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TÓM T-T 

Nghiên c/u này nhXm kh<o sát thành ph`n và 0a dDng c>a vi sinh vjt 0:t W vùng LHng Tháp 

M"#i (LTM). Miu 0:t thu thjp t[ ba t@nh: Long An, LHng Tháp và Ticn Giang trong kho<ng t[ 

tháng 6 - 12 nrm 2022. KCt qu< cho th:y, s2 0a dDng c>a vi sinh vjt trong các miu 0:t, vUi miu 

LT3 (tDi xã Th"#ng LDc, huy=n HHng Ng2, t@nh LHng Tháp) là khu v2c trHng lúa có mjt 0N vi 

khupn, xD khupn và n:m cao nh:t. Phân tích metagenomics cho th:y, cS khupn chiCm 5,7%, trong 

0ó có 6 ngành, 11 lUp, 17 bN, 21 h| và 24 chi. Vi khupn chiCm t@ l= lUn nh:t vUi 94,3%, gHm 33 

ngành, 90 lUp, 161 bN, 300 h| và 587 chi. Phân tích vùng ITS xác 0;nh 0"1c 11 ngành, 32 lUp, 67 

bN, 131 h|, 185 chi và 230 loài c>a giUi n:m. 

T[ khoá: La dDng, vi sinh vjt 0:t, LHng Tháp M"#i, Metahenomics. 

 

1. $%T V(N $* 
Vi sinh vjt trong 0:t 0óng vai trò thiCt yCu 

trong vi=c duy trì và c<i thi=n 0oc tính c>a 0:t canh 

tác nông nghi=p. Chúng tDo ra mNt môi tr"#ng 0:t 

phong phú, giúp cân bXng và cung c:p dinh d"gng 

cho cây trHng cvng nh" b<o v= s/c khOe c>a h= 

sinh thái 0:t. S2 phân h>y ch:t h`u cI bXng các 

sinh vjt 0:t có <nh h"Wng lUn 0Cn 0N màu mg c>a 

0:t và phát trien c>a cây trHng, c:u trúc c>a 0:t và 

chu trình các bon. Lánh giá s2 0a dDng c>a vi sinh 

vjt có the ch@ ra s2 khác bi=t sâu s�c trong 0:t 0Zi 

vUi các qu`n the và ch/c nrng c>a vi sinh vjt.  

Moc dù chiCm ph`n lUn trong sinh quyen, 

nh"ng h= vi sinh vjt 0:t và t"Ing tác gi`a chúng 

h`u hCt ch"a 0"1c nghiên c/u kã vì ch@ có mNt 

l"1ng nhO chúng có the nuôi c:y 0"1c trên môi 

tr"#ng nhân tDo. Kã thujt metagenomics cung c:p 

mNt ph"Ing pháp mUi 0e 0ánh giá thC giUi vi sinh 

vjt, 0"1c coi là mNt cuNc cách mDng c>a con ng"#i 

vc hieu biCt toàn bN thC giUi sZng và ch/c nrng 

c>a chúng trong các h= sinh thái khác nhau.  

Trong nghiên c/u này, 0ã tjp trung phân tích 

s2 0a dDng c>a mNt sZ vi sinh vjt trong 0:t nhi-m 

phèn bXng công cr metagenomics và b"Uc 0`u 

0ánh giá 0"1c m/c 0N 0a dDng W các c:p c>a các 

nhóm vi sinh vjt trong 0:t thu thjp t[ vùng LTM.  

Lây là khu v2c có di=n tích kho<ng 730.000 ha, 

chiCm 70% di=n tích c>a 3 t@nh: Long An, Ticn 

Giang, LHng Tháp, chiCm 18% di=n tích 0Hng bXng 

sông Ctu Long. Lây là vùng 0Hng trvng vUi 42% 

di=n tích là 0:t phèn. Các vi sinh vjt trong 0:t b; 

nhi-m phèn 0óng vai trò quan tr|ng trong vi=c c<i 

thi=n ch:t l"1ng 0:t, giúp h� tr1 s2 phát trien c>a 

cây trHng. Tuy nhiên, vi sinh vjt cvng ph<i 0Zi mot 

vUi s2 cDnh tranh vUi các vi sinh vjt khác và vUi 

<nh h"Wng tiêu c2c c>a phèn, din 0Cn mNt h= sinh 

thái ph/c tDp và 0a dDng.  

Nghiên c/u này tjp trung vào phân tích s2 0a 

dDng c>a vi sinh vjt trong 0:t phèn bXng công 

ngh= metagenomics. L"1c tiCn hành trên miu 0:t 

thu thjp t[ khu v2c LTM, nIi 0:t phèn chiCm tä l= 

lUn. Vi sinh vjt trong 0:t này 0óng vai trò quan 

tr|ng trong vi=c c<i thi=n ch:t l"1ng 0:t và h� tr1 

s2 phát trien c>a cây trHng. Tuy nhiên, chúng ph<i 

0Zi mot vUi s2 cDnh tranh và <nh h"Wng tiêu c2c t[ 

phèn, tDo ra mNt h= sinh thái 0a dDng và ph/c tDp. 
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Lây là b"Uc 0`u tiên 0e 0ánh giá sâu hIn vc m/c 

0N 0a dDng c>a vi sinh vjt trong môi tr"#ng canh 

tác nông nghi=p.  

2. V!T LI#U VÀ PH45NG PHÁP NGHIÊN C:U 

2.1. Vjt li=u  

Miu 0:t: 16 miu 0:t thu thjp tDi khu v2c 

LTM gHm 3 t@nh: Long An (LA) (huy=n Tân H"ng, 

V}nh H"ng, th; xã KiCn T"#ng, MNc Hoá, Tân 

ThDch, L/c Hu= và 7 xã phía B�c c>a huy=n Th> 

Th[a và BCn L/c); t@nh LHng Tháp (LT) (huy=n 

HHng Ng2, Tân HHng, Tam Nông, Thanh Bình, 

Cao Lãnh, Tháp M"#i) và Ticn Giang (TG) (huy=n 

Cái Bè, Cai Ljy, Châu Thành, Tân Ph"Uc). 

