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TÓM TẮT 
Bệnh héo xanh do vi khuẩn Ralstonia solanacearum gây thiệt hại nghiêm trọng 
ở các vùng trồng cà chua trên toàn thế giới. Trong nghiên cứu này, hai mươi 
dòng thực khuẩn thể (TKT) đã được đánh giá khả năng nhân mật số trên hỗn 
hợp vi khuẩn R. solanacearum. Sáu dòng TKT (gồm ΦOM, ΦR0, ΦR1, ΦCT4, 
ΦRLV và ΦBT67) được chọn để đánh giá khả năng phân giải vi khuẩn R. 
solanacearum qua sự hình thành đốm tan trên đĩa petri. Kết quả ghi nhận, sáu 
dòng TKT có log mật số từ 6,61 đến 6,73 cao hơn và khác biệt có ý nghĩa thống 
kê so với các dòng TKT còn lại, đường kính đốm tan của các dòng TKT này dao 
động từ 5,88 mm đến 7,18 mm tại thời điểm 48 giờ sau khi cấy, trong đó ba dòng 
TKT ΦBT67, ΦR0 và ΦRLV thể hiện đường kính đốm tan cao hơn. Trong điều 
kiện nhà lưới, khi đánh giá hiệu quả phòng trừ bệnh héo xanh trên cây cà chua 
bằng cách xử lý đơn lẻ dòng ΦBT67 hay kết hợp ba dòng (ΦBT67, ΦR0 và 
ΦRLV) ở mật số 107 PFU/mL hoặc 108 PFU/mL, xử lý tưới vào gốc cây một giờ 
trước khi lây bệnh nhân tạo. Kết quả nghiên cứu cho thấy, nghiệm thức ΦBT67 
và hỗn hợp TKT ở mật số 108 PFU/mL có  tỷ lệ bệnh và trung bình cấp bệnh thấp 
hơn so với nghiệm thức đối chứng tại các thời điểm khảo sát. 
Từ khóa: Bệnh héo xanh, cà chua, phòng trừ sinh học, Ralstonia 
solanacearum, thực khuẩn thể 

ABSTRACT 
Bacterial wilt disease caused by Ralstonia solanacearum causes significant 
damage in tomato-growing regions worldwide. In this study, twenty 
bacteriophages were assessed for their multiplication on a mixture of R. 
solanacearum. Six phages (ΦOM, ΦR0, ΦR1, ΦCT4, ΦRLV, and ΦBT67) were 
selected to evaluate their lytic activity against R. solanacearum through plaque 
formation assays in vitro. The results indicated that these six phages exhibited 
logarithmic titers ranging from 6.61 to 6.73, which were significantly higher 
compared to the other phages tested. Plaque diameters of six bacteriophages 
ranged from 5.88 mm to 7.18 mm at 48 hours-post-inoculation, in which three 
bacteriophages i.e. ΦBT67 ΦR0 and ΦRLV expressed higher plaque diameters. 
In greenhouse conditions, evaluation of the effectiveness of single bacteriophage 
ΦBT67 or mixture of three bacteriophages (ΦBT67 ΦR0 and ΦRLV) 
application at concentrations of 107 PFU/mL and 108 PFU/mL for preventing 
bacterial wilt disease in tomato plants. Bacteriophages were applied through soil 
drenching one hour before pathogen inoculation. Results found that the ΦBT67 
treatment and the phage mixture at a concentration of 10⁸ PFU/mL significantly 
reduced both disease incidence and disease scale compared to the control 
treatment throughout the study period. 
Keywords: Bacterial wilt disease, bacteriophages, biocontrol, Ralstonia 
solanacearum, tomatoes 
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1. GIỚI THIỆU 

Cây cà chua (Lycopersicon esculentum Mill.) là 
cây rau ăn quả quan trọng, mang lại nhiều giá trị 
dinh dưỡng cho sức khỏe con người và được trồng 
phổ biến ở khắp nơi trên thế giới chỉ sau cây khoai 
tây (Tran & Vo, 2019). Hiện nay, theo thống kê của 
tổ chức Lương Nông Thế giới năm 2022 thì diện tích 
trồng cà chua trên toàn thế giới là hơn 4,91 triệu ha 
với sản lượng hàng năm vào khoảng 186 triệu tấn, 
cho thấy nhu cầu tiêu thụ cà chua rất lớn và có ý 
nghĩa quan trọng về mặt kinh tế (Food and 
agriculture organization of the United Nations, 
2022). Ở Việt Nam, cà chua được canh tác nhiều 
nhất ở các tỉnh phía Bắc, Lâm Đồng và các tỉnh tại 
đồng bằng sông Cửu Long, diện tích canh tác luôn 
được mở rộng với kỹ thuật thâm canh tăng vụ đã 
mang lại thu nhập đáng kể cho người nông dân (Tran 
& Vo, 2019). Tuy nhiên, canh tác liên tục trong thời 
gian dài đã làm cho các mầm bệnh trong đất tích lũy 
và gây hại nghiêm trọng, nổi bật là bệnh héo xanh 
đã làm giảm đáng kể năng suất và là mối quan tâm 
hàng đầu của nông dân trồng cà chua (Rivard & 
Louws, 2008). Cây bị bệnh có biểu hiện triệu chứng 
điển hình với các lá bị héo trong thời tiết nắng nóng, 
sau đó tươi trở lại vào buổi chiều tối và sáng sớm. 
Sau vài ngày, lá bị héo hoàn toàn và sau đó cây chết 
(Poussier et al., 2000; Mohammed et al., 2020). 
Bệnh héo xanh gây hại nghiêm trọng, làm thất thu 
năng suất từ 10% đến 80% ở các vùng trồng cà chua 
và rất khó quản lý do chúng có thể lưu tồn trong đất 
thời gian dài (Zheng et al., 2014). 

