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TÓM TẮT 

Nghiên cứu này được thực hiện nhằm cập nhật kết quả nghiên cứu về đặc điểm dịch tễ học phân tử theo không 
gian và thời gian của một genotype mới được công nhận, porcine circovirus genotype 2d (PCV2d) lưu hành ở đàn lợn 
nuôi tại Việt Nam. Kết quả cho thấy tại Việt Nam có sự lưu hành genotype PCV2b bao gồm nhánh 1A/1B, nhóm tái tổ 
hợp (CRF) và genotype PCV2d. Ở cả 3 miền Bắc - Trung - Nam, đều thấy sự hiện diện đồng thời nhiều nhóm di truyền 
của PCV2 ở một tỉnh, trong cùng một khoảng thời gian. Các chủng virus PCV2d lưu hành ở Việt Nam từ 2004- 2017 
đều có nguồn gốc đầu tiên từ Trung Quốc, nhưng nằm ở các nhánh khác nhau của cây phát sinh chủng loại. 

Từ khóa: PCV2 genotype 2d, dịch tễ học phân tử, không gian, thời gian. 

A Molecular Based Study on The Spatio-Temporal Dynamics  
of Porcine Circovirus Genotype 2d (PCV2d) Circulating in Vietnam 

ABSTRACT 

This study aimed at providing an up-to-date information on the molecular epidemiology of porcine circovirus type 
2 (PCV2) circulating in Vietnam with a focus on the spatio-temporal dynamics of a newly defined PCV2d genotype. 
The results revealed a presence of multiple genotypes/clusters of PCV2, such as 1A/1B, circulating recombinant form 
(CRF) of PCV2b, and PCV2d. In  northern, central and southern Vietnam,  a co-circulation of multiple genetic clusters 
of PCV2 was observed in each sampling location at the same time period. All field strains of PCV2d circulating in 
Vietnam from 2004 - 2017 were predicted to have the most common recent ancestor originated from China, however, 
they located at different branches of the PCV2d- phylogenetic tree.  

Keywords: PCV2 genotype 2d, molecular epidemiology, spatio-temporal dynamics. 

 

Hội chứng còi cọc ở lợn con sau cai sữa 
(Postweaning multisystemic wasting syndrome, 
PMWS) do Porcine circovirus type 2 (PCV2) gây 
ra được coi là một trong những bệnh phổ biến 
nhất và gây thiệt hại kinh tế nghiêm trọng nhất 
cho ngành chăn nuôi lợn trên toàn thế giới 
(Chae, 2012). Hàng năm thiệt hại kinh tế đối với 
ngành chăn nuôi lợn ở Anh khoảng 35 triệu 
bảng Anh và đối với các nước thuộc liên minh 
châu Âu vào khoảng 562 - 900 triệu euro 

(Armstrong and Bishop, 2004). Hội chứng còi 
cọc ở lợn con sau cai sữa xuất hiện lần đầu tiên 
ở Việt Nam vào năm 2000 và gây ra những ảnh 
hưởng đáng kể cho ngành chăn nuôi lợn. 

Về phân loại virus, căn cứ vào kết quả giải 
trình tự gen và phân tích đặc điểm tiến hóa, 
trước năm 2014 PCV2 được chính thức công 
nhận gồm có 3 genotype, ký hiệu từ PCV2a, 
PCV2b và PCV2c (Segales et al., 2008) trong đó 
PCV2a chiếm ưu thế trước khi các vụ dịch chính 
xảy ra trên thế giới. Sau đó PCV2b là genotype 
chiếm ưu thế. Nghiên cứu của Guo  et al. 
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(2010a) về sự lưu hành của PCV2 ở Trung Quốc 
đã phát hiện một nhánh mới (được đặt tên là 
PCV2d) và được cung cấp bằng chứng khẳng 
định PCV2d thực sự là một genotype mới (Xiao  
et al., 2015). Genotype PCV2d hiện được xác 
định lưu hành rộng rãi ở châu Âu, châu Mỹ và 
châu Á (Xiao et al., 2015, Ramos et al., 2015). 
Như vậy, cho tới năm 2015 PCV2 có 4 genotype 
(PCV2a, PCV2b, PCV2c và PCV2d) và 8 nhánh 
di truyền (cluster) 2A-2E và 1A-1C (Olvera et 
al., 2007) được công nhận. Tại Việt Nam, kết 
quả giải trình tự và phân tích trình tự gen của 
10 chủng PCV2 phân lập được tại một số tỉnh 
miền Bắc trong năm 2013 -2014 cho thấy có sự 
hiện diện của nhánh 1A/1B thuộc genotype 
PCV2b, nhóm tái tổ hợp (CRF) và genotype 
PCV2d mới được công nhận trên thế giới 
(Huỳnh Thị Mỹ Lệ và cs., 2015). Trong khuôn 
khổ của bài báo này, chúng tôi cung cấp thông 
tin các kết quả nghiên cứu mới nhất về đặc điểm 
dịch tễ học phân tử theo không gian và thời gian 
của PCV2d lưu hành ở Việt Nam, góp phần làm 
đầy đủ thêm bức tranh dịch tễ về PCV2 đang 
lưu hành tại Việt Nam và khu vực, đồng thời là 
cơ sở khoa học rất quan trọng trong công tác lựa 
chọn chủng virus phù hợp để sản xuất vacxin 
phòng bệnh cho đàn lợn trong nước. 

