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Giới thiệu: Cá rô đồng (Anabas testudineus) hiện đang là 

đối tượng nuôi có giá trị kinh tế cao, phân bố nhiều quốc gia 

trong đó có Việt Nam. Việc lạm dụng kháng sinh, hóa chất 

kháng khuẩn đang gây nhiều tác động tiêu cực tới môi trường 

cũng như con người.  

Vật liệu và phương pháp: Nghiên cứu thu nhận những mẫu 

cá rô đồng có các dấu hiệu nghi ngờ nhiễm bệnh và tiến hành 

phân lập khuẩn từ các mẫu cá thu nhận. Vi khuẩn phân lập được 

kiểm tra đặc tính hình thái, đặc trưng sinh hóa và tiến hành đánh 

giá tình trạng kháng kháng sinh của chúng bằng phương pháp 

kháng sinh đồ bằng đĩa giấy tẩm kháng sinh, phương pháp giải 

trình tự phân tích cây phát sinh loài bằng phần mềm Mega 11, 

model Kimura-2-parameter bootstrap 1,000 lần được dùng để 

định danh phân tử bằng gen 16S rRNA.  

Kết quả: Nghiên cứu đã phân lập được 14 nhóm vi sinh từ 

cá rô đồng bệnh/dấu hiệu lạ thu thập từ các trang trại trên địa 

bàn Thành phố Hồ Chí Minh (TP.HCM). Nghiên cứu tiếp tục 

định danh 04 chủng vi khuẩn có mức độ tương đồng khi so 

sánh trình tự gen 16S rRNA lần lượt Pseudomonas aeruginosa 

(99.77%), Aeromonas dhakensis (99.93%), Kosakonia 

sacchari (100%), và Edwardsiella ictaluri (99.44%).  

Kết luận: Kết quả thu nhận 04 chủng khuẩn giải trình tự 

có hiện trạng đa kháng kháng sinh trên cá rô đồng A. 

testudineus đang lưu hành ở TP.HCM. 

ABSTRACT 

Introduction: The Vietnamese climbing perch (Anabas 

testudineus) is a farmed species with significant economic 

value that is extensively disseminated in numerous countries, 

including Vietnam. Antibiotic and antibacterial drugs have 
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been abused in climbing perch aquaculture. These antibiotic-

resistant bacteria and/or genes can result in negative effects 

on public health and the environment. 

Materials and methods: The study collected samples of 

perch with suspicious signs of infection and isolated bacteria 

from the collected fish samples. Isolated bacteria were 

examined for morphological and biochemical characteristics 

and evaluated for their antibiotic resistance by antibiotic-

immersed paper discs, sequencing methods, and phylogenetic 

tree analysis methods using Mega 11 software, model 

Kimura-2-parameter bootstrap 1,000 times, which was used 

to identify molecules by the 16S rRNA gene.  

Results: In this study, 14 bacterial colonies were 

identified in Vietnamese climbing perch collected from 

several fish farms in Ho Chi Minh City that had aberrant 

symptoms on the exterior and within their organs. These 

bacteria were then put through a series of biochemical 

experiments to determine their colony morphologies. 

Following that, gene sequencing was performed, and 4 

bacterial strains were found with a high degree of similarity 

to the 16S rRNA, including Pseudomonas aeruginosa 

(99.7%), Aeromonas dhakensis (99.93%), Kosakonia 

sacchari (100%), and Edwardsiella ictaluri (99.44%).  

Conclusions: 04 strains of sequenced bacteria with multi-

antibiotic resistance status were detected in A. testudineus 

perch circulating in a fish farm in Ho Chi Minh City. 

1. Giới thiệu 

Cá rô đồng (Anabas testudineus) là loài cá sống ở các loại hình thủy vực khác nhau như 

ao, bè, ruộng, và phổ biến nhiều quốc gia trên thế giới, trong đó có Việt Nam (Bailly, Reyes, 

Atanacio, & Froese, 2010). Gần đây, nghề nuôi cá rô đồng A. testudineus phát triển mạnh, phổ 

biến ở các tỉnh Đông Nam Bộ và Đồng bằng sông Cửu Long vì đây là đối tượng nuôi có giá trị 

kinh tế cao và được nhiều người tiêu dùng ưa thích do thịt cá ngon, giàu dinh dưỡng, và có giá trị 

xuất khẩu về nguồn cá giống cũng như nguồn cá thịt thương phẩm. Tuy nhiên, việc thâm canh hóa 

ồ ạt cùng với sự biến đổi khí hậu khiến các vi sinh vật gây hại/dịch bệnh bùng phát liên tục trong 

các trang trại nuôi cá. Các vi khuẩn gây bệnh đặc biệt thường gặp ở cá nước ngọt bao gồm 

Streptococcus spp., Aeromonas spp., Flavobacterium spp., Edwardsiella spp., Pseudomonas spp., 

Vibrio spp., và Mycobacterium spp. (Banerjee, Nandi, & Ray, 2017; Cipriano, 2001; Lio-Po & 

Lim, 2014; Meyer & Bollock, 1973; Woo & Gregory, 2014). Bên cạnh đó, việc lạm dụng kháng 

sinh, hóa chất kháng khuẩn trong nuôi trồng thủy sản đã và đang gây nhiều tác động tiêu cực, kìm 

hãm tăng trưởng, tích lũy thuốc trong cơ thể cá và các động vật thủy sản (FAO, 2003; Harikrishnan, 

Kim, Balasumdaram, & Heo, 2012). Hệ quả khiến các thực phẩm thủy hải sản trở thành nguồn 

chứa các vi khuẩn/gen kháng kháng sinh có thể lây lan từ động vật thủy sản sang người thông qua 

chuỗi thức ăn, đe dọa nghiêm trọng sức khỏe con người và môi trường. Tình trạng kháng kháng 

sinh trong nuôi trồng thủy sản kể cả kháng kháng sinh trên người cũng ngày càng gia tăng trầm 

trọng dẫn đến xuất hiện các chủng vi khuẩn siêu kháng thuốc, mà nguồn thức ăn đưa vào cơ thể 
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cũng đang là nguyên nhân gián tiếp gây ra tình trạng này (Abutbul, Golan-Goldhirsh, Brazani, & 

Zilberg, 2004; Cabello, 2006). 

Các nghiên cứu từ trước đến nay tại Việt Nam chưa tập trung đánh giá đa dạng tình trạng 

bệnh nhiễm khuẩn/bệnh gây chết trên cá rô đồng A. testudineus mà chỉ đánh giá riêng lẻ vào một 

loại khuẩn gây bệnh cụ thể trên một đối tượng là cá rô đồng A. testudineus. Do đó, nghiên cứu này 

tiến hành thu nhận, phân lập các chủng vi khuẩn gây bệnh và đóng góp dữ liệu về tình trạng đa 

kháng kháng sinh và một số biểu hiện bệnh nhiễm khuẩn trên cá rô đồng A. testudineus thu thập 

từ các trang trại trên địa bàn TP.HCM; từ đó hướng tới việc sử dụng các liệu pháp khác an toàn 

hiệu quả, dần thay thế kháng sinh/hóa chất phòng trị bệnh trong nuôi trồng thủy sản tương lai. 

