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TÓM TẮT	

 Đậu tương (Glycine max) là một trong những nhóm cây lương thực có giá trị kinh tế cao, cung 
cấp nguyên liệu cho chế biến thực phẩm và sản xuất thức ăn chăn nuôi của nhiều quốc gia trên thế 
giới. Tuy nhiên, có nhiều yếu tố ảnh hưởng đến năng suất của đậu tương, trong đó sâu bệnh là tác 
nhân gây hại cao nhất. Vì vậy, việc áp dụng công nghệ sinh học để chuyển các gen kháng sâu có 
nguồn gốc từ vi khuẩn Bacillus thuringiensis có thể góp phần tăng năng suất đậu tương và giảm 
đáng kể việc sử dụng các thuốc trừ sâu hóa học. Hiện nay, có rất nhiều gen mã hóa protein độc tố 
được phát hiện từ vi khuẩn này như cry, cyt và vip với phổ diệt sâu hại rộng và đặc hiệu các loại côn 
trùng thuộc bộ Cánh vẩy, Hai cánh, Cánh cứng, Cánh nửa hay tuyến trùng. Trên thế giới, nhiều 
công trình nghiên cứu đã được thực hiện để chuyển các gen mã hóa protein độc tố ở dạng tổ hợp 
hoặc biến đổi để tăng hoạt tính gây độc cho sâu. Một số sự kiện đậu tương chuyển gen mang tính 
trạng kết hợp kháng sâu và kháng thuốc diệt cỏ được thương mại hóa và cho phép trồng trên nhiều 
quốc gia như MON 87701 × MON 89788 hay DAS-81419-2. Ở nước ta, các nghiên cứu chuyển gen 
kháng sâu vào đậu tương đã được thực hiện và việc khai thác, sàng lọc, lựa chọn các chủng B. 
thuringiensis bản địa có tính đa dạng sinh học cao mang các gen đích đặc hiệu diệt sâu hại phục vụ 
chuyển gen rất có ý nghĩa khoa học và triển vọng ứng dụng thực tiễn. Đây sẽ là nguồn vật liệu quan 
trọng để tạo ra nhiều giống đậu tương có khả năng kháng sâu tốt đáp ứng yêu cầu của con người. 

Từ khóa: Bacillus thuringiensis, cây trồng biến đổi gen, đậu tương, độc tố diệt côn trùng, gen 
kháng sâu 

MỞ ĐẦU 

 Đậu tương là một trong những nhóm cây 
trồng quan trọng hàng đầu trên thế giới. Đây 

cũng là loại cây trồng có tác dụng trong việc 
luân xen canh, cải tạo đất rất hiệu quả. Nhu cầu 
đậu tương phục vụ cho nguyên liệu thực phẩm, 
sản xuất thức ăn chăn nuôi trên thế giới ngày 
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càng tăng, do đó việc tăng năng suất cây trồng 
luôn là vấn đề được quan tâm của nhiều quốc 
gia. Bằng các phương pháp truyền thống hiện có, 
nhiều giống đậu tương năng suất cao, chất 
lượng tốt, thích nghi với nhiều vùng sinh thái 
đang được trồng phổ biến. Tuy nhiên, một trong 
những nguyên nhân gây ảnh hưởng lớn đến 
năng suất đậu tương là sâu bệnh. Hơn nữa, giải 
pháp dùng thuốc hóa học diệt sâu đục quả là 
không hiệu quả và có nguy cơ tích tụ hàm lượng 
thuốc bảo vệ thực vật. Ở Việt Nam, thiệt hại do 
sâu bệnh và chi phí bảo vệ thực vật đã hạn chế 
đáng kể năng suất và khả năng cạnh tranh của 
đậu tương sản xuất trong nước. Vì vậy, việc áp 
dụng công nghệ sinh học đặc biệt là kỹ thuật di 
truyền để chuyển các gen kháng sâu bệnh vào 
các dòng/giống đậu tương chọn lọc có thể góp 
phần tăng năng suất đậu tương, đồng thời giảm 
ảnh hưởng của việc sử dụng thuốc trừ sâu hóa 
học đến môi trường và sức khỏe con người. 

 Với khả năng sản sinh protein độc tố có khả 
năng diệt côn trùng, vi khuẩn Bacillus 
thuringiensis (Bt) đã và đang được khai thác sử 
dụng rộng rãi trong nông nghiệp. Đến nay, hàng 
trăm loại protein độc tố của Bt đã được phát 
hiện với các nồng độ độc tố diệt một số loài côn 
trùng khác nhau. Bt có thể được nuôi cấy dễ 
dàng nhờ quá trình lên men và được coi là một 
trong rất ít thuốc trừ sâu đạt tiêu chuẩn hữu cơ 
nên đã được sử dụng rộng rãi làm thuốc diệt côn 
trùng, đem lại những lợi ích to lớn cho các nông 
trại hữu cơ. Tuy nhiên, trong một số trường hợp, 
thuốc diệt côn trùng có nguồn gốc từ Bt rất khó 
tiếp xúc với côn trùng đích ẩn sâu trong cây. 
Hạn chế này có thể được khắc phục nhờ chuyển 
gen Bt mã hóa cho protein tinh thể độc tố vào 
thực vật. Các protein sản sinh trong thực vật 
không bị rửa trôi hay bị phân hủy dưới ánh nắng 
mặt trời. Vì vậy, trong mọi điều kiện sinh thái, 
khí hậu, cây trồng được bảo vệ khỏi sự tấn công 
của một số sâu hại như sâu đục thân hay đục 
quả. Bài tổng quan này tập trung tìm hiểu các 
gen kháng sâu tiềm năng có nguồn gốc từ vi 
khuẩn Bt cũng như tình hình nghiên cứu và sử 
dụng các gen này để tạo ra các giống đậu tương 
biến đổi gen có khả năng kháng sâu tốt, đáp ứng 
yêu cầu thực tế của con người. 

CÂY ĐẬU TƯƠNG VÀ MỘT SỐ SÂU HẠI 
ĐẬU TƯƠNG  

 Đậu tương (Glycine max) thuộc họ đậu 
(Fabaceae) là cây lương thực có giá trị kinh tế 
cao, giàu protein, được trồng làm thức ăn cho 
người và gia súc. Sản phẩm từ cây đậu tương 
được sử dụng rất đa dạng như dùng trực tiếp hạt 
thô hoặc chế biến thành đậu phụ, ép thành dầu 
đậu nành, nước tương, làm bánh kẹo, sữa đậu 
nành... đáp ứng một nửa nhu cầu về dầu thực 
vật và protein toàn cầu. Ngoài ra, trồng cây đậu 
tương còn có tác dụng cải tạo đất, tăng năng 
suất các cây trồng khác. Điều này có được là do 
hoạt động cố định N2 của loài vi khuẩn 
Rhizobium cộng sinh trên rễ cây họ đậu. 

 Quốc gia trồng đậu tương lớn nhất thế giới 
là Hoa Kỳ (chiếm khoảng 33,64% sản lượng 
toàn cầu), tiếp theo là Brazil, Argentina và 
Trung Quốc. Năng suất bình quân đạt 2,85 
tấn/ha và thay đổi lớn giữa các khu vực 
(https://apps.fas.usda.gov/psdonline/circulars/pr
oduction.pdf). Đối với Việt Nam, đậu tương 
nằm trong số cây lương thực, thực phẩm có nhu 
cầu cao nhưng năng suất đậu tương trung bình 
của Việt Nam còn thấp. Điều này là do diện tích 
gieo trồng và sản lượng đậu tương tại Việt Nam 
đang giảm khá mạnh. Năm 2018, theo thống kê 
sơ bộ, diện tích canh tác đậu tương Việt Nam 
chỉ đạt 105 ngàn ha và năng suất khoảng 1,6 
tấn/ha; so với năm 2010 diện tích gieo trồng cả 
nước bị giảm gần 90 ngàn ha (Tổng cục thống 
kê, 2018). Với số liệu này thì Việt Nam chỉ đạt 
30% so với chỉ tiêu kế hoạch đề ra cho năm 
2010 (400 ngàn ha) và khó đạt chỉ tiêu kế hoạch 
đến 2020 (500 ngàn ha) theo chủ trương phát 
triển của Bộ Nông nghiệp và Phát triển nông 
thôn. Theo Cục Chăn nuôi Việt Nam, hàng năm 
Việt Nam phải nhập nguồn nguyên liệu để chế 
biến dầu thực vật và thức ăn gia súc với tổng giá 
trị lên đến 3,7 tỷ USD, trong đó riêng khô dầu 
đậu tương đã chiếm 2,7 triệu tấn (tương đương 
5,4 triệu tấn hạt, gấp 30 lần so với sản lượng sản 
xuất được tại Việt Nam), năm 2012, đậu tương 
hạt nhập khẩu đạt 1,3 triệu tấn, kim ngạch nhập 
khẩu 780,2 triệu USD (Cục Chăn nuôi, 2013). 
Đây là nghịch lý của một quốc gia với ngành 
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nông nghiệp là chính và có truyền thống sản 
xuất đậu tương. 

 Có nhiều yếu tố ảnh hưởng đến năng suất 
của cây trồng, trong đó 37% năng suất bị giảm 
bởi cỏ dại, 11% do các loại mầm bệnh, 11% do 
sâu hại có nguồn gốc động vật và 1% do virus. 
Mức giảm do cỏ dại thay đổi không lớn giữa 
các khu vực (35-40%), tuy nhiên mức thiệt hại 
do mầm bệnh và sâu hại khá cao, tương ứng dao 
động ở 7-16% đối với mầm bệnh và 4-20% đối 
với sâu hại bởi sự khác biệt về sâu hại chính 
giữa các vùng, miền (Oerke, 2006). Sâu hại đậu 
tương là nhóm đối tượng thường xuyên gây ra 
những thiệt hại đáng kể đối với sản xuất đậu 
tương. Sâu gây hại ở tất cả các bộ phận của cây. 
Có tới 360 loài sâu hại đậu tương được phát 
hiện ở các vùng trồng đậu tương trên thế giới, 
với sự da dạng loài và mức độ gây hại biến 
thiên theo từng vùng. Ở Mỹ, các sâu hại phổ 
biến trên đậu tương là sâu ăn lá Hypena scabra, 
sâu đo, bọ xít vệt đỏ Piezodorus guildinii. Ở Ấn 
Độ, các loài sâu hại nghiêm trọng gồm có dòi 
đục lá Aproaerema modicella và dòi đục thân 
Melanagromyza sojae làm giảm 20-30% năng 
suất hàng năm. Ngoài ra, các nhóm sâu ăn lá 
(sâu xanh, sâu khoang) và bọ trĩ cũng là những 
đối tượng cần phải chu ý trong quá trình sản 
xuất đậu tương ở Ấn Độ (Sharma et al., 2010). 
Ở Thái Lan, sâu hại đậu tương được chia ra 3 
nhóm sâu ăn lá, sâu hại quả và sâu hại thân. Các 
sâu quan trọng và phổ biến ở cả 2 vụ đậu gồm 
có sâu xanh, sâu khoang, sâu đục thân, sâu đục 
quả, sâu cuốn lá, bọ trĩ (Abdullab et al., 2001). 
Ở Indonesia, số liệu điều tra ghi nhận sâu đục 
quả đậu Etiella zinckenella và sâu xanh 
Helicoverpa armigera tấn công 9% và 11% số 
quả đậu, gây thiệt hại trung bình đến 12% số 
quả và nguyên nhân chủ yếu là do E. 
zinckenella (Van Den Berg et al., 1998a, b).  

