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TÓM TẮT 
Chế biến thủy sản là ngành công nghiệp góp phần đảm bảo nguồn 
thực phẩm cho địa phương, trong nước và xuất khẩu. Tuy nhiên, 
nước thải chế biến thủy sản chứa nhiều chất hữu cơ, trong đó có 
lipid, cần được xử lý đúng cách để không gây ô nhiễm môi trường. 
Từ các mẫu nước thải chế biến tôm và cá da trơn, 19 dòng vi khuẩn 
có khả năng phân giải lipid đã được phân lập, trong đó, 4 dòng 
LF2, LF4, LS3 và LS4 có hoạt tính lipase cao nhất ở thời điểm 48 
giờ nuôi cấy trong môi trường khoáng tối thiểu có bổ sung 1% dầu 
hướng dương. Dòng vi khuẩn LS4 có hoạt tính lipase cao nhất 
trong môi trường pH trung tính, đạt 47,19 U/mL. Kết quả so sánh  
trình tự gen 16S-rRNA và đặc điểm sinh hóa chứng tỏ dòng vi 
khuẩn LS4 thuộc loài Aeromonas hydrophila nên được định danh 
là Aeromonas hydrophila LS4. 

Từ khóa: Aeromonas hydrophila, lipase, lipid, nước thải chế biến 
thủy sản 

ABSTRACT 
Seafood processing is an industry contributing to food supply for 
local consumption, domestic markets, and export. However, 
wastewater from seafood processing contains a high amount of 
organic compounds such as lipids, which should be properly 
treated to avoid environmental pollution. From wastewater 
samples collected at a shrimp and catfish processing factory, 19 
lipid-degrading bacterial isolates were obtained, of which LF2, 
LF4, LS3, and LS4 exhibited the highest lipase activity at 48 hours 
of cultivation in minimal medium supplemented with 1% sunflower 
oil. The isolate LS4 showed the highest lipase activity under 
neutral pH conditions (47.19 U/mL). Sequence analysis of the 16S-
rRNA gene and biochemical characterization of LS4 confirmed 
that the isolate belongs to Aeromonas hydrophila and was 
designated as Aeromonas hydrophila LS4. 

Keywords: Aeromonas hydrophila, lipase, lipid, seafood 
processing wastewater 
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1. GIỚI THIỆU 

Chế biến thủy sản là một trong những ngành 
công nghiệp quan trọng và phát triển nhanh. Theo 
báo cáo của Tổ chức Nông lương Liên Hiệp Quốc 
(FAO), ngành chế biến thủy sản toàn cầu là nguồn 
cung cấp thực phẩm chính cho hàng triệu người trên 
thế giới, đạt doanh thu khoảng 1.200 tỷ USD vào 
năm 2022 (FAO, 2022). Chế biến thủy sản không 
chỉ làm tăng giá trị từ nguồn tài nguyên thủy sản mà 
còn góp phần vào việc phát triển kinh tế địa phương, 
đặc biệt ở các quốc gia ven biển như Việt Nam. Mặc 
dù chế biến thủy sản mang lại nhiều lợi ích kinh tế, 
nhưng cũng đối mặt với các vấn đề về môi trường 
do nước thải chế biến thủy sản chứa phần lớn các 
chất thải hữu cơ, trong đó có lipid. Lipid không tan 
trong nước có thể tạo váng lipid trên mặt nước làm 
giảm nồng độ oxy hòa tan trong nước, ảnh hưởng 
đến đời sống của các động vật thủy sinh (Fitzgerald 
et al., 2020). Sự tích tụ lipid cũng có thể dẫn đến tắc 
nghẽn đường ống, làm giảm hiệu suất của quá trình 
xử lý nước thải (Liu et al., 2018).  

Để giảm thiểu lipid trong nước thải, nhiều 
phương pháp xử lý đã được nghiên cứu và áp dụng. 
Trong đó, xử lý sinh học sử dụng vi sinh vật có khả 
năng tổng hợp lipase để phân hủy lipid thành các sản 
phẩm không gây hại được quan tâm nghiên cứu và 
ứng dụng. Công nghệ này có thể bao gồm hệ thống 
lọc sinh học hoặc bể sinh học có tác dụng phân hủy 
lipid (Chính, 2021). Các vi sinh vật đã được chứng 
minh có khả năng tổng hợp lipase như vi khuẩn 
Klebsiella sp. (Bhatia & Sharma, 2012), Bacillus sp. 
(Kumar et al., 2003), Pseudomonas sp. (Liang et al., 
2018), Rhodopseudomonas sp. (Nhi và ctv., 2020) 
hoặc nấm Geotrichum, Penicillium, Aspergillus và 
Rhizomucor (Muira & Yamane, 1997). 

 Đồng bằng sông Cửu Long (ĐBSCL) là vùng 
nuôi trồng thủy sản lớn, trong đó, Cần Thơ là một 
trong những khu vực trọng điểm về chế biến tôm và 
cá da trơn. Theo Hiệp hội Chế biến và Xuất khẩu 
Việt Nam, Cần Thơ (sau khi sáp nhập với Hậu Giang 
và Sóc Trăng) có khoảng 60 cơ sở và nhà máy chế 
biến thủy sản. Lipid trong nước thải chế biến thủy 
sản được xử lý vật lý bằng cách vớt các váng lipid 
nổi trên mặt nước. Theo Quy chuẩn kỹ thuật quốc 
gia về nước thải chế biến thủy sản (QCVN-32-
1:2019/BNNPTNT) thì tổng dầu mỡ động, thực vật 
trong nước thải sau khi xử lý khi xả ra nguồn nước 
được dùng cho mục đích cấp nước sinh hoạt là 10 
mg/L. Hiện nay, việc ứng dụng biện pháp sinh học 
để xử lý chất thải chứa lipid vẫn còn hạn chế. Chính 
vì vậy, nước thải chế biến thủy sản cũng là vấn đề 
được quan tâm nghiên cứu để giảm thiểu ô nhiễm 

môi trường. Mặc dù đã có nhiều công bố về vi sinh 
vật có khả năng tổng hợp lipase nhưng cho đến nay, 
các nghiên cứu về xử lý sinh học lipid trong nước 
thải chế biến thủy sản ở ĐBSCL rất hạn chế. Vì vậy, 
nghiên cứu này được thực hiện nhằm phân lập và 
tuyển chọn các dòng vi khuẩn bản địa có khả năng 
phân giải lipid làm tiền đề cho các nghiên cứu ứng 
dụng xử lý lipid trong nước thải. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU  
2.1. Thu mẫu 

Mẫu nước thải đầu ra và mẫu nước thải của bể 
hiếu khí được thu tại hệ thống xử lý nước thải chế 
biến tôm và cá da trơn thuộc Khu công nghiệp Trà 
Nóc, thành phố Cần Thơ. Mẫu được thu trong chai 
nhựa vô trùng, sau đó mẫu được bảo quản lạnh và 
chuyển về phòng thí nghiệm Sinh học Tế bào và 
Phân tử, Khoa Sinh học, Trường Khoa học Tự 
nhiên, Đại học Cần Thơ để tiến hành phân lập vi 
khuẩn.  

