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TÓM TẮT: Những năm gần đây, ứng dụng vi khuẩn trong chuyển hóa sinh học tạo các hoạt chất 

thứ cấp có giá trị đang được nghiên cứu nhiều ở các đối tượng cây dược liệu. Một trong những 

nguồn tiềm năng cho sàng lọc vi sinh vật có khả năng chuyển hóa là vi sinh vật nội sinh ở thực vật. 

Trong nghiên cứu này, chúng tôi tiến hành phân lập và sàng lọc các chủng vi khuẩn nội sinh định 

hướng chuyển hóa ginsenoside Rb1 trong cây sâm ngọc linh, Panax vietnamensis. Kết quả đã thu 

nhận được 45 chủng vi khuẩn nội sinh từ mẫu thân rễ (24 chủng), cuống lá (8 chủng) và lá (13 

chủng) cây sâm ngọc linh. Trong đó, 27 chủng có khả năng sinh tổng hợp β-glucosidase, một 

enzyme có khả năng phân cắt các gốc glycoside liên kết với aglycone của ginsenoside Rb1. Qua 

đánh giá hoạt độ β-glucosidase và định danh sử dụng trình tự gen mã hóa 16S rRNA, chúng tôi đã 

lựa chọn được 4 chủng vi khuẩn ký hiệu SVK32 (Enterobacter sp.); SVK34 (Serratia sp.); SVK37 

(Ochrobactrum sp.) và SVK44 (Arthrobacter sp.) có khả năng tổng hợp β-glucosidase có hoạt độ 

cao làm tiền đề cho việc nghiên cứu sự chuyển hóa ginsenoside từ Rb1 thành Rd và Rg3. 

Từ khóa: Chuyển hóa sinh học, Ginsenoside Rb1, Panax vietnamensis, sâm ngọc linh, vi khuẩn  

nội sinh. 

 

MỞ ĐẦU 

Sâm ngọc linh, P. vietnamensis Ha & 
Grushv., là loại dược liệu quý hiếm, loài này chỉ 
phân bố ở vùng núi cao trong sơn hệ Ngọc Linh 
thuộc một số ít huyện của Kon Tum và Quảng 
Nam. Sâm ngọc linh (Panax vietnamensis) cùng 
chi Panax với nhiều loài sâm quý trên thế giới 
như sâm Panax ginseng (Hàn Quốc), Panax 
quinquefolius (Mỹ). Tuy nhiên, phân tích các 
hợp chất hóa học rễ củ sâm ngọc linh chứa tới 
50 saponin (sâm triều tiên có khoảng 25 
sanopin) và cập nhật những kết quả nghiên cứu 
mới nhất cho thấy danh sách saponin của sâm 
ngọc linh lên tới 52 loại (Duc et al., 1993, 
1994a; Le et al., 2015). Ngoài những saponin 
đặc trưng như VR-3, 4, 8, 9, MR1 và MR2 (Duc 
et al., 1994b), sâm ngọc linh còn chứa một số 
saponin có dược tính cao đã được phát hiện 
trong các loài sâm khác cùng chi Panax như 
ginsenoside Rb1, Rg1, Rc, Rd hay Rg3 (Lee et 
al., 2016; Li et al., 2016, 2017; Tian et al., 2017; 
Sun et al., 2017; Gao et al., 2017) 

