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ARTICLE INFO ABSTRACT 

Received:  06/11/2023 The study isolated 49 bacteriophage strains across nine host strains by 

double-layer agar–drop method. Overall, all 49 bacteriophage strains 

are capable of infecting at least one bacterial host. Bacteriophage (ɸ) 

Pm5 and ɸPm12 are the two phage strains with the widest host 

spectrum (9/9 and 8/9 bacterial strains respectively), but the small 

diameter and turbid plaque indicate that the infectiousness of these two 

phage strains is quite low. ɸVT232 and ɸ5A were discovered to be two 

new bacteriophage strains that have the ability to specifically detoxify 

S. Enteritidis and S. Typhimurium. However, ɸ5A is still known as a 

bacteriophage with many host organisms including Vibrio and E.coli. 

Phage VT232 was discovered as an antibiotic replacement therapy in 

the management of due to its stability in the pH range of 5-10 and 

temperatures of -20ºC to 60ºC. Bacteriophage show promise as a 

potential agent against Salmonella-induced infections in livestock and 

aquaculture. 
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NĂNG ỨC CHẾ VI KHUẨN Salmonella enterica subsp enterica serovar Enteritidis 

ATCC 49223 VÀ Vibrio spp. 
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THÔNG TIN BÀI BÁO TÓM TẮT 

Ngày nhận bài:  06/11/2023 Bốn mươi chín dòng thực khuẩn thể (ɸ) được phân lập từ nước và bùn 

đáy ao tôm. Chín dòng vi khuẩn được chọn làm ký chủ để nhận diện 

thực khuẩn bằng phương pháp agar hai lớp. Thực khuẩn thể (ɸ) Pm5 

và ɸPm12 là hai dòng thực khuẩn thể có phổ ký chủ rộng nhất với lần 

lượt là 9/9 và 8/9 dòng vi khuẩn. Thực khuẩn thể ɸVT232 và ɸ5A là 

hai chủng có khả năng ly giải đặc hiệu đối với vi khuẩn Salmonella-

enteritidis và Salmonella-typhimurium. Tuy nhiên, TKT ɸ5A có khả 

năng ly giải với nhiều vật chủ bao gồm Vibrio và Escherichia-coli. 

TKT ɸVT232 hứa hẹn là liệu pháp thay thế kháng sinh trong việc kiểm 

soát các bệnh nhiễm trùng do vi khuẩn Salmonella gây ra do tính ổn 

định trong phạm vi pH từ 5-10 và nhiệt độ từ -20ºC đến 60ºC. Từ kết 

quả ban đầu cho thấy các dòng thực khuẩn thể mở ra hướng ứng dụng 

tiềm năng chống lại các nhiễm khuẩn do vi khuẩn Salmonella gây nên 

trong chăn nuôi và thủy sản. 
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1. Giới thiệu 

Một trong những thách thức mà ngành tôm phải đối mặt là tình trạng kháng kháng sinh (AMR) 

do quá trình điều trị bệnh trong nuôi tôm [1], [2]. Sự ô nhiễm của các sản phẩm thực phẩm nuôi 

trồng thủy sản với dư lượng kháng sinh thể hiện mối nguy hiểm tiềm ẩn đối với sức khỏe người 

tiêu dùng do ngộ độc thực phẩm, phát triển các vấn đề dị ứng, thay đổi hệ vi khuẩn đường ruột, 

cũng như khi sự xuất hiện và lan rộng sau đó của tình trạng kháng kháng sinh [3]. Năm 2021, tôm 

nhập khẩu vào Mỹ từ nhiều quốc gia châu Á đã bị từ chối do có sự hiện diện của vi khuẩn 

Salmonella spp. [4]. Bên cạnh đó, sự nhiễm nhiều chủng vi khuẩn Vibrio khác nhau thường gây ra 

bệnh Vibtiosis ở tôm [5] đây là mầm bệnh đáng báo động của động vật biển và quần thể nuôi trồng 

thủy sản, chúng có thể gây nhiễm trùng nghiêm trọng ở người thông qua việc tiêu thụ hải sản và 

các sản phẩm nuôi trồng thủy sản bị ô nhiễm [6]. 

Hiện nay, thực khuẩn thể được sử dụng rộng rãi như một tác nhân kiểm soát sinh học trong 

ngành công nghiệp thực phẩm và nông nghiệp, xử lý nước thải và nuôi trồng thủy sản [7]. Các 

nghiên cứu chỉ ra rằng việc áp dụng trực tiếp thực khuẩn thể hoặc hỗn hợp thực khuẩn thể vào thực 

phẩm có thể làm giảm đáng kể sự ô nhiễm với các mầm bệnh truyền qua thực phẩm khác nhau [8]. 

