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Tóm tắt: 

Trong nghiên cứu này, tổng cộng 47 mẫu thịt (23 mẫu thịt gà và 24 mẫu thịt lợn) được 

thu thập tại các chợ truyền thống và siêu thị tại TP. Hồ Chí Minh. Từ các mẫu khảo sát, 

phân lập được 32 chủng Salmonella spp. Kết quả cho thấy, 94% các chủng phân lập 

mang gen độc lực invA. Tỷ lệ kháng kháng sinh của các chủng Salmonella spp. phân lập 

ghi nhận là ciprofloxacin (81,3%), tetracycline (81,3%), chloramphenicol (68,8%), 

ampicillin (56,3%), trimethoprim/sulfamethoxazole (53,1%), cefotaxime (25%), 

gentamicin (21,9%), azithromycin (9,4%) và meropenem (3,1%). Phân tích kiểu hình 

đa kháng kháng sinh cho thấy, có đến 75% các chủng Salmonella spp. kháng từ 3 nhóm 

kháng sinh trở lên, trong số này có 2 chủng kháng 7 nhóm kháng sinh khác nhau. Các 

kết quả phân tích kiểu gen trên các chủng có kiểu hình kháng tương ứng ghi nhận sự 

hiện diện của gen tetA ở 25/26 chủng kháng tetracycline; gen sul1 ở 8/17 và sul2 ở 9/17 

chủng kháng sulfamethoxazole; gen cmlA ở 7/22 chủng kháng chloramphenicol; gen 

blaTEM ở 4/8 chủng và blaCTX-M ở 2/8 chủng kháng cefotaxime; gen kháng 

fluoroquinolone qua trung gian plasmid (PMQR), aac(6’)-Ib-cr và qnrS được ghi nhận 

lần lượt là 6/26 chủng và 10/26 chủng kháng ciprofloxacin. Kết quả của nghiên cứu cho 

thấy tỷ lệ lưu hành cao của các chủng đa kháng kháng sinh. Những dữ liệu này nhấn 

mạnh sự cần thiết của việc tăng cường giám sát và kiểm soát an toàn thực phẩm nhằm 

hạn chế sự lan truyền vi khuẩn kháng kháng sinh và bảo vệ sức khỏe cộng đồng. 

Từ khóa: đa kháng thuốc, kháng kháng sinh, Salmonella spp., thịt gà, thịt lợn. 

Chỉ số phân loại: 1.6, 4.3 
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Abstract: 

In this study, a total of 47 meat samples (23 chicken samples and 24 pork samples) were 

collected from traditional markets and supermarkets in Ho Chi Minh City. From the 

surveyed samples, 32 Salmonella spp. isolates were isolated. The results showed that 

94% of the isolates carried the invA virulence gene. The antibiotic resistance rates of the 

isolated Salmonella spp. strains were recorded as follows: ciprofloxacin (81.3%), 

tetracycline (81.3%), chloramphenicol (68.8%), ampicillin (56.3%), 

trimethoprim/sulfamethoxazole (53.1%), cefotaxime (25%), gentamicin (21.9%), 

azithromycin (9.4%), and meropenem (3,1%). Multidrug resistance phenotype analysis 

revealed that up to 75% of the Salmonella spp. strains were resistant to three or more 

antibiotic classes; among these, 2 strains were resistant to 7 different classes of 

antibiotics. Genotypic analysis of the strains with corresponding resistance phenotypes 

recorded the presence of the tetA gene in 25/26 tetracycline-resistant strains; sul1 and 

sul2 genes in 8/17 and 9/17 sulfamethoxazole-resistant strains, respectively; the cmlA 

gene in 7/22 chloramphenicol-resistant strains; the blaTEM gene in 4/8 strains and the 

blaCTX-M gene in 2/8 cefotaxime-resistant strains. Plasmid-mediated quinolone 

resistance (PMQR) genes, aac(6’)-Ib-cr and qnrS, were detected in 6/26 and 10/26 

ciprofloxacin-resistant strains, respectively. The findings of this study indicate a high 

prevalence of multidrug-resistant strains. These data highlight the need to strengthen 

food safety surveillance and control to limit the spread of antibiotic-resistant bacteria 

and protect public health. 

