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TÓM TẮT 

       Công nghệ chỉnh sửa hệ gen là các kỹ thuật sửa đổi gen như gây đột biến có mục tiêu hoặc 

chèn/xóa/thay thế tại các vị trí cụ thể trong hệ gen của các sinh vật sống. Chỉnh sửa hệ gen dựa vào 

việc tạo ra sự đứt sợi đôi DNA ở vị trí chuyên biệt và việc sửa chữa DNA thông qua kết nối đầu cuối 

không tương đồng hoặc sửa trực tiếp tương đồng. Sự phát triển các enzyme cắt trình tự chuyên biệt 

DNA (sequence-specific nuclease, SSN) đã cho phép chỉnh sửa chính xác gen mục tiêu. Những SSN 

này bao gồm: các siêu enzyme cắt DNA (meganuclease, MN), enzyme cắt DNA ngón tay kẽm (zinc 

finger nuclease, ZFN), các enzyme cắt DNA giống yếu tố hoạt hóa phiên mã (transcription activator-

like effector nuclease, TALEN) và các enzyme cắt DNA gắn vào nhóm các trình tự lặp lại ngắn đọc 

xuôi ngược đều giống như nhau (clustered regularly interspaced short palindromic repeats/Cas, 

CRISPR/Cas) bao gồm CRISPR/Cas9 (từ vi khuẩn Streptococcus pyogenes) và CRISPR/Cpf1 (từ vi 

khuẩn Prevotella và Francisella1). Đây là các công cụ chỉnh sửa gen được sử dụng để tạo sự đứt sợi 

đôi DNA tại vị trí cụ thể của hệ gen. Gần đây, hệ thống chỉnh sửa base (base editing, BE) và chỉnh 

sửa prime (prime editing, PE) cũng đã được thông báo. Bài tổng quan này trình bày những vấn đề cơ 

bản của các công cụ này và ứng dụng của chúng trong chỉnh sửa gen ở thực vật, đặc biệt là cung cấp 

các thông tin cập nhật nhất về ứng dụng trong cải tiến giống cây trồng. 

Từ khóa: chỉnh sửa hệ gen, sự đứt sợi đôi DNA, enzyme cắt trình tự chuyên biệt DNA, gen mục 

tiêu, thực vật 

MỞ ĐẦU 

 Thuật ngữ “chỉnh sửa hệ gen” đề cập đến 

các công nghệ sử dụng để sửa đổi  gen, như gây 

đột biến có mục tiêu hoặc chèn/xóa/thay thế tại 

các vị trí cụ thể trong hệ gen của các sinh vật 

sống. Chỉnh sửa hệ gen dựa vào việc tạo ra sự 

đứt sợi đôi DNA (double sequence break, DSB) 

ở vị trí cụ thể và việc sửa chữa DNA thông qua 

kết nối đầu cuối không tương đồng (non- 

homologous end joining, NHEJ) hoặc sửa chữa 

trực tiếp tương đồng (homology directed repair, 

HDR). Ở thực vật, DSB chủ yếu được sửa chữa 

bởi NHEJ với sự tham gia của các enzyme để 

gắn trực tiếp các điểm đứt của DSB mà không 

cần chuỗi DNA khuôn tương đồng đã được sửa 

chữa (Puchta, 2005). Do tính chất dễ bị lỗi, sửa 

chữa thông qua NHEJ thường dẫn đến việc bổ 

sung hoặc xóa các nucleotide và do đó, DNA 

thay đổi trình tự tại các vị trí đứt sợi đôi. Nhiều 

khi, NHEJ có thể dẫn đến mất hoàn toàn chức 

năng gen do sự chèn/mất đoạn (indels) trong 

exon dẫn đến đột biến sai lệch hoặc đột biến vô 

nghĩa. Cho đến nay, hầu hết các công bố về 

chỉnh sửa gen ở thực vật đã sử dụng con đường 

NHEJ để loại bỏ gen (knock-out gen). Đối với 

HDR, chuỗi DNA tương đồng được sử dụng 

như chuỗi khuôn để sửa chữa DSB vì thế cho 

phép sửa chữa một cách chính xác (Puchta, 

2005). Vì thế, HDR được sử dụng để sửa đổi 
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trình tự nucleotide một cách chính xác hoặc thay 

thế/chèn gen tại vị trí đích với sự có mặt của 

chuỗi DNA khuôn đưa vào từ bên ngoài để sửa 

chữa. Không giống NHEJ, HDR xảy ra chủ yếu 

trong các giai đoạn S/G2 của chu trình tế bào và 

có hiệu quả thấp ở thực vật (Puchta, 2005). Lợi 

dụng hệ thống sửa chữa DNA bên trong tế bào, 

các công cụ tạo các DSB được sử dụng làm thay 

đổi hệ gen một cách chính xác. Gần đây các 

enzyme cắt chuyên biệt trình tự DNA 

(sequence-specific nuclease, SSN) được phát 

triển  đã cho phép sửa đổi chính xác gen mục 

tiêu trong hệ gen. Những SSN này bao gồm: các 

siêu enzyme cắt DNA (meganuclease, MN) 

(Smith et al., 2006), enzyme cắt DNA ngón tay 

kẽm  (zinc finger nuclease, ZFN) (Kim et al., 

1996), các enzyme cắt DNA giống yếu tố hoạt 

hóa phiên mã (transcription activator-

like effector nuclease, TALEN (Christian et al., 

2010; Morbitzer et al., 2010; Bogdanove, 

Voytas, 2011) và các enzyme cắt DNA gắn vào 

nhóm các trình tự lặp lại ngắn đọc xuôi ngược 

đều giống như nhau (clustered regularly 

interspaced short palindromic repeats/Cas 

(CRISPR/Cas) bao gồm CRISPR/Cas9 từ vi 

khuẩn Streptococcus pyogenes (Jinek et al., 

2012) và CRISPR/Cpf1 từ vi khuẩn Prevotella 

và Francisella1 (Zetsche et al., 2015). Đây là 

các công cụ chỉnh sửa gen được sử dụng để tạo 

DSB tại vị trí cụ thể của hệ gen. Tất cả các SSN 

đều có một miền có chức năng nhận diện và gắn 

với trình tự DNA chuyên biệt và một miền có 

hoạt tính cắt DNA để tạo DSB trên chuỗi DNA 

mục tiêu. Gần đây, hệ thống chỉnh sửa base 

(base editing, BE) (Komor et al., 2016) và chỉnh 

sửa prime (prime editing, PE) đã được phát triển 

dùng cho mục đích chỉnh sửa hệ gen (Anzalone 

et al., 2019). Hai hệ thống này cho phép chuyển 

đổi trực tiếp các nucleotide ở gen mục tiêu mà 

không cần cắt sợi đôi DNA. Bài tổng quan này 

sẽ trình bày những vấn đề cơ bản của các công 

cụ chỉnh sửa gen và ứng dụng của chúng trong 

chỉnh sửa gen ở thực vật, đặc biệt là cung cấp 

các thông tin cập nhật nhất về ứng dụng trong 

cải tiến giống cây trồng. Các độc giả muốn tìm 

hiểu nhiều hơn về những vấn đề cụ thể, đặc biệt 

là về mặt kỹ thuật có thể tham khảo thêm các tài 

liệu liên quan được trích dẫn trong bài. 

CÁC CÔNG CỤ CHỈNH SỬA GEN 

Các siêu enzyme cắt DNA (MN)  

 MN là các enzyme cắt DNA nội sinh với đặc 

trưng là có trình tự nhận biết lớn (từ 12 đến 40 

bp) và miền liên kết không được ngăn cách miền 

xúc tác. MN được sử dụng để cắt sợi đôi DNA, 

tạo ra DSB trong một số hệ gen (Stoddard et al., 

2011). So với các SSN khác, các MN rất khó thiết 

kế lại cho các trình tự mục tiêu khác với trình tự 

nhận biết tự nhiên của chúng. Vì vậy, đối với 

thực vật, mới chỉ có các MN tự nhiên như I-SceI 

từ ty thể nấm men và I-CreI từ lục lạp của 

Chlamydomonas reinhardti được sử dụng. MN 

đã được sử dụng trong công nghệ gen thực vật từ 

đầu những năm 2000. MN được sử dụng cho tạo 

DSB để gây đột biến mục tiêu ở locus liguleless1 

của ngô (Gao et al., 2010) hay chèn gen mục tiêu 

hppd và epsps theo cơ chế sửa chữa tương đồng 

trong hệ gen cây bông (D’Hallium et al., 2013) 

và tạo cây ngô bất dục đực thông qua chỉnh sửa 

gen hữu dục MS26 (Djukanovic et al., 2013). 

Hạn chế của MN là rất khó thiết kế lại trình tự 

nhận biết tự nhiên để có thể nhận biết được các 

gen đích khác nhau. 

Enzyme cắt DNA ngón tay kẽm (ZFN) 

 Các ZFN là thế hệ đầu tiên của công cụ chỉnh 

sửa gen được Lloyd và đồng tác giả (2005) lần 

đầu sử dụng để chỉnh sửa gen thực vật. Đây là 

các enzyme hạn chế nhân tạo được tạo ra bằng 

cách kết hợp miền liên kết DNA ngón tay kẽm 

với miền cắt sợi DNA. Miền ngón tay kẽm có thể 

được thiết kế để nhắm trình tự DNA mục tiêu cụ 

thể và cho phép các enzyme cắt DNA ngón tay 

kẽm nhắm trình tự mục tiêu duy nhất trong hệ 

gen. Bằng cách tận dụng bộ máy sửa chữa DNA 

nội sinh, những enzyme này có thể được sử dụng 

để chỉnh sửa chính xác hệ gen của các sinh vật 

bậc cao. Các miền liên kết DNA của các ZFN 

riêng lẻ thường chứa từ 3 đến 6 lần lặp lại ngón 

tay kẽm và mỗi lần có thể nhận biết từ 9 đến 18 

cặp base (bp). Mỗi miền ngón tay kẽm trong 

vùng nhận biết DNA gắn với 3 nucleotide. Trung 

bình 3 hoặc 4 ngón tay kẽm kết hợp với nhau để 

nhận biết 9 đến 12 nucleotide. Để cắt sợi đôi 

DNA cần có hai ZFN. Miền cắt không đặc hiệu 

của enzyme FokI (enzyme cắt loại II) thường 
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được sử dụng làm miền cắt DNA trong ZFN. 