2. Vật liệu và phương pháp 

2.1. Địa điểm thí nghiệm 

Các thí nghiệm được thực hiện tại phòng thí nghiệm Vi Sinh của Viện Kỹ Thuật Công 

Nghệ Cao, trường Đại học Nguyễn Tất Thành. 

2.2. Thu nhận và phân lập vi khuẩn trên cá bệnh/dấu hiệu lạ 

Nguồn cá rô đồng bệnh/dấu hiệu lạ được thu nhận từ các trang trại nuôi cá thuộc các quận 

trên địa bàn TP.HCM (Quận 12, Quận 9, Quận 8, Thủ Đức, Cần Giờ, …) vào khoảng thời gian 

tháng 05 - 10 hàng năm. Cá có các dấu hiệu bệnh như cá ít ăn/bỏ ăn, cá bơi lờ đờ; thân đen, xuất 

huyết; hoặc thân xuất hiện các vết lở loét; vẩy rụng; đuôi mòn/cụt, … Các mẫu lách, thận, mang, 

da, và gan được thu nhận và cấy lên đĩa môi trường Trypton soy agar (TSA, Himedia). Đĩa cấy ủ 

24 giờ ở 28ºC, sau đó các khuẩn lạc rời được chọn làm thuần, tăng sinh và bảo quản trong môi 

trường Trypton soy broth (TSB, Himedia) bổ sung 15% glycerol ở -80ºC. Vi khuẩn được tái nuôi 

cấy trên môi trường TSA, kiểm tra đặc điểm, hình thái, sinh lý và sinh hóa trước khi sử dụng cho 

các phân tích tiếp theo. 

2.3. Xác định đặc điểm, hình thái và sinh hóa 

Các vi khuẩn phân lập từ mẫu cá bệnh tiếp tục được kiểm tra các đặc điểm, hình thái, sinh 

lý và các phản ứng sinh hóa của các vi khuẩn này trên môi trường chuyên biệt nhằm khoanh vùng 

và định danh sơ bộ về các vi khuẩn phân lập ban đầu. Từng mẫu vi khuẩn lần lượt được thử nghiệm 

phản ứng sinh hóa qua các môi trường chọn lọc MacConkey, Thiosulfate citrate bile salts sucrose 

(TCBS, Himedia), thạch máu, Kligler iron agar (KIA, Himedia), và các phản ứng nhuộm Gram, 

khí gas, H2S, Catalase, Oxidase, ... Nguyên lý và các chỉ tiêu theo dõi theo hướng dẫn thực hành 

kỹ thuật xét nghiệm vi sinh lâm sàng của Bộ Y tế năm 2017 (Luong, Doan, & Nguyen, 2017). 

2.4. Xác định tính nhạy cảm với kháng sinh 

Các vi khuẩn phân lập được xác định tính kháng và đa kháng kháng sinh qua độ nhạy cảm 

với kháng sinh. Phương pháp này dựa vào đường kính vùng ức chế, mức độ nhạy cảm có thể phân 

loại S (Susceptible - nhạy cảm), I (Intermediate - trung gian), R (Resistant - đề kháng), theo hướng 

dẫn thực hành xét nghiệm của Bộ Y tế năm 2017 (Luong & ctg., 2017) trên môi trường thạch 

Mµller-Hinton Agar (MHA, Himedia) theo phương pháp đĩa khuếch tán kháng sinh của Kirby-

Bauer (Hudzicki, 2016). Đĩa giấy kháng sinh đặt lên đĩa vi khuẩn đã trải đều trên môi trường MHA 

(103 CFU/ml, theo hướng dẫn của CLSI 2018). Các kháng sinh dùng cho khảo sát bao gồm 

ampicillin-Am, amoxicillin-Ax, ofloxacin-Of, chloramphenicol-CL, ciprofloxacin-Ci, 

clindamycin-Cl, cefalexin-Cp, doxycyclin-Dx, erythromycin-Er, và tetracyclin-Te (Nam Khoa, 

Việt Nam). Sau đó, các đĩa thạch ủ 24 giờ ở 28ºC và kiểm tra sự kháng theo CLSI (2018). 
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2.5. Định danh dựa trên sinh học phân tử 

DNA của các mẫu vi khuẩn được tách chiết bằng bộ kit TopPURER Genomic DNA 

extraction kit (Công ty TNHH thiết bị ABT, Việt Nam). Sau đó, phản ứng PCR được thực hiện 

với cặp mồi 16S rRNA phổ biến trong định danh phân tử các chủng vi khuẩn có trình tự và chu 

trình nhiệt xác định (Bảng 1). 

Sản phẩm PCR được phát hiện bằng kỹ thuật điện di trên gel agarose nồng độ 1.2% và 

kiểm tra kết quả. Các sản phẩm thu nhận sau quá trình khuếch đại tiếp tục được giải trình tự bằng 

Sanger sequencing (KTest, Việt Nam). 

Bảng 1  

Trình tự mồi và chu trình nhiệt của phản ứng PCR 16S rRNA 

Primer Trình tự 
Chu trình 

nhiệt 

Nhiệt đô 

(ᵒC) 

Thời gian 

(phút) 
Chu kỳ 

Tài liệu tham 

khảo 

27F 
5' - AGA GTT TGA TCM 

TGG CTC AG - 3' 

Biến tính 

ban đầu 
94 

5 1 

Janda và 

Abbott (2007); 

Tu và cộng sự 

(2010) 

Biến tính 94 1 

35 Bắt cặp 55 1 

1492R 
5' - TS CAA GGT AAA 

CTT CTA AAG CA - 3' 

Kéo dài 72 3 

Kết thúc  72 10 1 

Giữ mẫu 4 ∞  

Nguồn: Janda và Abbott (2007); Tu và cộng sự (2010)  

Trình tự các vi khuẩn được giải được dùng để xây dựng cây phát sinh loài bằng phần mềm 

Mega 11 với thông số model Kimura-2-parameter và bootstrap 1,000 lần. Với các chủng tham 

chiếu được sử dụng từ ngân hàng cơ sở dữ liệu NCBI. 

