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Tóm tắt:

Nghiên cứu này được thực hiện nhằm phân lập, tuyển chọn và định danh một số chủng xạ khuẩn (vi khuẩn sợi - 
Actinobacteria) cộng sinh với hải miên ở vùng biển Kiên Giang có khả năng kháng Staphylococcus aureus. Xạ khuẩn 
được phân lập trên môi trường Starch Casein Agar và được đánh giá khả năng kháng khuẩn bằng phương pháp 
khuếch tán giếng thạch. Tổng cộng có 198 chủng xạ khuẩn được phân lập từ 63 mẫu hải miên ở vùng biển Kiên 
Giang, Việt Nam. Kết quả khảo sát khả năng kháng khuẩn cho thấy, có 22 chủng có tính kháng S. aureus. Dựa theo 
thang đánh giá mức độ kháng khuẩn, có 01 chủng kháng mạnh, chiếm tỷ lệ 4,5%; 12 chủng kháng mức độ trung 
bình, chiếm 54,5% và 09 chủng kháng mức độ yếu, chiếm 40,9%. Bằng kỹ thuật PCR và giải trình tự đoạn gen 16S 
rRNA với cặp mồi SC-Act-0235-aS-20 và SC-Act-0878-aA-19, đã định danh được 06 chủng xạ khuẩn có khả năng 
kháng S. aureus tốt nhất là Streptomyces variabilis (N10b), Streptomyces ambofaciens (N1a), Streptomyces recifensis 
(N5c), Streptomyces griseoaurantiacus (H6b), Gordonia bronchialis (H6a) và Microbacterium binotii (HD2.3e).

Từ khóa: hải miên vùng biển Kiên Giang, hoạt tính kháng Staphylococcus aureus, xạ khuẩn.
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Abstract:

The aim of this study is to isolate, select, and characterise some strains of sponge-associated actinobacteria against 
Staphylococcus aureus in the Kien Giang sea area. Actinobacteria were isolated on the starch casein agar medium 
and were evaluated for antibacterial activity by the agar well diffusion method. A total of 198 actinobacterial strains 
were isolated from 63 sponge samples in the area of Kien Giang sea, Vietnam. The results of the antibacterial activity 
found that 22 isolates had the ability to resist S. aureus. Based on the level of the resistance, 1 isolate was found at 
strong level (4.5%), 12 isolates at medium level (54.5%), and 9 isolates at weak level (40.9%). Six actinobacterial 
strains having the highest resistance ability to S. aureus were characterised as follows Streptomyces variabilis (N10b), 
Streptomyces ambofaciens (N1a), Streptomyces recifensis (N5c), Streptomyces griseoaurantiacus (H6b), Gordonia 
bronchialis (H6a), and Microbacterium binotii (HD2.3e) by polymerase chain reaction (PCR) method and 16S rRNA 
gene sequencing with SC-Act-0235-aS-20 and SC-Act-0878-aA-19 primers.

Keywords: actinobacteria, activity against Staphylococcus aureus, sponge from Kien Giang sea.
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1. Đặt vấn đề

Trong những năm gần đây, việc sàng lọc và tìm kiếm 
các hợp chất có hoạt tính sinh học như kháng khuẩn, kháng 
virus, chống lại quá trình lão hóa và một số bệnh nhiệt đới 
đang được các nhà khoa học trong và ngoài nước tập trung 
nghiên cứu. Hệ sinh thái biển vô cùng đa dạng, phức tạp và 
cũng là môi trường sống khắc nghiệt mà các hợp chất tự 
nhiên của hệ sinh thái biển có nguồn gốc từ sinh vật biển 
cũng hết sức đa dạng về cấu trúc và hoạt tính sinh học. Cho 
đến nay, hơn 12.000 hợp chất đã được phát hiện và mỗi năm 
hàng trăm hợp chất mới được công bố có nguồn gốc từ sinh 
vật biển [1]. Hải miên là một nguồn phong phú về cấu trúc 
các hợp chất tự nhiên độc đáo, một số trong đó có thể hiện 
nhiều hoạt tính sinh học khác nhau [2]. Hải miên có giàu 
sự đa dạng của vi sinh vật trong mô và một số trường hợp 
chiếm 40% sinh khối, ví dụ như loài Aplysina aerophoba 
[3].