Các saponin này được cấu tạo từ các 
aglycon chính bao gồm protopanaxadiol (PPD), 
protopanaxatriol (PPT) và khung dammaran. 
Tuy nhiên, các saponin trong cùng nhóm 
aglycone lại có những hoạt tính sinh học khác 
nhau. Sự khác biệt về hoạt tính được quyết định 
chủ yếu bới phần glycoside kết hợp cùng với 
aglycon. Sự chuyển hóa các saponin nhằm tạo 
ra các hợp chất có hoạt tính cao có thể được xúc 
tác thông qua các phản ứng loại bỏ các gốc 
đường liên kết với aglycon (Yu et al., 2017). 
Một trong những phương pháp hiện đang được 
tập trung nghiên cứu là sử dụng các vi sinh vật 
có khả năng sinh tổng hợp β-glucosidase, xúc 
tác cho phản ứng cắt các gốc đường theo liên 
kết β-glycoside. Hiện nay, khả năng chuyển hóa 
các saponin chính như Rb1 thành các hợp chất 
ginsenoside khác như Rd, Rg3, Rh2, Re hay 
Rg1 thông qua β-glucosidase đã được ghi nhận 
ở cả mức độ chất chuẩn và dịch chiết từ cây tự 
nhiên (Quan et al., 2012; Palaniyandi et al., 
2016; Yu et al., 2017). 
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Bên cạnh một số vi sinh vật có hoạt tính β-
glucosidase được phân lập từ đất (Yu et al., 2017) 
hay từ các sản phẩm sữa lên men (nhóm vi khuẩn 
Lactobacillus sp.) (Palaniyandi et al., 2016), các vi 
sinh vật nội sinh cũng là một nguồn cung cấp các 
chủng vi sinh vật tiềm năng cho quá trình chuyển 
hóa. Gần đây, vi sinh vật nội sinh đã và đang được 
quan tâm nghiên cứu nhiều do những tương tác 
hữu ích lên sự sinh trưởng của thực vật. Một số 
tác động có lợi của vi sinh vật nội sinh có thể liệt 
kê như: giúp tăng cường khả năng trao đổi chất, 
kích thích sinh trưởng, miễn dịch cho vật chủ 
bằng cách chuyển hóa hoặc tổng hợp các sản 
phẩm trao đổi chất (Amaresan et al., 2012; 
Santoyo et al., 2016; Shahzad et al., 2017).  

Tuy nhiên, hiện nay chưa có nghiên cứu nào 
trong nước khai thác nguồn vi sinh vật nội sinh 
trong cây sâm ngọc linh, đặc biệt là định hướng 
sàng lọc những chủng vi khuẩn có khả năng 
tổng hợp β-glucosidase. Do đó, chúng tôi tiến 
hành nghiên cứu này với mục đích phân lập và 
bước đầu sàng lọc những chủng vi sinh vật có 
hoạt tính β-glucosidase định hướng chuyển hóa 
saponin có nguồn gốc từ cây sâm ngọc linh. 

VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 

Nguồn mẫu được sử dụng trong nghiên cứu 
này là cây sâm ngọc linh, P. vietnamensis, có 
nguồn gốc tự nhiên, được thu thập tại thôn 2, xã 
Trà Linh, huyện Nam Trà My, tỉnh Quảng Nam, 
Việt Nam vào tháng 4 năm 2016. Mẫu thực vật 
đã được định danh và phân loại bằng phương 
pháp hình thái học tại Phòng Thực vật, Viện 
Sinh thái và Tài nguyên sinh vật, Viện Hàn lâm 
Khoa học và Công nghệ Việt Nam. 

Phương pháp khử trùng bề mặt  

Mẫu cây sâm ngọc linh được rửa sạch dưới 
vòi nước để loại bỏ đất, tạp chất và làm khô 
mẫu tại nhiệt độ phòng trong 20 phút. Mẫu cây 
sâm ngọc linh được chia thành 3 phần: thân rễ, 
cuống lá và lá, và được khử trùng riêng rẽ trong 
điều kiện vô trùng. Mẫu thực vật được rửa với 
nước cất khử trùng 2 đến 3 lần, sau đó được khử 
trùng với NaClO 5% trong 5 phút. Rửa mẫu một 
lần Na2S2O3 2,0% (w/v) trong 1 phút để loại bỏ 
NaClO dư. Tiếp tục xử lý mẫu bằng ethanol 
70% trong 10 phút, rửa lại bằng nước cất khử 
trùng để loại bỏ ethanol. Tiến hành thu dịch rửa 
mẫu lần cuối với nước cất khử trùng và cấy trải 
trên môi trường LB nhằm kiểm tra độ sạch của 
mẫu sau khi khử trùng (El-Deeb et al., 2013). 

