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TÓM TẮT: Bệnh khảm lá đậu tương do Soybean mosaic virus (SMV) thuộc họ Potyviridae gây ra, là 
một trong những nguyên nhân chính làm giảm năng suất và chất lượng đậu tương. Để phát hiện và xác 
định chính xác nguyên nhân gây bệnh khảm trên đậu tương tại một số vùng thuộc tỉnh Sơn La, chúng tôi 
sử dụng kỹ thuật RT-PCR với cặp mồi thiết kế đặc hiệu cho họ Potyviridae và kết quả đã nhân bản được 
đoạn gen (cDNA) mã hóa protein vỏ (coat protein-CP) đặc hiệu duy nhất. Kết quả tách dòng và so sánh 
trình tự nucleotide cho thấy trình tự đoạn gen CP của SMV ở hai dòng SL1 và SL2 có độ tương đồng từ 
99,3%-100% so với đoạn gen mã hóa CP của SMV được công bố trên Ngân hàng Gen quốc tế với mã số 
X63771. SMV dòng SL1, SL2-Việt Nam có quan hệ gần và phân bố cùng nhóm với hai dòng Trung Quốc 
có mã số X63771 và U25673 trên Ngân hàng Gen quốc tế. Trình tự đoạn gen CP của dòng SL1, SL2 -Việt 
Nam được sử dụng làm nguyên liệu và thông tin để thiết kế vector mang cấu trúc RNAi phục vụ chuyển 
gen nhằm cải thiện khả năng kháng SMV của cây đậu tương Việt Nam. 
Từ khóa: Bệnh khảm, gen CP, Glycine max, protein vỏ, Soybean mosaic virus. 

 
MỞ ĐẦU 

Bệnh khảm lá đậu tương do soybean mosaic 
virus (SMV) thuộc họ Potyviridae gây ra. SMV 
có thể gây ra thiệt hại đáng kể về sản lượng, làm 
suy giảm năng suất đậu tương tới 40% khi các 
cây bị nhiễm trước khi ra hoa, 91% hạt đậu có 
vết lốm đốm và trong một số trường hợp có thể 
gây thiệt hại lên tới 94% tổng sản lượng đậu 
tương [10].  

Hạt SMV có dạng hình que, dài 720-850 nm 
và rộng 11-12 nm, được tạo thành khoảng 2000 
tiểu đơn vị tạo nên lớp vỏ protein (coat protein- 
CP) sắp xếp theo kiểu xoắn ốc xung quanh hệ 
gen RNA virus [4, 17, 19]. Hệ gen của SMV là 
RNA sợi đơn dương, có đuôi polyA ở đầu 3' và 
một protein virion liên kết tại đầu 5'. Đây là loại 
protein duy nhất bên cạnh CP được phát hiện 
trong các hạt virus. Hệ gen của SMV chứa vùng 
bảo thủ (NTRs) theo chiều 5'→3' [17], chiều dài 
của NTR 5' là 131-205 nucleotide, trong khi 
NTR 3’ của potyviruses khác nhau là hoàn toàn 
không đồng nhất về kích thước và trình tự. Hệ 
gen RNA của hai chủng G2 và G7 (thuộc SMV) 
đã được sắp xếp theo một trật tự [11] và tổng số 
nucleotide của mỗi chủng là 9588 nucleotide 
(không tính đuôi poly A), mã hóa cho các phân 
tử protein có 3066 amino acid. SMV là tác nhân 

gây bệnh khảm lá ở đậu tương, lan truyền do rệp 
làm môi giới. Sự lan truyền cây bệnh sang cây 
khoẻ do rệp ở ngoài đồng vẫn là chủ yếu, bệnh 
còn truyền qua hạt. Thực tế hiện nay cho thấy, 
trong sản xuất đậu tương mới dừng lại ở biện 
pháp phòng là chính mà chưa có thuốc trị SMV, 
chính vì vậy, nghiên cứu tạo cây đậu tương 
kháng virus phục vụ công tác chọn tạo giống đậu 
tương sạch bệnh rất cần thiết. Trong bài báo này 
chúng tôi trình bày kết quả phân lập trình tự đoạn 
gen mã hóa protein vỏ của virus gây bệnh khảm 
lá ở đậu tương trồng ở Sơn La, tạo nguyên liệu 
để thiết kế vector phục vụ chuyển gen tạo cây 
đậu tương kháng SMV theo nguyên lý RNAi. 

VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

Sử dụng các mẫu lá đậu tương có biểu hiện 
nhiễm bệnh khảm lá do SMV thu tại huyện Mai 
Sơn (SL1) và huyện Phù Yên (SL2) tỉnh Sơn 
La. 

Sử dụng bộ kit GeneJET Plant RNA 
Purification Mini Kit (Hãng Thermo Scientific) 
để tách RNA tổng số từ mẫu lá đậu tương 
nhiễm bệnh SMV. Phản ứng RT-PCR được tiến 
hành trong hai bước: (1). cDNA được tạo ra từ 
mRNA bằng phiên mã ngược trong 20 l dung 
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dịch có chứa 5 g RNA tổng số, 200 ng mồi 
ngẫu nhiên, 2 l 10 mM dNTPs; bổ sung nước 
khử ion tới thể tích 13 l. Dung dịch phản ứng 
này được ủ ở nhiệt độ 65oC trong 5 phút, sau đó 
giữ ở nhiệt độ 4oC. Tiếp theo bổ sung 4 l 5X 
đệm RT tổng hợp cDNA, 1 l 0,1 M DTT, 1 l 
chất ức chế ribonuclease tái tổ hợp RNase 
OUTTM (40 đơn vị/l), 1 l cloned AMV RT 
(15 đơn vị/l) vào dung dịch trên trước khi thực 
hiện chu kỳ nhiệt như sau: 1 chu kỳ 25oC trong 
10 phút, 1 chu kỳ 45oC trong 50 phút, 1 chu kỳ 
85oC trong 5 phút và giữ ở 4oC; (2). Phản ứng 
PCR nhân gen đặc hiệu được thực hiện trong 
dung dịch bao gồm 28,6 l nước, 5 l đệm PCR 
10X, 5 l MgCl2 25 mM, 4 l dNTPs 2,5 mM, 
2 l 10 pmol/l mỗi loại mồi SMVcp-F và 
SMVcp-R, 0,4 l Taq polymerase 5 u/l, 4 l 
cDNA và theo chu kỳ nhiệt như sau: 01 chu kỳ 
94oC trong 3 phút, 35 chu kỳ 94oC trong 1 phút, 
57oC trong 45 giây, 72oC trong 45 giây, 01 chu 
kỳ 72oC trong 5 phút và giữ ở 4oC cho đến khi 
phân tích. 

Sản phẩm PCR được điện di trên gel agrose 
1% trong đệm 1X TAE. Gel được nhuộm trong 
dung dịch ethidium bromide với nồng độ 0,1 
g/ml.  

Tách dòng gen được tiến hành theo 
Sambrook et al. (1989) [18]. Sản phẩm PCR 
được tách khỏi gel, tinh sạch bằng bộ kit của 
Qiagen và gắn trực tiếp vào vector tách dòng 
pBT, sau đó được biến nạp vào tế bào E. coli 
DH5. Chọn lọc các khuẩn lạc dương tính 
(khuẩn lạc màu trắng) trên môi trường LB có bổ 
sung 50 mg/l ampicillin, 30 mg/l X-gal và 0,1 
mM IPTG. Sự có mặt của DNA tái tổ hợp được

kiểm tra bằng phản ứng colony-PCR, sử dụng 
trực tiếp các khuẩn lạc dương tính và cặp mồi 
đặc hiệu. 

DNA plasmid được tách chiết theo kit 
QIAprep Spin Miniprep. Chọn các mẫu DNA 
plasmid tái tổ hợp có kích thước như mong 
muốn để tinh sạch và đem xác định trình tự 
nucleotide. Phân tích, so sánh trình tự 
nucleotide của đoạn gen bằng phần mềm 
BioEdit. 

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

Khuếch đại đoạn gen mã hoá protein vỏ (coat 
protein-CP) từ hệ gen của SMV  

Tách chiết RNA tổng số từ lá đậu tương 
nghi nhiễm SMV từ hai mẫu SL1, SL2 thu ở 
Sơn La, sau đó điện di kiểm tra trên gel 
argarose 1%, kết quả cho thấy sản phẩm tách 
chiết RNA tổng số đảm bảo chất lượng để tạo 
cDNA và tiến hành phản ứng PCR.  

