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Tóm tắt : Trong nghiên cứu này, chúng tôi tiến hành tạo dòng và phân tích trình tự gen mã hóa 
Flavonol synthase (FLS) từ 2 giống chè Trung Du xanh và tím. Gen FLS thu được có chiều dài 
996 bp, mã hóa 331 amino acid. Kết quả so sánh trình nucleotide cho thấy gen FLS ở giống chè 
Trung Du tím và xanh có tổng số 13 nucleotide sai khác so với trình tự FLS công bố trên Genbank. 
Sự khác biệt trình tự nucleotide dẫn đến sự biến đổi trình tự amino acid ở một số motif chức năng 
quan trọng của FLS như motif đặc trưng cho siêu họ 2OG-Fe(II) oxygenase, motif PxxxIRxxx-
EQP ở đầu N quyết định đến hoạt tính của FLS, motif CPQ/RPxLAL (205→212) là vị trí bám của 
2-oxoglutarate. Các biến đổi về trình tự amino acid có ảnh hưởng đến hoạt tính của FLS như thế 
nào cần phải có những nghiên cứu sâu hơn. Gen FLS phân lập được là nguyên liệu phục vụ cho 
những nghiên cứu tiếp theo nhằm làm sáng tỏ chức năng của enzyme này. 

Từ khóa: Chè Trung Du, chè Trung Du xanh, chè Trung Du tím, Flavonol, Flavonol synthase, 
polyphenol. 

1. Mở đầu 

Chè là một trong những đồ uống được tiêu 
thụ rộng rãi nhất trên thế giới không chỉ bởi 
hương vị độc đáo của nó, mà còn do nước chè rất 
có lợi cho sức khỏe. Uống chè chống được lạnh, 
khắc phục được sự mệt mỏi của cơ bắp và hệ 
thần kinh trung ương, kích thích vỏ đại não làm 
cho tinh thần minh mẫn sảng khoái, hưng phấn 
trong những thời gian lao động căng thẳng cả 
về trí óc và chân tay, ngăn chặn sự phát triển và 
tiến triển của bệnh Alzheimer [1], làm giảm khả 
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năng hình thành sỏi thận [2]. Nhiều nhà nghiên 
cứu cho rằng, chè cũng là một loại thuốc, một 
cây cho kháng sinh tốt mà không độc đối với cơ 
thể con người, chữa được một số bệnh đường 
ruột như kiết lị, tiêu chảy, lợi tiểu…[3]. Hơn 
nữa, uống chè còn kích thích tiêu hoá mỡ, 
chống béo phì [4]; chống viêm [5]; chống sâu 
răng, hôi miệng và ung thư vòm họng [6]; 
phòng ngừa ung thư [7, 8]; phòng ngừa bệnh 
tăng huyết áp [9]; tiểu đường [10] và ngăn ngừa 
cholesteron tăng cao [11]. Ngoài ra, chè còn có 
khả năng bảo vệ da khỏi tác hại của tia cực tím 
[12]. Chè cũng được cho là ức chế sự xâm 
nhiễm và sinh sản của HIV [13]. Hầu hết các 
đặc tính có lợi cho sức khỏe được liệt kê ở trên 
đã được chứng minh là do các hợp chất 
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polyphenol có trong chè. Đến nay có hơn 300 
loại sản phẩm được sản xuất từ búp chè bằng 
các quy trình chế biến khác nhau và được chia 
thành ba loại chính đó là: chè xanh (không lên 
men), chè Olong (lên men một phần), và chè 
đen (len men hoàn toàn)...[14, 15]. Theo đánh 
giá của Unal và đtg (2011), khoảng 2,5 triệu tấn 
chè khô được sản xuất mỗi năm, trong đó chè 
đen chiếm khoảng 78%, chè xanh chiếm 20% 
và chè Olong 2% [16]. Ngoài ra, đồ uống là sản 
phẩm chiết xuất trực tiếp từ lá chè tươi hiện nay 
được sử dụng rộng rãi và mang lại giá kinh tế 
rất cao [17]. Hầu hết các đặc tính có lợi cho sức 
khỏe được liệt kê ở trên đã được chứng minh là 
do các hợp chất polyphenol có trong chè. 

