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ABSTRACT 

Extended-spectrum beta-lactamases (ESBLs)-producing Escherichia coli 
causes serious diseases in human. The aim of this study was to 
characterize genotypic of 40 ESBL-producing E. coli isolates which were 
isolated from 18 wild fish samples (Pangasianodon bocourti, 
Pangasianodon conchophilus) and 54 farmed fish (Pangasianodon 
hypophthalmus and Oreochromis sp.) collected from An Giang, Vinh 
Long, and Dong Thap provinces. The results significantly indicated that: 
(i) ESBL-producing E. coli isolates collected from those provinces 
contain common beta-lactamase genes including blaTEM (6 
isolates), blaCTX-M-1 (6 isolates), blaCTX-M-9 (7 isolates) and some isolates 
contained both blaTEM+CTX-M-1 and blaTEM+CTX-M-9 genes; (ii) collected 
ESBL-producing E. coli isolates belong mainly to group A (17 isolates) 
and B1 (17 isolates). Specially, our study found the six remaining isolates 
belong to group B2 (three) and group D (three) which have virulence 
factor. 

TÓM TẮT 

Escherichia coli sinh enzyme beta-lactamases kháng thuốc kháng sinh 
nhóm beta-lactam phổ rộng (ESBL-E. coli), là loài vi khuẩn gây nhiều 
bệnh nguy hiểm trên người. Nghiên cứu được thực hiện nhằm xác định 
đặc điểm gen kháng kháng sinh nhóm beta-lactam của 40 chủng vi khuẩn 
ESBL-E. coli phân lập từ 18 mẫu cá tự nhiên (Pangasianodon bocourti, 
Pangasianodon conchophilus) và 54 mẫu cá nuôi (Pangasianodon 
hypophthalmus, Oreochromis sp.) ở các tỉnh An Giang, Vĩnh Long và 
Đồng Tháp. Kết quả ghi nhận: (i) ESBL-E. coli phân lập từ các mẫu cá 
thu ở An Giang, Vĩnh Long và Đồng Tháp mang các gen kháng thuốc 
kháng sinh phổ biến là blaTEM (6 chủng), blaCTX-M-1 (6 chủng), blaCTX-M-9 (7 
chủng) và nhiều chủng mang cả hai gen là blaTEM+CTX-M-1 và blaTEM+CTX-M-9; 
(ii) ESBL-E. coli phân lập từ các mẫu cá thu ở An Giang, Vĩnh Long và 
Đồng Tháp chủ yếu thuộc nhóm A (17 chủng) và B1 (17 chủng). Đặc biệt, 
trong 6 chủng còn lại, nghiên cứu đã phát hiện 3 chủng thuộc nhóm B2 
và 3 chủng thuộc nhóm D, đây là các chủng vi khuẩn có độc lực cao. 

Trích dẫn: Trần Thị Mỹ Duyên và Trần Thị Tuyết Hoa, 2018. Đặc điểm gen kháng kháng sinh nhóm beta-
lactam của vi khuẩn Escherichia coli phân lập trên cá ở một số tỉnh vùng Đồng bằng sông Cửu 
Long. Tạp chí Khoa học Trường Đại học Cần Thơ. 54(Số chuyên đề: Thủy sản)(2): 101-107. 
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1  GIỚI THIỆU 

