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TÓM TẮT 

 Virus là một trong những tác nhân gây bệnh nguy hiểm nhất đối với cây trồng. Sự xâm nhiễm và lây lan 

của virus trong cây thường gây ra những thiệt hại đáng kể về năng suất và chất lượng nông sản. Do tính chất 

nguy hiểm của bệnh virus gây ra với cây trồng và nền sản xuất nông nghiệp, rất nhiều biện pháp, công nghệ đã 

được xây dựng và phát triển phục vụ công tác quản lý, phòng trừ và nâng cao tính kháng bệnh virus ở thực vật. 

Phục tráng, tạo cây giống sạch virus thông qua nuôi cấy đỉnh sinh trưởng kết hợp với xử lý nhiệt, lạnh hay hóa 

chất đã cho thấy hiệu quả tốt và được ứng dụng rộng rãi. Ngoài ra, việc sử dụng tính kháng chéo hay quy tụ 

gen kháng cho thấy tính ưu việt trong nâng cao phổ kháng và tính kháng bền vững với bệnh virus. Đặc biệt, 

việc sử dụng các công nghệ mới như chuyển gen, bất hoạt gen, chỉnh sửa gen đã tạo được những bước tiến 

vượt bậc trong nghiên cứu nâng cao tính kháng bệnh virus trên cây trồng. Trong khuôn khổ bài tổng quan này, 

chúng tôi giới thiệu tóm lược về nguyên lý hoạt động, tính ứng dụng cũng như ưu nhược điểm của một số 

phương pháp truyền thống và công nghệ mới trong nghiên cứu chọn tạo cây trồng kháng bệnh virus. Thêm vào 

đó, triển vọng và thách thức đặt ra với việc ứng dụng các kỹ thuật sinh học hiện đại trong nghiên cứu tính 

kháng virus ở thực vật cũng được thảo luận trong bài báo này. 

Từ khóa: Virus thực vật, nuôi cấy đỉnh sinh trưởng, chuyển gen, bất hoạt gen, chỉnh sửa gen 

MỞ ĐẦU 

 Mặc dù có kích thước rất nhỏ và không thể quan 

sát dưới kính hiển vi thông thường nhưng virus là 

bênh hại phổ biến và gây thiệt hại to lớn trong sản 

xuất nông nghiệp. Virus gây bệnh trên thực vật có sự 

đa dạng lớn về kích thước, thành phần sinh hóa, cấu 

trúc cũng như độ lớn của hệ gen (Nopsa et al., 2014). 

Bệnh virus có thể lan truyền thông qua các phương 

thức khác nhau bao gồm sử dụng vector trung gian 

(côn trùng, nấm, tuyến trùng, thực vật ký sinh), nhân 

giống sinh dưỡng, hạt giống, hạt phấn, vết thương cơ 

giới hay thông qua tiếp xúc trực tiếp. Sau khi xâm 

nhập vào tế bào chủ, hệ gen virus được giải phòng 

khỏi lớp vỏ protein (decapsidation) và thực hiện quá 

trình lây nhiễm thông qua việc dịch mã và tái bản hệ 

gen, bao gói các thể virus mới và xâm lấn các cơ 

quan của thể chủ (Nicaise, 2014). Hầu hết các loại 

virus gây thiệt hại cho cây trồng là dạng cấp tính, tức 

là chúng xâm nhiễm vào cây và gây hại ở mức độ 

cao trong một khoảng thời gian rất ngắn. Tuy nhiên, 

đối với thực vật hoang dại bệnh virus có thể tồn tại. 

duy trì, biểu hiện chậm hơn và cùng tồn tại lâu dài 

với tế bào chủ (Roossinck, 2012). Sự xâm nhiễm và 

lây lan của virus với cây trồng thường gây ra những 

thiệt hại đáng kể về năng suất và chất lượng nông 

sản. Theo thống kê của Ủy ban  Quốc tế về Phân loại 

Virus (The International Committee for the 

Taxonomy of Viruses), hiện nay đã có trên 6.500 

loài virus được phát hiện, trong đó có khoảng trên 

1.516 loài là virus thực vật (King et al., 2011). Việc 

phát hiện và điều trị các bệnh virus thực vật thường 

khó khăn và hiệu quả không cao (Jones, Barbetti, 

2012; Nopsa et al., 2014). Theo ước tính, hàng năm 

thiệt hại do bệnh virus gây ra với sản xuất nông 

nghiệp trên thế giới lên đến trên 30 tỷ đô la Mỹ 

(Sastry, Zitter, 2014). 

 Do tính chất nguy hiểm của bệnh virus gây ra 

với cây trồng và nền sản xuất nông nghiệp, rất nhiều 

biện pháp, công nghệ đã được xây dựng và phát triển 

phục vụ công tác quản lý, phòng trừ và nâng cao tính 
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kháng bệnh virus ở thực vật. Trong đó, các phương 

pháp truyền thống đã được phát triển và ứng dụng từ 

rất lâu như nuôi cấy đỉnh sinh trưởng, xử lý hóa chất, 

xử lý lạnh, xử lý nhiệt… (Lassois et al., 2012). Các 

biện pháp này giúp loại trừ các mầm bệnh virus và 

tạo nguồn nguyên liệu sạch bệnh phục vụ công tác 

nhân giống và ứng dụng sản xuất. Bên cạnh đó, các 

biện pháp sử dụng tính kháng chéo (Gal-On, 

Shiboleth, 2006) hay việc quy tụ các gen kháng 

(Ratcliff et al., 1999) cũng mang lại những thành công 

đáng kể trong việc mở rộng và nâng cao tính kháng 

virus ở cây trồng. Gần đây, với các thành tựu của công 

nghệ sinh học, các công nghệ mới đã được phát triển 

và tạo ra những bước tiến vượt bậc trong công tác 

chọn tạo giống cây trồng kháng lại bệnh virus. Kỹ 

thuật chuyển gen đã phá vỡ rào cản trong việc trao đổi 

vật chất di truyền giữa các loài với nhau, tạo điều kiện 

để quy tụ những gen quan trọng từ nhiều loài vào 

trong một đối tượng sinh vật nhất định, tạo ra sự thay 

đổi to lớn về các tính trạng mong muốn. Việc áp dụng 

các kỹ thuật di truyền và phương pháp chuyển gen 

thực vật đã nâng cao tính kháng bệnh virus ở một số 

loài cây trồng (Praveen et al., 2017). Bên cạnh đó, sự 

ra đời và phát triển của công nghệ RNAi (RNA 

interference) đã mang lại thành công vượt bậc trong 

nghiên cứu nâng cao tính kháng bện virus trên thực 

vật (Ding, 2010; Duan et al., 2012). Gần đây, công 

nghệ chỉnh sửa hệ gen đã được phát triển và ứng dụng 

trong chọn tạo giống cây trồng kháng lại virus và đã 

ghi nhận những thành tựu đáng kể (Mahas, Mahfouz, 

2018; Yin, Qiu, 2019). 

