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TÓM TẮT
Nghiên cứu xác định topotype virus gây bệnh lở mồm long móng (LMLM) ở bò tại tỉnh Sóc Trăng 

đã được thực hiện bằng kỹ thuật RT-PCR kết hợp giải trình tự gen VP1. Kết quả nghiên cứu cho thấy 
đoạn gen VP1 của 3 chủng virus LMLM gồm O/VN/CTU/ST01, O/VN/CTU/ST02 và O/VN/CTU/
ST03 có độ dài 633 nucleotide. Kết quả phân tích di truyền phả hệ và so sánh độ tương đồng chứng 
tỏ 2 chủng O/VN/CTU/ST01 và O/VN/CTU/ST02 thuộc dòng Ind2001e, topotype ME-SA, type O 
và chủng O/VN/CTU/ST03 thuộc dòng PanAsia, topotype ME-SA, type O. Kết quả so sánh trình tự 
nucleotide và amino acid giữa các chủng virus LMLM phát hiện được với các chủng virus LMLM 
tham chiếu cho thấy nhiều vị trí đột biến thay thế nucleotide và amino acid, đặc biệt là đoạn amino 
acid 140-160 có vai trò quan trọng trong tính kháng nguyên của virus LMLM.
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Determining topotype of virus causing foot-and-mouth disease in cattle
in Soc Trang province
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SUMMARY
The study aimed to determine the topotype of foot-and-mouth disease virus (FMDV) in cattle 

in Soc Trang province by using RT-PCR technique associated with VP1 gene sequencing. The 
research results showed that the VP1 gene segment of three FMD virus strains including O/
VN/CTU/ST01, O/VN/CTU/ST02, and O/VN/CTU/ST03 had a length of 633 nucleotides. The 
phylogenetic analysis and pairwise comparison showed that the two strains O/VN/CTU/ST01 
and O/VN/CTU/ST02 belonged to the Ind2001e lineage, topotype ME-SA, type O and strain 
O/VN/CTU/ST03 belonged to the PanAsia lineage, topotype ME-SA, type O. The results of 
comparing the nucleotide and amino acid sequences between the detected FMD virus strains 
and the reference FMD virus strains showed many nucleotide and amino acid substitution 
mutation sites, especially the 140-160 amino acid segment which played an important role in 
the antigenicity of FMDV.
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