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ABSTRACT 

The survey was carried out to determine the antibiotic resistance and 

prevalence rate of beta-lactamase genes in 21 Enterohemorrhagic Escherichia 

coli (EHEC) strains and 38 Enterotoxigenic Escherichia coli (ETEC)strains 

isolated from cattle in Ben Tre province. The EHEC strains showed the high 

resistance rate against colistin (71.43%) and ampicillin (61.90%), however, 

they still were significantly sensitive to doxycycline (100.00%), amikacin 

(95.24%). Among 14 multi-drug resistance patterns in EHEC, the popular 

pattern was Cz+Co (9.52%). Of ETEC strains, those strains showed high 

sensitivity to the examined antibiotics, 100% strains exhibited the sensitivity to 

gentamicin, amikacin, levofloxacin, and ofloxacin (100%). Among of 13 multi-

drug resistance patterns in ETEC, the pattern of Am+Ac+Sm and Am+Cu+Co 

were present at the high rate (5.26%). The PCR results indicated that EHEC 

and ETEC strains harbored 4/5 beta-lactamase genes examined. The blaampC 

gene was detected at the highest rate in EHEC, ETEC with 57.14%, 42.11% 

respectively. The blaCMY gene was not found in both two groups. There were 

three combination patterns of beta-lactamase genes, the pattern of 

blaampC+blaTEM was the most recorded (10.17%). 

TÓM TẮT 

Nghiên cứu được thực hiện nhằm khảo sát sự đề kháng kháng sinh và tỷ lệ hiện 

diện gene mã hoá beta-lactamase trên 21 chủng Enterohemorrhagic 

Escherichia coli (EHEC) và 38 chủng Enterotoxigenic Escherichia coli 

(ETEC) phân lập từ bò tại tỉnh Bến Tre. Các chủng EHEC có tỷ lệ đề kháng 

cao với colistin (71,43%) và ampicillin (61,90%), nhưng còn tỷ lệ nhạy cảm 

rất cao với doxycycline (100,00%), amikacin (95,24%). Trong 14 kiểu hình đa 

kháng của các chủng EHEC, phổ biến là kiểu hình Cz+Co (9,52%). Đối với 

ETEC, các chủng này còn nhạy cảm cao với các loại kháng sinh, nhạy cảm 

100% đối với gentamicin, amikacin, levofloxacin và ofloxacin. Trong 13 kiểu 

hình đa kháng của các chủng ETEC, kiểu hình Am+Ac+Sm và Am+Cu+Co 

xuất hiện phổ biến (5,26%). Khảo sát bằng phương pháp PCR cho thấy trên 

các chủng EHEC và ETEC có sự hiện diện của 4/5 gene beta-lactamase được 

khảo sát. Gene blaampC chiếm tỷ lệ cao nhất trên EHEC, ETEC với tỷ lệ lần 

lượt là 57,14%, 42,11%. Không có sự hiện diện của gene blaCMY trên cả hai 

chủng. Có sự hình thành 3 kiểu hình kết hợp gene beta-lactamse, trong đó kiểu 

hình blaampC+blaTEM được ghi nhận nhiều nhất (10,17%). 
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1. GIỚI THIỆU 

Trong quá trình chăn nuôi, việc thường xuyên sử 

dụng kháng sinh để phòng và điều trị bệnh do vi 

khuẩn gây ra nhưng không tuân thủ các quy định an 

toàn dẫn đến sự hình thành nhiều chủng đề kháng 

kháng sinh. Tình trạng gia tăng sự đề kháng hay đa 

kháng của vi khuẩn Gram âm, đặc biệt là họ vi 

khuẩn đường ruột Enterobacteriaceae đang là vấn 

đề toàn cầu (Partridge, 2011). Trong đó, Escherichia 

coli là vi khuẩn có khả năng đề kháng rất cao với 

nhiều loại kháng sinh, bao gồm các kháng sinh 

nhóm beta-lactam. Có nhiều cơ chế kháng kháng 

sinh, trong đó cơ chế ức chế bằng enzyme beta-

lactamase phổ rộng - ESBL (Extended - Spectrum 

Beta -Lactamases) đối với các kháng sinh nhóm 

beta-lactam là cơ chế thường gặp. ESBL thường 

được tìm thấy trên nhóm Enterobacteriaceae, nhất 

là trên E. coli (Bradford, 2001; Paterson & Bonomo, 

2005). Các gene mã hóa cho enzyme nhóm này 

(TEM, SHV, ampC, CMY, CTX…) thường nằm 

trên plasmid, một số gene nằm trên transpose, 

integrin hoặc nhiễm sắc thể. Do đó, các gene kháng 

kháng sinh có thể lan truyền trong cùng loài hoặc 

cho các loài vi khuẩn gây bệnh khác như 

Salmonella, Shigella… làm gia tăng tình trạng 

kháng kháng sinh trong chăn nuôi (Carattoli, 2009; 

Paterson & Bonomo, 2005). Ngoài ra, trong các 

nhóm vi khuẩn E. coli, Enterohemorrhagic 

Escherichia coli (EHEC) và Enterotoxigenic 

Escherichia coli (ETEC) thường hiện diện trên đàn 

bò và có khả năng gây bệnh cho vật nuôi, cũng như 

lây nguy hiểm cho sức khoẻ con người.   

