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TÓMTẮT
Canine Parvovirus type 2 (CPV-2) là một tác nhân gây bệnh quan trọng của chó nhà và chó

hoang dã và đã lan rộng trên toàn thế giới kể từ khi nó xuất hiện vào những năm 1970, là một trong
những mầm bệnh chủ yếu gây bệnh viêm ruột trên chó nuôi. Mặc dù gần đây có một vài nghiên
cứu về sự lưu hành của CPV-2 tại Việt Nam, nhưng thông tin về đặc điểm di truyền học phân tử
của các genotype của CPV-2 hiện nay vẫn còn rất hạn chế. Để kiểm tra và đánh giá mức tương
đồng về đặc điểm di truyền học phân tử của các genotype của CPV-2 lưu hành trên đàn chó, gen
VP2 của 40 mẫu bệnh phẩm Canine Parvovirus tại tỉnh Tiền Giang được thu nhận và giải trình tự
bằng phương pháp Sanger trên hệ thống ABI 3130 (Mỹ) và kiểm tra trình tự thu nhận được bằng
phần mềm BioEdit.

Kết quả đối chiếu 40 genotype của CPV-2 nghiên cứu với genotype của CPV-2 ban đầu cho thấy
có 39 genotype của CPV-2 có sự đột biến đồng nhất tại 4 vị trí nucleotide trên bộ gen của CPV-2 ở
các vị trí 2773T, 2816C, 3790G và 3792A, được xác định là genotype CPV-2c; chỉ có 1 genotype
của CPV-2 trong nghiên cứu này có sự đột biến tại 3 vị trí nucleotide trên bộ gen của CPV-2 ở các vị
trí số 2773T, 2816C và 2817C, được xác định là genotype CPV-2a. Chọn lựa 8 genotype CPV-2c và
CPV-2a trong nghiên cứu có kết quả rõ, đẹp và đối chiếu với genotype CPV-2c và CPV-2a trên mẫu
tham chiếu thấy có sự tương đồng về thành phần nucleotide và amino acid; đồng thời có sự tương
đồng cao về đặc điểm di truyền học phân tử giữa các genotype của CPV-2 nghiên cứu tại tỉnh Tiền
Giang với nhau; với các genotype trên Ngân hàng gen (GenBank, NCBI), với các genotype trong các
vacxin trên Ngân hàng gen.

Từ khóa: Chó, Parvovirus, VP2, CPV-2, đột biến, Tỉnh Tiền Giang.
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KRPRJHQHLW RI PR HF DU JHQHWLF FKDUDFWHULVWLFV RI 39 JHQRW SHV FLUF DWLQJ LQ GRJV 93
JHQH RI VDPS HV RI D D V LQ 7LHQ LDQJ SURYLQFH DV FR HFWHG DQG VHT HQFHG
E 6DQJHU PHWKRG RQ %, V VWHP 86 DQG FKHFNHG WKH UHFHLYLQJ VHT HQFH E %LR(GLW
VRIW DUH

7KH UHV W RI FRPSDULQJ VW GLHG 39 JHQRW SHV LWK WKH LQLWLD 39 JHQRW SHV
VKR HG WKDW WKHUH HUH 39 JHQRW SHV KDYLQJ KRPRJHQHR V P WDWLRQ LQ Q F HRWLGH
SRVLWLRQV RQ WKH JHQH RI 39 DW WKH VLWHV 7 DQG GHWHUPLQHG DV
39 F JHQRW SH 7KHUH DV RQ RQH JHQRW SH RI 39 LQ WKLV VW G KDYLQJ P WDWLRQ LQ

Q F HRWLGH RFDWLRQV RQ WKH JHQH RI 39 DW WKH VLWHV 7 DQG GHWHUPLQHG
DV 39 D JHQRW SH 7KH UHV W RI FRPSDULQJ VH HFWHG 39 F DQG 39 D JHQRW SHV LQ
WKLV VW G LWK WKH UHIHUHQFH 39 F DQG 39 D JHQRW SHV VKR HG WKDW WKHUH DV WKH KLJK
VLPL DULW HYH RQ Q F HRWLGH DQG DPLQR DFLG FRPSRVLWLRQ DV H DV WKH KLJK VLPL DULW HYH
RQ WKH PR HF DU JHQHWLF FKDUDFWHULVWLFV DPRQJ WKH VW GLHG 39 JHQRW SHV LQ 7LHQ LDQJ
SURYLQFH LWK WKH 39 JHQRW SHV RQ WKH HQ%DQN LWK 39 JHQRW SHV LQ YDFFLQHV RQ WKH
HQ%DQN RI 1 %,

