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TÓM TẮT
Nghiên cứu sự lưu hành và biến đổi di truyền của virus cúm A/H5N1 (viết tắt là CGC) đã được tiến 

hành từ các mẫu dịch hầu họng (swab) lấy trên gà, vịt khỏe bán tại các chợ và các lò giết mổ tại một số 
tỉnh Đồng bằng sông Cửu Long (An Giang, Kiên Giang, Đồng Tháp, thành phố Cần Thơ). Các mẫu được 
xét nghiệm bằng kỹ thuật Realtime RT-PCR để định danh virus CGC và giải trình tự gene HA đối với một 
số mẫu đại diện để xác định sự biến đổi di truyền và clade virus. Kết quả nghiên cứu cho thấy tỷ lệ dương 
tính của virus CGC trên gia cầm tại 4 tỉnh ĐBSCL là 4,8%, trong đó tỷ lệ trên vịt là 5,5% và trên gà là 
4,2%. Kết quả khảo sát sự biến đổi di truyền cho thấy các chủng virus CGC lưu hành tại  địa phương có tỷ 
lệ tương đồng ở mức độ nucleotide với tỷ lệ từ 98,2-99,3% và sai khác so với chủng virus khác phân lập 
được ở Việt Nam và trên thế giới với tỷ lệ từ 3,7-10,3%. Trình tự các acid amin ở vị trí nối kết giữa đoạn 
HA1 và HA2, đoạn quy định độc lực là RRRKR, tương đồng với trình tự của chủng virus CGC độc lực 
cao tham chiếu A/chicken/Korea/IC546/2011(H5N1) và A/Hubei/1/2010(H5N1). Các chủng virus CGC 
lưu hành tại các tỉnh An Giang và Kiên Giang thuộc clade virus 2.3.2.1c.

Từ khóa: cúm gia cầm,  virus A/H5N1, lưu hành, biến đổi di truyền, đồng bằng sông Cửu Long 

Circulation and genetic variation of A/H5N1 avian influenza virus 
on poultry in some Mekong delta provinces

Tien Ngoc Tien, Phung Thi Thanh Thuy, 
Nguyen Quoc Hung, Tran Dien Quy, Ly Thi Lien Khai

SUMMARY
 Avian influenza is an acute infectious disease caused by Orthomyxoviridae virus. Research on 

circulation and genetic variation of A/H5N1 avian influenza virus in 4 provinces of Mekong delta 
(An Giang, Kien Giang, Dong Thap provinces and Can Tho city) was conducted from the throat 
swab samples collecting from the healthy chickens and ducks  at the live bird selling markets and 
slaughterhouses in the above mentioned provinces. The swab samples were tested by using Realtime 
RT-PCR technique to identify A/H5N1 avian influenza virus and to define the HA gene sequence 
so as to determine genetic variation and clade of virus. The studied result showed that the average 
prevalence of A/H5N1 avian influenza virus in poultry in the 4 Mekong delta provinces was 4.8%, of 
which the infection rate in duck was 5.5% and in chicken was 4.2%. Besides, result of investigation 
on genetic variation showed that nucleotide similarity rate between circulating virus strains in the 4 
provinces was 98.2-99.3%, and the difference in comparison with other virus strains isolated in Viet 
Nam and the world was 3.7-10.3%. The amino acid sequence motif at connection position between 
HA1 and HA2 virulent segments was RRRK-R, and high similarity with the sequences of the studied 
virus strains and reference strain: A/chicken/Korea/IC546/2011(H5N1) and A/Hubei/1/2010(H5N1). 
The A/H5N1 avian influenza virus strains circulating in the provinces of Kien Giang and An Giang  
belonged to virus clade 2.3.2.1c.

Keywords: avian influenza, virus A/H5N1, circulation, genetic variation, Mekong delta
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1. ĐẶT VẤN ĐỀ
Bệnh cúm gia cầm (Avian Influenza) là bệnh 

truyền nhiễm cấp tính của nhiều loài gia cầm, do virus 
cúm A thuộc họ Orthomyxoviridae gây ra.. Trong 
những tháng đầu năm 2016, các ổ dịch CGC đã xuất 
hiện tại 4 xã, phường của 4 huyện, thị xã thuộc 4 
tỉnh/ thành phố (Bà Rịa-Vũng Tàu,Trà Vinh,TP Cần 
Thơ, Nghệ An). Số gia cầm mắc bệnh là 3046 con, số 
gia cầm tiêu hủy là 40.809 con (OIE, 2016).