Miền cắt này phải nhị trùng hóa (dimerize) để cắt 

DNA do đó cần có một cặp ZFN để nhắm vị trí 

chuỗi DNA mục tiêu có trình tự đọc xuôi đọc 

ngược không giống nhau (non-palindromic). Các 

ZFN tiêu chuẩn thường hợp nhất miền cắt với 

đầu C của mỗi miền ngón tay kẽm. Để cho hai 

miền cắt nhị trùng hóa và cắt DNA, hai ZFN 

riêng lẻ phải gắn các chuỗi DNA đối diện với đầu 

C cách nhau một khoảng nhất định. Trình tự gắn 

miền ngón tay kẽm và miền cắt được sử dụng phổ 

biến nhất cần có đầu 5' của mỗi vị trí gắn cách 

nhau từ 5 đến 7 bp. 

 Hạn chế của ZFN là cần phải có 2 protein liên 

kết để gắn với sợi DNA mục tiêu, mỗi sợi có một 

đầu C gắn với enzyme FokI. Nếu muốn chỉnh sửa 

nhiều gen cần phải lắp ráp nhiều protein liên kết 

DNA cụ thể cho từng gen mục tiêu nên sẽ rất khó 

cho việc chỉnh sửa đồng thời nhiều gen. 

Enzyme cắt DNA giống yếu tố hoạt hóa phiên 

mã (TALEN) 

 TALEN là công cụ chỉnh sửa gen thế hệ thứ 

hai và lần đầu tiên được sử dụng để chỉnh sửa gen 

thực vật vào năm 2011 (Cermak et al., 2011; 

Mahfouz et al., 2011). Li et al. (2012) đã cải tiến 

hệ thống cho hiệu quả hơn. TALEN bao gồm các 

yếu tố hoạt hóa phiên mã (TALE) kết hợp với 

vùng cắt của enzyme cắt DNA FokI để gắn với 

DNA đích và cắt sợi đôi DNA. Sự gắn TALE với 

DNA được thực hiện ở vùng giữa của protein 

này. Vùng giữa này có khoảng 30 lần lặp lại 

chuỗi 33 đến 35 amino acid. Số amino acid trong 

mỗi chuỗi lặp lại phần lớn không thay đổi trừ hai 

amino acid liền nhau, được gọi là chuỗi lặp lại 

chứa hai amino acid liền kề thay đổi (repeat 

variable di-residue, RVD). Các chuỗi RVD khác 

nhau nhận biết các cặp base DNA khác nhau với 

sự tương ứng một/một giữa các RVD trong miền 

lặp lại và các nucleotide trong DNA mục tiêu. Mã 

đặc hiệu liên kết được xác định như: HD liên kết 

với C, NI liên kết với A, NG liên kết với T và NN 

liên kết với A hoặc G (Boch et al., 2009), NK 

liên kết với G (Morbitzer et al., 2010), ND liên 

kết với C, HN liên kết với A hoặc G, NH liên kết 

với G và NP liên kết với tất cả các nucleotide (de 

Lange et al., 2013; Li et al., 2013). Tính đặc hiệu 

liên kết DNA có thể được tùy chỉnh bằng kỹ thuật 

TALE. Nhờ việc dự đoán các phương thức gắn 

đặc hiệu của TALE tự nhiên hoặc nhân tạo, có 

thể ứng dụng các protein này cho mục tiêu chỉnh 

sửa gen. 

 TALEN được sử dụng để tạo DSB trong tế 

bào thực vật (Shan et al., 2013a; Zhang et al., 

2013). Khả năng nhắm mục tiêu cụ thể trong hệ 

gen cho phép thực hiện nhiều mục đích như đột 

biến mục tiêu, thêm, xóa hoặc chỉnh sửa gen một 

cách chính xác. 

 Giống như ZFN, hạn chế của TALEN là cần 

2 protein liên kết để gắn với chuỗi DNA mục 

tiêu, mỗi chuỗi có một đầu C gắn với enzyme 

FokI. Ngoài ra, phải lắp ráp nhiều protein liên kết 

DNA cụ thể cho từng gen mục tiêu, nên khó cho 

việc chỉnh sửa đồng thời nhiều gen. 

Hệ thống CRISPR/Cas  

 CRISPR lần đầu tiên được xác định trong hệ 

gen Escherichia coli vào năm 1987 (Ishino et al., 

1987). CRISPR/Cas được coi là công cụ chỉnh 

sửa hệ gen thế hệ thứ ba, lần đầu tiên được sử 

dụng để chỉnh sửa hệ gen thực vật vào năm 2013 

và hiện là công cụ chỉnh sửa hệ gen phổ biến (Li 

et al., 2013a; Nekrasov et al., 2013; Shan et al., 

2013). Hệ thống CRISPR/Cas, bao gồm nhóm 

các đoạn lặp lại ngắn, cách nhau đều đặn có trình 

tự xuôi ngược giống nhau (CRISPR) và protein 

Cas, là một hệ thống miễn dịch thích nghi thông 

qua RNA ở vi khuẩn và vi khuẩn cổ giúp vi 

khuẩn bảo vệ và chống lại các phage và các yếu 

tố di truyền xâm lấn khác bằng cách phân cắt 

nucleic acid của hệ gen xâm lấn. Dựa trên cơ sở 

gen Cas và bản chất của phức hợp can thiệp, hệ 

thống CRISPR/Cas được chia thành hai lớp gồm 

sáu loại (Koonin et al., 2017). Hệ thống 

CRISPR/Cas lớp 1 (gồm loại I, III và IV) sử dụng 

phức hợp nhiều protein Cas để hoạt động, trong 

khi hệ thống CRISPR/Cas lớp 2 (gồn loại II, V 

và VI) hoạt động chỉ với một protein phản ứng 

kết hợp với CRISPR RNA (crRNA).  

 CRISPR loại II có ba thành phần chính gồm: 

protein CRISPR và hai crRNA không mã hóa là: 

crRNA chuyển hóa [trans-activating crRNA (tra-

crRNA)] và tiền crRNA [precosor crRNA (pre-
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crRNA)] (Horvath, Barrangou, 2010; Bhaya et 

al., 2011). Cas là một enzyme cắt DNA có chứa 

miền cắt DNA là HNH (His-Asn-His protein) và 

RuvC (enzyme resolvase từ chủng E. coli kháng 

UV), các miền này liên quan đến quá trình hoàn 

thiện của crRNA và cắt DNA mục tiêu nhờ sự 

dẫn của crRNA (Horvath, Barrangou, 2010; 

Bhaya et al, 2011). CRISPR RNA chuyển hóa là 

chuỗi RNA mã hóa nhỏ chứa chuỗi bổ sung gần 

như hoàn toàn với các chuỗi lặp lại trong pre-

crRNA để hình thành một cặp RNA cần thiết cho 

sự hoàn chỉnh của crRNA và cắt DNA mục tiêu 

dưới sự dẫn của crRNA. Các tiền crRNA được 

sao chép từ locus CRISPR và gồm một chuỗi 

đệm lặp lại tuần hoàn. Sự lặp lại (23 đến 47 bp) 

thường giống hệt nhau về chiều dài và trình tự 

trong một locus CRISPR, nhưng khác nhau nhiều 

ở các locus khác nhau. Hầu hết các trình tự lặp 

lại xuôi ngược đều giống nhau  hoặc lặp lại đảo 

ngược ngắn có thể hình thành các cấu trúc bậc 

hai hình kẹp tóc (Horvath, Barrangou, 2010). 

Các chuỗi đệm (21 đến 72 bp) có nguồn gốc từ 

việc xâm lấn của DNA virus hoặc plasmid và có 

thể dẫn Cas để cắt protospacer xâm lấn (trình tự 

trong hệ gen ngoại lai mà từ đó các chuỗi đệm 

hình thành). Các trình tự chuỗi đệm thường là 

duy nhất trong locus CRISPR và có kích thước 

tương tự như chuỗi lặp lại và có cùng chiều như 

chuỗi lặp lại. Tiền crRNA bao gồm phần lớn 

vùng lặp lại CRISPR và phiên mã cùng với tra-

crRNA. Sau đó, tra-crRNA lai với pre-crRNA để 

tạo thành RNA kép và liên kết với Cas. RNA kép 

sau đó được xúc tác bởi RNase III để tạo thành 

crRNA hoàn chỉnh với chuỗi ngắn cụt ở một đầu. 

CRISPR RNA kép hoàn chỉnh (crRNA:tra-

crRNA) chủ yếu là 20 nucleotide tại đầu 5’ của 

crRNA sẽ dẫn Cas đến DNA mục tiêu có trình tự 

protospacer liền kề (PAM) và trình tự bổ sung 

với protospacer. Cuối cùng, vùng HNH cắt chuỗi 

DNA bổ sung với RNA dẫn, trong khi vùng 

RuvC cắt chuỗi DNA không bổ sung với DNA 

mục tiêu tạo nên sự đứt sợi đôi ở vị trí 3 - 4 

nucleotide trước chuỗi PAM trong chuỗi 

protospacer (Horvath, Barrangou, 2010; Bhaya 

et al., 2011; Cong et al., 2013). 

 Hệ thống CRISPR/Cas9 từ vi khuẩn 

Streptococcus pyogenes là hệ thống 

CRISPR/Cas loại II được thiết kế để tạo ra các 

DSB phục vụ chỉnh sửa hệ gen (Jinek et al., 

2012; Cong et al.,, 2013; Mali et al., 2013). 