Keywords: antimicrobial resistance, chicken, multidrug resistance, pork, Salmonella 

spp. 
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1. Đặt vấn đề 

Salmonella là một trong các nguyên nhân phổ biến gây ra bệnh liên quan đến đường 

tiêu hóa. Chi Salmonella gồm hai loài chính: Salmonella enterica và Salmonella bongori, với 

hơn 2500 serovar khác nhau. Salmonella còn được phân loại thành hai nhóm: thương hàn 

(typhoid) và không thương hàn (non-typhoid). Các serovar Salmonella không thương hàn 
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(NTS - non-typhoidal Salmonella) là nguyên nhân gây ra tiêu chảy với triệu chứng từ nhẹ đến 

nặng. Theo Tổ chức Y tế Thế giới (WHO), ước tính hàng năm có khoảng 93,8 triệu ca nhiễm 

Salmonella NTS với khoảng 155.000 ca tử vong. Salmonella hiện diện nhiều trong các mẫu 

thực phẩm sống như thịt, thịt gia cầm, rau củ tươi và sữa [1]. Tại Việt Nam, các nghiên cứu 

giám sát cho thấy Salmonella hiện diện với tỷ lệ nhiễm trong các mẫu thịt từ 30 đến 41% [2], 

đặc biệt, tỷ lệ nhiễm cao được ghi nhận ở các chợ bán lẻ so với trang trại [3]. Thêm vào đó, 

mật độ nhiễm Salmonella trong các mẫu thịt cũng ở mức rất cao, cụ thể: 3,2 log MPN/g ở 

mẫu thịt gà, 2,4 log MPN ở mẫu thịt lợn [4]. Do đó, việc chế biến thực phẩm không đúng 

cách, không đảm bảo an toàn thực phẩm, cùng với điều kiện nhiệt độ nóng ẩm, dẫn đến 

Salmonella là nguyên nhân gây ra các vụ ngộ độc tập thể hàng loạt tại Việt Nam [5]. 

Bên cạnh đó, việc lạm dụng kháng sinh trong chăn nuôi là một thực trạng ở Việt Nam. 

Hệ quả là sự tồn dư kháng sinh trong thực phẩm, sự hình thành của các chủng vi khuẩn kháng 

thuốc và nguy cơ lây truyền các gen kháng kháng sinh sang các chủng vi khuẩn khác. Đã có 

rất nhiều nghiên cứu điều tra về tình hình kháng kháng sinh của Salmonella ở Việt Nam. 

Nghiên cứu của T.K. Nguyen và cs (2021) [6] đã thu thập tổng cộng 3055 mẫu từ các trang 

trại tại khu vực đồng bằng sông Mekong trong khoảng từ năm 2017 đến 2020 cho thấy các 

chủng Salmonella phân lập kháng với các loại kháng sinh chloramphenicol, tetracycline, 

ampicillin, và sulfamethoxazole/trimethoprim. Nghiên cứu của T.H.A. Vu  và cs (2021) [7] 

cho thấy sự đề kháng với các kháng sinh như ciprofloxacin, ceftazidime vẫn còn ở mức thấp 

(<10%). Tuy nhiên, trong các năm gần đây, tỷ lệ Salmonella kháng với kháng sinh 

ciprofloxacin (nhóm quinolone) - một loại kháng sinh đường uống được sử dụng để điều trị 

các trường hợp nhiễm NTS xâm lấn ở Việt Nam ghi nhận tăng dần 21,6% [8]. Đáng chú ý, 

nghiên cứu của D. Starkova và cs (2025) [9] trên 49 chủng Salmonella phân lập từ thịt lợn, 

gà và bệnh phẩm ở người trên địa bàn TP. Hồ Chí Minh cho thấy các chủng này có tỷ lệ đề 

kháng các loại kháng sinh như quinolones, polymyxin, beta-lactam, aminoglycoside đặc biệt 

cao (>90%).  

Sự gia tăng tính kháng kháng sinh của Salmonella trong những năm gần đây tác động 

mạnh đến sức khỏe cộng đồng, vì dẫn đến tăng chi phí điều trị cũng như tiềm ẩn nguy cơ thất 

bại điều trị đe dọa tính mạng. Trước tình hình các vụ ngộ độc thực phẩm xảy ra liên tục, trong 

đó có nhiều vụ ngộ độc ghi nhận tại TP. Hồ Chí Minh, nghiên cứu này được thực hiện nhằm 

điều tra tỷ lệ nhiễm và khả năng kháng kháng sinh của các chủng Salmonella phân lập trên 

các mẫu thịt gà, thịt lợn được thu thập tại các chợ và siêu thị trên địa bàn thành phố. Kết quả 

của nghiên cứu góp phần cung cấp thêm các thông tin về tình hình kháng kháng sinh của vi 

khuẩn Salmonella. 

