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TÓM TẮT
Mục	tiêu	của	nghiên	cứu	này	là	bước	đầu	khảo	sát	đặc	điểm	nhiễm	virus	dịch	tả	lợn	châu	Phi	(ASFV)	

trên	heo	nái	theo	một	số	yếu	tố	tiếp	xúc,	loại	hình	chăn	nuôi	và	thời	gian	phát	bệnh	tại	trại.	Kết	quả	nghiên	
cứu	cho	thấy	tỷ	lệ	nhiễm	bệnh	của	heo	ở	trại	hở	cao	hơn	ở	trại	kín	(p<0,05)	và	ở	trại	tái	nhiễm	cao	hơn	ở	
trại	nhiễm	lần	đầu	(p<0,05).	Tỷ	lệ	này	cũng	ghi	nhận	ở	trại	có	thời	gian	phát	bệnh	>1	tuần	cao	hơn	so	với	
ở	trại	có	thời	gian	phát	bệnh	<1	tuần	(p<0,001)	và	ở	heo	tiếp	xúc	trực	tiếp	với	heo	F0	cao	hơn	so	với	ở	heo	
tiếp	xúc	gián	tiếp	gần	và	tiếp	xúc	gián	tiếp	xa	với	heo	F0	(p<0,001).	Tỷ	lệ	dương	tính	với	ASFV	của	mẫu	
máu	là	35,56%	(16/45);	trong	khi	đó	tỷ	lệ	dương	tính	của	mẫu	dịch	ngoáy	miệng	là	22,22%	(10/45).	Hàm	
lượng	ASFV	trong	mẫu	máu	cũng	ghi	nhận	cao	hơn	so	với	mẫu	dịch	ngoáy	miệng	(p<0,01).	Kết	quả	phân	
tích	trình	tự	gen	cho	thấy	6	chủng	ASFV	thu	thập	đều	thuộc	genotype	II	và	tương	đồng	với	các	chủng	đã	
được	xác	định	tại	Việt	Nam	và	các	nước	lân	cận.

Từ khóa: Dịch	tả	heo	châu	Phi,	genotype	II,	đặc	điểm	lây	nhiễm,	heo.

Infection characteristics of African swine fever virus genotype II 
in the field outbreaks

Lai Cong Danh, Do Tien Duy, Nguyen Minh Nam, Nguyen Che Thanh, 
Tran Hoang Vu, Le Thi Hong Nho, Nguyen Thi My Duyen, Nguyen Tat Toan

SUMMARY
The objective of this study was to initially investigate the prevalence of African swine fever virus 

(ASFV) in the sows in some infected farms considering a number of epidemiological factors, such 
as: contact characteristics, farm model and disease outbreak time at the farm. The studied result 
showed that the infection rate of pigs in the opened farm system was higher than in the closed farm 
system (p<0.05) and in the re-infection farm was higher than in the first infection farm (p<0.05). 
This rate in the farm with outbreak time >1 week was higher than in the farm with outbreak time <1 
week (p<0.001) and in the pigs directly contacted with F0 pigs was higher than in the pigs indirectly 
contacted with F0 pigs (p<0.001). The positive rate of blood samples was 35.56% (16/45), while 
the positive rate of the oral swab samples was 22.22% (10/45). The concentration of ASFV in the 
blood sample was also higher than that of the swab sample (p<0.01). The results of gene sequence 
analysis showed that all the six ASFV collected strains belonged to genotype II and was similar 
compared to the strains already identified in Viet Nam and in the neighboring countries.

Keywords: African swine fever, genotype II, transmission characteristics, swine.
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I. ĐẶT VẤN ĐỀ
Dịch	tả	heo	châu	Phi	(ASF)	là	một	bệnh	truyền	