Trong hệ thống này, crRNA và tra-crRNA được 

hợp nhất thành một RNA dẫn duy nhất (single 

guide RNA, sgRNA) cho đơn giản về mặt kỹ 

thuật. Theo đó, CRISPR/Cas9 chỉ có hai thành 

phần đó là: enzyme cắt DNA Cas9 để cắt DNA 

mụ tiêu, sgRNA để dẫn Cas9 đến  DNA mục tiêu 

(Cong et al., 2013; Mali et al., 2013). Trong hệ 

thống này, Cas9 được lập trình để nhắm tới mục 

tiêu cụ thể chỉ bằng việc đưa vào trình tự sgRNA 

một chuỗi spacer 20 bp. Do đó, CRISPR/Cas9 

đơn giản và dễ thao tác hơn nhiều so với hệ thống 

ZFN và TALEN. Nhiều sgRNA cho các chuỗi 

mục tiêu khác nhau có thể dễ dàng được thiết kế 

để chỉnh sửa đồng thời nhiều gen (Wang et al., 

2013).    

 Enzyme/protein Cas9 có nguồn gốc từ các vi 

khuẩn khác như Staphylococcus aureus 

(SaCas9), Streptococcus thermophilus (StCas9) 

và Neisseria meningitides (NmCas9), cũng đã 

được phát triển làm công cụ chỉnh sửa hệ gen 

(Cebrian-Serrano, Davies, 2017). Để có thể cắt ở 

các vị trí mục tiêu khác nhau, Cas9 được thiết kế 

để nhận biết các PAM khác nhau, chẳng hạn như 

VQR-Cas9 (cho PAM có trình tự NGA), EQR-

Cas9 (cho PAM có trình tự NGAG), VRERCas9 

(cho PAM có trình tự NGCG), SaKKH-Cas9 

(cho PAM có trình tự NNNRRT) (Kleinstiver et 

al., 2015), xCas9 (cho PAM có trình tự NG, 

GAA) và SpCas9-NG (cho PAM có trình tự NG) 

(Nishimasu et al., 2018). 

 Hệ thống CRISPR/Cas9 đã được sử dụng 

thành công để chỉnh sửa hệ gen trong cây trồng và 

cây mô hình do có khả năng thích ứng và độ chính 

xác cao. Tuy nhiên, đột biến ngoài ý muốn ở các 

khu vực ngoài mục tiêu và tính đặc hiệu của PAM 

là những vấn đề chính liên quan đến công nghệ 

này. Một số báo cáo đã chỉ ra sự gia tăng gắn ngoài 

mục tiêu của enzyme này xảy ra ngay cả trong 

chuỗi DNA có tính bảo tồn cao (Fu et al., 2013; 

Cong et al., 2013; Tsai et al., 2015). Chỉnh sửa hệ 

gen thông qua CRISPR/Cas9 theo hướng HDR 

được cho là cách tiếp cận khả thi để điều chỉnh các 

đột biến điểm trong gen mục tiêu và đẩy nhanh 

việc cải tiến cây trồng. Tuy nhiên, ở thực vật HDR 
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không thường xuyên xảy ra và cộng với hiệu quả 

thấp của việc đưa DNA khuôn vào tế bào luôn là 

thách thức cho sự thành công ở thực vật. Hơn nữa, 

hệ thống CRISPR/Cas9 phù hợp để loại bỏ gen 

hoặc loại trực tiếp bằng đưa DNA khuôn vào 

(knock-in), nhưng không thể chuyển đổi một 

nucleotide thành một nucleotide khác.  

Hệ thống CRISPR/Cpf1  

 Hệ thống CRISPR/Cpf1 (hiện nay còn gọi là 

CRISPR/Cas12a) chính thức là công cụ chỉnh 

sửa hệ gen từ 2015 và được sử dụng cho chỉnh 

sửa ở thực vật vào năm 2016 (Zetsche et al., 

2015; Endo et al., 2016a). CRISPR/Cpf1 chứa 

hai thành phần chính, enzyme Cpf1 và crRNA. 

CRISPR/Cpf1 là hệ thống CRISPR/Cas lớp 2, 

loại V. Cpf1 là phân tử protein lớn chứa 1300 

amino acid (Makarova et al., 2015). Các gen 

Cpf1 được liên kết với locus CRISPR mã hóa cho 

một endonuclease sử dụng gRNA để tìm và cắt 

DNA mục tiêu. Cpf1 là một endonuclease nhỏ 

hơn và đơn giản hơn Cas9, do đó một số hạn chế 

của hệ thống CRISPR/Cas9 được khắc phục. 

Mặc dù CRISPR/Cpf1 và hệ thống 

CRISPR/Cas9 tương tự nhau, nhưng cũng có một 

số khác biệt quan trọng. Thứ nhất là: hệ thống 

CRISPR/Cpf1 không cần tra-crRNA như ở hệ 

thống CRSIPR/Cas9. Phức hợp Cpf1-crRNA có 

thể phân cắt DNA mục tiêu một cách hiệu quả. 

Thứ hai là: CRISPR/Cpf1 được thiết kế với độ 

dài 42 đến 44 nucleotide (nt), bao gồm 19 nt lặp 

lại và 23 đến 25 nt đệm (spacer), so với gần 100 

nt sgRNA trong hệ thống CRISPR/Cas9 (Zetsche 

et al., 2015). Thứ ba là: ngoài hoạt động như 

enzyme cắt DNA sợi kép, Cpf1 cũng hoạt động 

như một Rnase để chuyển pre-crRNA thành 

crRNA hoàn chỉnh (Zetsche et al., 2015; Dong et 

al., 2016; Fonfara et al., 2016). Điều này làm cho 

hệ thống CRSIPR/Cpf1 chỉ cần một chuỗi khởi 

động để điều khiển một số crRNA nhỏ, trong khi 

CRISPR/Cas9, phải cần các sgRNA riêng lẻ khác 

nhau để chỉnh sửa nhiều gen đích khác nhau, và 

như vậy phải sử dụng nhiều cấu trúc khác nhau. 

Thứ tư là: không giống như Cas9 chứa vùng 

RuvC và HNH để cắt cả hai chuỗi DNA ở cùng 

một vị trí (3-4 bp trước trình tự PAM) để tạo đầu 

bằng, Cpf1 chỉ chứa một vùng giống RuvC và 

một nuclease mới để cắt chuỗi mục tiêu và chuỗi 

không phải mục tiêu ở các vị trí tương ứng 23 bp 

và 18 bp phía sau  trình tự PAM, tạo ra đầu dính 

với phần nhô ra 5 bp (Zetsche et al., 2015). Đặc 

điểm này làm cho các đột biến tạo ra bởi Cpf1 

thường lớn hơn đột biến do Cas9 tạo ra. Đầu dính 

tạo ra, về lý thuyết, sẽ tăng hiệu quả chỉnh sửa 

gen theo cơ chế HDR khi sử dụng chuỗi DNA 

khuôn để chèn vào vị trí cắt của Cpf1. Thứ năm 

là: trong khi CRISPR/Cas9 cần chuỗi PAM giàu 

G (5’-NGG-3) ở đầu 3’ của chuỗi mục tiêu, 

CRISPR/Cpf1 cần chuỗi PAM  giàu T (5’-

TTTN-3, hoặc 5’-TTN-3’) ở đầu 5 của chuỗi 

mục tiêu (Zetsche et al., 2015). Hiện nay có ba 

hệ thống CRISPR/Cpf1 được thiết kế, bao gồm 

FnCpf1 từ Francisella novicida, AsCpf1 từ 

Acidaminococcus sp. và LbCpf1 từ vi khuẩn 

Lachnospiraceae. Cả ba hệ thống Cpf1 đã được 

sử dụng để chỉnh sửa gen ở một số loài cây như: 

lúa, Arabidopsis, thuốc lá và đậu tương (Endo et 

al., 2016a; Wang et al., 2017a; Kim et al., 2017; 

Tang et al., 2017; Xu et al., 2017).  

Hệ thống chỉnh sửa base (BE) 

 BE là hệ thống kết hợp vùng CRISPR/Cas9 

bất hoạt (là các biến thể của Cas9 như dCas9 

hoặc Cas9 nickase) và cytidine deaminase hoặc 

adenine deaminase lần đầu tiên được áp dụng 

thành công trong các tế bào động vật (Komor et 

al., 2016; Gaudelli et al., 2017). Komor và đồng 

tác giả (2016) đã thiết kế một cấu trúc kết hợp 

CRISPR/Cas9 và enzyme cytidine deaminase 

với khả năng duy trì sự dẫn của RNA nhưng 

không cắt sợi đôi DNA (hay còn gọi là Cas9 bất 

hoạt - dCas9 mang đột biến D10A và H840A) mà 

làm trung gian chuyển đổi trực tiếp cytidine 

thành uridine. Cytidine deaminase đầu tiên 

chuyển đổi cytosine trong DNA thành uracil và 

uracil sau đó được thay thế bằng thymine trong 

quá trình sao chép DNA, do đó có thể chuyển đổi 

C (cytosine) thành T (thymine) hoặc G (guanine) 

thành A (adenine). Kết quả là tạo ra hệ thống 

chỉnh sửa base, hệ thống này chuyển đổi cytidine 

trong không gian khoảng 5 nucleotide. Đây là hệ 

thống chỉnh sửa base cytidine (cytidine base 

editor, CBE). Hệ thống BE thế hệ đầu tiên (BE1) 

được thiết lập từ cytidine deaminase APOBEC1 

từ chuột liên kết với dCas9 bằng một liên kết 16 

amino acid (aa) XtEN (Komor et al., 2016). 
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XtEN liên kết APOBEC1 với dCas9 và duy trì sự 

cân bằng giữa hai protein này. BE thế hệ thứ hai 

(BE2) đã được phát triển bằng cách thêm chất ức 

chế uracil glycosylase DNA (UGI) vào đầu C của 

cấu trúc nhắm DNA mục tiêu (APOBEC-XTEN-

dcas9-UGI) (Komor et al., 2016). BE thế hệ thứ 

ba (BE3) bao gồm rAPOBEC1 kết hợp với đầu 

N của enzyme cắt (nickase) Cas9-D10A bằng 

XtEN với 16 aa và nối UGI ở đầu C bằng một 

liên kết 4 aa (Komor et al., 2016). Để tiếp tục mở 

rộng và tăng hiệu quả chỉnh sửa của BE, BE thế 

hệ thứ tư (BE4) sử dụng Cas9 từ S. pyogenes 

(SpBE4) và Cas9 từ S. aureus (SaBE4) được phát 

triển bằng cách liên kết rAPOBEC1 với Cas9-

D10A thông qua 32 aa liên kết và hợp nhất hai 

phân tử UGI với cả hai đầu C và N của Cas9 

nickase bởi một liên kết 9 aa (Komor et al., 

2017). Như vậy là hiện nay có 4 hệ thống BE 

chỉnh sửa C thành T. 

