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ARTICLE INFO ABSTRACT 

Received:  16/02/2023 Sea and island areas are increasingly polluted by domestic waste. These 

wastes are degraded slowly in nature because salt-tolerant 

microorganisms have little ability to degrade organic matter. In order to 

enhance the decomposition of these pollutants in the sea and islands, it 

is necessary to strengthen strains capable of decomposing organic 

substances such as protein, starch, cellulose and tolerating high salinity. 

Therefore, it is necessary to isolate strains of salt-tolerant bacteria 

capable of decomposing these pollutants from seas and islands. This 

study presents the results of determining some biological characteristics 

of bacterial strains isolated from the soil of Spratly Islands and the 

ability to decompose substances that are components of domestic waste 

in seawater conditions. Of the 18 isolates, two are lactic acid bacteria, 

three are Bacillus, and one is Priestia. All 6 strains have the ability to 

degrade over 62-75% of protein, starch, and cellulose components after 

5 days in seawater at laboratory conditions. The 16S rRNA gene 

sequences of these strains are also registered on the GenBank. 
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THÔNG TIN BÀI BÁO TÓM TẮT 

Ngày nhận bài:  16/02/2023 Khu vực biển đảo ngày càng bị ô nhiễm bởi chất thải sinh hoạt. Các 

chất thải này bị phân hủy chậm trong tự nhiên do các vi sinh vật chịu 

mặn có khả năng phân hủy các chất hữu cơ ít. Để tăng cường quá trình 

phân hủy các chất ô nhiễm này ở khu vực biển đảo cần tăng cường các 

chủng có khả năng phân hủy các chất hữu cơ như protein, tinh bột, 

cellulose và chịu được độ mặn cao. Do đó, cần phân lập các chủng vi 

khuẩn chịu mặn có khả năng phân hủy các chất ô nhiễm này từ vùng 

biển và hải đảo. Nghiên cứu này trình bày các kết quả xác định một số 

đặc điểm sinh học của các chủng vi khuẩn phân lập từ đất của quần đảo 

Trường Sa và khả năng phân hủy các chất là thành phần của chất thải 

sinh hoạt ở điều kiện nước biển. Trong số 18 chủng phân lập được có 

hai chủng thuộc nhóm vi khuẩn lactic, 3 chủng khác thuộc chi Bacillus, 

1 chủng thuộc chi Priestia. Cả 6 chủng đều có khả năng phân hủy trên 

62-75% các thành phần protein, tinh bột, cellulose sau 5 ngày trong 

nước biển ở điều kiện Phòng thí nghiệm. Trình tự gen 16S rRNA của 

các chủng này cũng được đăng ký trên ngân hàng Gen. 
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1. Giới thiệu 

Việt Nam có diện tích bờ biển dài với nhiều đảo lớn nhỏ là những cảnh quan thiên nhiên rất 

đẹp. Tuy nhiên, khu vực biển đảo ngày càng bị ô nhiễm bởi các chất thải sinh hoạt là rác thải của 

người dân, khách du lịch. Các chất thải sinh hoạt này có thành phần chính là cellulose (rễ cây, 

cành lá cây), tinh bột (đồ ăn thừa, các loại củ quả) và protein (thức ăn dư thừa của người dân, xác 

của các động vật biển). Các chất thải này bị phân hủy chậm ở điều kiện biển đảo do điều kiện 

khắc nghiệt (nhiệt độ, nồng độ NaCl cao) [1]. Đất ở vùng biển đảo cũng nhiễm mặn, ít mùn, 

nhiều cát sỏi nên không thuận lợi cho hệ vi sinh vật sinh sống. Đặc biệt là các vùng đảo xa bờ, 

việc thu gom phân loại rác để xử lý cũng gặp khó khăn do điều kiện đi lại. Do đó, việc nghiên 

cứu tìm ra các chủng vi khuẩn bản địa có khả năng phân hủy nhanh các thành phần của chất thải 

hữu cơ là việc làm cần thiết.  