Trần Trung Tú và cộng sự (2018) đã đánh giá được hiệu quả phòng trị bệnh do vi khuẩn E. coli 

gây ra trên gà đối với thực khuẩn thể BT.PR3, HG.PR3 và HG.PD5 [9]. Pham-Khanh và cộng sự 

(2019) cho thấy thực khuẩn thể KIT03 có thể lây nhiễm vào vi khuẩn E.coli O157:H7, typ huyết 

thanh Salmonella enterica Choleraesuis và Enteritidis nghiên cứu báo cáo rằng thực khuẩn thể 

(TKT) ɸKIT03 có thể tiêu diệt vi khuẩn được thử nghiệm và ngăn chặn sự phát triển của chúng 

[10]. Liệu pháp thực khuẩn thể cũng được tiến hành trong điều kiện in vivo, chứng minh thực khuẩn 

thể có thể kiểm soát nhiễm trùng do vi khuẩn ở cá, tôm và các sản phẩm thủy sản khác trong nuôi 

trồng thủy sản [11], [12]. Trong các thử nghiệm ở trại giống, việc xử lý bằng thực khuẩn thể đối 

với ấu trùng Penaeus monodon bị nhiễm vi khuẩn Vibrio harveyi đã mang lại tỷ lệ sống sót của ấu 

trùng trên 85% và chứng minh thực khuẩn thể sẽ là sự thay thế hiệu quả cho kháng sinh [13]. 

Nghiên cứu về đánh giá hiệu quả điều trị của thực khuẩn thể đối với vi khuẩn Vibrio 

parahaemolyticus trên tôm thẻ chân trắng (Litopenaeus vannamei) cho kết quả đầy triển vọng. 

Nghiên cứu chỉ ra sau 24h xử lý thực khuẩn thể làm mật số vi khuẩn trong nước giảm mạnh từ 

4,6x104 CFU/ml xuống còn 6,5x102 CFU/ml và sau 2 ngày mật số vi khuẩn tiếp tục giảm là 3,3x102 

CFU/ml [14]. Chan và cộng sự (2018) đã chứng minh những loại virus trên không độc hại đối với 

con người và có thể phân hủy màng sinh học của vi khuẩn nhờ các enzyme kháng khuẩn 

(enzybiotic). Loại enzyme này là các protein được mã hóa bởi các thực khuẩn thể, được chứng 

minh là có triển vọng hơn thuốc kháng sinh [15]. 

Trong nghiên cứu này, hai thực khuẩn thể được xác định là có phổ ký chủ rộng lây nhiễm trên 

các chủng vi khuẩn Salmonella, Vibrio và E.coli  là ɸVT232 và ɸ5A, được phân lập từ nước thải 

ao tôm tại Vĩnh Thuận, Kiên Giang được sàn lọc và tinh sạch. TKT ɸVT232 được chọn để tiến 

hành khảo sát các đặc điểm sinh học về ảnh hưởng nhiệt độ và pH. Việc khảo sát ảnh hưởng của 

nhiệt độ và pH có thể sẽ giúp ích rất nhiều trong việc mở rộng hơn những nhận thức về thực khuẩn 

thể của vi khuẩn Salmonella cũng như cung cấp một thực khuẩn thể tiềm năng trong việc kiểm soát 

các dòng vi khuẩn Salmonella spp. và Vibrio spp. 

2. Vật liệu và phương pháp nghiên cứu 

2.1. Các chủng vi khuẩn 

Các chủng vi khuẩn làm ký chủ (Bảng 1) là các dòng vi khuẩn của ATCC và NCTC. Vi khuẩn 

được nuôi cấy trong môi Tryptic soy broth (TSB) và môi trường thạch TSA (TSB bổ sung 1,5% 

agar) ở 37ºC lắc ở tốc độ 120 vòng trên phút trong 24 giờ. 
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Bảng 1. Các dòng vi khuẩn được sử dụng trong nghiên cứu 

