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TÓM TẮT 
Cinnamoyl-CoA reductase (CCR) là gen chính tham gia tổng hợp 
lignin và là chỉ thị DNA quan trọng liên quan đến hàm lượng lignin 
trong cây. Trong nghiên cứu này, cấu trúc và biểu hiện của gen 
CCR ở 7 dòng keo lá tràm do Viện Khoa học và Lâm nghiệp Việt 
Nam chọn lọc được đánh giá gồm: Clt7, Clt18, Clt19, Clt25, Clt26, 
Clt43 và Clt57. Kết quả nghiên cứu cho thấy gen CCR phân lập từ 
keo lá tràm Clt có độ tương đồng cao (98,8%) với trình tự gen có 
mã số HQ317734 công bố trên NCBI. Gen có chiều dài 3.317bp 
gồm 5 đoạn exon, 4 đoạn intron, mã hóa cho 319 amino axit. So 
với HQ317734, vùng CDS gen CCR ở dòng Keo Clt có một số vị 
trí bị mất một hoặc hai nucleotide như vị trí 108, 468, 630, 670, 
671, 794, 796. Vị trí 420-423 thay thế ba nucleotide AAA bằng TTT 
và A thay bằng G ở vị trí 715. Phân tích biểu hiện gen CCR bằng 
qT-PCR cho thấy mức độ biểu hiện gen CCR ở 7 dòng keo nghiên 
cứu không có sự khác biệt đáng kể.  
Từ khoá: Acacia auriculiformis, biểu hiện gen, cấu trúc gen, lignin, 
gen CCR 

ABSTRACT 
Cinnamoyl-CoA reductase (CCR) is the main gene involved in 
lignin synthesis and is a DNA marker related to lignin content in 
plants. In this study, we evaluated the structure and expression of 
the CCR gene in 7 Acacia auriculiformis clones selected by the 
Vietnam Academy of Science and Forestry, named as Clt7, Clt18, 
Clt19, Clt25, Clt26, Clt43 and Clt57. Research results showed that 
the CCR gene isolated from the Clt has a highly similar sequence 
(98.8%) to the sequence of HQ317734 published on NCBI. The 
gene is 3,317bp long, including 5 exons and 4 introns, encoding 
319 amino acids. Compared to HQ317734, the CDS region of the 
CCR_ Clt has some positions that have been deleted one or two 
nucleotides such as positions 108, 468, 630, 670, 671, 794, 796. 
Three AAA nucleotides at position 420-423 were substituted by 
TTT, and A was replaced by G at position 715. Analysis of gene 
expression by qT-PCR showed that the level of CCR expression 
was not significantly different from 7 Acacia clones. 

Keywords: Acacia auriculiformis, CCR, expression, lignin, 
structure 
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1. GIỚI THIỆU 

Việt Nam là một trong những quốc gia chế biến 
và xuất khẩu đồ gỗ hàng đầu thế giới. Hàng năm, 
ngành gỗ Việt Nam sử dụng một lượng nguyên liệu 
rất lớn từ nguồn gỗ trồng nội địa, trong đó gỗ keo 
chiếm tỷ lệ lớn (53%) (Tổng cục Lâm nghiệp, 2021).  

Gỗ keo hiện đang được sử dụng làm dăm để sản 
xuất giấy, bột giấy, làm viên nén, gỗ dán, đồ mộc 
xây dựng và đặc biệt là để sản xuất các mặt hàng đồ 
gỗ xuất khẩu. Chính vì vậy, công tác chọn tạo giống 
keo tốt rất được quan tâm. Ở Việt Nam, việc nghiên 
cứu chọn tạo giống keo được tiến hành chủ yếu vẫn 
bằng các phương pháp chọn lọc từ các dòng nhân 
giống vô tính hay các dòng nhập nội. Một số nghiên 
cứu đã ứng dụng chỉ thị phân tử trong một số khâu 
chọn giống như xác định mối quan hệ di truyền giữa 
các dòng bằng chỉ thị ISSR (Tuấn, 2011), RAPD 
(Nguyen et al., 2004), kỹ thuật sóng ứng suất trong 
đánh giá chất lượng gỗ (Van et al., 2022). Tuy nhiên, 
những nghiên cứu sâu về chất lượng gỗ ở mức độ 
phân tử còn rất hạn chế. 