Một vài nghiên cứu cho thấy, nhiều hợp chất có hoạt tính 
sinh học tìm thấy ở hải miên được tổng hợp thông qua các vi 
sinh vật cộng sinh với hải miên hoặc được tạo ra bởi chính 
các vi sinh vật này. Nhiều hợp chất mới có hoạt tính đã được 
tìm ra thông qua việc nuôi cấy các vi sinh vật cộng sinh với 
hải miên [4]. Các loài vi sinh vật biển này như là một nguồn 
tiềm năng trong việc tổng hợp chất chuyển hóa thứ cấp có 
hoạt tính sinh học mới. Vi sinh vật liên kết với hải miên có 
cả nội bào và ngoại bào [5, 6], cộng đồng vi sinh vật này đặc 
hiệu cho hải miên. Về cơ bản hơn 40% thể tích của cơ thể 
hải miên có chứa các vi sinh vật, có tác dụng sinh học trên 
chính hải miên đó. Cho đến nay, nhiều chất có hoạt tính sinh 
học có nguồn gốc từ hải miên đã được mô tả [7].

S. aureus là một loài tụ cầu khuẩn, gram dương là nguyên 
nhân gây ra nhiều bệnh nhiễm trùng, tạo mủ và gây độc ở 
người, thường xảy ra ở những chỗ trầy xước trên bề mặt 
da như nhọt, gây ra nhiều bệnh nhiễm trùng nghiêm trọng 
như viêm phổi, viêm vú, viêm tĩnh mạch, viêm màng não, 
nhiễm trùng tiểu và những bệnh nguy hiểm khác như viêm 
xương tủy, viêm màng trong tim. S. aureus còn gây ngộ độc 
thực phẩm do tạo độc tố ruột enterotoxin trong thực phẩm 
và gây hội chứng sốc độc tố do tạo ra siêu kháng nguyên 
trong máu [8]. Đa số các chủng S. aureus có thể tổng hợp 
một hay nhiều enterotoxin trong môi trường có nhiệt độ trên 
15oC, nhiều nhất khi tăng trưởng ở nhiệt độ 35-37oC. Tuy 
nhiên, chỉ với một lượng nhỏ S. aureus tạo độc tố cũng có 
thể gây ngộ độc [9]. Cùng với Salmonella và Clostridium 
perfringens, S. aureus được xem là một trong ba tác nhân 
chính của các vụ ngộ độc thực phẩm ở nhiều nước [10-13]. 

Mục tiêu của nghiên cứu này là tuyển chọn và định danh 
xạ khuẩn phân lập từ hải miên có khả năng đối kháng với 
vi khuẩn gây bệnh trên người như S. aureus nhằm khai thác 
các chủng xạ khuẩn có khả năng sản xuất ra hợp chất kháng 
khuẩn tốt và có tiềm năng ứng dụng vào y dược học.

2. Nội dung và phương pháp nghiên cứu

2.1. Phân lập xạ khuẩn

Mẫu hải miên thu ở vùng biển Kiên Giang được nghiền 
và pha loãng 10 lần, cho vào các đĩa môi trường SCA 
(Starch Casein Agar), dùng que thủy tinh trải đều giọt mẫu 
trong đĩa, ủ trong tủ ủ ở nhiệt độ 30oC trong 10-15 ngày để 
các xạ khuẩn phát triển, tiếp tục cấy phân lập nhiều lần cho 
đến khi quan sát thấy các khuẩn lạc tách rời nhau và đồng 
nhất, quan sát dưới kính hiển vi để kiểm tra độ ròng của xạ 
khuẩn. Tiến hành đo kích thước và quan sát hình thái khuẩn 
lạc gồm các chỉ tiêu như màu sắc, hình dạng, kích thước, độ 
nổi và dạng bìa.

