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TÓM TẮT
Vi sinh vật vùng rễ (rhizosphere microbiome) đóng vai trò thiết yếu trong việc duy trì sức khỏe cây
trồng, tham gia vào các quá trình sinh học như cố định nitơ, hòa tan phosphat, sản xuất hormone
và đặc biệt là bảo vệ cây khỏi tác nhân gây bệnh. Trong bối cảnh biến đổi khí hậu và hạn chế sử
dụng thuốc bảo vệ thực vật hóa học, kỹ thuậtmetagenomic được xem nhưmột công cụmạnhmẽ
cho phép phân tích toàn diện cộng đồng vi sinh vật mà không cần nuôi cấy. Kỹ thuật này không
chỉ giúp xác định thành phần vi sinh vật mà còn dự đoán chức năng gen, từ đó làm sáng tỏ cơ
chế kháng bệnh và tương tác cây - vi sinh vật ở mức phân tử. Bài tổng quan này hệ thống hóa các
nghiên cứu tập trung vào cơ chế kháng bệnh của vi sinh vật vùng rễ, bao gồm cạnh tranh dinh
dưỡng, sản xuất kháng sinh và enzyme, cũng như kích hoạt miễn dịch cảm ứng. Đồng thời, bài
viết tổng hợp các ứng dụng thực tiễn của metagenomic trên nhiều loại cây trồng như lúa, ngô, cà
chua và cây công nghiệp (cà phê, hồ tiêu), với minh chứng từ cả nghiên cứu quốc tế và Việt Nam.
Điểm mới của bài tổng quan là sự tích hợp dữ liệu metagenomic hiện đại với các nghiên cứu trên
thế giới và trong nước, phân tích xu hướng nghiên cứu mới như multi-omics, trí tuệ nhân tạo góp
phần không chỉ mở rộng hiểu biết khoa học về hệ vi sinh vật vùng rễ mà còn đặt nền móng cho
việc phát triển các giải pháp sinh học bền vững trong quản lý bệnh hại cây trồng.
Từ khoá: Metagenomic, Vi sinh vật vùng rễ, Kháng bệnh cây trồng, Đa omics, Nông nghiệp bền
vững.

GIỚI THIỆU
Vi sinh vật vùng rễ (rhizosphere microbiome) là một
trong những hệ sinh thái vi sinh vật phức tạp và năng
động nhất trong tự nhiên. Vùng rễ được định nghĩa
là khu vực đất chịu ảnh hưởng trực tiếp từ rễ cây,
nơi diễn ra sự trao đổi chất liên tục giữa cây trồng và
cộng đồng vi sinh vật1,2. Các vi sinh vật này bao gồm
vi khuẩn, nấm, xạ khuẩn và đôi khi cả vi khuẩn cổ.
Chúng tham gia vào nhiều quá trình sinh học quan
trọng như cố định nitơ, hòa tan phosphat, sản xuất
hormone thực vật và đặc biệt là bảo vệ cây khỏi tác
nhân gây bệnh. Các nghiên cứu gần đây đã chứng
minh rằng cộng đồng vi sinh vật vùng rễ có thể đóng
vai trò như “lá chắn sinh học” bảo vệ cây trồng, đồng
thời cải thiện năng suất và chất lượng nông sản.
Trong nhiều thập kỷ, nghiên cứu về vi sinh vật vùng
rễ chủ yếu dựa vào phương pháp nuôi cấy truyền
thống. Tuy nhiên, hạn chế lớn của phương pháp này
là chỉ phân tích được một tỷ lệ rất nhỏ (ước tính
<1%) vi sinh vật có khả năng nuôi cấy trong phòng
thí nghiệm 3. Điều này dẫn đến cái nhìn chưa đầy đủ
về đa dạng sinh học và chức năng của hệ vi sinh vật
vùng rễ.
Sự ra đời của kỹ thuật metagenomic đã tạo ra bước
ngoặt trong nghiên cứu hệ vi sinh vật, nó cho phép

phân tích trực tiếp DNA tổng số từ mẫu môi trường,
mở ra khả năng khámphá toàn diện cộng đồng vi sinh
vật mà không cần nuôi cấy. Kỹ thuật này không chỉ
giúp xác định thành phần vi sinh vật mà còn dự đoán
chức năng gen, từ đó làm sáng tỏ cơ chế kháng bệnh
và tương tác cây - vi sinh vật ở mức phân tử.
Ở Việt Nam, kỹ thuật metagenomic mới được ứng
dụng trong khoảngmột thập kỷ gần đây, tập trung vào
các cây công nghiệp và cây trồng chủ lực như cà phê,
hồ tiêu, lúa. Các nghiên cứu bước đầu đã cho thấy
tiềm năng lớn trong việc khai thác dữ liệu metage-
nomic để phát triển chế phẩmvi sinh phục vụ sản xuất
nông nghiệp bền vững4.

KỸ THUẬTMETAGENOMIC
Metagenomic được định nghĩa là phương pháp phân
tích trực tiếp DNA tổng số từ mẫu môi trường nhằm
khảo sát toàn bộ cộng đồng vi sinh vật mà không cần
nuôi cấy. Kỹ thuật này đã trở thành công cụ nền tảng
trong nghiên cứu hệ vi sinh vật vùng rễ, bởi cho phép
nhận diện cả những loài vi sinh vật hiếm hoặc chưa
thể nuôi cấy trong điều kiện phòng thí nghiệm5,6.
Hiện nay, nghiên cứu metagenomic chủ yếu sử dụng
hai hướng tiếp cận để thu nhận và phân tích dữ liệu
trình tự gồm: (i) giải trình tự amplicon các gen chỉ
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thị và (ii) giải trình tự shotgun metagenomic. Đối
với phương pháp giải trình tự amplicon, các vùng gen
chỉ thị đặc hiệu như 16S rRNA (đối với vi khuẩn và
vi khuẩn cổ), ITS (đối với nấm) hoặc 18S rRNA (đối
với sinh vật nhân thực vi mô) được khuếch đại bằng
PCR trước khi giải trình tự nhằmxác định thành phần
phân loại của quần xã vi sinh vật. Phương pháp này
có ưu điểm về chi phí thấp, quy trình phân tích tương
đối đơn giản và phù hợp cho khảo sát đa dạng vi sinh
vật trên số lượngmẫu lớn. Tuy nhiên, do chỉ tập trung
vào các marker gene đặc hiệu, giải trình tự amplicon
chủ yếu cung cấp thông tin phân loại học và chỉ có thể
dự đoán chức năng gián tiếp thông qua các pipeline
suy diễn như PICRUSt hoặc Tax4Fun 7–10.
Khác với giải trình tự amplicon, shotgun metage-
nomic giải trình tự toàn bộ DNA có trong mẫu môi
trường, cho phép phân tích đồng thời vi khuẩn, nấm,
xạ khuẩn, vi khuẩn cổ và virus. Dữ liệu shotgun
metagenomic hiện được xử lý theo hai pipeline chính
gồm read-based analysis và assembly-based analysis.
Trong đó, read-based analysis thực hiện phân loại
taxon và chú thích chức năng trực tiếp trên các reads
sau giải trình tự, phù hợp cho phân tích nhanh cấu
trúc và chức năng của cộng đồng vi sinh vật. Ngược
lại, assembly-based analysis tiến hành lắp ráp reads
thành contigs hoặc metagenome-assembled genomes
(MAGs), cho phép tái dựng genome, phát hiện cụm
gen chức năng, gen kháng kháng sinh và phân tích sâu
hơn ở mức genome. Nhờ đó, shotgun metagenomic
không chỉ mô tả cấu trúc quần xã vi sinh vật mà còn
hỗ trợ phân tích chức năng sinh học, chẳng hạn nhận
diện các gen liên quan đến cố định nitơ, hòa tan phos-
phat, sản xuất siderophore, enzyme kháng nấm hoặc
các hợp chất chuyển hóa thứ cấp có vai trò trong cơ
chế kháng bệnh cây trồng11,12.
Mendes, Garbeva và Raaijmakers (2013) chỉ ra rằng
vi sinh vật vùng rễ chứa nhiều nhóm có khả năng tiết
enzyme kháng nấm và tham gia vào chu trình dinh
dưỡng, đóng vai trò quan trọng trong việc bảo vệ cây
trồng. Tương tự, Xu và cộng sự (2018) chứng minh
rằng shotgun metagenomic có thể phát hiện các gen
chức năng liên quan đến cố định nitơ và tương tác
cộng sinh trong hệ vi sinh vật rễ cây lúa miến, đặc biệt
dưới điều kiện khô hạn. Những bằng chứng này cho
thấy shotgun metagenomic là phương pháp nền tảng
để hiểu sâu hơn về cả cấu trúc và chức năng của cộng
đồng vi sinh vật vùng rễ13,14.
Quy trình phân tích của kỹ thuật metagenomic
thường bao gồm các bước: (i) thu thập mẫu đất vùng
rễ hoặcmô rễ, (ii) tách chiết DNA tổng số bằng các bộ
kit chuyên dụng, (iii) giải trình tự trên các nền tảng
hiện đại như Illumina, PacBio hoặc Nanopore, và (iv)