Chất lượng sản phẩm chè được đánh giá 
chủ yếu dựa trên cơ sở nghiên cứu thành phần 
hóa học có trong chè. Nước là thành phần chủ 
yếu trong búp chè, chiếm 75-80%… [18]. Theo 
thống kê của Harbowy (1997), thành phần hóa 
học chính trong chất rắn chiết xuất từ chè là 
polyphenol, chiếm 30-40% trọng lượng, Hàm 
lượng polyphenol quyết định đến màu sắc, độ 
chát của nước chè và góp phần tạo hương vị của 
chè. Có rất nhiều các hợp chất polyphenol được 
tìm thấy ở chè, tùy vào loại sản phẩm chè mà 
thành phần hóa học của polyphenol khác nhau, 
các polyphenol phức tạp được tạo ra trong quá 
trình sản xuất từ sự trùng hợp của các 
polyphenol đơn giản. Ở chè chứa cả polyphenol 
đơn giản và phức tạp, trong đó Flavonoid là 
thành phần polyphenol chủ yếu, được tổng hợp 
từ các polyphenol đơn giản [15]. Các flavonoid 
được chứng minh là có nhiều lợi ích cho sức 
khỏe con người như chống oxi hóa, kháng viêm 
và các hoạt tính kháng chất gây ung thư [19, 
20]. Flavonoid có 4 loại chính: Flavonol, 
catechin, anthocyanin và flavone. Trong đó, 
catechin và flavonol chiếm hàm lượng lớn ở 
chè xanh [15]. Flavonol có lợi cho một số bệnh 
mãn tính ở người [21], hàm lượng flavonol có ở 
chè xanh nhiều hơn so với cà chua và rượu 
vang đỏ [22]. Flavonol synthase (FLS) là 
dioxygenase chuyển hóa các dihyroflavonol 
thành flavonol, enzyme này lần đầu tiên được 
nghiên cứu ở mùi tây, hoạt tính đầy đủ của FLS 
cần có sự tương tác với 2-oxoglutarate và Fe 

(II) [23]. Sau đó, cDNA FLS đã được tách dòng 
từ cây thuốc lá cảnh (petnunia), cây cam ngọt 
(Citrus unshiu) và cây cải (Arabidopsis 
thailiana) [24-26]. Gen mã hóa cho FLS tham 
gia tổng hợp flavonols ở chè đã được nghiên 
cứu tạo dòng và biểu hiện ở E.coli [27]. Tuy 
nhiên, mối liên quan giữa sự biểu hiện của gen 
này với hàm lượng flavonol ở chè vẫn chưa 
được sáng tỏ.  

Giống chè Trung du gồm Trung du búp 
xanh và Trung du búp tím (Trung du xanh và 
Trung du tím), từ lâu đã được coi là khởi thủy 
của cây chè Việt Nam. Chè Trung du được biết 
đến có vị thơm, ngọt hậu, nhiều người ưa 
chuộng. Mặt khác, chè Trung du có khả năng 
chống chịu sâu bệnh cũng như chịu hạn, chịu 
rét tốt ở vụ đông, chè có giá trị kinh tế cao; khả 
năng sinh trưởng mạnh, độ che phủ lớn, có thể 
chống xói mòn và rửa trôi, bảo vệ môi trường 
sinh thái. Tuy nhiên, do được trồng đã nhiều 
năm, nên chè Trung du dần bị thoái hóa, năng 
suất và chất lượng thấp [28, 29]. Đã có nhiều 
công trình nghiên cứu cải tạo, bảo tồn và phát 
triển giống chè Trung du, đặc biệt là giống chè 
Trung du tím được cho là chè đặc sản, quý 
hiếm, có khả năng chữa bệnh rất cao [30-32]. 
Trong nghiên cứu này, chúng tôi nghiên cứu tạo 
dòng và phân tích trình tự gen mã hóa FLS từ 
hai giống chè Trung Du xanh và tím của Việt 
Nam làm cơ sở để nghiên cứu biểu hiện và chức 
năng của FLS đối với sức khỏe con người. 