Phương pháp phân lập vi khuẩn nội sinh 

Mẫu thực vật sau khi khử trùng bề mặt được 
thấm khô trên giấy thấm khử trùng và được 
nghiền thành bột mịn. Bột nghiền mẫu được cấy 
trải trên các môi trường MPA (g/L)-(3,0-Cao 
thịt; 5,0-Pepton; 5,0-NaCl); VK1 (g/L)-2,0- 
K2HPO4; 1,5-KCl; 1,5-NH4Cl; 0,3-MgSO4; 
0,17-CaSO4; 1,0-Glutamic acid; 5,0-Cao nấm 
men; 5,0-Casamino acid; 5-Na2CO3); VK2 
(g/L)-15,0-Casamino acid; 3,0-Trisodium 
citrate; 2,5-Glutamic acid; 2,5-MgSO4; 2,0-
KCl) và LB (g/L) 5,0-Cao nấm men; 10,0- 
Trypton; 10,0-NaCl) (Suman et al., 2016). Các 
môi trường nuôi cấy được điều chỉnh pH về 
khoảng 6,9 đến 7,1, bổ sung 15,0 g/L thạch và 
khử trùng ở 121°C, 1 atm trong 15 phút. 

Mẫu thực vật sau khi cấy trải trên môi 
trường dinh dưỡng được nuôi ở 37°C trong 72 
giờ. Các khuẩn lạc riêng rẽ được cấy tạo dòng 
thuần trên môi trường LB và được sử dụng 
trong các thí nghiệm tiếp theo. 

Phương pháp sàng lọc chủng vi khuẩn nội 
sinh có khả năng sinh tổng hợp β-glucosidase 

Các chủng vi khuẩn được cấy chấm điểm 
trên môi trường MPA đặc có bổ sung 3 g/L 
Esculin; 0,2 g/L Ferric ammonium citrate và 
được nuôi ở 37°C trong 48 giờ (Veena et al., 
2011). Các chủng vi sinh được xác định có hoạt 
tính β-glucosidase khi xuất hiện vòng phân giải 
esculin có màu đen đến nâu trên đĩa môi trường. 
β-glucosidase phân giải esculin tạo thành 
esculetin và kết hợp với ion sắt trong môi 
trường tạo màu đặc trưng (Edberg et al., 1985). 

Phương pháp xác định hoạt độ β-glucosidase 

Các chủng vi khuẩn được nuôi cấy trên môi 
trường lỏng MPA có bổ sung (CMC) 1% ở 
37°C trên máy lắc tốc độ 200 vòng/phút trong 
72 giờ, ly tâm 10.000 vòng/phút trong 5 phút 
thu lấy dịch enzyme. Hoạt độ β-glucosidase 
được xác định theo (Grover & Cushley, 1977). 
Hoạt độ β-glucosidase được xác định theo công 
thức Hoạt độ (U/ml) = (ODmẫu thí nghiệm - ODmẫu đối 

chứng)*0,0295*df. Trong đó: df là hệ số pha 
loãng. Phản ứng được thực hiện ở 37°C, pH 5,0 
trong thời gian 15 phút và xác định giá trị OD 
hấp thụ ở bước sóng 400 nm. 

Phương pháp định danh vi khuẩn nội sinh 
dựa trên trình tự gen mã hóa tiểu phần 16S 
rRNA 

Các chủng vi khuẩn được nuôi trên môi 
trường LB lỏng trong 16 giờ. Sau đó, dịch nuôi 
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được ly tâm ở 7.000 vòng/phút trong 5 phút thu 
hồi sinh khối. DNA tổng số được tách chiết theo 
phương pháp được mô tả bởi DOE Joint Genome 
Institute (William et al., 2012). DNA genome tách 
chiết được sử dụng làm khuân cho phản ứng PCR 
khuếch đại phân đoạn 1,5 kb gen mã hóa 16S 
rRNA với cặp mồi đặc hiệu GR1 (5'-
TAACACATGCAAGTCGAACG-3') và GF1 (5'-
GGTGTGACGGGCGGTGTGTA-3'). Phản ứng 
PCR được thực hiện với chu trình nhiệt (Tiền biến 
tính: 94°C/5p; Phản ứng: 94°C/30s; 55°C/30s, 
72°C/1p, 30 chu kỳ; Hoàn thiện: 72°C/4p). 