B<ng 1. Các v; trí thu miu và 0ánh giá 0Di di=n 

STT Ký hi=u V; trí l:y miu 

1 LA 01 Khu v2c trHng cây mai, xã ThDnh L1i, huy=n BCn L/c, t@nh Long An 

2 LA 02 Khu v2c trHng chanh, xã Thujn Ngh}a Hòa, huy=n ThDnh Hóa, t@nh Long An 

3 LA 03 Khu v2c 0:t chuyên canh lúa, xã NhIn Hòa, huy=n Tân ThDnh, t@nh Long An 

4 LA 04 Khu v2c 0:t trHng lúa, xã Tân Ljp, huy=n MNc Hóa, t@nh Long An 

5 LT01 
Khu v2c trHng h�n giao mít, s`u riêng, xã Tân Mã, huy=n Thanh Bình, t@nh LHng 

Tháp 

6 LT 02 Khu v2c trHng xoài, xã Mã X"Ing, huy=n Cao Lãnh, t@nh LHng Tháp 

7 LT 03 Khu v2c 0:t trHng lúa, xã Th"#ng LDc, huy=n HHng Ng2, t@nh LHng Tháp 

8 LT 04 Khu v2c trHng lúa, xã Tân Thành B, huy=n Tân HHng, t@nh LHng Tháp 

9 LT 05 Khu v2c trHng lúa, xã Tân Kicu, huy=n Tháp M"#i, t@nh LHng Tháp 

10 TG 01 Khu v2c trHng d/a, xã Mã Ph"Uc, huy=n Tân Ph"Uc, t@nh Ticn Giang 

11 TG 02 Khu v2c v"#n cây rn qu<, xã Nh; Bình, huy=n Châu Thành, t@nh Ticn Giang  

12 TG 03 Khu v2c trHng lúa, xã Phú Nhujn, huy=n Cai Ljy, t@nh Ticn Giang 

13 TG 04 Khu v2c trHng mít, xã Mã Tân, huy=n Cái Bè, t@nh Ticn Giang 

14 NH 1 Khu v2c 0:t trHng lúa, xã V}nh L1i, huy=n Tân H"ng, t@nh Long An 

15 MH 2 Khu v2c 0:t trHng lúa, xã H"ng ThDnh, huy=n Tân H"ng, t@nh Long An 

16 MH 3 Khu v2c trHng d"a h:u, xã H"ng ThDnh, huy=n Tân H"ng, t@nh Long An 

Ghi chú: Th#i gian l:y miu: 6 - 12/2022.  

2.2. Ph"Ing pháp nghiên c/u 

2.2.1. Ph"Ing pháp l:y miu 0:t  

L2a ch|n miu 0:t 0Di di=n trên các loDi 0:t 

canh tác nông nghi=p vùng LTM, miu 0:t t`ng 

mot (t`ng canh tác) W 0N sâu t[ 0 - 20 cm, theo 

TCVN 7538-2:2005 [1]. M�i khu v2c canh tác nông 

nghi=p (0:t phù sa): LA1, LT1, LT3, TG3; 

0:t phèn: LA2, LA3, LA4, LT2, LT4, TG1, TG4, 

MH1, MH2, MH3; 0:t cát: LT5, TG2. Các miu 

phân tích sÄ 0"1c b<o qu<n tDi nhi=t 0N - 20oC. 

2.2.2. Ph"Ing pháp xác 0;nh mjt 0N vi sinh vjt  

Miu 0:t 0"1c pha loãng trong NaCl 0,9% rHi 

c:y tr<i trên các 0}a môi tr"#ng NA 

(Nutrientagar), ISP4 và PDA vUi các 0icu ki=n nuôi 

(B<ng 2). St drng môi tr"#ng th"Ing mDi c>a 

Merck (L/c). 

Các miu 0:t 0"1c tiCn hành phân tích theo 

ph"Ing pháp 0Cm sZ l"1ng khupn lDc trên môi 

tr"#ng thDch 0}a phù h1p cho t[ng nhóm vi sinh 

vjt. Tính sZ l"1ng N vi sinh vjt có trong miu tht 

theo trung bình khZi l"1ng t[ hai 0N pha loãng liên 

tiCp theo công th/c: 
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Trong 0ó:  là tSng sZ khupn lDc 0Cm 0"1c 

trên hai 0}a 0"1c gi` lDi t[ hai 0N pha loãng liên 

tiCp, trong 0ó ít nh:t mNt 0}a ch/a tZi thieu 10 

khupn lDc; V là the tích ch:t c:y 0"1c 0"a vào m�i 

0}a, tính bXng mililit (ml); d là 0N pha loãng t"Ing 

/ng vUi dung d;ch pha loãng 0`u tiên 0"1c gi` lDi. 

B<ng 2. St drng môi tr"#ng th"Ing mDi  

c>a Merck (L/c) 

Nhóm vi 

sinh vjt 

Môi tr"#ng  

nuôi c:y 

Licu ki=n  

nuôi c:y 

Vi khupn Nutrient agar 37˚C trong 24 gi# 

XD khupn ISP4 
28 - 30˚C 

trong 120 gi# 

N:m mZc PDA 
25 - 30˚C 

trong 72 gi# 

2.2.3. Phân tích m/c 0N 0a dDng bXng công cr 

metagenomics 

*Quy trình tách chiCt DNA tSng sZ c>a miu 0:t 

Các miu thuNc nhóm 0:t phèn thu vc 0"1c 

trNn lin theo tä l= bXng nhau 0e 0"1c mNt miu g|i 

là miu gNp (G). Sau 0ó, tiCn hành tách chiCt ADN 

tSng sZ tr2c tiCp t[ miu 0:t gNp bXng bN kit Dneasy 

PowerSoil Pro Kit c>a QUIAGEN (L/c). KCt qu< 

tách chiCt 0"1c kiem tra nHng 0N và 0N tinh sDch 

trên h= thZng máy quang phS 0;nh l"1ng 

Eppendorf (L/c) và 0ã 0Dt yêu c`u 0e th2c hi=n 

b"Uc tiCp theo. 

