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TÓM TẮT 

 Các protein LEA là một họ gồm nhiều protein được tích lũy lượng lớn ở giai đoạn phát triển muộn của phôi 
hạt và trong các mô tăng trưởng khi cây bị stress. Các protein này được chứng minh có vai trò trong sự hình thành 
tính chống chịu điều kiện ngoại cảnh bất lợi ở thực vật như hạn, mặn. Gen mã hóa các protein LEA ở ngô được chia 
thành 9 nhóm gồm: LEA 1, LEA 2, LEA 3, LEA 4, LEA 5, LEA 6, SMP, Dehydrin và AtM. Việc ứng dụng các 
gen LEA thông qua kỹ thuật di truyền nhằm cải tiến tính chịu hạn cho thực vật đã và đang được nghiên cứu nhiều 
trên thế giới. Trong nghiên cứu này, hai cấu trúc pCAM/35S-ZmLEA14A-35S và pCAM/Ubi-ZmLEA14A-35S 
mang đoạn gen ZmLEA14A phân lập từ cây ngô Tẻ vàng 1 của Việt Nam đã được sử dụng để chuyển gen vào lá 
cây thuốc lá Nicotiana benthamiana bằng phương pháp agro-infiltration. Kết quả kiểm tra lai miễn dịch giữa 
protein tách chiết từ mẫu lá bị lây nhiễm A. tumefaciens chứa các cấu trúc đã thiết kế với kháng thể đặc hiệu cho 
thấy có sự biểu hiện của protein ZmLEA14A tái tổ hợp trên lá cây thuốc lá N. benthamiana. Qua đó cho thấy, 
hai cấu trúc chứa gen ZmLEA14A đã được thiết kế hoàn chỉnh để hoạt động phiên mã và dịch mã trên cây mô 
hình và sẵn sàng cho các nghiên cứu chuyển gen ổn định vào thực vật. 

Từ khóa: Agro-infiltration, biểu hiện gen, ngô, Nicotiana benthamiana, ZmLEA14A 

MỞ ĐẦU 

 Chức năng của các protein LEA trong thực vật 
được các nhà khoa học quan tâm đến là chức năng bảo 
vệ thành tế bào. Protein này được phát hiện có nhiều 
trong hạt và trong các mô tăng trưởng khi cây bị stress 
do thiếu nước, do mặn, và do lạnh (Grelet et al., 2005, 
Goyal et al., 2005). Phân tích mức độ biểu hiện của 
protein LEA và đặc điểm cấu trúc đại phân tử cho thấy 
vai trò bảo vệ cây chống chịu mất nước của các 
protein này (Ingram, Bartels, 1996). Theo nghiên cứu 
của Battaglia năm 2008, các protein LEA được phân 
thành bảy nhóm khác nhau. Các protein LEA thuộc 
nhóm 1, 2, 3, 4, 6 và 7 là các protein LEA điển hình 
có tính ưa nước, có tỷ lệ cysteine và dư lượng 
tryptophan thấp, tỷ lệ các glycine, axit glutamic, 
lysine và dư lượng threonine cao. Ngược lại, protein 
LEA nhóm 5 có hàm lượng kỵ nước cao. Dựa trên các 
chuỗi axit amin và các motif, protein LEA nhóm 5 
được phân thành ba nhóm nhỏ là 5A, 5B và 5C 
(Battaglia et al., 2008). Các phân nhóm protein  LEA 
5C được đặc trưng bởi tỷ lệ ưa nước thấp, tỷ lệ dư 

lượng không phân cực cao và cấu trúc nhiệt không ổn 
định (Battaglia et al., 2008; Wolkers et al., 2001; 
Wang et al., 2014). Hơn nữa, các protein  LEA 5C 
được gấp lại và có nhiều dải β hơn đường xoắn ốc α, 
khác với nhóm 5A và 5B (Hundertmark et al., 2008; 
Wang et al., 2014). Những khác biệt về tỷ lệ dư lượng 
và đặc điểm vật lý của nhóm 5C với các nhóm protein 
LEA khác liên quan nhiều đến khả năng chịu stress. 