2.1. Nguyên liệu 
- Mẫu bệnh phẩm: có 3 loại mẫu được dùng 

trong nghiên cứu này là dịch ngoáy mũi, huyết 
thanh (thuộc về nhóm mẫu hồi cứu năm 2013, 
2015) và mẫu phủ tạng (thu từ lợn bệnh mổ 
khám tại Khoa Thú y trong năm 2016 và đầu 
năm 2017). Mẫu được thu thập ở cả lợn ốm và 
lợn khỏe bình thường. Đối với phủ tạng, trước 
khi tách ADN, mẫu được đồng nhất và hòa 
thành huyễn dịch 10% trong đệm PBS 1x. Mẫu 
được bảo quản ở -20oC cho tới khi kiểm tra. 

- Hóa chất dùng tách và tinh sạch ADN 
tổng số gồm: (i) dung dịch ly giải mẫu có chứa 
27% sucrose, 15 mM trisodium citrate, 0,15 M 
NaCl, 1 mM ethylene diaminetetraacetic acid, 
1% sodium dodecyl sulphate, 200 µg/ml 
proteinase K; (ii) phenol-chloroform-isoamyl 

alcohol (25:24:1); (iii) isopropyl; (iv) cồn 70%; (v) 
dung dịch đệm TE (pH 8).  

- Sinh phẩm, hóa chất dùng cho phản ứng 
PCR: (i) hot start PCR kit (i-StarMaster, 
iNtRON Biotechnology, Hàn Quốc); (ii) cặp mồi 
đặc hiệu VF2/VR2 dùng để phát hiện PCV2 
(Yang et al., 2003) và mồi đặc hiệu CV1/CV2 & 
CV3/CV4 dùng để giải trình tự gen PCV2 
(Fenaux et al., 2000).  

- Trình tự gen ORF2 của các chủng PCV2 
phân lập ở Việt Nam (Bảng 1) và của các chủng 
phân lập trên thế giới được công bố trên ngân 
hàng gen (Bảng 2). 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 

2.2.1. Tách và tinh sạch ADN tổng số 
ADN tổng số được tách theo các bước sau: (i) 

ly giải mẫu (250 µl) trong dung dịch 
sucrose/protein K (500 µl) ở 56oC/90 phút, (ii) 
tách pha ADN bằng dung dịch phenol- 
chloroform- isoamyl (200 µl), (iii) tủa ADN bằng 
isopropyl ở -20oC/15 phút, (iv) rửa sạch tủa 
ADN bằng cồn 70%, (v) hong khô và hòa tan tủa 
ADN trong 30 µl đệm TE (pH 8,0). Giữa các 
bước từ (ii) đến (iv) là quá trình ly tâm ở điều 
kiện 12.000 vòng/phút/15 phút ở 4oC. 

2.2.2. PCR dùng phát hiện và giải trình tự 
gen ORF2 

Trong nghiên cứu này, chúng tôi sử dụng 
kít PCR thương mại (i-StarMaster, iNtRON 
Biotechnology, Hàn Quốc) có các thành phần: 
PCR buffer, dNTPs, MgCl2, Taq DNA 
polymerase. Thành phần phản ứng PCR (20 µl) 
được phối trộn theo hướng dẫn của nhà sản 
xuất, trong đó: 17 µl i-Star master mix solution 
+ 1 µl mồi xuôi + 1 µl mồi ngược + 1 µl ADN 
mẫu tách chiết. Các bước thực hiện phản ứng và 
chu trình nhiệt tối ưu của phản ứng PCR được 
thực hiện theo công bố trước đây (Huỳnh Thị 
Mỹ Lệ và cs., 2012; 2015). 