2.2. Phân lập vi khuẩn có khả năng phân  
giải lipid 

Chọn lọc vi khuẩn: Quy trình làm giàu mật số vi 
khuẩn được thực hiện theo mô tả của Čipinytė et al. 
(2009). Chủng 5 mL mẫu nước thải vào bình tam 
giác 100 mL chứa 45 mL môi trường gồm 1 g/L dầu 
hướng dương, 0,5 g/L (NH4)2SO4, 0,1 g/L MgSO4, 
0,5 g/L KH2PO4, 0,1 g/L CaCl2 và 1 g/L cao nấm 
men. Mẫu được nuôi cấy trên máy lắc tròn với tốc 
độ 200 vòng/phút ở nhiệt độ phòng thí nghiệm. Sau 
1 tuần nuôi cấy, 5 mL dung dịch huyền phù vi khuẩn 
được chuyển vào môi trường tương tự, vi khuẩn 
phân giải lipid được chọn lọc bằng cách nuôi cấy 1 
tuần và tiếp tục chuyển huyền phù vi khuẩn lần 2 và 
lần 3 trong 2 tuần liên tiếp. 

Phân lập vi khuẩn: Sau 3 lần chọn lọc, mẫu được 
để yên 30 phút, sau đó pha loãng huyền phù vi khuẩn 
đến 10-5 (hệ số pha loãng 10 lần). Tiếp theo,100 µL 
huyền phù của từng độ pha loãng được hút và trải 
lên môi trường thạch Tween 80, mẫu được ủ ở 32°C. 
Môi trường thạch Tween 80 là môi trường tương tự 
như môi trường sử dụng để chọn lọc vi khuẩn như 
đã trình bày ở trên, tuy nhiên, dầu hướng dương 
được thay bằng Tween 80 (1% v/v). Qua 72 giờ, 
những khuẩn lạc rời rạc, khác nhau về hình thái, làm 
đục môi trường xung quanh khuẩn lạc được phân lập 
thuần bằng phương pháp cấy ria trên môi trường 
thạch Tween 80 (Čipinytė et al., 2009). Sau đó, các 
khuẩn lạc được tiếp tục cấy ria để làm ròng trên môi 
trường TSA. Những dòng vi khuẩn thuần được mô 
tả hình thái khuẩn lạc sau 3 ngày nuôi cấy trên môi 
trường TSA và xác định Gram. Gram được xác định 
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nhanh bằng phương pháp String test theo mô tả của 
Dash and Payyappilli (2016). Tế bào của các dòng 
vi khuẩn phân giải lipid tiềm năng được nhuộm 
Gram bằng phương pháp truyền thống theo mô tả 
của Ảnh (2006) để quan sát hình dạng và đo kích 
thước tế bào ở độ phóng đại 1000X dưới kính hiển 
vi quang học. 

2.3. Khảo sát khả năng phân giải lipid của vi 
khuẩn phân lập 

Chuẩn bị huyền phù vi khuẩn: Các dòng vi 
khuẩn được phân lập từ kết quả ở Mục 2.2 được sử 
dụng để đánh giá khả năng phân giải lipid. Chủng 
một khuẩn lạc của mỗi dòng khuẩn vào 4 mL môi 
trường TSB. Vi khuẩn được nuôi cấy trên máy lắc 
tròn với tốc độ 200 vòng/phút trong 24 giờ. Sau đó, 
1,8 mL dịch huyền phù vi khuẩn sau nuôi cấy được 
hút và cho vào eppendorf 2 mL, ly tâm mẫu ở 4°C 
với vận tốc 13.000 vòng/phút trong 10 phút. Tiếp 
đó, phần dung dịch phía trên được loại bỏ và phần 
sinh khối tế bào được rửa 3 lần bằng dung dịch NaCl 
0,9% (w/v). Huyền phù vi khuẩn được hiệu chỉnh 
bằng dung dịch NaCl 0,9% để đạt giá trị OD600nm = 
0,7 và sử dụng cho thí nghiệm tiếp theo. Khả năng 
phân giải lipid của vi khuẩn được xác định trên 2 
loại môi trường có bổ sung tributyrin và Tween 80. 

Khả năng phân giải tributyrin được khảo sát 
theo phương pháp của Carrazco-Palafox et al. 
(2018) có hiệu chỉnh: Thí nghiệm được thực hiện 
với hai nghiệm thức: (1) chủng 50 µL dung dịch 
huyền phù vi khuẩn (OD600nm= 0,7); và (2) cho 50 
µL dung dịch NaCl 0,9% vào giếng (đường kính 9 
mm) trên môi trường tributyrin agar (1%). Sau 24 
giờ, các dòng vi khuẩn có khả năng phân giải lipid 
tạo vòng sáng xung quanh giếng trên môi trường 
tributyrin.  

Khả năng phân giải Tween 80 được tiến hành 
theo mô tả của Jain et al. (2012) có hiệu chỉnh. Thí 
nghiệm được thực hiện tương tự như thí nghiệm 
khảo sát khả năng phân giải tributyrin. Sau 24 giờ, 
các dòng vi khuẩn có khả năng phân hủy lipid tạo 
vòng đục xung quanh giếng trên môi trường Tween 
80. Đường kính vòng phân giải (mm) được tính bằng 
hiệu số giữa đường kính vòng sáng/đục (mm) và 
đường kính giếng (9 mm). 