Sâu đục quả đậu 

 E. zinckenella Treitschke [Lepidopera: 
Pyralidae] phân bố rộng rãi và gây hại trên 
nhiều loài ký chủ như các cây họ đậu hay cây 
linh lăng, trong đó đậu tương là ký chủ ưa thích 
của chúng (Rahayu et al., 2018). Con trưởng 
thành có kích thước 10-12 mm, sải cánh 24-28 

mm, màu nâu xám, có một dải ngang màu vàng 
đỏ và đường viền chạy dọc mép trên của cánh. 
Triệu chứng gây hại của sâu đục quả rất rõ, 
thậm chí khi không có sự hiện diện của sâu non. 
Quả đậu xuất hiện đốm nâu, đây là vị trí mà sâu 
đục vào quả. Trong quá trình gây hại, sâu non 
thải ra phân làm cho quả đậu trở nên xốp và bị 
thối từng đám. Hạt bị ăn hết từng phần hoặc cả 
hạt, chỉ còn lại những màng như sợi tơ ở trong 
quả. Lỗ thoát ra của sâu non để vào nhộng trong 
đất cũng dễ dàng nhận thấy ở vỏ quả đậu. 
Thường mỗi quả bị hại có thể tìm thấy 1-2 sâu 
non. Sâu đục quả E. zinkenella đẻ trứng trong 
suốt quá trình sinh trưởng sinh thực của cây đậu 
tương. Tỷ lệ bị hại càng tăng khi quả phát triển, 
mức độ thiệt hại trên hạt do sâu đục quả đậu 
tương không bị ảnh hưởng bởi số lần phun 
thuốc trừ sâu. Cây cho năng suất cao thì tỷ lệ 
hại thấp hơn cây cho năng suất kém (Van Den 
Berg et al., 1998b). 

 Sâu đục quả E. zinkenella gây hại nghiêm 
trọng ở nhiều vùng trồng đậu tương trên thế giới 
và rất phổ biến ở Đông Nam Á. Oatman (1967) 
nghiên cứu một số đặc điểm sinh thái của sâu 
đục quả đã ghi nhận ở miền Nam California, sâu 
đục quả E. zinkenella phát sinh 3-4 lứa/năm, bắt 
đầu từ tháng 4 và ngừng sinh trưởng vào tháng 
1 hàng năm. Mật độ quần thể đạt đỉnh cao vào 
tháng 9, lứa thứ 2 của sâu trong năm, mật độ lên 
tới 123 sâu non trong 100 quả đậu năm 1963 và 
140 con năm 1964, tỷ lệ quả bị hại tương ứng là 
71% và 76%, và hạt bị hại là 47% và 47%. 
Thiệt hại do chúng gây ra ở Đài Loan là 10-15%, 
trong khi đó ở Indonesia lên tới 80%, ở 
Philippines là 57% (Permana et al., 2012;	
Taghizadeh et al., 2012). 

 Maruca vitrata [Lepidoptera: Crambidae] 
cũng là sâu đục quả gây hại nghiêm trọng trên 
nhiều cây trồng họ đậu, phân bố rộng rãi từ 
vùng nhiệt đới đến á nhiệt đới (Baoua et al., 
2011). Sâu tấn công từ khi cây còn nhỏ bằng 
cách đan kết các lá đậu lại, sau đó đục hoa và 
quả đậu (Traore et al., 2013). Đặc điểm gây hại 
này giúp cho sâu non tránh được điều kiện môi 
trường bất lợi, kẻ thù tự nhiên và thuốc trừ sâu 
(Sharma, 1998). Con trưởng thành thích đẻ 
trứng vào mầm hoa. Mỗi cá thể cái đẻ từ 6-189 
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trứng, thậm chí lên tới 200-300 trứng. Trứng có 
màu vàng, trong suốt, đẻ rải rác hoặc thành cụm 
4-16 quả. Sâu đục thường vào giai đoạn ra hoa, 
phá hại hoa mới hình thành, làm giảm đáng kể 
năng suất và hiệu quả phòng trừ. Thiệt hại do M. 
vitrata được ước tính từ 10% đến 80% trong các 
loại cây trồng khác nhau (Sharma, 1998). Tuy 
nhiên, tổn thất khác nhau tùy theo loài cây họ 
đậu và vị trí địa lý của chúng (Karel, 1993). 

Sâu xanh 

 Heliothis armigera Hübner [Lepidoptera: 
Noctuidae] là đối tượng gây hại nghiêm trọng 
của nhiều cây trồng như thuốc lá, bông, cà chua, 
đậu tương, ngô, lúa mì, hướng dương, tiêu xanh 
và các loại cây ăn quả	 (Fernandes et al., 2015).	
Thiệt hại trực tiếp của ấu trùng này đối với các 
cấu trúc ra hoa và hình thành quả cùng với việc 
phun thuốc trừ sâu trên diện rộng dẫn đến năng 
suất cây trồng thấp và chi phí sản xuất cao (Fitt, 
1989). Nghiên cứu định lượng sự mất năng suất 
đậu tương do ấu trùng H. armigera của Rogers 
và Brier (2010) cho thấy thiệt hại phụ thuộc vào 
giai đoạn trưởng thành và năng suất tiềm năng 
của cây đậu tương, điều kiện khí hậu và đặc biệt 
là mật độ ấu trùng. Stacke và đồng tác giả 
(2018) đã đánh giá mức độ thiệt hại do sâu H. 
armigera gây ra tại các giai đoạn sinh trưởng 
của cây đậu tương ở Brazil. Kết quả nghiên cứu 
cho thấy giai đoạn ra quả bị thiệt hại nghiêm 
trọng hơn đáng kể so với các giai đoạn sinh 
trưởng khác của cây. 

Dòi đục thân đậu tương 

 Melanagromyza sojae 
[Diptera:Agromyziidae] là loài dòi đục thân gây 
hại ở các giai đoạn khác nhau của cây nên 
đường đục và lỗ đục có thể hiện diện ở bất kỳ vị 
trí nào trên thân cây. Ruồi tấn công cây bằng 
cách đẻ trứng vào mặt dưới của lá non. Khi ấu 
trùng, còn gọi là dòi nở ra, chúng ăn gân lá qua 
cuống rồi đục vào trong khoang thân, tạo ra các 
đường đục. Trên cây con, ấu trùng thường tấn 
công phần ngọn, làm cho chồi ngọn bị hư, cây 
ra nhiều chồi nách. Trên cây trưởng thành, ấu 
trùng làm chết từng nhánh, làm giảm sức tăng 
trưởng của cây và làm cho cây chậm ra hoa. 
Trước khi hóa nhộng, ấu trùng gặm một lỗ 

xuyên qua phần vỏ cây để làm lỗ chui ra của 
con trưởng thành sau khi vũ hóa. Ở Indonesia, 
dòi đục thân đậu tương đã tấn công 84% tổng số 
cây trồng khảo nghiệm đồng ruộng vào năm 
1998. Chúng gây hại trong suốt vụ đậu, tỷ lệ hại 
thấp vào đầu vụ, sau đó tăng lên đạt đỉnh cao 
vào khoảng tuần thứ 5-8 sau trồng, sau đó giảm 
cho đến cuối vụ (Van Den Berg et al., 1998a). 

Rệp đậu tương 

 Aphis glycines [Hemiptera: Aphididae] là 
loài rệp có nguồn gốc từ vùng Bắc Á. Chúng có 
2 dạng là có cánh và không cánh, đặc điểm cơ 
thể nhỏ, kích thước khoảng gần 2 mm. Rệp đậu 
là đối tượng gây hại nghiêm trọng ở Mỹ và 
Canada, gây thiệt hại tới 2,4 triệu đô la hàng 
năm nếu không có biện pháp phòng trừ kịp thời 
(Tilmon et al., 2011). Cũng theo Tilmon và 
đồng tác giả (2011), rệp đậu tương mới ghi 
nhận xuất hiện ở Mỹ từ những năm 2000, sau 
đó chúng nhanh chóng lan rộng ra 22 bang và 3 
tỉnh ở Canada trong vòng 4 năm. Ở bang 
Ontorio (Mỹ), vào mùa xuân và mùa hè sẽ chỉ 
thấy rệp cái, chúng sinh sản cho tới tận khi cây 
đậu tương trưởng thành. Ban đầu rệp xuất hiện 
với mật độ thấp, sau đó mật độ quần thể tăng 
lên. Một năm ở vùng này có tới 12 lứa rệp, phần 
lớn các lứa là dạng hình rệp không cánh. Khi 
mật độ quần thể rệp cao, chúng bắt đầu xuất 
hiện dạng hình có cánh để di chuyển sang 
những vùng lân cận (Ronald et al., 2009). Rệp 
tiết ra dịch mật bao phủ các lá đậu tạo điều kiện 
cho nấm muội đen phát triển làm cho lá xoăn, 
cây lùn, hạt lép, dẫn đến giảm năng suất tới 
40% hoặc hơn. Ngoài tác hại trực tiếp, rệp đậu 
còn có khả năng truyền bệnh virus gây khảm lá 
đậu tương. 