Đã có nhiều nghiên cứu về vai trò của các vi sinh vật chịu mặn trong việc xử lý các chất thải 

hữu cơ ở điều kiện nước mặn ở một số vùng biển trên thế giới [2] – [5]. Ở Việt Nam, một số 

chủng cũng đã được phân lập từ vùng ven biển có khả năng phân hủy chất hữu cơ như các chủng 

P21, P3 và T9 [6] - [8]. Các chủng chịu mặn từ nước thải nhà máy chế biến thủy hải sản thuộc 

các chi Staphylococcus, Candida, Desulfovibrio cũng đã được chứng minh khả năng phân hủy 

các chất hữu cơ trong môi trường nước mặn [1]. Tuy nhiên, đến nay chưa có nghiên cứu nào 

phân lập và đánh giá khả năng phân hủy các chất hữu cơ của các vi sinh vật phân lập từ các đảo 

thuộc quần đảo Trường Sa. Bài báo này trình bày một số kết quả về phân lập vi sinh vật thuộc 

khu vực quần đảo Trường Sa có khả năng sinh các enzyme protease, cellulase và amylase (các 

enzyme tham gia chính vào quá trình phân hủy protein, cellulose và tinh bột tương ứng). Nghiên 

cứu cũng đánh giá khả năng phân hủy các chất thải hữu cơ như protein, tinh bột, cellulose của 

một số chủng phân lập được, định danh một số chủng có khả năng phân hủy cao hơn bằng giải 

trình tự đoạn gen 16S rRNA. Các chủng này cũng được đăng ký trình tự gen 16S rRNA trên 

GenBank. 

2. Vật liệu và phƣơng pháp nghiên cứu 

2.1. Vật liệu 

Mẫu đất gần vị trí xử lý chất thải chăn nuôi trên đảo Trường Sa, huyện Khánh Hòa, Việt Nam 

(8°38'46.56"Bắc, 111°55'21.07"Đông). Các mẫu được lấy theo phương pháp của Abraham [9]: 

Xác định 5 vị trí lấy mẫu theo dấu X, khoảng cách từ các điểm đỉnh đến trung tâm là 50 cm. 

Dùng xẻng gạt bỏ lớp lá cây ở trên và đào sâu xuống 15 cm. Mỗi vị trí lấy khoảng 300 g đất và 

trộn đều 5 mẫu đất, rây qua lưới thép để loại bỏ phần sỏi đá kích thước lớn đồng thời đồng nhất 

mẫu. Cho đất vào chai thủy tinh vô trùng, mỗi mầu lấy khoảng 500 g đất. Ghi nhãn, ký hiệu mẫu 

và bảo quản trong thùng xốp có chứa đá gel để duy trì nhiệt độ 4-8
o
C. Mẫu bảo quản đến khi 

mang về phòng thí nghiệm (khoảng 1 tuần) và phân tích ngay. 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 

2.2.1. Phân lập các chủng chịu mặn có khả năng phân hủy các chất hữu cơ  

Từ các mẫu đất lấy từ quần đảo Trường Sa, mẫu được làm giàu trên môi trường sử dụng 

100% nước biển, bổ sung các chất khoáng như KH2PO4, MgSO4 và nguồn C là tinh bột, CMC, 

gelatin 10%, chỉnh về pH 6 bằng HCl 0,1N. Sau 3 lần làm giàu, mỗi lần làm giàu nuôi cấy 5 ngày 

ở nhiệt độ 35
o
C, các chủng có khả năng phân hủy các chất hữu cơ này được cấy gạt trên môi 

trường thạch thường. Các chủng đã phân lập được đánh giá hoạt tính phân giải protein, tinh bột, 

gelatin bằng cách đo hoạt tính vòng phân giải trên đĩa thạch [3]. Khả năng chịu pH thấp (pH môi 

trường ban đầu là 4), khả năng sinh bào tử, sinh khí và chịu mặn (NaCl 3%) cũng được đánh giá 

thông qua việc đo độ đục đánh giá khả năng sinh trưởng của các chủng phân lập được. 
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2.2.2. Xác định hoạt tính phân giải protein, tinh bột và cellulose 

Nuôi cấy các chủng phân lập được trên môi trường thạch đĩa chứa nguồn C là gelatin, tinh bột 

và CMC tương ứng với nồng độ 10 g/l. Sau 48 h, hoạt tính phân giải các chất được xác định bằng 

nhuộm với cơ chất tương ứng là (NH4)2SO4 bão hòa, dung dịch lugol (1% KI và 0,1% I2) và dung 

dịch Congo red 0,2% [10]. Đo đường kính vòng phân giải và đường kính khuẩn lạc. Hoạt tính 

phân giải các chất được tính theo công thức [3]: 

                     
                          ( )                      ( )

                     ( )
  

Hàm lượng tinh bột, protein, cellulose (CMC) còn lại được phân tích theo các phương pháp 

của Goni [11], Bradford [12], Kumar [13] tương ứng. Mẫu đối chứng là mẫu vẫn bổ sung các cơ 

chất gelatin, tinh bột và CMC nhưng không có vi sinh vật.   