2.2. Đánh giá khả năng kháng S. aureus

Ứng dụng phương pháp khuếch tán qua giếng thạch và 
tiêu chí đánh giá mức độ kháng khuẩn của A.B. Galindo 
(2004) [14] theo các bước như sau: (1) Vi khuẩn S. aureus 
được pha loãng với nồng độ 106 CFU/ml và được trải lên 
môi trường thạch rắn; giếng thạch được khoan lỗ trên các 
đĩa đã trải vi khuẩn S. aureus (ATCC 25923) (giếng thạch 
có đường kính 6 mm, sâu khoảng 2,5 mm; mỗi đĩa 5 giếng 
thạch); (2) Các chủng xạ khuẩn được nuôi trong môi trường 
lỏng, trên máy lắc sau 3 ngày, dịch nuôi cấy được ly tâm 
12.000 vòng/phút trong 15 phút; phần dịch trong sau ly tâm 
được thu hoạch cho vào ống nghiệm mới; cho 50 µl phần 
dịch trong vào giếng đã khoan lỗ sẵn trên môi trường đã trải 
vi khuẩn S. aureus; thực hiện với 3 lần lặp lại, đối chứng 
dương là 50 µl kháng sinh với nồng độ 15 µg/ml (sử dụng 
là ampicilin đối với vi khuẩn gram dương, tetracyclin đối 
với vi khuẩn gram âm và fluconazole đối với nấm men), 
đối chứng âm là nước cất; các đĩa được ủ ở 37ºC trong 24 
giờ; (3) Khả năng kháng khuẩn được đánh giá và xác định 
thông qua sự hiện diện vòng vô khuẩn xung quanh các giếng 
thạch. Đường kính vòng vô khuẩn được tính theo công thức 
sau: 

D = d1 - d2

trong đó, D là đường kính vòng vô khuẩn; d1 là đường kính 
tổng vòng vô khuẩn; d2 là đường kính giếng thạch. 

Đánh giá mức độ kháng khuẩn theo quy ước của A.B. 
Galindo (2004) [14]: Kháng mạnh >20 mm (+++), kháng 
trung bình 6-20 mm (++), kháng yếu 1-5 mm (+), không 
kháng <1 mm (-). Các chủng xạ khuẩn có khả năng kháng S. 
aureus tốt sẽ được thử nghiệm với vi khuẩn Bacillus cereus 
(ATCC 11778) và nấm men Candida albicans (ATCC 
10231) phương pháp thực hiện giống như thử nghiệm với 
S. aureus.
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2.3. Nhận diện xạ khuẩn

Ly trích DNA của xạ khuẩn theo phương pháp 
của J. Sambrook và cs (1989) [15]. Sử dụng cặp 
mồi chuyên biệt cho xạ khuẩn: SC-Act-0235-aS-20 
(5’-CGCGGCCTATCAGCTTGTTG-3’) và SC-Act-0878-
aA-19 (5’- CCGTACTCCCCAGGCGGGG- 3’) [16] để 
nhân bản đoạn gen khoảng 640 bp, thực hiện phản ứng PCR 
theo chu kỳ sau: 95°C trong 4 phút, 30 chu kỳ gồm 95°C 
trong 45 giây, ở 68°C trong 45 giây, 72°C trong 1 phút và 
hoàn tất cuối cùng trong 5 phút ở 72°C.

Kết quả trình tự các chủng xạ khuẩn được so sánh 
độ tương đồng với các trình tự trên ngân hàng dữ liệu 
NCBI bằng chương trình BLASTN. Để phân tích cây phả 
hệ di truyền, các trình tự gen được xử lý với phần mềm 
CLUSTALX, version 1.81 và phần mềm Mega 7.0 với hệ 
số bootstrapping 1000 lần cho phân tích Neighbor joining.

