
JSLHU, Issue 17, May 2024 

JSLHU 

JOURNAL OF SCIENCE 
OF LAC HONG UNIVERSITY 
 

ISSN: 2525 - 2186 

Tạp chí Khoa học Lạc Hồng 2024, 17(1): 01-06 

 

 

1 

VI SINH VẬT PHÂN GIẢI CELLULOSE TRONG ĐƯỜNG TIÊU HÓA 

HƯƠU CAO CỔ (Giraffa camelopardalis) 

Trần Thị Thảo Hiền*, Đoàn Thị Tuyết Lê 

Trường Đại học Lạc Hồng, Số 10 Huỳnh Văn Nghệ, Bửu Long, Biên Hòa, Đồng Nai, Việt Nam 

Tác giả liên hệ: tuyetledt@lhu.edu.vn   

 

THÔNG TIN BÀI BÁO  TÓM TẮT 

Received:  10/07/2022 

Revised:    12/1/2023 

Accepted:   15/4/2023 

Published:   28/9/2023 

 

Hươu cao cổ (HCC, Giraffa camelopardalis) là loài động vật nhai lại với nguồn 

thức ăn chính là thực vật. Đường tiêu hóa của HCC chứa hệ vi sinh vật cộng sinh 

rất phong phú. Hệ này hoạt động rất hiệu quả để phân hủy cơ chất cellulose từ thức 

ăn thành glucose và tạo ra nguồn năng lượng cho các hoạt động của HCC. Hệ vi 

sinh vật trong đường tiêu hóa của HCC khác nhau giữa các cá thể. Thành phần thức 

ăn mà HCC tiêu thụ cũng ảnh hưởng đến sự đa dạng và số lượng của các loài vi 

sinh vật trong hệ tiêu hóa. Bài tổng quan này sẽ khái quát về hệ tiêu hóa của HCC 

và đồng thời cung cấp thêm các kết quả nghiên cứu mới về hệ vi sinh vật trong 

đường tiêu hóa của HCC có khả năng phân giải cellulose cũng như một số cơ chế 

chuyển hóa chúng. Ngoài ra, việc phân lập và định danh được các vi sinh vật có 

khả năng phân giải cellulose có trong đường tiêu hóa của HCC sẽ góp phần đa dạng 

hóa nguồn cung vi sinh vật phân giải cellulose. Những nguồn này cũng có thể được 

khai thác để phục vụ cho việc xử lý rác thải và các phế phụ phẩm có chứa thành 

phần cellulose. 
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The giraffe (Giraffa camelopardalis) is a ruminant whose main food source is plant. 

Their digestive system has a diverse symbiotic flora. This microbial community 

converts cellulose in food to glucose and energy for giraffe activities. Different 

giraffes have a different microbiota in the digestive system. The composition of the 

food consumed by G. camelopardalis also affects the diversity and number of 

microbial species in the digestive system. This review provides an overview of the 

digestive system of giraffes and updates new research results on the microbiota in 

the digestive system of G. camelopardalis that is able to degrade cellulose and some 

metabolism mechanisms. In addition, the isolation and identification of cellulose-

degrading microorganisms present in the gastrointestinal tract of G. camelopardalis 

will contribute to diversifying the supply of cellulose-degrading microorganisms. 

These resources can also be applied for treating cellulosic wastes. 
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1. Giới thiệu  

