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TÓM TẮT 
Bằng phương pháp PCR, trong tổng số 52 chủng Escherichia coli được 
phân lập từ thịt heo và môi trường giết mổ đã xác định sự hiện diện cao 
của gene stx2 (42,30%), eae (17,31%) nhưng không tìm thấy gene stx1 và 
hlyA. Đồng thời, chỉ tìm thấy gene mã hóa yếu tố bám dính F18 (5,77%), 
F41 (1,92%) nhưng không tìm thấy F4 và F5. Các chủng E. coli được 
kiểm tra sự nhạy cảm với kháng sinh cho thấy các chủng này đã đề kháng 
rất cao với ampicillin (92,31%), amoxicillin/clavulanic acid (86,54%), 
streptomycin (82,69%) và colistin (44,23%). Có 90,38% chủng E. coli đề 
kháng từ 2 đến 6 loại kháng sinh được kiểm tra, và kiểu hình Am + Sm 
(21,15%) phổ biến nhất. Kết quả phân tích bằng PCR ghi nhận gene 
blaTEM (92,30%) và aadA1(48,07%) chiếm tỷ lệ cao. Có 96,15% chủng 
E. coli mang từ 1 đến 3 gene đề kháng kháng sinh, và kiểu ghép gene 
blaTEM + aadA1 được tìm thấy phổ biến trên các chủng từ thịt tươi và 
môi trường. Do đó, việc kiểm soát sự vấy nhiễm các chủng E. coli đề kháng 
kháng sinh  tại cơ sở giết mổ là cần thiết để bảo vệ sức khỏe cộng đồng. 

Từ khóa: An Giang, cơ sở giết mổ, đề kháng kháng sinh, độc lực, 
E. coli 

ABSTRACT 
By PCR method, in a total of 52 Escherichia coli strains isolated from pork 
and the environment, genes stx2 (42.30%) and eae (17.31%) were 
detected at a high rate, but genes stx1 and hlyA were not found. Moreover, 
only genes encoding adhesion factors F18 (5.77%) and F41 (1.92%) were 
determined, but F4 and F5 were not found. E. coli strains examined for 
antimicrobial susceptibility showed that these strains were highly resistant 
to ampicillin (92.31%), amoxicillin/clavulanic acid (86.54%), 
streptomycin (82.69%), and colistin (44.23%). There were 90.38% of E. 
coli strains resistant to 2 to 6 tested antibiotic types, and the pattern of Am 
+ Sm  (21.15%) was the most common. The results of PCR analysis 
showed that the genes blaTEM (92.30%) and aadA1 (48.07%) accounted 
for a high proportion. 96.15% of E. coli strains harbored from 1 to 3 
antibiotic resistance genes, and the pattern of blaTEM + aadA1 was 
commonly recorded in strains from pork and the environment. Therefore, 
it is necessary to control contamination with antibiotic-resistance E. coli 
strains in slaughterhouses to protect public health. 

Keywords: An Giang, antibiotic resistance, E. coli, pathogenicity, 
slaughterhouse 
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1. GIỚI THIỆU 

Hiện nay, quy trình giết mổ không đảm bảo vệ 
sinh tại các cơ sở giết mổ đã được xác định là nguồn 
gốc làm vấy nhiễm vi khuẩn gây ngộ độc thực phẩm 
cho người tiêu dùng, đặc biệt là vi khuẩn 
Escherichia coli. Nghiên cứu tại Anh đã khẳng định 
rằng giết mổ là một bước rất quan trọng, quyết định 
chất lượng thịt và chất lượng của sản phẩm trước khi 
chế biến hoặc phân phối cho các đơn vị bán hàng, 
người tiêu dùng (Wei, 2013). Lò mổ không đảm bảo 
vệ sinh sẽ là nơi lý tưởng cho vi sinh vật phát triển 
mạnh, phổ biến nhất là E. coli (Ly & Nguyen, 2016). 
Tại đồng bằng sông Cửu Long, nghiên cứu của Luu 
(2020) về sự lưu hành của vi khuẩn E. coli trên heo, 
môi trường và động vật tại cơ sở giết mổ thị xã Bình 
Minh, tỉnh Vĩnh Long cho thấy tỷ lệ nhiễm cao E. 
coli là 45,76%. 

