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TÓM TẮT 

 Hệ vi khuẩn đường ruột là một hệ sinh thái phức tạp có liên quan tới nhiều chức năng của cơ thể vật chủ. 
Sự ổn định của hệ vi khuẩn đường ruột đóng góp vào sự ổn định về sức khoẻ và sức đề kháng của vật chủ. 
Nhiều nghiên cứu đã được xây dựng để tìm hiểu hệ vi khuẩn đường ruột dựa trên các phương pháp nuôi cấy và 
điện di biến tính truyền thống nhưng chưa đem lại hiệu quả. Nhằm khắc phục những hạn chế còn tồn tại, 
phương pháp giải trình tự thế hệ mới dựa trên vùng gen 16S rRNA (Metabarcoding) đã được phát triển. Từ kết 
quả so sánh trình tự gen 16S rRNA của các mẫu ruột tôm thu được tại các đầm nuôi tôm thẻ chân trắng 
(Litopenaeus vannamei) và nhóm đối chứng là một mẫu ruột tôm thu tại đầm nuôi tôm sú (Penaeus monodon) 
(ST-PM) và một mẫu mô cơ của tôm thẻ chân trắng (Mô cơ) với ngân hàng cơ sở dữ liệu (16S rRNA) Green 
genes, thành phần vi khuẩn trong ruột tôm các đầm nuôi tôm thẻ chân trắng đã được làm sáng tỏ. Các ngành 
chiếm ưu thế bao gồm Proteobacteria (49,3–57,4%), Firmicutes (15,6–34,4%), Bacteroidetes (0,1–16,9%) trên 
tổng số toàn bộ các ngành có trong các mẫu ruột tôm thẻ chân trắng nghiên cứu. Rhizobium (0,4–26,1%), 
Vibrio (0–22,3%), Spongiimonas (0–16,7%) là các chi chiếm ưu thế trong ruột tôm thẻ chân trắng. Nghiên cứu 
cũng chỉ ra rằng, ở mức độ ngành, Fusobacterium (10%) là ngành được xếp vào nhóm tác nhân gây bệnh đã 
được tìm thấy chủ yếu trong mẫu ruột tôm ở đầm nuôi tôm thẻ chân trắng bị bệnh (ST4) so với hai mẫu ruột 
tôm thẻ chân trắng trong đầm tôm sinh trưởng kém (ST3) (0%) và đầm tôm thẻ chân trắng sinh trưởng bình 
thường (ST1) (0,6%). So sánh thành phần các chi cũng đã chỉ ra rằng chi Vibrio là chi được xếp vào nhóm tác 
nhân gây bệnh trên tôm đã được tìm thấy chủ yếu trong mẫu ruột tôm ST4 (22,3%) so với mẫu ruột tôm ST3 
(2,4%) và ST1 (3,5%). Ở mức độ loài sự khác biệt đáng kể nhất được chỉ ra là Vibrio rotiferianus, tác nhân gây 
bệnh này được tìm thấy nhiều hơn đáng kể trong mẫu ruột tôm ST4 (7,98%) so với mẫu ST3 (1%) và  mẫu 
ST1 (0%). Giới Fusobacterium và chi Vibrio được gợi ý sẽ là đối tượng quan tâm trong nghiên cứu chi tiết các 
tác nhân gây bệnh trên tôm tiếp theo. 

Từ khoá: Litopenaeus vannamei, metabarcoding, Fusobacterium, thành phần vi khuẩn đường ruột tôm, Vibrio 

GIỚI THIỆU 

 Hệ vi khuẩn đường ruột là một hệ sinh thái phức 
tạp với nhiều chức năng đối với vật chủ (Al-Harbi, 
Uddin, 2005; Ramírez, Romero, 2017). Sự ổn định 
của hệ vi khuẩn đường ruột ảnh hưởng tới sự sinh 
trưởng và sức khoẻ của hệ miễn dịch (Ravel et al., 
2014; Wu et al., 2010). Ngược lại, trong quá trình 
phát triển của sinh vật chủ, hệ vi khuẩn đường ruột 
cũng chịu sự tác động dẫn tới thay đổi cấu trúc về 

thành phần và mức độ đa dạng theo độ tuổi của vật 
chủ (Fraune, Bosch, 2010; Li et al., 2017). Do đó, nỗ 
lực khám phá thành phần và mức độ đa dạng của các 
hệ vi khuẩn đường ruột là cần thiết để có thể hiểu 
được mối liên hệ cũng như sự tương tác giữa hệ vi 
khuẩn đường ruột với sức khoẻ, sức sinh trưởng 
cũng như trong các giai đoạn phát triển khác nhau 
của vật chủ. 