2.2.3. Giải trình tự và hoàn thiện trình tự gen 
Sản phẩm PCR tinh sạch được giải trình tự 

theo hai chiều (xuôi và ngược) bằng phương 
pháp Sanger, được thực hiện tại công ty 1st BASE  
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Bảng 1. Trình tự gen ORF2 của các chủng PCV2 phân lập tại Việt Nam 

Năma Mã sốb Tỉnhc 
Genotype: 

Clusterd 
Năm Mã số Tỉnh 

Genotype: 
cluster 

2004 JX506730 BD 
 

2011 KM042413 HN  

2004 KM042408 VP 
 

2011 KM042414 Han  

2008 JX099786 TN 2d 2012 KC238430 BG  

2008 KM042409 TH 
 

2012 KC238432 BG  

2008 KM042410 HB 
 

2012 KC238433 Han  

2009 JX099780 YB 2b: CRF 2012 KC238437 HD  

2009 JX099781 GL 2b: CRF 2012 KC238438 HD  

2009 JX099782 HY 2b: CRF 2013 KT336602 PT 2b: CRF 

2009 JX099783 BL 2b: CRF 2013 KT336603 Han 2b: CRF 

2009 KM042411 BN 
 

2013 YYYY16 BD  

2009 KM042412 Han 
 

2013 YYYY2 VL  

2010 JX099784 HN 2b: CRF 2013 YYYY4 VL  

2010 JX099785 HN 2b: CRF 2014 KT336604 NB 2b:1A/1B 

2010 KM042403 HY 
 

2014 KT336599 Han 2d 

2011 JQ181586 HD 2b: CRF 2014 KT336600 Han 2d 

2011 JQ181587 HB 2b: CRF 2014 KT336601 Han 2d 

2011 JQ181588 HB 2b: CRF 2014 KT336605 Han 2d 

2011 JQ181592 BG 2b: CRF 2014 KT336606 Han 2d 

2011 JQ181596 Han 2b: CRF 2014 KT336607 Han 2d 

2011 JQ181598 Han 2b: CRF 2014 KT336608 NB 2d 

2011 JQ181602 HN 2b: CRF 2014 KT336598 Han  

2011 JQ181603 TN 2b: CRF 2015 YYYY10 QT  

2011 JQ181604 TN 2b: CRF 2015 YYYY11 QT  

2011 JQ181605 TN 2b: CRF 2015 YYYY23 TG  

2011 JQ181607 TN 2b: CRF 2015 YYYY24 HY  

2011 JQ181595 BG 2b: CRF 2015 YYYY25 HY  

2011 JQ181585 HD 2b:1A/1B 2015 YYYY7 QT  

2011 JQ181590 Han 2b:1A/1B 2016 YYYY26 HB  

2011 JQ181591 HB 2b:1A/1B 2016 YYYY27 Han  

2011 JQ181597 Han 2b:1A/1B 2016 YYYY28 HP  

2011 JQ181601 HB 2b:1A/1B 2016 YYYY3 QT  

2011 KM042405 Han 
 

2017 YYYL1712 HY  

Ghi chú: (a) do sự hạn chế về số lượng mẫu hồi cứu, nghiên cứu này không thu thập được mẫu từ năm 2005 đến năm 2008, (b) 
14 trình tự gen in đậm được tạo ra trong nghiên cứu này; (c) Bắc Giang (BG), Bạc Liêu (BL), Bắc Ninh (BN), Bình Dương (BD), 
Gia Lai (GL), Hà Nam (HN), Hà Nội (Han), Hải Dương (HD), Hải Phòng (HP), Hòa Bình (HB), Ninh Bình (NB), Phú Thọ (PT), 
Quảng Trị (QT), Thái Nguyên (TN), Thanh Hóa (TH), Tiền Giang (TG), Vĩnh Long (VL), Vĩnh Phúc (VP), Yên Bái (YB); (d) 
nhóm tái tổ hợp (CRF) đã được xác định trong nghiên cứu trước đây (Huynh et al., 2014). 

 
(Singapore). Trình tự nucleotide tiếp tục được 
phân tích bằng chương trình tin sinh học BioEdit 
v7.1.3.0 (Hall, 1999) trên cơ sở đối chiếu so sánh (i) 

giữa trình tự nucleotide được giải trình tự theo 
chiều xuôi và chiều ngược và (ii) với trình tự 
genome tham chiếu công bố trên ngân hàng gen.  
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2.2.4. Xác định genotype chủng PCV2  
phân lập  

Sự phân loại theo genotype/ nhóm di truyền 
(cluster) của các chủng PCV2 phân lập dựa trên cơ 
sở xây dựng cây phát sinh chủng loại 
(phylogenetic tree) với các trình tự đã biết trước 
genotype/ cluster. Bảng 2 trình bày các trình tự 
tham chiếu của 4 genotype PCV2a, PCV2b, 
PCV2c, PCV2d và 8 nhánh di truyền 2A-2E, 1A-

1C (Olvera et al., 2007, Segalés et al., 2008, Xiao 
et al., 2015). Chương trình MEGA 6 (Tamura et 
al., 2013) được sử dụng để dựng cây phát sinh 
chủng loại với các tham số: (i) model Kimura-2 
parameter mô phỏng sự thay đổi của nucleotide, 
(ii) các vị trí có sự khuyết thiếu nucleotide xuất 
hiện ở ít hơn 5% tổng số trình tự sẽ được giữ lại, 
(iii) xây dựng cây bằng phương pháp Neighbor-
Joining với số bootstrap là 1.000 lần. 