2.2.3. Đặc điểm hóa sinh của chủng 

Các đặc điểm hóa sinh như nhiệt độ, pH, khả năng chịu NaCl, lên men các nguồn C tạo axit 

được đánh giá [14]. 

2.2.4. Định danh các chủng phân lập được 

Các chủng có hoạt tính phân hủy protein, tinh bột và cellulose cao được định danh bằng giải 

trình tự 16S rRNA. Các chủng vi khuẩn được nuôi cấy trên đĩa thạch để tạo các khuẩn lạc riêng rẽ. 

Từ các khuẩn lạc, sinh khối vi khuẩn được lấy để tách DNA tổng số theo kit Genomic DNA 

Extraction. DNA tổng số thu được được kiểm tra bằng điện di trên gel agarose 1% trong đệm TAE 

1X. Các đoạn DNA tổng số đủ điều kiện được sử dụng làm khuôn để nhân đoạn gen 16S rRNA.  

DNA tổng số được dùng để làm khuôn nhân đoạn gen 16S rRNA với các thành phần gồm 

primers (F/R), Tag polymerase, DNA, Buffer, dNTP, H2O. Phản ứng PCR được thực hiện theo 

quy trình 35 chu kỳ như mô tả trước đây [14], sử dụng cặp mồi 27F (5′-AGAGTTTGATCCTGG 

CTCAG-3′) và 1492R (5′-GGTTACCTTGTTACGACTT-3′). Các sản phẩm PCR được làm sạch 

bằng kit làm sạch RNA. Sản phẩm sau khi làm sạch được gửi đi giải trình tự trên thiết bị 

Illumina. Sử dụng phần mềm Blast để so sánh trình tự trên ngân hàng gen và phần mềm Mega6 

để xây dựng cây phát sinh chủng loại. Các chủng được lựa chọn được đăng ký mã số trên ngân 

hàng gen NCBI. 

3. Kết quả nghiên cứu 

3.1. Phân lập và định danh các chủng vi khuẩn có khả năng phân hủy các chất hữu cơ trong 

nước mặn 

3.1.1. Phân lập 

Với mục địch tìm ra các chủng chịu mặn có khả năng phân hủy chất hữu cơ trong điều kiện 

biển đảo, từ các mẫu đất/chất thải chăn nuôi ngoài đảo Trường Sa, các chủng chịu mặn có hoạt 

tính phân giải các chất hữu cơ (xellulose, tinh bột, protein) đã được phân lập. Từ 3 mẫu đất và 2 

mẫu chất thải chăn nuôi, 18 chủng vi khuẩn đã được phân lập trong đó có 9 chủng từ mẫu đất ký 

hiệu TSS1- TSS9, 9 chủng từ mẫu chất thải chăn nuôi ký hiệu TSB1-TSB4 và TSL3-TSL7. 

Trong đó, đặc điểm của các chủng được thể hiện trên Bảng 1. 

Kết quả trên Bảng 1 cho thấy tất cả các chủng phân lập được đều chịu mặn, sinh trưởng ở nồng 

độ NaCl 3% (nước biển ngoài đảo Trường Sa). Hầu hết các chủng phân lập được đều có khả năng 

phân giải tinh bột, cellulose, protein ở các mức độ khác nhau. Một số chủng trong số đó có khả 

năng sinh bào tử, chịu được pH4. Trong số đó, TSS9, TSB2, TSB3, TSL5, TSL6, TSL7 (Hình 1) có 

hoạt tính phân hủy các cơ chất này tốt hơn sẽ được lựa chọn cho các nghiên cứu tiếp theo. 
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Bảng 1. Một số đặc điểm của các chủng phân lập được 

Ký hiệu 

chủng 

Phân giải 

tinh bột 

Phân giải 

Cellulose 

Phân giải 

gelatin 

Khả năng 

sinh bào tử 

Khả năng 

chịu axit (pH4) 

Khả năng 

sinh khí 

Khả năng 

chịu NaCl (3%) 