 Gaudelli và đồng tác giả (2017) đã thông báo 

về hệ thống chỉnh sửa base adenine (adenine base 

editor, ABE) cho phép chuyển đổi cặp A-T thành 

G-C. Các tác giả đã phát triển một adenosine 

tRNA deaminase hoạt động trên DNA khi kết 

hợp với CRISPR/Cas9 có khả năng xúc tác yếu 

và đã phát triển được hệ thống ABE7.10 có thể 

chuyển đổi A-T thành G-C. ABE tạo đột biến 

điểm hiệu quả và rõ ràng hơn so với phương pháp 

dựa vào Cas9 đồng thời tạo ít đột biến ngoài mục 

tiêu hơn Cas9.  

 Ở thực vật, Li và đồng tác giả (2017a), Lu và 

Zhu (2017), Zong và đồng tác giả (2017, 2018) 

đã báo cáo chuyển đổi thành công cặp C-G sang 

cặp A-T ở lúa bằng sử dụng hệ thống BE cytidine 

enzyme deaminase APOBEC1 (Cas9-D10A 

nickase, nCas9) hoặc Cas9 bất hoạt (dCas9) và 

chất ức chế glycosylase uracil (UGI). Sau đó, 

việc chuyển đổi các cặp A-T thành G-C cũng đã 

thành công ở lúa (Li et al, 2018b; Hua et al, 2018; 

Yan et al, 2018). 

 Muốn BE thành công cần một trình tự PAM 

cụ thể (chẳng hạn NGG cho SpCas9) và base 

mục tiêu phải ở trong một chuỗi ngắn. Yêu cầu 

PAM cụ thể này là một hạn chế quan trọng làm 

giảm hiệu quả chỉnh sửa gen ở thực vật. BE 

cytosine deaminase có khả năng chỉnh sửa bất kỳ 

C nào trong phạm vi 4 đến 5 nucleotide (hoặc đến 

9 nucleotide). Đây là một hạn chế quan trọng của 

BE dẫn đến tính đặc hiệu thấp và hiệu quả chỉnh 

sửa thấp. Ngoài ra, chỉnh sửa ngoài mục tiêu vẫn 

là một hạn chế chính. Trong các hệ thống BE, 

chỉnh sửa ngoài mục tiêu xảy ra khi các cytosine 

bổ sung gần base mục tiêu. Jin và đồng tác giả 

(2019) quan sát thấy tuy BE3 có độ chính xác cao 

(HF1-BE3) nhưng đã gây ra bất ngờ vì mức tạo 

đột biến ngoài mục tiêu ở lúa rất cao. Điều này 

cho thấy cải tiến các hệ thống chỉnh sửa gen để 

có hiệu quả chỉnh sửa cao và chính xác luôn luôn 

là nhiệm vụ quan trọng trong việc chỉnh sửa gen. 

Hệ thống chỉnh sửa prime (PE) 

 Gần đây, hệ thống chỉnh sửa tìm và thay thế 

hay còn được gọi là hệ thống chỉnh sửa prime (PE) 

(Anzalone et al., 2019) đã được phát triển. PE có 

thể đưa một trình tự do người dùng xác định trước 

vào vị trí mục tiêu mà không cần cắt sợi đôi DNA 

hoặc khuôn DNA đã sửa chữa. Cấu trúc PE chứa 

enzyme phiên mã ngược của virus bạch cầu 

Moloney murine (M-MLV RT) gắn với đầu C của 

SpCas9 (H840A) (Anzalone et al., 2019). Protein 

tổng hợp này được dẫn bởi một phân tử pegRNA 

(prime editing guide RNA) đến vị trí mục tiêu. 

Ngoài việc chỉ định vị trí mục tiêu, pegRNA chứa 

một vị trí gắn mồi (primer binding site, PBS) bổ 

sung với chuỗi chứa PAM và trình tự khuôn để 

phiên mã ngược (reverse transcriptase template 

sequence, RT template sequence). Thông tin di 

truyền đưa vào vị trí mục tiêu được mã hóa bởi 

trình tự chuỗi RT. Hệ thống PE có thể đưa tất cả 

12 khả năng chuyển đổi base sang base (bao gồm 

chuyển đổi: C → T, G → A, A → G, T → C) và 

các đột biến chuyển vị: C → A, C → G, G → C, 

G → T, A → C, A→T, T→A và T → G), các 

indels nhỏ và các tổ hợp của chúng vào vị trí mục 

tiêu. Do có tính linh hoạt rộng, cho phép thực hiện 

các loại chỉnh sửa khác nhau trong hệ gen nên PE 

có tiềm năng lớn để phát triển các loại cây trồng 

ưu việt cho các mục đích khác nhau, như tăng 

năng suất, cung cấp khả năng chống lại các stress 

phi sinh học và sinh học khác nhau, và cải thiện 

chất lượng sản phẩm thực vật. PE đã được thực 

hiện ở lúa và lúa mì (Hua et al., 2020; Li et al., 

2020a; Lin et al., 2020; Tang et al., 2020). 
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So sánh các hệ thống chỉnh sửa hệ gen 

 Các công cụ chỉnh sửa hệ gen ZFN, TALEN, 

CRISPR/Cas và CRISPR/Cpf1 có thể tạo ra DSB 

tại các vị trí cụ thể trong hệ gen và có thể được sửa 

chữa bởi NHEJ hoặc HDR dẫn đến sự đột biến ở 

gen tại vị trí mục tiêu. So với ZFN và TALEN, 

CRISPR/Cas có một số lợi thế. Lợi thế thứ nhất là 

dựa trên việc lai RNA/DNA đơn giản, tạo ra tính 

đặc hiệu của chuỗi, các nhà nghiên cứu có thể dễ 

dàng nhắm mục tiêu một gen khác bằng cách thay 

thế trình tự 20 nucleotide bổ sung; ngược lại, ZFN 

và TALEN dựa trên cơ chế nhận biết bằng protein 

dẫn, trong đó để nhắm mục tiêu của một chuỗi 

DNA cụ thể yêu cầu lắp ráp mô-đun các cặp đơn 

vị protein nhận dạng và để cấu trúc một hệ thống 

vector cần tốn thời gian và đắt hơn so với hệ thống 

CRISPR/Cas; bởi vậy, ZFN và TALEN không 

được được áp dụng rộng rãi cho chỉnh sửa hệ gen 

ở thực vật. Thứ hai, CRISPR/Cas có thể đồng thời 

chỉnh sửa nhiều gen do đó cho phép chỉnh sửa 

nhiều gen trong cây mà chỉ cần một lần chuyển hệ 

thống chỉnh sửa vào cây, không cần quá trình sàng 

lọc và lai sau chuyển gen. Tóm lại, phương pháp 

CRISPR/Cas được coi là hiệu quả, ít tốn kém và 

thân thiện với người dùng hơn so với ZFN và 

TALEN. 

 Hệ thống BE và hệ thống PE không cần cắt 

sợi đôi DNA và có thể chỉnh sửa các đột biến 

điểm. Tuy nhiên, hệ thống BE chỉ chuyển đổi C 

thành T hoặc G thành A (hệ thống CBE) hay cặp 

A-T thành cặp G-C (hệ thống ABE) và sự chuyển 

đổi xảy ra trong một chuỗi ngắn (khoảng 5 

nucleotide) nên khả năng chỉnh sửa ngoài mục 

tiêu là khá cao. Hệ thống PE có thể đưa tất cả 12 

khả năng chuyển đổi base này sang base khác vào 

vị trí mục tiêu và cho phép cắt, bổ sung và thay thế 

một cách chính xác. Tuy nhiên, giống như BE, 

vùng chỉnh sửa của PE ngắn (4-16 nucleotide) và 

hiệu suất chỉnh sửa thấp. Ngoài ra, việc kiểm tra 

trên thực vật đến nay vẫn còn hạn chế. 

NGUYÊN LÝ VÀ CÁC BƯỚC CHỈNH SỬA 

HỆ GEN 

 Nguyên lý chung của các kỹ thuật chỉnh sửa 

hệ gen thông qua ZFN, TALEN và 

CRISPR/Cas9 là phải cắt sợi đôi DNA ở vị trí cụ 

thể. Sau đó nhờ cơ chế sửa chữa, DNA có thể sửa 

chữa theo hai cách: cách thứ nhất là nối đầu cuối 

không tương đồng trong trường hợp không có 

chuỗi DNA khuôn kèm theo kết quả là dẫn đến 

việc tạo ra đột biến có mục tiêu và cách thứ hai 

là sửa chữa trực tiếp tương đồng trong trường 

hợp có chuỗi DNA khuôn đã chỉnh sửa kèm theo 

để có thể chỉnh sửa gen hoặc tích hợp gen ở vị trí 

cụ thể. Đối với hệ thống BE thì không cần cắt sợi 

đôi DNA mà sử dụng các cấu trúc chỉnh sửa gồm 

enzyme chuyển đổi cytidine deaminase và 

adenosine deaminase kết hợp với CRISPR/Cas9 

bất hoạt. Trong hệ thống PE, Cas9-H840A 

nickase được hợp nhất với chuỗi phiên mã 

ngược. Protein tổng hợp chọn sợi DNA chỉnh sửa 

để bắt đầu sao chép ngược bằng cách mồi vào sợi 

DNA được chọn và sao chép thông tin di truyền 

được mã hóa bởi pegRNA có mang khuôn phiên 

mã ngược và vị trí gắn mồi. 

