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TÓM TẮT 
Nhân tố phiên mã (transcription factor - TF) giàu AT và mang vùng bảo thủ 

đặc trưng cánh tay kẽm đặc trưng ở thực vật (plant AT-rich sequences and 

zinc-binding, PLATZ) là một trong những nhóm protein điều hòa quan trọng 

liên quan đến quá trình sinh trưởng và phát triển ở cây trồng. Tuy nhiên, thông 

tin về nhóm TF PLATZ trên cây sắn (Manihot esculenta) vẫn chưa được ghi 

nhận, mặc dù genome của cây sắn đã được công bố gần đây. Trong nghiên 

cứu này, nhóm TF PLATZ ở cây sắn đã được xác định, định danh và phân tích 

bằng cách sử dụng các công cụ tin sinh học. Kết quả đã cho thấy, tổng số 20 

thành viên của nhóm TF PLATZ đã được báo cáo trên dữ liệu của cây sắn. Phân 

tích trình tự protein đầy đủ cho thấy nhóm TF PLATZ ở cây sắn có kích thước 

từ 182 - 277 gốc amino acid, trọng lượng từ 21,36 - 30,75 kDa. Đa số thành 

viên trong nhóm TF PLATZ là các protein có tính base và không ổn định trong 

điều kiện ống nghiệm. Chỉ số độ ưa nước trung bình của các protein đều < 0, 

chứng tỏ nhóm TF PLATZ ở cây sắn có tính ưa nước. Tiếp theo, phân tích dữ 

liệu microarray cho thấy các gene mã hóa nhóm TF PLATZ có biểu hiện đa 

dạng ở các mẫu mô và cơ quan/bộ phận chính trên cây sắn. Tóm lại, kết quả 

của nghiên cứu này đã cung cấp những thông tin cơ bản về nhóm TF PLATZ 

ở cây sắn, đồng thời cung cấp một danh sách các gene ứng viên nhằm phân 

tích chức năng liên quan đến các quá trình sinh lý trong nghiên cứu tiếp theo. 

ABSTRACT 
 

Plant AT-rich sequences and zinc-binding (PLATZ) transcription factor (TF) 

have been regarded as one of the most important regulatory proteins that are 

related to the growth and development of crop species. Unfortunately, the TF 

PLATZ in cassava (Manihot esculenta) has not been reported, even though the 

genome of cassava plants was released recently. In this study, the TF PLATZ in 

cassava has been comprehensively identified, annotated and characterized by 

using various bioinformatics tools. As a result, a total of 20 members of the TF 

PLATZ have been found in the assembly of cassava. Analysis of full-length 
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protein sequences revealed that the TF PLATZ in cassava was varied from 182 

- 277 amino acid residues in lengths and 21.36 - 30.75 kDa in masses. The 

majority of members of the TF PLATZ were basic proteins and unstable in the 

test tube. The scores of the grand average of hydropathy of all members were 

< 0, indicating that the TF PLATZ in cassava contained hydrophilic proteins. 

Next, microarray analysis indicated that genes encoding the TF PLATZ 

exhibited differential expression levels in various major tissues and organs in 

cassava plants. Taken together, our results could provide general information 

on the TF PLATZ in cassava, as well as a list of potential candidate genes for 

further functional characterization related to the physiological processes. 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Cây sắn (Manihot esculenta), một loài bản 

địa của Nam Mỹ [1, 2], đã trở thành một phần 

không thể thiếu của nền nông nghiệp ở nhiều 

quốc gia trên thế giới. Với nguồn gốc từ khu vực 

Đông Nam Brazil và phía Đông của dãy núi 

Andes [1, 2], cây sắn đã lan rộng khắp các lục 

địa từ châu Á, châu Phi đến các vùng nhiệt đới 

của châu Âu, nhờ khả năng thích nghi vượt trội 

với các điều kiện môi trường đa dạng [1, 3]. Sắn 

là nguồn cung cấp tinh bột lớn, đây là nguồn 

nguyên liệu quan trọng trong chế biến thực 

phẩm, và đồng thời là món ăn cơ bản cho hơn 

800 triệu người trên toàn cầu [4, 5]. Bên cạnh 

đó, củ sắn cũng có thể được sử dụng trong chế 

biến thức ăn chăn nuôi và sản xuất nhiên liệu 

sinh học [5, 6]. Do đó, tìm hiểu về quá trình sinh 

trưởng và phát triển của cây sắn ở cấp độ phân 

tử được xem là chìa khóa để cải thiện kỹ thuật 

canh tác và nâng cao năng suất. 

