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TÓM TẮT 

Tổng số 6 gen mã hóa cho các dehydrin (DHN) đã được tìm thấy trong hệ gen của cây quýt đường (Citrus 
clementina). Nghiên cứu này hướng tới xác định các đặc trưng lí-hóa, cấu trúc và sự biểu hiện của các DHN ở loài cây 
này nhờ các phương pháp in silico. Cả 6 DHN đều có tính ưa nước cao. Chỉ số béo cao của chúng gợi ý các DHN của 
cây quýt đường thuộc nhóm các protein ổn định với nhiệt độ cao. Hai gen CclDHN1 và CclDHN6 có vùng mã hóa liên 
tục trong khi bốn gen còn lại có vùng mã hóa không liên tục, một vùng không mã hóa ngăn cách hai vùng mã hóa tại 
vùng phân mảnh S. Từ 3 tới 6 cấu trúc xoắn  lưỡng cực được xác định trong cấu trúc không gian của  chúng. Bên 
cạnh đó, các serin có khả năng phosphoryl hóa cũng được xác định trong vùng phân mảnh S. Chỉ có hai gen CclDHN1 
và CclDHN2 biểu hiện ở nhiều loại mô khác nhau dưới các điều kiện khác nhau của môi trường.  

Từ khóa: Biểu hiện gen, cấu trúc gen, Dehydrin (DHN), đặc trưng của gen, in silico. 

Characterisation and Expression Survey of Dehydrin Gene Family 
in Clementine (Citrus clementina) 

ABSTRACT 

A total of six dehydrin (DHN) genes have been found in the whole genome of Clementine (Citrus clementina). 
This work aimed to study the characteristics and structure of DHN in this species. All of six DHN proteins were highly 
hydrophilic. Their high aliphatic index suggested that clementine DHN might be thermostable proteins. Only two KS-
type genes, CclDHN1 and CclDHN6, had no intron. Therefore, four others were discontinuous coding genes with an 
intron which separates two exons within the S fragment. The predicted 3D modeling structure showed many 
amphipathic α-helices in the secondary structure of DHN proteins. In addition, the serine phosphorylation sites also 
were predicted in the S fragment region. Two clementine DHN genes, CclDHN1 and CclDHN2, expressed in many 
different tissues under various environmental conditions . 

Keywords: Dehydrin (DHN), gene expression, gene structure, gene charaterisation, in silico. 

 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Dehydrin (DHN) mã hóa các protein được 
xếp vào nhóm II của họ Late Embryogenesis 
Abundant protein (LEA) (Close, 1996). Các 
protein này đóng vai trò rất quan trọng trong 
việc bảo vệ tế bào trước quá trình mất nước 
(Rorat, 2006; Hanin et al., 2011).  

Khối lượng phân tử của các DHN biến đổi 
trong một phạm vi rộng trong khoảng 9-200kD. 

Các DHN được xác định đều có ái lực cao với 
nước, tính chất này giúp chúng giữ được nước 
ngay cả trong điều kiện tế bào mất nước mạnh. 
Phân mảnh K, đặc trưng cho các DHN, có khả 
năng tạo thành cấu trúc xoắn lưỡng cực, cấu 
trúc này giữ vai trò quan trọng trong sự tương 
tác của DHN với các màng và các protein 
(Rorat, 2006; Hanin et al., 2011). Bên cạnh đó, 
phân mảnh S, có mặt ở các DHN thuộc phân 
nhóm KnS, YnSKn và SKn, có chứa các axit 
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amin serine có khả năng bị phosphoryl hóa. Sự 
phosphoryl hóa này là một cơ chế quan trọng 
trong quá trình điều hòa sự gắn với cơ chất cũng 
như gắn với màng của các DHN (Hanin et al., 
2011; Yang et al., 2012).  

Đã có khá nhiều nghiên cứu được thực hiện 
để khám phá cấu trúc và chức năng của các 
DHN ở các thực vật thân cỏ kiểu mẫu như 
Arabidopsis (Hundertmark and Hincha, 2008), 
cây lúa (Wang et al., 2007). Tuy nhiên, cấu trúc 
và đặc điểm của DHN của cây thân gỗ mới chỉ 
được báo cáo gần đây ở cây nho (Yang et al., 
2012) và cây dương (Liu et al., 2012), những cây 
có lá rụng vào mùa đông. Trong nghiên cứu này, 
chúng tôi hướng tới xác định cấu trúc và các đặc 
trưng vật lý và hóa học của các DHN ở cây quýt 
đường. Đồng thời, sự biểu hiện của các gen 
trong họ này cũng bước đầu được khảo sát. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Các đặc điểm hóa - lí  
Các đặc điểm vật lí, hóa học của các 

gen/protein nghiên cứu được khảo sát nhờ các 
công cụ của ExPASy (Expert Protein Analysis 
System (Gasteiger et al., 2005)). 