3. Kết quả thảo luận 

3.1. Thu nhận và phân lập vi khuẩn ban đầu từ mẫu cá bệnh 

110 mẫu cá rô đồng A. testudineus bệnh/dấu hiệu lạ từ các trang trại cá giống thuộc các 

quận trên địa bàn TP. HCM (Quận 12, Quận 9, Quận 8, Thủ Đức, Cần Giờ, ...), với các dấu hiệu 

bất thường/biểu hiện bệnh bên ngoài rõ ràng, đặc trưng như cá ít ăn/bỏ ăn; cá bơi lờ đờ; thân đen, 

xuất huyết hoặc thân xuất hiện các vết lở loét; vẩy rụng; đuôi mòn/cụt được giải phẫu thu bệnh 

phẩm. Từ đó, 65 mẫu khuẩn lạc nghi ngờ thu nhận được trên môi trường ban đầu TSA, cụ thể gồm 

14 nhóm ở Quận 8 (chiếm 21.54%), 14 nhóm ở Quận 9 (chiếm 21.54%), 11 nhóm ở Quận 12 

(chiếm 16.92%), 14 nhóm ở Thủ Đức (chiếm 21.54%), và 12 nhóm ở Cần Giờ (18.46%), từ hầu 

hết các cơ quan phân lập như gan (30/65, chiếm 46.15%), thận (19/65, chiếm 29.23%), và tỳ tạng 

(18/65, chiếm 27.69%) của cá rô đồng A. testudineus bệnh/dấu hiệu lạ (Bảng 2). 

Ngoài các dấu hiệu cảm quan bên ngoài, cá rô đồng A. testudineus bệnh khi thu nhận ở các 

ao nuôi đều lờ đờ, bơi lội kém linh hoạt, cá bệnh bị cô lập; vảy bong tróc; đuôi mòn cụt; đầu và 

phần nắp mang trầy xước; mang cá nhạt màu, kèm theo biểu hiện đặc trưng bệnh gan-thận-mủ (cá 

bệnh có các đốm trắng nhỏ li ti trên da, gan, thận, và tỳ tạng), hoặc bệnh xuất huyết (xuất huyết ở 

vùng mắt, xung quanh miệng, hậu môn, và ở các vây hoặc có dịch bên trong xoang bụng), hoặc có 

dấu hiệu nhiễm kép hai loại bệnh trên (Hình 1 và Hình 2). 
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Bảng 2 

Số vi khuẩn ban đầu phân lập từ cá rô đồng A. testudineus bệnh ở các trang trại trên địa bàn 

TP.HCM 

STT Địa điểm thu mẫu Số cá (con) Số vi khuẩn Cơ quan phân lập* 

1 Quận 8 24 14 Gan (6), thận (4), lách (5) 

2 Quận 9 23 14 Gan (6), thận (5), lách (4) 

3 Quận 12 21 11 Gan (7), thận (5), lách (5) 

STT Địa điểm thu mẫu Số cá (con) Số vi khuẩn Cơ quan phân lập* 

4 Thủ Đức 22 14 Gan (7), thận (2), lách (3) 

5 Cần Giờ 20 12 Gan (4), thận (3), lách (1) 

 Tổng 110 65 Gan (30), thận (19), lách (18) 

* Các số trong dấu ngoặc là số vi khuẩn phân lập từ cơ quan cá bệnh gan-thận-mủ và cá nhiễm kép hai bệnh gan-thận-

mủ và xuất huyết 

Nguồn: Kết quả thu nhận được của nghiên cứu từ các trrang tại cá thực tế. Số vi khuẩn ban đầu phân lập từ cá rô đồng 

A. testudineus bệnh ở các trang trại trên địa bàn TP.HCM, cụ thể trên địa bàn Quận 8-9-12-Thủ Đức- Cần Giờ   

Từ 65 khuẩn lạc nghi ngờ phát triển trên môi trường TSA ban đầu. Sau mỗi 24 giờ tiến 

hành cấy chuyển nhiều lần để làm thuần các khuẩn lạc nghi ngờ trên môi trường NA (Nutrient 

Agar), nghiên cứu chọn lọc được 14 nhóm vi khuẩn thuần nhất (kí hiệu I - XIV) dựa theo đặc điểm 

hình thái khuẩn lạc. Các vi khuẩn sau khi tách khuẩn lạc thuần được lưu trữ trong trong môi trường 

TSB chứa glycerol 15% ở -80ºC. Các đặc điểm, hình thái, sinh lý, và sinh hóa cơ bản của vi khuẩn 

luôn được kiểm tra trước khi sử dụng cho các phân tích tiếp theo. 

3.2. Định danh sơ bộ dựa trên đặc điểm, hình thái và sinh hóa 

14 nhóm vi khuẩn sau khi phân lập từ cá bệnh được tiến hành sàng lọc trên ba môi trường 

chọn lọc MacConkey, thạch máu, và TCBS. Dựa trên kết quả sàng lọc sơ bộ, 13 nhóm vi khuẩn 

(đã loại bỏ mẫu XI do khuẩn lạc không mọc/xuất hiện trên TSA) được tiếp tục kiểm tra các phản 

ứng sinh hóa KIA, Catalase, Oxidase, và Simmon citrate. Từ đó, một số đề xuất ban đầu được đưa 

ra: 01 nhóm bị loại bỏ (XI, do khuẩn lạc không mọc/xuất hiện rất ít trên TSA), 02 nhóm (X và 

XII) chưa xác định được tên do khuẩn lạc mọc rất yếu do đó cũng không tiếp tục sử dụng, 11 nhóm 

còn lại được dự đoán thuộc các chi Yersinia spp., Vibrio spp., Pseudomonas spp., Aeromonas spp., 

Shigella spp., Staphylococcus spp., Klebsiella spp., Enterobacter spp., và E. coli kết quả được thể 

hiện trong Bảng 3. Các kết quả định danh sơ bộ dựa trên đặc điểm, hình thái, sinh lý và sinh hóa 

này có sự trùng khớp với một số nghiên cứu trước đây về vi sinh vật trên các loài thủy sản nước 

ngọt và ở cá rô đồng A. testudineus như Chhanda, Parvez, Rumi, Hosen, và Islam (2019) nghiên 

cứu phân lập được một số chủng vi khuẩn gây bệnh trên đối tượng A. testudineus cho thấy nhóm 

tác giả đã phân lập được các chủng vi khuẩn gồm Samonella spp., Shigella spp., Klebsiella spp., 

và Staphylococcus spp., nghiên cứu của L. T. Nguyen (2020), đã định danh được chủng vi khuẩn 

Aeromonas dhakensis gây bệnh trên cá rô đồng, cũng như nghiên cứu của Haque, Banyopadhyay, 

và Mondal (2020) công bố khả năng gây bệnh của chủng vi khuẩn Pseudomonas trên cá rô đồng 

A. testudineus. Tuy nhiên, từ trước đến nay, các nghiên cứu tại Việt Nam chưa tập trung khảo sát 

và đánh giá về bệnh nhiễm khuẩn gây bệnh và gây chết cá rô đồng A. testudineus. Như vậy, việc 

đánh giá tình trạng nhiễm khuẩn nội quan và phân lập các vi khuẩn từ cá rô đồng bệnh trên địa bàn 

TP.HCM sẽ cung cấp thông tin cơ bản, chính xác ban đầu cho các nghiên cứu bệnh học thủy sản 

và cá nước ngọt tiếp theo.
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Bảng 3 

