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TÓM TẮT
Mục tiêu của nghiên cứu này là xác định sự đồng nhiễm và đặc trưng kiểu gen của các chủng 

porcine circovirus (PCV) type 2 và 3 trên heo nái bị rối loạn sinh sản và heo con bị rối loạn hô hấp. 
Mẫu máu, mô, dịch tiết cơ thể của heo bị bệnh được thu thập từ 25 trang trại ở nhiều tỉnh/thành trong 
cả nước. Kết quả nghiên cứu cho thấy tỷ lệ nhiễm PCV2 là 51,52% và nhiễm PCV3 là 44% cùng với 
tỷ lệ đồng nhiễm PCV2 và PCV3 là 16% theo trang trại đã khảo sát. Sự lưu hành PCV3 được phát 
hiện chủ yếu trong các ca rối loạn sinh sản ở heo nái và tỷ lệ nhiễm PCV2 chủ yếu trong các ca bệnh 
rối loạn hô hấp ở heo con sau cai sữa (P<0,05). Tỷ lệ nhiễm PCV2 và PCV3 lần lượt ở mẫu mô là 
58,14% và 27,78% trong những ca bệnh rối loạn hô hấp (P<0,05). PCV3 hiện diện trong mẫu thai 
sảy/chết lưu cao nhất (43,33%) và PCV2 hiện diện trong mẫu mô cao nhất (58,14%). PCV2d là kiểu 
genotype chiếm ưu thế (83,33%) trong các ca bệnh rối loạn hô hấp và mức tương đồng của các chủng 
nghiên cứu dao động từ 93,38 đến 100%. Bộ gen PCV3 hoàn chỉnh trong những ca rối loạn sinh sản 
thuộc nhóm PCV3b. Kết quả của nghiên cứu này cung cấp thông tin khoa học về sự lưu hành và sự 
liên quan của PCV3 2b ở những ca rối loạn sinh sản trên heo nái giống.

Từ khóa: Đồng nhiễm, đặc trưng kiểu gien, PCV2, PCV3, heo.

The co-infection and genetic characterization of porcine circovirus type 2 
and 3 in pigs having the signs of reproductive and respiratory disorders  
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Nguyen Thi Thu Nam, Nguyen Thi Phuong Trang, Nguyen Minh Nam, Nguyen Tat Toan

SUMMARY 
The objective of this study was to determine the co-infection and genetic characterizations of porcine 

circovirus (PCV) type 2 and 3 in pigs having the signs of reproductive and respiratory disorders. Tissue, 
blood, and body fluids samples were collected in  the pigs showing clinical signs of the disease from 25 
different farms in many provinces/cities. The studied results showed that the infection rate of pig with 
PCV2 and PCV3 was 51.52% and 44%, respectively; while the co-infection rate of pig with PCV2 and 
PCV3 was 16 % according to the surveyed farms. PCV3 was detected mainly in cases of reproductive 
disorders in the sows and PCV2 was in cases of respiratory disorders in the post-weaning piglets 
(P<0.05). The prevalence of PCV2 and PCV3 infection in the tissue samples was 58.14% and 27.78%, 
respectively, with P<0.05. Concurrent, PCV3 infection rate was highest presenting in the sample of 
miscarriage/stillbirth (43.33%), and PCV2 was detected with the highest rate in tissue samples of the 
respiratory failure cases (58.14%). PCV2d was the predominant genotype (83.33%) in the respiratory 
disorders, and the identity of the current strains ranged from 93.38% to 100%. The complete PCV3 
genome in the reproductive disorder cases belonged to the PCV3b group. The studied result provides 
scientific information on the prevalence and association of PCV3 2b in reproductive disorders in sows.
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I. MỞ ĐẦU 
Porcine circovirus disease (PCVD) là một 

