
DOI: 10.31276/VJST.2025.3512    Khoa học tự nhiên |Khoa học sự sống;  

                                    Khoa học nông nghiệp | Thủy sản 
 

1 
 

     Biến động cấu trúc hệ vi sinh vật trong nước nuôi tôm thẻ chân trắng (Penaeus 

vannamei) theo thời gian dưới tác động của ozone nanobubble 

Phan Trọng Bình1, Nguyễn Hữu Nghĩa2, Trương Thị Mỹ Hạnh1,  

Tống Trần Huy1, Phạm Thái Giang1, Phan Thị Vân2 

1Trung tâm Quan trắc Môi trường và Bệnh thuỷ sản miền Bắc, Viện Nghiên cứu Nuôi 

trồng Thuỷ sản I, phường Từ Sơn, tỉnh Bắc Ninh, Việt Nam 
2Viện Nghiên cứu Nuôi trồng Thuỷ sản I, phường Từ Sơn, tỉnh Bắc Ninh, Việt Nam  

Ngày nhận bài 3/7/2025; ngày chuyển phản biện 5/7/2025;  

ngày nhận phản biện 31/7/2025; ngày chấp nhận đăng 5/8/2025 

Tóm tắt: 

Hệ vi sinh vật đóng vai trò quan trọng trong việc duy trì chất lượng nước, sức khỏe 

của động vật thủy sản. Nghiên cứu này xác định sự biến đổi của cấu trúc hệ vi sinh 

vật trong nước nuôi tôm thẻ chân trắng ở mô hình nuôi thâm canh trong nhà dưới 

tác động xử lý của ozone nanobubble (NB-O3) bằng phương pháp giải trình tự gen 

16S rRNA thế hệ mới. Thí nghiệm tiến hành trong thời gian 84 ngày với 2 nghiệm 

thức. Mẫu nước được thu vào các ngày 1, 60 và 84 của chu kỳ nuôi để phân tích. Ở 

mức phân loại ngành, Proteobacteria, Bacteroidota và Actinobacteriota chiếm ưu 

thế trong suốt quá trình nuôi, với tỷ lệ trung bình ở nghiệm thức NB-O3 lần lượt là 

66,8, 18,8 và 9,9%, trong khi đối chứng lần lượt là 59,0, 19,4 và 16,1%. Theo thời 

gian nuôi, tỷ lệ ngành Proteobacteria trong bể xử lý NB-O3 có xu hướng giảm dần 

từ 80,0% (ngày 1) xuống 54,6% (ngày 84), trong khi Actinobacteriota lại tăng lên 

2,5% (ngày 1) và 18,7% (ngày 84). Chi vi khuẩn Marivita giảm mạnh từ 8,38% 

(ngày 1) xuống 0,43% (ngày 84), trong khi các chi vi khuẩn có lợi như 

Mycobacterium, Ruegeria và Paracoccus gia tăng rõ rệt ở nghiệm thức NB-O3. 

Những kết quả này chứng tỏ xử lý NB-O3 có khả năng ổn định cấu trúc hệ vi sinh 

vật nước nuôi theo hướng có lợi và góp phần duy trì ổn định đa dạng sinh học. 

Từ khóa: cấu trúc hệ vi sinh vật, giải trình tự gen 16S rRNA thế hệ mới, ozone 

nanobubble. 
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Abstract: 

Microbial communities play a crucial role in maintaining water quality and the 

health of aquatic animals. This study examined temporal changes in microbial 

community structure in the rearing water of Penaeus vannamei cultured in an 

intensive indoor system under the influence of ozone nanobubble (NB-O₃) 

treatment, using 16S rRNA next-generation sequencing. The experiment was 

conducted on 84 days with two treatments. Water samples were collected on days 

1, 60, and 84 of the culture periods for microbial community analysis. At the 

phylum level, Proteobacteria, Bacteroidota, and Actinobacteriota dominated 

throughout the culture period, with average relative abundances of 66.8, 18.8, and 

9.9% in the NB-O₃ treatment, compared with 59.0, 19.4, and 16.1% in the control. 

Over time, the relative abundance of Proteobacteria in the NB-O₃-treated tanks 

gradually decreased from 80.0% (day 1) to 54.6% (day 84), while Actinobacteriota 

increased from 2.5% (day 1) to 18.7% (day 84). The genus Marivita showed a sharp 

decline from 8.38% (day 1) to 0.43% (day 84), whereas beneficial genera such as 

Mycobacterium, Ruegeria, and Paracoccus increased in the NB-O₃ treatment. 

These findings suggest that NB-O₃ treatment promotes a beneficial and more stable 

microbial community in shrimp culture water. 

Keywords: microbial community, ozone nanobubbles, 16S rRNA next generation 

sequencing. 