 Tôm thẻ chân trắng, Litopenaeus vannamei, là 
một trong số những sản phẩm đem lại hiệu quả kinh 
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tế cao nhất trong ngành thuỷ sản. Theo con số thống 
kê của Hiệp hội chế biến và xuất khẩu thuỷ sản Việt 
Nam, trong năm 2017 tổng giá trị xuất khẩu của tôm 
thẻ chân trắng là 2,5 tỷ USD tăng 29,2% so với năm 
2016 và dự kiến sẽ tăng trong năm 2018 (VASEP, 
2018).  Theo kết quả thống kê của tổng cục thuỷ sản 
trong 5 tháng đầu năm 2017, 14,5% diện tích nuôi 
tôm trên cả nước bị bệnh đốm trắng (1.656,2 ha). 
Thiệt hai ghi nhận được với bệnh hoại tử gan tụy là 
1.557 ha diện tích bị bệnh, chiếm khoảng 13,6%. 
Ngoài ra, một số bệnh khác cũng đã phát sinh như đỏ 
thân, bệnh còi, bệnh phân trắng cũng đã gây thiệt hại 
trên các diện tích nuôi trồng tôm thẻ chân trắng 
(Tổng cục thuỷ sản, 2017). 

 Trên thế giới một số nghiên cứu đã được tiến 
hành trên đối tượng là hệ vi khuẩn đường ruột trong 
tôm thẻ chân trắng. Thành phần vi khuẩn đã được 
làm sáng tỏ bởi nhiều nhóm nghiên cứu (Qiao et al., 
2017; Suo et al., 2017; Tzuc et al., 2014; M. Zhang 
et al., 2014; Zhang et al., 2016), trong đó có sự thay 
đổi về thành phần vi khuẩn trong ruột tôm qua các 
giai đoạn sinh trưởng (Huang et al., 2014) và so sánh 
về thành phần vi khuẩn giữa mẫu ruột tôm bệnh và 
tôm thường (Yang et al., 2016). Kết quả của các 
nghiên cứu đã chỉ ra sự biến động, thay đổi về trật tự 
sắp xếp của các nhóm chiếm ưu thế. 

 Bên cạnh đó, rất nhiều các phương pháp đã được 
áp dụng trong nghiên cứu về thành phần hệ vi khuẩn 
như thư viện tạo dòng phân tử (Wu et al., 2010) và 
phương pháp điện di biến tính (PCR- DGGE) 
(Dhanasiri et al., 2011). Tuy nhiên các phương pháp 
này đã cho thấy nhược điểm về khả năng đánh giá 
tổng thể thành phần một hệ vi khuẩn (Qin et al., 
2016). Trên cơ sở đó phương pháp giải trình tự thế 
hệ mới đã được phát triển để khắc phục những 

nhược điểm của phương pháp truyền thống trong 
việc nghiên cứu đồng thời các hệ vi khuẩn phức tạp 
dựa trên vùng gen 16S rRNA (Glenn, 2011; Sun et 
al., 2014). 

 Nghiên cứu này được tiến hành nhằm đánh giá 
thành phần vi khuẩn trong ruột tôm thẻ chân trắng 
ba tháng tuổi giữa các đầm nuôi tôm bị bệnh, đầm 
nuôi tôm sinh trưởng kém và đầm nuôi tôm khoẻ 
mạnh. Kết quả của nghiên cứu này sẽ giúp dự 
đoán một số tác nhân có khả năng gây bệnh trên 
tôm thẻ chân trắng. 

VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 

Vật liệu 

 Mẫu tôm thẻ chân trắng nuôi tại các đầm nuôi 
bán thâm canh, là mẫu tôm tại 3 đầm nuôi 3 tháng 
tuổi được thu tại xã Lịch Hội Thượng (huyện Trần 
Đề, tỉnh Sóc Trăng) vào tháng 11 năm 2015 bao 
gồm: đầm nuôi bị bệnh chưa rõ nguyên nhân (ST4) , 
đầm nuôi tôm sinh trưởng kém (ST3), và đầm nuôi 
tôm khoẻ mạnh (ST1) (Bảng 1). Các mẫu được thu 
là một mẫu mô cơ tôm thẻ chân trắng (chọn làm out-
group) và một mẫu ruột từ đầm nuôi tôm sú được lựa 
chọn để làm đối chứng. Mẫu mô cơ được cắt từ một 
cá thể tôm thẻ chân trắng sử dụng dao mổ vô trùng 
và được bảo quản ở –80oC tới khi sử dụng. Toàn bộ 
phần cặn và dịch trong ruột tôm được tách từ 30 cá 
thể tôm thẻ chân trắng lấy ngẫu nhiên trong đầm 
nuôi sử dụng dao mổ vô trùng. Các mẫu sau đó được 
đặt trong ống Effendorf, giữ trong đá khô lạnh trước 
khi được bảo quản trong tủ lạnh –80oC cho tới khi sử 
dụng, phần ruột tôm được loại bỏ để tránh nhiễm 
DNA của tôm thẻ chân trắng. 

