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TÓM TẮT 

 Endo-1,4-beta-xylanase được phân loại vào 9 họ glycoside hydrolase là GH5, 8, 10, 11, 30, 43, 

51, 98, 141 dựa trên cơ sở dữ liệu CAZy. Trình tự mẫu dò (probe) đại diện cho enzyme xylanase được 

xây dựng từ các trình tự đã được công bố mang hoạt tính phân hủy xylan từ các nghiên cứu thực 

nghiệm. Cụ thể, có một trình tự thuộc họ GH5, 6 trình tự thuộc họ GH8 và 5 trình tự thuộc họ GH30 

đã được thu thập, từ đó xây dựng nên các mẫu dò đặc hiệu cho endo-xylanase họ GH8 và GH30. Mẫu 

dò được xây dựng từ các trình tự thuộc họ GH8 và GH30 có độ dài tương ứng là 351 và 425 amino 

acid. Giá trị tham chiếu cho mẫu dò của họ GH8 được xác định là các trình tự có điểm tối đa lớn hơn 

168, độ bao phủ thấp nhất là 84%, độ tương đồng thấp nhất là 36%; giá trị tương ứng với mẫu dò của 

họ GH30 là điểm tối đa lớn hơn 316, độ bao phủ lớn hơn 98%, độ tương đồng lớn hơn 41%. Sử dụng 

các mẫu dò bảo thủ cho các họ GH có hoạt tính endo-1,4-beta-xylanase đã được xây dựng cùng với 

mẫu dò của hai họ GH10 và GH11 đã được công bố, chúng tôi đã khai thác được 41 trình tự mã hóa 

xylanase từ dữ liệu giải trình tự DNA metagenome của vi sinh vật trong dạ cỏ dê bản địa Việt Nam. 

Trong số 41 trình tự khai thác được, 19 trình tự trùng với kết quả chú giải của công ty BGI dựa trên 

dữ liệu KEGG, ngược lại có 16 trình tự không được chú giải dựa trên dữ liệu KEGG.28 trong số 41 

trình tự khai thác được là khung đọc mở hoàn chỉnh, có cấu trúc bậc ba ước đoán tương đồng cao với 

các cấu trúc của xylanase đã được công bố.  

Từ khóa: endo-1,4-beta-xylanase, DNA metagenome, glycoside hydrolase (GH), mẫu dò,vi khuẩn 

dạ cỏ dê 

MỞ ĐẦU 

 Xylan là hemicellulose chủ yếu ở trong rơm 

rạ và các loại gỗ cứng của thực vật hạt kín (chiếm 

15-30%) và chỉ chiếm tỷ lệ nhỏ trong gỗ mềm 

của thực vật hạt trần (chiếm 7-12%). Mạch chính 

của xylan được cấu thành từ các đơn phân là các 

gốc đường 5 carbon D-xylose (β-D-

xylopyranose) liên kết với nhau bằng liên kết β-

1,4-glycoside (Souza 2013). Ngoài ra mạch 

nhánh của xylan có thể có các nhóm bên khác 

như D-galactose, L-arabinose, glucuronic acid, 

acetyl-, feruloyl-, ρ-coumaroyl (de Vries et al., 

2001). Do tính phức tạp trong cấu trúc này, việc 

thủy phân hoàn toàn phân tử hemicellulose cần 

tới một tổ hợp nhiều loại enzyme thủy phân khác 

nhau. Các enzyme chính tham gia thủy phân có 

thể kể đến là endo-1,4-β-xylanase, β-xylosidase, 

α-L-arabinofuranosidase, α-glucuronidase, 

acetyl xylan esterase, phenolic acid esterase.  

 Trong số những enzyme thủy phân xylan, 

xylanase (endo-1,4-beta-xylanase) đóng vai trò 

quan trọng bậc nhất vì xúc tác phân cắt mạch 

chính của phân tử xylan, tạo thành các 

xylooligosaccharide kích thước ngắn (Verma et 

al., 2012), từ đó tạo điều kiện cho các enzyme 

khác tiếp tục thủy phân để giải phóng các đơn 
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phân. Vì vậy, xylanase có tiềm năng rất lớn để 

ứng dụng trong rất nhiều ngành công nghiệp như 

công nghiệp thực phẩm (Polizeli et al., 2005), 

công nghiệp giấy (Viikari et al., 1994) và trong 

thức ăn chăn nuôi (Twomey et al.,, 2003).  

 Hệ tiêu hóa của động vật nhai lại (trâu, bò, 

dê…) là nơi khu trú lý tưởng của vô số vi khuẩn 

có khả năng thủy phân lignocellulose mạnh, vì 

vậy đây là đối tượng tiềm năng cho việc nghiên 

cứu khai thác các gen mới mã hóa cho các 

enzyme tham gia chuyển hóa lignocellulose (An 

et al., 2005; Kittelmann et al., 2011). Sử dụng kỹ 

thuật giải trình tự thế hệ mới, một hướng trong 

ứng dụng công cụ Metagenomics nhằm nghiên 

cứu trực tiếp dữ liệu DNA của khu hệ vi sinh vật 

mà không thông qua nuôi cấy, dữ liệu DNA 

metagenome của hệ vi sinh vật khu trú trong dạ 

cỏ của dê bản địa Việt Nam đã được khai thác 

với 164.644 khung đọc mở (ORF) (Do et al. 