trong những bệnh truyền nhiễm trên heo gây ra 
bởi porcine circoviruses (PCVs) và hiện diện 
hầu hết ở các trang trại heo trên thế giới (Niu và 
ctv, 2022). PCV là virus DNA sợi đơn, nhỏ, hình 
tròn, thuộc họ Circoviridae, giống Circovirus. 
Hiện nay, trên thế giới phát hiện 4 loài PCV 
bao gồm Porcine circovirus type 1, 2, 3 và 4 
(PCV1, PCV2, PCV3 và PCV4) (Opriessnig và 
ctv, 2020). PCV1 lần đầu tiên được xác định sự 
hiện diện ở dòng tế bào thận heo PK-15 và sau 
đó được xác nhận rằng không gây bệnh cho heo. 
PCV2 là tác nhân gây bệnh phổ biến trên đàn heo, 
bao gồm hội chứng còi cọc sau cai sữa (PMWS), 
hội chứng viêm da và bệnh thận (PDNS), rối loạn 
sinh sản và bệnh hô hấp phức hợp (Darwich và 
ctv, 2004). Từ 2015, PCV3 được phát hiện đầu 
tiên ở Mỹ với lâm sàng giống PDNS và rối loạn 
sinh sản trên heo (Palinski và ctv, 2017); trong 
khi PCV4 cũng được phát hiện sau đó nhưng 
chưa được chứng minh vai trò gây bệnh trên heo 
(Zhang và ctv, 2020). 

PCV2 được phát hiện lần đầu tiên ở heo có 
liên quan đến PMWS ở Bắc Mỹ và châu Âu vào 
năm 1998 với kiểu gen PCV2a và sau đó lưu 
hành trên toàn thế giới (Meehan và ctv, 1998). 
Bộ gen của PCV2 có chiều dài 1.767-1.768 
nucleotide (nt), với cấu trúc dạng vòng sợi đơn. 
Chúng chứa 2 khung đọc mở chính (ORF) được 
mã hóa theo hướng ngược chiều nhau. ORF1 
mã hóa cho protein nhân lên của virus (Rep) 
và ORF2 mã hóa cho protein capsid (Ostanello 
và ctv, 2005), chứa các epitope kháng nguyên 
với vai trò đáp ứng miễn dịch (Meehan và ctv, 
1997; Cheung, 2003). Virus này được chia 
thành 8 subtype (PCV2a-PCV2h) dựa trên trình 
tự ORF2 mã hóa protein capsid (Franzo và ctv, 
2018). Những nghiên cứu hiện nay cho thấy 
PCV2d có khuynh hướng tăng cao lưu hành 
phổ biến trên thế giới và thay thế dần PCV2a và 
PCV2b (Franzo và ctv, 2018). Sự dịch chuyển 
kiểu gen sang PCV2d dường như có liên quan 
đến sự tăng độc lực của mầm bệnh và kéo theo 
ảnh hưởng đến miễn dịch phòng bệnh các chủng 

vacxin cổ điển khi có sự tương đồng thấp hơn 
với chủng thực địa (Xiao và ctv, 2016). Ở Việt 
Nam, lưu hành kiểu gen PCV2d đã được báo 
cáo là chiếm ưu thế (Dinh và ctv, 2021). 

Sự đồng nhiễm PCV2 và PCV3 được cáo 
cáo ở một số nước, tuy nhiên các thông tin đầy 
đủ về đồng nhiễm của PCV2 và PCV3 trên heo 
ở Việt Nam chưa được nghiên cứu đầy đủ. Sự 
dao động tỷ lệ đồng nhiễm PCV2 và PCV3 trên 
heo có sự khác nhau ở các khảo sát là 100% 
(Duy và ctv, 2019); 7,4% (Dinh và ctv, 2021) 
và 0,0% (Nguyen và ctv, 2023). Kể từ  khi 
PCV3 được phát hiện ở Mỹ, virus này đã được 
ghi nhận ở Hàn Quốc, Trung Quốc, Thái Lan, 
Brazil, Ý, Tây Ban Nha, Thụy Điển, Đức, Ba 
Lan và Việt Nam. Các nghiên cứu trước đây 
phân chia PCV3 thành ba phân nhóm kiểu gen 
là PCV3a, PCV3b và PCV3c dựa theo phân tích 
phát sinh loài ở gen Cap. Tốc độ tiến hóa nhanh 
của PCV3 được ước tính tương đồng với PCV2, 
nhưng cũng có nghiên cứu cho rằng PCV3 có 
tốc độ chậm ở khoảng 10−5 substitution/vị trí/
năm (Franzo và ctv, 2019). Ở Việt Nam, một số 
công trình nghiên cứu đa dạng kiểu gen PCV3 
đã được công bố. Năm 2018, công bố của một 
nghiên cứu 5 chủng PCV3 ở miền Bắc thuộc 
phân nhóm PCV3a-1 (Nguyen và ctv, 2018); sau 
đó, một số chủng PCV3 thu thập từ ba tỉnh phía 
Nam được tìm thấy thuộc phân nhóm PCV3b 
(Nguyen và ctv, 2021). Gần đây, ở nghiên cứu 
của Phat và ctv (2023) các chủng PCV3 ở Việt 
Nam có sự đa dạng cao gồm các phân nhóm 
PCV3a, 3b và 3c. 