3. Kết quả và bàn luận

3.1. Phân lập xạ khuẩn từ hải miên

Từ các mẫu hải miên thu được ở 7 địa điểm thuộc vùng 
biển Kiên Giang: (1) Núi Đèn, phường Pháo Đài, TP Hà 
Tiên; (2) Hòn Kiến Vàng, (3) Hòn Rễ Lớn, (4) Hòn Rễ Nhỏ, 
xã Bình An, huyện Kiên Lương; (5) Ba Hòn Đầm, (6) Hòn 
Heo và (7) Hòn Nghệ, xã đảo Sơn Hải, huyện Kiên Lương 
đã phân lập được 198 chủng xạ khuẩn trên môi trường thạch 
SCA (bảng 1).
Bảng 1. Số lượng mẫu hải miên và số lượng các chủng xạ khuẩn 
phân lập.

Thứ tự Nơi thu mẫu Số mẫu hải miên Số chủng xạ khuẩn

1 Núi Đèn 15 35

2 Hòn Kiến Vàng 3 5

3 Hòn Rễ Lớn 3 12

4 Hòn Rễ Nhỏ 6 20

5 Ba Hòn Đầm 15 73

6 Hòn Heo 10 20

7 Hòn Nghệ 11 33

Tổng số  63 198

Các chủng xạ khuẩn được cấy trên đĩa môi trường thạch 
SCA, ủ ở nhiệt độ 30oC trong khoảng thời gian 10-15 ngày 
để phát triển và hình thành khuẩn lạc. Tiến hành quan sát 
hình thái khuẩn lạc (hình 1) và đặc điểm tế bào của các 
chủng xạ khuẩn bằng phương pháp giọt ép, dưới kính hiển 
vi quang học với độ phóng đại 400 lần. 

Đặc điểm về hình thái khuẩn lạc của các chủng xạ 
khuẩn: Về hình dạng khuẩn lạc, có 117 chủng xạ khuẩn có 
hình dạng tròn, chiếm 59,1%, 68 chủng xạ khuẩn có dạng 

tròn, có sợi 34,3%, 8 chủng xạ khuẩn có xuất hiện giọt tiết 
ở giữa khuẩn lạc của xạ khuẩn, chiếm 4% và 5 chủng xạ 
khuẩn có vòng đồng tâm xung quanh khuẩn lạc và có sợi ăn 
sâu vào bề mặt môi trường, chiếm 2,5%. Về màu sắc khuẩn 
lạc, có 76 chủng có màu trắng, chiếm 38,4%, 62 chủng có 
màu vàng và vàng nhạt, chiếm 31,3%, 34 chủng có màu 
cam, chiếm 17,2%, 13 chủng có màu đỏ, chiếm 6,6% và 13 
chủng có màu xám, chiếm 6,6%. Dạng bìa của khuẩn lạc có 
110 chủng có dạng bìa nguyên, chiếm 55,6%, 88 chủng có 
dạng bìa răng cưa, chiếm 44,4%. Độ nổi của khuẩn lạc, có 
124 chủng có độ nổi khuẩn lạc dạng mô, chiếm 62,6% và 74 
chủng xạ khuẩn có độ nổi dạng lài, chiếm 37,4%. 

