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Tóm tắt. Trong nghiên cứu này, chúng tôi đã phân lập và định danh được một chủng Vibrio 

parahaemolyticus 01 gây bệnh xuất huyết lở loét ở cá hồng mỹ nuôi tại Thừa Thiên Huế. Gene 

thermolabile hemolysin (tlh) mã hóa tạo kháng nguyên độc tố không bền nhiệt TLH có kích thước 1257 

bp, hoàn toàn tương đồng với trình tự gene được công bố trên Genebank (mã số: AY289609.1). Gene tlh 

mã hóa tạo chuỗi polypeptide hoàn chỉnh dài 418 acid amin và hoàn toàn tương đồng với chuỗi 

polypeptide được công bố trên Genebank (mã số: AAP41840.1). Kết quả của chúng tôi cho thấy tiềm 

năng ứng dụng lớn của phương pháp PCR để xác định nhanh chóng và cung cấp thông tin về mối 

quan hệ di truyền và phân lập gene độc tố từ vi khuẩn Vibrio ở tỉnh Thừa Thiên Huế. 

Từ khóa: gene tlh, thermolabile hemolysin, Vibrio parahaemolyticus, TLH 

Abstract. In this study, we isolated and identified the Vibrio parahaemolyticus 01 strain in Thua Thien 

Hue province causing ulcer disease in Sciaenops ocellatus. The full-length of thermolabile hemolysin 

(tlh) gene (1257 bp), encoding antigen thermolabile hemolysin toxin (TLH) of the Vibrio sp. was cloned 

and sequenced successfully. The sequence analysis of gene cloned shows a complete similarity to the 

Vibrio parahaemolyticus strain (Genbank: AY289609.1). Gene tlh encodes a complete polypeptide 

sequence of 418 amino acids and completely consistent with polypeptide chains published in 

Genebank (accession number: AAP41840.1). Our findings show a high potential of the PCR-based 

method for rapid identification and providing genetic relationship information and isolate the toxin 

gene from Vibrio bacteria in Thua Thien Hue province. 

Keywords: gene tlh, thermolabile hemolysin, Vibrio parahaemolyticus, TLH 
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1 Đặt vấn đề 

Bệnh xuất huyết lở loét ở cá là một bệnh rất nguy hiểm, lây lan nhanh và xuất hiện tại nhiều nước 

trên thế giới. Nguyên nhân gây bệnh là do nấm, virus, ký sinh trùng và nguyên nhân gây bệnh thứ cấp là 

vi khuẩn. Đến nay, đã có khoảng 24 quốc gia trên thế giới thông báo sự xuất hiện bệnh xuất huyết lở loét 

và tập trung chủ yếu ở Bắc Mỹ, Nam Châu Phi, Châu Á và Úc. Dấu hiệu đặc trưng của bệnh là các vết 

loét nghiêm trọng ở ngoài da, trên đầu, giữa cơ thể và trên các vùng lưng. Cá có thể chết trong vòng một 

tuần sau khi bị nhiễm bệnh. Theo ước tính của Ngân hàng thế giới năm 1997, tổn thất do dịch bệnh gây ra 

cho ngành nuôi trồng thủy sản xấp xỉ 3 tỷ đô la Mỹ [1]. 

Các loài Vibrio chính gây bệnh lở loét ở cá trên thế giới bao gồm V. harveyi, V. parahaemolyticus,               

V. alginolyticus, V. anguillarum, V. vulnificus [2]. Căn bệnh này liên quan đến hơn 100 loài cá [3]. Chúng 

gây bệnh bằng cách sản sinh ra các độc tố hay nội độc tố với lượng lớn. Bệnh thể hiện với triệu chứng 

nhiễm trùng huyết, xuất huyết và tổn thường da. Do tính chất bền vững của bộ gen vi khuẩn Vibrio, 

thường xuyên xảy ra hiện tượng chuyển gen ngang, trong khi đó trong môi trường biển ranh giới loài rất 

hẹp [4]. Do đó, việc xác định các loài liên quan đến Vibrio phân lập từ môi trường biển đôi khi rất khó 

khăn [5]. Độc tố hay nội độc tố được cho là các phân tử chịu trách nhiệm về độc lực của các loài Vibrio, 

nhưng chưa có nghiên cứu nào về mô học đề cập đến những giả thuyết này [6]. 