Sản phẩm PCR được kiểm tra trên gel Aga-
rose 0,8%, được tinh sạch sử dụng Kit 
PureLinkTM-DNA Purrication (Invitrogen, Mỹ) 
và được giải trình tự trên máy đọc trình tự ABI 
PRISM®3100-Avant Genetic Analyzer (Ap-
plied Biosystems, Foster City, CA, USA) tại 
Viện Công nghệ Sinh học, Viện Hàn lâm Khoa 
học và Công nghệ Việt Nam.  

Kết quả giải trình tự gen hai chiều được

kiểm tra bằng phần mềm phân tích DNA STAR 
(Lasergene Inc., Madison, WI, USA), so sánh 
với các gen tương ứng đăng ký trên ngân hàng 
cơ sở dữ liệu GenBank bằng công cụ BLAST. 
Cây phát sinh loài được xây dựng sử dụng phần 
mềm MEGA6 bằng phương pháp Neighbor-
joining tree và phân tích theo phương pháp 
boostrap với n = 1000. 

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

Kết quả phân lập vi khuẩn nội sinh ở cây 
sâm ngọc linh 

Kết quả phân lập thu được 45 chủng vi 
khuẩn phát triển trên cả bốn lọai môi trường 
(MPA, VK1, VK2 và LB) từ cả ba bộ phận thân 
củ, cuống lá và lá cây sâm. Các chủng vi khuẩn 
phát triển mạnh tạo các khuẩn lạc trên các các 
môi trường phân lập sau 3 đến 5 ngày nuôi cấy 
(hình 1). Ngoài ra, số lượng vi khuẩn thu nhận 
được từ mỗi loại môi trường cũng có sự khác 
biệt (hình 2). 

 

Hình 1. Sinh trưởng của vi khuẩn nội sinh phân lập từ lá, cuống lá và thân rễ cây sâm ngọc linh  
trên môi trường MPA 

 
Kết quả phân lập cũng cho thấy số lượng vi 

khuẩn phân lập được từ thân rễ cao nhất với 24 
chủng, chiếm 53%; từ lá với 13 chủng (chiếm 
29%) và thấp nhất từ cuống lá, với 8 chủng 
(chiếm 18%) (hình 3). Kết quả của chúng tôi 
thu được cũng tương tự với những công bố 
trước đây khi phân lập vi sinh vật nội sinh từ 
các bộ phận khác nhau của thực vật. Gần đây, 
kết quả của Nawed & Ramesh (2015) cho thấy 
có sự khác biệt lớn về số lượng vi khuẩn phân 

lập được từ rễ, thân và lá ở cây dừa cạn 
(Catharanthus roseus), hương nhu (Ocimum 
sanctum), húng bạc hà (Mentha arvensis) và cỏ 
ngọt (Stevia rebaudiana). Mặt khác kết quả này 
khác so với kết quả của El-Deeb et al. (2013) 
cho thấy số lượng vi khuẩn phân lập được từ lá 
và thân cao hơn nhiều lần so với mẫu phân lập 
từ rễ (2,9 × 104 cfu/g ở mẫu lá, 2,4 × 103 cfu/g 
ở mẫu thân và 1,5 × 102 cfu/g ở rễ) (El-Deeb et 
al., 2013). Số lượng cũng như thành phần loài 
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vi sinh vật nội sinh phụ thuộc vào khả năng 
thích nghi của loài đó với điều kiện môi trường 
bên trong thực vật. Ngoài ra, mỗi cơ quan của 
thực vật đều đảm nhiệm chức năng chuyên biệt 
với các điều kiện sinh-lý-hóa khác nhau. Do 
đó, số lượng, thành phần vi sinh vật nội sinh 