 Trong bài tổng quan này, chúng tôi giới thiệu 

tóm tắt các kỹ thuật, công nghệ đã và đang được phát 

triển và ứng dụng trong công tác tạo cây sạch virus 

và nâng cao tính kháng virus ở thực vật. Nguyên lý 

và cách thức áp dụng của mỗi phương thức được 

tổng hợp trên cơ sở phân tích ưu nhược điểm của 

từng phương pháp. Chúng tôi cũng thảo luận về xu 

hướng pháp triển của các công nghệ mới cũng như 

tiềm năng và thách thức với các công nghệ này trong 

nghiên cứu chọn tạo giống cây trồng kháng lại bệnh 

virus trong tương lai.  

PHƯƠNG PHÁP TRUYỀN THỐNG 

Nuôi cấy đỉnh sinh trưởng (Meristem-tip culture) 

 Ở thực vật, đỉnh sinh trưởng (meristem) là loại 

mô nằm ở chóp rễ, đầu cành hoặc đỉnh thân. Nhóm 

mô này bao gồm các tế bào chưa biệt hóa 

(undifferentiated cells) hoặc biệt hóa chưa hoàn toàn 

còn gọi là tế bào phân sinh (meristematic Cell s), 

được xem như là tế bào gốc (stem cells) với khả 

năng phân chia nhanh chóng và biệt hóa thành các 

loại mô, cơ quan của thực vật (Beauzamy et al., 

2015). Do tính chất chưa biệt hóa và khả năng phân 

chia nhanh, các tế bào đỉnh sinh trưởng thường tránh 

được sự lây nhiễm của các mầm bệnh như nấm, vi 

khuẩn và virus. Lợi dụng đặc điểm này, phương 

pháp nuôi cấy đỉnh sinh trưởng đã được áp dụng để 

tạo cây sạch virus của nhiều loại thực vật khác nhau 

và được xem là cách thức hiệu quả nhất nhằm loại 

trừ các loại virus lan truyền thông qua hệ thống mạch 

dẫn (phloem) (Lassois et al., 2012). Phương pháp 

này được thực hiện thông qua việc tách các mô ở 

đỉnh sinh trưởng trên cây mẹ và sử dụng làm nguyên 

liệu cho các bước nuôi cấy in vitro để tái sinh thành 

cây hoàn chỉnh. Thêm vào đó, các bước kiểm tra 

được tiến hành trong quá trình tái sinh và nhân 

nhanh để đảm bảo độ sạch và khả năng loại trừ virus 

từ các mẫu cây thu được (Lassois et al., 2012). Ưu 

điểm của phương pháp này là việc sử dụng các mẫu 

nuôi cấy là mô nhỏ có tốc độ phân chia nhanh được 

tách trong điều kiện vô trùng giúp giảm thiểu việc 

tạp nhiễm vi sinh vật gây bệnh từ cây mẹ.  

Phương pháp xử lý hóa chất (Chemotherapy) 

 Các hợp chất có hoạt tính kháng virus cũng được 

sử dụng khá hiệu quả trong việc kiểm soát bệnh 

virus ở thực vật. Các chất hóa học như ribavirin 

(RBV) (virazole), azidothymidine, 2-thiouracil 

(Matthews, 1953) và một số chất ức chế như inosine 

monophosphate dehydrogenase (IMPDH), S-

adenosylhomocysteine hydrolase và neuraminidase 

(NA) (Panattoni et al., 2013) thường được sử dụng 

nhằm chống lại các bệnh do virus gây ra. Các loại 

hợp chất và thuốc này xâm nhập vào cây trong quá 

trình ngâm ủ và ngăn chặn sự nhân lên của virus (Lal 

et al., 2015). Đến nay, phương pháp xử lý hóa chất 

cho thấy thành công trong việc loại trừ bệnh virus 

trên nhiều đối tượng.  

Phương pháp xử lý lạnh (Cryotherapy) 

 Ở thực vật, các mầm bệnh như virus, 

phytoplasma và vi khuẩn có thể được loại trừ bằng 

xử lý nhiệt độ thấp (-196oC) trong khoảng thời gian 

kéo dài. Nhiệt độ lạnh sâu sẽ ức chế phản ứng trao 

đổi chất và phá hủy cấu trúc của mầm bệnh. Phương 

pháp xử lý lạnh đã được ứng dụng để loại bỏ các thể 

virus nhằm tạo ra cây sạch bệnh. Hiệu quả đạt được 

thông qua xử lý lạnh trong một số trường hợp có thể 

cao hơn khi so sánh với phương pháp nuôi cấy đỉnh 

sinh trưởng (Lal et al., 2015; Vieira et al., 2015). Ưu 

điểm của phương pháp xử lý lạnh là có thể thực hiện 
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được với một số lượng lớn cây con và không bị phụ 

thuộc nhiều vào kích thước mẫu. Tuy nhiên, hạn chế 

chính của phương pháp này là chi phí lớn do việc 

phải sử dụng một lượng lớn khí làm lạnh cấp như 

Argon và Nitơ. 

Phương pháp xử lý nhiệt (Thermotherapy) 

 Việc xử lý nhiệt được thực hiện trong một 

khoảng thời gian nhất định nhằm tiêu diệt nguồn 

bệnh mà ít làm ảnh hưởng đến sức sống của mẫu 

được xử lý. Nguồn nhiệt được áp dụng chủ yếu từ 

nước nóng, khí nóng hay hơi nước (Grondeau et al., 

1994). Các nghiên cứu cho thấy việc tăng nhiệt độ 

làm giảm và gián đoạn quá trình tổng hợp, sao chép 

vật chất di truyền của virus (ssRNA, dsRNA…) dẫn 

tới giảm đáng kể phát triển của bệnh liên quan đến 

virus (Lal et al., 2015). Nghiên cứu trước đây cũng 

cho thấy phương pháp xử lý nhiệt có hiệu quả hơn 

khi kết hợp với các phương pháp khác. Việc kết hợp 

giữa xử lý nhiệt và hóa chất giúp nâng cao hiệu quả 

trong loại trừ các bệnh virus như khảm lá (Arabis 

mosaic virus), virus đốm trắng hoại tử chi mơ mận 

(Prunus necrotic ringspot virus) với hiệu quả cao 

(Modarresi Chahardehi et al., 2016). 