Whetten and Sederoff (1995) cho rằng lignin là 
thành phần chính ảnh hưởng đến chất lượng nguyên 
liệu gỗ trong ngành công nghiệp giấy. Lignin chiếm 
1/4 tổng sinh khối gỗ, đây yếu tố ảnh hưởng đến chất 
lượng nguyên liệu và sản phẩm. Piquemal et al. 
(1998) cho rằng những cây gỗ bị biến đổi về đặc tính 
lignin, với lượng lignin giảm hoặc có thành phần 
giàu syringyl dễ chế biến và được ưa chuộng hơn 
trong sản xuất bột giấy. 

Vì vậy, thay đổi về thành phẩn lignin là một cách 
tiếp cận quan trọng đối với các chương trình chọn 
tạo giống cây rừng. Chọn giống truyền thống dựa 
trên chọn lọc kiểu hình rất tốn kém và mất nhiều thời 
gian, hơn nữa chỉ có thể được thực hiện trên những 
cây trưởng thành. Chọn giống dựa trên chỉ thị DNA 
là công cụ hữu ích để cải thiện hàm lượng và thành 
phần lignin trong cây. Để phát triển các chỉ dấu 
DNA liên quan đến hàm lượng lignin, các nhà khoa 
học đã xác định được gen mã hóa enzyme 
cinnamoyl-CoA reductase (CCR) có khả năng điều 
chỉnh hàm lượng và thành phần lignin (Sukganah et 
al., 2013).  

Năm 2015, chín dòng keo lá tràm vô tính bao 
gồm: Clt18, Clt7, Clt19, Clt25, Clt26, Clt43, Clt57, 
Clt98, AA9 đã được đánh giá khảo nghiệm mở rộng 
tại huyện Cam Lộ  tỉnh Quảng Trị cho thấy có sự 
khác biệt rõ rệt về sinh trưởng, tính chất cơ học gỗ 
giữa các dòng keo lá tràm tham gia khảo nghiệm 
(Sơn và ctv., 2021). Dựa trên các kết quả công bố, 
nghiên cứu này tiến hành đánh giá mức độ biểu hiện 

gen CCR ở 7 dòng keo Clt7, Clt18, Clt19, Clt25, 
Clt26, Clt43 và Clt57 để làm cơ sở xác định mối 
tương quan giữa gen CCR và chất lượng gỗ của các 
dòng keo nghiên cứu. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU  
2.1. Vật liệu nghiên cứu 

Nghiên cứu được tiến hành trên 7 dòng keo lá 
tràm Acacia auriculiformis ký hiệu Clt7, Clt18, 
Clt19, Clt25, Clt26, Clt43 và Clt57 do Viện Khoa 
học và Lâm nghiệp Việt Nam chọn lọc và đang trồng 
khảo nghiệm tại huyện Cam Lộ, tỉnh Quảng Trị.  

2.2. Phương pháp nghiên cứu 
2.2.1. Thu mẫu và bảo quản 

Bảy dòng keo lá tràm được thu mẫu lá non 2 tuần 
tuổi tại nơi trồng và bảo quản trong thùng lạnh 
chuyên dụng. Mẫu được đưa về lưu giữ ở -80oC tại 
phòng thí nghiệm để phục vụ nghiên cứu. 

2.2.2. Tách chiết RNA 

RNA tổng số được tách từ lá bằng bộ kít 
TopPURE ® Plant RNA extraction của hãng ABT, 
Việt Nam. Các bước tiến hành được thực hiện theo 
hướng dẫn của nhà sản xuất. 

2.2.3. Tổng hợp cDNA  

cDNA được tổng hợp bằng bộ kít High-Capacity 
cDNA Reverse Transcription của hãng 
ThermoFisher.  

