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TÓM TẮT 

 Ngô nếp (Zea mays subsp. ceratina (Kuelshov) Zhuk) là một trong các hạt ngũ cốc phổ biến và quan trọng 
tại Việt Nam, đặc biệt ở các vùng núi phía bắc. Anthocyanin được coi là một dấu hiện stress do hạn gây ra và 
là một phần trong cơ chế hạn chế tác động của stress. Sự biểu hiện của các gen cấu trúc hay các enzyme tham 
gia vào các phản ứng sinh tổng hợp anthocyanin ở các bộ phận cây ngô rất cần sự có mặt các nhân tố phiên mã 
thuộc họ Myb, Myc (hay bHLH) và WD40. Các gen thuộc họ Myb điều hòa sinh tổng hợp anthocyanin ở ngô 
đã được nghiên cứu nhiều gồm các gen C1, P1, Pl. Trong khi các gen thuộc họ Myc (hay bHLH) được nghiên 
cứu gồm B, R, Sn và Lc (Leaf color). Bài báo này phân tích trình tự đoạn gen Lc hoạt hóa sinh tổng hợp 
anthocyanin từ giống NH và BS1. Trình tự đoạn gen Lc gồm 822 nucleotit mã hóa cho 273 amino acid với 12 
vị trí sai khác giữa hai giống. Hai trình tự nucleotide này có sự tương đồng cao với các trình tự trong họ bHLH 
ở cây ngô (từ 98,9% đến 99,3%). Protein suy diễn của đoạn gen Lc thuộc vị trí từ 338- 610 của phân tử protein 
Lc hoàn chỉnh. Có 9 vị trí amino acid thay đổi giữa hai giống NH và BS1, trong đó có có hai vị trí amino acid 
khác nhau (444 và 446) thuộc vùng bHLH của nhân tố phiên mã Lc. 

Từ khóa: Anthocyanin, gen Lc, khả năng chịu hạn, ngô nếp địa phương, nhân tố phiên mã 

ĐẶT VẤN ĐỀ  

 Ở Việt Nam, ngô là cây lương thực quan trọng 
thứ hai sau lúa của nông dân vùng trung du và miền 
núi phía Bắc, và là cây lương thực chính của đồng 
bào các dân tộc thiểu số ở các vùng núi cao (Niên 
giám thống kê, 2017). Trong những năm gần đây, 
hướng sản xuất ngô ở nước ta là tăng cường diện tích 
ngô lai năng suất cao, các giống ngô nếp địa phương 
cho năng suất thấp ít được quan tâm phát triển, nhiều 
giống ngô quý hiếm bị mất dần mặc dù chất lượng 
hạt cao, khả năng chịu hạn tốt và phù hợp với điều 
kiện canh tác đất dốc của từng vùng ở miền núi. Vì 
vậy, việc nghiên cứu và chọn tạo các giống ngô có 
khả năng chịu hạn là việc làm rất cần thiết, góp phần 
bảo tồn nguồn gen và tạo vật liệu cho lai giống. 

 Anthocyanin là chất màu thiên nhiên được sử 
dụng an toàn trong công nghiệp chế biến thực phẩm 
và dược phẩm. Anthocyanin được tìm thấy trong 
không bào của tế bào biểu bì, mô mạch dẫn (David 
et al., 2006; Gould et al., 2007; Hooijmaijers et al., 
2007). Anthocyanin được coi là một dấu hiện stress 
và là một phần trong cơ chế hạn chế tác động của 
stress hạn gây ra. Chức năng này là do anthocyanin 

có khả năng chuyển hoá ROS (Reactive oxygen 
species) gấp 4 lần so với vitamin E, C, và làm vô 
hiệu hoá hầu hết các ROS và các gốc nitrogen quan 
trọng (Winkel-Shirley, 2002).  

