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TÓM TẮT 
Mục tiêu của nghiên cứu là lựa chọn chủng vi khuẩn tiềm năng có khả năng phân 

giải cellulose. Từ 15 mẫu đất trồng chè thu được tại xã Tân Cương, tỉnh Thái 

Nguyên đã tuyển chọn được chủng DECE-18 có hoạt tính sinh enzyme cellulase 

cao nhất, thể hiện ở hoạt độ của 3 enzyme Endoglucanase, Exoglucanase và β-

glucosidase lần lượt đạt: 25,56 (U/ml); 3,65(U/ml) và 46,28 (U/ml). Trình tự gen 

16S rRNA của chủng DECE-18 được so sánh với các loài đã công bố trên EzTaxon 

cho thấy, DECE-18 có mức độ tương đồng cao nhất (99,36%) với chủng 

Cellulomonas shaoxiangyii Z28T (MK761147). Sơ đồ phả hệ cho thấy chủng DECE-

18 thuộc chi Cellulomonas, cùng nhánh và gần nhất với Cellulomonas 

shaoxiangyii Z28T (MK761147). Vì vậy, chủng DECE-18 được xác định danh pháp 

khoa học là Cellulomonas shaoxiangyii DECE-18. Khảo sát một số điều kiện nuôi 

cấy chủng DECE-18 trên môi trường CMC cho thấy, ở 40oC và pH 6,0-8,0 là thích 

hợp để chủng thể hiện hoạt tính enzyme cellulase cao nhất. Với hoạt tính đã thể 

hiện, chủng Cellulomonas shaoxiangyii DECE-18 rất có tiềm năng cho việc nghiên 

cứu tạo chế phẩm góp phần xử lý cellulose làm giàu thêm chất hữu cơ dễ hấp 

thụ cho cây chè được trồng tại xã Tân Cương, tỉnh Thái Nguyên. 
 

ABSTRACT 

The objective of the study was to select potential bacterial strains capable of 

degrading cellulose. From 15 green tea cultivation soil samples collected in Tan 

Cuong commune, Thai Nguyen province, DECE-18 strain was selected with the 

highest cellulase enzyme activity, shown in the activities of the three enzymes 

Endoglucanase, Exoglucanase and β-glucosidase reaching: 25.56 (U/ml); 3.65 

(U/ml) and 46.28 (U/ml). The 16S rRNA gene sequence of DECE-18 was 

compared with species published on EzTaxon, showing that DECE-18 has the 

highest similarity (99.36%) to Cellulomonas shaoxiangyii Z28T (MK761147). 

The phylogenetic diagram shows that DECE-18 belongs to the genus 

Cellulomonas, in the same clade and closest to Cellulomonas shaoxiangyii Z28T 

(MK761147). Therefore, the DECE-18 was identified by the scientific name 

Cellulomonas shaoxiangyii DECE-18. A survey of some conditions for culturing 

the DECE-18 on CMC medium showed that 40oC and pH 6.0-8.0 were suitable 

for the strain to express the highest cellulase enzyme activity. With the 

demonstrated activity, the Cellulomonas shaoxiangyii DECE-18 has great 

potential for creating preparations that contribute to the treatment of 

cellulose to enrich easily absorbed organic sources for tea plants grown in Tan 

Cuong commune, Thai Nguyen province. 
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1. ĐẶT VẤN ĐỀ 
Phụ phẩm của ngành trồng trọt chứa 35-50% 

là cellulose – một loại polysaccharide cao phân 

tử khó phân hủy [1, 2]. Thực trạng hiện nay cho 
thấy, người nông dân thường xử lý phụ phẩm 
(như rơm rạ) bằng cách đốt ngay ở ngoài đồng 

ruộng. Đây là nguyên nhân gây ô nhiễm môi 
trường, làm bốc hơi dinh dưỡng bề mặt và 
thoái hóa đất [3]. Tuy nhiên, Trong tự nhiên có 
nhiều loại vi sinh vật có khả năng sinh ra các 

enzyme xúc tác quá trình phân giải cellulose, 
góp phần quan trọng trong việc nâng cao độ phì 
nhiêu của đất [4-8]. 