phân lập được ở các bộ phận khác nhau của 
cây thường có sự khác biệt rõ rệt. Các chủng vi 
khuẩn phân lập được thuần hóa, tạo lập bộ 
chủng và tiếp tục được sàng lọc nhằm xác định 
các chủng có khả năng sinh tổng hợp  
β-glucosidase. 

 

  

Hình 2. Số lượng vi khuẩn phân lập tính theo  
loại môi trường dinh dưỡng 

 

Hình 3. Số lượng vi khuẩn nội sinh phân bố theo 
bộ phận phân lập (thân rễ, cuống lá và lá  

P. vietnamensis) 

 
Kết quả sàng lọc các chủng vi khuẩn nội sinh 
sinh tổng hợp β-glucosidase 

Qua phương pháp thủy phân Esculin, chúng 
tôi bước đầu xác định được 27 chủng vi khuẩn có 
tiềm năng tổng hợp β-glucosidase, chiếm khoảng 
60% tổng số chủng vi khuẩn phân lập được (hình 
5). Các chủng đều tạo vòng phân giải có màu đen 
sau 48 giờ nuôi cấy ở 37°C. Tuy nhiên, kích 
thước vòng phân giải của mỗi chủng cũng có sự 
khác biệt (hình 4). Hiện tượng này có thể do khả 
năng tổng hợp enzyme của mỗi chủng vi khuẩn 
là khác nhau. Do đó, chúng tôi tiếp tục tiến hành 
xác định hoạt độ β-glucosidase của mỗi chủng 
được nuôi cấy ở cùng điều kiện và ở cùng hàm 
lượng protein tổng số. 

 

Hình 4. Kết quả sàng lọc khả năng sinh  

tổng hợp β-glucosidase của một số chủng  

vi khuẩn nội sinh

 
Hình 5. Kết quả xác định vòng phân giải Esculin của các chủng vi khuẩn phân lập được; Kết quả 

 

Hình 5. Kết quả xác định vòng phân giải Esculin 
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Kết quả xác định hoạt độ enzyme cho thấy 
một số chủng vi khuẩn có hoạt độ β-glucosidase 
cao vượt trội so với các chủng còn lại như: chủng 
SVK4, SVK16, SVK18, SVK31, SVK32, 
SVK33, SVK34, SVK37 và SVK44 (hình 6). 

Đây là các chủng tiềm năng và có thể được ứng 
dụng trong chuyển hóa các hợp chất ginsenoside 
trong cây sâm ngọc linh. Các chủng vi khuẩn này 
tiếp tục được định danh sử dụng phương pháp 
giải trình tự đoạn DNA mã hóa 16S rRNA. 

 
Hình 6. Kết quả xác định hoạt độ β-glucosidase sau 72 giờ nuôi cấy 

 

Hình 6. Kết quả xác định hoạt độ β-glucosidase sau 72 giờ nuôi cấy 
 

Kết quả định danh các chủng vi khuẩn nội 
sinh dựa trên trình tự gen 16S rRNA. 

Kết quả điện di sản phẩm PCR với cặp mồi 
GF1/GR1 cho thấy một băng sáng duy nhất có 
kích thước khoảng 1,5 kb (hình 7). Như vậy, 
chúng tôi đã khuếch đại được đoạn gen mã hóa 
cho ribosom RNA cấu tạo tiểu phần 16S ở các 
chủng vi khuẩn. Sản phẩm PCR tiếp tục được 
thôi gel, tinh sạch và giải trình tự với hệ thống 
ABI PRISM®3100. 