Vi khuẩn E. coli có thể di truyền ngang các gene 
mã hoá yếu tố độc lực, các gene độc lực được xem 
là yếu tố ảnh hưởng đến tính gây bệnh của vi khuẩn 
E. coli (Mohamed et al., 2018). Trong đó, gene stx1, 
stx2, eae và hlyA có liên quan đến độc lực của vi 
khuẩn E. coli gây ra hội chứng tiêu chảy và dung 
huyết, suy thận trên người (Janben et al., 2001). 
Nghiên cứu được thực hiện trong chuỗi sản xuất thịt 
heo tại lò mổ ở Argentina đã tìm thấy gene stx2 và 
eae với tỉ lệ lần lượt là 50,00% và 12,00% trên các 
chủng E. coli phân lập được (Colello et al., 2016). 
Ngoài ra, các chủng E. coli gây bệnh đều có khả 
năng sở hữu một hoặc nhiều loại kháng nguyên bám 
dính. Kháng nguyên bám dính là các yếu tố quan 
trọng của các chủng E. coli gây bệnh đường tiêu hóa. 
Nhờ các yếu tố bám dính có trên bề mặt như F4, F5, 
F6, F17, F18 và F41, vi khuẩn E. coli mới có khả 
năng bám và xâm nhiễm vào ruột non của vật chủ 
để gây bệnh (Murvey, 2002). Trên động vật, khi 
kiểm tra những con heo bị tiêu chảy sau cai sữa ở 
miền Bắc nước Ý đã phát hiện 54,80% số chủng E. 
coli dương tính với F4, 33,30% dương tính với F18 
và 1,20% dương tính với F6 (Gibellini et al., 2015). 
Các chủng E. coli mang các gene mã hóa yếu tố bám 
dính này có thể lây truyền và gây bệnh cho con 
người thông qua nguồn thực phẩm bị nhiễm khuẩn. 

Bên cạnh đó, đề kháng kháng sinh trên các chủng 
vi khuẩn E. coli tại các lò mổ hiện nay cũng là vấn 
đề đáng quan ngại. Theo nghiên cứu về sự đề kháng 
kháng sinh của Enterobacteriaceae trong nước thải 
tại các lò mổ gia súc, gia cầm ở Đức ghi nhận được 
tỷ lệ vi khuẩn E. coli đa kháng thuốc chiếm 57,00% 
tại các lò mổ heo (Homeier-Bachmann et al., 2021). 
Ngoài ra, nghiên cứu của Santos et al. (2022) tại lò 
mổ heo ở Brazil cũng cho thấy các chủng E. coli 

phân lập được có khả năng kháng 12 trong số 13 loại 
thuốc kháng sinh được thử nghiệm, trong đó có 
ampicillin và chloramphenicol (95,20%), 
amoxicillin (85,80%), streptomycin và tetracycline 
(80,95%). Tran et al. (2022) ghi nhận các chủng E. 
coli phân lập được trước đây tại lò mổ Châu Thành, 
An Giang đã đề kháng cao với ampicillin (79,17%), 
streptomycin (62,50%), amoxicillin/clavulanic acid 
(54,17%), và 79,17% các chủng E. coli phân lập 
được có thể đa kháng kháng sinh. Các vi khuẩn E. 
coli kháng thuốc tại lò mổ sẽ trở thành nguồn lan 
truyền đặc tính kháng thuốc ra môi trường và đến 
người tiêu dùng theo chuỗi phân phối thịt gây ảnh 
hưởng lớn trong công tác điều trị bệnh trên thú y và 
cả nhân y (Wolny-Koładka & Lenart-Boron, 2016). 

Vì vậy, nghiên cứu này được thực hiện nhằm xác 
định các yếu tố độc lực và đề kháng kháng sinh của 
vi khuẩn E. coli phân lập trên thịt và môi trường tại 
một số cơ sở giết mổ tập trung tỉnh An Giang, nơi 
đang được đẩy mạnh nâng cấp hệ thống cơ sở giết 
mổ tại đồng bằng sông Cửu Long. Đồng thời, kết 
quả cũng cung cấp thông tin cho việc quản lý của cơ 
quan chức năng và bảo vệ sức khỏe người tiêu dùng. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU  
2.1. Nội dung nghiên cứu 
− Xác định sự hiện diện của các gene mã hóa 

độc lực và yếu tố bám dính trên các chủng E. coli 
phân lập từ thịt heo và môi trường giết mổ.  

− Kiểm tra sự nhạy cảm đối với kháng sinh và 
xác định tỷ lệ hiện diện của các gene mã hoá sự đề 
kháng kháng sinh trên các chủng vi khuẩn E. coli 
phân lập được.  

2.2. Phương pháp nghiên cứu 
2.2.1. Chủng vi khuẩn E. coli dùng trong nghiên 

cứu  

Tổng số 52 chủng vi khuẩn E. coli được phân lập 
từ thịt heo (n=10) và môi trường giết mổ (tay công 
nhân, nước sử dụng, sàn giết mổ, nước thải) (n=42) 
tại hai cơ sở giết mổ tập trung thuộc TP. Long 
Xuyên và huyện Châu Thành, tỉnh An Giang. Các 
chủng E. coli được phân lập tại các cơ sở giết mổ 
này năm 2021 và được bảo quản tại phòng thí 
nghiệm An toàn thực phẩm Thú y, Khoa Thú y, 
Trường Nông nghiệp, Trường Đại học Cần Thơ. 