2. Đối tượng và phương pháp 

2.1. Đối tượng 

Lá từ giống chè Trung Du xanh và tím có 
chất lượng tốt trồng tại Thái Nguyên được TS. 
Dương Trung Dũng - Khoa Nông học - Trường 
Đại học Nông lâm Thái Nguyên chọn lọc và 
cung cấp. 

2.2. Phương pháp  

Tách chiết RNA tổng số 

RNA tổng số được tách chiết từ hai mẫu lá 
chè theo theo quy trình kit tách RNA thực vật 
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(GeneJET Plant RNA Purification) của hãng 
Thermo Scientific. Mẫu RNA được kiểm tra 
bằng phương pháp điện di trên gel agarose.  

Tổng hợp cDNA 

Để chuẩn bị cho phản ứng RT-PCR, RNA 
tổng số tinh sạch được dùng làm khuôn để tổng 
hợp cDNA bằng mồi Oligo(dT) và enzyme 
Reverse Transcriptase theo (First-Strand cDNA 
Synthesis Kit for Real – Time PCR) của hãng 
Affymetrix. 

Khuếch đại gen mã hóa FLS 

Cặp mồi được thiết kế để khuếch đại gen 
mã hóa FLS dựa trên trình tự gen đã được đăng 
ký trên Genbank với mã số EF205150 và được 
tổng hợp bởi công ty Integrated DNA 
Technologies. Để phục vụ cho những nghiên 
cứu tiếp theo, chúng tôi thiết kế thêm các đoạn 
nhận biết của các enzyme giới hạn BamHI vào 
đầu 5’ mồi xuôi (F331: 5'-
GGATCCATGGAGGTAGAGAGAG-3') và 
XhoI vào đầu 5’ mồi ngược (R331: 5'-
GGAGCTCTTGTGGAATCTTATTG-3'). 

Phản ứng PCR được thực hiện bằng enzyme 
Dream Taq DNA Polymerase (Thermo scientific) 
với chu trình nhiệt như sau: 95oC: 3 phút; (95oC: 1 
phút; 55oC: 1 phút; 72oC: 1 phút) x 30 chu kỳ; 
72oC: 10 phút; kết thúc và giữ ở 4oC.  

Tách dòng gen 

Sản phẩm khuếch đại gen mã hóa FLS từ kỹ 
thuật PCR được tinh sạch và gắn vào vector 
tách dòng pJET1.2 (Thermo scientific), sau đó 
được biến nạp vào chủng E. coli DH5α và chọn 
lọc trên môi trường LB có bổ sung kháng sinh 
ampicillin với nồng độ 50 mg/ml. Plasmid tái tổ 
hợp được kiểm tra bằng enzyme giới hạn BglII. 

 Xác định và phân tích trình tự gen 

Trình tự nucleotide của gen FLS được xác 
định trên máy ABI PRISM® 3100 Avant 
Genetic Anlalyzer (Applied Biosystems). Đối 
với mỗi mẫu, trình tự được đọc với mồi xuôi và 
mồi ngược. Kết quả trình tự gen được phân tích, 
so sánh bằng phần mềm sinh học chuyên dụng 
(BLAST, Bioedit). 

3. Kết quả và thảo luận 

3.1. Tạo dòng gen FLS 

Gen mã hóa FLS được khuếch đại sử dụng 
khuôn cDNA tổng từ RNA tổng số của 2 mẫu 
chè Trung Du xanh và tím với cặp mồi dựa trên 
trình tự gen FLS đã công bố [27]. Sản phẩm của 
phản ứng PCR được điện di kiểm tra, kết quả 
thu được thể hiện trên hình 1A. 