xử lý dữ liệu bằng các pipeline tin sinh học như QI-
IME2, MG-RAST, Kraken hoặc MetaPhlAn. Kết quả
phân tích sau đó được sử dụng để xây dựng hồ sơ phân
loại và chức năng của cộng đồng vi sinh vật15–18.
Mặc dù kỹ thuật metagenomic mang lại nhiều ưu
điểm, chẳng hạn như khả năng phân tích toàn diện
và phát hiện vi sinh vật chưa nuôi cấy được, kỹ thuật
này vẫn tồn tạimột số hạn chế như chi phí giải trình tự
và phân tích dữ liệu còn cao, đồng thời yêu cầu năng
lực tin sinh học mạnh để xử lý khối lượng dữ liệu lớn.
Ngoài ra, việc dự đoán chức năng gen từ dữ liệu DNA
có thể chưa phản ánh chính xác hoạt động sinh học
thực tế, do đó cần được bổ sung bằng transcriptomics
(phân tích biểu hiện gen/nghiên cứu phiên mã) hoặc
proteomics (phân tích proteome/nghiên cứu protein
toàn bộ)20–23.
Trongnghiên cứu vi sinh vật vùng rễ, kỹ thuậtmetage-
nomic đã chứng minh giá trị thực tiễn. Các nghiên
cứu trên lúa, ngô và cà chua đã phát hiện nhiều nhóm
vi sinh vật có khả năng kháng bệnh, đồng thời xác
định các gen liên quan đến sản xuất siderophore và
enzyme phân giải thành tế bào nấm. Tại Việt Nam,
Tran và cộng sự (2022) đã áp dụng kỹ thuật metage-
nomic để phân tích hệ vi sinh nội sinh của cà phê
Coffea canephora, qua đó phát hiện sự hiện diện của
nhiều nhóm vi khuẩn có khả năng cố định nitơ và sản
xuất enzyme, góp phần nâng cao sức khỏe cây trồng4.
Như vậy, kỹ thuật metagenomic không chỉ là công cụ
nghiên cứu cơ bản mà còn cung cấp nền tảng, dữ liệu
đa dạng để xác định các vi sinh vật có lợi, từ đó triển
khai nghiên cứu tiềm năng kháng bệnh cây trồng thể
hiện qua cơ chế cụ thể như sản xuất kháng sinh hoặc
kích hoạt miễn dịch cảm ứng (Induced Systemic Re-
sistance - ISR)… của các vi sinh vật có lợi này, mà đây
cũng là cơ sở cho các ứng dụng thực tiễn trong quản
lý bệnh hại cây trồng. Việc kết hợp metagenomic với
các kỹ thuật đa omics khác hứa hẹn sẽ mang lại cái
nhìn toàn diện hơn về cơ chế kháng bệnh của vi sinh
vật vùng rễ.

CƠ CHẾ KHÁNG BỆNH CỦA VI SINH
VẬT VÙNG RỄ
Các cơ chế kháng bệnh của vi sinh vật vùng rễ đã được
mô tả trong nhiều nghiên cứu gần đây, bao gồm cạnh
tranh dinh dưỡng, sản xuất hợp chất kháng sinh và
enzyme phân giải, cũng như ISR. Những cơ chế này
không tồn tại độc lập mà thường phối hợp với nhau,
tạo nên một mạng lưới bảo vệ đa tầng, góp phần duy
trì sức khỏe cây trồng trong điều kiện tự nhiên 24–26.

Cạnh tranh dinh dưỡng
Một trong những cơ chế cơ bản là khả năng cạnh
tranhdinhdưỡng vớimầmbệnh, nổi bật là cạnh tranh

VNUHCM Journal of Environment and Earth Sciences 2026, 10(2): 1401-1414

1402 



Các yếu tố Giải trình tự amplicon (16S
rRNA/18S rRNA/ITS)

Shotgun metagenomics
(Read-based)

Shotgun metagenomics
(Assembly-based)

Nguyên lý
phân tích

Giải trình tự các vùng gen chỉ thị
đặc hiệu sau PCR

Phân tích trực tiếp các reads
thu được từ shotgun
sequencing

Lắp ráp reads thành
contigs/MAGs trước khi
phân tích

Sự tạp nhiễm
DNA vật chủ

Thấp; phụ thuộc hiệu quả PCR và
chất lượng DNA

Cao; thay đổi theo loại mẫu; có
thể giảm bằng tăng độ sâu
sequencing và bước loại DNA
vật chủ

Cao; ảnh hưởng mạnh
đến chất lượng assembly
và khả năng tái dựng
genome

Chi phí giải
trình tự và
phân tích

Thấp, hiệu quả chi phí Cao hơn khoảng 2-3 lần so với
amplicon

Cao nhất do yêu cầu
sequencing sâu và tính
toán lớn

Yêu cầu tài
nguyên tin
sinh học

Thấp đến trung bình Trung bình Cao

Mức độ phân
loại
(taxonomic
resolution)

Chủ yếu đến mức chi; có thể đạt
mức loài khi dùng long-read hoặc
vùng marker phù hợp

Đến mức loài, đôi khi mức
chủng (strain-level) nếu dữ
liệu đủ sâu

Đến mức loài/chủng; hỗ
trợ tái dựng genome gần
hoàn chỉnh

Phạm vi phân
loại

Phụ thuộc marker sử dụng: 16S
rRNA (vi khuẩn/vi khuẩn cổ), ITS
(nấm), 18S rRNA (sinh vật nhân
thực vi mô)

Phân tích toàn bộ cộng đồng vi
sinh vật, bao gồm vi khuẩn,
nấm, vi khuẩn cổ và virus

Phân tích toàn bộ cộng
đồng vi sinh vật, bao
gồm cả các vi sinh vật
hiếm

Phân tích chức
năng gen

Không trực tiếp; chỉ dự đoán chức
năng thông qua pipeline suy diễn
(PICRUSt, Tax4Fun…)

Có thể chú thích chức năng
trực tiếp từ reads

Chú thích chức năng
chính xác hơn nhờ
contigs/MAGs

Phát hiện gen
kháng kháng
sinh (AMR
genes)

Không phù hợp Có thể phát hiện ở mức hiện
diện gen

Hiệu quả cao; hỗ trợ xác
định vị trí gen và cụm
gene liên quan

Khả năng tái
dựng
genome/MAGs

Không Hạn chế Tốt; cho phép tái dựng
MAGs và phân tích cấu
trúc genome

Ưu điểm
chính

Chi phí thấp, quy trình đơn giản,
phù hợp khảo sát đa dạng vi sinh vật

Phân tích nhanh đồng thời
thành phần và chức năng hệ vi
sinh vật

Phân tích sâu cấu trúc
genome, chức năng và
tương tác vi sinh vật

Hạn chế chính Hạn chế về chức năng sinh học và
độ phân giải taxon

Khó tái dựng genome hoàn
chỉnh

Yêu cầu dữ liệu lớn, tính
toán phức tạp và chi phí
cao

Ghi chú: MAGs = Metagenome-Assembled Genomes; AMR = Antimicrobial Resistance
(Nguồn: Amplicon Metagenomic Sequencing hay Shotgun Metagenomic Sequencing: Lựa chọn phương pháp tiếp cận phù hợp cho nghiên
cứu hệ vi sinh vật - GENESMART CO., LTD).