Bảng 2. Trình tự gen tham chiếu dùng xây dựng cây phát sinh chủng loại 

Mã số Genotypea: Clusterb Mã số Genotype: Cluster Mã số Genotype: Cluster 

AY184287 PCV1 AY094619 PCV2a: 2E AY686762 PCV2b: 1A 

AB072302 PCV2a: 2A AY181948 PCV2a: 2E AY686764 PCV2b: 1A 

AF364094 PCV2a: 2B AY325495 PCV2a: 2E AY691679 PCV2b: 1A 

AY146991 PCV2a: 2B DQ104421 PCV2a: 2E AY732494 PCV2b: 1A 

AY146993 PCV2a: 2B AF201311 PCV2b: 1A AY916791 PCV2b: 1A 

AY180396 PCV2a: 2B AF201897 PCV2b: 1A DQ104420 PCV2b: 1A 

AY180397 PCV2a: 2B AY177626 PCV2b: 1A DQ104422 PCV2b: 1A 

AF201308 PCV2a: 2C AY181945 PCV2b: 1A DQ141322 PCV2b: 1A 

AF201309 PCV2a: 2C AY288134 PCV2b: 1A AY556475 PCV2b: 1B 

AF201310 PCV2a: 2C AY321982 PCV2b: 1A AY678532 PCV2b: 1B 

AF109399 PCV2a: 2D AY321983 PCV2b: 1A AY682995 PCV2b: 1B 

AF201305 PCV2a: 2D AY321984 PCV2b: 1A AY181947 PCV2b: 1C 

AF201306 PCV2a: 2D AY321985 PCV2b: 1A AY291317 PCV2b: 1C 

AF264043 PCV2a: 2D AY321986 PCV2b: 1A AY510375 PCV2b: 1C 

AF381176 PCV2a: 2D AY321987 PCV2b: 1A AY556473 PCV2b: 1C 

AY288135 PCV2a: 2D AY321988 PCV2b: 1A AY556476 PCV2b: 1C 

AY322004 PCV2a: 2D AY321989 PCV2b: 1A AY682991 PCV2b: 1C 

AY424401 PCV2a: 2D AY321994 PCV2b: 1A AY682994 PCV2b: 1C 

AY424402 PCV2a: 2D AY321996 PCV2b: 1A AY682996 PCV2b: 1C 

AY424403 PCV2a: 2D AY321998 PCV2b: 1A AY686763 PCV2b: 1C 

AB072301 PCV2a: 2E AY321999 PCV2b: 1A AY686765 PCV2b: 1C 

AB072303 PCV2a: 2E AY322001 PCV2b: 1A AY943819 PCV2b: 1C 

AF264038 PCV2a: 2E AY322003 PCV2b: 1A EU148503 PCV2c 

AF264039 PCV2a: 2E AY424404 PCV2b: 1A EU148504 PCV2c 

AF264040 PCV2a: 2E AY484408 PCV2b: 1A EU148505 PCV2c 

AF264041 PCV2a: 2E AY484412 PCV2b: 1A AY484410 PCV2d 

AF264042 PCV2a: 2E AY536756 PCV2b: 1A AY713470 PCV2d 

AF381175 PCV2a: 2E AY596823 PCV2b: 1A GU808525 PCV2d 

AF381177 PCV2a: 2E AY604430 PCV2b: 1A HM038017 PCV2d 

AF454546 PCV2a: 2E AY613854 PCV2b: 1A HM038030 PCV2d 

AF465211 PCV2a: 2E AY651850 PCV2b: 1A HM038031 PCV2d 

AF520783 PCV2a: 2E AY682993 PCV2b: 1A JX512856 PCV2d 

AF544024 PCV2a: 2E AY682997 PCV2b: 1A KJ187306 PCV2d 

Ghi chú: (a) PCV2 được phân chia thành genotype PCV2a, PCV2b, PCV2c (Segalés et al., 2008)và PCV2d (Xiao et al., 2015); 
(b) trong genotype PCV2a và PCV2b, virus được chia thành 8 nhánh di truyền (cluster) từ 2A-2E và 1A-1C (Olvera et al., 
2007).
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2.2.5. Đo lường tính đa dạng về trình tự gen 
Phương pháp Principal Coordinate Analysis 

(PCoA) để phân tích sự đa dạng về trình tự 
nucleotide gen ORF2 của 64 chủng PCV2 phân 
lập ở Việt Nam từ 2004 đến 2017. Tham số đầu 
vào cho phân tích PCoA là ma trận về khoảng 
cách di truyền (distance matrix) được tính từ các 
trình tự gen đã sắp xếp (alignment) theo mô hình 
Kimura-2 parameter mô phỏng sự thay đổi của 
nucleotide. Các bước được thực hiện bằng phần 
mềm PAST phiên bản 3.15 (Hammer et al., 2001). 