Classification numbers: 1.6, 4.5 

 

1.  Đặt vấn đề 

Tôm thẻ chân trắng (Penaeus vannamei) là một trong những đối tượng thủy sản 

nuôi chủ lực tại Việt Nam, góp phần quan trọng vào giá trị xuất khẩu, doanh thu của các 

doanh nghiệp trong nước, đồng thời giữ vai trò then chốt trong đảm bảo an ninh lương 

thực và thúc đẩy phát triển kinh tế. Tuy nhiên, sự phát triển nhanh chóng của các hệ 

thống nuôi thâm canh và siêu thâm canh đã dẫn đến nhiều thách thức trong việc quản lý 

môi trường và dịch bệnh. Mật độ nuôi cao dễ dấn đến tình trạng tăng tích tụ chất thải 

hữu cơ, sự gia tăng các hợp chất độc hại như ammonia và nitrite, cũng với nguy cơ bùng 

phát dịch bệnh do vi sinh vật gây hại, gây tổn thất lớn về kinh tế và môi trường [1-5]. 

Ozone (O₃) được biết đến với đặc tính oxy hóa mạnh, có khả năng phân hủy các 

hợp chất hữu cơ, giảm nồng độ ammonia và nitrite, đồng thời tiêu diệt hiệu quả mầm 

bệnh trong nước [6-8]. Bong bóng nano có kích thước siêu nhỏ (<200 nm) mang lại nhiều 

ưu điểm vượt trội, bao gồm diện tích bề mặt lớn, khả năng phân tán đồng đều và duy trì 

độ hòa tan cao trong nước [9]. Trong những năm gần đây, việc sử dụng kết hợp O3 và 

công nghệ nanobubble để tạo ra NB-O3 đã được quan tâm và nghiên cứu nhờ tiềm năng 
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để cải thiện chất lượng nước và kiểm soát vi sinh vật trong các hệ thống nuôi thủy sản 

[10-14] Một số nghiên cứu đã chứng minh rằng việc sử dụng NB-O3 có thể cải thiện chất 

lượng nước và giảm nguy cơ dịch bệnh trong nuôi trồng thủy sản [11, 12, 14-16]. Tuy 

nhiên, ảnh hưởng của NB-O3 đến hệ vi sinh vật trong môi trường nuôi tôm thẻ chân trắng 

vẫn chưa được nghiên cứu đầy đủ và hệ thống. 

Hệ vi sinh vật trong nước nuôi đóng vai trò quan trọng trong việc duy trì chất 

lượng môi trường và sức khỏe của tôm [17, 18]. Các vi sinh vật có lợi như vi khuẩn nitrat 

hóa (Nitrosomonas, Nitrobacter) và vi khuẩn phân hủy chất hữu cơ (Bacillus spp.) giúp 

loại bỏ các chất ô nhiễm và duy trì cân bằng sinh thái [19-21]. Ngược lại, sự phát triển 

quá mức của vi sinh vật gây hại, đặc biệt là vi khuẩn Vibrio spp. có thể dẫn đến sự bùng 

phát của bệnh hoại tử gan tụy cấp tính (AHPND) cùng nhiều bệnh lý nghiêm trọng khác 

[22]. Trong đánh giá hệ vi sinh vật, các chỉ số đa dạng như đa dạng alpha (alpha diversity) 

và đa dạng beta (beta diversity) được xem là những công cụ quan trọng phản ánh mức 

độ phong phú, cân bằng và sự khác biệt của cộng đồng vi sinh vật trong môi trường [23, 

24]. Sự biến động của các chỉ số này không chỉ cho thấy tình trạng môi trường mà còn 

có mối liên hệ mật thiết với sức khỏe và khả năng đề kháng của vật nuôi. Do đó, việc 

phân tích cấu trúc và các chỉ số đa dạng vi sinh vật trong môi trường nước là cơ sở để 

xây dựng các chiến lược quản lý ao nuôi tôm thẻ chân trắng bền vững. Tuy nhiên, đến 

nay vẫn thiếu những nghiên cứu chi tiết về sự thay đổi cấu trúc và đa dạng hệ vi sinh vật 

trong nước nuôi tôm ở từng giai đoạn phát triển, đặc biệt trong điều kiện ứng dụng NB-

O₃. 