 Sự biểu hiện của các gen cấu trúc hay các 
enzyme tham gia vào các phản ứng sinh tổng hợp 
anthocyanin ở các bộ phận cây ngô rất cần sự có mặt 
các nhân tố phiên mã thuộc họ Myeloblast (Myb), 
basic helix-loop-helix (bHLH) hay Myc và WD40 
(Gould et al., 2007). Các gen thuộc họ Myb điều hòa 
sinh tổng hợp anthocyanin ở ngô đã được nghiên cứu 
nhiều gồm các gen C1 (Colored Aleurone 1), P1 
(Purple), Pl (Purple leaf). Trong khi các gen thuộc 
họ Myc (hay bHLH) được nghiên cứu gồm B- Peru, 
R, Sn và Lc (Leaf color). Các trình tự gen này trong 
một họ khá tương đồng với nhau (Radicella et al., 
2005). Tùy thuộc vào từng giống ngô mà có thể có 
một hoặc cả bốn gen này (Szankowski et al., 2007). 
Các protein này hoạt hóa các gen cấu trúc CHS, CHI, 
F3H, DFR, ANS, Bz, trong đó ba gen CHS, DFR và 
F3H được coi là gen chìa khóa của quá trình sinh 
tổng hợp anthocyanin. Sản phẩm gen Lc (Leaf color) 
là 1 loại protein điều hòa tổng hợp các enzyme 
chuyển hóa tạo ra anthocyanin có màu đỏ trong các 
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mô gân lá, lưỡi bẹ, vỏ hạt, lá bắc, mày ngô. Chiều 
dài đầy đủ của gen Lc mã hóa cho 610 axit amin với 
bốn vùng chức năng theo thứ tự: vùng MIR gồm 252 
amino acid (thuộc vị trí từ 1 đến 252, là nơi tương 
tác với protein MYB để tăng tốc độ phiên mã của 
các gen cấu trúc), vùng có tính acid gồm 160 amino 
acid (thuộc vị trí từ 253- 410, thường là nơi tương 
tác với protein WD40 và PAC1), vùng bHLH gồm 
52 amino acid (thuộc vị trí từ 411- 462, là vùng trung 
tâm hoạt động ) và vùng còn lại gồm 76 amino acid 
(thuộc vị trí từ 463- 610). 
 Sự gia tăng hàm lượng anthocyanin đã được ghi 
nhận thông qua sự biểu hiện vượt ngưỡng của gen 
mã hóa các nhân tố phiên mã Lc ở ngô (Heather Ray 
et al., 2003). Bài báo này phân tích trình tự đoạn gen 
Lc hoạt hóa sinh tổng hợp anthocyanin. 

VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

Vật liệu và hóa chất nghiên cứu 
 Chúng tôi sử dụng 02 giống ngô nếp địa phương 
do Viện Nghiên cứu ngô cung cấp: Nà Hạo (kí hiệu 
NH) và Bản Son (kí hiệu BS1). 
 Vector pBT và chủng vi khuẩn Escherichia coli 
DH5α do Phòng Công nghệ tế bào thực vật, Viện 
Công nghệ sinh học- Viện Hàn lâm Khoa học và 
Công nghệ Việt Nam cung cấp. 
 Các hóa chất Trizol® Reagent, Kit tổng hợp 
cDNA (First Strand cDNA Synthesis), Master mix 

PCR, T4 ligase, T4 ligase buffer... được mua từ hãng 
Invitrogen, Fermentas, Merck. 
Phương pháp nghiên cứu 
 Phương pháp gây hạn nhân tạo cho các giống 
ngô địa phương ở giai đoạn cây non theo mô tả của 
Lê Trần Bình & Lê Thị Muội (1998). Bầu đất đảm 
bảo đủ dinh dưỡng nuôi cây. 
 Tách chiết và tinh sạch RNA tổng số từ thân cây 
ngô non bị hạn được thực hiện theo hướng dẫn của 
hãng sản xuất Trizol. Tổng hợp cDNA theo hướng dẫn 
của Kit Fermentas. Thiết kế mồi bằng phần mềm 
DNAstar trên cơ sở trình tự gen Lc của ngô đã công bố 
trên ngân hàng gen (NCBI) với mã số NM- 001111869. 
Các cặp mồi được tổng hợp tại hãng Invitrogen có trình 
tự: LcF1: 5’- CGCCGCCGACGCCTCAA- 3’, LcR1: 
5’- GCTGCCCCTTCACCGCTTCC- 3’. Đoạn gen Lc 
cần nhân có kích thước 822bp. Chu trình nhiệt cho 
phản ứng PCR được tiến hành theo chương trình 94˚C: 
3 min 30s; (94˚C: 30s; 60˚C: 50s; 72˚C: 1 min 20s) lặp 
lại 30 chu kỳ; 72˚C: 10 min; 4˚C: ∞.  

 Tách dòng đoạn gen Lc được tiến hành bằng 
cách gắn trực tiếp sản phẩm PCR vào vector pBT. 
Xác định trình tự DNA theo phương pháp của 
Sanger et al., (1977). Sử dụng phần mềm BioEdit để 
phân tích trình tự nucleotide. 

