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TÓM TẮT 

Kháng kháng sinh (KKS) là một mối đe dọa nghiêm trọng đối với sức khỏe cộng đồng và môi trường, tác động 

trực tiếp đến thực hiện các mục tiêu phát triển bền vững của Liên Hợp Quốc. Có rất nhiều nghiên cứu về KKS 

trong lĩnh vực y tế, tuy nhiên nghiên cứu về KKS trong môi trường lại chưa được nghiên cứu ở Việt Nam. Sông 

Mekong, với vai trò quan trọng trong phát triển kinh tế và an ninh lương thực, đang đối mặt với sự ô nhiễm 

nghiêm trọng từ các hoạt động của con người. Mục tiêu của nghiên cứu này nhằm xác định tình trạng vi khuẩn 

KKS và sự phổ biến gen KKS tại một số ao nuôi cá tra ở Cần Thơ và Đồng Tháp. Tổng cộng 105 chủng vi 

khuẩn đã được định danh bằng phương pháp MALDI-TOF MS, trong đó xác định được 24 loài gây bệnh ở người 

và động vật, phổ biến nhất gồm Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae, Enterobacter cloacae, Aeromonas 

hydrophila, Aeromonas caviae, Aeromonnas jandaei và Aeromonas veronii. Các chủng vi khuẩn gây bệnh đã 

kháng với ít nhất một loại kháng sinh được thử nghiệm. Tỷ lệ KKS cao nhất đối với Amoxicillin-Clavulanic acid 

(64.3%), Cefepime (32.4%), Cefoxitin (55.4%), Azetronam (31.7%) và Ceftazidime (30%). Bên cạnh đó, các 

gen KKS gồm Sul1, Sul2, TetM, TetQ, TetX và blaNDM đã được phát hiện ở tất cả các mẫu nghiên cứu (100%). 

Kết quả nghiên cứu này nhấn mạnh sự cần thiết của việc giám sát và quản lý chặt chẽ việc sử dụng kháng sinh 

trong nuôi thuỷ sản để giảm thiểu sự chọn lọc và lây lan vi khuẩn kháng thuốc trong môi trường sông và chuỗi 

thực phẩm, tiềm ẩn rủi ro sức khoẻ con người. 

Từ khoá: Cá tra, Gen kháng thuốc, Kháng kháng sinh, Sông Mekong, Vi khuẩn gây bệnh. 

MỞ ĐẦU 

Sự xuất hiện và phổ biến của tình trạng kháng thuốc kháng sinh (KKS) đã trở thành mối đe dọa nghiêm trọng tới 

sức khỏe cộng đồng trên toàn thế giới. Ngày nay, hầu hết tất cả các nhóm kháng sinh cùng với nhiều loại vi 
khuẩn KKS và gen KKS đã được ghi nhận trong môi trường sông. Enterobacteriaceae, Moraxellaceae, 

Pseudomonadaceae và Vibrionaceae là những họ vi khuẩn thường gặp trong môi trường thủy sinh nhưng trong 

đó có nhiều loài là những tác nhân gây bệnh ở người và động vật (Rico et al., 2013). Đáng lưu ý, chúng vừa là 

vật chủ và có khả năng trao đổi, tiếp nhận gen KKS với nhau và với các loài khác (kể cả loài gây bệnh và không 
gây bệnh), dẫn đến bùng phát nhanh chóng các loài VK đa kháng thuốc (VKĐKT) (Van Boeckel et al., 2019). 

Sông Mekong là con sông lớn nhất khu vực Đông Nam Á, lớn thứ 7 tại Châu Á và thứ 12 trên thế giới, là nguồn 

sống, là nơi lưu trú và nuôi dưỡng trên 100 triệu người (tương đương dân số cả Việt Nam) của 06 quốc gia gồm 

Trung Quốc, Mianmar, Thai Lan, Lào, Campuchia và Việt Nam. Các nghiên cứu từ Việt Nam cho thấy 70% kháng 

sinh được sử dụng thường xuyên trong hệ thống nuôi trồng thủy sản cùng loại và hoặc cùng nhóm kháng sinh sử 

dụng ở người, trong đó gồm cả những nhóm kháng sinh cực kỳ quan trọng, kháng sinh dự phòng trong điều trị. 