Bệnh héo xanh trên cà chua gây ra bởi vi khuẩn 
Ralstonia solanacearum, đây là vi khuẩn gram âm, 
hiếu khí, xâm nhiễm và gây bệnh thực vật qua đất 
(Hayward, 1991; Brown & Allen, 2004; Khokhani 
et al., 2018). Vi khuẩn phân bố ở hầu hết các vùng 
trồng cà chua trên toàn thế giới, nhưng gây hại nặng 
ở vùng có khí hậu nhiệt đới và cận nhiệt đới 
(Mansfield et al., 2012; He et al., 2021). R. 
solanacearum được đánh giá là một trong những 
loài vi khuẩn gây bệnh thực vật nghiêm trọng nhất 
trên toàn thế giới do chúng là một phức hợp loài bao 
gồm một nhóm lớn các chủng khác nhau về nguồn 
gốc địa lý, phạm vi ký chủ trên hơn 200 loài cây 
trồng thuộc 50 họ thực vật (Hayward, 1991; Agrios, 
2005). Vi khuẩn lây nhiễm vào thực vật thông qua 
các vết thương ở rễ, tại các vị trí mọc rễ thứ cấp và 
ở đầu rễ, rồi di chuyển giữa các tế bào qua các 
khoảng không bào đến các mạch xylem, nơi chúng 
nhân lên và làm nghẽn mạch (Genin, 2010; Peeters 
et al., 2013). 

Phòng trị bệnh héo xanh bằng thuốc hóa học 
được áp dụng phổ biến, tuy nhiên dễ tạo các nòi 
kháng thuốc (Islam et al., 2024). Việc xử lý tưới gốc 
bằng thuốc hóa học trong thời gian dài còn làm ảnh 
hưởng đến môi trường và cộng đồng vi sinh vật đất 
(Maji & Chakrabartty, 2014; Doan et al., 2022). 
Hiện nay, nghiên cứu các biện pháp phòng trừ sinh 
học để quản lý bệnh héo xanh do vi khuẩn được xem 
là có hiệu quả và thân thiện với môi trường (Nion & 
Toyota, 2015). TKT là virus ký sinh vi khuẩn rất đặc 
hiệu và việc sử dụng TKT nhằm kiểm soát các bệnh 
do vi khuẩn có tiềm năng rất lớn để giảm việc sử 
dụng thuốc hóa học (Jones et al., 2007; Balogh et 
al., 2010; Loc-Carrillo & Abedon, 2011). Liệu pháp 
sử dụng TKT đã được chứng minh là có hiệu quả 
trong kiểm soát R. solanacearum điều kiện phòng 
thí nghiệm (Addy et al., 2012; Yamada, 2012) và tỷ  
lệ bệnh héo cũng giảm đáng kể khi sử dụng TKT 
đơn lẻ hoặc hỗn hợp TKT trong điều kiện nhà kính 
(Álvarez et al., 2019). Sử dụng hỗn hợp TKT làm 
hạn chế sự hình thành tính kháng của R. 
solanacearum và xử lý TKT sớm giúp mang lại hiệu 
quả tốt trong việc ngăn ngừa R. solanacearum gây 
bệnh trên cây trồng (Fujiwara et al., 2011; Wei et al., 
2017; Doan et al., 2022).  

Trên cơ sở đó, nghiên cứu về hiệu quả của TKT 
trong phòng trị bệnh héo xanh do vi khuẩn R. 
solanacearum trên cây cà chua được thực hiện nhằm 
tìm ra dòng TKT và mật số xử lý TKT có hiệu quả 
phòng trị bệnh trong điều kiện phòng thí nghiệm và 
nhà lưới. 

2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 
NGHIÊN CỨU  

2.1. Vật liệu nghiên cứu 

Nguồn TKT gồm 20 dòng: Φ11, Φ40, ΦAG20, 
ΦAG21 (phân lập từ cây cà chua); ΦVL54, ΦCT60 
(phân lập từ cây ớt); ΦBT67 (phân lập từ cây cúc); 
Φ1D, Φ2D (phân lập từ cây khoai lang); ΦOM 
(phân lập từ cây khổ qua rừng); ΦR0, ΦR1, Φ1G, 
Φ2G (phân lập từ cây gừng); ΦBT (phân lập từ cây 
cà phổi); ΦĐT3, ΦCT4, ΦTG4 (phân lập từ cây vạn 
thọ); ΦRCT, ΦRLV (phân lập từ cây dưa leo). Ba 
chủng vi khuẩn R. solanacearum đã phân lập được 
từ mẫu bệnh thu tại tỉnh Kon Tum (Rs08), Đắk Lắk 
(Rs09) và Lâm Đồng (Rs11) (được cung cấp bởi 
Khoa Bảo vệ thực vật, Trường Nông Nghiệp, 
Trường Đại học Cần Thơ). 