 Gần đây, do sự phát triển của công nghệ giải 
trình tự mới, toàn bộ trình tự bộ gen của các loại cây 
có giá trị như lúa, ngô và bông đã được nghiên cứu 
(Li et al., 2018; Hirsch et al., 2016; Li et al., 2015). 
Dựa vào chuỗi protein LEA, các họ protein LEA có 
thể được xác định và mô tả thông qua các phương 
pháp dự đoán toàn bộ hệ gen. Trong cây lúa, 34 gen 
ứng cử viên LEA (OsLEA) đã được xác định thông 
qua tìm kiếm HMMER (http://hmmer.janelia.org/) 
(Wang et al., 2007). Bằng cách sử dụng phương pháp 
tương tự 242, 136 và 142 vùng DNA ứng cử viên mã 
hóa protein LEA đã được xác định trong ba giống 
bông vùng cao là Gossypium hirsutum, G. arboreum 
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và G. raimondii (Magwanga et al., 2018). 83 protein 
bao gồm 51 thành viên trong Arabidopsis và 32 
thành viên giả định trong cây ngô đã được phân 
thành 9 nhóm gồm LEA 1, LEA 2, LEA 3, LEA 4, 
LEA 5, LEA 6, SMP, Dehydrin, và AtM (Li et al., 
2016). Gen và motif cấu tạo của các thành viên LEA 
có tính bảo thủ cao ở mỗi nhóm, biểu thị chức năng 
bảo tồn. Nghiên cứu cho thấy rằng gen ZmLEA đã 
được phân phối không đều trên nhiễm sắc thể ngô. 
Nhiễm sắc thể 8 chứa 7 thành viên LEA, trong khi 
đó là nhiễm sắc thể 2 và 4 chỉ chứa 1 thành viên. 6, 
5 và 4 gen LEA được phân phối tương ứng trên 
nhiễm sắc thể 1, 6 và 3. Tám gen LEA còn lại được 
phân bố trên các nhiễm sắc thể 5, 7, 9 và 10 (Li et 
al., 2016). Việc sử dụng kỹ thuật di truyền để sử 
dụng các gen LEA nhằm cải tiến tính chống chịu khô 
hạn cho thực vật trong điều kiện đồng ruộng cũng đã 
được nghiên cứu (Grelet et al., 2005, Xiao et al., 
2007). Ví dụ, gen HVA1 mã hóa protein LAE nhóm 
3 của cây lúa mạch (Hordeum vulgare L.) đã chuyển 
nạp thành công vào cây lúa để tăng cường tính chống 
chịu khô hạn và mặn trong điều kiện ở nhà lưới (Xu 
et al., 1996). Các nghiên cứu cho thấy việc sử dụng 
gen LEA trong nghiên cứu chuyển gen nhằm tăng 
cường tính chịu hạn cho cây sẽ có tiềm năng ứng 
dụng tốt. 

 Trong công bố trước của chúng tôi, gen 
ZmLEA14A từ cây ngô Tẻ vàng 1 của Việt Nam đã 
được phân lập, tách dòng, qua phân tích trình tự và dự 
đoán các motif trên vùng gen ZmLEA14A cho thấy 
gen này nằm trong nhóm 5C của họ gen ZmLEA ở 
ngô. Hai cấu trúc vector pCAMBIA1300 mang gen 
ZmLEA14A đã được thiết kế và biến nạp vào vi khuẩn 
A. tumefaciens (Bui Manh Minh et al., 2019). Trong 
nghiên cứu này, chúng tôi trình bày kết quả chuyển 
gen ZmLEA14A tạm thời vào cây mô hình thuốc lá 
nhằm kiểm tra sự hoạt động biểu hiện ra protein của 
gen ở cả 2 cấu trúc đã thiết kế. 

VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP  

Mẫu thực vật và chủng vi khuẩn 

 Cây thuốc lá N. benthamiana được lưu trữ tại 
Viện Nghiên cứu Hệ gen. Các chủng vi khuẩn: A. 
tumefaciens EHA105 mang vector pCAM/35S-
ZmLEA14A-35S và pCAM/Ubi-ZmLEA14A-35S đã 
được thiết kế tại Viện Nghiên cứu Hệ gen. Sơ đồ các 
cấu trúc được trình bày trên hình 1.  

