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TÓM TẮT 

Nghiên cứu được thực hiện với mục tiêu phân lập và tuyển chọn vi khuẩn có khả năng phân hủy protein 
(VK-Pro) từ các bể tập kết nước thải của nhà máy chế biến thủy sản tại Khu Công nghiệp Trà Nóc, 
thành phố Cần Thơ. Các chủng VK-Pro sau phân lập được khảo sát định tính và định lượng khả năng 
sinh enzyme protease, đánh giá khả năng phân hủy cá và thịt heo vụn của các chủng VK-Pro có chỉ số 
phân hủy protein cao được tuyển chọn và định danh các chủng VK-Pro có hiệu quả cao trong phân hủy 
cá và thịt vụn. Kết quả, đã phân lập được 40 chủng VK-Pro và tuyển chọn được 20 chủng VK-Pro có 
chỉ số phân hủy protein cao. Bốn trong 20 chủng VK-Pro có khả năng phân hủy tyrosin cao nhất đến 
giai đoạn 96 giờ ủ với hàm lượng enzyme protease đạt từ 905,2 ± 25,3 đến 4312,8 ± 41,6 U/mL. Ở mật 
độ nguồn chủng là 108 CFU/gkk, chủng vi khuẩn ký hiệu SR3 có tỉ lệ phân hủy cá vụn (82,0 ± 0,3%%) 
và thịt vụn (66,2 ± 0,54%) đạt cao nhất và chủng HVD7 có tỉ lệ phân hủy cá vụn (75,0 ± 0,52%%) và 
thịt vụn (65,2 ± 0,36%) cao thứ hai so với các chủng đơn và sự phối trộn của 4 chủng VK-Pro còn lại. 
Kết quả định danh xác định chủng SR3 và HVD7 lần lượt có độ tương đồng 99,04% và 100% với vi 
khuẩn Pseudomonas sp. SR3 và Priestia  sp. HVD7 dựa vào trình tự gen 16S rRNA. Hai chủng này có 
tiềm năng trong xử lý phụ phẩm có nguồn gốc protein từ cá và thịt heo vụn. 

Từ khóa: Cá basa vụn, chỉ số phân hủy protein, protease, thịt heo vụn, tyrosin. 

 
1. ĐẶT VẤN ĐỀ 
Trong ngành công nghiệp chế biến thủy sản đặc 

biệt là chế biến cá da trơn, lượng nước thải từ xử lý 
nguyên liệu chiếm khoảng 5 - 7 m3/tấn nguyên liệu [1]. 
Nguồn nước thải này tiềm tàng gây ô nhiễm môi trường 
bởi tính chất và thành phần có trong chất thải [2]. Nước 
thải chế biến thủy sản chứa hàm lượng protein (nitơ 
hữu cơ) từ 70 - 110 mg/L, là nguyên nhân gây ô nhiễm 
môi trường đất, nước và không khí [3]. 

Trong tự nhiên, các vi khuẩn sinh enzyme 
protease rất đa dạng về chủng loài như: Bacillus, 
Pseudomonas, Enterobacter, Enterococcus, Vibrio, 
Acinetobacter, Aeromonas, Microbacterium, Micrococcus, 
Priestia, Staphylococcus, Streptomyces, Stenotrophomonas 
và Thermus [4, 5]. Nhóm vi khuẩn phân hủy protein 
đóng vai trò quan trọng trong chu trình nitơ. Enzyme 
protease ngoại bào do vi khuẩn tiết ra có tiềm năng 
phục vụ trong công nghiệp, nông nghiệp, trong dược 
phẩm (sản xuất peptide sinh học) và xử lý môi trường 
[6]. Trước đây, trong công nghiệp nguồn enzyme 

protease chủ yếu ly trích từ động vật bao gồm: Từ dạ 
dày bê; từ thực vật như dứa, sung, đu đủ; và vi sinh vật 
của Bacillus spp., Pseudomonas spp. [7, 8]. Tuy nhiên, 
việc sản xuất enzyme từ động, thực vật bị hạn chế bởi 
yếu tố khí hậu cũng như tính đạo đức nên việc sản xuất 
enzyme protease từ vi sinh vật chiếm ưu thế [9]. 

Nhiều nghiên cứu khai thác nguồn protease từ vi 
khuẩn Bacillus cho thấy, một số loài thuộc chi này có 
khả năng sinh enzyme protease và trong điều kiện tối 
ưu hóa môi trường nuôi cấy cho vi khuẩn thì hàm 
lượng enzyme protease có thể đạt từ 500 U/mL đến 
1780,03 U/mL [10 - 12]. Tương tự vi khuẩn Bacillus, 
vi khuẩn Priestia cùng họ với Bacillus và có khả năng 
sinh protease. Một số nghiên cứu cho thấy, Priestia có 
khả năng sinh nhiều dạng enzyme protease giúp phân 
hủy protein hiệu quả và trong điều kiện nuôi cấy tối ưu 
lượng protease được sinh ra đạt đến 739 U/mL sau 72 
giờ nuôi cấy [13]. Thêm vào đó, Priestia được xem là 
vi sinh vật xử lý kim loại nặng và hỗ trợ sinh trưởng 
cây trồng [14, 15]. Đối với vi khuẩn thuộc chi 
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Pseudomonas, tùy thuộc vào nhiệt độ môi trường, 
nguồn thức ăn trong môi trường nuôi cấy mà enzyme 
protease được sinh ra dao động trong khoảng từ 20 - 60 
U/mL sau 6 giờ xử lý của vi khuẩn Pseudomonas 
aeruginosa [16] và đạt đến 337,9 U/mL sau 6 giờ xử lý 
đối với vi khuẩn Pseudomonas fluorescens [17] trong 
điều kiện tối ưu hóa môi trường nuôi cấy.  

 Hiện nay, trong hệ thống xử lý nước thải của nhà 
máy chế biến thủy sản, khu tập kết nước thải từ quá 
trình sơ chế và xử lý nguồn nguyên liệu cá da trơn có 
hàm lượng protein rất cao và đây là nguồn cung cấp 
thức ăn liên tục cho nhóm vi khuẩn có khả năng phân 
hủy protein [18]. Do đó, nghiên cứu được thực hiện với 
mục tiêu phân lập vi khuẩn có khả năng phân hủy 
protein từ các nguồn tập kết nước thải xử nguồn 
nguyên liệu cá da trơn và từ bùn thải của nhà máy chế 
biến thủy sản thuộc Khu Công nghiệp Trà Nóc, thành 
phố Cần Thơ. 

