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ARTICLE INFO ABSTRACT 

Received:  08/4/2024 Soybean [Glycine max (L.) Merill] is a crop with nutritional and 

economic value and a soil improvement crop. Soybean belongs to a 

group of crops with poor resistance to adverse abiotic factors. 

Therefore, research to improve the ability of soybean plants to 

withstand abiotic stresses is essential in the context of climate change. 

This study aims to analyze the molecular evolution of the AP2 gene 

family, the DREB gene subfamily and the AP2 domain to select 

candidate genes for improving soybean resistance. Using BioEdit, 

BLAST and MEGA11 software to search, compare data and analyze 

phylogeny, the results show that the phylogenetic tree reflects the 

diversity and evolution of genes in the AP2 family and the DREB 

subfamily and AP2 domain in soybean. At the same time, 18 DREB 

genes were identified located on 17 soybean chromosomes. Among 

the DREB genes, the functions of some genes have yet to be 

thoroughly studied and need to be verified experimentally. 
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THÔNG TIN BÀI BÁO TÓM TẮT 

Ngày nhận bài:  08/4/2024 Đậu tương [Glycine max (L.) Merill], loại cây trồng có giá trị dinh 

dưỡng, kinh tế và là cây cải tạo đất. Đậu tương thuộc nhóm cây trồng 

chống chịu kém các yếu tố bất lợi phi sinh học. Vì vậy nghiên cứu 

nâng cao khả năng chống chịu các stress phi sinh học của cây đậu 

tương là rất cần thiết trong bối cảnh biến đổi khí hậu hiện nay. Mục 

tiêu của nghiên cứu này nhằm phân tích tiến hoá phân tử của họ gene 

AP2, phân họ gene DREB và miền AP2 làm cơ sở lựa chọn gene ứng 

cử viên trong việc cải thiện khả năng chống chịu của cây đậu tương. 

Sử dụng phần mềm BioEdit, BLAST và MEGA11 trong việc tìm 

kiếm, so sánh dữ liệu và phân tích sự phát sinh chủng loại, kết quả 

cho thấy cây phát sinh chủng loại phản ánh sự đa dạng và tiến hoá 

của các gene trong họ AP2, phân họ DREB và miền AP2 ở đậu 

tương. Đồng thời, nghiên cứu xác định được 18 gene DREB có vị trí 

trên 17 nhiễm sắc thể của đậu tương. Trong số các gene DREB, chức 

năng của một số gene chưa được nghiên cứu đầy đủ cần được kiểm 

chứng bằng thực nghiệm. 
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1. Giới thiệu  

Đậu tương [Glycine max (L.) Merill] là loại cây trồng chiếm vị trí quan trọng trong cơ cấu cây 

nông nghiệp. Hạt đậu tương là nguồn cung cấp protein và dầu thực vật cho con người cũng như cho 

ngành công nghiệp thực phẩm chăn nuôi. Canh tác đậu tương không những mang lại giá trị dinh 

dưỡng mà còn có giá trị kinh tế và cải tạo đất. Biến đổi khí hậu tác động đến năng suất và chất lượng 

sản phẩm từ các loại cây trồng, trong đó có đậu tương. Cây đậu tương và các loại cây trồng khác luôn 

đối mặt các stress phi sinh học, trong đó có hạn và mặn. Tuy nhiên, đậu tương thuộc nhóm cây trồng 

chống chịu kém các yếu tố bất lợi phi sinh học [1], do vậy câu hỏi đặt ra là ứng dụng công nghệ nào 

để cải thiện khả năng chống chịu các nhân tố bất lợi phi sinh học của cây đậu tương. 

Hạn hán, độ mặn cao, nhiệt độ thấp và sự tấn công của mầm bệnh là những stress phổ biến 

nhất ảnh hưởng đến sinh trưởng và phát triển của cây đậu tương. Hiện nay, ứng dụng kỹ thuật 

biểu hiện mạnh các gene mã hoá protein nhân tố phiên mã có khả năng đáp ứng các stress hạn, 

mặn và nhân tố bất lợi phi sinh học khác là cách tiếp cận đầy hứa hẹn trong chiến lược phát triển 

các giống đậu tương chống chịu, ứng phó với biến đổi khí hậu [2]. Tuy nhiên, tìm kiếm gene ứng 

cử viên trong kĩ thuật biến nạp tạo dòng đậu tương chống chịu giữ vai trò hết sức quan trọng. 