Ở thực vật, nhân tố phiên mã (transcription 

factor - TF) đóng vai trò trung tâm trong điều 

hòa các phản ứng sinh lý diễn ra trong suốt quá 

trình sinh trưởng và phát triển [7]. Thông qua 

việc bám trên vùng promoter, TF giúp điều hòa 

(kìm hãm hoặc thúc đẩy) sự biểu hiện của gene 

mục tiêu thông qua con đường tín hiệu 

phytohormone, giúp tế bào trả lời lại kích thích 

từ môi trường. Trong đó, cánh tay kẽm (zinc 

finger) là một trong những họ protein chức 

năng đặc trưng cho thực vật, gồm nhiều nhóm 

TF quan trọng, như nhân tố cảm ứng ethylene 

(ethylene responsive factor), nhân tố có vùng 

bảo thủ đặc trưng homeobox thực vật (plant 

homeobox domain), nhân tố có vùng bảo thủ 

WRKYGQK và nhân tố giàu AT và mang vùng 

bảo thủ đặc trưng cánh tay kẽm (plant AT-rich 

sequences and zinc-binding, PLATZ). Các 

nghiên cứu gần đây đã ghi nhận vai trò của 

nhóm TF PLATZ tham gia vào các quá trình sinh 

học quan trọng trên các loài thực vật. Ví dụ, 

gene ZmPLATZ12, một thành viên trong nhóm 

TF PLATZ ở cây ngô (Zea mays), có biểu hiện đặc 

thù ở tế bào nội nhũ chứa tinh bột, được chứng 

minh là kiểm soát quá trình phát triển nội nhũ 

thông qua tương tác với phức hệ RNA 

polymerase III [8]. Một gene mã hóa TF PLATZ 

khác trên cây mô hình hai lá mầm Arabidopsis 

thaliana được ghi nhận tham gia vào cơ chế 

thúc đẩy sự biểu hiện của các gene liên quan 

đến kích thước và sự úa vàng ở lá [9]. Gần đây, 

nhóm TF PLATZ đã được nghiên cứu trên một 

số đối tượng cây trồng, như Arabidopsis [10], 

ngô [8], lúa gạo (Oryza sativa) [11], lúa mỳ 

(Triticum aestivum) [12] cải bắp Trung Quốc 

(Brassica rapa) [13], các loài thuộc họ Hoa hồng 

(Rosaceae), bao gồm táo tây (Malus domestica) 

thuộc giống Golden delicious [14], táo tây 

thuộc giống Hanfu [15], táo tây thuộc giống 

Gala [15], táo dại Tân Cương (M. sieversii) [15], 

táo dại Siberi (M. baccata) [15], táo dại châu Âu 

(M. sylvestris) [15], dâu tây dại (Fragaria vesca) 

[15], đào (Prunus persica) [15] và lê châu Âu 

(Pyrus communis) [15], bạch quả (Ginkgo 

biloba) [16]. 

Mục tiêu của nghiên cứu này nhằm sàng lọc 

và xác định nhóm TF PLATZ trong dữ liệu của 

cây sắn dựa trên các phân tích tin sinh học. Đầu 

tiên, các ứng viên của nhóm TF PLATZ được 

sàng lọc dựa trên việc đối chiếu trình tự tương 

đồng trên proteome của cây sắn. Các thông tin 

chú giải gene sau đó đã được xác định và kiểm 

chứng. Tiếp theo, nghiên cứu đã tiến hành 

phân tích các đặc điểm cơ bản của protein ở các 
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thành viên trong nhóm TF PLATZ ở cây sắn. 

Cuối cùng, mức độ biểu hiện của các gene mã 

hóa nhóm TF PLATZ ở cây sắn được khai thác 

dựa trên dữ liệu transcriptome ở các vị trí cơ 

quan/bộ phận chính trên cây sắn nhằm gợi mở 

các giả thuyết về chức năng của chúng trong 

quá trình sinh trưởng và phát triển. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Dữ liệu nghiên cứu 

Thông tin di truyền, bao gồm genome và 

proteome của giống sắn AM560-2 [17] được 

khai thác trên giao diện Phytozome (website: 

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/) [18] và 

Trung tâm Quốc gia về Thông tin Công nghệ 

Sinh học của Hoa Kỳ (National Center for 

Biotechnology Information, NCBI, website: 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) cho các phân 

tích tin sinh học trong nghiên cứu này. 