Theo WHO (2016), năm 2003 đã ghi nhận 3 
trường hợp trên người bị nhiễm virus CGC và cả 3 
ca bệnh đều tử vong. Trong những năm sau đó từ 
năm 2004 đến năm 2014, hằng năm tại Việt Nam 
đều có báo cáo ca bệnh CGC trên người. Đây là một 
bệnh truyền nhiễm cấp tính nguy hiểm gây tỷ lệ chết 

cao. Theo cảnh báo của tổ chức Y tế thế giới, nếu 
bệnh cúm gia cầm xảy ra trên diện rộng và kéo dài, 
virus cúm gia cầm có thể sẽ có sự biến đổi gene tạo 
ra chủng virus mới rất nguy hiểm đối với con người.

Đồng bằng sông Cửu Long có ngành chăn nuôi 
gia cầm phát triển, đặc biệt là vịt được chăn nuôi 
phổ biến theo phương thức chạy đồng, nên nguy 
cơ xuất hiện các ổ dịch bệnh CGC là khá cao. Xuất 
phát từ  thực tế trên, chúng tôi tiến hành nghiên cứu 
“Sự lưu hành và biến đổi di truyền của virus cúm 
gia cầm type A H5N1 trên gia cầm tại An Giang, 
Kiên Giang, Đồng Tháp và Thành phố Cần Thơ”. 

II. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 
NGHIÊN CỨU
2.1 Vật liệu

- Gà, vịt khỏe bán tại các chợ hoặc trong các lò giết 
mổ tại 4 địa phương trên. Mẫu dịch hầu họng (swab) 

được lấy ngẫu nhiên từ gà, vịt, tại mỗi chợ hoặc lò giết 
mổ lấy mẫu trên 30 con với tỷ lệ ước đoán lưu hành là 

Bảng 1. Các chủng virus CGC sử dụng để tham chiếu và so sánh

Ký hiệu Clade Mã số

A/Chicken/Vietnam/NCVD-44/2007/H5N1 2.3.4 CY030531

A/Barn swallow/Hong Kong/1161/2010/H5N1 2.3.2.1b KC357320

A/Chicken/Vietnam/NCVD-A937/2011/H5N1 1.1.2 KP097925

A/Chicken/Vietnam/NCVD-swab-15/2008/H5N1 7.2 FJ842477

A/Duck/Cambodia/PV027D1/2010/H5N1 1.1.2 JN588821

A/Goose/Guangdong/1/1996 0 AF144305

A/Hubei/1/2010 2.3.2.1a CY098758

A/chicken/Korea/IC546/2011 2.3.2.1c JN807978

A/Vietnam/1203/2004 1 HM006759

A/Hong Kong/6841/2010/H5N1 2.3.2.1c HQ636461

A/chicken/Vietnam/HU3-83/2015(H5N1) 2.3.2.1c LC194831

A/duck/Vietnam/NCVD-15A60/2015(H5N1) 2.3.2.1c KY171736

A/duck/Vietnam/NCVD14-A502/2014(H5N1) 2.3.2.1c KY171223

A/quail/Vietnam/1/2010(H5N1) 1 CY081036

A/muscovy_duck/Vietnam/LBM66/2011(H5N1) 2.3.2.1b AB741566

A/muscovy_duck/Vietnam/NCVD-2074/2012(H5N1) 2.3.2.1c KY171374

A/chicken/Soc_Trang/1/2012(H5N1) 1 AB823747

A/chicken/Vietnam/NCVD-2716/2013(H5N1) 1 KY171398

A/chicken/Khanhhoa/CVVI-09/2013(H5N1) 2.3.2.1c KM821614

A/chicken/Khanhhoa/CVVI-27/2014(H5N1) 2.3.2.1c KM821632

A/chicken/Vietnam/NCVD-15A51/2015(H5N6) 2.3.4.4 KY171705

A/chicken/Vietnam/NCVD14-A324/2014(H5N6) 2.3.4.4 KY171247

A/muscovy_duck/Quang_Ninh/5c112/2013(H5N6) 2.3.4.4 LC050599
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10% , 5 mẫu dịch hầu họng của 5 con gia cầm (cùng 
loài) được gộp thành 1 mẫu xét nghiệm và cho vào 
dung dịch bảo quản mẫu. Tại mỗi tỉnh lấy 18 mẫu gộp 
trên vịt và 24 mẫu  gộp trên gà. Tổng cộng tại 4 tỉnh 
lấy 72 mẫu gộp trên vịt và 96 mẫu gộp trên gà.