STT Mã vi khuẩn Tên đầy đủ 

1 ATCC 49223 Salmonella enterica subsp enterica serovar Enteritidis ATCC 49223 

2 ATCC 14028 Salmonella enterica subsp enterica serovar Typhimurium ATCC 14028 

3 ATCC 13076 Salmonella enterica subsp enterica serovar Enteritidis ATCC 13076 

4 ATCC 17802 Vibrio parahaemolyticus ATCC 17802 

5 NCTC 10884 Vibrio parahaemolyticus NCTC 10884 

6 NCTC 10885 Vibrio parahaemolyticus NCTC 10885 

7 ATCC 29307 Vibrio vulnificus ATCC 29307 

8 NCTC 11218 Vibrio vulnificus NCTC 11218 

9 ATCC 25922 Escherichia Coli ATCC 25922 

2.2. Phân lập và tách dòng thực khuẩn thể 

Thực khuẩn thể được phân lập từ nước và bùn đáy của các ao tôm ở Kiên Giang, Sóc Trăng và 

Hậu Giang. Hỗn hợp gồm 2,5 mL mẫu và 7,5 mL môi trường TSB tiến hành lắc với tốc độ 120 

vòng/phút ở 37ºC trong 24 giờ. Dịch tăng sinh sau đó ly tâm 12000 vòng/phút trong 10 phút ở 4ºC, 

rút phần dịch trong chuyển sang ống mới, thu được các dòng thực khuẩn thể thô. Tiếp đến, 200 µL 

vi khuẩn Salmonella (106 CFU/mL) được nuôi cấy qua đêm trộn với 5 mL môi trường TSA bán 

rắn đã được ủ ở 56ºC và trải lên đĩa thạch TSA (phương pháp double layer agar – drop method) 

[16]. Thực khuẩn thể được nhỏ lên mặt môi trường bán rắn chứa vi khuẩn 2 µL/giọt ủ ở 37ºC trong 

24 giờ. Các đĩa được quan sát để tìm sự hiện diện của vết tan. Các vết tan trong suốt được thu thập 

vào Eppendorf 1,5 mL chứa dung dịch đệm natri clorua magie sulfat (SM buffer: 50 mM Tris/HCl, 

pH 7,5; 100 mM NaCl; 10 mM MgSO4 và 0,01% gelatin). Thực khuẩn thể được tách dòng bằng 

phương pháp khảo sát vết tan bằng agar hai lớp (double layer agar – plaque assay) dựa trên sự đồng 

đều của vết tan [16].  

2.3. Hiệu giá thực khuẩn thể 

Hiệu giá thực khuẩn thể được xác định bằng phương pháp agar hai lớp [16]. Rút 100 µL huyền 

phù thực khuẩn thể được pha loãng thích hợp và 100 µL huyền phù vi khuẩn cho vào ống Eppendorf 

1,5 mL mix nhanh và ủ ở nhiệt độ phòng trong 15 phút. Sau đó chuyển hỗn hợp huyền phù vào 

ống nghiệm chứa môi trường TSA.  

Hiệu giá thực khuẩn thể được tính theo công thức:   

Phage titer =  𝑁 ×  
1

𝐷𝐹
 ×  

1

𝑉
 

Trong đó, N là số lượng vết tan trong một đĩa cụ thể, DF là hệ số pha loãng phage cho đĩa đó 

và V là thể tích gốc phage được rút ra ban đầu, tính bằng mL. Con số kết quả được đưa ra dưới 

dạng đơn vị hình thành vết tan trên mililit (pfu/mL). Thí nghiệm được lặp lại ba lần để đảm bảo 

tính chính xác cho nghiên cứu [17]. 

2.4. Phạm vi vật chủ của thực khuẩn thể 

Phạm vi vật chủ của thực khuẩn thể được xác định bằng phương pháp nhỏ giọt trên bề mặt hai 

lớp agar sử dụng các chủng vi khuẩn được mô tả trong Bảng 1 [16]. Cho vào đĩa môi trường TSA 

hỗn hợp gồm 5 mL môi trường TSA (agar 0,5%) và 100 µL huyền phù vi khuẩn, phơi đĩa 15-20 

phút. Sau đó, dùng micropipet rút 5 µL huyền phù từng dòng thực khuẩn thể nhỏ vào các ô tương 

ứng. Ủ qua đêm sau 24 giờ, quan sát sự hình thành vết tan dựa trên các đặc điểm, vết tan trong, đục 

và không phản ứng (thí nghiệm được lặp lại ba lần) [18]. 