Giống cà chua hữu hạn F1 Nicola TN797 được 
mua từ Công ty TNHH TM Trang Nông. 

Nguồn đất: Sử dụng đất trộn tỷ lệ xơ dừa và đất 
là 1:2 được thanh trùng 2 lần với nhiệt độ 121ºC, 
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thời gian 30 phút với áp suất 1 atm nhằm loại bỏ 
toàn bộ nguồn sinh vật có trong đất. Sau đó, cân 3 
kg đất cho vào chậu, sử dụng chậu nhựa size C10 có 
đường kính 25 cm. 

Hóa chất: Các hóa chất cần thiết cho môi trường 
King’s B 0,8% agar dùng để nuôi thực khuẩn thể, 
môi trường King’s B 2% agar dùng để nuôi vi khuẩn 
gồm 20 g Peptone, 1,5 g K2HPO4.3H2O, 1,5 g 
MgSO4.7H2O, 15 mL glycerol, nước cất cho 1000 
mL môi trường và pH 7,2 - 7,4 (King et al., 1954); 
Chloroform (Chemsol, Việt Nam); thuốc trừ bệnh vi 
khuẩn Starner 20 WP (hoạt chất Oxolinic acid) 
(Sumitomo Chemical, Nhật Bản). 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 
2.2.1. Tuyển chọn TKT triển vọng thông qua 

khả năng nhân mật số của các dòng TKT 
trên các chủng vi khuẩn Ralstonia 
solanacearum  

Phương pháp: Thí nghiệm được bố trí hoàn toàn 
ngẫu nhiên 1 nhân tố với 3 lần lặp lại, gồm 20 
nghiệm thức tương ứng với 20 dòng TKT, 3 chủng 
vi khuẩn R. solanacearum phân lập từ cây cà chua 
(Rs08, Rs09, Rs11).  

Chuẩn bị huyền phù vi khuẩn: Các dòng vi 
khuẩn này được nuôi riêng lẻ trên môi trường King’s 
B 2% agar trong 48 giờ, chọn đơn khuẩn lạc của mỗi 
dòng vi khuẩn vào ống falcon 15 mL có chứa nước 
cất vô trùng và lắc đều, xác định độ đục của huyền 
phù OD600nm = 0,3 tương đương mật số 108 CFU/mL 
bằng máy đo quang phổ. Sau đó, huyền phù hỗn hợp 
vi khuẩn R. solanacearum được chuẩn bị bằng cách 
lấy huyền phù của mỗi dòng vi khuẩn với tỷ lệ thể 
tích 1: 1: 1. 

Chuẩn bị nguồn thực khuẩn thể: 20 dòng TKT 
được nhân nuôi và ghi nhận mật số dựa trên hệ số 
pha loãng để xác định mật số TKT (PFU/mL), đưa 
20 dòng TKT sau khi đếm mật số về cùng mật số 
107 PFU/mL và thực hiện thí nghiệm. 

Tiến hành: Đĩa Petri được ký hiệu theo từng 
nghiệm thức tương ứng với 20 dòng TKT đã đưa về 
cùng mật số, 3 lần lặp lại. Các ống chứa TKT sau 
khi được pha loãng về cùng mật số. Tiếp đến, hút 
100 µL huyền phù hỗn hợp vi khuẩn (OD600nm = 0,3 
tương đương mật số 108 CFU/mL) và 100 µl huyền 
phù từng dòng TKT đã pha loãng vào từng đĩa Petri 
đã ký hiệu. Sau đó thêm vào 10 mL môi trường 
King’s B 0,8% đã nấu tan và để nguội giữ ở 50°C, 
hòa đều đĩa bằng cách lắc tròn 20 vòng, đĩa được 
che tối và giữ ở nhiệt độ phòng 28ºC±2. Mỗi đĩa 
Petri là 1 lần lặp lại. Đĩa được ủ ở điều kiện phòng 
trong 24 giờ và tiến hành quan sát các đốm tan. 

Chỉ tiêu ghi nhận: Quan sát và đếm số lượng 
đốm tan của TKT hình thành trên đĩa, dựa vào hệ số 
pha loãng để tính mật số. 