- Kit MagMAX 96 AI/ND RNA Isolation kit 
– Mỹ, Cat No AM1835; bộ kít Taco – Đài Loan, 
Cat No ATC-D-RNA; Invitrogen Superscript III 
Platinum One step qRT-PCR Kit – Mỹ, Cat No 
11732-020.

- Xét nghiệm được thực hiện tại Cơ quan Thú 
y vùng VII và Trường Đại học Cần Thơ, từ tháng 
1/2015 đến tháng 4/2016.

2.2 Phương pháp nghiên cứu

Xác định virus CGC bằng kỹ thuật Realtime 
RT-PCR 

Quy trình, nguyên liệu, cặp mồi và đoạn dò xét 
nghiệm virus CGC thực hiện theo hướng dẫn của 
Cục Thú y (2014).

Mẫu swab ly tâm ở 3.500 vòng/phút trong 10 
phút, thu phần dịch nổi ở trên tiến hành chiết xuất 
RNA (quy trình của nhà sản xuất, sử dụng bộ kit 
MagMAX 96 AI/ND RNA Isolation kit – Mỹ và 
bộ kít Taco – Đài Loan),  xét nghiệm bằng kỹ thuật 

Realtime RT-PCR để phát hiện virus CGC. 

Thành phần của hỗn hợp nguyên liệu (Master 
mix) (Invitrogen Superscript III Platinum One step 
qRT-PCR Kit – Mỹ), thể tích cho mỗi phản ứng 
là 15 µl bao gồm nước không có enzyme phá hủy 
RNA và DNA :4,3 µl; dung dịch đệm (2x): 7,5 µl; 
mồi xuôi, ngược (20µM) và đoạn dò (6µM): 0,9 µl; 
Enzyme: 0,3 µl; cho 13 µl  hỗn hợp nguyên liệu vào 
ống tube (0,2 ml); cho tiếp 2 µl mẫu RNA vào ống 
tube (0,2 ml); đặt ống vào máy Realtime RT-PCR 
thực hiện chu trình luân nhiệt như sau: 1 chu kỳ 
[500C trong 15 phút, 950C trong 2 phút], sau đó 40 
chu kỳ [950C trong 10 giây, 600C trong 40 giây] đọc 
tín hiệu huỳnh quang ở bước annealing-extension 
(00C trong 40 giây) (SuperScript ™ III Platinum™ 
One-Step qRT-PCR Kit Product Information Sheet). 
Xét nghiệm được thực hiện trên máy Realtime RT-
PCR IQ5 của hãng sản xuất Biorad Inc.

Đọc kết quả

Kết quả được công nhận khi; Đối chứng dương 
tính có Ct (cycle threshold) như đã biết (28 – 31 Ct).

Đối chứng âm: không có Ct.

Mẫu dương tính: có giá trị Ct ≤ 35, nghi ngờ 
dương tính: có giá trị Ct value >35, Mẫu âm tính: 
không có giá trị Ct.

Amplification chart

Hình 1. Các đường chuẩn biểu diễn số lượng đơn vị huỳnh quang của kỹ thuật rRT-PCR
(1): mẫu dương tính mạnh, (2): dương tính yếu, (3):  nghi ngờ, (4): mẫu âm tính.

Cycle

1

2

3

4

Ngưỡng
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Xác định biến đổi di truyền và nhánh virus 
CGC lưu hành bằng kỹ thuật giải trình tự và phân 
tích trình tự gene HA.

Để giải trình tự đoạn gene HA của virus 
CGC,  sử dụng hai cặp primer đặc hiệu để thực 
hiện khuếch đại bằng phương pháp RT-PCR. Cặp 
mồi thứ nhất khuếch đại đoạn gene HA1 có kích 
thước sản phẩm khuếch đại là 1100 bp và cặp mồi 
thứ hai khuếch đại đoạn gene HA2 cũng có kích 
thức sản phẩm khuếch đại là 1000 bp. Các cặp 
mồi sử dụng trong nghiên cứu theo hướng dẫn 
của Trung tâm Phòng chống và Kiểm soát dịch 
bệnh của Mỹ (CDC).