* Phân tích 16S rRNA và ITS 

Miu tách DNA 0"1c gti 0Cn LOBI Vi=t Nam 

0e tiCn hành các b"Uc phân tích trình t2 gen 16S 

rRNA và ITS. St drng công cr Mothur phân tích 

d2a vào hai cop mHi, th/ nh:t là cop mHi 16S rRNA 

mHi F (341F): (5’-CCTACGGGNGGCWGCAG-3’) và 

mHi R (806R): (5’GGACTACNNGGGTATCTAAT- 

3’) [2]. 

Cop mHi ITS-1: (5’-GGAAGTAAAAGTCGTAA 

CAAGG-3’), R: ITS-2: (5’GCTGCGTTCTTCATCGA 

TGC-3’). 

3. K=T QU? NGHIÊN C:U VÀ TH?O LU!N 

3.1. KCt qu< xác 0;nh mjt 0N vi sinh vjt trong 

các miu 0:t thu thjp  

Các vi sinh vjt hiCu khí 0óng vai trò quan tr|ng 

trong vi=c phân gi<i các h1p ch:t h`u cI trong 0:t, 

tDo ra ch:t mùn và c<i thi=n 0N phì nhiêu cvng nh" 

kCt c:u c>a 0:t. Axit humic trong ch:t mùn, cùng 

vUi các thành ph`n khác, 0"1c biCt 0Cn vUi kh< 

nrng kích thích s2 phát trien c>a h= r- cây, nâng 

cao kh< nrng 0c kháng c>a cây tr"Uc b=nh hDi và 

giúp chZng ch;u vUi các 0icu ki=n môi tr"#ng b:t l1i 

nh": Nhi=t 0Ui, lDnh, hDn hán, pm "Ut và pH cao do 

phèn...[3]. Do 0ó, s2 hi=n di=n và sZ l"1ng vi khupn 

hiCu khí là mNt trong nh`ng ch@ tiêu quan tr|ng 0e 

0ánh giá ch:t l"1ng c>a 0:t. 

KCt qu< nghiên c/u trên các miu 0:t cho th:y, 

mjt 0N vi khupn tSng sZ dao 0Nng  2,3 x 105 CFU/g 

- 4,8 x 106 CFU/g trong 16 miu 0"1c phân tích. S2 

chênh l=ch vc mjt 0N vi khupn tSng sZ gi`a các 

miu không lUn, kho<ng 10 l`n. Miu có mjt 0N vi 

khupn tSng sZ th:p nh:t là miu LA2 vUi 2,7 x 105 

CFU/g, là loDi 0:t phèn và 0:t xám bDc màu 0"1c 

thu thjp tDi t@nh Long An. Trong khi 0ó, miu có 

mjt 0N vi khupn tSng sZ cao nh:t là miu LT3 vUi 

4,8 x 106 CFU/g, là miu 0:t 0"1c l:y t[ t@nh LHng 

Tháp, nXm trong nhóm 0:t phù sa. 
 

B<ng 3. Mjt 0N các các vi sinh vjt phân ljp W 16 miu 0:t thuNc khu v2c LTM 

STT Tên miu 
Mjt 0N vi 

khupn (CFU/g) 

Mjt 0N xD 

khupn 

(CFU/g) 

Mjt 0N n:m 

(CFU/g) 
LoDi 0:t 

1 LA1 1,7 x 106 1,5 x 104 4,8 x 104 L:t phù sa 

2 LA2 2,7 x 105 0 2,5 x 104 L:t phèn 

3 LA3 2,7 x 106 0 5,6 x 103 L:t phèn 

4 LA4 4,4 x 106 0 2,2 x 104 L:t phèn 

5 TG1 3,7 x 105 1,6 x 104 3,4 x 104 L:t phèn 



KHOA H&C CÔNG NGH+  

N«ng nghiÖp vµ ph¸t triÓn n«ng th«n - KỲ 1 - TH¸NG 7/2024 64 

STT Tên miu 
Mjt 0N vi 

khupn (CFU/g) 

Mjt 0N xD 

khupn 

(CFU/g) 

Mjt 0N n:m 

(CFU/g) 
LoDi 0:t 

6 TG2 3,3 x 106 0 4,6 x 104 L:t cát 

7 TG3 4,6 x 106 2,8 x 104 9,6 x 104 L:t phù sa 

8 TG4 2,3 x 106 0 7,3 x 103 L:t phèn 

9 LT1 3,9 x 106 1,4 x 104 7,2 x 104 L:t phù sa 

10 LT2 2,4 x 106 0 2,0 x 104 L:t phèn 

11 LT3 4,8 x 106 1,1 x 104 9,8 x 104 L:t phù sa 

12 LT4 3,4 x 106 2,8 x 102 5,8 x 104 L:t xám bDc màu 

13 LT5 3,4 x 106 0 7,0 x 104 L:t cát 

14 MH1 2,3 x 105 0 1,2 x 104 L:t phèn 

15 MH2 1,8 x 106 0 2,7 x 104 L:t phèn 

16 MH3 1,6 x106 0 2,6 x 104 L:t phèn 

KCt qu< nghiên c/u c>a Phan QuZc H"ng 

(2017) [4] cho th:y, qu`n the vi sinh vjt hiCu khí 

trong 0:t trHng rau tDi huy=n Thanh Trì, thành phZ 

Hà NNi là 4,68 x 107 CFU/g, trong khi W vùng 0:t 

phù sa ven sông HHng dùng 0e trHng khoai s| là 

7,48 x 107 CFU/g. Theo Aghedo S.O và cs (2022) 

[5] mjt 0N vi khupn cao nh:t W khu v2c trHng cây 

cao su 28 nrm tuSi tDi Nigeria là 11,3 x 106 CFU/g. 