2.2.2. Tuyển chọn TKT triển vọng thông qua 
khảo sát khả năng phân giải hỗn hợp vi 
khuẩn R. solanacearum của các dòng 
TKT trong điều kiện phòng thí nghiệm 

Phương pháp: Thí nghiệm được bố trí hoàn toàn 
ngẫu nhiên một nhân tố, sáu nghiệm thức tương ứng 
với sáu dòng TKT (ΦOM, ΦR0, ΦR1, ΦCT4, 
ΦRLV và ΦBT67) được chọn từ thí nghiệm 2.2.1, 3 
lần lặp lại, mỗi lần lặp lại là một đĩa petri. 

Chuẩn bị huyền phù hỗn hợp vi khuẩn được thực 
hiện tương tự như ở thí nghiệm 2.2.1. 

Chuẩn bị nguồn TKT: Nhân mật số từng dòng 
TKT ΦOM, ΦR0, ΦR1, ΦCT4, ΦRLV và ΦBT67 
trong 24 giờ. Thực hiện đếm mật số và pha loãng để 
tạo huyền phù các dòng TKT khác nhau ở mật số 
102 PFU/mL để có thể quan sát được 10 đốm tan 
riêng lẻ, mô tả theo phương pháp của Nga  
et al., (2021). 

Tiến hành đổ đĩa bằng môi trường King’s B 
0,8% agar đã được nấu tan để nguội ở 50ºC và hòa 
đều đĩa bằng cách lắc tròn 20 vòng, đĩa được che tối 
và giữ ở nhiệt độ phòng 28ºC±2. 

Chỉ tiêu ghi nhận: Quan sát và ghi nhận đường 
kính đốm tan của từng dòng TKT trên đĩa petri vào 
các thời điểm 12, 24, 36 và 48 giờ sau khi cấy 
(GSKC) bằng cách đo đường kính 10 đốm tan cố 
định và lấy trung bình của mỗi đĩa petri tương ứng 
với 1 lần lặp lại.  

2.2.3. Đánh giá hiệu quả của TKT trong phòng 
trị bệnh héo xanh trên cây cà chua do vi 
khuẩn R. solanacearum trong điều kiện 
nhà lưới 

Phương pháp: Thí nghiệm được bố trí hoàn toàn 
ngẫu nhiên một nhân tố gồm 6 nghiệm thức (nghiệm 
thức TKT đơn lẻ và nghiệm thức hỗn hợp 3 dòng 
TKT (với tỷ lệ phối trộn là 1: 1: 1 về mật số) có 
đường kính phân giải lớn nhất được chọn từ thí 
nghiệm 2.2.2 xử lý ở mật số 107 PFU/mL và 108 
PFU/mL, xử lý thuốc Starner 20 WP theo liều lượng 
khuyến cáo và đối chứng xử lý nước cất vô trùng), 
4 lần lặp lại và mỗi lần lặp lại là 10 cây cà chua/chậu, 
chậu nhựa C10 (d=25 cm) có chứa 3 kg đất đã thanh 
trùng. 

Chuẩn bị TKT: Tăng sinh mật số dòng các TKT 
được chọn, thực hiện đếm mật số và pha loãng để 
tạo huyền phù TKT đơn lẻ và hỗn hợp có mật số 107 
PFU/mL và 108 PFU/mL.  
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Chuẩn bị vi khuẩn: Các chủng vi khuẩn được 
nuôi cấy riêng biệt trên đĩa petri chứa môi trường 
King’s B trong 48 giờ. Sau đó, cho nước cất vô trùng 
vào để thu hoạch huyền phù vi khuẩn, kết hợp huyền 
phù của ba chủng vi khuẩn R. solanacearum thành 
hỗn hợp vi khuẩn, thực hiện pha loãng để đạt huyền 
phù có giá trị OD600nm = 0,3, tương ứng với mật số 
vi khuẩn là 108 CFU/mL. 

Phương pháp xử lý TKT: Cây con sau khi trồng 
được 20 ngày, khi cây có 2 lá thật hoàn chỉnh, cây 
cao khoảng 15 cm, tưới huyền phù từng dòng TKT 
tương ứng với từng nghiệm thức xung quanh gốc 
cây (5 mL/cây) vào buổi chiều mát. Nghiệm thức xử 
lý thuốc Starner 20 WP (Oxolinic acid) và nghiệm 
thức đối chứng không xử lý TKT thì tưới nước cất 
(5 mL/cây). Sau khi xử lý TKT 1 giờ, tiến hành lây 
bệnh bằng cách tưới huyền phù hỗn hợp vi khuẩn 
(OD600nm = 0,3) đã được chuẩn bị vào đất xung 
quanh gốc cây (5 mL vi khuẩn/cây). Chậu sau khi 
lây bệnh được đặt trong nhà lưới, tưới nước 2 lần/ 
ngày bằng bình phun.  

Chỉ tiêu ghi nhận: Theo dõi và ghi nhận triệu 
chứng thể hiện bệnh hàng ngày. Khi triệu chứng 
bệnh xuất hiện thì ghi nhận tỷ lệ bệnh (TLB)  
3 ngày/ lần.  