Nghiên cứu này đánh giá tác động của NB-O₃ đến hệ vi sinh vật trong nước nuôi 

tôm thẻ chân trắng qua các giai đoạn nuôi. Kết quả phân tích thành phần, cấu trúc và 

chức năng vi sinh vật cung cấp bằng chứng khoa học về cơ chế ảnh hưởng của NB-O₃, 

đồng thời định hướng giải pháp cải thiện môi trường, kiểm soát dịch bệnh và phát triển 

bền vững ngành nuôi tôm 

2. Phương pháp nghiên cứu 

2.1. Thiết kế thí nghiệm 

Thí nghiệm được thiết kế theo nghiên cứu của P.T. Binh và cs (2025) [10], bao 

gồm 2 nhóm nghiệm thức: (1) Nghiệm thức xử lý NB-O₃ và (2) Nghiệm thức đối chứng 

- nuôi bổ sung sục khí thông thường, mỗi nghiệm thức được lặp lại 3 lần. Tôm thẻ chân 

trắng (P. vannamei) được lấy từ trại sản xuất giống của Công ty Cổ phần (Ninh Thuận  - 

trước sáp nhập), vận chuyển về địa điểm thí nghiệm và tiến hành thuần dưỡng ở các bể 

nuội trong vòng 15 ngày trước khi bố trí thí nghiệm. Trọng lượng trung bình của tôm ở 

thời điểm bắt đầu thí nghiệm là 0,124±0,029 g. Tôm được ngừng cho ăn 1 ngày trước 

khi phân chia vào các bể thí nghiệm.  
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Mật độ nuôi ở mỗi bể thí nghiệm là 350 tôm/m3. Tất cả các bể thí nghiệm ở hai 

nghiệm thức được vận hành trong điều kiện đồng nhất bao gồm: sục khí liên tục 24/24 

bằng hệ thống sục khí, cho ăn 6 lần/ngày ở các thời điểm 6:00, 9:00, 12:00, 15:00, 18:00 

và 21:00 bằng thức ăn công nghiệm có độ đạm 35-40% (Deheus, Việt Nam).  

Ở các bể của nghiệm thức có sử dụng NB-O3, hệ thống xử lý NB-O3 sẽ được vận 

hành trong thời gian 60 phút để đạt nồng độ ozone trong nước là 0,3 mg/l, đo bằng máy 

ozone (DOZ-30, Dino Purification Co., Ltd., Trung Quốc). Độ mặn trong các bể thí 

nghiệm được kiểm tra lại sau mỗi lần thay hoặc bổ sung nước bằng khúc xạ kế Atago, 

model PAL-06S (Atago, Trung Quốc) và được duy trì ở mức 15 ‰ trong suốt quá trình 

thí nghiệm.  

Các thông số nhiệt độ, DO, pH, ORP được theo dõi hàng ngày bằng máy đo Pro 

1020 (YSI, Mỹ). Trong đó, giá trị DO, pH, ORP trong các bể thí nghiệm ở nghiệm thức 

xử lý bằng NB-O3 lần lượt là 20,41±1,82oC, 7,41-8,04 và 12,64±0,73oC, trong các bể đối 

chứng lần lượt là 20,44±1,53oC, 7,66-8,05 và 168,36±9,69 mV. 

2.2. Thu mẫu và xử lý  

500 ml nước được thu từ các bể thí nghiệm ngay sau khi bổ sung NB-O₃ đối với 

nghiệm thức xử lý ở các mốc thời gian ngày 1, 60 và 84. Mẫu nước sau khi thu được bảo 

quản lạnh ở nhiệt độ 3-5°C và chuyển về phòng thí nghiệm. Tại đây, các mẫu được lọc 

qua màng lọc vô trùng có đường kính lỗ lọc là 0,2 µm (Millipore Membrane Filter, Merck 

Millipore Ltd., Đức). 

2.3. Phân tích mẫu  

Các màng lọc được thu thập ở trên được cắt nhỏ và cho vào ống Eppendorf tiệt 

trùng dung tích 2,0 ml. Một mililit (1,0 ml) dung dịch đệm TE (10 mM Tris-HCl, 1 mM 

EDTA-2Na) được thêm vào và lắc đều bằng máy vortex. Sau đó, ống được ly tâm ở 

10.000 g, 4ºC trong 10 phút và phần dung dịch nổi phía trên được loại bỏ. Các ống mẫu 

sau đó được tách chiết bằng kít Qiagen DNeasy PowerSoil Kit (Qiagen, Đức) theo hướng 

dẫn của nhà sản xuất. DNA đã được tách chiết được khuếch đại vùng V1-V9 của gen 

16S rRNA và giải trình tự trên nền tảng Illumina MiSeq sử dụng chế độ đọc cặp đầu 

2×150 tại Công ty KTest (TP. Hồ Chí Minh, Việt Nam). 

Phân tích dữ liệu trình tự gen: Các tệp thô chứa dữ liệu basecall (bcl) được giải 

multiplex bằng phần mềm bcl2fastq, cho phép tối đa một sai lệch trong trình tự mã vạch 

kép. Adapter, mồi (primers) và các trình tự chất lượng thấp được loại bỏ khỏi dữ liệu đọc 

thô bằng Trimmomatic (v.0.39) và Cutadapt (v.2.10), với điểm chất lượng tối thiểu là 20 

và độ dài tối thiểu là 100 bp. Các tệp fastq sau xử lý tiếp tục được xử lý bằng quy trình 

QIIME2-DADA2 (v.2021.11). Các trình tự đọc được nhóm và xử lý trùng lặp thành các 

biến thể trình tự amplicon (ASV). Các trình tự chimeric cũng được loại bỏ bằng quy trình 

QIIME2-DADA2. Việc gán phân loại được thực hiện bằng phương pháp classify-
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consensus-blast của QIIME2, đối chiếu với cơ sở dữ liệu tham chiếu SILVA SSURef 

phiên bản 138 với độ tương đồng trình tự 99%.  

