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Tóm tắt 

Nghiên cứu được thực hiện nhằm xác định genotype của virus dịch tả heo châu Phi (ASFV) trong 

các mẫu bệnh phẩm tại một số tỉnh khu vực phía Nam Việt Nam. Kết quả nghiên cứu đã phát hiện 

14 mẫu chứa ASFV tái tổ hợp genotype I và II tại các tỉnh Đắk Lắk , Bà Rịa - Vũng Tàu, Tiền Giang, 

Bình Dương, Kiên Giang, Long An và Đắk Nông. Điều này cho thấy ASFV tái tổ hợp genotype I và II 

ngày càng trở nên phổ biến và lan rộng điều đó gây thách thức cho kiểm soát bệnh này.  

Từ khóa: ASFV, ASFV tái tổ hợp genotype I và II 

Abstract 

The study was conducted to detect genotypes of ASFV in field -collected samples in some 

Southern provinces of Vietnam. The results showed that the study detected ASFV genotypes I 

and II from 14 samples in the provinces of Dak Lak, Ba Ria - Vung Tau, Tien Giang, Binh Duong, 

Kien Giang, Long An, and Dak Nong. The results showed the recombinant ASFV genotype I and II 

is becoming more frequent and expanding that makes the situation of ASFV control  more 

challenging. 
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Đặt vấn đề 

Bệnh dịch tả heo châu Phi do African swine fever virus (ASFV), thuộc chi Asfivirus, họ Asfarviridae 

gây ra. Bộ gene của ASFV là DNA mạch kép, có kích thước khoảng 170 - 193 kbp, có khoảng 150 - 

167 khung đọc mở (ORF) (Dixon & cs, 2013). ASFV được phân chia thành 24 kiểu gene (genotype) 

dựa trên vùng C-terminal của gene B646L mã hóa protein capsid p72 (Mwiine & cs, 2019). Năm 

2019, Việt Nam ghi nhận ổ dịch tả heo Châu Phi đầu tiên ở Hưng Yên do chủng ASFV genotype II 

gây ra (Le & cs, 2019). Sau đó, tại phía Nam Việt Nam, Nguyễn Ngọc Hải & cs, (2021) cũng đã ghi 

nhận các chủng ASFV thuộc genotype II trên heo bệnh. Năm 2023, Trung Quốc có báo cáo ghi 

nhận xuất hiện chủng ASFV độc lực cao tái tổ hợp genotype I và II (Zhao & cs, 2023). Năm 2024, 

Nga cũng báo cáo ghi nhận chủng ASFV tái tổ hợp genotype I và II tại vùng Primorsky, chủng này 

tương đồng 99,99% với các chủng phát hiện ở Trung Quốc (Igolkin & cs, 2024). Việt Nam cũng ghi 

nhận các chủng ASFV tái tổ hợp genotype I và II tại 6 tỉnh phía Bắc của Việt Nam (Hải Dương, Bắc 

Giang, Hà Nội, Phú Thọ, Tuyên Quang, Thái Nguyên) trong năm 2023 (Le & cs, 2023). Sự xuất hiện 

các chủng ASFV tái tổ hợp đã làm gia tăng sự phức tạp về dịch tễ, bệnh học và miễn dịch ở heo do 

ASFV. Nghiên cứu của Nguyen Van Diep & cs, (2024) đã xác nhận vaccine genotype II xoá gene 

không bảo hộ heo khi nhiễm ASFV tái tổ hợp thực địa ở VIệt Nam. Trước sự biến đổi di truyền của 

ASFV tại Việt Nam ngày càng phức tạp, việc khảo sát, ghi nhận các biến chủng mới là hết sức cần 

thiết, giúp người chăn nuôi chủ động trong định hướng các biện pháp phòng ngừa và kiểm soát 

dịch bệnh ASF trên đàn heo nuôi.  

Nội dung và phương pháp 

Đối tượng 

Chín mươi mẫu bệnh phẩm (bao gồm: mẫu máu, mẫu mô, mẫu swab) dương tính với ASFV được 

thu thập từ các trang trại tại các tỉnh Đắk Lắk, Bà Rịa - Vũng Tàu, Tiền Giang, Bình Dương, Kiên 

Giang, Long An và Đắk Nông trong tháng 10 và tháng 11 năm 2024. 

Phương pháp 

Các mẫu thu nhận sau khi xử lý được tách chiết DNA bằng máy tách chiết tự động IndiMag 48s sử 

dụng bộ kit IndiMag Pathogen IM48 Cartridge (INDICAL BIOSCIENCE, Đức) và kiểm tra phát hiện 

ASFV bằng phản ứng Real-time PCR kit VDx® ASFV qPCR Ver 2.1( (Median, Hàn Quốc). Sau đó, các 

mẫu dương tính ASFV tiếp tục được kiểm tra bằng phản ứng Real-time PCR với kit VDx® ASFV 

3Diff qPCR (Median, Hàn Quốc) nhằm xác định các gene đặc trưng cho các genotype I, II, hoặc 

dạng tái tổ hợp I/II của ASFV. 