2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 
2.1. Vật liệu nghiên cứu 

Tổng cộng 20 mẫu nước thải (Hình 1A) và bùn 
thải (Hình 1B) từ các bể tập kết nước thải chưa qua 
xử lý của các nhà máy chế biến thủy sản tại Khu 
Công nghiệp Trà Nóc, thành phố Cần Thơ. Môi 
trường skim milk agar (SMA, Prolabo, Ấn Độ) được 
sử dụng để phân lập vi khuẩn phân hủy protein. Các 
hóa chất phục vụ cho thí nghiệm sử dụng thuộc Công 
ty Prolabo (Ấn Độ). Các thiết bị gồm: Nồi hấp tiệt 
trùng Hirayama HV-110 (Nhật Bản), cân phân tích 
SATORIUS CP 224S (châu Âu), Quang phổ kế UV 
Vis GENESIS 10 (Thermo, Mỹ), ống Eppendorf 
(Merck, Đức), máy lắc tròn (BioTech BONMUA, 
Việt Nam), tủ cấy an toàn sinh học cấp II (ESCO, 
Indonesia), micropipette 300 µL, 1.000 µL và 5.000 µL 
(Nichiryo, Nhật Bản). 

 
Hình 1. Các nguồn vật liệu phục vụ nghiên cứu 

Ghi chú: (A) mẫu nước thải được sử dụng để phân 
lập vi khuẩn phân hủy protein; (B) bùn thải được thu 
tại bế tập kết nước thải từ nhà máy chế biến thủy sản; 
(C) cá basa vụn được sử dụng cho thí nghiệm; (D) thịt 
heo vụn được sử dụng cho thí nghiệm. 

2.3. Phương pháp phân lập vi khuẩn phân hủy 
protein 

Các mẫu nước thải và bùn thải được thu, trữ trong 
các chai nhựa sạch, được bảo quản trong điều kiện mát 

(3 - 8oC) và được vận chuyển về Phòng thí nghiệm Vi 
sinh vật Nông nghiệp, Bộ môn Công nghệ Vi sinh vật, 
Viện Công nghệ Sinh học và Thực phẩm, Đại học Cần 
Thơ. Mẫu sau khi thu về được pha loãng với dung dịch 
phosphate buffer (23,99 g NaH2PO4 và 15,59 g 
Na2HPO4 trong 1 L nước cất) đã được thanh trùng ướt 
ở nhiệt độ 121oC trong thời gian 15 phút ở các mức độ 
pha loãng từ 104 - 106 lần và được sử dụng để phân lập 
vi khuẩn có khả năng phân hủy protein sử dụng môi 
trường MSA [19]. Các đĩa môi trường được ủ đến 48 
giờ ở nhiệt độ phòng dao động trong khoảng 28oC đến 
32oC và sử dụng hai lớp bọc nilon đen để bảo quản mẫu 
trong điều kiện tối. Khi các khuẩn lạc xuất hiện trên bề 
mặt môi trường và tạo vòng halo trong suốt xung quanh 
khuẩn lạc (Hình 2A), các khuẩn lạc được thu nhận và 
tiến hành tách ròng cho đến khi thu được các khuẩn lạc 
thuần và đồng nhất. 

2.4. Khảo sát định tính và định lượng khả 
năng phân hủy protein của các chủng vi khuẩn 
được phân lập 

2.4.1. Khảo sát định tính khả năng tiết enzyme 
protease  

Các chủng vi khuẩn sau khi tách ròng được nuôi 
tăng sinh trên môi trường SMA trong 24 giờ. Sau 24 
giờ nuôi cấy, sinh khối của khuẩn lạc được thu và 
thực hiện khảo sát định tính khả năng phân hủy 
protein. Mỗi đĩa môi trường SMA được cấy 6 khuẩn 
lạc của 6 chủng vi khuẩn khác nhau về đặc điểm hình 
thái khuẩn lạc (Hình 2B) và mỗi chủng vi khuẩn 
được thực hiện trên 3 đĩa riêng biệt là 3 lần lặp lại 
cho mỗi chủng vi khuẩn. Các đĩa sau khi cấy vi 
khuẩn có khả năng phân hủy protein (VK-Pro) và 
được ủ ở nhiệt độ phòng trong điều kiện tối. Sau 48 
giờ ủ tiến hành đo trực tiếp đường kính vòng halo 
xuất hiện xung quanh khuẩn lạc. Chỉ số phân hủy 
protein được xác định dựa vào đường kính khuẩn lạc 
và đường kính vòng phân hủy theo phương pháp của 
Võ Văn Phước Quệ và Cao Ngọc Điệp (2011) [20]. 

Chỉ số phân hủy protein (%) = 100 x (D2 - D1)/D1 

Trong đó: D1 là đường kính khuẩn lạc (mm); D2 
là đường kính tạo bởi vòng sáng (mm).  

2.4.2. Khảo sát định lượng enzyme protease của 
các chủng vi khuẩn được tuyển chọn 

Chuẩn bị vật liệu: Mười chủng vi khuẩn VK-Pro 
có chỉ số phân hủy protein cao nhất được sử dụng để 
xác định hàm lượng protease do vi khuẩn tiết ra. Các 
chủng vi khuẩn được nuôi tăng sinh trong môi trường 
nutrient agar (Prolabo, Ấn Độ) trong 24 giờ trước khi 
sử dụng cho thí nghiệm. 

Phương pháp thực hiện: Khuẩn lạc đơn của mỗi 
chủng vi khuẩn VK-Pro được thu và điều chỉnh mật độ 
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tế bào là 106 CFU/mL sử dụng môi trường nutrient 
broth (Prolabo, Ấn Độ) và chuyển 15 mL dung dịch 
huyền phù vào ống falcon 50 mL. Thí nghiệm được bố 
trí hoàn toàn ngẫu nhiên với 10 nghiệm thức được 
chủng với 10 chủng vi khuẩn riêng lẻ, nghiệm thức đối 
chứng chỉ sử dụng 15 mL dung dịch nutrient broth và 3 
lần lặp lại cho mỗi nghiệm thức. Các ống falcon được ủ 
trên máy lắc với tốc độ 140 vòng trên phút trong điều 
kiện tối cho đến khi kết thúc thí nghiệm. Hàm lượng 
protease được xác định tại bốn thời điểm bao gồm: 24, 
48, 72 và 96 giờ sau khi ủ.  

Phương pháp xác định hàm lượng protease: Hàm 
lượng protease được xác định theo phương pháp mô tả 
của Cupp-Enyard (2008) [21]. Tại các thời điểm thu 
mẫu, 2 mL hỗn hợp dịch vi khuẩn VK-Pro được thu, 
chuyển vào ống falcon 50 mL và được ly tâm ở tốc độ 
5.000 vòng/phút trong 6 phút. Tiến hành thu 1 mL dịch 
nổi phía trên, chuyển vào ống nghiệm, thêm 5 mL dung 
dịch casein 0,65% (w/v) và ủ ở nhiệt độ 37°C trong 10 
phút. Sau đó, tiếp tục thêm 5 mL dung dịch axit 
trichloroacetic 110 mM được thêm vào mỗi ống 
nghiệm và tiếp tục ủ ở nhiệt độ 37oC trong thời gian 30 
phút. Dung dịch được lọc qua màng lọc cellulose 
nitrate (0,45 μm). Dung dịch sau khi lọc được thêm lần 
lượt 5 mL natri carbonate 500 mM, 1 mL thuốc thử 
Folin 0,5 mM, trộn đều và tiếp tục ủ ở nhiệt độ 37oC 
trong thời gian 30 phút. Sau cùng, dung dịch được xác 
định hàm lượng protease sử dụng máy quang phổ ở 
bước sóng 660 nm để xác định hàm lượng protease 
trong mẫu. Hàm lượng protease được xác định dựa vào 
công thức:  

Hàm lượng protease (U/mL) = (A x B)/(C x D x E) 

Trong đó: A là hàm lượng tyrosine được phóng 
thích trong dung dịch (μmole); B là tổng thể tích 

của dung dịch (mLm); C là thời gian thực hiện thí 
nghiệm (phútp; D là thể tích enzyme được sử dụng 
(E là thể tích mẫu được sử dụng để đo độ hấp thu 
quang phổ (µLp). 