Các nhân tố phiên mã (Transcription Factor-TF) đóng vai trò quan trọng trong mạng lưới điều 

hòa biểu hiện gen để đối phó với các stress từ ngoại cảnh. TF kiểm soát các gene ở phía xuôi 

dòng bằng cách liên kết với yếu tố hoạt động cis trong vùng khởi động của gen mục tiêu. Các 

protein liên kết yếu tố đáp ứng APETALA2/ethylene (AP2/ERF) là một trong những họ TF lớn 

nhất và là nhân tố chính điều chỉnh phản ứng của thực vật trước các stress khác nhau. Họ 

AP2/ERF có thể được chia thành 5 phân họ, AP2, DREB, ERF, RAV và Soloist tùy theo loại và 

số lượng miền AP2 và B3 được bảo tồn [3]. Trong phân họ DREB (dehydration-responsive element 

binding), miền AP2 trong phân tử protein có khoảng 58-60 amino acid và là thành viên lớn nhất 

trong họ nhân tố phiên mã AP2/ERF. Protein DREB có thể điều chỉnh sự biểu hiện của các gen hạ 

lưu bằng cách liên kết với các yếu tố DRE/CRT tác động cis nằm trong vùng khởi động của các gen 

mục tiêu phản ứng với stress phi sinh học ở phía xuôi dòng [4], [5]. Đến nay, đã có một số nghiên 

cứu đề cập đến đặc điểm và phân tích sự biểu hiện của một số gene DREB trong mục đích xác định 

vai trò và tìm kiếm gene ứng cử viên cho cải thiện khả năng chống chịu của cây đậu tương [6]-[8]. 

Như vậy, có thể nói lựa chọn gene mã hoá nhân tố phiên mã thuộc họ AP2, trong đó có các gene 

DREB làm gene ứng cử viên trong mục đích cải thiện khả năng chống chịu các stress phi sinh học 

của cây đậu tương là hiệu quả hơn khi chọn một gene có tác động đơn lẻ.  

Cơ sở của việc tìm kiếm gene ứng cử viên là sự tập hợp các trình tự gene từ các cơ sở dữ liệu, 

phân tích tiến hoá phân tử, xác định vị trí và mối quan hệ của gene lựa chọn trong cây phát sinh 

chủng loại. Nghiên cứu này trình bày kết quả phân tích đặc điểm và sự tiến hoá phân tử của họ 

gene AP2 và phân họ gene DREB ở cây đậu tương [Glycine max (L.) Merill] trên cơ sở dữ liệu 

thu được từ các cơ sở dữ liệu sinh học. 

2. Phương pháp nghiên cứu 

2.1. Dữ liệu 

Dữ liệu trình tự các gene thuộc họ AP2, các gene thuộc phân họ DREB và vùng AP2 của 

protein DREB được khai thác từ cơ sở dữ liệu National Center for Biotechnology Information 

(NCBI) [9], [10] và dữ liệu trên GenBank [11]. 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 

Dữ liệu về phân họ gene AP2, phân họ gene DREB và miền AP2 của protein DREB của đậu tương 

được sử dụng để phân tích đặc điểm và phát sinh chủng loại bằng phần mềm MEGA11 [12]. Lịch sử 

tiến hóa được suy luận bằng cách sử dụng phương pháp Maximum Likelihood (ML) và mô hình 

Tamura-Nei [13]. Cây đồng thuận bootstrap được suy ra từ 1000 lần lặp lại được thể hiện lịch sử tiến 

hóa của các đơn vị phân loại được phân tích [14]. So sánh miền AP2 bằng phần mềm BioEdit. 

