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KIEÅU GEN CAÙC CHUÛNG SALMONELLA TRONG CHUOÃI SAÛN XUAÁT 
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TÓM TẮT
Kết	quả	phân	tích	100	chủng	Salmonella	phân	lập	được	trong	chuỗi	sản	xuất	thịt	gà	trên	địa	bàn	

các	huyện	Đông	Anh,	Sóc	Sơn,	Gia	Lâm	-	Thành	phố	Hà	Nội	bằng	phương	pháp	PCR	cho	thấy	có		
cả	3	chủng	Salmonella	(S. typhimurium, S. enteritidis và S. albany)	đều	mang	gen	Sip	B,	trong	đó	
2	serotype	(100	%	các	chủng	S. typhimurium	và	S. enteritidis) 	mang	gen	này	và	98%	các	chủng	vi	
khuẩn	Salmonella		trên	mang	gen	InvA;	trong	đó	100%	chủng	thuộc	2	serotype	(S. typhimurium	và	
S. enteritidis)	mang	gen	InvA.	

Khi	phân	tích	kiểu	gen	bằng	phương	pháp	PFGE	từ	các	ảnh	chụp	ADN	giới	hạn	của	250	chủng	vi	
khuẩn	Salmonella trong	chuỗi	trên,	đã	phân	loại	thành	41	kiểu	gen,	trong	đó	kiểu	15	có	14/250	chủng	
(5,6%),	chiếm	tỷ	lệ	cao	nhất	và	phổ	biến	nhất;	kiểu	36	có	1/250	chủng	(0,4%)	chiếm	tỷ	lệ	thấp	nhất,	
kiểu	gen	không	xếp	loại	được	có	43/250	chủng	(17,2%)	là	các	chủng	hoàn	toàn	khác	so	với	các	kiểu	
gen	đã	được	xếp	từ	1	đến	41.	Đây	là	căn	cứ	để	đánh	giá	cơ	chế	gây	bệnh,	tương	quan	về	nguồn	gốc	
của	vi	khuẩn	Salmonella	ở	các	khâu	trong	chuỗi	sản	xuất	thịt	gà	để	biết	cách	phòng	tránh.

Từ khóa:	Thịt	gà,	Chuỗi	sản	xuất,	Salmonella,	Gen	độc	lực,	Tương	đồng	gen,	TP.	Hà	Nội

Determination of some virulent genes and genotype similarity of 
Salmonella strains in the chicken meat production chain 

at some districts, Ha Noi City
                     Pham Thi Ngoc, Truong Thi Quy Duong, Truong Thi Huong Giang, 
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     SUMMARY
The result of analysing 100 Salmonella strains isolated in the chicken meat production chain 

at Dong Anh, Soc Son, Gia Lam districts, Ha Noi City indicated that all of three Salmonella strains 
(S. typhimurium, S. enteritidis and S.albany) carried Sip B gene. Of which, 2 serotypes (100% of  
S. typhimurium and S. enteritidis) carried this gene and 98 % of the above mentioned Salmonella 
strains carried InvA gene. Of which 100% strains belonged to 2 serotypes (S. typhimurium and 
S. enteritidis) carried InvA.

Analysis of genotypes by PFGE method from the restriction DNA of the Salmonella strains in 
the above mentioned chain indicated that there were 41 genotypes classified. Of which, genotype 
15 including 14/250 strains accounted for the highest rate and common (5.6%), genotype 36 
including 1/250 strains accounted for the lowest rate (0.4%). The genotypes were not classified 
including 43/250 strains (17.2%). This is base for assessment of pathological mechanism, 
correlation of Salmonella bacteria origin in the stages of the chicken meat production chain. 
Also, this is essential for disease prevention.   

Keywords: Chicken meat, Production chain, Salmonella, Virulent gene, Gene similarity, 
Ha Noi City
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I. ĐẶT VẤN ĐỀ
Ô	nhiễm	môi	trường	trong	chăn	nuôi	gà	nói	

chung	và	trong	chuỗi	sản	xuất	thịt	gà	nói	riêng	
đang	 là	 vấn	 nạn	 nhức	 nhối,	 không	 chỉ	 ở	Việt	
Nam	mà	còn	tồn	tại	ở	nhiều	nước	trên	thế	giới.