2.4.3. Đánh giá khả năng phân hủy cá vụn và thịt 
vụn của các chủng vi khuẩn triển vọng 

Chuẩn bị nguồn chủng: Bốn chủng vi khuẩn VK-
Pro có khả năng sinh nhiều enzyme protease nhất được 
sử dụng để đánh giá khả năng phân hủy các phụ phẩm 
cá basa (cá vụn) và thịt heo vụn (thịt vụn). Các chủng 
vi khuẩn VK-Pro được chuẩn bị như mô tả ở mục 2.2.2 
và được điều chỉnh mật độ tế bào đạt 106 CFU/g và 108 
CFU/g vật liệu. Hỗn hợp các chủng vi khuẩn VK-Pro 
được chuẩn bị từ các chủng vi khuẩn VK-Pro đơn và 
phối trộn với cùng thể tích và mật độ tế bào của từng 
chủng vi khuẩn.  

Chuẩn bị nguồn phụ phẩm giàu đạm: Phụ phẩm từ 
cá vụn và thịt vụn được mua tại chợ dân sinh tại thành 
phố Cần Thơ. Tỉ lệ mỡ vụn và thịt vụn của cá hoặc thịt 
heo là 1 mỡ: 3 thịt vụn (theo khối lượng w:w). Phụ 
phẩm cá và thịt vụn được rửa sạch bụi và tiến hành xay 
nhuyễn. 

Phương pháp thí nghiệm: Tiến hành cân 25 g cá 
vụn hoặc thịt vụn vào ống falcon 50 mL đã được tiệt 
trùng, sau đó tiến hành cấy từng chủng Vk-Pro hoặc 
hỗn hợp các chủng vi khuẩn vào các mẫu cá vụn (Hình 
1C) và mẫu thịt vụn (Hình 1D) với hai tỉ lệ của nguồn 
chủng là 106 CFU/g và 108 CFU/g vật liệu. Thí nghiệm 
được bố trí hoàn toàn ngẫu nhiên một nhân tố với bốn 
thí nghiệm nhỏ tương ứng với 2 nguồn vật liệu, 2 mật 
độ nguồn chủng khác nhau và 3 lần lặp lại cho mỗi 
nghiệm thức. Thông tin các thí nghiệm được trình bày 
ở bảng 1. 

Bảng 1: Tóm tắt các thí nghiệm xử lý phụ phẩm từ cá vụn và thịt vụn 
Phụ phẩm cá vụn (25 g/falcon) Phụ phẩm thịt vụn (25 g/falcon) 

Số TT Nghiệm thức 
106 CFU/g 108 CFU/g 106 CFU/g 108 CFU/g 

1 Đối chứng (ĐC) + + + + 
2 SR3 + + + + 
3 HVD7 + + + + 
4 CBM2 + + + + 
5 CTB9-1 + + + + 

6 
Hỗn hợp các chủng VK-

Pro (Mix) 
+ + + + 

Thí nghiệm được ủ trong 15 ngày ở nhiệt độ phòng 
từ 28 - 32oC trong điều kiện tối. Khi kết thúc thí 
nghiệm tiến hành thu mẫu và xác định tỉ lệ phân hủy 
các phụ phẩm. 

Tỉ lệ phân hủy phụ phẩm cá vụn và thịt vụn: Tại 
thời điểm kết thúc thí nghiệm, các mẫu cá và thịt vụn 
được thu và sấy ở nhiệt độ 105oC đến khi khối lượng 
không đổi. Phần trăm vật liệu hữu cơ được phân hủy 
được tính theo công thức sau: 

 
2.5. Định danh các chủng vi khuẩn có hiệu quả 

phân hủy protein  

Các chủng VK-Pro có hiệu quả phân hủy cá vụn 
và thịt vụn được trích ADN, và giải trình tự tại vùng 
gen 16S rRNA sử dụng cặp mồi 27F/1492R [19] do 
Công ty Cổ phần Phù sa Genomics thực hiện. Kết quả 
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giải trình tự của các chủng VK-Pro được Blast trên 
ngân hàng NCBI để xác định tên chi và loài tham khảo. 
Cây phát sinh loài được xây dựng để đánh giá sự đa 
dạng di truyền của các chủng Vk-Pro sử dụng phương 
pháp Neigbor-Joining với hệ số bootstrap là 10.000 lần 
của phần mềm MEGA12.  

2.6. Phương pháp xử lý và phân tích số liệu 

Các số liệu thu thập được nhập, tính toán và vẽ đồ 
thị sử dụng phần mềm Microsoft Excel 2019. Sự khác 
biệt về trung bình của các nghiệm thức tại các thời 
điểm khảo sát sử dụng phần mềm Minitab 16 để phân 
tích phương sai (ANOVA) và so sánh sự khác biệt giữa 
các giá trị trung bình bằng phương pháp kiểm định 
Tukey’s với độ tin cậy 99%. 

3. KẾT QUẢ NGHIÊN ỨU  VÀ THẢO LUẬN 
3.1. Kết quả phân lập các chủng vi khuẩn có 

khả năng phân hủy protein 

 
Hình 2. Sự đa dạng về hình thái khuẩn lạc có khả 

năng tạo vòng halo trên môi trường SMA tham gia 
phân hủy cá vụn và thịt vụn 

Ghi chú: (A) Các khuẩn lạc tạo vòng halo trên môi 
trường SMA khi được tách ròng; (B) Kết quả định tính 
khả năng tạo vòng halo của các chủng vi khuẩn được 
tuyển chọn; (C) Nguồn nguyên liệu cá vụn và thịt vụn 
còn lại sau khi kết thúc thí nghiệm phân hủy 

Kết quả nghiên cứu đã phân lập được 40 chủng 
vi khuẩn có khả năng tạo vòng halo trên môi trường 
MSA. Dựa vào kích thước vòng halo của các chủng 
vi khuẩn, 20 chủng vi khuẩn tạo vòng halo lớn nhất 

(VK-Pro) và khác nhau về hình thái khuẩn lạc được 
tuyển chọn (Hình 2A-B, bảng 2). Điều này cho thấy, 
có sự đa dạng của các chủng VK-Pro và kết quả này 
tương tự với kết quả nghiên cứu của Song và cs 
(2023) [3] Wei và cs (2021) [22] kết luận rằng các 
chủng vi khuẩn có khả năng phân hủy protein rất đa 
dạng về mặc di truyền và thuộc các chi như Bacillus, 
Pseudomonas, Streptomyces, Clostridium, Aeromonas  
và Thermus. 