2.2.4. Khuếch đại gen CCR  

Gen CCR được khuếch đại bằng phương pháp 
PCR sử dụng cDNA làm khuân. Mỗi phản ứng PCR 
được tiến hành ở thể tích 20 µl bao gồm các thành 
phần sau: 10µl PCR Master mix 2X, 1,5 µl  mồi 
CCR_F1 (5’- CCTCACTCTCCCACTTAGCA-
3’) và 1,5 µl  mồi CCR_R (5’- 
CAGGGCGACTCATTCTTTG-3’) (Sukganah 
et al., 2013), 2 µl cDNA và 6,5 µl nước khử ion. 
Phản ứng PCR được thực hiện bằng máy luân nhiệt 
PCR (Mastercycler nexus GX3, Effpendorf) trong 
30 chu kỳ theo chu trình nhiệt như sau: 94 oC 1 phút, 
56 oC 40 giây, 72 oC 1 phút và kết thúc kéo dài mồi 
ở 72 oC 5 phút. Sản phẩm PCR được kiểm tra trên 
gel Agarose 0,8% sử dụng thang chuẩn 1Kb Plus 
DNA ladder của hãng Thermo Fisher, hiển thị kết 
quả bằng máy soi gel UVP GelStudio của hãng 
Analytik Jena. 

2.2.5. Giải trình tự gen 

Sản phẩm PCR gen CCR được tinh sạch và giải 
trình tự hai chiều theo phương pháp Sanger bởi công 
ty Apical Science. Trình tự gen và amino axit gen 
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CCR của dòng keo lá tràm được đối chiếu với trình 
tự gen CCR công bố trên ngân hàng gen NCBI bằng 
phần mềm Bioedit và bằng công cụ BLAST. 

Cấu trúc protein gen CCR được xây dựng bằng 
phần mềm Phyre 2. 

2.2.6. Phân tích định lượng gen CCR 

Mức độ biểu hiện gen CCR ở các dòng keo lá 
tràm Clt được xác định bằng phương pháp phân tích 
định lượng qRT-PCR sử dụng bộ kit SYBR Green 
của hãng Bio-Rad, Mỹ. Phản ứng được tiến hành 
theo hướng dẫn của nhà sản xuất và thực hiện trên 
máy real-time PCR ABI 7900 ở điều kiện 95oC/5 
phút, tiếp theo là 40 chu kỳ gồm 95oC/15 giây, 
60oC/30 giây, 72oC/30 giây, sử dụng cặp mồi 
CCR_F2 (5’-
ATGTCCAAGGTTGTCTGTGTCA-3’) và 
CCR_R (5’- AGGGCGACTCATTCTTTG-3’) 
(Sukganah et al., 2013). Phản ứng được thực hiện 
lặp lại 3 lần. Mức độ biểu hiện gen được phân 
tích theo phương pháp 2−▵▵CT của Livak and 
Schmittgen (2001). Gen Ubiqutin được sử dụng 
làm đối chứng với trình tự mồi như sau: UbFor: 
5’-CACCCTGGCTGACTACAACA-3’ và 
UbRev: 5’-TTCTTCTTGCGGCAGTTGAC-
3’. 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 
3.1. Kết quả khuếch đại gen CCR 

Để khuếch đại gen CCR, cDNA được sử dụng 
làm khuân cho phản ứng PCR với cặp mồi đặc hiệu 
CCR_F/CCR_R. Kết quả điện di trên gel agarose 
cho thấy tất cả các mẫu đều cho sản phẩm PCR với 
một băng duy nhất có kích thước khoảng 1,3 kb 
(Hình 1), tương đương với kích thước lý thuyết 
chiều dài của vùng cDNA (Hình 3B). Kết quả này 
cho thấy vùng mã hóa gen CCR ở 7 dòng keo lá tràm 
Clt7, Clt18, Clt19, Clt25, Clt26, Clt43 và Clt57 đã 
được khuếch đại thành công. 

