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- Điểm nổi bật: 
· Nghiên cứu đã phân lập được tổng cộng 607 chủng vi khuẩn gồm 53 loài thuộc 20 chi và 12 họ từ 200 mẫu cá chép thu thập tại một số sông, hồ tự nhiên và cơ sở nuôi trồng thủy sản thuộc tỉnh Cần Thơ và An Giang. Vi khuẩn Gram âm chiếm ưu thế (với 431 chủng/19 chi), cao nhất là trực khuẩn kỵ khí tùy ý (64,7%). Trong khi vi khuẩn Gram dương chỉ gồm một chi Enterococcus nhưng chiếm tỷ lệ cao (29,0%). 
· Nghiên cứu cho thấy tình trạng kháng kháng sinh phổ biến ở các chủng vi khuẩn phân lập, đặc biệt là kháng các nhóm cephalosporin thế hệ mới và fluoroquinolone. Những phát hiện này cho thấy sự tồn tại của vi khuẩn kháng thuốc trong môi trường thủy sinh được khảo sát, qua đó nhấn mạnh tầm quan trọng của việc tiếp tục theo dõi và đánh giá tình trạng kháng kháng sinh trong lĩnh vực thủy sản.
- Tóm tắt: Nghiên cứu này cung cấp dữ liệu thực tế về tình trạng kháng kháng sinh của các chủng vi khuẩn phân lập từ cá chép tại tỉnh Cần Thơ, An Giang, Việt Nam. Tổng cộng 200 mẫu (vẩy, da, mô cơ và các cơ quan nội tạng) từ cá chép được thu thập từ các ao hồ tự nhiên và một số cơ sở nuôi trồng thủy sản tại Cần Thơ, An Giang. Các mẫu được tiến hành làm sạch, khử trùng sau đó tiến hành đồng nhất và nuôi cấy phân lập trên các môi trường khác nhau. Các chủng vi khuẩn được định danh bằng hệ thống MALDI-TOF MS và đánh giá độ nhạy cảm với kháng sinh bằng phương pháp khuếch tán đĩa Kirby-Bauer. Kết quả chúng tôi đã phân lập được 607 chủng vi khuẩn đồng thời ghi nhận kiểu hình kháng kháng sinh ở nhiều nhóm vi khuẩn. Cụ thể, các chủng thuộc chi Enterobacter và Serratia có tỉ lệ kháng lên tới 90,6–100% với amoxicillin/acid clavulanic. Trong khi đó, Hafnia alvei thể hiện tỷ lệ kháng cao với cephalosporin thế hệ 3 (81,3%) và kháng trung bình với cephalosporin thế hệ 4 (25%). Ở vi khuẩn Pseudomonas spp. cho thấy sự đa kháng, các chủng vi khuẩn này thể hiện tính kháng 100% với ciprofloxacin, cephalosporin (thế hệ 3 và 4) và imipenem. Tương tự, toàn bộ chủng Acinetobacter được phân lập đều kháng ciprofloxacin (100%). Đối với chi Aeromonas, tỷ lệ kháng levofloxacin là 61,8%; đồng thời 34,7% chủng kháng với ít nhất một kháng sinh khác trong nhóm fluoroquinolone. Những phát hiện này phản ánh thực trạng kháng kháng sinh đang tồn tại ở các vi khuẩn phân lập từ động vật thủy sản cho thấy sự cần thiết của việc tiếp tục theo dõi và đánh giá tình trạng kháng kháng sinh trong lĩnh vực thủy sản.
Từ khóa: Kháng kháng sinh, tỉ lệ kháng, Enterobacteriaceae, Aeromonas spp., Enterococcus spp.
1. ĐẶT VẤN ĐỀ  
[bookmark: _Hlk203404925]Kháng kháng sinh hiện được ghi nhận rộng rãi trong nhiều hệ sinh thái khác nhau trên thế giới. Trong lĩnh vực nông nghiệp, chăn nuôi và đặc biệt là nuôi trồng thủy sản, kháng sinh được sử dụng nhằm kiểm soát dịch bệnh, và việc sử dụng này được cho là có liên quan đến sự xuất hiện của các chủng vi khuẩn kháng thuốc trong môi trường nước [1,2]. Một số nghiên cứu trước đây cho thấy việc sử dụng kháng sinh kéo dài có thể liên quan đến sự gia tăng tỷ lệ vi khuẩn mang đặc điểm kháng thuốc trong các hệ sinh thái tự nhiên, qua đó phản ánh mức độ tác động của hoạt động con người đối với môi trường [3,4].
Các loài thủy sinh như cá và ốc đã được ghi nhận có thể mang vi khuẩn kháng kháng sinh trong cơ thể, từ đó có khả năng góp phần vào sự phân bố của các chủng này trong môi trường nước [4,5]. Bên cạnh đó, hiện tượng chuyển gen ngang giữa các loài vi khuẩn đã được mô tả trong nhiều môi trường khác nhau, bao gồm cả môi trường bệnh viện, nơi thường quan sát thấy sự đồng tồn tại của gen kháng thuốc và gen độc lực [6]. Một số nghiên cứu cho thấy trong điều kiện có dư lượng kháng sinh, quá trình trao đổi vật chất di truyền giữa các vi khuẩn có thể xảy ra, song vai trò cụ thể của quá trình này trong hệ sinh thái thủy sinh chưa được làm sáng tỏ đầy đủ.