2.4. Khảo sát ảnh hưởng của thời gian nuôi 
cấy và pH đến khả năng tổng hợp lipase 
của vi khuẩn 

Việc khảo sát ảnh hưởng của thời gian nuôi cấy 
đến sự tổng hợp lipase của vi khuẩn được tiến hành 
bằng cách chủng 40 µL huyền phù của từng dòng vi 
khuẩn đã được điều chỉnh mật độ quang (dịch huyền 

phù vi khuẩn sau nuôi cấy được ly tâm và rửa sinh 
khối tế bào như mô tả ở Mục 2.3 để đạt giá trị 
OD600nm= 0,7) vào 4 mL môi trường khoáng tối thiểu 
(MM) có bổ sung 1% dầu hướng dương. Vi khuẩn 
được nuôi cấy trên máy lắc (200 vòng/phút) ở nhiệt 
độ phòng thí nghiệm trong 72 giờ, thí nghiệm được 
lặp lại 3 lần. Sau mỗi 24 giờ nuôi cấy, xác định mật 
độ quang của huyền phù vi khuẩn ở bước sóng 600 
nm, mật số vi khuẩn bằng phương pháp đếm sống 
nhỏ giọt (Hoben & Somasegaran, 1982) và hoạt tính 
lipase (Pinsirodom & Parkin, 2001). Thành phần 
của môi trường MM gồm 1,4196 g Na2HPO4; 
1,3609 g KH2PO4; 0,3 g (NH4)2SO4; 0,0985 g 
MgSO4.7H2O; 5,75 mg CaCl2.H2O; 3,2 mg 
Na2EDTA; 2,75 mg FeSO4.7H2O; 1,7 mg 
MnSO4.H2O; 1,16 mg H3BO3; 1,15 mg 
ZnSO4.7H2O; 0,24 mg CuSO4; 0,235 mg 
CoCl2.6H2O; 0,125 mg (NH4)6Mo24.4H2O; 1000 mL 
H2O; pH 7±0,2; (Nguyen et al., 2014). 

Ảnh hưởng của pH đến sự tổng hợp lipase của vi 
khuẩn cũng được thực hiện tương tự, tuy nhiên, môi 
trường MM được hiệu chỉnh về các giá trị pH 6, 7 
và 8 trước khi chủng vi khuẩn. 

2.5. Xác định hoạt tính lipase 

Phương pháp xác định hoạt tính lipase được 
chuẩn bị và tiến hành theo mô tả của Pinsirodom and 
Parkin (2001). Phản ứng giữa p-nitrophenyl laurate  
và enzyme lipase thô trong Tris-Cl 0,1 M (pH 8) tạo 
ra sản phẩm sau phản ứng là p-nitrophenol.  

Huyền phù vi khuẩn tại thời điểm thu mẫu được 
ly tâm 3.000 vòng/phút trong 10 phút. Dung dịch thu 
được sau ly tâm được sử dụng như  lipase thô. Cho 
2,5 mL dung dịch đệm Tris-Cl 0,1 M (pH 8), 2,5 mL 
420 μM p-nitrophenyl laurate và 1 mL dung dịch 
lipase thô vào ống nghiệm 10 mL, trộn đều hỗn hợp 
và ủ mẫu ở 37°C trong 15 phút. Sau khi ủ, mẫu được 
kiểm tra độ hấp thụ quang phổ ở bước sóng 410 nm. 
Một đơn vị hoạt động lipase (U) được định nghĩa là 
lượng enzyme giải phóng 1 μmol p-nitrophenol khỏi 
p-nitrophenyl laurate mỗi phút trong điều kiện thí 
nghiệm (1U = 1 µmol p-nitrophenol trong 1 phút) 
(Gitlesen et al., 1997).  

2.6. Đánh giá sự khác nhau về di truyền của 
các dòng vi khuẩn phân huỷ lipase được 
tuyển chọn 

Kỹ thuật BOX-PCR được tiến hành để đánh giá 
sự khác nhau về di truyền của các dòng vi khuẩn 
được tuyển chọn. Các dòng vi khuẩn phân giải lipid 
hiệu quả (dựa vào kết quả Mục 2.4 khi khảo sát về 
mật số vi khuẩn và hoạt tính lipase theo thời gian) 
được nuôi cấy trên môi trường TSA trong 24 giờ, 
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sau đó tiến hành ly trích DNA và thực hiện phản ứng 
BOX-PCR. 

Dùng đầu cone khử trùng để lấy một khuẩn lạc 
và cho vào ống PCR có chứa 100 µL nước cất vô 
trùng. Vi khuẩn được trộn đều vào nước cất bằng 
cách vortex. Mẫu được giữ ở 99°C trong 5 phút để 
phá vỡ tế bào, sau đó hỗn hợp  chứa DNA vi khuẩn 
được bảo quản ở -30°C đến khi sử dụng (Horecka & 
Chu, 2017). DNA  trong hỗn hợp được sử dụng để 
thực hiện phản ứng BOX-PCR với mồi BOX-A1rev. 
Thành phần của một phản ứng BOX-PCR gồm 2,5 
µL dNTPs (10 mM); 0,85 µL mồi BOX-A1rev  
(5’-CTACGGCAAGGCGACGCTGACG-3’)  
(0,1 mM); 1,25 U Taq DNA polymerase; 5 µL 10X 
đệm PCR; 0,8 µL BSA (1% w/v); 5 µL dimethyl 
sulfoxide (100%); 2 µL hỗn hợp chứa DNA; nước 
cất khử ion được thêm vào để đạt tổng thể tích 50 
µL. Chu trình nhiệt của phản ứng BOX-PCR gồm 
95°C (2 phút) (1 chu kỳ); 94°C (3 giây), 92°C (30 
giây), 50°C (1 phút), 65°C (8 phút) (35 chu kỳ); 
65°C 8 phút (1 chu kỳ); giữ ở 4°C (Nguyen et al., 
2019). Agarose (1,5%, w/v) pha trong dung dịch 
đệm TAE (1X) được sử dụng để điện di kiểm tra sản 
phẩm BOX-PCR ở dòng điện 60 V trong 120 phút. 
Kết quả điện di được ghi nhận bằng hệ thống chụp 
gel Analytik Jena (Đức). 

2.7. Định danh vi khuẩn phân giải lipid 

Kỹ thuật sinh học phân tử: Vi khuẩn có khả năng 
phân giải hiệu quả lipid và có hoạt tính lipase cao 
được giải trình tự đoạn gen 16S-rRNA  
để định danh vi khuẩn. Cặp mồi 27F  
(5’- AGAGTTTGATCMTGGCTCAG-3’) và 
1492R (5’-TACGGYTACCTTGTTACGACTT-3’) 
(Frank et al., 2008) được sử dụng để khuếch đại 
đoạn gen 16S-rRNA. Thành phần của một phản ứng 
PCR (25 µL) gồm 1,25 µL dNTPs (10 mM); 0,625 
µL U Taq DNA polymerase; 2,5 µL 10X đệm PCR; 
0,4 µL BSA (1% w/v); 2,5 µL dimethyl sulfoxide 
(100%); 0,5 µL hai loại mồi; 3 µL DNA; 16,475 µL 
nước khử ion. Chu kỳ nhiệt của phản ứng PCR gồm 
95°C (6 phút); 40 chu kỳ nhân số lượng DNA với 
nhiệt độ và thời gian tương ứng là 95°C (30 giây), 
55°C (30 giây), 72°C (30 giây); và 72°C (5 phút). 
Sản phẩm PCR được điện di trong gel agarose 1,5% 
(w/v) (150 V, 30 phút) và được giải trình tự bằng 
phương pháp Sanger tại công ty Eurofin (Đức). 
Trình tự gen 16S-rRNA của vi khuẩn được so sánh 
với trình tự gen tương ứng trong ngân hàng dữ liệu 
NCBI bằng công cụ BlastN để định danh vi khuẩn. 