Cá tra (Pangasianodon hypophthalmus), cá điêu 
hồng (Oreochromis sp.) và cá lóc (Channa striata) 
là 3 loài cá được nuôi phổ biến ở Đồng bằng sông 
Cửu Long (ĐBSCL). Nghiên cứu của Nguyen et al. 
(2016) ghi nhận sự hiện diện của vi khuẩn 
Escherichia coli sinh men beta-lactamase phổ rộng 
(ESBL-E. coli) trên cá thu ở An Giang, Vĩnh Long 
và Đồng Tháp. Nguyên nhân là do vi khuẩn E. coli 
có khả năng sản sinh ra các enzym beta-lactamase 
phổ rộng (extended-spectrum beta-lactamase-
ESBL), có khả năng thủy phân vòng beta-lactam và 
phá vỡ cấu trúc của kháng sinh. Các enzym beta-
lactamase của E. coli điển hình như Temoniera 
(TEM), sulphydryl variable (SHV), Cefotaxime-
Munich (CTX-M) được mã hóa bởi các gen tương 
ứng là blaTEM, blaSHV, blaCTX-M. Các gen này nằm 
trên plasmid của vi khuẩn nên có thể chuyển giao 
giữa các cá thể và giữa các loài vi khuẩn khác nhau 
(Lê Thị Tài, 1997; Sasaki et al., 2010; Luvsansharav 
et al., 2011). Vi khuẩn E. coli lây truyền sang người 
do tiếp xúc với động vật và người bị nhiễm bệnh hay 
sử dụng nguồn nước và các thực phẩm bị nhiễm 
mầm bệnh (Bùi Quý Huy, 2002). Mặc dù, vi khuẩn 
ESBL-E. coli không gây bệnh cho cá nhưng lại có 
nguy cơ lây nhiễm cho cộng đồng người thông qua 
chuỗi thức ăn. Ngoài ra, nhiều nghiên cứu cũng cho 
thấy rằng, các vi khuẩn gây bệnh trên động vật thủy 
sản hiện nay có khả năng kháng nhiều loại kháng 
sinh như vi khuẩn Pseudomonas spp., Aeromonas 
spp., Edwardsiella ictaluri và E. coli là loài vi khuẩn 
có khả năng tiếp nhận những gen kháng thuốc từ các 
loài vi khuẩn gây bệnh và chuyển giao sang các cá 
thể khác (Dung et al., 2008). Do vậy, nghiên cứu 
"Đặc điểm gen kháng kháng sinh nhóm beta-lactam 
của vi khuẩn Escheriachia coli phân lập trên cá ở 
một số tỉnh Đồng bằng sông Cửu Long" được thực 
hiện nhằm xác định sự hiện diện của một số kiểu gen 
kháng kháng sinh nhóm beta-lactam của các chủng 
vi khuẩn ESBL-E. coli phân lập trên cá ở ĐBSCL. 
Từ đó khả năng ảnh hưởng của nhóm vi khuẩn 
ESBL-E. coli lên cá nuôi sẽ được đánh giá. 

2 VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 
NGHIÊN CỨU 

2.1 Vật liệu nghiên cứu 

Bốn mươi chủng ESBL-E. coli được phân lập từ 
cá nuôi (Pangasianodon hypophthalmus, 
Oreochromis sp.) và cá tự nhiên (Pangasianodon 
bocourti, Pangasianodon conchophilus) ở khu vực 
ĐBSCL. Mẫu cá được thu ở các tỉnh Vĩnh Long, 
Đồng Tháp và An Giang từ tháng 6 đến tháng 8 năm 
2014. 

2.2 Phương pháp nghiên cứu 

2.2.1 Chiết tách ADN vi khuẩn  

Khuẩn lạc của vi khuẩn được cho vào 500 µL TE 
buffer (pH=8.0), ủ ở 100°C trong 10 phút, sau đó li 
tâm 10.000 vòng/phút trong 1 phút; thu dịch nổi bên 
trên, đo hàm lượng ADN trước khi sử dụng cho quy 
trình PCR. Sau khi đo, hàm lượng ADN sẽ được 
chuẩn về nồng độ 100 ng/µL và trữ ở -20oC cho đến 
khi sử dụng. 

2.2.2 Xác định đặc điểm gen kháng kháng sinh 
nhóm β-lactam của vi khuẩn ESBL-E. coli 

Đặc điểm gen TEM, SHV và CTX-M được xác 
định bằng phương pháp PCR đa mồi (multiplex 
PCR) (Monstein et al., 2007). Thành phần phản ứng 
gồm nước cất tiệt trùng, 2X PCR Master Mix, 1X 
Q-Solution, 1X Coral Load Dye, 0,2 µM Primer mix 
“ESBL multi v6” và ADN vi khuẩn (1ng/µL). Điều 
kiện phản ứng PCR bao gồm giai đoạn biến tính ban 
đầu ở 95°C trong 5 phút, tiếp theo là 95°C trong 30 
giây, 60°C trong 90 giây, 72°C trong 90 giây, chu kì 
này được lặp lại 25 lần và cuối cùng là 68°C trong 
10 phút. Sản phẩm PCR của gen TEM , SHV, CTX-
M-1, CTX-M-2, CTX-M-8, CTX-M-9 lần lượt là 
372 bp, 231 bp, 588 bp, 107 bp, 186 bp và 475 bp. 