2.2. Cấu trúc không gian 
Cấu trúc exon/intron được xây dựng nhờ 

công cụ GSDS 1.0 (Guo et al., 2007). 
Cấu trúc không gian của phân tử protein 

được xây dựng nhờ Phyre2 (Kelley and 
Sternberg, 2009). 

2.3. Dự đoán các vị trí phosphoryl hóa 
Dự đoán các vị trí phosphoryl hóa của các 

protein bằng phần mềm Musite phiên bản trực 
tuyến (Gao et al., 2010). 

2.4. Khảo sát sự biểu hiện gen 
Sự biểu hiện của các gen được khảo sát 

bằng cách đếm số lượng EST trong các cơ sở dữ 
liệu tồn tại trên trang web NCBI (taxid:85681) 
nhờ chương trình TBLASTN.  

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Đặc điểm của các dehydrin của cây 
quýt đường 

Các DHN của cây quýt đường có có độ dài 
từ 297 tới 1259 nucleotit. Kích thước trình tự 
protein suy diễn có kích thước từ 98 tới 234 axit 
amin, tương ứng với khối lượng phân tử từ 11,1 
kD tới 26,7 kD, trong đó, CclDHN6 có kích 
thước nhỏ nhất (297 nucleotit, 98 amino acid), 
CclDHN5 có trình tự gen dài nhất (1259 
nucleotit) nhưng CclDHN2 có chiều dài trình tự 
protein suy diễn lớn nhất (234 amino acid). Các 
CclDHN có điểm đẳng điện (pI) dao động từ 5,44 
tới 9,40 (Bảng 1). Trong đó, bốn DHN có tính 
axit yếu (CclDHN1, CclDHN2, CclDHN4 và 
CclDHN5), CclDHN6 trung tính, riêng 
CclDHN3 có tính kiềm mạnh. Cả sáu CclDHN 
đều có tính ưa nước cao với các giá trị GRAVY 
nằm trong phạm vi từ -1,042 tới -1,857, trong 
đó CclDHN6 có độ ưa nước cao nhất. Các chỉ số 
béo của các DHN ở cây quýt đường khá cao,  

Bảng 1. Đặc điểm của các dehydrin ở cây quýt đường 

Gen Phân 
nhóm 

Chiều dài 
gen/đoạn 
mã hóa 

Kích thước 
protein suy 

diễn(aa) 

Khối lượng 
phân tử 

protein suy 
diễn (kD) 

pI GRAVY Chỉ số 
béo 

Số 
intron 

Vị trí khu trú 
dưới tế bào 

CclDHN1 KS 408/408 135 14,8 6,57 -1,587 43,26 0 Tế bào chất 

CclDHN2 SKn 834/705 234 26,7 5,62 -1,626 47,52 1 Tế bào chất 

CclDHN3 YnSKn 646/474 158 16,6 9,40 -1,141 36,46 1 Nhân/Tế bào chất 

CclDHN4 SKn 623/543 180 20,1 5,43 -1,382 50,56 1 Nhân 

CclDHN5 YnSKn 1259/624 208 22,0 6,15 -1,042 49,37 1 Nhân 

CclDHN6 KS 297/297 98 11,1 7,26 -1,857 37,76 0 Nhân 
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trong khoảng từ 36,46 tới 50,56. Chỉ số này đại 
diện cho thể tích tương đối bị chiếm bởi các axit 
amin có chuỗi bên béo như alanine, valine, 
leucine và isoleucine. Chỉ số này thường cao ở 
các protein bền nhiệt hơn so với các protein 
thường.  Các kết quả về đặc điểm của các 
CclDHN này phù hợp với các DHN của cây 
dương đã được báo cáo (Rorat, 2006; Hanin et 
al., 2011; Liu et al., 2012). 

Các DHN của cây quýt đường có thể khu 
trú trong tế bào chất (CclDHN1 và CclDHN2) 
hoặc trong nhân tế bào (CclDHN4, CclDHN5 và 
CclDHN6). Riêng CclDHN3 có thể khu trú hoặc 
trong tế bào chất hoặc trong nhân tế bào.  

3.2. Cấu trúc của các dehydrin của cây 
quýt đường 

Xét về cấu trúc exon/intron (trình tự mã 
hóa/không mã hóa), chỉ hai gen CclDHN1 và 

CclDHN6 không có intron trong khi bốn DHN 
còn lại có một intron (CclDHN2, CclDHN3, 
CclDHN4 và CclDHN5). Các intron của cả bốn 
gen này đều nằm bên trong vùng phân mảnh S 
và chia cắt hai exon của gen. Đặc điểm này cũng 
gặp ở các DHN của cây nho (Yang et al., 2012). 