 Một số nghiên cứu trong và ngoài nước đã ghi 

nhận sự đề kháng kháng sinh cao trên các chủng 

EHEC và ETEC. Bùi Thị Ba và ctv. (2012) đã xác 

định một số gene ESBL của vi khuẩn EHEC 

O157:H7 phân lập từ trâu bò khỏe mạnh tại Nam 

Trung bộ; trong đó, cao nhất là gene blaTEM 

(64,70%), blaSHV và blaCMY (11,76%). Nguyễn 

Xuân Hòa và ctv. (2020) khảo sát  trên bê tại huyện 

Đức Trọng, tỉnh Lâm Đồng đã phân lập được vi 

khuẩn ETEC đề kháng cao với amoxicillin, 

doxycyclin, oxytetracyclin với tỷ lệ lần lượt là 50%, 

70% và 90%. Tại Trung Quốc, Ali et al. (2016) đã 

ghi nhận trên đàn bò sữa thương phẩm có sự hiện 

diện của E. coli sinh ESBL đa kháng thuốc, các 

chủng phân lập đề kháng đối với ampicillin 

(88,89%), amoxicillin/clavulanic acid (75,00%), 

chloramphenicol (52,78%), ciprofloxacin (44,44%), 

gentamicin (72,22%), nalidixic acid (80,56%), 

tetracycline (83,33%) và 

trimethoprim/sulphamethoxazole (75%). Montso et 

al. (2019) khi nghiên cứu về đặc điểm của E. coli 

ESBL phân lập từ phân và thịt bò tại Nam Phi đã 

cho thấy chúng đề kháng với amoxicillin, 

aztreonam, ceftazidime, cefotaxime và piperacillin; 

đồng thời, các gene blaTEM, blaSHV và blaCTX-M 

được phát hiện với tỷ lệ tương ứng là 85,5%, 69,6% 

và 58%. 

Tại Đồng bằng sông Cửu Long, Bến Tre có điều 

kiện thuận lợi phát triển chăn nuôi bò và được chọn 

là hình thức chăn nuôi chính giúp người dân xóa đói 

giảm nghèo. Tuy nhiên, điều kiện vệ sinh chăn nuôi 

còn rất hạn chế, cùng với việc sử dụng kháng sinh 

trong phòng và điều trị bệnh cho bò chưa được kiểm 

soát chặt chẽ, dẫn đến nguy cơ xuất hiện hiện tượng 

đề kháng kháng sinh trên vi khuẩn tại đây. Do đó, 

nghiên cứu được thực hiện nhằm xác định thực trạng 

đề kháng kháng sinh và sự hiện diện của một số gene 

mã hóa beta-lactamase trên vi khuẩn EHEC và 

ETEC phân lập từ đàn bò tại đây; qua đó, cung cấp 

thông tin hữu ích cho việc quản lý và phòng trị bệnh 

do vi khuẩn E. coli gây ra trên bò tại tỉnh Bến Tre. 

2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 

NGHIÊN CỨU 

2.1. Vật liệu nghiên cứu 

Tổng số 59 chủng vi khuẩn bao gồm EHEC (n = 

21) và ETEC (n = 38) được phân lập từ phân trên 

đàn bò thịt tại tỉnh Bến Tre từ tháng 10/2020 đến 

12/2020 được sử dụng trong nghiên cứu này. Các 

chủng này được phân lập và bảo quản tại phòng Thí 

nghiệm Thú Y chuyên ngành 2, Bộ môn Thú Y, 

Khoa Nông nghiệp, Trường Đại học Cần Thơ. 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 

2.2.1. Phương pháp kiểm tra sự đề kháng của vi 

khuẩn EHEC và ETEC đối với kháng sinh  

 Vi khuẩn EHEC và ETEC được xác định sự đề 

kháng đối với 13 loại kháng sinh. Phương pháp 

khuếch tán trên đĩa thạch Mueller-Hinton (MHA, 

Merck, Đức) được sử dụng trong nghiên cứu này 

(Bauer et al., 1966). Canh khuẩn EHEC và ETEC 

được chuẩn độ với dung dịch chuẩn McFarland 0,5 

(108 CFU/mL) trước khi được chang lên đĩa MHA. 

