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TÓM TẮT
Bệnh	cúm	gia	cầm,	xảy	ra	lần	đầu	tiên	tại	Việt	Nam	vào	cuối	2003	đầu	2004,	đã	được	ghi	nhận	là	do	

virus	cúm	A/H5N1	thể	độc	lực	cao	gây	nên.	Các	chương	trình	giám	sát	virus	hàng	năm	đã	phát	hiện	các	
biến	chủng	mới	tại	Việt	Nam.	Từ	tháng	7/2015	tới	tháng	6/2016,	các	mẫu	swab	hầu	họng	của	gà,	vịt	lấy	
tại	6	tỉnh	(Huế,	Quảng	Nam,	Quảng	Ngãi,	Kon	Tum,	Vĩnh	Long	và	Đồng	Tháp)	đã	được	xét	nghiệm	để	
phát	hiện	virus	cúm	A/H5N1	bằng	phương	pháp	rRT-PCR.	27 chủng	trong	số	các	mẫu	dương	tính	với	
gen	M,	H5	và	N1	từ	5	tỉnh	Quảng	Nam,	Quảng	Ngãi,	Kon	Tum,	Vĩnh	Long	và	Đồng	Tháp	đã	được	giải	
trình	tự	gen	H5.	Kết	quả	phân	tích	cây	phả	hệ	của	gen	H5	cho	thấy	các	chủng	này	thuộc	subclade	2.3.4.4a	
và	2.3.2.1c.	15	chủng	virus	cúm	A/H5N1	phát	hiện	tại	Quảng	Ngãi,	Quảng	Nam	và	Kon	Tum	đều	thuộc	
subclade	2.3.4.4a,	cùng	phân	loại	với	các	chủng	phát	hiện	ở	Việt	Nam	trong	năm	2014-2015.	12	chủng	
virus	cúm	phát	hiện	tại	2	tỉnh	Vĩnh	Long	và	Đồng	Tháp	thuộc	subclade	2.3.2.1c,	cùng	phân	loại	với	chủng	
tham	chiếu	A/Hongkong/6841/2010	(H5N1)	và	các	chủng	phân	lập	tại	Việt	Nam	từ	2012	tới	2016.	Tại	
thời	điểm	nghiên	cứu,	virus	cúm	gia	cầm	phát	hiện	ở	Việt	Nam	thuộc	2	subclade:	Subclade		2.3.4.4	phân	
bố	chủ	yếu	ở	miền	Bắc	và	miền	Trung	và	subclade	2.3.2.1c	chủ	yếu	ở	miền	Nam,	chưa	phát	hiện	được	
virus	cúm	A/H5N6	tại	các	tỉnh	miền	Nam.

Từ khóa:	giám	sát,	phân	bố	địa	lý,	virus	cúm	gia	cầm,	H5N1,	các	biến	chủng
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SUMMARY
Avian influenza, first occurrence in Viet Nam in late 2003 and early 2004 was determined 

due to highly pathogenic avian influenza A (H5N1) virus. The new avian influenza A (H5N1) 
virus clades were identified by the yearly surveillance programmes in Viet Nam. From July 2015 
to June 2016, the chicken and duck oropharyngeal swab samples collecting in 6 provinces 
(Hue, Quang Nam, Quang Ngai, Kon Tum, Vinh Long, and Dong Thap) were tested to detect 
avian influenza A(H5N1) virus by rRT- PCR method. 27 virus strains in the positive samples 
with M, H5 and N1genes from five provinces of Quang Nam, Quang Ngai, Kon Tum, Vinh Long 
and Dong Thap were decoded and analysed. The result of analyzing the H5 gene pedigree 
revealed that these strains belonged to subclade 2.3.4.4a and 2.3.2.1c. 15 strains of avian 
influenza A(H5N1) virus were detected in Quang Ngai, Quang Nam and Kon Tum belonging  
to  subclades 2.3.4.4a, they were categorized together with the virus strains identifying in Viet 



6

KHOA HỌC KỸ THUẬT THÚ Y TẬP XXV SỐ 2 - 2018

Nam in 2014-2015. 12 avian influenza virus strains were detected in Vinh Long and Dong Thap 
provinces belonging to subclade 2.3.2.1c, they were classified  together with  the  A/Hong 
Kong/6841/2010 (H5N1) virus strain and the isolates in Viet Nam from 2012 to present. At the 
time of this study, avian influenza viruses detecting in Viet Nam were mainly belonged to two 
subclades: Subclade 2.3.4.4a distributed mainly in the Northern and Central provinces and 
Subclade 2.3.2.1c distributed mainly in the Southern provinces. At the time of this study, avian 
influenza A(H5N6) virus was not detected in the Southern provinces.

Keywords: surveillance, geographic distribution, avian influenza virus, H5N1, clades.