 Để chỉnh sửa hệ gen, trước tiên là chọn công 

cụ chỉnh sửa phù hợp (ZFN, TALEN, 

CRISPR/Cas…) và thiết kế cấu trúc chỉnh sửa 

gen ở vị trí cụ thể, sau đó chuyển cấu trúc này 

vào tế bào. Tiếp theo là tiến hành phát hiện các 

kiểu gen chỉnh sửa. Ở đây, hai bước quan trọng 

đối với thực vật là chuyển cấu trúc chỉnh sửa vào 

tế bào và phát hiện các kiểu gen chỉnh sửa sẽ 

được trình bày. 

Chuyển cấu trúc chỉnh sửa vào tế bào 

 Trong các nghiên cứu về chỉnh sửa hệ gen ở 

thực vật, các cấu trúc chỉnh sửa được chuyển đến 

vị trí mục tiêu chủ yếu bằng Agrobacterium 

tumefaciens (Cai et al., 2009; de Pater et al., 2009, 

2013; Ali et al., 2015, Lee et al., 2019, Char et al., 

2017, 2020). Phương pháp này cho phép tích hợp 

T-DNA vào hệ gen và biểu hiện ổn định hoặc tạm 

thời (trong trường hợp thấm truyền agro-

agroinfiltration) các thành phần chỉnh sửa gen. 

Với phương pháp này thì thực vật chỉnh sửa gen 

sẽ chứa trình tự DNA ngoại lai, bao gồm cả cấu 

trúc mã hóa cho các thành phần chỉnh sửa trong 

hệ gen cây chủ. Do đó, để loại bỏ các chuỗi DNA 

có nguồn gốc A. tumefaciens này bằng cách nhân 

giống là không khả thi đối với các loài sinh sản vô 

tính như nho, khoai tây và chuối. 

 Một số nghiên cứu (Curtin et al., 2011; 

Iaffalando et al., 2016, Kirchner et al., 2017; 
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Zhou et al., 2018) đã sử dụng A. rhizogenes như 

một công cụ vận chuyển các thành phần chỉnh 

sửa gen. Vi khuẩn này gây ra sự hình thành rễ tơ 

nên có thể gián tiếp chứng minh việc chỉnh sửa 

gen thành công và hỗ trợ việc chọn lọc các thể 

biến đổi gen.  

 Một phương pháp khác đã được sử dụng là 

dùng virus thực vật (plant geminivirus) làm 

phương tiện để sản xuất nhiều RNA dẫn giúp cải 

thiện hiệu quả chỉnh sửa gen (Baltes et al., 2014, 

Yin et al., 2015, Butler et al., 2016; Wang et al., 

2017b).  

 Các cấu trúc chỉnh sửa cũng đã được đưa vào 

tế bào bằng phương pháp bắn gen (Ainley et al., 

2013; Sun et al., 2016, Svitashev et al., 2016). 

Phương pháp này có thể sử dụng để đưa các 

plasmid mang các cấu trúc chỉnh sửa gen (Sun et 

al., 2016; Zhang et al., 2016a; Zhang et al., 2017) 

hoặc để đưa phức hợp ribonucleoprotein (RNP) 

bao gồm Cas nuclease và gRNA tương ứng 

(Svitashev et al., 2015; Liang et al., 2017, 2018b) 

vào tế bào thực vật. Việc sử dụng RNP cho bắn 

gen sẽ cải thiện đáng kể hiệu quả chỉnh sửa. 

 Phương pháp chuyển nạp thông qua 

protoplast bằng xử lý polyethylel glycol đã được 

thông báo sử dụng để chuyển trực tiếp các 

plasmid mã hóa các thành phần chỉnh sửa gen 

(Wright et al., 2005; Townsend et al., 2009; 

Malnoy et al., 2016, Subburaj et al., 2016; 

Andersson et al., 2017; Tang et al., 2017) và 

RNP (Woo el al., 2015; Kim et al., 2017; 

Andersson et al., 2018;  Tuncel et al., 2019) vào 

protoplast. Chuyển các RNP vào tế bào thực vật 

thông qua protoplast có thể loại bỏ khả năng chèn 

DNA tái tổ hợp vào hệ gen cây chủ. Hơn nữa, các 

RNP phân hủy ngay sau khi chuyển vào bởi 

enzyme phân hủy protein nội sinh trong các tế 

bào nên có thể làm giảm tần số khảm và hiệu ứng 

ngoài mục tiêu trong toàn bộ cây tái sinh. Bởi vì 

không cần phải tối ưu hóa sử dụng codon hoặc 

tìm promoter phù hợp để biểu hiện Cas9 và 

gRNA, việc sử dụng các RNP có thể mở rộng khả 

năng ứng dụng để chỉnh sửa gen cho tất cả các 

loài thực vật. Ngoài ra, sử dụng RNP cho phép 

sàng lọc trong ống nghiệm để lựa chọn gRNA 

hoạt động mạnh và đánh giá kiểu gen của các 

dòng đột biến thông qua phân tích đa hình chiều 

dài các đoạn cắt giới hạn. Ưu điểm chính của 

phương pháp này là khả năng thu được các cây 

chỉnh sửa gen không có DNA ngoại lai, vì cây 

được tái sinh từ một protoplast biến đổi gen. 

Nhược điểm quan trọng của phương pháp này là 

vấn đề tái sinh cây hoàn chỉnh từ protoplast vẫn 

chưa được giải quyết cho nhiều loài cây.  

Phát hiện các kiểu gen chỉnh sửa 

 Để phát hiện các đột biến gây ra bởi công cụ 

chỉnh sửa gen, hiện nay có thể sử dụng các 

phương pháp PCR/RE (Shan et al., 2014), 

phương pháp cắt không phù hợp (enzyme 

mismatch cleavage) sử dụng enzyme T7 

Endonuclease I hoặc Surveyor (Vouillot et al., 

2015), phân tích RFLP với enzyme cắt có nguồn 

gốc từ gRNA CRISPR/Cas9 (RGEN) (RGEN-

mediated RFLP analysis - Kim et al., 2014), giải 

trình tự Sanger (Brinkman et al., 2014; Liu et al., 

2015), giải trình tự thế hệ mới  (Güell et al., 

2014), giải trình tự sâu và phân tích trình tự toàn 

bộ hệ gen (Li et al., 2019b; Qin et al., 2020), 

phân tích độ tan chảy với độ phân giải cao 

(Dahlem et al., 2012) và PCR kết hợp điện di 

mao quản huỳnh quang (Ramlee et al., 2015, 

2017). Ngoài ra, có thể sử dụng PCR sau đó dùng 

phức hợp RNP tinh chế của Cas9 hoặc Cpf1 (hay 

gọi là Phương pháp PCR/RNP) để phát hiện các 

đột biến chỉnh sửa gen (Liang et al., 2018). 

Phương pháp này nhạy hơn phương pháp giải 

trình tự Sanger và có thể áp dụng nhiều hơn 

phương pháp PCR/RE vì không yêu cầu vị trí 

nhận biết như enzyme cắt hạn chế. 

ỨNG DỤNG CÁC CÔNG CỤ CHỈNH SỬA HỆ 

GEN Ở THỰC VẬT  

Ứng dụng ZFN 

 ZFN được phát hiện vào năm 1996 (Kim et 

al., 1996). Năm 2003, lần đầu tiên các nhà khoa 

học có thể làm bất hoạt gen bằng cách sử dụng 

ZFN (Bibikova et al., 2003). Năm 2005, lần đầu 

tiên ZFN đã được thực hiện thành công ở thực 

vật (Lloyd et al., 2005). Tiếp đến là sự thành 

công trong việc sử dụng ZFN để biến đổi di 

truyền ở các loài cây khác nhau như ngô, thuốc 

lá, Arabidopsis, đậu tương, lúa… (Shukla et al., 
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2009; Townsend et al., 2009; de Pater et al., 

2009, 2013; Zhang et al., 2010; Sander et al., 

2011; Curtin et al., 2011; Cantos et al., 2014). 

ZFN đã sử dụng để vô hiệu hóa gen ở 

Arabidopsis (Osakabe et al., 2010; Zhang et al., 

2010), biến đổi gen ở thuốc lá (Townsen et al., 

2009), bổ sung chính xác gen mục tiêu kháng 

chất diệt cỏ hoặc làm gián đoạn locus đích trong 

ngô (Shukla et al., 2009) hay quy tụ gen ở ngô 

(Petolino et al., 2010; Ainley et al., 2013). Gần 

đây, Bonawitz và đồng tác giả (2019) đã sử dụng 

ZFN để tạo cây đậu tương chuyển gen thông qua 

cơ chế NHEJ chèn đa gen chỉnh sửa vào locus 

FAD2-1a liên quan đến thành phần tinh dầu ở 

hạt. Hiện nay, ZFN không được sử dụng nhiều 

do tính hướng mục tiêu thấp, số lượng mục tiêu 

giới hạn và số lượng chỉnh sửa sai mục tiêu lớn. 

Ứng dụng TALEN 

 TALEN đã được sử dụng thành công ở một 

số loài thực vật bao gồm Arabidopsis (Christian 

et al., 2013; Former et al., 2015), thuốc lá (Zhang 

et al., 2013; Li et al., 2016), lúa (Li  et al., 2012a, 

2016; Ma et al., 2015; Wang et al., 2015; Zhang 

et al., 2016a; Nishizawa-Yokoi et al., 2016), lúa 

mì (Wang et al., 2014), lúa mạch (Wendt et al.,. 

2013; Gurushidze et al., 2014;  Budhagatapalli et 

al., 2015), ngô (Liang et al., 2014; Char et al., 

2015), đậu tương (Haun et al., 2014, Du et al., 

2016), khoai tây (Sawai et al., 2014; Nicolia et 

al., 2015; Clasen et al., 2016), cà chua (Lor et al., 

2014; Xiong et al., 2015; Cermak et al., 2015), 

Brassica oleracea (Sun et al., 2013), mía (Jung,  

Altpeter, 2016; Kannan et al., 2018). 