Những	 năm	 qua,	 chăn	 nuôi	 gà	 phát	 triển	
khá	mạnh	về	số	 lượng	lẫn	quy	mô.	Chăn	nuôi	
gà	có	khoảng	1.950	trang	trại	trong	toàn	quốc,	
cung	cấp	một	 lượng	 thực	phẩm	không	hề	nhỏ	
cho	 cộng	 đồng.	 Theo	 dự	 báo	 những	 năm	 tới,	
sản	phẩm	chăn	nuôi	gà	của	Việt	Nam	sẽ	tiếp	tục	
tăng	để	đáp	ứng	nhu	cầu	đa	dạng	và	ngày	một	
tăng	của	xã	hội,	nhưng	đồng	thời	chính	ngành	
sản	xuất	này	cũng	sẽ	góp	phần	đem	đến	nhiều	
sự	biến	đổi	môi	 trường	và	khí	 hậu	 theo	 chiều	
hướng	không	mong	đợi.	Để	đảm	bảo	sức	khỏe	
cộng	đồng	khi	cung	cấp	sản	phẩm	ra	thị	trường	
thì	 phải	 đảm	 bảo	 vệ	 sinh	 an	 toàn	 thực	 phẩm.	
Muốn	làm	được	điều	này,	về	mặt	kỹ	thuật	chúng	
ta	 phải	 quan	 tâm	 cả	 chuỗi	 sản	 xuất	 từ	 	 khâu	
chăn	nuôi	gà	trong	trang	trại,	vận	chuyển,	giết	
mổ	cho	tới	khâu	tiêu	thụ	sản	phẩm	để	không	bị	
ô	nhiễm.	Một	trong	những	nguyên	nhân	gây	ô	
nhiễm,	ngộ	độc	thực	phẩm	mà	cả	thế	giới	quan	
tâm	là	vi	khuẩn	Salmonella.	

Trong	nghiên	cứu	này,	chúng	tôi	trình	bày	kết	
quả	xác	định	một	số	gen	quy	định	độc	lực	của	các	
chủng	Salmonella	và	xác	định	mức	độ	tương	đồng	
về	kiểu	gen	của	chúng	có	nguồn	gốc	khác	nhau	
trong	chuỗi	sản	xuất	thịt	gà	ở	Hà	Nội	để	thấy	được	
sự	phân	bố	các	gen	gây	bệnh	nguy	hiểm	và	nguồn	
gốc	 kiểu	 gen	 tương	đồng	 trong	 chuỗi,	 giúp	 cho	
người	tiêu	dùng	sản	phẩm	biết	được	cách	phòng	
tránh,	bảo	vệ	sức	khỏe	cộng	đồng.	

II. NỘI DUNG, VẬT LIỆU VÀ 
PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU
2.1 Nội dung

-	Xác	định	một	số	gen	quy	định	độc	lực	của	
các	chủng	Salmonella	phân	lập	được.

-		Xác	định	mức	độ	tương	đồng	về	kiểu	gen	
của	 các	 chủng	Salmonella	 có	 nguồn	gốc	khác	
nhau	 trong	 chuỗi	 sản	 xuất	 so	 với	 các	 chủng	
Salmonella	phân	lập	từ	các	mẫu	thân	thịt	và	thịt	
gà.

2.2 Vật liệu 
-	Với	250	chủng	Salmonella	phân	lập	được	

trong	 chuỗi	 sản	 xuất	 từ	 trại	 gà	 giống,	 lò	 ấp	
trứng,	trại	gà	thịt,	gà	chờ	giết	mổ	tại	các	điểm/
cơ	 sở	 giết	mổ,	 vận	 chuyển	 gà	 và	 nơi	 tiêu	 thụ	
trên	địa	bàn	các	huyện	Đông	Anh,	Sóc	Sơn,	Gia	
Lâm	-	Hà	Nội.	

-	Các	dụng	cụ,	hóa	chất,	kit	dùng	cho	phản	
ứng	PCR	xác	định	gen	quy	định	độc	lực	và	điện	
di	 đánh	 giá	 mối	 tương	 quan	 kiểu	 gen	 của	 vi	
khuẩn Salmonella. 

-	Trang	thiết	bị,	máy	móc	Phòng	thí	nghiệm	
của	Viện	Thú	y

-	Thời	gian	nghiên	cứu:	2014	-	2015.