Do đó, sông Mekong có thể là một điểm nóng môi trường quan trọng, thúc đẩy sự chọn lọc và phát tán vi khuẩn 

KKS trên phạm vi rộng lớn của các quốc gia sông Mekong. Mục tiêu của nghiên cứu này là nhằm xác định thực 

trạng tình hình ô nhiễm vi khuẩn gây bệnh KKS và gen KKS tại khu vực nhánh sông Mekong (nơi cấp nước và 

thải nước cho ao nuôi cá tra) và trong ao nuôi cá tra ven bờ sông. Kết quả của nghiên cứu này sẽ góp phần cảnh 

báo, kiểm soát và đưa ra những biện pháp quản lý kịp thời góp phần giảm thiểu tối đa tác động đến cộng đồng.   

NGUYÊN LIỆU VÀ PHƢƠNG PHÁP 

Nguyên liệu 

Tổng cộng 17 mẫu nước và 17 mẫu bùn trầm tích đã được thu thập từ các ao nuôi cá tra tại Cần Thơ, Đồng 

Tháp và khu vực cấp nước/thải nước từ sông Mekong vào ao nuôi cá. Các mẫu nghiên cứu được bảo quản trong 

các thùng đá lạnh và được vận chuyển về phòng thí nghiệm cho các phân tích tiếp theo.  
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Phƣơng pháp nghiên cứu 

Phân lập và định dang các chủng vi khuẩn có khả năng gây bệnh  

Đối với các mẫu nước, 30 mL nước được lọc qua màng lọc vô trùng kích thước 0.22 µL với sự hỗ trợ của bơm 
hút trân không. Sau đó, màng lọc được đặt trực tiếp lên bề mặt các đĩa môi trường chọn lọc Coliform 
CHROMAgar Orientation Medium (Merck, Đức) và Aeromonas (Merck, Đức). Đối với mẫu trầm tích, 10 g mẫu 
được trộn với 9 mL nước khử trùng, lắc đều trong 10 phút, sau đó thực hiện chuỗi pha loãng (10

0
-10

4
). Tại mỗi 

độ pha loãng, 100 µL dịch huyền phù sẽ được dàn trải trên bề mặt đĩa môi trường chọn lọc Coliform và 
Aeromonas. Các đĩa nuôi vi khuẩn được ủ ở điều kiện nhiệt độ 35

o
C trong vòng 18 – 24h. Sau đó, các chủng vi 

khuẩn được phân lập, cấy ria trên môi trường chọn lọc tương ứng. Khuẩn lạc thuần được định danh bằng hệ 
thống MALDI-TOF MS (Bruker, Đức) sử dụng bộ kit IVD Matrix HCCA-portioned (Bruker, Đức) theo hướng dẫn 
của nhà sản xuất.  

Kháng sinh đồ 

Vi khuẩn đã định danh được xác định kháng sinh đồ bằng phương pháp khuyếch tán trên đĩa môi trường Mueller 
Hinton Agar (MHA, Sigma, Đức) theo hướng dẫn M100 của Viện Tiêu chuẩn Lâm sàng và Phòng thí nghiệm 
(CLSI), Mỹ (CLSI 2020). Cụ thể, các loài vi khuẩn thuộc chi Aeromonas được xác định kháng sinh đồ với 18 loại 
kháng sinh và các loại vi khuẩn thuộc chi Pseudomonas được xác định kháng sinh đồ với 12 loại kháng sinh 
(Bảng 1). Chủng vi khuẩn Escherichia coli ATCC 25922 được sử dụng cho tất cả các thí nghiệm làm đối chứng dương. 

Bảng 1. Danh sách kháng sinh đồ của các loài vi khuẩn thuộc chi Aeromonas (A)  
và các loài vi khuẩn thuộc chi Pseudomonas (B) 

 

 

S: Nhạy cảm với kháng sinh; R: Kháng với kháng sinh. 

Sự đa dạng của kháng sinh được sử dụng cho phép nghiên cứu này có cái nhìn toàn diện về khả năng kháng 
thuốc của vi khuẩn đối với nhiều loại kháng sinh khác nhau, giúp xác định mức độ kháng kháng sinh một cách chi 
tiết hơn. Các kháng sinh được chọn đều có phổ kháng khuẩn rộng, bao gồm cả kháng sinh có tác dụng đối với cả 
vi khuẩn Gram âm và Gram dương. Ngoài ra, các kháng sinh này thường được sử dụng trong thực hành lâm 
sàng để điều trị các nhiễm trùng do vi khuẩn gây ra.  