Danh sách nhóm vi sinh vật dự kiến từ các phản ứng sinh hóa cơ bản 

STT 

Môi trường chọn lọc   Phản ứng sinh hóa Tên dự kiến 

Macconkey 

(sau 24 giờ) 
TSA 

TCBS 

(sau 

48giờ) 

Nhuộm 

Gram 

Blood 

agar 
Catalase 

Simmon 

citrate 

KIA 

Oxidase  Reactions 

Red: Alk 

Yellow: Acid 

Gas H2S 

I - 
Khuẩn lạc nhỏ 

Mọc rất kém 
- - γ + - Alk-Acid - - - Yersinia spp 

II - Khuẩn lạc nhỏ, màu vàng nhạt, tâm màu đen + - β + + Alk-Acid - - + Vibrio spp 

III - 
Khuẩn lạc rất lớn, không tròn đều viền trắng nhạt 

và đục dần ở giữa 
- - γ +  + Alk-Acid - + - Samonella spp 

IV - 
Khuẩn lạc nhỏ vừa 

viền trong và đục dần ở giữa 
- - β +  + Alk-Alk - - + Pseudomonas spp 

V - Khuẩn lạc rất nhỏ, màu trắng sữa - - β + +  Alk-Acid + + - Edwardsiella spp 

VI 
Khuẩn mọc 

yếu 
Khuẩn lạc tròn, trơn, có màu vàng nhạt - + α + - Alk-Acid - - - Staphylococcus spp 

VII + 
Khuẩn lạc lớn, tròn đều, viền trong nhân trắng 

hơi ngả vàng 
- - γ + + Acid-Acid ++ - - 

Klebsiella spp/ 

E.coli 

VIII - Khuẩn lạc to vừa tròn đều, trắng đục + - β + - Alk-Acid - - + Aeromonas spp 

IX - 
Khuẩn lạc lớn, tròn đều, viền trong, nhân trắng 

đục 
- - γ + + Acid-Acid ++ - - Enterobacter spp 

XIII 
Khuẩn mọc 

yếu 
Khuẩn lạc nhỏ, tròn, lồi, màu vàng chanh - + α + - Alk-Acid - - - Staphylococcus spp 

XIV - Khuẩn lạc to, tròn đều, viền trong, nhân trắng đục - - β + + Alk-Acid + + - Edwardsiella spp 

Nguồn: Kết quả nghiên cứu thu nhận được về Danh sách nhóm vi sinh vật dự kiến từ các phản ứng sinh hóa cơ bản  
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Hình 1. Hình ảnh ngoại thể của cá rô đồng 

bệnh. Cá rô đồng A. testudineus được thu từ 

trang trại cá giống với các dấu hiệu bệnh/lạ 

bên ngoài, như (A) đầu và mang bị bong tróc 

và xuất huyết; (B) vảy bị bong tróc và/hoặc 

xuất huyết dưới da; (C) đuôi bị ăn mòn cụt, 

ngắn hơn bình thường 

Hình 2. Hình ảnh giải phẫu nội tạng cá rô đồng 

bệnh. Cá rô đồng A. testudineus bệnh/dấu hiệu 

lạ được giải phẫu và ghi nhận tình trạng nội 

tạng, như (A) gan bầm đỏ, xuất hiện đốm trắng; 

(B) tỳ tạng sưng to bất thường; (C) thận đỏ bầm, 

và sưng to 

3.3. Hiện trạng kháng kháng sinh của các vi khuẩn phân lập được 

Trong quá trình nuôi thâm canh, thuốc kháng sinh hoặc hóa chất được phối trộn vào thức 

ăn cho cá. Qua thời gian, lượng lớn chất kháng sinh tích tụ từ hóa chất, thức ăn công nghiệp dư 

thừa, và phân cá sẽ lắng đọng xuống đáy ao nuôi và bị rửa trôi lan ra các khu vực lân cận (Boxall 

& ctg., 2004; Le & Do, 2009; Sørum, 2005). Thực tế, cá/động vật thủy sản và môi trường nước ao 

nuôi hiện đang là nguồn chủ yếu chứa vi khuẩn và các gen kháng kháng sinh (Heuer & ctg., 2009); 

điều này gây ảnh hưởng nghiệm trọng đến hệ thống nuôi trồng, sản xuất, phá vỡ cân bằng hệ sinh 

thái tự nhiên, và tác động xấu đến sức khỏe con người (Jang & ctg., 2018).  

Trong nghiên cứu này, 11 nhóm vi khuẩn được tiến hành kiểm tra với 10 kháng sinh thuộc 

nhóm beta-lactam, quinolone, tetracyline, lincosamide, phenicol, và macrolide (Bảng 4), ghi nhận 

các vi khuẩn đều kháng với các kháng sinh thuộc hai nhóm beta-lactam và lincosamide. Nhóm 

beta-lactam cho kết quả các vi khuẩn kháng lần lượt Am (10/11, chiếm 90.9%), Ax (10/11, chiếm 

90.9%), và Ci (05/11 chiếm 45.45%). Nhóm lincosamide, cụ thể với kháng sinh clindamycin có 

tỷ lệ kháng 10/11 nhóm vi khuẩn (chiếm 90.9%). Trong 11 nhóm vi khuẩn phân lập được, nhóm 

IV kháng với 07/10 kháng sinh được khảo sát (70%). Đồng thời, nhóm VI, VII và VIII kháng với 

06/10 kháng sinh (60%). So với nghiên cứu trước đó của L. T. Nguyen (2020) tính đa kháng kháng 

sinh trên 09 kháng sinh kết quả biểu hiện mức độ đa kháng của các vi khuẩn nghiên cứu dao động 

trong khoáng 05 - 08 kháng sinh khá tương đồng với nghiên cứu này ở vi khuẩn nhóm IV (07/10), 

VI (06/10), VII (06/10), VIII (06/10). Tỉ lệ đa kháng kháng sinh của các vi khuẩn phân lập cao 

nhưng rơi vào những kháng sinh từ lâu đã bị cấm hoặc hạn chế sử dụng trong nuôi trồng thủy sản 

như Am, Cp, Of và CL. Tuy nhiên, trong nghiên cứu này, các vi khuẩn phân lập kháng lại 10/11 

với Cl và 03/11 với ER, Dx những loại kháng sinh vẫn đang lưu hành sử dụng, hiển thị xu hướng 

kháng kháng sinh của các vi khuẩn ngày một gia tăng và ngày càng mở rộng phổ kháng, điều này 

lâu dài có thể dẫn đến tình trạng thất bại trong phòng và trị bệnh thủy sản về sau.  