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Biểu hiện tạm thời trong cây thuốc lá N. 
benthamiana  

 Chủng vi khuẩn A. tumefaciens EHA105 có chứa 
Ti plasmid được nuôi cấy trong môi trường YEB chứa 
kháng sinh Kanamicine (50 mg/l), Rifamicine (50 
mg/l) qua đêm ở 28°C. Sau khi ly tâm dịch khuẩn ở 
4°C với tốc độ 5000 v/p trong 10 phút, cặn tế bào được 
hòa tan lại trong đệm chứa 10mM MES và 10mM 
MgSO4. Dịch hòa tan được giữ trong đá 20 phút. Sau 
đó, dịch khuẩn được bơm nhẹ nhàng vào lá cây thuốc 
lá N. benthamiana 4 - 6 tuần tuổi, giai đoạn 4 - 6 lá. 
Cây tiếp tục được trồng trong điều kiện 24°C, 16 giờ 

chiếu sáng/ 8 giờ tối, độ ẩm 80%. Sau 3 ngày, mẫu lá 
tại các vị trí đã tiêm vi khuẩn A. tumefaciens được thu 
thập để tách chiết protein (Huỳnh Thị Thu Huệ et al., 
2008). 

Kiểm tra sự biểu hiện của gen bằng kỹ thuật Western 
blot  

 Mẫu lá thuốc lá được nghiền bằng nito lỏng, sau đó 
hòa tan trong đệm SDS (50 mM Tris-HCl, pH 6,8, 2% 
SDS, 0,1% (w/v), Bromophenolblue, 10% (v/v) 
Glycerol), biến tính mẫu ở 95°C, 10 phút và ly tâm 
4300 v/p, 30 phút, 4°C. Với 10 - 30 µg protein sau khi 

Hình 1. Sơ đồ vector pCAM/35S-ZmLEA14A-35S và pCAM/Ubi-ZmLEA14A-35S.  
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được phân tách bằng điện di SDS-PAGE (10% 
polyacrylamide), sau đó chuyển lên màng 
nitrocellulose bằng máy chuyển màng Fast blotter 
(Thermoscientific) ở 25V, 1.3A trong 20 phút. Sau khi 
được blocking bằng sữa tách béo 5% trong 5 giờ, màng 
được ủ với kháng thể AP conjugated antibody đã được 
hòa loãng 1:2000 trong 10ml Dilution buffer lắc nhẹ 
trong 2 giờ ở nhiệt độ phòng. Rửa màng với 20ml 
TBST và 20ml TBS. Với 10ml dung dịch 1-Step 
NBT/BCIP bổ sung lên màng và ủ trong 15 - 30 phút 
hoặc cho đến khi xuất hiện màu. Sau đó, rửa màng với 
nước trong 10 phút và làm khô màng trên giấy thấm. 

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

Chăm sóc và huấn luyện cây N. benthamiana trong 
phòng thí nghiệm 

 Việc biểu hiện tạm thời gen trên cây thuốc lá có 
thể tiến hành trên một vài loài.  Tuy nhiên, loài thuốc 
lá N. benthamiana đã được nhiều tác giả chọn để làm 
biểu hiện protein theo phương pháp biểu hiện tạm thời 
thông qua A. tumefaciens như protein CryIA (c) từ vi 
khuẩn Bt, protein GP5 từ virus gây bệnh tai xanh lợn 
và protein  HA/H7N9 polymer dung hợp IgMFc 
(Huỳnh Thị Thu Huệ et al., 2008, Hồ Thị Thương et 
al., 2015; Lê Thị Thủy et al., 2017). Loài N. 
benthamiana thích nghi với điều kiện khí hậu ôn đới 
nên nhiệt độ thích hợp là 21 - 24°C và là loài ưu ẩm. 
Nhưng với khí hậu của nước ta là nhiệt đới thì việc 
trồng loài này đại trà trong điều kiện tự nhiên rất khó 
khăn. Chúng tôi đã thử các điều kiện chăm sóc cây 
con khác nhau trong phòng thí nghiệm và đã tìm được 
điều kiện thích hợp như sau: Hạt của cây thuốc lá được 
cho gieo mầm trong môi trường MS đặc, khoảng 3 - 4 
tuần dưới điều kiện chiếu sáng 12 

giờ, nhiệt độ 24°C. Sau đó, cây con được đã đưa ra 
giá thể đất trộn trấu để trồng cây trong phòng thí 
nghiệm trong 1 - 2 tuần với thời gian chiếu sáng 12 
giờ, độ ẩm 80%, nhiệt độ 24°C. Như vậy, việc cây 
được trồng hoàn toàn trong điều kiện phòng thí 
nghiệm đã cho kết quả tốt do chúng tôi đã tối ưu được 
về nhiệt độ và độ ẩm thích hợp khi trồng cây trong 
phòng thí nghiệm.  

