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ARTICLE INFO ABSTRACT 

Received:  14/11/2023 Antibiotic resistance of bacteria in food is one of the major safety 

concerns for human health, including antibiotic resistance of 

Salmonella spp. The study was conducted to investigate the antibiotic 

resistance of Salmonella spp. bacteria in fermented pork rolls at 10 

traditional markets in Vinh Long province. The study isolated 17 

bacterial strains, and 16S rRNA gene sequencing results showed that 

two bacterial strains Sal7, and Sal15 were 100% similar to Salmonella 

enterica strain LHST_2018, and Salmonella enterica strain 

SEWLSH-13 respectively. These results showed that the bacteria in 

the study were sensitive to the antibiotics norfloxacin, 

ampicillin/sulbactam, and ceftazidime at rates of 100%, 94.12%, and 

94.12% respectively. The bacterial strains isolated in the study all 

showed resistance to tested antibiotics such as ampicillin, gentamicin, 

doxycycline, ciprofloxacin, trimethoprim/sulfamethoxazole, and 

nalidixic acid. In there, ampicillin is the antibiotic with the highest 

antibiotic resistance rate, accounting for 88.24%. Among the 100% of 

the isolates that were resistant to at least one antibiotic, the multidrug 

resistance MAR index ranges from 0.21 to 0.64. 
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KHẢO SÁT SỰ KHÁNG KHÁNG SINH CỦA VI KHUẨN Salmonella spp.  
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THÔNG TIN BÀI BÁO TÓM TẮT 

Ngày nhận bài:  14/11/2023 Tình trạng kháng kháng sinh của vi khuẩn trong thực phẩm đang là 

một trong những mối lo ngại lớn về an toàn đối với sức khoẻ con 

người, trong đó có tình trạng kháng kháng sinh của Salmonella spp. 

Nghiên cứu được thực hiện nhằm mục đích khảo sát sự kháng kháng 

sinh của vi khuẩn Salmonella spp. có trong nem chua thu được tại 10 

chợ truyền thống trên địa bàn tỉnh Vĩnh Long. Nghiên cứu đã phân 

lập được 17 chủng vi khuẩn, kết quả giải trình tự đoạn gen 16S 

rRNA, hai chủng vi khuẩn Sal7 và Sal15 tương đồng 100% với vi 

khuẩn Salmonella enterica chủng LHST_2018 và Salmonella 

enterica chủng SEWLSH-13. Kết quả cho thấy vi khuẩn trong nghiên 

cứu nhạy với các kháng sinh norfloxacin, ampicillin/sulbactam và 

ceftazidime với tỷ lệ lần lượt là 100%, 94,12% và 94,12%. Các 

chủng vi khuẩn phân lập trong nghiên cứu biểu hiện tính kháng với 

các loại kháng sinh thử nghiệm như ampicillin, gentamicin, 

doxycycline, ciprofloxacin, nalidixic acid và trimethoprim/ 

sulfamethoxazole. Trong đó ampicillin  là kháng sinh bị kháng cao 

nhất, chiếm tỷ lệ 88,24%. Trong số 100% các chủng phân lập đều 

kháng ít nhất một loại kháng sinh, chỉ số đa kháng thuốc MAR dao 

động từ 0,21 đến 0,64. 
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1. Giới thiệu 

Nem chua là sản phẩm thịt sống lên men truyền thống của Việt Nam [1], được sản xuất chủ 

yếu theo phương pháp thủ công với nguyên liệu chính là thịt lợn nạc xay nhỏ, được lên men ở 

nhiệt độ thường trong 1 – 2 ngày [2]. Trong nem chua quá hạn luôn tồn tại các loại vi khuẩn gây 

bệnh và các kí sinh trùng có hại, tuy bị ức chế không hoạt động được nhưng chúng không chết 

mà sẽ phát triển khi gặp điều kiện thuận lợi. Thêm vào đó, nhu cầu thịt sống ngày càng tăng làm 

tăng khả năng ngộ độc thực phẩm do vi khuẩn [3]. Một số nghiên cứu cho thấy trong thịt lợn 

sống ở Đông Nam Á có chứa các chủng vi khuẩn gây bệnh Escherichia coli, Salmonella spp., 

Campylobacter spp., Listeria monocytogenes và Staphylococcus aureus là những mầm bệnh 

chính truyền qua thực phẩm và chúng thường được tìm thấy trong đường ruột và phân của động 

vật làm thực phẩm [4]. 

