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TÓM TẮT
Ở thực vật, sắt (Fe2+) và kẽm (Zn2+) được vận chuyển nhờ các protein thuộc họ Zinc-Iron permease
(ZIP: ZRT/ IRT-like Protein). Trong nghiên cứu này, các họ gene ZIP đã được xác định trong hệ gene
của năm loài họ Đậu (Fabaceae). Ở mỗi loài, các ZIP thuộc về một họ đa gene bao gồmĐậu tương
(Glycinemax) (28 gene), Cỏ ba lá thập tự (Medicago truncatula) (16 gene), đậu gà (Cicer arietinum) (7
gene), đậu triều (Cajanus cajan) (12 gene) và đậu dại (Lotus japonicus)(15 gene). Các gene ZIP của
cây họ đậu đều chứa từ 1 tới 12 intron. Các protein ZIP có chứa các motif giàu histidine bảo tồn
đặc trưng. Đa phần các protein này có mang tám vùng xoắn xuyên màng và khu trú ở các màng
sinh học. Phân tích cây phả hệ cho thấy các ZIP của cây họ Đậu được chia thành bốn nhóm lớn,
với nhiều phân nhóm, trong đó chỉ có nhóm I có các đại diện của cả năm loài nghiên cứu. Có hiện
tượng bùng phát gene ở nhóm I trong khi có hiện tượng mất gene ở một số nhóm khác. Các hiện
tượng nhân gene ZIP sau quá trình biệt hóa loài trong họ Đậu là nguyên nhân chính dẫn tới hiện
tượng bùng phát gene ở nhóm I. Kết quả phân tích sự biểu hiện gene cho thấy chỉ loài đậu dại có
toàn bộ hệ gene ZIP biểu hiện ở tất cả các mô nghiên cứu. Mức độ biểu hiện của các gene trong
họ ZIP không giống nhau ở các loại mô của cùng một loài cây nghiên cứu. Ngoài ra, một số gene
ZIP có biểu hiện ưu thế ở một số mô khác nhau ở năm loài đậu được nghiên cứu.
Từ khoá: Zinc-Iron permease (ZIP), họ Đậu (Fabaceae), cây phả hệ, biểu hiện gene

MỞĐẦU
Sắt (Fe) và kẽm (Zn) là các nguyên tố vi lượng đối với
thực vật. Thực vật cần sắt và kẽm như là các đồng
tác nhân của nhiều enzyme quan trọng trong quang
hợp và hô hấp. Do đó, các ion này ảnh hưởng tới trao
đổi chất và phát triển thực vật1. Tuy nhiên, ở nồng độ
cao, các ion này sẽ gây độc tế bào do hoạt tính oxy hóa
khử của chúng có thể làm sinh ra nhiều gốc oxy tự do
hoặc do chúng gắn lên bềmặt protein theo cách không
kiểm soát được1,2. Do đó thực vật phải phát triển cơ
chế cân bằng nội môi các ion này qua việc kiểm soát
cân bằng giữa các quá trình hấp thụ, sử dụng và dự
trữ các ion sắt và kẽm1.
Sắt (Fe2+) và kẽm (Zn2+) thường được vận chuyển
bởi các protein thuộc họ ZIP (ZRT/ IRT-like Protein).
Các protein này được tìm thấy ở tất cả các sinh vật
đại diện các bậc tiến hóa khác nhau từ vi khuẩn, nấm,
thực vật và động vật có vú 1. Các ZIP tham gia vào
quá trình hấp thụ và mang kim loại, duy trì cân bằng
nội môi bằng cách vận chuyển chúng vào trong tế bào
chất3. Các ZIP có khả năng vận chuyển không chỉ sắt
và kẽm mà còn có khả năng vận chuyển cả các kim
loại nặng như cadimi (Cd2+) và mangan (Mn2+)4,5.
Về cấu trúc, nhìn chung các protein ZIP có khoảng
từ 228 đến 717 amino acid với tám vùng xuyên màng

bảo tồn, trong đó cómột đoạn trình tự tương đối khác
nhau giữa vùng thứ 3 và vùng thứ 4, ở đó có trình
tự bảo tồn giàu histidine là vùng gắn kim loại tiềm
năng4.

AtIRT1 (Iron-regulate transporter 1) là gene ZIP đầu
tiên được xác định 6, mã hóa protein có chức năng vận
chuyển sắt ở bề mặt rễ của cây A.thaliana7. Theo thời
gian, họ gene ZIP đã bước đầu được nghiên cứu ở các
loài A.thaliana4,8, lúa (Oryza sativa), dương (Populus
trichocarpa), nho (Vitis vinifera)9, ngô (Zea mays) 10

và cả một số loài cây họ Đậu như cỏ thập tự ba lá (M.
truncatula)11 và đậu Cove (Phaseolus vulgaris)12.