Phân tích đa dạng alpha được thực hiện trong QIIME2 bằng script alpha-

rarefaction trên cơ sở dữ liệu ASV (Amplicon Sequence Variant). Ba chỉ số được dùng 

bao gồm Observed features, Shannon, Pielou evenness.  

- Observed features (Observed ASVs): Số lượng ASV được phát hiện trong mỗi 

mẫu, phản ánh độ phong phú loài (richness) mà không tính đến sự đồng đều [25]. 

- Chỉ số Shannon (Shannon diversity index, H): Chỉ số này phản ánh cả độ phong 

phú và sự đồng đều trong phân bố của các ASV, được tính theo công thức sau [26]: 

𝐻 = − ∑ 𝑝𝑖 ln (𝑝𝑖)

𝑆

𝑖=1

 

trong đó: S: tổng số ASV được quan sát trong mẫu; pi: tần suất tương đối của ASV thứ i 

trong tổng số trình tự của mẫu. Chỉ số Shannon càng lớn, cộng đồng vi sinh vật càng đa 

dạng và cân bằng. 

- Chỉ số đồng đều Pielou (Pielou’s evenness, J): Đo lường mức độ phân bố đồng 

đều của các ASV, được tính theo công thức sau [27]: 

𝐽 =
H

ln (S)
 

trong đó: H: chỉ số Shannon; S: số ASV quan sát được. Giá trị J dao động từ 0 đến 1; 

càng gần 1 thì cộng đồng càng đồng đều. 

Phân tích đa dạng beta (PCoA) dựa trên phương pháp UniFrac được thực hiện 

bằng script beta diversity trong QIIME2 nhằm đánh giá sự khác biệt về cấu trúc cộng 

đồng vi sinh vật giữa các mẫu. Phân tích phương sai đa biến theo hoán vị 

(PERMANOVA) được thực hiện dựa trên độ không đồng nhất Bray-Curtis và khoảng 

cách Jaccard với 999 phép hoán vị để xác định mức độ ý nghĩa thống kê. 

3. Kết quả 

3.1. Biến đổi cấu hệ vi sinh vật trong nước tôm thẻ chân trắng theo thời gian 

Ở mức độ phân loại ngành, Proteobacteria, Bacteroidota và Actinobacteriota là 

ba ngành chiếm ưu thế trong nước nuôi tôm thẻ chân trắng ở cả hai nhóm đối chứng và 

NB-O3, lần lượt là 21,688,3, 5,9-37,8% và 0,8-47,7%. Ngoài ra, các ngành như 

Verrucomicrobiota, Planctomycetota, Chloroflexi, Bdellovibrionota, Cyanobateria, 

Firmicutes, Desolfobacterota, SAR324_clade, Gemmatimonadota, Myxococcota, 

Acidobacteriota, Patescbacteria, Campilobaterota, Dependentiae, WSP-2, Fusobateriota 

có tỷ lệ hiện diện thấp hơn trong thành phần loài vi sinh vật trong nước nuôi tôm thẻ 
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chân trắng (hình 1). Theo thời gian nuôi, tỷ lệ các ngành vi sinh vật trong nước có sự 

biến đổi đáng kể. Ngành Proteobacteria có xu hướng giảm dần trong các bể thí nghiệm 

NB-O3 vào các ngày 1, 60 và 84, với tỷ lệ trung bình lần lượt là 80, 65,8 và 54,6%, cao 

hơn so với các bể đối chứng, tương ứng là 76,4, 62 và 38,5%. Ngành Actinobacteriota 

có xu hướng tăng theo thời gian ở cả hai nghiệm thức đối chứng và NB-O3. Cụ thể, tỷ lệ 

trong các bể đối chứng lần lượt là 7,7, 15,2 và 25,3%, trong khi ở bể NB-O3, tỷ lệ này là 

2,5, 8,6 và 18,7%. Ngành Bacteroidota cũng cho thấy xu hướng tăng dần trong bể đối 

chứng, với tỷ lệ lần lượt là 1,2, 18,2 và 28,9%. Tuy nhiên, trong nghiệm thức NB-O3, tỷ 

lệ này tăng từ 14,2 lên 21,9 % trong giai đoạn từ ngày 1 đến 60, sau đó giảm nhẹ xuống 

20,2% vào ngày 84. Kết quả phân tích thống kê cho thấy, tỷ lệ ngành Actinobacteriota ở 

giai đoạn nuôi ngày 60 và Desolfobacterota ở gian đoạn nuôi ngày 84 trong nghiệm thức 

đối chứng cao hơn so với trong nghiệm thức NB-O3 (p<0,05).  

