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X¸C §ÞNH CÊU TRóC TËP §OµN VI KHUÈN TRONG C¸C C¤NG THøC Xö 
Lý §ÊT NHIÔM CHÊT DIÖT Cá CHøA DIoXIN ë QUI M¤ THö NGHIÖM 

HIÖN TR¦êNG B»NG PH¢N HñY SINH HäC 

 NGUYÔN B¸ H÷U, §ÆNG THÞ CÈM Hµ 

ViÖn C«ng nghÖ sinh häc 

Kho¶ng 100 triÖu lÝt chÊt diÖt cá chøa dioxin 
®$ ®−îc qu©n ®éi Mü phun r¶i xuèng nhiÒu 
vïng ë miÒn Trung vµ Nam ViÖt Nam trong thêi 
gian tõ 1961 ®Õn 1971 [13]. HiÖn nay, ®Êt vµ 
trÇm tÝch ë nhiÒu vïng trong ®ã cã c¸c c¨n cø 
qu©n sù cò t¹i c¸c s©n bay §µ N½ng, Biªn Hßa 
vµ Phï C¸t vÉn bÞ « nhiÔm nÆng 2,3,7,8-TCDD 
(2,3,7,8-tetrachloro dibenzo-p-dioxin), 2,4,5-T, 
2,4-D, dichlorophenol (DCP), trichlorophenol 
(TCP) vµ mét sè hydrocarbon th¬m ®a nh©n. 
C«ng nghÖ ph©n hñy sinh häc víi −u ®iÓm bëi 
gi¸ thµnh thÊp vµ th©n thiÖn víi m«i tr−êng ®ang 
®−îc tÈy ®éc ®Êt nhiÔm chÊt diÖt cá/dioxin t¹i 
c¨n cø qu©n sù cò cña Mü ë s©n bay §µ N½ng vµ 
thu ®−îc c¸c kÕt qu¶ kh¶ quan [1]. C¸c nghiªn 
cøu kh¶o s¸t vi sinh vËt tr−íc ®©y cho thÊy sù 
biÕn ®éng rÊt lín cña c¸c nhãm vi sinh vËt trong 
c¸c c«ng thøc xö lý tÈy ®éc ë qui m« 0,5 m3 vµ 
1,5 m3 [1, 8, 9]. Do chØ mét phÇn nhá vi sinh vËt 
cã kh¶ n¨ng nu«i cÊy ®−îc [4] nªn cÇn thªm c¸c 
nghiªn cøu vÒ cÊu tróc tËp ®oµn vi sinh vËt trong 
qu¸ tr×nh xö lý ë c¸c qui m« kÓ trªn. HiÖn nay, 
mét sè kü thuËt sinh häc ph©n tö dùa trªn PCR 
kÕt hîp ®iÖn di trªn d¶i nång ®é chÊt biÕn tÝnh 
(DGGE) ®ang ®−îc øng dông réng r$i trong 
nghiªn cøu sinh th¸i häc vi sinh vËt [4; 5-7]. 
Trong nghiªn cøu nµy, kü thuËt PCR-DGGE ®$ 
®−îc sö dông ®Ó ®¸nh gi¸ cÊu tróc tËp ®oµn vi 
khuÈn trong c¸c c«ng thøc xö lý tÈy ®éc ®Êt 
nhiÔm chÊt diÖt cá chøa dioxin §µ N½ng ë qui 
m« thö nghiÖm hiÖn tr−êng. C¸c kÕt qu¶ vÒ ®a 
d¹ng vi sinh vËt sÏ gióp c¸c nhµ khoa häc vµ 
c«ng nghÖ ®iÒu khiÓn ho¹t ®éng cña c¸c nhãm 
vi sinh vËt nh»m t¨ng kh¶ n¨ng chuyÓn hãa, 
ph©n hñy c¸c chÊt diÖt cá/dioxin vµ c¸c chÊt « 
nhiÔm kh¸c trong ®Êt nhiÔm. 