Nhiễm vi khuẩn A. tumefaciens tái tổ hợp vào lá cây 
N. benthamiana 

 Hai chủng vi khuẩn A. tumefaciens chứa vector 
mang gen ZmLEA14A đã được thiết kế là pCAM/35S-
ZmLEA14A-35S và pCAM/Ubi-ZmLEA14A-35S 
(Hình 1 mô tả 2 sơ đồ của 2 vector này). Trong 2 cấu 
trúc, gen ZmLEA14A đều được gắn với đoạn peptide 
cmyc để làm dấu hiệu nhận biết cho kháng thể đặc 
hiệu kháng cmyc và kích thước lý thuyết protein được 
tính toán là khoảng 22kDa. Vì thế, nếu protein 
ZmLEA14A được biểu hiện trong lá cây sẽ được phát 
hiện nhờ sử dụng kháng thể đặc hiệu kháng cmyc. 

 Sau khoảng 4 - 6 tuần trồng trong điều kiện độ ẩm 
cao và nhiệt độ thích hợp 24°C, cây đã đạt đến giai 
đoạn 4 - 6 lá (Hình 2A) được sử dụng để tiêm khuẩn 
vào lá (Hình 2B). Vi khuẩn được nuôi cấy ở 28°C 
trong 12 giờ được ly tâm thu cặn tế bào và được hòa 
tan lại trong môi trường có chứa MES và MgSO4 để 
có môi trường phù hợp nhằm kích hoạt khả năng biểu 
hiện của cấu trúc trên vector. Mỗi lá cây được nhiễm 
khuẩn tại nhiều vị trí khác nhau, trên mỗi cây sử dụng 
3 - 4 lá để nhiễm khuẩn. Lá cây sau 3 ngày nhiễm 
khuẩn đã có dấu hiệu của sự phản ứng với vi khuẩn 
tại vị trí tiêm và chuyển sang màu vàng thì được thu 
thập để tách protein tổng số (Hình 2C).  

 
  
  
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

A B C 

Hình 2. Các bước thực hiện nhiễm khuẩn vào lá cây N. Benthamiana. (A) Cây N. benthamiana giai đoạn 4 - 6 lá; (B) Nhiễm 
khuẩn vào lá cây bằng xi lanh; (C) Lá cây sau 3 ngày nhiễm khuẩn. 
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Kiểm tra protein tổng số và lai Western blot 
 Protein tổng số từ các lá trên 1 cây được tách 
chiết và đo nồng độ protein. Khoảng 20µg protein 
tổng số được điện di trên gel acrylamide để kiểm tra. 
Trong một vài lần nhiễm đầu tiên, cho thấy lượng 
protein thu được không đạt yêu cầu ở các mẫu thí 
nghiệm (số liệu không công bố ở đây). Với lần lây 
nhiễm và tách protein tổng số tiếp theo (Hình 3), 
lượng mẫu lá dùng để tách protein tổng số được tăng 
lên (3 lá/1 cây), sau quá trình tách chiết, 30µl protein 
tổng số được dùng để điện di. Kết quả cho thấy, đối 
với lá không có vi khuẩn thì lượng protein tổng số ít 
hơn trong cả các lần tách chiết. Các mẫu protein tổng 
số này được sử dụng trong thí nghiệm lai Western 
với kháng thể cmyc-APconjugate. Tuy nhiên, trong 
lần này thí nghiệm lai chưa cho kết quả dương tính 
do chúng tôi đã sử dụng một lượng kháng thể khá 
loãng (tỉ lệ 1: 5000) khi lai. Mặc dù vậy, chúng tôi 
cũng dự đoán do hàm lượng protein tổng số được 
tách chiết và điện di chưa nhiều vì thế thí nghiệm 
nhiễm khuẩn lên lá được lặp lại và có thay đổi cho 
tối ưu hơn. 
 Vi khuẩn tiếp tục được tiêm nhiễm vào lá thuốc 
lá với một số thay đổi như thay đổi thành phần dung 
dịch MES dùng hòa tan vi khuẩn từ 5mM đến 8 mM 
và 10mM MES cùng với 10mM MgSO4 và tốc độ 
ly tâm thu tế bào vi khuẩn được giảm từ 5000v/p 
còn 4300 v/p để tránh vỡ tế bào hơn. Sau 3 ngày lây 
nhiễm, kết quả tách chiết protein tổng số của các 
mẫu đã đồng đều hơn. Một điểm nhận thấy đồng 
nhất của những lần nhiễm khác nhau là đều có băng 
protein trên 45kDa khá đậm ở mẫu pCAM/35S-