2.2.2. Phương pháp xác định sự hiện diện của 
gene mã hóa độc lực và yếu tố bám dính 
của vi khuẩn E. coli 

Tách chiết DNA của vi khuẩn E. coli được thực 
hiện bằng bộ kít ISOLATE II Geneomic DNA kit 
(Bioline, Mỹ) theo hướng dẫn của nhà sản xuất. 
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Phương pháp PCR được sử dụng để xác định sự 
hiện diện của 4 gene mã hóa độc lực (stx1, stx2, eae, 
hlyA) và 4 gene mã hóa yếu tố bám dính (F4, F5, 
F18, F41) của vi khuẩn E. coli.  

Trình tự nucleotide của các cặp mồi và trọng 
lượng phân tử (bp) của các sản phẩm PCR trong 
nghiên cứu dựa trên các công bố trước đây. Các gene 
độc lực: stx1, stx2, eae (Son et al., 2014) và hlyA 
(Paton & Paton, 1998). Các gene yếu tố bám dính: 
F4, F18 (Boerlin et al., 2005), F5 (Ojeniyi et al., 
1994), F41 (Franck et al., 1998).  

Chu trình nhiệt thực hiện phản ứng PCR cho các 
gene theo hướng dẫn của các tác giả đã công bố. Hỗn 
hợp của một phản ứng PCR (25,0 µL) sử dụng kit 
Mastermix 2X (Bioline, Mỹ) bao gồm: mastermix 
2X (12,5 µL), mồi xuôi (0,5 µL), mồi ngược (0.5 
µL), DNA (2,0 µL), nước cất vô trùng (9,5 µL).   Sản 
phẩm PCR được diện di trên thạch agarose 1,5%, 
nhuộm với ethidium bromide và chụp hình dưới tia 
UV để xác định sự hiện diện của gene cần khảo sát. 

Đối chứng dương là các chủng E. coli được phân 
lập trước đây trên gia súc và được lưu trữ tại phòng 
thí nghiệm An toàn thực phẩm Thú y, Khoa Thú y, 
Trường Nông nghiệp, Trường Đại học Cần Thơ.  

2.2.3. Phương pháp kiểm tra sự đề kháng kháng 
sinh của vi khuẩn E. coli 

Kiểm tra tính nhạy cảm đối với kháng sinh của 
vi khuẩn E. coli bằng phương pháp khuếch tán trên 
thạch của Kirbry-Bauer (Bauer et al., 1966). Đường 
kính vòng vô khuẩn theo tiêu chuẩn của CLSI 
(2020) được sử dụng để đánh giá mức độ nhạy hay 
đề kháng kháng sinh của vi khuẩn. Nếu kết quả vòng 
vô khuẩn là trung gian thì được tính là nhạy cảm với 
kháng sinh đó.  

Đĩa kháng sinh chuẩn (Nam Khoa Biotek, Việt 
Nam) được sử dụng bao gồm: ampicillin 10 μg 
(Am), streptomycin 10 μg (Sm), 
amoxicillin/clavulanic acid 20/10 μg (Ac), colistin 
10 μg (Co), cefuroxime 30 μg (Cu), ofloxacin 5 μg 
(Of), doxycycline 30 μg (Dx). 

Escherichia coli ATCC 25922 được sử dụng để 
làm đối chứng trong nghiên cứu này. 

2.2.4. Phương pháp xác định gene mã hoá sự đề 
kháng kháng sinh của vi khuẩn E. coli 
phân lập được 

Phương pháp PCR được sử dụng để xác định sự 
hiện diện của 4 gene mã hoá sự đề kháng kháng sinh 
dựa trên kết quả kháng sinh đồ bao gồm nhóm beta-
lactam (blaTEM), aminoglycoside (aadA1), 
polypeptide-colistin (mcr-1) và phenicol (cat1).  

Quy trình thực hiện phản ứng PCR tương tự như 
phương pháp xác định sự hiện diện của gene độc lực 
và yếu tố bám dính đã được trình bày ở mục 2.2.2. 

Trình tự nucleotide của các cặp mồi và trọng 
lượng phân tử (bp) của các sản phẩm PCR trong 
nghiên cứu dựa trên các công bố trước đây: blaTEM 
(Jouini et al., 2007), aadA1 (Randall et al., 2004), 
mcr-1 (Liu et al., 2016) và cat1 (Hung et al., 2006). 

Đối chứng dương là các chủng E. coli được phân 
lập trước đây trên gia súc và được lưu trữ tại phòng 
thí nghiệm An toàn thực phẩm Thú y, Khoa Thú y, 
Trường Nông nghiệp, Trường Đại học Cần Thơ.  