Hình 1. Kết quả điện di sản phẩm PCR khuếch 
đại gen CCR trên gel agarose 0,8% 

Ghi chú: M:1kb DNA leader, Clt: các dòng keo lá tràm 

Hình 2. Sơ đồ cây thể hiện mối tương đồng di 
truyền gen CCR giữa keo lá tràm Clt và một số 

loài khác 

3.2. Trình tự và cấu trúc của gen CCR ở các 
dòng keo lá tràm 

Từ kết quả khuếch đại vùng gen mã hóa, sản 
phẩm PCR (Clt7) được giải trình tự bằng phương 
pháp Sanger. Kết quả giải trình tự được kiểm tra và 
đối chiếu với trình tự gen CCR công bố trên ngân 
hàng gen NCBI cho thấy trình tự gen CCR khuếch 
đại có độ tương đồng với một số loài khác thuộc chi 
Arachis, Prosopis, Glycine, Prunus, Acacia,... Trong 
đó, dòng keo lá tràm Clt có độ tương đồng cao nhất  
(98,8%) với trình tự gen CCR ở loài keo lai Acacia 
auriculiformis x Acacia mangium đã công bố có mã 
số HQ317734 trên ngân hàng gen NCBI (Hình 2). 
Theo đó gen CCR có chiều dài 3.317 bp gồm 5 đoạn 
exon và 4 đoạn intron (Hình 3A). Bao gồm vùng 
promoter (903 bp), vùng gen mã hóa (1.305bp) và 
vùng khung đọc mở (906bp). Gen CCR mã hóa 319 
amino axit (Hình 3 và 4). 