 

A B C 
A B C 

Thận 

Gan Lách 
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Bảng 4 

Tình trạng kháng kháng sinh của vi khuẩn (kí hiệu I - XIV) phân lập từ cá rô đồng A. testudineus 

bệnh/dấu hiệu lạ 

Kháng 

sinh 

Nồng 

độ 

(ug) 

Tình 

trạng** 

Nguồn 

tham khảo 

(mm)* I II III IV V VI VII VIII IX XIII XIV 

Am 10 Cấm 33-41 S R R R R R R R R R R 

Ax 20 Hạn chế 19-25 S R R R R R R R R R R 

Ci 30 - 18-23 S R I R S R R R I I I 

Cp 5 Cấm 22-30 S S S S S S I S S S S 

Of 5 Cấm 15-25 S S S S S S I S S S S 

Te 30 Hạn chế 18-25 S S S I S S R R S R S 

Dx 30 - 18-24 S S S R S S R R S S S 

Cl 2 - 24-30 R R R R R R R R R I R 

CL 30 Cấm 21-27 S I S R S R S S S I S 

Er 15 Hạn chế 21-29 I I S R I R I I I R I 

Tỉ lệ (R/10) 1 4 3 7 3 6 6 6 3 4 3 

* Ampicillin -Am, amoxicillin -Ax, ofloxacin-Of, chloramphenicol-CL, ciprofloxacin -Ci, clindamycin -Cl, cefalexin-

Cp, doxycyclin-Dx, erythromycin-Er, và tetracyclin-Te 

“S”: Susceptible; “I”: intermediate; “R”: Resistant 

Nguồn: * Số liệu công bố bởi CLSI (2018)  

**Thông tư số 10/2016/TT-BNNPTNT ngày 01/06/2016 của Bộ Nông nghiệp và PTNT (Bộ Nông nghiệp và 

Phát triển Nông thôn, 2016) 

Kết quả khảo sát tình trạng kháng kháng sinh của 11 nhóm vi khuẩn biểu thị, các kháng 

sinh thuộc beta-lactam đều bị các vi khuẩn đề kháng. Các kháng sinh thuộc beta-lactam từ lâu đã 

không được sử dụng trong nuôi trồng thủy sản do nhóm kháng sinh này bị kháng bởi nhiều chủng 

vi khuẩn gây bệnh. Sự đề kháng kháng sinh của vi khuẩn trên động vật thủy sản, đặc biệt là đề 

kháng với nhóm beta-lactam hiện nay rất nghiêm trọng. Hiện tượng sự gia tăng các chủng vi khuẩn 

đề kháng kháng sinh beta-lactam đã được chứng minh xuất phát từ nguyên nhân sử dụng kháng 

sinh không đúng cách. Ba nhóm kháng sinh tetracylin, quinolone, và macrolide phổ biến trong 

phòng trị bệnh nhiễm khuẩn trong nuôi trồng thủy sản. Nhóm macrolide, cụ thể với kháng sinh 

erythromycin ức chế khuẩn, tuy nhiên chỉ kìm hãm sự phát triển của vi khuẩn chứ không có tác 

dụng tiêu diệt vi khuẩn hoàn toàn (Tổng cục Thủy sản Việt Nam, 2013) điều này tương ứng với 

việc loại kháng sinh này chỉ cho kết quả 03/11 vi khuẩn kháng kháng sinh và 08 nhóm khuẩn chỉ 

cho mức độ diệt khuẩn trung gian mà không diệt khuẩn hoàn toàn theo tiêu chuẩn của CLSI (2018). 

Kháng sinh thuộc quinolone có khả năng diệt khuẩn cao do tác động lên cấu trúc vòng xoắn DNA 

của vi khuẩn, nhóm kháng sinh quinolone trong nghiên cứu này cho thấy khả năng diệt khuẩn rõ 

rệt tuy nhiên lại là loại đã bị cấm dùng theo Thông tư số 10/2016/TT-BNNPTNT ngày 01/06/2016 

của Bộ Nông nghiệp và PTNT (Bộ Nông nghiệp và Phát triển Nông thôn, 2016) nên việc sử dụng 
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loại kháng sinh này trong nuôi trồng thủy sản cũng không còn được cho phép. Kháng sinh thuộc 

tetracyclin có khả năng kiềm khuẩn do ảnh hưởng đến quá trình tổng hợp protein trong cả vi khuẩn 

Gram âm (-) và vi khuẩn Gram dương (+) (Tổng cục Thủy sản Việt Nam, 2013) vì vậy kháng sinh 

này cũng dần bị hạn chế trong nuôi trồng thủy sản. Các vi khuẩn nhóm IV và VIII có mức độ đa 

kháng kháng sinh cao (06 - 07/10 loại kháng sinh), kháng với các kháng sinh thuộc beta-lactam, 

lincosamid, macrolide, và tetracyclin (macrolide và tetracyclin rất thông dụng trong nuôi trồng 

thủy sản). Điều này rõ ràng, các mẫu cá thu nhận ở các trang trại trên địa bàn TP.HCM đang bị 

nhiễm các vi khuẩn đa kháng thuốc với phổ kháng rất lớn, kháng với cả kháng sinh trong danh 

mục cấm/hạn chế sử dụng theo Thông tư số 10/2016/TT-BNNPTNT ngày 01/06/2016 của Bộ Nông 

nghiệp và PTNT (Bộ Nông nghiệp và Phát triển Nông thôn, 2016). Hai vi khuẩn với mức độ đa kháng 

này được nhận định là Pseudomonas spp. và Aeromonas spp., đây cũng là hai loại vi khuẩn thường 

xuyên gây ra các vấn đề bệnh lý trên động vật cũng như trên người như nhiễm trùng đường hô hấp 

dưới, viêm màng não, hay nhiễm trùng máu có thể dẫn tới tử vong (N. D. Nguyen & Nguyen, 2017). 

3.4. Định danh dựa trên sinh học phân tử 

Dựa trên các đặc điểm, hình thái, sinh lý, sinh hóa, và tình trạng kháng kháng sinh cao 

trong các kháng sinh đang được sử dụng phổ biến trong thủy sản hiện nay như tetracyclin và 

macrolide các vi khuẩn đa kháng kháng sinh quan trọng kháng lại nhiểu loại kháng sinh (06/10) 

và được nhận định ban đầu dựa trên hình thái là các vi khuẩn thường gây bệnh trên cá nước ngọt 

Việt Nam từ các nghiên cứu trước đó được định danh phân tử, gồm các vi khuẩn nhóm IV, VIII, 

IX, và XIV. Kết quả giải trình tự gen bằng phương pháp Sanger sequencing và công cụ BLAST 

trên ngân hàng dữ liệu NCBI nhận thấy:  

 Vi khuẩn nhóm IV cho kết quả định danh là Pseudomonas aeruginosa với mức độ tương 

đồng 99.77%, kết quả này khẳng định khảo sát ban đầu chính xác. 