Salmonella spp. thuộc họ Enterobacteriaceae, là vi khuẩn gram âm, hình que, không lên men 

lactose, không hình thành bào tử [5]. Salmonella spp. được xem là mầm bệnh chính lây truyền 

qua thực phẩm chính, có thể gây ra một số bệnh do thực phẩm và thường liên quan đến việc tiêu 

thụ thịt [6]. Thịt lợn và các sản phẩm thịt lợn bị ô nhiễm là nguồn lây nhiễm Salmonella spp. 

chính ở người của nhiều quốc gia [7]. Nghiên cứu của Nguyễn Xuân Hoà (2015) cho thấy tỷ lệ 

nhiễm Salmonella spp. ở thịt lợn xuất khẩu là 2,94%, trong khi lò mổ tiêu thụ nội địa là 20,59% 

[8]. Trên 50% mẫu thịt lợn tươi sống được lấy ngẫu nhiên tại các chợ truyền thống trên địa bàn 

thành phố Hồ Chí Minh cho kết quả nhiễm Salmonella spp. [9].  

Kháng kháng sinh (KKS) là tình trạng một chất kháng sinh không có khả năng hoặc giảm khả 

năng ức chế sự phát triển của vi khuẩn gây bệnh [10]. Sự xuất hiện của tình trạng KKS là một 

trong những mối đe dọa sức khỏe của con người lớn nhất trên toàn cầu [11], đặc biệt là tình trạng 

KKS của vi khuẩn Salmonella spp. [12]. Chuỗi sản xuất thực phẩm đã được xác định là một con 

đường có thể lây truyền vi khuẩn KKS sang người [13]. Việc tiếp xúc lâu dài với kháng sinh đã 

gây mối đe dọa đối với an toàn thực phẩm và sức khỏe con người [14]. Nghiên cứu trước đây cho 

thấy, đã tìm thấy một lượng lớn Salmonella spp. kháng với các kháng sinh nhóm β-lactams, 

chloramphenicol, tetracyclin và streptomycin, đây là những kháng sinh rất quan trọng trong điều 

trị bệnh nhiễm khuẩn Salmonella spp. [9]. Tuy nhiên, cho đến nay, việc nghiên cứu tính nhạy 

cảm với thuốc kháng sinh của vi khuẩn Salmonella spp. phân lập trên nem chua ở tỉnh Vĩnh Long 

vẫn chưa được thực hiện. Kết quả của nghiên cứu này nhằm cung cấp thông tin về tính nhạy với 

các loại kháng sinh của vi khuẩn Salmonella spp., qua đó góp phần hạn chế khả năng lây lan của 

các vi sinh vật KKS. 

2. Vật liệu và phương pháp nghiên cứu 

2.1. Thu mẫu và phân lập vi khuẩn 

Mẫu nem chua bán lẻ được thu từ 10 chợ truyền thống trên địa bàn tỉnh Vĩnh Long. Tất cả 

các mẫu nem chua đều được lên men tự nhiên, là loại ăn liền, chưa nấu chín, gói trong lá chuối 

và trưng bày ở điều kiện nhiệt độ môi trường hoặc tủ lạnh. Mẫu nem chua được lấy ở cùng giai 

đoạn lên men, tức là sau khoảng 48 đến 72 giờ lên men, bắt đầu được bán trên thị trường. Các 

thông tin về cỡ mẫu, nơi lấy mẫu và điều kiện bảo quản được ghi lại. Các mẫu được giữ trong 

nước đá và vận chuyển ngay đến phòng thí nghiệm để thử nghiệm. 

2.2. Phương pháp phân lập vi khuẩn 

Vi khuẩn Salmonella spp. được phân lập theo TCVN 10780-1:2017 (ISO 6579-1:2017). 