Trong ngành nuôi trồng thủy sản, việc sử dụng kháng sinh để phòng và trị bệnh cho cá là khá phổ biến. Những 
kháng sinh được chọn trong nghiên cứu này đều có khả năng đã được sử dụng trong thực tiễn nuôi trồng thủy 
sản, nên việc nghiên cứu sự kháng thuốc của vi khuẩn trong môi trường này sẽ cung cấp dữ liệu quan trọng để 
quản lý và kiểm soát sử dụng kháng sinh, giúp cung cấp dữ liệu toàn diện và hữu ích cho cả khoa học và ứng 
dụng thực tế. 
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Tách DNA tổng số 

Một lít nước được lọc qua màng lọc 0.22 µM (500 mL/màng lọc) để thu nhận sinh khối vi khuẩn. DNA tổng số từ 
mẫu nước và trầm tích được tách chiết bằng bộ kit Dneasy PowerWater (Qiagen, Đức) theo hướng dẫn của nhà 
sản xuất. Nồng độ và độ tinh sạch DNA được xác định bằng NannoDrop ND-2000. DNA sau đó được làm khuôn 
nhân gen cho các nghiên cứu tiếp theo. 

Xác định mật độ vi khuẩn và định lượng gen KKS 

Tám (08) gen KKS thuộc nhóm 3 nhóm kháng sinh được sàng lọc bằng PCR gen đích gồm: Sulfonamide (Sul1, 
Sul2), Tetracycline (TetQ, TetX, TetM), Carbapenems (blaKPC, blaNDM, blaVIM). Thành phần phản ứng bao 
gồm hỗn hợp 10 µL Master mix qPCR, 7.2 µL H2O, 0.4 µL primer (mỗi loại) và 2 µL DNA tổng số. Các thông số 
chu kỳ là 95

o
C trong 2 phút, tiếp theo là 35 chu kỳ 95

 o
C trong 30 giây, 52-60

 o
C (tuỳ thuộc vào nhiệt độ bắt cặp) 

trong 15 giây, 72
 o
C trong 10 phút. Trên hệ thống Realtime PCR Quanstudio 5 (Thermo, Mỹ). 

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

Xác định sự xuất hiện vi khuẩn gây bệnh trong ao nuôi cá tra và ở nhánh sông Mekong liền kề ao cá  

Từ phân tích đặc điểm hình thái kiểu hình, tổng số 159 chủng vi khuẩn đã được phân lập từ các mẫu nước và 
trầm tích. Tuy nhiên, 105 chủng được định danh thành công trên hệ thống MALDI-TOF MS, trong khi 54 mẫu 
không thể xác định được. Hiện tại, hệ thống MALDI-TOF MS Biotyper (Bruker, Đức) đang phát triển thư viện gồm 
các chủng vi khuẩn gây bệnh với mục đích định danh nhanh các loài vi khuẩn gây bệnh, phục vụ trong lâm sàng, 
do đó cơ sở dữ liệu của hệ thống đối với định danh vi khuẩn môi trường còn hạn chế. Do đó, từ kết quả định 
danh đã xác định được 24 loài thuộc nhóm vi khuẩn gây bệnh ở người và động vật. 

 
Hình 1. Phân bố của các vi khuẩn phân lập từ sông Mekong và ao cá tra tại Cần Thơ 

Tại Cần Thơ, 62 chủng được phân lập từ các mẫu nghiên cứu, trong đó gồm 29 chủng từ mẫu nước và 33 chủng 
từ mẫu trầm tích (Hình 1). 28 loài vi khuẩn đã được xác định, trong đó chiếm ưu thế nhất là nhóm vi khuẩn 
đường ruột Enterobactericae (n=10), tiếp theo là chi Aeromonas (n=3) và các loài vi khuẩn khác. Escherichia coli 
là loài phổ biến nhất được tìm thấy ở 13/17 (76.5%) mẫu nghiên cứu. Kết quả này cho thấy tỷ lệ nhiễm coliform 
trong ao cá tra và lưu vực sông Mekong ở mức rất cao. Một số loài vi khuẩn cũng xuất hiện phổ biến trong môi 
trường sông Mekong và ao nuôi cá tra gồm Pseudomonas putida (n=7), Exguobacterium marium (n=6) và 
Pseudomonas stutzeri (n=5). Trong khi đó, các loài vi khuẩn khác ít phổ biến hơn và được phân lập rãi rác từ các 
mẫu nghiên cứu. Tương tự, 43 chủng vi khuẩn được định danh phân lập từ các mẫu nước (n=24) và bùn trầm 
tích (n=19) tại Đồng Tháp (Hình 2). 22 loài vi khuẩn được xác định, trong đó vi khuẩn phổ biến nhất gồm 
Pseudomonas putida (n=6), Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae, Aeromonas caviae và Pseudomonas 
stutzeri (n=4, mỗi loài). Như vậy có sự khác biệt giữa thành phần và tỷ lệ các chủng vi khuẩn phân lập được từ 
mẫu nghiên cứu ở Cần Thơ so với các mẫu nghiên cứu ở khu vực Đồng Tháp. Nhìn chung, các mẫu môi trường 
thu thập tại Cần Thơ có sự đa dạng vi khuẩn cao hơn trong cả mẫu nước và trầm tích so với Đồng Tháp.  
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Hình 2. Phân bố của các vi khuẩn đƣợc lấy từ mẫu nƣớc và mẫu trầm tích tại tỉnh Đồng Tháp 