Nghiên cứu này cùng hướng với nghiên cứu về các
gene mã hóa protein vận chuyển đồng và protein trao
đổi ion ở các cây họ đậu trước đây13,14. Trong nghiên
cứu này, một số đặc điểm của họ gene mã hóa pro-
tein vận chuyển sắt và kẽm (Zinc-Iron Permease, ZIP)
trong hệ gene của các cây họ đậu sẽ được phân tích in
silico, gồm đậu tương, đậu dại, đậu triều, đậu gà, và
Cỏ thập tự ba lá.

NGUYÊN LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP
NGHIÊN CỨU

Trích dẫn bài báo này: Bằng C P. Các họ gene mã hóa protein vận chuyển kim loại ở cây họ đậu
(fabaceae): III. Các genemã hóa zinc-iron permease (ZIP). Sci. Tech. Dev. J. - Nat. Sci.; 4(1):387-400.
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Cơ sởdữ liệu về các trình tự hệ gene của các
cây họ Đậu
Chúng tôi sử dụng cơ sở dữ liệu hệ gene của các cây họ
Đậu, gồm Đậu tương (G. max)15, Đậu Cove (P. vul-
garis)16, Đậu gà (C. arietinum)17, Đậu triều (C. ca-
jan)18,19 và Cỏ ba lá thập tự (M. trulcatula)20,21, Đậu
dại (L. japonicus)22.

Xác định và phân tích các gene ZIP ở hệ
gene của các cây họ Đậu
Phương pháp tìm kiếm gene tương đồng trong nghiên
cứu này dựa vào các gene ZIP của cây đậu Cove. Tổng
số 23 gene ZIP được sử dụng làm trình tự truy vấn
(query sequence)12. Cây phả hệ, các đặc điểm lí hóa
cũng như sự biểu hiện các gene ZIP được phân tích
bằng phương pháp tin sinh học 13. Mô hình cấu trúc
không gian bậc hai của các protein được xây dựng nhờ
Psipred 23.

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN
Xác định các genemãhóa ZIP ở hệ gene của
các cây họ Đậu
Các trình tự gene ZIP của cây đậu Cove12 được sử
dụng làm trình tự truy vấn để tìmkiếm các gene tương
đồng trong hệ gene của các cây họĐậu khác thông qua
chương trình BLASTN. Tập hợp các genemã hóa pro-
tein ZIP đã được xác định trong hệ gene của năm loài
cây họ Đậu khác gồm đậu tương, đậu gà, đậu triều,
đậu dại và cỏ thập tự ba lá. Tất cả các protein suy diễn
của chúng đều có mang vùng bảo tồn ZIP (PF02535),
được lưu trữ trên cơ sở dữ liệu Pfam (https://pfam.xf
am.org/).
Họ gene ZIP ở các cây họ đậu là họ đa gene. Các cây
họ đậu khác có số lượng các gene mã hóa ZIP khác
nhau (Bảng 1). Trong đó, cây đậu gà chỉ có bảy gene
ZIP, là loài có số gene ít nhất. Số lượng gene ZIP ở các
loài đậu triều, đậu dại và đậu tương lần lượt là 12; 15;
và 28. Ở cây cỏ thập tự ba lá, ngoài bảy gene đã được
báo cáo 11,12, trong nghiên cứu này, chín gene mới đã
được phát hiện và lần lượt được đặt tên từMtrZIP8 tới
MtrZIP16. Trong báo cáo của Migeon et al. (2010),
họ gene ZIP ở một số loài thực vật khác cũng là họ đa
gene, như A. thaliana (18 gene), dương (20 gene), lúa
(16 gene), rêu và dương xỉ (cùng 9 gene)9. Cây ngô,
một đại diện khác của nhóm cây một lá mầm, có chín
gene mã hóa ZIP 10.

Đặc điểm các gene ZIP của các cây họ Đậu
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Bảng 1: Đặc điểm các gene ZIP và protein suy diễn ở các cây họ đậu

Loài Gene Nhóm Tên locus CDG
(bp)

Int-
ron

CDP
(aa)

KLPT
(kD)

pI TM Phân bố

Đậu gà CaZIP1 IA Ca_23527 2471 2 368 39,86 6,48 7 Ch1 Nghiên
cứu

(C. arietinum) CaZIP2 IA Ca_12535 1682 3 348 38,21 8,42 8 Ch2 này
CaZIP3 IB Ca_15968 1240 2 354 37,85 6,23 8 Ch2
CaZIP4 ID Ca_14305 2402 1 332 35,26 6,04 8 Ch2
CaZIP5 IC Ca_09166 2479 2 367 39,93 5,82 8 Ch4
CaZIP6 IC Ca_01633 2253 1 407 43,78 5,96 8 Ch5
CaZIP7 IA Ca_07626 2309 2 347 37,33 6,03 7 Ch5