ZmLEA14A-35S (Hình 4) Ngoài ra, với dịch vi 
khuẩn hòa trong dung dịch MES/MgSO4 ở 10mM 
thì lượng protein thu được nhiều hơn và có băng 
45kDa đậm hơn. Lượng protein thu được của các 
mẫu pCAM/35S-ZmLEA14A-35S cao hơn các mẫu 
pCAM/Ubi-ZmLEA14A-35S. Điều này có thể lý 
giải rằng: sự biểu hiện mỗi chủng có sự khác nhau 
trên lá. Sau đó, phản ứng lai Western được tiến 
hành với protein ở lần nhiễm này và tín hiệu lai đã 
xuất hiện ở vùng kích thước tương ứng trên mẫu 
pCAM/35S-ZmLEA14A-35S và pCAM/Ubi-
ZmLEA14A-35S. Từ đó cho thấy có sự biểu hiện ra 
protein tái tổ hợp trên lá N. benthamiana, kích 
thước của băng tín hiệu lai lớn hơn kích thước dự 
đoán của protein ZmLEA14A khi thiết kế vào 
vector. Điều này được giải thích là do trong quá 
trình thiết kế gen ZmLEA14A đã gắn thêm đuôi 
nucleotide mã hóa cho peptide KDEL vào vùng 
cuối của gen. KDEL là một đoạn tín hiệu để dẫn 
đường protein sau khi tổng hợp thì được chuyển đến 
lưới nội chất. Trong thực vật, quá trình đường hóa 
hoặc quá trình xử lý hậu dịch mã thường xảy ra 
trong lưới nội chất và điều này xảy ra đối với rất 
nhiều protein. Vì vậy, protein ZmLEA14A sau khi 
biểu hiện có thể đã có xảy ra quá trình xử lý hậu 
dịch mã nên tạo protein có kích thước lớn hơn dự 
đoán khi thiết kế. Với kết quả lai Western blot có 
tín hiệu lai trên các mẫu pCAM/35S-ZmLEA14A-
35S đường chạy 35S1 và 35S2, mẫu pCAM/Ubi-
ZmLEA14A-35S đường chạy Ubi4, cho thấy gen 
ZmLEA14A đã biểu hiện ra protein ở trên lá cây N. 
benthamiana (Hình 5). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Hình 3. Kết quả tách chiết protein tổng số. M: Marker protein, (-): lá không nhiễm khuẩn, 35S1-35S2-35S3: lá nhiễm khuẩn 
mang pCAM/35S-ZmLEA14A-35S; Ubi1-Ubi2-Ubi3: lá nhiễm khuẩn mang pCAM/Ubi-ZmLEA14A-35S. 
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 Phương pháp biểu hiện tạm thời trên lá đã được 
sử dụng rộng rãi nhằm kiểm tra sự biểu hiện của gen 
trong cấu trúc mới nhờ ưu thế nhanh và không yêu 
cầu phải có chỉ thị chọn lọc có trên vector do vậy sẽ 
dễ dàng cho các thao tác khi nghiên cứu. Đồng thời, 
biểu hiện tạm thời trên các tế bào thực vật sẽ ưu thế 
hơn khi biểu hiện trong tế bào prokaryote hay hệ biểu 
hiện khác. Ví dụ, các gen có intron sẽ vẫn được biểu 
hiện vì đã có sẵn các hệ thống cần thiết cho chỉnh 
sửa sau phiên mã và dịch mã trong tế bào thực vật 
(Hellens et al., 2005). Sự biểu hiện tạm thời của gen 
trong tế bào biểu mô của cây thuốc lá có tính hiệu 
quả cao hơn hẳn so với cây Arabidopsis. (Sparkes et 
al., 2006). Đến nay, hệ thống biểu hiện tạm thời với 
ưu thế nhanh và có thể triển khai quy mô lớn đã được 
sử dụng rộng rãi để nghiên cứu tác động qua lại của

