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TÓM TẮT
Mục tiêu: Bổ sung một kĩ thuật mới trong định danh vi khuẩn B. pseudomallei bằng công nghệ giải trình 
tự gene thế hệ mới.
Đối tượng và phương pháp: Ứng dụng kĩ thuật giải trình tự gene thế hệ mới trên hệ thống máy MiSeq 
(Illumina - Hoa Kỳ), giải trình tự toàn bộ hệ gene của hai chủng vi khuẩn B. pseudomallei. Đánh giá chất 
lượng giải trình tự gene bằng phần mềm FastQC. Định danh vi khuẩn bằng trình tự 16S rRNA sử dụng 
phần mềm Blast.
Kết quả: Phần mềm FastQC cho thấy điểm chất lượng Q đạt trên Q30 (độ chính xác của đọc trình tự là 
trên 99,9%), chỉ số N50 của hai chủng vi khuẩn là 36.559 bp và 74.123 bp. Phần mềm Blast cho kết quả 
ở cả 2 chủng vi khuẩn là B. pseudomallei với độ bao phủ và độ tương đồng đều đạt 100%. Trình tự kiểu 
gene (ST) được xác định là ST 541, với kiểu alen của các “house-keeping” genes là ace: 3, gltB: 4, gmhD: 
2, lepA: 3, lipA: 5, narK: 4 và ndh: 1. Sử dụng công cụ ABRicate, gene kháng kháng sinh beta-lactam được 
xác định ở cả hai chủng. Sử dụng cơ sở dữ liệu VFDB, xác định được 165 gene độc lực ở chủng NTW 21.1 
và 171 gene độc lực ở chủng SS 1 240’.
Từ khóa: Meioidosis, B. pseudomallei, định danh, giải trình tự hệ gene.
ABSTRACT
Objective: Implemented a new technique for bacterial identification of B.pseudomallei by next-generation 
sequencing technology.
Subjects and methods: Applications of next-generation sequencing technique on MiSeq system (Illumina 
- USA) to sequence the entire gene set of two strains of B. pseudomallei bacteria. The quality of the gene 
sequencing had evaluated by FastQC software. Bacterial identification had performed using 16S rRNA 
sequencing with Blast software.
Results: FastQC software indicated that the quality scores (Q scores) reached Q30 (sequence read 
accuracy above 99.9%). The N50 index for the two bacterial strains was 36,559 bp and 74,123 bp, 
respectively. Blast software confirmed that both strains had been identified as B. pseudomallei, with 100% 
coverage and similarity. The gene sequence type (ST) was determined as ST 541, with allele types for 
“house-keeping” genes as follows: ace: 3, gltB: 4, gmhD: 2, lepA: 3, lipA: 5, narK: 4, and ndh: 1. Using the 
ABRicate tool, beta-lactam antibiotic resistance genes were identified in both strains. Utilizing the VFDB 
database, 165 virulence genes were identified in the NTW 21.1 strain, and 171 virulence genes were 
identified in the SS 1 240’ strain.
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1. ĐẶT VẤN ĐỀ
Burkholderia pseudomallei là vi khuẩn Gram 

âm hình que, sống hoại sinh trong đất và nước bề 
mặt ở vùng nhiệt đới, đặc biệt là ở Đông Nam Á 
và Bắc Úc. Vi khuẩn B. pseudomallei là tác nhân 
gây bệnh truyền nhiễm melioidosis (còn gọi là bệnh 
Whitmore) ở người cùng nhiều loài động vật nuôi 

hoặc hoang dã. Trên người, bệnh có biểu hiện lâm 
sàng đa dạng, tiến triển viêm phổi và nhiễm khuẩn 
huyết cấp tính, gây tử vong nhanh với tỉ lệ tử vong 
cao nếu bệnh nhân không được chẩn đoán đúng 
và điều trị kháng sinh theo đúng khuyến cáo. Gần 
đây, việc nâng cao năng lực chẩn đoán và xét 
nghiệm vi sinh đã giúp nhiều cơ sở y tế phát hiện 
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ra ca bệnh, từ đó ghi nhận số ca nhiễm melioidosis 
ngày một gia tăng ở nhiều nước. Theo dự báo, mỗi 
năm trên thế giới có khoảng 189.000 người nhiễm 
melioidosis, trong đó có đến 89.000 người tử vong; 
riêng ở Việt Nam mỗi năm có khoảng 10.000 người 
nhiễm melioidosis và gần 5.000 người tử vong [6].