2.2.6. Phương pháp nghiên cứu đặc điểm 
dịch tễ học phân tử theo không gian -  
thời gian 

Đặc điểm dịch tễ học phân tử của các chủng 
PCV2d phân lập được ở Việt Nam được đi sâu 
tìm hiểu theo không gian (ở hai cấp độ: giữa các 
quốc gia và giữa các tỉnh của Việt Nam) và theo 
thời gian (năm phân lập) nhằm trả lời câu hỏi: 
nguồn gốc phát sinh từ đâu và lưu hành ở Việt 
Nam sớm nhất từ khi nào. Cơ sở dữ liệu dùng cho 
phân tích là 391 trình tự gen ORF2 của các 

chủng thuộc genotype PCV2d thu được trong 
nghiên cứu này hoặc truy cập từ ngân hàng gen. 
Các bước thực hiện được tóm tắt như sau: (i) sàng 
lọc và giữ lại các trình tự có đầy đủ thông tin về 
địa điểm phân lập (quốc gia) và năm phân lập 
(trình bày ở bảng 3); (ii) dùng phần mềm BEAST 
(Drummond et al., 2012) để xây dựng lại quá 
trình phát tán (dispersal pathway) của các chủng 
PCV2d theo không gian và thời gian (spatio-
temporal dynamics), với các tham số của mô hình 
dựa theo kết quả nghiên cứu trước đây (Lemey et 
al., 2009); (iii) sử dụng chương trình SpreaD3 
(Bielejec et al., 2016) để tính giá trị Bayes factor 
(BF), giá trị cho biết mức tin cậy của dự đoán con 
đường phát tán virus giữa các nước. Giá trị BF 
trong khoảng BF > 150, 3 < BF < 150 và 1 < BF < 
3 lần lượt ứng với mức dự đoán có độ tin cậy cao, 
có căn cứ và chưa đủ căn cứ về con đường phát 
tán (Kass and Raftery, 1995).  

3.1. Phân loại genotype PCV2 lưu hành ở 
Việt Nam 

Bảng 3. Tóm tắt thông tin trình tự gen ORF2 dùng để phân tích  
đặc điểm dịch tễ học theo không gian - thời gian 

Năm 
Châu Âu Châu Á Châu Mỹ 

Bỉ Cro Đức Italy Rom Ser TQ AĐ Indo HQ ĐL TL VN Mỹ Bra 

2003       1   1      

2004             1   

2005       2         

2006       4    1     

2007       12 1    2    

2008 1    1  15      3   

2009  1   1  22    1 1 5   

2010    1 2 2 18   2 6  3  1 

2011    1 6  32 2  1 1  9   

2012       30 5  3   4   

2013   2 2   24 18 4    3 3 1 

2014   3    34 1  1   3 4 1 

2015       35      6 29  

2016       2   3   1 5  

2017             1   

Ghi chú: Croatia (Cro), Romania (Rom), Serbia (Ser), Trung Quốc (TQ), Ấn Độ (AĐ), Indonesia (Indo), Hàn Quốc (HQ), Đài 
Loan (ĐL), Thái Lan (TL), Việt Nam (VN), Braxin (Bra). Chữ số trong các ô là số lượng trình tự gen ORF2 thu thập được tại 
mỗi quốc gia/ vùng lãnh thổ, tương ứng ở các năm. 
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Hình 1 trình bày kết quả phân tích cơ sở dữ 
liệu gồm 166 trình tự gen ORF2 (102 trình tự 
tham chiếu, 64 trình tự thu thập ở Việt Nam từ 
2004 đến 2017). 