3.2. Kết quả khảo sát định tính và định lượng 
khả năng sinh enzyme protease 

3.2.1 Kết quả khảo sát định tính khả năng sinh 
enzyme protease 

Kết quả khảo sát định tính khả năng tạo vòng halo 
của VK-Pro cho thấy, chỉ số phân hủy protein của các 
chủng vi khuẩn khác biệt có ý nghĩa thống kê (p < 
0,01) trên môi trường SMA. Các chủng VK-Pro như 
HVD6 (63,77 ± 1,06%), CBM6 (59,77 ± 2,08%), 
CTB9-1 (59,78 ± 1,53%), SR3 (56,24 ± 5,99%), CBM2 
(58,61 ± 3,76%), CTB8 (54,87 ± 1,98%), HH2 (54,69 ± 
2,38%), và CTB9 (54,69 ± 2,38%) có hoạt tính phân 
hủy protein mạnh với chỉ số phân hủy protein đạt trên 
54% và khác biệt có ý nghĩa thống kê so với các chủng 
VK-Pro còn lại (Bảng 2). Thêm vào đó, 5 chủng VK-
Pro HVD6, CBM6, CTB9-1, SR3, CBM2 có đường 
kính khuẩn lạc tương đối nhỏ hơn các chủng vi khuẩn 
còn lại, tuy nhiên chỉ số phân hủy protein đạt trên 56% 
khi khảo sát. Bốn chủng VK-Pro HH1, HH2, HH3 và 
HVD3 có kích thước khuẩn lạc lớn nhưng chỉ số phân 
hủy đạt dưới 55%. Kết quả này cho thấy, đường kính 
của khuẩn lạc chưa thể hiện khả năng sinh enzyme 
protease trong nghiên cứu này. Một số nghiên cứu 
chứng minh quá trình tổng hợp protease phụ thuộc 
nhiều vào điều kiện di truyền, môi trường nuôi cấy [2, 
23] và được điều hòa bởi trạng thái sinh lý tế bào và 
nhu cầu nitơ [24, 25]. 

Bảng 2. Kết quả khảo sát định tính khả năng tạo vòng halo do VK-Pro tạo ra trên môi trường skim milk 
agar sau 24 giờ ủ 

STT 
Dòng 

VK-Pro 
Hình thái 

tế bào 
Gram vi 
khuẩn 

Đường kính khuẩn 
lạc (mm) 

Đường kính 
vòng halo (mm) 

Chỉ số phân hủy 
protein (%) 

1 CBM2 Que - 8 ± 0,87bcd 19,33 ± 1,16abc 58,61 ± 3,76abc 
2 CBM6 Que + 7,17 ± 0,2d 17,83 ± 0,76cdefg 59,77 ± 2,08ab 
3 CDV5 Que + 8,17 ± 0,29abcd 16,33 ± 0,58efg 50 ± 0bcd 
4 CDV6 Cầu - 8,67 ± 0,58abcd 16 ± 0,87fg 45,86 ± 0,7d 
5 CGN2 Cầu - 8,5 ± 0abcd 16,67 ± 0,58defg 48,96 ± 1,8cd 
6 CTB7 Que - 8,5 ± 0,5abcd 18,33 ± 0,58bcdef 53,66 ± 1,65abcd 
7 CTB8 Cầu - 8,5 ± 0,5abcd 18,83 ± 0,76abcde 54,87 ± 1,98abcd 
8 CTB9 Cầu - 8,33 ± 0,29abcd 17,5 ± 0,5cdefg 54,69 ± 2,38bcd 
9 CTB9-1 Que - 7,5 ± 0,5cd 18,67 ± 1,44bcde 59,78 ± 1,53ab 
10 HH1 Cầu - 9,83 ± 0,29ab 20,67 ± 0,58ab 52,38 ± 2,38bcd 
11 HH2 Que - 9,67 ± 0,58ab 21,33 ± 0,58a 54,69 ± 2,38abcd 
12 HH3 Cầu - 9,17 ± 0,29abc 19,0 ± 1abcd 51,62 ± 3,99bcd 
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STT 
Dòng 

VK-Pro 
Hình thái 

tế bào 
Gram vi 
khuẩn 

Đường kính khuẩn 
lạc (mm) 

Đường kính 
vòng halo (mm) 

Chỉ số phân hủy 
protein (%) 

13 HVD3 Cầu - 10,0 ± 1a 19,67 ± 0,58abc 49,12 ± 5,23bcd 
14 HVD6 Que + 7,0 ± 0d 19,33 ± 0,58abc 63,77 ± 1,06a 
15 HVD7 Que + 9,17 ± 0,29abc 19,67 ± 0,29abc 53,4 ± 0,78abcd 
16 SR3 Cầu - 8,0 ± 0,87bcd 18,33 ± 0,58bcdef 56,24 ± 5,99abcd 
17 SV2 Que - 8,83 ± 0,76abcd 17,17 ± 0,58cdefg 48,43 ± 5,93cd 
18 SV4 Cầu - 8,17 ± 0,76abcd 15,33 ± 0,58g 46,81 ± 3,13d 
19 SV5 Cầu - 10,0 ± 0,01a 19,67 ± 0,58abc 49,12 ± 1,52bcd 
20 vCBM2 Que - 8,33 ± 0,58abcd 17,67 ± 0,76cdefg 52,86 ± 1,47bcd 

P value   ** ** ** 
CV (%)   6,34 4,02 5,67 

Ghi chú: Trong cùng một cột các ký tự theo sau số liệu giống nhau là khác biệt không có ý nghĩa thống kê 
qua phép kiểm định Tukey; **: khác biệt ở mức ý nghĩa 1%. 

Với kết quả định tính enzyme protease, 10 chủng 
VK-Pro có hoạt tính phân giải cao nhất bao gồm : 
HVD6 (63,77 ± 1,06%), CTB9-1 (59,78 ± 1,53%), 
CBM6 (59,77 ± 2,08%), CBM2 (58,61 ± 3,76%), SR3 
(56,24 ± 5,99%), CTB8 (54,87 ± 1,98%), HH2 (54,69 ± 
2,38%), CTB7 (53,66 ± 1,65%), HVD7 (53,4 ± 0,78%), 
và vCBM2 (52,86 ± 1,47%), được xác định hàm lượng 
enzyme protease.  