Đậu triều CcZIP1 IC C.cajan_04710 4326 2 366 39,98 6,45 8 Ch02 Nghiên
cứu

(C. cajan) CcZIP2 IC C.cajan_09287 1172 1 359 38,29 6,23 8 Ch06 này
CcZIP3 IB C.cajan_26822 1487 2 268 29,02 6,94 4 Scaffold000112
CcZIP4 IA C.cajan_35552 5230 4 329 36,13 6,75 7 Scaffold000139
CcZIP5 ID C.cajan_31656 759 0 252 26,53 6,69 6 Scaffold125976
CcZIP6 ID C.cajan_33570 2723 2 328 34,92 5,82 8 Scaffold132340
CcZIP7 IA C.cajan_40078 1726 2 337 35,81 6,13 8 Scaffold132759
CcZIP8 IA C.cajan_47587 3935 2 356 38,45 6,59 7 Scaffold134054
CcZIP9 IB C.cajan_29763 1820 2 356 38,20 8,14 7 Scaffold134757
CcZIP10 IA C.cajan_27143 2343 2 351 37,39 6,18 8 Scaffold135298
CcZIP11 IA C.cajan_46675 1822 2 337 35,98 6,91 8 Scaffold135342
CcZIP12 IB C.cajan_42212 3533 2 355 38,31 7,66 8 Scaffold137616

Đậu tương GmZIP1 IB Glyma.02G126000 1742 2 360 38,47 7,62 8 Ch02 Nghiên
cứu

(G.max) GmZIP2 IC Glyma.04G051100 1321 2 289 30,86 6,64 7 Ch04 này
GmZIP3 III Glyma.05G137400 8539 10 485 51,99 6,00 8 Ch05
GmZIP4 IC Glyma.06G052000 1886 3 478 51,48 6,57 8 Ch06
GmZIP5 IB Glyma.07G223200 2475 2 356 38,46 8,61 8 Ch07

Continued on next page
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Table 1 continued
GmZIP6 III Glyma.08G092700 7260 10 485 52,35 5,79 8 Ch08
GmZIP7 IA Glyma.08G164400 2151 2 361 38,40 6,38 7 Ch08
GmZIP8 II Glyma.08G328000 2509 2 349 37,56 6,06 8 Ch08
GmZIP9 IV Glyma.09G271900 3915 4 598 62,18 7,19 13 Ch09
GmZIP10 IVA Glyma.11G132500 3858 11 272 28,96 9,10 8 Ch11
GmZIP11 ID Glyma.11G169300 2464 2 326 34,78 5,81 8 Ch11
GmZIP12 IVA Glyma.12G056900 3594 10 240 25,40 9,33 6 Ch12
GmZIP13 IA Glyma.13G004400 3354 2 347 37,63 7,72 8 Ch13
GmZIP14 II Glyma.13G338200 1792 3 200 22,10 6,82 3 Ch13
GmZIP15 II Glyma.13G338300 1568 1 350 37,99 8,43 8 Ch13
GmZIP16 IVA Glyma.13G340900 3799 11 276 29,15 8,78 7 Ch13
GmZIP17 IC Glyma.14G094900 2413 2 311 34,04 8,43 7 Ch14
GmZIP18 ID Glyma.14G196200 2775 1 324 33,86 6,35 8 Ch14
GmZIP19 IVA Glyma.15G033500 3687 11 276 29,24 7,95 7 Ch15
GmZIP20 II Glyma.15G036200 1502 1 345 37,39 6,82 8 Ch15
GmZIP21 II Glyma.15G036300 1529 1 342 36,68 8,18 8 Ch15
GmZIP22 IA Glyma.15G262800 2266 2 359 38,24 6,14 7 Ch15
GmZIP23 IC Glyma.17G228600 3150 2 393 43,13 5,73 8 Ch17
GmZIP24 ID Glyma.18G060300 2083 2 328 35,04 5,96 8 Ch18
GmZIP25 II Glyma.18G078600 2253 2 360 38,72 6,08 8 Ch18
GmZIP26 IV Glyma.18G217100 3486 4 598 62,12 6,93 13 Ch18
GmZIP27 IB Glyma.20G022500 2453 2 358 38,71 6,86 8 Ch20
GmZIP28 IA Glyma.20G063100 3147 2 354 38,30 6,30 8 Ch20

Đậu dại LjZIP1 IC Lj1g3v1785990.1 2182 2 372 39,30 6,23 8 Chr1 Nghiên
cứu

(L. japonicus) LjZIP2 IA Lj2g3v1014480.1 1445 2 345 37,20 6,05 8 Chr2 này
LjZIP3 IB nd 1525 1 354 37,81 7,15 8 Chr2
LjZIP4 IA Lj2g3v1536150.1 1638 2 350 37,81 6,05 7 Chr2
LjZIP5 IA Lj2g3v1536210.1 1683 2 354 38,37 5,99 8 Chr2