Đặc điểm hình thái tế bào của các chủng xạ khuẩn: Tất cả 
198 chủng xạ khuẩn phân lập được là gram dương. Về hình 
thái tế bào, có 115 chủng xạ khuẩn có hình thái tế bào dạng 
que ngắn, chiếm 58,1%, 35 chủng xạ khuẩn có tế bào dạng 
que dài, chiếm 17,7%, 23 chủng xạ khuẩn có dạng que ngắn 
kết chuỗi, chiếm 11,6%, 20 chủng có dạng hình cầu, chiếm 
10,1% và 5 chủng có dạng hình cầu kết chuỗi, chiếm 2,5%. 
Về khả năng chuyển động của tế bào, có 40 chủng xạ khuẩn 
có tế bào chuyển động, chiếm 20,2% và 159 chủng có tế bào 
không chuyển động, chiếm 79,8%. Xạ khuẩn phân lập từ hải 
miên từ các vùng biển khác nhau được nhiều tác giả công 
bố trước đây: từ các mẫu trầm tích, hải miên, san hô mềm, 
da gai, sao biển thu thập từ ba vùng biển Hạ Long - Cát Bà, 
Cô Tô - Thanh Lân và Bái Tử Long đã phân lập được 143 
chủng xạ khuẩn [17], từ hải miên ở vùng biển Vàng, Trung 
Quốc phân lập được 106 chủng xạ khuẩn [18], từ hải miên 
sưu tập tại Ras Mohamed (Ai cập) và Rovinj (Croatia) phân 
lập được 90 chủng xạ khuẩn [19], từ hải miên sưu tập tại 
vùng biển Indonesia phân lập được 62 chủng xạ khuẩn [20].

Hình 1. Khuẩn lạc một số chủng xạ khuẩn đặc trưng trên môi 
trường SCA. (A) Khuẩn lạc chủng N10a; (B) Khuẩn lạc chủng 
H4b; (C) Khuẩn lạc chủng HD1-6c; (D) Khuẩn lạc chủng N3b.
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3.2. Tuyển chọn xạ khuẩn đối kháng với S. aureus

Kết quả khảo sát khả năng kháng khuẩn của 198 chủng 
xạ khuẩn phân lập được cho thấy, có 22 chủng có khả năng 
kháng được vi khuẩn S. aureus. Trong đó có một chủng 
kháng mạnh, chiếm tỷ lệ 4,5%, 12 chủng kháng mức độ 
trung bình, chiếm 54,5% và 9 chủng kháng mức độ yếu, 
chiếm 41% theo thang đánh giá mức độ kháng khuẩn quy 
ước của A.B. Galindo (2004) [14] (bảng 2, hình 2).
Bảng 2. Mức độ kháng S. aureus của 22 chủng xạ khuẩn.

Thứ tự Ký hiệu chủng 
xạ khuẩn

Đường kính vòng 
kháng khuẩn (*)

Mức độ kháng khuẩn theo quy ước 
của A.B. Galindo (2004) [14] (**)

1 ND1.4c  7,0i ++

2 ND1.6b  7,7hi ++

3 ND1.7c  5,0kl +

4 RL1d  5,3jk +

5 RL2a  6,0 j ++

6 RN1a  7,0i ++

7 RN1c  7,7hi ++

8 RN1d  5,0kl +

9 RN1f  8,0g ++

10 RN2b  3,3m +

11 RN3b  2,3o +

12 RN6a  5,0kl +

13 RN6b  3,0mo +

14 HD2.3e 10,3f ++

15 H6a 15,0c ++

16 H6b 18,0b ++

17 N1a 24,0a +++

18 N5c 14,0d ++

19 N5d  8,0h ++

20 N9a  4,3l +

21 N10b 12,0e ++

22 N11c  5,0 kl +

Đối chứng (tetracyclin) 12,0e

*: đường kính vòng vô khuẩn [D = d1 - d2] (mm): số liệu là trung bình của 
3 lần lặp lại. Các chữ cái khác nhau theo sau bên phải số liệu trong cùng 
một cột khác biệt có ý nghĩa thống kê ở mức 99%; **: mức độ kháng: 
+++: kháng mạnh, ++: kháng trung bình, +: kháng yếu, -: không kháng.
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11.  RN3b  2,3o + 

12.  RN6a  5,0kl + 

13.  RN6b  3,0mo + 

14.  HD2.3e 10,3f ++ 

15.  H6a 15,0c ++ 

16.  H6b 18,0b ++ 

17.  N1a 24,0a +++ 

18.  N5c 14,0d ++ 

19.  N5d  8,0h ++ 

20.  N9a  4,3l + 

21.  N10b 12,0e ++ 

22.  N11c  5,0 kl + 

Đối chứng (tetracyclin) 12,0e  

*: đường kính vòng vô khuẩn [D = d1 - d2] (mm): số liệu là trung bình của 3 lần lặp lại. 
Các chữ cái khác nhau theo sau bên phải số liệu trong cùng một cột khác biệt có ý 
nghĩa thống kê ở mức 99%; -: không kháng; **: mức độ kháng: +++: kháng mạnh; ++: 
kháng trung bình; +: kháng yếu. 