2.3 Phương pháp nghiên cứu
-	Phương	pháp	PCR	xác	định	độc	lực	bằng 

cách	 thiết	 kế	 các	 cặp	mồi	 của	 gen	 độc	 của	 vi	
khuẩn	 Salmonella,	 dựa	 trên	 các	 thông	 tin	 về	
trình	tự	của	các	gen	được	công	bố	trên	NCBI	và	
chương	 trình	 http://frodo.wi.mit.edu/primer3/. 
Trong	nghiên	cứu	này,	chúng	tôi	kiểm	tra	phát	
hiện	2	 loại	gen	độc	 lực	 là	gen	Sip	B	 (gen	 tấn	
công	các	tế	bào	phi	thực	bào,	giết	các	đại	thực	
bào)	và	gen	Inv	A	(gen	xâm	nhập).

Bảng 1. Trình tự mồi dùng trong khuếch đại các gen độc

Tên gen Trình tự mồi Mã số trên 
GenBank

Kích 
thước
(bp)

Sip B 
(Entry into nonphagocytic cells, 

killing of macrophages)

F GGACGCCGCCCGGGAAAAACTCTC
NC003197 875

R ACACTCCCGTCGCCGCCTTCACAA

Inv A
(Host recognition/invasion) F CTGGCGGTGGGTTTTGTTGTCTTCTCTATT NC003197 1070
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-	 Phương	 pháp	 PFGE	 (Pulsed-Field	 Gel	
Electrophoresis)	 đánh	 giá	 mối	 tương	 quan	
về	kiểu	gen	của	các	chủng	vi	khuẩn,	dựa	 trên	
nguyên	 lý:	Dùng	một	máy	điện	di	đặc	biệt	để	
phân	 tách	các	đoạn	ADN	đặc	 trưng	được	sinh	
ra	 bởi	 sự	 phân	 cắt	 phân	 tử	ADN	 nguyên	 vẹn	
của	vi	khuẩn	bằng	enzyme	giới	hạn	(Restriction	
endonuclease).	 Thực	 hiện	 phương	 pháp	 này,	
vi	khuẩn	 thuần	khiết	được	nhồi	vào	 trong	các	
nút	thạch	(plugs),	tại	đó	chúng	được	xử	lý	bởi	
enzyme	ly	giải	vi	khuẩn	(lysozyme,	proteinase	
K)	để	giải	phóng	ra	ADN	nguyên	vẹn.	Sau	đó,	
ADN	được	phân	cắt	bằng	enzyme	giới	hạn	tại	
một	số	vị	trí	giới	hạn	đặc	trưng	trên	phân	tử	ADN	
để	tạo	ra	nhiều	đoạn	ADN	có	kích	thước	lớn	(10	
–	800	kilobases,	kb).	Vì	các	mảnh	ADN	có	kích	

thước	lớn	được	sinh	ra,	nên	để	phân	tách	có	hiệu	
quả	các	mảnh	ADN	này,	đòi	hỏi	phải	sử	dụng	
một	 xung	 điện	 trường	 có	 nhiều	 cực	 đi	 ngang	
qua	gel	agarose	chứ	không	phải	là	điện	trường	
không	đổi	như	điện	di	thông	thường.	

III. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN
3.1 Kết quả xác định một số gen quy định độc 
lực của các chủng Salmonella phân lập được 
bằng phản ứng PCR

Chọn	 100/250	 chủng	 vi	 khuẩn	 Salmonella 
phân	lập	được	tại	các	khâu	của	chuỗi	sản	xuất	thịt	
gà	được	chúng	tôi	lựa	chọn,	tiến	hành	xác	định	
hai	gen	quy	định	độc	lực	(gen	Sip	B	và	Inv	A)	
bằng	phản	ứng	PCR.	Kết	quả	trình	bày	ở	bảng	2.