Sử dụng tính kháng chéo (Cross protection)  

 Khả năng xâm nhiễm của một loại virus bị ngăn 

cản bởi sự lây nhiễm trước đó (lây nhiễm khởi 

nguyên) của một loại virus tương tự hoặc một dòng 

phân lập khác của cùng loại virus gây bệnh. Cơ chế 

này được công bố lần đầu tiên vào năm 1929 với 

virus khảm thuốc lá (Tobacco mosaic virus - TMV). 

Bảo vệ chéo là một quá trình tự nhiên trong đó tính 

kháng của thực vật với một chủng virus được tạo ra 

bởi sự lây nhiễm hệ thống với loại virus thứ hai 

(Gal-On and Shiboleth, 2006). Cây chuyển gen biểu 

hiện TMV-CP là ví dụ điển hình cho cơ chế bảo vệ 

chéo thông qua CP, thể hiện được tính kháng tốt với 

TMV. Tính kháng chéo cũng được ứng dụng thành 

công trong kiểm soát các bệnh virus như:  virus X 

trên khoai tây (PVX), virus xoăn lá khoai tây 

(PLRV) cũng như các virus có hệ gen DNA và RNA 

(Gal-On, Shiboleth, 2006; Pennazio et al., 2001). 

Quy tụ gen (Gene Pyramiding) 

 Quy tụ gen liên quan đến việc tạo ra tính kháng 

bền vững thông qua việc tổ hợp nhiều gen, dẫn đến 

sự biểu hiện đồng thời của các gen kháng khác nhau. 

Kỹ thuật này có ý nghĩa quan trọng bởi vì nó nâng 

cao hiệu quả chọn giống, hướng tới việc tạo ra nguồn 

gen và phát triển tính kháng phổ rộng với bệnh virus. 

Thành công của phương pháp quy tụ gen dựa trên 

các yếu tố quan trọng như: số gen được quy tụ, số 

lượng kiểu gen được chọn lọc trong mỗi thế hệ, 

khoảng cách giữa các gen mục tiêu và các chỉ thị 

phẩn tử cũng như đặc tính tự nhiên của vật liệu chọn 

lọc. Các công cụ tiên tiến như microarray, chip DNA 

và SNPs giúp nâng cao hiệu quả đánh giá các chức 

năng của gen thông qua các kỹ thuật thực nghiệm 

phân tích hệ gen. Quy tụ gen có thể tạo tính kháng 

cao đối với các stresses sinh học và phi sinh học ở 

cây trồng. Tuy nhiên, nhược điểm của phương pháp 

này đó là tốn nhiều thời gian và chi phí trong việc 

phát triển những dòng gen cần quy tụ. Bên cạnh đó 

hiệu quả quy tụ còn chịu ảnh hưởng của hiệu ứng 

tương tác gen (Joshi, Nayak, 2010). 

ỨNG DỤNG CÔNG NGHỆ SINH HỌC TRONG 

CHỌN TẠO GIỐNG KHÁNG BỆNH VIRUS 

Tăng cường tính kháng virus thông qua chuyển 

gen (Genetic transformation) 

 Thiệt hại về năng suất và chất lượng cây trồng 

do virus gây ra là rất nặng nề. Tuy nhiên, các biện 

pháp kiểm soát cho đến nay đều không đầy đủ và chi 

phí cao. Việc áp dụng các kỹ thuật di truyền và 

phương pháp chuyển gen thực vật đã nâng cao tính 

kháng bệnh virus ở một số loài cây trồng (Sah et al., 

2014). Kỹ thuật chuyển gen đã được áp dụng trên 

các loài cây như cà chua, khoai tây, lúa, cây họ đậu, 

bầu bí… là những loài cây bị ảnh hưởng nghiêm 

trọng khi nhiễm virus (Praveen et al., 2017). Các 

nghiên cứu về cây trồng chuyển gen dựa vào biến 

nạp gián tiếp thông qua vi khuẩn Agrobacteriumhay 

các phương pháp chuyển gen trực tiếp thông qua 

xung điện (electrical), hóa chất (chemical) hoặc tác 

nhân vật lý (physical). Các gen tiềm năng đã được 

chuyển thành công vào cây trồng và cho thấy sự tăng 

cường các tính kháng bệnh ngay ở thế hệ đầu tiên. 

Gần đây, phương pháp chuyển gen thể hiện tính hiệu 

quả trong việc cải tiến giống cây trồng thông qua 

việc đưa vào các gen cần thiết cho sự sinh trưởng, 

phát triển của cây trồng, cho sự trao đổi chất, chống 

chịu stress và kiểm soát mầm bệnh (Tsaftaris et al., 

2000). Trong đó, kỹ thuật được sử dụng rộng rãi nhất 

là chuyển gen thông qua vi khuẩn Agrobacterium 

tumefaciens. Đây là một phương pháp đơn giản, hiệu 

quả cao và giảm thiểu những yêu cầu đặc biệt về hệ 

thống nuôi cấy cũng như tính đặc hiệu của tế bào chủ 

(Christou, 1995).  Tuy nhiên, khả năng tái sinh 

chuyển gen thông qua Agrobacterium phụ thuộc vào 

nhiều yếu tố như: kiểu gen thực vật, chủng vi khuẩn, 

điều kiện ngoại cảnh trong quá trình tiền nuôi cấy và 

đồng nuôi cấy… Kỹ thuật chuyển gen trực tiếp 



Đỗ Tiến Phát et al. 

610 

(xung điện, súng bắn gen…) ít chịu ảnh hưởng bởi 

yếu tố loài, những trở ngại về nuôi cấy mô hay kiểu 

gen thực vật. Tuy nhiên, hiệu quả của các phương 

pháp này bị ảnh hưởng bởi những thay đổi trong tế 

bào đích. Hơn nữa, ở hầu hết các trường hợp, khả 

năng phát triển của cây chuyển gen phụ thuộc lớn 

vào khả năng tái sinh của tế bào nhận gen.  

 Thành công của phương pháp chuyển gen trong 

tạo tính kháng bệnh virus đã được khẳng định trên 

nhiều đối tượng cây trồng khác nhau ví dụ việc biểu 

hiện một phần gen mã hóa cho yếu tố liên quan tới 

quá trình tái bản của virus đã nâng cao tính kháng 

virus sọc lá (Maize streak virus) trên cây ngô 

(Kreuze, Valkonen, 2017). Ngoài ra, cây chuyển gen 

kháng lại bệnh virus được công bố trên các cây trồng 

khác như thuốc lá, khoai tây, lúa và đu đủ…giúp bảo 

vệ sản xuất và nâng cao lợi ích kinh tế (Rani, Usha, 

2013). Tuy nhiên, hiện này vẫn còn tồn tại những 

quan ngại liên quan đến tác động môi trường, đa 

dạng sinh học, tính an toàn… của cây trồng biến đổi 

gen mặc dù chưa có những bằng chứng cụ thể nào. 