2018). Các trình tự này được dự đoán chức năng 

sinh học dựa vào mức độ tương đồng của trình tự 

với nhiều cơ sở dữ liệu tham khảo có sẵn như 

KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and 

Genomes, là cơ sở dữ liệu trực tuyến liên quan 

đến hệ gen, các con đường enzyme và các sản 

phẩm sinh học), eggNOG (evolutionary 

genealogy of genes: Non-supervised 

Orthologous Groups, là cơ sở dữ liệu chứa các 

nhóm orthologous), COG (COG - Clusters of 

Orthologous Group, là cơ sở dữ liệu protein của 

sinh vật nhân sơ, nhân chuẩn đơn bào), PFAM/ 

TIGRFAM -protein families (là cơ sở dữ liệu các 

họ protein). Việc khai thác và lựa chọn gen mã 

hóa endo-1,4-beta-xylanase từ nguồn dữ liệu rất 

lớn này được chú trọng, từ đó có thể đưa vào biểu 

hiện trong thực nghiệm một cách hiệu quả. Mẫu 

dò (probe) đại diện cho enzyme xylanase của hai 

họ glycoside hydrolase số 10 và 11 (GH10 và 

GH11) đã được xây dựng trên việc so sánh tương 

đồng của nhiều trình tự đã được nghiên cứu kỹ 

tính chất trong điều kiện thực nghiệm (Nguyễn 

Minh Giang et al. 2018), đây là cơ sở để lựa chọn 

gen xylanase có thể biểu hiện trong điều kiện 

thực nghiệm với khả năng thể hiện hoạt tính 

thành công, tiết kiệm thời gian khai thác gen. Tuy 

nhiên, theo phân loại của CAZy, enzyme 

xylanase (EC 3.2.1.8) có thể thuộc về các họ GH 

khác, nghiên cứu này sẽ tiếp tục xây dựng mẫu 

dò cho các họ GH mới để khai thác gen mã hóa 

xylanase. 

VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP  

Vật liệu  

 Dữ liệu DNA metagenome gồm 164.644 

khung đọc mở (ORF) của vi khuẩn khu trú trong 

dạ cỏ của dê bản địa Việt Nam, được giải trình tự 

bằng hệ thống giải trình tự HiSeq Illumina (BGI, 

Hồng Kông) và được chú giải chức năng dựa trên 

các cơ sở dữ liệu CAZy, KEGG, PFAM, COG, 

GO (Do et al., 2018). 

Phương pháp  

Tìm kiếm các trình tự amino acid của enzyme 

endo-1,4-beta-xylanase đã được nghiên cứu 

đặc tính 

 Sử dụng nguồn dữ liệu từ cơ sở dữ liệu CAZy 

và NCBI, dựa trên các thông tin phân loại của 

endo-1,4-beta-xylanase trong các họ GH từ 

CAZy, chúng tôi tiến hành tìm kiếm các nghiên 

cứu trên thế giới đã công bố về trình tự amino 

acid và các đặc tính như khả năng chịu nhiệt, chịu 

kiềm/axit, nhiệt độ tối ưu, thông số động học của 

enzyme. Các trình tự này được tập hợp thành bộ 

dữ liệu con dùng để xây dựng mẫu dò đặc hiệu 

cho từng họ GH có hoạt tính endo-1,4-beta-

xylanase. 

Xác định mức độ tương đồng của các trình tự 

và tạo trình tự bảo tồn 

 Để tạo các mẫu dò đặc hiệu cho từng họ GH, 

các trình tự thu được ở trên được so sánh gióng 

hàng bằng công cụ Clustal Omega 

(https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/) sau 

đó tìm trình tự bảo tồn bằng công cụ EMBOSS 

Cons (https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/emboss 

_cons/). Clustal Omega là phần mềm cho phép 

so sánh nhiều trình tự nucleotide hoặc amino acid 

và đưa ra bức tranh tổng thể và tính toán các điểm 

tương đồng giữa các trình tự khác nhau. Kết quả 

so sánh của phần mềm này chỉ ra các vị trí mà 

amino acid giống nhau hoàn toàn hoặc một phần 

giữa các trình tự để người dùng dễ dàng quan sát 

và phân tích. Sau khi nhập dữ liệu Clustal Omega 
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sẽ tính toán và trả kết quả sau vài phút tùy vào số 

lượng trình tự cần so sánh. Tất cả trình tự amino 

acid thu thập được của enzyme endo-1,4-beta-

xylanasesẽ so sánh với nhau cho từng họ GH. Sử 

dụng file kết quả so sánh đa trình tự, EMBOSS 

cons sẽ trả về trình tự bảo tồn được cho là đại 

diện cho tất cả các trình tự được sử dụng để so 

sánh. 

Xây dựng mẫu dò và giá trị tham chiếu 

 Phân tích kết quả so sánh đa trình tự, trình tự 

bảo tồn sẽ ưu tiên lựa chọn bao gồm các vị trí 

giống nhau hoặc tương đối giống nhau, loại bỏ 

các vị trí khác nhau quá nhiều. Phần mềm 

BLASTP được sử dụng để so sánh trình tự bảo 

tồn với các trình tự ban đầu, xác định các giá trị 

tham chiếu (mức độ bao phủ và độ tương đồng) 

để khai thác gen. Giá trị tham chiếu của mẫu dò 

được sử dụng như ngưỡng để lựa chọn các gen 

mã hóa cho endo-1,4-beta-xylanase từ số liệu 

DNA metagenome vi khuẩn trong dạ cỏ dê. 

Khai thác trình tự mã hóaendo-1,4-beta-

xylanase từ dữ liệu DNA metagenome vi khuẩn 

trong dạ cỏ dê 

 Sau khi có các mẫu dò mã hóa cho endo-1,4-

beta-xylanase thuộc các họ GH khác nhau, chúng 

tôi sử dụng BLASTP để so sánh mẫu dò với trình 

tự amino acid của các ORF khai thác được từ dữ 

liệu DNA metagenome vi khuẩn trong dạ cỏ dê. 

Kết quả của việc sử dụng mẫu dò tìm kiếm các 

gen mã hóa cho enzyme sẽ được so sánh với kết 

quả dự đoán ban đầu của BGI. Sau đó các trình 

tự có chỉ số điểm tối đa (max score) giá trị tương 

đồng và bao phủ lớn hơn hoặc bằng giá trị tham 

chiếu sẽ được lựa chọn. 