2.2.5. Phương pháp xử lý số liệu 

Số liệu được thu thập và xử lý bằng phần mềm 
Microsolf Excel 2020. Phân tích thống kê bằng phép 
thử Pearson Chi-square Test của phần mềm Minitab 
17, ở mức ý nghĩa 95%. 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 
3.1. Sự hiện diện của gene mã hóa độc lực và 

yếu tố bám dính trên vi khuẩn E. coli 
phân lập từ thịt heo và môi trường giết 
mổ  

Kết quả khảo sát (Bảng 1) cho thấy chỉ có sự hiện 
diện của gene stx2 (42,30%) và gene eae (17,31%), 
không tìm thấy sự hiện diện của gene stx1, hlyA và 
sự khác biệt này có ý nghĩa thống kê (P<0,05). 
Nguyên nhân có thể do nguồn heo được giết mổ, 
cũng như điều kiện vệ sinh tại các lò mổ là nguồn 
vấy nhiễm các chủng vi khuẩn E. coli mang các gene 
độc lực stx2 và eae trong môi trường giết mổ. 
Arancia et al. (2019) đã phân lập các chủng E. coli 
sản sinh độc tố Shiga trong các mẫu manh tràng của 
heo tại lò mổ ở Ý, kết quả cho thấy 17,95% mẫu 
dương tính với stx2, 20,08% dương tính với gene 
eae. Nghiên cứu của Bardasi et al. (2017) đã ghi 
nhận E. coli sản sinh độc tố Shiga trên heo giết mổ 
và các sản phẩm thịt heo tại Ý trong những năm 
2015-2016, kết quả cho thấy E. coli vấy nhiễm trên 
mẫu thịt tươi có 4,70% dương tính với stx2, 8,00% 
dương tính với stx2 và eae. Tại Việt Nam, Nguyen 
et al. (2016) thực hiện phản ứng real-time PCR 
HRM để phát hiện gene độc lực của vi khuẩn E. coli 
sinh độc tố Shiga từ thực phẩm tại thành phố Hồ Chí 
Minh, và đã ghi nhận sự sự hiện diện của gene stx2 
(10,00%), eae (6,67%). Nghiên cứu này cũng ghi 
nhận mặc dù mối liên hệ giữa sự hiện diện của các 
gene độc lực trên vi khuẩn E. coli phân lập từ sản 
phẩm thịt heo và các trường hợp bệnh ở người chưa 
được xác định chính xác, nhưng đây là mối nguy 
hiểm cho sức khỏe con người cần được kiểm soát. 
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Bảng 1 cũng cho thấy tỷ lệ hiện diện của gene 
độc lực stx2 và eae trên E. coli được phân lập từ thịt 
heo và môi trường không có sự khác biệt (P>0,05). 
Như vậy, thịt và môi trường giết mổ đều có thể bị 
vấy nhiễm các chủng E. coli mang gene mã hóa độc 
tố do sự vấy nhiễm từ nguồn heo được giết mổ. Heo 
mang E. coli sản sinh độc tố Shiga ở trực tràng và 
thải ra theo phân (Remfry et al., 2020), nên trong 
quá trình giết mổ vi khuẩn có thể vấy nhiễm từ phân 
ra môi trường và các sản phẩm thịt heo. Loukiadis 
et al. (2006) tiến hành nghiên cứu sự hiện diện của 
E. coli mang gene độc tố Shiga (stx) và Intimin (eae) 
từ nước thải của các lò mổ ở Pháp thu được kết quả 
là 25,00% của tất cả các mẫu chứa ít nhất một 
chủng E. coli mang gen eae, stx1 và stx2. Nghiên 

cứu Collelo et al. (2016) đã khảo sát vi khuẩn E. 
coli sản sinh độc tố Shiga trong suốt chuỗi sản xuất 
thịt heo ở Argentina, kết quả cho thấy khi giết mổ, 
đã phát hiện 50% số chủng phân lập trên mẫu thịt và 
môi trường dương tính với stx2. Mặt khác, độc tố 
stx2 là một trong các độc tố gây tiêu chảy nghiêm 
trọng và có thể dẫn đến hội chứng tan huyết và suy 
thận (Hemolytic uremic syndrome, HUS) trên người 
mắc bệnh (Armstrong et al., 1996). Những kết quả 
này đưa ra cảnh báo về nguy cơ tiềm ẩn của các 
chủng E. coli mang gene độc lực trong thịt heo và 
môi trường giết mổ, cần được quản lý và kiểm soát 
chặt chẽ để đảm bảo an toàn thực phẩm cho người 
tiêu dùng. 

Bảng 1. Kết quả kiểm tra tỷ lệ hiện diện gene độc lực eae, stx2 của vi khuẩn E. coli trên thịt heo và môi 
trường tại cơ sở giết mổ*  

Đối tượng khảo 
sát 

Số chủng 
khảo sát 

Gene eae Gene stx2 
Số chủng dương 

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

Thịt heo 10 1 10,00 3 30,00 
Môi trường 42 8 19,05 19 45,24 
   P>0,05  P>0,05 
Tổng 52 9 17,31 22 42,30 

*Không tìm thấy gene stx1 và hlyA trên các chủng E. coli phân lập được 

Bảng 2. Kết quả kiểm tra sự hiện diện các yếu tố 
bám dính của vi khuẩn E. coli phân lập 
tại cơ sở giết mổ (n=52) 

Yếu tố bám 
dính 

Số chủng 
dương tính Tỷ lệ (%) 

