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1. TÓM TẮT NỘI DUNG LUẬN ÁN
Cây lúa (Oryza sativa L.) là cây lương thực quan trọng với con người, hơn 40% dân số trên thế giới đang sử dụng lúa gạo. Tuy nhiên, cây lúa thuộc nhóm cây glycophyte nhạy cảm với stress mặn (Reddy và cs., 2017). Stress mặn là một trong những nguyên nhân chính làm giảm năng suất cây nông nghiệp, riêng nhiễm mặn từ nước tưới cho cây nông nghiệp đã gây thiệt hại hơn 12 tỷ USD mỗi năm (Che‐Othman và cs., 2017). Theo dự đoán đến năm 2050, năng suất cây trồng trên đất nông nghiệp bị nhiễm mặn giảm đến 50% (Arif, 2020; Goharrizi và cs., 2021). Stress mặn của đất làm giảm 29,29% năng suất cây lúa. Bên cạnh đó, sản lượng lúa trung bình giảm từ 4232 kg/ha ở các khu vực ít nhiễm mặn xuống còn 2663 kg /ha ở khu vực nhiễm mặn cao (Saleem và cs., 2025).

Trước hiện trạng đó, luận án thực hiện với mục tiêu khảo sát sự tác động của stress mặn lên sự phát triển của cây lúa mầm 6 ngày tuổi, thông qua các phân tích hình thái, sinh lý, sinh hóa và sinh học phân tử. Các thí nghiệm đã ứng dụng phương pháp HPLC, GC-MS, RT-PCR, real-time PCR và 2-DE kết hợp LC-MS/MS để xác định các hợp chất sinh hóa, mức độ biểu hiện gene và protein trong rễ cây lúa mầm 6 ngày tuổi ở 3 giống lúa (Oryza sativa L.) có độ chịu mặn khác nhau khi tiếp xúc với stress NaCl (mM), gồm cây lúa nhạy cảm mặn (Đài Thơm 8), cây lúa chịu mặn trung bình (OC 10) và cây lúa chịu mặn (OM 9577) (Ngoc và cs., 2022).

Kết quả nghiên cứu, stress NaCl ảnh hưởng nghiêm trọng đến hình thái và sinh lý của 3 cây lúa OM 9577, OC 10 và Đài Thơm 8 trong giai đoạn cây lúa mầm 6 ngày tuổi, thay đổi chiều dài rễ/chồi, giảm số lượng rễ, giảm sinh khối tươi và khô của rễ/chồi. 

Kết quả nghiên cứu, stress NaCl ảnh hưởng đến sự tích lũy các hợp chất sinh hóa trong rễ cây lúa mầm 6 ngày tuổi OM 9577, OC 10 và Đài Thơm 8 khi tiếp xúc với stress NaCl trong 72 giờ, rễ cây lúa OM 9577 và OC 10 có hàm lượng ion Ca2+, ion K+, protein, proline, đường tổng, đường khử và hoạt tính enzyme chống oxy hóa (SOD, POD và CAT) cao hơn trong rễ cây lúa Đài Thơm 8. Đặc biệt, hàm lượng ion Na+ tích lũy trong rễ cây lúa nhạy cảm mặn Đài Thơm 8 cao hơn trong rễ cây lúa chịu mặn OM 9577 và rễ cây lúa chịu mặn trung bình OC 10.

Nghiên cứu đã xác định được 44 hợp chất chuyển hóa, định lượng được 8 loại đường, 6 acid trong nhóm hợp chất phenolic, hai hợp chất thứ cấp (rutin và quercetin), 12 acid hữu cơ và 20 acid amin trong rễ cây lúa OM 9577, OC 10 và Đài Thơm 8 khi tiếp xúc với stress NaCl trong 72 giờ. 

Xác định được 16 gene liên quan đến cơ chế đáp ứng stress mặn trong rễ cây lúa OM 9577, OC 10 và Đài Thơm 8 khi tiếp xúc với stress NaCl. Trong đó, mức độ biểu hiện phiên mã gene OsWRKY62, OsCML31, Os79, OsSOS1, OsHKT1:5 và OsCDPK cao nhất trong rễ cây lúa OM 9577, trong khi mức độ biểu hiện phiên mã gene Os01g0548600 và OsNHX1 cao nhất trong rễ cây lúa OC 10. 