Ước đoán cấu trúc bậc ba và của trình tự mã 

hóa endo-1,4-beta-xylanase được khai thác 

 Cấu trúc bậc ba của phân tử được ước đoán 

dựa trên trình tự và với các protein khung đã 

được nghiên cứu về cấu trúc bằng phần mềm 

Swiss Model (https://swissmodel.expasy.org). 

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

Xây dựng mẫu dò cho endo-1,4-beta-xylanase 

thuộc họ GH8 và GH30 

 Theo kết quả cập nhật của cơ sở dữ liệu 

CAZy, enzyme endo-1,4-beta-xylanase đã được 

phát hiện và xếp vào 9 họ glycoside hydrolase là 

GH5, 8, 10, 11, 30, 43, 51, 98, 141, trong đó số 

lượng trình tự nhiều nhất thuộc về hai họ GH10 

và GH11. Mẫu dò của enzyme endo-1,4-beta-

xylanase của hai họ này đã được xây dựng trong 

công bố năm 2018 của Nguyễn Minh Giang và 

đồng tác giả (2018), tuy nhiên hiện tại đã có 

những nghiên cứu thực nghiệm mới khẳng định 

khả năng biểu hiện và hoạt tính của enzyme 

xylanase thuộc về các họ GH khác như GH5, 

GH8 và GH30 (Bảng 1).  

 Với yêu cầu là các trình tự mã hóa endo-1,4-

beta-xylanase đã được nghiên cứu hoạt tính sinh 

học bằng thực nghiệm, chúng tôi đã thu thập 

được 6 trình tự thuộc họ GH8, 5 trình tự thuộc họ 

GH30 và chỉ có một trình tự thuộc họ GH5 (Bảng 

1). Không có trình tự nào thuộc các họ GH43, 51, 

98, 141 đã được nghiên cứu hoạt tính sinh học 

được tìm thấy. Vì vậy, chỉ 6 trình tự thuộc họ 

GH8 và 5 trình tự thuộc họ GH30 được sử dụng 

để xây dựng trình tự mẫu dò cho hai họ này.  

Bảng 1. Tổng hợp dữ liệu các endo 1-4 beta xylanase thuộc các họ GH5, GH8 và GH30 đã được nghiên cứu 
tính chất. 

STT 
Mã số trong 
GENBANK 

Vi khuẩn 
Số 

amino 
acid 

pH tối 
ưu 

Nhiệt độ 
tối ưu 
(0C) 

Nguồn thu thập số liệu 

GH5 

1 ADT62000.1 Prevotella bryantii B14 464 6 40 https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/20622018/ 

GH8 

2 AAC27700.1 Bacillus sp. KK-1 434  55 https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/9678255 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/9678255
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3 CBY88881.1 
Pseudoalteromonas 
arctica 

426  50 https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/21331632 

4 CAD20872.1 
Pseudoalteromonas 
haloplanktis 

426 4 25 https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/12089151 

5 AEC33258.1 
Paraglaciecola 
mesophila 

423 7 30 https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/19506861 

6 AAS85781.1 uncultured bacterium 1395   https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/15184164 

7 ABB71891.1 uncultured bacterium 399  20 https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/16532363 

GH30 

8 ADM15019.1 Bacillus sp. BP7 423 6 55 http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC2
937475/ 

9 AAB63573.1 Aeromonas caviae 564   
https://www.sciencedirect.com/science/article/a
bs/pii/S0922338X97827924 

10 AAB53151.1 
Dickeya chrysanthemi 
D1 

413   https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/8810080/ 

11 AHA38215.1 
Paenibacillus 
favisporus 

430 6 65 https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/26419457/ 

12 BAA13641.1 
Paenibacillus sp. W-
61 

528 6 40 
https://www.researchgate.net/publication/4572
5629 

 

 
trinhtu1      GNGYYSVKTEGMSYGMMITLQMNDEYKFQKLWDFVRKYMRHSDRN--DSLYGYHSWHMKT 

trinhtu2      -DEGDDIRTEGQSWGMTAAVMLNKQEEFDNLWRFAKAYQKNPDNHPDAKKQGVYAWKLKL 

trinhtu3      -DEGDDIRTEGQSWGMTAAVMLNKQEEFDNLWRFAKAYQKNPDNHPDAKKQGVYAWKLKL 

trinhtu4      -IDSNDIRSEGMSYGMMISVMMDDQETFNKLWRFTKAKMQNTS----GNSKDFFAWRLS- 

trinhtu5      -FDSNDVRSEGMSYGMMMCVQMNDQTRFNKLWKWARTYMYNETDA-GSNSRGYFSWQCS- 

trinhtu6      -VNSGDVRSEGMSYGMMICVQLDKKKEFDALWNWAKTYMYHSNPA--HPAYGYFAWSLS- 

                    .:::** *:**   : ::.:  *: ** :.:    :          . .:*  .  

 

trinhtu1      NGSD-VQTIDQNVASDGEVWFAAALMMASGRWGDKKYPYD---YKARAQDMLDALAGDGE 

trinhtu2      NQNGFVYKVDEGPAPDGEEYFAFALLNASARWGNSGE-FN---YYNDAIAMLNTIKNK-- 

trinhtu3      NQNGFVYKVDEGPAPDGEEYFAFALLNASARWGNSGE-FN---YYNDAITMLNTIKNK-- 

trinhtu4      -GNAPYNAIDTNPAPDGEEYFAMALFFANNRWGSADGIFD---YQREANDILHDMIFTKS 

trinhtu5      -TSG--SKMDKGPAPDGEEYFITALLFAHARWGSASGTTNINNYAQQARQIIYDLTRRKP 

trinhtu6      -TEG--RHKDQMPAPDGEEYFAMALYFAANRWGNGEGIYN---YKAQADRLVSDMKDRNI 

                 .      *   * *** :*  **  *  ***.     :   *   *  ::  :      