Ngày nay, việc đẩy mạnh sản xuất nông - lâm nghiệp đã 

tạo ra một lượng lớn các nguồn chất thải ra môi trường, với 

thành phần chủ yếu cellulose. Tuy nhiên, chỉ một lượng chất 

thải trong số đó được tái sử dụng trong chăn nuôi để làm thức 

ăn cho gia súc và các chất độn hoặc làm phân bón cho cây 

trồng, trong khi lượng còn lại đều được để phân hủy tự nhiên 

hoặc được tiêu hủy bằng việc sử dụng các biện pháp thủ công 

như đốt cháy. Chính vì thế, một lượng lớn các khí độc hại 

như methan (CH4), cacbon dioxide (CO2), và cacbon 

monooxit (CO) đã được thải ra môi trường. Điều này dẫn đến 

sự ô nhiễm môi trường và hiện tượng hiệu ứng nhà kính. Vì 

vậy, tính cấp bách hiện nay là tìm ra các cách hữu hiệu để xử 

lí các nguồn rác thải và phế phụ phẩm từ sản xuất nông 

nghiệp vừa hiệu quả lại vừa đảm bảo thân thiện với môi 

trường. Một trong những xu hướng hiện nay là sử dụng các 

nguồn vi sinh vật tự nhiên để giúp phân hủy và chuyển hóa 

các chất thải đó, cụ thể hơn là nhóm vi sinh vật có thể phân 

giải cellulose. Tính đến thời điểm hiện tại, tuy đã có nhiều 

bài nghiên cứu về vi sinh vật phân giải cellulose nhưng vẫn 

còn một số hạn chế trong hiệu quả thực nghiệm và ứng dụng. 

Chính vì thế, các nhà khoa học trên thế giới nói chung và 

Việt Nam nói riêng vẫn đang tập trung tìm tòi và nghiên cứu 

nhằm đa dạng hóa các nguồn cung cấp vi sinh vật có khả 

năng phân giải cellulose với hoạt lực mạnh.  

Hươu cao cổ (HCC, Giraffa camelopardalis) là một loài 

động vật nhai lại, chỉ ăn thực vật như cỏ, lá, vỏ cây mà thành 

phần chủ yếu là cellulose và được coi là một loài động vật 

mô hình lí tưởng phục vụ cho nghiên cứu [1]. Trong hệ tiêu 

hóa của HCC, dạ cỏ là nơi tiêu hóa chính của thức ăn và ở 

đó hệ vi sinh vật cộng sinh phân giải cellulose để chuyển 

thành glucose. Quá trình này cũng đồng thời tạo ra các acid 

béo dễ biến đổi và đó cũng là nguồn năng lượng chính để cho 

HCC hấp thụ [2]. Hệ vi sinh vật trong đường tiêu hóa của 

HCC đảm nhiệm vai trò quan trọng trong việc phân giải và 

tiêu thụ những nguồn thức ăn. Chính vì điều này, việc nghiên 

cứu về hệ vi sinh vật hoạt động trong đường tiêu hóa của 

HCC có khả năng phân giải cellulose cũng như cơ chế phân 

giải của chúng là điều rất cần thiết. 

Cho đến nay, đã có nhiều báo cáo về hệ vi sinh vật đường 

ruột của nhiều loài động vật có vú [3-6] nhưng lại có rất ít 

các nghiên cứu về hệ vi sinh vật trong đường tiêu hóa của 

HCC. Vì vậy, bài tổng quan này sẽ khái quát lại về hệ tiêu 

hóa của HCC, đồng thời cung cấp thêm các kết quả mới về 

hệ vi sinh vật trong hệ tiêu hóa của HCC có khả năng phân 

giải cellulose cũng như một số cơ chế chuyển hóa của chúng. 

2. Nội dung 

2.1 HCC loài động vật nhai lại chỉ ăn thực vật 

HCC (Giraffa camelopardalis, họ Giraffidae) là một loài 

động vật nhai lại, có chiều cao lớn nhất trong các loài động 

vật trên cạn (5-6m), cân nặng lên đến 1,400kg và thường 

sống ở các đồng cỏ và rừng thưa ở châu Phi [7]. Ngoài ra, 

loài này có thể được tìm thấy nhiều ở trong các vườn thú, 

công viên quốc gia và các khu vực được bảo tồn hoặc cấm 

săn bắn. HCC có cổ và chân dài rõ rệt nhưng cơ thể lại tương 

đối ngắn. Bộ lông có những đốm hoặc mảng sẫm màu và có 

một cấu trúc giống như cặp sừng ở trên đầu. HCC gặm nhấm 

các bộ phận như chồi, hoa, quả, lá và cành của các loài cây 

khác nhau [8], trong đó có các loài cây mà các động vật khác 

không thể tiếp cận như cây keo (Acacia), cây một dược (mộc 

dược, Commiphora) và cây chiêu liêu (cây bàng, Terminalia) 

[9] hay các loài cây có hàm lượng protein thô và lignin cao 

hơn cỏ hoặc cũng có thể chứa các chất chuyển hóa thực vật 

thứ cấp như tannin [10]. 