Khuẩn lạc điển hình của vi khuẩn Salmonella spp. cấy lên môi trường (Salmonella Shigella agar) 

SS agar bằng kỹ thuật cấy vạch [15], ủ ở 37oC trong 24 giờ. Các dòng vi khuẩn phân lập được mô 

tả đặc điểm khuẩn lạc, xác định hình thái tế bào bằng phương pháp nhuộm gram, kiểm tra một số 

đặc tính sinh hóa như thử nghiệm catalase, oxidase để xác định chủng vi khuẩn [16]. 
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2.3. Phương pháp thực hiện kháng sinh đồ 

Các chủng vi khuẩn phân lập được kiểm tra tính đề kháng với 14 loại kháng sinh bằng phương 

pháp khuyếch tán đĩa của Kirby-Bauer và cộng sự (1966) [17], gồm: ampicillin (AMP, 10 

μg/mL), ampicillin/sulbactam (SAM, 20 μg/mL), ceftazidime (CAZ, 30 μg/mL), 

chloramphenicol (C, 30 μg/mL), ciprofloxacin (CIP, 5 μg/mL), doxycycline (DO, 30 μg/mL), 

gentamicin (CN, 10 μg/mL), levofloxacin (LEV, 5 μg/mL), nalidixic acid (NA, 30 μg/mL), 

norfloxacin (NOR, 10 μg/mL), ofloxacin (OFX, 5 μg/mL), streptomycin (STR, 10 μg/mL), 

tetracycline (TE, 30 μg/mL), trimethoprim/sulfamethoxazole (SXT, 25 μg/mL) (Oxoid, Anh). 

Chủng vi khuẩn S. enteritidis ATCC 10376 được dùng làm chủng tham chiếu. Mỗi thí nghiệm 

được lặp lại 3 lần. Kết quả xác định mức độ nhạy cảm, nhạy cảm trung gian và đề kháng của vi 

khuẩn đối với kháng sinh dựa theo tiêu chuẩn Viện Tiêu chuẩn Xét nghiệm Lâm sàng (CLSI, 

2020) [18]. 

Chỉ số đa kháng thuốc (Multiple Antibiotic Resistance Index, MAR) được tính toán dựa trên 

công thức: MAR = R/E [19], trong đó: R = tổng số kháng sinh vi khuẩn kháng; E = tổng số 

kháng sinh sử dụng thực hiện kháng sinh đồ. Giá trị MAR > 0,2 cho thấy kháng sinh được sử 

dụng thường xuyên, còn giá trị MAR ≤ 0,2 cho thấy kháng sinh ít hoặc không bao giờ được sử 

dụng [20]. 

2.4. Định danh chủng vi khuẩn bằng kỹ thuật PCR và giải trình tự gen 

Chủng vi khuẩn đa kháng thuốc được định danh chủng bằng kỹ thuật PCR và giải trình tự gen. 

Gen 16S rRNA được khuếch đại bằng PCR sử dụng cặp primer 27F (5'- 

AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3) và 1492R (5’-GGTTACCTTGTTACGACTT-3’) [21]. 

Sản phẩm PCR sẽ được gửi giải trình tự ở công ty Macrogen, Hàn Quốc để xác định loài vi 

khuẩn. Kết quả giải trình tự vùng gen 16S rRNA của vi khuẩn được so sánh với các trình tự trong 

ngân hàng dữ liệu của NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) bằng công cụ BLASTn. 

2.5. Xử lý số liệu 

Số liệu trong nghiên cứu được xử lí bằng phần mềm Microsoft Excel. Độ tương đồng trình tự 

các chủng vi khuẩn được so sánh với các trình tự trên ngân hàng dữ liệu NCBI bằng chương trình 

BLASTn. Cây phả hệ (phylogenetic tree) được xây dựng bằng phần mềm MEGA11 dựa trên 

thuật toán Neighbour-joining với giá trị bootstrap là 1.000 lần lặp lại.  

3. Kết quả và thảo luận 

3.1. Kết quả phân lập vi khuẩn Salmonella spp. 

Tổng số 17 chủng vi khuẩn Salmonella spp. được phân lập trên môi trường SS Agar thu được 

từ 40 mẫu nem chua tại các chợ truyền thống thuộc tỉnh Vĩnh Long. Kết quả quan sát cho thấy 

khuẩn lạc của các chủng vi khuẩn phân lập trên môi trường SS Agar có kích thước khuẩn lạc dao 

động từ 1 – 1,5 mm sau 24 – 36 giờ ủ ở nhiệt độ 37oC (Hình 1B). 

 
A B C D 

Hình 1. Đặc điểm sinh hóa của vi khuẩn Salmonella spp. 