 
Bảng 1. Vị trí lấy mẫu.  

 

 
ST1 ST3 ST4 ST-PM 

GPS 9o25’11.3”N 106o08’11.3”E 9o25’06.8”N 106o08’09.6”E 9o25’08.8”N 106o08’05.2”E 9o25’11.7”N 106o08’16.2”E 

 
Phương pháp 

 DNA tổng số được tách từ mô cơ sử dụng bộ kit 
QIAmp DNA Mini Kit của hãng QIAGEN (Đức). 
Bộ kit PowerSoil DNA Isolation của hãng MoBio 
(Đức) được sử dụng để tách tổng số từ phần dịch 
ruột tôm thẻ chân trắng. Các mẫu DNA sau đó được 
sử dụng làm khuôn để giải trình tự gen 16S rRNA. 
Cặp mồi xuôi 5' 
TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTATAAGAGAC
AGCCTACGGGNGGCWGCAG-3’ và ngược = 5' 

GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGA
CAGGACTACHVGGGTATCTAAT CC-3’ được sử 
dụng để khuếch đại đoạn V3-V4 của gen 16S. Các 
đoạn trình tự V3 V4 của gen 16S rRNA được giải 
trình tự trên hệ thống máy giải trình tự thế hệ mới 
Miseq của Illumina (2 x 250 paired end) tại công ty 
Macrogen (Hàn Quốc). Sau khi giải trình tự các đoạn 
đọc được xử lý để loại bỏ các vùng đánh dấu (index, 
barcodes), mồi (primers) thực hiện bởi công ty 
Macrogen. Các nucleotide có điểm chất lượng Phred 
nhỏ hơn 25 bị loại bỏ thông qua công cụ 
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Trimmomatic phiên bản 0.38. Các đoạn đọc có chất 
lượng tốt sau được được phân tích bằng công cụ 
GHAP Amplicon pipeline (CSIRO, Australia). Các 
đoạn trình tự sau khi được nối có kích thước từ 260 
bp tới 480 bp được lựa chọn để thực hiện các bước 
phân loại tiếp theo. GHAP Amplicon pipeline được 
phát triển dựa trên công cụ Usearch và RDP 
classifier. Cơ sở dữ liệu Green genes được sử dụng 
để phân loại các nhóm OTU. Tiếp sau đó công cụ 
QIIME được sử dụng để phân tích các giá trị alpha 
và beta diversity với giá trị tham số sequence depth 
là 20000 trên một mẫu với độ lăp lại trong mỗi phân 
tích là 1000 lần. Để đánh giá sự khác biệt về giá trị 
của kết quả phân tích alpha diversity, Welch’s t test 
được sử dụng với độ tin cậy là 95% (a = 0.05). 

KẾT QUẢ 

Phân tích thống kê 

 Kết quả phân tích vùng V3 V4 của gen 16S 
rRNA cho thấy: tổng số 889.245 trình tự có độ tin 
cậy cao, trong đó 99,9853% thuộc về các nhóm vi 
khuẩn (Bacteria) và 0,0139% thuộc về nhóm vi 
khuẩn cổ (Archaea). Phần còn lại chiếm 0,0008% 
là dữ liệu không thuộc cơ sở dữ liệu 
(Unclassified). Đơn vị phân loại tiêu chuẩn (OTU) 
trong nghiên cứu này được phân theo mức độ 
tương đồng 97%. Phân tích Welch’s t test đã chỉ 
ra rằng sự khác biệt của các giá trị alpha diversity 
metrics giữa các mẫu là đáng kể. Các giá trị p-

value từ phần tích Welch’s t test giữa các cặp mẫu 
đều cho giá trị lớn hơn 0,05 (a = 0.05).  