2.2 Hệ tiêu hóa của HCC 

Động vật ăn cỏ và vi sinh vật chuyển hóa vật chất thực vật 

luôn sống cộng sinh với nhau để có thể lấy được năng lượng 

từ các chất hữu cơ khó tiêu. Hệ thống mạng lưới vi sinh vật 

trong dạ cỏ của động vật nhai lại được coi là một hệ thống 

cộng sinh phát triển nhất [11,12]. Động vật ăn cỏ tiến hóa và 

có đường tiêu hóa kéo dài (mở rộng phần ruột trước hoặc 

phần ruột sau) để có thể tăng thời gian lưu trữ thức ăn nhằm 

tạo điều kiện thu thêm nhiều năng lượng nhờ quá trình lên 

men của hệ vi sinh vật. Thành phần có trong dạ cỏ có thể 

được chia thành hai phần gồm dịch dạ cỏ (hỗn hợp dịch vật 

chủ, vi sinh vật và các chất chuyển hóa) và vật chất rắn (các 

hạt thức ăn và vi sinh vật bám sợi) [13]. Hệ tiêu hóa HCC 

gồm các phần như tuyến nước bọt hàm, tuyến nước bọt mang 

tai, mô lưới, dạ cỏ trên (dạ cỏ), dạ cỏ dưới (dạ tổ ong), dạ cỏ 

trước (dạ lá sách), dạ cỏ sau (dạ túi khế), ruột non, ruột già, 

và manh tràng. Ngoài ra, trạng thái của HCC có thể đã tác 

động đến kích thước của các bộ phận tiêu hóa của chúng. Cụ 

thể, các cơ quan này cần sự trao đổi chất mạnh mẽ nên có thể 

bị giảm kích thước nếu ở trong trạng thái bị thiếu chất dinh 

dưỡng dài ngày. Điều này đã được chứng minh trong các 

nghiên cứu về chế độ ăn kiêng của động vật nhai lại như gia 

súc [14] và cừu [15].  

Quá trình tiêu hóa thức ăn của HCC được diễn ra qua một 

số bước. Khởi đầu, thức ăn khi đưa vào được trộn lẫn với 

nước bọt trong hai ngăn dạ dày đầu tiên đó là dạ cỏ và dạ tổ 

ong. Tiếp đến, thức ăn được phân tách thành hai lớp đó là 

thức ăn rắn và thức ăn lỏng. Lớp thức ăn rắn được kết lại với 

nhau tạo thành khối và được đưa vào dạ cỏ để trở thành thức 

ăn nhai lại trước khi được ợ trở lại vào khoang miệng. Lúc 

này, HCC nhai chậm phần thức ăn này kỹ hơn với nước bọt 

để tác động vào các sợi thức ăn giúp phân giải kĩ hơn. Sau 

khi các sợi thức ăn bị phân hủy thành glucose nhờ hệ vi sinh 

vật trong đường tiêu hóa của HCC thì chúng được chuyển từ 

thức ăn dạng rắn thành dạng thức ăn lỏng và tiếp tục được 

truyền từ dạ cỏ tới dạ lá sách để loại bỏ nước. Thức ăn này 

sau đó tiếp tục được chuyển đến dạ túi khế, nơi đảm nhiệm 

chức năng tiêu hóa thức ăn cho HCC giống như dạ dày của 

con người. Cuối cùng, thức ăn được đi đến ruột non để các 

chất dinh dưỡng được hấp thụ. 