Nhiều nhóm vi khuẩn khác nhau đã được phân lập từ đường ruột cá nuôi, trong số đó có các chủng biểu hiện đặc tính kháng kháng sinh. Các chi vi khuẩn thường được phân lập từ cá bao gồm Acinetobacter, Aeromonas, Citrobacter, Enterococcus, Escherichia, Morganella, Plesiomonas, Proteus và Shewanella [7–9]. Trong số này, Aeromonas, Enterococcus, Escherichia, Plesiomonas và Proteus được ghi nhận với tần suất tương đối cao. Việc phát hiện Escherichia coli, Enterococcus spp. và Proteus spp. trong môi trường nước và sinh vật thủy sinh thường được sử dụng như các chỉ thị về ô nhiễm phân người và động vật [10,11]. Đồng thời, một số nghiên cứu cũng cho thấy các nhóm vi khuẩn này có thể mang gen kháng thuốc dễ dàng lan truyền.
Các nghiên cứu trước đây ghi nhận rằng một số chủng vi khuẩn phân lập từ cá có thể mang đồng thời gen kháng thuốc và gen liên quan đến độc lực. Ví dụ, Enterococcus spp. được mô tả có thể mang gen kháng vancomycin và có khả năng trao đổi vật chất di truyền thông qua plasmid hoặc transposon [12]. Tương tự, Aeromonas spp. cũng đã được ghi nhận mang nhiều yếu tố liên quan đến độc lực [13]. Điều này cho thấy môi trường thủy sinh và cá nuôi có thể đóng vai trò như “ổ chứa” quan trọng của các tác nhân kháng thuốc, không chỉ lưu giữ mà còn thúc đẩy sự lan truyền của các tác nhân kháng thuốc ra môi trường [14].
Sông Mekong là hệ thống sông lớn của khu vực Đông Nam Á, đóng vai trò quan trọng trong khai thác và nuôi trồng thủy sản, góp phần đáng kể vào phát triển kinh tế và an ninh lương thực của Việt Nam [15]. Cá nước ngọt là nhóm sinh vật tiếp xúc trực tiếp với môi trường nước và có thể phản ánh đặc điểm vi sinh vật của hệ sinh thái này. Một số nghiên cứu đã ghi nhận cá nước ngọt mang các chủng vi khuẩn kháng với ít nhất một loại kháng sinh được thử nghiệm, trong đó có các chi như Aeromonas, Pseudomonas và Acinetobacter. Tỷ lệ kháng tương đối cao đã được quan sát thấy đối với Amoxicillin-Clavulanic acid, Cefepime, Cefoxitin, Aztreonam và Ceftazidime trong một số khảo sát [16].
Trên cơ sở đó, nghiên cứu này khảo sát đặc điểm kháng kháng sinh của các chủng vi khuẩn phân lập từ cá thuộc họ Cyprinidae thu tại một số địa điểm ở tỉnh Cần Thơ và An Giang, nhằm cung cấp thêm dữ liệu thực nghiệm cho lĩnh vực vi sinh môi trường. 
2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP
2.1. Vật liệu
* Đối tượng nghiên cứu: Tổng cộng 200 mẫu cá thuộc họ Cyprinidae ở độ tuổi từ 1 đến 3 năm, được đánh bắt bằng lưới hoặc câu trong khoảng thời gian từ tháng 4 đến tháng 5 năm 2025 tại một số sông, hồ tự nhiên và cơ sở nuôi trồng thủy sản thuộc tỉnh Cần Thơ và An Giang. Mỗi mẫu được thu từ một cá thể riêng biệt, bao gồm vẩy, da, mô cơ và các cơ quan nội tạng. Sau đó được vận chuyển lạnh về Phòng thí nghiệm của Trung tâm Nhiệt đới Việt - Nga tại Tp. Hồ Chí Minh để nghiên cứu. Từ các mẫu này 607 chủng vi khuẩn đã được phân lập và định danh.
* Môi trường sử dụng nuôi cấy và phân lập vi khuẩn:
- Môi trường thạch Endo (HiMedia, Ấn Độ, M029); 
- Môi trường Enterococci agar (HiMedia, Ấn Độ); 
- Môi trường Xylose Lysine Deoxycholate (XLD) agar (HiMedia, Ấn Độ, M031);
- Môi trường thạch dinh dưỡng (Nutrient agar) (HiMedia, Ấn Độ).
* Các nhóm vi khuẩn được thử nghiệm với các loại kháng sinh theo Clinical and Laboratory Standards Institute (CLSI, 2023), đặc điểm sinh học - cơ chế kháng thuốc của từng nhóm vi khuẩn cụ thể như sau:
Bảng 1. Các loại kháng sinh được sử dụng trong kiểm tra tính nhạy cảm theo nhóm vi khuẩn
	Nhóm vi khuẩn
	Kháng sinh thử nghiệm