Phân tích alpha và beta diversity 

 Trong phân tích alpha diversity (Bảng 2), giá 
trị thể hiện sự phong phú của quần thể vi khuẩn 
được thể hiện qua giá trị Observed OTUs. So sánh 
giá trị Observed OTUs cho thấy mẫu ruột ở đầm 
nuôi tôm sú có số lượng OTUs phong phú nhất 
(514) trong khi mẫu mô cơ có số lượng OTUs thấp 
nhất là 343. Giá trị ước lượng số lượng loài còn 
được thể hiện bởi các giá trị Ace và Chao1. Kết 
quả phân tích alpha diversity cho thấy giá trị Ace 
và Chao1 của các mẫu tỉ lệ thuận với giá trị 
Observed OTUs (p < 0.05), giá trị Ace và Chao1 
cao nhất thuộc về mẫu ruột tôm sú (855,30 và 
860,31 tương ứng) trong khi mẫu có giá trị Ace và 
Chao1 thấp nhất thuộc về mẫu mô cơ (513,76 và 
605,13 tương ứng). Mẫu tôm khoẻ mạnh ST1 cho 
số lượng loài được dự đoán (Ace = 849) cao hơn 
so với mẫu tôm bệnh ST4 (Ace = 647). Trong tất 
cả các mẫu, giá trị Ace và Chao1 luôn cao hơn giá 
trị Observed OTUs, điều này có nghĩa nếu số 
lượng các trình tự tăng lên thì số lượng các loài 
được dự đoán sẽ tăng lên. Kết quả trong phân tích 
alpha diversity cũng chỉ ra rằng sự khác nhau về 
giá trị Shannon và Simpson là đáng kể. Giá trị cao 
nhất của Shannon và Simpson thuộc về mẫu ruột 
từ đầm nuôi tôm sú (4,93 và 0,91 tương ứng) 
trong khi giá trị thấp nhất của hai tham số này 
thuộc về mẫu mô cơ (3,76 và 0,85 tương ứng). 

 
Bảng 2. Kết quả phân tích alpha diversity từ các mẫu nghiên cứu. 

 Ace Chao1 Observed OTUs Shannon Simpson 

Mô cơ 513,76 605,13 343,00 3,76 0,85 

ST1 849,83 854,65 448,00 4,11 0,81 

ST3 832,37 843,15 397,00 4,31 0,88 

ST4 647,51 659,51 357,00 4,39 0,89 

STPM 855,30 860,31 514,00 4,93 0,91 
 
 
 Trong phân tích beta diversity, phân tích 
Principal component analysis (PCA) dựa trên 
weighted và unweighted UniFrac distances (Hình 1) 
đã chỉ ra rằng các mẫu ruột từ đầm nuôi tôm thẻ 
chân trắng tạo thành một nhóm có sự khác biệt so 
với hai mẫu còn lại bao gồm mẫu mô cơ và mẫu ruột 
từ đầm nuôi tôm sú. Sự khác biệt về sự đa dạng bên 
trong một hệ vi khuẩn cũng có thể quan sát được 

giữa mẫu tôm khoẻ mạnh ST1 và tôm bị bệnh ST4. 
Thành phần và độ đa dạng của hệ vi khuẩn trong 
ruột tôm thẻ chân trắng 

 Số lượng trình tự của 10 ngành chiếm ưu thế 
nhất chiếm hơn 90% tổng số trình tự của toàn bộ các 
ngành có trong các mẫu (Hình 2). Kết quả phân tích 
từ hình 2 chỉ ra rằng Proteobacteria là ngành chiếm 
ưu thế cao nhất ở tất cả các mẫu và có tỉ lệ phần trăm 
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nằm trong khoảng từ 49,3 tới 57,4%. Ngành chiếm 
ưu thế thứ hai tính trên tất cả các mẫu là ngành 
Firmicutes với tỉ lệ phần trăm nằm trong khoảng từ 
15,6% tới 34,4%. Sự phân bố về thành phần của hai 
ngành chiếm ưu thế nhất trong các mẫu ruột tôm thẻ 
chân trắng tương tự với sự phân bố về thành phần 
các vi khuẩn trong mẫu mô cơ và mẫu ruột từ đầm 
tôm sú. Ở ngành chiếm ưu thế tiếp theo có sự khác 
biệt rõ rệt giữa ba mẫu ruột tôm thẻ chân trắng. Cụ 

thể, ở mẫu ruột tôm khoẻ mạnh (ST1) là ngành 
Bacteroidetes (16,9%), trong khi đó ở mẫu ruột tôm 
sinh trưởng kém (ST3) là Chloroflexi (6,15%), và ở 
mẫu ruột tôm bệnh (ST4) là Fusobacteria (10,02%). 
Thứ tự sắp xếp ba ngành chiếm ưu thế cao nhất ở 
mẫu ST1 có sự thay đổi vị trị giữa vị trí chiếm ưu thế 
số 2 và số 3 so với các mẫu còn lại trong nghiên cứu. 
Cụ thể ngành chiếm ưu thế thứ 2 và 3 ở mẫu ST1 lần 
lượt là Bacteroidetes (16,9%) và Fimicutes (15,6%). 