nhiễm	 cấp	 tính	 do	 virus	 African	 swine	 fever	
(ASFV),	 giống	 Asfivirus,	 họ	 Asfarividae gây	 ra	
trên	heo	với	tỷ	lệ	chết	cao	(lên	đến	100%)	và	gây	
xuất	huyết	nghiêm	trọng	(Salguero,	2020).	Bệnh	
được	mô	tả	lần	đầu	tiên	ở	Kenya	vào	thế	kỷ	XX	
và	sau	đó	được	ghi	nhận	ở	nhiều	khu	vực	trên	thế	
giới.	Năm	2018,	ổ	dịch	ASF	đầu	tiên	xuất	hiện	ở	
Trung	Quốc	gây	 chết	 47	heo	 trong	đàn	383	 con	
tại	một	trang	trại	ở	Thẩm	Dương.	Các	bác	sĩ	thú	y	
địa	phương	đã	mô	tả	bệnh	tích	đặc	trưng	của	các	
ca	bệnh	ASF	với	lách	sưng	to	và	hoại	tử	nghiêm	
trọng	(Ge	và	ctv.,	2018).	Vào	tháng	2	năm	2019,	
ASF	đã	được	xét	nghiệm	ở	một	trại	heo	gia	đình	
tại	 tỉnh	Hưng	Yên,	Việt	Nam	(Le	và	ctv.,	2019).	
Trong	hai	năm,	nước	ta	ghi	nhận	hơn	6	triệu	heo	
mắc	bệnh	và	bị	tiêu	hủy,	ước	tính	thiệt	hại	kinh	tế	
lên	đến	28	ngàn	tỷ	đồng.	Hiện	nay,	nhiều	nghiên	
cứu	cho	thấy	ASFV	có	thể	lây	nhiễm	cho	heo	khỏe	
qua	nhiều	con	đường	khác	nhau	như	tiếp	xúc	với	
heo	bệnh,	qua	thức	ăn	bị	vấy	nhiễm,	hoạt	động	của	
con	người	hay	những	vật	chủ	khác	gồm	heo	rừng	
và	ve	(Bellini	và	ctv.,	2016).	Tiếp	xúc	trực	tiếp	với	
heo	nhiễm	ASFV	 là	con	đường	 truyền	bệnh	chủ	
yếu	 (Guinat	 và	 ctv.,	 2014),	 trong	 khi	 lây	 truyền	
gián	tiếp	qua	vấy	nhiễm	ở	các	vật	thể	môi	trường	
rất	khó	lường.

Trong	giai	đoạn	đầu	bệnh	mới	xuất	hiện,	Việt	
Nam	và	Trung	Quốc	đều	áp	dụng	chiến	lược	tiêu	
hủy	toàn	bộ	trại	heo	khi	phát	hiện	heo	trong	trại	
dương	 tính.	 Tuy	 nhiên,	 kinh	 phí	 dành	 cho	 thực	
hiện	 chiến	 lược	 này	 là	 rất	 lớn	 khi	 dịch	 bệnh	 đã	
lây	 lan	 rộng,	 hoặc	 có	 thể	 dẫn	 đến	 lãng	 phí	 lớn,	
sụt	giảm	số	lượng	đàn	nhanh	chóng,	tác	động	đến	
ngành	công	nghiệp	cung	ứng	thịt	heo.	Trên	thực	
tế,	tốc	độ	lây	lan	của	ASF	không	nhanh	và	có	đặc	
điểm	khá	khác	biệt	so	với	các	bệnh	truyền	nhiễm	
khác.	Nghiên	cứu	của	Guinat	và	ctv.	 (2016)	cho	
thấy	thời	gian	nhiễm	sau	khi	tiếp	xúc	trực	tiếp	heo	
bệnh	từ	1	đến	9	ngày	trong	khi	heo	ở	các	ô	chuồng	
bên	cạnh	tiếp	xúc	gián	tiếp	ghi	nhận	sự	lây	truyền	
xảy	ra	sau	6	đến	15	ngày.	Tỷ	lệ	bệnh	và	tỷ	lệ	chết	
cao	 với	 thời	 gian	mắc	 bệnh	 tích	 lũy	 có	 sự	 khác	