3. Kết quả và thảo luận 
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3.1. Sự phát sinh chủng loại của họ gen AP2 ở đậu tương 

Từ cơ sở dữ liệu gene trên NCBI, 100 trình tự gene thuộc họ AP2 của đậu tương đã được khai 

thác và phân tích bằng BLAST. Kết quả phân tích BLAST thu được 100 trình tự gene thuộc họ 

gene AP2, vị trí của mỗi gene trên nhiễm sắc thể, các trình tự protein suy diễn có mã số trên 

GenBank. Các trình tự gen AP2 chia làm 16 loại, gồm AP2, AP2 like, AP2 -1, AP2-2, AP2-3, 

AP2-4, AP2-5, AP2-6, AP2-7, RAP2, AP2 -7 like, RAP2 -7, RAP2-7like, AP2-EREBP, SGR-

AP2, Lf1 AP2) được phân bố trên 17 nhiễm sắc thể (1, 2, 3, 4, 5, 6, 8, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 

18, 19, 20). AP2 like có số lượng copy nhiều nhất (6 copy), AP2 có 4 bản copy, RAP2 -7 và 

AP2-ERF đều có 3 bản copy. Các gen còn lại trong họ gen AP2 chỉ gồm 1 đến 2 bản copy. 

Kết quả phân tích phát sinh gene dựa trên 100 trình tự AP2 của đậu tương theo phương pháp 

MLvà JTT maxtrix-based model trong MEGA11 cho thấy họ AP2 được phân thành 9 nhánh ký 

hiệu I, II, III, IV, V, VI, VII, VIII và IX (Hình 1). Nhánh VI và nhánh IX có số lượng trình tự 

gene AP2 lớn nhất, nhánh IX gồm 28 trình tự (AP2-7like, RAP2-7, AP2-7, AP2-8, AP2 like), 

nhánh VI với 22 trình tự (RAP2-7like, AP2-9, AP2-ERF. Các nhóm còn lại có từ 6 đến 11 trình 

tự. RAP2-7 XM006594938 là một nhánh phụ riêng của nhóm III, nhóm IV. Trình tự RAP2-7 

phân bố ở cả nhánh II và IX. 

3.2. Sự phát sinh chủng loại của phân họ gen DREB ở đậu tương 

Protein DREB, một nhóm nhân tố phiên mã có khả năng kích hoạt sự biểu hiện của các gene ở 

phía xuôi dòng phản ứng với stress phi sinh học. DREB liên kết với trình tự cis ở vùng khởi động 

ở những vị trí DNA binding của miền AP2. Sự liên kết này đã thúc đẩy hoạt động của enzyme 

phiên mã RNA polymerase làm tăng cường phiên mã của gene mục tiêu và tăng cường khả năng 

chống chịu các stress phi sinh học của ngoại cảnh ở nhiều loài thực vật. Các nhân tố phiên mã 

DREB1 và DREB2 đã được xác định trong cây Arabidopsis và chúng đã kích hoạt tăng biểu hiện 

phiên mã của các gene mục tiêu và nâng cao khả năng chống chịu các stress lạnh, hạn, mặn [15]-

[17]. Đối với cây đậu tương, đã có một số gene DREB đã được phân tích và đề xuất là gene ứng 

cử viên cho việc cải thiện khả năng chịu hạn và mặn ở cây đậu tương [18], [19]. Tuy nhiên, nhiều 

gene DREB của đậu tương đến nay vẫn chưa rõ chức năng, cần tiếp tục xác định bằng khai thác 

các cơ sở dữ liệu và chứng mình bằng thực nghiệm. 

Khai thác dữ liệu từ GenBank thu được 78 trình tự gen DREB của đậu tương chứa các thông 

tin về tên gene, gene ID, vị trí trên nhiễm sắc thể (NST), mã số gene trên GenBank và mã số 

protein suy diễn của mỗi gene. Phân tích 78 trình tự gene DREB đã xác định được 18 loại gene 

DREB, mỗi gene DREB có số bản copy khác nhau, dao động từ 1-8 copy (Bảng 1). 
Bảng 1. Danh sách các gene DREB, số copy và vị trí trên nhiễm sắc thể của đậu tương 