Sau khi đặt đĩa kháng sinh chuẩn và ủ ở 37oC trong 

24 giờ, kết quả xác định mức độ nhạy cảm hay đề 

kháng của các chủng EHEC và ETEC đối với kháng 

sinh dựa theo tiêu chuẩn của Viện Tiêu chuẩn lâm 

sàng và xét nghiệm (Clinical and Laboratory 

Standards Institute-CLSI, 2019). 

Các đĩa kháng sinh chuẩn được cung cấp bởi 

Công ty Nam Khoa Biotek (thành phố Hồ Chí Minh) 

dùng trong nghiên cứu này bao gồm: ampicillin 
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(Am) 10 μg, amoxicillin/clavulanic acid (Ac) 20/10 

μg, ceftazidime (Cz) 30 μg, cefuroxime (Cu) 30 μg, 

colistin (Co) 10 μg, gentamicin (Ge) 10 μg, 

amikacin (Ak) 30 μg, streptomycin (Sm) 10 μg, 

tetracyline (Te) 30 μg, doxycyline (Dx) 30 μg, 

chloramphenicol (Cl) 30 μg, levofloxacin (Lv) 5 μg, 

ofloxacin (Of) 5 μg. 

2.2.2. Phương pháp xác định sự hiện diện của 

một số gene mã hóa beta-lactamase trên 

các chủng EHEC và ETEC  

Các chủng vi khuẩn EHEC và ETEC được ly 

trích DNA bằng phương pháp sốc nhiệt của Soumet 

et al. (1994). Bộ kit Bioline MyTaq Mix 2X-New 

Generation (Meridian Bioscience, Mỹ) được sử 

dụng trong nghiên cứu này. Hỗn hợp cho một phản 

ứng PCR (25,0 μL) bao gồm Master Mix 2X (12,5 

μL); đoạn mồi xuôi và mồi ngược với nồng độ 10 

μM (0,5 μL/đoạn); nước cất tinh khiết (9,5 μL) và 

DNA khuôn mẫu (2,0 μL).  

Chu trình nhiệt cho phản ứng PCR được sử dụng 

để xác định sự hiện diện của một số gene beta-

lactamase như sau: tiền biến tính (95oC, 5 phút); 35 

chu kỳ: biến tính (95oC, 1 phút), gắn mồi (55-58oC, 

1 phút), kéo dài (72oC, 1 phút); kết thúc (72oC, 10 

phút). Sản phẩm PCR được điện di ở hiệu điện thế 

100V trong 30 phút trên gel 1,5% agarose và được 

nhuộm với dung dịch ethidium bromide; đọc kết quả 

bằng cách quan sát và chụp ảnh gel dưới ánh sáng 

UV.  

Trình tự nucleotide của các đoạn mồi xác định 

gene mã hóa beta-lactamase được sử dụng trong 

nghiên cứu này thể hiện qua Bảng 1. 

Bảng 1. Trình tự nucleotide các đoạn mồi xác định gene beta-lactamase trên vi khuẩn EHEC và ETEC 

Primer Trình tự primer (5’- 3’) Kích thước (bp) Tài liệu  tham khảo 

blaTEM-F ATTCTTGAAGACGAAAGGGC 
1,150 Jouini et al., 2007 

blaTEM-R ACGCTCAGTGGAACGAAAAC 

blaampC-F AATGGGTTTTCTACGGTCTG 
191 Caroff et al., 1999 

blaampC-R GGGCAGCAAATGTGGAGCAA 

blaSHV-F TCGCCTCGTGTATTATCTCCC 
768 Van et al., 2008 

blaSHV-R CGCAGATAAATCACCACAATG 

blaCMY-F ATGATGAAAAAATCGTTATGC 
507 Eckert et al., 2004 

blaCMY-R TTGTAGCTTTTCAAGAATGCGC 

blaCTX-M1-F TTAGGAARTGTGCCGCTGYA 
688 Dallenne et al., 2010 

blaCTX-M1-R CGATATCGTTGGTGGTRCCAT 

F: forward (mồi xuôi), R: reverse (mồi ngược) 

2.3. Phương pháp xử lý số liệu 

Kết quả khảo sát được phân tích thống kê bằng 

phương pháp Chi bình phương, Fisher’s exact test 

với độ tin cậy 95% trên phần mềm Minitab 16.  