	Enterobacteriaceae
	ciprofloxacin, amikacin, ceftazidime, cefotaxime, cefepime, amoxicillin/acid clavulanic, imipenem, meropenem

	Vi khuẩn Gram âm không lên men
	ciprofloxacin, amikacin, ceftazidime, cefepime, imipenem, meropenem

	Aeromonas spp
	ciprofloxacin, levofloxacin, ceftazidime, cefepime, cotrimoxazole

	Enterococcus spp
	ciprofloxacin, gentamicin, vancomycin, ampicillin, norfloxacin


2.2. Phương pháp nghiên cứu
2.2.1. Phân lập và định danh vi khuẩn
Trước khi xử lý, bề mặt mẫu được làm sạch và khử trùng theo quy trình vô trùng, sau đó các phần mô được lấy trong điều kiện vô trùng và đồng nhất trong dung dịch nước muối sinh lý 0,9% (NaCl) với tỷ lệ 1:9 bằng thiết bị đồng nhất mẫu.
Dịch đồng nhất được cấy trực tiếp trên các môi trường thạch Endo để phân lập các vi khuẩn Gram âm đường ruột; môi trường XLD agar để phát hiện và phân lập Salmonella spp. cũng như một số vi khuẩn gây bệnh khác (ủ ở 37°C trong 24 giờ) và môi trường Enterococci agar để phân lập vi khuẩn thuộc chi Enterococcus spp. (ủ ở 37°C trong 48 giờ). Sau thời gian ủ, tiến hành quan sát hình thái của khuẩn lạc trên các đĩa môi trường, lựa chọn khuẩn lạc dựa trên đặc điểm hình thái đặc trưng và cấy truyền trên môi trường thạch dinh dưỡng nhằm thu nhận các chủng vi khuẩn thuần khiết [17]. 
Các chủng vi khuẩn thuần được tiến hành định danh bằng hệ thống MALDI-TOF MS (Bruker, Đức) sử dụng bộ kit IVD Matrix HCCA-portioned (Bruker, Đức) theo hướng dẫn của nhà sản xuất, kết quả được xác nhận ở mức loài khi điểm số (score) ≥ 2 đảm bảo độ tin cậy cao; nếu điểm số thấp hơn, vi khuẩn chỉ được định danh tới cấp chi.
2.2.2. Thử nghiệm kháng kháng sinh
Khả năng kháng kháng sinh của các chủng vi khuẩn được xác định bằng phương pháp khuếch tán đĩa Kirby-Bauer trên môi trường thạch Mueller-Hinton (Himedia, Ấn Độ), khoanh giấy kháng sinh (Oxoid, Mỹ) theo tài liệu hướng dẫn của Viện Tiêu chuẩn Lâm sàng và Phòng thí nghiệm Hoa Kỳ [18]. Vi khuẩn sinh β-lactamase phổ rộng (ESBL) được phát hiện bằng kỹ thuật khuếch tán đĩa đôi trên môi trường thạch Mueller-Hinton [19]. Chủng vi khuẩn Escherichia coli ATCC 25922 và chủng Enterococcus faecalis ATCC 29212 được sử dụng cho tất cả các thí nghiệm làm đối chứng dương.
Kết quả đánh giá dựa trên đường kính vòng ức chế (mm) và phân loại mức độ nhạy cảm theo tiêu chuẩn CLSI M100 (năm 2023). Các chủng vi khuẩn được xác định là đa kháng kháng sinh (multi-drug resistant, MDR) khi có kiểu hình kháng đối với ít nhất một kháng sinh ở ≥ 3 nhóm kháng sinh khác nhau [20].
2.2.3. Phân tích thống kê
Dữ liệu được xử lý và phân tích bằng Microsoft Excel. Tỷ lệ kháng kháng sinh của các chủng vi khuẩn được tính theo phần trăm (%), mỗi chủng được coi là một đơn vị quan sát độc lập.
3. KẾT QUẢ 
3.1. Kết quả phân lập các chủng vi khuẩn trên mẫu cá
Kết quả phân lập vi khuẩn từ mẫu cá được trình bày trong Bảng 2. Trực khuẩn Gram âm kỵ khí tùy ý gồm 393 chủng (64,2%), vi khuẩn Gram âm không lên men gồm 32 chủng (5,8%) và vi khuẩn Gram âm hiếu khí gồm 6 chủng (1,0%). Cầu khuẩn Gram dương bao gồm vi khuẩn thuộc chi Enterococcus, gồm 176 chủng (29,0%).
Các chủng vi khuẩn phân lập thuộc 12 họ: Aeromonadaceae, Morganellaceae, Enterobacteriaceae, Hafniaceae, Shewanellaceae, Yersiniaceae, Moraxellaceae, Pseudomonadaceae, Flavobacteriaceae, Vibrionaceae, Alcaligenaceae và Enterococcaceae. Phân tích chi tiết cho thấy sự hiện diện của nhiều loại vi khuẩn gram âm trong các mẫu cá chép được nghiên cứu bao gồm: Aeromonas (A. veronii, A. hydrophila, A. ichtniosmia, A. caviae, A. salmonicida, A. jandaei, A. enteropelogenes, A. bestiarum), Proteus (P. mirabilis, P. Vulgaris, P. hauseri, P. penneri), Klebsiella (K. pneumoniae, K. variicola, K. aerogenes, K. oxytoca), Enterobacter (E. cloacae, E. kobei, E. asburiae, E. hormaechei), Citrobacter (C. freundii, C. braakii), Serratia (S. fonticola, S. marcescens), Snewanella (S. algae, S. xiamenensis), Providencia (P. alcalifaciens, P. rettgeri), và một số chủng riêng lẻ được phân lập Alcaligenes faecalis, Hafnia alvei, Moellerella wisconsis, Morganella morganii, Myroides injenensis, Plesiomonas shigelloides, Raoultella ornithinolytica và Vibrio tasmaniensis. 
Bảng 2. Cấu trúc các nhóm vi khuẩn phân lập từ 200 mẫu cá chép Cyprinidae theo tỉ lệ, %.
	Nhóm vi khuẩn
	Số lượng
	%