Nhằm định danh đến bậc phân loại loài, một số 
đặc điểm sinh hóa của vi khuẩn đã giải trình tự cũng 
được phân tích, gồm khả năng đồng hóa citrate, hoạt 

tính urease, oxidase, catalase, lipase (Dũng và ctv., 
1972), khả năng lên men các nguồn carbon như 
glycerol, glucose, galactose, D-fructose, lactose, D-
xylose, và maltose (Chandra & Mani, 2011). 

2.8. Xử lý số liệu 

Phần mềm Microsoft Excel 2016 được sử dụng 
để nhập và xử lý số liệu thô, tính các trung bình và 
vẽ biểu đồ. Phần mềm Minitab 18 được dùng để 
phân tích ANOVA và kiểm định trung bình các 
nghiệm thức bằng kiểm định Tukey’s. 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 
3.1. Phân lập vi khuẩn có khả năng phân giải 

lipid 

Từ 4 mẫu nước thải chế biến thủy sản, 19 dòng 
vi khuẩn có khả năng phân giải lipid đã được phân 
lập. Trong đó, 9 dòng phân lập được từ nước thải 
tôm (7 dòng phân lập từ bể nước thải đầu vào và 2 
dòng được phân lập từ nước thải của bể hiếu khí) và 
10 dòng vi khuẩn được phân lập từ nước thải chế 
biến cá da trơn (7 dòng từ bể nước thải đầu vào và 3 
dòng từ nước thải thu ở bể hiếu khí). Các dòng vi 
khuẩn được xác định đặc điểm hình thái khuẩn lạc 
và tế bào ở thời điểm 3 ngày nuôi cấy trên môi 
trường TSA (Bảng 1). Khuẩn lạc và tế bào của ba 
dòng vi khuẩn đại diện được minh hoạ ở Hình 1.  

 
Hình 1. Hình thái khuẩn lạc và tế bào của ba 

dòng vi khuẩn đại diện 

Ghi chú: A: dòng LF2; B: dòng LS4 ; C: dòng LF9 

Về hình thái, 17/19 dòng có khuẩn lạc tròn, 2/19 
dòng có khuẩn lạc không đều. Phần lớn khuẩn lạc có 
màu trắng ngà (11/19 dòng), trắng đục (5/19 dòng) 
hoặc màu vàng (3/19 dòng). Hầu hết các dòng vi 
khuẩn có bề mặt khuẩn lạc trơn (13/19 dòng), 6/19 
dòng có bề mặt nhăn. Khuẩn lạc có bìa nguyên 
chiếm số lượng nhiều nhất với 12/19 dòng, bìa răng 
cưa gồm 7/19 dòng. Về độ nổi, đa phần các dòng có 
khuẩn lạc lài (11/19) và 8/19 dòng có khuẩn lạc mô. 
Tế bào vi khuẩn có hình cầu (4 dòng) hoặc hình que 
(15 dòng). Kết quả nhuộm Gram cho thấy có 12 
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dòng vi khuẩn Gram âm và 7 dòng vi khuẩn  
Gram dương. 

Nhiều dòng vi khuẩn có khả năng phân giải lipid 
trên cùng địa bàn cũng đã được công bố. Theo 
Phong et al. (2021), 11 dòng vi khuẩn được phân lập 

từ nước thải chế biến thực phẩm ở Cần Thơ có khả 
năng phân giải dầu ăn trong nước thải. Từ ba mẫu 
nước thải sinh hoạt tại quận Ninh Kiều (Cần Thơ), 
Men et al. (2023) đã phân lập được 9 dòng vi khuẩn 
có khả năng phân giải lipid, trong đó 3 dòng vi 
khuẩn Gram dương và 6 dòng vi khuẩn Gram âm. 

Bảng 1. Đặc điểm hình thái khuẩn lạc và tế bào của các dòng vi khuẩn có khả năng phân giải lipid 

TT Nguồn gốc Dòng vi 
khuẩn 

Đặc điểm khuẩn lạc Đặc điểm tế bào 

Hình 
dạng Màu sắc Bề mặt Bìa Độ 

nổi 

Kích 
thước 
(mm) 

Hình 
dạng 

Kích 
thước 
(µm) 

Gram 

1 

Nước 
thải chế 
biến tôm 

Bể hiếu 
khí 

LS1 không 
đều trắng đục nhăn răng cưa lài 3 que 1x7 + 

2 LS2 tròn trắng ngà trơn nguyên mô 3 que 1x3 - 
3 

Bể đầu 
vào 

LS3 tròn trắng ngà trơn nguyên mô 3 cầu 2 - 
4 LS4 tròn trắng ngà trơn nguyên mô 6 que 1x1,5 - 
5 LS5 tròn trắng ngà trơn nguyên lài 3 que 1x2 + 
6 LS6 tròn trắng ngà nhăn nguyên lài 5 que 1x1 - 

7 LS7 không 
đều trắng ngà trơn răng cưa mô 6 que 1x2 - 

8 LS8 tròn trắng ngà trơn nguyên mô 5 que 1x2 + 
9 LS9 tròn vàng trơn nguyên mô 2 que 1x1 - 

10 

Nước 
thải chế 
biến cá 
da trơn 

Bể hiếu 
khí 

LF1 tròn trắng ngà trơn nguyên lài 2,5 que 1x2 - 
11 LF2 tròn trắng ngà nhăn răng cưa lài 6 que 1x1 - 
12 LF3 tròn trắng đục nhăn răng cưa lài 6,5 que 1x4 + 
13 

Bể đầu 
vào 

LF4 tròn trắng ngà trơn nguyên mô 2 que 1x1,5 - 
14 LF5 tròn trắng ngà trơn nguyên lài 6 que 1x1,5 - 
15 LF6 tròn vàng trơn nguyên lài 2,5 que 1x2 - 
16 LF7 tròn trắng đục nhăn răng cưa lài 12 cầu 2 + 
17 LF8 tròn trắng đục nhăn răng cưa lài 3 cầu 2 + 
18 LF9 tròn trắng đục trơn nguyên mô 6 que 1x2 - 
19 LF10 tròn vàng trơn nguyên lài 3 cầu 2 + 

3.2. Khả năng phân giải lipid trên đĩa thạch 
của vi khuẩn 

Kết quả khảo sát cho thấy hầu hết các dòng vi 
khuẩn đều có khả năng làm đục môi trường thạch 
Tween 80 và tạo vòng sáng trên môi trường 
tributyrin agar (TBA) sau 24 giờ nuôi cấy (Bảng 2).  