Bảng 1: So sánh kỹ thuật giải trình tự amplicon và các pipeline phân tích shotgun metagenomic (read-based  
và assembly-based)
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Hình 1: Phân loại (hình chữ nhật màu xanh đen) và quy trình (hình chữ nhật màu xanh lá) của kỹ thuật metage-
nomic sử dụng các nền tảng giải trình tự khác nhau và công cụ tin sinh học 19

sắt (Fe3+). Sắt là yếu tố vi lượng thiết yếu nhưng
thường tồn tại ở dạng khó tan trong đất. Các vi khuẩn
vùng rễ, đặc biệt là nhóm PGPR (Plant Growth-
Promoting Rhizobacteria) như Pseudomonas fluo-
rescens, Bacillus subtilis và Trichoderma spp. có khả
năng tiết ra siderophore - các hợp chất có ái lực cao với
Fe3+, giúp chúng giành lấy nguồn sắt và đồng thời làm
mầm bệnh thiếu hụt sắt, từ đó bị ức chế sinh trưởng,
hạn chế sự phát triển của các loài nấm và vi khuẩn gây
hại27,28. Ngoài ra, PGPR còn tham gia hòa tan phos-
phat và cố định nitơ, giúp cây trồng tăng cường hấp
thu dinh dưỡng, đồng thời tạo môi trường bất lợi cho
mầm bệnh29. Trong nghiên cứu của Lê VănMạnh và
cộng sự, cạnh tranh dưỡng chất được thể hiện ở Kleb-
siella variicola BR12 từ rễ cam với khả năng cố định
N, phân giải P/K và ức chế Pseudomonas syringae gây
đốm lá thông qua siderophore30. Trong hệ sinh thái

vùng rễ, nguồn dinh dưỡng chủ yếu đến từ dịch tiết
rễ (root exudates) gồm đường, amino acid, acid hữu
cơ và hợp chất phenolic. Đây là “nguồn năng lượng”
quan trọng cho cả vi sinh vật có lợi và mầm bệnh.
Các vi sinh vật vùng rễ có lợi (PGPR, nấm đối kháng)
thường chiếm lĩnh nguồn carbon này nhanh chóng,
khiến mầm bệnh khó tiếp cận và phát triển31.
Ngoài sắt, vi sinh vật vùng rễ còn cạnh tranh các
nguồn dinh dưỡng khác, nhiều chủng PGPR có khả
năng hòa tan phosphat vô cơ, giúp cây hấp thu tốt hơn
và giảm nguồn phosphat cho mầm bệnh 32. Một số vi
sinh vật cố định nitơ hoặc tiết enzyme phân giải hợp
chất hữu cơ, tạo lợi thế dinh dưỡng cho cây và cộng
đồng vi sinh vật có lợi 33,34. Bằng cách hình thành
màng sinh học (biofilm) trên bề mặt rễ, vi sinh vật có
lợi chiếm không gian vùng rễ và ngăn cản mầm bệnh
tiếp cận mô rễ35; Nhóm tác giả Kaundal và cộng sự 36
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đã nghiên cứu các chủng vi khuẩn vùng rễ cây cà chua,
chúng có khả năng hình thành biofilm trên bề mặt
rễ nhằm giúp vi khuẩn có lợi chiếm lĩnh không gian
vùng rễ, tạo lớp bảo vệ vật lý và sinh học, nhờ đó ngăn
cản mầm bệnh tiếp cận mô rễ, đồng thời tăng khả
năng hấp thu dinh dưỡng và cải thiện sinh trưởng cây
cà chua. Một nghiên cứu khác của Roohallah Saberi
Riseh và cộng sự cũng cho thấy Pseudomonas hình
thành màng sinh học bảo vệ rễ cây lâu dài chống lại
mầm bệnh 37.

Sản xuất kháng sinh và enzyme phân giải
Một cơ chế kháng bệnh quan trọng khác của vi sinh
vật vùng rễ là sản xuất kháng sinh và enzyme phân
giải. Đây là những hợp chất sinh học trực tiếp ức chế
hoặc tiêu diệt mầm bệnh, đồng thời tạo lợi thế cho
cộng đồng vi sinh vật có lợi trong vùng rễ.
Sản xuất kháng sinh tự nhiên
Nhiều chủngPGPRvà nấmđối kháng có khả năng tiết
ra kháng sinh tự nhiên, giúp kiểm soát sự phát triển
của nấm và vi khuẩn gây bệnh. Các nghiên cứu thực
nghiệm đã chứng minh hiệu
quả của cơ chế này, cụ thể Pseudomonas fluorescens
sản xuất DAPG (2,4-diacetylphloroglucinol) giúp ức
chế Fusarium oxysporum gây bệnh héo rũ trên cà
chua 13,38;
Bacillus subtilis cạnh tranh phosphat và tiết enzyme
phosphatase, lipopeptide (iturin, fengycin, surfactin)
và enzyme như chitinase có hiệu quả trong kiểm soát
bệnh đạo ôn lúa39; Trichoderma harzianum vừa cạnh
tranh dinh dưỡng vừa tiết enzyme chitinase và glu-
canase phân giải thành tế bào nấm, kiểm soát bệnh
héo rũ trên ngô40; Streptomyces spp. tiết ra nhiều loại
kháng sinh như streptomycin và actinomycin, góp
phần kiểm soát bệnh hại rễ ở cây công nghiệp 41,42.
Sản xuất enzyme phân giải thành tế bào nấm
Bên cạnh kháng sinh, vi sinh vật vùng rễ đóng vai trò
quan trọng trong kiểm soát sinh học nhờ khả năng
tiết ra các enzyme thủy phân, trực tiếp tác động lên
cấu trúc bảo vệ của mầm bệnh. Chitinase là enzyme
phân giải chitin - thành phần chính của vách tế bào
nấm - đã được chứngminh có hiệu quả trong việc hạn
chế sự phát triển của các tác nhân gây bệnh héo rũ và
thối rễ, đặc biệt khi được tiết ra bởi các chủng Tricho-
derma harzianum40. Các nghiên cứu gần đây của El-
Saadony và cộng sự 43 cũng khẳng định vai trò của vi
sinh vật vùng rễ trong việc tiết enzyme như chitinase,
protease và lipase, góp phần kiểm soát bệnh hại rễmột
cách hiệu quả. Bên cạnh đó, β -1,3-glucanase có khả
năng phá vỡ glucan trong vách tế bào nấm, giúp cây
trồng tăng cường khả năng kháng lại các loài nấm gây
bệnh44. Ngoài ra, các enzyme protease và lipase tham
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gia vào quá trình phân giải protein và lipid của màng 
tế bào nấm, từ đó làm giảm khả năng xâm nhập và 
gây hại của mầm bệnh, góp phần nâng cao hiệu quả 
phòng trừ bệnh hại theo hướng bền vững45.
Sản xuất kháng sinh và enzyme không chỉ giúp kiểm 
soát mầm bệnh mà còn góp phần duy trì cân bằng 
sinh thái trong vùng rễ. Việc ứng dụng các chủng vi 
sinh vật có khả năng tiết kháng sinh và enzyme đã trở 
thành nền tảng cho phát triển chế phẩm sinh học thay 
thế thuốc bảo vệ thực vật hóa học, hướng tới nông 
nghiệp bền vững.