 

 
                   A                                             

  

                           B 

Hình 1. Tách dòng gen FLS. 

Hình ảnh điện di kết quả PCR khuếch đại gen FLS (M: Marker DNA 1 kb (Thermo Scientific) CX và CT: sản 
phẩm PCR khuếch đại gen FLS tương ứng từ giống Trung Du xanh và tím; B. Hình ảnh điện di kiểm tra sự có 
mặt của sản phẩm PCR trong DNA plasmid (Marker 1kb, ĐC: vector pJET1.2, CX và CT: dòng plasmid mang 

sản phẩm PCR tương ứng với giống chè Trung Du xanh và tím được phân tích bằng enzyme BglII). 
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Kết quả ở hình 1A cho thấy, sản phẩm PCR 
ở cả 2 mẫu nghiên cứu thu được có kích thước 
khoảng 1,0 kb, kích thước này phù hợp theo 
tính toán lý thuyết và tương tự với nghiên cứu 
đã công bố trước đây [27]. Sau khi sản phẩm 
PCR gen FLS ghép nối vào vector tách dòng 
pJET1.2, plasmid tách chiết được cắt kiểm tra 
bằng enzyme giới hạn. Kết quả thể hiện trên hình 
1B cho thấy, DNA plasmid bị cắt thành hai 
đoạn: một đoạn lớn có kích thước tương ứng 
với kích thước vector pJET1.2 (~ 3,0 kb) và 
một đoạn nhỏ hơn có kích thước khoảng 1,0 kb 
tương ứng với sản phẩm PCR. Như vậy, chúng 

tôi đã tách dòng được sản phẩm PCR khuếch 
đại gen FLS trong vector pJET1.2. 

3.2. Xác định và phân tích trình tự gen FLS 

Tiếp theo, chúng tôi xác định trình tự gen 
FLS gắn trong vector pJET 1.2, phân tích trình 
tự đã khẳng định được chắc chắn rằng đoạn 
cDNA phân lập được là trình tự ORF hoàn 
chỉnh mã hóa FLS. Trình tự gen FLS có kích 
thước 996 bp, mã hóa 331 amino acid và mã kết 
thúc là TAA. Khi so sánh trình tự gen FLS từ 2 
mẫu nghiên cứu với trình tự đã đăng ký trên 
GenBank (EF205150) chúng tôi thấy có sự sai 
khác 13 vị trí nucleotide (Hình 2).  

 

 

FLS       ATGGAGGTAGAGAGAGTGCAAGCCCTGTCCCATGTAACTCTCCATGAGCTCCCTGTAAAA   60   
            M  E  V  E  R  V  Q  A  L  S  H  V  T  L  H  E  L  P  V  K  
FLS CT     .......................................................C....  60   
            M  E  V  E  R  V  Q  A  L  S  H  V  T  L  H  E  L  P  A  K  
FLS CX     .......................................................C....  60   
            M  E  V  E  R  V  Q  A  L  S  H  V  T  L  H  E  L  P  A  K  
 
FLS        TTTATCCGACCGGTCCACGAGCAACCGGAGAACAGCAAGGCTATCGAAGGTGTCACCGTC 120  
            F  I  R  P  V  H  E  Q  P  E  N  S  K  A  I  E  G  V  T  V  
FLS CT     .............C.............................................. 120  
            F  I  R  P  A  H  E  Q  P  E  N  S  K  A  I  E  G  V  T  V  
FLS CX     ............................................................ 120  
            F  I  R  P  V  H  E  Q  P  E  N  S  K  A  I  E  G  V  T  V  
 