3.2.2 Kết quả khảo sát định lượng khả năng sinh 
enzyme protease 

Kết quả xác định hàm lượng enzyme protease của 
10 chủng VK-Pro cho thấy 6 chủng VK-Pro có khả 
năng sinh enzyme protease tăng dần và đạt cao nhất ở 
giai đoạn 72 giờ ủ bao gồm: Chủng SR3 (6634,6,2 ± 
45,5 U/mL), HVD7 (5198,2 ± 63,1 U/mL), vCBM2 
(1144,1 ± 45,5 U/mL), CTB8 (1049,3 ± 78,9 U/mL), 
CTB7 (903,5 ± 88,4%) và CBM6 (706,6 ± 50,5%) và 
sau đó hàm lượng protease của các chủng này giảm dần 
đến giai đoạn 96 giờ ủ. Trong 6 chủng này, chủng SR3 
và HVD7 có khả năng sinh enzyme nhiều nhất và khác 
biệt có ý nghĩa thống kê (p < 0,01) tại các thời điểm 
khảo sát. Chủng CBM2 sinh enzyme với hàm lượng 
cao sau chủng SR3 và HVD7 nhưng khả năng sinh 

enzyme ổn định và đạt hiệu quả đến 96 giờ ủ (3055,7 ± 
34,4 U/mL) của thí nghiệm (p < 0,01). Hai chủng 
CTB9-1 (1079,7 ± 34,9 U/mL) và HVD6 (861,7 ± 9,68 
U/mL) sinh enzyme protease đạt cao nhất ở giai đoạn 
24 giờ ủ và sau đó giảm dần đến giai đoạn 96 giờ ủ 
(Bảng 3). Nhìn chung các chủng VK-Pro có khả năng 
sinh protease có xu hướng cao hơn các chủng vi khuẩn 
Bacillus, Priestia và Pseudomonas trong điều kiện tự 
nhiên [11, 12, 16] và có xu hướng tương tự như các 
chủng vi khuẩn được tối ưu hóa điều kiện nuôi cấy để 
đạt được hàm lượng enzyme mong muốn [13, 17]. Sự 
khác biệt này có thể được lý giải bởi yếu tố di truyền và 
đặc tính sinh lý của từng chủng vi khuẩn, bao gồm khả 
năng hấp thu nguồn dinh dưỡng và khả năng sinh 
enzyme [26, 27]. Bên cạnh đó, nghiên cứu của Solanki 
và cs (2021) [28] kết luận rằng điều kiện nuôi cấy như 
pH, nguồn carbon và nitơ hiện diện trong môi trường 
có thể ảnh hưởng đến tốc độ tổng hợp protease. Kết quả 
này phù hợp với quan sát thực nghiệm khi một số 
chủng tăng hoạt tính và mật số tăng nhanh nên có thể 
làm giảm nguồn dinh dưỡng trong môi trường từ đó 
ảnh hưởng đến khả năng sinh enzyme trong quá trình 
khảo sát.   

Bảng 3. Sự thay đổi hàm lượng enzyme protease của các chủng vi khuẩn theo thời gian khảo sát 
Hàm lượng enzyme protease được xác định theo thời gian ủ (U/mL) STT Dòng 

24 giờ 48 giờ 72 giờ 96 giờ 
1 SR3 2337,7 ± 86,1a 3126,7 ± 36,1a 6634,6 ± 45,5a 4037,1 ± 43,8b 
2 HVD7 1666,8 ± 63,5c 1761,2 ± 27,6c 5198,2 ± 63,1b 4312,8 ± 41,6a 
3 CBM2 2019,0 ± 34,9b 2344,7 ± 68,3b 2748,2 ± 33,4c 3055,7 ± 34,4c 
4 CTB9-1 1079,7 ± 34,9d 967,2 ± 27,6d 903,5 ± 12,6def 624,0 ± 25,3e 
5 vCBM2 844,9 ± 42,2e 949,1 ± 58,0d 1144,1 ± 45,5d 491,7 ± 9,6f 
6 CTB8 537,4 ± 58,1f 738,6 ± 27,6ef 1049,3 ± 78,9de 905,2 ± 25,3d 
7 CTB7 436,8 ± 29,1f 762,6 ± 54,1f 903,5 ± 88,4ef 728,8 ± 16,5e 
8 HVD6 861,7 ± 9,68e 804,7 ± 27,6ef 524,3 ± 121,8g 298,7 ± 33,1g 
9 HH2 487,1 ± 33,5f 1063,4 ± 68,3d 619,1 ± 25,3g 337,3 ± 25,3g 
10 CBM6 475,9 ± 42,2f 654,4 ± 18f 706,6 ± 50,5fg 375,9 ± 9,6fg 

P value ** ** ** ** 
CV(%) 4,45 3,42 3,15 1,9 

Ghi chú: Trong cùng một cột các ký tự theo sau số liệu giống nhau là khác biệt không có ý nghĩa thống kê 
qua phép kiểm định Tukey; **: Khác biệt ở mức ý nghĩa 1%. 
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3.2.3, Sự thay đổi mật độ tế bào của các chủng vi 
khuẩn theo thời gian khảo sát hàm lượng protease 

Kết quả khảo sát mật độ tế bào của các chủng VK-
Pro cho thấy, mật độ tế bào của các chủng thay đổi và 
khác biệt có ý nghĩa thống kê theo thời gian khảo sát 
(p < 0,01) và mật độ tế bào các chủng duy trì cao đến 
96 giờ ủ (Bảng 4). Ba chủng HVD7 (12,7 ± 0,18 log10 
CFU/mL), CTB9-1 (11,7 ± 0,8 log10 CFU/mL) và 
CTB7 (12,1 ± 0,33 log10 CFU/mL) có mật độ tế bào 
tăng dần đến giai đoạn 48 giờ ủ và sau đó giảm dần 
đến 96 giờ ủ. Chủng SR3 (17,8 ± 0,10 log10 
CFU/mL), vCBM2 (15,7 ± 0,22 log10 CFU/mL), và 
CTB8 (11,9 ± 2,24 log10 CFU/mL) có mật độ tế bào 
tăng dần đến giai đoạn 72 giờ ủ và giảm dần đến 96 
giờ ủ. Các chủng VK-Pro còn lại có mật độ tế bào 
tăng dần đến 96 giờ ủ. Tại mỗi thời điểm khảo sát, thì 
mật độ tế bào của chủng SR3 thể hiện cao nhất và 
khác biệt có ý nghĩa thống kê so với các chủng còn lại 
nhưng khác biệt không có ý nghĩa thống kê với mật độ 
tế bào của chủng vCBM2 tại các thời điểm 24, 72 và 
96 giờ ủ. Nhìn chung, các chủng VK-Pro SR3, 
vCBM2, CT8, CBM2 có hoạt tính enzyme tăng tỉ lệ 
thuận với mật độ tế bào theo thời gian thí nghiệm tương 
tự như báo cáo của Kumar và cs (2014) [29]. Trong khi 
đó, mật độ tế bào của chủng HVD7 (12,7±0,18 log10 

CFU/mL), CT7 (12,1 ± 0,33 log10 CFU/mL) đạt cao 
nhất ở giai đoạn 48 giờ ủ nhưng hàm lượng enzyme của 
2 chủng này sinh ra đạt cao nhất ở giai đoạn 72 giờ ủ. 
Kết quả này cho thấy, sự chuyển sang pha sinh tổng 
hợp enzyme cao khi tốc độ nhân đôi tế bào bắt đầu 
chậm lại [3]. Các chủng VK-Pro còn lại sự gia tăng mật 
độ tế bào không có mối liên hệ với hàm lượng enzyme 
do các vi khuẩn sinh ra.  