	
	Họ
	Chi
	
	

	Vi khuẩn gram âm kỵ khí tùy ý
	Aeromonadaceae
	Aeromonas spp.
	128
	21,09

	
	Morganellaceae
	Proteus spp.
	87
	14,33

	
	
	Providencia spp.
	19
	3,13

	
	
	Morganella morganii
	18
	2,97

	
	
	Moellerella wisconsis
	4
	0,66

	
	Enterobacteriaceae
	Klebsiella spp.
	27
	4,45

	
	
	Enterobacter spp.
	22
	3,62

	
	
	Escherichia coli
	21
	3,46

	
	
	Citrobacter spp.
	16
	2,64

	
	
	Plesiomonas shigelloides
	8
	1,32

	
	
	Raoultella ornithinolytica
	13
	2,14

	
	Hafniaceae
	Hafnia  alvei
	16
	2,64

	
	Shewanellaceae
	Snewanella spp.
	12
	1,98

	
	Yersiniaceae
	Serratia spp.
	2
	0,33

	Vi khuẩn Gram âm không lên men 
	Moraxellaceae
	Acinetobacter spp.
	7
	1,15

	
	Pseudomonadaceae
	Pseudomonas spp.
	25
	4,12

	Vi khuẩn Gram âm hiếu khí 
	Flavobacteriaceae
	Myroides injenensis
	2
	0,33

	
	Vibrionaceae
	Vibrio spp.
	3
	0,49

	
	Alcaligenaceae
	Alcaligenes faecalis
	1
	0,16

	Cầu khuẩn Gram dương
	Enterococcaceae
	Enterococcus spp.
	176
	29,00

	Tổng
	
	
	607
	100,00


Bên cạnh các vi khuẩn Gram âm đường ruột, nghiên cứu cũng phân lập được nhóm vi khuẩn Gram âm không lên men, chủ yếu thuộc các chi Pseudomonas (P. aeruginosa, P. otitidis, P. putida, P. monteili, P. quariconensis) và Acinetobacter (A. baumannii, A. junii, A. lactucae).
Với nhóm cầu khuẩn Gram dương, Enterococcus là chi chiếm ưu thế tuyệt đối. Thành phần loài của chi này rất đa dạng, với sự hiện diện của E. faecalis, E. faecium, E. hirae, E. casseliflavus, E. pseudoavium, E. thailandicus, E. durans, E. gallinarum, và E. raffinosus. Trong đó, hai loài E. faecalis (51,14%) và E. faecium (33,52%) là phổ biến nhất, cùng chiếm tỷ lệ áp đảo.
3.2. Đặc điểm kháng kháng sinh của các chủng vi khuẩn phân lập
Đặc điểm kháng kháng sinh của vi khuẩn gram âm phân lập từ cá cho thấy có sự khác biệt rõ rệt về khả năng kháng amoxicillin/acid clavulanic ở các chủng. Trong khi các nhóm vi khuẩn Serratia spp. (100%), Enterobacter spp. (90,9%), M. morganii (87,7%), Citrobacter spp. (85,7%) và H. alvei (87,5%) có tỉ lệ kháng rất cao, thì nhóm Providencia spp. (36,8%), Proteus spp. (34,5%), Klebsiella spp. (33,3%) và Escherichia coli (26,7%) lại có tỉ lệ kháng thấp hơn hẳn chỉ chiếm một phần ba tổng số các chủng được phân lập (Hình 1a).