 

trinhtu1      YANTGKESRVFIKNSKDQRYAMVRFGPYV---NWTDPSYHVPAFFELFAKSA-------- 

trinhtu2      ----------------LMENQIIRFSPYID--NLTDPSYHIPAFYDYFANNVT------- 

trinhtu3      ----------------LMENQIIRFSPYID--NLTDPSYHIPAFYDYFANNVT------- 

trinhtu4      DNS-------STRLMMHPVYQQVEFVTTTNVASFSDPSYHLPAFYEMWALWA-------- 

trinhtu5      GNGD----PYGEPSMFNVDNYMVRFATLGNSATFTDPSYHLPAFYDVWALELQADYDNSK 

trinhtu6      ITGQVGEQIQSAGNIFSLEYKMIRFTPDIANSEHTDPSYHLPAFYELWALWG-------- 

                                     :.*         :*****:***:: :*            

 

trinhtu1      ----------KSSQQYFWKDAANKSRTYLSETTFKSVLNNGSTVTNAATGLFPDEAGFDG 

trinhtu2      ----------NQADKTYWRQVATKSRTLLKNHFTKV-------SGSPHWNLPTFLSRLDG 

trinhtu3      ----------NQADKNYWRQVATKSRTLLKNHFTKV-------SGSPHWNLPTFLSRLDG 

trinhtu4      -----------DENNDYWHETAAISRQYLAKSAH------------PVTGLFSDYANHEG 

trinhtu5      LYGIWADKADLKKDIDYFKQAATTSRSFFAKTTN------------GTTGLGPDYAGFDG 

trinhtu6      ----------PEKDSDFWKEAAKVSRDFFFISAN------------PKTGLTPDYANFDG 

                          . :  ::::.*  **  :                    .*    :  :* 

 

trinhtu1      VSDAAH---SSTETDRNFSYDAWRTVSHIAMDHTLWSSADNAYRASEQKAVNKFLTFMKR 

trinhtu2      SPVIGYIFNGQANPGQWYEFDAWRVIMNVGLDAHLMGAQAWHKSA--VNKALGFLSYAKT 

trinhtu3      SPVIGYIFNGQANPGQWYEFDAWRVIMNVGLDAHLMGAQAWHKSA--VNKALGFLSYAKT 

trinhtu4      EPQTTS-FN---PDSHKSAYDSFRVMGNMAMDYHWVSQSPVLQSL--VEQQVTFFAG-EV 

trinhtu5      TPKN----E---GDHKYFEYDAWRIAMNIGMDYAWFAKDSWQKTF--ADRIQAFFVSKGV 

trinhtu6      TPWVCP-WN---PNAANFQYDAWRTVMNWSVDWAWWEKDERQREL--SDRLQAFFESRGI 

                                  :*::*   : .:*                .    *:      

Hình 1. Kết quả so sánh đa trình tự các xylanase thuộc họ GH8. 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/21331632
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/12089151
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trinhtu3      ---------MNGNVSLWVRHCLHAALFVSATAGSF-SVYADTVKIDANVNYQIIQGFGGM 

trinhtu2      --MKVVKFKFKKTINVLL-ACLTALPLMLS---PTQVSAASDANINLSSEKQLIKGFGGI 

trinhtu5      -------MNLKKSVHVLL-ACLTALPLMLT---PTHVSAASDANINLSSEKQLIKGFGGI 

trinhtu1      -----Missvkkpicvll-vcftmlsvmlagpgatevlaasdvtinlsaekqvirgfggm 

trinhtu4      MKMHATWSRLKKSVCGWL-AGVTALSIVLAVPGPAQVSASSNATINLSAEKQVIRGFGGI 

                       .:  :   :   .    .: :         :. ..*: . : *:*:****: 

 

trinhtu3      SGVGWINDLTTEQINTAYGSGVGQIGLSIMRVRIDPDSSKWNIQLPSARQAVSLGAKIMA 

trinhtu2      NLPAWIGDLTPAQRETAFGNDQNQLGFSILRIYVDPDSNNWYREVATAKRAIEKGAIVFA 

trinhtu5      NHPAWIGDLTAAQRETAFGNGPNQLGFSILRIYVDENRNNWYREVATAKRAIEQGALVFA 

trinhtu1      nhpawigdltaaqretafgngqnqlgfsilrihvdenrnnwyrevetaknaikhgaivfa 

trinhtu4      NHPVWIGDLTEAQRETAFGNGDNQLGFSILRIHVDEDRNNWSKEVETAKSAIAHGAIVFA 

              .   **.***  * :**:*.. .*:*:**:*: :* : .:*  :: :*: *:  ** ::* 

 

trinhtu3      TPWSPPAYMKSN---NSLINGGRLLPANYSAYTSHLLDFSKYMQTNGAPLYAISIQNEPD 

trinhtu2      SPWNPPSSMVETFNRNGDTNAKRLKYDKYAAYAQHLNDFVTYMKNNGVDLYAISVQNEPD 

trinhtu5      SPWNPPSDMVETFNRNGDTNAKRLRYDKYAAYAQHLNDFVTYMKDNGVNLYAISVQNEPD 

trinhtu1      spwnppsdmvetfnrngdtsakrlrydkyaayaqhlndfvtymknngvnlyaisvqnepd 

trinhtu4      SPWNPPSDMTETFNRNGDTSAKRLRYDKYADYAQYLNDFVTFMKNNGVDLYAISVQNEPD 

              :**.**: * ..   *.  .. **   :*: *:.:* ** .:*: **. *****:***** 

 

trinhtu3      WKPDYESCEWSGDEFKSYLKSQGSKFGSLKVIVAESLGFNPALTDPVLKDSDASKYVSII 

trinhtu2      YAHDWT--WWTPQEILRFMKENAGSIQGTKVMAPESFQYLKNISDPILNDPQALANMDIL 

trinhtu5      YAHEWT--WWTPQEMLRFMKENAGSIQNTKVMAPESFQYLKNMSDPILNDPQALANMDIL 

trinhtu1      yahewt--wwtpqeilrfmrenagsin-arviapesfqyfknisdpilndpqalrnmdil 

trinhtu4      YAHTWT--WWTPEEMLRFMKENAGSIN-CRVIAPESFQYLKNMSDPILNDPEALANMDIL 

              :   :    *: :*:  :::.:...:   :*:. **: :   ::**:*:* :*   :.*: 