Dựa trên các kiểu gen ESBL phổ biến nhất cũng 
như sự hiện diện của các gen kháng thuốc kháng 
sinh tìm được, sản phẩm PCR của 5 chủng vi khuẩn 
ESBL-E. coli được chọn để giải trình tự ADN tại 
phòng thí nghiệm NK-biotek (41G8005341, ISO 
15189), công ty Nam Khoa, thành phố Hồ Chí Minh. 
Kết quả giải trình tự được phân tích bằng chương 
trình NCBI BLAST (http://www.ncbi.nlm.nih. 
gov/). 

2.2.3 Phân tích phát sinh loài của vi khuẩn 
ESBL-E.coli 

Phân tích phát sinh loài của vi khuẩn ESBL-E. 
coli được thực hiện theo phương pháp của Clermont 
et al. (2000). Thành phần phản ứng gồm nước cất 
tiệt trùng, 1X Ex Taq Buffer, 2µM dNTPs, 20 pmol 
mồi (hỗn hợp), 2.5U Takara Ex Taq và ADN vi 
khuẩn (1 ng/µL). Điều kiện phản ứng PCR bao gồm 
giai đoạn biến tính ban đầu ở 95°C trong 5 phút, tiếp 
theo là 98°C trong 10 giây, 57°C trong 30 giây, 72°C 
trong 30 giây, chu kì này được lặp lại 35 lần và cuối 
cùng ở 72°C trong 7 phút. 

2.2.4 Xử lí số liệu  

Số liệu được xử lí bằng phần mềm Microsoft 
Office Excel 2007. 
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3 KẾT QUẢ THẢO LUẬN 

3.1 Đa dạng kiểu gen của vi khuẩn ESBL-
E. coli  

Trong số 40 chủng vi khuẩn ESBL-E. coli có 6 
chủng (15%) mang gen blaCTX-M-1, 7 chủng (17,5%) 
mang gen blaCTX-M-9 và 6 chủng (15%) mang gen 
blaTEM. Hai mươi mốt chủng còn lại (52,5%) có 16 
chủng (40%) mang gen blaTEM+CTX-M-1 và 5 chủng 
(12,5%) mang gen blaTEM+CTX-M-9. Đáng chú ý là 
chủng nào mang gen blaCTX-M-1 thì không mang gen 
blaCTX-M-9 và ngược lại. Gen blaSHV, blaCTX-M-2 và 
blaCTX-M-8/25 không hiện diện trong các chủng khảo 
sát. Sản phẩm khuếch đại gen blaCTX-M-1, blaCTX-M-9, 
blaTEM có kích thước lần lượt là 588 bp, 475 bp,  

372 bp được thể hiện trong Hình 1.  

Việc so sánh kết quả nghiên cứu này với các 
nghiên cứu khác đã cho thấy gen blaTEM và blaCTX-M 

là 2 gen phổ biến nhất, được tìm thấy ở nhiều vật 
chủ khác nhau cũng như ở nhiều vùng khác nhau 
trên thế giới (Cao et al., 2002). Tương tự, trong 
nghiên cứu này gen blaCTX-M là gen chiếm ưu thế với 
tỉ lệ là 32,5%. Theo Asma (2006), kiểu gen CTX-M 
mã hoá β-lactamase có thể là kiểu phổ biến nhất 
trong các chủng vi khuẩn sinh ESBL trên toàn thế 
giới. Kiểu gen này chủ yếu được tìm thấy ở Nam 
Mỹ, Viễn Đông và Đông Âu. Nhưng kiểu gen này 
cũng được ghi nhận ở Trung Quốc, Nhật Bản, Ấn 
Độ, Bắc Mỹ và Tây Âu. 