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Kết quả xác định sự đề kháng đối với 

kháng sinh của vi khuẩn EHEC và 

ETEC 

3.1.1. Sự đề kháng kháng sinh của vi khuẩn 

EHEC phân lập trên bò 

Kết quả khảo sát cho thấy các chủng vi khuẩn 

EHEC còn nhạy cảm với 11/13 loại kháng sinh được 

khảo sát. Tuy nhiên, các chủng EHEC đã có tỷ lệ đề 

kháng khá cao với colistin và ampicillin với tỷ lệ lần 

lượt là 71,43% và 61,90% (Bảng 2). Sự đề kháng 

của vi khuẩn E. coli đối với colistin chỉ là 22,2% trên 

gà và 22,4% trên heo khi được ghi nhận tại Tiền 

Giang (Nguyen et al., 2016). Nghiên cứu của 

Nguyễn Khánh Thuận và Lý Thị Liên Khai (2020) 

trên tổng số 24 chủng EHEC O157:H7/H- phân lập 

trên bò tại Đồng bằng sông Cửu Long cho kết quả 

còn nhạy cảm cao (100%) với 7 loại kháng sinh 

(ceftazidime, gentamicin , amikacin, kanamycin, 

tetracycline, ciprofloxacin, và norfloxacin); và các 

chủng này cho thấy có sự đề kháng khá cao đối với 

ampicillin (50,00%). Iweriebor et al. (2015) cũng đã 

ghi nhận sự đề kháng kháng sinh của EHEC phân 

lập trên bò đối với chloramphenicol (89,5%), 

ampicillin (94,74%), tetracycline (96,84%), 

oxytetracycline (94,74%), cefuroxime (82%). Trên 

bò, các chủng EHEC không gây ra bệnh cho vật chủ, 

nên kháng sinh thường không được dùng để điều trị 

EHEC (Armstrong et al., 1996). Tuy nhiên, các 

chủng E. coli có thể tiếp xúc với các vi sinh vật mang 

tính đề kháng kháng sinh trong hệ vi sinh vật đường 

ruột, từ đó, hình thành nên tính đề kháng (Poirel et 

al., 2018). Võ Văn Ninh (2001) cũng ghi nhận điều 

đáng lo ngại là vi khuẩn có thể đề kháng kháng sinh 

chéo với các kháng sinh trong nhóm và di truyền 

tính đề kháng từ một nhóm vi khuẩn này sang một 

nhóm hoặc loài vi khuẩn khác trong môi trường, đặc 

biệt giữa các vi khuẩn Gram âm. Do đó, vẫn còn tồn 

tại nguy cơ là các chủng EHEC dù chưa bao giờ tiếp 

xúc với kháng sinh nhưng có thể bị truyền tính đề 

kháng từ vi khuẩn khác sang hệ sinh vật đường ruột. 
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Bảng 2. Tỷ lệ đề kháng kháng sinh của vi khuẩn EHEC phân lập trên bò tại tỉnh Bến Tre (n=21) 

Kháng sinh Ký hiệu 
Nhạy Kháng 

Số chủng Tỷ lệ (%) Số chủng Tỷ lệ (%) 

Doxycycline Do 21 100,00 0 0,00 

Amikacin Ak 20 95,24 1 4,76 

Gentamicin Ge 19 90,48 2 9,52 

Levofloxacin Lv 19 90,48 2 9,52 

Ofloxacin Of 19 90,48 2 9,52 

Amoxicillin/clav. acid* Ac 17 80,95 4 19,05 

Cefuroxime Cu 16 76,19 5 23,81 

Chloramphenicol Cl 15 71,43 6 28,57 

Ceftazidime Cz 14 66,67 7 33,33 

Streptomycin Sm 11 52,38 10 47,62 

Tetracycline Te 11 52,38 10 47,62 

Ampicillin Am 8 38,10 13 61,90 

Colistin Co 6 28,57 15 71,43 

*amoxcillin/clavulanic acid 

Kết quả phân tích cũng cho thấy 15/21 chủng 

EHEC đa kháng với kháng sinh chiếm tỷ lệ cao 

(71,43%). EHEC đa kháng từ 2 đến 8 loại kháng 

sinh với 14 kiểu hình đa kháng, và kiểu hình Cz+Co 

xuất hiện nhiều với tỷ lệ là 9,52% (Bảng 3). Điều 

này cho thấy các chủng vi khuẩn EHEC này có khả 

năng biểu hiện tính đa kháng với nhiều loại kháng 

sinh. Những phân tích về mặt di truyền cần thực hiện 

thêm để xác định chính xác nguyên nhân dẫn đến sự 

đa kháng kháng sinh này. Mặt khác, hầu hết trong 

tất cả các kiểu hình đa kháng có sự hiện diện của 

ampicillin (13/14 kiểu hình) và colistin (11/14 kiểu 

hình). Điều này phù hợp với kết quả sự đề kháng cao 

của EHEC với hai loại kháng sinh này được thể hiện 

trong Bảng 2. Vi khuẩn hình thành sự đề kháng với 

kháng sinh thông qua đột biến hoặc thông qua việc 

thu nhận các gene kháng thuốc (Liu & Pop, 2009). 