Hình 1. Tỷ lệ kháng kháng sinh (a) Amoxicillin/acid clavulanic, (b) Cephalosporin, (c) Amikacin và ciprofloxacin, (d) Carbapenem của vi khuẩn Gram âm %
Tỷ lệ kháng kháng sinh nhóm cephalosporin thế hệ 3 biến đổi đáng kể giữa các chủng vi khuẩn. Trong khi hầu hết các chủng Proteus spp., E. coli, M. morganii, Klebsiella spp., Enterobacter spp. và Providencia spp. có tỷ lệ kháng thấp (dưới 14,9%), thì tỷ lệ này lại cao hơn ở Citrobacter spp. và Serratia spp. (50,0%), và đặc biệt cao ở H. Alvei (81,3%). Ngược lại, tất cả các chủng đều thể hiện độ nhạy cảm cao hơn đối với cephalosporin thế hệ 4, với tỷ lệ kháng được ghi nhận dưới 25,0% (Hình 1b).
Phần lớn các chủng vi khuẩn Gram âm phân lập được đều nhạy cảm cao (100%) đối với nhóm aminoglycoside, ngoại trừ các chủng H. alvei và Proteus spp. Đối với kháng sinh ciprofloxacin, tỷ lệ kháng quan sát được trong số các chủng còn lại là tương đối thấp (<18,8%) (Hình 1c).
Về nhóm kháng sinh carbapenem, tỷ lệ kháng imipenem ở Serratia spp. được ghi nhận là dưới 50%. Trong khi đó, tỷ lệ kháng meropenem thấp hơn đáng kể: dưới 37,5% ở các chủng M. morganii, H. alvei, Citrobacter spp. và Proteus spp., và dưới 18,8% ở các chủng khác (Hình 1d).
Đáng chú ý, các chủng sinh enzyme β-lactamase phổ rộng (ESBL), nguyên nhân chính gây kháng các cephalosporin thế hệ 3 và penicillin đã được phát hiện với tỷ lệ khác nhau giữa các chi vi khuẩn: cao nhất ở Hafnia alvei (6,3%), tiếp theo là Klebsiella spp. (3,7%) và Proteus spp. (1,1%) (Hình 2).

Hình 2. Các chủng vi khuẩn Gram âm sinh β-lactamase phổ rộng, %
Với 128 chủng Aeromonas spp. được phân lập chiếm tỉ lệ (21,1%), kết quả định danh xác định được 8 loài, trong đó Aeromonas veronii (41,41%) và Aeromonas hydrophila (16,41%) là những loài chiếm ưu thế. Đánh giá đặc điểm kháng kháng sinh cho thấy các chủng Aeromonas spp. kháng levofloxacin ở mức cao (61,8%) và kháng fluoroquinolone ở mức trung bình (34,7%) (Hình 3).

Hình 3. Tỷ lệ kháng kháng sinh của các chủng Aeromonas spp. (%)
Kết quả phân tích khả năng kháng kháng sinh với các vi khuẩn thuộc chi Acinetobacter cho thấy tỷ lệ kháng (100%) với ciprofloxacin. Trái ngược với điều này, tất cả các chủng Acinetobacter đều cho thấy độ nhạy cảm hoàn toàn (100%) đối với amikacin, carbapenem (imipenem, meropenem) và cotrimoxazol. Trong khi đó, ở chi Pseudomonas, tình trạng kháng kháng sinh được ghi nhận phức tạp hơn khi các chủng này kháng hoàn toàn (100%) đối với ciprofloxacin, cephalosporin thế hệ 3, 4 và imipenem. Dù vậy, tỷ lệ kháng meropenem thấp hơn rõ rệt (16,7%) và amikacin vẫn duy trì hiệu quả 100% trên toàn bộ chủng nghiên cứu (Hình 4).

Hình 4. Tỷ lệ kháng kháng sinh của vi khuẩn Pseudomonas và Acinetobacter (%)