Trình tự protein đầy đủ của TF PLATZ trên 

cây táo mô tả trong nghiên cứu trước đây [14] 

được khai thác để tiến hành tìm kiếm và sàng 

lọc trên dữ liệu của cây sắn. 

Dữ liệu phiên mã transcriptome của cây sắn, bao 

gồm GSE82279 [19] được khai thác trên giao diện 

Dữ liệu biểu hiện gene (Gene Expression Omnibus, 

GEO, website: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/) 

của NCBI [20]. 

2.2. Phương pháp sàng lọc nhóm PLATZ 

Sàng lọc và xác định nhóm PLATZ ở cây sắn 

được tiến hành dựa theo mô tả trong nghiên 

cứu trước đây [21]. Theo đó, trình tự protein 

đầy đủ của TF PLATZ trên cây táo, bao gồm 

MD00G1059100 và MD02G1017000 báo cáo 

gần đây [14] được đối chiếu trên proteome 

của cây sắn [17] trên Phytozome [18] bằng 

công cụ BlastP. Tất cả kết quả tìm kiếm có độ 

tin cậy E-value ≤ 10-10 được lựa chọn để kiểm 

chứng sự có mặt của vùng bảo thủ đặc trưng 

cho TF PLATZ (mã định danh vùng bảo thủ: 

IPR006734) [22] bằng công cụ InterPro 

(website: https://www.ebi.ac.uk/interpro/) 

[23]. Trình tự protein đầy đủ của các kết quả 

tìm kiếm được khai thác cho các phân tích in 

silico tiếp theo. 

2.3. Phương pháp định danh nhóm PLATZ 

Các bước định danh nhóm TF PLATZ ở cây 

sắn được tiến hành dựa theo báo cáo trước 

đây. Cụ thể, các trình tự protein đầy đủ lần lượt 

được kiểm tra các thông tin chú giải trên 

genome của cây sắn [17] cung cấp bởi NCBI. Các 

thông tin chú giải, bao gồm GeneID, ProteinID, 

mã định danh RNA và LocusID được thu thập. 

Trình tự đoạn mã hóa (coding DNA sequence, 

CDS), trình tự vùng gene (genomic DNA 

sequence, gDNA) và vị trí phân bố trên nhiễm 

sắc thể được khai thác cho các phân tích. 

2.4. Phương pháp phân tích đặc tính nhóm 

PLATZ 

Phân tích đặc tính protein của nhóm TF 

PLATZ ở cây sắn được tiến hành dựa theo báo 

cáo trước đây. Cụ thể, các trình tự protein đầy 

đủ của các thành viên của nhóm TF PLATZ được 

truy vấn trên giao diện Expasy Protparam 

(website: https://web.expasy.org/cgi-

bin/protparam/protparam) như báo cáo của 

Gasteiger và cộng sự (2003) [24]. Đặc tính cơ 

bản, bao gồm kích thước protein (gốc amino 

acid), trọng lượng protein (kilo Dalton, kDa), 

điểm đẳng điện lý thuyết (< 7 - tính acid, ~ 7 - 

trung tính và > 7 - tính base), độ bất ổn định (> 

40 - bất ổn định và < 40 - ổn định), chỉ số béo 

và độ ưa nước trung bình (< 0 - ưa nước và > 0 

- kị nước).  

2.5. Phương pháp đánh giá biểu hiện gene của 

nhóm PLATZ 

Phân tích mức độ biểu hiện của các gene mã 

hóa nhóm TF PLATZ ở cây sắn được tiến hành 

dựa trên các công cụ tin sinh học dữ liệu lớn 

như mô tả trong nghiên cứu trước đây. Cụ thể, 

dữ liệu GSE82279 [19] khai thác trên GEO NCBI 

[20] được sử dụng để phân tích mức độ biểu 

hiện của gene tại các mẫu mô và cơ quan/bộ 

phận chính trên cây sắn. Các mẫu được thu 

thập bao gồm mô sẹo phôi hóa (friable 

embryogenic callus, FEC), tổ chức phát sinh 

phôi cấu tạo soma (somatic organized 

embryogenic structures, OES), mô phân sinh 

chóp rễ (root apical meristem, RAM) và mô 

phân sinh đỉnh chồi (shoot apical meristem, 

SAM) [19]. Các vị trí cơ quan/bộ phận chính 

trên cây sắn được thu thập bao gồm lá, gân lá, 

cuống lá, rễ sợi, củ, chồi bên và thân [19]. 
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2.6. Phương pháp xử lý số liệu 