Nghiên cứu xác định được một số protein đặc trưng trong rễ cây lúa OC 10 và OM 9577 khi tiếp xúc stress NaCl (mM) trong 72 giờ bằng phương pháp 2-DE kết hợp LC-MS/MS. Cụ thể, rễ cây lúa OC 10 có 6 điểm protein biểu hiện khác biệt so với Đài Thơm 8 và OM 9577 khi tiếp xúc stress NaCl là FHA domain-containing protein, hypothetical protein EE612_036920, thioredoxin H-type, Os02g0829700, uncharacterized (Gi Number: BAD31129.1) và Os02g0778100. Rễ cây lúa OM 9577 có 8 điểm protein khác biệt so với Đài Thơm 8 và OC 10 khi tiếp xúc stress NaCl là MYB18, peroxidase, adenylosuccinate lyase, protein-serine/threonine phosphatase, lactoylglutathione lyase, cyclin-T1-3, HAT family dimerization domain-containing protein và soluble inorganic pyrophosphatase. 

Nghiên cứu chọn được một số chỉ thị sinh hóa (proline, acid ferulic, acid syringic, acid malic, acid shikimic, acid pyruvic, acid succinic, ribose, glucose, xylose, arabinose, galactose, isoleucine, glutamine, acid glutamic, acid aspartic, asparagine, serine và ornithine) và chỉ thị phân tử (OsCDPK, OsCML31, OsHKT1;5, OsNHX1 và OsSOS) tiềm năng, để ứng dụng trong chọn lọc giống lúa chịu mặn.

2. NHỮNG KẾT QUẢ MỚI CỦA LUẬN ÁN
Để giải thích tại sao cây lúa mầm 6 ngày tuổi OM 9577 và OC 10 có tính chống chịu mặn tốt hơn cây lúa mầm 6 ngày tuổi Đài Thơm 8. Với định hướng này, em trình bày các kết quả mới của luận án thành một số mục sau:

Sự tích luỹ các ion

Rễ cây lúa OM 9577 và OC 10 có hàm lượng ion Na+ thấp, nhưng có hàm lượng ion K+ và ion Ca2+ cao hơn trong rễ cây lúa Đài Thơm 8 khi tiếp xúc stress NaCl (mM) trong 72 giờ.

Các enzyme chống oxy hóa

Rễ cây lúa OM 9577 có 9 đồng phân enzyme POD, OC 10 có 8 đồng phân enzyme POD và Đài Thơm 8 có 7 đồng phân enzyme POD. Do đó, hàm lượng H2O2 trong rễ cây lúa OM 9577 và OC 10 thấp hơn trong rễ cây lúa Đài Thơm 8, vì enzyme POD xúc tác khử chất nhận điện tử là H2O2.

Rễ cây lúa OM 9577 và OC 10 có hoạt tính đồng phân enzyme CAT-a và CAT-b cao hơn rễ cây lúa Đài Thơm 8. Trong đó, hoạt tính enzyme CAT trong rễ cây lúa OC 10 là cao nhất, tiếp đến OM 9577 và thấp nhất là Đài Thơm 8. Do đó, rễ cây lúa OC 10 và OM 9577 có hàm lượng H2O2 ít hơn trong rễ cây lúa Đài Thơm 8. Bởi vì, một phân tử enzyme CAT trong mỗi phút có thể xúc tác khử 6000000 phân tử H2O2 thành H2O và O2.

Rễ cây lúa OC 10 và OM 9577 có hoạt tính 4 đồng phân enzyme SOD cao hơn trong rễ cây lúa Đài Thơm 8. Trong đó, hoạt tính enzyme SOD trong rễ cây lúa OC 10 có hoạt tính cao nhất, tiếp đến OM 9577 và thấp nhất là Đài Thơm 8. Do đó, hàm lượng superoxide (O2*-) trong rễ cây lúa OM 9577 và OC 10 thấp hơn trong rễ cây lúa Đài Thơm 8. Bởi vì, cơ chế xúc tác SOD là thu dọn superoxide (O2*-), tạo sản phẩm là H2O2 và H2O. 
Tóm lại, rễ cây lúa OM 9577 có hoạt tính enzyme POD cao nhất, OC 10 có hoạt tính enzyme SOD và CAT cao nhất. Vì vậy, hàm lượng H2O2 và superoxide (O2*-) trong rễ cây lúa OM 9577 và OC 10 thấp hơn trong rễ cây lúa Đài Thơm 8.