 
Hình 3. Cấu trúc gen CCR và trình tự amino 

axit 
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cctcccccgggagcatataaggtacgtgcttttacgttacgtgtctcttacctctctatccttttaatcagagagataaagccttttgtatttattttttttattgtatttata
tatttagatttatattataggctgttttttgaaaattttctattcataactaataccttaaattaattagtttccaagatactcgtgttataagacaaacatttctaaatacag
aaaatataggattgaaaattaattaatttaagatattgggtataaaaaactcccataaaacaacatataatataaatctaaatacataaaagaattataaaaatgcct
gattcctctaagagagataggcatgtaaggggcacataaagtgagaagcaaccttatgtatctcaccttatgtgcccggacaccaccatgaataatcaaataac
ttggatttctgatgctaataacaaatgaaaaaaaaaatcacgcgtgtaaataatgctagtactttagtactattataattatatcccaaatacaaacaaatactccctc
cggtcctaattataagagctagttaactttctttggaaaaattaaggaagcaaaataagttacttaatcatttcatatgttaaatatccttagattatatattagtttatta
gtcaaactaataagattgaagaaaaaaataaaaataaaaatgctttaaagtaatttaattagcttccttaatttctccaaaaaagtcaattagctcttataattaggact
ggaggtagtaaaaagaaaaaagaaaacatcatgcacgcggcactcatagaagcaacctctgctctaatttgtgaactcggtcggttactttttcattccttatata
caccaaccgtttccaactacagccttgatccttcaactagttaaccaacacctcactctcccacttagcaatcccattggttgttattatttccacaaattaaactatat
cATGTCCAAGGTTGTCTGTGTCACCGGAGCCAGCGGCGCCATCGGATCATGGCTCGTCCGCCTC
CTCCTCGATCGTGGCTACACCATCCATGCCACCGTCCAAAATCTCAgttacgctctttttatatgcacttcatatataa
ttaaacttcattccgttataactgcatgaaagtgaatattggctctaaaccgtacttaattaatttcgtttctggatcgaataatatataactagatagataatcagttga
agaataagtaattatattaataatatgagaacacagaGGACGAGAACGAGACGAAGCATTTGGAGGTGATGGAGGGA
GCAAAGAGTCGATTGCGTTTGTTCGAGATGGATCTACTGGACGAGGACTCCATCATGGCCACC
GTGAAGGGCTGCGCCGGCGTCTTCCATCTGGCGTGTCCCAACGTCATCGGTCAGGTTCAAGATC
CAGAGgtaccaaataataataatactacgtacatactactaactccatgtatatacttttttttattcctataattatgtttgaatatgtggtaacgtggctatatattt
ttttgttgtatattattgggggtgtacagAAGGAGATAGTGGAGCCGGCGGTGAAAGGGACGGTGAACGTGCTGA
AGGCAGCGAGAGAAGCAGGGGTGGAAAGAGTGGTGGCGACGTCGTCGATATCGGCGATTATT
CCGAGTCCCAACTGGCCATCCGACAGGATAAAAAATGAGGACTGTTGGTGCGACCTTGACTAC
TGCAAACGCAAGGGGgtgagctttttttgttttgtttttgcccctttttcagagttttatgttcttcaaaagttgaattctctctccgattcttctccgtttttg
cttttctttttttaaccacataatactacctccactgtttacaccataaatagtactcgtatgtttttgttgttaggtttttcaaacaaaacctaattaaatttttagtaattaa
acaagtgattgaggcctcataaaagtataaaacatacgaatatatgcatgttactgataaggagttgtacaaattccttcttcttcttcttcttcttcttcttcttttttttttt
ttgccgtaaaaaagtttaaattaaatcacatggcatgtcttttactttattatcattaaggcataccatttttatcaccactaatgtcattaccactttttcaccattagatc
aacatctcaataggaaagagaaatgataaaaatctaacggcgaaaaagtagtagtggtattaatgatgacaaaaaatagtagtgacagtatcctatccttattatt
aaagttctgaaaatatgaaaagacagtatttaagcttcctacgtaaaaaaacagtacttaagagataaaattatttttattctgaaaacctaaaagtaataaagtatc
acttaaaaaaaagggtaaaggtgtgtttgttgtccgcacataatagtggagagattgattttgaattggaaatgcatgcagcTATGGTATCCAAT
CGCTAAAACGCTGGCGGAGAAAGCAGGGTGGGAATTTGCGAAGGAGACAGGGTACGACGTCG
TTATGATAAATCCCGGCACCGCCTTAGGCCCTCTCATTCCGCCCAGGCTCAATTCAAGCATGGC
CGTCCTTCTCGGCGTTCTCAAAGgtcttcttccatagctactttttctgctcagtgctctcccacactcactaattcacatcacaactgtaatgt
aatccatgtccgatggacgatgcaggGGACACAGAGACCTACGAGGACTTCTTCATGGGAATGGCACACTTTA
AGGATGTGGCCATGGCTCACATCCTGGCCTTCGAGAAGAAGGAGGCTTCTGGAAGGAACTTGT
GCGTGGAAGCCATCCGTCACTACGGTGATTTTGTGGAAAAAGTGGCTGAATTGTACCCTCAATA
TCATGTGGCTAAGGTGCCTAAGGATACTCAGCCTGGTTTGCTCCGAGCCACGGATGCTTCTAAG
AAGTTGATTAATCTAGGCATGAAGTTCACCCCCATTGAGCAAATCATCACCGATGCTGTTGAAA
GTTTGAAGAGCTTGGGCTTTCTCTAAATCTCGGTCCATATTCCTTCTTAATTTGGGGGACTTCAC
TGGTTGTGATTGTGTTTGTGTTTATGGGGATCTAGTGATGGTGGTGTGGTTGGGTCAAATAAGG
ATGATGAACTTGCAGTTGATGTCCCTTGTTCTGTATTTTCATGACAAGAGTTGTTTATGTATAAA
CTCTTGCAGTTAATATTAAATAATTCTTCAGTAGATTGGCAAAGAATGAGTCGCCCTGCCAT 

Hình 4. Trình tự gen CCR  
Ghi chú: trình tự màu xám: vùng promoter, trình tự chữ cái in hoa: vùng exon, trình tự chữ cái thường: vùng intron. 

Kết quả so sánh trình tự vùng gen mã hóa của 
gen CCR ở dòng keo lá tràm Clt với trình tự gen của 
loài keo lai Acacia auriculiformis x Acacia 
mangium có mã số HQ317734 cho thấy có một số vị 

trí bị mất một hoặc hai nucleotide như vị trí 108, 
468, 630, 670, 671, 794, 796. Vị trí 420-423 thay thế 
ba nucleotide AAA bằng TTT và A thay bằng G ở 
vị trí 715 (Bảng 1, Hình 5). 