I. ĐẶT VẤN ĐỀ 
Cúm	gia	cầm	(CGC)	thể	động	lực	cao	(HPAI)	

là	 bênh	 truyền	 nhiễm	 cấp	 tính	 do	 virus	 cúm	A/
H5N1	thuộc	họ	Orthomyxoviradae	gây	ra	(Guan	và	
cs,	2009).	Bệnh	CGC	xảy	ra	lần	đầu	tiên	tại	Việt	
Nam	vào	cuối	năm	2003,	đầu	năm	2004	và	được	
ghi	nhận	là	do	virus	cúm	A/H5N1	-	HPAI	gây	nên.	
Các	chương	trình	giám	sát	virus	hàng	năm	của	Cục	
Thú	y	đã	phát	hiện	các	clade	mới	của	virus	cúm	A/
H5N1	tại	Việt	Nam	(Cục	Thú	y,	2016).	Từ		khi	xuất	
hiện	lần	đầu	tiên	năm	2003	cho	đến	hết	năm	2005,	
bệnh	CGC	ở	tất	cả	các	tỉnh/thành	trên	cả	nước	chủ	
yếu	do	biến	chủng	virus	clade	1	gây	ra	(Wan	và	cs.,	
2008;	Nguyen	và	 cs.,	 2008).	Bên	 cạnh	đó,	 clade	
mới	như	2.3.2	(Nguyen	TD	và	cs.,	2008),	các	clade	
2.3.4	dòng	Phúc	Kiến	(sau	đó	được	phân	chia	thành	
các	subclade	2.3.4.1,	2.3.4.2,	2.3.4.3)	đã	chiếm	ưu	
thế	ở	các	tỉnh	phía	Bắc;	các	clade	1	và	subclade	1.1	
(tiến	hóa	từ	clade	1)	lưu	hành	chủ	yếu	ở	các	tỉnh	
phía	Nam	và	sau	đó	tiếp	tục	tiến	hóa	thành	clade	
1.1.1	và	1.1.2	(Nguyen	và	cs,	2008,	Nguyen	và	cs,	
2012),	clade	7	xâm	nhập	vào	Việt	Nam	từ	gà	nhập	
lậu.	Năm	2010-2011,	nhiều	biến	chủng	mới	đã	xuất	
hiện	như	clade	2.3.2.1	và	tiến	hóa	thành	các	subclade	
2.3.2.1a,	b	(Nguyen	và	cs,	2012)	lưu	hành	ở	các	tỉnh	
phía	Bắc,	các	clade	1.1.1	và	1.1.2	tiếp	tục	lưu	hành	
ở	các	tỉnh	phía	Nam.	Giữa	năm	2012,	clade	2.3.2.1c	
xuất	hiện	ở	miền	Bắc,	sau	đó	nhanh	chóng	lây	lan	
vào	miền	Trung	và	miền	Nam	Việt	Nam,	các	clade	
2.3.2.1	a	và	b	dần	dần	biến	mất.	Năm	2013,	chỉ	còn	
clade	2.3.2.1c	lưu	hành	trên	cả	nước	và	clade	1.1.2	
vẫn	khu	trú	ở	các	tỉnh	phía	Nam.	Đầu	năm	2014,	
các	clade	2.3.2.1c	và	1.1.2	vẫn	là	những	clade	chính	
gây	bệnh	CGC	ở	Việt	Nam,	tuy	nhiên	sau	tháng	2	
năm	2014,	không	phát	hiện	được	clade	1.1.2	nữa.		
Từ	tháng	4	năm	2014,	các	ổ	dịch	cúm	do	subclade	

2.3.4.4	gây	ra	bắt	đầu	xuất	hiện	ở	Lạng	Sơn	và	sau	
đó	là	ở	một	số	tỉnh	miền	Bắc.	Virus	đã	nhanh	chóng	
được	phát	hiện	ở	một	số	tỉnh	miền	Trung	(Tho	và	cs,	
2016).	Năm	2015-2016,	virus	cúm	A/H5N6	thuộc	
subclade	2.3.4.4a	và	2.3.4.4b	vẫn	tiếp	tục	được	phát	
hiện	ở	các	tỉnh	phía	Bắc	và	miền	Trung,	virus	thuộc	
subclade	2.3.2.1c	vẫn	được	phát	hiện	ở	các	tỉnh	phía	
Nam	(Cục	Thú	y,	2016).	Như	vậy,	giám	sát	nhằm	
phát	hiện	các	clade	virus	mới	là	việc	làm	hết	sức	cần	
thiết	với	mục	đích	nghiên	cứu	dịch	tễ	học	của	bệnh	
CGC	và	sau	đó	là	sử	dụng	vaccine	phòng	chống	
phù	hợp	với	các	biến	chủng	mới	xuất	hiện.

Trong	bài	báo	này,	chúng	tôi	trình	bày	kết	quả	
phát	hiện	các	biến	chủng	của	virus	cúm	A/H5N1	
theo	thời	gian	(từ	tháng	11/2015	đến	tháng	6/2016),	
dựa	 trên	cơ	sở	phân	 tích	 trình	 tự	nucleotide	của	
gen	H5	của	các	virus	được	phát	hiện.	Nội	dung	
nghiên	cứu	này	nằm	trong	khuôn	khổ	Đề	tài	độc	
lập	 cấp	nhà	 nước	“Nghiên cứu sự phân bố các 
biến chủng (clade) mới của virus cúm A/H5N1 
trên đàn gia cầm làm cơ sở cho việc phòng chống 
bệnh đạt hiệu quả”,	có	mã	số	ĐTĐL.CN-10/15	do	
Bộ	Khoa	học	và	Công	nghệ	cấp	kinh	phí.

II. NGUYÊN LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP
2.1. Nguyên liệu

Mẫu	được	thu	thập	từ	3	nguồn:	(i)	Mẫu	swab	
hầu	họng	lấy	định	kỳ	trên	gà	và	vịt	tại	các	chợ	
buôn	bán	gia	cầm	tại	một	số	tỉnh	trong	khuôn	
khổ	của	đề	tài;	(ii)	Mẫu	swab	thu	thập	định	kỳ	
trên	chim	cút	khỏe	mạnh	tại	các	hộ	chăn	nuôi	
trong	 tỉnh	nghiên	cứu	và	 (iii)	Mẫu	virus	cúm	
A/H5N1	khi	có	ổ	dịch	trên	gia	cầm,	thủy	cầm	
hoặc	chim	cút	trên	địa	bàn	tỉnh	nghiên	cứu.	Các	
mẫu	trên	được	thu	thập	tại	6	tỉnh:	Huế,	Quảng	
Nam,	Quảng	Ngãi,	 Kon	Tum,	Vĩnh	 Long	 và	