Sự gia tăng kiểu đề kháng đa thuốc có thể là do sự 

tích tụ của các gene mã hóa cho sự kháng thuốc 

kháng sinh, trên nhiễm sắc thể của vi khuẩn hoặc 

plasmid (Yamamoto et al., 2013). Yamamoto et al. 

(2014) nghiên cứu tại 3 khu vực của Nhật Bản 

(Hokkaido, Chubu và Kyushu) cũng ghi nhận E. coli 

phân lập từ phân bò thịt đề kháng đồng thời từ 9-11 

loại kháng sinh. Các kết quả trên cho thấy các chủng 

EHEC phân lập trên bò có khả năng đa kháng cao 

đối với kháng sinh, là yếu tố nguy cơ lớn trong điều 

trị đối với sức khoẻ con người nếu các chủng EHEC 

bị truyền lây sang người (Nguyen & Sperandio, 

2012). Đồng thời, sự đề kháng kháng sinh này của 

EHEC có thể trở thành nguy cơ phát tán các yếu tố 

di truyền đề kháng sang hệ vi sinh vật đường ruột  

ở bò.  

Bảng 3. Kiểu hình đa kháng kháng sinh của vi khuẩn EHEC (n=21) 

Số lượng kháng sinh Kiểu hình đa kháng Số kiểu đa kháng Số chủng Tỷ lệ (%) 

2 Cz+Co 1 2 9,52 

3 
Am+Co+Te 

2 
1 4,76 

Am+Cu+Co 1 4,76 

4 

Am+Co+Te+Cl 

3 

1 4,76 

Am+Cu+Sm+Te 1 4,76 

Am+Ac+Sm+Te 1 4,76 

5 
Am+Cz+Co+Sm+Cl 

2 
1 4,76 

Am+Ac+Co+Ge+Sm 1 4,76 

6 

Am+Cz+Cu+Co+Sm+Te 

4 

1 4,76 

Am+Cz+Cu+Co+Sm+Cl 1 4,76 

Am+Cz+Co+Sm+Te+Cl 1 4,76 

Am+Cu+Co+Sm+Te+Cl 1 4,76 

7 Am+Ac+Co+Ak+Te+Lv+Of 1 1 4,76 

8 Am+Ac+Ge+Sm+Te+Cl+Lv+Of 1 1 4,76 

Tổng  14 15 71,43 

Ac: amoxicillin/clavulanic acid; Am: ampicillin; Cz: ceftazidime; Cu: cefuroxime; Co: colistin;Ge: gentamicin; Te: 

tetracycline; Cl: chloramphenicol; Lv: levofloxacin; Sm: streptomycin; Of: ofloxacin 
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3.1.2. Sự đề kháng kháng sinh của vi khuẩn 

ETEC phân lập trên bò 

Các chủng ETEC được kiểm tra sự đề kháng đối 

với 13 loại kháng sinh khảo sát. Kết quả được thể 

hiện qua Bảng 4.  

Kết quả kiểm tra đã cho thấy vi khuẩn ETEC 

phân lập từ bò có tỷ lệ đề kháng thấp đối với 13 loại 

kháng sinh được khảo sát. Các chủng ETEC này còn 

nhạy cảm cao (100,00%) với 4 loại kháng sinh 

gentamicin, amikacin, levofloxacin và ofloxacin 

(Bảng 4). Các chủng EHEC có khả năng gây bệnh 

đường tiêu hoá trên bò, tuy nhiên, khảo sát thực tế 

về tình trạng chăn nuôi trên địa bàn cho thấy đàn bò 

tại đây ít xuất hiện bệnh đường tiêu hóa. Đồng thời, 

việc sử dụng kháng sinh được hạn chế nhằm tránh 

ảnh hưởng đến hệ vi sinh vật tiêu hoá ở dạ cỏ. Do 

đó, đây có thể là nguyên nhân các chủng ETEC hiện 

diện trên đàn bò tại đây vẫn còn nhạy cảm cao với 

kháng sinh. Nguyễn Xuân Hòa và ctv. (2020) khảo 

sát trên bê tại huyện Đức Trọng, tỉnh Lâm Đồng để 

xác định vai trò gây bệnh và tính mẫn cảm kháng 

sinh của vi khuẩn ETEC. Kết quả cho thấy các 

chủng E. coli rất mẫn cảm với enrofloxacin (90%), 

gentamicin (80%) và ceftiofur (80%). Trong khi đó, 

các chủng E. coli này lại đề kháng với amoxicillin, 

doxycyclin, oxytetracyclin với tỷ lệ lần lượt là 50%, 

70% và 90%. Ibrahim et al. (2016) nghiên cứu trên 

các chủng E. coli phân lập từ bò sữa đã đề kháng từ 

3 đến 15 loại kháng sinh, đề kháng cao nhất là với 

ampicillin (56,3%), và thấp nhất với imipenem 

(1,6%). 