Thái Nguyên là địa phương luôn dẫn đầu về 
diện tích chè trong cả nước và chè được xác 
định là cây trồng chủ lực của tỉnh góp phần làm 

giàu cho người nông dân. Nhưng sản phẩm Trà 
Thái Nguyên hiện vẫn chủ yếu tiêu thụ nội địa, 
xuất khẩu chỉ chiếm khoảng 20% nên chưa 
tương xứng với tiềm năng, bởi việc phát triển 

cây chè của tỉnh vẫn còn nhiều hạn chế, nhất là 
diện tích chè sản xuất theo quy trình VietGAP 
còn thấp [9]. Vì vậy, để nâng cao giá trị gia tăng 

và phát triển bền vững cây chè, đẩy mạnh xuất 
khẩu, việc sản xuất chè đảm bảo chất lượng và 
vệ sinh an toàn thực phẩm được đặt lên hàng 

đầu. Khi canh tác, phân bón luôn đóng vai trò 
chủ đạo, ảnh hưởng lớn đến năng suất, an toàn 
sản phẩm. Và trong những năm gần đây, phân 

vô cơ được người nông dân sử dụng chính [10]. 
Việc này có thể gây ra những tác động môi 
trường khó lường như làm ô nhiễm nước 
ngầm, giảm độ phì nhiêu của đất và đa dạng 

sinh học [11-14] và có thể ảnh hưởng tiêu cực 
đến sức khỏe con người [15]. Để khắc phục 
những hạn chế trên, việc sử dụng phân hữu cơ 

chứa các vi sinh vật hữu ích như có hoạt tính cố 
định nitơ, sinh tổng hợp kích thích sinh trưởng 
[16], phân giải lân [17], phân giải cellulose [18, 

19]... là một trong những giải pháp đang được 
quan tâm nghiên cứu, vì chúng sẽ góp phần 
giúp hạn chế việc sử dụng các loại phân bón hóa 

học [20]. Do đó, việc nghiên cứu sử dụng phân 
hữu cơ vi sinh để dần thay thế phân vô cơ trên 
cây chè sẽ góp phần vào hoàn thiện quy trình 
sản xuất chè an toàn. Trong quy trình sản xuất 

phân hữu cơ vi sinh, cần thiết phải có những vi 

sinh vật phân giải mạnh nguồn cơ chất phức tạp 
(trong đó có cellulose) nên việc tìm kiếm, tuyển 
chọn chủng vi sinh vật có hoạt tính cao về khả 

năng phân giải cellulose là rất cần thiết. 
2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 
2.1. Đối tượng nghiên cứu 

Các chủng vi sinh vật có hoạt tính phân giải 
cellulose được phân lập từ mẫu đất trồng chè 
tại xã Tân Cương, tỉnh Thái Nguyên. 
2.2. Hóa chất, môi trường 

Môi trường Carboxy Methyl Cellulose (CMC) 
gồm: 1g (NH4)2SO4; 1g K2HPO4; 0,5g 
MgSO4.7H2O; 0,001g NaCl; 10g CMC; 2g Agar 

(nếu làm môi trường thạch đĩa), thêm nước 
đến thể tích 1 lít và điều chỉnh pH = 7 [21]. 
2.3. Phương pháp nghiên cứu 

2.3.1. Phương pháp thu mẫu 
Thực hiện thu mẫu đất ở các đồi chè kinh 

doanh (5 năm tuổi, trồng giống chè trung du) 
tại xã Tân Cương, tỉnh Thái Nguyên theo TCVN 

7538-6:2010 [22]. Mẫu được lấy ở độ sâu 6 - 
15cm, sau khi đã loại bỏ khoảng 3-5 cm phần 
đất và tàn dư thực vật. Tổng số 15 mẫu, được 

thu thập tại đồi chè trồng tại các xóm: Hồng 
Thái, Nam Thái, Guộc, Soi Vàng và Y Na – mỗi 
xóm 03 mẫu. 