 
  
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

     
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

A B 

Hình 1. Phân tích thành phần chính (Principal component analysis - PCA). A: dựa trên weighted UniFrac distances; B: dựa 
trên unweighted UniFrac distances. 
	

Hình 2. Mười ngành chiếm ưu thế nhất trong các mẫu nghiên cứu. Mô cơ; ST1: Mẫu ruột tôm khoẻ mạnh; ST3: Mẫu ruột 
tôm sinh trưởng kém; ST4: Mẫu ruột tôm bệnh; STPM: Mẫu ruột tôm sú khoẻ mạnh. 
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 Số lượng trình tự của 10 chi chiếm ưu thế nhất 
chiếm hơn 50% tổng số trình tự của toàn bộ các chi 
có trong các mẫu ruột tôm thẻ chân trắng (Hình 3). 
Kết quả phân tích từ hình 3 chỉ ra rằng thứ tự sắp 
xếp của các chi chiếm ưu thế trong các mẫu có sự 
khác biệt rõ rệt, không những giữa các mẫu ruột tôm 
thẻ chân trắng với mẫu mô cơ và mẫu ruột tôm sú 
mà còn ở giữa các mẫu ruột tôm thẻ chân trắng với 
nhau. Cụ thể, ở mẫu ruột tôm khoẻ mạnh ST1, 
Rhizobium là chi chiếm ưu thế cao nhất (26,1 %) tiếp 

đó là chi Spongiimonas (16,7%), tiếp theo là chi 
Stenotrophomonas (8,4%). Ở mẫu ST3, Rhizobium 
là chi chiếm ưu thế cao nhất (17,3%), tiếp đó là chi 
Shewanella (12,5%), tiếp theo là chi 
Stenotrophomonas (6,4%). Ở mẫu ruột tôm bệnh 
ST4, Vibrio là chi chiếm ưu thế cao nhất (22,3%), 
tiếp đó là chi Cetobacterium (9,9%), tiếp theo là chi 
Shewanella (9%). Kết quả phân tích đã chỉ ra sự đa 
dạng giữa các mẫu ở mức độ loài (số liệu chi tiết 
không trình bày ở đây).  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Hình 3. Mười chi chiếm ưu thế nhất trong các mẫu nghiên cứu. Mô cơ; ST1: Mẫu ruột tôm khoẻ mạnh; ST3: Mẫu ruột tôm 
sinh trưởng kém; ST4: Mẫu ruột tôm bệnh; STPM: Mẫu ruột tôm sú khoẻ mạnh. 
	

Hình 4. Biểu đồ Venn mô tả sự chia sẻ các OTU chung giữa các mẫu nghiên cứu. ST1 (Màu vàng): Mẫu ruột tôm khoẻ 
mạnh; ST3 (Màu đỏ): Mẫu ruột tôm sinh trưởng kém; ST4 (Màu xanh lá cây): Mẫu ruột tôm bệnh; STPM (Màu xanh 
dương): Mẫu ruột tôm sú khoẻ mạnh. (Các con số nằm trong không gian chung giữa các mẫu thể hiện số lượng các OTU 
chung được chia sẻ giữa các mẫu phân tích). 
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Sự chia sẻ các OTU chung giữa các mẫu nghiên cứu 