Từ những thông tin về trình tự đoạn gen CP 
của SMV ở đậu tương đã công bố tại Ngân hàng 
Gen quốc tế, sử dụng BLAST trong NCBI so 
sánh 96 trình tự gen CP của SMV cho thấy các 
trình tự gen CP trên GenBank có độ tương đồng 
từ 94% đến 100% và kích thước vùng tương 
đồng được xác định có số lượng hơn 700 
nucleotide. Từ kết quả so sánh và xác định vùng 
tương đồng của các trình tự gen CP và dựa vào 
trình tự gen CP có mã số X63771, chúng tôi đã 
thiết kế cặp mồi đặc hiệu (SMVcp-F/SMVcp-R) 
để nhân bản đoạn gen CP với kích thước dự tính 
khoảng 0,7 kb. Trình tự cặp mồi PCR được thiết 
kế tại các vùng gen có độ bảo thủ cao nhất và 
được trình bày trong bảng 1. 

 
Bảng 1. Trình tự cặp mồi thiết kế và sử dụng trong nghiên cứu 

Mồi Trình tự 
SMVcp-F 5’-TTACCATCAGGCAAGGAGCAGGAAG -3’ 
SMVcp-R 5’-TGGACTTGATGGGAACATCTCAACT -3’ 

 
Phản ứng PCR nhân bản đoạn để khuếch đại 

đoạn cDNA được thực hiện với cặp mồi đã thiết 
kế SMVcp-F/SMVcp-R, nhiệt độ gắn mồi khả 
dụng cho phản ứng PCR là 57oC, sau 35 chu kỳ 
phản ứng. Kết quả kiểm tra sản phẩm RT-PCR 
bằng điện di trên gel argarose 1% ở hình 1 cho 

thấy có một băng DNA đặc hiệu với kích thước 
khoảng 0,7 kb, tương ứng với kích thước được 
dự tính khi thiết kế cặp mồi PCR.  
Tách dòng và xác định trình tự đoạn gen CP 
của SMV dòng SL1 và dòng SL2 

Sản phẩm PCR được tách khỏi bản gel, tinh
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sạch bằng bộ kit của Qiagen và gắn trực tiếp 
vào vector tách dòng pBT, sau đó được biến nạp 
vào tế bào E. coli DH5. Tiến hành chọn dòng 
bằng phản ứng colony-PCR trực tiếp từ khuẩn 

lạc với cặp mồi đặc hiệu. Kết quả điện di kiểm 
tra sản phẩm colony-PCR trên gel argarose 1% 
cho thấy xuất hiện một băng DNA có kích 
thước khoảng 0,7 kb (hình 2). 

 

    
Hình 1. Hình ảnh điện di sản phẩm RT-PCR 
khuếch đại đoạn gen CP (cDNA) của SMV  

1, 2. SL1, SL2; M. Thang DNA chuẩn 1 kb. 

Hình 2. Hình ảnh điện di sản phẩm colony-PCR 
từ khuẩn lạc  

M. thang DNA chuẩn 1 kb; 1-6. gen CP khuếch đại 
từ khuẩn lạc 

   

 
Hình 3. Trình tự đoạn gen CP (cDNA) của SMV phân lập tại tỉnh Sơn La  

và trình tự đoạn gen CP của dòng virus SMV được đăng ký GenBank có mã số X63771 
X63771. Trình tự gen CP của SMV trên GenBank; SL1, SL2. SMV dòng SL1, SL2-Việt Nam. 
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Những dòng khuẩn lạc dương tính với PCR 
đã được chọn để tách plasmid tái tổ hợp và đem 
giải trình tự nucleotide. Kết quả xác định trình 
tự nucleotide cho thấy, đoạn gen CP phân lập từ 
hệ gen SMV dòng SL1, SL2 gây bệnh khảm lá 
trên cây đậu tương thu tại Sơn La có 720 
nucleotide (hình 3). 