Hemolysin, là một độc tố có trong vi khuẩn Vibrio sp. Chúng phá vỡ màng hồng cầu và giải phóng 

hemoglobin, được cho là độc tố phân bố rộng rãi nhất trong số Vibrio sp. gây bệnh và có vai trò khác 

nhau trong quá trình lây nhiễm [7]. Tồn tại 5 họ hemolysin đại diện trong Vibrio sp., trong đó có hai họ 

hemolysin không bền nhiệt (haemolysin thermolabile – TLH) và hemolysin bền nhiệt (thermostable 

direct hemolysin – TDH) đã được nhiều tác giả quan tâm nghiên cứu [8]. 

Độc tố TLH là độc tố không bền nhiệt. Độc tố này được tìm thấy trong V. parahaemolyticus và một 

số loài Vibrio khác [9–11]. Độc tố TLH phụ thuộc vào lecithin (LDH), không bền nhiệt và bị phân hủy ở 60 

°C trong 10 phút [9], có hoạt tính phospholipase A2/lysophospholipase. Gene haemolysin thermolabile 

(tlh) mã hóa tạo kháng nguyên độc tố không bền nhiệt TLH chứa ORF là 1254 bp và tạo ra tiền protein và 

protein hoàn chỉnh lần lượt mang 418 và 398 phân tử axit amin với khối lượng phân tử tương ứng tương 

ứng 47,5 và 45,3 kDa [11]. Hàm lượng G + C của gene tlh là 47,6%, gần như giống với hệ gen                       

V. parahaemolyticus. Hai codon methionine (ATG) được đặt gần 5’-end [10], nhưng vai trò làm codon khởi 

đầu sao chép không thật sự rõ ràng.  

Mục đích của nghiên cứu này là phân lập, định danh và tạo dòng thành công gene thermolabile 

hemolysin mã hóa tạo kháng nguyên độc tố không bền nhiệt TLH trong tế bào E. coli TOP10 làm nguyên 

liệu cho những nghiên cứu tiếp theo. 

2 Nguyên liệu và phương pháp 

2.1 Nguyên liệu 

Cá hồng mỹ có biểu hiện xuất huyết lở loét thu ở huyện Phong Điền, Thừa Thiên Huế. 



Tạp chí Khoa học Đại học Huế: Khoa học Tự nhiên 
Vol. 128, No. 1E, 5–14, 2019 

pISSN 1859–1388 
eISSN 2615–9678 

 

DOI: 10.26459/hueuni-jns.v128i1E.5373 7 

 

 

Chủng vi khuẩn E. coli TOP10, BL21(DE3), vector pGEM®-T Easy (Invitrogen), Kit tinh sạch gel: Kit 

Isolate II PCR and Gel (Bioline) và Kit tách và tinh sạch plasmid tái tổ hợp (EZ-10 Spin Column Plasmid 

DNA Minipreps Kit, BS6141 (Bio Base INC)). 

Một số hóa chất thông dụng khác: NaCl (Merck); CTAB (Trimethyl Ammonium Bromide, Merck); 

ampiciliin (Sigma); Peptone (Difco); môi trường Thiosulfate citrate bile salts sucrose (TCBS) (Merck); Tris-

HCl (Bio Base INC); EDTA (Bio Base INC); Proteinase K (20 mg/mL; Sigma); Sodium dodecyl sulfate 

(SDS) (Bio Base INC); Chloroform (Merck); Isoamyl alcohol (Merck); Phenol (Merck); Ethydium bromide 

(Merck). 

2.2 Phương pháp 

Phân lập vi khuẩn Vibrio sp. 

Cá hồng mỹ có biểu hiện xuất huyết lở loét được rửa sạch bằng nước cất vô trùng. Dùng dao vô 

trùng lấy 100 mg phần cơ cá có chứa vết xuất huyết lở loét cho vào ống nghiệm và nghiền mịn, sau đó 

đồng nhất trong 5 mL môi trường peptone kiềm lỏng (APW, 1% peptone (Difco) and 1% NaCl, pH 8,6) và 

ủ ở 37 °C trong 24 giờ. Huyền dịch chứa vi khuẩn sẽ được dàn đều trên đĩa thạch chứa môi trường 

Thiosulfate citrate bile salts sucrose (TCBS) và tiếp tục ủ ở 37 °C trong 24 giờ [12]. Các khuẩn lạc đơn mọc 

trên môi trường thạch TCBS được chọn lọc và chuyển sang ống nghiệm chứa 5 mL môi trường lỏng APW 

bằng que tăm vô trùng và ủ 35 °C trong 18 giờ [13]. Huyền dịch của 3 khuẩn lạc đơn khác nhau có biểu 

hiện màu xanh trên môi trường TCBS được chọn lọc ngẫu nhiên để tiến hành tách chiết DNA tổng số, 

định danh và phân lập gene tlh. 