 Các thí nghiệm được thực hiện tại Phòng Công 
nghệ tế bào thực vật và Phòng Công nghệ ADN Ứng 
dụng, Viện Công nghệ sinh học, Viện Hàn lâm Khoa 
học và Công nghệ Việt Nam. 

 
 
 
                 

 
 
 
 
 
 

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

Kết quả chọn dòng mang đoạn gen Lc từ 2 giống 
ngô nếp địa phương NH và BS1 

 Trên cơ sở kết quả đánh giá khả năng chịu hạn của 
10 giống ngô nếp địa phương, chúng tôi tiến hành phân 
lập và tạo dòng đoạn gen Lc ở hai giống NH (giống có 
khả năng chịu hạn tốt) và BS1 (giống có khả năng chịu 
hạn kém) để nghiên cứu sâu hơn về cơ sở phân tử.  

 RNA tổng số của 2 giống ngô được sử dụng làm 

khuôn cho phản ứng RT- PCR với cặp mồi 
Oligo(dT)18, LcF1 và LcR1 để phát hiện sản phẩm 
phiên mã của gen Lc. Sản phẩm PCR thu được rất đặc 
hiệu, có kích thước khoảng 0,8 kb (Hình 1A). Sản 
phẩm PCR của hai giống ngô NH và BS1 được gắn 
trực tiếp vào vector tách dòng, biến nạp vào chủng E. 
coli và cấy trên môi trường chọn lọc có carbenicillin. 
Để kiểm tra kích thước thực tế của đoạn cDNA xen 
vào, các mẫu DNA plasmid thu được được xử lý cắt 
bằng enzyme giới hạn BamHI. Enzyme này sẽ cắt 
vector tách dòng tại vị trí đầu và cuối của đoạn cDNA 

Hình 1. Hình ảnh điện di sản phẩm RT- PCR của đoạn gen  Lc (A) và kiểm tra plasmid tái tổ hợp bằng BamHI (B) của giống 
BS1 và NH. M: marker 1kb; PNH : plasmid tái tổ hợp giống NH; PBS1: plasmid tái tổ hợp giống BS1. 

 

    NH      BS1    M 
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ngoại lai. Kết quả điện di sản phẩm sau khi cắt cho 
thấy, đoạn DNA được cắt rời ra khỏi vector tái tổ hợp 
có kích thước phân tử khoảng 0,8 kb, tương ứng với 

kích thước của đoạn gen Lc cần tách dòng. Như vậy, 
dòng plasmid tái tổ hợp của mẫu NH và BS1 có mang 
sản phẩm PCR đã được chọn lọc (Hình 1B). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 
           1010       1020       1030       1040       1050       1060 
    ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| 