Bảng 2. Các chủng Salmonella lựa chọn để tiến hành xác định 
gen quy định độc lực

Serotype Cơ sở gà  
giống bố mẹ

Cơ sở  
ấp trứng

Trại gà 
 nông hộ Lò mổ Điểm  

tiêu thụ Tổng

S. typhimurium 5 4 5 6 7 27

S. enteritidis 3 4 5 6 9 27

S. albany 10 10 9 7 10 46

Tổng 18 18 19 19 26 100

Sip	B	là	gen	quy	định	khả	năng	tấn	công	các	
tế	 bào	 phi	 thực	 bào	 và	 giết	 các	 đại	 thực	 bào.	
Inv	A	là	gen	quy	định	khả	năng	xâm	nhập	vào	
tế	bào	chủ,	bước	đầu	cho	cơ	chế	gây	bệnh	của	
Salmonella.	Kết	quả	được	trình	bày	tại	bảng	3.

Kết	quả	tại	bảng	3	cho	thấy	100%	các	chủng	
Salmonella	đều	mang	gen	Sip	B	là	gen	có	khả	
năng	 tấn	công	các	 tế	bào	phi	 thực	bào	và	giết	
các	 đại	 thực	 bào,	 trong	 đó	 100%	 các	 chủng	
serotype	S. typhimurium	và	S.	enteritidis,	98%	
chủng	vi	khuẩn	Salmonella	 tại	các	khâu	mang	
gen	Inv	A	quy	định	cho	khả	năng	xâm	nhập	của	
vi	khuẩn	vào	tế	bào	chủ.	Cũng	như	gen	Sip	B,	

100%	 chủng	 thuộc	 2	 serotype	S. typhimurium 
và	S. enteritidis	đều	mang	gen	InvA.	Trong	khi	
đó	chỉ	2	chủng	 thuộc	serotype	S. albany	phân	
lập	tại	cơ	sở	ấp	trứng	và	trại	gà	nông	hộ	không	
mang	loại	gen	này.	

Theo	Nguyễn	Mạnh	 Phương	 và	 cs	 (2011),	
96,77%	 chủng	Salmonella	 phân	 lập	 được	 trên	
lợn	tiêu	chảy	có	mang	gen	Inv	A,	trong	đó	chỉ	có	
1/2	chủng	thuộc	serotype	S. ruziti	phân	lập	được	
không	mang	loại	gen	này.	Cũng	theo	Oludairo	O	
Oladapo	và	cs	(2013),	chỉ	có	5/8	chủng	vi	khuẩn	
Salmonella	phân	lập	được	từ	các	động	vật	hoang	
dã	được	nuôi	nhốt	có	mang	loại	gen	này.	
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3.2 Xác định mức độ tương đồng về kiểu gen 
của các chủng Salmonella có nguồn gốc khác 
nhau trong chuỗi sản xuất 

250	 chủng	 vi	 khuẩn	 Salmonella	 đã	 được	
chọn	ra	từ	các	chủng	vi	khuẩn	Salmonella	phân	
lập	được	tại	các	khâu	của	chuỗi	sản	xuất	(không	
trình	bày	trong	báo	cáo	này).

Dựa	vào	kết	quả	phân	tích	kiểu	PFGE	(theo	
phương	pháp	của	Tenover	và	công	sự,	1995)	từ		
ảnh	chụp	các	kiểu	ADN	giới	hạn	của	250	chủng	
vi	khuẩn,	chúng	tôi	phân	loại	kiểu	gen	của	250	
chủng	 vi	 khuẩn	 này	 thành	 41	 nhóm,	 kết	 quả	
được	trình	bày	tại	bảng	4.

	250	chủng	vi	khuẩn	sau	khi	được	xác	định	
kiểu	 gen	 bằng	 kỹ	 thuật	 PFGE,	 nhóm	 nghiên	
cứu	đã	xếp	chúng	vào	41	nhóm	kiểu	gen	khác	
nhau.	 	Kiểu	 15	 có	 14	 chủng,	 chiếm	 tỷ	 lệ	 cao	
nhất	 (5,6%)	 so	 với	 các	 kiểu	 còn	 lại,	 điều	 đó	
cho	thấy	đây	là	kiểu	PFGE	phổ	biến	nhất.	Kiểu	
36	 chiếm	 tỉ	 lệ	 thấp	 nhất,	 chỉ	 có	 1/250	 chủng	
(0,4%).	Nhóm	kiểu	gen	không	xếp	loại	được	có	
43	chủng	chiếm	tỷ	lệ	17,2%,	kiểu	gen	của	các	

chủng	này	hoàn	toàn	khác	so	với	các	kiểu	gen 
đã	được	xếp	nhóm	từ	1	đến	41.