TSS1 ++ + + K K K C 

TSS2 ++ ++ ++ K K K C 

TSS3 + - +++ K K K C 

TSS4 + ++ + K K K C 

TSS5 ++ + + C K K C 

TSS6 + - +++ K K C C 

TSS7 ++ + + K K K C 

TSS8 + ++ ++ K C C C 

TSS9 +++ +++ ++ C C K C 

TSB1 ++ ++ +++ K K C C 

TSB2 +++ +++ +++ C K K C 

TSB3 +++ +++ +++ C C C C 

TSB4 ++ ++ ++ C C C C 

TSL3 + + - K K K C 

TSL4 + + - K K C C 

TSL5 ++ + ++ K C C C 

TSL6 +++ ++ +++ C C K C 

TSL7 +++ +++ +++ K C K C 

Ghi chú: +++: Phân giải mạnh; ++: Phân giải trung bình; +: Phân giải thấp; -: Không phân giải. 

                        K: Không, C: Có 

   
a b c 

Hình 1. Khả năng phân giải gellatin (a), CMC (b) và tinh bột (c) của một số chủng 

3.1.2. Định danh các chủng  

Việc định danh các chủng dựa vào kết quả nhuộm Gram, quan sát hình thái tế bào và giải trình 

tự đoạn gen 16S rRNA. Sau khi giải trình tự đoạn gen 16S rRNA, so sánh trên ngân hàng gen 

NCBI bằng công cụ Blast cho thấy trình tự đoạn gen 16S rRNA của chủng TSB2 tương đồng 

100% với các chủng thuộc chi Bacillus như Bacillus thurigiensis IAM 12077 (NR043403); B. 

thurigiensis ATCC 10792 (NR114581); B. thurigiensis 101235 (NR112780). Do đó, chủng này 

thuộc loài B. thurigiensis và đặt tên là B. thurigiensis TSB2. Trình tự 16s rRNA của chủng TSB3 

tương đồng 100% với các loài Bacillus subtilis như DSM 10, IAM 12118; tương đồng 99% với 

trình tự 16S rRNA của các chủng Bacillus subtilis NBRC 13719; BCRC 10255. Chủng TSL6 có 

trình tự đoạn gen 16S rRNA tương đồng 100% với trình tự đoạn gen 16S rRNA của các chủng 

Bacillus subtilis DSM 10; IAM12118; JCM 1465 và tương đồng cao nhất với chủng B. 

tequilensis 10b. Chủng TSS9 có trình tự 16S rRNA tương đồng cao nhất 96% với các chủng 

thuộc loài Priestia megaterium (trước đây là Bacillus megaterium) nên chủng này xếp vào chi 

Priestia và ký hiệu là Priestia sp. TSS9. Chủng TSL5 có trình tự đoạn gen 16S rRNA tương đồng 

100% với trình tự 16S rRNA của các chủng Lacticaseibacillus casei NBRC 15883; DSM 20011 
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và được đặt tên là Lacticaseibacillus casei TSL5. Trình tự đoạn gen 16S rRNA của chủng TSL7 

tương đồng 99% với các chủng thuộc chi Lentilactobacillus nên được đặt tên là 

Lentilactobacillus sp. TSL7. Cây phát sinh chủng loại của các chủng phân lập được và các các 

chủng liên quan gần gũi được thể hiện trên Hình 2. Các vi khuẩn phân lập được chủ yếu thuộc 

các chi Bacillus và nhóm vi khuẩn lactic. Đây cũng là các chi chiếm ưu thế trong mẫu 

Metagenomic của đảo Trường Sa Lớn và Song Tử Tây. Các chủng thuộc chi Bacillus, đặc biệt 

loài Bacillus subtilis và Bacillus tequilensis là các vi sinh vật tiềm năng cho việc chống chịu các 

điều kiện khắc nghiệt và có hoạt tính phân giải các chất như protein, cellulose và tinh bột cao 

[14] - [17]. 

