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ARTICLE INFO ABSTRACT 

Received:  25/5/2023 Escherichia albertii is an emerging enteropathogen causing diarrhea 

in humans and transmission through contaminated food and water. It 

is closely related to E. coli and frequently misidentified as E. coli due 

to similarities in genomic and phenotypic features. The 

misidentification to not only E. coli but also other Enterobacteriaceae 

may cause an underestimation of the species’ epidemiological 

importance. Many approaches for isolation and classification have 

been proposed for E. albertii but have not been standardized yet. 

Utilization of the inability to ferment rhamnose and xylose and PCR 

amplification of specific E. albertii genes would be useful for an 

accurate identification. Development of such simple and quick 

identification methods that are applicable in general diagnostic 

laboratories, is required to better epidemiological control of this 

emerging elusive enteropathogen. 
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TỔNG QUAN VỀ CÁC PHƯƠNG PHÁP PHÂN LẬP, ĐỊNH DANH VI KHUẨN 

GÂY BỆNH ĐƯỜNG RUỘT MỚI NỔI Escherichia albertii 
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THÔNG TIN BÀI BÁO TÓM TẮT 

Ngày nhận bài:  25/5/2023 Escherichia albertii là vi khuẩn gây tiêu chảy mới nổi, lây truyền qua 

thực phẩm và nước uống bị nhiễm khuẩn. Vi khuẩn này có quan hệ 

thân thuộc và thường bị định danh nhầm là E. coli do sự giống nhau 

về các đặc điểm hoá sinh và di truyền. Do chưa có một quy trình 

phân lập và định danh được tiêu chuẩn hoá nên tầm quan trọng dịch 

tễ của E. albertii có thể bị đánh giá thấp do phân loại nhầm, không 

những với E. coli mà còn các Enterobacteriaceae khác. Khai thác các 

kiểu hình như không có khả năng lên men rhamnose, xylose và các 

xét nghiệm PCR xác định gene đặc hiệu của E. albertii có thể xác 

định chính xác mầm bệnh này. Tuy nhiên, phát triển các công cụ 

chẩn đoán đơn giản và hiệu quả để có thể sử dụng rộng rãi cho các 

phòng thí nghiệm thông thường là cần thiết để có thể hỗ trợ kiểm soát 

dịch tễ tốt hơn đối với vi khuẩn mới nổi khó định danh này. 
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1. Giới thiệu chung 

Escherichia albertii thuộc họ Enterobacteriaceae, là vi khuẩn Gram âm, hình que, không di 

động, không sinh bào tử, kỵ khí không bắt buộc. E. albertii lần đầu tiên được báo cáo và định loại 

là Hafnia alvei từ các bệnh nhân là trẻ em bị tiêu chảy ở Bangladesh và sau đó được phân loại lại 

thành một loài mới vào năm 2003 [1]. Nhiễm trùng E. albertii chủ yếu biểu hiện dưới dạng đau 

bụng, tiêu chảy và sốt, với hầu hết các trường hợp tự khỏi mà không có biến chứng [2]. Nhưng 

cũng có trường hợp báo cáo E. albertii gây nhiễm trùng máu [3].Các gene quy định độc tố làm vỡ 

tế bào như Cdt, ức chế tổng hợp protien như Shiga và một số gene khác tạo nên độc lực gây ra 

các biểu hiện lâm sàng [2], [4]. Điều tra từ một số vụ ngộ độc tập thể và các trường hợp mắc đơn 

lẻ cho thấy E. albertii lây truyền qua nước và thực phẩm bị ô nhiễm như salad, thịt gà và đồ ăn 

trưa đóng hộp [4]-[8]. Số trường hợp nhiễm khuẩn cũng như tầm quan trọng dịch tễ của vi khuẩn 

này có thể bị đánh giá thấp do phân loại nhầm với các loài trong Enterobacteriaceae [9]. Bài viết 

này sẽ tổng hợp và đánh giá những tiến bộ gần đây trong phương pháp phân lập và định danh vi 

khuẩn gây bệnh đường ruột mới nổi E. albertii. 