Nh" vjy, mjt 0N vi sinh vjt hiCu khí W các miu 0:t 

0"1c kh<o sát trong nghiên c/u này th:p hIn 

kho<ng 10 l`n so vUi mjt 0N c>a hai nghiên c/u 

trên. Phân tích mjt 0N vi sinh vjt c>a các miu 0:t 

W 0Hng bXng sông Ctu Long cho th:y, mjt 0N vi 

khupn phân ljp khác nhau gi`a các miu khác 

nhau. Trong 0ó, miu LT3 và TG3 có mjt 0N cao 

nh:t (2,8 x 104 CFU/g), trong khi miu vi khupn 

hiCu khí không the phân ljp 0"1c t[ miu than bùn 

và 0:t xám. Các miu LA1, LT1, LT3, TG3 0"1c 

thu thjp t[ các vùng 0:t phù sa, là loDi 0:t màu mg 

nh:t hi=n nay, 0"1c bHi 0�p bHi l�ng t[ dòng sông 

nên có kh< nrng gi` pm c2c tZt, 0N phì cao và 

nguHn dinh d"gng dHi dào. Miu LT5 và TG2 0"1c 

l:y W vùng cát (cvng giàu dinh d"gng). Nh`ng môi 

tr"#ng này thujn l1i cho vi sinh vjt 0:t nói chung 

(the hi=n W s2 phong phú c>a giun 0:t và tuyCn 

trùng 0:t 0"1c tìm th:y trong các miu 0:t) và vi 

khupn hiCu khí nói riêng, cho phép chúng phát 

trien. Các miu LA2, LA3, LA4, LT2, LT4, TG1, 

TG4, MH1, MH2, MH3 0"1c thu thjp W các vùng 

0:t phèn và 0:t xám bDc màu có tính axit, nghèo 

dinh d"gng và có 0Nc tính cao. S2 phân bZ c>a xD 

khupn trong 0:t phr thuNc vào nhicu yCu tZ, bao 

gHm: LN phì c>a 0:t, hàm l"1ng dinh d"gng, bi=n 

pháp canh tác, c:u trúc 0:t, 0N pm, 0N pH c>a 0:t... 

0:t càng giàu, càng có nhicu ch:t h`u cI và ch:t 

dinh d"gng thì sZ l"1ng xD khupn càng cao, càng 

0a dDng. 

N:m mZc là loDi vi sinh vjt ký sinh hooc hoDi 

sinh, chúng phS biCn trên m|i loDi khí hju (ôn 0Ui, 

hàn 0Ui, nhi=t 0Ui) và phát trien quanh nrm. 

Chúng gây hDi cho m|i loDi vjt ch:t nh": L:t, 

phân bón, trái cây, qu`n áo, con th2c vjt, s<n phpm 

nông nghi=p và thjm chí là các vjt drng không có 

ch:t h`u cI nh": Kim loDi, vjt li=u quang h|c... 

Trên th2c tC, n:m mZc gây tSn th:t nghiêm tr|ng 

vc ch:t l"1ng cho các s<n phpm nông nghi=p 0"1c 

l"u tr` trong kho hooc bao bì. Nhicu loài n:m mZc 

phát trien trên các s<n phpm nông nghi=p nh": 

Lúa, ngô, hDt lDc, 0ju t"Ing, gây biCn 0Si trong 

s<n phpm. Chúng làm hOng hoa qu<, rau c<i, hDt 

ngv cZc và tDo 0icu ki=n cho s2 phát trien c>a 

nhicu loDi vi khupn khác, gây hDi cho s<n phpm. 

D2a vào kCt qu< sau khi nuôi c:y, n:m mZc 

xu:t hi=n ít vUi m/c 0N 0a dDng không cao  (B<ng 

3). KCt qu< nghiên c/u c>a Nguy-n H<i Lrng và 

Cao Th; Hoài (2021) [6] và c>a Chu Th; Thu Hà và 

cs (2020) [7] cho th:y, mjt 0N phân bZ và sZ l"1ng 

n:m mZc trong hai nghiên c/u này t"Ing 0Hng 

khá nhicu vUi các 0;a 0iem 0"1c kh<o sát trong 

nghiên c/u hi=n tDi. 
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3.2. KCt qu< phân tích m/c 0N 0a dDng vi sinh 

vjt st drng công cr metagenomics 

T[ máy gi<i trình t2, thu 0"1c 4 file d` li=u 

fastq, gHm 2 file 0|c 2 chicu c>a 0oDn nhân lên c>a 

0oDn V3V4 16S rRNA và ITS1. KCt qu< 0ánh giá 

ch:t l"1ng gi<i trình t2 bXng công cr FastQC cho 

th:y, c< 0oDn xuôi và ng"1c 0cu có ch:t l"1ng tZt, 

vUi 0iem trung bình trên 30. Phân bZ chicu dài cho 

th:y, 0a sZ trình t2 0|c có 0N dài trên 220 bp, 0> 0e 

bao ph> 0oDn trình t2 vùng V3V4 16S rRNA (dài 

kho<ng 422 bp) và 0oDn ITS1 (dài kho<ng 240 bp). 

T[ d` li=u fastq, các 0oDn read R1 và R2 c>a 

trình t2 V3V4 16S rRNA và ITS1 0"1c ghép thành 

các contig bXng công cr make.contig c>a Mothur 

và tinh sDch bXng loDt b"Uc loDi bO các nucleotide 

không rõ, contig quá dài và contig trùng lop. Sau 

0ó, các contig 0"1c dóng hàng vUi cI sW d` li=u 

Silva và UNITEv8_sh_dynamic_s7 0e phân loDi. Các 

contig khác bi=t nhau ít nh:t 4 nucleotide (0Zi vUi 

16S) và 2 nucleotide (0Zi vUi ITS1) 0"1c gNp lDi. 