 Vi khuẩn nhóm VIII có mức độ tương đồng 99.93% với Aeromonas dhakensis điều này 

có sự khác biệt so với nhận định ban đầu vi khuẩn này thuộc họ Vibrio spp. mọc khuẩn 

lạc khi nuôi cấy trên môi trường TCBS, môi trường chuyên biệt cho Vibrio spp. Sự khác 

biệt này cũng từng được nhắc đến trong một vài phát hiện trước đây của Wejdan, Al-

Rubaiae, Ocuba, và Noor (2014), Aeromonas mọc khuẩn lạc màu vàng bóng trên môi 

trường TCBS và đôi khi có thể bị nhầm lẫn với V. parahaemolyticus trên môi trường 

phân lập ban đầu (Bottone & Robin, 1978). 

 Vi khuẩn nhóm IX có mức độ tương đồng 100% với Kosakonia sachari, thuộc họ 

Enterobacteria spp., phù hợp với các kết quả kiểm tra đặc điểm, hình thái, sinh lý và 

sinh hóa ban đầu. Tuy nhiên, các nghiên cứu trước đây chỉ nêu lên rằng Kosakonia 

sacchari là vi khuẩn cố định đạm trên cây mía hay vi khuẩn phân lập trên ruộng lúa 

nông nghiệp, hoặc là vi khuẩn dùng trong công nghệ lên men, vẫn chưa có công bố nào 

về tình trạng Kosakonia sacchari này gây bệnh trên động vật thủy sản (M. Chen & ctg., 

2014; Mertschnigg & ctg., 2020). Như vậy, việc định danh phân tử trong nghiên cứu 

này lần đầu phát hiện một chủng vi khuẩn mới, có khả năng gây bệnh trên thủy sản nói 

chung cũng như cụ thể trên cá rô đồng A. testudineus nói riêng, đây chính là điểm mới 

và là mục tiêu cần hướng đến nghiên cứu sâu hơn. 

 Vi khuẩn nhóm XIV có trình tự tương đồng 99.44% với Edwardsiella ictaluri, đúng như 

với giả thiết ban đầu. 
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Kết quả xây dựng cây phát sinh loài cũng cho thấy phân nhóm loài có sự tương đồng với 

kết quả BLAST trên NCBI, cho thấy rằng các nhóm khuẩn đều có sự phân nhánh rõ rệt đối với 

từng chủng vi khuẩn với nhau điều này cho thấy trình tự gen của các vi khuẩn được giải khi so 

sánh với các vi khuẩn khác là không bị trùng lắp lẫn nhau. Khi so sánh trong mức độ từng nhóm 

vi khuẩn với các chủng tham chiếu theo từng chi vi khuẩn bao gồm: ở chi Pseudomonas so sánh 

với bốn chủng tham chiếu của vi khuẩn P. flourescens, ba chủng P. putida, ba chủng P. protegens, 

hai chủng P. stutzeri, bảy chủng P. aeruginosa, và một chủng giải trình tự cho thấy rằng nhánh 

của chi Pseudomonas có sự phân nhánh giữa các loài tốt nhất chứng tỏ rằng gen 16S RNA phân 

định tốt nhất các loài trong nhóm khuẩn thuộc chi Pseudomonas. Ở chi Aeromonas khi so sánh với 

ba chủng A. veronii, ba chủng A. salmonicida, bốn chủng A. hydrophyla, năm chủng A. caviae, 

năm chủng A. dhakensis cùng với chủng giải trình tự cho thấy trình tự gen của chi Aeromonas 

phân định loài không tốt bằng Pseudomonas tuy nhiên trong nhánh của cây phát sinh loài có thể 

thấy rằng chủng khuẩn giải trình tự nằm cạnh hai chủng khuẩn có mã phân lập là V7L và NV5M 

là hai vi khuẩn gây bệnh trên cá rô đồng đã được nhóm tác giả L. T. Nguyen (2020) công bố trước 

đó, chứng tỏ rằng vi khuẩn phân lập tại các trại cá trên địa bàn TP.HCM có sự trùng khớp với mẫu 

phân lập từ nguồn cá thu nhận tại khu vực Tây Nam bộ, đây cũng là một điểm đáng lưu ý trong 

việc khuẩn gây bệnh đang lưu hành trong nuôi trồng và vận chuyển thủy sản. Chi vi khuẩn 

Kosakonia khi so sánh với các chủng tham chiếu gồm bốn chủng K. pseudosacchari, bốn chủng 

Enterobacter cloacae, tám chủng K. sacchari nhận thấy rằng chủng giải trình tự nằm gần với 

chủng K. sacchari, tuy nhiên chủng nằn gần với vi khuẩn trong nghiên cứu có nguồn phân lập từ 

vi khuẩn cố định đạm và từ khu vực trồng mía việc tìm ra chủng khuẩn trong nghiên cứu này vẫn 

hoàn toàn mới. Còn lại chi vi khuần Edwardsiella khi so sánh với năm chủng E. hoshinae, năm 

chủng E. tarda, bảy chủng E. ictaluri và ba chủng E. piscicida thấy chủng khuẩn giải trình tự gần 

với hai chủng vi khuẩn E. tarda và E. ictaluri tuy nhiên nghiên cứu này xác định chủng khuẩn thu 

nhận được thuộc chủng E. ictaluri vì những dấu hiệu bệnh tích ghi nhận được trên gan cá thu nhận 

có dấu hiệu của bệnh gan-thận-mủ do chủng khuẩn này gây ra. Tất cả các nhóm vi khuẩn đều sử 

dụng chủng out group là vi khuẩn Gram dương Bacillus subtilis (KT965089.1). Điều này một lần 

nữa khẳng định lại việc giám định bằng sinh học phân tử là 04 nhóm khuẩn phân lập được là IV, 

VIII, IX và XIV tương ứng lần lượt với các chủng Pseudomonas aeruginosa, Aeromonas 

dhakensis, Kosakonia sachari và Edwardsiella ictaluri. 
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Hình 3. Cây phát sinh loài của 04 nhóm vi khuẩn phân lập IV, VII, IX và XIV dựa trên các 

chủng tham chiếu từ NCBI 

Một vài nghiên cứu tại Việt Nam trước đây đề cập đến một số vi khuẩn gây bệnh trên cá 

rô như Streptococcus iniae gây bệnh đen thân (Tu, Huynh, & Nguyen, 2013), Streptococcus 

agalactiae gây bệnh xuất huyết (O. T. H. Dang, Nguyen, & Truong, 2012), A. hydrophila và 

Streptococcus spp. phân lập từ cá rô bị bệnh phù mắt và xuất huyết (T. T. M. Dang, Nguyen, Tran, 

& Dang, 2012). Tuy nhiên, trong nghiên cứu này, các chủng vi sinh được phân lập và định danh 

đều là nguồn mẫu thu nhận ở khu vực TP.HCM và các chủng vi khuẩn không có sự trùng lắp với 

các công bố trước đó. Tu và cộng sự (2010) chỉ ra, Aeromonas spp. với ít nhất 31 loài chuyên gây 

bệnh xuất huyết, lở loét trên hầu hết các động vật thủy sản, đặc biệt trên cá da trơn. Đáng chú ý 