CÁC GEN MÃ HÓA PROTEIN ĐỘC TỐ CÓ 
NGUỒN GỐC TỪ B. thuringiensis VÀ ỨNG 
DỤNG TRONG CÔNG NGHỆ GEN THỰC 
VẬT 

Các gen mã hóa protein độc tố có nguồn gốc 
từ vi khuẩn B. thuringiensis 

 Gần một thế kỷ qua, vi khuẩn Bt là đối 
tượng được nghiên cứu nhiều nhất trong số các 
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tác nhân vi sinh vật gây bệnh cho côn trùng. 
Hiện nay, chế phẩm sinh học diệt côn trùng có 
nguồn gốc từ Bt chiếm tới 90% thị trường thuốc 
trừ sâu sinh học. Trong quá trình sinh trưởng và 
phát triển, Bt có khả năng sinh ra 3 loại protein 
độc tố diệt côn trùng chính là Cry (crystal d-
endotoxin), Cyt (Cytolysin), Vip (Vegetative 
insecticidal protein) và một số độc tố khác như 
hemolysin, enterotoxin, chitin... Các protein độc 
tố này diệt côn trùng bằng cách gây độc hệ tiêu 
hóa của côn trùng mẫn cảm. Năm 1981, gen mã 
hoá protein độc tố diệt sâu đầu tiên của Bt được 
tách dòng và đọc trình tự. Đến nay, hàng loạt 
gen mã hóa protein độc tố (cry, cyt, vip) đã 
được nghiên cứu đặc tính. Năm 1985, cây trồng 
đầu tiên trên thế giới được chuyển gen cry của 
Bt để diệt sâu là cây thuốc lá, mở ra kỷ nguyên 
chọn tạo giống cây trồng biến đổi gen mang các 
tính trạng mong muốn (Barton et al., 1987). 
Hiện nay, gen mã hóa protein độc tố của Bt bao 
gồm khoảng 1000 gen đã được phân loại thành 
80 họ chính (http://www.btnomenclature.info/). 
Các loại độc tố của Bt khác nhau về tính đặc 
hiệu đối với từng loại côn trùng thuộc bộ Cánh 
vẩy (Lepidoptera), Hai cánh (Diptera), Cánh 
cứng (Coleoptera), Cánh nửa (Homopera), 
tuyến trùng (Nematoda)... (Crickmore et al., 
2013). 

Gen cry mã hoá protein tinh thể độc tố Cry  

 Độc tố Cry là họ độc tố quan trọng và ứng 
dụng nhiều nhất trong sản xuất thuốc trừ sâu Bt 
và chuyển gen kháng sâu vào cây trồng. Chúng 
được mã hóa bởi các gen cry nằm trên các 
plasmid. Gen cry tự nhiên thường nằm trên 
plasmid có kích thước lớn, trong đó chỉ có đoạn 
khoảng 2 kb mã hóa protein tinh thể độc. Các 
plasmid này có mặt trong hầu hết các chủng Bt 
nghiên cứu với số lượng dao động từ 2 đến 12 
plasmid. Ngoài ra, các gen cry cũng có thể nằm 
trên nhiễm sắc thể ở một số chủng Bt như chủng 
kustaki HD1, aizawai 7.29... Các nghiên cứu 
cũng cho thấy nhiều gen tổng hợp độc tố có thể 
tồn tại trong một chủng Bt như chủng Bt 
israelensis có 4 gen cry và 2 gen cyt mã hóa các 
protein Cry4Aa (125 kDa), Cry4Ab (135 kDa), 
Cry10Aa (58 kDa), Cry11Aa (68 kDa) và 
Cyt1Aa, Cyt2Ba (27 kDa). Các gen này nằm 

trong cùng một plasmid có khối lượng 72 MDa 
(Carlson, Kolsto, 1993; Carkson et al., 1994; 
Shirin et al., 2003). 

 Các gen cry được phân loại dựa trên hoạt 
tính diệt côn trùng đặc hiệu và sự tương đồng 
của chuỗi nucleotide. Trên cơ sở này, gen cry và 
protein tinh thể độc tố diệt sâu được chia làm 6 
nhóm chính: (1) Gen cry1 mã hóa protein Cry1 
có khối lượng phân tử 130-140 kDa gây độc đối 
với côn trùng bộ Cánh vẩy (Lepidoptera); (2) 
Gen cry2 mã hóa tiền độc tố có khối lượng phân 
tử 69-71 kDa có hoạt lực với ấu trùng của bộ 
Cánh vẩy (Cry2B) và bộ Hai cánh (Cry2A); (3) 
Gen cry3 mã hóa protein 73-74 kDa diệt côn 
trùng bộ Cánh cứng; (4) Gen cry4 mã hóa 
protein có khối lượng phân tử 135, 128, 74 và 
72 kDa diệt ấu trùng thuộc bộ Hai cánh; (5) Gen 
cry5 mã hóa protein độc tố có khối lượng phân 
tử 80 kDa diệt côn trùng bộ Cánh vẩy và Cánh 
cứng; và (6) Gen cry6 được xếp vào nhóm gen 
diệt tuyến trùng (Höfte, Whiteley, 1989; 
Crickmore, 2013). Dựa trên độ tương đồng của 
các trình tự amino acid, protein tinh thể độc tố 
được chia tiếp thành các nhóm phụ. Tuy nhiên, 
việc phân loại này chỉ là tương đối, điển hình 
như Cry1 là độc tố diệt côn trùng thuộc bộ Cánh 
vẩy, nhưng Cry1Ab lại được công bố diệt ấu 
trùng muỗi; Cry2 được dùng để chỉ hoạt tính 
kép (diệt đồng thời ấu trùng bộ Cánh vẩy và Hai 
cánh), trong khi đó Cry2B lại chỉ độc đối với ấu 
trùng bộ Cánh vẩy (Panbangred et al., 2000). 
Các độc tố cùng trong một lớp cũng khác nhau 
về hoạt tính diệt sâu. Cry1Aa diệt tằm dâu 
Bombyx mori mạnh hơn Cry1Ac 400 lần, trong 
khi đó hoạt tính của Cry1Ac đối với sâu 
Heliothis virescens hoặc Tricoplusiani mạnh 
hơn Cry1Aa 10 lần (Ge et al., 1991). Độc tố 
Cry8Da diệt được loài bọ hung Anomala cuprea 
nhưng không diệt được loài Popillia japonica, 
trong khi đó Cry8Db có tác dụng ngược lại 
(Asano et al., 2003; Yamaguchi et al., 2008). 
Hiện nay, có khoảng 800 gen mã hóa cho 
protein độc tố Cry đã được xác định trình tự và 
được xếp vào trong 78 họ dựa trên sự tương 
đồng về trình tự các amino acid. Trong đó, 
nhóm cry1 bao gồm 228 gen, cry2 có 68 gen, 
cry3 có 18 gen, cry7 có 21 gen, cry8 có 38 gen... 
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(http://www.btnomenclature.info/). 

 Protein tinh thể độc tố thường tồn tại ở dạng 
tiền độc tố và có cấu trúc đặc thù. Đặc điểm 
điển hình trong cấu trúc của protein tinh thể độc 
là có các vùng bảo thủ nằm xen kẽ các vùng 
biến đổi. Các vùng bảo thủ này đóng vai trò 
quan trọng về mặt cấu trúc và chức năng. Cấu 
trúc chung của protein tinh thể độc tố Cry gồm 
3 vùng (Domain). Thứ tự các vùng được tính từ 
đầu N đến đầu C của chuỗi polipeptide. Vùng 1 
bao gồm phần đầu N bảo thủ cao, có chứa một 
bó gồm 7 chuỗi xoắn a đối song song (a 
antiparallel) trong đó chuỗi số 5 được bao bọc 
bởi các chuỗi còn lại. Vùng 2 là vùng siêu biến 
có chứa 3 tấm b đối song song tạo thành một 
dạng hình học topo điển hình gọi là “Greek 
key”, sắp xếp này cũng được gọi là cuộn lăng 
kính b (b-prism fold). Vùng 3 là vùng đầu C 
bảo thủ không hoàn toàn, chứa 2 cuộn xoắn, các 
tấm b đối song song tạo thành một kẹp b (b-
sandwich) hình học topo gọi là “jelly roll”. Về 
chức năng, vùng 1 liên quan đến hoạt động của 
kênh ion, bước khởi đầu của quá trình hình 
thành protein. Vùng 2, 3 liên quan đến việc gắn 
thụ thể và quyết định tính đặc hiệu với côn 
trùng. Tuy nhiên ở một số độc tố, vùng 3 cũng 
tham gia vào hoạt động của kênh ion. Protein 
tinh thể độc nhóm Cry1A và Cry3A bao gồm: 
vùng 1 chứa 28-282 aa, vùng 2 vùng siêu biến 
có 283-461 aa và vùng 3 vùng đầu C bao gồm 
462-610 aa (Grochulski et al., 1995; Rajamohan 
et al., 1996; Wolfersberger, 1996). 

 Cơ chế hoạt động của protein tinh thể Cry 
liên quan tới sự hòa tan của tinh thể trong ruột 
giữa của côn trùng. Khi sâu ăn phải protein độc 
tố tinh thể Bt, dưới tác động của enzyme 
protease có tính kiềm (pH>10) trong ruột sâu, 
tinh thể độc bị hòa tan và một nhân độc tố có 
khối lượng phân tử 60-65 kDa được hình thành 
và hoạt hóa. Độc tố đã hoạt hóa bám vào các 
phân tử cảm thụ đặc biệt nằm trên màng vi thể 
của tế bào thành ruột sâu. Sự gắn kết này ở ruột 
sâu làm thay đổi gradien điện hóa tạo thành các 
lỗ rò (kênh ion) và do đó phá hủy cân bằng áp 
suất thẩm thấu của màng tế bào, làm cho tế bào 
phồng lên, bị phân hủy, dẫn đến sâu chết. Tính 

đặc hiệu của độc tố phụ thuộc khả năng gắn với 
thụ thể đặc hiệu trên màng của lông nhung ruột 
giữa côn trùng mẫn cảm; một số vị trí có thể 
liên kết với một loại độc tố, một số vị trí khác 
có thể liên kết với hai hay nhiều loại độc tố 
(Bravo et al., 2007). Trong khi đó dạ dày của 
người và động vật máu nóng có độ pH≤ 2, 
protein tinh thể không bị hòa tan nên được thải 
ra ngoài. Vì vậy, protein tinh thể Bt được xem là 
một tác nhân diệt côn trùng có tính đặc hiệu cao 
và rất an toàn với người và động vật bậc cao (Li 
et al., 1991; Knowles, Dow, 1993).  