nhau	 giữa	 trại	 heo	 thịt	 và	 heo	 nái;	 và	 giữa	 kiểu	
chuồng	lạnh,	máng	ăn	cá	thể	và	chuồng	hở,	máng	
ăn	dùng	chung	(Nguyễn	Chế	Thanh	và	ctv.,	2021).	
Một	nghiên	cứu	thực	địa	ở	Trung	Quốc	ghi	nhận	
số	lượng	heo	tiêu	hủy	đã	giảm	do	áp	dụng	phương	
án	“Nhổ	răng	sâu	-	tooth	extraction”(Dominique,	
2021).	 Phương	 pháp	 này	 sử	 dụng	 qPCR	 để	 xét	
nghiệm	 nhanh	 heo	 mang	 mầm	 bệnh	ASFV	 cho	
toàn	bộ	các	heo	trong	trại.	Khi	trong	một	chuồng	
có	heo	nhiễm,	sẽ	loại	ô	chuồng	đó	và	các	ô	chuồng	
tiếp	xúc	gần	nhất	ở	4	hướng	 (trước,	 sau,	 trái	 và	
phải)	thay	vì	hủy	cả	trại	(Linan,	2020).	Biện	pháp	
này	cũng	được	áp	dụng	cho	heo	nái	nuôi	ô	cá	thể,	
khi	có	ca	bệnh	sẽ	tiến	hành	loại	các	heo	nái	có	tiếp	
xúc	gần	với	heo	nhiễm	bệnh.

Nhằm	nghiên	cứu	tính	thực	tiễn	của	biện	pháp	
trên,	khảo	sát	đặc	điểm	lưu	hành	của	ASFV	ở	các	
trại	heo	có	dịch	là	rất	cần	thiết.	Các	tài	 liệu	 liên	
quan	ASF	cho	thấy	mặc	dù	xuất	hiện	ở	châu	Phi	
và	các	nước	hơn	100	năm,	nhưng	chưa	có	nghiên	
cứu	đánh	giá	đặc	điểm	lây	lan	của	ASFVqua	tiếp	
xúc	 trực	 tiếp,	gián	 tiếp	ở	các	 trang	 trại	heo	nuôi	
công	nghiệp.	Chính	vì	vậy,	khảo	sát	này	là	cột	mốc	
quan	trọng	được	thực	hiện	để	tìm	câu	trả	lời	cho	
các	vấn	đề	trên.	

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

-	Xác	định	tỷ	lệ	nhiễm	trên	heo	nái	theo	các	đặc	
điểm	tiếp	xúc,	loại	hình	chăn	nuôi,	thời	gian	phát	
bệnh	của	trại	

-	So	sánh	tỷ	lệ	hiện	diện	và	hàm	lượng	ASFV	
được	 xét	 nghiệm	 trong	 mẫu	 máu	 và	 mẫu	 dịch	
ngoáy	miệng.

2.2. Bố trí khảo sát 

Khảo	 sát	 được	 thực	 hiện	 ở	 8	 trại	 chăn	 nuôi	
công	nghiệp	thuộc	6	tỉnh/thành,	từ	10/2020	đến	
6/2021,	có	báo	cáo	dịch	bệnh	ASF	qua	lâm	sàng	
và	xét	nghiệm	(bảng	1).	Tổng	số	507	mẫu	máu	
và	45	mẫu	dịch	ngoáy	miệng	được	thu	thập	trên	
các	cá	thể	heo	nái	mắc	bệnh	và	nái	tiếp	xúc	với	
heo	bệnh.	Ở	mỗi	trại,	heo	nái	mới	mắc	bệnh	(bộc	
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phát	 lâm	sàng	và	xét	nghiệm	dương	 tính)	được	
xem	 là	 heo	 nái	 bệnh	 (F0),	 gọi	 là	 1	 trường	 hợp	
bệnh,	và	14	heo	nái	tiếp	xúc	trực	tiếp	và	gián	tiếp	
(F1,	F2,	F3)	được	thu	thập	mẫu	để	tiến	hành	xét	
nghiệm.	 Như	 vậy,	 mỗi	 trường	 hợp	 bệnh	 ở	 heo	
nái	sẽ	có	15	mẫu	được	thu	thập.	Các	mẫu	máu	và	
mẫu	dịch	ngoáy	miệng	được	xét	nghiệm	để	phát	

hiện	sự	hiện	diện	của	ASFV	bằng	phương	pháp	
realtime-PCR	(OIE,	2019).	Sáu	chủng	ASFV	đại	
diện	cho	các	tỉnh	có	trại	khảo	sát	được	chọn	để	
giải	trình	tự	gen	nhằm	xác	định	nguồn	gốc	và	đa	
dạng	di	truyền	qua	phân	tích	sự	tương	đồng	với	
các	chủng	virus	đã	ghi	nhận	ở	Việt	Nam	và	các	
nước	khác.