Mồi xuôi: 5’ AGCAAAAGCAGGGGTYTAAT 3’

Mồi ngược: 5’ CCATACCAACCATCTAYCATTCC 
3’

Các primer được dùng trong phản ứng RT-PCR 
để thu được đoạn gene HA2:

Mồi xuôi: 5’AYGCMTAYAARATTGTCAAG 3’ 

Mồi ngược:5’ AGTAGAAACAAGGGTGTTTTTAAC 
TACAAT 3’

Thành phần của hỗn hợp nguyên liệu (Master 
mix) (Invitrogen Superscript III Platinum One 
step qRT-PCR Kit – Mỹ), thể tích mỗi phản ứng 
là 25 µl bao gồm nước không có enzyme phá hủy 
RNA và DNA: 18,75 µl; dung dịch đệm (2x): 3 µl; 
mồi xuôi và ngược (20µM): 2 µl; Enzyme: 0,25 
µl; cho 23 µl hỗn hợp nguyên liệu vào ống tube 
(0,2 ml); cho tiếp 2 µl mẫu RNA vào ống tube 
(0,2 ml); đặt ống vào máy Realtime RT-PCR, thực 
hiện chu trình luân nhiệt như sau: 1 chu kỳ [500C 
trong 30 phút, 940C trong 3 phút], sau đó 35 chu 
kỳ [940C trong 15 giây, 600C trong 45 giây] và chu 
kỳ cuối cùng là 720C trong 8 phút (SuperScript 
™ III Platinum™ One-Step qRT-PCR Kit Product 
Information Sheet).

Kiểm tra kích thước sản phẩm khuếch đại bằng 
phương pháp điện di trên thạch 2%. Sản phẩm 
khuếch đại của đoạn gene HA1 có kích thước 
1100bp và HA2 có kích thước 1000bp.

Chọn những mẫu có sản phẩm khuếch đại đoạn 
gene HA1 và HA2 đúng kích thước (1.100bp và 
1000bp) theo thiết kế, gửi đi Công ty Macrogen, 
Hàn Quốc để giải trình tự gene.

Phương pháp xử lý số liệu

Các chuỗi trình tự đoạn gene HA của virus 
CGC được xử lý và phân tích bằng phần mềm 
Molecular Evolutionary Genetics Analysis 
(MEGA 6.0; Tamura et al, 2013).

Sau khi có kết quả giải trình tự đoạn gene 
HA1 và HA2 sử dụng phần mềm Molecular 
Evolutionary Genetics Analysis (MEGA 6.0; 
Tamura et al, 2013) để liên kết, so sánh với các 
chủng tham chiếu từ ngân hàng gene bằng chức 
năng liên kết (Alignment by ClustalW), sau đó cắt 
bỏ những phần trùng lặp trình tự nucleotide giữa 
đoạn gene HA1 và HA2 và ghép nối hai đoạn lại 
với nhau thành một chuổi hoàn chỉnh;  phân tích 
nhằm xác định sự biến đổi di truyền bằng chức 
năng liên kết (Alignment by ClustalW) và xác định 
phân nhóm virus cúm gia cầm type A H5N1 bằng 
phương pháp kết nối liền kề (Neighbor-Joining 
method) với hệ số Bootstrap 1.000 lần lặp lại.

Các số liệu được xử lý bằng Fixer và Yates.

III. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN
3.1 Kết quả khảo sát sự lưu hành của virus 
CGC trên gia cầm

Kết quả được thể hiện ở bảng 2.