Hình 5. Tỷ lệ kháng kháng sinh của vi khuẩn Enterococcus spp., (%)
Khi phân tích đặc điểm kháng kháng sinh của vi khuẩn Enterococcus spp. cho thấy, tất cả các chủng đều nhạy cảm với vancomycin. Tỷ lệ các chủng kháng ciprofloxacin, gentamicin và ampicillin không quá 3,4%, tỷ lệ kháng norfloxacin 9,1%.
4. THẢO LUẬN
Kết quả nghiên cứu cho thấy các chủng vi khuẩn phân lập trên cá có độ đa dạng cao, bao gồm cả vi khuẩn Gram âm và Gram dương. Trong đó, các trực khuẩn Gram âm kỵ khí tùy ý chiếm ưu thế (64,2%), phản ánh đúng đặc điểm sinh thái giàu chất hữu cơ của môi trường nuôi cá nước ngọt, nơi các họ Aeromonadaceae, Enterobacteriaceae và Vibrionaceae thường phát triển mạnh. Đáng chú ý, chi Aeromonas (A. veronii, A. hydrophila, A. caviae, A. salmonicida) xuất hiện với tần suất cao, khẳng định vai trò là nhóm vi khuẩn bản địa, có tiềm năng gây bệnh cơ hội quan trọng ở cá nước ngọt [21,22].
Việc không phát hiện các vi khuẩn chỉ thị của sự ô nhiễm phân cấp tính Salmonella và Shigella cho thấy tại thời điểm nghiên cứu không có sự ô nhiễm nguồn phân mới với tải lượng cao vào môi trường nước. Tuy nhiên, sự hiện diện của các chi Proteus, Klebsiella, Enterobacter, Citrobacter, Serratia và Morganella vốn là những chỉ thị đặc trưng cho đường ruột của người và động vật máu nóng lại cho thấy tình trạng ô nhiễm phân đã tồn tại và kéo dài trong hệ thống nuôi trồng thủy sản [23]. 
Nhóm vi khuẩn Gram âm không lên men chiếm tỷ lệ thấp (5,3%), tuy nhiên nhóm này bao gồm nhiều loài có độc lực và khả năng kháng kháng sinh đáng kể, như Pseudomonas và Acinetobacter [24,25]. Trong khi đó nhóm vi khuẩn Gram dương, Enterococcus chiếm tỉ lệ (29,0%), chủ yếu là E. faecalis và E. faecium, được xem là chỉ thị quan trọng phản ánh điều kiện vệ sinh môi trường và nguy cơ lan truyền gen kháng kháng sinh [11,26]. Tổng cộng, các chủng phân lập được thuộc 12 họ và hơn 20 chi, phù hợp với xu hướng được báo cáo trong nhiều nghiên cứu gần đây tại Việt Nam và khu vực, khi Aeromonas, Enterobacteriaceae và Enterococcus là ba nhóm phổ biến nhất [8]. Sự xuất hiện của một số vi khuẩn môi trường khác như Shewanella, Vibrio, Flavobacterium và Alcaligenes càng chứng tỏ mối liên hệ mật thiết giữa điều kiện nuôi trồng và sự phong phú của các chủng vi khuẩn phân lập được [27,28].
Kết quả phân tích cho thấy sự khác biệt đáng kể về mức độ kháng kháng sinh giữa các chi vi khuẩn Gram âm. Trong số 128 chủng Aeromonas phân lập, hai loài chiếm ưu thế là A. veronii (41,41%) và A. hydrophila (16,41%) đều thể hiện tỷ lệ kháng levofloxacin cao (61,8%) và kháng fluoroquinolone ở mức trung bình (34,7%). Khác với Aeromonas, Acinetobacter spp. cho thấy phổ kháng hẹp hơn, chỉ kháng mạnh với ciprofloxacin trong khi vẫn nhạy cảm hoàn toàn với amikacin, carbapenem (imipenem, meropenem) và cotrimoxazol. Đáng chú ý là Pseudomonas spp. mặc dù vẫn còn nhạy cảm với amikacin nhưng lại cho thấy tính kháng rất cao (100%) đối với nhiều nhóm kháng sinh then chốt: ciprofloxacin, cephalosporin thế hệ 3 và 4, và cả imipenem. Kiểu hình đa kháng (MDR) này ở Pseudomonas được cho là liên quan đến các cơ chế phức tạp như hệ thống bơm đẩy đa kháng và giảm tính thấm của màng ngoài tế bào [29]. Tuy nhiên, cơ chế cụ thể trong các chủng của nghiên cứu hiện tại chưa được xác định.
Họ Enterobacteriaceae bao gồm các chi Serratia, Enterobacter, Morganella, Citrobacter và Hafnia alvei thể hiện tỷ lệ kháng cao với amoxicillin/acid clavulanic (≥ 85%), phù hợp với khả năng sản xuất β-lactamase của nhóm này [30,31]. Trong khi đó, tỷ lệ kháng với cephalosporin thế hệ 3 (C3G) biến động lớn: thấp (< 15%) ở Proteus, Escherichia coli, Morganella, Klebsiella, Enterobacter, Providencia; nhưng lại rất cao ở Citrobacter, Serratia và đặc biệt là H. alvei (81,3%). Cephalosporin thế hệ 4 (C4G) vẫn duy trì hiệu lực tương đối (tỷ lệ kháng ≤ 25%), song xu hướng kháng tăng dần đã được ghi nhận tương tự tại Việt Nam [32].
Các nhóm khác: Aminoglycoside (như amikacin, gentamicin) vẫn cho hiệu quả tốt trên hầu hết các chủng, ngoại trừ H. alvei và Proteus. Tỷ lệ kháng ciprofloxacin ở mức thấp (< 18,8%) ở phần lớn các chi, dù đã xuất hiện một số dấu hiệu đề kháng. Carbapenem (imipenem, meropenem) tiếp tục thể hiện phổ hiệu lực rộng, ngoại trừ Serratia spp. (tỷ lệ kháng imipenem lên tới 50%). Các chủng sinh enzym kháng β-lactam phổ rộng được ghi nhận ở Proteus (1,1%), Klebsiella (3,7%) và H. alvei (6,3%), đặc điểm kiểu hình này có thể liên quan đến cơ chế sinh β-lactamase phổ rộng (ESBL) phù hợp với các báo cáo trước đây về việc ESBL được ghi nhận ngày càng nhiều trong môi trường thủy sản [33,34]. 
Đối với nhóm Gram dương, tất cả các chủng Enterococcus phân lập được vẫn nhạy cảm với vancomycin. Tỷ lệ kháng với ciprofloxacin, gentamicin và ampicillin còn ở mức thấp (≤ 3,6%). Tuy nhiên, việc giám sát liên tục là cần thiết do vai trò trung gian quan trọng của Enterococcus trong việc lan truyền gen kháng kháng sinh.