FLS        CCCGTGATCTCCCTCTCTCAACCACACGATGTGGTGGTCGATGCATTATCAAAGGCTTGT 180  
            P  V  I  S  L  S  Q  P  H  D  V  VV D  A  L  S  K  A  C  
FLS CT     ...................G........................................ 180  
            P  V  I  S  L  S  R  P  H  D  V  VV D  A  L  S  K  A  C  
FLS CX     ............................................................ 180  
            P  V  I  S  L  S  Q  P  H  D  V  VV D  A  L  S  K  A  C  
 
FLS        AGTGAATGGGGATTTTTCCTCATCACGGATCACGGTGTCGAGCCCTCGTTGATCGGACGG 240  
            S  E  W  G  F  F L  I  T  D  H  G  V  E  P  S  L  I  G  R  
FLS CT     ............................................................ 240  
            S  E  W  G  F  F L  I  T  D  H  G  V  E  P  S  L  I  G  R  
FLS CX     ............................................................ 240  
            S  E  W  G  F  F L  I  T  D  H  G  V  E  P  S  L  I  G  R  
 
FLS        CTAAAAGAGGTTGGGGAGGAGTTCTTTAAGCTCCCACAGGAGGAGAAAGAGAGCTATGCA 300  
             L  K  E  V  G  E  E F  F K  L  P  Q  E  E K  E  S  Y  A  
FLS CT     .......................................A.................... 300  
             L  K  E  V  G  E  E F  F K  L  P  Q  K  E  K  E  S  Y  A  
FLS CX     ............................................................ 300  
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             L  K  E  V  G  E  E F  F K  L  P  Q  E  E K  E  S  Y  A  
 
FLS        AATGATCCTTCAAGTGGGAGTTTTGAAGGGTATGGAACAAAGATGACTAAAAATTTTGAT 360  
             N  D  P  S  S G  S  F  E  G  Y  G  T  K  M  T  K  N  F  D  
FLS CT     ............................................................ 360  
             N  D  P  S  S G  S  F  E  G  Y  G  T  K  M  T  K  N  F  D  
FLS CX     ............................................................ 360  
             N  D  P  S  S G  S  F  E  G  Y  G  T  K  M  T  K  N  F  D  
 
FLS        GAGAAAGTTGAGTGGATTGATTATTATTTTCACGTCATGCACCCTCCTAAGAAGCTCAAT 420  
             E  K  V  E  W  I  D  Y  Y F  H  V  M  H  P  P K  K L  N  
FLS CT     ............................................................ 420  
             E  K  V  E  W  I  D  Y  Y F  H  V  M  H  P  P K  K L  N  
FLS CX     ............................................................ 420  
             E  K  V  E  W  I  D  Y  Y F  H  V  M  H  P  P K  K L  N  
 
FLS        CTTGACATGTGGCCTAAGAACCCTTCTTCATACAGGGGAGTGACAGAGGAATACAATGTG 480  
             L  D  M  W  P  K  N  P  S  S Y  R  G  V  T  E  E Y  N  V  
FLS CT     ............................................................ 480  
             L  D  M  W  P  K  N  P  S  S Y  R  G  V  T  E  E Y  N  V  
FLS CX     ............................................................ 480  
             L  D  M  W  P  K  N  P  S  S Y  R  G  V  T  E  E Y  N  V  
 
FLS       GAAATAATGAGAACAACCAACAAGTTATTTGAACTTCTCTCAGAGGGACTAGGTTTGGAT  540  
            E  I  M  R  T  T  N  K  L  F  E  L  L S  E  G  L  G  L  D  
FLS CT     ......C......................G..G........................... 540  
            E  I  L  R  T  T  N  K  L  L  E  L  L S  E  G  L  G  L  D  
FLS CX     ............................................................ 540  
            E  I  M  R  T  T  N  K  L  F  E  L  L S  E  G  L  G  L  D  
 
FLS       GGGAAGGTTTTGAATTCTTCTTTGGGTGGTGATGAAATTGAATTTGAAATGAAAATCAAC  600  
            G  K  V  L  N  S  S L  G  G D  E  I  E  F  E  M  K  I  N  
FLS CT    ............................................................  600  
            G  K  V  L  N  S  S L  G  G D  E  I  E  F  E  M  K  I  N  
FLS CX    ............................................................  600  
            G  K  V  L  N  S  S L  G  G D  E  I  E  F  E  M  K  I  N  
 