Dữ liệu biểu hiện của các gene được thể hiện 

bằng giá trị của đoạn mã hóa trên mỗi kb cho 

một đơn vị phiên mã trên mỗi triệu bản đọc 

(fragments per kilobase of transcript per 

million reads mapped, FPKM). Theo đó, biểu 

hiện của gene dưới ngưỡng xác định hoặc gene 

có biểu hiện yếu khi giá trị FPKM < 5, gene có 

xu hướng biểu hiện khi 5 < giá trị FPKM < 20. 

Trong khi gene có xu hướng biểu hiện mạnh và 

biểu hiện đặc thù khi giá trị FPKM > 50 và > 100. 

Các dữ liệu biểu hiện được xử lý và xếp hạng 

bằng thuật toán cluster trên ngôn ngữ lập trình 

R [25].  

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Xác định và định danh thông tin của nhóm 

TF PLATZ ở cây sắn 

Để sàng lọc và xác định nhóm PLATZ ở cây 

sắn, trình tự của TF PLATZ trên cây táo [14] 

được khai thác để tiến hành so sánh trên dữ 

liệu của cây sắn [17]. Sau khi kiểm chứng trên 

InterPro [23], các kết quả đã được truy vấn để 

định danh thông tin chú giải. Kết quả định danh 

và chú giải thông tin của nhóm TF PLATZ trong 

dữ liệu của cây sắn được mô tả trong Bảng 1. 

 

Bảng 1. Định danh và chú giải của nhóm TF PLATZ từ dữ liệu của cây sắn 

STT GeneID ProteinID Mã định danh RNA LocusID 

1 Manes.01G121150 - - - 
2 Manes.01G268300 XP_021631323 XM_021775631.2 LOC110628818 
3 Manes.03G075532 XP_021602542 XM_021746850.2 LOC110607704 
4 Manes.03G075500 XP_021608834 XM_021753142.2 LOC110612369 
5 Manes.05G130400 XP_021614340 XM_021758650.2 LOC110616275 
6 Manes.05G048200 XP_021614143 XM_021758451.2 LOC110616128 
7 Manes.06G043200 XP_021616867 XM_021761175.2 LOC110618121 
8 Manes.08G016000 XP_021619379 XM_021763687.2 LOC110620106 
9 Manes.08G064000 XP_021619561 XM_021763869.2 LOC110620225 

10 Manes.09G048606 XP_021602886 XM_043959687.1 LOC110608000 
11 Manes.09G128900 XP_021621856 XM_021766164.2 LOC110621886 
12 Manes.11G153600 XP_021629155 XM_021773463.2 LOC110627192 
13 Manes.14G120600 XP_021634141 XM_021778449.2 LOC110630842 
14 Manes.15G136800 XP_021595879 XM_021740187.2 LOC110602620 
15 Manes.15G188400 XP_021595641 XM_021739949.1 LOC110602427 
16 Manes.16G052100 XP_021596936 XM_021741244.2 LOC110603496 
17 Manes.17G083200 XP_021598899 XM_021743207.1 LOC110604921 
18 Manes.17G085975 XP_021599857 XM_021744166.2 LOC110605544 
19 Manes.17G011500 XP_021600027 XM_021744335.2 LOC110605688 
20 Manes.18G000750 XP_021600277 XM_021744586.2 LOC110605905 

Ghi chú: dấu “-” là “Không xác định”. 
 

Kết quả cho thấy, đa số (19 trên tổng số 20) 

thành viên của nhóm TF PLATZ ở cây sắn, ngoại 

trừ gene Manes.01G121150 chưa có thông tin 

chú giải. Kết quả này được giải thích do bản 

tham chiếu mới nhất của cây sắn (mã số dự án 

giải mã genome trên NCBI: GCF_001659605.2) 

mới chỉ bao phủ khoảng 95,7% số lượng gene 

mã hóa protein thực tế [17]. Cụ thể, Bredeson 

và cộng sự (2016) ghi nhận dữ liệu genome hiện 

tại của cây sắn có kích thước khoảng 639,6 Mb 

[17], trong khi genome thực tế của cây sắn 

được dự đoán có kích thước xấp xỉ 772 Mb [26]. 