Tạo tính kháng virus thông qua công nghệ RNAi 

(RNA interference) 

* Cơ chế hoạt động của RNAi ở thực vật 

RNAi là cơ chế ức chế sự biểu hiện vật chất di 

truyền ở giai đoạn RNA. Ở thực vật có ba con đường 

ức chế RNA. Con đường đầu tiên là sự ức chế gen 

sau phiên mã (post-transcriptional gen silencing, 

PTGS) qua trung gian là siRNA (short interfering 

RNA). Con đường thứ hai gồm có các miRNA 

(micro-RNA). Con đường thứ ba là ức chế gen phiên 

mã (transcriptional gene silencing - TGS) bằng cách 

liên kết với quá trình biến đổi nhiễm sắc thể trực tiếp 

qua siRNA, nó bao gồm sự methyl hóa histone và 

DNA. Vai trò sinh học khác nhau của các con đường 

này đã được chứng minh, bao gồm kháng virus, điều 

khiển biểu hiện gen và sự ngưng tụ chất nhiễm sắc 

thành thể dị nhiễm sắc (Baulcombe, 2004). 

Các phần tử quan trọng tham gia vào cơ chế RNAi 

này là hai enzym Dicer và Argonaute (AGO) trong 

phức hệ RISC (RNA-induced silencing complex) và 

những RNA ức chế nhỏ (short interfering RNA, 

siRNA) hay miRNA. 

Sự ức chế RNA thông qua siRNA: xảy ra ở tế bào 

chất và là con đường quan trọng trong tế bào thực 

vật nhiễm virus nơi mà double strain RNA (dsRNA) 

có thể sao chép gián tiếp hoặc một phần cấu trúc thứ 

cấp của RNA virus sợi đơn. Trong trường hợp là 

virus DNA thực vật, dsRNA có thể được tạo ra nhờ 

quá trình phiên mã bổ sung gối nhau (Baulcombe, 

2004; Hamilton, Baulcombe, 1999). Cơ chế cũng 

xảy ra tương tự như ở động vật. Khi có sự xâm nhập 

của RNA sợi kép vào tế bào chất, Dicer (một thành 

viên trong họ RNaseIII) - một loại ribonucleases đặc 

hiệu cho dsRNA sử dụng năng lượng từ một phân tử 

ATP lập tức cắt những RNA sợi kép này thành 

những đoạn ngắn hơn, khoảng 21-25 nucleotid, gọi 

là siRNA (Bernstein et al., 2001). Khi lai những 

RNA đã cho thấy đó là những sợi đôi có chứa nhóm 

phosphat ở đầu 5’. Sau khi bị cắt ngắn bởi Dicer, 

chuỗi  kép siRNA được tách ra làm thành hai sợi 

đơn, và chỉ sợi đơn RNA với đầu 5' có lực bắt cặp 

base (base-pairing) nhỏ nhất được chọn để tiếp tục 

liên kết với Argonaute. Quá trình lựa chọn chuỗi đơn 

RNA này xảy ra trong phức hệ RISC, trong đó có 

chứa Argounaute và Helicase (Schwarz et al., 2002). 

Phân tử ATP phân tách siRNA sợi đôi để tạo thuận 

lợi cho RISC hoạt động, phức hệ RISC sau đó nhận 

biết các phân tử phiên mã mRNA của tế bào có trình 

tự tương đồng với trình tự của đoạn chuỗi đơn 

siRNA lúc này đang có mặt trong phức hệ RISC 

(Song et al., 2004). Sau khi nhận dạng mRNA qua 

việc bắt cặp các base tương đồng với trình tự của 

chuỗi đơn siRNA, mRNA bị cắt đứt ở khoảng giữa 

của chuỗi kép siRNA-mRNA thành những đoạn 

nhỏ khoảng 12 nucleotid từ đầu 3’. Sau khi bị cắt 

đứt, mRNA nhanh chóng bị tiêu hủy bởi các RNA 

nuclease. 

Sự ức chế RNA thông qua miRNA: Ngay sau khi 

phát hiện ra cơ chế RNAi, người ta nhanh chóng 

nhận ra rằng, cơ chế này đã được sử dụng từ lâu 

trong tế bào bởi một hệ thống điều hòa biểu hiện gen 

gọi là micro-RNA (miRNA). MiRNA là một loại 

RNA nhỏ dài 21-24 nucleotide không mã hóa có 

chức năng chủ yếu là điều khiển âm sau phiên mã vì 

cặp base có trình tự bổ sung gần như hoàn toàn với 

mRNA đích (Bartel, 2004). Cơ chế miRNA có nhiều 

điểm tương đồng với cơ chế siRNA. Trong tế bào 

động vật, khi những phân tử miRNA tiền thân (gọi là 

pre-miRNAs) được tạo ra trong nhân qua quá trình 

phiên mã từ gen, pre-miRNAs được cắt gọt bởi một 

enzyme có mặt trong nhân gọi là Drosha để tạo 

thành những sợi pre-miRNAs. Các pre-miRNAs sau 

đó được di chuyển ra ngoài tế bào chất và tương tác 

với enzyme Dicer rồi kế tiếp là phức hệ RISC như 

trình bày ở trên. Còn ở thực vật, miRNA được tiến 

hành nhờ Dicer và phần lớn chỉ xảy ra ở nhân, và có 

một protein liên kết dsRNA đặc hiệu là HYL1. 

miRNA động vật thường liên kết với vùng 3’ không 

dịch mã (untranslated region, UTR) của mRNA, 

trong khi miRNA thực vật có gắn kết với trình tự mã 
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hóa và thậm chí vùng 5’ UTR của mRNA (Sunkar, 

Zhu, 2004). Một điều đáng chú ý là, ở thực vật 

miRNA ức chế biểu hiện mRNA chủ yếu qua sự tiêu 

hủy mRNA, trong khi đó ở động vật miRNA can 

thiệp chủ yếu bằng cách ức chế quá trình dịch mã 

của mRNA (Rhoades et al., 2002). Độ tương đồng 

trong trình tự của miRNA với mRNA trong phức hệ 

RISC sẽ quyết định mRNA sẽ bị cắt và tiêu hủy làm 

bất hoạt quá trình dịch mã của mRNA. Nếu trình tự 

của miRNA giống hệt với trình tự của mRNA, 

mRNA bị tiêu hủy. Nếu trình tự của miRNA tính từ 

đầu 5' chỉ cần tối thiểu tương đồng với mRNA từ 

nucleotide vị trí số 2 đến số 8 thì cơ chế miRNA sẽ 

kích hoạt, tức là chỉ chặn đứng sự dịch mã mà không 

làm tiêu hủy mRNA (Denli et al., 2004).  