. V D V 93 39 P WDWLRQ 7LHQ LDQJ SURYLQFH

I. ĐẶT VẤN ĐỀ
Canine parvovirus (CPV) lần đầu tiên được

ghi nhận vào những năm 1970 và kể từ đó nó
đã được biết là một tác nhân gây bệnh đường
ruột của chó trên toàn thế giới (Appel D .,
1979). Kể từ khi xuất hiện, CPV-2 đã gây ra
đại dịch, bệnh có dấu hiệu viêm ruột nặng, sự
lây nhiễm đặc biệt là ở chó con. CPV-2 phát
triển nhanh chóng, có nhiều biến dị di truyền
và kháng nguyên đã được báo cáo lưu hành trên
toàn thế giới (Miranda D ., 2016). Con đường
lây nhiễm chính là qua đường miệng, thông qua
tiếp xúc với phân của những con chó bị nhiễm
bệnh. Các dấu hiệu lâm sàng bao gồm thiếu
máu, buồn nôn, nôn mửa và tiêu chảy phân có
lẫn máu (Decaro và Buonavoglia, 2012).�

Trong nghiên cứu này, bằng phương pháp
sinh học phân tử giải mã và phân tích trình tự
gen VP2, chúng tôi đã xác định có sự lưu hành
của genotype CPV-2c và CPV-2a tại tỉnh Tiền
Giang, Việt Nam.

Qua ghi nhận thực tế cho đến nay (năm
2019), các genotype CPV-2c và CPV-2a đã
được khẳng định là có lưu hành ở Việt Nam
(Nguyễn Văn Dũng và cs., 2018, Keovongphet
Phuthavong và cs., 2018) nhưng những thông
tin về đặc điểm di truyền học phân tử của các
genotype của CPV-2 gây bệnh viêm ruột trên

chó còn nhiều hạn chế, đặc biệt là ở tỉnh Tiền
Giang. Do đó mục tiêu của nghiên cứu này là
phân tích kết quả giải trình tự và đánh giá độ
tương đồng về đặc điểm di truyền học phân tử
của các genotype của CPV-2 gây bệnh viêm ruột
trên chó tại tỉnh Tiền Giang với các genotype
của CPV-2 trên Ngân hàng gen (NCBI).

II. NỘI DUNG, NGUYÊN LIỆU VÀ
PHƯƠNG PHÁPNGHIÊN CỨU

2.1. Nội dung

- Xác định genotype của CPV-2 lưu hành
trên chó nuôi tại tỉnh Tiền Giang;

- Đánh giá độ tương đồng về đặc điểm di
truyền học phân tử các genogtype CPV-2 gây
bệnh viêm ruột trên chó tại tỉnh Tiền Giang
với các genotype CPV-2 trên Ngân hàng gen
(NCBI).

2.2 Vật liệu

- Mẫu phân của 40 con chó có triệu chứng ói,
tiêu chảy, phân lẫn máu;

- 40 kít Canine ParvovirusAg Test của công
ty Bionote (Mỹ);

- Mồi dùng trong phản ứng PCR khuếch đại
vùng gen VP2 có kích thước 1710 bp (Gurpreet
Kaur, 2015)
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GMCOMF(5’-GGTCAACCTGCTGTCA-
GAAA-3’)

GMCOMR (5’- AGGTGCTAGTTGAGA-
TTTTTCAT -3’)

- Kít ly trích, hóa chất, bộ tách chiết DNA
(GeneAll của Hàn Quốc), thang chuẩn DL.2000

(Bulldog, USA), Phusa loading dye (6X),
Master mix (Phù Sa, Việt Nam);

- Trình tự gen của các genotype CPV-2 trong
đề tài;

- Trình tự các genotype của CPV-2 tham
khảo từ Ngân hàng gen (NCBI).

Bảng 1. Trình tự các genotype của CPV-2 tham khảo từ Ngân hàng gen được sử dụng

TT Ký hiệu mẫu Quốc gia Năm
phân lập Genotype Số đăng ký trên

Ngân hàng gen
7 Đài Loan 39 D 8

/ 3 97 Đài Loan 39 D

7DL DQ Đài Loan 39 D

Hàn Quốc 39 D

8< Uruguay 39 QH D .0

8< Uruguay 39 QH D .0

39 6 Trung Quốc CPV-2c .5

< 1-, Trung Quốc CPV-2c .3

39 1 Trung Quốc 39 D .5

39 1 -/ Trung Quốc 39 D .5

39 * Trung Quốc CPV-2c 0

CPV/dog/HCM//8/2013 Việt Nam CPV-2c /

CPV/dog/HCM//7/2013 Việt Nam CPV-2c /

VAC_P Vanguard 7KiL /DQ 39 *8

Intervet vaccine Đài Loan 39 -

Merial vaccine Đài Loan 39 -

Nguồn: GenBank database (http://www. ncbi.nlm.nih.gov)

2.3. Phương pháp nghiên cứu

- Thu thập mẫu: Chọn 40 mẫu phân từ 40�
cá thể chó có kết quả dương tính rõ với CPV-2.