2.3.2. Phương pháp phâp lập vi khuẩn phân 
giải cellulose 

Phân lập trên môi trường CMC: cân 1 g mẫu 

đất trồng chè pha loãng với 100 ml nước cất đã 
được khử trùng, lắc 15 phút, sau đó hút 20μl 
trải đều trên môi trường CMC. Ủ môi trường 2 
– 3 ngày ở 30oC, tách từng khuẩn lạc thu được 

những dòng vi khuẩn riêng biệt [1, 23]. 
2.3.3. Phương pháp xác định hoạt tính enzyme 

Trích ly enzyme: chọn những chủng vi khuẩn 

có khả năng tạo đường kính vòng phân giải CMC 
tốt nhất, nuôi trong 100 ml môi trường môi 
trường CMC trong 3 ngày (với tỉ lệ giống khởi 

động 1%), ở điều kiện 30oC, sau đó hút 10 ml 
canh trường và ly tâm 5000 rpm trong 20 phút, 
loại bỏ sinh khối, lấy phần dịch trong sử dụng 

như dung dịch enzyme ngoại bào [1]. 
Khảo sát hoạt tính enzyme cellulase: hệ 

enzyme cellulase gồm endoglucanase, 
exoglucanase và β-glucosidase. Hoạt tính 

enzyme endoglucanase được đo bằng cách cho 
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1ml enzyme phản ứng với 1 ml CMC (1% CMC 
trong dung dịch đệm acetate pH5) ở 40oC trong 
30 phút, đo lượng đường khử sinh ra bằng 

phương pháp của Nelson (1944) [24]. Hoạt tính 
enzyme exoglucanase: cho 1ml enzyme phản 
ứng với 1 ml Cellulose powder (1% Cellulose 

powder trong dung dịch đệm acetate pH5) ở 
40oC trong 2 giờ, đo lượng đường khử sinh ra 
bằng phương pháp của Nelson. Hoạt tính 
enzyme β-glucosidase: cho 1ml enzyme phản 

ứng với 1ml Cellobiose (0,2% Cellobiose trong 
dung dịch đệm acetate pH5) ở 40oC trong 1 giờ, 
đo lượng đường khử sinh ra bằng phương pháp 

của Nelson. Đơn vị hoạt tính enzyme (U/ml): là 
lượng đường khử sinh ra trong 1 phút trên 1 ml 
enzyme ở điều kiện 40oC và pH5 [1]. 

2.3.4. Khảo sát ảnh hưởng của pH và nhiệt độ 
đến khả năng sinh cellulase của chủng tuyển 
chọn 

Chủng tuyển chọn được cấy trong môi 

trường dịch thể CMC ở nhiệt độ 30oC với các 
mức pH từ 4,0 - 9,0 (bước nhảy 1,0). Sau 3 ngày, 
dịch nuôi cấy được đem đi đánh giá hoạt tính 

cellulase. 
Tiếp theo, chủng tuyển chọn được cấy trong 

môi trường dịch thể CMC với pH phù hợp (đã 

được khảo sát ở trên) với nhiệt độ dao động từ 
25 - 50oC (bước nhảy 5oC). Sau 3 ngày, dịch nuôi 
cấy đem đi đánh giá hoạt tính cellulase. 

2.3.5. Nhận diện vi khuẩn tuyển chọn bằng 
phương pháp sinh học phân tử 

Chủng tuyển chọn được nuôi trong môi 

trường CMC lỏng trong 36 giờ ở 30oC, nuôi lắc 
ở 130 rpm. Thu sinh khối tế của chủng tuyển 
chọn bằng ly tâm và được tách chiết DNA tổng 

số theo phương pháp của Sambrook và Rusell 
(2011) [25]. Trình tự gen 16S rRNA của chủng 
được khuếch đại bằng cặp mồi 27F 5’-

AGAGTTTGATCMTGGCTCAG-3’ và 1492R 5’-
TACGGYTACCTTGTTACGACTT-3’ với thành phần 
và điều kiện phản ứng PCR theo mô tả của 
Klindworth và cộng sự (2013) [26]. Sản phẩm 

PCR được giải trình tự tại Công ty Macrogen 
(Seoul, Hàn Quốc).  

Trình tự gen 16S rRNA của chủng tuyển chọn 

được so sánh với dữ liệu loài chuẩn công bố 
trên EzBioCloud [27], với giới hạn phân loại về 
mức độ tương đồng trình tự gen 16S rRNA theo 

mô tả của Browne và cộng sự (2016) [28]. Sơ đồ 
phả hệ của chủng vi khuẩn cũng được xây dựng 
để xác định vị trí phân loại thông qua phần 
mềm MEGA v7.0 [29]. 