Dựa vào đặc điểm phân nhánh của cây phát 
sinh chủng loại, có thể nhận thấy PCV2 lưu hành 
ở Việt Nam từ năm 2004 đến năm 2017 chỉ thuộc 
genotype PCV2b và PCV2d, không có chủng phân 
lập nào thuộc genotype PCV2a. Kết quả này phù 
hợp với kết quả xác định genotype PCV2 ở đàn lợn 
nuôi tại Việt Nam bằng phương pháp PCR 
(Huỳnh Thị Mỹ Lệ và cs., 2012) hoặc bằng phương 
pháp phân tích trình tự gen (Huỳnh Thị Mỹ Lệ và 

cs., 2015). Ở một khía cạnh khác, khi phân tích 
motif đặc trưng genotype (Cheung et al., 2007), 64 
chủng PCV2 phân lập kể trên đều không mang 
motif 86-TNKISI-91 của PCV2a (không trình bày). 
Kết quả phân loại trong nghiên cứu này và của 
một số nghiên cứu khác (Huynh et al., 2014, 
Huỳnh Thị Mỹ Lệ và cs., 2015) cho thấy có sự 
thiếu chính xác của cơ sở dữ liệu trình tự gen 
ORF2 công bố bởi Franzo  et al., 2016; theo đó, 
nhóm tác giả này đã xếp 23 chủng PCV2 của Việt 
Nam (mã số Genbank từ JQ181586- JQ181607, 
JX099780- JX099785 và JX506730) thuộc 
genotype PCV2a. 

 

Hình 1. Cây phát sinh chủng loại của các chủng PCV2 phân lập ở Việt Nam 

Ghi chú: (A) Để dễ quan sát, các vị trí có chủng PCV2 phân lập ở Việt Nam được đánh dấu bằng màu xanh, đi kèm năm phân 
lập.Giá trị bootstrap ở mỗi nút (node) được hiển thị cho cách phân nhánh chính. Trình tự gen ORF2 của PCV1 được dùng làm 
outgroup. (B) Sơ đồ đính kèm đánh dấu 20 tỉnh (màu vàng cam) có mẫu được phân tích. 
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Hình 2. Hệ tọa độ hai chiều biểu diễn mối quan hệ gen  
giữa các chủng PCV2 phân lập ở Việt Nam 

Ghi chú: Để dễ quan sát, mỗi chủng PCV2 được ký hiệu tương ứng với genotype trên cơ sở phân loại bằng cây phát sinh chủng loại.  

Ở hình 1, tính đa dạng di truyền của các 
chủng PCV2 lưu hành ở Việt Nam không chỉ 
phản ánh ở sự lưu hành 2 genotype khác nhau 
(PCV2b, PCV2d) mà còn ở sự hiện diện đồng 
thời 2 phân nhóm là 1A/1B và tái tổ hợp (CRF) 
của genotype PCV2b. Đa dạng di truyền của 
PCV2 còn được thể hiện trực quan bằng phân 
tích PCoA (Hình 2). 

Trên trục tọa độ hình chiếu 1 (coordinate 1), 
PCV2b:CRF được đánh giá gần gũi về mặt di 
truyền với PCV2d và khác biệt rõ với PCV2b: 
1A/1B. Trên trục tọa độ hình chiếu 2 (coordinate 
2), PCV2d được đánh giá gần gũi về mặt di 
truyền với PCV2b: 1A/1B và khác biệt rõ với 
PCV2b: CRF. Phân tích PCoA còn cho thấy các 
chủng PCV2 lưu hành ở Việt Nam từ 2004 đến 
2017, tại 20 tỉnh/ thành phố phân chia thành 3 
nhóm tách rời nhau (giới hạn bởi đường nét đứt, 
Hình 2). Tuy nhiên, các điểm tọa độ biểu thị cho 
mỗi chủng phân lập ở mỗi nhóm (các điểm giới 

hạn trong đường nét đứt) phân bố phân tán. Đặc 
biệt, có 6 chủng phân lập nằm tách rời khỏi 
phân nhóm 1, 2 và 3 (Hình 2). Kết quả này phản 
ánh sự đa dạng di truyền ngay trong một 
genotype/ cluster của PCV2 tại Việt Nam. Như 
vậy, bằng hai phương pháp phân tích, nghiên 
cứu này có cùng nhận định với một số nghiên 
cứu trước đây (Huỳnh Thị Mỹ Lệ và cs., 2015, 
Huynh et al., 2014) về sự đa dạng di truyền của 
PCV2 ở Việt Nam. 

PCV2 là một virus đa genotype (Olvera et 
al., 2007), có mặt ở hầu hết các nước chăn nuôi 
lợn trên thế giới (Opriessnig et al., 2007). Sự 
phân bố của các genotype ở mỗi nước là không 
đồng đều và không mang tính quy luật. Ví dụ, ở 
khu vực châu Á, các nước như Trung Quốc (Liu 
et al., 2016, Zhai et al., 2014), Nhật Bản 
(Takahagi et al., 2008), Hàn Quốc (Nguyen et 
al., 2012, Seo et al., 2014), Ấn Độ (Anoopraj et 
al., 2015),... đều có sự lưu hành của genotype 2a 
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(bên cạch genotype 2b và 2d). Ngược lại, một số 
nước như Thái Lan (Jantafong et al., 2011), 
Malaysia (Jaganathan et al., 2011),... chỉ thấy 
genotype 2b và 2d. Với các thông tin đặc điểm 
lưu hành genotype ở Việt Nam được trình bày 
trong nghiên cứu này và một số nghiên cứu 
trước đây (Huỳnh Thị Mỹ Lệ và cs., 2015) đã 
góp phần làm rõ hơn sự phân bố của các 
genotype PCV2 trong khu vưc. 