 Một số đặc điểm nông học, như khả năng 

kháng bệnh ở lúa (Li et al., 2012a; Blanvillain -

Baufume et al., 2017), kháng chất diệt cỏ ở lúa 

mì (Wang et al., 2014) và lúa (Li et al., 2016c), 

hoạt động phytase trong lúa mạch (Wendt et al., 

2013), chất lượng dầu trong đậu tương (Haun et 

al., 2014; Demorest et al., 2016), hương thơm 

trong gạo (Shan et al., 2015), khả năng bảo quản 

lạnh và các đặc điểm chế biến trong khoai tây 

(Clasen et al., 2016), sinh tổng hợp lignin, caffeic 

acid O-methyltransferase (COMT) để giảm hàm 

lượng lignin trong mía (Jung,  Altpeter, 2016) 

hay cải tiến hiệu quả quá trình saccharin hóa mà 

không làm giảm năng suất sinh khối ở mía 

(Kannan et al., 2018) đã được cải tiến thông qua 

công cụ TALEN. 

Ứng dụng CRISPR/Cas 

 Kể từ báo cáo đầu tiên về chỉnh sửa gen ở 

thực vật vào năm 2013, CRISPR/Cas9 đã được 

sử dụng để chỉnh sửa gen ở một số loài thực vật, 

bao gồm thuốc lá (Li et al., 2013a; Nekrasov et 

al., 2013), Arabidopsis (Li et al., 2013; Jiang et 

al., 2013; Mao et al., 2013; Feng et al., 2013, 

2014), lúa (Shan et al., 2013, 2013a; Miao et al., 

2013; Xie, Wang, 2013; Woo et al., 2015; Endo 

et al., 2016, 2016a; Li et al., 2016a, Sun et al., 

2017; Kim et al., 2019; Hoang et al., 2020), lúa 

mì (Shan et al., 2013; Zhang et al., 2017), lúa 

miến (Che et al., 2018; Char et al., 2020), lúa 

mạch (Lawrenson et al., 2015), cà chua (Brooks 

et al., 2014; Ueta et al., 2017; Yu et al., 2017; Li 

et al., 2018d), ngô (Svitashev et al., 2015; Char 

et al., 2017; Li et al., 2017; Lee et al., 2019), 

khoai tây (Wang et al., 2015a), cây dương (Fan 

et al., 2015), đậu tương (Michino et al., 2015; Li 

et al., 2015), rêu (Lopez-Obando et al., 2016;), 

cải dầu (Braatz et al., 2017), Brassica oleracea 

(Lawrenson et al., 2015;), cam ngọt (Jia, Wang, 

2014; Jia et al., 2016, 2019), táo (Nishitani et al., 

2016), liverwort (Sugano et al., 2014), nho (Ren 

et al., 2016), rau diếp (Woo et al., 2015; Bertier 

et al., 2018), dưa chuột (Chandrasekaran et al., 

2016), cao su (Iaffaldano et al., 2016), bông 

(Chen et al., 2017; Li et al., 2019b; Qin et al., 

2020; Li et al., 2021), Lotus japonicus (Wang et 

al., 2016a), lanh (Sauer et al., 2016), cây dã yên 

(Zhang et al., 2016), cam quýt (Jia, Wang, 2014; 

Jia et al., 2016), dưa hấu (Tian et al., 2017) và 

sắn (Odipio et al., 2017; Hummel et al., 2018).    

 Hệ thống CRISPR/Cas9 được ứng dụng 

nhiều cho nghiên cứu chức năng gen của thực 

vật, đặc biệt là các gen đóng vai trò quan trọng 

trong việc cải tiến di truyền của nhiều đặc điểm 

nông học quan trọng như: làm mất chức năng 

một số gen, chỉnh sửa hay thay thế để tạo ra cây 

trồng với các đặc điểm vượt trội bao gồm khả 

năng kháng bệnh, thích nghi với các điều kiện bất 

lợi phi sinh học khác nhau, cải thiện chất lượng 

dinh dưỡng và năng suất.  
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Tạo cây trồng kháng bệnh 

 CRISPR/Cas9 được sử dụng trực tiếp để làm 

mất chức năng các gen gây bệnh hay còn gọi S-

gen để phát triển các cây trồng kháng bệnh. 

Chẳng hạn như việc làm bất hoạt gen OsERF922 

dẫn đến tăng tính kháng bệnh đạo ôn do 

Magnaporthe oryzae gây ra ở lúa (Wang et al., 

2016). Tương tự, gây đột biến bất hoạt gen 

SWEET13 làm tăng khả năng kháng bệnh bạc lá 

lúa (Zhou et al., 2015). Zhang và đồng tác giả 

(2017), Nekrasov và đồng tác giả (2017) đã tạo 

đột biến ở gen TaEDR1 và gen MLO để nhận các 

cây lúa mì và cà chua kháng bệnh mốc sương. 

Các gen liên quan đến tính kháng bệnh do virus 

gây ra cũng là các gen mục tiêu được tạo đột biến 

bằng công cụ CRISPR/Cas9 để tạo giống cây 

trồng kháng virus (Zaidi et al., 2016). 

 Ortigosa và đồng tác giả (2019) đã báo cáo 

việc tạo ra giống cà chua kháng bệnh do vi khuẩn 

Pseudomonas syringae pv. tomato (Pto) DC3000 

gây ra thông qua chỉnh sửa gen SIJAZ2 bằng 

CRISPR/Cas9. Khả năng kháng bệnh sọc nâu ở 

sắn (Cassava brown streak disease - CBSD) đã 

nhận được khi chỉnh sửa đồng thời các gen 
eIF4E là nCBP-1 và nCBP-2 bằng công cụ chỉnh 

sửa CRISPR/Cas9 (Gomez et al., 2019). Li và 

đồng tác giả (2020) sử dụng CRISPR/Cas9 chỉnh 

sửa promoter của gen Xa13 để tạo dòng lúa 

kháng bệnh bạc lá. Trong khi chỉnh sửa promoter 

của gen OsSWEET14 ở siêu lúa Basmati bằng 

CRISPR/Cas9, Zafar và đồng tác giả (2020) đã 

tạo được 4 dòng lúa kháng bệnh bạc lá. Zhang và 

đồng tác giả (2020) sử dụng hệ thống 

CRISPR/Cas9 chỉnh sửa nhiều gen để tạo đột 

biến ba gen GmF3H1, GmF3H2 và GmFNSII-1 

ở rễ tơ và cây đậu tương. Kết quả đã tạo được các 

cây đậu tương đột biến có hàm lượng isoflavone 

ở lá cao gần gấp đôi so với đối chứng và có khả 

năng kháng virus khảm đậu tương (SMV). 

Tạo cây trồng chống chịu yếu tố bất lợi phi sinh học 

 CRISPR/Cas9 đã được áp dụng rộng rãi 

trong các cây trồng chính như lúa mì, lúa, ngô, 

bông, đậu tương, cà chua và khoai tây để tạo 

giống chống chịu các yếu tố bất lợi phi sinh học. 

Các gen TaDREB3 và TaDREB2 ở lúa mì (Kim 

et al., 2017), protein kinase hoạt hóa bằng 

mitogen (OsMPK2), phytoene desaturase 

(OsPDS) và betaine aldehyd dehydrogenase 

(OsBADH2) ở lúa (Shan et al., 2013), AGROS ở 

ngô (Shi et al., 2017), Drb2a và Drb2b ở đậu 

tương (Curtin et al., 2018),  MAPKs và SlMAPK3 

ở cà chua (Wang et al., 2017) đã được chỉnh sửa 

bằng CRISPR/Cas9 để tạo cây trồng có tính chịu 

hạn hoặc mặn. Gần đây, Zhang và đồng tác giả 

(2019) đã báo cáo cải thiện khả năng chịu mặn 

của lúa bằng sử dụng vector biểu hiện Cas9-

OsRR22-gRNA để chỉnh sửa gen OsRR22. 

Cải thiện năng suất cây trồng 

 Làm mất chức năng các gen ảnh hưởng tiêu 

cực đến các yếu tố cấu thành năng suất như số 

nhánh (OsAAP3), kích thước bông (OsDEP1, 

TaDEP1), khối lượng hạt hạt (TaGW2, 

TaGASR7), kích thước hạt (OsGS3, OsGRF4) và 

số hạt (OsGn1a) bằng hệ thống CRISPR/Cas9 đã 

được nhiều tác giả công bố. Kết quả đã chứng 

minh rằng CRISPR/Cas9 là một công cụ hiệu quả 

để cải thiện năng suất cây trồng (Li et al., 2016b; 

Lu et al., 2018). Gây đột biến đồng thời các gen 

GS3, GW2, GW5 và TGW6, Xu và đồng tác giả 

(2016) đã quy tụ được sự gia tăng kích thước hạt 

và khối lượng hạt. Trong một nghiên cứu khác, 

30 giống lúa đã được đọc trình tự toàn bộ hệ gen 

và 57 gen kiểm soát các đặc điểm liên quan đến 

năng suất đã được sàng lọc. Những đột biến của 

57 gen này đã được tạo ra bằng công cụ 

CRISPR/Cas9. Kết quả đánh giá kiểu hình đã chỉ 

ra một số gen rất quan trọng cho việc điều chỉnh 

các tính trạng liên quan đến năng suất lúa (Huang 

et al., 2018). Ở lúa mì, làm mất chức năng gen 

GASR7 thông qua CRISPR/Cas9 đã làm gia tăng 

khối lượng hạt (Zhang et al., 2016b). Chỉnh sửa 

gen TaGW2 có vai trò quan trọng đối với tính 

trạng khối lượng hạt, Zhang và đồng tác giả 

(2018a) đã khẳng định vai trò của gen này, ngoài 

ra, kết quả của tác giả cũng cho thấy ngoài sự gia 

tăng khối lượng hạt, ở một số dòng lúa mì đột 

biến còn có sự gia tăng protein hạt, đặc biệt là hai 

chỉ tiêu liên quan đến chất lượng sử dụng là 

protein bột và độ bền của gluten cũng tăng 

(Zhang et al., 2018a). 