HCC có kích thước lớn nên cần có quá trình tiêu hóa phát 

triển và vì thế HCC không cần đến dạ cỏ to lớn để thu nạp 

năng lượng cho quá trình trao đổi chất như những gì xảy ra 

ở các loài động vật ăn cỏ khác. Chúng cần đến sự giúp đỡ 

của các bộ phận khác trong đường tiêu hóa và bằng cách khai 

thác năng lượng hiệu quả hơn từ việc nhai lại. Việc khai thác 

năng lượng không chỉ phụ thuộc vào kích thước của đường 

tiêu hóa [16] mà còn phụ thuộc vào khả năng tiêu hóa và tốc 

độ lên men của quá trình gặm nhấm, giảm kích thước hạt 

bằng cách nhai lại, thời gian lưu trữ lâu hơn của thức ăn và 

việc lựa chọn chế độ ăn có chất lượng cao hoặc sự kết hợp 

tối ưu của chúng. HCC dành trung bình 13 tiếng/ngày cho 

việc kiếm ăn và 4,5 tiếng/ngày cho việc nhai lại thức ăn [8, 

17, 18]. Việc nuốt, nhai và nhai lại phụ thuộc rất nhiều vào 

lưỡi để phục vụ quá trình nhai và vào cả các cơ nâng để nâng 

hàm trên so với hàm dưới. Thời gian lưu trữ thức ăn lâu hơn 

trong dạ cỏ và thời gian lên men lâu hơn giúp làm tăng quá 

trình khai thác năng lượng. Đồng thời, thời gian lưu trữ thức 

ăn trong dạ cỏ cũng phụ thuộc vào kích thước của loại thức 

ăn. Nghiên cứu chỉ ra rằng thời gian lưu giữ thức ăn dạng 
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lỏng và thức ăn dạng hạt trung bình lần lượt là 33,7 và 40 giờ 

[8, 17]. Tỷ lệ giữa thời gian lưu giữ thức ăn dạng hạt và lưu 

giữ thức ăn dạng lỏng trong dạ cỏ trung bình là 1,4 giờ, và 

điều này cho thấy rằng thức ăn dạng lỏng di chuyển ra khỏi 

dạ cỏ nhanh hơn thức ăn dạng hạt. 

2.3 Vi sinh vật phân giải cellulose 

Khả năng phân hủy polysaccharide có trong thành tế bào 

thực vật của các loài động vật nhai lại giúp đáp ứng nhu cầu 

dinh dưỡng và đòi hỏi năng lượng cao của chúng. Cellulose 

là thành phần chủ yếu của thành tế bào thực vật và là 

polysaccharide phong phú nhất trong tự nhiên. Động vật nhai 

lại có khả năng tiêu hóa nguồn cellulose nhờ những vi sinh 

vật cộng sinh có trong dạ cỏ có khả năng phân hủy các 

polysaccharide phức tạp [21]. Những vi sinh vật này bao 

gồm các vi khuẩn, nấm và động vật nguyên sinh [22]. Các vi 

sinh vật phân giải này lên men thức ăn trong dạ cỏ, manh 

tràng và ruột kết của động vật có vú ăn cỏ thành các acid béo 

dễ bay hơi, sinh khối vi sinh vật và các thể khí gồm methan 

và cacbon dioxide. Ngoài ra, các vi sinh vật còn tạo ra tập 

hợp các enzyme có hoạt tính cao trong phân hủy thành tế bào 

thực vật như cellulase, hemicellulase và cellobiase [23-25]. 

Các enzyme thủy phân của vi sinh vật thường hoạt động hữu 

hiệu và được cảm ứng sản xuất ra nhiều nhất khi được tiếp 

xúc hoặc gắn vào các vật chất nền. Thêm nữa, hiệu suất và 

mức độ thủy phân của các enzyme còn phụ thuộc vào đặc 

tính sinh lí và cấu trúc của các chất nền. 

Thực chất, cellulase không phải là một enzyme đơn lẻ mà 

chúng là một phức hợp các enzyme cộng hưởng lại khi hoạt 

động bao gồm endoglucanase, exoglucanase và β-

glucosidase [26]. Các enzyme cellulase làm đứt các liên kết 

β-1, 4 của cellulose ở thành tế bào thực vật để tạo thành các 

phân tử đường, ví dụ như glucose [26]. Trong quá trình phân 

hủy cellulose ở dạ cỏ động vật, các vi khuẩn tiết ra các 

enzyme cellulase để thực hiện quá trình này [27]. Mỗi một 

enzyme lại có một chức năng nhiệm vụ riêng. Enzyme 

endoglucanase cắt ngẫu nhiên các liên kết β-glycosidic của 

chuỗi cellulose, tạo ra các sản phẩm mới (glucose và 

cellobiose) có lợi cho cả vi sinh vật và động vật chủ [24]. 