- Ly trích DNA virus và PCR: DNA virus
được ly trích theo quy trình của bộ kit Gene
All (theo hướng dẫn của nhà sản xuất). Sau đó
khuếch đại vùng gen VP2 bằng phương pháp
PCR với cặp mồi đã nêu như trên. Chu kỳ nhiệt
của PCR như sau: 95°C trong 5 phút; 35 chu kỳ
với 95°C trong 30 giây, 58°C trong 30 giây và
72°C trong 2 phút; kết thúc với bước kéo dài
ở 72°C trong 10 phút. Sản phẩm của phản ứng
PCR (1710bp) được kiểm tra bằng phương pháp

điện di trên agarose 2%. Tinh sạch sản phẩm
PCR dùng cho việc phân tích trình tự nucleotide
bằng kit GeneAll (Hàn Quốc).

- Giải trình tự gen VP2:

Thực hiện phản ứng PCR giải trình tự 8 mẫu
sản phẩmDNA(sản phẩm của PCR đã tinh sạch)
với thành phần gồm: 0,5µl BigDye Terminator
kit, 1,75 µl Sequencing Buffer 5X, 1 µl mồi
VP2 GMCOMF hoặc VP2 GMCOMR (5 pmol/
µl), thêm nước cất 2 lần đủ 10 µl. Đặt eppendorf
0,2 ml chứa mẫu vào máy luân nhiệt PCR T100
(Biorad, Mỹ) và thiết lập chu kỳ nhiệt như sau:
95°C trong 5 phút; 35 chu kỳ với 95°C trong 10
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giây, 52°C trong 15 giây và 60°C trong 4 phút;
kết thúc với bước kéo dài ở 4°C trong vô hạn.
Giải mã trình tự gen VP2 bằng phương pháp
Sanger trên hệ thống ABI 3130 (Mỹ).

Sau khi giải trình tự các mẫu nghiên cứu,
các trình tự hoàn chỉnh sẽ được đọc và xử lý
trong phần mềm BioEdit 7.0.5.3, �le này chứa
ít nhất 1 trình tự đại diện cho mỗi type và gồm
tất cả các genotype của CPV-2 (CPV-2a, CPV-
2b, CPV-2c), các genotype CPV-2 gốc và các
genotype CPV-2 gần đây được thu thập từ Ngân
hàng gen (NCBI).

- Chỉ tiêu theo dõi: Xác định và đánh giá
độ tương đồng về đặc điểm di truyền học phân

tử các genotype CPV-2 gây bệnh viêm ruột trên
chó tại tỉnh Tiền Giang với các genotype của
CPV-2 trên Ngân hàng gen (NCBI), với các
genotype của CPV-2 trong các vacxin trên Ngân
hàng gen (NCBI).

III. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN

3.1. Kết quả giải trình tự

Trình tự các genotype của CPV-2 của nghiên
cứu này được đối chiếu với trình tự nucleotide
của các genotype của CPV-2 tham chiếu trên
Ngân hàng gen (NCBI). Kết quả được trình bày
ở bảng 2.

Bảng 2. Kết quả giải trình tự genotype của CPV-2 gây bệnh trên chó

TT Mã trình tự
tham chiếu

Vị trí nucleotide
Type CPV-2

2773 2816 2817 3790 3792
8 7 7 7 39

8 7 7 39 D

- 7 7 * CPV-2c

-4 7 * 7 39 E

7 7 7 39 QH D

7 7 * 7 39 QH E

TT Genotype nghiên cứu

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 39 D

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c
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7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7 7 7 * CPV-2c

7 7 7 * CPV-2c

7 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7*7 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

7* 7 7 * CPV-2c

Kết quả đối chiếu 40 genotype nghiên cứu
so với genotype của CPV-2 tham chiếu cho thấy
có 39 genotype có sự đột biến đồng nhất tại 4 vị
trí nucleotide trên bộ gen của CPV-2 là tại vị trí
số 2773, 2816, 3790 và 3792. Cụ thể như sau:
tại vị trí nucleotide 2773 của bộ gen CPV-2 là
Adenine (A), nhưng tại vị trí này trên bộ gen của
genotype nghiên cứu đột biến là Thymine (T).
Tại vị trí nucleotide 2816 của bộ gen CPV-2 là
T, nhưng tại vị trí này trên bộ gen của genotype
nghiên cứu đột biến là Cytoxine (C). Tại vị trí
nucleotide 3790 của bộ gen CPV-2 là A, nhưng
tại vị trí này trên bộ gen của genotype nghiên
cứu đột biến là Guanine (G). Tại vị trí nucleotide

3792 của bộ gen CPV-2 là T, nhưng tại vị trí
này trên bộ gen của genotype nghiên cứu đột
biến là A. Với kết quả đối chiếu như trên, 39
genotype này được xác định là genotype CPV-
2c. Đối chiếu genotype CPV-2c nghiên cứu với
genotype CPV-2c mẫu tham chiếu có sự đồng
nhất về trình tự và số lượng các nucleotide.