Continued on next page
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Table 1 continued
LjZIP6 IA Lj3g3v0488360.1 2010 2 359 38,10 6,52 8 Chr3
LjZIP7 IA Lj3g3v0948840.1 2010 2 359 38,10 6,52 8 Chr3
LjZIP8 IB Lj4g3v1428550.1 2750 3 356 38,45 7,15 8 Chr4
LjZIP9 IB nd 2519 3 347 37,70 6,91 8 Chr4
LjZIP10 IC Lj5g3v0404890.1 5518 3 397 42,57 5,79 8 Chr5
LjZIP11 IA Lj0g3v0167519.1 1217 2 338 35,98 6,04 7 Chr0
LjZIP12 IB Lj0g3v0171379.1 2750 2 347 37,70 6,91 8 Chr0
LjZIP13 IA Lj0g3v0200899.1 1750 1 353 38,15 6,30 7 Chr0
LjZIP14 IC Lj0g3v0283259.1 8472 3 406 44,22 6,05 8 Chr0
LjZIP15 IA Lj0g3v0336779.1 1683 2 354 38,37 5,99 8 Chr0

Cỏ ba lá MtrZIP1 IA Medtr2g064310 3186 2 358 38,51 6,49 7 Ch02 (11)
thập tự MtrZIP2 IA Medtr2g097580 1354 1 336 37,22 5,99 8 Ch02
(M. trulcatula) MtrZIP3 IC Medtr3g081580 2509 2 358 38,46 6,38 8 Ch03

MtrZIP4 IVA Medtr3g082050 3713 3 377 40,85 5,89 7 Ch03
MtrZIP5 ID Medtr1g016120 5618 1 374 39,83 5,91 8 Ch01
MtrZIP6 IA Medtr4g083570 1549 2 350 37,72 6,45 8 Ch04
MtrZIP7 IV Medtr3g058630 2439 2 350 37,57 5,44 8 Ch03
MtrZIP8 IB Medtr2g098150 4606 12 276 29,38 8,76 8 Ch02 Nghiên

cứu
MtrZIP9 II Medtr3g081640 1765 2 361 38,89 6,42 7 Ch03 này
MtrZIP10 IA Medtr3g081690 3981 4 366 39,85 5,45 7 Ch03
MtrZIP11 IA Medtr3g104400 2710 1 365 38,74 5,98 8 Ch03
MtrZIP12 IC Medtr4g065640 4896 12 365 39,40 9,68 7 Ch04
MtrZIP13 IB Medtr5g071990 2495 1 318 33,94 5,68 8 Ch05
MtrZIP14 II Medtr6g007687 2083 2 349 38,29 7,09 8 Ch06
MtrZIP15 IVA Medtr7g074060 4123 4 599 62,28 7,59 13 Ch07
MtrZIP16 IA Medtr8g105030 2488 4 396 43,05 5,90 8 Ch08

CDG = chiều dài gene, CDP = chiều dài protein, KLPT = khối lượng protein, pI= điểm đẳng điện, Intron = số lượng intron, TM = số xoắn xuyên màng, Ch = nhiễm sắc thể.
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Hầu hết các gene ZIP của cây họ Đậu đều là các gene
phân đoạn với số lượng intron khác nhau, từ 1 tới 12
intron. Đa số các gene có hai hoặc ba intron. Kích
thước các gene thuộc họ ZIP của cây họ đậu rất khác
nhau. Gene CcZIP5 ngắn nhất, có kích thước 759 nu-
cleotide, trong khi geneGmZIP3 dài nhất có 8539 nu-
cleotide.
Khối lượng của các protein suy diễn khác nhau nhiều,
protein GmZIP14 nhỏ nhất có 200 amino acid, (22,1
kDa), protein MtrZIP15 lớn nhất có 599 amino acid,
(62,28 kDa). Trong tổng số 71 gene ZIP của các loài
đậu triều, đậu gà, đậu dại, đậu tương và cỏ ba lá được
phát hiện trong nghiên cứu này, 54 gene (76% tổng số
gene) mã hóa cho các protein có từ 300 tới 400 amino
acid. Phần lớn các protein này có tính acid hoặc acid
yếu với giá trị pI nhỏ hơn 7 (74% tổng số protein), chỉ
11 protein (14%) có pI lớn hơn 8. Các đặc điểm lí-
hóa của các gene ZIP và protein suy diễn của các cây
họ đậu trong nghiên cứu này tương đồng với các ZIP
của cây ngô (kích thước protein suy diễn từ 359 tới
490 amino acid)10, của cây cỏ thập tự ba lá (protein
có kích thước từ 350 tới 374 amino acid, có pI nhỏ hơn
7 và đều kị nước mạnh)24. Tuy nhiên sự khác nhau
lớn về kích thước của các protein suy diễn giữa các
thành viên trong họ ZIP của cùng loài thực vật cũng
đã được báo cáo ở các cây đậu Cove, cây A. thaliana,
dương, lúa và một số cây khác9,12.
Cấu hình không gian của các protein suy diễn ZIP của
các cây họ đậu đều có nhiều vùng xoắn xuyên màng
điển hình (Hình 1). 51 trong tổng số 71 trình tự ZIP
được phát hiện trong nghiên cứu này có 8 vùng xoắn,
giống vớimột số protein đã được báo cáo bao gồmcả 7
protein ZIP của cây cỏ thập tự ba lá 24. Một số protein
khác có ít hoặc nhiều hơn 8 xoắn xuyên màng. Đặc
điểm này cũng được quan sát ở cây ngô, trong tổng số
9 protein ZIP của loài này có tới 6 phân tử ZIP có 6
hoặc 7 xoắn, một phân tử có 9 xoắn và chỉ có hai phân
tử có 8 xoắn10. Bên cạnh đó, hầu hết protein ZIP của
các cây họ đậu cũng đều cómotif giàu histidine có thể
gắn với các ion kim loại.