 

Hình 2. Tỷ lệ mức độ kháng S. aureus của các chủng xạ khuẩn. 
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Sáu chủng xạ khuẩn đã được tuyển chọn do có khả năng kháng S. aureus tốt 
nhất, tương đương hoặc cao hơn so với nghiệm thức đối chứng ampicilin là các chủng: 
N1a, H6b, H6a, N5c, N10b và HD2.3e, với đường kính vòng vô khuẩn >10 mm khác 
biệt có ý nghĩa thống kê so với các chủng còn lại (bảng 2). Sáu chủng xạ khuẩn này 
được đánh giá khả năng kháng vi khuẩn B. cereus và nấm men C. albicans, kết quả 
được trình bày ở bảng 3.  
Bảng 3. Mức độ kháng B. cereus và C. albicans của 6 chủng xạ khuẩn tuyển chọn. 
Thứ Chủng xạ Vi sinh vật thử nghiệm 

4,5%

54,5%

41% Kháng mạnh (+++)
Kháng Trung bình (++)

Kháng yếu (+)

Hình 2. Tỷ lệ mức độ kháng S. aureus của các chủng xạ khuẩn.

3.3. Định danh các chủng xạ khuẩn tuyển chọn 

Sáu chủng xạ khuẩn đã được tuyển chọn do có khả năng 
kháng S. aureus tốt nhất, tương đương hoặc cao hơn so với 
nghiệm thức đối chứng ampicilin là các chủng: N1a, H6b, 
H6a, N5c, N10b và HD2.3e, với đường kính vòng vô khuẩn 
>10 mm khác biệt có ý nghĩa thống kê so với các chủng còn 
lại (bảng 2). Sáu chủng xạ khuẩn này được đánh giá khả 
năng kháng vi khuẩn B. cereus và nấm men C. albicans, kết 
quả được trình bày ở bảng 3. 
Bảng 3. Mức độ kháng B. cereus và C. albicans của 6 chủng xạ 
khuẩn tuyển chọn.

Thứ 
tự

Chủng 
xạ khuẩn

Vi sinh vật thử nghiệm

B. cereus C. albicans

Vòng kháng 
khuẩn (*)

Mức độ 
kháng (**)

Vòng kháng 
khuẩn (*)

Mức độ 
kháng (**)

1 HD2.3e  6,0e ++ 11,7c ++

2 H6a 18,0b ++ - -

3 H6b 20,0a +++ - -

4 N1a 10,0c ++ 21,0a +++

5 N5c - - 13,7b ++

6 N10b   7,0d ++   8,0d ++

*: đường kính vòng vô khuẩn [D = d1 - d2] (mm): số liệu là trung bình của 
3 lần lặp lại. Các chữ cái khác nhau theo sau bên phải số liệu trong cùng 
một cột khác biệt có ý nghĩa thống kê ở mức 99%; **: mức độ kháng: 
+++: kháng mạnh, ++: kháng trung bình, +: kháng yếu, -: không kháng.

Đối với khả năng kháng B. cereus, có 1 chủng đạt mức 
kháng mạnh, 4 chủng đạt mức kháng trung bình và 1 chủng 
không kháng. Đối với khả năng kháng C. albicans, có 1 
chủng đạt mức kháng mạnh, 3 chủng đạt mức kháng trung 
bình và 2 chủng không kháng. Hai chủng xạ khuẩn HD2.3e 
và N10b đều có khả năng kháng với 3 loại vi sinh vật thử 
nghiệm là B. cereus, S. aureus và C. albicans. 