2.5. Phân tích độ ổn định nhiệt và pH  

Độ ổn định nhiệt được xác định bằng cách nuôi cấy các mẫu thực khuẩn thể đã phân lập và tinh 

khiết ở -20, 4, 37, 60 và 70°C, hiệu giá của thực khuẩn thể được xác định bằng phương pháp khảo 

sát vết tan bằng agar hai lớp ở 30 phút và 60 phút sau nuôi cấy [18]. Độ ổn định pH được xác định 
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bằng cách trộn các mẫu thực khuẩn thể đã phân lập và đã tinh chế trong một loạt ống nghiệm chứa 

dung dịch đệm SM (50 mM Tris/HCl; pH 7,5; 100 mM NaCl; 10 mM MgSO4 và 0,01% gelatin) 

với các giá trị pH khác nhau (2; 3; 5; 7; 9 và 10), (nghiệm thức đối chứng được sử dụng ở pH=7,5). 

Sau khi ủ ở 37°C trong hai giờ, hiệu giá thực khuẩn thể được xác định bằng phương pháp khảo sát 

vết tan bằng agar hai lớp. 

3. Kết quả và bàn luận 

3.1. Phân lập, sàng lọc và xác định phạm vi ký chủ của thực khuẩn thể  

Bốn mươi chín dòng thực khuẩn thể được khảo sát khả năng ly giải đối với vi khuẩn ký chủ là 

các dòng vi khuẩn của ATCC (Bảng 2). Hai dòng thực khuẩn thể có phổ ký chủ rộng là ɸPm5 và 

ɸPm12 với khả năng lây nhiễm lần lượt là 9/9 và 8/9 dòng vi khuẩn, tuy nhiên kích thước các vết 

tan khá nhỏ và đục. Điều này chứng tỏ khả năng lây nhiễm của hai dòng thực khuẩn thể này khá 

thấp. Mười dòng thực khuẩn thể có khả năng lây nhiễm trên cả bốn chủng vi khuẩn khác nhau là 

S.enteritidis, S.typhimurium, V.parahaemolyticus và E.coli là ɸKG76, ɸGR76, ɸb1, ɸV18, ɸV84, 

ɸ3A, ɸ5A, ɸV85, ɸMix và ɸ03. Đặc biệt, đường kính vết tan của các dòng thực khuẩn thể này lớn 

và trong hơn. Có thể thấy các dòng thực khuẩn thể này là thực khuẩn đa ký chủ [19]. Một số nghiên 

cứu đã chứng minh các thực khuẩn thể đa ký chủ bao gồm vB_EcoM_swi3 ly giải vi khuẩn 

Salmonella và E.coli [20], KFS-EC3 ly giải vi khuẩn E.coli, Salmonella và Shigella [21], PEf1 ly 

giải vi khuẩn Pseudomonas và E.coli [22]. Nghiên cứu của Malki và cộng sự (2015) [23] đã phát 

hiện được bốn thực khuẩn thể là ɸFenriz, ɸHabibi, ɸMoody và ɸVader có khả năng lây nhiễm trên 

cả bốn chủng vi khuẩn P.aeruginosa (ATCC 15692), E.coli (ATCC 8739), Arthobacterium sp. và 

Microbacterium sp.. Như vậy, phạm vi ký chủ của thực khuẩn thể không chỉ có thể lây nhiễm trong 

cùng một loài mà còn có thể lây nhiễm chéo giữa các loài. Thực khuẩn thể VT232 và thực khuẩn thể 

5A là hai thực khuẩn thể được chọn để tiến hành tinh sạch và nghiên cứu sâu hơn về đặc điểm hình 

thái, đặc điểm sinh lý cũng như cấu trúc bộ gen. Hình 2a và 2c cho thấy các vết tan của thực khuẩn 

thể ɸVT232 và ɸ5A có hình dạng và kích thước khác nhau, sau các lần sàng lọc và tinh chế các mảng 

thực khuẩn thể ɸVT232 và ɸ5A có kích thước và hình dạng đồng nhất (Hình 2b và Hình 2d). 