Các chimera sau 0ó 0"1c loDi bO và các trình t2 

0"1c phân nhóm thành OTUs vUi cut-off 0,03 (0Zi 

vUi 16S) và 0,05 (0Zi vUi ITS). KCt qu< cho th:y, có 

132.983 trình t2 phân loDi vi khupn và cS khupn (0Zi 

vUi 16S) và 35.758 trình t2 phân loDi n:m (0Zi vUi 

ITS). 

B<ng 4.  ThZng kê sZ trình t2 sau khi xt lý 

Tên miu TSng trình t2 gZc 

TSng sZ trình t2 

sau khi loDi bO 

chimera 

TSng sZ trình t2 

thuNc vi khupn, vi 

khupn cS (vUi 16S) và n:m 

(vUi ITS) 

SZ OTUs 

G1_16S 153.216 133.069 132.983 9.447 

G1_ITS 179.530 128.802 35.758 508 

3.2.1. Ch@ sZ 0a dDng Alpha 

Le 0ánh giá 0N 0a dDng Alpha, 0"#ng cong 

hiCm hoá (rarefaction curves) 0"1c st drng 0e 

bieu di-n sZ l"1ng OTU quan sát 0"1c d2a trên 

kích th"Uc miu con. L"#ng cong này the hi=n sZ 

l"1ng loài (OTU) so vUi sZ l"1ng cá the 0"1c l:y 

miu (t/c là sZ l"1ng trình t2). Th"#ng thì 0"#ng 

cong b�t 0`u vUi 0N dZc lUn, sau 0ó d`n trW nên 

ph\ng khi sZ loài phát hi=n trên m�i miu ít hIn và 

0N dZc c>a 0"#ng cong gi<m d`n, bieu th; rXng 

miu 0ã b�t 0`u bão hòa và 0óng góp ít hIn vào 

tSng sZ OTU. 

Ch@ sZ 0a dDng Alpha nh": Good’s coverage, 

Shannon, Simpson, Chao và ACE index 0"1c tính 

toán vUi rarefaction point là 53.398 (sZ trình t2 nhO 

nh:t trong miu). Ch@ sZ Good’s coverage the hi=n 

m/c 0N bao ph> c>a d` li=u 0|c trình t2. MNt 

Good’s coverage index bXng 0,96 ngr ý rXng 4% sZ 

read thuNc vc các OTU ch@ xu:t hi=n 1 l`n duy 

nh:t trong miu. Khi Good’s coverage g`n bXng 1, 

0N bao ph> loài c>a miu càng tZt. Các ch@ sZ Alpha 

diversity 0"1c tính toán trên d` li=u trình t2 gZc 

(ch"a loDi bO trình t2 hiCm). 

B<ng 5. ThZng kê ch@ sZ 0a dDng Alpha 

Miu SZ trình t2 SZ OTUs 
Good’s 

coverage index 

Ch@ sZ 

Shannon 

Ch@ sZ 

Simpson 

Ch@ sZ 

Chao1 

G_16S 132.983 9.447 0,96 6,70 0,006 23.417 

G_ITS 35.758 508 0,99 3,47 0,072 847 

3.2.2. Phân loDi taxonomy 

Các ch@ sZ Shannon, Simpson và m/c 0N bao 

ph> 0"1c áp drng 0e ph<n ánh s2 phân bZ 0a dDng 

c>a cNng 0Hng vi sinh vjt. Ch@ sZ Shannon cao hIn 

the hi=n mNt m/c 0N 0a dDng cao hIn trong h= 

thZng sinh h|c, trong khi ch@ sZ Simpson cao hIn 

ch@ ra mNt m/c 0N 0a dDng th:p hIn. Ch@ sZ Chao1 

0"1c st drng 0e "Uc l"1ng sZ l"1ng OTU trong 

cNng 0Hng, t[ 0ó ph<n ánh s2 phong phú c>a cNng 

0Hng vi sinh vjt. Ngoài ra, Ch@ sZ Chao1 th"#ng 
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0"1c st drng 0e "Uc tính tSng sZ loài có mot trong 

mNt cNng 0Hng vi sinh vjt. MNt giá tr; Chao1 cao 

hIn the hi=n mNt m/c 0N giàu có cao hIn c>a cNng 

0Hng. 

B<ng 5 cho th:y, miu G_16S và G_ITS có s2 

phong phú vc sZ l"1ng và 0a dDng c>a các loài vi 

khupn và n:m. Le minh h|a thành ph`n taxonomy 

W các c:p 0N khác nhau, mNt bieu 0H Krona 0"1c 

tDo ra (Hình 1).  

3.2.3. Phân tích trình t2 gen 16S rRNA 

 

Hình 1. Bieu 0H Krona thành ph`n vi khupn  

và vi khupn cS miu G 

KCt qu< thành ph`n loài xác 0;nh 0"1c bXng 

gi<i trình t2 gen 16S rRNA cho th:y, các loài phân 

bZ khá 0Hng 0cu trong miu 0:t. ô c:p 0N giUi, vi 

khupn chiCm 0a sZ (94,3%) và cS khupn chiCm t@ l=  

5,7%. 

3.2.4. GiUi cS khupn  

GiUi cS khupn có 6 ngành, 11 lUp và 17 bN. 

Miu 0:t G có các ngành 0ien hình c>a giUi cS 

khupn, Euryarchaeota (2,40%) và Archaea (1,84%), 

Thaumarchaeota (0,59%), Crenarchaeota (0,48%), 

Pacearchaeota (0,24%), Woesearchaeota (0,11%). 