Sáu chủng xạ khuẩn tuyển chọn được khảo sát các đặc 
điểm khuẩn lạc và đặc điểm tế bào của 6 chủng xạ khuẩn 
tuyển chọn được trình bày ở bảng 4.  
Bảng 4. Đặc điểm khuẩn lạc và đặc điểm tế bào của 6 chủng xạ 
khuẩn tuyển chọn.

Thứ 
tự

Chủng 
xạ 
khuẩn

Đặc điểm khuẩn lạc Đặc điểm tế bào

Màu 
sắc Hình dạng Dạng bìa Độ 

nổi

Đường 
kính 
(mm)

Hình 
dạng

Di 
động Gram

1 HD2.3e Vàng Tròn Răng cưa Mô 1,5 Que ngắn, 
kết chuỗi + +

2 H6a Vàng Tròn, có sợi Răng cưa Lài 3 Que ngắn - +

3 H6b Trắng Tròn Nguyên Lài 2 Que dài - +

4 N1a Trắng Tròn, có sợi Răng cưa Lài 3 Que dài - +

5 N5c Trắng Tròn Răng cưa Lài 3 Que ngắn - +

6 N10b Cam Tròn Răng cưa Mô 1,5 Que dài + +
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Sáu chủng xạ khuẩn tuyển chọn được nhân bản đoạn 
gen 16S rRNA với cặp mồi SC-Act-0235-aS-20 và SC-Act-
0878-aA-19 chuyên biệt cho xạ khuẩn (actinobacteria), có 
kích thước khoảng 640 bp [16]. Kết quả giải trình tự được 
so sánh độ tương đồng với các trình tự trên ngân hàng dữ 
liệu NCBI, so sánh với các đặc điểm hình thái khuẩn lạc, các 
đặc điểm về hình thái, đặc điểm sinh học của tế bào (bảng 
4), xác định được tên loài của 6 chủng xạ khuẩn tuyển chọn 
được trình bày ở bảng 5.
Bảng 5. Kết quả định danh của 6 chủng xạ khuẩn tuyển chọn.

Thứ 
tự

Chủng xạ 
khuẩn Loài xác nhận

Độ đồng 
hình 
(%)

Họ Actinomycetaceae

1 N1a Streptomyces ambofaciens strain I (MK929479) 99,80

2 N5c Streptomyces recifensis strain WZS121 (MH497607) 99,12

3 H6b Streptomyces griseoaurantiacus strain XY173 (MH432690) 100

4 N10b Streptomyces variabilis strain AC31 (KX845578) 100

 Họ Microbacteriaceae

5 HD2.3e Microbacterium binotii Rup 1 (LC389374) 99,22

Họ Gordoniaceae

6 H6a Gordonia bronchialis strain G7C (KT907150) 99,70

Trình tự đoạn gen của 6 chủng xạ khuẩn tuyển chọn được 
phân tích mối liên hệ di truyền với phần mềm CLUSTALX, 
version 1.81 và phần mềm Mega 7.0 với hệ số bootstrapping 
1000 lần kết quả được trình bày ở hình 3. 

Hình 3. Cây phả hệ dựa trên trình tự gen 16S rRNA (640 bp) của 6 
chủng xạ khuẩn nghiên cứu. 0,01 chỉ khoảng cách di truyền 1 thay 
đổi/100 bases.

Cây phả hệ của 6 chủng xạ khuẩn chia làm 2 nhánh rõ 
rệt, nhánh A với 4 chủng: liên kết di truyền giữa 2 chủng S. 
variabilis N10b với S. ambofaciens N1a, cả 2 chủng này 
có mối quan hệ di truyền với Gordonia bronchialis H6a; 
cả 3 chủng có liên hệ di truyền chặt chẽ với S. recifensis 
N5c. Trong khi đó, nhánh B chỉ có 2 chủng Microbacterium 
binotii HD2.3e và S. griseoaurantiacus H6b có quan hệ di 
truyền chặt chẽ dù chúng khác chi.

