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TÓM TẮT 
Trung tâm Kiểm nghiệm thuốc thú y Trung ương I hiện đang lưu giữ chủng virus gây bệnh viêm phế 

quản truyền nhiễm ở gà (Infectious bronchitis virus - IBV) (ký hiệu là IB-NHƯỢC ĐỘC) phục vụ cho 
kiểm nghiệm, chẩn đoán xét nghiệm và nghiên cứu sản xuất vacxin. Trong nghiên cứu này, chúng tôi tiến 
hành đánh giá về đặc tính di truyền của chủng virus trên bằng phương pháp giải trình tự và phân tích gen 
kháng nguyên S1. Kết quả phân tích nucleotide và phả hệ nguồn gốc cho thấy chủng virus IBV nhược 
độc đang lưu giữ tại Trung tâm là chủng H120 thuộc dòng Massachuset. Chủng virus IBV đang lưu giữ 
có mối quan hệ gần gũi với các chủng virus nhược độc H120, với tỷ lệ đồng nhất về nucleotide và amino 
acid là từ 99,5% đến 100%. So sánh với các chủng IBV thuộc các dòng/genotype khác, chủng IBV đang 
lưu giữ có tỷ lệ đồng nhất thấp; chỉ đạt từ 63,2% đến 98,6%.

Từ khóa: Genotype, infectious bronchitis virus, H120, S1, PCR, phả hệ nguồn gốc.

Identification of the infectious bronchitis virus strain in chicken 
by molecular biology method

Nguyen Trung Tien, Hoang Thi Thu Huong, La Thi Huong,
Vu Thi My Hanh, Pham Quang Trung, Tran Tien Quan, Ta Hoang Long,

 Doan Thi Thanh Huong, Nguyen Thi Thu Hien, Vu Ngoc Hieu, Ngo Thi Thu Huong

SUMMARY
National Centre for Veterinary Drug and Bio-products Control No.1 is conserving a infectious 

bronchitis virus - IBV strain in chicken (denoted: attenuated IB) serving for control, diagnosis and 
vaccine production. In this study, we conducted an assessment of the genetic characteristics of 
the above virus strain by sequencing and analyzing the S1 antigen gene. The results of nucleotide 
analysis and genealogy of origin showed that the attenuated IBV strain is being conserved in the 
above Centre was H120 strain, belonging to massachuset branch. This virus strain related closely 
to the attenuated H120 strains with the amino acid and nucleotide similarity level were from 99.5 % 
to 100%. While, the similarity level of the conserved IBV strain in comparison with the IBV strains of 
other branches/genotypes was low (from 63.2 % to 98.6 %) 

Keywords: Genotype, infectious bronchitis virus, H120, S1, PCR, genealogy of origin.
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I. ĐẶT VẤN ĐỀ
Viêm phế quản truyền nhiễm (IB - Infectious 

Bronchitis) là một bệnh truyền nhiễm cấp tính ở 
gà do virus IBV (Infectious bronchitis virus) thuộc 
nhóm Gammacoronavirus, họ Coronaviridae gây 
ra (ICTV, 2016). Bệnh IB được phát hiện lần đầu 
tiên ở miền Bắc bang Dakota nước Mỹ vào năm 
1931. Sau đó virus gây bệnh đã được phân lập và 
đặt tên là virus Viêm phế quản truyền nhiễm (IBV) 
(Schalk, Hawn, 1931). 

Năm 1937, Beaudette và Hudson lần đầu tiên 
đã thực hiện cấy chuyển virus trên trứng gà có 
phôi thành công. Năm 1940, đã có những báo cáo 
về những triệu chứng hô hấp đặc trưng và sự giảm 
sản lượng trứng ở những đàn gà đẻ bị nhiễm bệnh. 
Chủng virus Massachusett đã được phân lập thành 
công năm 1941; tiếp theo là chủng Connecticut được 
phân lập thành công vào năm 1951. Cả hai chủng 
này gây ra những ca bệnh giống nhau nhưng chúng 
không có sự bảo vệ chéo hoặc trung hoà chéo. Năm 
1960, đã có những báo cáo rõ hơn về bệnh tích ở thận 
đối với những gà nhiễm bệnh. 

