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Tóm tắt

Đu đủ là loại cây ăn quả nhiệt đới quan trọng được trồng rộng rãi trên thế giới, trong đó có Việt Nam. Sự trao 
đổi và vận chuyển đường là vấn đề cần được quan tâm ở đu đủ. Nhờ sử dụng các phương pháp nghiên cứu 

tin sinh học, tổng số 12 gene mã hóa SWEET đã được xác định ở trong hệ gene của cây đu đủ (Carica papaya 
L.). Các gene SWEET của cây đu đủ có kích thước từ 1.203 đến 2.639 bp, trong đó hầu hết các gene có 5 intron, 
chỉ trừ gene CpSWEET12 có 2 intron. Các protein suy diễn có kích thước từ 234 tới 302 amino acid, với khối 
lượng phân tử 26,30 kDa tới 32,95 kDa. Các protein này có tính kiềm với giá trị pI dao động từ 7,69 đến 9,55. 
Cấu trúc không gian thể hiện các CpSWEET có 6 hoặc 7 xoắn xuyên màng. Căn cứ vào kết quả phân tích cây 
phả hệ, các SWEET của cây đu đủ được phân chia thành bốn nhóm I (ba gene), nhóm II (hai gene), nhóm III 
(năm gene) và nhóm IV (hai gene). Kết quả nghiên cứu này là tiền đề cho các nghiên cứu sâu hơn về tách dòng 
gene, phân tích chức năng của các gene trong họ SWEET và chọn giống ở cây đu đủ.
Từ khóa: Đặc điểm gene, đu đủ (Carica papaya L.), cây phả hệ, SWEET, tin sinh học

1. Đặt vấn đề
SWEET (Sugars Will Eventually  Be  

Exported  Transporter) là các protein có cấu 
trúc đặc trưng gồm 7 vùng xoắn xuyên màng. 
Chúng giữ chức năng quan trọng trong vận 
chuyển đường sucrose ở thực vật [1]. Đồng 
thời, nhóm protein này còn giữ nhiều chức 
năng trong sự phát triển các cơ quan sinh sản, 
vận chuyển gibberellin và điều hòa phản ứng 
với các stress vô sinh [1]. Do có nhiều vai 
trò quan trọng, họ gene mã hóa các SWEET 

từ lâu đã được nghiên cứu ở nhiều loại thực 
vật, điển hình như Arabidopsis thaliana [2], 
lúa [3], sắn [4], ca cao [5] cũng như một số 
loài thực vật khác [6]. Tuy nhiên, chưa có 
nghiên cứu nào về họ gene SWEET ở cây đu 
đủ được thực hiện.

Cây đu đủ (Carica papaya L.) là loại cây 
ăn quả được trồng nhiều ở vùng nhiệt đới 
và cận nhiệt đới. Quả đu đủ khi chín có đặc 
điểm mềm, vị ngọt, giá trị dinh dưỡng cao, 
đặc biệt có nhiều tiền vitamin A, vitamin C 
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và các chất chống oxy hóa [7]. Do cây đu 
đủ sinh sống ở các vùng nhiệt đới hoặc cận 
nhiệt đới nên chịu tác động của nhiều nhân 
tố sinh thái như ánh sáng, nhiệt độ, chế độ 
nước, gió cũng như nhiều tác nhân stress 
sinh học [8]. 

Nghiên cứu này nhằm xác định và phân 
tích đặc điểm của các gene mã hóa SWEET 
ở cây đu đủ nhờ các phương pháp tin sinh 
học, vốn là phương pháp nghiên cứu hiện 
đại, được sử dụng phổ biến trong công nghệ 
sinh học hiện đại [9].

2. Cơ sở dữ liệu và phương pháp 
nghiên cứu  

2.1. Cơ sở dữ liệu hệ gene của cây đu đủ 
Trình tự hệ gene của cây đu đủ (Carica 

papaya L.) đã được giải trình tự [10] và được 
đặt trên website phytozome V12 (http://
www.phytozome.net/) 

2.2. Xác định các gene SWEET ở cây đu đủ
Các protein SWEET của cây A. thaliana 

[11] được sử dụng làm khuôn dò để tìm 
kiếm các gene tương đồng trên toàn hệ gene 
của cây đu đủ nhờ sử dụng chương trình 
TBLASTN [12].