2. Vật liệu và phương pháp nghiên cứu 

2.1. Phân lập vi khuẩn Salmonella spp. 

Tổng cộng 47 mẫu thịt tươi sống, bao gồm thịt gà (23 mẫu) và thịt lợn (24 mẫu), được 

thu thập theo phương pháp lấy mẫu ngẫu nhiên từ 5 chợ truyền thống và 5 siêu thị phân bố 

tại các khu vực khác nhau trên địa bàn TP. Hồ Chí Minh trong thời gian từ tháng 2 đến tháng 

4/2025. Mỗi mẫu có khối lượng từ 100 đến 200 g. Đối với mẫu tại chợ, thịt được thu thập trực 

tiếp từ quầy bán; đối với siêu thị, các mẫu bao gồm thịt tại quầy và thịt đã đóng gói sẵn. Ngay 
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sau khi lấy, tất cả các mẫu được cho vào túi zip vô trùng, bảo quản trong thùng giữ lạnh (2-

8°C) và vận chuyển về phòng thí nghiệm để xử lý trong vòng 24 giờ. 

Các chủng Salmonella spp. được phân lập dựa theo tiêu chuẩn ISO 6579-1:2017 [10]. 

Mẫu thịt (25 g) được nghiền nhuyễn và nuôi cấy trong (i) môi trường tiền tăng sinh Buffered 

peptone water (BPW) (Himedia, Ấn Độ), ủ ở 37C trong 18-24 giờ; (ii) tăng sinh chọn lọc 

trên môi trường Muller-Kauffmann Tetrathionate-Novobiocin broth (MKTTn) (Oxoid, Mỹ) 

37C trong 24 giờ và Rappaport Vasiliadis soy peptone broth (RVS) (Himedia, Ấn Độ), ủ ở 

41C trong 24 giờ và (iii) cấy trải trên đĩa thạch Xylose Lysine Deoxycholate (XLD) và 

Brilliant Green agar (BGA) (Oxoid, Mỹ), ủ ở 37C trong 18-24 giờ. Các khuẩn lạc nghi ngờ 

được định danh dựa trên đặc điểm nuôi cấy và các thử nghiệm sinh hóa theo ISO 6579-1:2017. 

Các chủng Salmonella spp. phân lập được lưu giữ ở -70C trong môi trường BHI bổ sung 

15% glycerol. 

2.2. Phương pháp thực hiện kháng sinh đồ 

Các chủng Salmonella spp. phân lập được kiểm tra tính kháng kháng sinh bằng phương 

pháp Kirby-Bauer trên thạch Mueller-Hinton Agar (Himedia, Ấn Độ). Các khoanh giấy tẩm 

kháng sinh được sử dụng trong nghiên cứu bao gồm: ampicillin (AMP, 10 μg), cefotaxime 

(CTX, 30 μg), azithromycin (AZM, 30 μg), chloramphenicol (CHL, 30 μg), ciprofloxacin 

(CIP, 5 μg), gentamicin (GEN, 10 μg), meropenem (MEM, 10 μg), tetracycline (TET, 30 μg) 

và trimethoprim/sulfamethoxazole (SXT, 30 μg) (Nam Khoa, Việt Nam). Kết quả xác định 

mức độ nhạy cảm hay đề kháng của vi khuẩn Salmonella spp. đối với kháng sinh dựa theo 

tiêu chuẩn Viện Tiêu chuẩn về xét nghiệm lâm sàng (Clinical and Laboratory Standards 

Institute - CLSI) [11]. Chủng chuẩn Salmonella enterica serovar Enteritidis (ATCC 13076) 

được sử dụng làm chủng đối chứng. 

2.3. Phản ứng chuỗi polymerase (PCR) phát hiện gen invA và gen kháng kháng 

sinh 

DNA khuôn được thu nhận bằng phương pháp ly giải nhiệt (boiling lysis method): Một 

khuẩn lạc đơn được huyền phù trong 200 µl nước không chứa nuclease (nuclease-free water). 

Huyền dịch vi khuẩn được đun ở 100°C trong 20 phút để ly giải tế bào, sau đó được làm lạnh 

nhanh trên đá trong 5 phút và được ly tâm ở 10.000 × g trong 3 phút. Phần dịch nổi chứa DNA 

được thu nhận, chuyển sang tube mới. DNA được bảo quản ở -20°C và được sử dụng cho 

phản ứng PCR [12]. 