Bảng 4. Tỷ lệ đề kháng kháng sinh của vi khuẩn ETEC phân lập trên bò tại tỉnh Bến Tre (n=38) 

Kháng sinh Ký hiệu 
Nhạy Kháng 

Số chủng Tỷ lệ (%) Số chủng Tỷ lệ (%) 

Gentamicin Ge 38 100,00 0 0,00 

Amikacin Am 38 100,00 0 0,00 

Levofloxacin Lv 38 100,00 0 0,00 

Ofloxacin Of 38 100,00 0 0,00 

Doxycycline Dx 37 97,37 1 2,63 

Ceftazidime Cz 35 92,11 3 7,89 

Cefuroxime Cu 34 89,47 4 10,53 

Chloramphenicol Cl 34 89,47 4 10,53 

Colistin Co 33 86,84 5 13,16 

Amoxcillin/clav.acid* Ac 31 81,58 7 18,42 

Tetracycline Te 28 73,68 10 26,32 

Streptomycin Sm 27 71,05 11 28,95 

Ampicillin Am 26 68,42 12 31,58 

*amoxcillin/clavulanic acid 

Bảng 5. Kiểu hình đa kháng kháng sinh của vi khuẩn ETEC (n=38) 

Số kháng sinh đa kháng Kiểu hình đa kháng Số kiểu đa kháng Số chủng Tỷ lệ (%) 

2 

Am+Te 

3 

1 2,63 

Ac+Cu 1 2,63 

Te+Dx 1 2,63 

3 

Am+Ac+Sm 

5 

2 5,26 

Am+Sm+Te 1 2,63 

Am+Cu+Co 2 5,26 

Am+Ac+Sm 1 2,63 

Am+Sm+Cl 1 2,63 

4 
Ac+Sm+Te+Cl 

2 
1 2,63 

Am+Ac+Sm+Te 1 2,63 

5 
Am+Ac+Sm+Te+Cl 

2 
1 2,63 

Am+Cz+Co+Sm+Cl 1 2,63 

6 Am+Cz+Cu+Co+Sm+Te 1 1 2,63 

Tổng  13 15 39,47 

Ac: amoxicillin/clavulanic acid; Am: ampicillin; Cz: ceftazidime; Cu: cefuroxime; Co: colistin; Te: tetracycline; Cl: 

chloramphenicol; Dx: doxycycline; Sm: streptomycin 
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Mặc dù các chủng ETEC còn nhạy cảm cao đối 

với kháng sinh, nhưng kết quả phân tích cũng cho 

thấy có 15/38 (39,47%) chủng vi khuẩn ETEC đa 

kháng từ 2 đến 6 loại kháng sinh với 13 loại kiểu 

hình đa kháng (Bảng 5). Trong đó, đa kháng 3 loại 

kháng sinh (Am+Ac+Sm, Am+Cu+Co) xuất hiện 

cao hơn (5,26%). Đồng thời, tương tự như trên 

EHEC, ampicillin (Am) là kháng sinh có mặt nhiều 

nhất trong tất cả các kiểu hình đa kháng (11/13). 

Ampicillin cũng là kháng sinh có tỷ lệ đề kháng cao 

nhất (31,58%) trên các chủng ETEC (Bảng 4). 

Nguyên nhân các chủng ETEC trên bò tại Bến Tre 

biểu hiện tính đa kháng với nhiều loại kháng sinh 

cần được tiếp tục nghiên cứu về mặt di truyền để xác 

định yếu tố quyết định tính đa kháng. Ball et al. 

(2019) phân lập E. coli trên bò tại Wakisa, Uganda 

cho thấy 21% các chủng này đã kháng với ít nhất 

một loại kháng sinh và 7% biểu hiện kháng đa thuốc. 

Do đó, việc đưa ra các biện pháp kiểm soát hiệu quả 

việc sử dụng kháng sinh, cũng như ngăn ngừa sự 

phát tán của các chủng ETEC đề kháng kháng sinh 

ra môi trường và các loài động vật khác, cũng như 

vấy nhiễm sang người là cần thiết.  