Kết quả và thảo luận 

Kết quả Real-PCR phát hiện ASFV và xác định genotype ASFV (Bảng 1) cho thấy, 14 mẫu dương 

tính với ASFV tái tổ hợp genotype I và II chiếm tỉ lệ 15,56%, 76 mẫu dương tính với ASFV genotype 

II chiếm tỉ lệ 84,44%, không ghi nhận mẫu dương tính với ASFV genotype 1. Trong đó 14 mẫu 

dương tính với ASFV tái tổ hợp genotype I và II được ghi nhận ở các tỉnh: Đắk Lắk (7 mẫu), Bà Rịa - 

Vũng Tàu (2 mẫu), Tiền Giang (1 mẫu), Bình Dương (1 mẫu), Kiên Giang (1 mẫu), Long An (1 mẫu), 

Đắk Nông  (1 mẫu). Các mẫu ASFV tái tổ hợp genotype I và II trong nghiên cứu được ghi nhận lần 

đầu tiên tại khu vực các tỉnh phía Nam Việt Nam. Khu vực các tỉnh phía Bắc Việt Nam đã ghi nhận 

6/26 mẫu ASFV tái tổ hợp genotype I và II chiếm tỉ lệ 23,06% và nguồn gốc các chủng này có thể 

từ Trung Quốc (Le & cs, 2023). 
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Bảng 1: Kết quả Real-PCR phát hiện ASFV và xác định genotype ASFV 

Kí hiệu mẫu Loại Mẫu 
ASFV phát hiện 

(Giá trị Ct) 