Kết quả so sánh với trình tự của đoạn gen 
CP trên Ngân hàng Gen quốc tế có mã số

X63771 (trình tự sử dụng để thiết kế cặp mồi 
nhân đoạn gen CP) bằng BLAST trong NCBI 
cho thấy đoạn gen CP (cDNA) mà chúng tôi 
phân lập được từ SMV dòng SL1 có độ tương 
đồng là 100%, còn trình tự đoạn gen CP phân 
lập từ dòng SL2 có độ tương đồng là 99,3%. 
Hình 3 cho thấy, trình tự đoạn gen CP của dòng 
virus SL2 có sự sai khác so với trình tự gen CP 
có mã số X63771 và dòng SL1 ở 5 vị trí 
nucleotide: 31, 38, 686, 690, 694 (bảng 2). 

 
Bảng 2. Các vị trí sai khác giữa trình tự đoạn gen CP của SMV dòng SL2 so với dòng SL1 và trình 
tự có mã số X63771 

Vị trí nucleotide X63771 SL1 SL2 
31 A A T 
38 C C G 
686 A A G 
690 G G T 
694 T T A 

 
Bảng 3. Các vị trí sai khác giữa trình tự amino acid của protein suy diễn dòng SL2 so với dòng SL1 
và trình tự có mã số CAA45307 

Vị trí amino acid CAA45350 SL1 SL2 
11 M M L 
13 T T R 
220 N N S 
230 K K N 
232 F F I 

 

 
Hình 4. So sánh trình tự amino acid của vùng Poty-coat của dòng SL1, SL2  

và của protein có mã số CAA45307 trên GenBank  
Poty-coat- CAA45307: Trình tự amino acid của vùng poty-coat của CP dòng SMV có mã số CAA45307 trên 

GenBank; Poty-coat-SL1: Trình tự amino acid của protein suy diễn từ đoạn gen CP của SMV dòng SL1; 
Poty-coat-SL2: Trình tự amino acid của protein suy diễn từ đoạn gen CP của SMV dòng SL2 



TẠP CHÍ SINH HỌC 2014, 36(1se): 
 

Protein CP có mã số CAA45307 trên 
GenBank được suy diễn từ trình tự gen CP của 
SMV, mã số là X63771, có 267 amino acid; còn 
protein suy diễn từ trình tự đoạn gen CP của 
SMV dòng SL1 và SL2 mà chúng tôi phân lập 
có 240 amino acid, kết quả so sánh vùng tương 
đồng của ba trình tự amino acid cho thấy, CP 
của dòng SMV, mã số CAA45307, có hệ số 
tương đồng so với protein suy diễn của dòng 
SL1 là 100% và so với dòng SL2 là 97,9%. 
Bảng 3 thể hiện 5 vị trí sai khác (11, 13, 220, 
230, 232) về trình tự amino acid của protein suy 
diễn dòng SL2 so với protein CAA45307 và 
dòng SL1. 

Vùng Poty-coat của CP ở SMV, mã số 
CAA45307, có 232 amino acid, vùng Poty-coat 
của CP dòng SL1 và dòng SL2 có 208 amino 
acid. Kết quả so sánh vùng tương đồng về trình tự 
amino acid của vùng Poty-coat của CP dòng SL1 
và dòng SL2 so với vùng Poty-coat của CP ở 
SMV có mã số CAA45307 trên GenBank cho 
thấy dòng SL2 có sự sai khác ở 3 vị trí amino acid

so với CAA45307 và dòng SL1 (hình 4). 

Phân tích sự đa dạng của trình tự đoạn gen 
CP của các dòng SMV  

Chúng tôi tiến hành so sánh trình tự 
nucleotide của đoạn gen CP của SMV dòng 
SL1 và SL2 phân lập từ Sơn La, Việt Nam với 
18 trình tự gen CP đã công bố trên GenBank 
(bảng 4) để xác định hệ số tương đồng và hệ số 
sai khác của các trình tự gen CP, đồng thời thiết 
lập sơ đồ hình cây để phân tích sự đa dạng của 
các dòng virus thông qua trình tự gen CP của 
SMV. Trong các trình tự của đoạn gen CP thuộc 
20 dòng SMV được sử dụng so sánh có 2 dòng 
Việt Nam, 8 dòng Nhật Bản, 2 dòng Hàn Quốc, 2 
dòng Mỹ, 4 dòng Trung Quốc, 1 dòng Canada, 1 
dòng Ucraina, kết quả so sánh cho thấy, hệ số 
tương đồng giữa các cặp so sánh giao động từ 
89,8% đến 99,7%; còn hệ số sai khác từ 0,3% 
đến 12,3%. Mối quan hệ giữa các dòng SMV dựa 
trên cơ sở so sánh trình tự nucleotide của đoạn 
gen CP được thể hiện ở hình 5. 