Mục tiêu của nghiên cứu này là xác định sự 
lưu hành đồng nhiễm PCV2 và PCV3 ở các ca 
bệnh rối loạn sinh sản và rối loạn hô hấp trên 
heo của các trại và đánh giá sự đa dạng kiểu gen 
của các chủng PCV type 2 và 3 hiện nay qua giải 
trình tự toàn bộ đoạn gen.

II. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP
2.1. Thu thập và xử lý mẫu

Mẫu được thu thập từ 63 heo sau cai sữa (4 
đến 10 tuần tuổi) có dấu hiệu lâm sàng hô hấp 
phức hợp và 69 heo nái rối loạn sinh sản từ 25 
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trại khảo sát ở nhiều tỉnh/thành trong cả nước. 
Ở mỗi trại, từ 1 đến 5 ca bệnh được thu thập 
theo biểu hiện lâm sàng rối loạn sinh sản trên 
heo nái hay rối loạn hô hấp trên heo sau cai sữa. 
Trên heo cai sữa mắc bệnh, mẫu máu kháng 
đông (EDTA) và mô nội tạng được thu thập qua 
việc mổ khám thường quy; và trên heo nái mắc 
bệnh, máu kháng đông (EDTA), thai sẩy/chết 
lưu và dịch phết âm đạo, sữa đầu được thu thập. 
Kỹ thuật PCR được sử dụng xét nghiệm PCV2 
và PCV3 ở Phòng thí nghiệm nghiên cứu Chăn 
nuôi và Thú y, Khoa Chăn nuôi Thú y, Trường 
đại học Nông Lâm TP. HCM. 

2.2. Tách chiết DNA

Mẫu mô được xử lý với dung dịch PBS 1X 
tạo thành huyễn dịch 10%. Ly tâm huyễn dịch để 
thu phần dịch nổi cho tách chiết DNA theo quy 
trình của bộ kit thương mại (GeneJET Genomic 
DNA Purification Kit của Thermo Scientific, 
Lithuania). DNA sau khi tách chiết bảo quản 
-200C cho đến khi sử dụng. 

2.3. Mồi và PCR xét nghiệm PCV2 và PCV3

Đoạn mồi sử dụng để phát hiện PCV2 và PCV3 
là PCV2-F: ATG ACG TAT CCA AGG AGG CG; 
PCV2-R: TTA AGG GTT AAG TGG GGG GTC 
và PCV3-F: TTC CGG GAC ATA AAT GCT; 
PCV3-R: GGG CAC ACA GCC ATA GAT tương 
ứng, tham khảo từ các nghiên cứu trước đây (Chen 
và ctv, 2017; Dinh và ctv, 2021). 

Thành phần phản ứng PCR được thực hiện 
với tổng phản ứng là 20μl và chu trình luân 
nhiệt được tham khảo và hiệu chỉnh từ  các 
nghiên cứu trước (Dinh và ctv, 2021; Kedkovid 
và ctv, 2018). 

2.4. Giải trình tự toàn bộ gen của PCV2 và 
PCV3

Để đánh giá sự đa dạng gen của virus, 
mẫu được chọn giải trình tự có địa bàn thu 
thập các tỉnh thành khác nhau. Bộ gen PCV2 
hoàn chỉnh được khuếch đại bởi 2 cặp mồi 
CV1: AGGGCTGTGGCCTTTGTTAC; CV2:  
TCTTCCAATCACGCTTCTGC và CV3: 
TGGTGACCGTTG CAGA GCAG; CV4: 

TGGGCGGTGGACATGATGAG (Fenaux và 
ctv, 2000). Bộ gen hoàn chỉnh của PCV3 được 
khuếch đại sử dụng 2 cặp mồi PCV3-74F: 
CACCGTGTG AGTGGA TATAC; PCV3-
1144R: CACCCCAACGCAATAATTGTA và 
PCV3-2F: TTGCACTTGTGTACAATTATTG-
CG; PCV3-2R: ATCTTCAGGACACTCGTA-
GCACCAC (Ku và ctv, 2017). 