Vi khuẩn này vẫn đang được xem là một tác 
nhân sinh học đe dọa nghiêm trọng sức khỏe con 
người [10] và đã được liệt kê vào danh sách tác 
nhân sinh học nhóm B [11]. Trong lĩnh vực an 
ninh - quốc phòng, B. pseudomallei cùng một số 
vi khuẩn nguy hiểm khác được quan tâm nghiên 
cứu và kiểm soát bởi khả năng gây bệnh nhanh, 
tỉ lệ tử vong cao và có nguy cơ bị sử dụng làm vũ 
khí sinh học. B. pseudomallei được định danh bằng 
nhiều phương pháp khác nhau, như dựa vào đặc 
tính sinh hóa và nhạy cảm kháng sinh, kĩ thuật real-
time PCR đặc hiệu, giải trình tự gene 16S rRNA 
và recA... Độ chính xác của các phương pháp đã 
được so sánh và đánh giá [1]; song, định danh B. 
pseudomallei bằng các kĩ thuật sinh học phân tử 
vẫn được coi là tiêu chuẩn vàng trong các nghiên 
cứu [2].

Nhằm tiếp cận phương pháp mới trong nghiên 
cứu vi khuẩn B. pseudomallei tại phòng thí nghiệm, 
chúng tôi thực hiện nghiên cứu ứng dụng kĩ thuật 
giải trình tự gene thế hệ mới để giải trình tự toàn 
bộ hệ gene của vi khuẩn B. pseudomallei. Đây là 
kĩ thuật được đánh giá có hiệu suất và tính chính 
xác cao, ngày càng được phát triển và ứng dụng 
mạnh mẽ trên nhiều lĩnh vực, bao gồm cả nghiên 
cứu hệ gene vi sinh vật. Cùng với kết quả định 
danh vi khuẩn, nghiên cứu này sử dụng các công 
cụ phần mềm đánh giá một số thông tin về dịch tễ 
học, tính kháng thuốc và mối quan hệ di truyền của 
các chủng trong cùng một loài.

2. ĐỐI TƯỢNG, PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU
2.1. Đối tượng, nguyên liệu, thiết bị nghiên cứu

- Đối tượng nghiên cứu: 2 chủng vi khuẩn B. 
pseudomallei, kí hiệu NTW 21.1 và SS 1 240’ 
(mã trình tự tương ứng là 22-P6H09-PBS-01 và 
22-P6H09-PBS-02), do Viện Vi sinh vật và Công 
nghệ sinh học (Đại học Quốc gia Hà Nội) cung cấp. 
Các chủng này được phân lập từ mẫu bệnh phẩm 
lâm sàng và môi trường trong chùm ca bệnh xảy ra 
tại Sóc Sơn (Hà Nội) năm 2019.

- Nguyên liệu nghiên cứu:
+ Hóa chất sử dụng trong tách chiết hệ gene 

vi khuẩn: tris (Serva, Đức), EDTA-disodium salt 
dihydrate (BioBasic, Canada), sodium chloride 
(Merck, Đức), cetyltrimethyl ammonium bromide 

(CTAB) (Serva, Đức), lysozyme (Amersham 
Pharmacia Biotech Inc, Hoa Kỳ), proteinase K, 
RNase A (Thermofisher, Hoa Kỳ), sodium dodecyl 
sulfate (SDS) (Fisher Chemical, Hoa Kỳ), chloroform 
(Avantor Performance Materials, Hà Lan),  isoamyl 
alcohol (Merck, Đức), ethanol absolute (Merck, 
Đức), isopropanol (Merck, Đức).

+ Hóa chất, vật tư, sinh phẩm sử dụng cho giải 
trình tự hệ gene vi khuẩn: MiSeq Reagent Micro Kit v2 
và Illumina DNA Prep (M) Tagmentation 24 Samples 
(Illumina, Hoa Kỳ); các hóa chất vật tư tiêu khác sử 
dụng theo đúng hướng dẫn của hãng Illumina.