Nghiên cứu này cho thấy có sự hiện diện của một số loài vi khuẩn gây bệnh ở người và động vật đang lưu hành 
trong nước sông Mekong và trong ao nuôi cá tra như Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae, Enterobacter 
cloacae, Aeromonas hydrophila, Aeromonas caviae, Aeromonnas jandaei và Aeromonas veronii. Các loài này có 
thể gây ra các bệnh nhiễm trùng đường tiêu hoá, nhiễm trùng da và mô mềm (Pineda-Reyes et al., 2024). Đáng 
lưu ý, sự xuất hiện của một số loài vi khuẩn như Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae ở nhiều khu vực nghiên 
cứu tại Cần Thơ và Đồng Tháp cho thấy mức độ ô nhiễm coliform, vi khuẩn đường ruột ở mức cảnh báo. 

Hiện trạng vi khuẩn gây bệnh kháng kháng sinh 

 

Hình 3. Tỷ lệ vi khuẩn kháng kháng sinh trong nƣớc và trầm tích tại hai tỉnh Cần Thơ và Đồng Tháp 

Nhìn chung, các chủng vi khuẩn kháng với ít nhất 1 loại kháng sinh với tỷ lệ KKS được xác định từ 4.4% đến 
64.3%, tuỳ thuộc loại kháng sinh thử nghiệm (Hình 3). Cụ thể, kháng Amoxicillin-Clavulanic acid (64.3%) chiếm tỷ 
lệ cao nhất, tiếp theo là Cefepime (32.4%), Cefoxitin (55.4%), Azetronam (31.7%) và Ceftazidime (30%). Điều 
này cho thấy vi khuẩn trong ao nuôi cá và khu vực sông Mekong đã kháng với nhiều loại thuốc thường được sử 
dụng trong điều trị nhiễm khuẩn ở người và động vật (Paterson et al., 2004). Như vậy, việc sử dụng Cefoxitin, 
Amoxicillin-Clavulanic acid, và Ticarcillin trong nuôi trồng thuỷ hải sản có thể là nguyên nhân hàng đầu dẫn đến 
thúc đẩy và chọn lọc các vi khuẩn kháng thuốc trong môi trường ao nuôi cá và trong sông Mekong. Mặc dù vậy, vi 
khuẩn có tỷ lệ nhạy cảm rất cao đối với Gentamycin (97.26%), Amikacin (95.6%), và Tobramycin (93.33%), tiếp 
theo là Fosfomycin (88.89%), Levofloxacin (85.54%), Imipemen (81.92%), Ertapenem (80%) và Ciprofloxacin 
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(78.31%). Đây là các thuốc thuộc nhóm kháng sinh mạnh, thế hệ sau, nên tỷ lệ kháng thuốc còn thấp ở nhiều loài 
vi khuẩn gây bệnh. Những kết quả nghiên cứu này phù hợp với các nghiên cứu ở các khu nuôi thuỷ hải sản và ở 
các dòng sông trên thế giới, nơi mà tình trạng KKS đang gia tăng và diễn biến hết sức phức tạp, tiềm ẩn nguy cơ 
ảnh hưởng sức khoẻ người, động vật và hệ sinh thái thuỷ sinh.   