Kích hoạt miễn dịch cảm ứng (Induced Sys- 
temic Resistance - ISR
Ngoài cạnh tranh dinh dưỡng và sản xuất kháng 
sinh/enzyme, một cơ chế quan trọng khác của vi sinh 
vật vùng rễ trong việc bảo vệ cây trồng là kích hoạt 
miễn dịch cảm ứng toàn thân (ISR). Đây là hiện tượng 
khi vi sinh vật có lợi ở vùng rễ kích thích hệ thống 
phòng vệ tự nhiên của cây, giúp cây tăng khả năng 
chống chịu với nhiều loại mầm bệnh khác nhau mà 
không cần tiếp xúc trực tiếp với chúng.
Cơ chế sinh học của ISR được hình thành thông 
qua nhiều tầng tín hiệu và đáp ứng phòng vệ của 
cây. Trước hết, các vi sinh vật vùng rễ như PGPR và 
nấm đối kháng tiết ra các tín hiệu hóa học bao gồm 
lipopeptide (surfactin, fengycin), siderophore, và các 
hợp chất dễ bay hơi (volatile organic compounds - 
VOCs). Những tín hiệu này đã được chứng minh có 
khả năng kích hoạt trạng thái “priming” và phản ứng 
ISR ở nhiều loài cây trồng46. Khi được nhận diện, 
cây sẽ khởi động các con đường tín hiệu đặc trưng, 
trong đó ISR thường liên quan đến jasmonic acid (JA)
và ethylene (ET), khác biệt với kháng tính thu được 
hệ thống (systemic acquired resistance -SAR) vốn chủ 
yếu dựa vào con đường salicylic acid (SA) 47.
Sự kích hoạt ISR dẫn đến biểu hiện gen phòng vệ, 
bao gồm các gen mã hóa proteins, chitinase, glucanase 
và enzyme chống oxy hóa “liên quan đến sinh bệnh” 
(pathogenesis related - PR). Những protein này đóng 
vai trò quan trọng trong việc tăng cường khả năng 
kháng bệnh của cây đối với nhiều loại mầm bệnh khác 
nhau48–50.
Pseudomonas fluorescens WCS417 đã được chứng 
minh có khả năng kích hoạt ISR ở Arabidopsis - một 
loài cây thân thảo nhỏ thuộc họ Cải (Brassicaceae ) - 
thông qua con đường jasmonic acid (JA) và ethylene 
(ET), giúp cây chống lại các tác nhân gây bệnh như 
Pseudomonas syringae và Alternaria brassicicola 51. 
Trên cây lúa, Bacillus subtilis và Trichoderma spp. đã 
cho thấy khả năng làm giảm tỷ lệ bệnh đạo ôn và bạc 
lá nhờ kích hoạt ISR52,53. Kích thích miễn dịch của
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vi sinh vật vùng rễ như Azospirillum được thể hiện
qua việc tăng salicylic acid, giảm bệnh chết cây con
do nấm Rhizoctonia ở ngô (bắp)54.
ISR có ưu điểm là không tiêu tốn nhiều năng lượng
của cây vì chỉ kích hoạt khi có tín hiệu từ vi sinh vật
có lợi. Điều này khác với SAR, vốn thường đi kèm chi
phí sinh trưởng cao. Nhờ ISR, cây có thể duy trì năng
suất trong khi vẫn tăng cường khả năng chống chịu
bệnh hại.
Trong thực tiễn, nhiều chế phẩm sinh học hiện nay
được phát triển dựa trên khả năng kích hoạt ISR của
PGPR và nấm đối kháng55. Đây là hướng đi tiềm
năng để thay thế một phần thuốc bảo vệ thực vật hóa
học, đồng thời phù hợp với xu hướng nông nghiệp
bền vững.
Các cơ chế kháng bệnh không hoạt động riêng lẻ
mà thường phối hợp đa tầng, tạo nên một mạng
lưới bảo vệ phức tạp, do vậy có thể tăng hiệu quả
kiểm soát sinh học góp phần canh tác cây trồng bền
vững56, ví dụ Pseudomonas fluorescens sản xuất 2,4-
diacetylphloroglucinol (DAPG) và pyrrolnitrin ức chế
trực tiếp Rhizoctonia solani trên cà chua, giảm tỷ
lệ bệnh >50% nhờ cạnh tranh sắt qua siderophores
và hình thành biofilm rào cản vật lý trên rễ. Bacil-
lus amyloliquefaciens tiết enzyme chitinase và sur-
factin kích hoạt ISR (induced systemic resistance)
qua đường JA/ET, tăng PR-proteins chống Fusarium
oxysporum ở lúa nước, với hiệu quả phòng trừ 49-
50% in vitro. Nghiên cứu metagenome cho thấy sự
gia tăng tương đối γ-Proteobacteria, có thể dự đoán
kết quả bệnh 2 tuần trước triệu chứng, nhờ VOCs
và cạnh tranh ổ sinh thái, chúng đã ngăn Ralstonia
solanacearum xâm nhiễm cà chua 57.
Đáng chú ý, tính hiệu quả của các cơ chế này phụ
thuộc vào loài cây trồng và điều kiện môi trường. Ví
dụ, Trichoderma spp. thể hiện khả năng kiểm soát
bệnh héo rũ mạnh mẽ ở ngô 58,59, trong khi Pseu-
domonas spp. lại đặc biệt hiệu quả đối với bệnh héo
rũ do Ralstonia solanacearum ở cà chua 60.
4. Ứng dụng thực tiễn của kỹ thuật metagenomic
trong nghiên cứu vi sinh vật vùng rễ
Nghiên cứu metagenome của vùng rễ (rhizosphere
microbiome) giúp hiểu sâu về cơ chế tương tác giữa
cây trồng và vi sinh vật, từ đó đánh giá tiềm năng
sử dụng phân tích metagenome trong nghiên cứu và
kiểm soát bệnh hại cây trồng. Bằng cách kết hợp các
phương pháp phân tích amplicon và shotgunmetage-
nomic, các nhà khoa học đã phát hiện ra sự đa dạng
chức năng của vi sinh vật vùng rễ có vai trò trực tiếp
trong việc tăng trưởng và khả năng chống chịu bệnh
của cây trồng. Nghiên cứu của Tracanna và cộng sự61

đã phát hiện sự đa dạng lớn của “miền gắn AMP”