- Thiết bị nghiên cứu: hệ thống máy MiSeq 
(Illumina, Hoa Kỳ), máy định lượng DNA Quantus 
(Promega, Hoa Kỳ), máy ProFlex PCR System 
(Thermo Scientific, Hoa Kỳ), máy NanoDrop 2000 
(Thermo Fisher Scientific, Hoa Kỳ), micropipette và 
các dụng cụ sinh học phân tử cần thiết khác.

2.2. Phương pháp nghiên cứu

- Tách chiết hệ gene vi khuẩn: hệ gene vi khuẩn 
tách chiết theo quy trình của Gabor và cộng sự [8] 
với một số sửa đổi. Vi khuẩn được hoạt hóa từ 
ống bảo quản lạnh sâu (âm 80oC) bằng cách cấy 
ria trên môi trường Muller Hinton thạch và nuôi ở 
37oC trong 18 giờ. Chọn 2-3 khuẩn lạc có hình thái 
giống nhau, hòa tan trong 500 μL nước MQ, sau đó 
li tâm thu cặn ở 8.000 vòng/phút trong 10 phút (lặp 
lại bước rửa tế bào với nước MQ 2 lần). Hòa cặn tế 
bào với 400 μL dung dịch li giải (100 mM Tris-HCl, 
100 mM Na2EDTA, 1,5 M NaCl, 1% CTAB, pH 8,0), 
rồi bổ sung 5 μL proteinase K (600 U/mL), trộn đều 
và ủ ở 37oC trong 1 giờ. Tiếp theo, thêm 120 μL 
SDS 20% (w/v) và 20 μL lyzozyme (50 mg/mL) vào 
ống và ủ ở 65oC trong 2,5 giờ. Sau khi bổ sung vào 
ống 2 μL RNase A (10 mg/mL) và ủ ở 56oC trong 
20 phút (lặp lại quá trình 2 lần), thêm tiếp vòa ống 
550 μL CI (chloroform:isoamyl alcohol = 49:1), trộn 
đều bằng cách đảo ngược ống 3-5 lần và li tâm 
13.000 vòng/phút ở 4oC trong 10 phút. Thu dịch 
nổi sau li tâm (300 μL) vào một ống eppendoft mới, 
bổ sung 300 μL dung dịch CI và lặp lại quy trình 
đảo trộn, li tâm như bước trên. Sau đó, thu 100 
μL dịch nổi vào ống eppendoft mới, bổ sung 60 μL 
isopropanol lạnh và kết tủa DNA qua đêm ở 4oC. 
Tủa DNA được li tâm thu hồi, rửa với ethanol 70% 
và làm khô ở 56oC. Hòa tan lại DNA tủa trong 100 
µl nước MQ và kiểm tra nồng độ, độ tinh sạch bằng 
máy NanoDrop 2000.

- Giải trình tự hệ gene vi khuẩn: hệ gene của 2 
chủng vi khuẩn B. pseudomallei sau khi tách chiết 
được lập thư viện với bộ kit Illumina DNA Prep (M) 
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Tagmentation 24 Samples (Illumina, Hoa Kỳ) và 
giải trình tự sử dụng hệ thống máy Illumina MiSeq 
(paired-end [PE]).

- Phân tích đặc tính sinh học: đánh giá chất 
lượng các đoạn read thu được sau giải trình tự 
bằng phần mềm FastQC 0.11.9 [3], làm sạch bằng 
phần mềm Trimmomatic 0.38.1 (sliding-window: 
4:20, min-len: 20) [5]. Hệ gene được lắp ghép 
bằng phần mềm SPAdes 3.15.4 (-careful). Loại bỏ 
các contig có kích thước < 500 bp. Đánh giá chất 
lượng và độ hoàn thiện của hệ gene lắp ghép de 
novo bằng phần mềm BUSCO 5.4.6 [22] (lineage, 
Burkholderiales). Kiểm tra các thông số chất lượng 
hệ gene lắp ghép bằng phần mềm QUAST 5.2.0. 
Chú giải hệ gene bằng phần mềm Prokka 1.14.6 
[19]. Xác định các gene kháng kháng sinh và 
gene độc lực căn cứ vào cơ sở dữ liệu ResFinder 
[7], NCBI Bacterial Antimicrobial Resistance 
Reference Gene Database [9] và VFDB [13] với 
công cụ ABRicate 1.0.1 [21]. Xác định kiểu trình 
tự (sequence type - ST) từ trình tự toàn bộ hệ 
gene và so sánh với cơ sở dữ liệu PubMLST bằng 
phần mềm MLST 2.22.0 [20]. Sử dụng phần mềm 
barrnap 0.9 [18] để xác định trình tự gene ribosome 
16S của các chủng từ dữ liệu lắp ghép hệ gene.