2. Đặc điểm hoá sinh và gene đặc hiệu của E. albertii 

Các đặc điểm hoá sinh ban đầu để định danh E. albertii là không có khả năng sản xuất indole 

từ tryptophan hoặc lên men đường lactose, xylose và rhamnose [1], [9]-[12]. Những kiểu hình 

này là do không có enzyme xúc tác, chẳng hạn như các enzyme được mã hóa bởi operon 

rhaMDABSRT (sử dụng rhamnose) và xylBAFGHR (sử dụng xylose) [13]. E. albertii cũng âm 

tính với oxidase, thử nghiệm Voges-Proskauer và sản xuất hydro sulfide, đồng thời cũng không 

thể thúc đẩy quá trình khử amin oxy hóa của L-tryptophan hoặc thủy phân urê [9]. 

Một phân loại ba nhóm sinh học đã được đề xuất cho E. albertii gồm nhóm 1 (âm tính với 

indole/ dương tính với lysine), nhóm 2 (dương tính với indole/ âm tính với lysine) và nhóm 3 

(dương tính với indole/ lysine-dương tính) [14]. Do đó, các chủng Enterobacteriaceae không di 

động, âm tính với sản xuất hydro sunfua, không lên men xylose, hoạt tính β-glucuronidase âm và 

lysine decarboxylase âm tính, nên được phân tích thêm bằng xét nghiệm PCR đặc hiệu cho E. 

albertii. 

Hầu hết các chủng E. albertii không sử dụng một số loại đường như adonitol, cellobiose, 2-

ketogluconate, myoinositol, melibiose xylose và xylitol nhưng khả năng khai thác để phân biệt E. 

albertii với các loài trong họ Enterobacteriaceae bị hạn chế do giá thành cao [11], [15]-[18]. E. 

albertii cũng âm tính với chitinase, oxidase, hydroxyproline deaminase, tripeptidase và proline 

deaminase [1], [9], [11], [12], [19]. Mặc dù không sử dụng phổ biến trong hầu hết các phòng thí 

nghiệm thông thường nhưng những xét nghiệm kiểu hình này có thể hữu ích để phân biệt E. 

albertii với H. alvei và E. coli. 

Dựa trên phân tích và so sánh trình tự coding sequences (CDS) của 34 chủng E. albertii với các 

chủng trong chi Escherichia đã phát hiện được 55 CDS đặc trưng cho loài được bảo tồn cao ở E. 

albertii [9]. Trong số đó đã xác định được chức năng cho 29 CDS, chẳng hạn như các gene liên 

quan đến sản xuất năng lượng (tiểu đơn vị fumarate reductase, flavoprotein chuyển điện tử...) và 

chuyển hóa (alpha-amylase, các thành phần hệ thống phosphotransferase...), cũng như gene mã hoá 

cho một số chất vận chuyển và các yếu tố độc lực tiềm ẩn (độc tố làm căng tế bào thuộc phân nhóm 

II/III/IV và một số protein liên quan đến hệ thống tiết protein tuýp III (T3SS) [9].  

Trong tổng số 243 bộ gene của E. albertii đã được lấy mẫu ngẫu nhiên từ các dòng khác nhau 

và 1898 bộ gene đại diện của E. coli và Shigella đã tìm thấy hai gene (EAKF1_ch3804, 

EAKF1_ch4075c) với độ đặc hiệu cao 100% và EAKF1_ch0408c với 99,99% độ đặc hiệu với E. 

albertii [20]. Gene EAKF1_ch4033 được đề xuất là đặc hiệu của E. albertii để phân biệt với E. 

coli và E. fergusonii [21]. Tuy nhiên, theo sàng lọc cho thấy gene này bị thiếu ở bốn dòng phân 

lập (ba ST5268 và một ST10002) và tìm thấy trong 33 bộ gene E. coli của dòng ST378 và một số 

dòng E. coli khác trên cơ sở dữ liệu (NCBI) [20]. 
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3. Phương pháp phân lập và định danh 

3.1. Nuôi cấy và chọn lọc vi khuẩn 

Hầu hết các quy trình phân lập E. albertii đều dựa vào một bước tăng sinh trong môi trường 

dinh dưỡng làm giàu nhóm vi khuẩn Gram âm thuộc họ Enterobacteriaceae. Các môi trường đã 