Theo bảng 2 cho thấy tỷ lệ dương tính của 
virus CGC trên gia cầm tại các tỉnh An Giang và 
thành phố Cần Thơ là giống nhau (4,8%), trong 
khi đó tỉnh Kiên Giang có tỷ lệ  cao hơn  (9,5%), 
nhưng sự khác biệt này không có ý nghĩa thống 
kê (P (Ho) = 0,51224). Điều này có thể là do dịch 
bệnh CGC đã trở thành dịch địa phương (xảy 
ra hằng năm từ năm 2003 đến nay) tại các tỉnh 
vùng Đồng bằng sông Cửu Long nên virus CGC 
lưu hành rộng rãi trong quần thể gia cầm tại các 
địa phương. Đặc biệt tại tỉnh Đồng Tháp, kết 
quả nghiên cứu cho thấy không có sự lưu hành 
của virus CGC trên gia cầm trong thời gian khảo 
sát. Tỷ lệ dương tính tại các địa phương nằm 
trong khoảng từ 4,8 – 9,5% là thông tin cảnh 
báo khả năng gây ra các ổ dịch CGC, nhưng khả 
năng này không cao do tất cả các địa phương 
khảo sát trong nghiên cứu này đang triển khai 
chương trình tiêm phòng vacxin phòng bệnh 
cúm cho gia cầm.
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Bảng 2. Tỷ lệ lưu hành của virus CGC trên gia cầm

Tỉnh SM
XN

SMDT 
H5N1

Tỷ lệ
(%)

Vịt Gà

SM
XN

SMDT 
H5N1

Tỷ lệ 
(%)

SM
XN

SMDT 
H5N1

Tỷ lệ 
(%)

An Giang 42 2 4,8 18 2 11,1 24 0 0
Kiên Giang 42 4 9,5 18 1 5,5 24 3 12,5
Đồng Tháp 42 0 0 18 0 0 24 0 0

TP. Cần Thơ 42 2 4,8 18 1 5,5 24 1 4,2
P (Ho) = 
0,51224

EPT = 
0,385714

EPT = 
0,249645

Tổng 168 8 4,8 72 4 5,5 96 4 4,2

SMXN: Số mẫu xét nghiệm;  SMDT: Số mẫu dương tính 

Tỷ lệ dương tính của virus CGC trong 
nghiên cứu này là 4,8-9,5% cao hơn so với kết 
quả của Dương Thị Thanh Thảo và Lý Thị Liên 
Khai (2010), theo đó, tỷ lệ dương tính tại Sóc 
Trăng là 1,67%. Bên cạnh đó, kết quả này cũng 
cao hơn rất nhiều so với kết quả nghiên cứu 
của Atanaska Marinova-Petkova & cs, 2014 tại 
Bangladesh là 0,33%

Tỷ lệ dương tính của virus CGC trên vịt 
là 5,5%, trong đó, An Giang có tỷ lệ  cao hơn 
(11,1%) so với các tỉnh còn lại, nhưng sự khác biệt 
này không có ý nghĩa thống kê (EPT = 0,385714). 
Tỷ lệ lưu hành trên gà tại Kiên Giang và thành 
phố Cần Thơ lần lượt là 12,5 % và 4,2%, nhưng 
sự khác biệt này không có ý nghĩa thống kê (EPT 
= 0,249645). Trong khi đó không phát hiện được 

sự lưu hành của virus CGC trên gà tại tỉnh An 
Giang và Đồng Tháp. Kết quả này tương đồng với 
kết quả nghiên cứu của Lưu Hữu Mãnh (2009) là 
không có lưu hành của virus CGC trên gà vào năm 
2008 tại Hậu Giang và An Giang.

3.2 Kết quả giải trình tự gene HA và sự biến đổi 
di truyền của virus CGC lưu hành trên gia cầm

 Trong tổng số 8 mẫu có kết quả dương tính với 
virus CGC, tiến hành chọn một số mẫu đạt yêu cầu 
xét nghiệm để thực hiện giải trình tự gene HA. Kết 
quả đã giải trình tự được 4 mẫu, các đoạn gene HA 
được giải trình tự được trong nghiên cứu có chiều 
dài từ 1656 – 1695 nucleotide. Kết quả so sánh sự 
biến đổi thành phần nucleotide và acid amin của 
các chủng virus phân lập được trong nghiên cứu 
được trình bày trong bảng 3.