 

Hình 1. Thành phần vi sinh vật trong mẫu nước nuôi tôm thẻ chân trắng ở mức 

phân loại ngành. ĐC: đối chứng; 1, 60, 84: ngày thu mẫu. 

Cấu trúc hệ vi sinh vật trong nước nuôi tôm thẻ chân trắng ở mức độ phân loài 

chi thể hiện ở hình 2. Chi Marivita chiếm ưu thế trong cả hai nghiệm thức, với tỷ lệ ban 

đầu là 10% ở bể đối chứng và 8,4% ở bể NB-O3, nhưng giảm dần theo thời gian. Ở bể 

đối chứng, tỷ lệ này giảm còn 1,9% vào ngày 60 và 1,3% vào ngày 84, trong khi ở bể 

NB-O3, tỷ lệ giảm xuống 2,5% vào ngày 60 và 0,4% vào ngày 84. Ngược lại, các chi 

Mycobacterium, Ruegeria và Paracoccus có xu hướng tăng dần theo thời gian, đặc biệt 

trong nghiệm thức NB-O3. Cụ thể, Mycobacterium có tỷ lệ lần lượt là 0,1, 1,9 và 8%, 

Ruegeria tăng từ 0,1  lên 2% và đạt 6,9% vào ngày 84, Paracoccus cũng tăng dần với tỷ 

lệ 0,7, 3,4 và 7% theo các mốc thời gian thu mẫu.  
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Hình 2. Thành phần hệ vi sinh vật trong mẫu nước nuôi tôm thẻ chân trắng ở mức 

phân loại chi. ĐC: đối chứng; 1, 60, 84: ngày thu mẫu. 

3.2. Chỉ số đa dạng alpha của hệ vi sinh vật trong nước nuôi tôm thẻ chân trắng 

Chỉ số đa dạng alpha của hệ vi sinh vật trong nước nuôi tôm thẻ chân trắng được 

trình bày ở hình 3. Chỉ số Observed features trong các bể NB-O3 có giá trị dao động 919-

1255 và có xu hướng tăng từ ngày 1 đến 60, sau đó giảm vào ngày 84. Trong khi ở các 

bể đối chứng giá trị Observed features dao động 1314-2185. Có sự khác biệt có ý nghĩa 

thống giữa ngày 1 và 60 ở cả bể đối chứng và bể xử lý NB-O3 (p<0,05).  

Chỉ số Shannon entropy có xu hướng tăng dần từ ngày 1 đến 60 và duy trì ổn định 

từ ngày 60 đến 84. Kết quả phân tích cho thấy sự khác biệt có ý nghĩa thống kê về 

Shannon entropy giữa ngày 1 và 60, cũng như giữa ngày 1 và 84 ở cả hai nghiệm thức 

(p<0,05). Chỉ số Pielou evenness trong các bể NB-O3 có xu hướng tăng dần qua các thời 

điểm thu mẫu (ngày 1, 60 và 84). Sự khác biệt có ý nghĩa thống kê được ghi nhận giữa 

ngày 1 và 60, cũng như giữa ngày 60 và 84 (p<0,05).  

 

Hình 3. Chỉ số đa dạng alpha giữa các nhóm mẫu. C: đối chứng; 1, 60, 84: ngày thu 

mẫu (n=3). 
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3.3. Chỉ số đa dạng beta của hệ vi sinh vật trong nước nuôi tôm thẻ chân trắng 

Kết quả kiểm định PERMANOVA được sử dụng để so sánh các chỉ số đa dạng 

beta giữa hai nhóm, được tính toán bằng hai phương pháp: (A) độ bất đồng nhất Bray-

Curtis và (B) khoảng cách Jaccard (bảng 1). Không có sự khác biệt có ý nghĩa thống kê 

về chỉ số đa dạng beta giữa nhóm đối chứng và nhóm xử lý NB-O3 tại các thời điểm thu 

mẫu (p>0,05). 

Bảng 1. Kết quả kiểm định PERMANOVA so sánh đa dạng beta giữa các nhóm 

mẫu.  