Vì vậy, thông tin chú giải của gene 

Manes.01G121150, bao gồm ProteinID, mã 

định danh RNA và LocusID được dự đoán có thể 

mô tả đầy đủ trong phiên bản cập nhật tiếp 

theo của genome cây sắn.  

Gần đây, nhóm TF PLATZ đã được mô tả 

trong các loài cây trồng khác nhau [10, 13, 14]. 

Cụ thể, tổng số 17 thành viên của TF PLATZ, đặt 

tên là MdPLATZ, đã được báo cáo trên hệ tham 

chiếu của loài [14]. Năm 2020, tổng số 24 gene 

thành viên thuộc nhóm TF PLATZ, từ BrPLATZ1 

đến BrPLATZ24 đã được báo cáo trên đối tượng 
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cây bắp cải Trung Quốc [13]. Nhóm TF PLATZ ở 

Arabidopsis gồm 12 thành viên cũng đã được 

xác định [10], trong khi số lượng thành viên 

trong nhóm TF PLATZ ở các loài ngô, lúa gạo và 

lúa mỳ đạt lần lượt là 17; 15 và 62 [8, 12]. Ở 

một số loài trong họ hoa hồng, nhóm TF PLATZ 

có số lượng thành viên lần lượt từ 14; 17; 17; 

18; 19 và 19 ở loài táo tây thuộc giống Hanfu 

[15], táo tây thuộc giống Golden delicious [14], 

táo tây thuộc giống Gala [15], táo dại Tân 

Cương [15], táo dại châu Âu [15] và táo dại 

Siberi [15]. Các so sánh này cho thấy nhóm TF 

PLATZ ở các loài thực vật có số lượng thành 

viên tương đối đa dạng, không phụ thuộc vào 

kích thước genome của từng loài. 

3.2. Phân tích đặc tính cơ bản của nhóm TF 

PLATZ ở cây sắn 

Để phân tích đặc tính protein của nhóm TF 

PLATZ ở cây sắn, trình tự protein đầy đủ của 

từng thành viên được truy vấn trên công cụ 

Expasy Protparam [24]. Theo đó, sáu tính chất 

cơ bản của protein, bao gồm kích thước phân 

tử, trọng lượng phân tử, điểm đẳng điện, độ 

bất ổn định, chỉ số béo và độ ưa nước trung 

bình được tính toán và thể hiện ở Bảng 2. 

 

Bảng 2. Đặc tính cơ bản của nhóm TF PLATZ của cây sắn 

STT GeneID 
Kích 

thước 
Trọng 
lượng 

Điểm 
đẳng điện 

Độ bất 
ổn định 

Chỉ số 
béo 

Độ ưa nước 
trung bình 

1 Manes.01G121150 190 22,02 9,66 67,54 65,68 -0,69 

2 Manes.01G268300 248 27,61 9,08 56,40 84,11 -0,13 
3 Manes.03G075532 277 30,72 5,94 60,29 75,63 -0,40 
4 Manes.03G075500 277 30,75 5,94 59,62 75,27 -0,41 
5 Manes.05G130400 235 26,48 9,27 56,27 69,23 -0,49 
6 Manes.05G048200 243 27,17 8,85 56,23 80,62 -0,14 
7 Manes.06G043200 244 27,70 8,62 56,23 70,20 -0,45 
8 Manes.08G016000 212 24,04 8,33 65,98 82,31 -0,38 
9 Manes.08G064000 250 28,04 9,10 58,84 64,76 -0,60 

10 Manes.09G048606 216 24,64 9,47 78,96 72,64 -0,55 

11 Manes.09G128900 256 28,93 9,04 47,13 65,47 -0,70 
12 Manes.11G153600 212 24,45 8,68 80,37 67,50 -0,76 
13 Manes.14G120600 240 27,27 8,71 64,75 70,62 -0,43 