F4 0 0,00 
F5 0 0,00 
F18 3 5,77 
F41 1 1,92 
  P>0,05 

Các kết quả khảo sát (Bảng 2) cho thấy sự hiện 
diện của gene F18 chiếm tỷ lệ 5,77% và gene F41 
chiếm tỷ lệ 1,92%, sự khác biệt này không có ý 
nghĩa thống kê (P>0,05). Tuy nhiên, không tìm thấy 
sự hiện diện của F4 và F5 trên các chủng E. coli 
được phân lập. Nguyên nhân có thể do sự khác biệt 
về nguồn gốc heo được đem đến tại các lò mổ, ngoài 
ra, heo khoẻ cũng có thể mang các chủng vi khuẩn 
E. coli có yếu tố bám dính nguy hiểm nhưng không 
có biểu hiện bệnh. Nghiên cứu của Toledo et al. 
(2012) đã phân lập E. coli từ 10 trang trại heo khác 
nhau ở Mexico cho kết quả có 68,20% chủng dương 
tính ít nhất với một gene yếu tố bám dính, trong đó 
F6 (12,00%), F17 (9,00%), F18 (9,00%), F5 
(8,00%), F4 (3,00%). Tại Việt Nam, vẫn chưa có 
nhiều công bố về sự hiện diện của các gene mã hóa 

yếu tố bám dính trên E. coli phân lập từ thực phẩm, 
con người. Một số nghiên cứu trên heo tại đồng bằng 
sông Cửu Long đã ghi nhận các yếu tố bám dính 
đóng vai trò quan trọng trong khả năng gây bệnh của 
E. coli trên vật chủ. Nguyen et al. (2014) đã ghi nhận 
sự lưu hành của các kháng nguyên bám dính trên vi 
khuẩn E. coli từ heo bị tiêu chảy như sau F4 
(15,56%), F5 (8,89%), F6 (5,56%), F18 (17,78%). 
Huynh & Ly (2018) khảo sát các chủng E. coli phổ 
biến gây bệnh phù thũng trên heo sau cai sữa tại tỉnh 
Kiên Giang đã ghi nhận F18 (55,14%) cao hơn F4 
(9,34%), và có 15,89% chủng E. coli mang cả F4 và 
F18. Do đó, cần kiểm soát vệ sinh giết mổ nhằm 
tránh phát tán các chủng mang các yếu tố có khả 
năng gây bệnh ra môi trường và lây truyền sang 
người. 

Qua kết quả khảo sát kiểu hình gene của các 
chủng vi khuẩn E. coli trong nghiên cứu (Bảng 3) 
cho thấy sự xuất hiện của 3 kiểu hình ghép gene độc 
lực và yếu tố bám dính, chiếm tỷ lệ thấp (7,69%). 
Trong đó, kiểu hình F18 + stx2 + eae (3,85%) được 
ghi nhận trên 2/4 chủng mang kiểu hình ghép gene 
mã hóa yếu tố bám dính và độc lực. Các nghiên cứu 
trước đây đã khẳng định đặc điểm độc lực của vi 
khuẩn được kiểm soát bởi các yếu tố di truyền có thể 
chuyển giao qua plasmid (Fairbrother & Nadeau, 
2006; Lee & Edlin, 1985). Yếu tố bám dính được 
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xem là yếu tố quan trọng trong việc gây bệnh của 
các chủng vi khuẩn E. coli sinh độc tố đường ruột, 
cho phép chúng bám vào tế bào ruột non và gây bệnh 
(Donnenberg & Nataro, 1995). Do đó, việc một 
chủng E. coli mang cả gene độc lực và yếu tố bám 
dính sẽ làm tăng khả năng gây bệnh của vi khuẩn. 

Bảng 3. Tỷ lệ các kiểu hình ghép gene mã hoá yếu 
tố bám dính và gene độc lực trên vi 
khuẩn E. coli được phân lập tại cơ sở giết 
mổ (n=52) 

Số lượng 
gene Kiểu hình gene Số 

chủng 
Tỷ lệ 
(%) 

2 F18 + stx2 1 1,92 
3 F41 + stx2 + eae 1 1,92 
 F18 + stx2 + eae 2 3,85 
Tổng  4 7,69 

3.2. Kết quả khảo sát sự đề kháng kháng sinh 
của vi khuẩn E. coli phân lập trên thịt và 
môi trường giết mổ tại các cơ sở giết mổ 
tỉnh An Giang 

Qua khảo sát sự đề kháng kháng sinh của 52 
chủng E. coli phân lập tại hai cơ sở giết tập trung 
cho thấy vi khuẩn E. coli đề kháng cao với 4/7 loại 
kháng sinh (Bảng 4). Vi khuẩn phân lập được đề 
kháng cao với ampicillin (92,31%), streptomycin 
(82,69%), amoxcillin/clavulanic acid (86,54%) và 
colistin (44,23%). Kết quả này tương đồng với 