 Kết quả về sự chia sẻ các OTU giữa các mẫu 
ruột (Hình 4) cho thấy sự đa dạng giữa các mẫu 
nghiên cứu. Trên tổng số 1716 OTU thu được từ 4 
mẫu ruột nghiên cứu, chúng tôi đã tìm thấy 943 OTU 
riêng biệt và 78 OTU chung được chia sẻ giữa 4 mẫu 
ruột nghiên cứu. Các OTU chung chia sẽ giữa các 
mẫu cho thấy sự gần gũi về thành phần các vi khuẩn 
có trong các mẫu. Từ kết quả phân tích đã chỉ ra sự 
gần gũi về thành phần các đơn vị phân loại OTU 
giữa các mẫu ST1 (khoẻ mạnh), ST3 (sinh trưởng 
kém) và STPM (tôm sú) (chia sẻ 52 OTU chung), 
cao nhất so sánh với sự kết hợp này giữa các mẫu 
ST3, ST4 và STPM là 10 OTU chung; tiếp theo là 
ST1, ST4, STPM với 30 OTU chung; và cuối cùng 
là ST1, ST3, ST4 với 35 OTU chung. Kết quả này 
cho thấy sự khác nhau về thành phần đơn vị phân 
loại OTU phản ánh sự khác nhau về thành phẩn các 
vi khuẩn giữa mẫu ruột của tôm bệnh ST4 với các 
mẫu ruột còn lại (ST1, ST3, và STPM). 

THẢO LUẬN 

 Kết quả phân tích thống kê Welch’s t test đã chỉ 
ra rằng các giá trị trong các phân tích alpha diversity 
là đáng tin cậy, với độ tin cậy > 95% (a = 0.05). 
Phân tích Beta diversity đã chỉ ra rằng độ đa dạng 
loài của các mẫu tôm thẻ chân trắng (ST1, ST3, ST4) 
phân bố thành một cụm (cluster) trong sự so sánh với 
độ đa dạng loài của mẫu mô cơ và mẫu ruột tôm sú 
(STPM). Điều này cho thấy việc sử dụng các giá trị 
trong các phân tích alpha diversity và beta diversity 
trong các phân tích tiếp theo là có ý nghĩa.  

 Sự khác biệt về sự phân tích mức độ đa dạng 
đã được chỉ ra giữa phương pháp giải trình tự thế 
hệ mới (NGS) so với PCR-DDGE truyền thống. 
Cụ thể, trong nghiên cứu này, chúng tôi đã thu 
được số lượng OTU trong khoảng từ 343 tới 514 
đơn vị phân loại, số lượng các loài được dự đoán 
thông qua các giá trị Ace và Chao1 trong khoảng 
từ 513 loài cho tới 860 loài so sánh với 13 băng 
khuếch đại gen 16S rRNA đại diện cho sự đa dạng 
của toàn bộ các vi khuẩn trong một mẫu phân tích 
trong nghiên cứu của Zhong và đồng tác giả 
(Zhong et al., 2015). Kết quả này cho thấy sự hiệu 
quả trong việc nghiên cứu các nhóm loài chiếm 
thành phần nhỏ trong một quần thể vi khuẩn. Kết 
quả này đã thể hiện một cách rõ ràng sự đa dạng 
về thành phần giữa các hệ vi khuẩn trong môi 
trường tự nhiên.  

 Trong nghiên cứu này thứ tự các ngành vi khuẩn 
chiếm đa số ở trong ruột tôm thẻ chân trắng là 
Proteobacteria (49,3–57,4 %), Firmicutes (15,6%–
34,4%), ngoại trừ mẫu ST1, kết quả này tương đồng 
với nghiên cứu của Oxley et al. (2002) và 
Rungrassamee et al. (2014) trên hai đối tượng lần 
lượt là tôm bạc thẻ (Banana prawn) và tôm sú 
(Penaeus monodon). Ngành Proteobacteria là ngành 
chiếm ưu thế trong các hệ vi khuẩn được ghi nhận ở 
rất nhiều loài thuỷ sản trong đó có tôm thẻ chân 
trắng (Cardona et al., 2016; van Kessel et al., 2011; 
Wu et al., 2012). Sự biến động về các nhóm vi 
khuẩn chiếm ưu thế trong ruột đã được chứng minh 
có sự liên quan tới các tác nhân như chất lượng 
nước, chế độ ăn và mật độ nuôi (Kim, Kim, 2013; 
Ramírez, Romero, 2017; Wu et al., 2012). Do vậy sự 
khác biệt ở mẫu ST1 hoàn toàn có thể tồn tại. Bên 
cạnh đó có thể nhận thấy rằng sự khác biệt có thể 
đến từ sự khác nhau giữa mẫu ruột tôm bệnh và ruột 
tôm khoẻ mạnh. Cụ thể, ngành Fusobacterium, đã 
được xếp vào nhóm tác nhân gây bệnh (Afra et al., 
2013; Han et al., 2005), đã thấy xuất hiện chủ yếu 
trong mẫu ruột tôm bị bệnh ST4. Sự khác biệt đáng 
kể theo dõi được ở mức độ ngành còn được thể hiện 
ở mẫu ruột tôm thẻ chân trắng khoẻ mạnh là 
Bacteroidetes (16,9%) so với mẫu ruột tôm sinh 
trưởng kém (0,002%) và mẫu ruột tôm bị bệnh 
(0,001%). Kết quả này cho thấy sự khác biệt với kết 
quả của Yang et al. (2016), trong đó Bacteroidetes 
kém phong phú hơn trong các mẫu tôm bị bệnh và 
phong phú hơn ở các mẫu tôm khoẻ mạnh. Cornejo-
Granados và đồng tác giả cũng có kết quả tương tự 
khi so sánh thành phần vi khuẩn giữa mẫu bệnh và 
mẫu khoẻ mạnh, kết quả của nhóm nghiên cứu cho 
thấy ngành Bacteroidetes xuất hiện nhiều hơn ở mẫu 
ruột tôm bệnh so với mẫu ruột tôm khoẻ mạnh 
(Cornejo-Granados et al., 2017). Tuy nhiên 
Bacteroidetes cũng đã được đánh giá là một ngành vi 
khuẩn quan trọng trong ruột tham gia chính vào 
nhiều chức năng quan trọng và phản ánh trạng thái 
khoẻ mạnh của một số sinh vật (Gibiino et al., 
2018). Những nghiên cứu tiếp theo cần được tiến 
hành để có thể đánh giá chính xác vai trò của ngành 
Bacteroidetes trong ruột tôm thẻ chân trắng tại các 
đầm nuôi tôm bán thâm canh tại Sóc Trăng. 