Tỷ lệ và phân bố của gen KKS 

Trong nghiên cứu này, các gen KKS gồm Sul1, Sul2, TetM, TetQ, TetX và blaNDM đã được phát hiện ở tất cả các 
mẫu nghiên cứu (100%) (Hình 4). Trong khi đó, gen blaKPC được phát hiện trong 27/34 (79%) mẫu nghiên cứu, 
và xuất hiện ở toàn bộ mẫu thu thập tại Đồng Tháp. Tuy nhiên, tỷ lệ phá hiện gen blaVIM rất thấp (3%), được tìm 
thấy duy nhất ở một mẫu nước thu thập tại Cần Thơ. Các nghiên cứu trước đây chủ yếu báo cáo sự xuất hiện 
của các gen KKS phổ biến như Sul1, Sul2, TetA… Trong khi đó khá ít nghiên cứu xác định được sự có mặt của 
các gen TetM, TetQ, TetX và blaNDM trong môi trường thuỷ sản và trong các dòng sông. Điều này cho thấy diễn 
biến KKS trong lưu vực sông Mekong đang diễn ra hết sức phức tạp. Tỷ lệ xuất hiện gen KKS rất cao và phân bố 
ở hầu hết các khu vực nghiên cứu cho thấy nguy cơ phát tán và lây truyền nhanh các gen KKS trong hệ sinh thái này.    

 

 

Hình 4. Tỷ lệ và phân bố gen KKS trong môi trƣờng ao nuôi cá và trong sông Mekong 

KẾT LUẬN 

Mặc dù tỷ lệ vi khuẩn gây bệnh KKS trong ao nuôi cá tra và trong sông Mekong còn thấp, tuy nhiên đã phát hiện 
được những chủng vi khuẩn kháng với một số kháng sinh dự phòng, kháng sinh mạnh dùng trong điều trị lâm 
sàng như Carbapenems (Imipenem, Etarpenem), Levofloxacin. Bên cạnh đó, tỷ lệ rất cao (100%) và sự phân bố 
rộng của gen KKS nhất là blaNDM, TetM và TetQ sẽ thúc đẩy quá trình trao đổi gen ngang làm bùng phát nhanh 

chóng các chủng vi khuẩn KKS. Kết quả này nhấn mạnh sự cần thiết của việc giám sát và quản lý chặt chẽ việc 
sử dụng kháng sinh trong nuôi trồng thuỷ hải sản để hạn chế việc chọn lọc và lây nhiễm các chủng vi khuẩn gây 
bệnh KKS dự phòng tới người dân thông qua tiếp xúc trực tiếp với môi trường sông và chuỗi thức ăn. 

Lời cảm ơn: Nghiên cứu này được tài trợ bởi Dự án MOHIP – Đại Học Michigan – Mỹ và Chương trình phát triển Nhóm 

nghiên cứu tiềm năng của USTH giai đoạn 2024 – 2026 dành cho Nhóm nghiên cứu MICH. 
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ABSTRACT 

Antimicrobial resistance (AMR) is a serious threat to public health and the environment, directly impacting the 

implementation of the United Nations' sustainable development goals. Many studies on AMR in the medical area 

have been conducted, nevertheless research on AMR in the environment has not been well studied in Vietnam. 

The Mekong River, with its important role in economic development and food security, is facing serious 

pollution from human activities. The objective of this study is to determine antibiotic-resistant bacteria and the 

prevalence of antibiotic resistant genes in some Pangasius ponds in Can Tho and Dong Thap provinces. A total 

of 105 bacterial strains were identified using the MALDI-TOF MS method, of which 24 species that cause 

disease in humans and animals were identified. The most common bacterial species include Escherichia coli, 

Klebsiella pneumoniae, Enterobacter cloacae, Aeromonas hydrophila, Aeromonas caviae, Aeromonnas jandaei 

and Aeromonas veronii. The pathogenic bacterial strains were resistant to at least one tested antibiotic. The 

proportion of antibiotic resistance was highest for Amoxicillin-Clavulanic acid (64.3%), Cefepime (32.4%), 

Cefoxitin (55.4%), Azetronam (31.7%) and Ceftazidime (30%). In addition, antibiotic-resistant genes including 

Sul1, Sul2, TetM, TetQ, TetX and blaNDM were detected in all research samples (100%). Our findings highlight 

the need for strict monitoring and management of antibiotic use in aquaculture to minimize the selection and 

spread of drug-resistant bacteria in river ecosystems and the food chain which could pose potential risks to 

human health. 

Keywords: Antibiotic resistance, Antibiotic-resistant bacteria, Antibiotic resistant genes, Pangasius, Mekong river. 

 

                                                      
*
 Corresponding author: Tel: +84-2432121576; Email: nguyen-quang.huy@usth.edu.vn  

1094 

mailto:nguyen-quang.huy@usth.edu.vn