2.3.6. Xử lý số liệu 
Tất cả các thí nghiệm được lặp lại 3 lần. Kết 

quả nghiên cứu được tổng hợp bằng phần mềm 

Microsoft excel 2015 và được xử lý thống kê bởi 
phần mềm JASP 0.19.3. 
3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Kết quả phân lập chủng vi khuẩn có khả 
năng phân giải cellulose 

Từ 15 mẫu đất trồng chè, phân lập được 5 

chủng vi khuẩn có đặc điểm hình thái khuẩn lạc, 
tế bào và đường kính vòng phân giải cellulose 
khác nhau, được mô tả chi tiết tại Bảng 1. 

 

Bảng 1. Đặc điểm nhận diện ban đầu các chủng phân giải cellulose mới phân lập 

TT 
Ký hiệu 

chủng 

Nguồn mẫu phân lập 

tại xã Tân Cương 

Đặc điểm  

khuẩn lạc 

Hình thái 

tế bào 
Gram 

Đường kính vòng 

phân giải CMC (cm) 

1 YCE-3 Xóm Y Na 
Trắng sữa, lồi, 

gọn, trơn 
Que ngắn + 1,5bc 

2 GCE-6 Xóm Guộc 
Trắng sữa, dẹt, 

có ria, nhăn 
Cầu nhỏ + 0,9d 

3 DECE-18 Xóm Hồng Thái 
Trắng ngà, lồi, 

gọn, trơn 
Que Ngắn + 2,3a  

4 DECE-23 Xóm Hồng Thái 
Trắng sữa, lồi, 

gọn, trơn 
Que Ngắn + 1,7b 

5 SCE-15 Xóm Soi Vàng 
Trắng ngà, dẹt, 

gọn, trơn 
Que Ngắn + 1,2cd 

Ghi chú: Trên cùng một cột, các giá trị có số mũ khác nhau thì khác nhau có nghĩa ở mức ý nghĩa α = 0,05. 
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Kết quả Bảng 1 cho thấy, cả 5 chủng đều 

sống và phát triển được trên môi trường có 

nguồn hydrocacbon duy nhất là CMC, cho phép 

kết luận sơ bộ chúng có khả năng sinh enzyme 

cullulase phân giải cellulose. Các chủng vi 

khuẩn mới được phân lập có đặc điểm khuẩn 

lạc khá đa dạng, tuy nhiên hình thái tế bào tập 

trung ở dạng que ngắn (4/5 chủng), chúng đều 

thể hiện là vi khuẩn có tính chất Gram dương, 

đường kính vòng phân giải của các chủng khác 

nhau ở mức có ý nghĩa thông kê. Trong đó, 

chủng thể hiện đường kính vòng phân giải 

cellulose lớn nhất là DECE-18 (đạt 2,3 cm) và 

nhỏ nhất là chủng GCE-6 (đạt 0,9 cm). Kết quả 

này có sự tương đồng với công bố của Mai Thi 

và cộng sự (2017) về khả năng phân giải 

cellulose của 10 chủng phân lập từ sùng và trùn 

đất có đường kính từ 0,3 – 2,38 cm [30]; hay 

công bố của Đặng Quang Hải và Trần Thị Thanh 

Thủy (2022) về ba chủng (CT1, CT10, R35) được 

phân lập, tuyển chọn từ rơm rạ hoai mục và 

chất thải sinh hoạt hữu cơ cho đường kính 

phân giải CMC dao động từ 1,9 – 2,2 cm [31].  

3.2. Khảo sát khả năng sinh enzyme cellulase 

của vi khuẩn đã phân lập 

Để xác định được sự liên quan tuyến tính 

giữa đường kính vòng phân giải CMC (Bảng 1) 

và khả năng sinh enzyme phân giải, 5 chủng 

mới được phân lập đã được sử dụng để đánh 

giá hoạt tính sinh enzyme Endoglucanase, 

Exoglucanase, và β-glucosidase, kết quả được 

thể hiện tại Bảng 2. 
 