14 Manes.15G136800 218 25,33 9,19 58,28 67,98 -0,78 
15 Manes.15G188400 218 24,84 9,22 60,49 61,70 -0,74 
16 Manes.16G052100 272 30,15 6,75 59,76 74,52 -0,38 
17 Manes.17G083200 182 21,36 9,91 39,80 72,86 -0,61 
18 Manes.17G085975 230 26,58 9,38 66,98 64,00 -0,69 
19 Manes.17G011500 221 24,90 9,29 55,57 66,11 -0,61 

20 Manes.18G000750 239 26,96 8,92 54,59 68,49 -0,52 
 

Kết quả phân tích kích thước protein của 

nhóm TF PLATZ ở cây sắn cho thấy, các thành 
viên đều có chiều dài khá tương đồng, với 

Manes.17G083200 là protein có kích thước bé 

nhất (182 gốc amino acid) và hai protein, bao 
gồm Manes.03G075532 và Manes.03G075500, 

chia sẻ kích thước lớn nhất (277 gốc amino acid). 

Tương tự, trọng lượng phân tử của các thành 
viên trong nhóm TF PLATZ ở cây sắn dao động 

từ 21,36 (Manes.17G083200) -30,75 kDa 
(Manes.03G075500), với giá trị trung bình đạt 

khoảng 26,50 kDa. Phần lớn (17 trên tổng số 20) 

các thành viên của nhóm TF PLATZ ở cây sắn đều 

là các protein có tính base, với giá trị điểm đẳng 
điện dao động từ 8,33 (Manes.08G016000) - 

9,91 (Manes.17G083200), ngoại trừ ba thành 

viên còn lại là phân tử protein có tính acid, bao 
gồm Manes.03G075532 (điểm đẳng điện đạt 

5,94), Manes.03G075500 (điểm đẳng điện đạt 

5,94) và Manes.16G052100 (điểm đẳng điện 
đạt 6,75). Tiếp theo, giá trị bất ổn định của các 

thành viên trong nhóm TF PLATZ ở cây sắn phần 
lớn đều > 40,00, ngoại trừ Manes.17G083200 

(độ bất ổn định đạt 39,80), chứng tỏ đa số các 
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thành viên trong nhóm TF PLATZ ở cây sắn có 

tính bất ổn định trong ống nghiệm. Phân tích 

cho thấy chỉ số béo của các protein thuộc nhóm 
TF PLATZ ở cây sắn có giá trị dao động từ 61,70 

(Manes.15G188400) - 84,11 
(Manes.01G268300), với chỉ số béo trung bình 

đạt 74,59. Cuối cùng, kết quả phân tích độ ưa 

nước trung bình của các thành viên trong nhóm 
TF PLATZ ở cây sắn cho thấy tất cả các protein 

này đều có tính ưa nước, với giá trị độ ưa nước 

< 0, dao động từ -0,78 (Manes.15G136800) - -
0,13 (Manes.01G268300). 

Có thể thấy rằng, kết quả phân tích đặc tính 

cơ bản về protein của các thành viên trong 
nhóm TF PLATZ ở cây sắn cũng tương đồng với 

những báo cáo trước đây. Cụ thể, nhóm TF 
PLATZ ở cây cải bắp Trung Quốc có kích thước 

phân tử dao động từ 165 - 325 gốc amino acid, 

tương ứng với trọng lượng phân tử đạt từ 
19,158 - 36,917 kDa [13]. Trong đó, chỉ có hai 

(trên tổng số 24) thành viên trong nhóm TF 

PLATZ ở cây cải bắp Trung Quốc có tính acid 
(điểm đẳng điện < 7), trong khi tất cả các protein 

còn lại đều thể hiện tính base, với điểm đẳng 
điện > 7 [13]. Nghiên cứu này cũng cho thấy, giá 

trị độ ưa nước trung bình của các thành viên 

trong nhóm TF PLATZ ở cây cải bắp Trung Quốc 
đều < 0, dao động từ -0,202 - -0,819, chứng tỏ 

chúng cũng có tính ưa nước [13], tương tự như 

ghi nhận trong nghiên cứu này. Ở lúa mỳ, các 
thành viên của nhóm TF PLATZ có kích thước 

phân tử dao động từ 145 - 275 gốc amino acid 

(giá trị trung bình đạt 221 gốc amino acid), 

trọng lượng phân tử đạt từ 16,67 - 29,76 kDa 

[12], điểm đẳng điện có giá trị từ 5,21 - 9,68 
[12]. Gần đây, nhóm TF PLATZ ở cây bạch quả 