Hạn chế của nghiên cứu: Nghiên cứu này vẫn còn một số hạn chế. Phạm vi khảo sát chỉ giới hạn ở các vi khuẩn phân lập từ mẫu cá thu thập tại Cần Thơ và An Giang, và chưa thực hiện phân tích so sánh giữa các nhóm vi khuẩn phân lập từ những môi trường sống khác nhau (cá nuôi và cá tự nhiên). Bên cạnh đó, phương pháp nuôi cấy chọn lọc có thể chưa phản ánh đầy đủ tính đa dạng của quần thể vi khuẩn hiện diện trong mẫu. Đơn vị phân tích của nghiên cứu là các chủng phân lập thay vì cá thể vật chủ, do đó chưa đánh giá được mức độ phân bố đặc tính kháng ở cấp độ quần thể cá. Ngoài ra, nghiên cứu chưa tiến hành xác định cơ chế kháng ở mức gen. Vì vậy, các kết quả thu được chủ yếu phản ánh đặc điểm kháng kháng sinh của các chủng vi khuẩn được phân lập trong phạm vi khảo sát. Các kết quả mang tính khảo sát ban đầu và cần được kiểm chứng trong các nghiên cứu tiếp theo.
5. KẾT LUẬN
[bookmark: _Hlk178715254]Nghiên cứu đã phân lập được tổng cộng 607 chủng vi khuẩn, thể hiện sự đa dạng sinh học đáng kể với 53 loài thuộc 20 chi và 12 họ. Trong đó, nhóm vi khuẩn Gram âm thể hiện qua tính đa dạng cao (11 họ, 19 chi), trực khuẩn kỵ khí tùy tiện là nhóm chiếm đa số với 393 chủng (64,7%). Trong khi đó, mặc dù kém đa dạng hơn (chỉ một chi), chi Enterococcus ở vi khuẩn Gram dương lại chiếm một tỷ lệ đáng kể với 176 chủng (29,0%).
Kết quả đánh giá mức độ nhạy cảm với kháng sinh đã ghi nhận sự xuất hiện của các chủng vi khuẩn kháng kháng sinh. Đáng chú ý là Pseudomonas spp. không chỉ biểu hiện kiểu hình đa kháng mà còn cho thấy tỷ lệ kháng cao đối với cả các kháng sinh phổ rộng thế hệ ba và thế hệ bốn. Những phát hiện này cho thấy tình trạng kháng kháng sinh được phát hiện trong các chủng vi khuẩn phân lập từ mẫu cá khảo sát với mức độ khá phổ biến, điều này cho thấy sự cần thiết của việc tăng cường giám sát tình trạng kháng kháng sinh trong lĩnh vực thủy sản.
Lời cảm ơn: Các tác giả xin chân thành cảm ơn tới Viện Nghiên cứu bệnh truyền nhiễm vùng Tyumen thuộc Rospotrevnadzor, Liên bang Nga và Trung tâm Nhiệt đới Việt - Nga đã tài trợ kinh phí và hỗ trợ nhóm nghiên cứu (Đề tài M-1.6).
Tuyên bố về sử dụng Gen AI: Các tác giả khẳng định rằng không sử dụng bất kỳ công cụ AI tạo sinh nào để tạo hoặc chỉnh sửa nội dung khoa học của bản thảo này. Mọi phân tích, diễn giải và kết luận hoàn toàn do các tác giả thực hiện.
Tuyên bố về đóng góp của tác giả: Bùi Thị Thanh Nga - Phương pháp luận, viết bản thảo gốc; Posouznykh O.V., Kataeva L.V., Logacheva S.M., Stepanova T.F., Fattakhov R.G., Nguyễn Ngọc Tân - Thu thập, phân tích mẫu và xử lý số liệu; Lê Thị Lan Anh, Hoàng Đăng Hiếu - Phương pháp luận, rà soát và biên tập.
Tuyên bố về xung đột lợi ích: Tác giả bài báo này khẳng định không có bất kỳ xung đột lợi ích nào liên quan đến nghiên cứu, xuất bản bài báo này. 
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ABSTRACT
Assessment of antibiotic resistance in bacteria isolated from Cyprinidae fish in Can Tho and An Giang.
This study provided empirical data on the antibiotic resistance profiles of bacteria isolated from fish of the family Cyprinidae in Can Tho and An Giang provinces, Vietnam. A total of 200 samples including scales, skin, muscle tissue, and internal organs were collected from Cyprinidae obtained from natural ponds, lakes, and aquaculture facilities. The samples were cleaned, surface-sterilized, homogenized, and cultured for bacterial isolation on different media. Bacterial isolates were identified using the MALDI-TOF MS system, and antibiotic susceptibility was evaluated using the Kirby-Bauer disk diffusion method. The results showed that 607 bacterial strains were isolated, and alarming antibiotic resistance phenotypes were recorded in multiple bacterial groups. Specifically, isolates from the genera Enterobacter and Serratia exhibited extremely high resistance rates (90.6–100%) to amoxicillin/clavulanic acid. Meanwhile, Hafnia alvei showed high resistance to third-generation cephalosporins (81.3%) and moderate resistance to fourth-generation cephalosporins (25%). Pseudomonas spp. demonstrated multidrug resistance, with all isolates exhibiting 100% resistance to ciprofloxacin, third- and fourth-generation cephalosporins, and imipenem. Similarly, all recovered Acinetobacter isolates were resistant to ciprofloxacin (100%). Among Aeromonas isolates, the resistance rate to levofloxacin reached 61.8%, and 34.7% were resistant to at least one additional fluoroquinolone. These findings reflect the existing status of antibiotic resistance among bacterial isolates from aquatic animals and highlight the need for continued surveillance and assessment of antibiotic resistance in aquaculture.
Key words:  Antibiotic-resistant, resistance rates, Enterobacteriaceae, Aeromonas spp., Enterococcus spp.
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Hoàn thiện ngày 9 tháng 3 năm 2026 
(b) Cephalosporin
ceftazidime	
Proteus spp.	Klebsiella spp.	Enterobacter spp.	Escherichia coli	Providencia spp.	Moganella	Citrobacter spp.	Hafnias alvei	Serratia spp.	14.9	11.1	9.1	13.3	0	12.5	35.700000000000003	81.3	50	cefotaxime	
Proteus spp.	Klebsiella spp.	Enterobacter spp.	Escherichia coli	Providencia spp.	Moganella	Citrobacter spp.	Hafnias alvei	Serratia spp.	19	11.1	6.7	cefepime	
Proteus spp.	Klebsiella spp.	Enterobacter spp.	Escherichia coli	Providencia spp.	Moganella	Citrobacter spp.	Hafnias alvei	Serratia spp.	11.1	22.2	13.6	10.5	12.5	0	25	0	Vi khuẩn