Gen cyt mã hóa protein độc tố Cyt  

 Cũng có bản chất là protein và hình thành 
thể vùi như độc tố Cry, nhưng tính tương đồng 
của trình tự amino acid giữa độc tố Cyt và độc 
tố Cry hầu như không đáng kể. Hiện nay, 37 
độc tố Cyt thuộc 3 nhóm (cyt1, cyt2, cyt3) đã 
được công bố. Các độc tố này có khối lượng 
phân tử 2530 kDa và chủ yếu thuộc các dưới 
loài B. thuringiensis  israelensis, morrisoni, 
medellin, neolonensis, kyushuensis, 
damstradiensis, fuokukaensis, tenebrionis 
(Crickmore, 2013). 

Gen vip mã hóa protein độc tố Vip  

 Có một số protein diệt sâu không liên quan 
đến protein Cry được tạo ra ở một số chủng B. 
thuringiensis trong pha sinh trưởng sinh dưỡng 
của tế bào, các protein này gọi chung là Vip 
(Vegetative Insecticidal Protein). Các Vip này 
không phải là protein tinh thể mà là protein tiết 
từ tế bào. Độc tố Vip được phát hiện đầu tiên là 
Vip3A1 và Vip3A2 vào năm 1996 nhờ Estruch 
và cộng sự. Đến nay, các nhà khoa học đã phát 
hiện được 129 gen vip mã hóa 4 nhóm độc tố 
Vip từ Vip1 – Vip4 (Estruch et al., 1996; 
Crickmore, 2013). 

 Gen vip3A xuất hiện trong cả các chủng Bt 
và Bacillus cereus. Gen này mã hóa protein 88 
kDa được tổng hợp trong suốt pha sinh dưỡng 
nhưng không được tiết ra ngoài. Protein này có 
hoạt tính đối với rất nhiều côn trùng gây hại 
thuộc bộ Cánh vẩy như: Agrotis ipsilon, 
Spodoptera frugiperda, Spodoptera exigua, 
Helicoverpa zea. Khi côn trùng mẫn cảm ăn 
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phải độc tố, Vip3A là nguyên nhân gây phân 
giải các tế bào biểu mô ruột giữa; các đặc tính 
vật lý của Vip3A biểu lộ tính độc như protein 
Cry (Estruch et al., 1996; Lee et al., 2003). 

Ứng dụng nguồn gen kháng sâu trong công 
nghệ gen thực vật 

 Với sự gia tăng dân số toàn cầu nhanh như 
hiện nay, làm sao để tăng sản lượng nông 
nghiệp, cung cấp lương thực ổn định cho con 
người luôn là mối quan tâm lớn của nhiều quốc 
gia. Tình hình lương thực bấp bênh còn khá phổ 
biến. Bên cạnh những nguyên nhân lớn còn tồn 
tại (nông nghiệp chưa được coi trọng đúng mức, 
đất đai chưa được sử dụng hợp lý...), rõ ràng sâu 
và bệnh hại là một trong những yếu tố gây thiệt 
hại chủ yếu cho mùa màng. Mặc dù nhiều biện 
pháp bảo vệ thực vật đã được áp dụng nhưng 
những tổn thất nghiêm trọng do sâu bệnh gây ra 
trên phạm vi toàn cầu ước tính vẫn chiếm tới 
50% tổng sản lượng lúa mỳ hàng năm và tới 
80% trên cây bông. Các con số tương ứng ở đậu 
tương là 26%, ngô 31%, lúa 37% và khoai tây 
40%. Mức độ thiệt hại tăng nghiêm trọng khi 
cây trồng không được áp dụng các biện pháp 
bảo vệ (Oerke et al., 2006).  

 Hiện nay, để phòng trừ sâu bệnh hại, rất 
nhiều loại thuốc trừ sâu hóa học đã được sử 
dụng với chi phí tốn kém, cũng như gây ô 
nhiễm môi trường và gây hại tới sức khỏe con 
người. Do đó, những kỹ thuật tiên tiến trong bảo 
vệ cây trồng được ứng dụng nhằm xây dựng 
một nền nông nghiệp sạch, bền vững. Việc tạo 
ra các giống cây trồng mới có khả năng kháng 
sâu được đặc biệt quan tâm, góp phần nâng cao 
năng suất và khắc phục những hạn chế khi sử 
dụng các biện pháp trừ sâu hóa học cũng như 
các biện pháp sinh học truyền thống. 

 Các loại cây trồng biến đổi gen tạo ra nhờ 
sử dụng công nghệ sinh học được trồng nhiều 
nhất hiện nay là đậu tương, bông, ngô và cải 
dầu với hai tính trạng được sử dụng phổ biến là 
tính trạng kháng thuốc diệt cỏ và kháng côn 
trùng. Diện tích canh tác cây trồng biến đổi gen 
tiếp tục tăng từ 189,8 triệu ha năm 2017 lên 
191,7 triệu ha trong năm 2018. Số lượng cây 

trồng biến đổi gen đã tăng gần 113 lần trong 
suốt 23 năm qua (từ 1996 đến 2018) (ISAAA, 
2018). Nhìn chung, diện tích canh tác cây trồng 
biến đổi gen, đặc biệt là cây kháng côn trùng, 
tiếp tục tăng do các nước canh tác cây trồng 
biến đổi gen lớn trên thế giới tiếp tục tăng tỷ lệ 
gieo trồng những giống cây trồng chính. Ví dụ, 
tỉ lệ canh tác bông Bt ở Ấn Độ tăng từ 11 triệu 
ha năm 2013 lên 11,6 triệu ha năm 2014. Bông 
Bt đã tạo ra cuộc cách mạng trong sản xuất 
bông ở nước này. Tổng lợi nhuận kinh tế mà 
bông Bt mang lại cho Ấn Độ trong khoảng thời 
gian từ 2002 đến 2013 là 16,7 tỷ USD, riêng 
năm 2013 đạt 2,1 tỷ USD. Các giống bông Bt 
cũng làm giảm một nửa lượng thuốc trừ sâu cần 
sử dụng; làm tăng gấp đôi năng suất thu hoạch, 
chuyển Ấn Độ từ nước nhập khẩu bông thành 
nước xuất khẩu bông lớn nhất trên thế giới. 
Năm nước thuộc khối EU (Tây Ban Nha, Bồ 
Đào Nha, Cộng hòa Séc, Slovakia và Rumani) 
đã canh tác 131.535 ha ngô Bt biến đổi gen 
trong năm 2017. Trong đó, Tây Ban Nha canh 
tác 91% tổng diện tích ngô Bt sự kiện MON810 
của EU tương đương 124.227 ha và tỉ lệ ứng 
dụng công nghệ sinh học ở mức 31,6% (ISAAA, 
2017). Trong khi đó ở châu Á, Trung Quốc đã 
phát triển hàng chục dòng lúa và ngô biến đổi 
gen biểu hiện các protein Bt diệt côn trùng như 
lúa Bt	 Kemingdao (KMD), mfb-MH86, TT51-1 
(Huahui 1), TT9-3 và Bt Shanyou 63; hay ngô 
Bt Zhengdan958K và Shuangkang 12-5. 

 Việc biểu hiện gen cry1A dạng dại trong cây 
thuốc lá và cà chua là những trường hợp đầu 
tiên về cây chuyển gen chống chịu sâu hại thuộc 
bộ Cánh vẩy (Barton et al., 1987; Vaeck et al., 
1987). Tiếp theo, nhiều loại gen Bt khác nhau 
đã được biểu hiện ở cây trồng như thuốc lá, 
khoai tây, cà chua, bông, lúa, ngô (Kumar et al., 
2008). Vào tháng 5 năm 1995, những cây khoai 
tây chuyển gen mang gen cry3A lần đầu tiên 
được phép trồng ở Mỹ. Một năm sau, bông và 
ngô lai chuyển gen mang gen cry1Ab1 cũng 
được phép phát triển. Những cây chuyển gen 
này đều có khả năng kháng với những sâu bệnh 
quan trọng như sâu đục thân ngô, sâu ăn chồi 
thuốc lá, sâu đục quả bông, sâu hồng đục quả 
bông, rệp khoai tây và đã giảm việc phụ thuộc 
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vào thuốc diệt sâu hóa học. Khả năng chống 
bệnh của cây chuyển gen góp phần nâng cao 
năng suất của bông và ngô (Betz et al., 2000). 
Theo Kumar và đồng tác giả (2008), hơn 50 loài 
cây trồng khác nhau đã được chuyển các gen mã 
hóa cho độc tố Cry1Aa1, Cry1Ab1, Cry1Ac1, 
Cry1Ca1 và Cry3Aa1 đã được tổ hợp hoặc biến 
đổi để tăng hoạt tính gây độc cho sâu. Bông Bt 
Bollgard II biểu hiện đồng thời hai độc tố Bt 
Cry1AC và Cry2Ab đã kháng lại hàng loạt côn 
trùng gây hại cho cây bông thuộc bộ Cánh vẩy. 
Cây ngô chuyển gen biểu hiện độc tố kép 
Cry34Ab1/ Cry35Ab1 cũng có khả năng kháng 
nhiều sâu hại thuộc họ Chrysomelidae. Ngô 
chuyển gen kháng sâu (MON89034) YieldGard 
VT ProTM mang hai gen có nguồn gốc Bt: gen 
tái tổ hợp cry1A.105 (bao gồm các gen cry1Ab, 
cry1Ac, cry1F) và cry2Ab2 đã được dùng để 
kiểm soát 3 loại sâu chính trên cây ngô là sâu 
đục thân (Ostrinia furnacalis), sâu đục bắp 
(Helicorvepa armigera) và sâu khoang 
(Spodoptera litura). Đây là đối tượng cây trồng 
chuyển gen được cấp phép sản xuất thương mại 
ở Việt Nam từ năm 2014. 
 Ở Việt Nam, thuốc trừ sâu sinh học Bt 
thương mại được ứng dụng đầu tiên trong 
phòng trừ sâu hại cây trồng nông nghiệp tại 
Viện Bảo vệ thực vật vào năm 1971. Tuy nhiên, 
những nghiên cứu, sản xuất và ứng dụng Bt 
mới bắt đầu được thực hiện từ năm 1973 tại 
Viện Sinh vật - Viện Khoa học Việt Nam (nay 
là Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt 
Nam). Thời kỳ từ năm 1971-1993, các nghiên 
cứu về vi khuẩn Bt đều hướng sự quan tâm đến 
mục tiêu sản xuất và ứng dụng chế phẩm Bt 
phục vụ sản xuất nông nghiệp, chưa có các 
nghiên cứu cơ bản như phân bố của vi khuẩn 
Bt ở Việt Nam. Thời kỳ này đã bước đầu sản 
xuất và áp dụng thành công chế phẩm Bt (Ngô 
Đình Bính et al., 2010). Từ năm 1995 nay, 
việc nghiên cứu Bt được chuyển sang hướng 
nghiên cứu cơ bản phục vụ xây dựng công 
nghệ sản xuất và ứng dụng trong nông nghiệp 
(sản xuất thuốc trừ sâu Bt và ứng dụng trong 
công nghệ chuyển gen thực vật). Hiện nay, Bộ 
sưu tập Bt của Việt Nam tại Viện Công nghệ 
sinh học có hơn 2.000 chủng phân lập tại Việt 
Nam, trong đó có 114 chủng kháng nguyên 