 

Hình 1: Kết quả điện di sản phẩm PCR của các gen mã hoá ESBL. Giếng M: thang ADN; giếng 1: đối 
chứng dương; giếng 2: gen blaTEM; giếng 3: gen blaTEM+CTX-M-1; giếng 4: gen blaCTX-M-9; giếng 5: gen 

blaCTX-M-1; giếng 6: gen blaTEM+CTX-M-9 

Trong nghiên cứu này, sự phổ biến của vi khuẩn 
ESBL-E. coli mang nhiều gen (đa gen) kháng kháng 
sinh nhóm β-lactam là đáng chú ý nhất. Kết quả có 
21 chủng (52,5%) mang gen blaTEM+CTX-M-1 và 
blaTEM+CTX-M-9. Tỉ lệ các chủng mang đa gen kháng 
kháng sinh trong nghiên cứu này tương tự với các 
nghiên cứu khác trên thế giới. Sana et al. (2011) đã 
ghi nhận trong số 72 chủng E. coli phân lập trong 
phòng thí nghiệm của bệnh viện ở Bắc Lebanon, thì 
phần lớn các chủng E. coli mang hai hoặc đa gen 
ESBL, chiếm 40/72 (55,5%). Bên cạnh đó, trong 87 
chủng sinh ESBL phân lập từ bệnh nhân nhập viện 
ở Macedonia có 53 (61%) chủng mang đa gen kháng 
kháng sinh, tỉ lệ này cao hơn một chút so với 52,5% 
chủng mang đa gen trong nghiên cứu này 
(Kaftandzieva et al., 2011). Tương tự, nghiên cứu 
của Mamdouh (2012) đã chứng minh rằng, 32/63 

(50,8%) chủng ESBL-E.coli phân lập từ bệnh viện 
Đại học Ai Cập chứa 2 hoặc 3 gen ESBL. 

Hơn nữa, tất cả các kiểu gen được phân lập từ cá 
ở ĐBSCL trong nghiên cứu này đều phổ biến hơn 
các kiểu gen được phân lập ở người. Phát hiện này 
có thể được giải thích từ các kết quả nghiên cứu của 
Korzeniewska et al. (2013). Nhóm tác giả này chỉ ra 
rằng, Enterobacteriaceae hiện diện trong nước thải 
và chiếm tới 19,8% (90/455 chủng) trong các chủng 
sinh ESBL. Nghiên cứu cũng đã chứng minh nước 
thải đô thị có thể là nguồn phát sinh các vi sinh vật 
kháng kháng sinh cũng như các plasmid mang gen 
kháng kháng sinh. Do đó, cá nuôi hoặc cá tự nhiên 
có thể bị nhiễm ESBL-E. coli từ nước thải và lây 
nhiễm sang cho con người thông qua nguồn nước 
sông. Điều đó đã cho thấy khả năng lây nhiễm sang 
người cao thông qua chuỗi thức ăn, ảnh hưởng đến 
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hiệu quả sử dụng thuốc kháng sinh trong điều trị 
bệnh cho người trong tương lai. 

Dựa trên các kiểu gen ESBL phổ biến nhất cũng 
như sự phổ biến của gen blaTEM, blaCTX-M., kết quả 
PCR của 5 chủng ESBL-E. coli mang gen blaTEM, 
blaCTX-M-1 và blaCTX-M-9 được giải trình tự. Chương 
trình BLAST N (Basic Local Alignment Search 
Tool, website http://www.ncbi. nlm.nih.gov/) được 

sử dụng để so sánh độ tương đồng của trình tự gen 
của các chủng vi khuẩn phân lập với các chủng vi 
khuẩn tham chiếu trên Ngân hàng Gen (GenBank). 
Độ tương đồng về trình tự gen được trình bày trong 
Bảng 1. Kết quả so sánh trình tự gen đã cho thấy 
nguồn gốc của ESBL-E. coli được phân lập từ cá 
nuôi và cá tự nhiên có thể xuất phát từ nguồn chất 
thải trong chăn nuôi gà, hố biogas và nước tiểu.