Bệnh IB xảy ra quanh năm trên tất cả các giống 
gà và mọi lứa tuổi với tỷ lệ nhiễm bệnh từ 50-100% 
đàn gà. Trong đó xảy ra nghiêm trọng nhất ở gà dưới 
6 tuần tuổi, và có thể lây lan sang các loại gia cầm 
khác như vịt, chim bồ câu, chim cút với các triệu 
chứng điển hình ở đường hô hấp. Ngoài ra, bệnh 
gây tổn thương thận (đối với virus thể thận) và 
tổn thương ống dẫn trứng, làm giảm năng suất và 
chất lượng trứng. Cho đến nay, bệnh đã lưu hành ở 
khắp các quốc gia, gây tổn thất nặng nề về kinh tế 
(Cavanagh, 2007; Zhao et al., 2023). Ngoài serotype 
Massachusetts (Mass), đến nay đã có thêm nhiều 
sero/genotype mới được công bố trên khắp thế giới 
(Brazil, Mỹ, Úc, châu Âu, châu Phi, châu Á bao 
gồm Trung Quốc, Đài Loan, Ấn Độ, Nhật Bản, Hàn 
Quốc, Thái Lan) (De Wit et al., 2017; Cook et al., 
2012). Mặc dù việc tiêm phòng đã được sử dụng 
rộng rãi, tuy nhiên bệnh IB vẫn là một thách thức đối 
với ngành chăn nuôi gà trên toàn thế giới (Bande et 
al., 2017; Zhao et al., 2015; Jordan, 2017; Li et al., 
2020). Các vấn đề chính là IBV liên tục phát triển 
thông qua đột biến và tái tổ hợp để tạo ra các biến 
thể genotype hoặc kiểu huyết thanh, trong khả năng 
miễn dịch chéo giữa các genotype hoặc serotype đã 
được xác định là thấp (Jordan, 2017; Li et al., 2020). 

Cho đến nay bằng cách giải trình tự và phân tích 
gen S1 cho thấy IBV gồm 6 kiểu gen (GI-GVI) và 
chứa 34 dòng virus riêng biệt và một số dòng tái 
tổ hợp (Valastro et al., 2016). Ở châu Á, bao gồm 
Nhật Bản, Hàn Quốc, Ấn Độ, Indonesia, Thái Lan và 
Trung Quốc, các chủng QX-like (GI-19) chiếm ưu 
thế và tồn tại ở cả sáu quốc gia; tiếp đó 793B (GI-13) 
là dòng phổ biến thứ hai tồn tại ở năm quốc gia ngoại 
trừ Hàn Quốc. Các chủng thuộc type Massachuset 
(GI-1) cũng được phân lập ở Ấn Độ, Indonesia, Thái 
Lan và Trung Quốc (Bayry et al., 2005; Mase et 
al., 2022; Nakanishi et al., 2022; Saito et al., 2021; 
Munyahongse  et al., 2020; Setiawaty  et al., 2019; 
Wibowo et al., 2019; Fan et al., 2022; Wang et al., 
2022; Raja et al., 2020).   Ngoài ra, nhiều chủng 
(dòng) khác cũng được tìm thấy ở một số nước như 
dòng GVI-1 (TC07-2) ở Hàn Quốc và Trung Quốc, 
biến thể IBV (GI-24) ở Ấn Độ, D85/06 (GI-15) ở 
Hàn Quốc, Taiwan I (GI-7) ở Trung Quốc, CU-92 
(Biến thể mới) ở Thái Lan và Grey (GI-3), JP-I (GI-
18) và JP-II (GI-7) ở Nhật Bản (Mase et al., 2022; 
Nakanishi et al., 2022; Saito et al., 2021). 

Đặc biệt ở Trung Quốc, IBV lần đầu tiên được 
mô tả và phân lập từ gà vào đầu những năm 1980. 
Virus hiện đã lây lan ra tất cả các khu vực chăn 
nuôi gia cầm. Bệnh IB đứng đầu hoặc thứ hai 
trong số các bệnh truyền nhiễm quan trọng của gia 
cầm trong thống kê hàng năm ở Trung Quốc và 
gây thiệt hại kinh tế đáng kể. Hiện tại, có ít nhất 
bốn dòng IBV chính, bao gồm QX-type (GI-19), 
Taiwan I (GI-7), TC07-type (GVI-1) và 793B-type 
(GI-13) cùng tồn tại trong các trang trại gà (Li et 
al., 2020; Fan et al., 2022; Wang et al., 2022). 