 Con đường bất hoạt gen thứ ba ở thực vật có liên 

quan tới sự methyl hoá DNA và sự ức chế phiên mã. 

Bằng chứng đầu tiên cho dạng bất hoạt gen này được 

khám phá trên thực vật mà gen chuyển và RNA virus 

có xu hướng methyl hoá DNA tạo nên trình tự 

nucleotid đặc hiệu (Jones et al., 2001). Tiếp theo, 

những phát hiện này đã được mở rộng bằng việc 

quan sát sự methyl hoá DNA thông qua siRNA trên 

thực vật được liên kết với biến đổi histone và trong 

sự nhân đôi nấm men, sự hình thành sợi tạp sắc ở 

xung quanh vùng tâm động được liên kết với siRNA 

(Volpe et al., 2002). Một vai trò quan trọng của sự 

bất hoạt gen ở mức độ nhiễm sắc thể là bảo vệ 

genome tránh những phân huỷ gây ra bởi transposon 

(Baulcombe, 2004). 

 Cả ba con đường này có thể có chung nguồn gốc 

bởi vì đều có những ví dụ của mỗi dạng trên động 

vật, nấm và thực vật. Với thực vật chúng đã có khả 

năng chứa cả ba dạng bất hoạt gen nêu trên, trong 

khi những sinh vật khác có thể thiếu mất một hoặc 

nhiều hơn các con đường này. Ví dụ, nấm men nảy 

chồi dường như thiếu cả ba con đường và cho đến 

nay tất cả những ví dụ câm gen tự nhiên tìm thấy ở 

động vật đều là miRNA (Bartel, 2004).  

* Ứng dụng công nghệ RNAi trong nghiên cứu tạo 

cây trồng kháng bệnh virus 

 Ngoài vai trò điều tiết quá trình sinh trưởng và 

phát triển ở tế bào thực vật, công nghệ RNAi còn 

đồng thời hoạt động như một cơ chế kháng bệnh 

virus của cây trồng (Ding, 2010). Công nghệ này đã 

được phát triển, ứng dụng thành công trong nâng cao 

tính kháng với bệnh virus trên nhiều loài thực vật 

khác nhau. Cho đến nay, công nghệ RNAi đã được 

áp dụng thành công trong việc tạo tính kháng với 

hơn 60 chủng virus gây hại ở các loài cây trồng quan 

trọng như: đốm vòng trên đu đủ (Papaya ringspot 

virus -PRSV) (Ye, Li, 2010), chùn đọt chuối (Banana 

bunchy top virus- BBTV) (Elayabalan et al., 2013), 

(Citrus tristeza virus - CTV) (Soler et al., 2012), 

bệnh trên quả mơ mận (virus plum pox-PPV) (Hily 

et al., 2007; Ravelonandro et al., 2014), sọc lá ngô 

(Maize streak virus- MSV) (Shepherd et al., 2007), 

khảm lùn trên cây ngô (Maize dwarf mosaic virus- 

MDMV) (Zhang et al., 2013) khảm lá đậu tương 

(Soybean mosaic virus - SMV) (Gao et al., 2015) và 

vàng xoắn lá cà chua (Tomato yellow leaf curl virus - 

TYLCV) (Fuentes et al., 2006). Gần 30 loài cây 

trồng khác nhau đã được chuyển và biểu hiện thành 

công cấu trúc RNAi mang các phân đoạn RNA khác 

nhau nhằm nâng cáo tính kháng tới nhiều chủng 

virus gây bệnh. Trong số đó, hàng chục loài cây 

kháng bệnh virus đã được thương mại hóa trên một 

số quốc gia và vùng lãnh thổ ví dụ như đu đủ kháng 

bệnh đốm vằn PRSV (Gonsalves, 2006; Ye, Li, 

2010), khoai tây kháng virus xoăn lá (Potato leafroll 

virus - PLRV), virus Y (PVY), các loại bí kháng 

bệnh khảm dưa chuột (Cucumber mosaic virus - 

CMV) hay (Zucchini yellow mosaic virus - ZYMV). 

 Việc tạo tính kháng virus sử dụng công nghệ 

RNAi chủ yếu thành công thông qua phương pháp 

chuyển gen. Tuy nhiên, phương pháp chuyển gen 

gặp những trở ngại liên quan tới khả năng tái sinh, 

chi phí cũng như những quan ngại về cây trồng biến 

đổi gen. Do vậy, một số phương pháp áp dụng các 

dsRNA ngoại sinh (exogenous) đã được thử nghiệm 

thành công trong việc kích hoạt cơ chế bất hoạt gen 

RNAi để tạo tính kháng virus (Kaldis et al., 2018; 

Namgial et al., 2019; Worrall et al., 2019). Mặc dù 

vậy, nhược điểm lớn của phương pháp này là tính 

kháng virus mang tính tạm thời và chỉ kéo dài 5 đến 

7 ngày sau xử lý (Mitter et al., 2017). Gần đây, một 

nhóm nghiên cứu đã có một cách tiếp cận mới đó là 

sử dụng các tấm nano (layered double hydroxide 

nanosheet) để đưa các dsRNA vào tế bào chủ và đã 

tạo thành công tính kháng CMV ở cây thuốc lá 

(Mitter et al., 2017). Cách tiếp cận này không chỉ 

tăng tính ổn định của dsRNA trong cây mà còn duy 

trì liên tục nguồn cấp dsRNA để kéo dài thời gian 

kháng bệnh. 

Tạo tính kháng virus bằng công nghệ ZFN hoặc 

TALEN 

 Khoảng hơn một thập kỉ trước, một phương 

pháp mới, được gọi là kỹ thuật chỉnh sửa gen đã xuất 

hiện và biến khả năng thay đổi thông tin di truyền ở 

trong các loại tế bào và sinh vật trở thành hiện thực. 