chuẩn quốc tế dùng cho sản xuất 78 kit huyết 
thanh cho phân loại. Qua so sánh với các 
chủng Bt trên thế giới, các chủng Bt của Việt 
Nam rất đa dạng về cấu trúc tinh thể độc tố 
(hình tháp chiếm 63,1%, hình cầu 11,2%, hình 
khối lập phương 4,8%), đa dạng về typ huyết 
thanh và đặc biệt đa dạng về gen mã hóa 
protein diệt côn trùng thuộc bộ Cánh vẩy, 
Cánh cứng, Hai cánh, diệt tuyến trùng hại cây 
nông lâm công nghiệp, diệt tế bào ung thư 
người... Trong đó, gen cry1 (cry1Aa, cry1Ab, 
cry1Ac, cry1B, cry1C, cry1D, cry1E, cry1F) 
chiếm 57%; cry2 - 5%, cry4 (cry4A, cry4B) - 
43%; cry 3, cry8 - 8%; và các gen cyt, vip, 
parasporin chiếm khoảng 1-5%. Đặc biệt, có 
chủng chứa đến 5 gen, bao gồm: cry1Aa, 
cry1Ab, cry1Ac, cry1C, cry1D. Một số gen đã 
được tách dòng và xác định trình tự (cry1Ab, 
cry1Ac, cry2Ab, cry4A, cry4B, cry3A, cry8D, 
vip3A). Các gen này đều có hoạt tính diệt côn 
trùng bộ Cánh vẩy (sâu tơ, sâu xanh, sâu xanh 
da láng, sâu khoang), Hai cánh (dòi nhà, bọ 
gậy) và Cánh cứng (mọt thóc, bọ hung) cao. 
Từ nguồn gen này, các chế phẩm Bt diệt sâu bộ 
Cánh vẩy, Hai cánh, Cánh cứng đã và đang 
được thực hiện, trong đó một số chế phẩm đã 
được sử dụng trong thực tế: BioBact®WP diệt 
sâu bộ Cánh vẩy và BioMos®WP diệt bọ gậy. 
Kết quả cho thấy hiệu quả diệt sâu đạt từ 79-
87,6% so với thuốc hóa học 77-83%; hiệu quả 
diệt ấu trùng muỗi gây bệnh sốt rét (Anopheles 
minimus), sốt xuất huyết (Aedes aegypti), muỗi 
gây bệnh viêm não Nhật Bản 
(Culextriaeniorhynchus) đạt 95,8-100%. Tuy 
nhiên, thuốc trừ sâu Bt sinh học có nhược điểm 
là hoạt tính diệt sâu không ổn định, khó bảo 
quản và giá thành cao. Để khắc phục, một số 
gen từ các chủng Bt phân lập tại Việt Nam đã 
được biểu hiện trong Escherichia coli (cry8Da, 
cry2Ab, cry4A, cry1C) và bước đầu đã được 
nghiên cứu chuyển gen vào cây trồng như gen 
cry8Da mã hóa protein tinh thể diệt bọ hung 
thuộc bộ Cánh cứng (Võ Thị Thứ et al., 2000; 
Ngô Đình Bính et al., 2008, 2010; Le Thi 
Minh Thanh et al., 2005, 2008, 2009, 2011, 
2012a, b; Nguyen Thi Hoa et al., 2014). Gen 
cryIA(c) tổng hợp nhân tạo đã được nghiên cứu 
biểu hiện trong vi khuẩn E. coli (Lê Thị Thu 
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Hiền et al., 2002a), sử dụng để thiết kế các 
vector biểu hiện thực vật và tạo chủng vi 
khuẩn Agrobacterium tumefaciens phục vụ 
công tác chuyển gen vào cây trồng (Lê Thị 
Thu Hiền et al., 2002b, c). Gen vip3A đã được 
cải biến mã di truyền để tăng cường biểu hiện 
trong thực vật (Trần Thị Ngọc Diệp et al., 
2010). Các cấu trúc gen cryIA(c) đã được sử 
dụng để chuyển vào cây thuốc lá, ngô (Huỳnh 
Thị Thu Huệ et al., 2008; Nguyễn Văn Đồng et 
al., 2010a, b). 

 Tính đến tháng 11 năm 2014, có tổng cộng 
191 giống cây trồng chuyển gen kháng sâu 
thương mại được ghi nhận bởi tổ chức ISAAA 
(Bảng 1). Hầu hết các sự kiện chuyển gen đều 
mang các gen có nguồn gốc Bt. Các gen được 
chuyển tập trung chủ yếu vào nhóm cry1A, 
cry2A và cry1F. Ngoài ra, một số nhóm gen có 
nguồn gốc Bt khác được sử dụng bao gồm: 
cry3A, cry3B, cry9C, cry34Ab1, cry35Ab1 và 
vip3a. Có thể thấy các gen này có tính ưu việt 
qua tần số sử dụng rất cao.  

Bảng 1. Danh sách cây trồng chuyển gen kháng sâu đã thương mại hóa.  

Cây trồng Số sự kiện 
chuyển gen 

Gen sử dụng 

Ngô (Zea mays) 110 cry1A, cry1Ab, cry2Ae, cry2Ab2, cry3Bb1, cry1F, 
cry9C, cry34Ab1, cry35Ab1, vip3Aa, DvSnf7 

Bông (Gossypium hirsutum) 40 cry1Ac, cry1Ab, cry2Ab2, cry2Ae, cry1C, cry1F, 
vip3Aa, cry1A, CpTI (cowpea trypsin inhibitor) 

Khoai tây (Solanum tuberosum) 30 cry3a 
Đậu tương (Glycine max) 4 cry1Ac, cry1Ab2, cry1F 
Lúa (Oryza sativa) 3 cry1Ac, cry1Ab 
Bạch dương (Populus sp.) 2 cry1Ac, API (arrowhead protease inhibitor) 
Cà tím (Solanum melongena) 1 cry1Ac 
Cà chua (Lycopersicon esculentum) 1 cry1Ac 

Tổng cộng 191  

 
TÌNH HÌNH NGHIÊN CỨU VÀ ỨNG DỤNG 
GEN MÃ HÓA PROTEIN ĐỘC TỐ ĐỂ TẠO 
CÁC GIỐNG ĐẬU TƯƠNG KHÁNG SÂU  

Phương pháp phát hiện và phân lập gen mã 
hóa các protein độc tố từ vi khuẩn B. 
thuringiensis  

 Có nhiều phương pháp khác nhau đã được 
sử dụng để phân lập các gen mã hóa cho độc tố 
mới từ Bt. Phương pháp PCR được Carozzi và 
đồng tác giả (1991) sử dụng đầu tiên để dự đoán 
hoạt tính diệt côn trùng của các chủng Bt chưa 
được nghiên cứu trước đây. Tiếp theo sau là các 
phương pháp cải biến dựa trên PCR như lai 
PCR (Kalman et al., 1993), PCR-RFLP (Kuo, 
Chak, 1996), E-PCR (Juarez-Perez et al., 1997) 
và PCR-SSCP (Lin et al., 2007). Việc xây dựng 
các thư viện DNA của Bt trong E. coli và sàng 

lọc bằng phương pháp lai Western (Schnepf, 
Whiteley, 1981; McLinden et al., 1985), 
phương pháp dựa vào lai khác (Masson et al., 
1992; Lee, Gill, 1997; Balasubramanian et al., 
2002; Kongsuwan et al., 2005), hoặc phát triển 
thư viện DNA trong chủng Bt đột biến không 
hình thành tinh thể Cry và quan sát dưới kính 
hiển vi cũng đã được sử dụng để phát hiện các 
gen cry mới.  

 Tuy nhiên, các phương pháp dựa trên PCR 
được sử dụng phổ biến để phân lập các gen cry 
mới. Các mồi nhân gen được thiết kế chủ yếu 
dựa vào các trình tự bảo thủ được công bố bởi 
Höfte và Whiteley (1989). Mặc dù vậy, phương 
pháp này tồn tại nhiều hạn chế như khó tìm 
được gen cry mới (gen có ít hơn 45% trình tự 
amino acid tương đồng với gen cry đã biết) và 
khó thu nhận được trình tự hoàn chỉnh của gen 
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cry. Thành công trong việc giải trình tự hệ gen 
người năm 2003 đã mở ra một giai đoạn phát 
triển mới trong nghiên cứu về khoa học sự sống, 
kỷ nguyên hậu genome hay kỷ nguyên omics 
với nhiều kỹ thuật mới được phát triển và ứng 
dụng. Một trong những kỹ thuật được phát triển 
rất mạnh là kỹ thuật giải trình tự gen thế hệ mới 
(NGS) cho phép giải trình tự hệ gen hiệu quả và 
nhanh hơn rất nhiều so với kỹ thuật trước đây. 
Với các tiến bộ về thiết bị và hóa chất, hiện nay 
giải trình tự hệ gen của một cơ thể sống có thể 
được thực hiện tại các phòng thí nghiệm được 
cấp kinh phí vừa phải với thiết bị đọc trình tự 
thế hệ mới như solid, solexa, ion-proton, 454, 
trong thời gian ngắn (có thể chỉ trong 24h) và 
giá thành rẻ. Trình tự hệ gen vi khuẩn hay virus 
có thể được xác định dễ dàng với các thiết bị có 
công suất nhỏ khoảng 6-10 Gb. NGS là một 
công cụ mạnh nhất để phát hiện được các tác 
nhân gây bệnh, các đột biến với tỷ lệ thấp. 
Chính vì vậy, giải trình tự gen thế hệ mới là 
công cụ không thể thiếu trong phát hiện và định 
lượng các đột biến trong ung thư, bệnh di 
truyền… 

 Do có tác động rất lớn đến sản xuất nông 
nghiệp cũng như tính đa dạng cao về gen của 
từng chủng Bt nên các nghiên cứu về hệ gen của 
chúng trên thế giới rất được quan tâm. Các gen 
mới có hoạt tính kháng sâu mạnh hơn và phổ 
diệt sâu rộng hơn được phát hiện và tính đa 
dạng gen của các chủng được xác định. Việc sử 
dụng kỹ thuật PCR đã cho phép phân lập số 
lượng lớn các gen Bt diệt côn trùng đặc hiệu. 
Đến nay, công nghệ NGS mới cho phép sàng 
lọc nhanh, nhiều, hiệu quả, với chi phí thấp các 
protein diệt sâu Bt.  