một số protein cùng tham gia trong một con đường 
sinh tổng hợp nào đó, ví dụ tổng hợp acid béo LC-
PUFA (Wood et al., 2009), DHA (Petrie et al., 2010) 
hay ứng dụng trong việc sản xuất kháng thể và kháng 
nguyên của một số tác nhân gây bệnh như Ebola 
virus (Huang et al., 2010), Influenza virus (Landry 
et al., 2010), Human immunodeficiency virus 
(Rosenberg et al., 2013, Sugata et al., 2018), Dengue 
virus (Kim et al., 2015), Plasmodium falciparum 
(Beiss et al., 2015), và Rift Valley fever virus 
(Sandiswa et al., 2019). Như vậy, việc lựa chọn biểu 
hiện tạm thời gen ZmLEA14A trên cây N. 
benthamiana là phù hợp và đồng thời đã có kết quả 
biểu hiện ra protein cho thấy hai cấu trúc được thiết 
kế đã hoạt động tốt trên cây mô hình và sẵn sàng cho 
các nghiên cứu chuyển gen ổn định vào thực vật.  

Hình 4. Kết quả tách chiết protein tổng số sau khi tối ưu điều kiện nhiễm khuẩn. M: Marker protein, (-): lá không nhiễm khuẩn, 
35S1-35S2-35S3: lá nhiễm khuẩn mang pCAM/35S-ZmLEA14A-35S; Ubi1-Ubi2-Ubi3: lá nhiễm khuẩn mang pCAM/Ubi-
ZmLEA14A-35S. 

Hình 5. Kết quả lai Western thể hiện sự biểu hiện của protein ZmLEA14A. M: Marker protein, (-): lá không nhiễm khuẩn, 
35S1-35S2-35S3: lá nhiễm khuẩn mang pCAM/35S-ZmLEA14A-35S; Ubi1-Ubi2-Ubi3: lá nhiễm khuẩn mang pCAM/Ubi-
ZmLEA14A-35S. 
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KẾT LUẬN 

 Nghiên cứu này đã sử dụng phương pháp biểu 
hiện tạm thời để kiểm tra được sự biểu hiện của gen 
ZmLEA14A trong hai cấu trúc pCAM/35S-
ZmLEA14A-35S và pCAM/Ubi-ZmLEA14A-35S trên 
cây mô hình. Protein tái tổ hợp đã được biểu hiện trên 
lá cây thuốc lá N. benthamiana thể hiện qua kết quả 
lai Western dương tính với kháng thể đặc hiệu kháng 
cmyc. Qua đó cho thấy, hai cấu trúc chứa gen 
ZmLEA14A đã được thiết kế hoàn chỉnh để hoạt động 
phiên mã và dịch mã trên cây mô hình và sẵn sàng cho 
các nghiên cứu chuyển gen ổn định vào thực vật. 

Lời cảm ơn: Công trình được hoàn thành với kinh phí 
từ đề tài cấp cơ sở do Viện Nghiên cứu hệ gen chủ trì. 
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TRANSIENT EXPRESSION OF GENE ENCODING ZmLEA14A PROTEIN IN NICOTIANA 
BENTHAMIANA PLANT 
 
Ha Hong Hanh1, Le Thi Thu Hien1,2, Huynh Thi Thu Hue1,2 

1Institute of Genome Research, Vietnam Academy of Science and Technology  
2Graduate University of Science and Technology, Vietnam Academy of Science and Technology  

SUMMARY  

 LEA protein family includes proteins accumulated in the late stage of embryogenesis and in vegetative tissues 
of stress-confronted plant. These proteins have been demontrated to play a major role in plant response to abiotic 
stresses, such as drought and salinity stress. The genes coding for LEA proteins in maize are divided into 9 groups 
including LEA 1, LEA 2, LEA 3, LEA 4, LEA 5, LEA 6, SMP, dehydrin, and AtM. The application of LEA genes 
to improve drought tolerance for plants by genetic engineering has also been studied extensively all over the world. 
In this study, pCAM/35S-ZmLEA14A-35S vector and pCAM/Ubi-ZmLEA14A-35S vector contained the ZmLEA14A 
gene isolated from Te vang 1, these vectors were used to transient express into Nicotiana benthamiana tobacco 
leaves by agro-infiltration method. The results of immunoassay between cmyc specific antibodies with proteins 
from infected leaves revealed the expression of recombinant ZmLEA14A protein in N. benthamiana leaves. 
Thereby, two constructs habouring the ZmLEA14A gene work at transcription and translation levels in the model 
plant that could harnessed for stable transformation in plants. 
 
Keywords: Agro-infiltration, expression gene, maize, Nicotiana benthamiana, ZmLEA14A 

 
 