 MN607213.1 Kosakonia pseudosacchari strain TL8

 HQ204315.1 Enterobacter sacchari strain NN208E

 MW079928.1 Kosakonia pseudosacchari strain JK146

 MZ497017.1 Kosakonia pseudosacchari strain ACCE1

 KX621308.1 Kosakonia sacchari strain NT2020013

 MN607214.1 Kosakonia pseudosacchari strain TL13

 MT557011.1 Kosakonia sacchari strain CoN2

 HQ204314.1 Enterobacter sacchari strain NN144E

 HM748048.1 Kosakonia sacchari strain ICB 118

 IX

 MK542920.1 Kosakonia sacchari strain NRB014

 MK543040.1 Kosakonia sacchari strain NRB139

 NR 118333.1 Kosakonia sacchari strain SP1

 HQ697329.1 Enterobacter cloacae strain B1

 OL307677.1 Kosakonia sacchari strain HGB9

 MF682277.1 Enterobacter cloacae strain GA18

 HQ204281.2 Enterobacter sacchari strain HX148S

 MT367785.1 Kosakonia sacchari strain OsEp Plm 15B10

 MG881883.1 Kosakonia sacchari strain KhAn

 KJ567004.1 Enterobacter sacchari strain G1

 KP099956.1 Kosakonia sacchari strain HMF2475

 MH788982.1 Enterobacter cloacae strain CEc LGR19 1

 KU324465.2 Kosakonia sacchari strain whm0603

 HM585374.1 Enterobacter cloacae strain E23

 MN199664.1 Edwardsiella hoshinae strain UCD-11C

 MN199663.1 Edwardsiella hoshinae strain UCD-75B

 MN199665.1 Edwardsiella hoshinae strain UCD-95C

 MN199666.1 Edwardsiella hoshinae strain UCD-96A

 AB682272.1 Edwardsiella hoshinae strain: NBRC 105699

 AB682263.1 Edwardsiella tarda strain: NBRC 105688

 AB050829.1 Edwardsiella tarda strain:Su100

 FJ463812.1 Edwardsiella ictaluri strain F15

 AB682288.1 Edwardsiella ictaluri strain: NBRC 105724

 GU176614.1 Edwardsiella ictaluri strain HSX-1

 DQ985469.1 Edwardsiella ictaluri strain CGX

 JN591755.1 Edwardsiella ictaluri strain LW102

 FJ766525.1 Edwardsiella ictaluri strain CHNCY002

 KM676417.1 Edwardsiella ictaluri strain UK6

 XIV

 AB050832.1 Edwardsiella tarda strain:NB8031

 AB050831.1 Edwardsiella tarda strain:E381

 AB050830.1 Edwardsiella tarda strain:NE8003

 MW488931.1 Edwardsiella piscicida strain SHL

 MW488930.1 Edwardsiella piscicida strain SHK

 MN203719.1 Edwardsiella piscicida strain SNU1

 LT223617.1 Aeromonas veronii strain Marseille-AA00053

 MW441232.1 Aeromonas salmonicida strain AL11

 HE979858.1 Aeromonas salmonicida KK-1

 AB027546.1 Aeromonas salmonicida strain: SH81227

 AB027545.1 Aeromonas salmonicida strain: FPC 504

 LC201807.1 Aeromonas hydrophila strain: HNK20.Hawraa

 LC487870.1 Aeromonas veronii TW6-F

 LC487867.1 Aeromonas veronii TS18-B

 OK602674.1 Aeromonas dhakensis strain KdyBersq03

 LT223616.1 Aeromonas hydrophila strain Marseille-P845

 FR687005.1 Aeromonas hydrophila Pa031

 LR991657.1 Aeromonas hydrophila strain AU02

 VIII

 MZ396655.1 Aeromonas dhakensis strain V7L

 MZ396654.1 Aeromonas dhakensis strain NV5M

 MF776531.1 Aeromonas dhakensis strain KN-Mc-6U21

 OK602672.1 Aeromonas dhakensis strain KdyBersq01

 LN624814.2 Aeromonas caviae strain TWW3

 LN624797.2 Aeromonas caviae strain HE8

 LN624796.2 Aeromonas caviae strain HE7

 OL305823.1 Aeromonas dhakensis strain YPRR

 LC487868.1 Aeromonas caviae TS19-B

 LN624795.2 Aeromonas caviae strain HE6

 FJ972536.1 Pseudomonas fluorescens NO7

 LN651257.1 Pseudomonas fluorescens strain B-Exp8

 AB621593.1 Pseudomonas fluorescens strain: MPF29

 AB621838.1 Pseudomonas fluorescens strain: MUPF84

 AB621834.1 Pseudomonas putida strain: MUFP69

 AB109013.1 Pseudomonas putida strain:NA3

 AJ249825.2 Pseudomonas putida strain GPo1

 AJ417073.1 Pseudomonas protegens strain PF

 AJ417071.1 Pseudomonas protegens strain PGNR1

 LR216293.1 Pseudomonas protegens strain ERS3175800

 LN995718.1 Pseudomonas protegens strain R-54746

 AJ006107.2 Pseudomonas stutzeri strain ATCC 17682

 AB109011.1 Pseudomonas stutzeri strain:NA1

 IV

 MW419874.1 Pseudomonas aeruginosa strain YONG-5

 MW857131.2 Pseudomonas aeruginosa strain BGS1

 OK355350.1 Pseudomonas aeruginosa strain CoE-SusPol3

 OK342119.1 Pseudomonas aeruginosa strain PSB5

 OK325680.1 Pseudomonas aeruginosa strain YLB2

 OK323966.1 Pseudomonas aeruginosa strain HQ5

 OK287106.1 Pseudomonas sp. strain MSSRF BDN17

 OK287104.1 Pseudomonas sp. strain MSSRF BDN14

 OK083594.1 Pseudomonas aeruginosa strain MGL2

 KT965089.1 Bacillus subtilis strain SRA1Bl

99

99

99

71

89

72

99

96

99

99

99

99

84

99
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nhất là A. dhakensis được tìm thấy trên mẫu cá bệnh, trên động vật thủy sản hoặc cả ở trong môi 

trường nước sông, nước ao và nước bể cá vùng cận nhiệt và nhiệt đới. Các nghiên cứu trên thế giới 

cũng phát hiện, các vi khuẩn gây bệnh trên cá rô đồng như: Chhanda và cộng sự (2019) nhận thấy 

các chủng vi khuẩn gây bệnh trên cá rô A. testudineus ở Thái Lan thuộc Salmonella spp., Shigella 

spp., Klebshiella spp., và Staphylococcus spp. sau khi được nuôi trên các môi trường chọn lọc và 

kiểm tra phản ứng sinh hóa. Hossain và cộng sự (2017) sau khi phân lập mẫu vi khuẩn gây bệnh 

từ mang, chất nhầy, và vây của cá rô ở Bangladesh, xác định được các chủng Staphylococcus spp., 