TLB (%) được tính như sau:  

TLB (%)= Số cây bị bệnh
Số cây quan sát

× 100 

Diện tích bên dưới đường cong tiến triển bệnh 
theo Shaner and Finney (1977): 

AUDPC = �(
y1 + yi+1

2

n=1

i=1

)(ti+1 − ti) 

Trong đó: n = số lần lấy chỉ tiêu; yi = TLB hoặc 
phần trăm diện tích lá bệnh tại lần đo thứ i; ti = thời 
gian của lần đo thứ i. 

Cấp bệnh được ghi nhận theo thang đánh giá của 
(Fujiwara et al., 2011) gồm có cấp độ bệnh từ 0 đến 
5 (cấp 0: không bệnh; cấp 1: có 1 lá héo; cấp 2: có 2 
hoặc 3 lá héo; cấp 3: tất cả lá đều héo trừ 2 - 3 lá trên 
ngọn; cấp 4: tất cả lá đều héo; cấp 5: cây chết). 

2.3. Phân tích thống kê 

Xử lý số liệu bằng Microsoft Excel 2016, phân 
tích thống kê bằng phần mềm SPSS 26 qua phép thử 
Duncan ở mức ý nghĩa 5%. 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN  
3.1. Kết quả đánh giá khả năng nhân mật số 

của các dòng TKT trên các chủng vi 
khuẩn Ralstonia solanacearum trong 
phòng thí nghiệm  

Tại Bảng 1, kết quả này cho thấy mặc dù 20 dòng 
TKT đều có khả năng ký sinh trên ba chủng vi khuẩn 
phân lập từ cây cà chua (Rs08, Rs09, Rs11), trong 
đó có 6 dòng TKT ΦOM, ΦR0, ΦR1, ΦCT4, ΦRLV 
và ΦBT67 được ghi nhận khả năng nhân mật số. Với 
log mật số TKT (PFU/mL) dao động từ 6,61 đến 
6,76 cao hơn và khác biệt rất có ý nghĩa so với các 
dòng TKT còn lại ở mức ý nghĩa 1%, kế đến là TKT 
ΦVL54 với log mật số (PFU/mL) là 6,51. 

Bảng 1. Khả năng nhân mật số của một số dòng TKT trên cà chua 

STT Nghiệm thức Log mật số (PFU/mL) STT Nghiệm thức Log mật số (PFU/mL) 
1 ΦOM 6,71ab 11 ΦRCT 6,44cd 
2 ΦR0 6,73ab 12 Φ1D 5,95fg 
3 ΦR1 6,61abc 13 Φ2D 5,88fg 
4 Φ1G 6,46cd 14 Φ11 4,99h 
5 Φ2G 6,09ef 15 ΦAG20 6,10ef 
6 ΦĐT3 5,94fg 16 ΦAG21 5,77g 
7 ΦCT4 6,76a 17 Φ40 6,45cd 
8 ΦTG4 6,27de 18 ΦVL54 6,51bc 
9 ΦBT 6,04fg 19 ΦCT60 5,73g 

10 ΦRLV 6,72ab 20 ΦBT67 6,66abc 
Mức ý nghĩa P <0,01 

CV (%) 1,43 
Ghi chú: số liệu được chuyển sang log x trước khi phân tích thống kê. Trong cùng một cột những số có cùng chữ cái 
theo sau giống nhau thì không khác biệt thì không khác biệt ở mức ý nghĩa 5% trong phép thử Duncan. P <0,01: khác 
biệt ở mức ý nghĩa 1%. 

Sự khác biệt này là do đặc tính ký sinh của mỗi 
dòng TKT trên vi khuẩn ký chủ là khác nhau và quá 
trình làm phá vỡ tế bào vi khuẩn dẫn đến giải phóng 

TKT mới có liên quan đến nhóm protein của TKT, 
bao gồm: lysin, holins hoặc chất ức chế tổng hợp 
murein chịu trách nhiệm cho sự phân giải tế bào vi 
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khuẩn ký chủ và sự phóng thích virion vào môi 
trường (Drulis-Kawa et al., 2012). Như vậy, các 
dòng TKT khác nhau sẽ có khả năng nhân mật số 
khác nhau khi ký sinh trên vi khuẩn ký chủ trong 
thời gian nhất định và dòng TKT tiềm năng phải có 
khả năng nhân mật số cao trên vi khuẩn gây hại 
(Dennehy & Abedon, 2021). 

Tóm lại, dựa trên kết quả về khả năng nhân mật 
số thông qua hình thành đốm tan của các dòng TKT 
trên hỗn hợp vi khuẩn phân lập từ cây cà chua, có 
thể thấy 6 dòng TKT được chọn ra gồm ΦOM, ΦR0, 
ΦR1, ΦCT4, ΦRLV và ΦBT67. Những dòng này 
thể hiện khả năng nhân mật số tốt và có tiềm năng 
cao trong việc kiểm soát vi khuẩn trên cây cà chua.  