27	 chủng	 	 thuộc	 serotype	 S.typhimurium,	
đã	được	phân	lập	từ	5	khâu	của	chuỗi	sản	xuất.	
Kiểu	gen	của	chúng	cũng	được	xếp	vào	5	nhóm	
riêng	 biệt	 (nhóm	 1	 đến	 nhóm	 5).	 5	 serotype	
S.typhimurium	phân	lập	từ	trại	gà	bố	mẹ	thuộc	2	
nhóm	1	và	2;	4	serotype	từ	cơ	sở	ấp	trứng	thuộc	
nhóm	2;	 	 5	 serotype	 từ	 trại	 gà	 nông	 hộ	 thuộc	
2	kiểu	gen	khác	nhau	 là	nhóm	 	3	và	nhóm	4;	
6	serotype	từ	cơ	sở	giết	mổ	có	kiểu	gen	thuộc	
nhóm	4;	7	serotype	từ	nơi	tiêu	thụ	thuộc	2	nhóm	
là	nhóm	4	và	nhóm	5.	Trong	đó,	có	1	chủng	vi	
khuẩn	có	chung	nguồn	gốc	từ	khâu	trại	gà	giống	
cho	đến	cơ	sở	ấp	 trứng.	Tại	3	khâu,	 từ	 trại	gà	
nông	hộ,	cơ	sở	giết	mổ	đến	nơi	tiêu	thụ	có	mối	
liên	quan	dịch	tễ	chặt	chẽ	với	nhau	do	có	một	số	
chủng	phân	lập	tại	cả	3	khâu	đều	thuộc	nhóm	3,	
cho	thấy	Salmonella	tại	3	mắt	xích	của	chuỗi	có	
chung	nguồn	gốc.	Xét	 trong	cả	chuỗi	sản	xuất	
thì	các	chủng	vi	khuẩn	có	môi	liên	quan	yếu	với		
nhau.	Tại	khâu	tiêu	thụ,	1	chủng	vi	khuẩn	không	

Bảng 3. Kết quả xác định gen quy định độc lực của các chủng vi khuẩn phân lập được

Serotype Nguồn gốc Số chủng dương tính Sip B
(n/N)

Số chủng dương tính Inv A
(n/N)

S.typhimurium

Trại gà giống 5/5 5/5
Cơ sở ấp trứng 4/4 4/4
Trại gà nông hộ 5/5 5/5
Cơ sở giết mổ 6/6 6/6
Nơi tiêu thụ 7/7 7/7

S.enteritidis

Trại gà giống 3/3 3/3
Cơ sở ấp trứng 4/4 4/4
Trại gà nông hộ 5/5 5/5
Cơ sở giết mổ 6/6 6/6
Nơi tiêu thụ 9/9 9/9

S.albany

Trại gà giống 10/10 10/10
Cơ sở ấp trứng 10/10 9/10
Trại gà nông hộ 9/9 8/9
Cơ sở giết mổ 7/7 7/7
Nơi tiêu thụ 10/10 10/10

Tổng 100/100 98/100
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được	xếp	vào	nhóm	nào,	cho	thấy	có	sự	ô	nhiễm	
vi	khuẩn	từ	môi	trường	bên	ngoài	vào	thân	thịt.

Tương	 tự,	 27	 chủng	 vi	 khuẩn	 S.enteritidis 
được	phân	lập	tại	5	khâu	cũng	thuộc	5	kiểu	gen	
khác	nhau,	từ	kiểu	6	đến	kiểu	10.	Các	chủng	vi	
khuẩn	 thuộc	 trại	 gà	 giống	 bố	mẹ	 và	 cơ	 sở	 ấp	
trứng	có	mối	liên	quan	khép	kín	với	nhau	đều	
thuộc	2	kiểu	gen	là	kiểu	6	và	kiểu	7.	Các	chủng	
thuộc	 trại	gà	nông	hộ	và	cơ	sở	giết	mổ,	cơ	sở	
giết	mổ	và	nơi	 tiêu	 thụ	cũng	 tạo	 thành	cặp	có	
mối	liên	quan	khép	kín.	Mặt	khác,	các	nhóm	từ	
nhóm	6	đến	nhóm	10	cũng	có	mối	liên	quan	gần	
với	 nhau,	 cho	 thấy	 có	mối	 tương	 quan	 nguồn	
gốc	dù	chưa	được	khẳng	định	chắc	 chắn	ở	 cả	
5	khâu	của	chuỗi.	1	chủng	phân	lập	tại	nơi	tiêu	
thụ	cũng	có	kiểu	gen	không	được	xếp	vào	nhóm	
nào,	 lại	một	 lần	 nữa	 cho	 thấy	 nguồn	 ô	 nhiễm	
Salmonella	vào	 thân	 thịt	cũng	có	một	phần	 từ	
môi	trường	bên	ngoài.