Sản phẩm PCR được tinh sạch và sau đó 
được gửi đi giải trình tự bằng phương pháp 
Sanger (Macrogen, Hàn Quốc). Các chủng 
tham khảo theo phân nhóm kiểu gen được 
lấy từ  Ngân hàng Gen NCBI (http://www.
ncbi.nlm.nih.gov) và có nguồn gốc từ  các 
xuất bản ở các nguyên cứu trước đây. Sử 
dụng phần mềm ClustalW – để so sánh dòng 
các chủng trong nghiên cứu. Sự tương đồng 
và cây sinh dòng giữa chủng nghiên cứu 
với các chủng tham khảo được thực hiện 
trên phần mềm MEGA-X theo phương pháp 
Neighbor-joining, giá trị bootstrap lặp lại 
1.000 lần. 

 2.5. Xử lý số liệu

Tỷ lệ (%) được tính giá trị trên phần mềm 
Excel và các giá trị so sánh thống kê các tỷ lệ 
nhiễm theo phương pháp chi-square (χ2) bởi 
phần mềm R. Sự khác biệt có ý nghĩa thống kê 
khi P<0,05. 

III. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN
 3.1. Tỷ lệ nhiễm và đồng nhiễm PCV2, PCV3 

3.1.1. Tỷ lệ nhiễm, đồng nhiễm PCV2 và PCV3 
theo trại, ca bệnh 

Theo trại khảo sát, tỷ lệ nhiễm PCV2 và 
PCV3 được xác định lần lượt là 51,52% (17/33) 
và 44,00% (11/25). Tỷ lệ đồng nhiễm theo trại 
khảo sát của PCV2 và PCV3 là 16,00% (4/25). 
Tỷ lệ hiện diện PCV3 ở các trại có dấu hiệu lâm 
sàng rối loạn sinh sản (54,55%) cao hơn khác 
biệt (P<0,05) so PCV2 (18,18%); nhưng tỷ lệ 
hiện diện PCV2 ở trại heo có rối loạn hô hấp 
(72,73%) cao hơn khác biệt (P<0,05) so với 
PCV3 (bảng 1). 
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Ở mức độ ca bệnh, sự hiện diện của PCV3 ở 
các ca bệnh rối loạn sinh sản có tỷ lệ 18,88%; cao 
hơn và khác biệt so với tỷ lệ nhiễm PCV2 (1,40%) 
(P<0,001). Tuy nhiên, trên heo sau cai sữa có rối 

loạn hô hấp tỷ lệ nhiễm PCV2 (28,00%) cao hơn 
và có khác biệt (P<0,001) so với tỷ lệ nhiễm PCV3 
(10,00%) (bảng 2). Tỷ lệ đồng nhiễm PCV2 và 
PCV3 khá thấp (1,65%) ở các ca bệnh khảo sát. 

Bảng 1. Tỷ lệ nhiễm PCV2 và PCV3 theo trại khảo sát 

Mầm bệnh
Rối loạn sinh sản Rối loạn hô hấp Tổng
n/N Tỷ lệ (%) n/N Tỷ lệ (%) n/N Tỷ lệ (%)

PCV2 2/11 18,18a 16/22 72,73a 17/33 51,52
PCV3 6/11 54,55b 5/15 33,33b 11/25 44,00

PCV2 và PCV3 1/11 9,09 3/15 20,00 4/25 16,00

Ghi chú: n: mẫu dương tính; N: trại xét nghiệm; ký hiệu a,b thể hiện sự khác biệt có ý nghĩa thống kê

Bảng 2. Tỷ lệ nhiễm PCV2 và PCV3 theo ca bệnh khảo sát 

Mầm bệnh 
Rối loạn sinh sản Rối loạn hô hấp Tổng
n/N Tỷ lệ (%) n/N Tỷ lệ (%) n/N Tỷ lệ (%)