(phần protein giúp enzyme NRPS - enzyme tạo pep-
tide không qua ribosome - nhận diện nguyên liệu)
trong đất quanh rễ cây lúamì. Mức đa dạng này ngang
bằng với tất cả miền tương tự trong các bộ gen công
khai. Nghiên cứu đã ghi nhận sự chồng lấn đáng kể về
cấu trúc giữa các hồ sơmiền adenylation của vi khuẩn
vùng rễ có khả năng ức chế bệnh và đã đưa ra các giả
thuyết mới về vai trò tiềm năng của siderophore trong
việc ức chế bệnh do nấmFusarium culmorum. Nhóm
nghiên cứu đã tạo quy trình dom2BGC để phân loại
và dự đoán chức năng các đoạn gen NRPS mà không
cần thư viện gen phức tạp, mở rộng cho mọi miền
liên quan đến cụm gen sản phẩm tự nhiên (BGC).
Họ kiểm chứng bằng cách tái tạo cụm gen delftibactin
(siderophore chống bệnh từ đất) từ dữ liệu amplicon
và metagenomic shotgun. Kết hợp hai phương pháp
giải trình tự này là công cụ mạnh để nghiên cứu đặc
tính vi sinh vật vùng rễ và đề xuất ý tưởng mới về vai
trò chất chuyển hóa vi khuẩn trong tương tác giữa vi
khuẩn - cây hoặc vi khuẩn lẫn nhau.
Nghiên cứu của Okekpa và cộng sự (2021) đã sử dụng
shotgun metagenomics để phân tích hệ vi sinh vật
vùng rễ cây ngô, qua đó làm rõ các gen chức năng
quan trọng hỗ trợ dinh dưỡng và kháng bệnh. Kết quả
cho thấy sự hiện diện của nhiều gen cố định nitơ như
nifH, nifD, nifK, giúp cung cấp nguồn nitơ tự nhiên
cho cây; các gen hòa tan phosphat như ppx, phoA,
phn, hỗ trợ cây hấp thu phospho hiệu quả hơn và
các gen sản xuất siderophore như ent, fep, iuc, giúp vi
sinh vật cạnh tranh sắt với tác nhân gây bệnh và tăng
cường sức đề kháng cho cây ngô. Nhờmetagenomics,
nghiên cứu đã chứng minh rằng hệ vi sinh vật vùng
rễ không chỉ đóng vai trò trong chu trình dinh dưỡng
mà còn trực tiếp tham gia vào cơ chế bảo vệ cây, mở
ra tiềm năng ứng dụng vi sinh vật có lợi trong nông
nghiệp bền vững62.
Kỹ thuật metagenomic áp dụng cho vùng rễ đã
giúp xác định các vùng “đất ức chế bệnh” (disease-
suppressive soils), nơi vi sinh vật vùng rễ đóng vai
trò chính trong việc ngăn ngừa nhiễm nấm hại như
Fusarium và Rhizoctonia solani. Ví dụ, nghiên cứu
trên cây tiểu mạch cho thấy các hợp chất peptide
không ribosom (NRPS) từ vi khuẩn vùng rễ được cho
là cơ chế chính trong ức chế Fusarium culmorum,
minh chứng cho khả năng phân tích metagenome
trong phát hiện gen và đường dẫn chức năng liên quan
đến bệnh hại. Đất ức chế bệnh là hệ sinh thái nơi vi
sinh vật có lợi bảo vệ cây trồng khỏi mầm bệnh đất.
Phân tíchmetagenomic bằngPhyloChip (một công cụ
microarray phân tích đa dạng vi sinh vật dựa trên gen
16S rRNA) kết hợp xét nghiệm chức năng nuôi cấy đã
xác định >30.000 loài vi khuẩn/cổ khuẩn từ các loại
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đất khác nhau. Proteobacteria, Firmicutes và Acti-
nobacteria là các nhóm đông nhất liên quan ức chế
bệnh. Việc phân lập có mục tiêu và phân tích chức
năng đã xác định các thành viên cụ thể của nhóm
γ-Proteobacteria có hoạt tính chống lại Rhizoctonia
solani cả trong điều kiện in vitro và in situ, làm rõ đa
dạng vi sinh vùng rễ và cơ chế tương tác đa tầng trong
đất ức chế bệnh tự nhiên63.
Đề tài của PGS.TS. Lê Mai Hương và cộng sự triển
khai trong giai đoạn 2014-2018 (mã số KQNC 2019-
48-724) về “Nghiên cứu metagenome của vi sinh vật
đất vùng rễ một số cây trồng ở Việt Nam gồm cây
thuốc có củ (cây nghệ), cây công nghiệp (cà phê)
nhằm tăng năng suất và chất lượng cây trồng” đã
xác định 155 loài vi sinh vật vùng rễ cà phê từ dữ
liệu metagenome, bao gồm Streptomyces, Bacillus
kháng Fusarium oxysporum, Rhizoctonia solani và
phát hiện gen chitinase mới có hoạt tính diệt tuyến
trùng, nổi bật nhất là gen chitinase ChiA_2. Gen
này dài khoảng 1167 nucleotide, mã hóa cho 389
acid amin, với trung tâm hoạt động đặc trưng FDGI-
DIDWE giúp enzyme phân giải chitin - thành phần
chính của vỏ tuyến trùng và nấm hại rễ. ChiA_2 có
tín hiệu tiết ngoại bào, cho phép enzyme được vận
chuyển ra ngoài để trực tiếp phá hủy cấu trúc bảo vệ
của tuyến trùng. Khi biểu hiện trong E. coli tái tổ hợp,
protein ChiA_2 cho thấy hoạt tính phân giải chitin
mạnhmẽ, góp phần ức chế tuyến trùng và tăng cường
khả năng kháng bệnh cho cây. Kết quả này khẳng
định vai trò của metagenomics trong việc khai thác
nguồn gen quý từ đất vùng rễ, mở ra tiềm năng ứng
dụng chế phẩm sinh học diệt tuyến trùng nhằm nâng
cao năng suất và chất lượng cây nghệ, cà phê cũng như
nhiều cây trồng khác64

Trong nghiên cứu của mình, Chinedu C và cộng sự
đã khảo sát cộng đồng vi khuẩn vùng rễ hồ tiêu ở các
vườn khỏemạnh và vườn bị bệnh tại hai tỉnh của Việt
Nam để phát hiện các loài chỉ thị và loài “chủ chốt”
phản ánh tình trạng sức khỏe cây. Mẫu đất vùng rễ
được thu thập để phân tích 16S rRNAmetabarcoding
và các đặc tính lý - hóa. Cấu trúc cộng đồng vi khuẩn
ở vườn khỏe mạnh khác biệt rõ rệt so với vườn bị
bệnh. Các loài chỉ thị cho vườn bị bệnh gồmGemma-
timonas, Conexibacter, Byrobacter, trong khi vườn
khỏe mạnh có Solirubrobacter, Altererythrobacter và
Crossiella. Gemmatimonas, một loài có thể đối kháng
sự phát triển cây, được xác định là loài chủ chốt trong
các vườn bị bệnh ở cả hai tỉnh. Nghiên cứu này đã xác
định các loài chỉ thị và loài chủ chốt có thể góp phần
quản lý mầm bệnh vùng rễ hồ tiêu, đồng thời gợi ý
rằng việc kiểm soát hợp lý dinh dưỡng đất có thể hạn
chế sự hình thành cộng đồng vi khuẩn gây bệnh 65.
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Metagenomics đã giúp làm rõ vai trò của vi khuẩn 
vùng rễ trong hiện tượng ức chế sinh học (allelopathy)
của cây cam thảo bằng cách cho phép phân tích toàn 
diện cả thành phần và chức năng gen của cộng đồng 
vi sinh vật trong đất. Nhờ giải trình tự toàn bộ hệ 
gen, các nhà nghiên cứu phát hiện sự thay đổi cấu trúc 
quần thể vi khuẩn khi rễ cam thảo tiết ra hợp chất ức 
chế, đồng thời nhận diện các gen liên quan đến phân 
giải phenolic, flavonoid và chống stress oxy hóa. Điều 
này chứng minh rằng vi khuẩn vùng rễ không chỉ bị 
ảnh hưởng mà còn có khả năng giảm độc tính của các 
hợp chất allelopathic, tạo môi trường thuận lợi hơn 
cho cây khác phát triển. Qua đó, metagenomics mở 
ra hướng ứng dụng thực tiễn trong nông nghiệp sinh 
thái, như phát triển chế phẩm sinh học từ các nhóm 
vi khuẩn có lợi để kiểm soát tác động allelopathy66 

Nghiên cứu của Nisrina, Effendi và Pancoro (2021)
đã sử dụng phân tích metagenomic để làm rõ cơ 
chế đất có khả năng tự nhiên chống lại bệnh héo 
rũ chuối do Fusarium oxysporum f. sp. Cubense 
(đất suppressive), qua đó phát hiện loại đất này có 
sự đa dạng vi sinh vật cao hơn, đặc biệt giàu các 
vi khuẩn kích thích sinh trưởng thực vật như Pseu- 
domonas và Burkholderia. Metagenomic cho phép 
nhận diện không chỉ thành phần vi sinh vật mà còn 
các gene chức năng liên quan trực tiếp đến khả năng 
kháng bệnh, bao gồm siderophore biosynthesis genes 
giúp cạnh tranh sắt với nấm bệnh, chitinase genes mã 
hóa enzyme phân hủy vách tế bào nấm, polyketide 
synthase (PKS) và non-ribosomal peptide synthetase 
(NRPS) genes liên quan đến tổng hợp kháng sinh 
tự nhiên, phenazine biosynthesis genes tạo hợp chất 
phenazine kháng nấm mạnh, cùng hydrogen cyanide 
synthase genes góp phần ức chế sự phát triển của nấm. 
Nhờ đó, nghiên cứu chứng minh rằng PGPR không 
chỉ hiện diện nhiều hơn trong đất suppressive mà còn 
sở hữu bộ gene chức năng phong phú, trực tiếp tham 
gia vào việc bảo vệ cây chuối, và metagenomic analy- 
sis đóng vai trò như một công cụ toàn diện giúp giải 
thích cơ chế đất kháng bệnh, mở ra hướng ứng dụng 
PGPR trong phát triển chế phẩm sinh học để quản lý 
bệnh héo rũ chuối một cách bền vững67