Bảng 3. Số vị trí sai khác thành phần nucleotide (phía trên đường chéo) và acid amin (phía 
dưới đường chéo) so sánh giữa các chủng virus CGC phân lập được trong nghiên cứu

Số lượng 
acid amin sai khác 

giữa các chủng 
virus CGC 

NC Số lượng nucleotide sai khác giữa các chủng virus CGC 
AA 1 2 3 4
1 21 26 22
2 4 29 25
3 8 10 12

4 4 6 6

1: A/Chick/KG/26/2015; 2: A/Chick/KG/34/2015;
3: A/Duck/AG/676/2015; 4: A/Duck/AG/677/2015
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Bảng 4. Sự biến đổi di truyền (nucleotide) của các chủng virus CGC trong nghiên cứu 
so sánh với chủng phân lập được ở Việt Nam và trên thế giới

Ký hiệu Clade

1 2 3 4
Số 

vị trí 
biến 
sai 

khác

Tỷ lệ 
(%)

Số 
vị trí 
biến 
sai 

khác

Tỷ lệ 
(%)

Số 
vị trí 
biến 
sai 

khác

Tỷ lệ 
(%)

Số 
vị trí 
biến 
sai 

khác

Tỷ lệ 
(%)

A/Chicken/Vietnam/NCVD-
44/2007/H5N1 2.3.4 120 7,3 123 7,5 121 7,4 116 7,1

A/Barn swallow/Hong 
Kong/1161/2010/H5N1 2.3.2.1b 90 5,5 89 5,4 87 5,3 83 5,1

A/Chicken/Vietnam/NCVD-
A937/2011/H5N1 1.1.2 160 9,8 159 9,7 160 9,8 156 9,5

A/Chicken/Vietnam/NCVD-
swab-15/2008/H5N1 7.2 166 10,2 166 10,2 169 10,3 164 10

A/Duck/Cambodia/
PV027D1/2010/H5N1 1.1.2 150 9,2 153 9,3 150 9,2 146 8,9

A/Goose/Guangdong/1/1996 0 137 8,4 136 8,3 141 8,6 137 8,4
A/Hubei/1/2010 2.3.2.1a 61 3,7 62 3,9 61 3,7 57 3,5
A/chicken/Korea/IC546/2011 2.3.2.1c 61 3,7 65 4 65 4 61 3,7
A/Vietnam/1203/2004 1 121 7,4 124 7,6 124 7,6 120 7,3

1: A/Chick/KG/26/2015; 2: A/Chick/KG/34/2015;
3: A/Duck/AG/676/2015; 4: A/Duck/AG/677/2015

Kết quả bảng 3 cho thấy có sự khác biệt ở mức 
độ nucleotide và acid amin giữa các gene HA 
của virus H5N1 trong nghiên cứu. Số lượng các 
nucleotide sai khác nằm trong khoảng từ 12 - 29 
(tỷ lệ tương đồng từ 98,2-99,3%). Chủng virus A/
Duck/AG/676/2015 (3) và A/Duck/AG/677/2015 
(4) có sự sai lệch rất ít (12 nucleotide); cả hai 
chủng này đều được phát hiện tại tỉnh An Giang 

trong cùng một lần lấy mẫu. Trong khi đó, chủng 
virus  A/Chick/KG/34/2015 lưu hành tại Kiên 
Giang có sự sai khác lớn hơn (29 nucleotide) so 
với các chủng virus lưu hành tại An Giang (A/
Duck/AG/676/2015). Đồng thời, kết quả so sánh 
sự khác biệt ở mức độ acid amin cho thấy có sự 
khác biệt giữa các chủng virus H5N1 từ 6 - 10 
acid amin.

Kết quả bảng 4 cho thấy các trình tự nucleotide 
của các chủng virus CGC lưu hành tại Kiên Giang 
và An Giang có sự khác biệt so với các chủng lưu 
hành ở Việt Nam và trên thế giới với tỷ lệ từ 3,7-
10,3%. Chủng virus lưu hành tại An Giang A/Duck/
AG/676/2015 có sự khác biệt so với chủng virus 
A/Chicken/Vietnam/NCVD-swab-15/2008/H5N1 
với tỷ lệ cao nhất 10,3% (169 nucleotide), chủng 
virus A/Chicken/Vietnam/NCVD-swab-15/2008/
H5N1 thuộc clade 7.2 được phân lập trên gà vào 
năm 2008 tại miền Bắc Việt Nam và chủng virus 