Thành phần của phản ứng PCR gồm: 12,5 µl Master mix 2X (PhuSa Genomics, Việt 

Nam), 1 µl mồi xuôi, 1 µl mồi ngược, 5 µl DNA khuôn mẫu và nước không chứa nuclease 

(nuclease-free water) vừa đủ thể tích 25 µl. Điều kiện khuếch đại PCR gồm giai đoạn biến 

tính ban đầu ở 95°C trong 5 phút, tiếp theo 40 chu kỳ gồm biến tính ở 95°C trong 30 giây, bắt 

cặp ở  50-60°C trong 60 giây và kéo dài ở 72°C trong 60 giây; kéo dài cuối cùng ở 72°C trong 

5 phút. Trình tự mồi và nhiệt độ bắt cặp tương ứng của gen invA và các gen kháng kháng sinh 

được trình bày trong bảng 1. 

Sản phẩm PCR được điện di trên gel agarose 2%. Thang chuẩn DNA được sử dụng 

trong nghiên cứu là HyperLadder 100 bp (Bioline, Anh Quốc) và 100 bp DNA ladder (Phù 

Sa Genomics, Việt Nam). 
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Bảng 1. Trình tự mồi phát hiện gen độc lực invA và các gen kháng kháng sinh. 

Gen mục tiêu Tên gen Trình tự mồi (5’-3’) 
Nhiệt độ 

bắt cặp 

Kích 

thước 

(bp) 

Tài liệu 

tham 

khảo 

Gen độc lực invA 
AACGTGTTTCCGTGCGTAAT 

60°C 262 [13] 
TCCATCAAATTAGCGGAGGC 

Gen kháng  

beta lactam 

blaTEM 
CATTTCCGTGTCGCCCTTATTC 

52°C 800 

[14] 

CGTTCATCCATAGTTGCCTGAC 

blaSHV 
AGCCGCTTGAGCAAATTAAAC 

52°C 713 
ATCCCGCAGATAAATCACCAC 

blaOXA 
GGCACCAGATTCAACTTTCAAG 

52°C 564 
GACCCCAAGTTTCCTGTAAGTG 

blaCTX-M 
TTAGGAARTGTGCCGCTGYA 

52°C 688 
CGATATCGTTGGTGGTRCCAT 

Gen kháng 

Chloramphenicol 
cmlA 

CGCCACGGTGTTGTTGTTAT 
55°C 394 [15] 

GCGACCTGCGTAAATGTCAC 

Gen kháng  

Sulfamethoxazole 

sul1 
TGGTGACGGTGTTCGGCAT 

50°C 841 

[16] 
GCTAGGCATGATCTAACCCT 

sul2 
TCAACATAACCTCGGACAGT 

50°C 707 
GATGAAGTCAGCTCCACCT 

Gen kháng 

Tetracycline 
tetA 

GGCCTCAATTTCCTGACG 

 55°C 
372 

 
[17] 

AAGCAGGATGTAGCCTGTGC 

Gen kháng 

Fluoroquinolone 

aac(6’)-Ib-cr 
ATGACTGAGCATGACCTTG 

50°C 900 [18] 
AACCATGTACACGGCTGG 

qnrS 
GACGTGCTAACTTGCGTGAT 

50°C 388 

[19] 
AACACCTCGACTTAAGTCTGA 

qnrA 
TTCTCACGCCAGGATTTGAG 

50°C 571 
TGCCAGGCACAGATCTTGAC 

3. Kết quả và bàn luận 

3.1. Phân lập vi khuẩn Salmonella spp. 

Sau khi nuôi cấy trên các môi trường chọn lọc và thực hiện các thử nghiệm sinh hóa, 

nghiên cứu đã phân lập được 32 chủng Salmonella spp. từ 47 mẫu thịt khảo sát (hình 1). Trong 

đó có 15 chủng từ mẫu thịt gà (15/23; 65,2%) và 17 chủng từ mẫu thịt lợn (17/24; 70,8%). 