 

Hình 7. Kết quả điện di sản phẩm PCR  
uếch đại gen 16S rRNA với cặp mồi GF1/GR1. 
1-5: chủng vi khuẩn SVK4, SVK32, SVK34, 
SVK37 và SVK44; M: Marker 1kb Thermo 
Fisher Scientific 

Kết quả so sánh trình tự các đoạn gen 
khuếch đại cho thấy chủng SVK4, SVK16 và 

SVK18 có độ tương đồng cao, hiện tượng tương 
tự cũng được ghi nhận giữa hai chủng SVK31 
và SVK44. Nguyên nhân có thể do cùng một 
chủng vi khuẩn phát triển trên các môi trường 
khác nhau dẫn tới hình thái phát triển khác 
nhau. Ngoài ra, chủng vi khuẩn này cũng phân 

bố trên các bộ phận khác nhau dẫn tới việc nhận 
biết thông qua hình thái khó có thể loại trừ khả 
năng trùng lặp. 

Kết quả phân tích BLAST cho thấy, các 
chủng phân lập được có độ tương đồng lên tới 
99% với một số chủng tham chiếu có trong 
Genbank. Chủng SVK4 tương đồng với loài 
Staphylococcus sciuri (chủng DSM 20345); 
Chủng SVK32 tương đồng với loài Enterobac-
ter bugandensis (chủng 247BMC); Chủng 

SVK34 tương đồng với loài Serratia gremesii 
(chủng NBRC 13537); Chủng SVK37 tương 
đồng với loài Ochorobactrum pseudogrignon-
ense (chủng CCUG 30717); Chủng SVK44 
tương đồng với loài Arthrobacter nicotianae 
(chủng DSM 20123).  

Tuy nhiên, phân tích di truyền cho thấy các 
chủng thu nhận được có sai khác về khoảng 
cách di truyền so với chủng tham chiếu (hình 8). 
Nguyên nhân dẫn tới hiện tượng này có thể do 
mỗi chủng tham chiếu được phân lập từ nguồn 
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mẫu khác nhau do đó đã xuất hiện sự thay đổi 
về đặc tính di truyền. Do đó, chúng tôi bước đầu 
xác định các chủng SVK4, SVK32, SVK34, 

SVK37 và SVK44 thuộc năm chi Staphylococ-
cus, Enterobacter, Serratia, Ochrobactrum và 
Arthrobacter sp. 

 

Hình 8. Cây phân loài của các chủng SVK4, SVK32, SVK34, SVK37 và SVK44 so với các chủng 
tham chiếu trên NCBI. 1 bar = 0,1 khoảng cách di truyền, Boostrap với n = 1000 

 
Kết quả phân tích của chúng tôi tương tự 

với các công bố trước đây về vi khuẩn nội sinh 
ở thực vật. Staphylococcus, Enterobacter, Ser-
ratia, Ochrobactrum và Arthrobacter là những 
chi đã từng được phát hiện nội sinh trong một 
số loài thực vật (El-Deeb et al., 2013; Ji et al., 
2014; Rangjaroen et al., 2014; Nawed & 
Ramesh, 2015; Zhang et al., 2015). 

Các nghiên cứu trước đây cũng đã ghi nhận 
sự xuất hiện của các loài thuộc các chi Entero-
bacter, Serratia, Staphylococcus, hoặc Arthro-
bacter, ở loài sâm Panax ginseng (Hàn Quốc). 
Vendan et al. (2010) đã phân lập được 51 chủng 
vi khuẩn nội sinh, trong đó có tới 20 chủng 
thuộc chi Staphylococcus, 21 chủng thuộc chi 
Baccilus. Một số vi khuẩn khác được ghi nhận 
là: Micrococcus spp., Lysinibacillus spp., Pseu-
domonas spp., Stenotrophomonas spp., Agro-
bacterium spp. và Paenibacillus spp. (Vendan 
et al., 2010). Trước đó, Cho et al. (2007) cũng 