Bảng 1. Thông tin mẫu thu thập từ các trại khảo sát

STT Tỉnh Số trại Số trường 
hợp

Số lượng mẫu
(F0 + F1 + F2 + F3)

Máu toàn phần Dịch ngoáy 
miệng

1 Đồng Nai 2 3 44
2 Lâm Đồng 2 2 30
3 Bến Tre 1 1 15
4 Bình Dương 1 3 45 45
5 Gia Lai 1 8 115
6 Hà Tĩnh 1 18 258

 Tổng 8 35 507 45

2.3. Xử lý mẫu và realtime-PCR 

Các	 mẫu	 máu	 được	 lấy	 từ	 tĩnh	 mạch	 cổ	
của	 các	 heo	 khảo	 sát	 và	 được	 kháng	 đông	 bởi	
EDTA	 K3	 (Medisafe,	 Anh).	 Mẫu	 dịch	 ngoáy	
miệng	được	thu	thập	bởi	tăm	bông	vô	trùng	theo	
hướng	dẫn	của	bộ	kit	thu	mẫu	PrimeStore®	MTM	
(Longhorn,	Mỹ).	Sau	khi	thu	thập,	mẫu	được	ly	
trích	 DNA	 bằng	 bộ	 kit	 GeneJET	Whole	 blood	
genomic	 DNA	 purification	 kit	 (ThermoFisher	
Scientific,	Mỹ).

ASFV	 được	 phát	 hiện	 bằng	 realtime-
PCR	 với	 cặp	 mồi	 và	 probe	 được	 thiết	 kế	 đặc	
hiệu	 cho	 đoạn	 gen	 p72	 và	 chu	 trình	 nhiệt	
được	 tham	 khảo	 từ	 King	 và	 ctv.	 (2003)	 theo	
khuyến	cáo	 từ	OIE	(2019).	Trình	 tự	mồi	xuôi	 là	
5’-CTGCTCATGGTATCAATCTTATCGA-3’;	
mồi	 ngược	 là	 5’-GATACCACAAGATCAGG	
CCGT-3’,	 probe	 là	 5’-FAM/CCACGGGAGG	
AATACCAACCCAGTG/TAMRA-3’.

Thành	phần	phản	ứng	realtime-PCR	gồm:	10	
µl	SensiFASTTM	Probe	No-ROX	(Bioline,	Anh);	
0,5	µl	hai	mồi	và	probe	(nồng	độ	cuối	là	10	µM);	

2	µl	DNA	mẫu	và	thêm	nuclease	free	water	để	đạt	
tổng	thể	tích	20	µl	cho	mỗi	phản	ứng.	Chu	trình	
luân	nhiệt	bao	gồm:	1	chu	kỳ	95oC,	5	phút;	40	chu	
kỳ	95oC,	15	giây	và	60oC,	40	giây.	Kết	quả	mẫu	
âm	tính	khi	realtime-PCR	không	ghi	nhận	được	tín	
hiệu	huỳnh	quang	 từ	ống	phản	ứng.	Mẫu	dương	
tính	được	xác	định	tại	thời	điểm	khi	đọc	được	tín	
hiệu	huỳnh	quang	từ	ống	phản	ứng	và	trả	về	giá	trị	
Ct	lớn	hơn	0	(Threshold	cycle).	Mẫu	cho	kết	quả	
dương	tính	mạnh	khi	có	chu	kỳ	ngưỡng	nhỏ	hơn	
30	(King	và	ctv.,	2003).

2.4. Xác định tỷ lệ nhiễm trên heo nái theo 
các đặc điểm tiếp xúc, loại hình chăn nuôi và 
thời gian phát bệnh của trại

Tỷ	lệ	nhiễm	trên	heo	nái	theo	các	đặc	điểm	tiếp	
xúc,	loại	hình	chăn	nuôi,	thời	gian	phát	bệnh	của	
trại	được	thực	hiện.	