3.2. Đặc điểm dịch tễ học phân tử theo 
không gian và thời gian 

Sự phân bố của các genotype PCV2 ở Việt 
Nam theo không gian (địa phương phân lập) và 
thời gian (năm phân lập) được trình bày ở hình 3.  

Trong nghiên cứu này, PCV2 đã được xác 
định lưu hành ở 20 tỉnh thành trong cả nước 
(Hình 3). Tại một số tỉnh khu vực phía Bắc (Hà 
Nội, Hưng Yên, Hòa Bình) và phía Nam (Bình 

Dương) có sự lưu hành của các nhóm di truyền 
khác nhau. Ví dụ, từ năm 2009 - 2016 đều phát 
hiện được PCV2 nhóm 1A/1B, CRF và PCV2d lưu 
hành ở đàn lợn nuôi tại Hà Nội. Về mặt thời gian, 
nhóm tái tổ hợp CRF có mặt ở Việt Nam ít nhất từ 
năm 2004 cho tới 2013, genotype PCV2d xuất hiện 
ít nhất từ 2008 cho tới nay (năm 2017).Với cơ sở 
dữ liệu hiện thời, kết quả trình bày ở hình 3 cho ra 
nhận xét: ở Việt Nam, có sự lưu hành đồng thời 
nhiều nhóm di truyền của PCV2 ở một địa 
phương, trong cùng một khoảng thời gian. Đặc 
điểm kể trên cũng có thể thấy diễn ra ở nhiều 
nước như Hàn Quốc (Kwon et al., 2017): một số 
trang trại chỉ có đơn genotype hoặc 2a, 2b, 2d lưu 
hành; một số trang trại có hỗn hợp 2 hoặc 3 
genotype (2a/2b, 2a/2d, 2b/2d và 2a/2b/2d). Ở 
Colombia, sự phân bố và biến động genotype 
PCV2 được xác định không có tương quan với thời 
gian (năm phân lập) (Rincon Monroy et al., 2014). 

 

Hình 3. Phân bố các nhóm di truyền của PCV2 ở Việt Nam theo không gian và thời gian 
Ghi chú: Khu vực miền Bắc gồm Hà Nội (Han), Bắc Ninh (BN), Bắc Giang (BG), Hà Nam (HN), Hưng Yên (HY), Hải Dương 
(HD), Hải Phòng (HP), Hòa Bình (HB), Ninh Bình (NB), Phú Thọ (PT), Thái Nguyên (TN), Vĩnh Phúc (VP), Yên Bái (YB); khu 
vực miền Trung gồm Thanh Hóa (TH), Quảng Trị (QT), Gia Lai (GL); khu vực miền Nam gồm Bình Dương (BD), Tiền Giang 
(TG), Vĩnh Long (VL) và Bạc Liêu (BL). 

Han BN HY HD HP HN HB TN NB VP PT BG YB TH QT GL BD TG VL BL

2004 CRF CRF

2008 2d 2d CRF

2009 CRF 1A/
1B CRF CRF CRF CRF

2010 CRF CRF

2011

1A/
1B, 
CRF,
2d,

1A/
1B, 
CRF

CRF
1A/
1B, 
CRF

CRF
1A/
1B,
CRF

2012 2d 2d
1A/
1B, 
2d

2013 CRF CRF 1A/
1B 2d

2014 2d
1A/
1B, 
2d

2015 2d 2d 2d

2016 1A/
1B

1A/
1B

1A/
1B 2d

2017 2d
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3.3. Đặc điểm dịch tễ học phân tử của 
genotype PCV2d lưu hành ở Việt Nam 

Đến thời điểm hiện tại, có hai sự chuyển 
dịch genotype của PCV2 (genotypic shift) đã 
được biết: (i) PCV2a sang PCV2b diễn ra trên 
phạm vi toàn cầu từ năm 2003 (Cortey et al., 
2011, Dupont et al., 2008), (ii) từ 2012 trở lại 
đây có sự chuyển dịch genotype lưu hành phổ 
biến sang PCV2d (Xiao et al., 2015). Nghiên 
cứu này của chúng tôi tập trung phân tích đặc 
điểm dịch tễ học phân tử của genotype 2d lưu 
hành ở Việt Nam (Hình 4 và 5). 