STT Tên gen Số bản copy Vị trí trên NST số 

1 DREB 4 8, 12, 13, 14 

2 DREB1 1 9 

3 DREB1like 1 9 

4 DREBa 1 12 

5 DREB1B 1 10 

6 DREB1D 1 13 

7 DREB1E 3 1, 10, 17 

8 DREB1F 4 5, 11, 12, 13 

9 DREB2 3 4, 6, 8 

10 DREB2A2 1 14 

11 DREB2Clike 2 2, 6 

12 DREB2D 2 4, 6 

13 DREB2F 2 10, 19 

14 DREB3 8 1, 3, 4, 7, 9, 11, 13, 17 

15 DREB3 like 2 1, 6 

16 DREB5 2 12, 13 

17 DREB6 1 5 

18 DREB7 1 20 
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Hình 1. Cây phát sinh và quan hệ tiến hóa phân tử 

của các thành viên của họ gene AP2 ở đậu tương 

theo phương pháp ML và JTT maxtrix-based model 

trong MEGA11 

Hình 2. Cây phát sinh và quan hệ tiến hóa phân tử của 

các thành viên của phân họ gene DREB ở đậu tương theo 

phương pháp ML và JTT maxtrix-based model trong 

MEGA11 

Thông tin từ bảng 1 cho thấy hai gene DREB và DREB1F đều có 4 copy và phân bố ở 4 nhiễm sắc 

thể, gene DREB3 có 8 copy và phân bố ở 8 nhiễm sắc thể, DREB1E và DREB2 có 3 copy, còn các 

gene DREB khác phân bố trên 1 hoặc 2 nhiễm sắc thể. Hiện tượng này cho thấy các gene DREB có sự 

khác nhau về cấu trúc và các gene có nhiều copy hiện đang trong quá trình tiến hoá mạnh. 
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Kết quả phân tích sự phát sinh chủng loại phân họ gene DREB của đậu tương cho thấy 78 

trình tự gen DREB được chia thành hai nhánh với 12 nhóm lớn ký hiệu từ I-XII (Hình 2). Sơ đồ 

phát sinh gene cho thấy 17 trình tự DREB2 tạo nên nhóm lớn nhất (XII) và 6 trình tự tạo thành 

các nhóm riêng là DREB7 (NM001248108), DREB1F (XM003525492), DREB1F 

(XM00353913), DREB3 (XM 003529711), DREBa (MN001358347), DREB2 (NM 001250325). 

Các nhóm gồm hai gen DREB, đó là nhóm II (DREBa và DREB1F), nhóm IV (DREB3 và 

DREB1E), nhóm V (DREB3 và DREB1), nhóm IX (DREB2D). Đáng chú ý, một số trình tự 

DREB3 phân bố ở những nhánh riêng, hai gen DREB3 (DQ055133 và NM_001250024) tách 

thành một nhánh trong nhóm VII, DREB3 (XM 003529711) là một nhóm phụ của nhánh thứ hai. 

Hai nhóm (IV, V) đều có trình tự DREB3. Trình tự DREB7 (EF551167) có vị trí ở nhóm XI, 

trong khi đó DREB7 (NM 001248108) lại trong nhóm XII. Kết quả phân tích có thể thấy mức độ 

đột biến của các gene DREB là khác nhau.  

Các nhân tố phiên mã DREB điều hoà sự biểu hiện của các gen phản ứng với stress và do đó 

đóng vai trò quan trọng trong phản ứng của thực vật với stress phi sinh học. Zhou và cộng sự 

(2020) đã xác định 73 gen thuộc họ DREB từ hệ gen đậu tương. Các gen DREB này được chia 

thành sáu nhóm nhỏ dựa trên phân tích phát sinh gen. Phân tích cấu trúc gen cho thấy hầu hết các 

gen DREB đều có một exon duy nhất không có intron [20]. Tuy nhiên, đến nay chúng tôi đã xác 

định được 78 trình tự gene DREB của đậu tương từ các cơ sở dữ liệu NCBI và GenBank. 

3.3. Đặc điểm và sự phát sinh chủng loại của miền AP2 trong protein DREB của đậu tương 

Protein nhân tố phiên mã DREB chứa miền bảo thủ AP2 chứa các điểm amino acid liên kết 

với trình tự cis trong promoter của gene mục tiêu. Khi nhân tố phiên mã DREB bám vào và liên 

kết với promoter, enzyme phiên mã RNA polymerase được kích hoạt và tăng tốc độ phiên mã của 

gene mục tiêu. Miền AP2 của 18 protein DREB suy diễn của đậu tương có sự khác nhau về số 

lượng và thành phần amino acid, nhưng phổ biến từ 58-60. Tuy nhiên, một số miền AP2 của một 

số DREB có số lượng amino acid ít hơn, như DREB2_DQ208968 và DREB2A2 có 46 amino 

acid hoặc chỉ có 43 amino acid (DREB 2C like) hay 50 amino acid (DREB6_NM001248412). 