Trên môi trường tributyrin agar, bốn dòng vi 
khuẩn LF2, LF4, LS3 và LS4 có khả năng phân giải 
lipid cao nhất trong các dòng vi khuẩn phân lập. 
Dòng LS4 tạo vòng phân giải lớn nhất với đường 
kính 17,33 mm, tiếp đến là LS3 (16,33 mm), LF2 
(13,67 mm) và LF4 (13 mm), khác biệt có ý nghĩa 
thống kê so với các dòng vi khuẩn còn lại. Trên môi 
trường thạch Tween 80, 15/19 dòng vi khuẩn có khả 
năng làm đục môi trường sau 24 giờ nuôi cấy. Trong 
đó, bốn dòng vi khuẩn gồm LF2, LF4, LS3 và LS4 
thể hiện hoạt tính phân giải mạnh nhất, với đường 
kính vòng phân giải lần lượt là 11,33; 11,33; 13,33 

và 15,67 mm, khác biệt có ý nghĩa thống kê so với 
các dòng vi khuẩn còn lại. 

 
Hình 2. Khả năng phân giải lipid tạo thành vòng 

sáng quanh các giếng có chủng huyền phù vi 
khuẩn trên môi trường tributyrin (1) và  

Tween 80 (2) 
A: dòng LF2, B: dòng LF4, C: dòng LS3, D: dòng LS4, 
E: dòng LS6, F: dòng LF7, ĐC: đối chứng 
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Các nghiên cứu trước đây cũng đã chứng minh 
mối liên hệ giữa đường kính vòng phân giải và hiệu 
quả phân giải lipid của vi khuẩn. Bestari and 
Suharjono (2015) đã phân lập và tuyển chọn được 
các dòng vi khuẩn từ nước thải chế biến cá có khả 
năng phân giải lipid. Vi khuẩn tạo vòng phân giải có 
đường kính 4 mm trên môi trường thạch có bổ sung 
dầu olive và có hoạt tính lipase cao. Trong một 
nghiên cứu khác, Akhtar et al. (2016) đã phân lập vi 
khuẩn từ môi trường giàu lipid tại Dhaka 
(Bangladesh) và khảo sát khả năng sinh lipase trên 
môi trường TBA để đánh giá hiệu quả phân giải 

lipid, một số dòng vi khuẩn tạo vòng phân giải có 
đường kính 4,08 mm được ghi nhận. Pallavi et al. 
(2016) đã phân lập các dòng vi khuẩn từ đất nhiễm 
dầu và chỉ tuyển chọn những dòng tạo đường kính 
vòng phân giải lớn hơn 1 mm trên môi trường TBA 
để kiểm tra hoạt tính enzyme, kết quả cũng cho thấy 
vi khuẩn tạo vòng lớn nhất cũng có hoạt tính lipase 
cao nhất. Trong nghiên cứu này, 15/19 dòng vi 
khuẩn phân lập có khả năng làm đục môi trường 
Tween 80 đều tạo vòng sáng trên môi trường 
tributyrin agar. Chính vì vậy, 15 dòng vi khuẩn này 
được tiếp tục sử dụng cho các thí nghiệm tiếp theo. 

Bảng 2. Đường kính vòng phân giải khi vi khuẩn được nuôi cấy trên môi trường tributyrin và Tween 
80 

TT Dòng Đường kính vòng phân giải (mm) 
Tributyrin Tween 80 

1 Đối chứng 0±0i 0±0i 
2 LF1 0,67±0,57gh 0±0i 
3 LF2 13,67±0,57b 11,33±0,57c 
4 LF3 7,33±0,57c 6,50±0,50d 
5 LF4 13,00±1,0b 11,33±0,57c 
6 LF5 3,00±1,0ef 1,17±0,29gh 
7 LF6 5,33±0,57cd 3,33±0,57ef 
8 LF7 3,00±1,0ef 1,33±0,57gh 
9 LF8 0,33±0,57h 0±0i 

10 LF9 0,67±0,57gh 0±0i 
11 LF10 1,00±1,0fgh 0±0i 
12 LS1 3,33±0,57de 2,67±1,15fg 
13 LS2 3,33±0,57de 1,17±0,29gh 
14 LS3 16,33±0,57a 13,33±1,15b 
15 LS4 17,33±0,57a 15,67±0,57a 
16 LS5 5,33±0,57cd 3,67±0,57ef 
17 LS6 2,33±0,57efg 0,33±0,57h 
18 LS7 4,33±0,57de 3,33±0,57ef 
19 LS8 5,33±0,57cd 5,00±0,00de 
20 LS9 3,33±0,57de 2,33±0,57fg 

Ghi chú: Trong cùng một cột, các số liệu đính kèm chữ cái giống nhau thì khác biệt không có ý nghĩa thống kê ở mức 5% 

3.3. Ảnh hưởng thời gian nuôi cấy và pH đến 
khả năng tổng hợp lipase của vi khuẩn 

3.3.1. Ảnh hưởng của thời gian nuôi cấy đến 
khả năng tổng hợp lipase 

Kết quả thí nghiệm cho thấy mật độ quang và 
mật số vi khuẩn (MSVK) được xác định ở ba thời 
điểm nuôi cấy gồm 24, 48 và 72 giờ có sự khác nhau 
(Bảng 3). 