3.2. Khả năng phân giải của các dòng thực 
khuẩn thể theo thời gian trong điều kiện 
phòng thí nghiệm 

Ở thời điểm khảo sát 12 GSKC, các dòng TKT 
ΦR0 và TKT ΦRLV cho đường kính phân giải lần 
lượt là 4,47 mm và 4,72 mm cao hơn và khác biệt có 
ý nghĩa thống kê so với các dòng TKT còn lại. Tại 
thời điểm ghi 24, 36, 48 ghi nhận TKT ΦBT67 phát 

triển đường kính đốm tan nhanh chóng, cao hơn và 
khác biệt có ý nghĩa thống kê so với các nghiệm thức 
còn lại, tuy nhiên không có sự khác biệt về mặt 
thống kê với nghiệm thức TKT ΦR0.  

Qua Hình 1, khả năng phân giải khác nhau của 
các dòng TKT và đã chọn được dòng TKT ΦBT67 
làm nghiệm thức xử lý đơn. Đồng thời, dòng TKT 
ΦBT67 kết hợp với TKT ΦR0, ΦRLV thành hỗn 
hợp TKT để làm nguồn vật liệu cho thí nghiệm đánh 
giá khả năng phòng trị của các nghiệm thức trên cây 
cà chua ở điều kiện nhà lưới. Kết quả so sánh về khả 
năng phân giải của các dòng TKT trên hỗn hợp vi 
khuẩn R. solanacearum trên cây cà chua (Hình 1) 
cho thấy rằng, 6 dòng TKT được chọn để thực hiện 
thí nghiệm này đều thể hiện được khả năng nhân mật 
số tốt trên hỗn hợp vi khuẩn ký chủ. Tuy nhiên, khi 
đánh giá khả năng phân giải vi khuẩn thông qua 
đường kính đốm tan tại các thời điểm khảo sát 12, 
24, 36 và 48 giờ lại thể hiện sự khác biệt. Điều đó 
cũng phù hợp với nghiên cứu của Gallet et al. (2011) 
cho rằng khả năng phân giải vi khuẩn của các dòng 
TKT khác nhau thông qua việc hình thành các  
đốm tan. 

 
Hình 1. Khả năng phân giải của 6 dòng TKT trên các chủng vi khuẩn R. solanacearum phân lập từ cây 

cà chua 
Ghi chú: Các số trung bình trong cùng một cột theo sau bởi một hoặc nhiều chữ cái giống nhau thì không khác biệt ý 
nghĩa qua phép thử Duncan ở mức ý nghĩa 5%. P<0,01: khác biệt ở mức ý nghĩa 1%, P<0,05: khác biệt ở mức ý nghĩa 
5%, GSKC: Giờ sau khi cấy. 

Đường kính đốm tan khác nhau giữa các dòng 
TKT, vi khuẩn ký chủ và thời gian phân giải. Kích 
thước đốm tan càng lớn chứng tỏ dòng TKT có khả 
năng phân giải vi khuẩn ký chủ càng mạnh (Abedon 

& Culler, 2007). Tuy nhiên, hiệu quả phòng trị bệnh 
trên cây trồng ngoài khả năng tiêu diệt vi khuẩn 
nhanh còn phụ thuộc vào các yếu tố khác như khả 
năng tồn tại và thích nghi của TKT đối với điều kiện 
môi trường (Jones et al., 2007). Vì vậy, cần đánh giá 
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khả năng phòng trị bệnh héo xanh trên cây cà chua 
ở điều kiện nhà lưới. 

Trong nghiên cứu ở điều kiện nhà lưới, dòng 
TKT ΦBT67 đã được chọn làm đối tượng xử lý đơn 
lẻ do TKT này ghi nhận sự phát triển đốm tan nhanh 
chóng và đồng thời kết hợp TKT ΦBT67 với hai 

dòng TKT khác là ΦR0 và ΦRLV để tạo thành hỗn 
hợp TKT và các nghiệm thức được xử lý ở mật số 
107 PFU/mL và 108 PFU/mL. Hỗn hợp này sau đó 
được sử dụng làm vật liệu cho thí nghiệm nhằm 
đánh giá khả năng phòng trị bệnh cho cây cà chua 
trong điều kiện nhà lưới. 

 
Hình 2. Sự phân giải của 6 dòng TKT trên hỗn hợp vi khuẩn R. solanacearum phân lập từ cây cà chua 

tại thời điểm 36 GSKC trên đĩa petri 
3.3. Khả năng phòng trị của TKT trong điều 

kiện nhà lưới 

Về TLB (Hình 3): 

Tại thời điểm 6 NSKLB, hai nghiệm thức xử lý 
TKT ΦBT67 và HH TKT ΦBT67, ΦR0 và ΦRLV ở 
mật số 108 PFU/mL có TLB là 2,5% thấp hơn khác 
biệt ý nghĩa thống kê so với các nghiệm thức xử lý 
còn lại và đối chứng với TLB trong khoảng 12,5-
17,5%. Ở thời điểm 9 NSKLB, các các nghiệm thức 
xử lý TKT ghi nhận TLB trong khoảng từ 30% đến 
62,5%, thấp hơn và khác biệt có ý nghĩa thống kê so 
với nghiệm thức xử lý Starner 20 WP (85%) và đối 
chứng (100%), trong đó nghiệm thức xử lý TKT 
ΦBT67 ở 108 PFU/mL có TLB thấp nhất. 