(A) Bray-Curtis  Sample size Permutations pseudo-F p-value q-value 

Nhóm 1 Nhóm 2      

C1 C2 6 999 9.149 0.117 0.135 

C1 C3 6 999 6.003 0.093 0.135 

C 2  C3 6 999 5.685 0.101 0.135 

T1 T2 6 999 5.688 0.105 0.135 

T1 T 3 6 999 5.153 0.092 0.135 

T2 T3 6 999 4.965 0.097 0.135 

C1 T1 6 999 1.042 0.413 0.443 

C2 T2 6 999 1.367 0.106 0.135 

C3  T3 6 999 0.962 0.616 0.616 

(B) Jaccard  Sample size Permutations pseudo-F p-value q-value 

Nhóm 1 Nhóm 2      

C1 C2 6 999 4.773 0.103 0.132 

C1 C3 6 999 3.737 0.105 0.132 

C 2  C3 6 999 3.623 0.110 0.132 

T1 T2 6 999 4.619 0.102 0.121 

T1 T 3 6 999 3.719 0.105 0.121 

T2 T3 6 999 3.436 0.103 0.121 

C1 T1 6 999 1.345 0.098 0.132 

C2 T2 6 999 1.297 0.099 0.132 

C3  T3 6 999 1.039 0.208 0.208 

A: dựa trên Bray-Curtis dissimilarity; B: dựa trên Jaccard distance; C: đối chứng; T: 

nghiệm thức ozone nanobubble; 1, 2, 3: ngày thu mẫu (1, 60, 84). 

4. Bàn luận 

Hệ vi sinh vật trong nước đóng vai trò quan trọng đối với nuôi trồng thủy sản 

[28]. Hiểu rõ sự biến động và cấu trúc hệ vi sinh vật trong nước là nền tảng để đưa ra các 

biện pháp kiểm soát vi sinh hiệu quả và đảm bảo môi trường nuôi ổn định. Điều này 

không chỉ giúp xác định chế độ giám sát tối ưu mà còn góp phần ổn định môi trường 

nước, nâng cao hiệu quả quản lý và cải thiện năng suất nuôi trồng [29]. Theo hiểu biết 
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của chúng tôi, đây là nghiên cứu đầu tiên báo cáo kết quả biển đối cấu trúc thành phần 

hệ vi sinh vật trong nước nuôi tôm thẻ chân trắng trong suốt 1 chu kỳ nuôi khi xử lý bằng 

NB-O3. Hệ vi sinh vật được phân tích qua các giai đoạn phát triển khác nhau của tôm, 

bao gồm ngày 1, 60 và 84 trong chu kỳ nuôi. Ở mức độ phân loại ngành, Proteobacteria, 

Bacteroidota và Actinobacteriota là các ngành vi sinh vật chiếm ưu thế trong cả hai nhóm 

nghiệm thức đối chứng và NB-O3 ở cả 3 giai đoạn nuôi, kết quả này phù hợp với các 

nghiên cứu trước đây về hệ vi sinh vật trong hệ thống nuôi tôm thẻ chân trắng [17, 18, 

30-34].  

Proteobacteria là nhóm vi khuẩn chiếm ưu thế trong cấu trúc hệ vi sinh vật trong 

nước nuôi tôm thẻ chân trắng, với tỷ lệ dao động từ 21,6 đến 88,3%. Nhóm này có vai 

trò quan trọng trong chu trình chuyển hóa nitơ và phân hủy chất hữu cơ, đặc biệt trong 

môi trường giàu dinh dưỡng như hệ thống nuôi thâm canh [35]. Trong suốt quá trình 

nuôi, tỷ lệ Proteobacteria có xu hướng giảm ở cả hai nghiệm thức, với mức giảm 34,6% 

trong nghiệm thức NB-O₃ và 36,9% ở đối chứng. Xu hướng này có thể phản ánh sự phát 

triển sinh trưởng của tôm cũng như tác động của NB-O₃ trong việc kiểm soát vi khuẩn, 

đặc biệt là Vibrio spp., một tác nhân gây bệnh nguy hiểm trên tôm [10, 11, 13, 14]. Ngược 

lại, Actinobacteriota có xu hướng gia tăng trong suốt thời gian nuôi. Trong nhóm đối 

chứng, tỷ lệ tăng từ 7,7 lên 25,3%, trong khi nghiệm thức NB-O3 ghi nhận mức tăng từ 

2,5 lên 18,7%. Actinobacteriota bao gồm nhiều loài vi sinh vật có lợi, tham gia phân hủy 

hợp chất hữu cơ và hỗ trợ kiểm soát hệ vi sinh vật gây bệnh, qua đó duy trì cân bằng hệ 

vi sinh vật và hạn chế mầm bệnh trong điều kiện tích lỹ hữu cơ theo thời gian nuôi [36]. 