FLS        ATGTACCCACCATGCCCACAACCTCAGCTCGCCCTCGGAGTTGAACCTCACACTGACATG 660  
             M  Y  P  P C  P  Q  P  Q  L  A  L  G  V  E  P  H  T  D  M  
FLS CT     ........................G................................... 660  
             M  Y  P  P C  P  Q  P  E  L  A  L  G  V  E  P  H  T  D  M  
FLS CX     ............................................................ 660  
             M  Y  P  P C  P  Q  P  Q  L  A  L  G  V  E  P  H  T  D  M  
 
FLS        TCTGCTCTCACTTTACTTGTCCCCAATGACGTTCCCGGTCTTCAAGTTTGGAAAGACGGT 720  
            S  A  L  T  L  L  V  P  N  D  V  P  G  L  Q  V  W  K  D  G  
FLS CT     ..................A................G........................ 720  
            S  A  L  T  L  L  I  P  N  D  V  P  G  L  Q  V  W  K  D  G  
FLS CX     ...........................................................A 720  
            S  A  L  T  L  L  V  P  N  D  V  P  G  L  Q  V  W  K  D  G  
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FLS        AATTGGGTAGCTGTCAATTACTTGCCAAATGCACTCTTCGTCCATGTTGGTGATCAACTT 780  
            N  W  V  A  V  N  Y  L  P  N  A  L  F  V  H  V  G  D  Q  L  
FLS CT     ...................................G........................ 780  
            N  W  V  A  V  N  Y  L  P  N  A  L  F  V  H  V  G  D  Q  L  
FLS CX     ...................................G........................ 780  
            N  W  V  A  V  N  Y  L  P  N  A  L  F  V  H  V  G  D  Q  L  
 
FLS        GAGGTACTAAGCAATGGTAAGTACAAGAGTGTTCTTCACAGGAGCTTGGTGAACAAAGAA 840  
            E  V  L  S  N  G  K  Y  K  S  V  L  H  R  S  L  V  N  K  E  
FLS CT     ............................................T............... 840  
            E  V  L  S  N  G  K  Y  K  S  V  L  H  R  S  L  V  N  K  E  
FLS CX     ............................................T............... 840  
            E  V  L  S  N  G  K  Y  K  S  V  L  H  R  S  L  V  N  K  E  
 
FLS        AGGACAAGAATGTCTTGGGCTGTGTTTGTCGTGCCTCCTCATGAAGCAGTGATTGGACCT 900  
            R  T  R  M  S  W  A  V  F  V  V P  P H  E  A  V  I  G  P  
FLS CT     ............................................................ 900  
            R  T  R  M  S  W  A  V  F  V  V P  P H  E  A  V  I  G  P  
FLS CX     ............................................................ 900  
            R  T  R  M  S  W  A  V  F  V  V P  P H  E  A  V  I  G  P  
 
FLS        CTTCCAGAGCTCATTGATGAGAAAAACCCAGCAAAATATTCAACCAAAACATATGCCGAG 960  
            L  P  E  L  I  D  E  K  N  P  A  K  Y  S  T  K  T  Y  A  E  
FLS CT     ............................................................ 960  
            L  P  E  L  I  D  E  K  N  P  A  K  Y  S  T  K  T  Y  A  E  
FLS CX     ............................................................ 960  
            L  P  E  L  I  D  E  K  N  P  A  K  Y  S  T  K  T  Y  A  E  
 
FLS        TACCGTTATCGCAAATTCAATAAGATTCCCCAATAA 996   
            Y  R  Y  R  K  F  N  K  I  P  Q  *             
FLS CT     .............................A...... 996   
            Y  R  Y  R  K  F  N  K  I  P  Q  *            
FLS CX     .............................A...... 996   
            Y  R  Y  R  K  F  N  K  I  P  Q  *             

Hình 2. Kết quả phân tích trình tự gen FLS phân lập từ mẫu chè Trung Du xanh và tím. 