Bệnh sưng rễ (clubroot) do tác nhân Plasmodiophora 
brassicae gây ra là mối đe dọa nghiêm trọng đối với 
sản xuất cải thảo Trung Quốc, với khả năng tồn tại 
trong đất hơn 18 năm và gây tổn thất kinh tế lớn. 
Nghiên cứu của Liu. Y và cộng sự đã sử dụng giải trình 
tự metagenomics để phân tích hệ vi sinh vật vùng rễ 
ở các mức độ nhiễm bệnh khác nhau, nhằm làm rõ 
mối quan hệ giữa sức khỏe cây trồng, cộng đồng vi 
sinh vật và yếu tố môi trường đất. Kết quả cho thấy 
mức độ bệnh ảnh hưởng mạnh đến cấu trúc và chức

1407 



năng hệ vi sinh vật vùng rễ. Bốn chi vi khuẩn Pseu-
domonas, Gemmatimonas, Sphingomonas và Nocar-
dioides được xác định là có tiềm năng kiểm soát sinh
học bệnh sưng rễ nhờ những cơ chế khác nhau. Pseu-
domonas nổi bật với khả năng tiết kháng sinh tự nhiên
và siderophore, vừa ức chế trực tiếp Plasmodiophora
brassicae vừa kích hoạt cơ chế kháng bệnh toàn thân
của cây. Gemmatimonas tham gia duy trì cân bằng hệ
vi sinh vật vùng rễ thông qua chu trình dinh dưỡng,
giúphạn chế sự phát triển của tác nhân gây bệnh. Sph-
ingomonas có khả năng phân hủy hợp chất hữu cơ
phức tạp và sản xuất enzyme kháng khuẩn, đồng thời
hỗ trợ cây chống chịu stress môi trường. Cuối cùng,
Nocardioides góp phần cải thiện chất lượng đất bằng
cách phân giải hợp chất khó phân hủy và điều chỉnh
pH, từ đó làm giảm điều kiện thuận lợi cho bào tử
nghỉ của tác nhân gây bệnh tồn tại lâu dài. Sự phối
hợp của bốn chi này không chỉ giúp ức chế trực tiếp
mầmbệnhmà còn tạomôi trường đất và hệ vi sinh vật
khỏe mạnh, mở ra hướng phát triển chế phẩm sinh
học kháng bệnh cho cải thảo68.
Cây sắn là cây lương thực chủ lực ở vùng nhiệt đới,
nhưng mối quan hệ giữa hệ vi sinh vật vùng rễ và khả
năng kháng bệnh vẫn chưa được hiểu rõ. Nghiên cứu
của Zhang. L và cộng sự đã phân tích hệ vi sinh vật
vùng rễ của mười giống sắn bằng 16S rRNA và ITS,
đồng thời sử dụng giải trình tự metagenome toàn bộ
(shotgun metagenomics) để làm sáng tỏ cấu trúc và
chức năng của cộng đồng vi sinh vật. Kết quả cho thấy
cộng đồng vi sinh vật đặc trưng ở vùng rễ có liên hệ
chặt chẽ với khả năng kháng bệnh, trong đó Lacto-
coccus sp. nổi bật nhờ sản xuất nisin. Phân tích gen
liên quan đến sinh tổng hợp nisin cùng với thí nghiệm
in vitro và in vivo chứng minh nisin có khả năng ức
chế Xanthomonas axonopodis pv. manihotis (Xam)
và kích hoạt phản ứng miễn dịch ở sắn. Những phát
hiện này cung cấp bằng chứng quan trọng về vai trò
của hệ vi sinh vật vùng rễ, đặc biệt là Lactococcus sp.,
trong việc tăng cường khả năng kháng bệnh và mở
ra hướng kiểm soát bệnh hại sắn bằng giải pháp sinh
học69.
Cả hai nghiên cứu trên đều nhấn mạnh vai trò của
metagenomics trong việc khám phá hệ vi sinh vật
vùng rễ liên quan đến khả năng kháng bệnh. Ở sắn,
metagenomics giúp phát hiện Lactococcus sp. sản
xuất nisin có khả năng ức chế tác nhân gây bệnh Xan-
thomonas và kích hoạt miễn dịch. Trong khi đó, ở cải
thảo, phân tích metagenomics cho thấy bệnh sưng rễ
làm thay đổi mạnh cộng đồng vi sinh vật vùng rễ và
xác định bốn chi tiềm năng (Pseudomonas, Gemma-
timonas, Sphingomonas, Nocardioides) có khả năng
kiểm soát sinh học. Điểm chung là cả hai nghiên cứu
đều chứngminh hệ vi sinh vật vùng rễ không chỉ phản

ánh tình trạng bệnh mà còn trực tiếp tham gia vào
cơ chế kháng bệnh, mở ra hướng ứng dụng metage-
nomics để thiết kế cộng đồng vi sinh vật kháng bệnh
phục vụ nông nghiệp bền vững.
Metagenomics đã đóng vai trò quyết định trong việc
khám phá cơ chế và chức năng của vi khuẩn vùng
rễ (PGPR) đối với cây lạc và hệ sinh thái đất. Bằng
cách giải trình tự toàn bộ DNA trong đất, các nhà
khoa học không chỉ xác định được thành phần cộng
đồng vi sinh vật mà còn phát hiện các gen chức năng
quan trọng. Cụ thể, các gen nifH, nifD, nifK liên quan
đến cố định nitơ, cùng với amoA, glnA, gltB tham
gia đồng hóa nitơ, giúp tăng khả năng cung cấp dinh
dưỡng cho cây; các gen cellulase, xylanase, lignin per-
oxidase, protease, chitinase tham gia phân giải hợp
chất hữu cơ, cải thiện chu trình carbon và hoạt tính
enzyme đất; và các gen katG, sodA, groEL, dnaK chịu
trách nhiệm chống stress oxy hóa và môi trường, bảo
vệ hệ vi sinh vật cũng như cây trồng trước điều kiện
bất lợi. Nhờ metagenomics, nghiên cứu đã chứng
minh rằng PGPR không chỉ cải thiện năng suất và
hoạt tính enzyme đất mà còn tái cấu trúc hệ vi sinh
vật vùng rễ theo hướng có lợi, qua đó làm rõ cơ chế
phân tử hỗ trợ cây lạc phát triển và mở ra triển vọng
ứng dụng PGPR như chế phẩm sinh học trong nông
nghiệp bền vững70.
Nghiên cứu của Xiang và cộng sự (2026) tập trung
vào bệnh héo do vi khuẩn ở cây thuốc lá gây ra
bởi Ralstonia solanacearum, một bệnh nguy hiểm
làm suy giảm năng suất. Nhóm tác giả đã sử dụng
giải trình tự metagenome toàn bộ (shotgun metage-
nomics) để phân tích hệ vi sinh vật vùng rễ ở cây
khỏe mạnh và cây bị bệnh, qua đó làm rõ sự mất
cân bằng (dysbiosis) của cộng đồng vi sinh vật. Kết
quả cho thấy bệnh không làm sụp đổ hoàn toàn hệ vi
sinh vật mà gây ra sự “xáo trộn chọn lọc”, với sự gia
tăng của vi khuẩn cơ hội (Stenotrophomonas, Pseu-
domonas) và sự suy giảm của các loài có lợi (Candida-
tus_Solibacter, Metarhizium). Đồng thời, chức năng
vi sinh vật chuyển dịch sang thích ứng stress và tăng
cường độc lực, thể hiện qua sự phong phú của gen
độc lực, kháng kháng sinh và enzyme phân giải car-
bohydrate. Phân tích mạng lưới tương tác cũng cho
thấy cộng đồng vùng rễ cây khỏe mạnh có cấu trúc
cạnh tranh chặt chẽ, trong khi bệnh làm giảm kết nối
và biến đổi tương tác của Ralstonia từ đối kháng sang
hợp tác. Nghiên cứu này nhấn mạnh rằng metage-
nomics là công cụ mạnh mẽ để hiểu cơ chế kháng
bệnh của hệ vi sinh vật vùng rễ, đồng thời mở ra
hướng ứng dụng vi sinh vật có lợi nhằm phục hồi cân
bằng sinh thái và tăng cường khả năng kháng bệnh
cho cây thuốc lá71.
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Nghiên cứu củaKang và cộng sự (2023) đã làm rõ cách
các dạng stress phospho khác nhau ảnh hưởng đến hệ
vi sinh vật vùng rễ và khả năng kháng bệnh của cây
trồng thông qua phân tích metagenomics. Bằng giải
trình tự metagenome toàn bộ, nhóm tác giả phát hiện
rằng bổ sung phospho không chỉ điều chỉnh thành
phần vi sinh vật mà còn kích hoạt các gen kháng bệnh
liên quan đến chuyển hóa phospho. Cụ thể, ở nghiệm
thứcKH2PO4, cây ưu tiên sử dụng các gen vận chuyển
phosphate (ugpA, ugpQ) để duy trì nồng độ P cao,
qua đó tăng cườngmiễn dịch. Trong khi đó, ở nghiệm
thức superphosphate, cây lại dựa vào các gen khoáng
hóa P hữu cơ (phnH, phnF, phnW, phnG) để khai
thác nguồnPhữu cơ trong đất, đồng thời nâng cao sức
đề kháng trước Fusarium oxysporum. Nhờ metage-
nomics, nghiên cứu đã xác định rõ vai trò của các
gen này trong việc kết nối stress dinh dưỡng với cơ
chế kháng bệnh, mở ra hướng ứng dụng quản lý dinh
dưỡng đất để kích hoạt hệ vi sinh vật vùng rễ và tăng
cường sức đề kháng tự nhiên cho cây trồng72