3.2. Sự hiện diện của một số gene beta-

lactamase trên các chủng EHEC và 

ETEC  

Kết quả khảo sát sự hiện diện của 5 gene beta-

lactamase trên 59 chủng EHEC và ETEC thu được 

được trình bày ở Bảng 6. Tỷ lệ hiện diện của 4 gene 

(blaampC, blaTEM, blaSHV, blaCTX-M1) không có 

sự khác biệt về mặt thống kê giữa các chủng thuộc 

nhóm EHEC và ETEC (P>0,05). Gene blaCMY 

không được tìm thấy trên tất cả các chủng EHEC và 

ETEC.  

 
Hình 1. Kết quả điện di sản phẩm PCR xác định sự hiện diện của một số gene beta-lactamase trên vi 

khuẩn EHEC và ETEC  

M: ladder 100 bp đối với (a), (c), (d) và ladder 200 bp đối với (b); P: đối chứng dương; N: đối chứng âm  

(a) Gene blaampC (191 bp): giếng 1, 5 (dương tính), giếng 2, 3, 4 (âm tính) 

 (b) Gene blaTEM (1.150 bp): giếng 1, 2, 4 (dương tính), giếng 3, 5 (âm tính) 

 (c) Gene blaSHV (768 bp): giếng 1, 2, 3 (dương tính), giếng 4, 5 (âm tính) 

 (d) Gene blaCTX-M1 (688 bp): giếng 2, 3 (dương tính), giếng 1, 4, 5 (âm tính) 
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Bảng 6. Sự hiện diện của gene đề kháng kháng sinh nhóm beta-lactam trên vi khuẩn EHEC và ETEC 

Gene 
Chủng EHEC (n=21) Chủng ETEC (n=38) 

Số chủng dương tính Tỷ lệ (%) Số chủng dương tính Tỷ lệ (%) 

blaampC 12 57,14 16 42,11 

blaTEM 2 9,52 7 18,42 

blaSHV 1 4,76 1 2,63 

blaCTX-M1 1 4,76 3 7,89 

blaCMY 0 0,00 0 0,00 

 (P<0,01) (P<0,01) 

Các nghiên cứu đã ghi nhận enzyme được tạo ra 

từ các gene blaampC, blaSHV, blaTEM, blaCTX và 

blaCMY có khả năng thủy phân các kháng sinh 

thuộc các thế hệ cephalosporin, cũng như các kháng 

sinh nhóm penicillin (al Naiemi et al., 2006; 

Paterson & Bonomo, 2005; Pehlivanoglu et al., 

2016). Trong nghiên cứu này, trên các chủng EHEC, 

gene blaampC xuất hiện với tỷ lệ cao nhất (57,14%), 

tiếp đến là blaTEM (9,52%) và blaSHV, blaCTX-M1 

là thấp nhất với 4,76% (Bảng 6). Sự hiện diện của 

các gene beta-lactamase ở mức độ trung bình 

(blaampC), và mức độ thấp (blaTEM, blaSHV, 

blaCTX-M1) có thể là nguyên nhân dẫn đến tình 

trạng đề kháng còn ở tỷ lệ trung bình hoặc thấp của 

EHEC đối với các kháng sinh thuộc nhóm penicillin 

và cephalosporin như ampicillin (61,9%), 

ceftazidime (33,33%) và cefuroxime (15,25%). 

Nghiên cứu của Bùi Thị Ba và ctv. (2012) tại một số 

tỉnh Nam Trung Bộ cho thấy có 64,70% chủng vi 

khuẩn EHEC O157:H7 phân lập từ trâu bò khoẻ 

mạnh có khả năng mang ít nhất một loại gene beta-

lactamase. Trong đó, gene blaTEM (64,70%) xuất 

hiện với tỷ lệ cao nhất, kế đến là blaSHV và blaCMY 

(11,76%). Nghiên cứu tại Nam Phi cho thấy các 

chủng EHEC đề kháng với ampicillin, amoxicillin 

được phân lập trên bò có sự hiện diện của các gene 

blaampC (90,00%), blaCMY (70,00%), blaCTX-

M (65,00%) và blaTEM (27,00%) (Iweriebor et al., 

2015).  

Đối với các chủng ETEC, gene blaampC cũng 

chiếm tỉ lệ cao nhất (42,11%), kế đến là blaTEM 

(18,42%), blaCTX-M1 (7,89%) và thấp nhất là 

blaSHV với 2,63% (Bảng 6). Trong nghiên cứu này, 

các chủng ETEC đề kháng khá thấp với các kháng 

sinh nhóm beta-lactam với tỷ lệ 7,89%-31,58% 

(Bảng 4). Như vậy, kết quả phân tích sự hiện diện 

của các gene beta-lactamase này trên ETEC được 

phân lập trên bò cho thấy sự tương đồng với kết quả 

biểu hiện trên kháng sinh đồ. Nghiên cứu của Lý Thị 

Liên Khai và ctv. (2015) ghi nhận các chủng ETEC 

phân lập trên heo tại tỉnh Vĩnh Long và Đồng Tháp 

đều mang gene blaTEM. Điều này cho thấy gene 

blaTEM có thể hiện diện phổ biến trên các chủng 

ETEC ở các đối tượng vật nuôi khác nhau.  