Tỷ	lệ	nhiễm	theo	đặc	điểm	tiếp	xúc	được	xác	
định	theo	không	gian	vị	trí	tiếp	xúc	với	heo	bệnh	
(F0):	Tiếp	xúc	trực	tiếp	với	F0	là	F1,	tiếp	xúc	gián	
tiếp	gần	với	F0	là	F2	và	tiếp	xúc	gián	tiếp	xa	với	
F0	là	F3	(hình	1).	
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Tỷ	 lệ	nhiễm	trên	heo	nái	 theo	 loại	hình	chăn	
nuôi	 và	 thời	 gian	 phát	 bệnh	 của	 trại	 được	 thực	
hiện	theo	chỉ	tiêu	được	thu	thập	qua	bảng	khảo	sát,	
gồm:	Kiểu	trại	(trại	hở,	trại	kín),	tình	trạng	bệnh	
của	trại	(trại	nhiễm	lần	đầu,	trại	tái	nhiễm)	và	thời	
gian	bộc	phát	(trại	có	thời	gian	phát	bệnh	>1	tuần,	
trại	có	thời	gian	phát	bệnh	<1	tuần).

2.5. So sánh tỷ lệ hiện diện và hàm lượng ASFV 
được xét nghiệm trong mẫu máu và mẫu dịch 
ngoáy miệng

Để	so	sánh	tỷ	lệ	hiện	diện	và	hàm	lượng	ASFV	
được	xét	nghiệm	trong	mẫu	máu	và	dịch	ngoáy	miệng,	
mẫu	nghiên	cứu	được	lấy	ở	một	trại	với	3	trường	hợp	
heo	nái	có	biểu	hiện	dương	tính	với	ASFV.	Tổng	số	45	
mẫu	từ	các	heo	nái	này	ở	các	vị	trí	tiếp	xúc	như	mô	tả	
ở	hình	1	được	thu	cả	mẫu	máu	và	dịch	ngoáy	miệng.	
Xét	nghiệm	realtime-PCR	được	tiến	hành	để	xác	định	
sự	khác	biệt	về	khả	năng	phát	hiện	ASFV	giữa	2	loại	
mẫu	trên	cùng	cá	thể.	Ngoài	ra,	realtime-PCR	được	
tiến	hành	định	lượng	nhằm	so	sánh	hàm	lượng	ASFV	
trong	các	mẫu	dương	tính	dựa	trên	đường	chuẩn	được	
xây	dựng	bằng	chuỗi	nồng	độ	pha	loãng	giảm	dần	10	
lần	của	plasmid	pGEM-T	easy	có	chứa	DNA	p72	của	
ASFV	được	cung	cấp	từ	phòng	Thí	nghiệm	công	nghệ	
sinh	học	-	Đại	học	Quốc	tế,	Tp.HCM.

2.6. Giải trình tự và phân tích sự tương đồng gen

Sáu	chủng	ASFV	đại	diện	các	trại	ở	6	tỉnh/thành	
khảo	 sát	 được	 chọn	 để	 giải	 trình	 tự.	 Các	mẫu	 này	
sẽ	 được	 khuếch	 đại	 đoạn	 gen	mã	 hóa	 protein	 p72	
(478bp)	 bằng	 cặp	mồi	 p72-U	và	 p72-D	 (Bastos	 và	
ctv.,	2003).	Sản	phẩm	PCR	tinh	sạch	thu	được	từ	phản	
ứng	khuếch	đại	được	gửi	đi	để	giải	trình	tự	tại	công	ty	
Macrogen	(Hàn	Quốc).	Kết	quả	trình	tự	được	so	sánh	
với	58	chủng	ASFV	tham	chiếu	đã	được	công	bố	trên	
GenBank,	bằng	phần	mềm	ClustalW.	Cây	sinh	dòng	
được	thiết	 lập	bằng	phương	pháp	neighboor-joining	

(maximum	 composite	 likelihood	 model)	 trên	 phần	
mềm	Mega	X;	với	độ	lặp	lại	(bootstrap)	1.000	lần.

III. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN
3.1. Tỷ lệ nhiễm trên heo nái theo các đặc điểm 
tiếp xúc, loại hình chăn nuôi và thời gian phát 
bệnh của trại

Tỷ	lệ	nhiễm	trên	các	đối	 tượng	heo	khảo	sát	ở	
trại	hở	cao	hơn	có	ý	nghĩa	(p<0,05)	so	với	trại	kín;	
ở	các	trại	tái	nhiễm	cao	hơn	có	ý	nghĩa	(p<0,05)	so	
với	trại	nhiễm	lần	đầu.	Theo	thời	gian	bộc	phát	bệnh,	
tỷ	lệ	nhiễm	trên	các	đối	tượng	heo	khảo	sát	trại	có	
thời	gian	phát	bệnh	>1	tuần	cao	hơn	rất	có	ý	nghĩa	
(p<0,001)	so	với	trại	có	thời	gian	phát	bệnh	<1	tuần.	
Theo	đặc	điểm	tiếp	xúc,	tỷ	lệ	nhiễm	ở	heo	tiếp	xúc	
trực	tiếp	với	F0	cao	hơn	rất	có	ý	nghĩa	(p<0,001)	so	
với	heo	tiếp	xúc	gián	tiếp	gần	với	F0	và	tiếp	xúc	gián	
tiếp	xa	với	F0.	Tuy	nhiên,	không	có	sự	khác	biệt	về	
tỷ	lệ	nhiễm	theo	vị	trí	theo	chiều	ống	nước	của	heo	
ở	phía	trước	so	với	F0	và	heo	ở	phía	sau	so	với	F0.	

Theo	Quembo	và	ctv.	 (2018),	 tỷ	 lệ	mắc	bệnh	
và	tử	vong	trên	heo	ở	bệnh	ASF	phụ	thuộc	vào	độc	
lực	 của	 virus,	 vật	 chủ	 và	 các	 con	 đường	 truyền	
lây.	Một	nghiên	cứu	cho	thấy	những	heo	nhạy	cảm	
nhốt	chung	với	heo	nhiễm	chủng	ASFV	Lithuania	
và	Georgia	sẽ	bị	nhiễm	sau	khi	tiếp	xúc	trực	tiếp	
từ	1	đến	9	ngày.	Heo	ở	các	ô	bên	cạnh	ô	chuồng	có	
heo	nhiễm	ASFV	cũng	ghi	nhận	sự	lây	truyền	xảy	
ra	sau	6	đến	15	ngày	(Guinat	và	ctv.,	2016).	ASFV	
được	ghi	nhận	có	thể	lây	truyền	qua	không	khí	ở	
khoảng	cách	ngắn	(Thrusfield,	2007).	Con	đường	
truyền	lây	qua	tiếp	xúc	có	hiệu	quả	tương	tự	với	
các	chủng	ASFV	độc	lực	cao	từ	Malawi	(1962)	và	
Tanzania	 (1970)	 (Guinat	 và	 ctv.,	 2016).	Các	 kết	
quả	của	nghiên	cứu	này	phù	hợp	với	kết	quả	của	
một	số	nghiên	cứu	trước	đây	rằng	những	heo	tiếp	

Hình 1. Sơ đồ mô tả vị trí heo được thu mẫu
Tiếp xúc trực tiếp với F0 là F1, tiếp xúc gián tiếp gần với F0 là F2 và tiếp xúc gián tiếp xa với F0 

là F3. Các cá thể F3 chỉ được thu thập ở phía dưới theo chiều đường ống nước uống
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xúc	gần	với	heo	nhiễm	bệnh	có	nguy	cơ	mắc	bệnh	
cao.	Ngoài	ra,	ASFV	có	thể	lây	lan	giữa	các	heo	
nái	sử	dụng	chung	máng	ăn	–	máng	uống	(Nguyễn	

Chế	Thanh	và	ctv.,	2021).	Tuy	nhiên	ở	khảo	 sát	
này,	tất	cả	các	trại	heo	đều	áp	dụng	kiểu	máng	ăn	
và	núm	nước	uống	cá	thể.