 
Bảng 4. Các trình tự đoạn gen CP của hai dòng virus ở Việt Nam và các trình tự có mã số trên 
GenBank được sử dụng trong phân tích so sánh [23] 

STT Dòng virus/ Mã số 
trên GenBank 

Vùng phân lập Năm công bố Tác giả 

1 HG965102 (SL1) Sơn La, Việt Nam 2013 Lo et al. 
2 HG965103 (SL2) Sơn La, Việt Nam 2013 Lo et al. 
3 X63771 Trung Quốc 1992 Chu 
4 U25673 Trung Quốc 1995 Chu et al. 
5 AB100445 Nhật Bản 2003 Kanematsu et al. 
6 AB100447 Nhật Bản 2003 Kanematsu et al. 
7 AB100448 Nhật Bản 2003 Kanematsu et al. 
8 AB206830 Nhật Bản 2008 Saruta et al. 
9 AB206831 Nhật Bản 2008 Saruta et al. 

10 AB206832 Nhật Bản 2008 Saruta et al. 
11 AB206833 Nhật Bản 2008 Saruta et al. 
12 AB206834 Nhật Bản 2008 Saruta et al. 
13 AF200578 Hoa Kỳ 1999 Latorre 
14 AJ609297 Hàn Quốc 2003 Choi 
15 AJ609298 Hàn Quốc 2003 Choi 
16 AY799852 Hoa Kỳ 2004 Fayad và Tolin 
17 DQ517427 Trung Quốc 2006 Wang 
18 DQ517430 Trung Quốc 2006 Wang 
19 EU931454 Canada 2009 Stromvik et al. 
20 JF431105 Ukraine 2012 Sherepitko et al. 
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Sơ đồ hình cây ở hình 5 dựa trên so sánh 
trình tự nucleotide của đoạn gen CP cho thấy 20 
dòng virus phân bố ở 4 nhóm (I, II, III, IV) với 
khoảng cách di truyền 4,8%; dòng SL1, SL2 

(Việt Nam) và hai dòng có mã số X63771, 
U25673 (Trung Quốc) phân bố trong cùng  
một nhóm (Nhóm II) với hệ số tương đồng 
khoảng 99%. 

 

 
Hình 5. Sơ đồ hình cây về mối quan hệ di truyền giữa các dòng SMV  

thiết lập dựa trên trình tự đoạn gen CP phân lập từ 20 dòng SMV từ Việt Nam,  
Nhật Bản, Hàn Quốc, Mỹ, Trung Quốc, Canada, Ucraina 

SL1. dòng SL1; SL2. dòng SL1; 18 dòng SMV có mã số trên GenBank. 
  

  
Hình 6. Sơ đồ hình cây thiết lập dựa trên trình tự amino acid suy diễn từ gen CP  

phân lập từ 20 dòng SMV từ Việt Nam, Nhật Bản, Hàn Quốc, Mỹ, Trung Quốc, Canada, Ucraina 
SL1- dòng SL1; SL2-dòng SL2; 19 dòng SMV mang mã số trên GenBank. 
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Tiếp tục phân tích mối quan hệ của 20 dòng 
SMV dựa trên trình tự amino acid suy diễn, 
hình 6 cho thấy 20 trình tự amino acid chia làm 
hai nhánh, nhánh thứ nhất chỉ có một dòng, 
nhóm V (AAV48873) và nhánh thứ hai có 19 
dòng còn lại (Nhóm I, II, III, IV) với khoảng 
cách di truyền là 7,1%. Hai dòng SL1, SL2 
(Việt Nam) và hai dòng Trung Quốc có quan hệ 
gần nhau, phân bố trong nhóm I.  