ASFV tái tổ hợp 

(Giá trị Ct) 
Tỉnh 

1 Máu kháng đông 16.14 19.31 Đắk Lắk 

2 Máu đông 15.04 18,17 Đắk Lắk 

3 Máu đông 15.31 18,33 Đắk Lắk 

4 Máu đông 15.18 18,14 Đắk Lắk 

5 Máu kháng đông 14.67 17,95 Đắk Lắk 

6 Máu đông 15.58 18,01 Đắk Lắk 

7 Máu đông 16.06 18,51 Đắk Lắk 

8 Máu đông 14.69 19.07 Bà Rịa - Vũng Tàu 

9 Máu đông 16.12 18,16 Bà Rịa - Vũng Tàu 

10 Máu đông 22.92 27.31 Tiền Giang 

11 Máu đông  14.61 18,82 Bình Dương 

12 Máu đông 20.24 22,19 Kiên Giang 

13 Máu đông 16.50 19,44 Long An 

14 Máu đông 16.42 18,56 Đắk Nông 

15 Hạch, lách 13.82 - / 

16 Máu đông 17.68 - / 

17 Máu đông 30.30 - / 

18 Hạch, lách 13.77 - / 

19 Máu đông 19.71 - / 

20 Máu đông 30.51 - / 

21 Máu đông 16.37 - / 

22 Máu đông 19.26 - / 

23 Máu đông 24.57 - / 

24 Hạch, lách 13.53 - / 

25 Máu đông 25.10 - / 

26 Máu đông 24.53 - / 

27 Máu đông 19.57 - / 

28 Máu đông 21.23 - / 

29 Máu đông 25.21 - / 

30 Máu đông 22.80 - / 

31 Máu đông 37.86 - / 

32 Máu đông 19.10 - / 

33 Máu đông 17.37 - / 

34 Swab 35.17 - / 

35 Máu đông 20.76 - / 

36 Máu đông 34.78 - / 

37 Swab 36.64 - / 

38 Máu đông 27.15 - / 

39 Máu đông 37.73 - / 

40 Máu đông 20.89 - / 

41 Máu đông 17.13 - / 

42 Máu đông 20.02 - / 

43 Máu đông 20.68 - / 

44 Máu đông 21.08 - / 

45 Máu đông 37.06 - / 

46 Máu đông 23.68 - / 

47 Máu đông 20.76 - / 

48 Hạch, lách 15.59 - / 

49 Máu đông 22.09 - / 

50 Máu đông 16.18 - / 

51 Máu đông 23.48 - / 

52 Máu đông 24.71 - / 

53 Máu đông 17.25 - / 
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54 Máu đông 18,35 - / 

55 Lách 17,25 - / 

56 Hạch, lách 16.90 - / 

57 Máu đông 16.66 - / 

58 Phổi, gan, lách 21.03 - / 

59 Máu đông 25.52 - / 

60 Máu đông 22.59 - / 

61 Máu đông 21.86 - / 

62 Máu đông 16.27 - / 

63 Hạch 19.56 - / 

64 Máu đông 23.47 - / 

65 Máu đông 18.34 - / 

66 Máu đông 19.81 - / 

67 Hạch 17.15 - / 

68 Hạch 23.67 - / 

69 Máu đông 27.43 - / 

70 Máu đông 19.83 - / 

71 Phổi 14.86 - / 

72 Máu đông  23.33 - / 

73 Máu đông   16.18 - / 

74 Máu đông  17.16 - / 

75 Máu đông  17.63 - / 

76 Máu đông  15.66 - / 

77 Máu đông 27.76 - / 

78 Máu kháng đông 26.82 - / 

79 Máu đông 17.48 - / 

80 Phổi, hạch, lách 17.12 - / 

81 Máu đông 17.41 - / 

82 Máu đông 25.17 - / 

83 Máu đông 18.06 - / 

84 Máu đông 17.91 - / 

85 Máu đông 19.01 - / 

86 Máu đông 17.42 - / 

87 Máu kháng đông 15.87 - / 

88 Phổi, hạch, lách 20.52 - / 

89 Máu đông 25.16 - / 

90 Máu đông 15.95 - / 

 

Kết quả trong Bảng 1 cho thấy chủng ASFV tái tổ hợp I-II đã hiện diện trên đàn heo của nhiều địa 

phương và có tính chất lan rộng, cả khu vực Tây Nguyên (Đắk Lắk, Đắk Nông), Đông Nam bộ 

(Bình Dương, Bà rịa - Vũng Tàu) và đồng bằng sông Cửu Long (Long An, Tiền Giang, Kiên Giang). 

Sự xuất hiện và lan rộng của chủng ASFV tái tổ hợp I-II tại các khu vực địa lý cách biệt nhau, ở 6 

tỉnh miền Bắc (Lê &cs, 2023) và khu vực miền Tây Nguyên, Đông Nam bộ, đồng bằng sông Cửu 

Long năm 2024 trong nghiên cứu này cho thấy nguy cơ lây truyền ASFV tái tổ hợp có thể liên 

quan đến tình trạng nhiễm mãn tính hoặc mang trùng không triệu chứng ở heo nhập đàn, hay 

cũng có thể do các phương tiện vận chuyển không an toàn, vấy nhiễm virus, kể cả nguồn nguyên 

liệu không an toàn. Điều này cho thấy tầm quan trọng của biện pháp tầm soát nhiễm ASFV ở heo 

nhập đàn, quy trình vệ sinh tiêu độc các phương tiện vận chuyển, và sử dụng nguyên liệu an toàn 

trong chương trình kiểm soát bệnh ASF. 

Năm 2023, Việt Nam đã cấp phép 2 loại vaccine sống giảm độc lực chủng ASFV-G-ΔI177L và 

chủng ASFV-G-ΔMGF. Tuy nhiên, cả 2 loại vaccine này không bảo vệ được heo nhiễm chủng ASFV 

tái tổ hợp genotype I và II độc lực cao mới xuất hiện tại Việt Nam (Diep & cs, 2024). Điều này càng 
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cho thấy sự gia tăng mức độ nghiêm trọng của bệnh ASF trên đàn heo nuôi của Việt Nam khi 

nhiều người chăn nuôi vẫn đang kỳ vọng vào một vaccine hiệu quả giúp phòng chống bệnh ASF. 

Kết quả nghiên cứu bước đầu đã ghi nhận sự hiện diện của ASFV tái tổ hợp genotype I và II ở 

phạm vi rộng, cho thấy tình hình diễn biến dịch bệnh ASFV ngày càng phức tạp trên cả nước và 

gây khó khăn hơn trong việc kiểm soát dịch bệnh và sử dụng vaccine phòng ngừa. 

Kết luận 

Nghiên cứu đã bước đầu ghi nhận ASFV tái tổ hợp genotype I và II đã hiện diện, tuy chỉ với tỷ lệ 

15,56% (14/90), tại các tỉnh khu vực phía Nam Việt Nam nhưng phân bố khá rộng, cả khu vực Tây 

Nguyên (Đắk Lắk, Đắk Nông), Đông Nam bộ (Bình Dương, Bà rịa - Vũng Tàu) và đồng bằng sông 

Cửu Long (Long An, Tiền Giang, Kiên Giang). Điều này cho thấy, tình dịch dịch bệnh đang diễn 

biến phức tạp đòi hỏi cần phải tăng cường kiểm soát dịch bệnh và đẩy mạnh nghiên cứu đánh giá 

và phát triển các vaccine ASFV hiệu quả bảo hộ không chỉ đối với các chủng ASFV bình thường mà 

cả với các chủng ASFV tái tổ hợp.  
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