Bảng 2. Phổ ký chủ của 49 dòng thực khuẩn thể trên 9 dòng vi khuẩn ATCC và NCTC 

STT Mã thực 

khuẩn thể 

Nguồn 

phân 

lập 

ATCC 

49223 

ATCC 

14028 

ATCC 

13076 

ATCC 

17802 

NCTC 

10885 

NCTC 

10884 

ATCC 

29307 

NCTC 

11218 

ATCC  

25922 

1 Pm1 Bùn đáy +++ +++ - - - - - - + 

2 Pm2 Bùn đáy +++ +++ - - - - - - + 

3 Pm3 Bùn đáy +++ + + - - - - - + 

4 Pm4 Bùn đáy +++ + - - - - - - + 

5 Pm5 Bùn đáy + + + + + + + + + 

6 Pm6 Bùn đáy +++ ++ - - - - - - + 

7 Pm7 Bùn đáy ++ - - - - - - - + 

8 Pm8 Bùn đáy +++ + + - - - - - + 

9 Pm9 Bùn đáy +++ - + - - - - - + 

10 Pm10 Bùn đáy ++ + + + - - - + + 

11 Pm11 Bùn đáy +++ + - - - - - - - 

12 Pm12 Bùn đáy + + + + + + + + - 

13 Pm13 Bùn đáy +++ +++ - +++ - - - - - 

14 Pm14 Bùn đáy +++ +++ - +++ - - - - - 

15 Pm15 Bùn đáy ++ + + +++ - - + + - 

16 Pm16 Bùn đáy ++ ++ + +++ - - - - - 

17 V232 Ao tôm +++ + + - - - - - + 

18 Gr1 Lò mổ +++ + + - - - - - - 

19 Gr2 Lò mổ +++ +++ - - - - - - - 

20 Gr3 Lò mổ +++ +++ - - - - - - + 
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STT Mã thực 

khuẩn thể 

Nguồn 

phân 

lập 

ATCC 

49223 

ATCC 

14028 

ATCC 

13076 

ATCC 

17802 

NCTC 

10885 

NCTC 

10884 

ATCC 

29307 

NCTC 

11218 

ATCC  

25922 

21 5A_23 Ao tôm ++ + + + - - - - + 

22 5A_02 Ao tôm ++ + - + - - - - - 

23 VT232 Ao tôm +++ +++ +++ - - - - - - 

24 5A Ao tôm ++ ++ - + - - - - + 

25 231 Ao tôm ++ ++ - - - - - - + 

26 232 Ao tôm +++ ++ - - - - - - + 

27 233 Ao tôm +++ +++ - - - - - - + 

28 234 Ao tôm +++ +++ - - - - - - + 

29 KG76 Ao tôm +++ +++ ++ +++ - - - - +++ 

30 GR76 Lò mổ      +++      +++ ++ ++ - - - + +++ 

31 b1 Bùn đáy     +++     ++ +++ +++ - - - - ++ 

32 Vth2 Ao tôm    ++     +++ + - - - - - - 

33 Vth28 Lò mổ    ++     +++ +++ - - - - - +++ 

34 V18 Ao tôm     +++     +++ +++ +++ - - - - +++ 

35 V84 Ao tôm     +++     +++ +++ +++ - - - - +++ 

36 4A Ao tôm +++ ++ +++ - - - - - - 

37 3A Ao tôm +++ + +++ +++ - - - - ++ 

38 2A Ao tôm +++ ++ +++ - - - - - - 

39 1A Ao tôm +++ + +++ - - - - - - 

40 V85 Ao tôm +++ +++ +++ - - - - - +++ 

41 L1 Ao tôm +++ ++ +++ - - - - - + 

42 L2 Ao tôm ++ + +++ - - - - - - 

43 L3 Ao tôm +++ + +++ - - - - - + 

44 L4 Ao tôm +++ + +++ +++ - - - - + 

45 Mix Ao tôm ++ +++ +++ +++ - - - - +++ 

46 GR23 Lò mổ +++ ++ +++ ++ - - - - - 

47 03 Ao tôm ++ + +++ ++ - - - - +++ 

48 01 Ao tôm +++ + +++ ++ - - - - - 

49 L32 Ao tôm ++ +++ +++ + - - - - - 

Ghi chú:+++: vết tan trong rõ, ++: vết tan khá trong; +: vết tan không rõ; - :không có vết tan 

 

(a)                                     (b)                                     (c)                                      (d) 

Hình 1. Sự hình thành vết tan của 49 dòng thực khuẩn thể trên vi khuẩn S. enterica subsp enterica serovar 

Enteritidis ATCC 49223 (a,b) và vi khuẩn V. parahaemolyticus ATCC 17802 (c,d) 

(Thử nghiệm khảo sát vết tan được thực hiện bằng phương pháp nhỏ giọt trên bề mặt agar hai lớp. Các vết 

tan xuất hiện trong và rõ trên nền đục của vi khuẩn.) 