Bảng 1. Sự sai khác nucleotide vùng mã hóa gen CCR ở dòng keo lá tràm Clt so với trình tự tham chiếu 
HQ317734 trên ngân hàng gen NCBI 

Gen Vị trí và trình tự thay đổi 
108 420-423 468 630 670-671 715 794 796 

CCR-HQ317734 A AAA C G CA A T C 
CCR-Clt - TTT - - -- G - - 
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Hình 5. Vị trí sai khác nucleotide trên trình tự gen CCR ở dòng keo lá tràm Clt so với trình tự tham 

chiếu QH317734 trên ngân hàng gen 

 
Hình 6. Trình tự amino a xít của gen CCR ở dòng keo lá tràm Clt  

Ghi chú: (A) và so sánh trình tự amino a xít của dòng keo lá tràm Clt với trình tự loài keo lai HQ317734, (B) Trình tự 
đánh dấu thể hiện amino axit tương đồng. 

 
Hình 7. Cấu trúc 3D chuỗi amino axit của gen CCR ở dòng keo lá tràm Clt và keo lai HQ317734 được 

dự đoán bởi phần mềm Phery 2 
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Gen CCR ở dòng keo lá tràm Clt mã hóa cho 316 
amino axít có trình tự như trong Hình 6A. So sánh 
với loài keo lai mã số HQ317734 cho thấy tỷ lệ 
tương đồng trình tự chuỗi amino axít chỉ đạt 29,38% 
(Hình 6B). Điều này do sự thay đổi một số 
nucleotide trên vùng CDS (Hình 5) đã dẫn đến sự 
thay đổi trình tự amino axit (Hình 6, 7).  

3.3. Biểu hiện của gen CCR ở các dòng keo lá 
tràm Clt 

Để đánh giá mức độ biểu hiện của gen CCR ở 
các dòng keo lá tràm, thí nghiệm tiến hành phân tích 
định lượng bằng phương pháp real time PCR (qRT-
PCR). Kết quả phân tích mức độ biểu hiện của gen 
CCR ở 7 dòng keo Clt7, Clt8, Clt19, Clt25, Clt26, 
Clt43, Clt57 được trình bày ở Hình 8. 

Mặc dù mức độ biểu hiện gen CCR có sự biến 
động giữa các dòng keo Clt, tuy nhiên kết quả phân 

tích thống kê ANOVA so sánh giữa các dòng keo 
Clt cho thấy giá trị F<F crit (Bảng 2). Điều này có 
nghĩa là mức độ biểu hiện của gen CCR ở 7 dòng 
keo lá tràm trong nghiên cứu này có sự khác biệt 
không có ý nghĩa thống kê. 

 
Hình 8. Biểu hiện của gen CCR ở các dòng keo 

lá tràm nghiên cứu 

Bảng 2. Kết quả phân tích thống kê ANOVA mức độ biểu hiện của gen CCR ở 7 dòng keo lá tràm Clt 
Source of Variation SS df MS F P-value F crit 

Between Groups 0,0485619 6 0,0080937 2,4177335 0,0814072 2,847726 
Within Groups 0,0468667 14 0,0033476    

Total 0,0954286 20         

Cinnamoyl-CoA Reductases (CCR) là một chất 
xúc tác quan trọng trong quá trình sinh tổng hợp 
monolignols ở thực vật. Hoạt động của CCR lần đầu 
tiên được báo cáo trong nghiên cứu của 
Wengenmayer et al. (1976) ở cây đậu tương 
(Glycine max). Mặc dù lignin có vai trò quan trọng 
với sự sống của thực vật nhưng trong ngành công 
nghiệp sử dụng sinh khối thì lignin gây ra những khó 
khăn nhất định. Sự hiện diện của lignin làm giảm 
khả năng tiêu hoá thức ăn (Fontaine et al., 2003) và 
cản trở quá trình đường hoá bằng enzyme (Chen & 
Dixon, 2007; Van Acker et al., 2013). Do đó, trong 
sản xuất, ta phải tốn chi phí xử lý để làm giảm tính 
rắn chắc của thành tế bào thực vật đối với các 
enzyme phân giải xenlulose (Hu & Ragauskas, 
2012; Leu et al., 2013).  