Các hợp chất sinh hóa như hợp chất phenolic, acid hữu cơ, đường và acid amin
Rễ cây lúa OM 9577 và OC 10 có hàm lượng hợp chất phenolic (acid gallic, acid chlorogenic, acid caffeic, acid syringic, acid ferulic và acid salicylic) và hai hợp chất thứ cấp (rutin và quercetin) cao hơn trong rễ cây lúa Đài Thơm 8.
Rễ cây lúa OM 9577 và OC 10 có hàm lượng 𝛼-D-xylopyranose, D-lyxofuranose, ß-D-galactopyranose, ß-D-glucopyranose và D-arabinose cao hơn trong rễ cây Đài Thơm 8.
Ribose và glucose có hàm lượng cao trong rễ cây lúa OC 10, xylose và arabinose có hàm lượng cao trong rễ cây lúa Pokkali. Hàm lượng galactose trong rễ cây lúa OM 9577 và OC 10 cao hơn trong rễ cây lúa Đài Thơm 8.
Rễ cây lúa OM 9577 và OC 10 có hàm lượng acid malic, acid shikimic, acid pyruvic và acid succinic giảm ít hơn trong rễ cây lúa Đài Thơm 8. 

Rễ cây lúa OC 10 và OM 9577 có hàm lượng 11 acid amin cao hơn trong rễ cây lúa nhạy cảm mặn Đài Thơm 8, gồm proline, isoleucine, serine, ornithine, histidine, acid glutamic, asparagine, 𝛼-alanine, acid aspartic, glutamine và valine.

Biểu hiện gene

Mức độ biểu hiện phiên mã gene Os79, Os01g0548600, OsCDPK, OsCML31, OsSOS1, OsNHX1, OsHKT1;5 và OsWRKY62 được xác định bằng real-time PCR trong rễ cây lúa OM 9577 và OC 10 cao hơn trong rễ cây lúa Đài Thơm 8.

Biểu hiện protein
Khi tiếp xúc với stress NaCl, rễ cây lúa OM 9577 có 12 protein tương ứng 45 đoạn peptide, rễ cây lúa OC 10 có 21 protein tương ứng 68 đoạn peptide và rễ cây lúa Đài Thơm 8 có 12 protein tương ứng 47 đoạn peptide. 

Rễ cây lúa OC 10 và OM 9577 có những protein đặc trưng mà không có trong rễ cây lúa Đài Thơm 8 khi tiếp xúc với stress NaCl. Cụ thể, rễ cây lúa OC 10 có 6 protein đặc trưng là FHA domain-containing protein, thioredoxin H-type, hypothetical protein EE612_036920, Os02g0829700, Os02g0778100 và uncharacterized protein (BAD31129.1). Rễ cây lúa OM 9577 có 8 protein đặc trưng là MYB18, adenylosuccinate lyase, soluble inorganic pyrophosphatase, phosphoprotein phosphatase (serine/threonine), peroxidase, lactoylglutathione lyase, cyclin-T1-3 và HAT family dimerization domain-containing protein.