Ngành Euryarchaeota theo truycn thZng 0"1c g|i 

là methanogens, th"#ng tham gia vào chu trình 

l"u huành, nitI và s�t bên cDnh quá trình chuyen 

0Si hydrocarbon. Bao gHm: 2 lUp cS khupn sinh 

methane Methanobacteria (0,08%) và 

Methanomicrobia (0,07%) 0ien hình cho các vùng 

0:t ngjp n"Uc; lUp Thermoplasmata (1,59%), là 

sinh vjt "a axit, phát trien tZi "u W 0N pH d"Ui 2, 

h`u hCt Thermotoplasmata 0cu "a nhi=t. 

LUp Nitrososphaerales (0,24%) và 

Woesearchaeota_Incertae_Sedis_AR16(0,18%) là 

các sinh vjt 0"1c xác 0;nh cho 0Cn nay là sinh vjt 

oxy hóa amoniac hóa t2 d"gng và có the 0óng vai 

trò quan tr|ng trong các chu trình sinh 0;a hóa, 

ch\ng hDn nh" chu trình nitI và chu trình các bon.  

Miu có s2 tHn tDi c>a Desulfurococcales 

(0,04%), 0ây là mNt bN gHm mNt sZ chi 0cu là sinh 

vjt "a nhi=t, t2 d"gng st drng nrng l"1ng hóa 

h|c, 0ien hình là bXng cách kht các h1p ch:t l"u 

huành bXng hydro. 

Các bN có kh< nrng sinh methane có 0N 0a 

dDng cao nh:t vUi 6 bN: Methanobacteriales 

(0,07%), Methanocellales (0,61%), 

Methanomicrobia_unclassified (0,14%), 

Methanomicrobiales (0,17%), Methan-osarcinales 

(0,67%), Methanomassiliicoccales (0,52%). H`u hCt 

Methanomassiliicoccales ch@ st drng metanol 0e 

tDo ra khí methan, nh"ng chúng có kh< nrng st 

drng nhicu h1p ch:t, ch\ng hDn nh" metanol, 

dimethylamine, trimethylamine, dimethyl sulfide 

và axetat. Methanocellales tDo ra khí methan bXng 

cách kht các bon dioxit hooc axetat. ô c:p 0N th:p 

hIn, G có 21 h|, 24 chi. BN Methanomicrobiales 

gHm hai H|: Methanoregulaceae (0,14%) và 

Methanospirillaceae (0,13%). Methanospirillum tDo 

ra khí mêtan bXng cách kht các bon dioxit, 

formate hooc axetat và sinh sôi n<y nW nhanh 

chóng W nHng 0N các bon dioxit cao. 

Methanoregula phát trien mDnh W 0N pH c2c th:p, 

0icu này có the cho th:y miu 0:t G có the nhi-m 

phèn nghiêm tr|ng.  

H| Methanosarcinaceae (0,04%) là nh`ng sinh 

vjt sinh metan kCt h1p axit amin pyrrolysine b:t 

th"#ng vào các enzym c>a chúng, 

Methanotrichaceae (0,14%) và Methanosarcinales_ 

unclassified (0,17%) thuNc BN Methanosarcinales. 

Nhóm cS khupn sinh methan là nhóm chiCm "u 

thC (2,4%) trong giUi cS khupn, 0oc tr"ng cho vùng 

0:t ngjp n"Uc. 

GiUi cS khupn bao gHm 6 ngành, 11 lUp và 17 

bN. Miu 0:t G hi=n có s2 hi=n di=n c>a các ngành 

0oc tr"ng c>a giUi cS khupn, bao gHm 

Euryarchaeota (2,40%), Archaea (1,84%), 

Thaumarchaeota (0,59%), Crenarchaeota (0,48%), 

Pacearchaeota (0,24%) và Woesearchaeota (0,11%). 
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Ngành Euryarchaeota th"#ng 0"1c biCt 0Cn vUi 

vai trò sinh methan, tham gia vào các chu trình l"u 

huành, nitI và s�t cùng vUi vi=c chuyen 0Si 

hydrocacbon.  

Trong sZ các lUp, Thermoplasmata (1,59%) là 

mNt loDi cS khupn "a axit, phát trien tZt W 0N pH 

th:p. LUp Nitrososphaerales (0,24%) và 

Woesearchaeota_Incertae_Sedis_AR16 (0,18%) có 

kh< nrng ôxy hóa amoniac và có the 0óng vai trò 

trong các chu trình sinh 0;a hóa nh" chu trình nitI 

và các bon. Desulfurococcales (0,04%) là mNt bN 

gHm nhicu chi các sinh vjt "a nhi=t, t2 d"gng st 

drng nrng l"1ng hóa h|c bXng cách kht các h1p 

ch:t l"u huành. 

Các bN có kh< nrng sinh methan 0Dt 0N 0a 

dDng cao nh:t vUi 6 bN: Methanobacteriales 

(0,07%), Methanocellales (0,61%), 

Methanomicrobia_unclassified (0,14%), 

Methanomicrobiales (0,17%), Methanosarcinales 

(0,67%) và Methanomassiliicoccales (0,52%). H| 

Methanospirillaceae (0,13%) và 

Methanoregulaceae (0,14%) thuNc BN 

Methanomicrobiales. H| Methanosarcinaceae 

(0,04%) kCt h1p axit amin pyrrolysine vào enzym 

c>a chúng. Nhóm cS khupn sinh methane chiCm 

tä l= cao nh:t (2,4%) trong giUi cS khupn, 0oc tr"ng 

cho vùng 0:t ngjp n"Uc. 

3.2.5. GiUi vi khupn 

GiUi vi khupn chiCm ph`n lUn (>94%) vUi 33 

ngành, 90 lUp, 161 bN, 300 h| và 587 chi. Các 

ngành phS biCn nh:t bao gHm: Proteobacteria 

(32,37%), Firmicutes (10,85%), Acidobacteria 

(9,52%), Verrucomicrobia (5,3%), Actinobacteria 

(5,25%), Chloroflexi (4,27%) và Bacteroidetes 

(3,02%). ô c:p lUp, các lUp phS biCn bao gHm 

Deltaproteobacteria (13,63%), Betaproteobacteria 

(8,16%), Clostridia (7,44%), Acidobacteria_Gp1 

(2,79%), Acidobacteria_Gp13 (1,13%), 

Acidobacteria_Gp3 (2,09%), Actinobacteria 

(2,89%), Thermoleophilia (1,19%), Bacteroidia 

(1,53%), Anaerolineae (1,52%), Ktedonobacteria 

(1,26%), Bacilli (2,15%) và nhicu LUp khác. 