A. Nem chua; B. Khuẩn lạc Salmonella spp.  trên môi trường SS Agar;  

C. Kết quả nhuộm Gram; D. Kiểm tra hoạt tính catalase của vi khuẩn Salmonella spp.   
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Hầu hết khuẩn lạc Salmonella spp. đều không màu, trong suốt, có tâm màu đen do không lên 

men lactose, có độ nổi lồi, bìa nguyên, tròn nhỏ li ti. Hình dạng khuẩn lạc trên môi trường SS Agar 

tương đồng với nghiên cứu của Yanestria và cộng sự (2019) cho thấy Salmonella spp. phân lập từ 

cá măng (Chanos chanos) tạo ra các khuẩn lạc trong suốt hoặc không màu với tâm có màu đen ở 

giữa [22]. Kết quả kiểm tra cho thấy tất cả các chủng vi khuẩn đều có khả năng di động, không hình 

thành bào tử, Gram âm và có hình que, riêng lẻ hoặc xếp thành đôi (Hình 1C). Tất cả các chủng vi 

khuẩn phân lập đều cho phản ứng catalase dương tính (Hình 1D) và oxidase âm tính. 

3.2. Kết quả thực hiện kháng sinh đồ của các chủng vi khuẩn Salmonella spp. 

Kết quả khảo sát tính KKS của vi khuẩn Salmonella spp. được thể hiện ở hình 2. Hình 2 cho 

thấy vi khuẩn Salmonella spp. còn nhạy cảm cao với các loại kháng sinh thử nghiệm. Kết quả thử 

nghiệm cho thấy có 11/14 kháng sinh vẫn còn tính nhạy trên 50% đối với các chủng vi khuẩn phân 

lập (tỷ lệ 78,57%), trong đó cao nhất là norfloxacin (100%), tiếp theo ampicillin/sulbactam 

(94,12%), ceftazidime (94,12%), chloramphenicol (88,24%) và ofloxacin (82,35%). Các chủng vi 

khuẩn Salmonella spp. phân lập kháng với các loại kháng sinh theo các mức độ khác nhau (dao 

động từ 0 đến 88,24%), trong đó ampicillin là kháng sinh có tỷ lệ đề kháng cao nhất chiếm 88,24%. 

 
Hình 2. Tỷ lệ (%) các chủng vi khuẩn Salmonella spp. nhạy cảm với các kháng sinh 

Ghi chú: ampicillin (AMP), ampicillin/sulbactam (SAM), ceftazidime (CAZ), gentamicin (CN), 

streptomycin (STR), chloramphenicol (C), doxycycline (DO), tetracycline (TE), ciprofloxacin (CIP), 

levofloxacin (LEV), nalidixic acid (NA), norfloxacin (NOR), ofloxacin (OFX), 

trimethoprim/sulfamethoxazole (SXT). 

Nghiên cứu đã xác định được 9 kiểu hình đa kháng khác nhau từ 11 chủng Salmonella spp. đa 

kháng với 14 loại kháng sinh được kiểm tra (Bảng 1). Kết quả phân tích cho thấy có kiểu hình đa 

kháng phổ biến nhất của vi khuẩn là AMP-CIP, chiếm tỷ lệ 27,27%. Kết quả khảo sát sự MDR 

cho thấy có 64,71% chủng vi khuẩn Salmonella spp. trong nghiên cứu đa kháng thuốc. Trong đó, 

vi khuẩn kháng thấp nhất là 2 loại và nhiều nhất là 9 loại kháng sinh. Tỷ lệ MDR các chủng vi 

khuẩn phân lập đa kháng cao nhất với 2 loại kháng sinh (45,45%), tiếp theo là đa kháng với 3 và 

4 loại kháng sinh (18,18%) và thấp nhất là đa kháng 6 và 9 loại kháng sinh (9,09%) (Bảng 1).  

Bảng 1. Các kiểu hình đa kháng của vi khuẩn Salmonella spp. 