Toàn bộ 32 chủng phân lập được sử dụng để phân tích gen độc lực invA, tính kháng kháng 

sinh, kiểu hình đa kháng thuốc và phát hiện các gen kháng kháng sinh. Kết quả PCR cho thấy, 

30/32 (94%) chủng Salmonella spp. phân lập mang gen độc lực invA với kích thước sản phẩm 

khuếch đại là 262 bp (hình 2). Gen invA mã hóa một protein màng tham gia vào quá trình 

xâm nhập tế bào biểu mô của vi khuẩn và được xem là một trong những gen độc lực đặc trưng 

của Salmonella. Do có mức độ bảo tồn cao và hiện diện ở phần lớn các 

serovar Salmonella  (99,4%), gen invA  đã được sử dụng rộng rãi làm mục tiêu để phát hiện 

và xác nhận nhanh Salmonella spp. [20]. 
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Hình 1. Hình thái khuẩn lạc nghi ngờ Salmonella spp. trên môi trường XLD (A) BGA 

(B); kết quả định danh sinh hóa (C). 

 
Hình 2. Kết quả PCR phát hiện gen invA ở các chủng Salmonella spp. phân lập. 

3.2. Kết quả phân tích kiểu hình kháng kháng sinh các chủng Salmonella spp. phân 

lập 

Tỷ lệ kháng kháng sinh ở các chủng Salmonella spp. phân lập được ghi nhận như sau: 

ciprofloxacin (81,3%), tetracycline (81,3%), chloramphenicol (68,8%), ampicillin (56,3%), 

trimethoprim/sulfamethoxazole (53,1%), cefotaxime (25%), gentamicin (21,9%), 

azithromycin (9,4%) và meropenem (3,1%). Hầu hết tỷ lệ đề kháng với các loại kháng sinh 

thử nghiệm của các chủng Salmonella spp. phân lập từ hai nhóm mẫu không khác biệt có ý 

nghĩa thống kê (bảng 2). Tuy nhiên, đáng lưu ý có một kháng sinh có tỷ lệ đề kháng ở gà cao 

hơn ở lợn là ciprofloxacin (OR=5,55), nhưng sự khác biệt chưa đạt mức ý nghĩa thống kê 

(p=0,178), điều này có thể do cỡ mẫu còn hạn chế. Cần có những nghiên cứu với cỡ mẫu lớn 

hơn để khẳng định xu hướng này.  

Bảng 2. Tỷ lệ kháng kháng sinh của các chủng Salmonella spp. phân lập. 

Kháng sinh 

Thịt gà (n=15) Thịt lợn (n=17) 
Tổng số chủng 

(n=32) 
Fisher’s exact test 

Số 

chủng 
% 

Số  

chủng  
% Số chủng  % OR 95%CI p-value 

AMP 9 60 9 52,9 18 56,3 1,32 
0,27-

6,82 
0,735 

CTX 5 33,3 3 17,6 8 25 2,27 
0,35-

18,15 
0,423 

MEM* 1 6,7 0 0 1 3,1 - 0,03- 0,469 

CIP 14 93,3 12 70,6 26 81,3 5,55 
0,52-

294,67 
0,178 

GEN 3 20 4 23,5 7 21,9 0,82 0,1-5,98 1,000 

(A) (B) (C) 
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TET 12 80 14 82,4 26 81,3 0,86 0,1-7,69 1,000 

SXT 7 46,7 10 58,8 17 53,1 0,62 
0,12-

3,06 
0,723 

CHL 10 66,7 12 70,6 22 68,8 0,84 
0,14-

4,84 
1,000 

AZM 3 20 0 0 3 9,4 - 0,49-  0,092 

*: chủng nghi ngờ kháng với kháng sinh meropenem; OR: tỷ số chênh; CI: khoảng tin cậy. 

Kết quả nghiên cứu phù hợp với báo cáo của D. Starkova và cs (2025) [9], trong đó, 

các chủng Salmonella không gây thương hàn (NTS) ghi nhận tỷ lệ đề kháng cao với nhiều 

nhóm kháng sinh thường được sử dụng như ampicillin, tetracycline, ciprofloxacin, 

chloramphenicol và trimethoprim/sulfamethoxazole. Nghiên cứu của N.T. Nhung và cs 

(2024) [2] cho thấy, từ năm 2000 đến năm 2020, tỷ lệ các chủng NTS kháng với nhóm kháng 

sinh quinolone ghi nhận mức tăng 15,6%. Theo hướng dẫn, nhóm kháng sinh fluoroquinolone 

(ciprofloxacin) và cephalosporin thế hệ 3 (cefotaxime/ceftriaxone) là những nhóm kháng sinh 

đầu tiên được sử dụng trong điều trị Salmonella xâm lấn. Do đó, tỷ lệ các chủng Salmonella 

đề kháng cao với các nhóm kháng sinh này cảnh báo vấn đề nghiêm trọng trong an toàn thực 

phẩm và sức khỏe cộng đồng. Bên cạnh đó, nghiên cứu này ghi nhận trong 32 chủng phân 

lập, có 1 chủng Salmonella nghi ngờ kháng với kháng sinh meropenem, đây là nhóm kháng 

sinh cuối cùng trong điều trị các trường hợp nhiễm Salmonella nặng.  