ô c:p bN, Clostridiales (7,21%%), 

Syntrophobacterales (4,08%), Myxococcales 

(2,35%), Nitrosomonadales (2,05%), Bacillales 

(1,99%), Rhodospirillales (1,97%), Burkholderiales 

(1,74%), Rhizobiales (1,66%), Bacteroidales 

(1,53%), Anaerolineales (1,37%), 

Desulfuromonadales (1,32%), Ktedonobacterales 

(1,14%) và nhicu BN khác có ph`n trrm phân bZ 

nhO (<1%).  

ô c:p chi, Sideroxydans (0,94%), 

Syntrophobacter (0,93%), Desulfomonile (0,83%), 

Geobacter (0,79%), Gaiella (0,55%), Aquicella 

(0,47%), Anaeromyxobacter (0,43%), 

Hydrogenispora (0,23%), Thermoanaerobaculum 

(0,22%), Bacillus (0,06%) và Streptomyces (0,02%) 

0"1c phát hi=n. La sZ các chi vi khupn trong miu 

là kö khí, tuy nhiên, miu cvng ch/a các chi có kh< 

nrng cZ 0;nh 0Dm, cNng sinh vUi r- cây 0e trng 

c"#ng nguHn nitI cho cây và tham gia vào các chu 

trình sinh hóa khác nh" s<n xu:t ethanol-hydro. 

Chi Bacillus và Streptomyces chiCm tä l= r:t nhO 

trong miu (B<ng 3). XD khupn không xu:t hi=n W 

h`u hCt các miu 0:t nhi-m phèn. Theo mNt 

nghiên c/u t"Ing t2 c>a tác gi< Hegyi, A. và cs 

(2021) khi phân tích metagenomics vc s2 0a dDng 

c>a các chi vi khupn trong 0:t nông nghi=p tDi 

Qu<ng Tr;, Vi=t Nam cho th:y nhóm Frimicutes, 

Proteobacteria và Chloroflexi là nh`ng h| chiCm 

"u thC nh:t trong các miu 0:t phân tích. Tuy 

nhiên, m/c 0N chiCm "u thC c>a các nhóm vi 

khupn sÄ phr thuNc vào các 0oc 0iem sinh h|c c>a 

t[ng miu 0:t [8]. 

3.2.6. Phân tích trình t2 ITS 

KCt qu< thành ph`n loài xác 0;nh 0"1c bXng gi

<i trình t2 vùng ITS (Hình 2). 

 
Hình 2. Thành ph`n ph`n trrm theo bjc phân loDi 

c>a n:m có trong miu G 

Vùng gen ITS hi=n 0"1c st drng rNng rãi 0e 

nghiên c/u 0a dDng và xác 0;nh nhicu loài n:m. Vì 

tZc 0N 0Nt biCn trong vùng ITS th"#ng t"Ing /ng 
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vUi tZc 0N bi=t hóa loài, nó 0"1c xem nh" "mã vDch 

- barcoding" cho n:m. Trong miu G, giUi n:m có 

11 ngành, 32 lUp, 67 bN, 131 h|, 185 chi và 230 loài. 

ô c:p 0N lUp, các lUp chiCm nhicu nh:t là 

Sordariomycetes (25%), Eurotiomycetes (21,3%), 

Dothideomycetes (10,4%), Agaricomycetes (9,6%), 

Mortierellomycetes (2,6%), Rozellomycota (2%), 

Glomeromycetes (1,6%), Kickxellomycetes (1,2%), 

Mucoromycetes (1,2%),…ô c:p 0N bN, Eurotiales 

(15,9%), Pleosporales (7,7%), Capnodiales (1,2%), 

Onygenales (1,6%), Conioscyphales (1,2%), 

Hypocreales (4,3%), Sordariales (5,5%), 

Thelephorales (1,4%), Xylariales (1,2%), Agaricales 

(2%), Polyporales (1,8%), Glomerales (1,6%), 

Mortierellales (2,6%)... ô c:p 0N chi, các chi phân 

bZ khá 0Hng 0cu nhau, tuy nhiên có mNt sZ chi 

chiCm tä l= ph`n trrm lUn nh": Talaromyces 

(4,7%), Penicillium (4,3%), Aspergillus (2,4%), 

Mortierella (2,4%), Westerdykella (1,8%), 

Ramicandelaber (1,2%)… SZ l"1ng các loài n:m có 

trong miu G t"Ing 0Zi nhicu và 0Hng 0cu nhau. 

Trong miu G, mNt sZ loài n:m gây hDi bao 

gHm: Aspergillus aculeatus (0,2%) 0"1c coi là tác 

nhân gây b=nh th2c vjt và th"#ng có the 0"1c 

phân ljp t[ trái cây thZi r`a và 0:t. Aspergillus 

flavus (0,2%) gây h" hOng cho các loDi ngv cZc, hDt 

0ju,… sau khi thu hoDch. Aspergillus 

penicillioides (0,2%) 0"1c biCt 0Cn nh" mNt tác 

nhân gây hDi. Aspergillus terreus (0,2%) có the gây 

nhi-m trùng cI hNi W nh`ng ng"#i có h= thZng 

mi-n d;ch kém. Chúng 0c kháng vUi amphotericin 

B, mNt loDi thuZc chZng n:m phS biCn. Penicillium 

citreonigrum (0,2%) tDo ra 0Nc tZ n:m citreoviridin, 

có liên quan 0Cn b=nh beriberi hooc b=nh "lúa 

vàng" khi gDo b; nhi-m 0Nc sau khi thu hoDch 

0"1c tiêu thr. Fusarium acutatum (0,2%) có the 

gây hoDi tt W bàn chân W b=nh nhân 0ái tháo 

0"#ng. Thanatephorus cucumeris (0,2%) gây ra 

các tSn th"Ing trên t:t c< các bN phjn c>a cây W 

trong hooc g`n 0:t. Nhi-m trùng sUm W các 0@nh 

0ang phát trien c>a r-, lây nhi-m các bN phjn c>a 

cây tiCp xúc vUi 0:t và t[ 0ó có the phát trien lên 

trên, vCt b=nh màu nâu và thZi trên qu< có màu 

nâu, úng n"Uc và trvng xuZng. B=nh cvng có the 

xu:t hi=n W kho b<o qu<n, nh" c> khoai tây b; 