cũng đã được phân tích đặc tính lý hóa [16]. 
Theo đó, chiều dài trung bình của TF PLATZ ở 

cây bạch quả có giá trị đạt khoảng 270,27 gốc 

amino acid, với GbPLATZ1 có kích thước dài 
nhất, đạt 348 gốc amino acid [16]. Trọng lượng 

phân tử của TF PLATZ ở cây bạch quả đạt từ 

25,84 - 38,74 kDa, với điểm đẳng điện dao động 
trong khoảng base, từ 8,02 - 9,26 [16]. Ở các 

loài trong chi Malus spp., nhóm TF PLATZ có 

kích thước đa dạng, từ 133 - 893 gốc amino 
acid, với trọng lượng phân tử ở ngưỡng từ 

15,31 - 99,11 kDa [15]. Trong khi đó, giá trị 
điểm đẳng điện của nhóm TF PLATZ ở chi Malus 

dao động từ 6,10 - 9,94 [15].  

3.3. Đánh giá mức độ biểu hiện của nhóm TF 
PLATZ trong giai đoạn sinh trưởng và phát 

triển của cây sắn 

Để đánh giá biểu hiện đặc thù của các gene 
mã hóa nhóm TF PLATZ ở cây sắn, dữ liệu 

GSE82279 [19] trên GEO NCBI [20] đã được 
khai thác để phân tích giá trị FPKM của từng 

gene tại mỗi mẫu mô cơ quan chính. Kết quả 

phân tích dữ liệu biểu hiện tại bốn mẫu mô, bao 
gồm FEC, OES, RAM và SAM được thể hiện ở 

Hình 1 và tại 07 cơ quan/bộ phận chính, bao 

gồm lá, gân lá, cuống lá, rễ sợi, củ, chồi bên và 
thân được minh họa ở Hình 1. 

 

 
Hình 1. Mức độ biểu hiện của các gene mã hóa nhóm TF PLATZ ở bốn mẫu mô trên cây sắn 
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Theo đó, kết quả phân tích cho thấy tám 

(trên tổng số 20) gene mã hóa nhóm TF PLATZ 

ở cây sắn, bao gồm Manes.01G121150, 

Manes.03G075532, Manes.03G075500, 

Manes.08G016000, Manes.08G064000, 

Manes.11G153600, Manes.17G083200 và 

Manes.17G085975 có giá trị FPKM ở dưới 

ngưỡng phát hiện hoặc có biểu hiện yếu. Trong 

khi đó, 12 (trên tổng số 20) gene còn lại có biểu 

hiện tại ít nhất một mẫu mô trên cây sắn. Cụ 

thể, gene Manes.01G268300 có xu hướng biểu 

hiện tại FEC và OES, trong khi 

Manes.05G048200 là gene có biểu hiện tại 

SAM. Nghiên cứu cũng đã chỉ ra rằng, gene 

Manes.17G011500 có biểu hiện tại OES và 

RAM. Đáng chú ý, Manes.15G188400 được xác 

định là gene có xu hướng biểu hiện mạnh tại 

FEC và OES, trong khi Manes.16G052100 có 

biểu hiện mạnh tại SAM và OES. Đặc biệt, 

Manes.06G043200 là gene có biểu hiện đặc thù 

tại OES và RAM, và Manes.14G120600 là gene 

có biểu hiện mạnh tại RAM.  
 

 
Hình 2. Mức độ biểu hiện của các gene mã hóa nhóm TF PLATZ  

ở bảy cơ quan/bộ phận chính trên cây sắn 
 

Kết quả phân tích mức độ biểu hiện của các 

gene mã hóa nhóm TF PLATZ ở bảy vị trí chính 

trên cây sắn cho thấy, 11 (trên tổng số 20) 

