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1. TÓM TẮT NỘI DUNG LUẬN ÁN:
Đề tài thực hiện các nội dung chính sau:
· Từ 65 mẫu thân dưa leo có biểu hiện bệnh héo xanh thu thập tại vùng ĐBSCL, đã phân lập được 26 chủng vi khuẩn tạo khuẩn lạc phớt hồng có sinh nhầy. Trong đó, 8 chủng có đặc điểm khuẩn lạc điển hình được sàng lọc và chọn làm đại diện. Qua thí nghiệm đánh giá độc tính gây bệnh héo xanh trên cây dưa leo trong điều kiện nhà màng, đã tuyển chọn được 01 chủng vi khuẩn gây bệnh điển hình. Kết quả phân tích trình tự bộ gen xác định chủng này là R. solanacearum T2C-Rasto, thuộc phylotype I, biovar 3. Đồng thời, một số gen liên quan đến độc lực của chủng T2C-Rasto như che, pil, paar, tss, hcp, clp, omp, eps, peh đã được phân tích, góp phần làm rõ cơ chế gây bệnh héo xanh trên cây dưa leo.
· Từ 50 mẫu đất thu thập tại vùng ĐBSCL, trong điều kiện phòng thí nghiệm đã phân lập được 152 chủng vi khuẩn, 125 chủng xạ khuẩn và 95 chủng vi nấm. Qua quá trình sàng lọc khả năng đối kháng với chủng R. solanacearum T2C-Rasto bằng phương pháp đối kháng trực tiếp và gián tiếp, đã tuyển chọn được 09 chủng vi sinh vật có tiềm năng đối kháng, bao gồm 03 chủng Bacillus, 03 chủng Streptomyces và 03 chủng Trichoderma.
· Trong điều kiện nhà màng, nghiên cứu đã sàng lọc được 03 chủng vi sinh vật có khả năng kiểm soát bệnh héo xanh trên cây dưa leo, bao gồm 1 chủng vi khuẩn B. velezensis DB2.1, 1 chủng xạ khuẩn S. noursei DS30.6, và 1 chủng vi nấm T. asperellum DN7.5. Trong đó, chủng B. velezensis DB2.1 cho khả năng kiểm soát bệnh héo xanh cao nhất. Tổ hợp B. velezensis DB2.1 và S. noursei DS30.6, với tỉ lệ phối trộn 2:1, đã được xác định là tổ hợp tối ưu nhất trong việc kiểm soát bệnh héo xanh trên cây dưa leo.
· Trên quy mô đồng ruộng, tổ hợp B. velezensis DB2.1 và S. noursei DS30.6 với tỉ lệ phối trộn 2:1 và liều bón 5 kg/1000 m² đã được xác định là tối ưu trong việc kiểm soát bệnh héo xanh trên cây dưa leo. Tỉ lệ bệnh của cây dưa leo giảm từ 60,20% ở đối chứng xuống còn 21,40% ở tổ hợp vi sinh vật này, đạt hiệu lực phòng trừ 64,10% sau 35 ngày xử lý. Đồng thời, năng suất đạt 18,93 tấn/ha, cao hơn so với đối chứng.
· Phân tích trình tự bộ gen của hai chủng B. velezensis DB2.1 và S. noursei DS30.6 đã xác định được các gen chức năng liên quan đến chuyển hóa sinh tổng hợp tế bào và sự sinh trưởng quần thể vi sinh vật. Cả hai chủng này đều có khả năng sinh trưởng và phát triển độc lập. Kết quả định danh cho thấy chủng DB2.1 thuộc loài B. velezensis và chủng DS30.6 thuộc loài S. noursei. Phân tích các gen chức năng của hai chủng này cũng đã làm rõ khả năng đối kháng của chúng đối với vi khuẩn R. solanacearum T2C-Rasto, tác nhân gây bệnh héo xanh trên cây dưa leo.
2. NHỮNG KẾT QUẢ MỚI CỦA LUẬN ÁN:
· Nghiên cứu đã phân lập và xác định được chủng R. solanacearum T2C-Rasto gây bệnh héo xanh trên dưa leo thu thập tại vùng ĐBSCL. Phân tích trình tự bộ gen của chủng T2C-Rasto đã xác định được các gen liên quan đến khả năng gây bệnh héo xanh trên cây dưa leo.
· Nghiên cứu đã tuyển chọn và xác định được 02 chủng B. velezensis DB2.1 và S. noursei DS30.6 có khả năng đối kháng mạnh với vi khuẩn R. solanacearum T2C-Rasto, tác nhân gây bệnh héo xanh trên cây dưa leo. Hai chủng này đã thể hiện hiệu quả đối kháng trong các điều kiện phòng thí nghiệm, nhà màng và đồng ruộng, từ đất vùng ĐBSCL.