Phân tích cây phả hệ và sự tiến hóa của họ
ZIP ở các cây họ Đậu
Cây phả hệ của các ZIP của các cây họ đậu được xây
dựng nhờ phần mềmMEGA5. Trong cây phả hệ này,
các protein ZIP của các loài A. thaliana, dương, lúa,
dương xỉ, rêu, đậu tương, đậu gà, đậu triều, đậu dại và
cả của cây cỏ ba lá thập tự cũng như cây đậu Cove
cũng được sử dụng (Hình 2). Dựa vào cây phả hệ
với giá trị bootraps lớn, có thể chia các ZIP của các
thực vật nghiên cứu thành bốn nhóm lớn, nhóm I-
IV. Trong đó, nhóm I có đại diện của tất các loài thực

vật nghiên cứu từ bậc thấp (rêu, dương xỉ) đến thực
vật hạt kín. Nhóm này được chia thành bốn phân
nhóm (IA-ID) với tổng số 70 protein của các cây họ
Đậu. Phân nhóm IA gồm các đại diện là các protein
tương đồng với bốn protein ở câyA. thaliana (AtZIP1,
AtZIP3, AtZIP5 vàAtZIP12). Số lượng các gene thuộc
phân nhóm IA ở các loài cây họ đậu, đậu gà, đậu triều,
đậu tương, đậu dại, cỏ ba lá thập tự và đậu cove lần
lượt là 3, 5, 6, 8, 3 và 4. Phân nhóm IB ở các loài
trên có số lượng gene lần lượt bằng 1, 3, 3, 4, 2 và
3, các gene này phân bố trên cùng nhánh với các gene
AtIRT1, AtIRT2, AtZIP7, AtZIP8 và AtZIP10. Phân
nhóm IC tập hợp các gene nằm trên cùng nhánh với
AtIRT3, AtZIP4 và AtZIP9. Số lượng các gene thuộc
phân nhóm IC ở các loài cây họ đậu, đậu gà, đậu triều,
đậu tương, đậu dại, cỏ ba lá thập tự và đậu cove lần
lượt là 2, 2, 4, 3, 2 và 2. Phân nhóm ID ở các loài cây
họ đậu chủ yếu chỉ gồm một đến hai gene, nằm cùng
nhánh với AtZIP6. Riêng cây đậu dại không có đại
diện thuộc phân nhóm ID.
Các cây đậu gà, đậu triều và đậu dại không có đại diện
thuộc về các nhóm II, III và IV. Trong đó, nhóm II và
nhóm IV có đại diện ở ba loài đậu tương, cỏ thập tự
ba lá và đậu cove. Riêng nhóm III chỉ có một đại diện
ở cây đậu cove và hai đại diện ở cây đậu tương.
Kết quả này gợi ý rằng có sự tiến hóa không giống
nhau giữa các gene ZIP ở các loài cây họ đậu. Trong
đó, có thể hiện tượng mất gene nhóm II, III và IV đã
xảy ra ở các loài đậu gà, đậu triều và đậu dại. Sự biến
mất gene nhóm III còn xảy ra ở loài cây cỏ thập tự
ba lá. Trong nhóm I, có hiện tượng bùng phát các
gene phân nhóm IA ở cây đậu dại (chiếm tới 8 trong
tổng số 15 gene). Phân tích cây phả hệ cũng cho phép
xác định được nhiều sự kiện nhân gene xảy ra sau quá
trình biệt hóa loài ở các cây họ đậu. Cây đậu tương có
các hiện tượng nhân gene xảy ra ở tất cả các nhóm và
phân nhóm, các hiện tượng nhân gene này thuộc kiểu
nhân gene trên toàn hệ gene (WGD). Cây đậu cove có
các hiện tượng nhân gene ở các phân nhóm IA (SD
và WGD), IB (WGD) và nhóm IV (WGD). Các hiện
tượng nhân gene phân nhóm IA (SD và WGD) và IB
(WGD) cũng được quan sát ở cây đậu dại. Cây cỏ ba lá
thập tự chỉ có các hiện tượng nhân gene (SD) ở phân
nhóm IA (Bảng 2). Riêng ở cây đậu triều, do mức
độ lắp ráp hệ gene còn chưa hoàn chỉnh nên chưa xác
định được kiểu nhân gene đối với các gene nhóm IA
và IB. Ngược lại, không có hiện tượng nhân gene sau
quá trình biệt hóa loài xảy ra ở cây đậu gà. Hiện tượng
nhân gene ZIP sau quá trình biệt hóa loài của cây họ
đậu tương tự như ở một số loài cây đã được nghiên
cứu như A. thaliana, dương, nho và lúa9.
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Hình 1: Cấu trúc bậc hai củaMtrZIP14 với támxoắn xuyênmàngđiển hình. Môhình cấu trúc được xây dựng
nhờ Psipred 23 .