Exoglucanase được mô tả như một cellobiohydrolase và 

đóng vai trò quan trọng trong thủy phân cellulose kết tinh 

thành oligosaccharide, cellobiose hoặc glucose [26], còn β-

glucosidase có nhiệm vụ phân tách các đơn vị cellobiose 

thành các glucose. Quá trình thủy phân sợi cũng bị ảnh 

hưởng bởi hemicellulose [29]. Xylan là một hemicellulose 

phổ biến nhất trong cỏ và gỗ cũng như chiếm tới 45% 

polysaccharide trong thức ăn cho động vật nhai lại [30]. Mối 

quan hệ tương hỗ của quần thể vi sinh vật dạ cỏ liên quan tới 

hiệu quả phân hủy xylan trong dạ cỏ. Xylan được phân giải 

thành xylose bằng những loài vi sinh vật có khả năng tạo ra 

enzyme xylanse phân giải sợi có hoạt tính cao [28].  

Như đã nhắc đến ở trên, cellulase được sản xuất ra trong 

tự nhiên bởi nhiều loại vi khuẩn và nấm khác nhau. Các 

enzym này thường tồn tại dưới dạng các cellulosome được 

gắn trực tiếp vào thành tế bào của vi khuẩn nhưng lại được 

tiết ra môi trường đối với nấm [31]. Cellulosome được gắn 

vào bề mặt tế bào vi khuẩn bằng cách bám giữ các protein. 

Cellulosome chứa các mô hình liên kết carbohydrate 

(Carbohydrate-binding module, CBM) để giúp hỗ trợ trong 

việc liên kết toàn bộ kiến trúc với chất nền [31]. Mỗi một sản 

phẩm của vi sinh vật hay cụ thể là enzyme cellulase đều được 

kiểm soát bởi một hay một nhóm gene. Sự điều khiển của 

gene trong vi sinh vật giúp cảm ứng ra enzyme cellulase. Cụ 

thể, trong tất cả 1495 (100%) bộ gen vi khuẩn được thử 

nghiệm thì có 575 (38%) bộ gen chứa ít nhất một loại enzyme 

tham gia vào quá trình thủy phân cellulose [31].  

Với sự có mặt của các cơ chất nền, các enzyme được cảm 

ứng sản xuất ra nhiều hơn, cụ thể là trường hợp của chất nền 

cellulose và enzyme cellulase. Trong nhiều trường hợp, vi 

sinh vật cần được nuôi cấy hoặc được ủ với cơ chất để kích 

thích chúng sản xuất ra các enzyme đặc hiệu tương ứng [32]. 

Ngoài ra, việc xử lý nhiệt trước khi chuẩn bị enzyme đã giúp 

hoạt hóa các hoạt động của enzyme exo- và endo-glucanase, 

đồng thời cải thiện sự bền của enzyme trong thời gian phản 

ứng. Do đó, hiệu quả của các enzym phân giải cellulose có 

thể được tăng lên bằng cách xử lý nhiệt, bên cạnh việc ủ các 

chế phẩm enzym đệm có cellulose hoặc cơ chất trước khi quá 

trình đường hóa [32]. Thêm nữa, việc áp dụng các kĩ thuật 

sinh học phân tử mới để chỉnh sửa và làm tăng sự hoạt hóa 

của gene điều khiển việc sản xuất cellulase cũng là một cách 

để làm tăng lượng cellulase có thể được sản xuất ra. Để ứng 

dụng các enzyme cellulase trong công nghiệp, nhiều nghiên 

cứu đã sinh tổng hợp thành công enzyme cellulase với hiệu 

suất cao thông qua các biện pháp lên men như lên men lỏng, 

lên men chìm và lên men bán rắn. 

2.4 Vi sinh vật trong hệ tiêu hóa của HCC và các yếu tố 

ảnh hưởng 

Hành động nuôi nhốt trong môi trường nhân tạo (chăn 

nuôi, phục hồi hoặc vườn thú) đối với hầu hết các loài động 

vật có sự khác biệt lớn so với môi trường sống trong tự nhiên. 

Trong quá trình nuôi nhốt, động vật nói chung và HCC phải 

trải qua các biến đổi về môi trường nên gây ra sự thay đổi 

lớn đến hệ vi sinh vật của chúng. Cụ thể, chế độ ăn uống, can 

thiệp y tế, thuốc kháng sinh, sự hạn chế trong việc tương tác, 

tiếp xúc với nhiều loài động vật, môi trường sống khác, khả 

năng tiếp xúc với vi sinh vật phân giải và vi sinh vật phát 

triển mạnh trong môi trường nhân tạo cũng tăng [33]. 