 

trinhtu3      GGHLYGTTPKPY--PL--AQNAGKQLWMTEHYVDS--KQSANNWTSAIEVGTELNASMV- 

trinhtu2      GAHTYGTQISNFAYPLFKQKGAGKELWMTEVYVPNSDNNSADRWPEALEVSYHMHNAMVE 

trinhtu5      GAHTYGTQFKDFAYPLFKQKGAGKELWMTEVYYPNSDNNSSDRWPEALDVSYHMHNAMVE 

trinhtu1      gthlygtqvsqfpyplfkqkgagkelwmtevyypnsdnnsadrwpealgvsehihhsmve 

trinhtu4      GTHLYGTQISDFAYPLFKQKGAGKELWMTEVYYPNSDANSADRWPEALDVSYHIHNAMVE 

              * * ***  . :  **   :.***:***** *  .   :*::.* .*: *. .:: :**  

 

trinhtu3      SNYSAYVWWYIRRSYGLLTEDGKVSKRGYVMSQYARFVRPGALRIQATENPQSNVHLTAY 

trinhtu2      GDFQAYVWWYIRRQYGPMKEDGTISKRGYNMAHFSKFVRPGYLRVDATKNPDTNTFVSAY 

trinhtu5      GDFQAYVWWYIRRQYGPMNEDGSISKRGYNMAHFSKFVRPGYYRVDATKNPDTNTSVSAY 

trinhtu1      gdfqsyvwwyirrsygpmkedgtiskrgynmahfskfvrpgyvrvdatknpnanvyvsay 

trinhtu4      GDFEAYVWWYIRRQYGPMKEDGTISKRGYNMAHFSKFVRPGYVRVDATKNPDTNVYTSAY 

              .::.:********.** :.***.:***** *:::::*****  *::**:**::*.  :** 

 

trinhtu3      KNTDGKMVIVAVNTNDSDQMLSLNISNANVTKFEKYSTSASLNVEYGGSSQVDSSGKATV 

trinhtu2      KGD-NKVVVVAINRGTSATSQRFVLQNGNASTVSSYVTDSSRNLASLAPINV-SNGAFTA 

trinhtu5      KGD-NKAVIVAINRGTSAVSQKFVLQNGNASTVSSWVTDSSRNLASGAQITV-SGGAFTA 

trinhtu1      kgd-nkvvivainksntgvnqnfvlqngsasqvsrwitsgssnlqpgtnlnv-tgnhfwa 

trinhtu4      KGN-NKVVIVAINKGTSAVSQTFTLQNGKTSKVTPWVTDASRNMTAGSSIKV-KGGSFTA 

              *.  .* *:**:* . :     : :.*...: .  : *..* *:       * ...   . 

Hình 2. Kết quả so sánh đa trình tự các xylanase thuộc họ GH30. 

 

 Theo kết quả so sánh, 6 trình tự protein thuộc 

họ GH8 thu thập được có 52 vị trí amino acid 

giống nhau hoàn toàn, 51 vị trí giống nhau ở đa 

số các trình tự, 31 vị trí giống nhau một phần, còn 

lại là khác nhau (Hình 1). Tương tự đối với họ 

GH30, khi so sánh 5 trình tự thu thập được có 

137 vị trí giống nhau hoàn toàn, 91 vị trí giống 

nhau ở đa số và 57 vị trí giống nhau một phần ở 

các trình tự (Hình 2). Như vậy có thể nói, so với 

họ GH8, các trình tự xylanase thuộc họ GH30 có 

tính bảo thủ cao hơn. 

 Dựa trên kết quả so sánh các trình tự amino 

acid, trình tự mẫu dò của các endo-1,4-beta-

xylanase thuộc họ GH8 và GH30 đã được xác 

định (Hình 3). 

 Để tìm giá trị tham chiếu cho việc sử dụng 

mẫu dò trong khai thác gen, chúng tôi đã so sánh 

tương đồng giữa mẫu dò với từng trình tự được 

sử dụng để xây dựng nên chúng. Kết quả cho thấy 

các trình tự phải có điểm tối đa trên 168, độ bao 

phủ và độ tương đồng tối thiểu 84% và 36% so 

với mẫu dò để có thể dự đoán là trình tự mã hóa 
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endo-1,4-beta-xylanase GH8. Tương tự đối với 

endo-1,4-beta-xylanase GH30, các trình tự khai 

thác phải có điểm tối đa lớn hơn 300, độ bao phủ 

lớn hơn 90% và độ tương đồng lớn hơn 40%. 

 
A: 

MVFIITLISYTSLAAPSGASSGYRNLFQEGKTNITQKVNSAFDNMFNQSYYPYENDMAYIKADDSNDIRTEGMSYGMMIVM

MNDQEEFDKLWRFAKAYMKNDNHANSQGYYAWKLKNNGVKVDEGPAPDGEEYFAALLFASARWGNSGFNYKEAMLNDLKNK

NMNMEYQMIRFSPYIDANFTDPSYHIPAFYDLWALNQKDKDYWKQAATKSRTFLASNKSPTGLPDYAFDGTPVYFNDQWFE

YDAWRVVMNVGMDYHWWSKAWKSAVDKVFFSYKVNNYGYVYTLDGTQKGSEGLVAANAVAALASTNAQANEFINEFWSLSM

PTGYRYYDGLYMLAMLHVSGNFKYPTN 

B: 