Duy nhất chỉ có 1 genotype nghiên cứu có
sự đột biến tại 3 vị trí nucleotide trên bộ gen
của CPV-2 tham chiếu là tại vị trí nucleotide
số 2773 2816 và 2817. Cụ thể như sau: tại
vị trí nucleotide 2773 của bộ gen CPV-2 là
Adenine (A), nhưng tại vị trí này trên bộ gen
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của genotype nghiên cứu đột biến là Thymine
(T). Tại vị trí nucleotide 2816 của bộ gen
CPV-2 là T, nhưng tại vị trí này trên bộ gen
của genotype nghiên cứu đột biến là Cytoxine
(C). Và tại vị trí nucleotide 2817 của bộ gen
CPV-2 là T, nhưng tại vị trí này trên bộ gen
của genotype nghiên cứu đột biến là Cytoxine

(C). Genotype nghiên cứu đột biến với 3 vị
trí nucleotide trên được xác định là genotype
CPV-2a. Đối chiếu genotype CPV-2a nghiên
cứu với genotype CPV-2a mẫu tham chiếu
có sự đồng nhất về trình tự và số lượng các
nucleotide. Tỷ lệ các genotype của CPV-2
được trình bày qua bảng 3.

Bảng 3. Kết quả xác định genotype của CPV-2 gây bệnh trên chó

Genotype CPV-2 Số mẫu xét nghiệm Số mẫu dương tính Tỷ lệ (%)

39 D

39 E

CPV -2c

1H 39 D

1H 39 E

(P<0,001)

Bảng 3 cho thấy genotype CPV-2c chiếm
tỷ lệ 97,5%, CPV-2a chiếm 2,5% và chưa
phát hiện genotype CPV-2b, new CPV-
2a và new CPV-2b. Sự khác biệt này có ý
nghĩa thống kê (P<0,001). Kết quả cho thấy
genotype chính đang lưu hành và gây bệnh
viêm ruột trên chó trong địa bàn nghiên cứu�
tại tỉnh Tiền Giang là genotype CPV-2c.

Kết quả xác định và đánh giá độ tương
đồng về đặc điểm di truyền học phân tử các
genotype của CPV-2 gây bệnh viêm ruột trên
chó với các genotype của CPV-2 trên Ngân
hàng gen (NCBI), với các genotype của
CPV-2 trong các vacxin trên Ngân hàng gen
(NCBI) thể hiện ở bảng 4, 5, 6 và 7.

Kết quả ở các bảng này cho thấy sự tương
đồng cao về nucleotide giữa 8 genotype của
CPV-2 trong nghiên cứu với nhau (tỷ lệ tương

đồng là 98,7 - 100%), với các genotype của
CPV-2 trên Ngân hàng gen (98,4 - 100%) và
các genotype của CPV-2 trong vacxin thực
địa (97,1 - 98%). Sự tương đồng về thành
phần amino acid của 8 genotype này cũng rất
cao (98,1-100%) và với genotype của CPV-
2 trong vacxin thực địa (tỷ lệ tương đồng
là 96,3-97,7%). Bên cạnh đó, khi xem xét
thành phần amino acid của genotype CPV-2a
(TG40) với các genotype CPV-2a và CPV-2c
trên Ngân hàng gen cũng thấy sự khác biệt
không đáng kể, lần lượt là 99,2 - 99,8% và
98,1 - 99,8%. Giữa các genotype CPV-2a và
CPV-2c có những điểm khác biệt nhất định
về thành phần nucleotide, tuy vậy, chúng
không ảnh hưởng nhiều đến sự biến đổi về
amino acid, điều này phù hợp với nghiên cứu
của Hoang et al. (2019).
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IV. KẾT LUẬN
Kết quả xác định 40 genotype CPV-2 ở Tiền

Giang cho thấy genotype chính lưu hành là
genotype CPV-2c.

Có 39 genotype nghiên cứu có sự đột biến
tại 4 vị trí nucleotide, được xác định là CPV-
2c (chiếm tỷ lệ 97,5%), và 1 genotype có sự
đột biến tại 3 vị trí nucleotide, được xác định
là CPV-2a (chiếm tỷ lệ 2,5%), chưa phát hiện
genotype CPV-2b, new CPV-2a, new CPV-2b.

Có sự tương đồng cao về đặc điểm di
truyền học phân tử giữa 8 genotype của CPV-
2 nghiên cứu với nhau, với các genotype trên
Ngân hàng gen (NCBI), với các genotype
trong các vacxin trên Ngân hàng gen (NCBI).
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