Sự suy giảm dưới tác động NB-O₃ có thể do tính oxy hóa mạnh và không chọn lọc của 

ozone, ảnh hưởng đồng thời đến vi khuẩn có lợi và cơ hội. Tuy nhiên, Actinobacteriota 

có khả năng thích ứng cao với biến động môi trường, trong đó có tác động oxy hóa của 

ozone [37]. Do đó, sự gia tăng Actinobacteriota ở cuối chu kỳ nuôi cho thấy khả năng 

phục hồi và linh hoạt của nhóm này, dù chịu ảnh hưởng của NB-O₃. Kết quả nghiên cứu 

trước đây cũng chỉ ra mối liên hệ giữa hệ vi sinh vật nước và hệ vi sinh vật đường ruột 

tôm [18]. Theo báo cáo của P.T. Binh và cs (2025) [10], xu hướng thay đổi tương tự 

được ghi nhận ở đường ruột: Proteobacteria giảm từ 72,3% (ngày 1) xuống 45,7% (ngày 

84), trong khi Actinobacteriota tăng từ 13,8 lên 40,2%. Điều này cho thấy, sự biến đổi 

của hai ngành vi khuẩn chủ đạo trong nước nuôi phần nào phản ánh sự điều chỉnh cộng 

đồng vi sinh trong ruột tôm dưới tác động NB-O₃.  

Sự thay đổi tỷ lệ Bacteroidota có sự khác biệt giữa hai nghiệm thức. Ở nhóm đối 

chứng, tỷ lệ tăng từ 1,2 lên 28,9%, trong khi nghiệm thức NB-O₃ ghi nhận sự ổn định, 

thậm chí giảm từ 21,9 xuống 20,2% ở giai đoạn cuối. Đây là nhóm vi khuẩn phân hủy 

polysaccharides từ chất thải và chất hữu cơ trong nước [38]. Sự gia tăng mạnh trong đối 

chứng có thể phản ánh tình trạng tích lũy hữu cơ, trong khi NB-O₃ góp phần hạn chế xu 

hướng này thông qua cơ chế oxy hóa, phân hủy chất hữu cơ, qua đó kìm hãm sự phát 
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triển quá mức của Bacteroidota [11, 12, 14, 39, 40]. Một số ngành vi sinh vật khác như 

Verrucomicrobiota, Planctomycetota, Chloroflexi xuất hiện với tỷ lệ thấp (<5%), nhưng 

vẫn góp phần tạo nên sự đa dạng hệ vi sinh vật trong môi trường nước nuôi. Một số nhóm 

vi khuẩn như Firmicutes hoặc Cyanobacteria thường liên quan đến điều kiện yếm khí 

hoặc hiện tượng tảo nở hoa. Tuy nhiên, tỷ lệ thấp của chúng trong nghiên cứu này gợi ý 

rằng môi trường nuôi được quản lý tốt và ít chịu áp lực từ các yếu tố gây bất ổn. Phân 

tích thống kê cho thấy, tỷ lệ Desulfobacterota ở đối chứng cao hơn so với NB-O3 ở giai 

đoạn ngày 84 (p<0,05). Đây là nhóm vi khuẩn khử sulfate sinh khí độc H₂S trong điều 

kiện yếm khí, gây nguy hại đến sức khỏe tôm và chất lượng nước [41]. Việc NB-O₃ duy 

trì tỷ lệ Desulfobacterota thấp hơn cho thấy hiệu quả trong việc hạn chế sự phát triển vi 

khuẩn sinh khí độc, cải thiện điều kiện oxy và giảm nguy cơ tích tụ H₂S. Tổng hợp những 

kết quả trên cho thấy, mặc dù NB-O₃ có thể làm giảm một phần vi sinh vật có lợi, tuy 

nhiên lại có tác dụng tích cực trong kiểm soát chi vi khuẩn yếm khí trong nước, nhất là 

ở giai đoạn cuối vụ nuôi, góp phần cải thiện an toàn sinh học và chất lượng môi trường 

nuôi.  

Kết quả nghiên cứu về sự thay đổi thành phần của các chi vi sinh vật trong nước 

nuôi tôm khi sử dụng NB-O3 phù hợp với một số xu hướng được ghi nhận trong các 

nghiên cứu trước đây về tác động của ozone trong thủy sản. Marivita là nhóm vi sinh vật 

phát triển mạnh trong môi trường dinh dưỡng giàu dinh dưỡng, có khả năng hấp thụ và 

chuyển hóa các hợp chất vô cơ và hữu cơ trong nước [42-46]. Kết quả nghiên cứu tương 

đồng với báo cáo của I. Qiao và cs (2025) [47] khi cho thấy, Marivita là chi vi sinh vật 

chiếm ưu thế trong môi trường nước nuôi trồng thủy sản. Tuy nhiên, ở nghiên cứu này, 

sự suy giảm mạnh của chi Marivita (từ 8,4 xuống 0,4% ở NB-O3) là do NB-O3 tăng chỉ 

số ORP và DO trong nước, tăng khả năng oxy hóa các hợp chất hữu cơ từ đó hạn chế 

nguồn dinh dưỡng của nhóm sinh. Điều này cũng giải thích tại sao Mycobacterium, 

Ruegeria và Paracoccus, những chi có khả năng oxy hóa các hợp chất hữu cơ để lấy năng 

lượng, carbon và electron [48-52], thích nghi cao với môi trường oxy hóa cao và giàu 

oxy, lại tăng mạnh trong nghiệm thức NB-O3. Đặc biệt, sự gia tăng của Ruegeria (6,9% 