được sử dụng bao gồm nước peptone đệm (BPW), môi trường canh thịt làm giàu E. coli (EC 

broth), môi trường EC biến đổi (mEC broth), novobiocin–mEC (NmEC), môi trường dịch chiết 

thuỷ phân đậu nành (TSB), TSB biến đổi (mTSB), hoặc mTSB bổ sung novobiocin–cefixime–

tellurite (NCT-mTSB) ở các nhiệt độ khác nhau từ 20 đến 44,5°C [17], [22]-[26].   

Các quy trình tăng sinh sử dụng kháng sinh cerfixime có nguy cơ chỉ chọn các chủng E. 

albertii kháng cerfixime. Trong khi đó, các chủng E. albertti được phân lập ở châu Á có tỉ lệ cao 

mang đa gene kháng kháng sinh [20]. Chất novobiocin thường được thêm vào (20 đến 25 mg/L) 

sẽ ức chế hầu hết các vi khuẩn Gram dương nhưng không ức chế vi khuẩn thuộc họ 

Enterobacteriaceae. Tellurite ức chế sự sinh trưởng của nhiều chủng không phải là E. coli, tuy 

nhiên khả năng kháng tellurite ở E. albertii còn chưa được hiểu rõ. 

Vì hầu hết E. albertii ban đầu được xác định là E. coli, nên có thể suy đoán rằng môi trường làm 

giàu Enterobacteriaceae là một lựa chọn tốt để làm giàu mẫu để phân lập E. albertii. Tuy nhiên, do 

một số môi trường chọn lọc Enterobacteriaceae sử dụng đường lactose làm nguồn carbon chính, 

nên phải thận trọng vì hầu hết E. albertii không lên men đường lactose và có thể bị một số thành 

viên trong họ Enterobacteriaceae lên men đường lactose cạnh tranh sinh trưởng [9], [10]. 

Sau khi nuôi cấy trong môi trường tăng sinh, dịch khuẩn trên môi trường lỏng được lấy để cấy 

trên thạch Deoxycholate Hydrogen sulphide Lactose (DHL) hoặc MacConkey (MAC) và các 

biến thể khác nhau của các môi trường này bằng việc bổ sung 1% xylose, 1% rhamnose và hoặc 

1% melibiose (XR-MC, XR-DHL, XRM-MC, XRM-DHL và XR-DH) [10], [22], [27]. E. coli sử 

dụng các loại đường này và phát triển để tạo ra các khuẩn lạc có màu; còn hầu hết E. albertii 

được biết cho đến nay không lên men các loại đường nêu trên và không lên men sucrose và 

lactose, do đó cho khuẩn lạc màu trắng. Các khuẩn lạc sẽ thường được xác nhận thêm thông qua 

PCR xác định gene đặc hiệu của E. albertii.   

Một số ít chủng E. albertii đã được báo cáo có thể lên men lactose, melibiose và sucrose cũng 

như có khả năng sản xuất indole từ tryptophan. Do vậy, chọn lọc các khuẩn lạc màu trắng có thể 

dẫn đến việc loại bỏ các chủng E. albertii này [3], [14], [15], [17]. Gần đây, môi trường thạch 

XRM-MC [27] và thạch XR-DH được đề xuất [23], tương ứng thiếu lactose hoặc cả sucrose và 

lactose, tránh được vấn đề lên men hai loại đường này. Tuy nhiên, các chủng không phải E. 

albertii như Shigella spp. cũng tạo ra các khuẩn lạc màu trắng. 

Thạch mEA chứa cellobiose và peptone làm nguồn carbon nên tránh được sự lên men đường 

lactose và sucrose, cho phép phân lập cả chủng E. albertii dương tính và âm tính với lactose [16]. 

