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TÓM TẮT
Virus cúm gia cầm H5N6 độc lực cao được phát hiện trên đàn gia cầm tại Việt Nam vào cuối năm 2013, các 

chủng virus này đã gây thiệt hại nghiêm trọng cho ngành chăn nuôi gia cầm ở nước ta. Cho đến nay, virus cúm A/
H5N6 vẫn tiếp tục gây ra các ổ dịch rải rác trên toàn lãnh thổ Việt Nam. Phân tích đặc điểm bộ gen và phả hệ di 
truyền của 5 chủng virus H5N6 phân lập trong năm 2014-2015 hiện đang lưu giữ tại Viện Thú y cho thấy, đây là 
những chủng virus độc lực cao và thuộc clade 2.3.4.4. Trong số 5 chủng H5N6, có 4 chủng có đột biến mất đoạn 
ở vị trí 49-68 trên gen NA và cả 5 chủng có đột biến T160A trên gen HA, những đột biến này có khả năng làm 
tăng khả năng liên kết với thụ thể trên tế bào người và cường hóa độc lực của virus. Các virus này có khả năng lây 
nhiễm cho con người thông qua tiếp xúc trực tiếp, do vậy việc xuất hiện virus H5N6 ở thể độc lưc cao đã gây ra 
mối lo ngại về virus có thể gây ra đại dịch. Phân tích các đột biến gây kháng thuốc kháng virus như amantadine 
hay taminflu cho thấy cả 5 chủng đều mẫn cảm với thuốc kháng virus. So sánh trình tự nucleotide trên gen HA 
của 5 chủng virus H5N6 đang lưu hành tại Việt Nam với các chủng vacxin của Trung Quốc cho thấy các chủng 
virus này có mức tương đồng là 90,76% - 98,18%. Kết quả phân tích cho thấy đã có nhiều biến đổi giữa các chủng 
H5N6 đang lưu hành và các chủng vacxin. Điều này lý giải vì sao nhiều đàn gà mặc dù đã được tiêm phòng vacxin 
cúm gia cầm nhưng dịch vẫn nổ ra. Do virus cúm độc lực cao liên tục biến đổi, nên việc tiếp tục giám sát sự biến 
đổi và lưu hành của virus cúm H5 độc lực cao là cần thiết và quan trọng.

Từ khóa: Virus cúm gia cầm, H5N6, virus độc lực cao, đột biến, trình tự nucleotide, mức tương đồng.
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SUMMARY
Highly pathogenic avian influenza (HPAI) H5N6 virus was detected in poultry flocks in Viet Nam 

at the end of 2013, these virus strains caused serious economic loss for the poultry husbandry 
industry in the country. So far, the outbreaks caused by influenza A/H5N6 virus strains have still 
occurred scatteredly throughout the territory of Viet Nam. Genetic characteristics and phylogenetic 
analysis of 5 H5N6 virus strains which were isolated in 2014-2015 and currently kept at the National 
Institute of Veterinary Research showed that, these virus strains were highly virulent and belonged 
to clade 2.3.4.4. There were 4 out of 5 H5N6 virus strains appeared a fragmentary mutation at the 
positions 49-68 in the NA gene and all 5 virus strains possessed a T160A mutation in the HA gene, 
these mutations have the ability to increase binding with receptors form on human cells and enhance 
virulence of the virus. These viruses have the potential to infect humans through direct contact; so 
far the presence of the highly pathogenic H5N6 virus has raised the concerns about the pandemic. 
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Analysis of mutations causing resistance to antiviral drugs, such as amantadine or taminflu showed 
that all 5 virus strains were susceptible to antiviral drugs. When comparing nucleotide sequence on 
HA gene of 5 H5N6 virus strains that were circulating in Viet Nam with the Chinese vaccine strains 
showed that, the homogeneity level of these virus strains was 90.76% - 98.18%. The analysis result 
showed the variation diversity between the circulating H5N6 viruses and the vaccine strains. This 
might explain the phenomenon that avian influenza outbreaks still occurred in many vaccinated 
chicken flocks. Since the highly virulent influenza virus is constantly changing, it is important and 
necessary to continue monitoring the variability and circulation of the highly virulent H5 virus.

 Keywords: Avian influenza virus, H5N6, highly pathogenic virus, mutation, nucleotide sequence, 
homogeneity level. 