6	 chủng	 vi	 khuẩn	 thuộc	 serotype	pullorum 
gallinarum	 thuộc	 2	 kiểu	 gen	 nhóm	 11	 và	 12,	
chúng	có	mối	liên	quan	gần	với	nhau.

51	 chủng	 vi	 khuẩn	 Salmonella thuộc	
serotype	S. albany	cũng	được	xép	thành		5	nhóm	
khác	nhau,	từ	nhóm	13	đến	nhóm	17,	trong	đó	
15	chủng	 thuộc	4	khâu	của	chuỗi	có	kiểu	gen	
không	 xếp	 loại	 được.	Cũng	 như	 các	 chủng	S. 
enteritidis,	các	chủng	có	mối	liên	quan	dịch	tễ	
chặt	chẽ	với	nhau	theo	từng	cặp	mắt	xích	trong	
chuỗi.	Một	số	chủng	thuộc	trại	gà	bố	mẹ	và	cơ	
sở	 ấp	 trứng	 có	 chung	một	nguồn	gốc.	Một	 số	
chủng	tại	trại	gà	nông	hộ,	điểm	giết	mổ	và	nơi	
tiêu	 thụ	 có	 chung	một	 nguồn	 gốc.	Tuy	 nhiên,	
không	tìm	thấy	chủng	vi	khuẩn	có	chung	nguồn	
gốc	ở	cả	5	khâu	của	chuỗi	sản	xuất.	Nhưng	giữa	
các	chủng	này	cũng	có	mối	liên	quan	nguồn	gốc	
với	nhau.	5	chủng	S. albany	tại	nơi	tiêu	thụ	có	
kiểu	 gen	 khác	 hoàn	 toàn	 so	 với	 các	 kiểu	 gen	
khác,	cho	thấy	có	sự	ô	nhiễm	vi	khuẩn	từ	môi	
trường	ngoài	vào	thân	thịt.

32	 chủng	 S. agona	 tại	 5	 khâu	 của	 chuỗi	
được	xếp	vào	5	nhóm	khác	nhau,	 từ	nhóm	18	
đến	nhóm	22.	Đối	với	các	chủng	thuộc	serotype 
này,	chỉ	 thấy	một	 số	chủng	vi	khuẩn	phân	 lập	
tại	cơ	sở	giết	mổ	và	nơi	tiêu	thụ	cùng	có	chung	
nguồn	gốc.	Các	chủng	còn	lại	thuộc	5	mắt	xích	
của	khâu	có	mối	tương	quan	nguồn	gốc	yếu.	9	
chủng	S. agona	thuộc	3	khâu	đầu	tiên	của	chuỗi	
sản	xuất	có	kiểu	gen	khác	hoàn	toàn	so	với	các	
kiểu	khác	và	không	được	xếp	loại	vào	các	nhóm.

14	chủng	S. hadar	phân	 lập	 tại	5	khâu	của	
chuỗi	sản	xuất	được	xếp	vào	4	nhóm,	từ	nhóm	
23	 đến	 nhóm	 26.	 Trong	 đó,	 có	 1	 chủng	 duy	
nhất	phân	lập	được	tại	trại	gà	nông	hộ	có	kiểu	
gen	 khác	 hoàn	 toàn	 so	 với	 kiểu	 gen	 khác	 và	
không	được	xếp	loại.	Các	chủng	vi	khuẩn	thuộc	
serotype	này	không	có	mối	liên	quan	nguồn	gốc 
giữa	các	khâu.