Tóm lại, các chỉ tiêu sinh hóa và sinh học phân tử đặc trưng trong rễ cây lúa mầm 6 ngày tuổi OM 9577 khi tiếp xúc với stress NaCl là tích lũy nhiều hợp chất phenolic (acid gallic, acid chlorogenic, acid caffeic, acid syringic, acid ferulic và acid salicylic) và enzyme chống oxy hóa (POD), giúp tế bào rễ có hàm lượng H2O2 và superoxide (O2*-) thấp, dẫn đến cân bằng được stress oxy hóa hiệu quả. Tích lũy nhiều proline, đường (ribose, glucose, arabinose, xylose và galactose), acid hữu cơ (acid malonic, acid quinic, acid itaconic, acid D-gluconic, acid succinic, acid malic và acid shikimic) và acid amin (histidine, ornithine, isoleucine và serine), giúp tế bào rễ cân bằng stress thẩm thấu. Tăng biểu hiện một số gene liên quan đến kênh vận chuyển ion như OsSOS1 và OsHKT1:5, giúp tế bào rễ có hàm lượng ion Na+ thấp, ion K+ cao, dẫn đến cân bằng được stress ion. Đặc biệt, một số protein đặc trưng trong rễ OM 9577 có chức năng phân chia tế bào (cyclin-T1-3), chức năng phiên mã (MYB18, protein-serine/threonine phosphatase và HAT family dimerization domain-containing protein với), chức năng phản ứng stress (protein peroxidase và lactoylglutathione lyase) và chức năng trao đổi chất (protein adenylosuccinate lyase và soluble inorganic pyrophosphatase).
Các chỉ tiêu sinh hóa và sinh học phân tử đặc trưng trong rễ cây lúa mầm 6 ngày tuổi OC 10 khi tiếp xúc với stress NaCl là tích lũy hợp chất phenolic (acid gallic và acid caffeic), hợp chất thứ cấp (rutin), enzyme chống oxy hóa (SOD và CAT), giúp tế bào rễ cân bằng stress oxy hóa. Tích lũy acid hữu cơ (acid 2-ketogluconic, acid nicotic và acid pyruvic), đường (rhamnose), acid amin (acid glutamic, acid aspartic, valine, α-alanine và asparagine), giúp tế bào rễ cân bằng stress thẩm thấu. Biểu hiện phiên mã gene liên quan đến kênh vận chuyển ion như OsNHX1, giúp tế bào cân bằng stress ion. Protein đặc trưng, FHA domain-containing protein và thioredoxin H-type có chức năng phản ứng stress và hypothetical protein EE612_036920 có chức năng liên quan đến con đường truyền tín hiệu MAPK.
Kết luận, kết quả mới trong luận án góp phần làm sáng tỏ phần nào các đáp ứng sinh hóa và sinh học phân tử trong rễ cây lúa OM 9577, OC 10 và Đài Thơm 8 khi tiếp xúc với stress NaCl, giúp giải thích cây lúa mầm 6 ngày tuổi OM 9577 và OC 10 có tính chống chịu mặn tốt hơn cây lúa mầm 6 ngày tuổi Đài Thơm.
3. CÁC ỨNG DỤNG/ KHẢ NĂNG ỨNG DỤNG TRONG THỰC TIỄN HAY NHỮNG VẤN ĐỀ CÒN BỎ NGỎ CẦN TIẾP TỤC NGHIÊN CỨU 

Đề tài cung cấp những thông tin quan trọng về các đáp ứng sinh hóa và sinh học phân tử trong rễ cây lúa Đài Thơm 8, OC 10 và OM 9577 khi tiếp xúc với stress NaCl, góp phần làm sáng tỏ phần nào trong cơ chế chịu mặn của các giống lúa trên, nhất là ở giai đoạn cây lúa mầm 6 ngày tuổi. 

Các chỉ thị sinh hóa (proline, CAT, SOD, POD, acid ferulic, acid syringic, acid malic, acid shikimic, acid pyruvic, acid succinic, ribose, glucose, xylose, arabinose, galactose, isoleucine, glutamine, acid glutamic, acid aspartic, asparagine, serine và ornithine) và chỉ thị sinh học phân tử (OsCDPK, OsCML31, OsHKT1;5, OsNHX1 và OsSOS) tiềm năng, có thể ứng dụng trong chọn lọc giống lúa chịu mặn và nâng cao khả năng chịu mặn của các giống lúa hiện tại thông qua lai truyền thống hoặc chuyển gene.

Tuy nhiên, đề tài cần tiếp tục khảo sát thêm sự tác động của stress NaCl đến các giai đoạn sinh trưởng khác của giống lúa OM 9577, OC 10 và Đài Thơm 8, như giai đoạn đẻ nhánh, giai đoạn trổ bông và giai đoạn lúa chín. Bên cạnh đó, luận án tiếp tục nghiên cứu các đáp ứng sinh hóa và sinh học phân tử trong chồi của cây lúa OM 9577, OC 10 và Đài Thơm 8 ở giai đoạn cây lúa mầm 6 ngày tuổi. Đặc biệt, luận án tiếp tục thử nghiệm các chỉ thị sinh hóa và chỉ thị phân tử tiềm năng để ứng dụng trong thực tiễn như chọn lọc các giống lúa chịu mặn hoặc cải thiện các giống lúa hiện có thông qua phương pháp lai tạo truyền thống hoặc kỹ thuật di truyền. Từ đó, những nỗ lực trên sẽ góp phần nâng cao khả năng chịu mặn của cây lúa và đảm bảo an ninh lương thực cho các khu vực bị nhiễm mặn do nước biển dâng.
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1. SUMMARY