Sau 24 giờ nuôi cấy, dòng LS4 phát triển mạnh 
nhất với OD600nm đạt 0,101 và mật số 63,56 × 108 
CFU/mL, khác biệt có ý nghĩa thống kê so với đối 
chứng và phần lớn các dòng vi khuẩn còn lại. Các 

dòng LF2, LF3 và LS9 cũng đạt mật số cao lần lượt 
là 44 × 108, 45 × 108 và 40 × 108 CFU/mL. Tại thời 
điểm 48 giờ, các dòng vi khuẩn LF2, LF4, LS3 và 
LS4 có giá trị OD600nm và mật số gia tăng nhanh, 
phản ánh giai đoạn tăng trưởng mạnh, trong đó, 
dòng vi khuẩn LS4 có mật độ quang đạt 0,245 và 
MSVK cao nhất, đạt 61111 × 108 CFU/mL. Tại thời 
điểm 72 giờ, mật số của tất cả các dòng vi khuẩn đều 
giảm so với 48 giờ chứng tỏ vi khuẩn đang ở giai 
đoạn suy thoái. Như vậy, ở thời điểm 48 giờ nuôi 
cấy, các dòng vi khuẩn đạt mật số tối đa, trong đó 
dòng vi khuẩn LS4 có mật số cao nhất trong các thời 
điểm khảo sát, khác biệt có ý nghĩa thống kê so với 
các dòng vi khuẩn còn lại (Bảng 3). 
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Bảng 3. Mật độ quang và MSVK khi vi khuẩn được nuôi cấy ở các thời điểm khác nhau trong môi 
trường MM có bổ sung 1% dầu hướng dương  

TT Dòng Mật độ quang (OD600nm) Mật số vi khuẩn (x108 CFU/mL) 
24 giờ 48 giờ 72 giờ 24 giờ 48 giờ 72 giờ 

1 ĐC 0,054±0,006h 0,06±0,003g 0,062±0,003i 0±0h 0±0e 0±0g 
2 LF2 0,089±0,007abc 0,211±0,012bc 0,223±0,002c 44±3b 14556±509bcd 1500±88b 
3 LF3 0,092±0,006ab 0,114±0,111e 0,128±0,002e 45±2b 9556±1072cde 1144±154c 
4 LF4 0,075±0,003cdef 0,218±0,002bc 0,227±0,002bc 34±0,5cd 15667±333bc 1578±246b 
5 LF5 0,062±0,009efgh 0,107±0,006e 0,113±0,002ef 1,2±0,34h 3±1,34e 1,05±0,18g 
6 LF6 0,070±0,009ef 0,376±0,034a 0,392±0,006a 24±3,75e 22667±1453b 944±107cd 
7 LF7 0,055±0,005gh 0,070±0,004fg 0,072±0,006hi 0,05±0,01h 2±1,5e 0,05±0,02g 
8 LS1 0,094±0,002ab 0,103±0,002ef 0,113±0,003ef 38±4,4bcd 110±15,28e 33±8,82g 
9 LS2 0,063±0,001efgh 0,087±0,007efg 0,087±0,007gh 4,78±1,34gh 944±241e 0,43±0,03g 

10 LS3 0,069±0,004efg 0,206±0,003c 0,215±0,004c 11±0,69fg 22000±4978bc 856±107de 
11 LS4 0,101±0,002a 0,245±0,018b 0,249±0,009b 63±4,86a 61111±15753a 3400±33,3a 
12 LS5 0,061±0,003fgh 0,095±0,016ef 0,098±0,001fg 0,10±0,02h 233±0e 0,38±0,07g 
13 LS6 0,085±0,005bcd 0,209±0,016c 0,222±0,005c 33±0,69d 589±259e 315±25f 
14 LS7 0,062±0,004efgh 0,099±0,001ef 0,119±0,027ef 1,26±0,33h 2,44±0,19e 0,53±0,05g 
15 LS8 0,072±0,002def 0,155±0,002d 0,166±0,002d 12±0,5f 2911±50,9de 353±51f 
16 LS9 0,076±0cde 0,081±0,002efg 0,086±0,001ghi 40±1,5bc 1756±134,7e 633±0e 
Ghi chú: Trong cùng một cột, các số liệu đính kèm chữ cái giống nhau thì khác biệt không có ý nghĩa thống kê ở mức 5%. 
ĐC: đối chứng 

  
Hình 3. Hoạt tính lipase của vi khuẩn ở các thời điểm nuôi cấy khác nhau 

Ghi chú: Các cột đi kèm các ký tự chữ cái giống nhau thì khác biệt không có ý nghĩa thống kê ở mức 5%. ĐC: đối chứng 

Kết quả khảo sát  cho thấy các dòng vi khuẩn khi 
được nuôi cấy trong môi trường MM có bổ sung 1% 
dầu hướng dương ở thời điểm 24, 48 và 72 giờ cũng 
có hoạt tính lipase khác nhau (Hình 3). Lipase được 
tạo ra ở thời điểm 24 giờ khá thấp so với 48 và 72 
giờ ở tất cả các dòng vi khuẩn. Dòng LS4 tổng hợp 
lipase cao nhất, đạt 47,19 và 44,49 U/mL ở thời 
điểm 48 và 72 giờ nuôi cấy, khác biệt có ý nghĩa 

thống kê so với thời điểm 24 giờ (14,11 U/mL). 
Dòng LS3 cũng tổng hợp lipase cao, với hàm lượng 
lipase tạo ra ở 48 và 72 giờ lần lượt là 33,24 và 33,43 
U/mL. Hai dòng LF2 và LF4 có hoạt tính lipase cao 
hơn so với các dòng vi khuẩn còn lại ở thời điểm 48 
và 72 giờ nuôi cấy. Như vậy, 4 dòng vi khuẩn LF2, 
LF4, LS3 và LS4 đều có hoạt tính lipase cao ở thời 
điểm 48 và 72 giờ, trong đó 3 dòng khác biệt không 
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có ý nghĩa thống kê giữa hai thời điểm này, ngoại 
trừ dòng vi khuẩn LF4, hoạt tính lipase giảm ở 72 
giờ, khác biệt có ý nghĩa thống kê so với 48 giờ. Như 
vậy, ở thời điểm 48 giờ nuôi cấy, vi khuẩn có mật số 
và hoạt tính lipase cao nên được áp dụng để nuôi cấy 
vi khuẩn trong các thí nghiệm tiếp theo.  

Sulaiman et al. (2020) đã phân lập vi khuẩn 
Bacillus cereus HSS từ đất nhiễm dầu tại Indonesia 
với hoạt tính lipase 13,8 U/mL sau 72 giờ nuôi cấy 
trong môi trường có bổ sung dầu ô liu. Dòng 
Pseudomonas aeruginosa PseA-6 do Priyanka et al. 
(2021) phân lập từ nước thải nhà máy chế biến thực 
phẩm có thể tổng hợp 10,5 U/mL lipase sau 48 giờ 
nuôi cấy. Ikhwani et al. (2024) chứng minh vi khuẩn 
Bacillus flexus InaCC-B486  có khả năng tổng hợp 
lipase với hoạt tính 11,98 U/mL sau 96 giờ nuôi cấy. 
Trong nghiên cứu này, bốn dòng vi khuẩn LF2, LF4, 
LS3 và LS4 được phân lập từ nước thải chế biến tôm 
và cá da trơn có khả năng tổng hợp lipase hiệu quả 

với hàm lượng trên 32 U/mL ở thời điểm 48 giờ  
nuôi cấy.   