0óng v<y (v<y 0en), các tri=u ch/ng có the khác 

nhau gi`a các loDi cây trHng… MNt sZ loài n:m có 

l1i nh": Penicillium oxalicum (0,2%) tDo ra axit 

secalonic D, chitinase, axit oxalic, oxaline và β-N 

acetylglucosaminidase và xu:t hi=n phS biCn trong 

th2c phpm, có the 0"1c st drng 0e chZng lDi các 

b=nh có nguHn gZc t[ 0:t nh" b=nh s"Ing mai W cà 

chua. Penicillium parvum (0,2%) có kh< nrng sinh 

ferrichrome siderophore, mNt h1p ch:t ticm nrng 

0ang 0"1c nghiên c/u. Penicillium simplicissimum 

(0,2%) có the thúc 0py trng tr"#ng W th2c vjt. 

Trichoderma virens (0,2%) mNt loDi n:m có l1i cho 

cây trHng, trng c"#ng s<n xu:t sinh khZi và thúc 

0py s2 phát trien c>a r- bên. Cladorrhinum 

flexuosum (0,2%) trong các giZng khoai tây 

dextrose, loDi n:m có kh< nrng s<n xu:t 

triacontanol và indole-3-carboxaldehyde, c< hai 0cu 

có 0oc tính kháng khupn có the giúp ngrn ng[a 

b=nh c>a vjt ch>. Nigrospora oryzae (0,2%), có kh< 

nrng sinh ch:t kháng n:m gây b=nh cho th2c vjt… 

4. K=T LU!N 
SI bN xác 0;nh vc 0N 0a dDng c>a các miu 0:t 

vUi t[ng nhóm vi sinh vjt nuôi c:y 0"1c t[ 16 miu 

0:t thuNc 3 t@nh: Long An, Ticn Giang và LHng 

Tháp. Miu LT3 (W xã Th"#ng LDc, huy=n HHng 

Ng2, t@nh LHng Tháp) là khu v2c 0:t ch> yCu trHng 

lúa (0:t phù sa), có 0N 0a dDng cao nh:t vUi mjt 0N 

vi khupn tSng sZ là 4,8 x 106 CFU/g, mjt 0N xD 

khupn 0Dt 1,1 x 104 (CFU/g), mjt 0N n:m là 9,8 x 

104 (CFU/g), th:p nh:t trong các miu 0:t b; nhi-m 

phèn. 

KCt qu< phân tích metagenomics, có the nhjn 

th:y: 

- SZ l"1ng vi sinh vjt th2c tC lUn hIn r:t nhicu 

so vUi sZ l"1ng vi sinh vjt nuôi c:y 0"1c. 

- KCt qu< phân tích trình t2 gen 16S rRNA cho 

th:y, cS khupn chiCm 5,7% vUi 6 ngành, 11 lUp, 17 

bN, 21 h| và 24 chi, trong khi vi khupn chiCm 94,3% 

vUi 33 ngành, 90 lUp, 161 bN, 300 h| và 587 chi. 

Phân tích vùng ITS xác 0;nh 0"1c giUi n:m bao 

gHm 11 ngành, 32 lUp, 67 bN, 131 h|, 185 chi và 230 

loài. 

L&I C?M 5N 
Nghiên c/u này 0"1c th2c hi=n và hoàn thành 

nh# s2 h� tr1 c>a Lc tài: “Nghiên c/u xây d2ng bN 

ch@ th; sinh h|c 0ánh giá ch:t l"1ng 0:t phrc vr 

canh tác nông nghi=p bcn v`ng vùng LHng Tháp 

M"#i”, mã sZ LTLL.CN-61/21. Nhóm tác gi< xin 

chân thành c<m In. 
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STUDYING MICROBIAL DIVERSITY IN SOME SOIL SAMPLES TYPICAL AGRICULTURAL 

CULTIVATION AND COLLECTION FROM THE DONG THAP MUOI REGION 

Ngo Huy Kien1, Nguyen Hung Cuong1, Phung Ngoc Truong2, Bui Thi Viet Ha3 

1 National Institute of Agricultural Planning and Projection 

2 Center for Research and Environmental Planning 

3 VNU University of Science 

Summary 

This study aims to survey the research components and diversity of soil microorganisms in the 

Dong Thap Muoi region. Soil samples collected from three provinces Long An, Dong Thap and 

Tien Giang during the period from June to December 2022. The results showed the diversity of 

microorganisms in the soil samples, with sample DT3 (at Thuong Lac commune, Hong Ngu 

district, Dong Thap province) is the rice growing area with the highest density of bacteria, 

actinomycetes and fungi. Metagenomics analysis shows that archaea account for 5.7%, including 

6 phylum, 11 classes, 17 prders, 21 families and 24 genera. Residential micro-areas use the 

largest proportion with 94.3%, including 33 branches, 90 classes, 161 orders, 300 families and 587 

branches. The subdivision is defined as 11 phylum, 32 classes, 67 orders, 131 families, 185 

genera and 230 groups of the Kingdom of Fungi. 

Keywords: Diversity, soil microorganisms, Dong Thap Muoi, Metahenomics. 
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