Tách chiết DNA 

DNA tổng số từ vi khuẩn Vibrio sp. được tách chiết theo mô tả của Panicker và cộng sự có sự thay 

đổi cho phù hợp với điều kiện phòng thí nghiệm [14]. Sinh khối tế bào vi khuẩn Vibrio sp. được thu nhận 

từ 1 mL huyền dịch nuôi cấy ở 35 °C trong 18 giờ bằng máy ly tâm lạnh (Máy ly tâm lạnh, Model: 5417R) 

ở 15.000 vòng/phút trong hai phút. Sau đó tái huyền phù trong 500 µL đệm TE (10 mM Tris-HCl, 1,0 mM 

EDTA, pH 8). Tế bào được phá vỡ bằng cách bổ sung thêm 30 µL sodium dodecyl sulfate (SDS) 10% (khối 

lượng/thể tích) và 5 µL dung dịch proteinase K (20 mg/mL; Sigma). Sau một giờ ủ, tiếp tục bổ sung 100 

µL NaCl 5 M và 80 µL Cetyltrimethylammonium bromide (CTAB) hòa tan trong NaCl ((10% CTAB trong 

0,7 M NaCl) để tạo phức với polysaccharides. DNA tổng số được tinh sạch nhằm loại bỏ protein và các 

thành phần tế bào khác bằng cách bổ sung một thể tích tương đương (715 µl) hỗn hợp chloroform-

isoamyl alcohol (24:1) và ly tâm 13.000 vòng/phút trong 5 phút. Pha lỏng ở phía trên được chuyển sang 

ống nghiệm (1,5 mL) mới và tiếp tục bổ sung một thể tích tương đương hỗn hợp 

phenol:chloroform:isoamyl alcohol (25:24:1) và ly tâm 13.000 vòng/phút trong 5 phút. Dùng pipette hút 

pha lỏng ở phía trên chuyển vào ống nghiệm (1,5 mL) mới và tiếp tục bổ sung một thể tích của 

isopropanol giữ ở –20 °C trong 30 phút. Kết tủa được thu nhận bằng ly tâm 13.000 vòng/phút trong 20 

phút ở 4 °C và rửa lại ba lần với 70% ethanol (thể tích/thể tích), sau đó sấy khô tủa DNA ở nhiệt độ 

phòng. Hòa tan kết tủa trở lại với 50 µL trong đệm TE. DNA tổng số của vi khuẩn Vibrio sp. được điện di 

kiểm tra trên gel agarose 0,8% với điện thế cung cấp là 80 V trong đệm TAE (40 mM Tris pH: 7,6, 20 mM 

acetic acid, 1 mM EDTA) với thuốc nhuộm ethydium bromide (EtBr) (0,5 µg/L). 
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Định danh vi khuẩn Vibrio sp. bằng sinh học phân tử 

Vi khuẩn Vibrio sp. phân lập được từ mẫu bệnh phẩm xuất huyết lở loét ở cá hồng mỹ tiếp tục 

được định danh bằng kỹ thuật sinh học phân tử dựa trên sự tương đồng gene 16S-rRNA. DNA của vi 

khuẩn được sử dụng làm khuôn mẫu cho phản ứng PCR sử dụng cặp mồi 16S-rRNA (16S-rRNA-F: 5’-

CGTGCCAGCAGCCGCGGTAA-3’ và 16S-rRNA-R: 5’-GCCCGGGAACGTATTCACCG-3’) để khuếch 

đại đoạn gen 16S-rRNA [15]. Cây phát sinh di truyền được xây dựng bằng thuật toán Maximum 

Likelihood dựa trên mô hình Tamura-Nei [16] trên phần mềm MEGA7 [17].  