này chỉ lưu hành trong khoảng thời gian rất ngắn 
ở miền Bắc, không phát tán ra các vùng, miền còn 
lại của Việt Nam (Nguyễn Tùng & cs, 2011). Bên 
cạnh đó kết quả so sánh cũng cho thấy các chủng 
virus CGC lưu hành tại An Giang và Kiên Giang 
có tỷ lệ tương đồng khá cao (96 – 96,3%) so với 
các chủng virus A/chicken/Korea/IC546/2011 
(clade 2.3.2.1c) và A/Hubei/1/2010 (clade 
2.3.2.1a). Điều này cho phép có thể dự đoán rằng 
các chủng virus trong nghiên cứu này sẽ thuộc 
clade 2.3.2.1c hoặc clade 2.3.2.1a. Ngoài ra, kết 
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quả so sánh với chủng virus CGC gây bệnh trên 
người thuộc clade 1 phân lập được năm 2004 tại 
Việt Nam (A/Vietnam/1203/2004) đã cho thấy tỷ 
lệ khác biệt từ 7,3-7,6%, tương đương với sự khác 
biệt so với chủng virus phân lập trên gà vào năm 
2007 thuộc clade 2.3.4 tại Việt Nam (A/Chicken/

Vietnam/NCVD-44/2007/H5N1). So sánh với 
các chủng virus CGC phân lập được tại Trung 
Quốc năm 1996 (A/Goose/Guangdong/1/1996) 
và Campuchia năm 2010 (A/Duck/Cambodia/
PV027D1/2010/H5N1) thì sự khác biệt chiếm tỷ 
lệ từ 8,3-9,3% (bảng 5).

 Kết quả phân tích trình tự các acid amin ở vị 
trí đoạn nối giữa HA1 và HA2 của các chủng virus 
CGC cho thấy các chủng A/Chick/KG/26/2015, 

A/Chick/KG/34/2015, A/Duck/AG/676/2015 và 
A/Duck/AG/677/2015 có trình tự giống với các 
chủng A/chicken/Vietnam/NCVD-44/2007-H5N1 

Bảng 5. Trình tự acid amin đoạn nối giữa HA1 và HA2 (cleavage site) của các chủng virus 
CGC trong nghiên cứu so sánh với chủng phân lập được ở Việt Nam và trên thế giới

Ký hiệu Trình tự acid amin đoạn nối giữa HA1 và HA2 
(cleavage site)

A/Chick/KG/26/2015 R R R K R
A/Chick/KG/34/2015 R R R K R
A/Duck/AG/676/2015 R R R K R
A/Duck/AG/677/2015 R R R K R
A/chicken/Vietnam/HU3-83/2015(H5N1) R R R K R
A/duck/Vietnam/NCVD-15A60/2015(H5N1) R R R K R
A/chicken/Khanhhoa/CVVI-27/2014(H5N1) R R R K R
A/duck/Vietnam/NCVD14-A502/2014(H5N1) R R R K R
A/chicken/Khanhhoa/CVVI-09/2013(H5N1) R R R K R
A/muscovy_duck/Vietnam/NCVD-2074/2012(H5N1) R R R K R
A/chicken/Korea/IC546/2011(H5N1) R R R K R
A/Hubei/1/2010(H5N1) R R R K R
A/Hong_Kong/6841/2010(H5N1) R R R K R
A/chicken/Vietnam/NCVD-44/2007_H5N1 R R R K R
A/chicken/Vietnam/NCVD-15A51/2015(H5N6) R R R K R
A/chicken/Vietnam/NCVD14-A324/2014(H5N6) K R R K R
A/muscovy_duck/Quang_Ninh/5c112/2013(H5N6) K R R K R
A/chicken/Vietnam/NCVD-2716/2013(H5N1) R R K K R
A/chicken/Soc_Trang/1/2012(H5N1) R R K K R
A/chicken/Vietnam/NCVD-A937/2011(H5N1) R R K K R
A/muscovy_duck/Vietnam/LBM66/2011_(H5N1) R R R K R
A/barn_swallow/Hong_Kong/1161/2010(H5N1) R R R K R
A/duck/Cambodia/PV027D1/2010(H5N1) R R K K R
A/quail/Vietnam/1/2010(H5N1) R R K K R
A/chicken/Vietnam/NCVD-swab15/2008_H5N1 R R R K R
A/Viet_Nam/1203/2004 R R K K R
A/goose/Guangdong/1/1996(H5N1) R R K K R
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(clade 2.3.4), A/Hubei/1/2010(H5N1) (clade 
2.3.2.1a) và A/chicken/Korea/IC546/2011(H5N1) 
(clade 2.3.2.1c). Các chủng virus được phân lập 
vào khoảng thời gian dịch cúm gia cầm mới xảy 
ra như A/goose/Guangdong/1/1996 (H5N1) và A/
Viet_Nam/1203/2004 có trình tự acid amin giống 
nhau RRKKR, trong khi đó các chủng phân lập 
được vào khoảng thời gian từ năm 2007-2015 đã có 
sự thay đổi trình tự acid amin như chủng virus A/
barn_swallow/Hong_Kong/1161/2010(H5N1) và A/
chicken/Vietnam/NCVD-swab15/2008-H5N1 đã có 
sự thay đổi ở acid amin vị trí số 344 (Arginine (R) 
thay cho Lysine (K)). Các chủng virus cúm gia cầm 
type A H5N6 phân lập được trong những năm gần 