I. PH¦¥NG PH¸P NGHI£N CøU 

1. MÉu ®Êt nhiÔm 

M−êi mÉu ®Êt ®−îc lÊy tõ thÝ nghiÖm khö 
®éc ®Êt nhiÔm chÊt diÖt cá/dioxin ®−îc tiÕn 
hµnh ë qui m« kho¶ng 0,5 m3 (5 thïng ký hiÖu 
tõ 0,5DN1-4 ®Õn 0,5DN5-5) vµ 1,5 m3 (5 thïng 
ký hiÖu tõ 1,5DN1-4 ®Õn 1,5DN5-5) [1]. MÉu 
trong mçi thïng ®−îc lÊy ë 3 ®iÓm c¸ch ®Òu 
nhau, ®Êt ë mçi ®iÓm ®−îc g¹t bá líp bÒ mÆt 0-5 
cm sau ®ã lÊy ®Êt ë líp d−íi kho¶ng 0,5 kg vµ 
trén ®Òu.  

2. X¸c ®Þnh tËp ®oµn vi khuÈn kh«ng phô 
thuéc nu«i cÊy b»ng kü thuËt PCR-
DGGE 

DNA tæng sè cña 0,5 g ®Êt ®−îc t¸ch chiÕt 
vµ lµm s¹ch b»ng FastDNA SPIN kit for soil 
(Bio101, Inc., Carlsbad, CA) theo h−íng dÉn 
cña nhµ s¶n xuÊt. CÆp måi Com1 (5´- CAG 
CAG CCG CGG TAA TAC -3) cã kÑp GC 
(CGC CCG CCG CGC CCC GCG CCC GTC 
CCG CCG CCC CCG CCC G) vµ Com2 (5´- 
CCG TCA ATT CCT TTG AGT TT -3´) ®−îc 
dïng ®Ó nh©n ®o¹n gen 16S rRNA kho¶ng 400 
bp trong vïng V4 ®Õn V5 [7]. Hçn hîp 50 µl 
ph¶n øng PCR bao gåm n−íc, 25 µl hçn hîp 
PCR 2x (ABgene), 2,5 µl mçi måi 10 µM, 2-10 
µl DNA tæng sè. Chu tr×nh nhiÖt gi¶m dÇn cña 
ph¶n øng nh©n ®o¹n gen 16S rRNA cña c¸c 
nhãm vi khuÈn nh− sau: 95oC - 10 phót ; 13 chu 
kú, mçi chu kú gi¶m 1oC/chu kú ë nhiÖt ®é g¾n 
måi (95oC-50 gi©y, 65oC - 52oC 50 gi©y, 72oC - 
55 gi©y), 22 chu kú (95oC - 50 gi©y, 52oC - 50 
gi©y, 72oC - 55 gi©y), 72oC - 7 phót; gi÷ nhiÖt ®é 
ë 15oC sau khi ph¶n øng kÕt thóc. KiÓm tra s¶n 
phÈm PCR b»ng ®iÖn di trªn gel agarose 1,6% 
vµ quan s¸t d−íi tia UV. 

TiÕp theo, 50 µl s¶n phÈm PCR ®−îc tra vµo 
c¸c giÕng trªn gel DGGE 6% acrylamid, 0,1% 
bisacrylamid víi d¶i nång ®é chÊt biÕn tÝnh 20-
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70% urea/formamid [5]. MÉu ADN ®−îc ®iÖn di 
trªn gel DGGE, nhuém vµ chôp ¶nh, ADN th«i 
tõ c¸c b¨ng ADN ®−îc PCR l¹i víi cÆp måi 
Com1 vµ Com2, x¸c ®Þnh tr×nh tù ®o¹n gien m$ 
hãa 16S rARN vµ dùng c©y ph¸t sinh loµi theo 
nh− m« t¶ tr−íc ®©y [5]. C¸c tr×nh tù ®o¹n gien 
16S rARN ®−îc ®¨ng ký trªn GenBank. 

II. KÕT QU¶ Vµ TH¶O LUËN 

DNA tæng sè cña 10 mÉu ®Êt ®−îc chiÕt vµ 
lµm s¹ch vµ sö dông ®Ó nh©n ®o¹n gen 16S 
rRNA. CÆp måi th«ng dông Com1 vµ Com2 ®$ 
®−îc Schwieger vµ Tebbe (1998) sö dông ®Ó 
nh©n ®Ó nh©n vïng V4 ®Õn V5 gen 16S rRNA 
sö dông lÇn ®Çu trong kü thuËt ph©n tÝch ®a h×nh 
cÊu tróc sîi ®¬n (SSCP) [12]. Ngoµi ra, nhiÒu 
nghiªn cøu vÒ ®a d¹ng vi khuÈn trong m«i 
tr−êng tù nhiªn còng sö dông cÆp måi nµy. H¬n 
n÷a, mét sè nghiªn cøu tr−íc ®©y vÒ ®a d¹ng vi 
khuÈn trong ®Êt nhiÔm t¹i s©n bay §µ N½ng 
còng cã sö dông cÆp måi Com1, Com2 vµ kü 
thuËt SSCP [7-9]. Do vËy, trong nghiªn cøu nµy 
cÆp måi Com1, Com2 ®$ ®−îc sö dông ®Ó ®¸nh 
gi¸ vµ so s¸nh sù ®a d¹ng vi khuÈn trong ®Êt 
nhiÔm b»ng 2 kü thuËt SSCP vµ DGGE.  