Rice (Oryza sativa L.) is an important food crop for over 40% of the global population. However, as a member of the glycophyte group, rice is highly sensitive to salt stress (Reddy et al., 2017). Salinity is one of the leading factors limiting rice productivity, with saline irrigation water alone causing annual losses exceeding USD 12 billion (Che‐Othman et al., 2017). By 2050, it is projected that agricultural land productivity could decline by up to 50% due to increasing soil salinity (Arif, 2020; Goharrizi et al., 2021). Soil salinity stress reduces rice yield by 29.29%. In addition, average rice yield decreased from 4232 kg/ha in less saline areas to 2663 kg/ha in highly saline areas (Saleem et al., 2025).

The thesis was conducted to investigate the impact of salt stress on the development of 6-day-old rice seedlings through morphological, physiological, biochemical, and molecular analyses. Advanced techniques such as HPLC, GC-MS, RT-PCR, real-time PCR, and 2-DE combined with LC-MS/MS were employed to analyze biochemical compounds, gene expression levels, and protein profiles in 6-day-old seedling roots of three rice varieties with contrasting salt tolerance characteristics when exposed to salt stress, including Dai Thom 8, a salt-sensitive rice variety, OC 10, a moderately salt-tolerant rice variety, and OM 9577, a salt-tolerant rice variety (Ngoc et al., 2022).
The results of the study showed that NaCl stress seriously affected the morphology and physiology of three rice varieties (OM 9577, OC 10, and Dai Thom 8) in the 6-day-old seedling stage, changing the length of roots/shoots, reducing the number of roots, and reducing the fresh and dry biomass of roots/shoots.

Biochemical analysis showed that NaCl stress alters the accumulation of key compounds in the roots of OM 9577, OC 10, and Dai Thom 8 rice varieties. Among them, the roots of OM 9577 and OC 10 rice varieties exhibited higher contents of Ca2+, K+ ions, protein, proline, total and reducing sugars, and antioxidant enzyme activities (SOD, POD, and CAT) compared to those of the Dai Thom 8 rice variety. Notably, the roots of Dai Thom 8 rice variety accumulated more Na+ ions than the other two varieties.
The study has successfully identified 44 metabolites, and has quantified 8 sugars, 6 acids in the phenolic group, two secondary compounds (rutin and quercetin), 12 organic acids, and 20 amino acids in the roots of OM 9577, OC 10, and Dai Thom 8 rice varieties when exposed to NaCl stress. 
Sixteen genes related to salt stress response mechanisms were identified in the roots of OM 9577, OC 10, and Dai Thom 8. Among them, the transcriptional expression levels of OsWRKY62, OsCML31, Os79, OsSOS1, OsHKT1:5, and OsCDPK genes were highest in the roots of the OM 9577 rice variety, while the transcriptional expression levels of Os01g0548600 and OsNHX1 genes were highest in the roots of the OC 10 rice variety.
Some specific proteins in the roots of rice varieties OC 10 and OM 9577 when exposed to NaCl stress after 72 hours have been characterized by 2-DE combined with LC-MS/MS. Among them, the roots of the OC 10 rice variety had 6 protein spots that were differentially expressed compared to OM 9577 and Dai Thom 8 rice varieties, which were FHA domain-containing protein, hypothetical protein EE612_036920, thioredoxin H-type, Os02g0829700, uncharacterized (Gi Number: BAD31129.1), and Os02g0778100. The roots of the OM 9577 rice variety had 8 protein differences compared to OC 10 and Dai Thom 8 rice variety, namely MYB18, peroxidase, adenylosuccinate lyase, protein-serine/threonine phosphatase, lactoylglutathione lyase, cyclin-T1-3, HAT family dimerization domain-containing protein, and soluble inorganic pyrophosphatase.

From there, this study suggests several potential biochemical markers (proline, ferulic acid, syringic acid, malic acid, shikimic acid, pyruvic acid, succinic acid, ribose, glucose, xylose, arabinose, galactose, isoleucine, glutamine, glutamic acid, aspartic acid, asparagine, serine, and ornithine) and molecular markers (OsCDPK, OsCML31, OsHKT1;5, OsNHX1, and OsSOS) for application in salt-tolerant rice breeding.