Ứng dụng phương pháp phân tích đặc 
điểm dịch tễ học theo không gian và thời gian 
(Lemey et al., 2009), nghiên cứu này đã dự 
đoán nhánh chính của cây phát sinh chủng 
loại (với các nút được đánh màu đỏ, hình 4A) 

có nguồn gốc từ Trung Quốc. Trong đó, ở mức 
tin cậy cao nhất (BF > 150) là con đường phát 
tán từ Trung Quốc tới các nước hoặc vùng lãnh 
thổ như Braxin, Đức, Italy, Đài Loan và Việt 
Nam (Hình 4B). Nhận xét này về nguồn gốc 
của genotype PCV2d ở Trung Quốc cũng phù 
hợp với một số công bố trước đây (Guo et al., 
2010b, Franzo et al., 2015). Đặc điểm dịch tễ 
học phân tử của genotype PCV2d ở Việt Nam 
được làm rõ ở hình 5. 

Toàn bộ 54 trình tự PCV2d thu thập ở 
Việt Nam từ 2004 - 2017 đều được dự đoán có 
nguồn gốc đầu tiên từ Trung Quốc (mô tả bởi 
đường chuyển tiếp từ màu đỏ sang màu đen, 
Hình 5). Tuy vậy, các chủng này nằm ở các 
nhánh khác nhau của cây phát sinh chủng 
loại. Thời gian xâm nhập của tổ tiên gần nhất 

  

Hình 4. Kết quả phân tích sự phát tán theo không gian và thời gian của PCV2d 
Ghi chú: (A) Cây phát sinh chủng loại với các nhánh được đánh dấu bằng màu tương ứng với quốc gia được dự đoán và chiều 
dài được căn chỉnh tương ứng với trục thời gian được dự đoán. (B) Những đường phát tán của PCV2d với mức tin cậy cao nhất 
(Bayes Factor > 150). 
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Hình 5. Nguồn gốc, sự phát tán theo không gian và thời gian  
của genotype PCV2d lưu hành ở Việt Nam 

Ghi chú: Các nhánh của cây phát sinh chủng loại dự đoán có nguồn gốc từ Trung Quốc được đánh màu đỏ, các nhánh dẫn tới 
các chủng lưu hành ở Việt Nam đánh màu đen. Hình tứ giác đánh dấu các nút mà tại đó xảy ra quá trình chuyển tiếp giữa các 
chủng có nguồn gốc từ Trung Quốc sang Việt Nam, đi kèm năm dự đoán xảy ra sự chuyển tiếp. Để dễ quan sát, các nhánh dẫn 
tới các chủng PCV2 lưu hành ở các nước khác (trừ Việt Nam) đều được làm mờ. 

(most recent common ancestor) của các chủng 
PCV2d phân lập ở Việt Nam được ước lượng xảy 
ra vào khoảng các năm: 1998, 2002, 2005, 2008, 
2010 và 2013. Kết quả phân tích này cho biết có 
nhiều đợt xâm nhập của genotype PCV2d vào 
Việt Nam. Đối chiếu với một nghiên cứu tương 
tự, các chủng PCV2 thuộc nhóm tái tổ hợp 
(CRF) lưu hành ở Việt Nam cũng được dự đoán 

có nguồn gốc từ Trung Quốc (Huynh et al., 
2014). Như vậy, nghiên cứu này đã góp phần 
làm sáng tỏ thêm về nguồn gốc của 1 trong 2 
genotype chính lưu hành ở Việt Nam là PCV2d.  

Các kết quả trình bày trong nghiên cứu này 
mang tính chất mở đầu, đề cập đến đặc điểm 
dịch tễ học phân tử theo không gian và thời gian 
ở phạm vi quốc tế (giữa các quốc gia hoặc vùng 
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lãnh thổ). Trong các nghiên cứu tiếp theo, đặc 
điểm lưu hành của PCV2, đặc biệt là genotype 
PCV2d sẽ tiếp tục làm rõ ở phạm vi quốc gia 
(giữa các tỉnh) nhằm trả lời câu hỏi: các chủng 
virus lây lan như thế nào sau khi xâm nhập vào 
Việt Nam và các đặc điểm tiến hóa của chúng. 

Ở Việt Nam, chỉ có sự lưu hành genotype 
PCV2b bao gồm nhánh 1A/1B, nhóm tái tổ hợp 
và genotype PCV2d. 

Ở cả 3 miền Bắc - Trung - Nam đều thấy sự 
hiện diện đồng thời nhiều nhóm di truyền của 
PCV2 ở một tỉnh, trong cùng một khoảng thời 
gian. 

Các chủng phân lập ở Việt Nam từ 2004 - 
2017 thuộc genotype PCV2d đều có nguồn gốc 
đầu tiên từ Trung Quốc nhưng nằm ở các nhánh 
khác nhau của cây phát sinh chủng loại.  
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