PCV2 2/143 1,40a 28/100 28,00a 30/243 12,35
PCV3 27/143 18,88b 10/100 10,00b 37/243 15,23

PCV2 và PCV3 1/143 0,70 3/100 3,00 4/243 1,65

Ghi chú: n: mẫu dương tính; N: trại xét nghiệm; ký hiệu a,b thể hiện sự khác biệt có ý nghĩa thống kê

Bảng 3. Tỷ lệ nhiễm PCV2 và PCV3 trong ca bệnh rối loạn hô hấp

Mầm bệnh 
Máu Mô

n/N Tỷ lệ (%) n/N Tỷ lệ (%)
PCV2 2/63 3,13 25/43 58,14 a

PCV3 0/63 0,00 10/36 27,78 b

PCV2 và PCV3 0/63 0,00 3/36 8,33

Ghi chú: n: mẫu dương tính; N: trại xét nghiệm; ký hiệu a,b thể hiện sự khác biệt có ý nghĩa thống kê

3.1.2. Tỷ lệ nhiễm, đồng nhiễm PCV2 và PCV3 
theo các loại mẫu 

Kết quả theo ca bệnh rối loạn hô hấp trên heo 
sau cai sữa, trong 63 mẫu máu thu thập phát hiện 
3,13 % dương tính với PCV2 và không phát hiện 

PCV3. Sự khác biệt có ý nghĩa thống kê (P<0,001) 
về tỷ lệ nhiễm PCV2 và PCV3 tương tự ở mẫu mô 
là 58,14% và 27,78 % (bảng 3). Bên cạnh đó, sự 
hiện diện đồng nhiễm PCV2 và PCV3 được phát 
hiện trong mẫu mô với tỷ lệ 8,33 %. 

Kết quả ở bảng 4 cho thấy rằng PCV2 được 
phát hiện với tỷ lệ thấp ở máu (4,35%), không 
được phát hiện ở mẫu thai sảy/chết lưu và các 
mẫu khác; trong khi đó tỷ lệ dương tính với 
PCV3 khá cao lần lượt ở thai sảy/chết lưu (43,33 

%), mẫu khác (16,67 %) và máu (1,45 %). Có sự 
khác biệt thống kê (P<0,001) giữa tỷ lệ nhiễm 
của PCV3 và PCV2 trong mẫu thai sảy/chết lưu 
và các mẫu khác (sữa đầu, dịch phết âm đạo, 
xoang miệng). 
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PCV2 gây ra thiệt hại kinh tế đáng kể cùng 
với sự xuất hiện PCV3 đã thu hút sự quan tâm 
lớn trong ngành chăn nuôi heo. Kết quả nghiên 
cứu này cho thấy PCV2 hiện diện cao ở các trại 
(72,73%) và ca bệnh (25,93%) có rối loạn hô 
hấp trên heo nuôi thịt. PCV2 được xác định là 
mầm bệnh gây rối loạn sinh sản trên heo nái. 
Tuy nhiên, trong khảo sát này ở ca rối loạn 
sinh sản, chúng tôi tìm thấy tỷ lệ nhiễm PCV3 
cao hơn đáng kể so với PCV2, cho thấy rằng 
PCV3 có thể là căn nguyên liên quan đến hội 
chứng rối loạn sinh sản ở các trại chăn nuôi 
heo. Nghiên cứu của Vargas-Bermudez và ctv 
(2022) cho kết quả tỷ lệ nhiễm PCV3 là 43,5% 
ở huyết thanh và 52,6% trong các mô sinh sản 
(thai sảy, chết lưu, thai khô). Tỷ lệ nhiễm PCV3 
cao trong các mẫu mô có nguồn gốc rối loạn 
sinh sản của nghiên cứu này phù hợp với nghiên 
cứu trước đây (Mora-Díaz và ctv, 2020). Sự 
vắng mặt PCV2 trong mô rối loạn sinh sản có 
thể được giải thích do việc áp dụng quy trình 
tiêm phòng thường quy cho nái đang mang thai, 
tạo ra kháng thể bảo vệ với sự nhiễm trùng sinh 
sản (Vargas-Bermudez và ctv, 2018). 