Tại Việt Nam, bệnh IB rất được quan tâm trong 
những năm gần đây. Các nghiên cứu về giải mã 
gen cho thấy IBV ở Việt Nam cũng gồm có nhiều 
dòng và nhiều genotye khác nhau, bao gồm: các 
chủng thuộc serotype Massachusett (dòng H120) 
(Võ Thị Trà An et al., 2012); serotype 793B (dòng 
4/91) (Võ Thị Trà An et al., 2012; Trần Ngọc 
Bích et al., 2017); các chủng Q1-like, QX-like 
và TC07-02-like (Nguyễn Thị Loan et al., 2017; 
Nguyễn Thị Loan, 2019). Các loại vacxin  đang sử 
dụng tại Việt Nam chủ yếu gồm các chủng virus 
sống giảm độc lực thuộc loại H120 và 4/91. 

IBV có hệ gen là RNA sợi đơn dương, kích thước 
khoảng 27 kb. Virion của virus gồm bốn loại protein 
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cấu trúc là: protein gai (Spike, S), protein màng 
(Membrane, M), protein nhân (Nucleocapsid, N) và 
protein vỏ (Envelope, E). Trong đó gen S có kích 
thước khoảng 3,5 kb; là gen kháng nguyên của virus, 
nằm ngay trên bề mặt của vỏ virus, mã hóa cho protein 
S có kích thước 1145 amino acid, có vai trò quan trọng 
trong việc điều chỉnh sự tương tác với thụ thể tế bào 
vật chủ và chứa các vùng quyết định kháng nguyên 
kích thích tạo kháng thể trung hòa. Gen S gồm hai tiểu 
phần gen là S1 và S2. Gen S1 có kích thước 1560 bp 
và chứa các vùng quyết định kháng nguyên của virus. 
Do đó, toàn bộ gen S hoặc tiểu phần gen S1 thường 
được sử dụng để tạo kháng nguyên và vacxin phòng 
bệnh IBV. Đồng thời vùng gen S1 cũng được chứng 
minh là vùng biến đổi nhất giữa các chủng virus khác 
nhau nên được sử dụng cho phân tích đa dạng di 
truyền và phả hệ nguồn gốc (Cavanagh, 2007; Saraiva 
et al., 2018; Jiang et al., 2018).

Trong nghiên cứu này bằng phương pháp giải 
trình tự và phân tích gen S1, chúng tôi đã định 
danh chính xác chủng IBV đang lưu giữ tại Trung 
tâm Kiểm nghiệm thuốc thú y Trung ương I, từ 
đó xây dựng bộ hồ sơ chủng giống chuẩn cho 
các nghiên cứu và công tác kiểm nghiệm, khảo 
nghiệm vacxin. 

II. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 
NGHIÊN CỨU
2.1. Vật liệu dùng trong nghiên cứu

- Chủng IBV nhược độc đang lưu giữ tại Trung 
tâm Kiểm nghiệm thuốc thú y Trung ương I, được 
ký hiệu là IB-NHƯỢC ĐỘC.

- Hóa chất và sinh phẩm dung trong nghiên cứu 
bao gồm bộ kit tách chiết RNA tổng số GeneJET 
RNA purification Kit của hãng Thermo (Mỹ); bộ 
kit chuyển đổi cDNA của hãng Fermentas, Mỹ; 
(2X) Dream Taq Buffer dùng cho phản ứng PCR 
và bộ kit GeneJET PCR Purification Kit dùng để 
tinh sạch sản phẩm PCR. 

2.2. Nội dung nghiên cứu

- Thiết kế mồi và thu nhận gen kháng nguyên 
S1 của mẫu IBV nhược độc nghiên cứu.