Cải thiện chất lượng cây trồng 

 Công cụ CRISPR/Cas9 được ứng dụng nhiều 
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để cải thiện chất lượng cây trồng bao gồm: chất 

lượng lưu trữ, giá trị dinh dưỡng, hương thơm và 

hàm lượng tinh bột. Chất lượng nấu của gạo đã 

được cải thiện khi làm biến đổi gen Waxy bằng 

CRISPR/Cas9 (Zhang et al., 2018). Giá trị dinh 

dưỡng của gạo cũng đã được cải thiện bằng cách 

làm bất hoạt gen SBEIIb dẫn đến kết quả tổng 

hợp nhiều hơn amylose (Sun et al., 2017). Gen 

GBSS liên quan đến tổng hợp tinh bột ở khoai tây 

đã được gây đột biến thông qua CRISPR/Cas9, 

các dòng đột biến có hàm lượng amylose giảm 

nhưng tỷ lệ amylose/amylopectin lại tăng 

(Andersson et al., 2017). Qi và đồng tác giả 

(2016) đã báo cáo giảm được 12,5% protein zein 

(một loại protein nghèo dinh dưỡng, khó hấp thụ) 

trong hạt ngô bằng tạo đột biến gen PPR và RPL 

bằng CRISPR/Cas9, ở các cây đột biến có sự gia 

tăng năng xuất, hàm lượng tryptophan và lysine. 

DuPont Pioneer đã sản xuất một dòng ngô năng 

suất cao cho mục đích thương mại bằng việc làm 

bất hoạt gen Waxy thông qua CRISPR/Cas9 

(Waltz, 2016). CRISPR/Cas9 cũng được sử dụng 

để sản xuất gạo có hàm lượng amylose cao và 

tinh bột bền bằng cách gây đột biến gen mã hóa 

enzyme phân nhánh tinh bột SBEIIb (Sun et al., 

2017). Tuncel và đồng tác giả (2019) đã chứng 

minh rằng đột biến các gen SBE thông qua 

CRISPR/Cas9 có khả năng tạo ra các đặc tính 

tinh bột mới, có giá trị mà không cần tích hợp 

DNA ngoại lai vào hệ gen. Hoang và đồng tác 

giả (2020) tạo ra sáu allele Wx mới bằng cách 

chỉnh sửa khu vực gần hộp TATA của đoạn khởi 

động gen Wxb làm giảm biểu hiện gen Wx và điều 

chỉnh hàm lượng amylose (AC). Trong đó allele 

Wxb-d8 cho thấy tiềm năng trong chọn giống, vì 

hoạt động của nó làm giảm vừa phải và ổn định 

AC dưới các điều kiện sinh trưởng khác nhau và 

có các đặc điểm tương tự như dòng mang allele 

Wxmp và có AC rất thấp. 

 Với công cụ CRISPR/Cas9, Zeng và đồng tác 

giả (2020) đã tạo đột biến trong chuỗi 2 kb bao 

gồm 0,9 kb làm nhiệm vụ điều hòa promoter của 

gen Wxa và 1,1 kb vùng không mã (intron) gồm 

vùng 5’ không dịch mã (UTR) của giống lúa 
indica TianFengB (TFB) có năng suất cao, 

nhưng chất lượng hạt kém do hàm lượng amylose 

(AC) cao (khoảng 25%) và độ bền gen (GC) thấp 

(56 mm). Kết quả là các tác giả đã nhận được 

những dòng lúa chỉnh sửa gen có hàm lượng 

amylose giảm từ 19,6 đến 9,8% và độ bền gen 

tăng đến 62-83 mm (so với 56 mm ở đối chứng). 

Với mục đích cải tạo năng suất và chất lượng tinh 

bột, Chao và đồng tác giả (2019) đã tạo đột biến 

ở gen isoamylase 1 (ISA1) và đã nhận được cây 

lúa chỉnh sửa gen với hàm lượng đường và độ 

bền gen cao. Liu và đồng tác giả (2020) đã 

nghiên cứu dùng CRISPR/Cas9 để chỉnh sửa 

nhiều gen và tạo đột biến mục tiêu dựa trên 

phương pháp lập bản đồ di truyền và hệ gen, đã 

thành công trong tạo đột biến 743 gen ứng cử 

viên đích tương ứng với các đặc điểm liên quan 

đến nông học và dinh dưỡng. 

 Một số nghiên cứu khác nhằm cải thiện chất 

lượng cây trồng đã được thực hiện thông qua 

CRISPR/Cas9, ví dụ, tạo cây Camelina sativa và 

Brassica napus chỉnh sửa gen có nồng độ oleic 

acid cao (Jiang et al., 2017; Okuzaki et al., 

2018), cà chua có thời hạn sử dụng dài (Li et al., 

2018c) và hàm lượng lycopene (Li et al., 2018e) 

hoặc amin -aminobutyric acid tăng (Li et al., 

2018a). 

Các tính trạng khác ở cây trồng 

 Ngoài các tính trạng chống chịu, năng suất 

chất lượng, một số tính trạng khác cũng đã được 

nghiên cứu cải thiện thông qua CRISPR/Cas9. 

Sanchez-Leon và đồng tác giả (2018) đã tạo dòng 

lúa mì có hàm lượng gluten (protein liên quan 

đến bệnh không dung nạp gluten) thấp bằng công 

cụ CRISPR/Cas9. Sử dụng CRISPR/Cas9, Shao 

và đồng tác gải (2020) đã chỉnh sửa gen 

MaGA20ox2 trong cây chuối và thu được đột 

biến nửa lùn. 

 Thực vật có thể sử dụng để sản xuất các 

protein dược phẩm, nhưng sự khác biệt giữa 

glycan liên kết N của thực vật và động vật có vú, 

bao gồm sự hiện diện của dư lượng -1,2-xylose 

và lõi -1,3-fucose trong thực vật, có thể ảnh 

hưởng đến hoạt động, hiệu lực và khả năng sinh 

miễn dịch của protein có nguồn gốc thực vật. Do 

đó, việc sửa đổi N-glycosyl nội sinh để tổng hợp 

N-glycans không có -1,2-xylose và -1,3-

fucose là rất cần thiết. Jansing và đồng tác gải 
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(2019) đã sử dụng CRISPR/Cas9 để tạo cây 

thuốc lá N. benthamiana sản xuất protein tái tổ 

hợp thiếu -1,3-fucose và -1,2-xylose nhờ đột 

biến của sáu gen khác nhau. 

Ứng dụng hệ thống CRISPR/Cpf1  

 Hệ thống CRISPR/Cpf1 đã được áp dụng 

thành công ở các loài thực vật như lúa (Tang et 

al., 2017, 2018, 2019; Wang et al., 2017a, Li et 

al., 2020b), đậu tương (Kim et al., 2017) thuốc 

lá, cà chua, Arabidopsis (Bernabe-Orts et al., 

2019) và ngô (Lee et al., 2019). Đáng chú ý, 

không có đột biến ngoài mục tiêu được phát hiện 

ở vị trí ngoài mục tiêu trong cây lúa được chỉnh 

sửa bằng LbCpf1, cho thấy rằng LbCpf1 là một 

công cụ chỉnh sửa gen hiệu quả và chính xác 

(Tang et al., 2018). Ở cây bông, Li và đồng tác 

giả (2019) đã thành công trong chỉnh sửa gen với 

hiệu suất chỉnh sửa 87% và không có hiện tượng 

sai mục tiêu. 

 Jia và đồng tác giả (2019) đã sử dụng 

LbCas12a để chỉnh sửa gen CsPDS ở bưởi 

Duncan. Các kết quả cho thấy LbCas12a có thể 

được sử dụng để chỉnh sửa gen cây có múi. Đáng 

chú ý là một dòng bưởi Duncan chỉnh sửa gen có 

giảm bớt các triệu chứng bệnh thối cây do chủng 

Xanthomonas citri XccDpthA4: dCsLOB1.4 gây 

ra. Để cải thiện thành phần dầu của đậu tương, hệ 

thống CRISPR/Cpf1 đã được sử dụng để tạo đột 

biến hai gen FAD2-1B và FAD2-1A. Kết quả đã 

tạo được cây đậu tương cho năng suất cao với 

nồng độ axit oleic được cải thiện (Kim et al., 

2017). 

Ứng dụng hệ thống chỉnh sửa base 

 Hệ thống chỉnh sửa base cytosine và adenine 

đã được sử dụng thành công trong các loại cây 

trồng chính và cây mô hình để chỉnh sửa các gen 

liên quan đến đa hình nucleotide đơn ở lúa (Li et 

al., 2017a; Shimatani et al., 2017; Tian et al., 

2018; Ren et al., 2018 ), lúa mì (Zong et al., 

2017; Li et al., 2018b), ngô (Zong et al., 2017), 

khoai tây (Zong et al., 2018; Veilet et al., 2019), 

cà chua (Shimatani et al., 2017; Veilet et al., 

2019), dưa hấu (Tian et al., 2018), đậu tương 

(Cai et al., 2020) và cải dầu (Cheng et al., 2021). 

Ở lúa các tính trạng như kháng đạo ôn (Ren et 

al., 2018), kháng chất diệt cỏ (Li et al., 2018b; 

Veilet et al., 2019), hay các tính trạng về năng 

suất (Hua et al., 2018; Li et al., 2019a), chất 

lượng (Li et al., 2019a) đã được cải tạo thông qua 

BE. Khả năng kháng chất diệt cỏ ở khoai tây, cà 

chua, dưa hấu (Veilet et al., 2019; Tian et al., 

2018) hay năng suất ở lúa mì (Li et al., 2018b) 

và sự phân ly chromosome ở ngô (Zong et al., 

2017) cũng đã được cải tạo nhờ sử dụng hệ thống 

BE. 

 Wu và đồng tác giả (2020) sửa dụng CBE 

chỉnh sửa gen BnALS1 ở vị trí P197 tạo được cây 

cải dầu kháng chất diệt cỏ. Qin và đồng tác giả 

(2020) đã phát triển một hệ thống GhBE3 bao 

gồm miền cytidine deaminase kết hợp với nCas9 

và UGI, để chỉnh sửa gen GhCLA (liên quan đến 

phát triển của lục lạp) và GhPEBP (liên quan đến 

phát triển cành) ở cây bông đã nhận được hiệu 

quả chỉnh sửa cao (lên tới 57,78%) và không có 

chỉnh sửa ngoài mục tiêu. 