nghiên cứu của Truong et al. (2017) ghi nhận các 
chủng E. coli phân lập được từ các cơ sở giết mổ heo 
ở Hà Nội đề kháng 100,00% với kháng sinh 
ampicillin. Sudarwanto et al. (2017) cũng xác định 
được các chủng E. coli phân lập từ các cơ sở giết mổ 
heo từ môi trường lò mổ Bogor, Indonesia đề kháng 
100,00% với kháng sinh streptomycin. Giải thích 
cho sự đề kháng cao với một số loại kháng sinh có 
thể do nhiều nguyên nhân như môi trường giết mổ 
có thể là nơi tồn trữ và phát tán các chủng E. coli đề 
kháng có nguồn gốc từ phân và chất chứa đường tiêu 
hóa do công tác vệ sinh sát trùng và xử lý các phụ 
phẩm sau giết mổ chưa đảm bảo quy định thú y. Từ 
đó dẫn đến sự vấy nhiễm chéo giữa các chủng vi 
khuẩn đề kháng kháng sinh trong môi trường giết 
mổ hoặc do heo được nhập từ nhiều nguồn khác 
nhau đã có sự hiện diện các chủng E. coli đề kháng 
(Tran et al., 2022). Ngoài ra, côn trùng trong lò mổ 
như ruồi, kiến, gián cũng có thể là nguồn tồn trữ và 
phát tán các chủng E. coli đề kháng trong quá trình 
giết mổ. Ahmad et al. (2011) đã khẳng định các côn 
trùng như ruồi nhà và gián đóng vai trò quan trọng 
trong việc phát tán vi khuẩn đề kháng kháng sinh. 
Từ kết quả trên, cần lưu ý việc vệ sinh sát trùng môi 
trường giết mổ và cần phải tuân theo đúng quy trình 
giết mổ của thú y để tránh hiện tượng xuất hiện và 
phát tán các chủng đa kháng thuốc tại các cơ sở giết 
mổ. 

Bảng 4. Sự đề kháng đối với kháng sinh của vi khuẩn E. coli phân lập tại các cơ sở giết mổ  

Tên kháng sinh Ký hiệu Nhạy Kháng 
Số chủng Tỷ lệ (%) Số chủng Tỷ lệ (%) 

Ampicillin Am 4 7,69 48 92,31 
Amoxicillin/clav.acid* Ac 7 13,46 45 86,54 
Streptomycin Sm 9 17,31 43 82,69 
Colistin Co 29 55,77 23 44,23 
Cefuroxime Cu 42 80,77 10 19,23 
Ofloxacin Of 47 90,38 5 9,62 
Doxycycline Dx 49 94,23 3 5,77 

*Amoxicillin/clavulanic acid 

Kết quả kháng sinh đồ cho thấy vi khuẩn E. coli 
không chỉ đề kháng với một kháng sinh đơn lẻ và đã 
bắt đầu hình thành các kiểu hình đa kháng với các 
loại kháng sinh khác nhau, kết quả được thể hiện qua 
Bảng 5. Trong tổng số 52 chủng E. coli, kết quả có 
47/52 chủng đề kháng từ 2 - 6 loại kháng sinh với 
14 kiểu hình, chiếm tỷ lệ cao (90,38%). Trong đó, 
kiểu hình Am+Sm (21,15%) và Am+Ac+Sm 
(15,38%) xuất hiện nhiều nhất, và tương ứng  
với sự đề kháng đồng thời ampicillin, 
amoxicillin/clavulanic acid và streptomycin. 
Nguyên nhân có thể do vi khuẩn phát triển tính đề 

kháng với thuốc kháng sinh thông qua đột biến hoặc 
thông qua việc thu nhận các gene kháng thuốc từ 
nhiều nguồn khác nhau (Liu & Pop, 2009). Sự xuất 
hiện nhiều kiểu hình đề kháng có thể do sự tích tụ 
các gene mã hóa sự đề kháng kháng sinh, trên nhiễm 
sắc thể của vi khuẩn hoặc plasmid (Yamamoto et al., 
2013). Do đó vi khuẩn có thể trao đổi, truyền gene 
kháng kháng sinh cho nhau trong quá trình tích lũy 
trong môi trường giết mổ hoặc trên heo được chăn 
nuôi tại các nguồn khác nhau. Từ đó, các kiểu hình 
đa kháng kháng sinh được hình thành, cùng với việc 
vệ sinh trong lò mổ ko đảm bảo dẫn đến sự tồn đọng 
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và vấy nhiễm các chủng đa kháng trong môi trường 
giết mổ. Nghiên cứu của Hyo et al. (2011) cho thấy 
các chủng E. coli phân lập được tại các lò mổ ở Hàn 
quốc đề kháng cao với tetracycline (87,11%) và 
chloramphenicol (66,24%); trong đó kiểu hình 
tetracycline- sulfamethoxazole/trimethoprim - 
kanamycin - chloramphenicol là phổ biến nhất 
(22,81%), tiếp theo kiểu hình là tetracycline - 
trimethoprim/sulfamethoxazole - chloramphenicol 
(11,21%). Ngoài ra, nghiên cứu của Ramos et al. 