Trong các nhóm kháng sinh thử nghiệm, gentamicin là kháng sinh được sử dụng phổ 

biến trong chăn nuôi lợn, gà ở Việt Nam [4]. Tỷ lệ đề kháng với gentamicin trong nghiên cứu 

này ghi nhận là 21,9%. Nghiên cứu của D.H. Phu và cs (2022) [21] phân tích các dữ liệu công 

bố về tính kháng thuốc tại Việt Nam cho thấy tỷ lệ đề kháng với gentamicin ghi nhận đối với 

vi khuẩn E. coli và Salmonella phân lập trong thực phẩm với tỷ lệ tương ứng là 18,2-35% và 

6,4-12,3%. 

Kết quả phân tích kiểu hình kháng kháng sinh trong bảng 3 cho thấy, có đến 75% 

(24/32) các chủng Salmonella spp. phân lập được là các chủng đa kháng thuốc (multidrug-

resistant, MDR) [22]. Đáng chú ý, trong số này có 2 chủng kháng 7 nhóm kháng sinh khác 

nhau. Tỷ lệ các chủng Salmonella spp. đa kháng thuốc (MDR) ghi nhận trong nghiên cứu này 

tương đồng với các nghiên cứu trước đây tại Việt Nam trên các mẫu thực phẩm và người 

bệnh, cho thấy các chủng Salmonella đa kháng đang lưu hành rộng rãi trong cộng đồng [21, 

24]. Điều này có thể liên quan đến áp lực chọn lọc từ việc sử dụng kháng sinh trong chăn nuôi 

và điều trị. Tỷ lệ MDR cao là một cảnh báo đối với công tác kiểm soát kháng kháng sinh và 

an toàn thực phẩm, do có thể làm hạn chế hiệu quả điều trị và gia tăng nguy cơ lan truyền vi 

khuẩn kháng thuốc sang người [2]. 

Bảng 3. Các kiểu hình kháng đa kháng sinh của các chủng Salmonella spp. phân lập. 

Số lượng kháng sinh kháng thuốc Kiểu hình kháng kháng sinh MDR Số chủng (%) 

Kháng 1 loại kháng sinh 
TET 

CIP 
 

1 (3,1) 

3 (9,4) 

Kháng 2 loại kháng sinh 

AMP-CIP 

TET-CHL 

TET-CIP 

 

1 (3,1) 

2 (6,3) 

1 (3,1) 
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Kháng 3 loại kháng sinh 

TET-CHL-CIP 

TET-CIP-SXT 

TET-AZM-CIP 

MDR 

2 (6,3) 

1 (3,1) 

1 (3,1) 

Kháng 4 loại kháng sinh 

AMP-CTX-TET-AZM 

AMP-TET-CHL-CIP 

AMP-CHL-SXT-CIP 

TET-CHL-SXT-CIP 

TET-AZM-CIP-GEN 

MDR 

1 (3,1) 

1 (3,1) 

1 (3,1) 

1 (3,1) 

1 (3,1) 

Kháng 5 loại kháng sinh 

AMP-TET-CHL-SXT-CIP 

AMP-CTX-MEM-SXT-CIP* 

AMP-TET-CHL-SXT-GEN 

MDR 

6 (18,8) 

1 (3,1) 

1 (3,1) 

Kháng 6 loại kháng sinh 

AMP-CTX-TET-CHL-CIP-GEN 

AMP-CTX-TET-CHL-SXT-GEN 

AMP-TET-CHL-SXT-CIP-GEN 

CTX-TET-CHL-SXT-CIP-GEN 

MDR 

1 (3,1) 

2 (6,3) 

1 (3,1) 

1 (3,1) 

Kháng 7 loại kháng sinh AMP-CTX-TET-CHL-SXT-CIP-GEN MDR 2 (6,3) 

AMP: ampicillin; CTX: cefotaxime; AZM: azithromycin; CHL: chloramphenicol; CIP: ciprofloxacin; GEN: gentamicin; MEM: 

meropenem; TET: tetracycline; SXT: sulfamethoxazole/trimethoprim; *: chủng nghi ngờ kháng với kháng sinh 

meropenem. 