Bảng 2. Hoạt tính sinh enzyme cellulase của các chủng mới phân lập 

TT Ký hiệu chủng 
Hoạt tính enzyme (U/ml) 

Endoglucanase Exoglucanase β-glucosidase 

1 YCE-3 14,52c 2,32c 32,36c 

2 GCE-6 4,69e 1,25e 16,45e 

3 DECE-18 25,56a 3,65a 46,28a 

4 DECE-23 21,27b 3,12b 40,17b 

5 SCE-15 11,16d 1,89d 23,59d 

Ghi chú: Trên cùng một cột, các giá trị có số mũ khác nhau thì khác nhau có nghĩa ở mức ý nghĩa α = 0,05. 

 

Hoạt tính 3 loại enzyme (Endoglucanase, 

Exoglucanase, và β-glucosidase) phân giải 

cellulose có sự khác biệt rõ rệt giữa các chủng, 

phản ánh tiềm năng sinh enzyme đa dạng của 

chúng. Chủng DECE-18 nổi bật với hoạt tính 

sinh cao nhất cho cả ba enzyme, đặc biệt là β-

glucosidase - enzyme quan trọng trong bước 

phân giải cuối cùng chuyển đổi các sản phẩm 

trung gian thành glucose, giúp quá trình phân 

giải cellulose diễn ra hiệu quả và liên tục [32]. 

Ngược lại, chủng GCE-6 có hoạt tính thấp nhất 

và cho hiệu quả phân giải cellulose kém hơn. Và 

hoạt tính sinh các loại enzyme được nghiên cứu 

cũng tỷ lệ tuyến tính với đường kính vòng phân 

giải của từng chủng (Bảng 1). 

Hoạt tính enzyme của 5 chủng trong nghiên 

cứu này tương đương và cao hơn so với công 

bố của Võ Văn Phước Quệ và Cao Ngọc Diệp 

(2011), Khi nghiên cứu 4 chủng vi khuẩn Q4, 

Q5, Q8 và Q9 đều có hoạt tính endoglucanase, 

exoglucanase và β-glucosidase và lần lượt đạt: 

19,44 - 25,43 U/ml (endoglucanases);  1,31 - 1,5 

U/ml (exoglucanase);  40,41 - 44,37 U/ml (β-

glucosidase) [1]. Và cao hơn nhiều lần so với 

công bố trước đó của Mai Thi và cộng sự (2017) 

khi công bố hoạt tính enzyme exoglucanases và 

exoglucanases của chủng CS2 lần lượt đạt  0,043 

U/ml và 0,041 U/ml [30]. Và so với công bố của 

Saurabh Singh và cộng sự (2011) khi nghiên cứu 

về hoạt tính  enzyme endoglucanases, 
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exoglucanases, β-glucosidases của một số chủng 

Bacillus lần lượt là 0,35 U/ml,  0,06 U/ml và 8 

U/ml [33]. Như vậy, trong 5 chủng mới phân 

lập, DECE-18 thể hiện hoạt tính phân giải 

cellulose vượt trội. Đồng thời, theo kết luận của 

Đặng Thị Thanh Tâm và cộng sự (2023) [34], 

chủng có khả năng tạo đường kính vòng phân 

giải CMC > 20 mm được xếp vào nhóm có hoạt 

tính cellulase cao, nên DECE-18 có tiềm năng 

nhất trong số 5 chủng đã phân lập và sẽ được 

lựa chọn để tiến hành các nghiên cứu tiếp theo. 

3.3. Định danh chủng vi khuẩn DECE-18 

Trình tự gen 16S rRNA phân lập được từ 

chủng DECE-18 có kích thước 1449 bp được so 

sánh với các loài chuẩn, kết quả được thể hiện 

ở Bảng 3. Chủng DECE-18 gần nhất (99,36%) với 

Cellulomonas shaoxiangyii Z28T (MK761147); 

98,86% với Cellulomonas telluris CPCC 204705T 

(QXFN01000007); 98,08% với Cellulomonas 

flavigena DSM 20109T (CP001964) và từ 96,63 

- 98,01% với các thành viên khác của chi 

Cellulomonas. Kết quả so sánh trình tự gen 16S 

rRNA giữa DECE-18 và Cellulomonas 

shaoxiangyii Z28T (MK761147) với 9/1407 

nucleotide khác biệt, mức tương đồng > 98,7% 

về loài đã được công bố bởi Browne và cộng sự 

(2016) [28].  