Cấu trúc không gian của các protein DHN 
của cây Quýt đường được xây dựng nhờ phần 
mềm Phyr2 phiên bản trực tuyến (Hình 2). Kết 
quả cho thấy, các DHN của cây quýt đường đều 
có các cấu trúc xoắn  lưỡng cực, cấu trúc rất 
phổ biến ở các DHN của các loài khác (Rorat, 
2006; Hanin et al., 2011). Nhờ các cấu trúc xoắn 
 lưỡng cực, các DHN có khả năng tương tác với 
các phân tử protein khác hay các màng sinh 
học, từ đó thể hiện được chức năng bảo vệ của 
chúng (Rorat, 2006; Hanin et al., 2011). Trong 
đó, CclDHN4 (Hình 2D) có sáu cấu trúc xoắn , 
CclDHN1 (Hình 2A) và CclDHN2 (Hình 2B)

 

Hình 1. Cấu trúc exon/intron của các dehydrin ở cây quýt đường 

 

Hình 2. Mô hình 3D cấu trúc bậc hai của các dehydrin của cây quýt đường 
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có năm cấu trúc xoắn , CclDHN3 (Hình 2C) và 
CclDHN6 (Hình 2F) có bốn cấu trúc xoắn , chỉ 
riêng CclDHN5 (Hình 2E) có ba cấu trúc xoắn . 
Cấu trúc bậc hai của các DHN của cây quýt 
đường tương đồng với các DHN của nhiều loài 
thực vật khác đã được báo cáo (Rorat, 2006) 

3.3. Các vị trí phosphoryl hóa 
Các vị trí phosphoryl hóa đều được tìm thấy 

trong phân tử các protein DHN của cây quýt 
đường (Hình 3). Kết quả phân tích vị trí 
phosphoryl hóa gợi ý rằng quá trình phosphoryl 
hóa các DHN này diễn ra trên một số axit amin 

serine nằm trong vùng phân mảnh S. Kết quả 
này phù hợp với nhiều kết quả nghiên cứu khác 
về sự phosphoryl hóa các dehydrin, một cơ chế 
quan trọng đối với sự gắn cơ chất hay điều hòa 
liên kết màng ở các DHN khác đã được chứng 
minh ở cây Arabidopsis và cây lúa mỳ (Hanin et 
al., 2011; Yang et al., 2012). 

3.4. Khảo sát sự biểu hiện gen 
Chúng tôi nhận thấy có 2 trong tổng số 6 

gen CclDHN biểu hiện trong một số mô ở cây 
quýt đường, với số EST được tìm thấy từ 3 cho 
tới 34 tùy thuộc vào từng gen và mô (Hình 4).

 

Hình 3. Các vị trí phosphoryl hóa ở các dehydrin của cây quýt đường 
Ghi chú: Các motif bảo thủ đặc trưng của dehydrin được đóng khung, tô nền xám, các vị trí phosphoryl hóa được gạch chân 
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Hình 4. Kết quả khảo sát sự biểu hiện gen của các dehydrin của cây quýt đường 

Bốn gen CclDHN3, CclDHN4, CclDHN5 và 
CclDHN6 không biểu hiện trong các mô và điều 
kiện thí nghiệm mà từ đó các EST được phân 
tích. Giữa hai gen CclDHN1 và CclDHN2, gen 
thứ nhất biểu hiện mạnh hơn ở mô lá nhưng 
biểu hiện yếu hơn ở mô hoa và quả so với gen 
thứ hai. Kết quả tương tự cũng được quan sát 
trong trường hợp hỗn hợp của nhiều mô khác 
nhau trong cây. Các kết quả nghiên cứu về sự 
biểu hiện các gen DHN của cây quýt đường 
tương đồng với sự biểu hiện của nhiều gen DHN 
của các loài thực vật khác đã được báo cáo như ở 
cây đại mạch, cây thuốc lá và cây cà chua (Rorat 
et al., 2004; Rorat, 2006). 

4. KẾT LUẬN 

Trong công trình này chúng tôi đã xác định 
các đặc trưng của sáu gen DHN ở cây quýt 
đường. Các DHN này có kích thước phân tử nhỏ, 
khu trú trong nhân hoặc tế bào chất. Tất cả các 
DHN của cây quýt đường có ái lực nước mạnh. 
Hai DHN phân nhóm KS (CclDHN1 và 
CclDHN6) không có intron trong khi bốn DHN 
còn lại có một intron nằm trong vùng mã hóa 
phân mảnh S. Tất cả 6 DHN nghiên cứu đều có 
các cấu trúc xoắn  lưỡng cực giúp chúng gắn 
được với các protein khác hoặc với các màng 
sinh học để thực hiện chức năng bảo vệ. Nhiều 
vị trí phosphoryl hóa được tìm thấy tại các axit 

amin serin trong vùng phân mảnh S của các 
DHN của cây quýt đường. Chỉ hai CclDHN1 và 
CclDHN2 biểu hiện mạnh trong các mô lá và mô 
hoa, quả của cây quýt đường. Không phát hiện 
được sự hiện diện của các EST tương ứng với 
bốn DHN còn lại trong các mô trên trong điều 
kiện thí nghiệm. Những kết quả này có ý nghĩa 
quan trọng, cung cấp các thông tin về đặc trưng 
và sự biểu hiện của một họ gen tham gia vào sự 
bảo vệ tế bào của cây quýt đường. 
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