- Phân tích phả hệ nguồn gốc, định type chủng 
virus IBV đang lưu giữ tại Trung tâm Kiểm nghiệm 
thuốc thú y Trung ương I.1100

2.3. Phương pháp nghiên cứu

2.3.1. Tách chiết RNA

RNA được tách chiết bằng bộ kit GeneJET RNA 
purification Kit của hãng Thermo (Mỹ). Mô tả ngắn 
gọn như sau: Bổ sung 300µl Lysis Buffer (đã bổ sung 
β-mercaptoethanol) vào ống eppendorf chứa mẫu, lắc 
hỗn dịch trong 15 giây. Bổ sung tiếp 600µl proteinase 
K solution, lắc hỗn dịch trong 15 giây cho đến khi 
mẫu tan hoàn toàn rồi ủ ở nhiệt độ phòng trong 10 
phút. Ly tâm 10 phút ở 12000 vòng/phút, chuyển dịch 
nổi sang ống eppendorf mới. Tủa dịch bằng 450µl cồn 
EtoH (abs), lắc nhẹ bằng tay rồi chuyển hỗn dịch sang 
cột lọc, ly tâm 12.000 vòng/phút, bỏ dịch ly tâm bên 
dưới. Rửa DNA bằng 700µl Wash Buffer 1, ly tâm 
12000 vòng/phút, bỏ dịch phía dưới ống hứng. Cho 
650µl Wash Buffer 2 vào cột lọc để tiếp tục rửa DNA, 
ly tâm 12000 vòng/phút trong một phút, bỏ dịch bên 
dưới ống hứng. Chuyển cột lọc sang ống eppendorf 
mới. Bổ sung 30µl nước tinh khiết được cung cấp theo 
bộ kit, để ở nhiệt độ phòng 4-5 phút, sau đó ly tâm 
13.000 vòng/phút trong 2 phút. Bỏ cột, thu dịch bên 
dưới là RNA của virus. Ghi ký hiệu mẫu và bảo quản 
ở -200C cho đến khi sử dụng. 

2.3.2. Chuyển đổi cDNA

RNA tổng số được chuyển đổi thành DNA 
(cDNA) sử dụng mồi xác suất hexamer (Thermo 
Scientific) với chu trình: 56oC/60 phút; và vô hoạt 
ở 85oC/5 phút.

2.3.3. Thiết kế mồi và thực hiện phản ứng PCR

Cặp mồi được thiết kế dựa trên so sánh trình 
tự tương đồng chuỗi nucleotide gen S1 của các 
chủng IBV đăng ký trên Ngân hàng Gen sử dụng 
phần mềm Gendoc 2.7. Trình tự mồi được tổng 
hợp tại Công ty cổ phần Phù Sa Genomics.

Phản ứng PCR thực hiện với mồi xuôi IBVHS1F 
(5’-GAACAAAAGACCGACTTAGT-3’) và mồi 
ngược IBVHS1R (5’-TATGTACTCATCTGTR 
ACAGT-3’), thu vùng gen S1, kích thước khoảng 
1,9 kb với chu trình nhiệt: một chu kỳ ở 94oC/5 
phút, 35 chu kỳ [94oC/1 phút, 50oC/30 giây, 72oC/2 
phút 30 giây], và một chu kỳ cuối ở 72oC/10 phút. 
Sản phẩm PCR được điện di kiểm tra trên thạch 
agarose 1% (w/v), nhuộm ethidium bromide và 
quan sát trên máy soi gel dưới ánh sáng tia cực tím 
(Wealtech, Mỹ). MJ PTC-100 (USA). 
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2.3.4. Tinh sạch và giải trình tự gen

Tinh sạch sản phẩm PCR bằng bộ sinh phẩm 
GeneJET PCR Purification kit (Thermo, Mỹ) và 
gửi đọc trình tự trực tiếp tại Công ty TNHH DV & 
TM Nam Khoa. 

2.3.5. Phân tích và xử lý số liệu

Các trình tự gen S1 của các chủng IBV trên 
Ngân hàng Gen được sử dụng để so sánh đối chiếu 
với các chuỗi gen thu được trong nghiên cứu này 
bằng chương trình GENEDOC2.7 (Nicholas KB 
và Nicholas HB, 1997). Cây phả hệ nguồn gốc xây 
dựng trên trình tự gen S1 của chủng IBV nhược độc 
nghiên cứu và các chủng IBV trên Ngân hàng Gen 
bằng phần mềm Mega 6.06 (Tamura et al., 2013).

III. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN
3.1. Kết quả PCR và giải trình tự gen S1 của 
mẫu nghiên cứu

Sử dụng cặp mồi đã thiết kế, sản phẩm PCR 
thu được từ mẫu nghiên cứu có kích thước khoảng 
1,9 kb; đúng như tính toán ban đầu. 