Lc- NM_001111869   CCGCTAACGT CGCCGCCGAC GCCTCAAGGG CACCCGTCTA CGGCTCTCGC GCGACGAGTT 
NH- Lc             ---------- .......... .......... .......... .......... .......... 
BS1- Lc            ---------- .......... .......... .......... .......... .......... 
                          1070       1080       1090       1100       1110       1120 
                   ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| 
Lc- NM_001111869   TCATGGCTTG GACGAGGTCC TCGCAGCAGT CGTCGTGCTC CGACGACGCG GCGCCCGCAG 
NH- Lc             .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
BS1- Lc            .......... .......... .......... .A........ .......... .......... 
                           1130       1140       1150       1160       1170       1180 
                   ....|....| ....|....| ....|....|  ....|....| ....|....| ....|....| 
Lc- NM_001111869   CAGTAGTGCC GGCCATCGAG GAGCCGCAGA GATTGCTGAA GAAAGTGGTG GCCGGCGGCG 
NH- Lc             .......... .......... .......... .......... .......... ..........  
BS1- Lc            ......A... .......... .......... .......... .......... ..........  
                          1190       1200       1210       1220       1230       1240 
                   ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| 
Lc- NM_001111869   GTGCTTGGGA GAGCTGTGGC GGCGCGACGG GAGCAGCACA GGAAATGAGT GGCACTGGCA 
NH- Lc             .......... .......... .......... .......... .......... ..........  
BS1- Lc            .......... .......... .......... .......... .......... ..........  
                          1250       1260       1270       1280       1290       1300 
                   ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| 
Lc- NM_001111869   CCAAGAACCA CGTCATGTCG GAGCGAAAGC GACGAGAGAA GCTCAACGAG ATGTTCCTCG 
NH- Lc             .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
BS1- Lc            .......... .......... .......... .......... .......... ..........  
                         1310       1320       1330       1340       1350       1360 
                  ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  
Lc- NM_001111869  TCCTCAAGTC ACTGCTTCCG TCCATTCACA GGGTGAACAA AGCGTCGATC CTCGCCGAAA  
NH- Lc            .......... .......... .......... .....G.... .......... ..........  
BS1- Lc           .......... .......... .........G .......... .......... ..........  
                         1370       1380       1390       1400       1410       1420  
                  ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  
Lc- NM_001111869  CGATAGCCTA CCTCAAGGAG CTTCAGAGAA GGGTGCAAGA GCTGGAGTCC AGTAGGGAAC  
NH- Lc            .......... .......... .......... .......... .......... ..........  
BS1- Lc           .......... .......... .......... .......... .......... ..........  
                         1430       1440       1450       1460       1470       1480  
                  ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|   
Lc- NM_001111869  CTGCGTCGCG CCCATCCGAA ACGACGACAA GGCTAATAAC AAGGCCCTCC CGTGGCAATA  
NH- Lc            .......... .......... .......... .......... .......... ..........  
BS1- Lc           .......... .......... .......... .......... .......... ..........  
                         1490       1500       1510       1520       1530       1540  
                  ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|   
Lc- NM_001111869  ATGAGAGTGT GAGGAAGGAG GTCTGCGCGG GCTCCAAGAG GAAGAGCCCA GAGCTCGGCA  
NH- Lc            .......... .......... .......... .......... .......... ..........  
BS1- Lc           .......... .......... .......... .......... .......... ..........  
                         1550        1560      1570       1580       1590       1600 
                  ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|   
Lc- NM_001111869  GAGACGACGT GGAGCGCCCC CCGGTCCTCA CCATGGACGC CGGCACCAGC AACGTCACCG  
NH- Lc            .....A.... ...A...... .......... .......... .......... ..........  
BS1- Lc           .......... .......... .......... T......... .......... ..........  
                         1610       1620       1630       1640       1650       1660  
                  ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|   
Lc- NM_001111869  TCACCGTCTC GGACAAGGAC GTGCTCCTGG AGGTGCAGTG CCGGTGGGAG GAGCTCCTGA  
NH- Lc            .......... .......... .......... .......... .......... ..........  
BS1- Lc           .......... .......... .......... .......... .......... ..........  
                         1670       1680       1690       1700       1710       1720  
                  ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|   
Lc- NM_001111869  TGACGCGAGT GTTCGACGCC ATCAAGAGCC TCCATTTGGA CGTCCTCTCG GTTCAGGCTT  
NH- Lc            .......... .......... ......G... .......... .......... ..........  
BS1- Lc           .......... .......... .......... .......... .......... ..........  
                         1730       1740       1750       1760       1770       1780  
                  ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|   
Lc- NM_001111869  CAGCGCCAGA TGGCTTCATG GGGCTTAAGA TACGAGCTCA GTTTGCTGGC TCCGGTGCCG  
NH- Lc            .......... .......... .......... .......... .C........ ..........  
BS1- Lc           .......... .......... .......... .......... .......... ..........  
                         1790       1800        1810       1820      1830   
                  ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ...  
Lc- NM_001111869  TCGTGCCCTG GATGATCAGC GAGGCTCTTC GCAAAGCTAT AGGGAAGCGG TGA   
NH- Lc            .......... .......... ...A...... .......... G......... ... 
BS1- Lc           .......... .......... .......... ....G..... .......... ...   

 
Hình 2. So sánh trình tự nucleotide của đoạn gen Lc ở giống NH và BS1. 
 



Phạm Thị Thanh Nhàn & Lê Trần Bình 
 

538 

Kết quả xác định trình tự nucleotide của đoạn 
gen Lc của hai giống ngô nếp NH và BS1 

Trình tự đoạn gen Lc của hai giống ngô nếp BS1 
và NH được tiến hành xác định theo phương pháp 
Sanger. Để kiểm tra kết quả, phần mềm sinh học 
ClustalW được sử dụng để so sánh trình tự gen này 
với trình tự gen trên Ngân hàng gen quốc tế. Kết quả 
cho thấy trình tự DNA của gen Lc đầy đủ bao gồm 
cả intron và exon dài 9539 bp, cDNA của gen Lc dài 
1833 nucleotide và mã hóa cho 610  amino acid. 
Trình tự cDNA đọc được dài 822 bp là một phần của 
gen Lc, mã hóa cho 273 amino acid  (Hình 2). Đoạn 
peptide suy diễn của trình tự đọc được thuộc vị trí từ 
338- 610 của phân tử protein Lc hoàn chỉnh. 