Thời điểm 12 NSLKB, các nghiệm thức đều gia 
tăng TLB lên cao từ 62,5% đến 100%. Nghiệm thức 
đối chứng và thuốc Starner ghi nhận TLB 100% cao 
nhất và khác biệt có ý nghĩa thống kê so với các 
nghiệm thức có xử lý TKT ΦBT67 mật số 108 
PFU/mL (62,5%), TKT ΦBT67 mật số 107 PFU/mL 
(87,5%), HH TKT ΦBT67, ΦR0, ΦRLV ở mật số 
108 PFU/mL (82,5%), nhưng không khác biệt có ý 
nghĩa thống kê so với HH TKT mật số 107 PFU/mL 

(90%). Qua đó, các nghiệm thức xử lý TKT ở mật 
số 108 PFU/mL ghi nhận khả năng giúp cây cà chua 
hạn chế sự xâm nhiễm của R. solanacearum trong 
điều kiện nhà lưới, nghiệm thức TKT đơn ΦBT67 
mật số 108 PFU/mL cho thấy khả năng vượt trội hơn 
so với các nghiệm thức còn lại. Trong nghiên cứu 
của Fujiwara et al. (2011) ghi nhận rằng khi áp dụng 
các TKT đơn lẻ hoặc kết hợp với các TKT khác ở 
mật số 1,3.1010 PFU/chậu đã làm giảm mức độ 
nghiêm trọng của bệnh héo xanh trên cây cà chua. 

Diện tích bên dưới đường cong tiến triển bệnh 
hay chỉ số tích lũy bệnh AUDPC (Hình 4) của các 
nghiệm thức có sự khác biệt, nghiệm thức TKT 
ΦBT67 mật số 108 PFU/mL có sự tích lũy bệnh qua 
các thời điểm khảo sát là (187,50) thấp hơn và khác 
biệt có ý nghĩa thống kê 1% so với các nghiệm thức 
còn lại, kế đến là nghiệm thức HH TKT mật số 108 
PFU/mL (285,00), TKT ΦBT67 mật số 107 PFU/mL 
(337,50) và HH TKT mật số 107 PFU/mL (296,25) 
thấp hơn và khác biệt có ý nghĩa thống kê so với thuốc 
Starner (431,25) và đối chứng (476,25). Sử dụng TKT 
đã làm giảm mức độ nhiễm bệnh héo xanh theo thời 
gian và điều này cũng được chứng minh trong nghiên 
cứu của Álvarez et al. (2019). 
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Hình 3. TLB héo xanh (%) do vi khuẩn R. solanacearum của các nghiệm thức trên cây cà chua trong 

điều kiện nhà lưới ở thời điểm 6, 9, 12 ngày sau khi lây bệnh 

Ghi chú: Số liệu được chuyển sang √𝑥𝑥 (6 NSKLB) và arcsin �𝑥𝑥 ± 1
4𝑛𝑛

 (9 NSKLB, 12 NSKLB) trước khi phân tích thống kê. 

Các số trung bình trong cùng một cột theo sau bởi một hoặc nhiều chữ cái giống nhau thì không khác biệt ý nghĩa qua 
phép thử Duncan ở mức ý nghĩa 5%. P<0,01: khác biệt ở mức ý nghĩa 1%, NSKLB: Ngày sau khi lây bệnh.

 
Hình 4. Chỉ số tích lũy bệnh AUDPC của bệnh héo xanh do vi khuẩn R. solanacearum trên cà chua 

của các nghiệm thức trong điều kiện nhà lưới 
Ghi chú: Các số trung bình trong cùng một cột theo sau bởi một hoặc nhiều chữ cái giống nhau thì không khác biệt ý 
nghĩa qua phép thử Duncan ở mức ý nghĩa 5%. P<0,01: khác biệt ở mức ý nghĩa 1%, NSKLB: Ngày sau khi lây bệnh.

Về trung bình cấp bệnh (Hình 5): 

Trung bình cấp bệnh ở thời điểm 6 NSKLB, ghi 
nhận các nghiệm thức có trung bình cấp bệnh dao 
động từ 0,03 đến 0,33. Trong đó, trung bình cấp 
bệnh cao nhất là nghiệm thức đối chứng và thấp nhất 
là nghiệm thức TKT ΦBT67 và HH TKT ở mật số 
108 PFU/mL, điều này phù hợp với ghi nhận của 

Balogh et al. (2009) cho rằng khi xử lý với mật số 
TKT càng cao thì mang lại hiệu quả kiểm soát bệnh 
tốt hơn. Kế đến là các nghiệm thức xử lý thuốc 
Staner, HH TKT mật số 107 PFU/mL và TKT 
ΦBT67 mật số 107 PFU/mL cũng cho thấy trung 
bình cấp bệnh thấp hơn và khác biệt có ý nghĩa so 
với đối chứng. Tại thời điểm 9 NSKLB, ở thời điểm 
này các nghiệm thức đối chứng và thuốc Starner có 
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trung bình cấp bệnh lần lượt là 3,63 và 3,15 cao hơn 
và khác biệt có ý nghĩa so với các nghiệm thức có 
xử lý thực khuẩn thể. Vào thời điểm 12 NSKLB, với 
áp lực mầm bệnh phát triển nhanh chóng, các 
nghiệm thức đều có sự gia tăng về trung bình cấp 
bệnh, trung bình cấp bệnh thấp nhất là nghiệm thức 
TKT đơn lẻ ΦBT67 mật số 108 PFU/mL thấp hơn và 
khác biệt ý nghĩa 5 % so với các nghiệm thức  
còn lại.  