Sự ổn định của mật độ tế bào trong quá trình thí 
nghiệm được xem là yếu tố quan trọng ảnh hưởng 
đến khả năng sinh enzyme ngoại bào và quá trình 
này thường đạt cực đại khi vi khuẩn duy trì trạng thái 
sinh lý ổn định [30]. Các chủng vi khuẩn có mật độ 
tế bào cao và ổn định không chỉ giúp gia tăng hàm 
lượng enzyme, mà còn đảm bảo khả năng duy trì 
hoạt tính trong điều kiện nuôi cấy quy mô lớn hoặc 
ứng dụng trong công nghiệp [31]. Do đó, với kết quả 
định tính, định lượng enzyme protease và sự ổn định 
mật độ tế bào của các chủng VK-Pro khảo sát, bốn 
chủng vi khuẩn có tiềm năng nhất là SR3 (14,5 ± 
0,13 log10 CFU/mL), HVD7 (12,5 ± 0,08 log10 
CFU/mL), CBM2 (12,4 ± 0,06 log10 CFU/mL) và 
CTB9-1 (8,6 ± 0,16 log10 CFU/mL) được tuyển 
chọn cho thí nghiệm đánh giá hiệu quả phân hủy cá 
vụn và thịt vụn.  

Bảng 4. Sự thay đổi mật độ tế bào của các chủng vi khuẩn theo thời gian khảo sát hàm lượng protease 
Mật độ tế bào của vi khuẩn (log10 CFU/mL) 

STT Dòng 
24 giờ 48 giờ 72 giờ 96 giờ 

1 SR3 14,1 ± 0,22a 17,3 ± 0,25a 17,8 ± 0,10a 14,5 ± 0,13a 
2 HVD7 10,7 ± 0,14c 12,7 ± 0,18b 12,1 ± 0,15b 12,5 ± 0,08bc 
3 CBM2 11,0 ± 0,13c 9,9 ± 0,19f 9,8 ± 0,14cde 12,4 ± 0,06bc 
4 CTB9-1 7,8 ± 0,84d 11,7 ± 0,8bc 8,6 ± 0,11f 8,6 ± 0,16d 
5 vCBM2 12,5 ± 0,2b 12,8 ± 0,19b 15,7 ± 0,22a 14,5 ± 0,12a 
6 CTB8 6,5 ± 0,08f 9,8 ± 0,5f 11,9 ± 2,24bc 10,9 ± 0,15c 
7 CTB7 8,3 ± 0,16def 12,1 ± 0,33bc 9,3 ± 0,15f 11,1 ± 0,14c 
8 HVD6 8,1 ± 0,11ef 11,0 ± 0,08de 11,5 ± 0,06bc 12,9 ± 0,08abc 
9 HH2 11,4 ± 0,2bc 10,56 ± 0,3ef 10,9 ± 0,51cde 12,2 ± 1,93bc 
10 CBM6 10,7 ± 0,09c 11,4 ± 0,01cde 11,3 ± 0,05bcd 14,1 ± 0,14ab 

P value ** ** ** ** 
CV(%) 8,59 6,1 6,19 5,02 

Ghi chú: Trong cùng một cột các ký tự theo sau số liệu giống nhau là khác biệt không có ý nghĩa thống kê 
qua phép kiểm định Tukey; **: Khác biệt ở múc ý nghĩa 1%. 

3.3. Kết quả đánh giá khả năng phân hủy vật 
liệu cá và thịt vụn của các chủng vi khuẩn được 
tuyển chọn 

Kết quả đánh giá khả năng phân hủy vật liệu cá và 
thịt vụn cho thấy, các nghiệm thức được bổ sung với 
các chủng VK-Pro đơn cũng như nghiệm thức được bổ 
sung với 4 chủng VK-Pro (nghiệm thức Mix) có khả 
năng phân hủy cá và thịt vụn cao hơn và khác biệt có ý 
nghĩa thống kê (p < 0,01) so với nghiệm thức đối 
chứng (ĐC) (Bảng 5). 

Với nguyên liệu cá vụn: Ở mật độ tế bào là 108  

CFU/gkk, chủng SR3 cho tỉ lệ phân hủy cá vụn là 
56,7% ± 0,76%, đạt cao và khác biệt có ý nghĩa 
thống kê so với các nghiệm thức còn lại và nghiệm 
thức ĐC có tỉ lệ phân hủy đạt thấp nhất với 27,3 ± 
0,60% % (p < 0,01). Nghiệm thức Mix 4 chủng VK-
Pro có tỉ lệ phân hủy thấp hơn so với nghiệm thức bổ 
sung chủng SR3 nhưng cao hơn và khác biệt có ý nghĩa 
thống kê so với các nghiệm thức còn lại (p<0,01). Khi 
tăng mật độ tế bào lên 108 CFU/gkk, tỉ lệ phân hủy cá 
vụn của các nghiệm thức có bổ sung các chủng VK-Pro 
đơn tăng lên đáng kể, đạt tỉ lệ phân hủy cao hơn và 
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khác biệt có ý nghĩa thống kê so với nghiệm thức ĐC, 
tuy nhiên tỉ lệ phân hủy của nghiệm thức Mix có tỉ lệ 
phân hủy không thay đổi (Bảng 5). Nghiệm thức được 
bổ sung với chủng SR3 đạt hiệu quả phân hủy cao nhất 
với 82,0 ± 0,3% so với các nghiệm thức còn lại. Hai 
chủng HVD7 và CBM2 có tỉ lệ phân hủy lần lượt đạt 
75,0 ± 0,5% và 72,6 ± 0,2% và đạt cao hơn so với 
nghiệm thức của bổ sung chủng CTB9-1 (74,2 ± 0,2%), 
Mix (50,1 ± 0,13%). Mặc dù nghiệm thức Mix có tỉ lệ 
phân hủy cá đạt 50,1 ± 0,13% cao hơn và khác biệt có ý 
nghĩa thống kê so với nghiệm thức đối chứng (p < 0,01), 
tuy nhiên tỷ lệ phân hủy này đạt thấp hơn và khác biệt 
có ý nghĩa thống kê so với các nghiệm thức được bổ 
sung các chủng VK-Pro đơn lẻ. Kết quả này có thể xảy 
ra hiện tương ức chế giữa 4 chủng vi khuẩn khi phối 
trộn chung với nhau [32] từ đó dẫn đến tỉ lệ phân hủy 
cá vụn đạt thấp hơn so với tỉ lệ phân hủy cá vụn của 
từng chủng đơn. Nghiệm thức được bổ sung chủng SR3 
có hiệu quả phân hủy cá vụn cao nhất và khi tăng mật 
độ tế bào của nguồn chủng này giúp tăng nhanh quá 
trình phân hủy của cá vụn. 