Zinc finger nucleases (ZFNs) và Transcription 
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activator-like effector nucleases (TALENs) là những 

công cụ đầu tiên cho chỉnh sửa gen (Boch et al., 

2009; Moscou and Bogdanove, 2009). Cả ZFNs và 

TALENs đều là protein dung hợp (chimeric protein) 

tạo ra bằng cách kết hợp một vùng bám gắn DNA 

(DNA-binding domain (DBD)) từ protein zinc finger 

hoặc transcription activator-like effector với vùng 

mang chức năng cắt không đặc hiệu (non-specific 

cleavage domain) của enzymFokI. Vùng DBD sẽ xác 

định trình tự nucleotide trên DNA đích và bám bào; 

vùng mang chức năng phân cắt (cleavage domain) sẽ 

cắt DNA để tạo ra các đứt gãy trên cả hai sợi DNA 

(double-strand break) tại vị trí định hướng (Boch et 

al., 2009; 2009; Urnov et al., 2010). Ở sinh vật nhân 

chuẩn, các vùng đứt gãy trên sợi đôi DNA sẽ được 

sửa chữa thông qua hai hai cơ chế: Sự ghép nối của 

các đầu nối không tương đồng (Non homologous end 

joining -NHEJ) và sửa chữa thông qua các trình tự 

tương đồng (Homology directed repair - HDR). Cả 

hai phương thức sửa chữa này đều có thể gây đột 

biến ở vị trí đứt gãy trên gen quan tâm (Wyman, 

Kanaar, 2006). Các công nghệ chỉnh sửa gen này 

không chỉ có khả năng tạo các dạng đột biến như mất 

đoạn, thêm đoạn hay thay đổi nucleotide trên vùng 

gen mong muốn mà còn là một phương thức để 

chống lại các virus gây bệnh trên thực vật.  

 Ngay từ năm 2005, Sera đã phát triển một 

protein zinc finger nhân tạo (AZP)  không chứa vùng 

có chức năng cắt như ZFN. Protein nhân tạo này có 

chức năng bám vào vùng liên kết gen (intergenic 

region - IR) trên hệ gen của virus xoăn đọt lá củ cải 

đường (Beet severe curly top virus - BSCTV) thuộc 

họ Geminiviridae (Sera, 2005). Vùng IR của các 

geminirivus là điểm bám của protein khởi đầu quá 

trình sao chép (replication initiator protein - Rep) và 

đóng vai trò quan trọng trong quá trình tái bản của 

virus (Hanley-Bowdoin et al., 2013). Việc biểu hiện 

AZP trong cây chuyển gen sẽ ngăn cản quá trình tái 

bản và gây hại của virus trong cây do protein này ức 

chế  tương tác giữa protein khởi đầu tái bản và vùng 

IR của virus (Sera, 2005). Sử dụng cùng phương 

thức nêu trên, đã giảm thiểu quá trình tái bản của 

virus gây bệnh tungro trên cây lúa (Rice tungro 

bacilliform virus - RTBV) (Ordiz et al., 2010).  Khác 

với AZP, Công nghệ ZFN sử dụng cả vùng protein 

có chức năng bám gắn DNA (DBD) và vùng phân 

cắt DNA (cleavage domains). Hệ thống này được 

phát triển để phá hủy gen Rep của hai loại 

begomovirus bao gồm virus xoăn vàng lá cà chua 

Trung Quốc (Tomato yellow leaf curl China virus - 

TYLCCNV) và virus xoăn đọt cây thuốc lá (Tobacco 

curly shoot virus - TbCSV) và đã ngăn cản quá trình 

tái bản và nhân lên của hai loại virus này (Chen et 

al., 2014).  

 Tương tự như vậy, hệ thống TALEs được phát 

triển từ  TALEN và không mang vùng có hoạt tính 

nuclease (hoạt tính cắt DNA) để bám gắn vào các 

vùng có tính bảo tồn cao trong hệ gen của  

begomovirus. Cây thuốc lá chuyển gen tăng cường 

biểu hiện của TALEs cho thấy tính kháng tốt với 

virus TbCSV,  TYLCCNV, đồng thời nâng cao tính 

chống chịu với bệnh virus xoăn lá cà chua (Tomato 

leaf curl Yunnan virus -TLCYnV) (Cheng et al., 

2015). Ứng dụng công nghệ TALEN trong việc tạo 

tính kháng virus trên thực vật chưa được ghi nhận. 

Tuy nhiên, hệ thống này đã được khẳng định tiềm 

năng trong việc chống lại một số loại virus gây bệnh 

trên người như virus viêm gan B (HBV), viêm gan C 

(HCV) và virus suy giảm miễn dịch ở người (HIV) 

(Bloom et al., 2015). 

Ứng dụng công nghệ chỉnh sửa gen CRISPR/Cas 

trong tạo tính kháng bệnh virus hại cây trồng 

* Giới thiệu về hệ thống chỉnh sửa hệ gen 

CRISPR/Cas 

 Công nghệ chỉnh sửa hệ gen (genome editing) đã 

có những bước tiến vượt bậc trong những năm gần 

đây với sự ra đời của hệ thống CRISPR/Cas. Được 

phát hiện đầu tiên vào năm 1987 trong nghiên cứu 

của Ishino và cộng sự về hệ gen của vi khuẩn E.coli 

(Ishino et al., 1987). Hệ thống này được phát hiện 

trên các vi sinh vật nhân sơ khác ở các nghiên cứu 

tiếp theo. Chức năng của chuỗi trình tự CRISPR 

(CRISPR array) và Cas9 gen được nghiên cứu và 

làm rõ vào năm 2007 (Barrangou et al., 2007). Các 

nghiên về cơ chế hoạt động của hệ thống cũng được 

quan tâm và làm rõ. Bước ngoặt đột phá trong sử 

dụng hệ thống CRISPR/Cas được ghi nhận năm 

2013 với những thành công trong việc chỉnh sửa hệ 

gen trên tế bào người (Cong et al., 2013). Sau thành 

công này, hệ thống CRISPR/Cas tiếp tục được mở 

rộng nghiên cứu trên rất nhiều đối tượng sinh vật 

khác nhau bao gồm vi sinh vật, động vật, thực vật... 

Hệ thống này đang được xem là hệ thống chỉnh sửa 

hệ gen đơn giản, chính xác và hiệu quả nhất tính tới 

thời điểm hiện tại. 

 CRISPR/Cas là thành phần quan trọng trong cơ 

chế “đáp ứng miễn dịch” thông qua axit nucleic của 

tế bào vi khuẩn. Hệ thống này được phân chia thành 

ba nhóm chính (Type I, Type II và Type III) dựa trên 

sự sắp xếp của locus CRISPR và sự có mặt của các 

protein Cas3, Cas9 và Cas10 (Makarova et al., 

2011). Trong đó, nhóm II (type II) của hệ thống 
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CRISPR/Cas đang được sử dụng rộng rãi trong 

nghiên cứu chỉnh sửa hệ gen. Nhóm này có chứa bốn 

gen mã hóa cho các protein Cas bao gồm Cas9, 

Cas1, Cas2, và một trong hai loại Csn2 hoặc Cas4. 