ở ngày 84) có thể do vai trò của NB-O3 trong việc kích thích nhóm vi khuẩn quang 

dưỡng, tham gia tích cực vào chu trình sulfur và cố định carbon, góp phần ổn định chất 

lượng nước. Tương tự, Paracoccus là chi vi khuẩn khử nitrate, tăng lên do lượng chất 

thải ngày càng tăng theo chu kỳ nuôi. NB-O3 có khả năng kiểm soát vi khuẩn trong nước 

trong quá trình nuôi. Vi sinh vật trong nước cũng có khả năng thích nghi với NB-O3 sau 

thời gian dài. Kết quả phân tích chỉ số đa dạng alpha chứng minh cho điều trên khi cho 

thấy xu hướng gia tăng của các chỉ số từ ngày 1 đến 60 và sau đó ổn định. Chỉ số Shannon 

entropy và Pielou evenness của nhóm NB-O3 có xu hướng tăng dần qua các thời điểm 

thu mẫu, cho thấy sự đồng đều hơn trong phân bố vi khuẩn. Điều này phù hợp với nghiên 

cứu của Q. Huang và cs (2023) [53], trong đó NB-O3 giúp cải thiện sự cân bằng hệ vi 

sinh vật. 
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Kết quả cho thấy, NB-O₃ dù có thể ảnh hưởng đến một số nhóm vi sinh vật có lợi, 

nhưng vẫn hiệu quả trong việc kiểm soát vi sinh vật có hại, duy trì đa dạng sinh học và 

góp phần cải thiện điều kiện nuôi. Bên cạnh những kết quả đạt được, nghiên cứu này vẫn 

tồn tại một số hạn chế. Thứ nhất, do chi phí phân tích của công nghệ giải trình tự thế hệ 

mới (NGS) còn cao nên số lượng mẫu được phân tích chưa nhiều, điều này có thể ảnh 

hưởng đến tính khái quát của kết quả. Thứ hai, việc sử dụng phương pháp giải trình tự 

NGS chỉ cho phép mô tả cấu trúc cộng đồng vi sinh ở các cấp phân loại cao (ngành, lớp, 

chi), trong khi nhiều trình tự chưa được định danh đến mức loài. Điều này là một hạn 

chế quan trọng bởi các loài trong cùng một chi có thể có đặc tính sinh thái và vai trò khác 

biệt. Do đó, trong các nghiên cứu tiếp theo, việc áp dụng kỹ thuật shotgun metagenomic 

sẽ cần được xem xét để cung cấp cái nhìn chi tiết hơn về thành phần, chức năng và tiềm 

năng sinh thái của cộng đồng vi sinh vật trong hệ thống nuôi tôm ứng dụng NB-O₃ [54]. 

Ngoài ra, việc vận hành hệ thống liên tục trong môi trường nước mặn - lợ đòi hỏi chi phí 

đáng kể, đặc biệt về điện năng và độ bền thiết bị. Do đó, cần xác định thời điểm áp dụng 

phù hợp nhằm tối ưu hóa hiệu quả kinh tế trong quá trình nuôi. 

5. Kết luận 

Nghiên cứu này cho thấy cấu trúc cộng đồng vi sinh vật trong nước nuôi tôm thẻ 

chân trắng biến đổi theo thời gian và chịu ảnh hưởng rõ rệt từ công nghệ NB-O₃. Thành 

phần vi sinh vật trong nước nuôi có tỷ lệ cao bao gồm các ngành Proteobacteria, 

Actinobacteriota và Bacteroidota, trong đó Proteobacteria là nhóm chiếm ưu thế xuyên 

suốt quá trình nuôi. Ở cấp độ chi, các nhóm như Ruegeria và Paracoccus có tỷ lệ hiện 

diện đáng kể và gia tăng về cuối chu kỳ nuôi. NB-O₃ không làm thay đổi có ý nghĩa chỉ 

số đa dạng beta so với hệ thống sục khí thông thường nhưng đã tạo ra những biến động 

đáng kể về thành phần vi sinh. Cụ thể, NB-O₃ giúp kiểm soát nhóm vi khuẩn yếm khí 

sinh khí độc và tham gia phân giải chất hữu cơ như Desulfobacterota, đồng thời làm suy 

giảm một phần các nhóm vi khuẩn hiếu khí có lợi như Actinobacteriota, phản ánh tác 

động oxy hóa không chọn lọc của ozone. Đáng chú ý, sự gia tăng tỷ lệ các chi tiềm năng 

có lợi như Ruegeria và Paracoccus cho thấy NB-O₃ có thể góp phần tái cấu trúc cộng 

đồng vi sinh theo hướng có lợi cho môi trường nuôi. 
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