Bảng 1: Kết quả so sánh trình tự gen blaTEM, blaCTX-M-1 và blaCTX-M-9 

ss 
Mã chủng Độ 

tương 
đồng 

Chủng tham chiếu trên 
GenBank 

Mã Loài 
Ao/ 
Sông 

Địa 
phương 

Số đăng ký 
Nguồn 
gốc 

blaCTX-M-1 
X 

Pangasianodon 
hypophthalmus 

Ao An Giang 99%  JX206430.1 
Gà và 
heo  

X* 
Pangasianodon 
hypophthalmus 

Sông 
Tiền 

Đồng Tháp 98% JX206427.1 

blaTEM 
Y 

Pangasianodon 
hypophthalmus 

Ao 
An Giang 100% 

KP634897.1 Gia cầm 

Y* 
Pangasianodon 
hypophthalmus 

Sông 
Hậu 

KR632745.1 
Nước 
tiểu 

blaCTX-M-9 Z Oreochromis sp. 
Lồng 
bè 

Đồng Tháp 99% KM507808.1 
Hố 
biogas 

Kết quả so sánh trình tự gen blaCTX-M-1 ở hai 
chủng phân lập từ cá nuôi ở An Giang và cá tự nhiên 
ở Đồng Tháp cho thấy độ tương đồng đến 98% 
(Hình 2). Tương tự, trình tự gen blaTEM của hai 
chủng này từ cá nuôi và cá tự nhiên ở An Giang 

giống nhau 100% (Hình 3). Độ tương đồng về trình 
tự gen blaTEM và blaCTX-M-1 của ESBL-E. coli giữa 
cá nuôi và cá tự nhiên cho thấy chúng có thể có cùng 
nguồn lây nhiễm và đáng chú ý là khả năng lây 
nhiễm cho con người.  

 

Hình 2: Kết quả so sánh trình tự gen blaCTX-M-1 của 2 chủng vi khuẩn phân lập từ cá nuôi ở An Giang 
và cá tự nhiên ở Đồng Tháp 



Tạp chí Khoa học Trường Đại học Cần Thơ  Tập 54, Số chuyên đề: Thủy sản (2018)(2): 101-107 

 105 

 

Hình 3: So sánh trình tự gen blaTEM của 2 chủng vi khuẩn phân lập từ cá nuôi và cá tự nhiên ở An Giang 

Các kiểu gen và kiểu hình của gen kháng kháng 
sinh của ESBL-E. coli phân lập từ cá có nhiều biến 
đổi hơn do vi khuẩn đến từ nhiều nguồn khác nhau. 
Tuy nhiên, việc phát hiện vi khuẩn ESBL-E. coli ở 
cá nuôi và cá tự nhiên là một cảnh báo cho người 
nuôi trong việc sử dụng kháng sinh. Hơn nữa, quá 
trình nuôi trồng thủy sản cần được quản lí cẩn thận 
để có thể kiểm soát sự lây lan của các chủng vi 
khuẩn này sang người. 

3.2 Phân tích phát sinh loài của vi khuẩn 
ESBL-E. coli 

Clermont et al. (2000) đã phát triển phương pháp 
xác định nhóm phát sinh loài bằng kĩ thuật PCR. Sản 
phẩm PCR của gen chuA, gen yjaA và bản sao 
TSPE4.C2 có kích thước lần lượt là 279 bp, 211 bp, 
152 bp. Dựa vào sự hiện diện hay vắng mặt của gen 

chuA, gen yjaA và bản sao TSPE4.C2, các nhóm 
phát sinh loài được phân thành 4 nhóm chính: nhóm 
A (chuA–, TSPE4.C2–), nhóm B1 (chuA–, 
TSPE4.C2+), nhóm B2 (chuA+, yja+) và nhóm D 
(chuA+, yjaA–) (Branger et al., 2005). Hình 4 thể 
hiện kết quả PCR của các nhóm phát sinh loài khác 
nhau. Kết quả có 17 (42,5%), 17 (42,5%), 3 (7,5%), 
3 (7,5%) chủng vi khuẩn sinh ESBL lần lượt được 
chia thành 4 nhóm A, B1, B2 và D (Bảng 2). Gen 
chuA hiện diện trong tất cả các chủng phân lập thuộc 
nhóm B2 và D nhưng không hiện diện ở các chủng 
phân lập thuộc nhóm A và B1. Điều này cho phép 
phân biệt các nhóm B2 và D từ các nhóm A và B1. 
Bản sao TSPE4.C2 thuộc nhóm B1 nhưng không 
thuộc nhóm A. Bên cạnh đó, 100% các chủng phân 
lập thuộc nhóm B2 mang gen yjaA nhưng 100% các 
chủng phân lập từ nhóm D không mang gen yjaA.