Phương pháp PCR phân lập gene thermolabile hemolysin 

DNA tổng số thu được sau khi tách chiết từ vi khuẩn Vibrio sp. được sử dụng làm khuôn mẫu cho 

phản ứng PCR phân lập gene tlh mã hóa tạo kháng nguyên độc tố không bền nhiệt TLH với cặp mồi đặc 

hiệu được thiết kế dựa trên trình tự nucleotide được đăng ký trên Genbank có mã số AY289609.1 thông 

qua phần mềm Primer3plus [18]. Thành phần nucleotide của cặp mồi đặc hiệu cho gene: VptlhF: 5’-

ATGATGAAAAAAACAATCACAC-3’; VptlhR: 5’-TTAGAAACGGTACTCGGCTAAGTTG -3’. Thành 

phần phản ứng PCR gồm có: 50 ng DNA khuôn, 12,5 µL 2×PCR master mix (2,4 mM dNTP mỗi loại, 0,3 

đơn vị Taq DNA polymerase, 10 pmol VptlhF, 10 pmol VptlhR và bổ sung nước cất vô trùng để đạt thể 

tích phản ứng là 25 µL. Phản ứng PCR được thực hiện trên máy luân nhiệt MJ miniTM Personal Thermal 

cycler, BioRad với chu trình nhiệt như sau: biến tính ở 95 °C/5 phút, 30 chu kỳ tiếp theo: 95 °C/45 giây, 51 

°C/1 phút, 72 °C/1 phút và kèo dài mạch ở 72 °C/10 phút. Sản phẩm PCR được kiểm tra trên gel agarose 

1%, nhuộm màu bằng ethidium bromide (EtBr 0,5 µg/L) và phân tích hình ảnh điện di bằng hệ thống 

DyNA Light, Dual Intensity UV Transillumninator (Labnet). 

Phương pháp tạo dòng gene 

Sản phẩm PCR sau khi được tinh chế bằng Kit Isolate II PCR và gel sẽ được gắn vào vector pGEM® -T 

Easy theo phương pháp tạo dòng TA để tạo thành vector tái tổ hợp pGEM/tlh. Thành phần phản ứng gắn 

được chúng tôi tiến hành theo hướng dẫn của nhà sản xuất bao gồm: 50 ng vector pGEM®-T Easy, 5 µL đệm 

gắn 2X, 3 đơn vị enzyme T4 DNA ligase, 62,6 ng sản phẩm PCR sau khi tinh sạch và bổ sung nước vô 

trùng để đạt thể tích cuối cùng 10 µL, phản ứng được ủ qua đêm ở 4 °C. Sản phẩm plasmid tái tổ hợp 

được biến nạp vào tế bào E. coli TOP10 bằng phương pháp hóa biến nạp. Thể biến nạp được chọn lọc 

bằng phương pháp khuẩn lạc xanh-trắng theo cơ chế X-gal và kháng sinh. Khuẩn lạc màu trắng được 

chọn lọc để kiểm tra sự hiện diện của gene tlh bằng phản ứng PCR với cặp mồi M13 (M13F: 5’-

GTTTTCCCAGTCACGAC-3´ và M13R: 5´-CAGGAAACAGCTATGAC-3´) được thiết kế sẵn hao đầu của 

vector pGEM®-T Easy. 

Các dòng khuẩn lạc dương tính được nuôi tăng sinh, thu sinh khối tế bào và tách chiết, tinh chế 

plasmid tái tổ hợp theo Kit plasmid EZ-10, BS6141 (BioBase INC). Gene tlh được phân tích trình tự bằng 

phương pháp dideoxy terminator trên máy ABI 3031 Analysis ở công ty Maccrogen, Hàn Quốc, hiệu 

chỉnh bằng bằng phần mềm BioEdit và so sánh mức độ tương đồng với trình tự đã được công bố trên 

ngân hàng gene NCBI bằng chương trình BLAST. 
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3 Kết quả và thảo luận 

3.1 Kết quả phân lập vi khuẩn Vibrio 

Kết quả phân lập vi khuẩn Vibrio thể hiện ở Hình 1 cho thấy có hơn 100 khuẩn lạc đơn tách rời 

nhau và thể hiện màu xanh trên môi trường TCBS. Những khuẩn lạc đơn này được chúng tôi chọn lọc 

ngẫu nhiên để thực hiện các thí nghiệm tiếp theo (Hình 1). 

3.2 Tách chiết DNA tổng số  

DNA tổng số của 3 khuẩn lạc đơn màu xanh trên môi trường TCBS sau khi tách chiết bằng phương 

pháp CTAB theo mô tả của Panicker [14] sẽ được kiểm tra bằng cách điện di trên gel agarose 0,8%. Kết 

quả ở Hình 2 cho thấy DNA thu được có chất lượng tốt, nồng độ cao, một băng DNA rõ nét, đồng đều và 

sạch, không bị đứt gãy. Nguyên liệu DNA này có thể sử dụng cho các thí nghiệm tiếp theo. 