Tỷ lệ kháng kháng sinh,%



(c)
Amikacin	
Proteus spp.	Klebsiella spp.	Enterobacter spp.	Escherichia coli	Providencia spp.	Moganella	Citrobacter spp.	Hafnias alvei	Serratia spp.	1.1000000000000001	0	0	0	0	0	0	6.3	0	ciprofloxacin	
Proteus spp.	Klebsiella spp.	Enterobacter spp.	Escherichia coli	Providencia spp.	Moganella	Citrobacter spp.	Hafnias alvei	Serratia spp.	9.1999999999999993	7.4	4.5	6.7	5.3	0	14.3	18.8	0	Vi khuẩn

Tỷ lệ kháng kháng sinh,%



(d) Carbapenems
meropenem	
Proteus spp.	Klebsiella spp.	Enterobacter spp.	Escherichia coli	Providencia spp.	Moganella	Citrobacter spp.	Hafnias alvei	Serratia spp.	9.1999999999999993	0	0	0	5.3	6.3	0	18.8	0	Imipenem	
Proteus spp.	Klebsiella spp.	Enterobacter spp.	Escherichia coli	Providencia spp.	Moganella	Citrobacter spp.	Hafnias alvei	Serratia spp.	36.799999999999997	7.4	13.6	20	21.1	37.5	35.700000000000003	37.5	50	Vi khuẩn

Tỷ lệ kháng kháng sinh,%



Cephalosporin và Amoxicillin/acid clavulanic 
β-Lactamase	
Proteus spp.	Klebsiella spp.	Enterobacter spp.	Escherichia coli	Providencia spp.	Moganella	Citrobacter spp.	Hafnias alvei	Serratia spp.	1.1000000000000001	3.7	0	0	0	0	0	6.3	0	Vi khuẩn

Tỷ lệ kháng kháng sinh %


Aeromonas spp.
Aeromanas spp.	
Ciprofloxacin	Levofloxacin	Ceftazidime	Cefepime	Cotrimoxazol	34.700000000000003	61.8	21.2	6.8	14	Kháng sinh

Tỷ lệ kháng kháng sinh, %



Acinetobacter	
Ciprofloxacin	Amikacin	Ceftazidime	Cefepime	Imipenem	Meropenem	Cotrimoxazol	100	0	0	0	0	Pseudomonas	
Ciprofloxacin	Amikacin	Ceftazidime	Cefepime	Imipenem	Meropenem	Cotrimoxazol	100	0	100	100	100	16.7	Kháng sinh

Tỷ lệ kháng kháng sinh,%



Enterococcus spp.
Enterococcus spp.	[VALUE]


Ciprofloxacin	Gentamicin	Vancomycin	Ampicillin	Norfloxacin	3.4	2.8	0	2.2999999999999998	9.1	Kháng sinh

Tỷ lệ kháng kháng sinh, %


(a) Amoxicillin/acid clavulanic 
amoxicillin/acid clavulanic 	
Proteus spp.	Klebsiella spp.	Enterobacter spp.	Escherichia coli	Providencia spp.	Moganella	Citrobacter spp.	Hafnias alvei	Serratia spp.	34.5	33.299999999999997	90.9	26.7	36.799999999999997	87.5	85.7	87.5	100	Vi khuẩn

Tỷ lệ kháng kháng sinh,%
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