Môc ®Ých cña thö nghiÖm xö lý khö ®éc ®Êt 
nhiÔm chÊt diÖt cá/dioxin ë c¸c c«ng thøc 
0,5DN ®ã lµ lùa chän c¸c nguån nguyªn liÖu rÎ 
vµ cã s½n ë ViÖt Nam kÕt hîp víi c¸c nguån 
dinh d−ìng kh¸c vµ thay ®æi mét sè yÕu tè m«i 
tr−êng trong c«ng thøc xö lý, tõ ®ã ®−a ra qui 
tr×nh xö lý hiÖu qu¶ [1]. KÕt qu¶ ë h×nh 1 cho 
thÊy, cã sù kh¸c biÖt vÒ cÊu tróc tËp ®oµn vi 
khuÈn trong 4 c«ng thøc xö lý 0,5DN1 ®Õn 
0,5DN4. §a d¹ng vi khuÈn trong c«ng thøc 
0,5DN4 thÊp h¬n so víi ë ba c«ng thøc xö lý 
cßn l¹i. Cã thÓ trong c«ng thøc nµy nguån 
carbon bæ sung lµ s¶n phÈm phô trong c«ng 
nghiÖp mÝa ®−êng vÉn cßn ¶nh h−ëng ®Õn sù 
sinh tr−ëng cña vi sinh vËt. Hai c«ng thøc 
0,5DN2 vµ 0,5DN3 cã tû lÖ c©n ®èi h¬n gi÷a 
nguån carbon, ngoµi ra mÉu ®Êt ë c«ng thøc 
0,5DN3 Èm h¬n nªn cã lÏ ®$ thóc ®Èy sù sinh 
tr−ëng cña nhiÒu nhãm vi sinh vËt. C«ng thøc 
kh«ng xö lý 0,5DN5 cã møc ®é ®a d¹ng thÊp 
h¬n so víi c¸c c«ng thøc xö lý, ngo¹i trõ c«ng 
thøc 0,5DN4. C¸c kÕt qu¶ nµy còng phï hîp víi 
3 lÇn kh¶o s¸t tr−íc ®©y cña NguyÔn B¸ H÷u vµ 
céng sù vÒ tËp ®oµn vi khuÈn trong ®Êt ë c¸c 
c«ng thøc khö ®éc 0,5DN1 ®Õn 0,5DN4 [8].  

 
     I     II  III  IV     V        M      VI      VII    VIII   IX      X     M 

 
H×nh 1. §iÖn di ®å DGGE ®o¹n gen m$ hãa 16S rARN tËp ®oµn vi khuÈn trong c¸c c«ng thøc tÈy 
®éc ®Êt nhiÔm chÊt diÖt cá/dioxin. I-0,5DN1-4, II-0,5DN2-4, III-0,5DN3-4, IV-0,5DN4-4, V-
0,5DN5-4, VI-1,5DN1-4, VII-1,5DN2-4, VIII-1,5DN3-4, IX-1,5DN4-4, X-1,5DN5-4. Sè ghi bªn 
ph¶i c¸c b¨ng ADN lµ tªn cña c¸c dßng ®−îc x¸c ®Þnh tr×nh tù nucleotit 
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C¸c c«ng thøc xö lý 1,5DN ®−îc thö nghiÖm 
víi môc ®Ých x¸c ®Þnh ë nång ®é chÊt diÖt 
cá/dioxin nµo c«ng nghÖ ph©n hñy sinh häc vÉn 
cã hiÖu qu¶ khö ®éc [1]. KÕt qu¶ ë h×nh 2 cho 
thÊy møc ®é ®a d¹ng kh¸c nhau gi÷a c¸c c«ng 
thøc xö lý. C¸c c«ng thøc 1,5DN1, 1,5DN3 vµ 
1,5DN4 cã ®é ®a d¹ng cao h¬n so víi c¸c c«ng 
thøc xö lý 1,5DN2 vµ 1,5DN5. C¸c kh¶o s¸t 
tr−íc ®©y cho thÊy møc ®é ®a d¹ng trong c«ng 
thøc xö lý 1,5DN3 vµ 1,5DN4 cã ®é ®a d¹ng 
thÊp h¬n [9]. Hai mÉu 1,5DN3 vµ 1,5DN4 cã ®é 