Bảng 2. Tên gọi và mã số trên GenBank của một số chủng phân lập được 

 TT Ký hiệu chủng Tên chủng Mã số trên GenBank 

1.  TSS9 Prestia sp. TSS9 OQ120586 

2.  TSL5 Lacticaseibacillus sp. TSL5 ON891142 

3.  TSL7 Lentilactobacillus sp. TSL7 ON891133 

4.  TSB2 Bacillus thurigiensis TSB2 ON891132 

5.  TSB3 Bacillus subtilis TSB3 ON891134 

6.  TSL6 Bacillus subtilis TSL6 OL757727 

 

Hình 2. Cây phát sinh chủng loại các chủng phân lập được từ đảo Trường Sa 

Kết quả nhận được cho thấy các chủng có khả năng phân hủy tốt các chất thải hữu cơ chịu 

mặn chủ yếu thuộc các chi Bacillus và nhóm vi khuẩn lactic (Lentilactobacillus và 

Lacticaseibacillus). Các vi khuẩn thuộc chi Bacillus có hoạt tính phân hủy các chất hữu cơ cao, 

sinh bào tử. Chủng TSB2 thuộc loài Bacillus thurigiensis được sử dụng như tác nhân kiểm soát 

sinh học diệt ấu trùng của các loài côn trùng có cánh. Nhóm Lactobacillus tạo môi trường có pH 

thấp để ức chế các vi khuẩn gây thối phát triển, hạn chế gây mùi. Đây là các chủng cũng đã được 

chứng minh có khả năng phân hủy các chất hữu cơ và chịu được nồng độ axit cao (pH thấp), chịu 

được nhiệt độ cao, nồng độ muối cao. Các chủng này cũng được quan sát hình thái tế bào dưới 
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kính hiển vi điện tử quét (SEM) (Hình 3). Các chủng được đăng ký mã số trên ngân hàng gen 

như trình bày trên Bảng 2. 

 

a 

 

b 

 

c 

 

d 

 

e 

 

f 

Hình 3. Hình thái tế bào các chủng TSB2 (a); TSB3 (b); TSL6 (c), TSS9 (d), TSL5 (e), TSL7 (f) 

3.2. Ảnh hưởng của một số yếu tố môi trường đến sinh trưởng của các chủng 

Để xác định ảnh hưởng của các yếu tố môi trường đến sinh trưởng của các chủng, 6 chủng 

được lựa chọn được nuôi cấy trong môi trường LB ở các điều kiện nhiệt độ, pH, nồng độ NaCl 

khác nhau và tiến hành đo độ đục (OD600nm) sau 48 giờ. Kết quả được trình bày trên Hình 4. 

   
a b 

 
c 

Hình 4. Ảnh hưởng của nhiệt độ (a), pH (b) và nồng độ NaCl (c) 

Kết quả trên Hình 4 cho thấy yếu tố nhiệt độ và nồng độ NaCl ảnh hưởng lớn đến sự sinh 

trưởng của các chủng. Dải nhiệt độ từ 25
o
C - 40

o
C phù hợp cho sinh trưởng của các chủng. 

Chủng TSB3, TSL6 có thể sinh trưởng tốt ở nhiệt độ 50
o
C, nồng độ NaCl 7%. Điều kiện sinh 

trưởng tối ưu đối với chủng TSB3 và TSL6: 40
o
C, NaCl 7%, pH 6. Các chủng TSB2, TSL5, 

TSL7 và TSS9 có thể sinh trưởng ở nhiệt độ 25 - 40
o
C, nồng độ NaCl < 5%, pH 5 -8; chủng 
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TSL5, TSL7 chịu được pH4, điều này cũng phù hợp với đặc tính của 2 chủng thuộc nhóm vi 

khuẩn lactic nên có khả năng chịu axit tốt hơn các vi khuẩn khác; điều kiện sinh trưởng tối ưu đối 

với chủng TSB2, TSL5, TSL7, TSS9: 35
o
C, NaCl 3%, pH 7. Kết quả này cũng phù hợp với các 

nghiên cứu trước đây về các chủng thuộc chi Bacillus và nhóm vi khuẩn lactic [14], [18]-[20]. 

Chủng Bacillus tequilensis G9 có khả năng sinh trưởng ở pH 5, nhiệt độ 40
o
C [19].  

3.3. Đánh giá khả năng phân hủy chất hữu cơ trong nước biển 

Bảng 3. Khả năng phân hủy các chất hữu cơ trong nước mặn của các chủng 

Ký hiệu 

chủng 

Hàm lƣợng protein (g/l) Hàm lƣợng tinh bột (g/l) Hàm lƣợng CMC (g/l) 

Ban 

đầu 
Còn lại 

Phân hủy 

(%) 

Ban 

đầu 
Còn lại 

Phân hủy 

(%) 

Ban 

đầu 
Còn lại 

Phân hủy 

(%) 