(2013) tại lò mổ ở Bồ Đào Nha cũng ghi nhận tỷ lệ 
đề kháng của E. coli trên heo đối với kháng sinh 
ampicillin, streptomycin, tetracycline và 
trimethoprim đạt 97,00% và kiểu hình 
trimethoprim/sulfamethoxazole là phổ biến nhất. Do 
đó, việc tăng cường giám sát và kiểm soát sự phát 
tán của vi khuẩn đề kháng thuốc kháng sinh trong 
chuỗi thực phẩm từ cơ sở chăn nuôi, cơ sở giết mổ 
đến người tiêu dùng thực sự là cần thiết. 

Bảng 5. Các kiểu hình kháng kháng sinh của vi khuẩn E. coli phân lập được tại các cơ sở giết mổ  
Số kháng sinh đề kháng Kiểu hình đa kháng Số chủng kháng Tỷ lệ (%) 

2 Am+Sm 11 21,15 

3 

Am+Co+Cu 4 7,69 
Am+Ac+Sm 8 15,38 
Am+Co+Sm 2 3,85 
Am+Dx+Co 2 3,85 

4 

Am+Ac+Sm+Cu 2 3,85 
Am+Ac+Co+Cu 2 3,85 
Am+Ac+Co+Sm 3 5,77 
Am+Ac+Of+Sm 2 3,85 
Am+Of+Co+Sm 4 7,69 
Am+Ac+Dx+Co 1 1,92 

5 Am+Ac+Co+Sm+Cu 4 7,69 
Am+Ac+Of+Sm+Cu 1 1,92 

6 Am+Ac+Dx+Co+Sm+Cu 1 1,92 
Tổng 47 90,38 

Am: ampicillin; Sm: streptomycin; Of: Ofloxacin; Cu: cefuroxime; Co: colistin; Dx: doxycycline; Ac: 
amoxicillin/clavulanic acid 

3.3. Kết quả tỷ lệ hiện diện của một số gene 
đề kháng kháng sinh của vi khuẩn E. coli 
tại các cơ sở giết mổ 

Dựa trên kết quả kháng sinh đồ, 4 gene mã hóa 
đề kháng kháng sinh tương ứng với các loại kháng 
sinh có biểu hiện đề kháng nhiều nhất bao gồm 
blaTEM, aadA1, mcr-1 và cat1 (Bảng 6). Qua kiểm 
tra cho thấy có sự hiện diện của 4/4 gene đề kháng 
trên các chủng E. coli phân lập được và sự khác biệt 
này có ý nghĩa thống kê (P < 0,05). Trong đó, gene 
blaTEM chiếm tỷ lệ cao nhất (92,30%), kế đến là gene 
aadA1 (48,07%) và thấp nhất là gene cat1 (7,69%). 
Ngoài ra tỷ lệ hiện diện của gene mcr-1 cũng chiếm 
tỷ lệ khá cao (11,54%). Điều này có thể là do xuất 
phát từ các chủng E. coli mang gene đề kháng và tồn 
tại trong môi trường giết mổ một thời gian dài, trong 
quá trình giết mổ có sự tiếp xúc với môi trường giết 
mổ và vấy nhiễm vào thân thịt (Poirel et al., 2018). 
Bên cạnh đó, sự biểu hiện của các gene đề kháng 
kháng sinh còn phụ thuộc vào các yếu tố môi trường 
tác động, áp lực sử dụng kháng sinh. Một số gene 
kháng kháng sinh được xem như gene kháng thuốc 
thầm lặng thường không biểu hiện hoặc biểu hiện ở 

mức độ thấp, ngay cả khi tiếp xúc với kháng sinh 
(Stasiak et al., 2021). Gene blaTEM cũng được phát 
hiện trên E. coli với tỷ lệ 90,20% tại lò mổ heo ở 
Hàn Quốc (Lee et al., 2014). Nghiên cứu của Savin 
et al. (2020) từ mẫu nước thải tại lò mổ heo và gia 
cầm ở Đức xác định được các chủng E. coli mang 
kiểu gene blaTEM phổ biến (11,60%) nhưng không 
phát hiện được gene đề kháng mcr-1. Nghiên cứu 
của Jaja et al. (2020) từ ba lò mổ ở Nam Phi cho thấy 
tỷ lệ E. coli mang gene aadA chiếm 31,90% và 
blaTEM chiếm 13,30% được tìm thấy trên thịt heo, 
thịt bò và sản phẩm thịt. Vì vậy, cần quan tâm kiểm 
soát các chủng E. coli đề kháng kháng sinh tại các 
cơ sở giết mổ nhằm hạn chế phát tán các chủng đề 
kháng kháng sinh ra môi trường. 