Hình 1. Kết quả điện di sản phẩm PCR 
nhân gen S1 mẫu virus IB-NHƯỢC ĐỘC

Ghi chú: giếng M: thang DNA chuẩn (DNA 
của thực khuẩn thể λ được cắt bằng enzyme 
HindIII); giếng 1: chủng IB-NHƯỢC ĐỘC 
nghiên cứu.

Kết quả điện di ở hình 1 cho thấy chất lượng 
tốt, băng DNA sáng, đơn băng. 

273   M      1

1.9 kb2 kb

0.5 kb

Hình 2. Giải trình tự nucleotide gen S1 của chủng IB-NHƯỢC ĐỘC bằng phương pháp Sanger

Sản phẩm PCR sau khi tinh sạch được giải 
trình tự trực tiếp bằng phương pháp Sanger để thu 
được trình tự vùng gen S1 gồm 1690 nucleotide 
của chủng IBV nhược độc nghiên cứu (hình 2). 

Các trình tự nucleotide thu nhận được truy cập 
vào Ngân hàng Gen sử dụng chương trình BLAST 
để tìm kiếm các chuỗi gen có tỷ lệ tương đồng cao. 
Kết quả  cho thấy chủng IBV nhược độc nghiên 
cứu đồng nhất cao với các chủng IBV trên Ngân 
hàng Gen. Do đó có thể xác định chủng giống IBV 
nhược độc lưu giữ tại Trung tâm Kiểm nghiệm 

thuốc thú y Trung ương I là IBV (Infectious 
Bronchitis Virus). Trình tự nucleotide gen S1 của 
chủng IB-NHƯỢC ĐỘC được đăng ký trên Ngân 
hàng gen với mã số  OR333972.

3.2. Phân tích mối quan hệ phả hệ nguồn gốc

Để xác định chủng virus đang lưu giữ, chúng 
tôi đã xây dựng phả hệ nguồn gốc của chủng IB-
NHƯỢC ĐỘC nghiên cứu với 32 chủng IBV trên 
Ngân hàng Gen thuộc các type khác nhau, sử dụng 
chuỗi nucleotide gen S1 (gồm 1690 nucleotide). Kết 
quả được trình bày ở hình 3.	
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Kết quả phân tích phả hệ nguồn gốc (hình 3) 
cho thấy các chủng IBV rất đa dạng và phức tạp, 
gồm nhiều nhóm di truyền khác nhau. Bên cạnh các 
nhóm di truyền chính còn có thêm các nhóm phụ. 

Nhóm Massachuset gồm các chủng IBV của 
rất nhiều nước trên thế giới bao gồm chủ yếu là 
Mỹ, Úc, Ý, Hà Lan, Trung Quốc, Ấn Độ, Việt 
Nam và các chủng vacxin H120. Đây là genotype 
được công bố đầu tiên trên thế giới và vẫn rất phổ 
biến cho đến nay. Chủng IBV nhược độc nghiên 
cứu thuộc nhóm này.

Nhóm các chủng thuộc dòng QX-like gồm các 
chủng của nhiều nước khác nhau: Trung Quốc, 
Việt Nam, Ba Lan, Thụy Điển và Bắc Phi. Kết quả 
phân tích này hoàn toàn phù hợp với các báo cáo 
trước của thế giới, genotype QX-like có độc lực 
cao, xuất phát từ Trung Quốc và đã lây truyền qua 
nhiều nước. Một số chủng IBV phân lập tại Việt 
Nam thuộc nhóm này. 

Dòng KM-91 gồm phần lớn các chủng của 
Trung Quốc và chủng KM91 của Hàn Quốc. Đây là 

genotype phổ biến tại Hàn Quốc hiện nay.

Dòng Taiwan mới được công bố gần đây. 
Trong nhóm này gồm hầu hết các chủng của Đài 
Loan, Trung Quốc. 

Dòng Q1-like gồm các chủng của Trung Quốc, 
Ý và Ba Lan. Theo các công bố trước đây, chủng 
Q1-like được phân bố ở nhiều nước trên thế giới, 
trong đó có Việt Nam.

Dòng TC07-like tập hợp các chủng của 
Trung Quốc. 