 Xu và đồng tác giả (2021) đã sử dụng hệ 

thống CBE với việc thiết kế 3 sgRNA nhằm ba 

exon TS1, TS2 và TS3 của gen Wxb để tạo hàng 

loạt đột biến có hàm lượng amylose từ 1,4% –

11,9% và đã điều chỉnh chỉnh được hàm lượng 

amylose ở lúa từ 0% –12%. Kết quả này làm 

phong phú thêm nguồn vật liệu cho các nhà chọn 

giống. 

Ứng dụng hệ thống chỉnh sửa prime  

 Khả năng đặc biệt của PE là sửa đổi trình tự 

mục tiêu trong hệ genhệ gen cho những ứng dụng 

khác nhau trong sinh học thực vật, bao gồm 

nghiên cứu cơ bản như phân tích thông lượng cao 

về chức năng gen để cải thiện việc chú giải và tạo 

ra sự đa dạng di truyền nhân tạo theo hướng tiến 

hóa, cũng như ứng dụng thực tiễn phát triển các 

cây trồng được cải thiện năng suất, kháng bệnh, 

chống chịu các stress phi sinh học, và gia tăng số 

lượng cũng như chất lượng các chất hữu ích trong 

thực vật. 

 Hệ thống PE đã thành công trên cây lúa (Li 

et al., 2020a; Lin et al., 2020; Xu et al., 2020) và 

lúa mì (Lin et al., 2020) trong việc tạo ra các cây 

chỉnh sửa gen chịu chất diệt cỏ. Theo đó, sự thay 

thế nucleotide của gen acetolactate synthase 
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(ALS) nội sinh và ngoại sinh ở lúa đã thành công 

với tần số 0,26 đến 2% (Butt et al., 2020), 14,3% 

(Lin et al., 2020) và cao nhất là 26% (Xu et al., 

2020) còn của gen 5-enolpyruvylshikimate-3-

phosphate synthase (EPSPS) là 2,22% (Li et al., 

2020a). Ở khoai tây tứ bội, với hệ thống chỉnh 

sửa PE2, Veillet và đồng tác giả (2020) đã nhận 

được 3 sự kiện thay thế ở locus mục tiêu ở gen 

StALS1 và có tới 92% cây chuyển gen mang đột 

biến.  PE là hệ thống chỉnh sửa mới và còn ít 

được nghiên cứu nhưng có nhiều hứa hẹn trong 

chỉnh sửa gen thực vật, tuy nhiên, nó cần được 

tối ưu hóa hơn nữa các thành phần và điều kiện. 

THÁCH THỨC ĐỐI VƠI CHỈNH SỬA HỆ 

GEN Ở THỰC VẬT 

 Mặc dù chỉnh sửa hệ gen thông qua các công 

cụ chỉnh sửa, đặc biệt là CRISPR/Cas đã đạt 

được những thành tựu đáng kể trong cải tiến cây 

trồng, chỉnh sửa hệ gen còn có những thách thức 

nhất định cần được khắc phục để phát triển hệ 

thống chỉnh sửa hiệu quả hơn. Một thách thức 

quan trọng là phương pháp chuyển cấu trúc chỉnh 

sửa vào cây. Hiện nay, các phương pháp chuyển 

cấu trúc chỉnh sửa vẫn dựa trên các phương pháp 

chuyển gen truyền thống. Các phương pháp này 

đều mang tính đặc thù cho các mô và kiểu gen 

khác nhau và vẫn còn nhiều hạn chế. Việc biến 

nạp cấu trúc chỉnh sửa mới hạn chế ở một số mô, 

một số kiểu gen và một số loài cây. Phát triển hệ 

thống biến nạp rất quan trọng cho hiệu quả chỉnh 

sửa hệ gen. Tiếp theo là thách thức về vấn đề 

chỉnh sửa ngoài mục tiêu và nguyên nhân của vấn 

đề này, vì có nhiều vấn đề an toàn liên quan với 

các sản phẩm sinh học từ chỉnh sửa hệ gen. Tuy 

nhiên, đột biến ngoài mục tiêu có thể được phát 

hiện và loại bỏ thông qua sự phân ly. Phát triển 

các hệ thống CRISPR yêu cầu PAM dài và thiết 

kế sgRNA gần hơn với trình tự mục tiêu, hay 

phạm vi chuyển đổi nucleotide rộng hơn (đối với 

các hệ thống BE và PE) có thể giúp giảm thiểu 

các chỉnh sửa ngoài mục tiêu trong tương lai. 

Chính vì vậy, việc tối ưu hóa các hệ thống chỉnh 

sửa và phát triển các hệ thống chỉnh sửa chính 

xác và hiệu quả hơn luôn là nhiệm vụ quan trọng 

của chỉnh sửa hệ gen nói chung và chỉnh sửa hệ 

gen ở thực vật nói riêng. Loại bỏ T-DNA và cấu 

trúc chỉnh sửa để nhận cây chỉnh sửa gen không 

mang gen chuyển ngoại lai cũng là một thách 

thức đối với chỉnh sửa gen, đặc biệt là đối với các 

loài cây sinh sản vô tính. Đối với các cây sinh sản 

hữu tính, việc loại bỏ gen chuyển ngoại lai có thể 

thực hiện thông qua phân ly di truyền, tuy nhiên 

tỷ lệ cây không mang gen chuyển khá thấp và 

phải tốn thời gian. Chuyển các bản sao in vitro 

của Cas9 và sgRNA hay các ribonucleoprotein là 

các giải pháp cho vấn đề này. 

  Với việc khai thác các ý tưởng sáng tạo của 

sinh học hệ thống, sinh học tổng hợp, giải trình 

tự thế mới và những phát triển mới nhất về các 

phương pháp tiếp cận hệ gen chức năng, kết hợp 

với các công cụ chỉnh sửa hệ gen chính xác và 

hiệu quả sẽ cho phép phát triển cây trồng thông 

minh với năng suất cao hơn và chất lượng tốt 

hơn. Trong tương lai gần, công nghệ 

CRISPR/Cas, BE và PE có thể được kết hợp và 

thúc đẩy các chương trình tạo giống để cách 

mạng hóa nền nông nghiệp toàn cầu và tạo ra các 

sản phẩm cây trồng an toàn. 

KẾT LUẬN 

 Các công nghệ chỉnh sửa hệ gen thông qua 

các công cụ chỉnh sửa khác nhau hứa hẹn cho 

chỉnh sửa gen hiệu quả và chính xác khi trình tự 

các gen mục tiêu được xác định. Những công cụ 

này, đặc biệt là sự đơn giản, linh hoạt và hiệu quả 

của hệ thống CRISPR/Cas giúp chỉnh sửa gen 

chính xác để cải tiến cây trồng thông qua gây đột 

biến có mục tiêu hoặc chèn/xóa/thay thế tại bất 

kỳ vị trí gen nào trong cây trồng. Những công cụ 

này có thể tạo ra các giống mới thông qua chỉnh 

sửa hệ gen một cách trực tiếp và trong nhiều 

trường hợp, đạt hiệu quả tương đương phương 

pháp chuyển gen nhưng có thể  tạo ra các giống 

mới mà không cần đưa gen lạ vào hệ gen thực 

vật. Do đó, các giống cây trồng mới được tạo ra 

bằng các công cụ chỉnh sửa hệ gen phù hợp có 

thể được coi là cây trồng không chuyển gen, và 

vì thế có thể được chấp nhận hơn ở các quốc gia 

nơi mà cây trồng biến đổi gen bị công chúng từ 

chối. Nhiều tính trạng nông sinh học quan trọng 

như tính kháng bệnh, khả năng chống chịu các 

yếu tố bất lợi của môi trường, năng suất, chất 

lượng v.v đã được cải thiện thông qua chỉnh sửa 
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hệ gen. Tuy nhiên, vẫn còn nhiều thách thức về 

độ chính xác và hiệu quả như phương pháp 

chuyển nạp cấu trúc chỉnh sửa, sự chỉnh sửa 

ngoài mục tiêu và hiệu suất chỉnh sửa thấp cần 

phải giải quyết. Xong, chúng ta tin rằng những 

rào cản này sẽ được tháo gỡ và các công cụ chỉnh 

sửa hệ gen ở thực vật sẽ tiết kiệm thời gian và 

cho hiệu quả cao, đặc biệt là hệ thống 

CRISPR/Cas, hệ thống chỉnh sử base và hệ thống 

chỉnh sửa prime chắc chắn sẽ trở thành các công 

cụ tạo giống cây trồng phổ biến trong tương lai. 

Ngoài ra, sự kết hợp các công cụ chỉnh sửa hệ 

gen với những công nghệ tạo giống khác sẽ tạo 

ra các cây trồng có khả năng chống chịu điều kiện 

ngoại cảnh bất lợi, chịu bệnh, có chất lượng dinh 

dưỡng, hình thái phù hợp và năng suất cao.   
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SUMMARY         

 Genome editing technology is the genome modification techniques, such as targeted mutagenesis 

or insert/delete/replacement at specific locations in the genome of living organisms. Genome editing 

is based on the creation of double sequence break (DSB) in a specific location and DNA repair via 

nonhomologous end joining (NHEJ) or homology direct repair (HDR). The development of sequence-

specific nuclease (SSN) allows precise editing of the target gene. These SSNs include: meganuclease 

(MN), zinc finger nuclease (ZFN), transcription activator-like effector nuclease (TALEN) and 

CRISPR-associated nuclease (Cas) including CRISPR/Cas9 (from Streptococcus pyogenes) and 

CRISPR/Cpf1 (from Prevoltella and Francisella1). These are the genome editing tools used to create 

DSBs at specific locations of the genome. Recently, the base editing (BE) and prime editing (PE) 

tools have been reported. This review will cover the basics of these tools and their application in 

genome editing in plants, especially providing the most up-to-date information on their application in 

crop improvement. 

Keywords: genome editing, DNA double strand breaks, sequence-specific nuclease, targeted gene, 

plants 