Tuy ở thời điểm 6 NSKLB và 9 NSKLB các 
nghiệm thức xử lý cho thấy hiệu quả giảm bệnh so 
với đối chứng nhưng ở thời điểm 12 NSKLB vi 
khuẩn phát triển nhanh và tấn công vào mạch của 
cây nên giữa các nghiệm thức xử lý đều không cho 
thấy sự khác biệt ngoại trừ nghiệm thức TKT đơn lẻ 
ΦBT67 mật số 108 PFU/mL. Nhìn chung, các 

nghiệm thức xử lý TKT đều có hiệu quả giảm bệnh 
thông qua các chỉ số đánh giá như tỷ lệ bệnh, trung 
bình cấp bệnh và AUDPC so với đối chứng (Hình 
6), nghiệm thức Starner 20 WP chưa mang lại hiệu 
quả khi sử dụng là do vi khuẩn đã xâm nhập vào mô 
cây và nhân mật số nên việc phòng trị kém hiệu quả. 
Các nghiệm thức xử lý TKT đơn lẻ và HH TKT ở 
mật số 108 PFU/mL cho hiệu quả phòng trị bệnh ổn 
định qua từng thời điểm ghi nhận. Kết quả này cho 
thấy rằng TKT có khả năng làm giảm sự phát triển 
của mầm bệnh héo xanh trên cây cà chua. Hiệu quả 
của dòng TKT ΦRSL1 xử lý đơn lẻ cao hơn hỗn hợp 
ba TKT ΦRSA1, ΦRSB1 và ΦRSL1 khi xử lý ngâm 
cây cà chua vào huyền phù TKT trước khi lây bệnh 
nhân tạo đã được ghi nhận trong nghiên cứu của 
Fujiwara et al. (2011). 

 
Hình 5. Trung bình cấp bệnh héo xanh do vi khuẩn R. solanacearum của các nghiệm thức trên cây cà 

chua trong điều kiện nhà lưới ở thời điểm 6, 9, 12 ngày sau khi lây bệnh (NSKLB) 
Ghi chú: Các số trung bình trong cùng một cột theo sau bởi một hoặc nhiều chữ cái giống nhau thì không khác biệt ý 
nghĩa qua phép thử Duncan ở mức ý nghĩa 5%. P<0,01:khác biệt ở mức ý nghĩa 1%, P<0,05:khác biệt ở mức ý nghĩa 5%, 
ns: không khác biệt, NSKLB: Ngày sau khi lây bệnh.

 
Hình 6. Biểu hiện bệnh héo xanh trên cây cà chua ở các nghiệm thức tại thời điểm 9 NSKLB 

Ghi chú: A: TKT ΦBT67 (108 PFU/mL); B: TKT ΦBT67 (107 PFU/mL); C: Hỗn hợp TKT ΦBT67, ΦR0ΦRLV (108 
PFU/mL); D: Hỗn hợp TKT ΦBT67, ΦR0, ΦRLV (107 PFU/mL); E:Starner 20 WP ; F: Đối chứng 

A B 
 

D 
 

E 
 

C 
 

F 
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Tuy nhiên, trong điều kiện canh tác tự nhiên nơi 
mà cây trồng có thể bị tấn công bởi nhiều dòng vi 
khuẩn cùng lúc hay các dòng vi khuẩn có tính kháng. 
Đối với các dòng TKT đơn lẻ thì việc sử dụng hỗn 
hợp TKT mang lại hiệu quả kiểm soát vi khuẩn bền 
vững hơn (Balogh et al., 2009). 

4. KẾT LUẬN 

Dựa trên kết quả sàng lọc hai mươi dòng TKT, 
ba dòng TKT tiềm năng ΦBT67, ΦR0 và ΦRLV đã 
được chọn, thể hiện khả năng nhân mật số và đường 
kính phân giải vượt trội trên hỗn hợp vi khuẩn R. 
solanacearum ở điều kiện phòng thí nghiệm. 

Trong điều kiện nhà lưới, khi xử lý dòng TKT 
ΦBT67 và hỗn hợp TKT ΦBT67, ΦR0 và ΦRLV 
với mật số 108 PFU/mL bằng phương pháp tưới vào 
gốc một giờ trước khi lây bệnh nhân tạo đã mang lại 
hiệu quả giảm bệnh héo xanh trên cà chua so với 
nghiệm thức đối chứng qua các thời điểm khảo sát. 
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