Kiểu hình kháng 
Số kháng 

sinh 

Số chủng vi khuẩn  

đa kháng 

Tỷ lệ đa  

kháng thuốc (%) 

AMP-CIP 2 3 27,27 

AMP-DO 2 1 9,09 

AMP-CN 2 1 9,09 

CN-NA-TE 3 1 9,09 

CN-STR-TE 3 1 9,09 

AMP-DO-CN-TE 4 1 9,09 

88,24

0,00 0,00

29,41

17,65

5,88

29,41 29,41 29,41

0,00

17,65

0,00 0,00

17,65

0,00

5,88 5,88

70,59

29,41

5,88

11,76

17,65

47,06

29,41

5,88

0,00

17,65

5,88

11,76

94,12 94,12

0,00

52,94

88,24

58,82

52,94
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AMP-DO-NA-TE 4 1 9,09 

AMP-CIP-DO-STR-TE-SXT 6 1 9,09 

AMP-C-CIP-DO-CN-NA-STR-TE-SXT 9 1 9,09 

Ghi chú: ampicillin (AMP), ampicillin/sulbactam (SAM), ceftazidime (CAZ), gentamicin (CN), 

streptomycin (STR), chloramphenicol (C), doxycycline (DO), tetracycline (TE), ciprofloxacin (CIP), 

levofloxacin (LEV), nalidixic acid (NA), norfloxacin (NOR), ofloxacin (OFX), trimethoprim/ 

sulfamethoxazole (SXT). 

Ampicillin là kháng sinh thuộc nhóm β-lactam có tác dụng kháng khuẩn trên cả vi khuẩn 

Gram dương và Gram âm, đây là kháng sinh hàng đầu được sử dụng để điều trị bệnh nhiễm 

khuẩn Salmonella spp. [23]. Các chủng vi khuẩn phân lập kháng với ampicillin ở mức cao nhất 

trong tất cả các loại kháng sinh thử nghiệm (88,24%). Kết quả này tương tự với nghiên cứu của 

Guo và cộng sự (2023) cho thấy ampicillin là kháng sinh bị kháng cao với các chủng Salmonella 

spp. được phân lập từ động vật làm thực phẩm [24]. Tuy nhiên, tỷ lệ vi khuẩn kháng ampicillin 

thấp hơn nghiên cứu của Tian và cộng sự (2021) [6], nhóm các tác giả ghi nhận tỷ lệ kháng 

ampicillin của vi khuẩn Salmonella spp. trên thịt lợn là 96,9%. Khả năng kháng ampicillin của 

Salmonella spp. do gen blaTEM-1B quy định, đây là β-lactam chiếm ưu thế trong hầu hết các kiểu 

huyết thanh của Salmonella spp. trên toàn thế giới [25]. Gen bla được tìm thấy có khả năng kiểm 

soát thuốc kháng sinh nhóm β-lactam bằng cách thủy phân vòng β-lactam, dẫn đến bất hoạt 

kháng sinh [25].  

Nhóm aminoglycoside được sử dụng là gentamicin (29,41%) và streptomycin (17,65%). Tính 

KKS của chủng Salmonella spp. trong nghiên cứu này nhìn chung thấp hơn so với kết quả đã 

công bố của Trần Quang Vui và cộng sự (2017), 100% chủng Salmonella spp. đều kháng với 

streptomycin và gentamicin [26]. Đồng thời, tính KKS của vi khuẩn Salmonella spp. trong 

nghiên cứu của tác giả cho kết quả khác với các nghiên cứu đã công bố. Hầu hết trong các nghiên 

cứu có liên quan đến nhóm aminoglycosides, kháng sinh streptomycin thường có tỷ lệ kháng cao 

hơn so với các loại kháng sinh còn lại cùng nhóm, tỷ lệ kháng streptomycin (84,44%) kháng 

Samonella spp. cao hơn gấp đôi gentamicin (33,33%) trong nghiên cứu của Nguyễn Văn Minh 

Hoàng và cộng sự (2015) [27]. Khả năng kháng aminoglycoside của vi khuẩn do chứa gen kháng 

aad hoặc strA/B [28]. Theo nghiên cứu của Nguyễn Thị Hoài Thu và cộng sự (2017), chủng S. 

typhimurium cho thấy sự biểu hiện mạnh nhất của gen chỉ thị kháng streptomycin là avrA 

(80,5%) và gentamycin (aadA) là 77,67% [29].  