Bảng 2. Tỷ lệ nhiễm ASFV trên heo nái theo các đặc điểm khảo sát

Chỉ tiêu khảo sát Tổng số 
ca

Dương tính Âm tính Giá trị 
pSố ca Tỷ lệ (%) Số ca Tỷ lệ (%)

Kiểu trại 
Trại hở 53 10 18,87 43 81,13

< 0,05
Trại kín 419 41 9,79 378 90,21

Tình trạng bệnh của trại
Trại nhiễm lần đầu 402 36 8,96 366 91,04

< 0,001
Trại tái nhiễm 70 15 21,43 55 78,57

Thời gian bộc phát 
Trại có thời gian phát bệnh >1 tuần 81 23 28,40 58 71,60

< 0,001
Trại có thời gian phát bệnh <1 tuần 391 28 7,16 363 92,84

Vị trí tiếp xúc với heo bệnh (F0) 
Tiếp xúc trực tiếp với F0 (F1) 142 29 20,42 113 79,58

< 0,001Tiếp xúc gián tiếp gần với F0 (F2) 169 18 10,65 151 89,35
Tiếp xúc gián tiếp xa với F0 (F3) 161 4 2,48 157 97,52

ASFV	là	một	virus	rất	bền,	có	thể	tồn	tại	trong	
những	 điều	 kiện	 khắc	 nghiệt	 (Das	 và	 ctv.,	 2021)	
như	trong	phân	60	đến	100	ngày,	trong	nước	tiểu	45	
ngày,	hỗn	hợp	bùn	thải	(phân	với	nước	tiểu)	84	ngày	
ở	17oC	(EFSA,	2014).	Virus	đề	kháng	với	nhiều	tác	
nhân	vật	lý,	hóa	học	ngoài	môi	trường	(Das	và	ctv.,	
2021)	và	với	nhiều	chất	sát	trùng,	đặc	biệt	khi	được	
bao	phủ	bởi	chất	hữu	cơ	(Bellini	và	ctv.,	2016).	Sức	
đề	kháng	cao	và	việc	tồn	tại	 lâu	ở	môi	 trường	trại	

nuôi	có	 thể	 là	nguyên	nhân	 trại	 tái	nhiễm	có	 tỷ	 lệ	
heo	nhiễm	cao	hơn	trại	mới	nhiễm	lần	đầu.	Ngoài	ra,	
ASFV	cũng	có	thể	lây	lan	qua	những	những	vector	
cơ	học	như	ruồi	Stomoxys calcitrans	(Vergne	và	ctv.,	
2020),	động	vật	trong	trại	như	chó,	chuột	và	ngay	cả	
con	người	(Bellini	và	ctv.,	2016).	Đây	là	những	vật	
chủ	trung	gian	(vector)	rất	khó	kiểm	soát	ở	những	mô	
hình	chăn	nuôi	hở	với	việc	thực	hiện	các	biện	pháp	
an	toàn	sinh	học	chưa	đầy	đủ.

Hình 2. Một số hình ảnh trại xảy ra dịch bệnh khảo sát 
A: Trại kín trong khảo sát; B: Trại hở, tiếp xúc trực tiếp với môi trường ngoài
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3.2. Tỷ lệ hiện diện và hàm lượng ASFV được xét 
nghiệm trong mẫu máu và mẫu dịch ngoáy miệng

Tỷ	 lệ	 dương	 tính	 ở	 mẫu	 máu	 là	 35,56%	
(16/45)	cao	hơn	có	ý	nghĩa	so	với	ở	mẫu	dịch	
ngoáy	miệng	 là	 22,22%	 (10/45).	 Hàm	 lượng	
ASFV	trong	mẫu	máu	cao	hơn	rất	có	ý	nghĩa	
(p<0,01)	 so	với	mẫu	dịch	ngoáy	miệng	 (hình	
3).	ASFV	có	thể	được	phát	hiện	trong	máu	của	
heo	gây	nhiễm	chủng	Georgia	2007/1	từ	1	đến	
3	ngày	nhưng	chậm	hơn	trong	dịch	miệng	được	
phát	hiện	 từ	3	đến	5	ngày	(Goonewardene	và	
ctv.,	2021).	Ở	Việt	Nam,	trên	những	heo	được	
gây	nhiễm	chủng	ASFV	thực	địa,	có	 thể	phát	
hiện	ASFV	lần	đầu	tiên	trong	máu	với	nồng	độ	
103,5	HAD50/mL)	vào	thời	điểm	2,2	±	0,8	ngày	
và	khoảng	3	ngày	ở	dịch	miệng	 thu	 thập	dây	