· Phân tích đặc điểm di truyền và định danh của hai chủng vi sinh vật B. velezensis DB2.1 và S. noursei DS30.6 đã xác định chúng lần lượt thuộc loài B. velezensis và S. noursei. Ngoài ra, nghiên cứu cũng xác định được các gen liên quan đến khả năng kiểm soát bệnh héo xanh trên cây dưa leo của hai chủng này.
3. CÁC ỨNG DỤNG/ KHẢ NĂNG ỨNG DỤNG TRONG THỰC TIỄN HAY NHỮNG VẤN ĐỀ CÒN BỎ NGỎ CẦN TIẾP TỤC NGHIÊN CỨU 
Kết quả nghiên cứu đã cung cấp các chủng vi sinh vật tiềm năng bổ sung vào bộ chủng vi sinh vật nông nghiệp, có khả năng sử dụng làm chế phẩm sinh học để phòng trừ bệnh héo xanh trên cây dưa leo. Việc ứng dụng các chế phẩm này sẽ giúp giảm thiểu sử dụng thuốc bảo vệ thực vật hóa học, góp phần phát triển nông nghiệp bền vững.
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1. SUMMARY:
The following are the thesis's main points:
· Sixty-five cucumber stem samples with bacterial wilt symptoms were collected from the Mekong Delta, yielding 26 bacterial strains producing pale pink, slimy colonies. Eight strains with characteristic colony morphology were selected for further screening. Pathogenicity assays identified one virulent strain as the primary pathogen. Genomic sequencing identified this strain as R. solanacearum T2C-Rasto (phylotype I, biovar 3). Analysis of virulence-related genes (che, pil, paar, tss, hcp, clp, omp, eps, and peh) provided insights into the molecular mechanisms of bacterial wilt in cucumbers.
· Fifty soil samples from the Mekong Delta were analyzed, isolating 152 bacterial strains, 125 actinomycetes, and 95 fungi. Screening for antagonistic activity against R. solanacearum T2C-Rasto identified nine potential antagonists, including 3 Bacillus, 3 Streptomyces, and 3 Trichoderma strains. These findings highlight microorganisms with potential for biological control of R. solanacearum in agriculture.
· Under greenhouse conditions, three microbial strains - B. velezensis DB2.1, S. noursei DS30.6, and T. asperellum DN7.5 - were tested for their ability to control bacterial wilt in cucumbers. B. velezensis DB2.1 showed the strongest inhibitory effect. A combination of B. velezensis DB2.1 and S. noursei DS30.6 (2:1 ratio) was found to be the most effective treatment for controlling the disease.
· In field trials, a 2:1 combination of B. velezensis DB2.1 and S. noursei DS30.6 at 5 kg per 1000 m² effectively controlled bacterial wilt in cucumbers. Disease incidence dropped from 60.20% in the control group to 21.40%, achieving 64.10% control efficacy after 35 days. Treated plants yielded 18.93 tons per hectare, surpassing the control group.
· Sequence analysis of B. velezensis DB2.1 and S. noursei DS30.6 identified functional genes linked to biosynthesis and microbial growth. Both strains demonstrated independent growth and were confirmed to belong to their respective species. Gene analysis further revealed their antagonistic potential against R. solanacearum T2C-Rasto, the causative agent of bacterial wilt in cucumbers.
2. NOVELTY OF THESIS:
· The study isolated and identified the R. solanacearum T2C-Rasto strain, which is responsible for causing bacterial wilt in cucumbers collected from the Mekong Delta region. Genome sequencing of the T2C-Rasto strain revealed the presence of genes associated with its pathogenicity, specifically linked to its ability to induce bacterial wilt in cucumber plants.
· The study selected and identified two strains, B. velezensis DB2.1 and S.noursei DS30.6, which exhibited strong antagonistic activity against R. solanacearum T2C-Rasto, the causative agent of bacterial wilt in cucumbers. Both strains demonstrated effective antagonistic effects under laboratory, greenhouse, and field conditions, utilizing soil samples from the Mekong Delta region.
· Genetic analysis and identification of the two microbial strains, B. velezensis DB2.1 and S. noursei DS30.6, confirmed their classification as B. velezensis and S. noursei, respectively. Additionally, the study identified genes associated with the ability of these strains to suppress bacterial wilt disease in cucumber plants.
3. APPLICATIONS/ APPLICABILITY/ PERSPECTIVE 
The results of this research have identified promising microbial strains that can enrich the agricultural microbial strain pool, offering potential candidates for use as biological control agents against bacterial wilt in cucumbers. The application of these agents is expected to reduce reliance on chemical pesticides, thereby promoting sustainable agricultural practices and enhancing environmental sustainability.
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