Pseudomonas spp., Flavobacterium, Escherichia, Salmonella spp., và Vibrio spp, … Tình trạng 

lây nhiễm vi khuẩn trong trang trại cá ở nghiên cứu này rất quan trọng đối với hệ thống ao nuôi cá 

giống, người chủ trang trại và người tiêu dùng. Sự hiện diện của các mầm bệnh này đồng nghĩa 

với việc bùng phát dịch bệnh nghiêm trọng trên cá ở Bangladesh. Kết quả định danh 04 chủng vi 

khuẩn trong nghiên cứu này lưu ý, những chủng đang lây nhiễm bệnh trên cá rô đồng A. testudineus 

thu thập ở các trang trại trên địa bàn TP.HCM rất đa dạng với rất nhiều chủng vi khuẩn không 

trùng lắp nhau và đều có khả năng gây bệnh trên con người như Pseudomonas aeruginosa, 

Aeromonas dhakensis, và Edwardsiella ictaluri. Ngày càng có nhiều bằng chứng cho thấy loài A. 

dhakensis phân bố rộng rãi trong môi trường và có thể gây ra nhiều loại bệnh nhiễm trùng cho cả 

người và động vật (P. L. Chen, Lamy, & Ko, 2016). A. dhakensis thường bị xác định nhầm là A. 

hydrophila, A. veronii, hoặc A. caviae bằng các xét nghiệm kiểu hình thương mại trong phòng thí 

nghiệm lâm sàng (Figueras & ctg., 2009). A. dhakensis đã cho thấy độc lực mạnh trên các mô hình 

động vật khác nhau và các bệnh nhiễm trùng lâm sàng. Đặc trưng, A.dhakensis là loài chính gây 

nhiễm trùng mô mềm và nhiễm khuẩn huyết, đặc biệt là ở những bệnh nhân bị xơ gan hoặc bệnh 

ác tính, nhiễm trùng huyết do A. dhakensis gây chết người cao hơn nhiễm trùng huyết do các loài 

Aeromonas khác (P. L. Chen & ctg., 2016). Hầu hết các chủng Aeromonas phân lập được là A. 

dhakensis (37, 46.3%), và 13 (16.3%) là A. hydrophila, A. dhakensis là loài chiếm ưu thế trong số 

các chủng vi khuẩn Aeromonas vết thương, và độc lực mạnh hơn A. hydrophila (M. Chen & ctg., 

2014). Kế tiếp thường được biết đến là chủng gây bệnh nhiễm trùng đường ruột của cá da trơn 

được phát hiện lần đầu tiên vào năm 1976 như một bệnh dịch ảnh hưởng đến kinh tế sản xuất cá 

da trơn thương mại. Ban đầu, Edwardsiella ictaluri là vật chủ gây bệnh cụ thể cho các loài cá da 

trơn (Chuah, Effarizah, Goni, & Rusul, 2016; Ikpi & Offem, 2011). Tuy nhiên báo cáo của 

Adepoju, Adelaja, Amoo, Orimadegun, và Akinyinka (2021), đã chỉ ra rằng E. ictaluri có thể là 

mầm bệnh có thể lây nhiễm sang người, đặc biệt là trẻ em như các loài Edwardsiella và 

Enterobacteriaceae khác (Adepoju & ctg., 2021). Còn Pseudomonas aeruginosa khi xâm nhiễm 

vào cơ thể gây nhiễm khuẩn tiết niệu, nhiễm khuẩn đường hô hấp dưới, viêm màng não, viêm 

màng trong tim, viêm tai giữa, ... và gây bệnh nhiễm trùng máu, với tỷ lệ tử vong rất cao (N. D. 

Nguyen & Nguyen, 2017). Còn lại chủng Kosakonia sacchari được tìm ra trong nghiên cứu này 

chỉ mới được biết đến là vi khuẩn cố định đạm trên cây mía hay vi khuẩn phân lập trên ruộng lúa 

nông nghiệp, hoặc là vi khuẩn dùng trong công nghệ lên men. Tính đến nay, vẫn chưa có công bố 

nào về tình trạng Kosakonia sacchari gây bệnh trên động vật thủy sản. Do đó, đây chính là điểm 

mới hoàn toàn cần được chú trọng khai thác chuyên sâu làm rõ thêm (M. Chen & ctg., 2014; 

Mertschnigg & ctg., 2020). Việc phát hiện ra chủng vi khuẩn góp phần xây dựng bộ dữ liệu các vi 

khuẩn đang lưu hành trên cá rô đồng tại trang trại nuôi trên địa bàn TP. HCM, và tìm ra chủng 

khuẩn mới là Kosakonia sacchari trên cá rô đồng A. testudineus sẽ là tiền đề cho các hướng nghiên 

cứu tiếp theo.  
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4. Kết luận và kiến nghị 

Từ 110 mẫu cá thu nhận, nghiên cứu đã tiến hành phân lập được 65 khuẩn lạc nghi ngờ ban 

đầu và chọn lọc ra 11 nhóm vi khuẩn thuần nhất. Các vi khuẩn đươc kiểm tra các đặc điểm, hình 

thái, sinh lý và sinh hóa, và kiểm tra mức độ đa kháng nêu ra kháng sinh thuộc Nhóm beta-lactam 

cho kết quả các vi khuẩn kháng lần lượt Am (10/11, chiếm 90.9%), Ax (10/11, chiếm 90.9%), và Ci 

(05/11 chiếm 45.45%). Nhóm lincosamide, cụ thể với kháng sinh clindamycin có tỷ lệ kháng 10/11 

nhóm vi khuẩn (chiếm 90.9%). Dựa vào các đặc điểm, hình thái, sinh lý và sinh hóa sơ bộ ban đầu 

và mức độ đa kháng kháng sinh cao, 04 chủng vi khuẩn được định danh phân tử tiếp theo và lần lượt 

cho kết quả Pseudomonas aeruginosa, Aeromonas dhakensis, Kosakonia sacchari, và Edwardsiella 

ictaluri. Cá rô đồng A. testudineus và cá nước ngọt hiện là một trong những nguồn thực phẩm phổ 

biến nhưng đang bị nhiễm nhiều vi sinh vật gây bệnh khác nhau nguy hiểm trên người, điều này 

gióng lên hồi chuông cảnh báo cho các trang trại nuôi cá giống và một số khu vực phân phối thủy 

sản ở TP. HCM. Từ những mối nguy trên, nhóm nghiên cứu đề xuất tiếp tục đánh giá các nhóm vi 

khuẩn còn lại chưa định danh để lập thành một cơ sở dữ liệu tham khảo cho cá bệnh gây ra trên thủy 

sản nước ngọt nói chung và trên cá rô đồng A. testudineus nói riêng. 
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