Kết quả so sánh tỷ lệ đồng nhất về nucleotide 
và amino acid gen S1 cho thấy chủng IBV nhược 
độc nghiên cứu có tỷ lệ đồng nhất cao với các 
chủng trong cùng nhóm Massachuset (99,5% 
- 99,8% về nucleotide và từ  99,6% - 100% về 
amino acid). Tuy nhiên khi so sánh với các chủng 
IBV thuộc các dòng/genotype khác, chủng IBV 
nhược độc nghiên cứu có tỷ lệ đồng nhất thấp 
hơn các về nucleotide và amino acid, và thấp nhất 
khi so sánh với các chủng thuộc dòng TC07-like 
(trên 60%) (bảng 1).

CK-CH-GD-CG1412-2-CN-2014-KX107658
CK-CH-GD-XX1501-4-CN-2015-KX107691
CK-CH-GD-XX1501-3-CN-2015-KX107690
CK-CH-GX-ZS1501-CN-2015-KX107739

TW2575-98-TW-DQ646405
3071-03-TW-EU822339

3468-07-TW-EU822336
3575-08-TW-KX266757

ck-CH-LDL-150434-III-CN-2015-KX077987
TW1171-92-TW-DQ646406

3263-04-CN-EU822338
ck-CH-LHB-100801-CN-JF330898

H120-NL-1960-FJ888351
H120-vaccine-1993-M21970
H120-vaccine-C-KU736750
H120-vaccine-KR605489
IR-17-00-IR-2000-HQ842709
THA320352-TH-2009-GQ885138

IB-NHƯỢC ĐỘC
H120-MK071267

ckCHLDL150434-II-CN-2015-KT736032
LDT3-A-CN-KR608272
tl-CH-LDT3-03-CN-KT852992

KM91-KR-1991-JQ977698
P100-CN-2008-KM586818
SDZB0808-CN-2008-KF853202

SNU-8065-KR-2008-KU900738
SNU-11045-KR-2011-KU900742
CK-CH-SD09-005-CN-2009-KF668605
GX-NN09032-CN-2009-JX897900
ck-CH-IBTZ-2012-CN-2012-KF663559
TC07-2-CN-2007-GQ265948
TC07-2-CN-2007-KF66355999

99

65

100

100

99
100

96
100

100

59

100

60

10097

100
60

100
92

100
93
97

95

72
100

0.05

Massachusett

KM91

QX-like

TC07-like

Taiwan

Hình 3. Cây phả hệ thể hiện mối quan hệ nguồn gốc giữa chủng IB-NHƯỢC ĐỘC nghiên 
cứu và các chủng IBV có trong Ngân hàng Gen dựa trên trình tự nucleotide của gen S1
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Trong nhiều thập kỷ trước đây, việc xác định 
và phân loại di truyền IBV không có các tiêu chí 
rõ ràng. Ngày nay, dựa trên phương pháp sinh 
học phân tử, đặc biệt là trên dữ liệu gen S1, đã 
định danh và xếp loại chính xác các chủng IBV 
(Valastro et al., 2016). 

Tại Việt Nam, nghiên cứu sinh học phân tử về 
IBV đã bắt đầu được quan tâm nghiên cứu và đã 
xác định sự lưu hành của nhiều biến chủng IBV 
khác nhau. Hầu hết các trang trại đều tuân thủ việc 
tiêm vacxin phòng IBV.  Một số nghiên cứu phát 
triển vacxin trong nước cũng đã được triển khai. 
Chính vì vậy việc định danh chính xác chủng IBV 
tại Việt Nam có ý nghĩa khoa học và giá trị thực 
tiễn cao, là nguồn gen cho công tác nghiên cứu và 
phục vụ kiểm nghiệm, phát triển sản xuất vacxin 
trong nước.

IV. KẾT LUẬN
Chủng IBV nhược độc (ký hiệu IB-NHƯỢC 

ĐỘC) lưu giữ tại Trung tâm Kiểm nghiệm thuốc 
thú y Trung ương I được xác định là virus Viêm 
phế quản truyền nhiễm ở gà (Infectious Bronchitis 
Virus), chủng H120 thuộc dòng Massachusett.

Trình tự nucleotide gen S1 của chủng IB-
NHƯỢC ĐỘC được đăng ký trên Ngân hàng Gen, 
mã số OR333972.

Lời cảm ơn: Bài báo này được thực hiện từ 
nguồn kinh phí của nhiệm vụ “Bảo tồn, lưu giữ 
nguồn gen vi sinh vật thú y năm 2023”.
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