FLS: Trình tự gen FLS từ chè được công bố trên Genbank với mã số EF205150; FLS CT: trình tự gen FLS phân 
lập từ mẫu chè Trung Du tím; FLS CX: trình tự gen FLS phân lập từ mẫu chè Trung Du xanh; Trình tự 

nucleotide thay đổi làm thay đổi trình tự amino acid (      ); Trình tự nucleotide thay đổi không làm thay đổi trình 
tự amino acid (      ) 

Trong đó, gen FLS từ mẫu chè Trung Du 
xanh có 5 vị trí sai khác với hệ số tương đồng di 
truyền là 99,5%, mẫu chè trung Du tím có 13 vị 
trí sai khác với hệ số tương đồng di truyền là 
98,7% so với trình tự công bố. Gen FLS ở 2 
mẫu chè nghiên cứu có sự sai khác ở 10 vị trí 
nucleotide, tương đồng 99%. Đặc biệt ở vị trí 
nucleotide 57, 756, 825 và 990, gen FLS ở cả 
hai mẫu chè nghiên cứu tương ứng là C, G, T 

và A trong khi trình tự gen FLS công bố tương 
ứng là A, C, C và C. 

Sự sai khác trình tự nucleotide của gen FLS 
từ mẫu chè Trung Du tím với trình tự công bố 
dẫn đến sự sai khác trình tự amino acid ở 8 vị 
trí, với hệ số tương đồng là 97,6%. Trong khi 
đó, trình tự amino acid của FLS ở chè Trung Du 
xanh khác với trình tự FLS công bố chỉ ở 1 vị 
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trí (19V→A) (Hình 2 và 3), với hệ số tương 
đồng là 99,7%. Amino acid của FLS của 2 mẫu 
chè nghiên cứu có sự sai khác ở 7 vị trí 
(97,9%). Từ kết quả so sánh, chúng tôi cho rằng 
trình tự nucleotide và trình tự amino acid suy 
diễn của FLS từ chè Trung Du tím và chè Trung 
Du xanh có độ tương đồng cao với các mẫu đã 
công bố trên Genbank. FLS là một dioxygenase 
và thuộc siêu họ 2OG-Fe(II) oxygenase. 
Enzyme này thực hiện chức năng chuyển hóa 
dihydroflavonol tạo flavonol thông qua domain 
đặc trưng cho siêu họ 2OG-Fe(II) oxygenase 
(hình 3 phần nền xám), domain này có cấu trúc 
bảo thủ bao gồm 95 amino acid (từ vị trí 
199→291) [23, 27]. Ở domain này, mẫu chè 
Trung Du xanh không có sự sai khác so với 
trình tự công bố, mẫu chè Trung Du tím có 2 vị 
trí amino acid sai khác so với Trung Du xanh và 
trình tự đã công bố (209Q→E; 227M→L). 
Domain là vùng chức năng quan trọng của FLS 
nên sự sai khác này có thể ảnh hưởng đến hoạt 

động của enzyme. Hơn nữa, các nghiên cứu đã 
chứng minh một số motif quyết định đến chức 
năng của FLS [33]. Motif PxxxIRxxx-EQP ở 
đầu N (18→29, phần nền vàng) quyết định đến 
hoạt tính của FLS, sự thay đổi trình tự 
nucleotide ở motif có thể làm mất hoạt tính của 
FLS. Kết quả so sánh ở mẫu nghiên cứu với 
trình tự công bố chỉ ra sự thay đổi 2 vị trí amino 
ở motif này (19/25V→A). Mặt khác, FLS chỉ 
có hoạt tính chức năng đầy đủ khi có mặt của 
Fe (II) và 2-oxoglutarate. Motif CPQ/RPxLAL 
(205→212) là vị trí bám của 2-oxoglutarate có 
một vị trí amnio acid sai khác của FLS mẫu chè 
Trung Du tím với chè Trung Du xanh và trình 
tự công bố (209Q→E), trong khi motif mà Fe 
(II) bám các amino acid có tính bảo thủ cao 
(217H, 219D và 273H) ở các mẫu chè phân 
tích. Như vậy, kết quả nghiên cứu của chúng tôi 
đặt ra một vấn đề mới cần nghiên cứu sâu hơn 
về các SNPs trong gen FLS của chè. 