LKKSVXVXLXACLTALXLMLAXXGPTQVSAASDAXINLSAEKQIIKGFGGINHPAWIGDLTXAQRETAFGNGXNQLGFSIL

RIHVDEDRNNWYREVXTAKRAIEXGAIVFASPWNPPSDMVETFNRNGDTNAKRLRYDKYAAYAQHLNDFVTYMKNNGVDLY

AISVQNEPDYAHDWTXXWWTPQEMLRFMKENAGSIXXXKVIAPESFQYLKNMSDPILNDPQALANMDILGXHLYGTQISDF

AYPLFKQKGAGKELWMTEVYYPNSDNNSADRWPEALDVSYHMHNAMVEGDFQAYVWWYIRRQYGPMKEDGTISKRGYNMAH

FSKFVRPGYLRVDATKNPDTNVYVSAYKGDXNKVVIVAINRGTSAVSQSFVLQNGNASKVSXWVTDASRNLXSGASIXVXS

GGAFTAQLPAQSVTTFVAEL 

Hình 3. A: Trình tự mẫu dò cho endo-1,4-beta-xylanase thuộc họ GH8. B: Trình tự mẫu dò cho endo-1,4-beta-
xylanase thuộc họ GH30. X: gốc amino acid không xác định. 

Bảng 2. So sánh tương đồng giữa mẫu dò với các trình tự ban đầu. 

Trình tự Điểm tối đa Độ bao phủ Giá trị E Độ tương đồng 

GH8 

trinhtu2 360 99% 2e-126 60% 

trinhtu3 356 99% 6e-125 59% 

trinhtu5 316 93% 2e-101 48% 

trinhtu6 279 92% 5e-95 46% 

trinhtu4 234 84% 3e-73 46% 

trinhtu1 168 98% 6e-52 36% 

GH30 

trinhtu5 765 100% 0.0 88% 

trinhtu2 749 98% 0.0 88% 

trinhtu4 738 100% 0.0 85% 

trinhtu1 701 99% 0.0 80% 

trinhtu3 316 99% 2e-108 41% 

 

Khai thác trình tự mã hóa endo-1,4-beta-

xylanase bằng mẫu dò từ dữ liệu DNA 

metagenome vi khuẩn dạ cỏ dê 

 Các mẫu dò của họ GH10, GH11 đã được 

xây dựng trước đây (Nguyễn Minh Giang et al. 

2018) cùng với mẫu dò của họ GH8 và GH30 

mới được xây dựng ở trên được sử dụng để tìm 

kiếm các trình tự đích trong dữ liệu DNA 

metagenome vi khuẩn dạ cỏ dê. Kết quả khai thác 

đã tìm thấy 21 trình tự tương đồng với mẫu dò 

của họ GH8, 20 trình tự tương đồng với mẫu dò 

của họ GH10, và không tìm thấy trình tự nào 

tương đồng với mẫu dò của họ GH11 và GH30. 

Kết quả cụ thể được trình bày trong Bảng 3. 

 Kết quả chú giải của BGI dựa trên dữ liệu 

KEGG tìm thấy 67 trình tự có thể có hoạt tính 

endo-1,4-beta-xylanase, trong đó có 19 trình tự 

trùng với kết quả tìm kiếm bằng mẫu dò của họ 

GH10. Tuy nhiên phần lớn các trình tự tìm 

được bằng mẫu dò của họ GH8 là các trình tự 

không được chú giải khi so sánh với dữ liệu 

KEGG. Điều này chứng tỏ việc sử dụng mẫu 

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&BLAST_SPEC=blast2seq&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NEW_VIEW=yes&NUM_OVERVIEW=100&OLD_BLAST=false&PAGE=Proteins&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=A1BBUFN611R&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&WORD_SIZE=3&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&BLAST_SPEC=blast2seq&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NEW_VIEW=yes&NUM_OVERVIEW=100&OLD_BLAST=false&PAGE=Proteins&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=A1BBUFN611R&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&WORD_SIZE=3&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&BLAST_SPEC=blast2seq&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NEW_VIEW=yes&NUM_OVERVIEW=100&OLD_BLAST=false&PAGE=Proteins&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=A1BBUFN611R&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&WORD_SIZE=3&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_Query_54325
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_Query_54326
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_Query_54328
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_Query_54329
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_Query_54327
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_Query_54324
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_Query_21227
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_Query_21224
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_Query_21226
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_Query_21223
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_Query_21225
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dò cho phép phát hiện nhiều hơn các trình tự 

đích mã hóa cho endo-1,4-beta-xylanase trong 

dữ liệu DNA metagenome. Trong 41 trình tự 

đã được khai thác bằng mẫu dò, có 28 trình tự 

là ORF hoàn chỉnh, 8 trình tự thiếu đầu 3’, 1 

trình tự thiếu đầu 3’ và 4 trình tự thiếu cả 2 đầu. 
 
Bảng 3. Kết quả khai thác endo-1,4-beta-xylanase bằng mẫu dò từ dữ liệu DNA metagenome vi khuẩn dạ cỏ dê. 