Metagenomic đã chứng minh giá trị ứng dụng rõ rệt
trong lĩnh vực nông nghiệp, đặc biệt là trong quản lý
bệnhhại cây trồng. Bằng cách giảimã cấu trúc và chức
năng của cộng đồng vi sinh vật vùng rễ, các nhà khoa
học có thể xác định những nhóm vi sinh vật có lợi,
phát hiện gen liên quan đến khả năng kháng bệnh và
từ đó phát triển các chế phẩm sinh học phục vụ sản
xuất bền vững.
Để nhấnmạnh tính ứng dụng thực tiễn, nhiều nghiên
cứu đã tập trung vào việc phát triển chế phẩm sinh
học từ các chủng PGPR nhằm kiểm soát bệnh hại
trên cây trồng. Trên cây lúa, các chế phẩm chứa Pseu-
domonas fluorescens và Bacillus subtilis đã được sản
xuất dưới dạng bột talc, chứng minh hiệu quả trong
việc giảm tỷ lệ bệnh bạc lá do Xanthomonas oryzae
pv. oryzae và đồng thời cải thiện sinh trưởng cây73.
Tương tự, các chế phẩm PGPR cũng đã được ứng
dụng thành công trên cây cà chua, trong đó hỗn hợp
Pseudomonas putida và các loài liên quan giúp kiểm
soát bệnh héo rũ do Ralstonia solanacearum thông
qua tiết siderophore và kích hoạt cơ chế induced sys-
temic resistance (ISR)60. Những kết quả này cho thấy
tiềm năng lớn của việc phát triển chế phẩm sinh học
từ PGPR trong quản lý bệnh hại cây trồng theo hướng
bền vững.
Đối với các cây công nghiệp như cà phê, hồ tiêu và
cao su, metagenomic đã cho thấy PGPR và Tricho-
derma spp. có khả năng giảm bệnh gỉ sắt trên cà
phê, bệnh chết nhanh trên hồ tiêu và bệnh nấm hại
rễ trên cao su. Các nghiên cứu thực địa tại Việt Nam
đã chứng minh rằng việc bổ sung các chủng này vào
đất trồng giúp cải thiện sức khỏe cây và giảm đáng
kể tỷ lệ bệnh 4. Đây là minh chứng rõ ràng cho tiềm
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năng ứng dụng metagenomic trong việc phát triển chế 
phẩm vi sinh bản địa, phù hợp với điều kiện sinh thái 
và cây trồng đặc thù của từng vùng.
Một xu hướng mới nổi bật là việc tích hợp dữ liệu 
metagenomic với công nghệ trí tuệ nhân tạo (AI) để 
dự đoán sự xuất hiện của bệnh hại và thiết kế cộng 
đồng vi sinh vật tổng hợp phù hợp cho từng loại cây 
trồng. Các nghiên cứu gần đây đã cho thấy AI có 
thể phân tích dữ liệu lớn từ metagenomic để dự đoán 
chính xác sự thay đổi trong cấu trúc cộng đồng vi sinh 
vật dưới tác động của bệnh hại hoặc điều kiện môi 
trường bất lợi 74–78. Điều này hứa hẹn sẽ thay thế một 
phần thuốc bảo vệ thực vật hóa học, giảm chi phí sản 
xuất và hạn chế tác động tiêu cực đến môi trường. 
Như vậy, metagenomic không chỉ mang lại hiểu biết 
sâu sắc về cơ chế kháng bệnh của vi sinh vật vùng rễ 
mà còn mở ra nhiều ứng dụng thực tiễn trong quản lý 
bệnh hại cây trồng. Việc kết hợp dữ liệu metagenomic 
với các công nghệ hiện đại như AI và multi-omics sẽ 
là chìa khóa để chuyển hóa các kết quả nghiên cứu 
thành giải pháp đồng ruộng, góp phần xây dựng nền 
nông nghiệp bền vững.