2.3. Xây dựng cây phả hệ
Các protein SWEET của cây đu đủ, 

A. thaliana và cây lúa được sắp dãy bằng 
MAFFT [13], sau đó cây phả hệ được xây 
dựng nhờ phần mềm MEGA X [14].

2.4. Phân tích đặc điểm các gene SWEET 
của cây đu đủ

Công cụ ProtParam được sử dụng để 
phân tích các đặc điểm vật lý, hóa học 
của các gene/protein SWEET được phân 
tích trên server ExPASy (Expert Protein 
Analysis System) [15]. ProtComp 9.0 (http://
linux1.softberry.com/berry.phtml?Topic= 
p r o t c o m p p l & g r o u p = h e l p & s u b g 
roup=proloc) được dùng để xác định vị trí 
khu trú dưới tế bào. 

3. Kết quả nghiên cứu và thảo luận
3.1. Xác định họ gene SWEET ở cây đu đủ

Bảng 1. Các trình tự SWEET ở cây đu đủ

Gene Tên 
locus

Phân 
nhóm

GS 
(bp)

PL 
(aa)

MW 
(kD) pI GRAVY In SCL THM

CpSWEET01 evm.TU.supercontig_3.56 I 1499 252 28,16 9,53 0,62 5 PM 7
CpSWEET02 evm.TU.supercontig_4.141 III 2015 292 32,82 8,64 0,66 5 PM 7
CpSWEET03 evm.TU.supercontig_4.143 III 1584 292 32,67 8,28 0,68 5 PM 7
CpSWEET04 evm.TU.supercontig_9.173 III 1400 278 31,30 8,28 0,48 5 PM 7
CpSWEET05 evm.TU.supercontig_48.105 IV 1523 246 27,32 9,16 0,66 5 PM 6
CpSWEET06 evm.TU.supercontig_48.106 IV 1638 302 32,95 8,92 0,44 5 PM 6
CpSWEET07 evm.TU.supercontig_49.77 I 1203 245 26,76 9,36 0,75 5 PM 7
CpSWEET08 evm.TU.supercontig_49.78 I 2112 240 26,61 9,39 0,77 5 PM 7
CpSWEET09 evm.TU.supercontig_51.71 III 1536 265 29,74 9,39 0,62 5 PM 7
CpSWEET10 evm.TU.supercontig_99.60 III 1869 278 31,33 7,69 0,50 5 PM 7
CpSWEET11 evm.TU.contig_35275 II 1209 235 26,30 9,55 0,64 5 PM 6
CpSWEET12 evm.TU.contig_36848 II 2639 234 26,60 9,17 0,23 2 PM 6

Chú thích: GS = Kích thước gen, PL = Chiều dài phân tử protein, MW = Khối lượng phân tử protein, pI = điểm đẳng 
điện, In = Số lượng intron, SCL =Khu trú dưới tế bào, Chlo: lục lạp, Mito: ti thể, Nucl: nhân tế bào

http://www.phytozome.net/
http://www.phytozome.net/
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Tổng số 12 gene SWEET đã được xác 
định ở trong hệ gene cây đu đủ (bảng 1). Khi 
xét trên quy mô hệ gene, họ SWEET của cây 
đu đủ có ít gene hơn so với cây A. thaliana 
(17 gene) [2], cây lúa và cây ca cao (cùng 21 
gene) [5], cũng như cây sắn (28 gene) [4]. 
Các CpSWEET đều mang một hoặc vùng 
bảo tồn đặc trưng (MtN3_slv (PF03083) cho 
họ SWEET [2]. Các gene mã hóa SWEET 
ở cây đu đủ có chiều dài dao động từ 1203 
đến 2639 nucleotide (bảng 1). Tất cả 12 gene 
CpSWEET đều mã hóa không liên tục, 11 

trong tổng số 12 gene có 5 intron, chỉ riêng 
gene CpSWEET12 có 2 intron (bảng 1). Kích 
thước các phân tử protein suy diễn dao động 
trong khoảng từ 234 (CpSWEET12) tới 302 
(CpSWEET06) amino acid, khối lượng phân 
tử từ 26,3 kDa (CpSWEET11) tới 32,95 kDa 
(CpSWEET06). Các CpSWEET có tính base 
với giá trị pI lý thuyết nằm trong khoảng từ 
7,69 tới 9,55. Như vậy, các SWEET của cây 
đu đủ có đặc điểm lý-hóa khá tương đồng với 
SWEET của cây ca cao [5]. 