Khoảng cách di truyền được tính trên cơ sở 
so sánh trình tự nucleotide của đoạn gen CP 
giữa 20 dòng SMV là 4,8% (hình 5), còn dựa 
trên trình tự amino acid, khoảng cách di truyền 
giữa 20 dòng SMV lại lớn hơn rất nhiều (7,1% ) 
(hình 6). Kết quả phân tích phù hợp với nhận 
xét cho rằng các potyvirus lây nhiễm trên cây 
họ đậu và các loài thực vật khác có sự biểu hiện 
sự đa dạng về đặc tính sinh học hơn là sự đa 
dạng về trình tự nucleotide trong nucleic acid 
[1].  Để phân biệt các loài, các chủng virus có 
thể tiến hành so sánh trình tự nucleotide, đặc 
biệt là vùng đầu 3’ không mã hóa của hệ gen 
virus và trình tự gen CP [1], bởi vì thành phần 
và trình tự amino acid của CP có tính đặc trưng 
cho loài virus và cho từng cá thể. Trong thực tế 
rất ít có tương đồng về trình tự CP giữa các chi 
virus thực vật khác nhau. Từ cơ sở này mà 
người ta tiến hành phân loại các thành viên của 
nhóm potyvirus có thể dựa trên trình tự gen CP 
và trình tự amino acid của CP [1, 20]. Như vậy 
có thể nói, cách tiếp cận phân tích trình tự 
amino acid của CP và trình tự nucleotide của 
gen CP từ các potyvirus đã được coi là công cụ 
mạnh, không chỉ để nghiên cứu phân loại các 
loài virus thuộc chi, mà còn đối với các chủng 
trong potyvirrus, nhận xét này cũng tìm thấy 
trong báo cáo của McKern et al. (1993) [15]. 
Phân tích sự phát sinh loài dựa trên trình tự 
nucleotide của Potyvirus cho thấy, các thành viên 
có trình tự với hệ số tương đồng là 38-71% được 
nhận dạng là các loài virus khác nhau; còn các 
thành viên có trình tự với hệ số tương đồng ít 
nhất là 90% được nhận dạng là cùng chủng virus 
[20]. Các chủng virus riêng biệt cũng đã được 
phân biệt bởi sự thay đổi trong hệ gen của chúng. 
Gillings et al. (2009) đã sử dụng enzyme giới 
hạn RsaI và HinfI cắt sản phẩm PCR khuếch đại 
gen CP từ Citrus tristeza virus nhận thấy đã có 
sự thay đổi về trình tự gen CP [6].  

Khi nghiên cứu so sánh các trình tự amino 
acid của CP của các dòng virus, Gough & 
Shukla (1992) [7] cho rằng có sự khác biệt lớn 
về kích thước và trình tự amino acid của CP ở 
vùng đầu N, nhưng lại có sự tương đồng cao về 
trình tự ở vùng đầu C của CP. Như vậy, trình tự 
vùng nucleotide của gen CP mã hóa cho vùng 
có độ tương đồng cao ở đầu C của CP có thể sử 
dụng theo hai cách tiếp cận, đó là (1) khuếch đại 
đoạn bảo thủ để tạo đoạn gen CPi (đoạn gen CP 
interference) và (2) sử dụng như nguồn thông 
tin để thiết kế đoạn gen bảo thủ CPi phục vụ tạo 
vector mang cấu trúc RNAi. Đối với virus gây 
bệnh khảm trên cây đậu tương, kết quả tách 
dòng và xác định trình tự đoạn gen CP từ SMV 
dòng SL1, SL2 của chúng tôi cũng nhằm phục 
vụ phân tích sự đa dạng của các dòng SMV trên 
cây đậu tương Việt Nam và xác định vùng 
tương đồng để cung cấp thông tin cho việc thiết 
kế đoạn gen CPi của SMV trong kỹ thuật RNAi. 
Hướng nghiên cứu này cũng đã được thực hiện 
đối với virus gây bệnh đốm vòng đu đủ, virus 
gây bệnh khảm dưa chuột, virus gây bệnh xoăn 
vàng lá cà chua [8, 9, 21, 22].  