3.3. Kết quả phân tích kiểu gen kháng kháng sinh các chủng Salmonella spp. phân 

lập  

Để đánh giá mối tương quan giữa kiểu hình và kiểu gen kháng kháng sinh, nghiên cứu 

tiến hành phân tích sự hiện diện một số gen kháng kháng sinh phổ biến (hình 3). Các gen mã 

hóa cho enzyme -lactamase được phân tích trong nghiên cứu này bao gồm: blaTEM, blaOXA 

(mã hóa enzyme -lactamase phổ hẹp); blaCTX-M và blaSHV (ESBL - extended spectrum -

lactamase kháng với kháng sinh cephalosporin phổ rộng (thế hệ 3, 4)) [23]. Kết quả ở bảng 4 

cho thấy, trong nhóm chủng Salmonella có kiểu hình kháng cefotaxime (thuộc nhóm 

cephalosporin thế hệ 3), gen blaTEM và blaCTX-M được ghi nhận lần lượt là 4/8 và 2/8 chủng. 

Các gen kháng khác như blaSHV và blaOXA không phát hiện ở các chủng này. Nghiên cứu 

của H.C. The và cs (2023) [24] phân tích trên dòng trình tự Salmonella ST34 với 454 bộ gen 

cho thấy sự tiếp nhận plasmid đa kháng mang gen blaCTX-M-55 liên quan đến sự lan truyền 

và mở rộng của Salmonella ST34 tại Việt Nam. Ngoài ra, nhóm gen kháng này thường liên 

quan đến plasmid nên có thể truyền ngang giữa các vi khuẩn thuộc họ Enterobacteriaceae. 

Kết quả nghiên cứu của T. Nakayama và cs (2022) [25] cũng cho thấy, các gen blaCTX-M và 

blaTEM là các gen kháng phổ biến nhất hiện diện ở các chủng E. coli ESBL phân lập từ các 

mẫu thịt gà tại Việt Nam. 
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Hình 3. Điện di đồ phân tích sản phẩm PCR khuếch đại các gen kháng kháng sinh từ 

các chủng phân lập trên gel agarose 2%. (A) blaTEM, (B) blaCTX-M, (C) cmlA, (D) tetA, 

(E) sul1 và sul2, (F) qnrS, (G) aac(6’)-Ib-cr. 

Bảng 4. Mối tương quan giữa kiểu hình và kiểu gen kháng kháng sinh. 

Nhóm kháng sinh Gen kháng 
Số chủng mang gen/  

tổng số chủng 
Tỷ lệ (%) 

Cefotaxime 

blaTEM 4/8 50 

blaOXA 0/8 0 

blaCTX-M 2/8 25 

blaSHV 0/8 0 

Chloramphenicol cmlA 7/22 31,82 

Tetracycline tetA 25/26 96,15 

Trimethoprim/sulfamethoxazole 
sul1 8/17 47,06 

sul2 9/17 52,94 

Ciprofloxacin 

aac(6’)-lb-cr  6/26 23,08 

qnrA 0/26 0 

qnrS 10/26 38,46 

Đối với nhóm kháng sinh chloramphenicol, số chủng mang gen cmlA chiếm 31,82%. 

Trong số các chủng đề kháng với kháng sinh tetracycline, gen tetA được ghi nhận ở mức rất 

cao 96,15%. Trong các chủng đề kháng với trimethoprim/sulfamethoxazole, tỷ lệ gen sul1 và 

sul2 ghi nhận được lần lượt là 47,06 và 52,94%. Các kết quả trên cho thấy sự tương đồng giữa 

kiểu gen và kiểu hình đề kháng, đặc biệt là kháng sinh tetracycline. Tỷ lệ cao gen tetA ở các 

chủng Salmonella có thể cho thấy khả năng truyền ngang của gen kháng tetracycline [26]. 