ORF được khai thác 
Điểm tối 
đa 

Độ bao 
phủ 

Giá trị E 
Độ tương 
đồng 

Dự đoán dựa trên CSDL 
KEGG 

GH8 

[denovogenes]_24919 200 98% 7E-61 35% - 

[denovogenes]_22225 196 93% 4E-59 34% endoglucanase 

[denovogenes]_21763 194 99% 2E-58 33% - 

[denovogenes]_19998 193 93% 7E-58 34% endoglucanase 

[denovogenes]_22379 192 99% 1E-57 33% - 

[denovogenes]_23675 191 98% 2E-57 32% - 

[denovogenes]_25522 191 98% 2E-57 34% - 

[denovogenes]_26578 189 98% 7E-57 34% - 

[denovogenes]_28222 189 98% 7E-57 35% Endoglucanase 

[denovogenes]_21275 188 98% 4E-56 32% - 

[denovogenes]_22196 187 98% 7E-56 32% - 

[denovogenes]_27221 186 98% 1E-55 34% - 

[denovogenes]_35308 182 86% 6E-55 35% - 

[denovogenes]_24635 184 98% 6E-55 33% - 

[denovogenes]_26598 183 92% 1E-54 34% Endoglucanase 

[denovogenes]_28004 181 98% 7E-54 34% - 

[denovogenes]_22112 180 99% 3E-53 30% - 

[denovogenes]_23600 177 84% 5E-52 36% - 

[denovogenes]_21959 177 93% 6E-52 32% - 

[denovogenes]_20668 175 98% 4E-51 30% - 

[denovogenes]_39514 171 82% 6E-51 34% Endoglucanase 

GH10 

[denovogenes]_4195 245 91% 7E-78 43% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_4472 244 96% 2E-77 43% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_34159 236 94% 2E-78 41% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_5309 233 91% 6E-74 41% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_9650 231 97% 4E-74 39% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_5456 230 92% 1E-72 41% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_5409 228 91% 7E-72 41% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_5086 227 98% 1E-71 39% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_17825 224 92% 2E-72 40% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_5578 222 92% 5E-70 39% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_5411 221 95% 1E-69 40% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_5913 221 95% 2E-69 39% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_5329 218 95% 2E-68 39% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_5283 218 94% 2E-68 39% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_32356 216 95% 2E-70 40% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_5259 215 96% 3E-67 38% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_17041 215 92% 5E-69 40% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_21241 210 88% 1E-67 40% endo-1,4-beta-xylanase 

[denovogenes]_7833 209 79% 2E-65 44% 
enterochelin esterase and 
related enzymes 

[denovogenes]_43594 206 78% 2E-67 43% endo-1,4-beta-xylanase 
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Hình 4. Kết quả dự đoán tương đồng đặc hiệu trình tự bằng BLASTP với các trình tự khai thác bằng mẫu dò. 

 Khi so sánh trình tự của các ORF hoàn chỉnh 

với cơ sở dữ liệu nr (non-redundant protein) của 

NCBI bằng phần mềm BLASTP, các trình tự 

được khai thác bằng mẫu dò của họ GH10 đều 

chứa vùng đặc thù của enzyme endo-1,4-beta-

xylanase (XynA) bên cạnh một vùng đặc thù cho 

enzyme esterase (Fes) (Hình 4).  

 Cấu trúc không gian của phân tử cho phép 

ước đoán cụ thể hơn về trung tâm hoạt động, cấu 

hình phân tử và các phối tử liên quan đến hoạt 

tính sinh học của enzyme. Kết quả ước đoán cấu 

trúc không gian bằng phần mềm SwissModel cho 

thấy tất cả các trình tự đều có cấu trúc tương đồng 

cao với xylanase, với độ bao phủ ít nhất là 43% 

so với trình tự khuôn xylanase và phối tử là các 

dạng oligosaccharide của beta-D-xylopyranose, 

tạo cơ sở để khẳng định đây là các trình tự mã 

hóa endo-xylanase. 

Bảng 4. Ước đoán cấu trúc bậc ba của các trình tự bằng Swiss Prot. 

Mã gen Khuôn Hoạt tính 
Độ 
bao 
phủ 

Độ 
tương 
đồng 

Phương 
pháp 

Cấu trúc Phối tử 

[denovogenes]_21959 
3a3v.1.

A 
Xylanase 0,82 42,01 X-ray, 1,4Å Monomer 1 x NI 

[denovogenes]_23600 
1wu6.1

.A 
Xylanase 0,84 33,88 X-ray, 1,4Å Monomer 

1 x XYP-XYP, 1 

x NI 

[denovogenes]_22112 
5yxt.1.

A 

Reducing end xylose-
releasing exo-
oligoxylanase 

0,83 43,94 X-ray, 1,9Å homo-tetramer Không 

[denovogenes]_28004 
5yxt.1.

A 

Reducing end xylose-
releasing exo-
oligoxylanase 

0,89 34,62 X-ray, 1,9Å homo-tetramer Không 

[denovogenes]_26598 
3a3v.1.

A 
Xylanase 0,89 42,9 X-ray, 1,4Å Monomer 1 x NI 

[denovogenes]_27221 
5yxt.1.

A 

Reducing end xylose-
releasing exo-
oligoxylanase 

0,9 35,71 X-ray, 1,9Å homo-tetramer Không 

[denovogenes]_22196 
3a3v.1.

A 
Xylanase 0,82 46,47 X-ray, 1,4Å Monomer 1 x NI 

[denovogenes]_21275 
5yxt.1.

A 

Reducing end xylose-
releasing exo-
oligoxylanase 

0,81 43,36 X-ray, 1,9Å homo-tetramer Không 

[denovogenes]_28222 
1wu5.1

.A 
Xylanase 0,89 33,7 X-ray, 2,2Å Monomer 1 x XYP, 1 x NI 

[denovogenes]_26578 
5yxt.1.

A 

Reducing end xylose-
releasing exo-
oligoxylanase 

0,86 35,75 X-ray, 1,9Å homo-tetramer Không 

[denovogenes]_25522 
5yxt.1.

A 

Reducing end xylose-
releasing exo-
oligoxylanase 

0,85 35,26 X-ray, 1,9Å homo-tetramer Không 

[denovogenes]_23675 
3a3v.1.

A 
Xylanase 0,82 45,0 X-ray, 1,4Å Monomer 1 x NI 

[denovogenes]_22379 
3a3v.1.

A 
Xylanase 0,82 46,03 X-ray, 1,4Å Monomer 1 x NI 

[denovogenes]_19998 
3a3v.1.

A 
Xylanase 0,78 46,85 X-ray, 1,4Å Monomer 1 x NI 

[denovogenes]_21763 
5yxt.1.