Trong khi chế độ ăn của HCC có thể là điểm mấu chốt 

trong việc hình thành sự đa dạng của hệ vi sinh vật trong dạ 

cỏ thì nguồn thức ăn được tiêu thụ là nguyên nhân cho sự 

khác biệt về thành phần vi sinh vật giữa các cá thể HCC [34]. 

Ngoài ra, sự khác nhau về cấu trúc và đa dạng hệ vi sinh vật 

trong cùng một loài động vật có vú còn được quyết định bởi 

vị trí địa lý và môi trường sống [3]. Một nghiên cứu đã chỉ 

ra sự năng động của hệ vi sinh vật đường ruột, có thể biến 

đổi theo thời gian để phản ánh sự thay đổi của chế độ ăn uống 

và môi trường sống [35]. Một số vi sinh vật có trong đường 

tiêu hóa của HCC được tổng hợp trong bảng 2. 

2.5 Vi sinh vật phân giải cellulose trong hệ tiêu hóa của 

HCC 

Hệ tiêu hóa của HCC gồm đa dạng quần xã của các vi sinh 

vật cộng sinh. Một trong những nơi sinh vật cộng sinh phát 

triển nhất là hệ thống lưới dạ cỏ của HCC cũng như các động 

vật nhai lại khác [49]. Cơ quan này được coi như là một bồn 

lên men trong đó vật chủ cung cấp các điều kiện kỵ khí cần 

thiết nhất để vi sinh vật sử dụng các vật liệu thực vật giàu 

cellulose [50]. 

Chế độ ăn uống ảnh hưởng trực tiếp đến thành phần quần 

xã vi sinh vật ở dạ cỏ của động vật nhai nói chung và HCC 

nói riêng, với tác động lớn nhất đến sự phân bố của các ngành 

vi khuẩn [50, 51]. Tuy nhiên, sự khác biệt giữa hệ vi sinh vật 

ở phần dịch lỏng (hỗn hợp của dịch vị, vi sinh vật và các chất 

chuyển hóa) và phần rắn (các hạt thức ăn và các vi sinh vật 

bám dính vào các chất xơ) trong dạ cỏ của HCC lại rất nhỏ 

[50]. Nghiên cứu cho thấy rằng dạ cỏ của HCC là nơi trú ngự 

phổ biến nhất các ngành vi khuẩn như Firmicutes và 
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Bacteroidetes mà hoàn toàn không bị phụ thuộc vào chế độ 

ăn của HCC. Điều này cho thấy hai ngành này đóng vai trò 

quan trọng nhất trong việc phân giải và tiêu thụ các thức ăn 

giàu chất xơ của HCC [52]. Thêm nữa, các chi Prevotella, 

Succinclasticium và Methanobrevibacter chiếm số lượng lớn 

nhất trong các chi vi khuẩn đã được định danh và phân loại. 

Ngoài ra, 21% các chuỗi trình tự của vi khuẩn có được từ hệ 

vi sinh vật trong dạ cỏ chưa từng được định danh tới mức độ 

phân loại ngành. Điều này cho thấy rằng, dạ cỏ của HCC là 

một nơi trú ngụ cho rất nhiều vi khuẩn mà trước đây chưa 

từng được xác định [50]. Tuy nhiên, sự đa dạng của nấm và 

động vật nguyên sinh trong dạ cỏ của HCC và tác động của 

chúng đến sự phân giải thức ăn lại không được xác định trong 

nghiên cứu này, do vậy để lại một khoảng  trống mà cần các 

nghiên cứu trong tương lai để làm sáng tỏ. 

Trong một nghiên cứu về hệ vi sinh vật đường ruột của 

HCC, Proteobacteria, Firmicutes và Bacteroidetes là ba 

ngành vi khuẩn chiếm ưu thế nhất [53]. Điều này cũng tương 

tự như hệ vi sinh vật đường ruột của một số loài động vật có 

vú khác như dê, ngựa và cừu. Kết quả này cho thấy rằng 

những ngành vi khuẩn này có vai trò quan trọng trong hệ sinh 

thái cũng như chức năng của hệ đường ruột của HCC và động 

vật có vú [53]. 