Èm cao h¬n so víi c¸c mÉu cßn l¹i nªn cã thÓ 
®©y lµ nguyªn nh©n ¶nh h−ëng ®Õn møc ®é ®a 
d¹ng vi sinh vËt ë trong hai c«ng thøc nµy. Hai 
c«ng thøc xö lý nµy còng cã tæng ®é ®éc ban 
®Çu thÊp h¬n hai c«ng thøc 1,5DN2 vµ 1,5DN5 
[1]. MÉu 1,5DN5 ë gi÷a b$i nhiÔm ®éc cã hµm 
l−îng dioxin cao nhÊt lªn tíi h¬n 260.000 pg 
TEQ/g ®Êt [1]. Trong ®ît kh¶o s¸t nµy, hµm 
l−îng c¸c chÊt diÖt cá/dioxin cã thÓ vÉn cßn cao 
vµ cã t¸c ®éng ®Õn cÊu tróc tËp ®oµn vi khuÈn 
trong mÉu 1,5DN5. 

 
B¶ng 1 

Mèi quan hÖ gi÷a mét sè dßng ®¹i diÖn t¸ch tõ gel DGGE vµ c¸c vi khuÈn ®· c«ng bè 

Mèi quan hÖ víi c¸c vi khuÈn ®¹i diÖn 

Dßng 
Sè ®¨ng ký 
GenBank Líp Vi khuÈn gÇn gòi nhÊt 

% 
t−¬ng 
®ång 

35-0,5DN5-4 EF490650 Acidobacteria Uncultured Acidobacterium sp. clone 32HDN9 98,1 
23-1,5DN2-4 EF490645 Actinobacteria Corynebacterium glutamicum NCIMB 10025T 87,5 
4-0,5DN3-4 EF490665 Dysgonomonas mossii CCUG 43457T 100 
8-1,5DN4-4 EF490662 

Bacteroides 
Uncultured Bacteroidales bacterium KF-Gitt2-47 76,1 

10-0,5DN5-4 EF490661 Uncultured Acidocella sp. clone 51HDN8 99,4 
18-0,5DN5-4 EF490655 Acidiphilium cryptum ATCC 33463T 97,6 
36-0,5DN5-4 EF490643 uncultured Rhodospirillales bacterium clone 30-N 85,9 
37-0,5DN5-4 EF490649 Uncultured Rhodospirillales eubacterium clone 

WD248 
87,6 

38-0,5DN5-4 EF490648 

α-
proteobacteria 

 

Uncultured alpha proteobacterium clone RBE1CI-3 83,7 
9-0,5DN3-4 EF490663 Alcaligenes sp. Ho-11 100 
12-1,5DN4-4 EF490660 Uncultured Alcaligenes sp. clone 25-0.5D3-1 100 
15-0,5DN4-4 EF490657 Uncultured Burkholderia sp. clone 15-0.5D5-2 92,8 
20-0,5DN2-4 EF490641 Burkholderia vietnamiensis TVV75 T 99,1 
24-0,5DN4-4 EF490654 Burkholderia sp. JS150 98,1 
26-0,5DN4-4 EF490653 

β-
proteobacteria 

 

Comamonas testosteroni ATCC 11966 100 
13-0,5DN4-4 EF490659 Uncultured Salinisphaera bacterium clone H263 80,7 
14-1,5DN5-4 EF490658 Uncultured Salinisphaera bacterium clone H263 83,9 
17-1,5DN2-4 EF490656 Uncultured proteobacterium clone EV221H2111601 

SAH20 
94,5 

30-1,5DN1-4 EF490652 Gamma proteobacterium MN 154.3 80,3 
33-0,5DN1-4 EF490644 Fulvimonas soli LMG 19981T 75,5 
39-1,5DN4-4 EF490647 

ω-
proteobacteria 

 