3.3.2.  Ảnh hưởng của pH đến khả năng tổng 
hợp lipase  

Kết quả khảo sát cho thấy pH môi trường nuôi 
cấy có ảnh hưởng đến khả năng sinh trưởng của các 
dòng vi khuẩn phân lập (Bảng 4). Ở pH trung tính 
(pH 7), ba dòng vi khuẩn LF2, LF4 và LS4 có mật 
độ quang (OD600nm) và mật số cao hơn so với khi 
được nuôi cấy trong môi trường có các độ pH khảo 
sát còn lại, khác biệt có ý nghĩa thống kê. Tương tự, 
dòng LS4 cũng có khả năng sinh trưởng nhanh với 
mật độ quang đạt 0,39 và MSVK đạt 5444,4 × 10⁸ 
CFU/mL, cao nhất so với ba dòng vi khuẩn còn lại. 
Dòng vi khuẩn LF2 và LS3 có MSVK cao nhất khi 
được nuôi cấy trong môi trường có pH 8. Như vậy, 
trong bốn dòng vi khuẩn khảo sát, hai dòng LF2 và 
LS3 có mật số cao nhất khi được nuôi cấy trong môi 
trường có pH 8, hai dòng LF4 và LS4 thích hợp với 
môi trường nuôi cấy có pH 7.  

Bảng 4. Mật độ quang và mật số vi khuẩn ở thời điểm 48 giờ nuôi cấy trong môi trường MM có bổ sung 
1% dầu hướng dương 

TT Dòng Mật độ quang (OD600nm) Mật số vi khuẩn (x108 CFU/mL) 
pH 6 pH 7 pH 8 pH 6 pH 7 pH 8 

1 Đối chứng 0,07±0,006e 0,07±0,006c 0,07±0,006d 0±0c 0±0c 0±0e 
2 LF2 0,21±0,007d 0,27±0,022b 0,19±0,011c 1822±283b 2500±353b 2567±186b 
3 LF4 0,25±0,002c 0,50±0,010a 0,22±0,009c 2556±517b 3133±88b 2244±102b 
4 LS3 0,35±0,017b 0,31±0,007b 0,43±0,001a 4067±333a 3800±133b 5167±416a 
5 LS4 0,39±0,015a 0,39±0,015a 0,29±0,020b 4200±296a 5444±168a 2800±58b 

Ghi chú: Trong cùng một cột, các số liệu đính kèm chữ cái giống nhau thì khác biệt không có ý nghĩa thống kê ở mức 5% 

 
Hình 4. Hoạt tính lipase khi nuôi cấy vi khuẩn 

48 giờ trong môi trường có pH khác nhau 

Ghi chú: Các cột có các ký tự chữ cái giống nhau thì khác 
biệt không có ý nghĩa thống kê ở mức 5% 

Kết quả khảo sát cho thấy có khác biệt về hoạt 
tính lipase ở bốn dòng vi khuẩn khi được nuôi cấy 
48 giờ trong môi trường MM có bổ sung 1% dầu 
hướng dương với các điều kiện pH khác nhau (Hình 
4). Môi trường nuôi cấy với pH 7 là điều kiện phù 

hợp cho hoạt tính lipase ở ba dòng vi khuẩn LF2, 
LF4 và LS4, trong đó, dòng LS4 có hoạt tính cao 
nhất (41,69 U/mL). Dòng LS3 có hoạt tính lipase 
cao nhất trong môi trường nuôi cấy với pH 8 (36,67 
U/mL), khác biệt có ý nghĩa thống kê so với các môi 
trường có độ pH còn lại.  

Nhiều nghiên cứu đã chứng minh ảnh hưởng của 
pH đến hoạt tính lipase và khả năng phân hủy lipid 
của vi khuẩn. Sugimogi et al. (2012) đã phân lập hai 
dòng vi khuẩn Pseudomonas aeruginosa SS-219 và 
Acinetobacter sp. SS-192 từ đất có khả năng phân 
hủy 89,5% và 77,5% hỗn hợp dầu mỡ ở pH 9 trong 
24 giờ. Theo Sutar et al. (2025), dòng vi khuẩn  
Staphylococcus petrasii subsp. jettensis VSJK R1 
được phân lập từ nước thải nhà hàng có khả năng 
phân giải hiệu quả nhiều loại dầu mỡ trong điều kiện 
pH trung tính ở nhiệt độ từ 22°C đến 45°C. Trong 
nghiên cứu này, ba dòng vi khuẩn LF2, LF4 và LS4 
có hoạt tính lipase cao khi được nuôi cấy trong môi 
trường có pH 7 và dòng LS3 phù hợp với môi trường 
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có pH 8. Đây là các điều kiện phù hợp cho sự tổng 
hợp lipase của vi khuẩn. 

3.4. BOX-PCR 

Kỹ thuật BOX-PCR được thực hiện để đánh giá 
sự khác biệt về mặt di truyền của bốn dòng vi khuẩn 
LF2, LF4, LS3 và LS4. Kết quả điện di sản phẩm 
BOX-PCR cho thấy các dòng vi khuẩn có các băng 
DNA ở các vị trí khác nhau trên phổ điện di chứng 
tỏ các dòng vi khuẩn này khác nhau về mặt di truyền 
(Hình 5).  

 
Hình 5. Phổ điện di sản phẩm BOX-PCR của 

các dòng vi khuẩn khảo sát 

3.5. Định danh vi khuẩn 

Trong bốn dòng vi khuẩn khảo sát, dòng LS4 có 
khả năng sinh trưởng và hoạt tính lipase cao nhất 
nên dòng này được tuyển chọn để định danh đến bậc 
phân loại loài dựa vào phân tích trình tự gen 16S-
rRNA và các đặc điểm sinh hóa. Kết quả điện di sản 
phẩm PCR trong gel agarose 1,5% cho thấy kích 
thước của sản phẩm PCR đạt khoảng 1.450 bp là phù 
hợp với kích thước đoạn gen cần khảo sát (Hình 6). 
Khi so sánh trình tự gen 16S-rRNA của vi khuẩn 
LS4 với trình tự gen tương ứng của các dòng vi 
khuẩn trên ngân hàng dữ liệu cho thấy gen 16S-
rRNA của LS4 tương đồng 100% với gen tương ứng 
của năm loài vi khuẩn thuộc chi Aeromonas,  gồm 
A. hydrophila, A. aquatica, A. veronii, A. sobria và 
A. encheleia. 