Hình 2: Cây phả hệ được xây dựng từ các ZIP của các cây họ Đậu, rêu (Pp), dương xỉ (Sm), A. thaliana (At),
dương (Pt) và lúa(Os).
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Bảng 2: Các sự kiện nhân gene ở cây họ Đậu sau quá trình biệt hóa loài

Loài TD SD WGD

Đậu gà (C. arietinum) - - -

Đậu triều (C. cajan) nd nd nd

Đậu tương (G.max) - - (GmZIP2 và GmZIP4)
(GmZIP3 và GmZIP6)
(GmZIP5 và GmZIP27)
(GmZIP7 và GmZIP22)
(GmZIP8 và GmZIP25)
(GmZIP9 và GmZIP26)
(GmZIP10 và GmZIP12)
(GmZIP13 và GmZIP28)
(GmZIP14 và GmZIP21)
(GmZIP15 và GmZIP20)
(GmZIP16 và GmZIP19)
(GmZIP17 và GmZIP23)

Đậu dại (L. japonicus) - (LjZIP6 và LjZIP7) (LjZIP4 và LjZIP13)
(LjZIP5 và LjZIP15)
(LjZIP9 và LjZIP12)

Cỏ ba lá thập tự (M. trul-
catula)

((MtrZIP3 và MtrZIP9) và
(MtrZIP4 và MtrZIP10))

-

TD = nhân gene trước sau (nhân đôi đoạn ngắn nhiễm sắc thể chứa gene, đoạn nhân lên nằm cạnh đoạn ban đầu), SD = lặp đoạn nhiễm sắc
thể (đoạn nhân lên nằm xa đoạn ban đầu trên cùng nhiễm sắc thể), WGD = nhân đôi quy mô hệ gene (đoạn nhân lên chuyển sang nhiễm sắc thể
khác), nd = không xác định, - = không có.

Sự biểu hiện của các ZIP của các cây họ Đậu
Sự biểu hiện của các gene mã hóa ZIP ở các cây họ
Đậu được nghiên cứu hoặc qua phân tích ngân hàng
mã phiên của các cây họ đậu được xây dựng bởi nhiều
nhóm nghiên cứu. Trong đó bao gồm ngân hàng mã
phiên RNA-seq được xây dựng từ 14 loại mô khác
nhauở cây đậu tương25, dữ liệuAffymetrixGeneChip
từ 64 thực nghiệm ở cây Cỏ ba lá thập tự 26, dữ liệu
Affymetrix Lotus japonicusGeneChip từ cácmôở các
giai đoạn phát triển của cây Đậu dại27, dữ liệu RNA-
seq của các mô sinh dưỡng, sinh sản, hạt của cây Đậu
gà28,29 và ngân hàng Expressed sequence tags (EST)
của cây Đậu triều 30.
Sự biểu hiện của các gene ZIP ở các loài khác nhau
được giới thiệuBảng 3 (đậu tương), Bảng 4 (cây cỏ ba
lá thập tự),Bảng 5 (đậu dại), Bảng 6 (đậu gà).
Ở cây đậu tương, sản phẩm phiên mã của bốn gene
GmZIP12, GmZIP13, GmZIP14 và GmZIP17 không
được phát hiện trong tất cả các mô phân tích, các
gene còn lại biểu hiện ở ít nhất một loại mô, trong
đó 8/25 gene (GmZIP3,GmZIP4,GmZIP9,GmZIP16,
GmZIP25 vàGmZIP26) biểu hiện ở tất cả cácmôphân
tích. GeneGmZIP4 biểu hiện mạnh nhất ở lá, rễ, hoa,
quả và hạt trong giai đoạn phát triển sớm khi so với
các gene khác trong họ ZIP của cây đậu tương, đặc
biệt trong mô rễ. Hai gene GmZIP27 và GmZIP4
biểu hiện trong nốt sần mạnh hơn các gene khác. Rễ

cũng là mômà ở đó, một số gene ZIP biểu hiện mạnh
hơn nhiều khi so với sự biểu hiện của chính gene
đó ở các mô khác như GmZIP5, GmZIP7, GmZIP15,
GmZIP20, GmZIP22 và GmZIP28. Như vậy, ở đậu
tương, rễ là nơi có sự biểu hiện đặc hiệumô của nhiều
gene ZIP.
Ở cây cỏ ba lá thập tự, có ba geneMtrZIP8,MtrZIP9
vàMtrZIP14 không xác định được mức độ biểu hiện
gene, các gene còn lại biểu hiện ở tất cả các mô. Trong
đó, các gene MtrZIP3 và gene MtrZIP 7 biểu hiện
mạnh hơn ở mô lá và vỏ quả so với ở các mô khác.
Hai gene MtrZIP2, MtrZIP6 và MtrZIP15 biểu hiện
ưu thế ở rễ hơn so với ở các mô khác. GeneMtrZIP1
biểu hiện ưu thế ở mô hoa, geneMtrZIP11 hiện diện
ưu thế ở hạt. Riêng geneMtrZIP16 biểu hiện yếu ở tất
cả các mô. Hạt là mô mà hầu hết các gene biểu hiện
thấp hơn ở các mô khác.