So sánh trình tự của đoạn gen Lc của hai giống 
ngô nếp NH và BS1  

 Trình tự nucleotide của phân đoạn gen Lc ở giống 
BS1 tương đồng 98% với trình tự DNA của gen Lc 
hoàn chỉnh được đăng kí trên GenBank với mã số 
DQ414252, và tương đồng 99% với trình tự cDNA 

(mã số NM-001111869). Đoạn gen Lc được xác định 
tương đồng với trình tự nucleotide phía cuối của gen 
Lc hoàn chỉnh. So với trình tự được phân lập từ 
mRNA đã đăng kí trên GenBank (mã số 
NM_001111869.1), trình tự đoạn gen Lc ở hai giống 
NH và BS1 khác nhau ở 12 vị trí, thuộc các nucleotide 
thứ 1092, 1127, 1330, 1336, 1546, 1554, 1571, 1687, 
1762, 1804, 1815 và vị trí 1821 (Hình 2). 

Phân tích trình tự tương đồng của đoạn gen Lc 
của giống NH và BS1 với các gen trong họ bHLH 

Dựa vào các trình tự nucleotide của đoạn gen Lc 
và gen thuộc họ bHLH trong quá trình sinh tổng hợp 
anthocyanin ở ngô và các đối tượng khác đã công bố 
trên ngân hàng gen quốc tế (NCBI), kết quả phân 
tích trình tự tương đồng được trình bày ở hình 3. Kết 
quả phân tích trong bảng và hình cho thấy, trình tự 
nucleotide của đoạn gen Lc ở hai giống thu được có 
sự tương đồng rất cao với trình tự đoạn gen Lc và Sn 
đã công bố trên GenBank (từ 98,9% đến 99,3%). Hai 
trình tự này cũng có tương đồng cao với các trình tự 
trong họ bHLH ở cây ngô. 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

So sánh cấu trúc của các vùng chức năng của 
protein Lc 

Sự khác nhau về trình tự amino acid suy diễn từ 
đoạn gen Lc giữa hai giống NH và BS1 được trình 

bày ở hình 4. Kết quả cho thấy, trình tự nucleotide 
của hai giống NH và BS1 khác nhau ở 12 vị trí 
nhưng chỉ có 9 amino acid khác nhau. Các amino 
acid giống nhau của NH và BS1 chủ yếu thuộc vùng 
có tính acid và bHLH của nhân tố phiên mã Lc. 

Hình 3. Sơ đồ hình cây mô tả mối quan hệ di truyền giữa đoạn gen Lc của giống ngô NH và BS1 với các gen thuộc họ bHLH0. 
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Vùng bHLH là đặc trưng của nhóm protein MYC 
(bHLH) và có tính bảo thủ. Đây chính là vị trí tương 
tác của protein Lc với DNA để tăng tốc độ phiên mã 
của các gen cấu trúc mã hóa cho các enzyme tham 
gia chuyển hóa tổng hợp anthocyanin. Vùng này có 
hai vị trí amino acid khác nhau (444 và 446). Như 
vậy, sự thay đổi amino acid của protein này có thể là 
nguyên nhân làm tăng hàm lượng anthocyanin và 
tính chịu hạn cho cây ngô (Babu et al., 2004; Noda 
et al., 2000). Tuy nhiên để khẳng định điều này cần 

phải nghiên cứu sâu hơn về cấu trúc và sự biểu hiện 
của protein trên. Khi nghiên cứu về gen Lc, nhóm 
nghiên cứu tại phòng thí nghiệm Doug Schemske đã 
khẳng định mối liên quan giữa anthocyanin ở hoa và 
độ ẩm của đất. Trên đất trồng bị khô, những cây hoa 
Linanthus parryae màu xanh sinh sản ưu thế hơn so 
với hoa màu trắng. Tương tự ở L. parviflorus, cây 
sống trên “đất đá mềm” cho hoa màu hồng, cây sống 
trên đất đá pha cát cho hoa màu trắng (Schemske et 
al., 2001).  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
KẾT LUẬN 