 
Hình 6. Phổ điện di sản phẩm PCR của gen 16S-

rRNA ở vi khuẩn LS4 

Dòng vi khuẩn LS4 được kiểm tra các đặc điểm 
sinh hóa và so sánh với năm loài có độ tương đồng 
cao nhất. Kết quả khảo sát cho thấy dòng vi khuẩn 
LS4 có những đặc điểm sinh hóa tương đồng với loài 
Aeromonas hydrophila bao gồm có hoạt tính 
oxidase, catalase, lipase nhưng không có hoạt tính 
urease; có khả năng lên men glycerol, glucose, 
galactose, D-fructose, D-xylose, maltose nhưng 
không lên men lactose; và đồng hóa citrate (Bảng 5). 
Chính vì vậy, dòng vi khuẩn LS4 thuộc loài 
Aeromonas hydrophila và được định danh là 
Aeromonas hydrophila LS4. 

Nhiều nghiên cứu đã chứng minh vi khuẩn thuộc 
chi Aeromonas có khả năng tổng hợp lipase hiệu 
quả. Vi khuẩn Aeromonas sp. EBB-1 được phân lập 
từ bùn gần chợ cá ở Angsila, Thái Lan có khả năng 
tổng hợp lipase ngoại bào chịu nhiệt. Hoạt tính 
lipase cao nhất được xác định ở pH 8,0 và 25°C sau 
15 giờ nuôi cấy. Enzyme này có hoạt tính ổn định 
trong khoảng pH từ 6,0 đến 8,0 và ở nhiệt độ từ 30 
đến 80°C. Lipase sau khi tinh sạch có khối lượng 
phân tử tương đối là 45 kDa (Charoenpanich et al., 
2011).  Haselroth et al. (2021) đã phân lập vi khuẩn 
Aeromonas hydrophila MF079290.1 từ nước thải lò 
mổ bò có khả năng tổng hợp lipase với hàm lượng 
1,40 µmol/L và loại bỏ được 59% dầu ở điều kiện 
pH 7,0 và 30°C. Trong nghiên cứu này, dòng vi 
khuẩn Aeromonas hydrophila LS4 được phân lập từ 
nước thải chế biến tôm tại thành phố Cần Thơ có khả 
năng tổng hợp lipase hiệu quả với hoạt tính đạt 41,69 
U/mL sau 48 giờ nuôi cấy ở pH 7,0 khi được bổ sung 
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1% dầu hướng dương. Dòng vi khuẩn này được tiếp 
tục nghiên cứu để tìm điều kiện tối ưu cho sự tổng 
hợp lipase hiệu quả nhất nhằm ứng dụng enzyme 
này trong xử lý lipid trong nước thải. Vi khuẩn thuộc 
loài Aeromonas hydrophila cũng được chứng minh 
là vi khuẩn gây bệnh thủy sản, tuy nhiên, khả năng 
gây bệnh tuỳ thuộc vào đặc điểm di truyền của mỗi 
dòng vi khuẩn và điều kiện môi trường, không phải 
tất cả dòng vi khuẩn thuộc loài Aeromonas 

hydrophila  đều là vi khuẩn gây bệnh. Thực tế, lipase 
từ vi khuẩn Aeromonas hydrophila đã được ly trích 
để ứng dụng trong xử lý dầu và mỡ (Haselroth et al., 
2021). Do đó, cần có những nghiên cứu  tiếp theo về 
khả năng gây bệnh hay không của dòng vi khuẩn 
LS4 để có biện pháp bảo quản và xử lý phù hợp khi 
nghiên cứu vi khuẩn này trong điều kiện phòng thí 
nghiệm.

Bảng 5. Đặc điểm sinh hóa của LS4 và các loài vi khuẩn có độ tương đồng gen 16S-rRNA cao 

TT Loài tương đồng 

Đặc điểm sinh hóa 

U
rease 

O
xidase 

G
lycerol 

G
lucose 

C
atalase 

G
alactose 

D
-

Fructose 

D
-X

ylose 

L
actose 

C
itrate 

L
ipase 

M
altose 

 LS4 – + + + + + + + – + + + 
1 Aeromonas hydrophila (1) – + + + + + + + – + + + 
2 A. aquatica (2) – + + + + + + – + ± ± + 
3 A. veronii (3) – + + + + + + ± – + + + 
4 A. sobria (4) – + + + + ± + + – + + + 
5 A. encheleia (5) – + + + + – – – – – – – 

Ghi chú: (+): dương tính; (–): âm tính; (±): khác nhau tùy dòng 
(1): Samal et al., (2014), Mishra and Prasad (2013), (2): Austin and Austin (2016) (3): Majumdar et al. (2011), (4): 
Sharma and Kumar (2011), (5): Esteve et al. (2003) 

4. KẾT LUẬN  

Từ các mẫu nước thải chế biến tôm và cá da trơn 
đã phân lập được 19 dòng vi khuẩn, có 15 dòng vi 
khuẩn có khả năng phân giải lipid, trong đó, bốn 
dòng vi khuẩn LF2, LF4, LS3 và LS4 có khả năng 
tạo vòng phân giải lớn trên môi trường có bổ sung 
tributyrin và Tween 80. Môi trường có pH trung tính 
và thời gian nuôi cấy 48 giờ là điều kiện tốt cho sự 
sinh trưởng và tổng hợp lipase của các dòng vi 

khuẩn thử nghiệm. Dòng LS4 thể hiện khả năng 
tổng hợp lipase cao nhất, đạt 47,19 U/mL sau 48 giờ 
nuôi cấy. Phân tích trình tự gen 16S-rRNA và khảo 
sát các đặc điểm sinh hóa cho thấy dòng vi khuẩn 
LS4 thuộc loài Aeromonas hydrophila nên được 
định danh là Aeromonas hydrophila LS4. Đây là 
dòng vi khuẩn bản địa phân giải lipid hiệu quả trong 
điều kiện phòng thí nghiệm nên làm cơ sở cho các 
nghiên cứu tiếp theo về ly trích enzyme lipase từ vi 
khuẩn này để thử nghiệm xử lý lipid trong nước thải.  
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