đã phân lập được 63 chủng thuộc 13 chi vi 
khuẩn từ thân củ sâm P. ginseng 5 năm tuổi. 
Trong các chủng phân lập có 3 chủng thuộc chi 
Arthrobacter, 3 chủng thuộc chi Serratia. Tuy 
nhiên, Baccilus lại là chi chiếm ưu thế. Trong 
khi đó, kết quả phân lập của chúng tôi có sự sai 
khác đối với các công bố trước đây về vi khuẩn 
nội sinh ở cây sâm P. ginseng. Trong mẫu cây 
sâm ngọc linh, các chi Enterobacter, Serratia, 
và Staphylococcus (số liệu không thể hiện) lại là 
những chi phổ biến. Nguyên nhân dẫn tới sự sai 
khác này có thể do đặc điểm thổ nhưỡng và khu 
hệ vi sinh vật vùng đất tại nơi phát triển của 
mẫu sâm ngọc linh và mẫu sâm P. ginseng (Cho 
et al., 2007). Tuy nhiên, phần lớn các loài thuộc 
chi Staphylococcus đã được ghi nhận gây bệnh 
trên người và động vật (Hauschild et al., 2010; 
Beims et al., 2017). Do đó, chúng tôi chỉ lựa 
chon 4 chủng vi khuẩn SVK32, SVK34, SVK37 
và SVK44 cho các nghiên cứu tiếp theo. 
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KẾT LUẬN 

Có 45 chủng vi khuẩn nội sinh đã được 
phân lập từ các bộ phân thân rễ, lá và cuống lá 
cây sâm P. vietnamensis thu ở Quảng Nam, 
trong đó, đã sàng lọc được 27 chủng vi khuẩn 
có khả năng sinh tổng hợp β-glucosidase. Qua 
phương pháp xác định hoạt độ enzyme, chúng 
tôi chọn lựa được 4 chủng vi khuẩn SVK32, 
SVK34, SVK37 và SVK44 thuộc về các chi 
Enterobacter., Serratia., Ochrobactrum. và Ar-
throbacter làm tiền đề cho các nghiên cứu 
chuyển hóa ginsenoside Rb1 thành Rd và Rg3 
tiếp theo. 

Lời cảm ơn: Nhóm tác giả xin cảm ơn đề tài 
độc lập trẻ cấp Viện Hàn lâm Khoa học và 
Công nghệ Việt Nam: “Sàng lọc vi khuẩn nội 
sinh có khả năng tăng cường chuyển hóa  
Ginsenoside trong rễ tơ sâm ngọc linh (Panax 
vietnamensis)”- mã số: VAST.ĐLT-04/16-17 đã 
hỗ trợ kinh phí cho chúng tôi thực hiện nghiên  
cứu này. 
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SUMMARY 

 Biotransformation of secondary metabolites from medicinal plants by bacteria has been studied extensive-

ly in the recent years. One of the potential sources for screening bacteria is plant endophytic bacteria. In this 

study, we isolated and screened endophytic bacteria for transformation of ginsenoside Rb1 of Ngoc Linh gin-

seng collected at village number 2, Tra Linh commune, Nam Tra My district, Quang Nam province. There are 

45 strains isolated form rhizobium (24 strains), petioles (8 strains) and leaves (13 strains). After screening, 

there are 27 strains positive with β-glucosidase test, an enzyme which catalyses the hydrolysis of terminal 

non-reducing residues in β-glucosides-aglycone linkage of ginsenoside Rb. By evaluating the β-glucosidase 

activity and identification via 16S rRNA sequence, we choosed four high β-glucosidase acitivity strains 

SVK32 (Enterobacter sp.); SVK34 (Serratia sp.); SVK37 (Ochrobactrum sp.) and SVK44 (Arthrobacter sp.) 

for futher study on biotransformating of ginsenoside Rb1 into ginsenoside Rd and Rg3. 

Keywords: Biotransformation, Endophytic bacteria, Ginsenoside Rb1, Ngoc Linh ginseng, Panax  

vietnamensis. 
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