 

Bảng 3. Kết quả so sánh trình tự gen 16S rRNA của chủng DECE-18  

với các loài gần nhất của chi Cellulomonas 

Loài gần nhất 
Độ tương    

đồng (%) 

Số nucleotide 

sai khác 

Cellulomonas shaoxiangyii Z28T (MK761147) 99,36 9/1407 

Cellulomonas telluris CPCC 204705T (QXFN01000007) 98,86 16/1407 

Cellulomonas flavigena DSM 20109T (CP001964) 98,08 27/1407 

Cellulomonas wangleii zg-ZUI222T (MW857092) 98,01 28/1407 

Cellulomonas oligotrophica Kc5T (AB602499) 97,87 30/1407 

Cellulomonas xiejunii zg-B89T (ON974308) 97,87 30/1407 

Cellulomonas wangsupingiae zg-Y908T (ON974316) 97,73 32/1407 

Cellulomonas iranensis NBRC 101100T (BCRB01000139) 97,65 33/1407 

Cellulomonas avistercoris Sa3CUA2T (JACSQV010000030) 97,65 33/1404 

Cellulomonas dongxiuzhuiae zg-ZUI157T (MW703818) 97,36 37/1404 

Cellulomonas terrae JCM 14899T (BBGZ01000012) 97,30 38/1407 

Cellulomonas edaphi MW9T (JAUCGR010000005) 97,08 41/1406 

Cellulomonas macrotermitis an-chi-1T (KY634477) 97,08 41/1405 

Cellulomonas composti TR7-06T (AB166887) 96,87 44/1405 

Cellulomonas persica JCM 18111T (BBHI01000002) 96,73 46/1406 

Cellulomonas phragmiteti KB23T (AM902253) 96,72 46/1404 

Cellulomonas fulva DKR-3T (MT776692) 96,65 47/1405 

Cellulomonas gelida DSM 20111T (X83800) 96,63 47/1393 

 

Đồng thời, sơ đồ phả hệ của DECE-18 được 

xây dựng dựa vào trình tự gen 16S rRNA với các 

chủng chuẩn gần nhất thể hiện DECE-18 cùng 

nhánh với Cellulomonas shaoxiangyii Z28T 

(MK761147) và được sắp xếp cùng nhóm với 

các thành viên của chi Cellulomonas (Hình 1). 

Từ dữ liệu so sánh trình tự gen 16S rRNA và sơ 

đồ phả hệ, chủng DECE-18 được phân loại 

thuộc chi Cellulomonas, với tên gọi là 

Cellulomonas shaoxiangyii DECE-18. 
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Hình 1. Sơ đồ phả hệ của chủng DECE-18 với các loài gần nhất thuộc chi Cellulomonas  

dựa vào trình tự gen 16S rRNA 

 

3.4. Ảnh hưởng của pH môi trường nuôi cấy 

đến hoạt tính cellulase của DECE-18 

Giá trị pH là yếu tố môi trường quan trọng 

kiểm soát sự phát triển, hoạt động của vi khuẩn 

và ảnh hưởng đến đặc tính trao đổi chất của 

chúng [35]. Kết quả khảo sát ảnh hưởng của pH 

môi trường đến hoạt tính cellulase của chủng 

DECE-18 được thể hiện tại Bảng 4. 
 

Bảng 4. Ảnh hưởng của pH đến khả năng sinh enzyme cellulase của DECE-18 

pH môi trường 
Hoạt tính enzyme (U/ml) 

Endoglucanase Exoglucanase β-glucosidase 

4,0 1,52d 0,45d 2,16d 

5,0 8,19c 1,83c 12,36c 

6,0 26,15a 3,97a 47,34a 

7,0 25,56a 3,65a 46,28a 

8,0 24,92a 3,32ab 45,92a 

9,0 16,85b 2,68b 31,85b 

Ghi chú: Trên cùng một cột, các giá trị có số mũ khác nhau thì khác nhau có nghĩa ở mức ý nghĩa α = 0,05.  
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Kết quả Bảng 4 cho thấy, hoạt tính enzyme 