 Ở mức độ chi, thành phần vi khuẩn trong ruột 
tôm thẻ chân trắng chỉ ra sự khác biệt so với nghiên 
cứu của Sha et al., (2016). Nghiên cứu này chỉ ra 
rằng các chi chiếm ưu thế trong ruột tôm thẻ chân 
trắng là Octadecabacter (1,57–3,98%), 
Acinetobacter (1,1–2,81%), và Demequina (0,71–
1,21%), trong khi trong nghiên cứu của chúng tôi các 
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chi chiếm ưu thế bao gồm Rhizobium (0,4–26,1%), 
Vibrio (0–22,3%), Spongiimonas (0–16,7%), và 
Shewanella (2,5–12,5%). Sự khác biệt là về thành 
phần đã được chỉ ra ở mức độ ngành với nguyên nhân 
là sự thay đổi của các tác nhân môi trường, chế độ ăn, 
tình trạng bệnh. Trong nghiên cứu của Sha et al. 
(2016), sự thay đổi các chế độ ăn đã dẫn tới sự thay 
đổi thành phần các nhóm vi khuẩn. Do vậy sự khác 
biệt về thành phần và sự sắp xếp các nhóm vi khuẩn 
chiếm ưu thế là hoàn toàn tồn tại. Điểm nổi bật từ kết 
quả nghiên cứu của chúng tôi đó là sự phong phú của 
chi Vibrio thuộc họ Vibrionaceae trong mẫu ruột tôm 
bệnh ST4 chiếm tới 22,3% trên tổng số các chi có 
trong mẫu. Họ Vibrionaceae đã được công bố là họ 
chiếm ưu thế trong các mẫu ruột mắc bệnh hoại tử 
gan tuỵ cấp (AHPND) (Cornejo-Granados et al., 
2017). Trong một số nghiên cứu khác họ 
Vibrionaceae thuộc ngành Gammaproteobacteira là 
họ chiếm ưu thế trong ruột tôm thẻ chân trắng 3 
tháng tuổi, là một trong số những mầm bệnh gây hại 
trên tôm (Haldar et al., 2011; Wang et al., 2014). Ở 
mức độ loài, điểm đặc biệt trong nghiên cứu của 
chúng tôi đó là sự phát hiện loài Vibrio rotiferianus 
(7,98%), đây là loài được xếp vào những mầm bệnh 
gây hại trên tôm thẻ chân trắng (Chowdhury et al., 
2011; Zhang et al., 2014). Thành phần chi 
Lactobacillus phản ánh sự khoẻ mạnh của hệ vi 
khuẩn đường ruột (Sha et al., 2016) được tìm thấy 
trong mẫu ruột tôm thẻ chân trắng khoẻ mạnh (114 
reads) nhiều hơn so sánh với trong mẫu ruột tôm bị 
bệnh (2 reads) và trong mẫu ruột tôm sinh trưởng 
kém (2 reads). Sự xuất hiện ít của chi Lactobacillus 
có thể do khả năng bám dính của chi này với đường 
ruột của tôm và chúng không thể tồn tại trong ruột 
trong một thời gian dài (Sha et al., 2016).  