Keo là cây gỗ cung cấp nguyên liệu chính cho 
ngành công nghiệp giấy. Tuy nhiên, hàm lượng 
lignin trong gỗ keo chiếm tỷ lệ lớn trong tổng sinh 
khối gỗ, đây lại là thành phần không mong muốn 
trong quá trình chuyển đổi gỗ thành bột giấy và giấy 
(Whetten & Sederoff, 1995). Hàm lượng và thành 
phần lignin trong gỗ có ảnh hưởng đến hiệu suất và 
chất lượng của sản phẩm (Piquemal et al., 1998). 
Những thay đổi về số lượng hoặc chất lượng lignin 
là một khía cạnh quan trọng đối với các chương trình 
chọn tạo giống cây rừng. Nhân giống truyền thống, 
dựa trên việc đo lường các đặc điểm lignin và chọn 

lọc kiểu hình rất tốn kém và chỉ có thể được thực 
hiện trên những cây trưởng thành. Do đó, chọn lọc 
dựa trên biến thể DNA có thể là một công cụ hữu 
ích để cải thiện hàm lượng và thành phần lignin 
trong cây. Mặt khác, điều khiển quá trình biểu hiện 
của gen CCR cũng cho hiệu quả cao trong nghiên 
cứu ở cây thuốc lá chuyển gen (Piquemal et al., 
1998; Ralph et al., 1998; O’Connell et al., 2002) và 
Arabidopsis (Goujon et al., 2003). Cây chuyển gen 
có biểu hiện gen CCR thấp nhất và lignin giảm 50% 
so với cây thông thường. Các kết quả này cho thấy 
hoàn toàn có thể điều khiển mức độ biểu hiện của 
gen CCR trong cây keo để kiểm soát hàm lượng 
lignin phù hợp với quá trình sản xuất bột giấy. 

Trong nghiên cứu này, gen CCR được phân lập 
từ cây keo lá tràm có trình tự tương đồng cao 
(98,8%) với gen CCR (HQ317734) được công bố 
trên ngân hàng gen NCBI. Một số vị trí bị mất hoặc 
thay thế nucleotide so với trình tự công bố. Mặc dù, 
kết quả khảo nghiệm của Sơn và ctv. (2021) cho 
thấy có sự khác biệt về sinh trưởng của các dòng keo 
lá tràm Clt7, Clt18, Clt26 có sinh trưởng nhanh và 
năng suất cao hơn các dòng còn lại nhưng trong 
phạm vi nghiên cứu này, mức độ biểu hiện của gen 
CCR ở 7 dòng keo cho thấy không có sự khác biệt ý 
nghĩa. Tuy nhiên, để có kết luận chính xác hơn cần 
tiến hành thêm nghiên cứu biểu hiện gen ở các bộ 
phận khác như thân, cành và đặc biệt là xác định 
hàm lượng lignin ở các dòng keo nói trên.
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4. KẾT LUẬN 

Nghiên cứu cấu trúc và mức độ biểu hiện của gen 
CCR ở 7 dòng keo lá tràm Clt7, Clt18, Clt19, Clt25, 
Clt26, Clt43 và Clt57 cho thấy gen CCR có chiều 
dài 3.317bp gồm 5 đoạn exon và 4 đoạn intron, có 
độ tương đồng cao (98,8%) với trình tự gen CCR 
công bố trên ngân hàng gen NCBI (mã số 
HQ317734). Mức độ biểu hiện của gen CCR ở lá 
các dòng keo không có sự khác biệt ý nghĩa. Kết quả 
nghiên cứu thu được cho thấy có thể dựa trên biểu 

biện của gen CCR để đánh giá chất lượng gỗ thông 
qua hàm lượng lignin. Mặt khác, đây là cơ sở để tiếp 
cận cải tiến chất lượng giống keo thông qua kỹ thuật 
di truyền. 
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