Một số trình tự DREB có hơn 60 amino acid, như DREB3 (XM003542042 và XM003538700) có 

70 amino acid, các gene DREB, DREBa, DREB2C, DREB2A2 (Hình 3). 

Bảng 2 trình bày thành phần amino acid của những điểm liên kết với trình tự cis của promoter 

(DNA bingding site) cho thấy trong tất cả 18 loại protein DREB, miền AP2 đều có 11 điểm 

amino acid liên kết, nhưng khác nhau ở thành phần và biểu hiện ở 11 dạng. Dạng 

RGRRWKERRWT có ở 8 protein DREB (DREB, DREB1, DREB2A2, DREB2D, DREB3, 

DREB3-like, DREB5, DREB6), dạng RGRRSKERRWT (DREB1, DREB-like, DREB7), dạng 

KGRRNKERRWT (DREB1B và DREB1D), dạng KGRRWKERRWT (DREB2D và DREB2F), 

các dạng còn lại chỉ có ở một gene. 

Bảng 2. Các dạng liên kết giữa AP2 của protein DREB với trình tự cis của promoter 

Dạng liên kết Gene Dạng liên kết Gene 

RGRRWKERRWT 
DREB, DREB1, DREB2A2, DREB2D, 

DREB3, DREB3-like, DREB5, DREB6 
KGRRNKERRWT 

DREB1D, 

DREB1B 

RGRRSKERRWT DREB1, DREB-like, DREB7 RGRRWKERRWS DREB2, DREB2F 

RGRRNKERRWT 

DREB1F 

RGRRNKERRWT 
DREB E 

RGRRRKERRWT RGRRKKERRWT 

RGRRGKERRWT 
KGRRWKERRWS 

DREB3 
HGRRWKERRWT 
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Hình 3. Đặc điểm miền AP2 của 78 protein DREB ở đậu tương 

Phân tích tiến hoá phân tử dựa trên thành phần và trình tự amino acid miền AP2 của 78 

protein DREB ở đậu tương bằng MEGA11, kết quả cho thấy sơ đồ cây phát sinh gồm 2 nhánh 

được thể hiện ở hình 4. Nhánh I chia thành 2 nhóm con, một nhóm gồm 4 trình tự, 13 trình tự ở 
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nhóm còn lại. Nhánh II chia thành 8 nhóm con, trong đó có 3 nhóm gồm nhiều trình tự nhóm A 

(12 trình tự), nhóm B (16 trình tự), nhóm C (20 trình tự). Ngoài ra còn có 1 nhóm gồm 2 trình tự 

AP2 của DREB1 (E, F); 2 nhóm chỉ gồm 1 trình tự là AP2 (DREB1E và 

DREB3_XM003534380). 

 
Hình 4. Sơ đồ phát sinh miền AP2 của phân họ DREB ở đậu tương được thiết lập dựa trên 78 trình tự 

amino acid miền AP2 theo phương pháp Maximum likelihood trong MEGA11 và JTT maxtric-based model 

với boostrap được lặp lại 1000 lần 

4. Kêt luận 

Trong nghiên cứu này, dựa trên cơ sở dữ liệu họ gene AP2 và phân họ gene DREB đã xác định 

được 18 gene DREB có vị trí trên 17 nhiễm sắc thể của đậu tương. Sự đa dạng của phân họ gene 

DREB thể hiện ở số bản copy của gene, trình tự nucleotide, trình tự amino acid của miền AP2 và các 

motif điểm liên kết amino acid với trình tự cis của promoter. Cây phát sinh chủng loài đã thể hiện sự 

tiến hoá phân tử của họ gene AP2, phân họ gene DREB và miền AP2 trong protein DREB. Trong các 

trình tự gene DREB có nhiều gene giả định, gene tham chiếu và chức năng của một số gene như 

DREB5, DREB7, RAP2-4… chưa nghiên cứu đầy đủ cần được kiểm chứng bằng thực nghiệm. 
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