XU HƯỚNG NGHIÊN CỨU MỚI 
TRONG METAGENOMIC VÀ VI SINH
VẬT VÙNG RỄ
Trong giai đoạn gần đây, nghiên cứu vi sinh vật vùng 
rễ đã có bước tiến lớn nhờ metagenomic kết hợp với 
công nghệ hiện đại79,80. Xu hướng nổi bật là multi- 
omics, tích hợp metagenomic với transcriptomics, 
proteomics và metabolomics để phân tích toàn diện 
hoạt động sinh học, làm sáng tỏ cơ chế kháng bệnh 
ở mức phân tử và thiết kế hệ vi sinh vật phù hợp cho 
từng cây trồng80,81.
Bên cạnh đó, trí tuệ nhân tạo (AI) và học máy hỗ trợ 
xử lý dữ liệu metagenomic khổng lồ, giúp phân loại vi 
sinh vật, dự đoán chức năng gen, mô hình hóa tương 
tác cây - vi sinh vật, thậm chí dự đoán bệnh hại và 
thiết kế hệ vi sinh vật có lợi 82–84.
Các định hướng mới cho thấy metagenomic đang 
chuyển từ khám phá cơ bản sang ứng dụng thực tiễn, 
với sự hỗ trợ từ multi-omics, AI và hệ vi sinh vật tổng 
hợp (synthetic microbiome). Việc xây dựng hệ vi sinh 
vật tổng hợp dựa trên dữ liệu metagenomic hứa hẹn 
thay thế một phần thuốc bảo vệ thực vật, tăng khả 
năng kháng bệnh, cải thiện dinh dưỡng và chống chịu 
stress85,86.
Trong tương lai, thử nghiệm thực địa quy mô lớn cùng 
chính sách hỗ trợ sẽ quyết định tính khả thi và thương 
mại hóa các chế phẩm vi sinh, góp phần phát triển 
nông nghiệp bền vững87,88. Tóm lại, sự kết hợp giữa 
metagenomic, multi-omics, AI và thiết kế hệ vi sinh
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vật tổng hợp sẽ là chìa khóa cho nền nông nghiệp
xanh, bền vững74,80,85. Bài tổng quan hiện tại có một
số điểm khác biệt và đóng góp mới so với các công
trình tổng quan trước đây về metagenomic và vi sinh
vật vùng rễ. Thứ nhất, bài viết không chỉ dừng lại ở
việc mô tả các cơ chế kháng bệnh truyền thống của vi
sinh vật vùng rễ như cạnh tranh dinh dưỡng, sản xuất
kháng sinh hay kích hoạt miễn dịch cảm ứng, mà còn
nhấnmạnh vai trò củametagenomic nhưmột công cụ
trung tâm để giải mã toàn diện các cơ chế này. Trong
khi nhiều bài tổng quan trước đây chủ yếu tập trung
vào khía cạnh sinh thái hoặc chức năng của vi sinh
vật vùng rễ13,44, bài viết này đã tích hợp dữ liệu từ
các nghiên cứu metagenomic gần đây để minh chứng
cho sự đa dạng và tiềm năng ứng dụng của cộng đồng
vi sinh vật. Thứ hai, bài tổng quan này có phạm vi bao
quát rộng hơn khi đồng thời phân tích các nghiên cứu
quốc tế và nghiên cứu tại Việt Nam4, điều này đã giúp
phản ánh tính đặc thù của hệ vi sinh vật vùng rễ trong
điều kiện khí hậu nhiệt đới, đồng thời mở ra hướng
ứng dụng thực tiễn cho nông nghiệp Việt Nam.
Thứ ba, bài viết đã nhấn mạnh các xu hướng nghiên
cứu mới như multi-omics, trí tuệ nhân tạo (AI) và
thiết kế cộng đồng vi sinh vật tổng hợp. Đây là những
lĩnh vực đang nổi lên mạnh mẽ nhưng chưa được
nhiều bài tổng quan trước đó phân tích một cách hệ
thống. Việc chỉ ra vai trò của AI trong xử lý dữ liệu
metagenomic và khả năng thiết kế synthetic micro-
biome để thay thếmột phần thuốc bảo vệ thực vật hóa
học là điểm nhấn quan trọng, thể hiện sự cập nhật và
định hướng tương lai của nghiên cứu 74,86.
Cuối cùng, bài tổng quan này không chỉ dừng lại
ở phân tích lý thuyết mà còn nhấn mạnh đến triển
vọng ứng dụng thực tế. Việc đề xuất tích hợp dữ liệu
metagenomic vào thử nghiệm đồng ruộng và thương
mại hóa chế phẩm vi sinh là một bước tiến so với các
bài tổng quan trước đây vốn thường chỉ tập trung vào
khía cạnh phòng thí nghiệm. Điều này cho thấy bài
viết đã định vị rõ ràng metagenomic như một công
cụ không chỉ phục vụ nghiên cứu cơ bản mà còn có
khả năng chuyển hóa thành giải pháp thực tiễn cho
nông nghiệp bền vững.
Tóm lại, bài tổng quan là sự kết hợp phân tích nghiên
cứu và ứng dụng metagenomic với phạm vi bao quát
cả nghiên cứu quốc tế và Việt Nam, sự cập nhật các xu
hướng nghiên cứumới, và định hướng ứng dụng thực
tiễn. Những đóng gópmới này giúp bài viết trở thành
một tài liệu tham khảo hữu ích, bổ sung cho các tổng
quan đã được công bố trước đó và mở ra triển vọng
nghiên cứu trong tương lai.

KẾT LUẬN
Metagenomic đã và đang trở thành một công cụ
không thể thiếu trong nghiên cứu vi sinh vật vùng
rễ, mở ra những cơ hội mới để hiểu rõ hơn về cấu
trúc, chức năng và vai trò của cộng đồng vi sinh vật
trong việc bảo vệ cây trồng khỏi bệnh hại. Khác với
các phương pháp nuôi cấy truyền thống vốn chỉ phân
tích được một phần nhỏ hệ vi sinh vật, metagenomic
cho phép tiếp cận toàn diện, từ đó phát hiện các vi
sinh vật hiếm và chưa nuôi cấy được, đồng thời dự
đoán chức năng gen liên quan đến khả năng kháng
bệnh.
Các nghiên cứu đã chứngminh rằngmetagenomic có
thể xác định những nhóm vi sinh vật có lợi đồng thời
làm sáng tỏ cơ chế kháng bệnh thông qua cạnh tranh
dinh dưỡng, sản xuất kháng sinh và enzyme, cũng
như kích hoạt miễn dịch cảm ứng. Những phát hiện
này đã được ứng dụng thực tiễn trên nhiều loại cây
trồng, từ lúa, ngô, cà chua cho đến các cây côngnghiệp
như cà phê và hồ tiêu, góp phần giảm tỷ lệ bệnh và
nâng cao năng suất.
Điểm nổi bật của xu hướng nghiên cứu hiện nay là sự
kết hợp metagenomic với các công nghệ hiện đại như
multi-omics, trí tuệ nhân tạo và thiết kế cộng đồng
vi sinh vật tổng hợp. Đây là những hướng đi hứa hẹn
giúp chuyển hóa dữ liệumetagenomic thành giải pháp
thực tiễn, giảm sự phụ thuộc vào thuốc bảo vệ thực vật
hóa học và thúc đẩy nền nông nghiệp bền vững. Tuy
nhiên, thách thức vẫn còn tồn tại, đặc biệt là việc đưa
các kết quả nghiên cứu từ phòng thí nghiệm ra đồng
ruộng. Do đó, cần có sự phối hợp chặt chẽ giữa các
nhà khoa học, doanh nghiệp và chính sách hỗ trợ từ
phía nhà nước để thúc đẩy thương mại hóa các sản
phẩm dựa trên microbiome.

XUNGĐỘT LỢI ÍCH
Nhóm tác giả cam đoan rằng không có xung đột lợi
ích trong công bố bài báo “Ứng dụng metagenomics
trong nghiên cứu vi sinh vật vùng rễ có khả năng
kháng bệnh cho cây trồng”.
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hợp tài liệu và soạn thảo sơ bộ bài viết; Nguyễn Kiều
Băng Tâm là người hoàn thiện bài báo, thiết kế bố
cục, logic của bài báo và giải đáp góp ý của phản biện;
Lương Hữu Thành là người tham gia biên tập, chỉnh
sửa nội dung khoa học phần kỹ thuậtmetagenomic và
tham gia đóng góp phúc đáp phản biện về phần nội
dung kĩ thuật này.
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Từ viết tắt Diễn giải

MAGs Metagenome-Assembled Genomes

AMR Antimicrobial Resistance

ISR Induced Systemic Resistance

PGPR Plant Growth-Promoting Rhizobacteria

JA Jasmonic acid

ET Ethylene

DAPG 2,4-diacetylphloroglucinol

VOCs các hợp chất dễ bay hơi

SAR Systemic acquired resistance

SA Salicylic acid

PR Pathogenesis related

NRPS Các hợp chất peptide không ribosom

PKS Polyketide synthase

AI Công nghệ trí tuệ nhân tạo

Fe3+ Sắt

N Nitơ

P Phospho

K Kali

Allelopathy Ức chế sinh học

BGC Sản phẩm tự nhiên
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ABSTRACT
The rhizosphere microbiome plays a pivotal role in plant health by contributing to nutrient cycling,
growthpromotion andprotection against pathogens. Traditional culture-basedmethods havepro-
vided only a limited view of this complex ecosystem, asmanymicroorganisms cannot be cultivated
under laboratory conditions. Metagenomic has emerged as a powerful tool to overcome these lim-
itations, enabling comprehensive analysis of microbial communities directly from environmental
samples. This review synthesizes recent advances in metagenomic approaches applied to rhizo-
sphere microbiomes, with a particular focus on mechanisms of plant disease resistance, including
nutrient competition, antibiotic and enzyme production, and the induction of systemic resistance.
Practical applications are highlighted across major crops such as rice, maize, tomato, and industrial
plants including coffee and pepper, drawing on both international studies and pioneering research
conducted in Vietnam.
A distinctive contribution of this review lies in its integration of global findings with local case stud-
ies, offering insights into tropical agroecosystems that have been underrepresented in previous
reviews. Furthermore, emerging research trends are discussed, including multi-omics integration,
artificial intelligence for big data analysis, and the design of synthetic microbial communities tai-
lored to enhance plant resilience. By bridging fundamental knowledge with applied perspectives,
this review underscores the transformative potential of metagenomic in developing sustainable,
biologically based strategies for plant disease management.
Key words: Metagenomic, Rhizosphere microbiome, Plant disease resistance, Multi omics,
Sustainable agriculture.
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