cellulase của DECE-18 tăng khi pH môi trường 

tăng, cả 3 loại enzyme được khảo sát cho hoạt 

độ mạnh nhất khi nuôi cấy vi khuẩn trong dải pH 

từ 6,0 – 8,0 và cao nhất ở pH6, tuy nhiên giá trị 

giữa pH6, pH7 và pH8 không có sự khác biệt 

thống kê. Điều này rất có ý nghĩa trong sản xuất 

thực tế, bởi xử lý các phế phụ phẩm chứa 

cellulose trong tự nhiên pH thường dao động 

trong khoảng 6-8 [36]. Kết quả này phù hợp với 

công bố của Sangkharak và cộng sự (2012) [37] 

khi nghiên cứu hoạt tính enzyme của 

Cellulomonas sp. TSU-03 và các biến chủng của 

nó đều cho hoạt tính enzyme thể hiện tốt nhất 

ở pH6. Do vậy, môi trường CMC với pH6 sẽ được 

sử dụng để phục vụ cho nghiên cứu tiếp theo. 

3.5. Ảnh hưởng của nhiệt độ nuôi cấy đến 

hoạt tính cellulase của DECE-18 

Cùng với pH môi trường thì nhiệt độ nuôi 

cấy cũng là nhân tố đóng vai trò quan trọng 

trong việc tổng hợp cellulase của vi sinh vật 

[34]. Kết quả khảo sát ảnh hưởng của nhiệt độ 

nuôi cấy đến hoạt tính enzyme cellulase của 

DECE-18 được trình bày tại Bảng 5.
 

Bảng 5. Ảnh hưởng của nhiệt độ đến khả năng sinh cellulase của DECE-18 

Nhiệt độ nuôi cấy  
(oC) 

Hoạt tính enzyme (U/ml) 

Endoglucanase Exoglucanase β-glucosidase 

25 24,37d 3,38c 42,17d 

30 26,15c 3,97b 47,34c 

35 29b 4,12ab 48,55b 

40 32a 4,23a 50,27a 

45 24e 3,04d 41,42e 

50 15f 1,18e 22,58f 

Ghi chú: Trên cùng một cột, các giá trị có số mũ khác nhau thì khác nhau có nghĩa ở mức ý nghĩa α = 0,05. 
 

Kết quả Bảng 5 cho thấy, nhiệt độ nuôi cấy 

cho DECE-18 từ 25-40oC tỷ lệ thuận với hoạt 

tính enzyme cellulase của chủng và quá 40oC 

hoạt tính này bị giảm mạnh. Như vậy, điều kiện 

nhiệt độ thích hợp để nuôi cấy chủng DECE-18 

cho hoạt tính enzyme cellulase tốt nhất là 40oC. 

Kết quả này có sự khác biệt nhất định khi so 

sánh với công bố của Sangkharak và cộng sự 

(2011) [38] khi nghiên cứu nhiệt độ để sản xuất 

cellulase tối ưu của chủng Cellulomonas sp. 

strain TSU-03 là 35oC. Tuy nhiên, sự khác biệt 

này là có cơ sở, bởi các nghiên cứu trước đó 

trong điều kiện phòng thí nghiệm cũng như ở 

quy mô công nghiệp đã chỉ ra rằng, nhiệt độ 

thích hợp để sản xuất cellulase phụ thuộc vào 

chủng vi khuẩn và sự biến đổi của chúng [39], 

tức là tùy từng chủng mà điều kiện thích hợp 

cho sự tổng hợp cellulase có hoạt độ cao là 

khác nhau [34]. 

4. KẾT LUẬN 

Từ 15 mẫu đất trồng chè tại xã Tân Cương, 

tỉnh Thái Nguyên đã phân lập được 5 chủng vi 

khuẩn có hoạt tính phân giải cellulose thông 

qua vòng phân giải CMC trong môi trường 

thạch đĩa, chủng DECE-18 được tuyển chọn với 

hoạt tính sinh enzyme Endoglucanase, 

Exoglucanase và β-glucosidase phân giải 

cellulose cao nhất và lần lượt đạt: 25,56 (U/ml); 

3,65(U/ml); 46,28 (U/ml). Chủng DECE-18 được 

định danh với pháp danh khoa học là 

Cellulomonas shaoxiangyii DECE-18 và thể hiện 

hoạt tính phân giải cellulose cao nhất trong 

điều kiện nhiệt độ 40oC, pH môi trường 6-8. 
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