Nghiên cứu đối với các kháng sinh nhóm quinolone cho thấy vi khuẩn Salmonella spp. phân 

lập có tính kháng thấp với các loại kháng sinh thử nghiệm là ofloxacin (0%), norfloxacin (0%), 

levofloxacin (0%), nalidixic acid (17,65%) và ciprofloxacin (29,41%). Đồng thời, 100% chủng vi 

khuẩn phân lập vẫn còn tính nhạy với norfloxacin. Theo nghiên cứu của Castro-Vargas và cộng 

sự (2020) [30], Salmonella spp. có thể kháng thuốc kháng sinh bằng cách bảo vệ vị trí mục tiêu 

của thuốc kháng sinh, vị trí này có thể là enzyme hoặc cấu trúc tế bào cụ thể. Ngoài ra, vi khuẩn 

Salmonella spp. có thể phát triển các điểm đột biến trong vùng xác định tính kháng quinolone của 

các gen topoisomerase (parC và parE) và các gen gyrase DNA (gyrA và gyrB) [30]. 

Nhóm kháng sinh tetracyline được sử dụng khá lâu, phổ biến và đã bị đề kháng. Cả 2 loại 

kháng sinh trong nghiên cứu (doxycycline và tetracyline) đều có tỷ lệ kháng là 29,41%. Kết quả 

khảo sát tỷ lệ kháng KKS của Nguyễn Văn Minh Hoàng và cộng sự (2015) cho thấy có 21/48 

chủng Salmonella spp. kháng tetracyline [27]. Kết quả này thấp hơn nghiên cứu của Hồ Xuân 

Yến và cộng sự (2019), tỷ lệ kháng tetracycline và doxycycline lần lượt là 90% và 85% [31]. Khả 

năng kháng tetracyline của chủng vi khuẩn phân lập kháng do chứa gen tetA và tetB, giúp vi 

khuẩn loại bỏ tetracycline khỏi tế bào của chúng [32]. Nghiên cứu của Trương Huỳnh Anh Vũ và 

cộng sự (2021), đối với gen tetA mã hóa kháng tetracycline có tỷ lệ phát hiện 13/14 (92,86%) [9].  

Mức độ đề kháng đối với chất ức chế tổng hợp nhóm acid folic đối với chloramphenicol là 

5,88% và trimethoprim/sulfamethoxazole là 17,65%. Mặc dù tính kháng chloramphenicol của vi 

khuẩn Salmonella spp. không cao, nhưng kháng sinh này đã nằm trong danh sách kháng sinh cấm 
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sử dụng trong sản xuất, kinh doanh, do đó việc xuất hiện tính kháng ở mức 5,88% của kháng sinh 

này có thể liên quan đến việc sử dụng thuốc bừa bãi, không rõ nguồn gốc. Theo Tang và cộng sự 

(2022), có 57,18% chủng vi khuẩn Salmonella spp. phân lập có chứa gen floR mã hóa khả năng 

kháng phenicol [33]. Nghiên cứu của Nguyễn Thanh Việt và cộng sự (2018) cho thấy có 33,3% 

tỷ lệ Salmonella spp. phân lập từ thịt lợn kháng trimethoprim/sulfamethoxazole [34], do đó 

trimethoprim/sulfamethoxazole cũng có thể được sử dụng thường xuyên để điều trị nhiễm bệnh 

do vi khuẩn Gram âm [35]. 

3.3. Chỉ số đa kháng thuốc của các chủng vi khuẩn Salmonella spp. 

Chỉ số MAR của các chủng vi khuẩn Salmonella spp. được thể hiện ở Hình 3. Kết quả nghiên 

cứu cho thấy chủng Sal15 có chỉ số đa kháng cao nhất (MAR = 0,64), kế tiếp là chủng Sal7 

(MAR = 0,43) và thấp nhất là các chủng Sal1, Sal5, Sal8, Sal9, Sal10, Sal14 (MAR = 0,07). Kết 

quả khảo sát cho thấy chỉ có 35,29% các chủng vi khuẩn đa kháng có chỉ số MAR lớn hơn 0,2 

(dao động từ 0,21 đến 0,64). Các chủng Salmonella spp. có chỉ số MAR > 0,2, có thể có nguồn 

gốc từ môi trường nơi thuốc kháng sinh được sử dụng quá mức. Như vậy, chỉ số MAR của các chủng 

vi khuẩn trong nghiên cứu tương tự với kết quả nghiên cứu trước đây của Soubeiga và cộng sự 