Kết quả định danh vi khuẩn 

DNA tổng số của dòng khuẩn lạc đơn 01 trong 03 dòng khuẩn lạc đơn màu xanh chọn lọc ngẫu nhiên 

trên môi trường TCBS được sử dụng định danh loài dựa trên sự tương đồng gene 16S-rRNA. Đã thu được đoạn 

gene 16S-rRNA của dòng khuẩn lạc đơn 01 có kích thước 876 bp (Hình 3). Cây phát sinh di truyền hiển thị có 

 

Hình 1. Vi khuẩn Vibrio mọc trên môi trường TCBS agar 

 

Hình 2. Kết quả tách chiết DNA tổng số trên gel agarose 0,8%. M1: khối lượng thang chuẩn DNA (Lambda 

DNA/HindIII Marker ( 125–23130 bp), Biotols); 1–3: DNA tổng số lặp lại 3 lần tách chiết của khuẩn lạc đơn 01, 

4–6: DNA tổng số lặp lại 3 lần tách chiết của khuẩn lạc đơn 02 và 7–9: DNA tổng số lặp lại 3 lần tách chiết của 

khuẩn lạc đơn 03. 
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tính hợp lý cao nhất (–1047,42) được xây dựng dựa trên thuật toán Maximum Likelihood dựa trên mô hình 

Tamura-Nei [16] với một số loài vi khuẩn Vibrio spp. được công bố trên ngân hàng Genbank sử dụng làm đối 

chiếu. Kết quả cho thấy dòng khuẩn lạc đơn 01 mà chúng tôi phân lập được nằm cùng nhánh và có quan hệ gần 

gũi với loài vi khuẩn Vibrio parahaemolyticus (mã số: MG386391.1) (Hình 4). Như vậy, dòng khuẩn lạc đơn mà 

chúng tôi phân lập được trên vết xuất huyết lở loét ở cá hồng mỹ thuộc loài Vibrio parahaemolyticus. Loài vi 

khuẩn này được chúng tôi ký hiệu là Vibrio parahaemolyticus 01 (Hình 4). 

 

Hình 3.Trình tự nucleotide đoạn gene 16S-rRNA phân lập được trên dòng khuẩn lạc đơn 

 

Hình 4. Phân tích phát sinh di truyền bằng phương pháp Maximum Likelihood dựa trên mô hình Tamura-Nei [16] 

trên phần mềm MEGA7 [17] 
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3.2 Phân lập gene thermolabile hemolysin  

Gene tlh mã hóa tạo kháng nguyên độc tố không bền nhiệt TLH của vi khuẩn Vibrio sp. được phân 

lập bằng phản ứng PCR trên máy luân nhiệt MJ miniTM Personal Thermal cycler, BioRad. Kết quả cho 

thấy xuất hiện một băng DNA duy nhất, rõ, nồng độ cao có kích thước khoảng 1257 bp. Điều này cho 

chúng tôi thấy rằng từ khâu thiết kế mồi cho đến quá trình thực hiện phản ứng PCR đều diễn ra chính 

xác (Hình 5). 

3.3 Kết quả tạo dòng và phân tích trình tự gene mã hóa kháng nguyên độc tố không bền nhiệt TLH   

Sản phẩm PCR thu được sau khi tinh sạch (gene tlh) có gắn thêm adenine (dA) vào đầu 3’ (do đặc 

tính của enzyme Taq DNA polymerase) nhằm tạo liên kết bổ sung với thimidine (dT) đã được thiết kế 

trong vector pGEM®-T Easy bằng phương pháp tạo dòng (TA-cloning). Kết quả gắn vào vector và biến 

nạp vào tế bào vật chủ E. coli TOP10 thể hiện thông qua tách chiết plasmid tái tổ hợp và điện di trên gel 

agarose 1% trên Hình 5 cho thấy chỉ có một băng duy nhất, đậm, rõ nét với kích thước khoảng 4272 bp 

(bao gồm kích thước của vector pGEM®-T Easy là 3015 bp và kích thước của gene tlh khoảng 1257 bp) 

(Hình 6). Qua đây có thể kết luận rằng chúng tôi đã gắn thành công gene tlh vào vector pGEM®-T Easy và 

biến nạp được vào tế bào vật chủ E. coli chủng TOP10. Plasmid tái tổ hợp này được chúng tôi gửi phân 

tích trình tự nucleotide ở Công ty Maccrogen, Hàn Quốc. 