I. ĐẶT VẤN ĐỀ
Virus H5N1 gây bệnh cúm gia cầm tái xuất hiện 

vào năm 2003. Từ đó đến nay, virus H5N1 lây lan 
rộng khắp ở đàn gia cầm cũng như trên người tại 17 
quốc gia và vùng lãnh thổ trên thế giới, trong đó có 
Việt Nam. Năm 2014, Việt Nam đã phát hiện chủng 
virus cúm gia cầm type A/H5N6 ở Lạng Sơn, Hà 
Tĩnh, Lào Cai, Quảng Trị, Quảng Ngãi, Bắc Giang, 
Phú Thọ, Thừa Thiên-Huế, Quảng Nam, Nghệ An; 
gây ra những ổ dịch tại các địa phương này. 

Ở Việt Nam, H5N6 tuy chưa phát hiện trường 
hợp nào trên người, nhưng tại Trung Quốc đến đầu 
năm 2017 đã có một số trường hợp nhiễm virus 
H5N6 trên người, thậm chí gây tử vong. Vì vậy 
dịch cúm H5N6 đe dọa sức khỏe cộng đồng và sức 
khỏe động vật với nguy cơ của virus biến đổi và 
gây đại dịch. Những diễn biến dịch nêu trên cho 
thấy bệnh cúm gia cầm vẫn hiện hữu và ngày càng 
trở nên nguy hiểm do sự biến đổi các chủng gây 
bệnh trên gia cầm. Virus biến đổi có thể gây ra sự 
giảm hiệu quả của vacxin phòng bệnh. Đặc biệt 
nguy hiểm hơn khi virus cúm gia cầm được cho là 
dễ “vượt hàng rào về loài”, có khả năng lây sang 
người, gây bệnh với tỷ lệ tử vong rất cao. Bệnh biến 
đổi phức tạp với nhiều subtype H5 khác nhau, cho 
đến nay bệnh cúm gia cầm type A/ H5Ny thể độc 
lực cao HPAI là bệnh truyền nhiễm cấp tính cực 
kỳ nguy hiểm, cần được quan tâm để khống chế và 
thanh toán bệnh này trên đàn gia cầm. 

Virus cúm gia cầm có khả năng biến chủng 
phức tạp, dẫn đến mỗi đợt dịch nhiều chủng virus 
mới xuất hiện như chủng virus H5N6 mới xuất 
hiện ở Việt Nam trong những năm gần đây. Để 
góp phần vào việc phòng, chống bệnh cúm gia 
cầm do virus cúm A/H5N6 đạt hiệu quả cao,  

nghiên cứu về chủng virus cúm gia gia cầm A/
H5N6 nhằm cung cấp thêm một phần thông tin 
về đặc tính gen của chủng virus được phân lập 
tại Việt Nam, chúng tôi tiến hành nghiên cứu: 
“Phân tích phả hệ di truyền và đặc điểm bộ gen 
của các chủng virus cúm gia cầm H5N6 phân lập 
tại Việt Nam trong năm 2014-2015”.

II. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU
2.1. Phương pháp phục hồi virus trên phôi 
trứng

Virus sau khi được phân lập thành công trên 
trứng gà có phôi từ các mẫu bệnh phẩm thì sẽ 
được bảo quản tại -80oC. Để phục hồi chủng virus 
này, chúng tôi tiến hành đông tan nước trứng có 
chứa virus, sau đó pha loãng 1:100 trong PBS rồi 
tiến hành tiêm cho 10 trứng gà có phôi. Nuôi cấy 
virus cúm gia cầm trên phôi gà 9-11 ngày tuổi. 
Sau khi theo dõi, tiến hành thu nước trứng và 
giám định lại các chỉ số, đặc biệt kiểm tra hiệu 
giá HA theo quy trình của Viện Thú y và giám 
định lại bằng phương pháp realtime RT-PCR để 
chắc chắn là virus H5N6.

2.2. Phương pháp RT-PCR

Để xác định virus là H5N6, chúng tôi tiến 
hành phản ứng realtime reverse transcription 
PCR (RT-qPCR) sử dụng các mồi đặc hiệu. PCR 
để phát hiện cúm A sử dụng mồi và đầu dò của 
Matrix gene, tương tự như vậy cho việc xác định 
H5 và N6 theo quy trình của Viện Thú y. Cho 
5 µl mẫu ARN vào ống phản ứng bằng pipet 
chuyên dùng cho lấy mẫu ARN. Đóng nắp ống, 
ký hiệu ống phản ứng tương ứng với phiếu xét 
nghiệm. Cho 5 µl ARN đối chứng dương vào ống 
đối chứng dương và 5 µl nước sạch RNase vào 