 Các kết quả này chỉ ra rằng hệ vi khuẩn trong 
các mẫu tôm bị bệnh đã bị mất đi sự cân bằng giữa 
nhóm vi khuẩn có lợi và nhóm vi khuẩn có hại. Sự 
xuất hiện nhiều hơn của các nhóm vi khuẩn có khả 
năng gây bệnh được xem có sự liên quan tới sự mắc 
bệnh và gây chết trên tôm. Kết luận này phù hợp với 
kết quả phân tích biểu đồ Venn và phân tích mối 
tương quan giữa các mẫu thông qua biểu đồ PCA 
giữa mẫu bệnh ST4 và các mẫu còn lại. Nhận định 
này cần được kiểm chứng bằng việc gia tăng số 
lượng mẫu trong các nghiên cứu tiếp theo. 

KẾT LUẬN 

 Thông qua các kết quả phân tích đã làm chỉ ra 
thành phần và mức độ đa dạng của hệ vi khuẩn trong 

ruột tôm thẻ chân trắng giữa ba đầm nuôi tôm thẻ 
chân trắng sau 3 tháng nuôi. Các ngành chiếm ưu thế 
bao gồm Proteobacteria (49,3–57,4 %), Firmicutes 
(15,6–34,4%), Bacteroidetes (0,1–16,9%) trên tổng 
số toàn bộ các ngành có trong các mẫu ruột tôm thẻ 
chân trắng nghiên cứu. Rhizobium (0,4–26,1%), 
Vibrio (0–22,3%), Spongiimonas (0–16,7%) là các 
chi chiếm ưu thế trên tổng số các chi có trong các 
mẫu nghiên cứu. Kết quả phân tích cũng góp phần 
dự đoán sự có mặt của các tác nhân có khả năng gây 
bệnh trên trên tôm ở mẫu ruột tôm bị bệnh (ST4) bao 
gồm: ngành Fusobacterium, chi Vibrio. 

Lời cảm ơn: Công trình được thực hiện với sự hỗ 
trợ kinh phí từ đề tài “Nghiên cứu metagenome của 
vi sinh vật trong các đầm nuôi tôm, góp phần tạo cơ 
sở khoa học để phát triển nghề nuôi tôm ở Việt 
Nam”, mã số ĐTĐLCN.16/14 (2017) từ Bộ Khoa 
học Công nghệ Việt Nam. 
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SUMMARY 

 Gut bacteria comprise a complex bacterial community related to many functions in a host. The stability of 
gut bacteria plays important models in the health and immunology of a host. Many studies on intestine bacteria 
constructed via cultivation and Denaturation Gradient Gel Electrophoresis (DDGE) methods have proved a 
limited efficiency. In order to tackle these drawbacks, the next generation sequencing method was developed 
on 16S-rRNA-based sequences (Metabarcoding). The composition of bacterial communities was revealed 
based on the analysis of 16S rRNA sequences of intestine bacteria in Litopenaeus vannamei ponds in 
comparison with microbial communities in a Penaeus monodon pond and a muscle of shrimp. These results 
showed that the dominant phyla of intestine bacteria in Litopenaeus vannamei were Proteobacteria (49.3–57.4 
%), Firmicutes (15.6–34.4%) and Bacteroidetes (0.1–16.9%). Rhizobium (0.4%-26.1%), Vibrio (0–23.9%) and 
Spongiimonas (0–16,7%) were dominant genera in Litopenaeus vannamei gut. A higher proportion of 
Fusobacterium (10%), a shrimp pathogen group, was found in a disease shrimp pond (ST4) in comparison with 
a low growth shrimp pond (ST3) (0%) and a healthy shrimp pond (ST1) (0.6%). Vibrio was marked as shrimp 
pathogen genus accounted for 22.3% of total genera in ST4 in comparison with 2.4% in ST3 and 3.5% in ST1. 
Interestingly, a higher percentage of Vibrio rotiferianus (7.98%) was found in ST4 compared to ST3 (1%) and 
ST1 (0%). Fusobacterium and Vibrio will be the objects for the next experiments to discover shrimp pathogens 
specifically. 

Keywords: Litopenaeus vannamei, metabarcoding, Fusobacterium, bacterial composition in digestive tract, 
Vibrio 