35	 chủng	 S. derby	 phân	 lập	 được	 xếp	 vào	
5	nhóm	khác	nhau,	 từ	nhóm	27	đến	nhóm	32.	
Không	tìm	thấy	mối	 liên	quan	giữa	các	chủng	
vi	khuẩn	phân	lập	tại	trại	gà	bố	mẹ	và	cơ	sở	ấp	
trứng.	Tuy	nhiên,	một	số	chủng	phân	lập	được	
tại	 3	 khâu	 cuối	 của	 chuỗi	 sản	 xuất	 có	 chung	
nguồn	gốc	với	nhau.	8	chủng	vi	khuẩn	thuộc	4	
khâu	cuối	của	chuỗi	có	kiểu	gen	khác	biệt	không	
được	xếp	vào	các	nhóm.

12	chủng	S. shalkwijk	phân	lập	được	tại	trại	
gà	bố	mẹ,	trại	gà	nông	hộ,	lò	mổ	và	nơi	tiêu	thụ	
thuộc	4	nhóm	khác	nhau,	từ	nhóm	32	đến	nhóm	
35.	Trong	đó,	chỉ	có	các	chủng	tại	cơ	sở	giết	mổ	
và	nơi	tiêu	thụ	có	mối	tương	quan	yếu	về	dịch	
tễ.	4	chủng	thuộc	trại	gà	giống	và	trại	gà	nông	
hộ	có	kiểu	gen	không	được	xếp	loại	vào	nhóm	
nào.

19	chủng	vi	khuẩn	còn	lại	thuộc	2	serotype	
khác	nhau	là	S.	saint paul	và	S.	anatum	thuộc	5	
kiểu	gen	khác	nhau,	 từ	nhóm	36	tới	nhóm	41.	
Không	tìm	thấy	mối	liên	quan	dịch	tễ	giữa	các	
chủng	này.		
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Bảng 4. Phân loại kiểu gen của toàn bộ 250 chủng vi khuẩn Salmonella
đã được thực hiện kỹ thuật PFGE

Kiểu 
PFGE

Số chủng 
(%) Mức độ liên quan Ghi chú

1 4 (1,6%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.typhimurium, trại gà bố mẹ

2 5 (2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm. Có liên quan 
gần với nhóm 1 (khác nhau 3 băng)

S.typhimurium, 4 cơ sở ấp trứng, 1 
trại gà bố mẹ

3 5 (2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm, hoặc chỉ 
khác nhau 1 băng

S.typhimurium, 4 trại gà nông hộ, 1 
điểm tiêu thụ

4 9 (3,6%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm. Có liên 
quan gần đến nhóm 3

S.typhimurium,  6 cơ sở giết mổ, 
2 điểm tiêu thụ, 1 trại gà nông hộ

5 4 (1,6%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm. Chỉ khác 
nhau 2 băng so với kiểu 4 S.typhimurium, điểm tiêu thụ

6 3 (1,2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.enteritidis, trại gà giống bố mẹ

7 4 (1,6%)
Giống nhau hoàn toàn trong nhóm, có liên quan 
gần đến nhóm 6 S.enteritidis, cơ sở ấp trứng

8 7 (2,8%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm, có liên quan 
gần nhóm 6

S.enteritidis, 5 trại gà nông hộ, 
2 cơ sở giết mổ

9 2 (0,8%)
Giống nhau hoàn toàn, hoặc chỉ khác nhau 1 
băng trong nhóm. Có liên quan gần với nhóm 8 
(khác nhau 3 băng)

S.enteritidis, cơ sở giết mổ

10 7 (2,8%)
Giống nhau hoàn toàn trong nhóm, hoặc chỉ 
khác nhau 1 băng, có mối liên quan gần đến 
nhóm 8

S.enteritidis, 5 nơi tiêu thụ, 
2 cơ sở giết mổ

11 3 (1,2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.pullorum gallinarum, trại gà 
nông hộ

12 3 (1,2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm, có liên quan 
gần với nhóm 11

S.pullorum gallinarum, cơ sở giết 
mổ

13 10 (4%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.albany, 7 trại gà bố mẹ, 3 cơ sở 
ấp trứng

14 3 (1,2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.albany, cơ sở ấp trứng

15 14 (5,6%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm, có liên quan 
gần với nhóm 13

S.albany, 11 trại gà nông hộ, 2 cơ 
sở giết mổ, 1 nơi tiêu thụ

16 7 (2,8%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.albany, 5 cơ sở giết mổ, 2 nơi 
tiêu thụ