Hình 1. Mô hình cấu trúc không gian của một số AhSWEET được xây dựng nhờ TMHMM Server v.2.0 
(https://services.healthtech.dtu.dk/service.php?TMHMM-2.0).

Về cấu trúc không gian, các CpSWEET 
có cấu trúc gồm nhiều xoắn xuyên màng đặc 
trưng. Trong đó, có tới 8 trong tổng số 12 
CpSWEET có 7 vùng xoắn xuyên màng (hình 
1), bốn phân tử còn lại chỉ có 6 xoắn xuyên 

màng (bảng 1). Cấu trúc xoắn xuyên màng 
đặc trưng của các CpSWEET tương đồng với 
các SWEET của nhiều loài loài đã biết như  
A. thaliana, lúa [2], sắn [4], ca cao [5]. Cấu 
trúc xoắn xuyên màng giải tích cho kết quả 
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tất cả 12 CpSWEET nằm trên màng sinh chất khi kiểm tra với công cụ Yloc (bảng 1). Kết quả 
này giống với kết quả phân tích vị trí khu trú dưới tế bào của các TcSWEET ở cây ca cao [5].

3.2. Phân tích cây phả hệ

Hình 2. Cây phả hệ được xây dựng từ các SWEET của cây đu đủ (Cp),  
cây A. thaliana (At) và cây lúa (Os).
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Kết quả phân tích cây phả hệ (hình 2) thể 
hiện các SWEET của cây đu đủ được xếp 
thành bốn nhóm I-IV, tương tự như của các 
loài khác [5, 6]. Nhóm I (3 gene), nhóm II 
(2 gene), nhóm III (5 gene) và nhóm IV (2 
gene). Nhóm III có số lượng nhiều gene nhất 
trọng họ SWEET, tương tự ở cây ca cao [5], 
cây A. thaliana [6]. 

4. Kết luận
Tổng số 12 gene SWEET được phát hiện 

và phân tích ở cây đu đủ bằng phương pháp 
tin sinh học. Cấu trúc gene và các đặc điểm 
lý - hóa của các gene/protein SWEET này 
cũng được nghiên cứu. Đặc điểm nổi bật 
là các gene này mã hóa không liên tục với 
11 gene có 5 intron, 1 gen có 2 intron. Các 
protein đều có các xoắn xuyên màng đặc 
trưng với 8 phân tử có 7 xoắn, 5 phân tử có 6 
xoắn. Kết quả phân tích cây phả hệ cho thấy 
các SWEET của cây đu đủ được xếp vào bốn 
nhóm, nhóm I (3 gene), II (2 gene), III (5 
gene) và IV (2 gene). Kết quả này có ý nghĩa 
lớn, mở đường cho việc tách dòng gene và 
phân tích chức năng của các gene trong họ 
SWEET ở cây đu đủ trong đáp ứng với các 
điều kiện môi trường hoặc sự phát triển.
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STUDY ON CHARACTERISTICS OF SWEET ENCODING GENES  
IN PAPAYA (Carica papaya L.)
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Abstract

Papaya (Carica papaya L.) is a important tropical fruit crops which is widely cultivated in the world, 
including Vietnam. Sugar metabolism and transport is an matter of concern. By using the bioinformatics 

methods, total of 12 SWEET encoding genes have identified in the geneome of papaya (Carica papaya L.). The 
sizes of papaya SWEET genes were ranging from 1203 to 2639 bp. Among which, all of these genes had five 
introns, except CpSWEET12 including two introns. The predicted protein sequences contained from 234 to 302 
amino acids, according to the molecular weight ranged from 26.30 to 32.95 kDa. These proteins were alkaline 
with a pI value ranging from 7.69 to 9.55. The secondary structure showed that the CpSWEET included six 
or seven transmembrane helices. Based on the phylogeneic analysis, the papaya SWEET were classified into 
four groups, I (three members), II (two members), III (five members) and IV (two members). The results of this 
study have an important significance and are base of the further research on gene cloning, functional analysis 
of SWEET genes.
Keywords: Gene characterizaion, in silico, papaya (Carica papaya L.), phylogeneic tree, SWEET