(2022), chỉ số MAR dao động từ 0,06 đến 0,53 [23]. Chỉ số MAR được tìm thấy trong nghiên cứu 

hiện tại thấp hơn so với các nghiên cứu của Siddique và cộng sự (2021), dao động từ 0,62 đến 0,91 

[36]. Sự xuất hiện nhanh chóng của tình trạng KKS có thể là do áp lực chọn lọc của kháng sinh thông 

qua các phản ứng tiến hóa do chọn lọc tự nhiên. Tính KKS và đa kháng thuốc của vi khuẩn đã và 

đang diễn ra một cách phức tạp, dẫn đến khó khăn trong việc lựa chọn kháng sinh để điều trị bệnh do 

vi khuẩn gây ra, vi khuẩn có khả năng tiếp nhận và đề kháng nhanh với nhiều loại kháng sinh.  

 
Hình 3. Chỉ số đa kháng thuốc của các chủng vi khuẩn Salmonella spp.  

3.4. Kết quả định danh vi khuẩn Salmonella spp. đa kháng thuốc 

Hai chủng vi khuẩn Sal7 và Sal15 có chỉ số đa kháng thuốc cao nhất được chọn để giải trình 

tự. Kết quả giải trình tự cho thấy chủng Sal7 tương đồng 100% với S. enterica subsp. enterica 

strain LHST_2018 (CP052767.1), S. enterica subsp. enterica serovar Typhi strain 

CMCST_CEPR_1 (CP053702.1) và S. enterica subsp. enterica serovar Typhi strain 2018K-0756 

(CP044007.1) (Hình 4). Trong khi đó, chủng Sal15 tương đồng 100% với loài S. enterica subsp. 

enterica serovar Schwarzengrund strain SEWLSH-13 (CP130274.1), S. enterica subsp. enterica 

serovar Schwarzengrund strain SEMD-4 (CP130270.1) và S. enterica subsp. enterica serovar 

Schwarzengrund strain SECVM-5 (CP130126.1) (Hình 4). 

Kết quả xây dựng cây phả hệ cho thấy hai chủng Sal7 và Sal15 phân bố ở hai nhóm khác 

nhau. Chủng Sal7 có mối quan hệ gần với loài S. enterica subsp. enterica strain LHST_2018 
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(CP052767.1), trong khi chủng Sal15 có mối quan hệ gần với loài S. enterica subsp. enterica 

serovar Schwarzengrund strain SEWLSH-13 (CP130274.1) và S. enterica subsp. enterica serovar 

Schwarzengrund strain SEMD-4 (CP130270.1). Như vậy, dựa vào kết quả kiểm tra đặc điểm sinh 

hoá cho thấy các chủng vi khuẩn Salmonella spp. phân lập đều có khả năng di động, Gram âm và 

có hình que. Đồng thời, kết quả định danh giải trình tự hai chủng vi khuẩn được nhận diện đều 

thuộc chi Salmonella phân loài S. enterica subsp. Enterica. 

 
Hình 4. Sơ đồ cây phả hệ di truyền giữa các chủng Salmonella spp. dựa trên trình tự gen 16S rRNA 

4. Kết luận 

Kết quả nghiên cứu đã phân lập được 17 chủng vi khuẩn, giải trình tự đoạn gen 16S rRNA của 

hai chủng vi khuẩn Sal7 và Sal15 tương đồng với vi khuẩn Salmonella enterica chủng 

LHST_2018 và Salmonella enterica chủng SEWLSH-13 với độ tương đồng đều là 100%. Các 

chủng vi khuẩn phân lập trong nghiên cứu biểu hiện tính kháng với các loại kháng sinh thử 

nghiệm như ampicillin, gentamicin, doxycycline, ciprofloxacin, trimethoprim/sulfamethoxazole 

và nalidixic acid, trong đó ampicillin là kháng sinh có tỷ lệ đề kháng cao nhất chiếm 88,24%. 

Tuy nhiên, 100% các chủng vi khuẩn phân lập vẫn còn nhạy với kháng sinh norfloxacin và 

94,12% nhạy với ampicillin/sulbactam và ceftazidime. Đặc biệt, có 78,57% vi khuẩn đa kháng 

thuốc từ 2 nhóm kháng sinh trở lên. 
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