2.6 Ứng dụng vi sinh vật phân giải cellulose 

 Đã có nhiều nghiên cứu được tiến hành để phân lập các 

dòng vi sinh vật có khả năng phân giải cellulose thông qua 

các enzyme thủy phân cellulase mà chúng sản xuất ra. Nguồn 

mẫu được dùng cho việc phân lập các vi sinh vật có khả năng 

phân giải cellulose ngoài vi sinh vật có trong đường tiêu hóa 

của HCC còn có thể lấy từ dịch dạ cỏ bò [54], ruột mối [55] 

và bột cành thanh long [56]. Người ta sử dụng các vi khuẩn 

có tạo ra enzyme cellulase trong chiết xuất và chế biến thực 

phẩm cùng đồ uống, công nghiệp giấy, may mặc, thức ăn 

chăn nuôi, nông nghiệp, đặc biệt là xử lý rác thải và phân giải 

cellulose có trong rơm rạ [54, 55]. Trong nông nghiệp, các 

vi sinh vật có khả năng sản xuất ra cellulase cũng có thể được 

sử dụng để giúp bảo vệ cây trồng khỏi các sự tấn công của 

bệnh hại và đồng thời còn giúp kích thích sinh trưởng cho 

cây [57]. Ngoài ra, cellulase được sản xuất bởi các vi sinh 

vật cũng được coi là một sự thay thế hoàn hảo và hiệu quả 

cho các chất kháng sinh để có thể ức chế và ngăn chặn sự 

hình thành màng sinh học (biofilm) ở vi khuẩn Pseudomonas 

gây bệnh. Chính vì vậy, việc nghiên cứu ứng dụng cellulase 

trong việc phòng trừ các vi khuẩn gây bệnh kháng kháng sinh 

đang được coi là một xu hướng tiềm năng, nhất là trong lĩnh 

vực y tế [57]. Tất cả những điều trên đã cho thấy rõ ràng tầm 

quan trọng và nhu cầu cần thiết của các vi khuẩn có khả năng 

tạo enzyme cellulase trong sản xuất và phục vụ đời sống. 

3. Kết luận 

Hệ vi sinh vật có trong đường tiêu hóa HCC phong phú vì 

có đa dạng các loài vi khuẩn chung sống giúp cho khả năng 

tiêu hóa thức ăn để cung cấp năng lượng cho HCC được dễ 

dàng. Một trong những nơi sinh vật cộng sinh phát triển nhất 

là hệ thống lưới dạ cỏ của HCC. 

Bài tổng quan này đã khái quát về hệ tiêu hóa của HCC và 

đồng thời cũng đã cập nhật thêm các kết quả nghiên cứu mới 

về hệ vi sinh vật trong đường tiêu hóa của HCC có khả năng 

phân giải cellulose cũng như một số cơ chế chuyển hóa 

chúng. Ngoài ra, việc phân lập và định danh được các vi sinh 

vật có khả năng phân giải cellulose có trong đường tiêu hóa 

của HCC sẽ góp phần đa dạng hóa nguồn cung vi sinh vật 

phân giải cellulose. Những ứng dụng của các vi sinh vật có 

khả năng sản xuất enzyme cellulase để phân hủy cellulose 

giúp phục vụ cho việc xử lý rác thải và các phế phụ phẩm 

cũng như phục vụ cho cuộc sống của con người cũng đã được 

liệt kê trong bài tổng quan này. 
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ở Huyện Bình Tân, Tỉnh Vĩnh Long. Tạp chí Khoa học Trường 
Đại học Cần Thơ. 2021, 57 (4A), 65-72. 

[56] Nguyễn, T. N. T. Phân Lập, Tuyển Chọn và Định Danh Vi 

Khuẩn Phân Giải Xenlulo Từ Cành Thanh Long. Viện khoa học 

nông nghiệp Việt Nam. Hội thảo Quốc gia về Khoa học Cây 

trồng lần thứ hai. 2016, 972-982. 