Vi khuẩn không lên men cellobiose, bao gồm cả E. albertii tạo ra amoniac từ quá trình chuyển 

hóa peptone, do đó phát triển dưới dạng khuẩn lạc màu trắng hoặc không màu. Tuy nhiên, các 

loài khác bao gồm H. alvei, Acinetobacter baumannii, Bordetella spp., Citrobacter spp., E. 

fergusonii, E. hermannii, Proteus mirabilis, Salmonella bongori, S. Enterica và một số Shigella 

spp. cũng phát triển dưới dạng khuẩn lạc màu trắng trên thạch mEA [16].  

Một số chủng E. albertii đã được báo cáo có khả năng sử dụng xylose (<9%) và rhamnose 

(<5%) [9], [11], [12]. Không có khả năng sử dụng hai nguồn carbon này là cơ sở trong hầu hết 

các quy trình phân lập và định danh, nên cần thận trọng khi chọn các khuẩn lạc để kiểm tra, đặc 

biệt là từ các môi trường tăng sinh có PCR dương tính với E. albertii nhưng không có khuẩn lạc 

màu trắng trên các môi trường thạch chọn lọc.  

3.2. Phương pháp phân tử nhận biết bằng gene marker  

Các gene đặc hiệu và được bảo tồn cao trong loài E. albertii được lựa chọn làm gene đích cho 

các phản ứng PCR để nhận biết. Một đoạn trình tự giữa hai gene yejH và yejK, mã hóa các tiểu 
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đơn vị fumarate reductase và một cytochrom loại C đã được sử dụng để thiết kế hai cặp mồi cho 

hệ thống nested-PCR [13]. Dựa trên các gene đặc hiệu của loài E. coli (cdgR), E. albertii 

(EAKF1_ch4033) và E. fergusonii (EFER_0790), một phương pháp multiplex PCR đã được thiết 

lập để phân biệt ba loài [21]. E. albertii cũng được phân biệt với E. coli và Shigella dựa trên sai 

biệt của trình tự house-keeping gene trong locus lysP và mdh với đối chứng dương là gene clpX 

[28]. Tuy nhiên, sự đánh giá giá trị của các phương pháp trên một số lượng nhỏ chủng E. albertii 

có thể hạn chế mức độ hiệu quả trên thực tế. Hinenoya và cộng sự [29] sử dụng 67 chủng E. 

albertii đã quan sát thấy các độ nhạy từ 98,5 đến 100% của các xét nghiệm PCR  đề cập ở trên.  

3.3. Định danh bằng multilocus sequence typing (MLST) và giải trình tự gene 16S rRNA 

Phân tích trình tự của các housekeeping gene (adk, fumC, gyrB, icd, mdh, purA và recA) là 

phương pháp có thể phân biệt chính xác hơn giữa E. albertii và E. coli [28], [30], [31]. Sử dụng 

trình tự gene 16S rRNA có thể phân biệt được E. albertii với các loài trong chi Escherichia [1]. 

Trình tự 16S rDNA của chủng  Albert 19982 (NR_025569) được sử dụng phổ biến làm đối 

chứng. Mặc dù chính xác nhưng các phương pháp này phức tạp và thường không có sẵn trong 

các phòng thí nghiệm chẩn đoán thông thường. 

3.4. Phân tích đặc trưng gene mã hoá kháng nguyên O và H 

Thành phần hóa học và cấu trúc của kháng nguyên O rất khác nhau, ngay cả trong cùng một 

loài [32]-[34]. Sự đa dạng này từ lâu đã được sử dụng để xác định kiểu huyết thanh của các 

chủng ở nhiều loài vi khuẩn Gram âm. Mặc dù một số chủng E. albertii thể hiện sự tương đồng 

về di truyền hoặc huyết thanh với E. coli và Shigella [28], [35], [36], bốn mươi kiểu gene mã hoá 

kháng thể O (EAOg1 đến EAOg40) đã được xác định ở E. albertii [37]-[39]. Dựa trên sự biến 

đổi trình tự của gene wzx trong số EAOg, một hệ thống multiplex PCR xác định kiểu gen O đã 

được phát triển (EAO-genotyping PCR) và xác thực trên 278 chủng E. albertii [38]. Mặc dù vậy, 

51 trong 278 chủng không thể phân loại cho bất kỳ EAOg.  