 Trong các năm qua, nhiều trình tự hệ gen 
của các chủng Bt đã được công bố trên Ngân 
hàng Gen Quốc tế GenBank. Năm 2015, Li và 
đồng tác giả đã công bố trình tự hệ gen của 
chủng B. thuringiensis HD521. Chủng này vừa 
có khả năng ức chế vi khuẩn gây bệnh bạc lá 
(Rhizoctonia solani AG1 IB) và vừa có thể hình 
thành các tinh thể độc tố Bt hình lưỡng tháp 
gồm ba gen cry7 diệt ấu trùng sâu 
Henosepilachna vigintioctomaculata (Bộ cánh 
cứng). Hệ gen của HD521 có 1 nhiễm sắc thể 

5.429.688 bp (tỷ lệ G + C của các nhiễm sắc thể 
là 35,28%) và 6 plasmid: pBTHD521-1, 
pBTHD521-2, pBTHD521-3, pBTHD521-4, 
pBTHD521-5 và pBTHD521-6 (GenBank: 
CP010106, CP010107, CP010108, CP010109, 
CP010110, CP010111, CP010112), trong đó với 
chiều dài gen mã hóa protein độc tố là 
4.544.493 bp. Plasmid pBTHD521-5 chứa 3 gen 
cry7, có thể hình thành các tinh thể độc tố hình 
lưỡng tháp. Trong số 3323 các gen dự đoán, 25 
là gen chức năng COG chung.  

 Palma và đồng tác giả (2014) đã giải trình 
tự hệ gen của 2 chủng Bt sử dụng hệ thống 
Illumina thế hệ mới. Chủng Hu4-2, diệt nhiều 
loài côn trùng cánh phấn và một số loài muỗi, 
mang gen cry1Ia và cry9Ea mã hóa 2 tinh thể 
độc tố diệt côn trùng và một gen mã hóa protein 
diệt côn trùng Vip (vip3Ca2). Chủng Leapi01 
chứa các gen mã hóa cho 7 protein Cry (cry1Aa, 
cry1Ca, cry1Da, cry2Ab, cry9Ea và hai biến thể 
gen cry1Ia) và một gen vip3 (vip3Aa10). Một 
gen dài 1.143 bp dự đoán là gen độc tố mới đã 
được tìm thấy trong cả hai chủng. Protein dự 
đoán có 57% tương đồng với protein 72 của 
chủng Bt đã cấp bằng sáng chế (US8318900) và 
100% tương ứng với 41,9 kDa độc tố diệt côn 
trùng từ vi khuẩn B. cereus. Độc tố 41,9 kDa 
được biểu hiện trong E. coli và được biết chống 
lại bốn loài bướm (Mamestra brassicae, 
Ostrinia nubilalis, Spodoptera frugiperda và S. 
littoralis) và rệp hại đào Myzus persicae ở liều 
khoảng 4,8 mg/mL  và 1,5 mg/mL và không gây 
tử vong hoặc triệu chứng ảnh hưởng đến các 
côn trùng thử nghiệm (Porcar, Caballero, 2000). 
Điều này cho thấy những protein gây độc đặc 
hiệu chỉ với côn trùng đích.  

 Sheppard và đồng tác giả (2013) đã công bố 
trình tự hệ gen của chủng Bt subsp. 407 Cry diệt 
côn trùng bộ Cánh vảy. Hệ gen của chủng này 
bao gồm 1 nhiễm sắc thể 5,5 Mb (GenBank: 
CP003889) và 9 plasmid: BTB_2p, BTB_5p, 
BTB_6p, BTB_7p, BTB_8p, BTB_9p, 
BTB_15p, BTB_78p, và BTB_502p (GenBank: 
từ CP003890 - CP003898); kích thước plasmid 
từ 2.062 bp đến 501.911 bp. BTB_502p là 
plasmid lớn nhất của B. thuringiensis 407 Cry 
theo các công bố cho đến nay và là hoàn toàn 
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mới, với các tìm kiếm trên ngân hàng gen cho 
thấy 95% khác biệt với trình tự các plasmid đã 
được công bố. Tỷ lệ G + C của nhiễm sắc thể là 
35,4% và của plasmid từ 29,7% đến 35,7%. 
Tổng số gen dự đoán là 6.635 trong đó 5.714 
gen nằm trên nhiễm sắc thể và 921 gen trên 
plasmid. 

 Năm 2013, Liu và đồng tác giả đã xác định 
trình tự hệ gen của chủng B. thuringiensis subsp. 
kurstaki HD73 diệt côn trùng cánh vẩy. Hệ gen 
của chủng Bt HD-73 chứa 8 replicons, trong đó 
có một nhiễm sắc thể và 7 plasmid (GenBank: 
CP004069 (nhiễm sắc thể), CP004070 (pHT73), 
CP004071 (pHT77), CP004073 (pHT11), 
CP004074 (pHT8_1), CP004075 (pHT8_2) và 
CP004076 (pHT7)). Nhiễm sắc thể dài 5,6 Mb 
với tỉ lệ GC 31,4%, chứa 5.892 gen, 104 tRNA 
và 36 operon rRNA. Chiều dài 7 plasmid là từ 8 
- 77 kb, với tỉ lệ GC từ 29,73% - 34,66%, mang 
235 ORFs. 

 Năm 2011, He và đồng tác giả đã công bố 
trình tự hệ gen của chủng thuộc dưới loài B. 
thuringiensis subsp. chinensis CT-43 
(GenBank: CP001907.1 - CP001917.1) có độc 
tính cao đối với côn trùng bộ cánh vẩy và Hai 
cánh (Helicoverpa armigera, Plutella xylostella, 
Musca domestica, Meloidogyne incognita). 
Chủng này có thể tạo thành các protein tinh thể 
độc tố khác nhau bao gồm Cry1Aa3, Cry1Ba1, 
Cry1Ia14, Cry2Aa9, và Cry2Ab1 và tạo ra 
protein độc tố Vip3Aa10 trong quá trình lên 
men. Phân tích trình tự trên máy Genome 
Sequencer FLX (454) đã xác định được bộ gen 
của chủng B. thuringiensis CT-43 dài 6,15 Mb, 
chứa 11 replicons, một nhiễm sắc thể 
(5.486.830 bp) mã hóa 5.596 dự đoán khung 
đọc mở (ORFs), trong đó có 5.489 chuỗi mã 
hóa (CDS), 10 plasmid (có kích thước từ 6.880 
đến 281.231 bp và được đặt tên là pCT6880, 
pCT8252, pCT8513, pCT9547, pCT14, pCT51, 
pCT72, pCT83, pCT127 và pCT281 theo kích 
thước) và mang tổng cộng 737 ORFs. Tỷ lệ G + 
C của nhiễm sắc thể là 35,38%, plasmid là từ 
30,79% đến 34,97%. Plasmid pCT281 chứa bốn 
gen gây độc là cry1Aa3 (CT43_P281270), 
cry1Ia14 (CT43_P281271), cry2Aa9 
(CT43_P281278), cry2Ab1 (CT43_P281265) và 

một gen vip3Aa10 (CT43_P281262). Những 
gen độc tố này nằm gần nhau và tạo thành một 
vùng tác nhân gây độc tố lớn. Plasmid pCT127 
chứa gen cry1Ba1 (CT43_P127021) và một 
cụm gen cho quá trình sinh tổng hợp từ 
CT43_P127037 đến CT43_P127041. Số liệu 
đến năm 2019 cho thấy đã có 52 hệ gen của B. 
thuringiensis được giải trình tự toàn bộ 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/genomes
/486?). 

Phổ diệt sâu hại đậu tương của các gen Bt mã 
hóa protein độc tố kháng sâu 

 Tùy điều kiện địa lý, khí hậu mà sâu hại đậu 
tương ở mỗi một nước có đặc trưng về loài và 
mức độ phá hoại riêng. Vùng Đông Nam nước 
Mỹ, đậu tương bị phá hại bởi 4 loài sâu chính: 
sâu đo Pseudoplusia includens, sâu xanh 
Helicoverpa zea, sâu đục thân Elasmopalpus 
lignosellus, sâu ăn lá Anticarsia gemmatalis 
(Walker et al., 2000). Vùng Đông và Đông Nam 
châu Á, đậu tương bị tấn công bởi nhiều loài 
sâu chính: H. armigera, Spodoptera litura, S. 
exigua phá hại lá giai đoạn đầu vụ; rệp Bemisia 
tabaci, Megalurothrips usitatus và Edwardsiana 
avescens chích hút lá; sâu cuốn lá Omiodes 
indicata gây hỏng lá nghiêm trọng; và sâu đục 
quả E. zinckenella, Maruca vitrata phá hại 
nghiêm trọng năng suất đậu vào cuối vụ 
(Srinivasan et al., 2009). Ở Việt Nam, theo 
thống kê thì có 3 nhóm sâu chính: sâu Bộ Cánh 
vẩy (Sâu đục quả E. zinckenella, M. vitrata; sâu 
ăn lá hoa: sâu xanh H. armigera, sâu xanh da 
láng S. exigua, sâu khoang S. litura, sâu cuốn lá 
Omiodes indicata), sâu bộ Hai cánh (dòi đục 
gốc Ophiomyia phaseoli, dòi đục thân 
Melanagromyza sojae) và bộ Cánh nửa (rệp 
Aphis craccivora Koch, Aphis glycines 
Matsumura).  