Báo cáo khoa học gần đây (Jiang và ctv, 
2019) cũng chỉ ra rằng PCV3 có thể được phát 
hiện từ các mô và dịch cơ thể khác nhau. Kết 
quả nghiên cứu này đã cho thấy PCV3 xuất hiện 
chủ yếu ở thai sẩy/chết lưu, mẫu dịch tiết cơ 
thể (sữa đầu, dịch phết âm đạo, xoang miệng) 
nhưng rất thấp trong máu; các vấn đề đặt ra ở 
đây là cơ chế nhiễm trùng PCV3 có khuynh 
hướng tập trung ở các mô sinh sản hay tải lượng 
virus huyết đã giảm thấp dưới ngưỡng phát hiện 
của xét nghiệm. Có thể ở một trong hai trường 

hợp trên, nhưng với kết quả khảo sát này có thể 
xác định nhau thai khá nhạy cảm với PCV3 và 
sự truyền từ mẹ sang con qua dịch tiết cơ thể là 
đáng quan ngại.  

Đồng nhiễm PCV2 và PCV3 được phát hiện 
thấp theo trại cũng như ca bệnh khảo sát. Kết quả 
này có sự tương đồng với các nghiên cứu trước 
đây về sự đồng nhiễm PCV3 và PCV2 với tỷ lệ 
thấp 5,4% (Wang và ctv, 2020), 3,4 – 8% (Jiang 
và ctv, 2019); 8% (Dinh và ctv, 2021), 11% và 
6,4% trong 2 đợt khảo sát (Vargas-Bermudez và 
ctv, 2022); tuy nhiên, số ít nghiên cứu có kết quả 
đồng nhiễm cao (70%) giữa hai mầm bệnh này 
(Guo và ctv, 2020). Đến nay, sự tương tác về cơ 
chế gây bệnh của PCV2 và PCV3 trong các rối 
loạn lâm sàng trên đàn heo vẫn chưa được làm 
sáng tỏ. 

3.2. Đặc trưng gen PCV2 và PCV3 thu thập 
trên heo khảo sát 

3.2.1. Đặc trưng gen các chủng PCV2 

Tổng số 12 chủng PCV2 được giải trình tự 
toàn bộ gen từ 9 mẫu mô và 3 mẫu máu. Trình tự 
toàn bộ gen PCV2 của 12 chủng cho thấy mức 
độ tương đồng dao động khoảng 93,38 - 100%. 
Chúng được phân vào 2 nhóm trên cây sinh dòng 
(hình 1) gồm PCV2d với 10/12 chủng chiếm  
83,33 % và PCV2b có 2/12 chủng chiếm 16,67%. 
Kết quả này cho thấy PCV2d là kiểu genotype 
chiếm ưu thế trong các ca bệnh rối loạn hô hấp ở 
nghiên cứu này. Kết quả này khác biệt với nghiên 
cứu của Huỳnh Thị Mỹ Lệ và ctv (2012), PCV2b 
chiếm ưu thế trong sự lưu hành trên đàn heo nuôi 
tại các tỉnh phía Bắc thu thập trong năm 2011 – 

Bảng 4. Tỷ lệ nhiễm PCV2 và PCV3 trong ca bệnh rối loạn sinh sản

Mầm bệnh 
Máu Thai sảy/chết lưu Mẫu khác*

n/N Tỷ lệ (%) n/N Tỷ lệ (%) n/N Tỷ lệ (%)
PCV2 3/69 4,35 0/30 0,00a 0/36 0,00a

PCV3 1/69 1,45 13/30 43,33b 6/36 16,67b

PCV2 và PCV3 1/69 1,45 0/30 0,00 0/36 0,00

Ghi chú:*: sữa đầu, dịch phết âm đạo, xoang miệng; n: mẫu dương tính; N: mẫu xét nghiệm; ký hiệu 
a,b thể hiện sự khác biệt có ý nghĩa thống kê
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2012. Tuy nhiên, các nghiên cứu từ 2017 trở lại 
đây (Phạm Hồng Quân và ctv, 2017; Doan và ctv, 
2022; Dinh và ctv, 2023) đều kết luận rằng các 
chủng PCV2d ở Việt Nam chiếm ưu thế hơn so 
với PCV2b. Hiện tại trên thế giới, PCV2d lưu 
hành khá phổ biến và thậm chí trở nên vượt trội 
hơn so với PCV2b. 