đây có sự khác biệt về trình tự ở vị trí nối giữa HA1 
và HA2 so với virus cúm type A H5N1, acid amin 
ở vị trí 342 là Lysine (K) thay thế cho Arginine (R).

3.3 Kết qủa xác định clade virus CGC lưu hành 
trên gia cầm tại các địa phương nghiên cứu

Để xác định clade virus CGC, sử dụng phần 
mềm MEGA 6.0 để phân tích và vẽ cây phả hệ. 
Bên cạnh các chủng virus đã giải trình tự trong 
nghiên cứu này, chúng tôi sử dụng thêm trình tự 
của các chủng virus tham chiếu (bảng 1) để vẽ cây 
phả hệ xác định clade virus. Kết quả được trình 
bày trong hình 2.

Hình 2. Cây phả hệ các chủng virus CGC

2.3.2.1c

2.3.2.1a

2.3.2.1b

7.2
0

1

2.3.4

2.3.4.4
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Kết quả phân tích trình tự gene HA và vẽ cây 
phả hệ của các chủng virus CGC bằng phần mềm 
MEGA 6.0  (Tamura et al, 2013) đã xác định được 
tất cả các chủng virus đã giải trình tự đều thuộc 
clade virus 2.3.2.1c. 

Các chủng virus CGC lưu hành tại các tỉnh 
An Giang và Kiên Giang  nằm cùng phân nhánh 
với chủng virus A/Hong Kong/6841/2010 (clade 
2.3.2.1c) và A/chicken/Korea/IC546/2011 (clade 
2.3.2.1c), điều này khẳng định các chủng virus 
này cũng thuộc clade 2.3.2.1c. Trong đó, các 
chủng virus lưu hành tại tỉnh An Giang là A/
Duck/AG/676/2015 và A/Duck/AG/677/2015 có 
mối quan hệ rất gần nhau (nằm cùng trong một 
phân nhánh), hai chủng virus còn lại lưu hành tại 
Kiên Giang A/Chick/KG/26/2015 và A/Chick/
KG/34/2015 thuộc hai phân nhánh khác nhau. 

IV. KẾT LUẬN
- Tỷ lệ dương tính trung bình của virus CGC 

trên gia cầm tại một số tỉnh vùng đồng bằng sông 
Cửu Long (An Giang, Kiên Giang, Đồng Tháp, 
Thành phố Cần Thơ) là 4,8%.

- Virus CGC lưu hành trên gà chiếm tỷ lệ 4,2% 
và trên vịt là 5,5%.

- Các chủng virus CGC lưu hành tại các địa 
phương tương đồng ở mức độ nucleotide với tỷ lệ  
98,2-99,3%.

- Tỷ lệ nucleotide của các chủng virus CGC 
lưu hành tại các địa phương sai khác so với các 
chủng virus khác phân lập được ở Việt Nam và 
trên thế giới từ 3,7-10,3%.

- Trình tự các acid amin ở vị trí nối kết giữa 
đoạn HA1 và HA2 (đoạn quy định độc lực) là 
RRRKR, tương đồng với trình tự của chủng virus 
CGC độc lực cao tham chiếu A/chicken/Korea/
IC546/2011(H5N1) và A/Hubei/1/2010(H5N1).

- Các chủng virus CGC lưu hành tại các tỉnh An 
Giang và Kiên Giang thuộc clade virus 2.3.2.1c.
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