 Theo thống kê kết quả công bố trên thế giới, 
các gen độc tố từ vi khuẩn Bt diệt các loại sâu 
hại đậu tương tập trung chủ yếu ở các nhóm gen 
cry1, cry2 và vip. Các gen có phổ diệt sâu khá 
rộng (Bảng 2): gen cry1Ab có thể diệt được các 
loài sâu Cánh vẩy M. vitrata, S. exigua; gen 
cry1Ac có thể diệt các loài E. zinckenella, S. 
exigua, S. litura, Omiodes indicata, H. armigera, 
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H. zea, Pseudoplusia includens; gen vip3C có 
thể diệt S. litura, H. armigera ... (Estruch et al., 
1996; Strizhov et al., 1997; Walker et al., 2000; 

Ibargutxi et al., 2008; Hernández et al., 2008; 
Onstad et al., 2012; Palma et al., 2012; 
Rodrigues-Silva et al., 2019). 

Bảng 2. Phổ diệt sâu hại đậu tương của một số gen kháng sâu Bt. 

Côn trùng  Tên khoa học Bộ Gen Bt 

Sâu đục quả Etiella zinckenella Cánh vẩy cry1Ac 

Maruca vitrata Cánh vẩy cry1Ab  

Sâu xanh da láng Spodoptera exigua Cánh vẩy cry1Ab, cry1Ac, cry1Ca, cry1Da, 
cry1Fa, cry1C, vip3A 

Sâu khoang Spodoptera litura Cánh vẩy cry1Ac, cry1C, vip3C  

Sâu cuốn lá đậu Omiodes indicata Cánh vẩy cry1Ac, cry1Fa 

Sâu xanh Helicoverpa armigera Cánh vẩy cry1Ac, cry1Fa, cry2Ab, vip3A, 
vip3C  

Helicoverpa zea Cánh vẩy cry1Ac 

Sâu đo Pseudoplusia includens Cánh vẩy cry1Ac 

Sâu đục thân Epinotia aporema Cánh vẩy cry1Ac 

Elasmopalpus lignosellus Cánh vẩy cry1Ab, cry1Ac, cry1F, cry9C 

Rệp đậu Aphis craccivora Cánh nửa cry4Aa, cry11Aa, B. thuringiensis 
subsp. kurstaki  

Aphis glycines Cánh nửa cyt2Aa 

Ruồi (dòi) đục thân Melanagromyza sojae Hai cánh B. thuringiensis subsp. kurstaki  

Ruồi (dòi) đục gốc Ophiomyia phaseoli Hai cánh cry2Ab  

 
Protein Bt có hoạt tính mới thông qua biến 
đổi di truyền  

 Ngoài những protein gốc phân lập trực tiếp 
từ Bt, những protein Cry mới có thể được tạo ra 
thông qua kỹ thuật di truyền dựa trên những 
protein dạng dại. Những protein mới dạng này 
được biết sẽ tăng cường khả năng kháng của 
cây và ngăn ngừa tính kháng với các protein 
Cry của côn trùng, vì chúng có thể mang nhiều 
vị trí gắn với các thụ thể khác nhau trong ruột 
của côn trùng. Tuy nhiên, việc thiết kế hợp lý 
các protein Cry mới đòi hỏi kiến thức đầy đủ về 
trình tự gen, cấu trúc và cơ chế hoạt động của 
các protein Cry.  

 Protein Cry hoạt động trong ruột côn trùng 
đích theo hai bước: trước hết gắn với các thụ thể, 
tiếp theo là gắn và tích hợp với màng tế bào ruột 

và hình thành lỗ rò. Điểm mấu chốt của độc tính 
không chỉ nằm ở vị trí gắn, mà còn bao gồm khả 
năng gắn kết chặt vào màng, hình thành lỗ gắn 
liền với độc tính. Domain I liên quan đến sự 
hình thành của các kênh ion trong màng ruột 
của côn trùng đích, trong đó domain II tham gia 
liên kết đặc hiệu với các thụ thể và domain III 
chịu trách nhiệm điều chỉnh hoạt động của kênh 
ion (Schnepf et al., 1998). Một vài gốc amino 
acid có tính quyết định đến việc hình thành tinh 
thể của protein Cry. Điển hình như Tyrosine 
268 chuỗi xoắn a7 của Cry3A được biết có vai 
trò quan trọng trong giữ cấu trúc đặc thù của 
chuỗi xoắn a7, cần thiết cho việc ổn định và tinh 
thể hóa (Park, Federici, 2004). Vì Cry có trình 
tự domain III và I tương đối giống nhau giữa 
các protein, nên các protein Cry khác nhau có 
thể có cấu trúc xoắn gập tương tự. Những khác 
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biệt đáng kể trong trình tự các các protein là ở 
domain II, domain gắn thụ thể, chịu trách nhiệm 
cho hoạt động đặc hiệu của protein Cry. Việc 
hoán đổi giữa các domain và đột biến trong 
vùng này có thể tạo ra protein có độc tính mới 
với phổ diệt côn trùng rộng hơn hoặc độc tính 
cao hơn; hay có thể thiết kế một loại độc tố 
mang domain đặc hiệu cho côn trùng đích và 
domain hình thành lỗ rò hiệu quả hơn. Việc 
khác nhau về trình tự giữa các độc tố vi khuẩn 
có cùng kiểu hoạt động là kết quả của sự tái tổ 
hợp giữa các gen này trong tự nhiên (deMaagd 
et al., 2003). 

 Thêm vào đó, việc xác định các epitope liên 
quan đến tương tác protein Cry và thụ thể sẽ 
cung cấp cơ sở phân tử của tính đặc hiệu côn 
trùng, đồng thời cho phép thiết kế các độc tố 
mới có khả năng diệt côn trùng kháng với độc 
tố dạng dại. Ngoài ra, protein Cry có độc tính 
thay đổi có thể được tạo ra bằng cách trao đổi 
trình tự các gen cry khác nhau. Phần lớn sự đa 
dạng của gen cry tự nhiên có thể là kết quả đa 
dạng trình tự do việc trao đổi các domain thông 
qua tái tổ hợp giữa các trình tự tương đồng 
(deMaagd et al., 2003). Dựa vào điều này, các 
gen cry đa domain đã được thiết kế bằng cách 
trao đổi giữa các domain đặc trưng loài, tạo ra 
các domain có tính đặc hiệu từ các gen cry khác 
nhau để mở rộng hoạt tính kháng sâu của các 
chủng Bt. Việc phân tích chức năng của các 
protein lai sẽ cung cấp thông tin hữu ích về 
tương tác giữa các domain chức năng của các 
độc tố này. Kết hợp các domain độc tính của 
cry1Ab từ subsp B. thuringiensis subsp.	 aizawai 
và cry1Ac từ B. thuringiensis subsp. 
entomocidus, đã tạo ra một gen lai có độc tính 
của cả hai gen. Hoạt tính của protein Cry trong 
Pseudomonas fluorescens đã được cải thiện 
bằng cách sử dụng các gen tái tổ hợp có chứa 
một phần đáng kể của vùng C của cry1Ab 
(Thompson et al., 1995). Gen cry tái tổ hợp mới 
bao gồm miền độc tính của gen cry3Aa đối với 
sâu bộ Cánh cứng Leptinotarsa texana và vùng 
C của cry1Ac tạo ra protein Cry tái tổ hợp có 
kích thức 140 kDa trong E. coli (Carmona, 
Ibarra, 1999). Phiên bản tổng hợp của Cry tái tổ 
hợp mới có hiệu quả cao chống lại S. litura và 

H. armigera trong thuốc lá chuyển gen và diệt 
100% S. litura. Nghiên cứu thay thế vùng xoắn 
a7 của protein Cry1Ac với đoạn độc tố bạch hầu 
B sử dụng đột biến hướng đích đã tạo ra các độc 
tố đột biến có khả năng diệt H. armigera cao 
hơn so với Cry1Ac (Chandra et al., 1999). 

 Một hướng tiếp cận khác trong việc tạo ra 
protein Bt có hoạt tính mới là phân tích chức 
năng của các protein. Thật vậy, bằng cách trao 
đổi các vùng mã hóa cho domain I hoặc domain 
III của các protein Cry1Ab, Cry1Ac, Cry1C và 
Cry1E cho thấy tầm quan trọng của domain III 
của độc tố Cry1Ab trong việc tạo ra độc tính 
mạnh hơn của độc tố Cry1C (Rang et al., 1999). 
Protein Cry mang domain I và II của một vài 
độc tố Cry1 kết hợp với domain III của Cry1Ca 
cho thấy hoạt tính tăng cường diệt S. exigua 
(deMaagd et al., 2000). Tuy nhiên, có những 
trao đổi như giữa các vùng của domain I của 
gen cry1 có thể gây mất độc tính (Rang et al., 
1999). Thay đổi trình tự amino acid tại những vị 
trí chủ chốt có chức năng gắn với các epitope 
của thụ thể có thể thu được các protein độc tố 
mới. Đồng thời, bằng cách loại bỏ các vị trí cắt 
không có hoạt lực trong khi vẫn giữ các vị trí 
cần thiết để tạo ra quá trình xuyên sâu vào màng 
cũng có khả năng tăng cường độc tính của 
protein Cry.  