Hình 1. Cây sinh dòng dựa trên trình tự bộ gen 
PCV2 hoàn chỉnh của các chủng thu thập từ 

nghiên cứu này và trình tự các chủng PCV2 tham 
khảo (GenBank, NCBI). Các chủng từ nghiên cứu 

này được tô màu đỏ.

3.2.2. Sự đa dạng gen các chủng PCV3 trong 
nghiên cứu

Trong nghiên cứu hiện tại, mặc dù tỷ lệ dương 
tính PCV cao nhưng tải lượng virus thấp trong 
mẫu nên kết quả khuếch đại thành công chỉ có 
1 bộ gen PCV3 hoàn chỉnh trên ca bệnh rối loạn 
sinh sản. Trình tự bộ gen hoàn chỉnh của chủng 
DTD-PS5338-2/DongNai_2022 thuộc nhóm 
PCV3b (hình 2) đã đăng trên Genbank (NCBI) 
với mã số OR059205. Độ tương đồng trình tự 
với các trình tự PCV3 tham chiếu dao động từ 
97,85% đến 99,35%; và tương đồng 98,85% với 
chủng khác của Việt Nam (NNH/DN8/2018; 

MT847027) đã được báo cáo trước đây.  

Theo khảo sát của Phạm Hồng Quân và ctv 
(2017), PCV3a là kiểu gen phổ biến lưu hành 
ở đàn heo tại miền Bắc. Tương tự, Trinh và ctv 
(2020) đã báo cáo kiểu gen PCV3a đang lưu 
hành ở đàn heo ở miền Trung và miền Nam. Đến 
năm 2021, bộ gen PCV3 hoàn chỉnh đã được 
phân tích và được báo cáo đầu tiên về sự hiện 
diện chủng PCV3b tại Việt Nam (Nguyen và 
ctv, 2021). Mới đây, Dinh và ctv (2023) đã giải 
trình tự phân đoạn ORF2 của 29 chủng PCV3, 
trong đó 23/29 chủng thuộc kiểu gen PCV3b, 
5/29 thuộc kiểu gen PCV3a, và lần đầu tiên 
PCV3c được ghi nhận xuất hiện (1/29). Sự tổng 
hợp kết quả các báo cáo trên cùng với nghiên 
cứu của chúng tôi có thể thấy rằng PCV3 có tính 
đa dạng cao lưu hành trong đàn heo Việt Nam 
gồm cả chủng PCV3a, PCV3b, và PCV3c; trong 
đó PCV3b đang là kiểu gen phổ biến nhất. 

Hình 2. Cây sinh dòng dựa trên trình tự bộ gen 
PCV3 hoàn chỉnh của các chủng thu thập từ 

nghiên cứu này và các trình tự được tham khảo 
(GenBank, NCBI). Các chủng từ nghiên cứu này 

được tô màu đỏ.

IV. KẾT LUẬN 
Trong nghiên cứu này, PCV3 được phát hiện 

chủ yếu trong ca rối loạn sinh sản trên heo nái 
và tỷ lệ phát hiện PCV2 chủ yếu trong ca bệnh 
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rối loạn hô hấp trên heo sau cai sữa. Tỷ lệ đồng 
nhiễm PCV2 và PCV3 ở mức thấp trong khảo 
sát. PCV2b và PCV2d là kiểu gen được xác định 
trong đó PCV2d chiếm ưu thế lưu hành ở đàn 
heo và chủng PCV3 trong ca rối loạn sinh sản 
thuộc kiểu gen PCV3b. Nghiên cứu cung cấp 
thông tin khoa học về sự lưu hành và sự liên 
quan của PCV3 ở các ca rối loạn sinh sản trên 
heo nái giống. 

Lời cảm ơn: Đề tài được thực hiện bởi sự 
tài trợ kinh phí của Bộ Giáo dục và Đào tạo, có 
mã số B2023 – NLS – 04. Nhóm tác giả chân 
thành cảm ơn Bộ Giáo dục và Đào tạo, Trường 
đại học Nông Lâm TP. HCM đã hỗ trợ thực hiện 
nghiên cứu này.
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