Bộ cơ sở dữ liệu bao gồm trình tự hệ gene 131 
chủng vi khuẩn B. pseudomallei tải xuống từ cơ sở 
dữ liệu NCBI RefSeq (ngày 20/5/2023). Các gen 
lõi (core gene) có mặt ở > 99% số chủng trong bộ 
dữ liệu và có độ tương đồng > 92% được lựa chọn 
bằng phần mềm Roary 3.13.0 [15]. Xây dựng cây 
phân loại dựa trên thuật toán maximum-likelihood 
bằng phần mềm IQ-Tree 2.1.2 [14] với các gene lõi 
này. Từ cây phân loại tổng thể, các chủng có quan 
hệ gần gũi với chủng trong nghiên cứu này được lựa 
chọn để xây dựng cây phân loại cùng với các chủng 
B. pseudomallei có nguồn gốc từ Việt Nam [17], với 
nhóm ngoài (out-group) là chủng B. pseudomallei 
MSHR4503 có nguồn gốc từ Úc. Xây dựng cây phân 
loại dựa trên thuật toán neighbor-joining với 5.118 

gene lõi, 1.000 bootstrap bằng phần mềm MEGA11 
[12]. Danh sách 14 chủng B. pseudomallei sử dụng 
để xây dựng cây phân loại này được cung cấp bởi 
danh sách các chủng sử dụng trong xây dựng cây 
phân loại neighbor-joining.

3. KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU VÀ BÀN LUẬN
3.1. Đánh giá chất lượng giải trình tự và chất 
lượng lắp ghép

Quy trình giải trình tự gene thế hệ mới thực hiện 
với vi khuẩn B. pseudomallei trên hệ thống giải 
trình tự MiSeq của Illumina bao gồm nhiều bước. 
Chất lượng mỗi bước đều ảnh hưởng đến chất 
lượng chung của việc giải trình tự. Do vậy, sau khi 
hoàn tất các bước thực nghiệm quy trình, chúng 
tôi tiến hành đánh giá chất lượng giải trình tự (chất 
lượng base, chất lượng adapter) bằng phần mềm 
FastQC. Kết quả đánh giá cho thấy, chất lượng giải 
trình tự ở cả hai mẫu vi khuẩn đều bảo đảm để có 
thể thực hiện các phân tích tiếp theo. Chất lượng 
này thể hiện ở các tiêu chí đạt được nêu ra trong 
báo cáo tiêu chuẩn của FastQC, gồm: không có 
trình tự chất lượng kém, điểm chất lượng Q đạt 
trên Q30 (độ chính xác của đọc trình tự > 99,9%), 
các adapter đã bị loại bỏ hoàn toàn.

Kiểm tra chất lượng lắp ghép hệ gene bằng phần 
mềm QUAST cho thấy không có sự bắt cặp nhầm 
(mismatches) trong quá trình lắp ghép, chỉ số N50 
của 2 chủng thu được là 36.559 bp và 74.123 bp (các 
contigs có chiều dài này sẽ chiếm 50% bộ gene). 
Chỉ số N50 lớn hơn ở trình tự 22-P6H09-BPS-02 
chứng tỏ quá trình giải trình tự đạt chất lượng tốt 
hơn do thu được nhiều contigs có chiều dài lớn hơn.

3.2. Phân tích dữ liệu hệ gene và định danh vi khuẩn

Việc phân tích dữ liệu hệ gene và định danh 
đối với vi khuẩn được thực hiện sau khi đánh giá 
chất lượng giải trình tự hoàn tất (kết quả thể hiện 
ở bảng 1).

Bảng 1. Kết quả phân tích dữ liệu hệ gene 2 chủng vi khuẩn B. pseudomallei.