 

FLS     MEVERVQALSHVTLHELPVKFIRPVHEQPENSKAIEGVTVPVISLSQPHDVVVDALSKAC 60   
FLS CT  ..................A.....A.....................R............. 60   
FLS CX  ..................A......................................... 60   
 
FLS     SEWGFFLITDHGVEPSLIGRLKEVGEEFFKLPQEEKESYANDPSSGSFEGYGTKMTKNFD 120  
FLS CT  .................................K.......................... 120  
FLS CX  ............................................................ 120  
 
FLS     EKVEWIDYYFHVMHPPKKLNLDMWPKNPSSYRGVTEEYNVEIMRTTNKLFELLSEGLGLD 180  
FLS CT  ..........................................L......L.......... 180  
FLS CX  ............................................................ 180  
 
FLS     GKVLNSSLGGDEIEFEMKINMYPPCPQPQLALGVEPHTDMSALTLLVPNDVPGLQVWKDG 240  
FLS CT  ............................E.................I............. 240  
FLS CX  ............................................................ 240  
 
FLS     NWVAVNYLPNALFVHVGDQLEVLSNGKYKSVLHRSLVNKERTRMSWAVFVVPPHEAVIGP 300  
FLS CT  ............................................................ 300  
FLS CX  ............................................................ 300  
 
 
FLS     LPELIDEKNPAKYSTKTYAEYRYRKFNKIPQ 331  
FLS CT  ............................... 331  
FLS CX  ............................... 331  

Hình 3. So sánh trình tự amino acid suy diễn của FLS đã công bố (EF205150) với FLS chè Trung Du xanh (FLS 
CX) và chè Trung Du tím (FLS CT). 

Name: “2OG-FeII_Oxy” 
2OG-Fe(II) oxygenase superfamily 

 

N terminal Motif 

2-oxoglutarate binding motif 

Fe(II) binding motif 
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4. Kết luận 

Trong nghiên cứu này, chúng tôi đã xác 
định và phân tích được trình tự gen FLS từ 2 
giống chè Trung Du xanh và tím trồng tại Thái 
Nguyên. Trình tự amino acid suy diễn của từ 
các giống chè nghiên cứu có độ tương đồng cao 
so với trình tự đã công bố trên Genbank (97,6-
99,7%). Amino acid của FLS của 2 mẫu chè 
nghiên cứu có 331 amino acid với hệ số tương 
đồng 97,9%. 
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Abstract: In this study, we conducted the cloning and sequencing gene encoding FLS from the 
two green and purple Trung Du tea cultivars. The length of FLS gene is 996 bp, encodes 331 amino 
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acid. Results of FLS gene analysis showed that green and purple Trung Du cultivars has 13 nucleotide 
variants total as compare with FLS sequence published on Genbank. Nucleotide sequence differences 
lead to change amino acid sequence of key functional motives in FLS like motif characterizes the 
2OG-Fe (II) oxygenase superfamily, the PxxxIRxxx-EQP motif at the N-terminal (18→29) determines 
the FLS activity, the CPQ/RPxLAL motif) is the binding site of 2-oxoglutarate. How amino acid 
position changes affect FLS activity need further research. FLS gene isolates are sources for further 
research to aim elucidating the function of this enzyme. 

Keywords: Green Trung Du, purple Trung du, Flavonol, Flavonol synthase, polyphenol.  