3.2. Độ ổn định nhiệt độ và pH 

Để nghiên cứu khả năng tồn tại của thực khuẩn thể VT232 trong các điều kiện môi trường khác 

nhau, độ ổn định nhiệt độ và pH của thực khuẩn thể được ước tính bằng cách xác định khả năng 

sống sót dựa trên sự hình thành vết tan (PFU). Thực khuẩn thể VT232 được phát hiện là duy trì 

mức độ lây nhiễm cao sau khi ủ ở nhiệt độ -20, 4, 37 và 60°C trong 30 phút và 60 phút tương ứng, 
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nhưng nhạy cảm ở nhiệt độ 70°C. Độ ổn định của thực khuẩn thể VT232 giảm dần khi tăng thời 

gian ủ cùng nhiệt độ (Hình 3a). Ngoài ra, độ ổn định của thực khuẩn thể VT232 được đo ở pH 2, 

3, 5, 7, 9 và 10 (đối chứng ở pH=7,5). Dữ liệu cho thấy thực khuẩn thể VT232 duy trì hoạt động 

tốt trong điều kiện pH 5-10 và hoạt động giảm đáng kể ở pH 2-4, hầu như thực khuẩn thể VT232 

bị ức chế khi ở pH=2 (Hình 3b). 

 

(a)                                      (b)                                      (c)                                    (d)  

Hình 2. Phân lập và tinh sạch thực khuẩn thể VT232 (a,b) và thực khuẩn thể 5A (c,d). 

(a) Dịch lọc thô của thực khuẩn thể VT232; (b) Dịch lọc của thực khuẩn thể VT232 sau khi được tinh sạch 

(các kí hiệu ô vuông đỏ thể hiện hình thái vết tan của thực khuẩn thể VT232); (c) Dịch lọc thô của thực 

khuẩn thể 5A; (d) Dịch lọc của thực khuẩn thể 5A sau khi được tinh sạch (các kí hiệu ô vuông đỏ thể hiện 

hình thái vết tan của thực khuẩn thể 5A). 

                                      (a)                                                                                   (b)          

Hình 3. Độ ổn định nhiệt (a) và pH (b) của thực khuẩn thể VT232 

Kết quả này phù hợp với hầu hết các nghiên cứu cho thấy rằng các thực khuẩn thể có khả năng 

kháng kiềm tốt hơn acid và ổn định ở nhiệt độ dưới 60°C [24], [25]. Theo một số báo cáo liên quan, 

thực khuẩn thể ɸvB_SalP_LDW16 được phát hiện có tính ổn định trong nhiệt độ 40-60°C và giảm 

khi nhiệt độ trên 60°C, hiệu giá của ɸvB_SalP_LDW16 giảm đáng kể khi pH<5 và bất hoạt khi pH 

có giá trị bằng 2 [26]; thực khuẩn thể ɸP23 ổn định trong khoảng nhiệt độ 4-65°C và pH 5-10 [27]; 

thực khuẩn thể ɸvB_VpS_BA3 và ɸvB_VpS_CA8 đều ổn định trong khoảng nhiệt độ 20-40°C và 

bất hoạt ở 60°C; thực khuẩn thể ɸvB_VpS_BA3 ổn định trong khoảng pH 6-7 và thực khuẩn thể 

ɸvB_VpS_CA8 ổn định trong khoảng pH 5-7 và gần như bất hoạt khi giá trị pH bằng 4 [28]; thực 

khuẩn thể ɸvB_ValP_VA-RY-3 ổn định trong khoảng nhiệt độ từ 4-56°C có hoạt tính cao trong 

khoảng 4-37°C và pH 2-10 [29]; thực khuẩn thể ɸvB_SalP_TR2 ổn định trong khoảng 4-60°C và 

pH 4-11 [18]. 

4. Kết luận 

Nghiên cứu phân lập được 49 dòng thực khuẩn thể từ nước và bùn đáy ao tôm. Phát hiện hai 

dòng có phổ ký chủ rộng lây nhiễm lần lượt 9/9 và 8/9 dòng ký chủ, chín dòng thực khuẩn thể có 

khả năng ly giải vi khuẩn S.enteritidis, S.typhimurium, V.parahaemolyticus và E.coli. Thực khuẩn 

thể VT232 có khả năng ly giải S. enteritidis và S. typhimurium với khả năng chịu nhiệt và độ ổn 
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định pH cao thể hiện hoạt tính kháng Salmonella vượt trội. Do đó, VT232 là một tác nhân kiểm 

soát sinh học đầy hứa hẹn, tiết kiệm chi phí và hiệu quả được áp dụng để kiểm soát các mầm bệnh 

chính do vi khuẩn Salmonella gây ra trong chăn nuôi và thủy sản. 
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