 

Hình 4: Kết quả điện di sản phẩm PCR của các gen quy định nhóm phát sinh loài. Giếng 1: đối chứng 
dương; giếng 2 và 4: nhóm B1; giếng 3: nhóm B2; giếng 5: nhóm A; giếng 6: nhóm D 
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Bảng 2: Số lượng và tỉ lệ của các chủng vi khuẩn mang gen ESBL  

Số chủng vi 
khuẩn 

Nhóm phát sinh loài (số 
lượng nhóm) 

Số lượng (%) chủng vi khuẩn mang gen 
ChuA (279bp) YjaA (211bp) TspE4.C2 (152bp) 

E. coli (40) 

A (17) 0 10 (58,8) 0 
B1 (17) 0 1 (5,9) 17 (100) 
B2 (3) 3 (100) 3 (100) 1 (33,3) 
D (3) 3 (100) 0 0 

Bảng 3 cho thấy rằng, 2 chủng vi khuẩn thuộc 
nhóm B2 và 2 chủng vi khuẩn thuộc nhóm D mang 
2 gen ESBL trong mỗi chủng. Hơn nữa, 3 chủng vi 
khuẩn thuộc nhóm D được phân lập từ cá tự nhiên ở 

sông Tiền ở Đồng Tháp và Vĩnh Long. Điều này đã 
minh chứng rõ ràng cho nguy cơ lây nhiễm sang cá 
nuôi trong ao thông qua nguồn nước sông là tương 
đối cao và khả năng lây nhiễm cao của các gen độc 
đối với con người. 

Bảng 3: Nhóm phát sinh loài và kiểu gen của vi khuẩn E. coli sinh ESBL  

Nhóm phát sinh loài 
của E. coli sinh ESBL 

Dương tính với gen ESBL (%) Số lượng 
chủng (%) TEM CTX-M-1 CTX-M-9 TEM + CTX-M-1 TEM+CTX-M-9 

A 2 (11,8) 5 (29,4) 1 (5,9) 6 (35,3) 3 (17,6) 17(100) 
B1 3 (17,6) 1 (5,9) 5 (29,4) 7 (41,2) 1 (5,9) 17(100) 
B2 1(33,3) 0 0 1(33,3) 1(33,3) 3(100) 
D 0 0 1(33,3) 2(66,7) 0 3(100) 

Vi khuẩn E. coli thường sống trong ruột của 
người và động vật. Mặc dù hầu hết các chủng E. coli 
là vô hại, chỉ một số chủng cũng gây bệnh cho 
người, cụ thể như nhiễm trùng đường tiết niệu, 
nhiễm trùng máu và viêm màng não ở trẻ sơ sinh là 
các hội chứng nhiễm trùng do E. coli gây ra được 
nghiên cứu nhiều nhất, ngoài nhiễm trùng đường 
ruột (Johnson et al., 2003). ESBL-E .coli được chia 
thành 4 nhóm chính A, B1, B2, D (Herzer et al., 
1990) và hầu hết các gen độc được tập trung trong 
các nhóm phát sinh loài B2 và D (Lillo et al., 2014). 
Các chủng ESBL-E. coli từ nhóm B2 và D gây ra 
các bệnh nhiễm trùng nghiêm trọng như nhiễm trùng 
đường ruột cấp tính, tiêu chảy xuất huyết đường 
ruột, viêm đại tràng xuất huyết (Franz et al., 2015). 
Kết quả đã xác định được sự hiện diện của các gen 
độc thuộc nhóm B2 và D phân lập từ cá ở Đồng 
Tháp và Vĩnh Long. 

4 KẾT LUẬN 

Tất cả các chủng ESBL-E. coli phân lập từ  
các mẫu cá thu ở An Giang, Vĩnh Long và Đồng 
Tháp trong nghiên cứu này đều mang gen kháng 
thuốc kháng sinh phổ biến, trong đó có 19/40 chủng 
mang một gen kháng (blaTEM , blaCTX-M-1, hoặc  
blaCTX-M-9) và 21/40 chủng mang hai gen 
(blaTEM+CTX-M-1 hoặc blaTEM+CTX-M-9). Các chủng 
ESBL-E. coli này chủ yếu thuộc nhóm A (17 chủng) 
và B1 (17 chủng). Nghiên cứu cũng phát hiện được 
3 chủng thuộc nhóm B2 và 3 chủng thuộc nhóm D, 
đây là các chủng vi khuẩn có độc lực cao. Để bảo về 
sức khỏe cộng đồng, việc giám sát và kiểm soát sự 
lây lan của các chủng vi khuẩn kháng thuốc là điều 
rất cần thiết. 
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