17 2 (0,8%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.albany, nơi tiêu thụ

18 11 (4,4%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm, có liên quan 
gần với nhóm 20 S.agona, trại gà bố mẹ

19 5 (2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.agona, cơ sở ấp trứng
20 6 (2,4%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.agona, trại gà nông hộ

21 8 (2,4%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.agona, 6 cơ sở giết mổ, 2 nơi 
tiêu thụ

22 4 (1,6%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm, có liên quan 
gần với nhóm 20 S.agona, nơi tiêu thụ

23 5 (2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.hadar, trại gà bố mẹ



48

KHOA HỌC KỸ THUẬT THÚ Y TẬP XXIII SỐ 5 - 2016

24 4 (1,6%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.hadar, cơ sở ấp trứng
25 3 (1,2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.hadar, cơ sở giết mổ
26 2 (0,8%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.hadar, nơi tiêu thụ
27 8 (3,2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm D.derby, trại gà bố mẹ

28 8 (3,2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm, có liên quan 
gần với nhóm 27 D.derby, cơ sở ấp trứng

29 6 (2,4%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm D.derby, 3 trại gà nông hộ, 2 cơ sở 
giết mổ, 1 nơi tiêu thụ

30 6 (2,4%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm D.derby, cơ sở giết mổ
31 7 (3,2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm D.derby, nơi tiêu thụ
32 2 (0,8%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.shalkwijk, trại gà bố mẹ
33 3 (1,2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.shalkwijk, trại gà nông hộ

34 5 (2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm, có liên quan 
gần với nhóm 33 S.shalkwijk, cơ sở giết mổ

35 2 (0,8%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm, có liên quan 
gần với nhóm 34 S.shalkwijk, nơi tiêu thụ

36 1 (0,4%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.saint paul, trại gà bố mẹ
37 5 (2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.saint paul, cơ sở ấp trứng
38 4 (1,6%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.saint paul, trại gà nông hộ
39 4 (1,6%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.saint paul, nơi tiêu thụ
40 3 (1,2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.anatum, cơ sở ấp trứng
41 3 (1,2%) Giống nhau hoàn toàn trong nhóm S.anatum, cơ sở giết mổ

Không 
xếp loại 43 (17,2%) Khác nhau hoàn toàn trong nhóm, có thể có liên 

quan với các nhóm khác

Sơ đồ 1. Mối liên quan về kiểu gen PFGE của các chủng vi khuẩn 
Salmonella typhimurium  phân lập theo chuỗi sản xuất
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IV. KẾT LUẬN
Trong	 100/250	 chủng	 vi	 khuẩn	Salmonella 

phân	lập	được	tại	các	khâu	của	chuỗi	sản	xuất	thịt	
gà	cho	thấy	100%	các	chủng	Salmonella	mang	
gen	Sip	B.	Có	98%	chủng	vi	khuẩn	Salmonella 
mang	gen	Inv	A,	trong	đó	100%	chủng	thuộc	2	
serotype	(S. typhimurium	và	S. enteritidis) cũng	
mang	gen	Inv	A,	chỉ	2	chủng	thuộc	serotype	S. 
albany	là	không	mang	loại	gen	này.	

250	 chủng	 vi	 khuẩn	 Salmonella	 chọn	 ra	 từ	
các	 chủng	 vi	 khuẩn	Salmonella	 được	 xác	 định	
thêm		kiểu	gen,	đã	phân	loại	thành	41	kiểu,	trong	
đó	14/250	chủng	(5,6%)	thuộc	kiểu	gen	15	(cao	
nhất)	và	1/250	chủng	(0,4%)	thuộc	kiểu	36	(thấp	
nhất),	43/250	chủng	(17,2%)	là	hoàn	toàn	khác		
với	các	kiểu	gen	đã	được	xếp.

Mối	 quan	 hệ	 của	 các	 chủng	 Salmonella 
phân	 lập	 được	 trong	 các	 công	 đoạn	 của	 quá	
trình	 sản	xuất	 thịt	 gà	 qua	phân	 tích	gen	 chứng	
tỏ	Salmonella	có	mặt	trong	các	công	đoạn	đã	có	
cùng	một	nguồn	gốc.
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