2. NOVELTY OF THESIS
To elucidate why OM 9577 and OC 10 rice varieties exhibited greater salt tolerance compared to Dai Thom 8 rice variety, this thesis presented several key findings organized into the following sections:

Ion accumulation

Under NaCl stress, the roots of OM 9577 and OC 10 rice varieties exhibit lower Na+ ion concentrations and higher levels of K+ and Ca2+ ions compared to the roots of the Dai Thom 8 rice variety.

Antioxidant enzymes

The roots of the OM 9577 rice variety had 9 POD enzyme isomers, while those of OC 10 rice variety had 8 POD enzyme isomers, and those of Dai Thom 8 rice variety had 7 POD enzyme isomers. Therefore, the H2O2 content in the roots of OM 9577 and OC 10 rice varieties was lower than in that of the roots of Dai Thom 8 rice variety, because the POD enzyme catalyzed the reduction of the electron acceptor H2O2.

The roots of OM 9577 and OC 10 rice varieties exhibited higher activities of CAT-a and CAT-b enzyme isomers compared to the roots of Dai Thom 8 rice variety. Among them, the CAT enzyme activity in the roots of rice variety OC 10 was the highest, followed by OM 9577, and the lowest was Dai Thom 8. Therefore, the roots of OC 10 and OM 9577 rice varieties had lower H2O2 content than the roots of the Dai Thom 8 rice variety, likely due to the catalytic efficiency of CAT, which could convert approximately 6.000.000 H2O2 molecules into H2O and O2 per minute.

The roots of OC 10 and OM 9577 rice varieties had higher SOD enzyme 4 isoform activities than the roots of Dai Thom 8 rice varieties. Among them, the SOD enzyme activity in the roots of rice variety OC 10 was the highest, followed by OM 9577, and the lowest was Dai Thom 8. Consequently, the superoxide (O2*-) content in the roots of OM 9577 and OC 10 rice varieties was lower than that in the roots of Dai Thom 8 rice variety, since the SOD catalytic mechanism scavenges superoxide (O2*-) and produces H2O2 and H2O.

Therefore, the OM 9577 and OC 10 rice varieties demonstrated a more coordinated activity of SOD, CAT, and POD enzymes, enabling more efficient scavenging of H2O2 and superoxide (O2*-) compared to the Dai Thom 8 rice variety.

Organic compounds

The roots of OM 9577 and OC 10 had higher levels of phenolic compounds (gallic acid, chlorogenic acid, caffeic acid, syringic acid, ferulic acid, and salicylic acid) and two secondary compounds (rutin and quercetin) than the roots of Dai Thom 8.

The roots of OM 9577 and OC 10 rice varieties had higher contents of 𝛼-D-xylopyranose, D-lyxofuranose, ß-D-galactopyranose, ß-D-glucopyranose, and D-arabinose than the roots of the Dai Thom 8 variety.

Ribose and glucose were found in high concentrations in the roots of the OC 10 rice variety, and xylose and arabinose were found in high concentrations in the roots of the Pokkali rice variety. The galactose content in the roots of OM 9577 and OC 10 was higher than that in Dai Thom 8.

The roots of OM 9577 and OC 10 had less reduction in malic acid, shikimic acid, pyruvic acid, and succinic acid than in Dai Thom 8.


The roots of OC 10 and OM 9577 had higher concentrations of 11 amino acids than the roots of salt-sensitive rice varieties (Dai Thom 8), including proline, isoleucine, serine, ornithine, histidine, glutamic asparagine acid, α-alanine, aspartic acid, glutamine, and valine.

Gene expression

The transcriptional expression levels of Os79, Os01g0548600, OsCDPK, OsCML31, OsSOS1, OsNHX1, OsHKT1;5, and OsWRKY62 genes were determined by real-time PCR in the roots of OM 9577 and OC 10 rice varieties, which were higher than in the roots of Dai Thom 8 rice variety.

Protein expression

Under NaCl stress, the roots of the OM 9577 rice variety had 12 proteins corresponding to 45 peptide fragments, the roots of the OC 10 rice variety had 21 proteins corresponding to 68 peptide fragments, and the roots of the Dai Thom 8 rice variety had 12 proteins corresponding to 47 peptide fragments.