Các vi sinh vật liên kết với hải miên vô cùng đa dạng, 
không chỉ có vi khuẩn và nấm mà còn có cả nhóm xạ khuẩn 
[21]. Kết quả phân lập này phù hợp với nghiên cứu của 
H. Zhang và cs (2006) [18] đã phân lập được 106 chủng 
xạ khuẩn từ loài hải miên Hymeniacidon perleve ở vùng 
biển Vàng, Trung Quốc. Năm 2010, U.R. Abdelmohsen 
(2010) [19] đã phân lập được 90 chủng xạ khuẩn từ 11 
loài hải miên sưu tập tại Ras Mohamed (Ai Cập) và Rovinj 
(Croatia). Từ 2 loài hải miên Xestospongia testudinaria và 
Xestospongia muta, N.F. Montalvo và cs (2014) [22] cũng 
đã phân lập được 126 chủng xạ khuẩn thuộc 18 chi chủ yếu 
là các chi Brevibacterium, Micromonospora, Micrococcus 
và Streptomyces. M.C.D.L.H. Romo và cs (2022) [23] tổng 
kết có nhiều chi xạ khuẩn được phân lập từ hải miên như 
Streptomyces sp., Nocardiopsis sp., Micromonospora sp., 
Verrucosispora sp., Salinispora sp…, có khả năng sinh ra 
các hợp chất có hoạt tính kháng nhiều chủng vi khuẩn gây 
bệnh trong đó có S. aureus.

H. Maleki và cs (2013) [24] phân lập và xác định 2 
chủng G614C1 và K36C5 có hoạt tính kháng vi khuẩn S. 
aureus và có độ tương đồng với 2 loài S. coelicolor và S. 
albogriseolus. P.S. Kumar và  cs (2014) [25] phân lập các 
chủng xạ khuẩn ở trong đất trồng trọt vùng Tamil Nadu, 
Ấn Độ có 1 chủng Streptomyces sp. SCA7 có khả năng 
kháng lại vi khuẩn Staphylococcus epidermis và Massezia 
pichidermatis. B.F.A. Maria và cs (2018) [26] xác định từ 
dịch nuôi cấy chủng S. lincolenesis AA1 tiết ra chất kháng 
khuẩn rất mạnh kháng S. aureus. M.C. Kim và cs (2022) [27] 
phát hiện chủng xạ khuẩn Streptomyces sp. EG32 phân lập từ 
vùng biển Ai Cập có khả năng sản xuất chlororesistoflavins 
A và B kháng mạnh đối với S. aureus kháng methicillin. 
Kết quả nghiên cứu này tìm ra 6 chủng xạ khuẩn đối kháng 
mạnh với vi khuẩn gây bệnh trên người là S. aureus trong đó 
chủng tốt nhất là Streptomyces coelicolor N1a, trùng khớp 
với kết quả của H. Maleki và cs (2013) [24].

4. Kết luận

Nghiên cứu đã thực hiện được bộ sưu tập gồm 198 
chủng xạ khuẩn phân lập từ 63 mẫu hải miên được thu thập 
ở 7 địa điểm khác nhau của vùng biển Kiên Giang, trong 
đó có 22 chủng có khả năng kháng S. aureus. Sáu chủng 
có khả năng kháng S. aureus tốt nhất đã được định danh 
là S. variabilis (N10b), S. ambofaciens (N1a), S. recifensis 
(N5c), S. griseoaurantiacus (H6b), Gordonia bronchialis 
(H6a) và Microbacterium binotii (HD2.3e). Các chủng xạ 
khuẩn này có hoạt tính kháng khuẩn cao được phân lập từ 
hải miên là nguồn vật liệu quý và là cơ sở khoa học cho các 
nghiên cứu tiếp theo nhằm phục vụ cho nghiên cứu tinh 
sạch, sản xuất các hợp chất có hoạt tính sinh học cao, góp 
phần ứng dụng trong việc điều trị bệnh và bảo vệ sức khỏe 
cho con người.
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