nhai	cotton	(Lee	và	ctv.,	2021).	Theo	Walczak	
và	 ctv.	 (2020),	 một	 thời	 gian	 ngắn	 sau	 khi	
nhiễm	trùng	huyết,	ASFV	được	bài	thải	trong	
nước	tiểu,	phân	và	nước	bọt	(dịch	miệng).	Tác	
giả	cũng	mô	tả	rằng	tải	lượng	ASFV	trong	máu	
(>106HAD50/mL)	 cao	 hơn	 trong	 dịch	 ngoáy	
miệng	(>102	HAD50/mL)	và	các	dịch	thể	khác.	
Như	vậy,	kết	quả	của	nghiên	cứu	này	phù	hợp	
với	kết	quả	của	các	nghiên	cứu	trước	đây.	Mặc	
dù,	dịch	ngoáy	miệng	có	nhiều	thuận	lợi	trong	
thu	 thập	 và	 không	 xâm	 lấn,	 nhưng	 thời	 gian	
phát	hiện	chậm	sau	nhiễm	có	 thể	dẫn	đến	sai	
lầm	 trong	việc	phản	ứng	nhanh	để	phát	hiện,	
loại	trừ	heo	nhiễm	trong	đàn	có	dịch	hoặc	heo	
giống	nhập	đàn	nhiễm	 trùng	nhưng	chưa	bộc	
phát	trên	lâm	sàng.	

3.3. Sự tương đồng trình tự gen của ASFV thu 
thập tại các trại khảo sát với một số chủng 
trước đây 

Sáu	 chủng	ASFV	 thực	 địa	 từ	 các	 trại	 ở	 sáu	
tỉnh được	giải	 trình	 tự	 thành	công,	được	đặt	 tên	

và	 công	bố	 trên	GenBank: VN/DN/2020	 (mã	 số	
OK513536),	 VN/LD/2020	 (mã	 số	 OK513537),	
VN/HT/2021	 (mã	 số	 OK513538),	 VN/BT/2021	
(mã	 số	 OK513539),	 VN/GL/2021	 (mã	 số	
OK513540) và	VN/BD/2020	(mã	số	OK513541)	
(hình	4).	

Hình 3. Hàm lượng ASFV (log10 DNA/mL) trong mẫu máu và
mẫu dịch ngoáy miệng (Oral fluid)
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Kết	 quả	 phân	 tích	 cho	 thấy	 tất	 cả	 6	 chủng	
ASFV	đều	 thuộc	genotype	 II và	 tương	đồng	với	
các	chủng	đã	được	xác	định	tại	Việt	Nam,	và	các	
nước	lân	cận.	ASFV	là	virus	DNA	sợi	kép	rất	bền	
với	 khả	 năng	 đột	 biến	 rất	 thấp	 (Dixon	 và	 ctv.,	
2020).	Kết	quả	 cho	 thấy	 các	 chủng	ASFV	 trong	
khảo	sát	có	chung	một	nguồn	gốc	ban	đầu.

IV. KẾT LUẬN 
Tỷ	 lệ	 nhiễm	 trên	 các	 đối	 tượng	 heo	 khảo	

sát	 ở	 trại	 hở	 cao	hơn	 trại	 kín,	 ở	 trại	 tái	 nhiễm	
cao	hơn	 trại	nhiễm	lần	đầu,	ở	 trại	có	 thời	gian	
phát	bệnh	>1	tuần	cao	hơn	trại	có	thời	gian	phát	
bệnh	 <1	 tuần,	 và	 ở	 heo	 tiếp	 xúc	 trực	 tiếp	 cao	
hơn	heo	tiếp	xúc	gián	tiếp.	Tỷ	lệ	dương	tính	và	
hàm	lượng	ASFV	ở	mẫu	máu	cao	hơn	mẫu	dịch	
ngoáy	miệng.

Việc	 phát	 hiện	 sớm	 ca	 bệnh	 để	 cô	 lập,	 cách	
ly	 khẩn	 cấp	 đối	 tượng	 nhiễm	 chính	 (F0,	 F1)	 và	
khử	trùng	khu	vực	xung	quanh	đảm	bảo	không	để	
ASFV	bài	 thải	và	 lây	 lan	có	ý	nghĩa	quan	 trọng	
trong	xử	lý	dịch	bệnh.		
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