Trong đó, Cas9 tham gia vào quá trình tổng hợp các 

CRISPR-RNA (crRNA) và quá trình phá hủy DNA 

ngoại lai. Cas9 là protein có đa chức năng và có khối 

lượng phân tử lớn với hai vùng chức năng (RuvC-

like nuclease và HNH nuclease) (Hình 1). 

 
Hình 1. Hệ thống CRISPR/Cas9 dùng trong chỉnh sửa hệ 
gen. RuvC và HNH là hai tiểu đơn vị của protein Cas9 và có 
chức năng cắt sợi đôi DNA tại vùng định hướng cắt được 
xác định bởi  trình tự định hướng sgRNAs (single guide 
RNA) và trình tự nhận biết đặc trưng cho protein Cas9 là 
PAM (protospacer adjacent motif). (Bortesi and Fischer, 
2015) 

 

 Cơ chế hoạt động của hệ thống “đáp ứng miễn 

dịch” của vi khuẩn thông qua hệ thống 

CRISPR/Cas9 bao gồm ba bước chính: Ghi nhận, 

biểu hiện và xúc tiến bảo vệ.  Hệ thống “đáp ứng 

miễn dịch” được khởi động với việc DNA của virus 

hay vector ngoại lai bị cắt nhỏ và gắn vào các trình 

tự CRISPR. Tiếp theo, protein Cas được hình thành 

thông qua quá trình phiên mã và dịch mã của hệ gen 

Cas, đồng thời quá trình phiên mã của gen 

transactivating RNA và các trình tự CRISPR tạo ra 

các đơn vị RNA nhỏ còn gọi là CRISPR-RNA 

(crRNA) và tracRNA. Sự kết hợp của crRNA và 

tracrRNA tạo ra phức hệ cấu trúc giúp xác định các 

phân tử DNA ngoại lai và xúc tiến quá trình phá hủy 

hay bất hoạt các đơn vị DNA này thông qua hoạt 

động của protein Cas9. Tại vị trí nhận biết trên phân 

tử DNA ngoại lai (trình tự định hướng), tác động của 

phức hợp tracrRNA-crRNA hình thành nên cấu trúc 

kẹp tóc (DNA hairpin structure). Protein Cas9 gắn vào 

phân tử DNA ngoại lai tại vị trí kẹp tóc, vùng chức 

năng NHN của protein Cas9 sẽ cắt sợi đơn DNA có 

trình tự bổ sung với crRNA, trong khi vùng chức năng 

RuvC có nhiệm vụ cắt sợi đơn DNA không có trình tự 

bổ sung với crRNA (Jinek et al., 2012;  Wei et al., 

2013; Wiedenheft et al., 2012). Các đứt gãy đặc hiệu 

trên phân tử DNA được tạo ra bởi phức hệ Cas9-

tracrRNA-crRNA sẽ được sửa chữa thông qua hai cơ 

chế: cơ chế ghép nối của các đầu cắt không tương 

đồng (Nonhomologou End Joyning- NHEJ) và cơ chế 

sửa chữa DNA với sự có mặt của trình tự DNA bổ 

sung (Homology Dependent Repair-HDR). Quá trình 

sữa chữa sẽ hình thành các thay đổi trong trình tự 

DNA như chèn thêm đoạn, mất đoạn... Trình tự đặc 

hiệu (seed seuquence) 8-12 axit nucleic bên trong 

crRNA và trình tự 3 axit nucleic (protospacer adjacent 

motif -PAM) trước điểm bắt cặp bổ sung của crRNA 

là hai thành phần quan trọng cần thiết cho việc nhận 

biết các điểm cắt của phân tử protein Cas9 (Jinek et 

al., 2012). 

 Bên cạnh Cas9, hàng loạt các protein Cas khác 

cũng đã được phát triển và ứng dụng trong nghiên 

cứu chỉnh sửa hệ gen. Các dạng protein này có thể 

tạo ra các thay đổi nhỏ trên DNA như Cas-based 

nucleases và nicksases (Fauser et al., 2014). Ngoài 

ra, hệ thống CRISPR/Cas cũng được phát triển nhằm 

tác động lên các trình tự RNA, ví dụ FnCas9, Cas13a 

…(Zhang et al., 2019), thay vì các đơn vị DNA như 

hệ thống khởi nguyên CRISRP/Cas9. 

* Ứng dụng công nghệ CRISPR/Cas trong nghiên 

cứu tạo cây trồng kháng bệnh virus 

 Hệ thống CRISPR/Cas gốc từ Streptococcus 

pyogenes được phát triển và ứng dụng trong nghiên 

cứu chỉnh sửa hệ gen với tác động trực tiếp lên 

DNA. Do đó, trong các nghiên cứu tạo tính kháng 

virus ở thực vật, CRISPR/Cas9 ban đầu được sử 

dụng để chống lại geminivirus thông qua tác động 

lên DNA liên quan tới quá trình  tái bản và nhân lên 

của các virus này trong cây (Mahas, Mahfouz, 2018; 

Yin and Qiu, 2019).  Tuy nhiên, virus với hệ 

gen là RNA có độ đa dạng cao và gây ra nhiều thiệt 

hại cho cây trồng và sản xuất nông nghiệp hơn so với 

virus có hệ gen là DNA. Do vậy, các nhà nghiên cứu 

tiếp tục phát triển hệ thống CRISPR/Cas bằng việc 

sử dụng các protein Cas từ các chủng khuẩn khác 

nhau để có thể tác động lên các virus có hệ gen 

RNA. Điển hình là Cas9 từ Francisella noviciada 

(FnCas9) và Cas13a từ Leptotrichia shahii 

(LshCas13a) hay Leptotrichia wadei (LwaCas13a) 

đã cho thấy khả năng tác động lên RNA trong điều 

kiện in vivo (Abudayyeh et al., 2016). Những thành 

công này đã mở ra triển vọng trong ứng dụng hệ 

thống CRISPR/Cas trong nâng cao tính kháng bệnh 

do virus có hệ gen RNA gây hại trên thực vật. Bên 

cạnh việc tác động trực tiếp lên hệ gen virus để tạo 

tính kháng, các nghiên cứu gần đây đã ứng dụng hệ 

thống CRISPR/Cas để tác động đến các nhân tố bên 

https://www.sciencedirect.com/topics/biochemistry-genetics-and-molecular-biology/guide-rna
https://www.sciencedirect.com/topics/biochemistry-genetics-and-molecular-biology/guide-rna
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trong vật chủ có vai trò trong quá trình xâm nhiễm 

và tái bản của virus để tạo tính kháng cho cây trồng. 