TSB2 10 2,82 ± 0,11 71,8 10 3,76 ± 0,21 62,4 10 2,82 ±  0,22 71,8 

TSB3 10 2,25 ± 0,13 77,5 10 3,44 ± 0,22 65,6 10 2,73 ±  0,14 72,7 

TSS9 10 2,95 ± 0,21 70,5 10 2,45 ±0,12 75,5 10 2,49 ±  0,15 75,1 

TSL5 10 2,34 ± 0,18 76,6 10 2,77 ± 0,11 72,3 10 3,58 ±  0,16 64,2 

TSL6 10 3,52 ± 0,12 64,8 10 2,82 ±  0,13 71,8 10 2,35 ± 0,12 76,5 

TSL7 10 3,78 ± 0,22 62,2 10 2,61 ± 0,24 73,9 10 3,72 ± 0,11 62,8 

Đ/C 10 9,38 ± 0,23 6,2 10 9,45 ± 0,22 5,5 10 9,78 ± 0,25 2,2 

Khả năng phân hủy các chất hữu cơ trong nước biển được đánh giá thông qua sự thay đổi hàm 

lượng các chất ban đầu (tinh bột, cellulose, gelatin) khi nuôi cấy vi sinh vật trong nước biển ở 

điều kiện phòng thí nghiệm. Nuôi cấy các chủng vi khuẩn TSB2, TSB3, TSS9, TSL5, TSL6 và 

TSL7 trong môi trường nước biển có chứa 10g/l mỗi loại cơ chất tinh bột, CMC và gelatin. Mẫu 

đối chứng có bổ sung cơ chất nhưng không bổ sung vi sinh vật (VSV). Sau 5 ngày nuôi lắc 200 

vòng/phút ở 35
o
C, các mẫu được lấy ra và phân tích hàm lượng tinh bột, gelatin và CMC còn lại 

theo phương pháp Goni [11], Bradford [12] và Kumar [13]. Kết quả về khả năng phân hủy chất 

hữu cơ trong nước biển của các chủng được trình bày trên Bảng 3. 

Kết quả trên Bảng 3 cho thấy 6 chủng phân lập được đều có khả năng phân hủy tốt chất thải 

hữu cơ trong điều kiện nước biển, % phân hủy đạt 62% - 75%. Sau 5 ngày nuôi cấy, % phân hủy 

protein cao nhất 77,5% (chủng TSB3), thấp nhất là 62,2% (chủng TSL7). Với cơ chất tinh bột, % 

phân hủy tăng từ 62,4% đến 73,9% tương ứng với chủng TSB2 và chủng TSL7. Với cơ chất 

CMC, chủng TSS9 phân hủy mạnh nhất đạt 75,1% trong khi chủng TSL7 chỉ phân hủy được 

62,8% với nồng độ ban đầu 10g/l. Nhìn chung, các chủng đều có khả năng phân hủy tất cả các cơ 

chất protein, tinh bột, xellulose với các mức độ từ 62%. Mẫu đối chứng cũng có sự giảm nhẹ về 

khối lượng các cơ chất, có thể do quá trình phân hủy tự nhiên hoặc do sai số trong quá trình phân 

tích. Đã có nhiều công bố về khả năng phân hủy các hợp chất hữu cơ của các chủng thuộc chi 

Bacillus như chủng Bacillus tequilensis G9 có khả năng phân hủy lignin của rơm rạ do sinh 

enzyme celllulase [19].  

4. Kết luận 

Nghiên cứ đã phân lập, định danh và đánh giá khả năng phân hủy một số chất hữu cơ của 6 

chủng ưa mặn từ quần đảo Trường Sa. Các chủng TSB2, TSB3, TSL6 thuộc chi Bacillus, hai 

chủng TSL5, TSL7 thuộc nhóm vi khuẩn lactic, chủng TSS9 thuộc chi Priestia (trước đây được 

xếp vào chi Bacillus). 6 chủng có khả năng sinh trưởng ở pH thấp. Điều kiện sinh trưởng tối ưu 

đối với chủng TSB3 và TSL6: 40
o
C, NaCl 7%, pH 6; chủng TSB2, TSL5, TSL7, TSS9: 35

o
C, 

NaCl 3%, pH 7. Các chủng có khả năng phân hủy đồng thời các cơ chất tinh bột, gelatin và 

CMC; % phân hủy cao nhất đạt 75% - 77% sau 5 ngày nuôi cấy với nồng độ cơ chất 10g/l trong 

nước biển ở điều kiện phòng thí nghiệm. 
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