Từ kết quả kiểm tra tỷ lệ hiện diện của các gene 

beta-lactamase của 59 chủng EHEC và ETEC bằng 

phương pháp PCR, các kiểu hình ghép gene đề 

kháng được thể hiện qua Bảng 7. 

Bảng 7. Kiểu hình kết hợp gene đề kháng kháng sinh nhóm beta-lactam của EHEC và ETEC (n=59) 

Số lượng gene Kiểu hình ghép gene Số kiểu ghép gene Số chủng Tỷ lệ (%) 

2 

blaampC+ blaTEM 

3 

6 10,17 

blaampC+blaCTX-M1 1 1,69 

blaTEM+blaCTX-M1 1 1,69 

    (P<0,05) 

Tổng  3 8 13,56 

Trong số 59 chủng EHEC và ETEC, có 8 chủng 

vi khuẩn (13,56%) mang hai loại gene beta-

lactamase với 3 kiểu hình kết hợp gene. Trong đó, 

kiểu hình kết hợp gene blaampC+blaTEM xuất hiện 

phổ biến nhất (10,17%), kế đến là 

blaampC+blaCTX-M1 và blaTEM+blaCTX-M1 với 

tỷ lệ 1,69% (Bảng 7). Gene blaampC xuất hiện 

nhiều nhất trong tổng số các chủng có kiểu hình kết 

hợp gene được khảo sát (7/8 chủng). Hầu hết các 

hiện tượng đa kháng do sự kết hợp các yếu tố di 

truyền di động như plasmid, transpose, integrin… 

góp phần phát tán các gene kháng kháng sinh 

(Braford, 2001; Carattoli, 2009). Hơn nữa, một 

chủng vi khuẩn có thể mang gene mã hóa đồng thời 

CTX-M, TEM và SHV hoặc CTX-M và ampC, dẫn 

đến đa dạng kiểu hình đa kháng kháng sinh 

(Bradford, 2001; Escobar-Paramo et al., 2006). 

Tamang et al. (2013) xác định tỷ lệ và đặc điểm của 

CTX-M trên các chủng E. coli sinh ESBL cho thấy 

CTX-M trên các chủng phân lập từ mẫu phân bò là 

0,2%; loại CTX-M chiếm ưu thế nhất được xác định 

là CTX-M-14, tiếp theo là CTX-M-15, và gene 



Tạp chí Khoa học Trường Đại học Cần Thơ  Tập 57, Số 6B (2021): 115-124 

122 

blaTEM-1 thường kết hợp với blaCTX-M trên các 

chủng E. coli phân lập. Trong nghiên cứu này, tỷ lệ 

và kiểu hình kết hợp của các gene beta-lactamase 

còn thấp (13,56%). Tuy nhiên, điều này vẫn cho 

thấy mối nguy cơ các chủng EHEC và ETEC phân 

lập trên bò có khả năng đề kháng với nhiều kháng 

sinh thuộc nhóm beta-lactam dùng trong điều trị 

bệnh do E. coli gây ra.  

4. KẾT LUẬN 

 Vi khuẩn EHEC và ETEC phân lập được trên 

bò còn nhạy cảm với hầu hết các kháng sinh được 

khảo sát. Tuy nhiên, EHEC đã có sự đề kháng với tỷ 

lệ khá cao đối với colistin và ampicillin. Các chủng 

EHEC và ETEC đề kháng kháng sinh này hình thành 

nên nhiều kiểu hình đa kháng (13-14 kiểu hình) và 

đề kháng từ 2 đến 8 loại kháng sinh, trong đó 

ampicillin hiện diện trong hầu hết các kiểu hình đa 

kháng. Ngoài ra, trong các gene beta-lactamase 

khảo sát, gene blaampC và blaTEM hiện diện chiếm 

tỷ lệ cao nhất trên các chủng EHEC và ETEC được 

phân lập từ bò. Kết quả nghiên cứu cho thấy các 

chủng EHEC và ETEC đa kháng kháng sinh này có 

thể là mối nguy cơ tiềm ẩn tác động đến hiệu quả 

phòng trị bệnh do E. coli trên bò tại tỉnh Bến Tre.    

LỜI CẢM TẠ 

Đề tài này được thực hiện dưới sự hỗ trợ thông 
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