Với nguyên liệu thịt vụn: Xu hướng phân hủy thịt 
vụn đạt tương tự như ở thí nghiệm phân hủy của cá 
vụn. Nghiệm thức ĐC không bổ sung VK-Pro có tỉ lệ 
phân hủy thịt vụn đạt thấp nhất và khác biệt có ý nghĩa 
thống kê so với các nghiệm thức còn lại (p < 0,01) ở 
hai mật độ tế bào. Ở mật độ tế bào là 108 CFU/gkk, 
nghiệm thức được bổ sung với chủng SR3 và HVD7 
đạt tỉ lệ phân hủy cao nhất lần lượt là 63,7 ± 0,68% và 
62,9 ± 0,54%, tiếp theo là nghiệm thức được bổ sung 
với chủng CBM2 (58,5 ± 0,45%) và CTB9-1 (53,5 ± 
0,26%). Nghiệm thức Mix cho tỉ lệ phân hủy thịt vụn 
đạt cao hơn và khác biệt có ý nghĩa thống kê (p < 0,01) 
so với nghiệm thức đối chứng và chủng CTB9-1 nhưng 
đạt thấp hơn so với các chủng VK-Pro còn lại. Khi tăng 
mật độ tế bào lên 108 CFU/gkk, tỉ lệ phân hủy thịt vụn 
tăng không đáng kể, trong đó chủng SR3 đạt 66,2 ± 
0,54% và HVD7 đạt 65,2 ± 0,36% và đạt cao nhất so 
với các nghiệm thức còn lại (p < 0,01) và nghiệm thức 

được chủng với chủng CTB9-1 chỉ đạt 61,0 ± 0,62%. 
Nghiệm thức Mix có tỉ lệ phân hủy thịt vụn đạt cao hơn 
và khác biệt có ý nghĩa thống kê (p < 0,01) so với 
nghiệm thức đối chứng nhưng đạt thấp hơn so với 
nghiệm thức được chủng với chủng SR3 và HVD7 (p < 
0,01). Kết quả nghiên cứu cho thấy chủng SR3 và 
HVD7 có hiệu quả phân hủy thịt vụn so với các chủng 
VK-Pro còn lại. 

Nhìn chung, kết quả nghiên cứu phân hủy cá và 
thịt vụn của các chủng VK-Pro cho thấy 4 chủng VK-
Pro thể hiện khả năng phân hủy cá vụn và thịt vụn tăng 
đáng kể so với nghiệm thức Mix 4 chủng VK-Pro. Tuy 
nhiên, tỉ phân hủy cá vụn đạt cao hơn so với tỉ lệ phân 
hủy thịt vụn. Điều này có thể do cấu trúc mô của cá có 
hàm lượng collagen thấp và ít liên kết chéo hơn mô cơ 
của động vật có vú bao gồm thịt heo nên cơ thịt cá 
mềm hơn và dễ bị thủy phân hơn [33]. Tương tự, Ando 
và cs. (1992) [34] xác định enzyme ngoại bào do vi 
khuẩn tiết ra tiếp cận dễ hơn các sợi cơ và protein liên 
kết bao quanh bó cơ trong mô cá so với mô thịt nên 
giúp sự hấp thu enzyme protease nhanh hơn so với vụn 
thịt heo. Khi tăng mật độ tế bào của các chủng vi 
khuẩn, tỉ lệ phân hủy thịt vụn có xu hướng không thay 
đổi nhưng tỉ lệ phân hủy cá vụn tăng lên đáng kể. Kết 
quả này có thể do các bể tập kết nước thải và bùn thải 
từ nguồn chế biến cá chứa hàm lượng dinh dưỡng cao 
và ổn định nên đã thiết lập hệ vi sinh vật phân hủy 
protein phong phú và tham gia vào quá trình phân hủy 
protein có nguồn gốc đa dạng hơn [35, 36, 37] bao gồm 
phân hủy được protein từ thịt vụn. Các chủng vi khuẩn 
được tuyển chọn có khả năng phân hủy hiệu quả cá vụn 
và thịt vụn trong nghiên cứu này cho thấy vai trò của 
enzyme protease do các chủng vi khuẩn sinh ra có thể 
có nhiều chức năng và chủng vi khuẩn SR3 có tỉ lệ 
phân hủy cá và thịt vụn đạt cao nhất ở các mật độ 
nguồn chủng khác nhau. Chủng HVD7 có hiệu quả 
phân hủy cá và thịt vụn đạt tốt nhất ở mật độ nguồn 
chủng là 108 CFU/gkk.  

Bảng 5. Kết quả phân hủy thịt và cá của các dòng vi khuẩn được tuyển chọn 
Tỉ lệ phân hủy cá (%) Tỉ lệ phân hủy thịt (%) 

STT Nghiệm thức 
106 CFU/gkk 108 CFU/gkk 106 CFU/gkk 108 CFU/gkk 

1 ĐC 27,3 ± 0,60e 27,3 ± 0,60e 21,1 ± 0,70d 21,1 ± 0,70c 
2 SR3 56,7 ± 0,76a 82,0 ± 0,3a 63,7 ± 0,68a 66,2 ± 0,54a 
3 HVD7 46,2 ± 0,16c 75,0 ± 0,52b 62,9 ± 0,54a 65,2 ± 0,36a 
4 CBM2 44,9 ± 0,79cd 72,6 ± 0,20c 58,5 ± 0,45b 59,6 ± 0,07b 
5 CTB9-1 43,6 ± 0,45d 74,2 ± 0,21b 53,5 ± 0,26c 61,0 ± 0,62b 
6 Mix 50,0 ± 0,47b 50,1 ± 0,13d 56,8 ± 0,55b 60,5 ± 0,35b 

P value ** ** ** ** 
CV(%) 10,2 15,9 6,7 4,5 

Ghi chú: Trong cùng một cột các ký tự theo sau số liệu giống nhau là khác biệt không có ý nghĩa thống kê 
qua phép kiểm định Tukey; **: Khác biệt ở múc ý nghĩa 1%. 
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3.4. Định danh các chủng vi khuẩn tiềm năng 
Kết quả giải trình tự gen 16S rRNA của hai chủng 

vi khuẩn cho thấy, chủng SR3 và HVD7 có trình tự đạt 
848 nulceotide. Trình tự gen của chủng SR3 có sự tương 
đồng đạt 99,04% so với trình tự gen của chủng vi khuẩn 
Pseudomonas aeruginosa (KM659186.1) (Hình 3A) và 
chủng HVD7 có sự tương đồng đạt 100% so với trình tự 
gen chủng vi khuẩn Priestia megaterium (OP035869) 
trên ngân hàng NCBI (Hình 3B). Kết quả này tương 

đồng với đặc điểm khuẩn lạc và tế bào của vi khuẩn. Hai 
chủng Vk-Pro này tách biệt nhau dựa trên sơ đồ cây phát 
sinh loài (Hình 3C). Với mức độ tương đồng cao ở kết 
quả so sánh trình tự trên ngân hàng NCBI cũng như mối 
quan hệ gần gũi được thể hiện trong cây phát sinh loài 
của chủng SR3 với Pseudomonas aeruginosa và HVD7 
với Priestia megaterium, có thể kết luận SR3 là vi khuẩn 
thuộc chi Pseudomonas  sp. SR3 và chủng HVD7 là 
Priestia sp. HVD7.  