Kết quả của chúng tôi cũng tương đồng với nghiên cứu của T.H.A. Vu và cs (2021) [7] với 

các gen kháng hiện diện ở Salmonella như cmlA, tetA, sul1, sul2. Tuy nhiên, kết quả cũng cho 

thấy một số chủng biểu hiện kiểu hình kháng nhưng không mang các gen kháng được khảo 

sát trong nghiên cứu. Điều này có thể liên quan đến sự hiện diện của các gen kháng khác như 

floR (kháng chloramphenicol); tetB, tetC (kháng tetracycline); sul3, sul4 (kháng 

sulfonamide). Do đó, cần có các nghiên cứu chuyên sâu hơn để làm rõ cơ chế kháng kháng 

sinh ở các chủng Salmonella này.  
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Kết quả nghiên cứu ghi nhận tỷ lệ các gen kháng quinolone qua trung gian plasmid 

(PMQR - plasmid mediated quinolone resistance gene) gồm aac(6’)-Ib-cr và qnrS lần lượt là 

23,07 và 38,46%. Trước đó, các nghiên cứu của T.H. Thai và cs (2012) [27] và A.T. Vo và 

cs (2010) [28] chưa phát hiện sự hiện diện của các gen kháng PMQR như qnrA, qnrB, qnrS, 

qepA, aac(6’)-lb-cr trên các chủng Salmonella phân lập từ thực phẩm tại Việt Nam. Tính 

kháng kháng sinh fluoroquinolone tại thời điểm này liên quan chủ yếu đến các đột biến trên 

gen gyrA [27, 28]. Tuy nhiên, trong các năm gần đây, sự xuất hiện  của các gen kháng PMQR, 

đặc biệt là biến thể qnrS1, có xu hướng gia tăng tại Việt Nam. Nghiên cứu của N. Holohan 

và cs (2022) [29] khảo sát tình hình kháng kháng sinh trên các mẫu thịt lợn thu thập tại các 

trang trại và chợ bán lẻ ở Việt Nam trong giai đoạn năm 2014-2019 cho thấy có 46,49% các 

chủng Salmonella mang gen qnrS1. Tương tự, nghiên cứu của T.T. Nguyen và cs (2023) [30] 

ghi nhận 7/8 chủng Salmonella phân lập từ thịt vịt tại Hà Nội có kiểu hình kháng ciprofloxacin 

mang gen qnrS1_1. Ngoài ra, nghiên cứu của H.C. The và cs (2023) [24] cho thấy, gen qnrS1 

hiện diện trong các dòng vi khuẩn Salmonella ST34 gây bệnh chính ở Việt Nam như VN2, 

VN3 và VN4. Kết quả phân tích bộ gen các chủng này cũng chỉ ra, gen qnrS1 chủ yếu được 

tìm thấy trên các plasmid đa kháng thuốc kích thước lớn thuộc nhóm IncA/C2 và IncHI2, góp 

phần tăng khả năng thích nghi và lan truyền tính kháng nhờ cơ chế tiếp hợp plasmid. Kết quả 

nghiên cứu của T. Nakayama và cs (2022) [25] cũng chứng minh gen qnrS có thể lan truyền 

từ vi khuẩn E. coli sang vi khuẩn Salmonella thông qua tiếp hợp.  

4. Kết luận 

Trong tổng số 47 mẫu thịt gà và thịt lợn được khảo sát, có 32 mẫu dương tính với 

Salmonella spp., trong số đó, 30/32 chủng mang gen độc lực invA. Kết quả kiểm tra tính mẫn 

cảm kháng sinh cho thấy, có đến 75% các chủng Salmonella MDR (kháng với từ 3 nhóm 

kháng sinh trở lên), 15,6% các chủng kháng với 6 loại kháng sinh và 6,3% kháng với 7 loại 

kháng sinh. Các chủng Salmonella spp. phân lập đề kháng với ciprofloxacin (81,3%), 

tetracycline (81,3%), chloramphenicol (68,8%), ampicillin (56,3%), 

trimethoprim/sulfamethoxazole (53,1%), cefotaxime (25%), gentamicin (21,9%),  

azithromycin (9,4%) và meropenem (3,1%).  

Kết quả phân tích kiểu gen kháng kháng sinh trên các nhóm kiểu hình kháng tương 

ứng ghi nhận tỷ lệ các gen kháng gồm tetA (25/26 chủng), sul1 (8/17 chủng), sul2 (9/17 

chủng), cmlA (7/22 chủng), blaTEM (4/8 chủng), blaCTX-M (2/8 chủng), aac(6’)-Ib-cr (6/26 

chủng) và qnrS (10/26 chủng). Kết quả nghiên cứu cho thấy cần áp dụng các chiến lược “một 

sức khỏe” (One Health) trong công tác giám sát, điều tra nhằm nâng cao chất lượng an toàn 

thực phẩm và bảo vệ sức khỏe cộng đồng. 
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