Tất cả 15 gene ZIP ở cây đậu dại đều biểu hiện ở tất
cả các mô. Trong đó, gene LjZIP 1 biểu hiện ưu thế so
với các gene còn lại ở tất cả các mô, đặc biệt ở lá, rễ,
nốt sần và hạt. Gene LjZIP8 biểu hiện ưu thế ở rễ và
nốt sần so với ở cácmô còn lại. Như vậy, ở cây cỏ thập
tự ba lá cũng như cây đậu dại cũng có hiện tượng biểu
hiện ưu thế của một gene ZIP so với các gene khác
cùng họ, đồng thời, cũng quan sát được hiện tượng
biểu hiện ưu thế theo mô của một số gene.
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Bảng 3: Sự biểu hiện của các gene ZIP của cây đậu tương (G.max) trong các mô nghiên cứu

Gene YL F N R P(7*) P(10*) P(14*) S(10*) S(14*) S(21*) S(25*) S(28*) S(35*) S(42*)

GmZIP1 0 0 0 0 0 0 0 0 3 2 1 1 0 1

GmZIP2 0 0 1 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

GmZIP3 4 4 2 2 3 3 3 1 3 2 2 1 2 0

GmZIP4 14 13 83 217 14 10 3 5 23 38 14 7 6 5

GmZIP5 3 0 0 40 1 3 2 0 0 0 0 0 0 0

GmZIP6 7 11 3 7 9 8 5 4 5 9 5 4 10 4

GmZIP7 0 6 5 19 1 1 2 4 3 2 2 1 1 0

GmZIP8 1 3 5 8 2 0 1 0 3 2 1 1 2 2

GmZIP9 5 5 7 8 5 4 4 2 3 2 2 2 3 2

GmZIP10 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

GmZIP11 0 1 5 3 1 0 1 3 7 6 3 3 3 1

GmZIP12 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

GmZIP13 nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd

GmZIP14 nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd

GmZIP15 0 0 6 46 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

GmZIP16 5 11 7 11 8 7 9 4 7 6 5 2 4 5

GmZIP17 nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd nd

GmZIP18 0 1 42 1 2 3 1 3 13 10 7 6 7 6

GmZIP19 8 5 3 14 7 7 5 2 3 6 4 2 4 3

GmZIP20 0 0 24 59 1 0 1 0 0 1 0 0 0 0

GmZIP21 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

GmZIP22 0 0 16 25 2 0 1 3 6 5 1 1 1 0

GmZIP23 2 3 10 11 1 1 0 0 1 0 2 1 2 1

GmZIP24 0 3 7 4 0 0 0 6 10 8 7 5 4 3

GmZIP25 4 7 7 4 5 4 4 2 3 4 2 2 1 1

GmZIP26 5 5 25 11 4 5 7 2 4 4 4 3 7 2

GmZIP27 1 1 0 97 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0

GmZIP28 0 0 36 29 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0

Chú thích: YL = lá non; F = hoa; P = vỏ quả; S = hạt; R = rễ; N = nốt sần; * = ngày sau thụ phấn; nd = không xác định

Ở cây đậu gà, một số gene ZIP có biểu hiện ở các mô
sinh dưỡng. Ở lá, chỉ phát hiện được sự biểu hiện của
gene CaZIP4. Đây cũng chính là gene biểu hiện ở cả
chồi và rễ. Gene thứ hai biểu hiện ở rễ là CaZIP7. Ở
chồi, sự biểu hiện của bốn gene đã được xác định là
CaZIP1, CaZIP4, CaZIP5 và CaZIP6. Ở chồi hoa, chỉ
gene CaZIP2 không biểu hiện, trong đó mạnh nhất là
gene CaZIP3. Bốn gene biểu hiện ở chồi cũng đồng
thời là các gene biểu hiện ở quả non.

Trong ngân hàng EST hiện có của cây đậu triều (C.
cajan) (25,576 EST), chỉ có bốn EST tương ứng của
gene CcZIP1 được phát hiện (mã số GR471863.1,
GR471370.1, GR471011.1, GR471374.1). Với các
gene còn lại, không có EST nào được phát hiện. Do
ngân hàng EST này tương đối nhỏ nên để tìm hiểu sự
biểu hiện của các gene ZIP của cây đậu triều có lẽ cần
có các thực nghiệm bổ sung trong tương lai.
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Bảng 6: Sự biểu hiện của các gene ZIP của cây đậu gà (C. arietinum) trong các mô nghiên cứu