Berger et al. (1997) đã phân tích trình tự hệ 
gen của một số potyvirus ở cây họ đậu và cây 
phát sinh loài đã được thiết lập [1]. Cách tiếp 
cận phân tích sự phát sinh loài cũng được một số 
tác giả sử dụng để phân biệt các potyvirus khác 
nhau [2]. Ở Việt Nam một số tác giả cũng đã sử 
dụng gen CP để phân tích sự đa dạng của các 
loài virus gây bệnh thực vật [9, 21]. Thiết lập 
cây phát sinh của các dòng virus gây bệnh xoăn 
lá cà chua của Lê Thị Hồng Ngọc và nnk. 
(2005) cho thấy các dòng virus ở Việt Nam gần 
với các dòng virus của Trung Quốc, Đài Loan 
[16]. Trong nghiên cứu của chúng tôi, trình tự 
đoạn gen CP phân lập từ SMV dòng SL1 và 
SL2, Việt Nam có kích thước 720 nucleotide, 
mã hoá 240 amino acid và vùng Poty-coat của 
coat protein có 208 amino acid có quan hệ gần 
và phân bố cùng nhóm với hai dòng SMV của 
Trung Quốc có mã số X63771 và U25673 trên 
Ngân hàng Gen quốc tế. Nhận xét này phù hợp 
với báo cáo của Kirthi et al. (2004) [12] cho 
rằng, các chủng virus phân lập từ những vùng 
địa lý càng gần nhau thì có độ tương đồng di 
truyền càng cao. Tuy nhiên, một số nghiên cứu 
lại cho rằng do có sự tái tổ hợp thường xuyên 
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trong hệ gen mà ngày nay các loài virus ngày 
càng có hệ gen đa dạng hơn [5, 13, 14]. 

KẾT LUẬN 

Trình tự đoạn gen CP phân lập từ SMV 
dòng SL1 và dòng SL2 có kích thước 720 
nucleotide, mã hoá 240 amino acid và vùng 
Poty-coat của coat protein có 208 amino acid. 
SMV dòng SL1 và dòng SL2-Việt Nam có quan 
hệ gần và phân bố cùng nhóm với hai dòng 
SMV Trung Quốc có mã số X63771 và U25673 
trên Ngân hàng Gen quốc tế. Trình tự đoạn gen 
CP của dòng SL1 và SL2-Việt Nam đã đăng ký 
trên Ngân hàng gen quốc tế với mã số 
HG965102, HG965103 và được sử dụng làm 
nguyên liệu và cung cấp thông tin để thiết kế 
vector mang cấu trúc RNAi phục vụ chuyển gen 
nhằm cải thiện khả năng kháng virus SMV của 
cây đậu tương Việt Nam. 

Lời cảm ơn: Công trình được hoàn thành có 
sử dụng thiết bị Phòng thí nghiệm trọng điểm về 
công nghệ gen, Viện Công nghệ sinh học và 
được sự tài trợ của đề tài Khoa học-Công nghệ 
cấp Bộ Giáo dục & Đào tạo, mã số B2013-
TN04-05. 
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SUMMARY 
 

Leaf mosaic disease of soybean is caused by soybean mosaic virus (SMV) from the family Potyviridae 
and is one of the main causes of reduced productivity and quality of soybean. To detect and determine the 
exact cause of mosaic disease on soybean leaves in some areas of  Son La province, we used RT-PCR 
technique with specifically designed primers for Potyviridae; consequently, CP gene (cDNA) encoding the 
coat protein (CP) has been amplified. Results of cloning and comparison of nucleotide sequences showed the 
sequences of CP gene of SMV lines SL1 and SL2 had the similarity of 99.3-100% compared to that published 
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in the GenBank with code number X63771. SMV lines SL1 and SL2 (Vietnam)  have close relations and the 
same group of allocation with two Chinese lines, X63771 and U25673 in the GenBank. The nucleotide 
sequence of the CP gene of SMV line SL-Vietnam will be used as material in constructing RNAi vectors for 
gene transfer to enhance SMV-antiviral activity of soybean in Vietnam. 
Keywords: Glycine max, coat protein, CP gene, mosaic disease, soybean mosaic virus. 
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