Nghiên cứu tạo giống đậu tương kháng sâu  

 Việc ứng dụng công nghệ sinh học để tạo ra 
cây đậu tương biến đổi gen, mang gen kháng 
côn trùng có nguồn gốc từ Bt góp phần tăng 
năng suất, hạn chế việc sử dụng thuốc trừ sâu 
hóa học, tạo điều kiện canh tác an toàn bền 
vững. Những thập kỷ đầu tiên của công nghệ 
tạo cây trồng biến đổi gen đã khẳng định hiệu 
quả và sự cần thiết của công nghệ đối với an 
ninh lương thực và bảo vệ môi trường. Trong số 
các cây trồng biến đổi gen, đậu tương luôn 
chiếm vị trí cao nhất về diện tích, với 50% tổng 
diện tích cây trồng biến đổi gen toàn cầu vào 
năm 2017 (ISAAA, 2017). Mặc dù vậy, các 
giống đậu tương biến đổi gen có khả năng 
kháng sâu chưa nhiều mà tập trung chủ yếu vào 
tính trạng kháng thuốc diệt cỏ. Thực tế cho thấy 
trong 94,1 triệu ha trồng đậu tương biến đổi 
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gen, có 69,7 triệu ha trồng đậu tương có khả 
năng kháng thuốc diệt cỏ và chỉ có 24,4 triệu ha 
dành cho đậu tương có tính trạng kết hợp kháng 
sâu và kháng thuốc diệt cỏ. Đậu tương có tính 
trạng kết hợp này đã được triển khai thành công 
ở Argentina, Paraguay và Uruguay. Ở Brazil, từ 
năm 2013 đến 2017, chính phủ đã phê duyệt 11 
sự kiện đậu tương công nghệ sinh học được 
phép sử dụng cho thực phẩm, thức ăn chăn nuôi 
và canh tác, trong đó có 2 sự kiện đậu tương có 
tính trạng kết hợp kháng sâu (bộ Cánh vẩy) và 
kháng thuốc diệt cỏ (glyphosate) (ISAAA, 
2017). Về đặc điểm kháng sâu của đậu tương, 
hiện nay chỉ có hai công ty sản xuất giống cây 
trồng biến đổi gen là Monsanto và Dow 
AgroSciences tạo ra giống đậu tương có tính 
kháng sâu đặc hiệu được phép canh tác trên thế 
giới. Cụ thể là sự kiện chuyển gen đậu tương Bt 
MON 87701 × MON 89788 (Monsanto) có tên 
thương mại Intacta™ Roundup Ready™ 2 Pro 
nhắm mục tiêu hiệu quả vào một số các loài sâu 
bướm nhung Anticarsia gemmatalis Hübner 
[Lepidoptera: Erebidae] và Chrysodeixis 
includens Walker [Lepidoptera: Noctuidae] 
(Bernardi et al., 2012) nhờ có chứa gen mã hóa 
protein tổng hợp TIC 107, gần giống với protein 
Cry1Ac tự nhiên (Macrae et al., 2005). Sự kiện 
MON 87751 ở đậu tương mang hai gen Bt 
giống như ngô chuyển gen kháng sâu 
MON89034 là gen tái tổ hợp cry1A.105 và gen 
cry2Ab2, được cấp phép canh tác vào năm 
2016. Tiếp nối sự phát triển của hai giống đậu 
tương trên, Công ty Monsanto đã chọn lọc sự 
kiện MON 87751 × MON 87701 × MON 87708 
× MON 89788 mang tất cả các gen Bt của các 
giống đậu tương thành phần, và được 2 quốc gia 
là Đài Loan và Hàn Quốc cho phép canh tác 
(Bengyella et al., 2018). Tương tự, sự kiện đậu 
tương biến đổi gen DAS-81419-2 (Dow 
AgroSciences) đã được phát triển thông qua 
phương pháp sử dụng Agrobacterium để biểu 
hiện các protein Cry1Ac, Cry1F và 
phosphinothricin acetyltransferase (PAT) có 
nguồn gốc tương ứng từ B. thuringiensis subsp. 
kurstaki, B. thuringiensis subsp. aizawai và 
Streptomyces viridochromogenes. Sự kiện 
DAS-81419-2 kết hợp hai protein Bt trong đậu 
tương giúp cho các nhà sản xuất nông nghiệp 

Nam Mỹ được bảo vệ khỏi thiệt hại do một số 
loài sâu hại bộ Cánh vẩy chính (Marques et al., 
2017). Bên cạnh đó, một số quốc gia phát triển 
cũng đẩy mạnh các nghiên cứu sử dụng độc tố 
Bt mới để chọn tạo giống đậu tương có khả 
năng kháng nhiều loài sâu khác nhau. Qin và 
đồng tác giả (2019) tiến hành chuyển gen cry8 
có nguồn gốc từ chủng Bt HBF-18 vào giống 
đậu tương Jinong 28 giúp cây kháng được sâu 
Holotrichia parallela [Coleoptera: 
Scarabaeoidae]. 

 Nghiên cứu tạo giống cây trồng biến đổi gen 
là lĩnh vực được quan tâm nghiên cứu ở Việt 
Nam. Tạo giống cây trồng biến đổi gen đòi hỏi 
có sự đầu tư cao, sự gắn kết chặt chẽ của nhiều 
lĩnh vực công nghệ cao như: công nghệ tế bào, 
sinh học phân tử... Trước năm 2000, lực lượng 
nghiên cứu chủ yếu là một số cán bộ khoa học ở 
các viện nghiên cứu, trường đại học có tham gia 
vào các dự án hợp tác quốc tế tạo cây trồng biến 
đổi gen và hầu như chưa có các nghiên cứu 
cũng như chưa chuẩn bị một cách có hệ thống 
cho việc tạo giống cây trồng biến đổi gen như: 
nguồn gen để tạo giống cây trồng, nhân lực 
khoa học công nghệ, trang thiết bị, kỹ thuật. Chỉ 
đến sau năm 2000, một vài đề tài nghiên cứu 
đầu tiên về tạo giống cây trồng biến đổi gen đã 
được triển khai thực hiện trong Chương trình 
Công nghệ sinh học quốc gia KC04, Chương 
trình Giống cây trồng, vật nuôi do Bộ Nông 
nghiệp và Phát triển nông thôn quản lý. 

 Mặc dù nghiên cứu tuyển chọn, sàng lọc và 
chọn giống truyền thống trên thế giới cho thấy 
đã thành công trong việc tạo ra các dòng đậu 
tương kháng sâu nhưng ở Việt Nam chưa có 
nghiên cứu nào đi theo hướng này. Cho đến nay, 
hầu hết các giống đậu tương kháng sâu trên thế 
giới được tạo ra thông qua con đường chuyển 
gen. Ở Việt Nam, nghiên cứu chuyển gen vào 
đậu tương đã được thực hiện thành công ở nhiều 
trung tâm, viện nghiên cứu như Viện Di truyền 
nông nghiệp (Nguyễn Văn Đồng et al., 2013a, 
b), Viện Lúa đồng bằng sông Cửu Long, Viện 
Công nghệ sinh học. Tuy nhiên, nghiên cứu 
chuyển gen kháng sâu mới chỉ được triển khai 
tại Viện Di truyền nông nghiệp (Nguyễn Văn 
Đồng et al., 2010a, b) và Viện Lúa đồng bằng 
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sông Cửu Long (Trần Thị Cúc Hoà et al., 2013). 
Các đề tài nghiên cứu liên quan đến phân lập và 
cải biến gen có nguồn gốc từ Bt, thiết kế vector 
biểu hiện trong vi khuẩn và trong thực vật (Lê 
Thị Thu Hiền et al., 2002a, b; Lê Thị Minh 
Thành et al., 2005, 2008, 2009, 2011, 2012a, b; 
Ngô Đình Bính et al., 2008, 2010; Trần Thị 
Ngọc Diệp et al., 2010). Bên cạnh đó, các đề tài 
cũng tập trung vào việc chuyển các gen cry1Ac, 
cry2Aa, cry4A và vip3A vào giống đậu tương 
nhập nội Williams 82, Maverick và giống đậu 
tương Việt Nam MTĐ176 (Nguyễn Văn Đồng 
et al., 2010a, b; Trần Thị Cúc Hoà et al., 2013). 
Việc phân lập các gen từ vi sinh vật bản địa (Bt) 
và thiết kế vector biểu hiện được các gen kháng 
hiệu quả một số loài sâu đục quả gây hại chính 
góp phần tạo giống đậu tương biến đổi gen có 
năng suất cao, chất lượng tốt, kháng sâu có thể 
áp dụng được cho sản xuất, góp phần đáp ứng 
nhu cầu thực tiễn, đồng thời giảm ảnh hưởng 
của việc sử dụng thuốc trừ sâu đến môi trường 
và sức khỏe con người. 

KẾT LUẬN 

 Việt Nam được công nhận là một trong 
những quốc gia có tính đa dạng sinh học cao 
nhất thế giới, vì thế việc khai thác nghiên cứu 
sàng lọc và lựa chọn các chủng Bt bản địa mang 
các gen đặc hiệu diệt côn trùng đích có ý nghĩa 
khoa học và triển vọng ứng dụng thực tiễn. Việc 
phân lập, tách chiết các gen kháng sâu từ các vi 
sinh vật bản địa và thiết kế tổng hợp các gen 
kháng sâu mới trên cơ sở các kết quả nghiên 
cứu ở trong nước và quốc tế là khởi đầu quan 
trọng, cho phép Việt Nam chủ động tạo được 
các giống đậu tương biến đổi gen kháng sâu đặc 
hiệu có tiềm năng thương mại, đóng góp cho sự 
phát triển nông thôn dựa trên nền tảng các công 
nghệ hiện đại. 

Lời cảm ơn: Công trình được hoàn thành với 
sự hỗ trợ kinh phí của Đề tài "Nghiên cứu 
chọn tạo giống đậu tương kháng sâu" (2017-
2020) thuộc chương trình Công nghệ sinh học 
nông nghiệp, Bộ Nông nghiệp và Phát triển 
nông thôn.  
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SUMMARY 

 Soybean (Glycine max) is one of the crops which have high economic value and serve for food, 
feed and process of many countries around the world. However, there are many factors affecting the 
productivity of soybean, of which insect pests and diseases are the most harmful agents. Therefore, 
an application of biotechnology to transfer insect resistance genes derived from a species of bacteria 
Bacillus thuringiensis can contribute to increase soybean yield and significantly reducing pesticide 
use. Currently, there are many insecticidal proteins detected from B. thuringiensis such as Cry, Cyt 
and Vip with a broad and specific spectrum belonged to several orders Lepidoptera, Diptera, 
Coleoptera, Homopera, and Nematoda. Numerous studies have been implemented over the world to 
transfer genes encoding these proteins in combination or modified forms to increase their toxicity. 
Several events of genetically engineered soybean with stacked traits of insect resistance and 
herbicide tolerance are commercialized and approved to be cultured in many countries such as 
MON 87701 × MON 89788 or DAS-81419-2. In Vietnam, studies on genetically engineered 
soybean with insect resistance trait has been carried out. Moreover, the exploitation, screening and 
selection of high biodiversity and indigenous B. thuringiensis strains which habors specific genes 
capable of killing targeted insects and serve as materials for plant transformation are great scientific 
meaning and potential practical	 application. This will be an important source of materials to create 
many soybean cultivars with good ability of insect resistance in order to meet specific needs. 

Keywords: Bacillus thuringiensis, genetically engineered crop, soybean, insecticidal protein, 
insect-resistance gene 

 

 