[57] Jayasekara, S.; Ratnayake, R. Microbial cellulases: an 

overview and applications. Cellulose. 2019,  

 

 

 

 

 



JSLHU, Issue 17, May 2024 

Vi sinh vật phân giải cellulose trong đường tiêu hóa hươu cao cổ (Giraffa camelopardalis) 

 

6 

 

 

Bảng 2. Các vi sinh vật có trong đường tiêu hóa của hươu cao cổ 

STT Vi sinh vật (ngành) Cơ chất phân hủy Vị trí trong đường tiêu hóa TLTK 

1 Bacteroidetes Carbohydrate, cellulose Đường ruột [3, 36, 37] 

2 Barnesiella Glucose Phân [34, 38] 

3 Firmicutes Carbohydrate, cellulose, protein Đường ruột [3, 36, 37] 

4 Fusobacteria Lysine Khoang miệng, Đường ruột [3, 34, 39] 

5 Lachnospiraceae Cellulose, vitamin, peptide Đường ruột [34, 40] 

6 Methanobacteriaceae Methanol Dạ dày, ruột [34, 41] 

7 Methanobrevibacter Methanol Dạ dày, ruột kết [34, 42] 

8 Oscillibacter Glucose Dạ cỏ [34, 43] 

9 Porphyromonadaceae Polysaccharides Đường ruột [34, 44] 

10 Prevotella Protein, carbonhydrate Đường ruột [34, 36] 

11 Prevotellaceae Protein, carbonhydrate Đường ruột [34, 44] 

12 Proteobacteria Nito, carbohydrate Đường ruột [3, 34, 36, 37] 

13 Pseudobutyrivibrio Carbonhydrate, glucose Dạ cỏ [34,  45] 

14 Ruminococcaceae Cellulose Dạ cỏ [34, 46] 

15 Ruminococcus Cellulose Dạ cỏ [34, 47] 

16 Spirochaetes Carbohydrate Đường ruột [3, 36] 

17 Streptophyta Tannin Dạ cỏ [34] 

18 Succiniclasticum Succinate (Acid succinic) Dạ dày [34, 48] 

19 Veillonellaceae Succinate Phân, dạ cỏ [34] 

   

Bảng 1. Bảng mô tả hình ảnh bộ phận tiêu hóa hươu cao cổ 

STT Hình ảnh Kí hiệu Chú thích 

1 

 Đường tiêu hóa của 

một cá thể HCC đực 

nặng 195 kg bị nuôi 

nhốt [19] 

RR Mạng lưới dạ cỏ (Reticulorumen) 

O Khoang dạ dày thứ ba (Omasum) 

AB Khoang dạ dày thứ tư (Abomasum) 

SI Ruột non (Small intestine) 

CE Manh tràng (Caecum) 

LI 
Ruột già (Large intestine, bao gồm đại tràng và trực 

tràng) 

2 

Phía bên trái 

của ruột của 

HCC [20] 

 

J Hỗng tràng (Jejunum) 

C Manh tràng (Caecum) 

APC Quai gần kết tràng (Ansa proximalis coli) 

Cp 
Nếp cuộn hướng tâm của quai xoắn ốc (Centripetal gyri 

of the spiral ansa) 

Cf 
Nếp cuộn ly tâm của quai xoắn ốc (Centrifugal gyri of 

the spiral ansa) 

LCG 
Các nếp cuộn ly tâm cuối cùng của quai xoắn ốc 

(Lastcentrifugal gyri of the spiral ansa) 

3 

Các nếp gấp phúc mạc 

của manh tràng HCC [20] 

IL Hồi tràng (Ileum) 

C 
Manh tràng (kéo dài về phía dưới cùng của hình) 

(Caecum) 

APC Quai gần trung tâm kết tràng (Ansa proximalis coli) 

PI Nếp gấp hồi tràng (Ileocaecal fold) 

CCF Nếp gấp manh tràng - kết tràng (Caecocolic fold) 

4 

Phía bên trái của đại 

tràng đi lên của HCC 

[20] 

M Trung bì (Mesenterium) 

J Hỗng tràng (Jejunum) 

APC Quai gần trung tâm kết tràng (Ansa proximalis coli) 

Cp 
Nếp cuộn hướng tâm của quai xoắn ốc (Centripetal gyri 

of the spiral ansa) 

Fc Trung tâm kết tràng (Flexura centralis) 

Cf 
Nếp cuộn ly tâm của quai xoắn ốc (Centrifugal gyri of 

the spiral ansa) 

LCG 
Các nếp cuộn ly tâm cuối cùng của quai xoắn ốc 

(Lastcentrifugal gyri of the spiral ansa) 