Gene B L R FB P

CaZIP1 5 0 0 39 4

CaZIP2 nd nd nd nd nd

CaZIP3 0 0 0 65 0

CaZIP4 2 16 94 9 26

CaZIP5 7 0 0 22 7

CaZIP6 2 0 0 13 15

CaZIP7 0 0 24 26 0

B = chồi; L = lá, R = rễ; N = nốt sần; FB = nụ hoa; P = vỏ quả; nd = không xác định

Nghiên cứu biểu hiện các ZIP ở một số thực vật đã
được báo cáo như A. thaliana4,8, lúa, dương, nho9,
ngô10 và cả một số loài cây họ Đậu như cỏ thập tự ba
lá 11 và đậu Cove12.
Đáng chú ý, sự biểu hiện của hầu hết các gene ZIP đều
đáp ứng với sự thiếu hụt Zn và Fe ở các loài thực vật
đã nghiên cứu. Một số gene ZIP còn phản ứng với sự
thiếu hụt Mn24. Sự biểu hiện khác nhau của các gene
ZIP ở các loại mô khác nhau, hoặc ở các thời kì sinh
trưởng khác nhau cũng đã được chứng minh như ở
cây ngô10, cây đậu cove12.

KẾT LUẬN
Các gene mã hóa các protein vận chuyển sắt-kẽm đã
xác định được trong hệ gene của các loài cây họ Đậu,
trong đó có Đậu tương (28 gene), Cỏ ba lá thập tự (16
gene), đậu gà (7 gene) và đậu triều (12 gene) và đậu dại
(15 gene). Các ZIP của cây họ đậu đều có chứa chứa
intron (từ 1 tới 12 intron). Các protein ZIP suy diễn
có pI dao động từ 5,45 đến 9,68 trong đó 59 trong tổng
số 79 protein có pI nhỏ hơn 7. Các protein suy diễn
có motif giàu histidine và đa phần có tám vùng xoắn
xuyên màng. Cây phả hệ cho phép phân chia các ZIP
của họ đậu thành bốn nhóm, nhóm I-IV. Trong đó,
có hiện tượng bùng phát gene ở nhóm I cũng như có
hiện tượng mất gene ở các nhóm khác. Ở cả năm loài
cây họ đậu nghiên cứu, chúng tôi đều quan sát được
hiện tượng biểu hiện khác nhau giữa các gene, đồng
thời có hiện tượng biểu hiện ưu thế theomô của nhiều
gene.

DANHMỤC CÁC TỪ VIẾT TẮT
ZIP: Permease vận chuyển kẽm-sắt (Zinc-Iron per-
mease)
ZRT: Protein vận chuyển được điều hòa bởi kẽm (Zn-
regulated transporter)
IRT: Protein vận chuyển được điều hòa bởi sắt (Iron-
regulate transporter)

RNA-seq: giải trình tự RNA (RNA-sequencing)
TD: nhân gene trước sau (tandem duplication)
SD: lặp đoạn nhiễm sắc thể (segmental duplication)
WGD: nhân đôi quy mô hệ gene (whole genome du-
plication)
pI: điểm đẳng điện (isoelectric point)
TM: xoắn xuyên màng (transmembrane helix)
Ch: nhiễm sắc thể (chromosome)

XUNGĐỘT LỢI ÍCH
Nhóm tác giả cam đoan không có xung đột lợi ích
trong công bố bài báo “Các họ gene mã hóa protein
vận chuyển kim loại ở cây họ đậu (Fabaceae): III. Các
gene mã hóa zinc-iron permease (zip)”.

ĐÓNGGÓP CỦA TÁC GIẢ
Cao Phi Bằng: thiết kế, thực hiện nghiên cứu và phân
tích két quả nghiên cứu, viết bản thảo bài báo.
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ABSTRACT
In plants, Zinc and Iron are transported through the membrane by proteins belonging to Zinc-
Iron permease (ZIP: ZRT/IRT-like Protein). In this work, the ZIP gene families were identified in the
genome of five legume species. The results demonstrated that the ZIPs were belonged to a multi-
geneic family in each species including soybean (28 genes),Medicago truncalata (16 genes), chick-
pea (7 genes), pigeonpea (12genes), andLotus japonicus (15 genes). Eachgene contained fromone
to twelves introns. ZIP proteins possessed conserved histidine-rich motif. Most of these proteins
contained eight putative transmembrane domains and were predicted to be localized in plasma
membranes. The phylogeny analysis showed that the legume ZIPs were classified into four main
groups, each of which includes many subgroups. The group I contained the ZIP members of five
examined plants. Moreover, the phylogeny showed gene gain events (expansion) in group I and
gene loss events in other groups. The gene expansion in group I is likely to have arised mainly
from recent duplication events of ZIP genes in the examined legume plants, after specialisation.
The expression analysis showed that all of ZIP genes were expressed in all of examined tissues in
L. japonicus. The expression level of ZIP members was not similar in different tissues of the plant.
Some ZIP genes were predominantly expressed in certain tissues for most of the legume species
investigated.
Key words: Zinc-Iron permease (ZIP), Fabaceae, phylogeny, gene expression
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