Kháng nguyên H (flagellin) cũng được sử dụng để xác định kiểu huyết thanh của các chủng ở 

nhiều loài vi khuẩn Gram âm. Phân tích gene fliC của 243 chủng E. albertii xác định được 73 loại 

trình tự fliC hợp thành bốn nhóm (EAHg1-EAHg4), khác biệt hoàn toàn so với 53 kháng nguyên 

H của E. coli. Một hệ thống multiplex PCR được phát triển để phát hiện các kiểu gene H cho E. 

albertii [40]. Tuy nhiên, giống như hầu hết các phương pháp định danh, cần phải đánh giá thêm 

trên một số lượng lớn hơn các chủng E. albertii cả về nguồn gốc và địa lý. 

3.5. Giải trình tự hệ gene 

Giải trình tự toàn bộ hệ gene (WGS) và phân tích di truyền hiện nay là phương pháp tối ưu 

nhất để định danh chính xác E. albertii trong chi Escherichia so với các phương pháp dựa vào 

đặc điểm hoá sinh hoặc PCR khuếch đại gene đặc hiệu. Ngoài định danh, giải trình tự còn cung 

cấp thêm các thông tin quan trọng về các gene quy định độc lực, kháng kháng sinh, chuyển hoá 

đặc hiệu,…[2], [13], [20]. Tuy nhiên, giải trình tự hệ gene khá tốn kém, đòi hỏi kỹ thuật phức tạp 

và máy giải trình tự thường không phổ biến ở các phòng thí nghiệm cơ sở. 

Tỷ lệ nhận dạng nucleotide trung bình (ANI) giữa các chủng E. albertii và các loài trong chi 

Escherichia nằm trong khoảng từ 86% đến 90%, trong khi tỷ lệ này giữa các chủng E. albertii là  

lớn hơn 98% [13], [41], hỗ trợ cho việc phân loại E. albertii là một loài riêng biệt. Các phân tích 

di truyền cho thấy E. albertii gồm hai nhánh chính, tám dòng riêng rẽ, và sự phân bố này có thể 

không phụ thuộc vào yếu tố địa lý [2], [20], [38]. Các so sánh hệ gene cho thấy không có sự khác 

biệt lớn về mối quan hệ phát sinh di truyền giữa các chủng E. albertii nguồn gốc động vật và 

người [2], [13], [20].  

4. Kết luận và định hướng nghiên cứu 

Nhiều quy trình khác nhau đã được đề xuất để phân lập và phân biệt E. albertii với các loài 

trong họ Enterobacteriaceae, tuy nhiên chưa có một quy trình định danh nào có mức độ chính 
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xác tối ưu. Môi trường dinh dưỡng tăng sinh và thạch chọn lọc sử dụng cho E. albertii hầu hết 

được sửa đổi từ môi trường sử dụng cho Enterobacteriaceae, do đó các loài khác trong họ này 

đều có thể phát triển. Các phương pháp phân lập trước đây dựa trên giả thuyết rằng không có 

chủng E. albertii nào có thể lên men đường sucrose và đường lactose điều này có thể dẫn đến 

việc bỏ sót và định danh sai một số chủng E. albertii. Phương pháp phân tử xác định loài bằng 

PCR đã được phát triển dựa trên một số lượng chủng hạn chế, do đó các đoạn mồi PCR này có 

thể chọn lọc cho các chủng này và bỏ sót các chủng không có hoặc có alen khác với gene mục 

tiêu. Do đó có thể phối hợp sử dụng nhiều phương pháp khác nhau để tăng độ chính xác trong 

quá trình phân lập và định danh vi khuẩn nghi là E. albertii. 

Các phương pháp phân lập và định danh E. albertii dựa trên môi trường tăng sinh, thạch chọn 

lọc và gene đặc hiệu như đã đề cập ở trên cần được đánh giá giá trị trên nhiều chủng, đa dạng hơn 

về nguồn gốc và khu vực địa lý; đồng thời cần cải tiến dựa trên các đặc điểm đặc hữu cũng như 

mới cập nhật về kiểu gene và kiểu hình của E. albertii so với các loài trong họ 

Enterobacteriaceae. 
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