Uncultured Xanthomonadaceae bacterium clone 
GASP-WA1S2_F08 

96,0 

5-1,5DN3-4 EF490642 Uncultured bacterium clone 1-2A 100 
32-1,5DN3-4 EF490651 

Unclassified 
bacteria Unclassified uncultured bacterium; DGGE band 

RS.Muc.228 
57,3 

 
KÕt qu¶ x¸c ®Þnh tr×nh tù mét sè b¨ng ADN 

®Ëm vµ ®Æc tr−ng trong c¸c c«ng thøc xö lý 
0,5DN vµ 1,5DN cho thÊy c¸c dßng thuéc 6 líp 
vi khuÈn gåm α-proteobacteria, β-proteobacteria, 
ω-proteobacteria, Actinobacteria, Acidobacteria, 

Bacteroides vµ vi khuÈn ch−a x¸c ®Þnh vÞ trÝ 
ph©n lo¹i. C¸c kh¶o s¸t tr−íc ®©y sö dông kü 
thuËt “®iÓm chØ ph©n tö” PCR-SSCP ®$ ph¸t 
hiÖn 7 líp vi khuÈn bao gåm α-proteobacteria, 
β-proteobacteria, ω-proteobacteria, Clostridia, 
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Actinobacteria, Bacteroides vµ Bacilli trong c¸c 
c«ng thøc xö lý 0,5DN [8] vµ 8 líp vi khuÈn bao 
gåm α-proteobacteria, β-proteobacteria, ω-

proteobacteria, Deltaproteobacteria, 
Acidobacteria, Bacteroides, Sphingobacteria vµ 
Bacilli trong c¸c c«ng thøc xö lý 1,5DN [9]. 
Nh− vËy, trong ®ît kh¶o s¸t nµy vi khuÈn kþ khÝ 
Clostridium, Tissierella, vi khuÈn kþ khÝ tïy 
tiÖn Lactobacillus, Pseudomonas, vi khuÈn 
Escherichia vµ Citrobacter, vi khuÈn cña hai líp 

Bacilli vµ Sphingobacteria ®$ kh«ng ®−îc ph¸t 
hiÖn trong sè c¸c b¨ng ADN ®em x¸c ®Þnh tr×nh 
tù. Cã thÓ do sè l−îng b¨ng ADN tõ gel DGGE 
x¸c ®Þnh tr×nh tù cßn Ýt vµ ®é Èm cña c¸c mÉu 
®Êt h¬i kh« nªn ®$ ¶nh h−ëng ®Õn tÝnh ®a d¹ng 
cña mét sè nhãm vi sinh vËt. Do vËy, cÇn x¸c 
®Þnh tr×nh tù thªm mét sè b¨ng ADN trªn gel 
DGGE ®Ó cã bøc tranh râ nÐt h¬n vÒ cÊu tróc 
tËp ®oµn vi khuÈn trong c¸c c«ng thøc xö lý khö 
®éc 0,5DN vµ 1,5DN. 
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8-1,5DN4-4
Uncultured Bateroidalesbacterium 

KF-Gitt2-47 

4-0,5DN3-4
Dysgonomonas mossiiCCUG 43457T

98

100
100 Bacteroides

8-1,5DN4-4
Uncultured Bateroidalesbacterium 

KF-Gitt2-47 

4-0,5DN3-4
Dysgonomonas mossiiCCUG 43457T

98

100
100 Bacteroides

5-1,5DN3-4
Uncultured bacterium clone 1-2A

100
100

Unclassified 
bacteria

5-1,5DN3-4
Uncultured bacterium clone 1-2A

100
100

Unclassified 
bacteria

35-0,5DN5-4
100 Acidobacteria

35-0,5DN5-4
100 Acidobacteria

23-1,5DN2-4
Corynebacterim glutamicumNCIMB  

1002510075
Actinobacteria

23-1,5DN2-4
Corynebacterim glutamicumNCIMB  

1002510075
Actinobacteria

32-1,5DN3-4 Unclassified 
bacteria32-1,5DN3-4 Unclassified 
bacteria

 
H×nh 2. C©y ph¸t sinh loµi cña mét sè dßng t¸ch tõ gel DGGE c¸c c«ng thøc xö lý ®Êt nhiÔm chÊt 
diÖt cá chøa dioxin t¹i §µ N½ng ë qui m« 0,5 m3, 1,5 m3 vµ c¸c chñng vi khuÈn ®¹i diÖn trªn 
GenBank. Sè Boostrap lín h¬n 60 ®−îc ghi ë c¸c nh¸nh Th−íc ®o ph¶n ¸nh sù sai kh¸c cña 2 
nucleotit trªn 100 nucleotit so s¸nh 