 
Vi khuẩn Priestia megaterium thường hiện diện 

trong nước thải và bùn đáy ao. Priestia 
megaterium M1VB5 có khả năng sản xuất enzyme 
ngoại bào như cellulase, amylase, protease… và có 
khả năng sản xuất chất kết tụ sinh học và được ứng 
dụng trong quá trình phân giải các hợp chất hữu cơ, 
tạo kết tủa các chất rắn không tan trong nước, giúp 
giảm độ đục của nước [38, 39]. Bên cạnh đó, kết quả 
nghiên cứu của Nascimento và cs. (2024) [40] cho thấy 
vi khuẩn P. megaterium LAMA1607 có khả năng xử lý 
protein và tham gia vào quá trình phân giải phốt pho. 
Hiệu quả phân giải protein và ứng dụng enzyme 
protease của chủng vi khuẩn thuộc chi Pseudomonas 
được ghi nhận ở nhiều nghiên cứu [41, 42]. Vi khuẩn 
Pseudomonas aeruginosa K-187 tiết enzyme protease 
có hoạt tính cao giúp loại bỏ protein hiệu quả khỏi vỏ 
tôm cua [41] và Pseudomonas aeruginosa PD100 có 
tiềm năng phân hủy protein trong môi trường có dung 
môi tẩy lông da bò và phân hủy các protein tự nhiên 
[42]. Từ những kết quả nghiên cứu được công bố 
khẳng định tiềm năng của 02 chủng vi khuẩn thuộc hai 
chi Pseudomonas sp. SR3 và Priestia sp. HVD7 trong 
việc sinh enzyme protease có hoạt tính cao và phân hủy 
được protein từ nguồn cá vụn và thịt vụn. Do đó, trong 
kết quả của nghiên cứu hiện tại, hai chủng SR3 và 
HVD7 được xem là nguồn vi khuẩn triển vọng cho các 
nghiên cứu tiếp theo nhằm khai thác enzyme protease 
phục vụ xử lý nước thải, chất thải hữu cơ sinh học và 
giúp cải thiện chất lượng môi trường nuôi trồng thủy 

sản theo hướng bền vững. 

4. KẾT LUẬN  
Nghiên cứu đã phân lập được 40 chủng VK-Pro từ 

nước thải và bùn thải tại khu tập kết nước thải từ công 
ty chế biến cá tra. Kết quả nghiên cứu đã tuyển chọn 
được hai được 4 chủng SR3, HVD7, CBM2 và CTB9-
1 có khả năng sinh hoạt tính enzyme protease đạt cao 
nhất và duy trì được mật độ tế bào cao tại thời điểm 96 
giờ ủ. Ở mật độ nguồn chủng là 108CFU/gkk, chủng 
SR3 có tỉ lệ phân hủy cá vụn (82,0 ± 0,3%%) và thịt 
vụn (66,2 ± 0,54%) đạt cao nhất và chủng HVD7 có tỉ 
lệ phân hủy cá vụn (75,0 ± 0,52%%) và thịt vụn (65,2 
± 0,36%) cao thứ hai hơn so với các chủng đơn và sự 
phối trộn của 4 chủng VK-Pro còn lại. Kết quả giải 
trình tự và định danh hai chủng SR3 và HVD7 cho 
thấy, chủng SR3 được định danh là Pseudomonas sp. 
SR3 với độ tương đồng đạt 99,04% với vi khuẩn 
Pseudomonas aeruginosa. Chủng HVD7 được định 
danh là Priestia sp. HVD7 với độ tương đồng đạt 
100% với vi khuẩn Priestia megaterium. Từ những kết 
quả này cho thấy tiềm năng ứng dụng hai chủng vi 
khuẩn SR3 và HVD7 trong xử lý phế phẩm giàu 
protein và giúp xử lý môi trường. 
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ISOLATION AND SELECTION OF PROTEIN DEGRADING BACTERIAL STRAINS FROM 
WASTEWATER COLLECTION TANKS OF SEAFOOD PROCESSING FACTORIES  

AT TRA NOC INDUSTRIAL ZONE - CAN THO CITY  

Do Thi Xuan1, Duong Van Thanh Do 1, Dang Kim Thao1,  

Nguyen Thi Bach Kim2, Pham Thi Hai Nghi1,  

Van Pham Trong Tinh2, Nguyen Vo Chau Ngan3 

1Institute of Food and Biotechnology, Can Tho University   
2Faculty Rural Development, Can Tho University 

3 Faculty of Environment and Natural Resource, Can Tho University 

Abstract 

This study was aimed at investigating and selecting protein degrading bacterial strain (VK-Pro) from 
wastewater and waste sludge sources of catfish processing factories in Tra Noc industrial Zone of Can 
Tho city. The pure VK-Pro isolates were investigated the qualitative and quantitative ass essment of 
protease activity under in vitro conditions, the ability of the VK-Pro with high degradation index to 
degrade by products of catfish and of pork meat and identified the potential beneficial bacterial isolates. 
The results showed that 40 VK-Pro strains that produced halo zones on the protein medium were 
isolated. Among them, 20 bacterial isolates gained significantly higher the degradation index (%). 
Based on the quanlitative test, 4 VK-Pro strains were selected for their highest tyrosine-degrading 
capacity up to 96 hours of incubation, with proteae activity ranging from 905.2 ± 25.3 to 4,312.8 ± 41.6 
U/mL. With a bacterial density of 108 CFU/gkk,  the SR3 strain gained the highest degradation 
efficiency for both catfish (82.0 ± 0.3%) and pork (66.2 ± 0.54%) by products and the HVD7 strain was 
the second effective strain in degrading fish (75.0 ± 0.52%) and pork (65.2 ± 0.36%) by products 
compared to those of other treatments. These strains were identified as a species specy of Pseudomonas 
sp. SR3 (99.04% of the similarity) and Priestia sp. HVD (100 % of the similarity) based on the 16S 
rRNA sequence. The study successfully selected two bacterial strains with the potential application for 
treating biological organic wastes containing high protein-based by-products from catfish and pork.   

Keywords: protein degradation index, protease, tyrosin, by-product of catfish, by-product of pork. 
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