gene, bao gồm Manes.01G121150, 

Manes.03G075532, Manes.03G075500, 

Manes.08G016000, Manes.09G048606, 

Manes.11G153600, Manes.14G120600, 

Manes.15G136800, Manes.17G083200, 

Manes.17G085975 và Manes.18G000750 có 

mức độ biểu hiện dưới ngưỡng phát hiện hoặc 

biểu hiện yếu ở tất cả các cơ quan/bộ phận 

chính. Các gene còn lại được xác định có biểu 

hiện ở ít nhất một cơ quan/bộ phận chính trên 

cây sắn. Cụ thể, Manes.05G130400 là gene có 

biểu hiện đặc thù ở củ sắn, trong khi 

Manes.09G128900 có biểu hiện mạnh tại củ và 

rễ sợi, đặt ra giả thuyết rằng hai gene này có 

chức năng liên quan đến các quá trình sinh lý 

diễn ra ở các bộ phận dưới mặt đất. Trong khi 

đó, Manes.15G188400 và Manes.17G011500 

có biểu hiện mạnh ở tất cả 07 cơ quan/bộ phận 

chính trên cây sắn, ngoại trừ tại lá và rễ sợi, gợi 

ý rằng 02 gene này có khả năng tham gia vào 

điều hòa quá trình sinh trưởng và phát triển tại 

các cơ quan này trên cây sắn. 

Trong nghiên cứu trước đây, các gene mã 

hóa nhóm TF PLATZ ở các loài thực vật cũng thể 

hiện mức độ biểu hiện khác biệt giữa các mẫu 

mô, chứng tỏ rằng nhóm protein điều hòa này 

có thể liên quan đến nhiều vai trò khác nhau. Ví 

dụ, gene AtPLATZ1 được tăng cường biểu hiện 

ở mẫu rễ trong điều kiện xử lý với absicic acid 
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và điều khiển sự phát triển của rễ chính trên 

cây Arabidopsis [27], trong khi gene AtPLATZ7 

được chứng minh là kiểm soát kích thước của 

mô phân sinh rễ thông qua kích thích của các 

gốc ôxi nguyên tử hoạt động [28]. Một gene 

khác trong nhóm TF PLATZ ở cây Arabidopsis là 

AtPLATZ3 có chức năng tăng cường sự phát 

triển của lá thông qua cải thiện tỷ lệ và độ dài 

của quá trình biệt hóa tế bào xảy ra ở lá [29]. Ở 

cây bạch quả, gene GbPLATZ9 biểu hiện mạnh 

ở rễ và hạt trong quá trình phát triển của hạt 

[16]. Trên cây lúa mỳ, tám (trên tổng số 62) 

gene thành viên trong nhóm TF PLATZ có biểu 

hiện mạnh ở rễ, thân, lá và hạt ở một số giai 

đoạn phát triển [12]. Ví dụ, ba gene thành viên, 

bao gồm TaPLATZ26, TaPLATZ31 và TaPLATZ32 

có biểu hiện mạnh ở hạt giai đoạn 5 và 10 ngày 

sau khi hình thành, trong khi gene TaPLATZ30 

biểu hiện mạnh ở tất cả các giai đoạn phát triển 

của hạt [12]. Ba gene khác, bao gồm TaPLATZ6, 

TaPLATZ2 và TaPLATZ4 có biểu hiện đặc thù ở 

rễ và lá của cây lúa mỳ [12]. Mặt khác, mức độ 

biểu hiện của gene GhPLATZ1 ở loài Gossypium 

hirsutum được tăng cường trong điều kiện bất 

lợi và xử lý phytohormone ngoại sinh ở mẫu cây 

non 20 ngày tuổi [30]. Các kết quả này đã gợi ý 

về chức năng của các gene mã hóa nhóm TF 

PLATZ ở cây sắn tại các vị trí cơ quan/bộ phận 

chính mà chúng có biểu hiện đặc thù. 

4. KẾT LUẬN 

- Tổng số 20 thành viên của nhóm TF PLATZ 

đã được sàng lọc và xác định trên cây sắn. 

Trong đó, 19 trên tổng số 20 thành viên của 

nhóm TF PLATZ, ngoại trừ Manes.01G121150, 

đã được chú giải và định danh. 

- Phân tích đặc tính cho thấy các thành viên của 

nhóm TF PLATZ ở cây sắn có kích thước và trọng 

lượng phân tử tương đồng, có tính ưa nước, với 

đa số protein thể hiện tính base và có cấu trúc 

không ổn định trong điều kiện ống nghiệm, tương 

tự như trên các loài cây trồng khác.  

- Khai thác dữ liệu RNA-Seq cho thấy 06 

gene, bao gồm Manes.05G130400, 

Manes.06G043200, Manes.09G128900, 

Manes.14G120600, Manes.15G188400, 

Manes.17G011500 có biểu hiện đặc thù tại ít 

nhất một mẫu mô hoặc cơ quan/bộ phận chính 

trên cây sắn.  
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