Đã tách dòng và xác định trình tự đoạn gen Lc từ 
giống NH và BS1. Trình tự đoạn gen Lc 822 bp, mã 
hóa cho 273 amino acid với 12 vị trí sai khác. 
Protein suy diễn của đoạn gen Lc có 9 vị trí amino 
acid thay đổi giữa hai giống NH và BS1. 
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                     320        330        340        350        360  370 
             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| 
Pr o	 L c 	 	 	 	 	 	 	 VDASNF EVPC	 SSPQPAPPPV	 DRATANVAAD	 ASRAPVYGSR	 ATSFMAWTRS 	 SQQSSCSDDA	 	
NH- 	 Pr o	 L c 	 	 	 - - - - - - - - - - 	 - - - - - - - - - - 	 - - - - - - - . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 	
BS1- 	 Pr o	 L c 	 	 - - - - - - - - - - 	 - - - - - - - - - - 	 - - - - - - - . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 	
                     380        390        400        410        420        430 
             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| 
Pr o	 L c 	 	 	 	 	 	 	 APAAVVPAI E 	 EPQRL L KKVV	 AGGGAWESCG	 GATGAAQEMS 	 GTGTKNHVMS	 ERKRREKL NE	 	
NH- 	 Pr o	 L c 	 	 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 	
BS1- 	 Pr o	 L c 	 	 . . . . . E . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 	
                     440        450        460        470        480  490 
             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  
Pr o	 L c 	 	 	 	 	 	 	 MFL VL KSL L P	 S I HRVNKAS I 	 L AETI AYL KE 	 L QRRVQEL ES 	 SREPASRPSE	 TTTRL I TRPS 	 	
NH- 	 Pr o	 L c 	 	 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . D. . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 	
BS1- 	 Pr o	 L c 	 	 . . . . . . . . . . 	 . . . G. . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 	
                     500        510        520        530        540  550 
             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  
Pr o	 L c 	 	 	 	 	 	 	 RGNNESVRKE	 VCAGSKRKSP	 EL GRDDVERP	 PVL TMDAGTS 	 NVTVTVSDKD	 VL L EVQCRWE	 	
NH- 	 Pr o	 L c 	 	 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . N. . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 	
BS1- 	 Pr o	 L c 	 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . I . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 	
                     560        570        580        590        600  610 
             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  
Pr o	 L c 	 	 	 	 	 	 	 EL LMTRVFDA	 I KSL HL DVL S 	 VQASAPDGFM	 GL KI RAQFAG	 SGAVVPWMI S 	 EAL RKAI GKR	
NH- 	 Pr o	 L c 	 	 	 . . . . . . . . . . 	 . . G. . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . L . . 	 . . . . . . . . . . 	 . T . . . . M. . . 	
BS1- 	 Pr o	 L c 	 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	 . . . . . . . . . . 	

 
Hình 4. So sánh trình tự amino acid  suy diễn của đoạn protein Lc ở giống NH và BS1. 
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CLONING OF GENE CONTAINING A SEGMENT OF Lc REGULATORY GENE IN THE 
ANTHOCYANIN BIOSYNTHESIS FROM LOCAL STICKY CORN CULTIVARS (ZEA 
MAYS SUBSP. CERATINA (KUELSHOV) ZHUK) 
 
Pham Thi Thanh Nhan1, Le Tran Binh2 
1University of Education, Thai Nguyen University 
2Institute of Biotechnology, Vietnam Academy of Science and Technology 

SUMMARY 

 Sticky corn (Zea mays subsp. ceratina (Kuelshov) Zhuk) is one of the important and widely grown plants 
in Vietnam, especially in mountainous regions. Anthocyanin is considered as a sign of the stress caused by 
drought and a part of the drought- tolerant mechanism. The expression of the structural genes or enzymes 
involved in the anthocyanin biosynthesis in parts of maize plants needs the presence of transcription factors 
belonging to MYB, Myc (or bHLH) and WD40 family. Genes of MYB family regulating anthocyanin 
biosynthesis have been studied including C1, P1, Pl. While genes of Myc family (or bHLH) studied include B, 
R, Sn and Lc (Leaf color). This paper analyzed the sequence of a segment of Lc gene which activates 
anthocyanin biosynthesis from NH and BS1 sticky corn cultivars. The sequences of Lc gene segments consist 
of 822 nucleotides encoding 273 amino acids with differences in 12 positions. They are highly similar to others 
in maize bHLH family (from 98,9% to 99,3%). The deductive proteins of these two Lc gene segments locate 
from 338 to 610 of the complete Lc protein. There are 9 amino acid positions changed between NH and BS1 
cultivars, in which there are two different amino acid positions (444 and 446) in the bHLH domain of the Lc 
transcription factor. 

Keywords: Anthocyanin, Lc gene, drought tolerance, local sticky corn, transcription factor 
 