The roots of OC 10 and OM 9577 rice varieties had specific proteins that were absent in Dai Thom 8 rice roots when exposed to NaCl stress. Specifically, the roots of rice variety OC 10 had 6 characteristic proteins: FHA domain-containing protein, thioredoxin H-type, hypothetical protein EE612_036920, Os02g0829700, Os02g0778100, and uncharacterized protein (BAD31129.1). The roots of rice variety OM 9577 had 8 typical proteins: MYB18, adenylosuccinate lyase, soluble inorganic pyrophosphatase, phosphoprotein phosphatase (serine/threonine), peroxidase, lactoylglutathione lyase, cyclin-T1-3, and HAT family dimerization domain-containing protein.

In summary, the distinguishing characteristics of salt-tolerant rice varieties OM 9577 and OC 10 compared to salt-sensitive rice variety Dai Thom 8 are:

The roots of OM 9577 rice accumulate compounds that balance oxidative stress (phenolic compounds such as gallic acid, chlorogenic acid, caffeic acid, syringic acid, ferulic acid, salicylic acid, and antioxidant enzymes such as POD), osmotic stress-balancing compounds (proline, ribose, glucose, arabinose, xylose, galactose, malonic acid, quinic acid, itaconic acid, D-gluconic acid, succinic acid, malic acid, shikimic acid, histidine, ornithine, isoleucine, and serine), and ionic stress balancing compounds (OsSOS1 and OsHKT1:5). The roots of rice variety OM 9577 contain eight characteristic proteins with functions related to cell division (cyclin-T1-3), transcription (MYB18, serine/threonine phosphatase protein, and HAT family dimerization domain-containing protein), stress response (peroxidase protein and lactoylglutathione lyase protein), and metabolic functions (adenylosuccinate lyase protein and soluble inorganic pyrophosphatase protein).

Meanwhile, the roots of OC 10 rice accumulated oxidative stress-balancing compounds through phenolic compounds (gallic acid and caffeic acid), secondary compounds (rutin), antioxidant enzymes (SOD and CAT), osmotic stress-balancing compounds (2-ketogluconic acid, nicotinic acid, pyruvic acid, rhamnose, glutamic acid, aspartic acid, valine, α-alanine, and asparagine), and ionic stress balancing compounds (OsNHX1). Rice root OC 10 contained three characteristic proteins: an FHA domain-containing protein and an H-type thioredoxin, both functioned in stress response, as well as a hypothetical protein EE612_036920 implicated in the MAPK signaling pathway.

In conclusion, the findings of this thesis contribute to clarifying the biochemical and molecular biological responses in the roots of OM 9577, OC 10, and Dai Thom 8 rice varieties when exposed to NaCl stress, helping to explain the superior salt tolerance observed in OM 9577 and OC 10 rice varieties compared to Dai Thom rice variety at the seedling stage.

3. APPLICATIONS/ APPLICABILITY/ PERSPECTIVE 

The study provides important insights into the biochemical and molecular biological responses in the roots of three rice varieties (Dai Thom 8, OC 10, and OM 9577) when exposed to NaCl stress, contributing to clarifying the salt tolerance mechanism of the above rice varieties, especially at the 6-day-old seedling stage. Potential biochemical (proline, CAT, SOD, POD, acid ferulic, acid syringic, acid malic, acid shikimic, acid pyruvic, acid succinic, ribose, glucose, xylose, arabinose, galactose, isoleucine, glutamine, acid glutamic, acid aspartic, asparagine, serine, and ornithine) and molecular biological indicators (OsCDPK, OsCML31, OsHKT1;5, OsNHX1, and OsSOS) can be applied in the selection of salt-tolerant rice varieties and in improving the salt tolerance of existing varieties through traditional hybridization or gene transfer.

However, the study needs to further investigate the effects of NaCl stress on different growth stages of rice varieties OM 9577, OC 10, and Dai Thom 8, such as the tillering, flowering, and rice ripening stages. In addition, continued research on the NaCl stress response mechanisms in shoots of rice varieties OM 9577, OC 10, and Dai Thom 8 at the 6-day-old seedling stage remains essential.

In particular, the dissertation continues to test potential biochemical and molecular biological indices in practical application, aiming to select salt-tolerant rice varieties or improve existing rice varieties through traditional breeding methods or genetic engineering. Thereby, these efforts will contribute to enhancing rice’s salt tolerance, ensuring food security in areas affected by salinization due to rising sea levels.
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