Sự hiện diện của gene tlh trong các tế bào E. coli TOP10 được kiểm tra bằng kỹ thuật PCR gián tiếp 

thông qua cặp mồi M13. Kết quả cho thấy đã xuất hiện băng DNA có kích thước khoảng (1500 bp) (bao 

gồm kích thước của gene 1257 bp và một đoạn khoảng 200 bp nằm trên vector pGEM®-T Easy) (Hình 7). 

 

Hình 5. Ảnh điện di kiểm tra sản phẩm PCR với cặp 

mồi đặc hiệu cho gene tlh. M2: khối lượng thang chuẩn 

DNA(250–10.000 bp, Promega), NC: đối chứng âm. 1, 2 

và 3: sản phẩm PCR với 3 lần lặp lại 

 

Hình 6. Ảnh điện di kiểm tra plasmid pGEM/tlh tái tổ 

hợp. M2: khối lượng thang chuẩn DNA (250–10.000 bp, 

Promega), 1–3: sản phẩm plasmid tái tổ hợp chứa gene 

tlh tách từ 3 khuẩn lạc 
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Hình 7. Ảnh điện di kiểm tra sản phẩm PCR với cặp mồi M13.M: Thang chuẩn DNA (250–10.000 bp, Promega); 1, 2 

và 3: sản phẩm PCR 

Kết quả phân tích trình tự cho thấy đoạn gene phân lập được có kích thước 1257 bp (bao gồm cả bộ 

ba mở đầu ATG và bộ ba kết thúc TAA) và tương đồng 100% đối với trình tự nucleotide công bố trên 

ngân hàng gene thế giới GenBank với mã số AY289609.1. Trình tự này mã hóa tạo một chuỗi peptide suy 

diễn hoàn chỉnh và liên tục bao gồm 418 amino acid (không bao gồm bộ ba kết thúc TAA) và tương đồng 

100% với trình tự amino acid công bố với mã số AAP41840.1 (Hình 8). Kết quả thu của chúng tôi phù hợp 

với kết quả nghiên cứu của Shinoda và cộng sự [11]. Như vậy, chúng tôi có thể khẳng định rằng đã tách 

dòng thành công gene tlh mã hóa kháng nguyên độc tố không bền nhiệt TLH của vi khuẩn Vibrio 

parahaemolyticus 01 là một trong những tác nhân gây nên bệnh xuất huyết lở loét trên các hồng mỹ thu tại 

Thừa Thiên Huế. 

4 Kết luận 

Chúng tôi phân lập và định danh được một dòng vi khuẩn Vibrio trên vết xuất huyết lở loét ở cá hồng 

mỹ thu tại huyện Phong Điền, Thừa Thiên Huế dựa trên sự tương đồng của vùng gen 16S-rRNA thuộc 

loài Vibrio parahaemolyticus và được chúng tôi ký là Vibrio parahaemolyticus 01. Chúng tôi đã phân lập thành 

công gene tlh mã hóa tạo kháng nguyên độc tố không bền nhiệt TLH của Vibrio parahaemolyticus 01 gây 

bệnh xuất huyết lở loét ở cá hồng mỹ. Gene mã hóa tạo kháng nguyên độc tố không bền nhiệt TLH có 

kích thước 1257 bp (bao gồm bộ ba mỡ đầu ATG và bộ ba kết thúc TAA), vùng gene này mã hóa tạo 

thành chuỗi peptide hoàn chỉnh và liên tục gồm 418 amino acid. Kết quả nghiên cứu của chúng tôi sẽ làm 

nguyên liệu để tiến hành nghiên cứu biểu hiện gene tlh mã hóa tạo kháng nguyên độc tố không bền nhiệt 

TLH trong vật chủ thích hợp sản xuất vaccine/kháng thể sử dụng trong phòng trị bệnh do vi khuẩn Vibrio 

gây ra xuất huyết lở loét trên cá hồng mỹ, góp phần giảm thiểu thiệt hại kinh tế cho người nuôi trồng thủy 

sản. 

Lời cảm ơn: Xin trân trọng cảm ơn Bộ Giáo dục Đào tạo đã tài trợ cho nghiên cứu này thông qua 

đề tài khoa học công nghệ cấp Bộ, mã số CT-2018-DHH-05. 
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Hình 8. Mức độ tương đồng trình tự nucleotide giữa gene tlh đã phân lập và gene tlh được công bố trên Genbank 

(AY289609.1) và amino acid suy diễn của nó (AAP41840.1) 
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