A 

Reducing end xylose-
releasing exo-
oligoxylanase 

0,83 41,6 X-ray, 1,9Å homo-tetramer Không 

https://www.rcsb.org/ligand/NI
https://www.rcsb.org/ligand/NI
https://www.rcsb.org/ligand/NI
https://www.rcsb.org/ligand/NI
https://www.rcsb.org/ligand/XYP
https://www.rcsb.org/ligand/NI
https://www.rcsb.org/ligand/NI
https://www.rcsb.org/ligand/NI
https://www.rcsb.org/ligand/NI
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[denovogenes]_22225 
3a3v.1.

A 
Xylanase 0,81 46,85 X-ray, 1,4Å Monomer 1 x NI 

[denovogenes]_24919 
3a3v.1.

A 
Xylanase 0,84 44,32 X-ray, 1,4Å Monomer 1 x NI 

[denovogenes]_5259 
4pud.1.

A 
Endo-1,4-beta-
xylanase 

0,44 38,65 X-ray, 2,0Å Monomer 

1 x XYP-XYP-

XYP-XYP-XYP, 
9 x ZN 

[denovogenes]_5283 
5ay7.1.

A 
xylanase 0,46 57,14 X-ray, 2,1Å Monomer Không 

[denovogenes]_5329 
5ay7.1.

A 
xylanase 0,46 54,73 X-ray, 2,1Å Monomer Không 

[denovogenes]_5411 
5ay7.1.

A 
xylanase 0,46 56,25 X-ray, 2,1Å Monomer Không 

[denovogenes]_5578 
5ay7.1.

A 
xylanase 0,46 55,82 X-ray, 2,1Å Monomer Không 

[denovogenes]_5086 
5ay7.1.

A 
xylanase 0,46 56,68 X-ray, 2,1Å Monomer Không 

[denovogenes]_5409 
5ay7.1.

A 
xylanase 0,46 56,46 X-ray, 2,1Å Monomer Không 

[denovogenes]_5456 
5ay7.1.

A 
xylanase 0,46 56,97 X-ray, 2,1Å Monomer Không 

[denovogenes]_5309 
5ay7.1.

A 
xylanase 0,46 56,55 X-ray, 2,1Å Monomer Không 

[denovogenes]_4472 
5ay7.1.

A 
xylanase 0,43 63,3 X-ray, 2,1Å Monomer Không 

[denovogenes]_4195 
1us2.1.

A 
Endo-1,4-beta-
xylanase 

0,50 30,2 X-ray, 1,8Å Monomer 7 x XYP 

Chú thích: NI: Ni2+, ZN: Zn2+, XYP: beta-D-xylopyranose. 

KẾT LUẬN 

 Phương pháp xây dựng mẫu dò dựa trên các 

trình tự mã hóa enzyme endo-1,4-beta xylanase 

là một hướng tiềm năng ứng dụng trong việc tìm 

kiếm trình tự đích từ dữ liệu DNA metagenome. 

Việc lựa chọn các trình tự amino acid của 

enzyme này đã được nghiên cứu chi tiết về hoạt 

tính từ vi khuẩn để xây dựng các mẫu dò thuộc 

các họ GH mà enzyme này được phân loại. Mẫu 

dò được xây dựng sẽ hỗ trợ hiệu quả cho việc lựa 

chọn các gen mã hóa cho endo-1,4-beta-xylanase 

từ dữ liệu khổng lồ DNA metagenome.  

Lời cảm ơn: Công trình được thực hiện bằng 

nguồn kinh phí của Đề tài độc lập “Nghiên cứu 

metagenome của một số hệ sinh thái mini tiềm 

năng nhằm khai thác các gen mới mã hóa hệ 

enzyme chuyển hóa hiệu quả lignocelluloses", 

mã số ĐTĐLCN.15/14, kinh phí từ đề tài Nghị 

định thư Việt Đức "Nghiên cứu sản xuất một số 

enzyme phân hủy lignocellulose trên cơ sở khai 

thác dữ liệu metagenome" mã số 

NĐT.50.GER/18 và trang thiết bị của Phòng thí 

nghiệm Trọng điểm Công nghệ gen. 
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PROBE-MINING OF ENDO-1,4-BETA-XYLANASE FROM GOATS-RUMEN 

BACTERIAL METAGENOMIC DNA DATA 

 
Dao Trong Khoa1,2, Do Thi Huyen1,2, Truong Nam Hai1,2 

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

SUMMARY 

 Endo-1,4-beta-xylanases (xylanases) are classified into 9 glycoside hydrolase families, GH5, 8, 

10, 11, 30, 43, 51, 98, and 141 based on the CAZy database. The probe sequences representing the 

enzymes were constructed from published sequences of actual experimental studies with xylan 

decomposition activity. From online databases, we found one sequence belonging to the GH5 family, 

6 sequences belonging to the GH8 family and 5 sequences belonging to the GH30 family exhibiting 

xylanase activity. Thus specific probes for xylanase GH8 and GH30 families were designed with the 

length of 351 and 425 amino acids respectively. The reference values for the probe of the GH8 family 

were defined as the sequences with maximum score greater than 168, the lowest coverage was 84%, 

the lowest similarity was 36%; for the probe GH30, the maximum score was greater than 316, the 

coverage was greater than 98%, the similarity was greater than 41%. Using the built probes, including 

the probe of the two GH10 and GH11 families, we found 41 xylanase-encoding sequences from the 

metagenomic DNA data of bacteria in Vietnamese goats’rumen. Of the 41 exploited sequences, 19 

were identical to the BGI company's annotation result based on KEGG database, whereas there were 

16 sequences that are not annotated by the BGI company. Total 28 of 41 exploited sequences were 

complete open reading frames, of which the predicted ternary structure was highly similar to the 

published structures of xylanase. 

Keywords: endo-1,4-beta-xylanase, DNA metagenome,bacteria in goats-rumen, glycoside hydrolase 

(GH), probe  

 