 92 

Mét sè b¨ng ADN t¸ch tõ gel DGGE mÉu 
0,5DN5 (c«ng thøc kh«ng xö lý) cho thÊy cÊu 
tróc tËp ®oµn vi khuÈn vÒ c¬ b¶n vÉn gièng c¸c 
®ît kh¶o s¸t tr−íc sö dông kü thuËt SSCP ë c«ng 
thøc nµy [8] vµ trong c¸c mÉu ®Êt t¹i b$i nhiÔm 
[7]. Trong ®ît kh¶o s¸t nµy vi khuÈn −a axÝt, vi 
khuÈn kh¸c thuéc líp Alphaproteobacteria vµ vi 
khuÈn líp Acidobacteria lµ c¸c vi khuÈn chiÕm 
−u thÕ. Trong ®ã, c¸c dßng vi khuÈn thuéc chi 
Acidiphilium tréi h¬n c¶. HiÖn nay, ch−a cã 
nhiÒu c«ng bè vÒ vi khuÈn thuéc líp 
Acidobacteria do c¸c vi khuÈn nµy rÊt khã nu«i 
cÊy ®−îc ë ®iÒu kiÖn phßng thÝ nghiÖm [7]. 

Trong c¸c c«ng thøc xö lý ®Òu thÊy sù hiÖn 
diÖn cña c¸c dßng vi khuÈn thuéc hä 
Burkholderiaceae trong líp Betaproteobacteria. 
NhiÒu vi khuÈn thuéc líp nµy cã kh¶ n¨ng sö 
dông 2,4-D, 2,4,5-T, dioxin vµ c¸c hîp chÊt 
t−¬ng tù [2, 3]. KÕt qu¶ trong ®ît kh¶o s¸t nµy 
còng phï hîp víi mét sè ph¸t hiÖn cña c¸c t¸c 
gi¶ kh¸c vÒ ®a d¹ng vi sinh vËt trong ®Êt nhiÔm 
chÊt diÖt cá [11] vµ polychlorinated biphenyl 
(d¹ng hîp chÊt cã cÊu tróc t−¬ng tù dioxin) [10]. 
D−íi t¸c ®éng chän läc tù nhiªn, c¸c vi khuÈn 
sö dông 2,4-D vµ 2,4,5-T sö dông 2,4-D vµ 
2,4,5-T ph©n lËp ®−îc tõ ®Êt nhiÔm chÊt diÖt cá 
ë c¨n cø qu©n sù ë Florida (Mü) cã quan hÖ cao 
víi c¸c loµi cña chi Burkholderia [11]. Nghiªn 
cøu cña Tiedje vµ ®ång t¸c gi¶ cho thÊy, c¸c 
chñng vi khuÈn thuéc chi Burkholderia chiÕm 
−u thÕ trong ®Êt tËp ®oµn vi khuÈn sö dông 2,4-
D [14].  

C¸c dßng x¸c ®Þnh tr×nh tù cña c¸c mÉu xö 
lý 1,5DN ë ba ®ît kh¶o s¸t tr−íc ch−a ph¸t hiÖn 
®−îc vi khuÈn Actinobacteria [9]. Trong nghiªn 
cøu nµy ®$ ph¸t hiÖn ®−îc dßng vi khuÈn 23-
1,5DN2-4 cã møc t−¬ng ®ång cao (87,5%) víi 
vi khuÈn Corynebacterium glutamicum NCIMB 
10025. Trong kh¶o s¸t nµy còng ®$ ph¸t hiÖn 
dßng vi khuÈn gÇn gòi víi vi khuÈn Chlorobi. 
Vi khuÈn cña nhãm nµy cã mÆt trong c¸c mÉu 
®Êt vµ trÇm tÝch nhiÔm c¸c hîp chÊt h÷u c¬ chøa 
clo [15]. H¬n n÷a, vi khuÈn cña nhãm nµy còng 
®−îc ph¸t hiÖn trong c¸c mÉu bïn hå khu vùc 
nhiÔm chÊt diÖt cá/dioxin t¹i s©n bay §µ N½ng 
[8].  