Chủng Mã 
trình tự

Kích  
thước hệ 
gene (bp) 

(%GC)

Kiểu trình 
tự (ST)

Số vùng 
mã hóa 
protein 
(CDS)

Số 
lượng 
ARN

Kích 
thước 

contigs  
dài nhất

N50
Kết quả 

định danh 
(gene 16S)

NTW 
21.1

22-P6H09-
BPS-01

6.993.710
(68,24%)

541 5.777 82 113.236 36.559
B. pseudomallei 

K96243
- Độ bao phủ: 
100%
- Độ tương đồng: 
100%

SS 1 
240’

22-P6H09-
BPS-02

6.992.098 
(68,30%) 541 5.710 75 221.830 74.123
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Kích thước hệ gene xác định được ở hai chủng 
lần lượt là 6.993.701 bp và 6.992.098 bp, với tỉ 
lệ GC tương ứng là 68,24% và 68,30%. Sử dụng 
phần mềm Blast [4] với hệ gene tham chiếu trên 
Genbank (K96243), trích đoạn gene mã hóa cho 
ribosome 16S (kích thước 1.527 bp) cho kết quả 
định danh là B. pseudomallei ở cả 2 chủng vi khuẩn 
với các chỉ số mức độ bao phủ (Query cover) và độ 
tương đồng (Per. Indent) đều đạt 100%. Xác định 
loại trình tự ST qua công cụ MLST là 541, với kiểu 
alen của các gene “keeping house” là ace: 3, gltB: 
4, gmhD: 2, lepA: 3, lipA: 5, narK: 4 và ndh: 1 ở cả 
hai chủng vi khuẩn. Một số thông số như số vùng 
mã hóa protein, số lượng ARN, kích thước contigs 
dài nhất, chỉ số N50... cũng được xác định. Kết quả 
định danh và các thông số đã nêu khẳng định sự 
phù hợp với kết quả của nghiên cứu đã thực hiện 
trước đó [16]. Kết quả giải trình tự đã được đăng 
kí trên Genbank với mã số JASKZC000000000 và 
JASKZD000000000. 

3.3. Xác định mối liên hệ với các chủng khác

Trên cơ sở kết quả trình tự thu được, chúng 
tôi xác định mối quan hệ di truyền giữa các chủng 
trong nghiên cứu này với các chủng từ các quốc 
gia khác, thông qua việc xây dựng cây phân loại.

Từ 131 hệ gene có nguồn gốc từ Lào, Thái Lan, 
Malaysia, Singapore, Hong Kong, Trung Quốc, Úc, 
thấy 2 chủng trong nghiên cứu này có quan hệ gần 
gũi nhất với 7 chủng có nguồn gốc từ Singapore 
(là WC19, BD5, N2, AW9, AW17-23, AW44, AW17-
22). Cùng với các hệ gene của 4 chủng từ Việt Nam 
mới được công bố gần đây, chúng tôi xây dựng cây 
phân loại (hình 1).

Hai chủng trong nghiên cứu này có quan hệ gần 
gũi nhất với chủng AH09. Đây là chủng có cùng 
kiểu trình tự ST 541 và được phân lập từ ruộng 
mía ở Nghệ An, Việt Nam. Điều đó khẳng định độ 
tin cậy của kĩ thuật giải trình tự hệ gene vi khuẩn 
trong nghiên cứu này.

Hình 1. Cây phân loại xây dựng dựa trên 5.118 gene lõi 
của hai chủng B. pseudomallei NTW 21.1, SS 1 240’ và các chủng có quan hệ gần gũi.

Việc xây dựng cây phân loại dựa trên trình tự 
toàn bộ hệ gene rất hữu ích trong nghiên cứu dịch 
tễ học phân tử, từ đó cung cấp thông tin nhằm truy 
vết nguồn gốc tác nhân gây bệnh, giúp cho các nhà 
điều tra, cán bộ y tế nắm bắt được tình hình khi có 
khủng bố sinh học xảy ra. 

3.4. Phân tích xác định gene kháng kháng sinh 
và gene độc lực

Bên cạnh việc định danh vi sinh vật, việc thu 
thập dữ liệu trình tự hệ gene cũng cho phép chúng 
ta sử dụng để phân tích với nhiều mục đích khác 
nhau, trong đó có việc xác định các gene kháng 

kháng sinh và các gene gây độc. Trong nghiên cứu 
này, chúng tôi tiến hành xác định các gene kháng 
kháng sinh của hai chủng nghiên cứu (kết quả 
phân tích thể hiện ở bảng 2).