Qua kiểm tra kiểu hình ghép gene đề kháng 
kháng sinh của các chủng vi khuẩn E. coli phân lập 
được trong nghiên cứu, có sự xuất hiện của 9 kiểu 
hình gene đa kháng và 50/52 chủng mang các kiểu 
hình ghép gene đề kháng kháng sinh với tỷ lệ cao 
(96,15%). Đa số các kiểu hình ghép gene có sự hiện 
diện chủ yếu của gene blaTEM và aadA1 (Bảng 7). 
Trong các kiểu hình ghép gene, kiểu hình 
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blaTEM+aadA1 xuất hiện phổ biến nhất trên thịt 
heo và môi trường giết mổ với tỷ lệ lần lượt là 
70,00% và 30,95%. Nguyên nhân do sự hiện diện 
cao của các gene đề kháng blaTEM và gene aadA1 
trên các chủng E. coli phân lập được tại cơ sở giết 
mổ dẫn đến hầu hết các kiểu hình ghép gene đa 
kháng có sự hiện diện 2 gene này chiếm tỷ lệ cao 
nhất trong tất cả các kiểu hình ghép. Kết quả này 
cũng tương đồng với kết quả kiểu hình đa kháng của 
các chủng E. coli đã kiểm tra, cho thấy sự đề kháng 
cao đồng thời Am+Sm (Bảng 5). Mặt khác, đa số 
các gene kháng kháng sinh nằm trên plasmid và có 
khả năng truyền ngang cho các vi khuẩn khác làm 
tăng khả năng đề kháng với kháng sinh của vi khuẩn 
(Poirel et al., 2018). Nghiên cứu của Sacher-

Pirklbauer et al. (2021) cũng xác định được kiểu 
hình ghép gene đề kháng blaTEM+aadA1 trên thịt 
heo, thịt gà và thịt bò chiếm tỷ lệ cao 26,92%. 
Nghiên cứu này cho thấy sự hiện diện của nhiều 
chủng E. coli mang gene mã hóa đề kháng kháng 
sinh trong môi trường giết mổ cao hơn trên thịt tươi. 
Điều này cho thấy môi trường giết mổ có thể là một 
nguồn tồn chứa và vấy nhiễm các chủng E. coli đa 
kháng sang thịt tươi và môi trường sống xung quanh, 
tiềm ẩn nguy hiểm đối với sức khỏe người tiêu dùng 
và cộng đồng. Vì vậy, việc có biện pháp kiểm soát 
sự lưu hành của các chủng E. coli đa kháng kháng 
sinh trong môi trường giết mổ và trong chuỗi thực 
phẩm là cần thiết nhằm bảo vệ sức khỏe con người.  

Bảng 6. Kết quả kiểm tra sự hiện diện của một số gene đề kháng kháng sinh trên các chủng vi 
khuẩn E. coli phân lập được (n = 52) 

Kháng sinh Gene Số chủng dương tính Tỷ lệ (%) 
β-lactam blaTEM 48 92,30 
Aminoglycoside aadA1 25 48,07 
Phenicol cat1 4 7,69 
Colistin mcr-1 6 11,54 
  (P = 0,001) 

Bảng 7. Các kiểu ghép gene đề kháng kháng sinh được của vi khuẩn E. coli được phân lập trên thịt heo 
và môi trường tại các cơ sở giết mổ 

Đối tượng Số gene đa kháng Kiểu hình ghép gene Số chủng Tỷ lệ (%) 

Thịt heo (n=10) 1 blaTEM 3 30,00 
2 blaTEM+aadA1 7 70,00 

Môi trường (n=42) 

1 
blaTEM 17 40,48 
aadA1 1 2,38 
mcr-1 1 2,38 

2 
blaTEM+cat1 1 2,38 
blaTEM+aadA1 13 30,95 
blaTEM+mcr-1 2 4,76 

3 
blaTEM+cat1+mcr-1 1 2,38 
blaTEM+aadA1+mcr-1 2 4,76 
blaTEM+cat1+aadA1 2 4,76 

Tổng 50 96,15 

4. KẾT LUẬN 
Vi khuẩn E. coli phân lập trên thịt và môi trường 

tại một số cơ sở giết mổ heo tỉnh An Giang mang 
các gene độc lực nguy hiểm (stx2, eae) có thể gây 
ngộ độc thực phẩm nghiêm trọng cho người tiêu 
dùng. Đồng thời, các chủng này mang các yếu tố 
bám dính phổ biến đặc trưng cho vi khuẩn E. coli 
gây bệnh đường tiêu hóa (F18, F41). Ngoài ra, các 
chủng E. coli có sự đề kháng rất cao với nhiều loại 
kháng sinh vẫn đang được sử dụng phổ biến trong 

thú y và nhân y như ampicillin, 
amoxicillin/clavulanic acid, streptomycin và 
colistin. Vi khuẩn E. coli không chỉ biểu hiện sự đề 
kháng kháng sinh mà còn mang các gene mã hóa sự 
đề kháng kháng sinh với tỷ lệ cao, nhất là với nhóm 
beta-lactam (blaTEM). Vì vậy, cần có biện pháp 
quản lý chặt chẽ sự hiện diện của vi khuẩn E. coli 
mang độc lực và đề kháng kháng sinh từ trang trại 
đến cơ sở giết mổ, nhằm hạn chế sự hình thành và 
phát tán của các chủng này ra cộng đồng, bảo vệ sức 
khỏe người tiêu dùng. 
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