KÕt qu¶ ph©n tÝch gel DGGE vµ x¸c ®Þnh 
tr×nh tù mét sè b¨ng ADN ®¹i diÖn cho thÊy sù 
kh¸c nhau vÒ cÊu tróc tËp ®oµn vi khuÈn trong 
c¸c c«ng thøc xö lý 0,5DN vµ 1,5DN. Tuy 

nhiªn, cÇn cã thªm c¸c ph©n tÝch hµm l−îng c¸c 
chÊt diÖt cá/dioxin trong c¸c mÉu 0,5DN vµ 
1,5DN ®Ó cã c¸c kÕt luËn chÝnh x¸c h¬n vÒ mèi 
liªn hÖ gi÷a nång ®é c¸c chÊt diÖt cá/dioxin 
trong c¸c c«ng thøc xö lý vµ ®a d¹ng vi sinh vËt. 

III. KÕT LUËN 

CÊu tróc tËp ®oµn vi khuÈn cã sù kh¸c nhau 
gi÷a bèn c«ng thøc xö lý tõ 0,5DN1 ®Õn 
0,5DN4. §a d¹ng vi khuÈn trong c«ng thøc 
0,5DN4 vµ 0,5DN5 thÊp h¬n so víi ë ba c«ng 
thøc xö lý cßn l¹i.  

C¸c c«ng thøc 1,5DN1, 1,5DN3 vµ 1,5DN4 
cã ®é ®a d¹ng cao h¬n so víi c¸c c«ng thøc xö 
lý 1,5DN2 vµ 1,5DN5.  

KÕt qu¶ x¸c ®Þnh tr×nh tù mét sè b¨ng ADN 
®Ëm vµ ®Æc tr−ng trong 5 c«ng thøc xö lý 0,5 m3 
vµ 5 c«ng thøc xö lý 1,5 m3 cho thÊy c¸c dßng 
thuéc 6 líp vi khuÈn gåm Alphaproteobacteria, 
Betaproteobacteria, Gammaproteobacteria, 
Actinobacteria, Acidobacteria, Bacteroides vµ 
vi khuÈn ch−a x¸c ®Þnh vÞ trÝ ph©n lo¹i.  

Lêi c¶m ¬n: C«ng tr×nh nµy ®−îc thùc hiÖn 
bëi kinh phÝ cña ®Ò tµi khoa häc c¬ b¶n “ Nghiªn 
cøu biÕn ®éng cÊu tróc tËp ®oµn vi khuÈn hiÕu 
khÝ trong c¸c c«ng thøc xö lý ®Êt nhiÔm chÊt ®éc 
hãa häc t¹i §µ N½ng b»ng c«ng nghÖ ph©n hñy 
sinh häc”  vµ dù ¸n song ph−¬ng No.04/13568 
gi÷a chÝnh quyÒn vïng Walloni, v−¬ng quèc BØ 
vµ Céng hßa x$ héi chñ nghÜa ViÖt Nam.  
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CHARACTERIZATION OF BACTERIAL COMMUNITY STRUCTURE IN 
BIOREMEDIATION TREATMENT OF HERBICIDE/DIOXIN CONTAMINATED 

SOIL AT FIELD TRIALS  
 

NGUYEN BA HUU, DANG THI CAM HA 
 

 
SUMMARY 

 
Bioremediation technology has been successfully applied in detoxification at different scales of 

herbicide/dioxin contaminated soil in the US former military base at Da Nang Airport. PCR-DGGE technique 
was used for characterization of bacterial community structure in soil samples of biotreatment experiments at 
small field scales 0.5 m3 and 1.5 m3. There were differences on bacterial diversity level in the soil samples of 
biotreatments from 0.5DN1 to 0.5DN4. Lower diversity level was found in the soil sample 0.5DN4 and 
0.5DN5 in comparison to three others. In other biotreatment scale 1.5 m3, the more bacterial diversity was also 
found in biotreatment experiments 1.5DN1, 1.5DN3 and 1.5DN4 than two other experiments 1.5DN2 and 
1.5DN5. The sequence analysis of DNA clones that excised from DGGE gel, showed that these clones were 
belonged to 6 bacterial classes including Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria, Gammaproteobacteria, 
Actinobacteria, Acidobacteria, Bacteroides and also unclassified bacteria. The results obtained from this 
study provide fundamental bases for enhancement the rate of detoxification of herbicide/dioxin as well as 
other toxic chemical contaminated soil in Vietnam.  
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