Kết quả cho thấy cả hai chủng vi khuẩn đều 
có kiểu hình kháng beta-lactam. Chúng chứa các 
gene mã hóa cho enzym phân giải kháng sinh nhóm 
beta-lactam là oxacillin-hydrolyzing class D beta-
lactamase OXA-59 và PenI family class A extended-
spectrum beta-lactamase. Các gene có độ tương 
đồng > 99% so với gene NG_049799.1 của chủng 
B. pseudomallei K96243 và gene NG 048031.1 của 
chủng B. pseudomallei 392a lưu giữ trên Genbank.
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Bảng 2. Kết quả phân tích xác định gene kháng kháng sinh hai chủng nghiên cứu.

Chủng
Mã

Trình 
tự

Tên 
gene

Độ bao 
phủ (%)

Độ tương 
đồng (%)

Mã số trên 
genbank Protein sản phẩm

Dự đoán 
kiểu hình 

kháng

NTW 
21.1

22-P6H09-
BPS-01

blaOXA-59_1 100 99.88 NG 
_049799.1

oxacillin-hydrolyzing 
class D beta-

lactamase OXA-59

BETA-
LACTAM

penI_Bp 100 99.32 NG 
_048031.1

PenI family class A 
extended-spectrum 

beta-lactamase

BETA-
LACTAM

SS 1  
240’

22-P6H09-
BPS-02

blaOXA-59_1 100 99.88 NG 
_049799.1

oxacillin-hydrolyzing 
class D beta-

lactamase OXA-59

BETA-
LACTAM

penI_Bp 100 99.32 NG 
_048031.1

PenI family class A 
extended-spectrum 

beta-lactamase

BETA-
LACTAM

Bảng 3. Kết quả phân tích xác định các nhóm 
gene độc tố của hai chủng nghiên cứu.

Nhóm gene độc
Chủng 

B. pseudomallei
NTW 21.1 SS 1 240’

Di động nhờ actin 
(Actin-based motility) 1 1

Bám dính (Adherence) 13 13
Chống thực bào 
(Antiphagocytosis) 27 27

Xâm nhiễm (Invasion) 54 55
Hệ thống tiết 
(Secretion system) 53 55

Hô hấp kị khí 
(Anaerobic respiration) 1 1

Bơm đẩy (Efflux pump) 1 1
Nội độc tố (Endotoxin) 2 2
Yếu tố bám dính lông 
(Fimbrial adherence 
determinants)

1 1

Lẩn trốn miễn dịch 
(Immune evasion) 1 1

Hấp thu sắt (Iron uptake) 8 10
Độc tố (Toxin) 1 2
Khác 2 2

Sử dụng cơ sở dữ liệu VFDB, đã xác định được 
các gene độc lực và sản phẩm protein tương ứng 
của hai chủng nghiên cứu, gồm 165 gene độc lực ở 
chủng NTW 21.1 và 171 gene độc lực ở chủng SS 
1 240’. Các gene độc của hai chủng này chỉ khác 
nhau ở nhóm xâm nhiễm, hệ thống tiết, hấp thu sắt 
và độc tố (bảng 3).

Phân tích, xác định các gene nêu trên ngoài việc 
góp phần xác định đặc điểm kháng kháng sinh, đặc 
điểm sinh độc tố của vi khuẩn để hỗ trợ cho truy vết 

nguồn gốc, còn giúp cán bộ y tế định hướng phác 
đồ điều trị thích hợp khi có tình huống nhiễm độc 
xảy ra và kiểm soát sự lây lan của vi khuẩn kháng 
thuốc trong cộng đồng.

4. KẾT LUẬN 

Chúng tôi đã nghiên cứu ứng dụng thành công 
công nghệ giải trình tự thế hệ mới trong giải trình 
tự toàn bộ hệ gene vi khuẩn B. pseudomallei tại 
phòng thí nghiệm (Viện Khoa học và Công nghệ, 
Bộ Công an). Bằng việc sử dụng cụ phần mềm 
phân tích, chúng tôi xác nhận tính chính xác trong 
định danh vi khuẩn bằng kĩ thuật sinh học phân tử 
và tính chính xác về kiểu trình tự ST. Bên cạnh đó, 
chúng tôi cũng đã phân tích được các gene kháng 
kháng sinh và gene độc lực của vi khuẩn.
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