Như chúng ta đã biết, để hoàn thành quá trình xâm 

nhiễm và lây lan, virus cần dùng tới nhiều yếu tố của 

cây chủ để thực hiện quá trình tái bản, phiên mã, 

dịch mã,… Đặc điểm này là một lựa chọn tiềm năng 

cho chúng ta có thể tác động nhằm hạn chế khả năng 

gây bệnh của virus. Ví dụ điển hình là việc ứng dụng 

hệ thống CRISPR/Cas9 nhằm tác động vào yếu tố 

khởi đầu dịch mã ở thực vật eIF4e/eIFiso4E 

(eukaryotic initiation factor 4E và isoform của nó 

eIFiso4E) để tạo tính kháng virus.  

TRIỂN VỌNG VÀ CÁC THÁCH THỨC TRONG 

NGHIÊN CỨU NÂNG CAO TÍNH KHÁNG BỆNH 

VIRUS Ở THỰC VẬT 

 Việc ứng dụng công nghệ sinh học hiện đại 

mang lại tiềm năng lớn để có thể vượt qua các hạn 

chế của các phương pháp truyền thống trong nâng 

cao tính kháng bệnh virus ở thực vật. Cụ thể, cả 

RNAi và công nghệ chỉnh sửa gen khi nhắm đến hệ 

gen virus thì có thể phát triển và áp dụng cho cả các 

đối tượng cây trồng với ít thông tin về trình tự bộ 

gen. Thêm vào đó, giống kháng virus tạo được bằng 

kỹ thuật RNAi hoặc công nghệ chỉnh sửa gen không 

yêu cầu đến việc lai tạo và chọn dòng qua nhiều thế 

hệ nên sẽ giảm thiểu đáng kể thời gian chọn tạo 

giống. Việc áp dụng dsRNA ngoại sinh để tác động 

vào RNA virus có thể được dùng như một phương án 

khẩn cấp chống lại đại dịch do virus gây ra. Ngoài 

ra, việc phá hủy một yếu tố quan trọng trong vật chủ 

liên quan đến quá trình tái bản và nhân lên của virus 

thông qua hệ CRISPR/Cas là một cách thức hiệu quả 

để tạo giống cây kháng virus. Thêm vào đó, trải qua 

một số thế hệ lai ngược và sàng lọc hoặc sử dụng các 

hệ thống tạo đột biến không thông qua chuyển gen, 

các giống cây trồng kháng virus và không mang gen 

chuyển có thể được tạo ra và thương mại dễ dàng 

hơn (Zhao et al., 2020). 

 Tuy nhiên, những công nghệ mới này cũng tồn 

tại một số hạn chế nhất định mà chúng ta cần quan 

tâm và cải tiến để có được hiệu quả tốt hơn trong 

công tác phát triển cây trồng kháng bệnh virus. 

Thông qua quá trình tiến hóa lâu dài, các virus đã 

phát triển nhiều cách thức để chống lại cơ chế bất 

hoạt gen thông qua RNA (RNA silencing). Một 

trong số đó là nhân tố ức chế việc bất hoạt gen (viral 

suppressor of RNA silencing-VSR) và đây đã trở 

thành một vấn đề lớn đối với phương pháp tạo tính 

kháng virus sử dụng công nghệ RNAi (Qu, 2010; 

Voinnet, 2005). ZFN và TALEN dù được phát triển 

từ sớm nhưng không được sử dụng rộng rãi trong 

nghiên cứu tạo tính kháng virus ở thực vật bởi chi 

phí cao và tính phức tạp trong thiết kế và ứng dụng 

của các công nghệ này. CRISPR/Cas là một hệ thống 

miễn dịch bắt nguồn một cách tự nhiên từ sinh vật 

nhân sơ nên các virus trên sinh vật nhân chuẩn chưa 

được tiếp xúc, tương tác với hệ thống đáp ứng miễn 

dịch này và ít có khả năng chống lại CRISPR/Cas. 

Mặc dù vậy, khi sử dụng CRISPR/Cas để tạo cây 

kháng virus có hệ gen DNA, virus cũng sẽ tiến hóa 

và sinh ra các đột biến để tránh sự phân cắt và phá 

hủy của hệ thống CRISPR/Cas (Ali et al., 2016; 

Mehta et al., 2019). Ngoài ra các đột biến mới trong 

hệ gen virus có thể hình thành qua tác động của hệ 

thống CRISPR/Cas. Điều này có thể gây mất tính 

kháng virus của cây trồng hay phát triển loại virus 

mới có độc tính cao hơn và gây hại mạnh hơn. Mặc 

dù các kỹ thuật công nghệ sinh học hiện đại vẫn tồn 

tại những hạn chế nhất định, tiềm năng to lớn của 

các công nghệ RNAi, ZFN, TALEN và CRISPR/Cas 

trong nghiên cứu và ứng dụng nhằm tạo tính kháng 

virus ở thực vật vẫn chưa được khai thác tốt. Chúng 

ta cần tiếp tục nghiên cứu để phát triển những 

phương pháp này bao gồm cải thiện về độ chính xác, 

tính bền vững, tính hiệu quả và độ an toàn trong mỗi 

ứng dụng. Để khắc phục các hạn chế của mỗi 

phương pháp cần có sự kết hợp nhằm nâng cao hiệu 

quả của các công nghệ này, ví dụ chúng ta có thể kết 

hợp kỹ thuật RNAi và công nghệ chỉnh sửa gen 

CRISPR/Cas để đem lại tiềm năng lớn trong việc tạo 

giống cây kháng virus. 

Lời cảm ơn: Nhóm tác giả xin trọng trọng cảm ơn 

sự hỗ trợ về kinh phí từ đề tài Độc lập trẻ cấp Viện 

Hàn Lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam, mã số 
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SUMMARY 

 Viral diseases caused severe damage for plant growth and development. Penetration and spread of viruses 

in the host plants dramatically reduce crop yield and quality. Due to the critical damages of viral diseases to 

agricultural production, different approaches and methods have been developed and utilized to manage, protect 

and improve plant virus resistance. Of which, conventional methods such as meristem culture, thermotherapy, 

cryotherapy as well as chemotherapy have been widely used and conducted effective results. Moreover, cross 

protection and gene pyramiding approaches have performed the broad and stable spectrum resistance potential 

in different plant species. Recently, advanced methods like plant transformation, gene silencing as well as 

genome editing have shown great successes in plant virus resistant improvement. In this review, we will briefly 

introduce the principle, advantages and limitations of different methods used for plant viral diseases 

management and viral resistant improvements. In addition, we will also discuss the challenges and future 

aspects in utilizing advanced technologies for plant virus resistant enhancement and breeding.  

Keywords: Genome editing, gene silencing, genetic transformation, meristem culture, plant viruses. 

 


