
18

KHOA HỌC KỸ THUẬT THÚ Y TẬP XXXI SỐ 2 - 2024

SÖÏ ÑOÀNG NHIEÃM CAÙC MAÀM BEÄNH 
TRONG CAÙC CA BEÄNH ROÁI LOAÏN SINH SAÛN ÔÛ HEO NAÙI

Đỗ Tiến Duy1*, Ngô Thị Ngọc Trâm1, Đỗ Thị Thùy Dung1,2,  
Đặng Hoàng Kim1, Nguyễn Minh Nam3, Nguyễn Thị Thu Năm1, Nguyễn Tất Toàn1 

*Tác giả liên hệ email: duy.dotien@hcmuaf.edu.vn

TÓM TẮT
Mục tiêu của nghiên cứu này nhằm xác định sự lưu hành và đồng nhiễm của các mầm bệnh quan 

trọng ở heo nái có biểu hiện rối loạn sinh sản. Mẫu được thu thập trên heo nái, thai sảy (thai khô, 
thai chết lưu) và heo con yếu từ 9 trại được khảo sát. Bốn mầm bệnh bao gồm Mycoplasma suis (M. 
suis), porcine circovirus type 3 (PCV3), porcine circovirus type 2 (PCV2) và porcine reproductive 
and respiratory syndrome virus (PRRSV) đã được phát hiện ở các ca rối loạn sinh sản với tỷ lệ khác 
nhau (P<0,01), chủ yếu ở dạng đồng nhiễm. Trong đó, M. suis và PCV3 là hai mầm bệnh có tỷ lệ lưu 
hành cao nhất lần lượt là 100% và 55,56% theo trại; và 85,65% và 39,35% theo cá thể heo nái khảo 
sát. M. suis và PCV3 hiện diện ở cả máu heo nái, thai sảy và heo con yếu, trong đó phổ biến nhất ở 
heo con yếu và thai chết lưu. Tương tự, đồng nhiễm M. suis và PCV3 được phát hiện ở mô của heo 
con yếu chiếm tỷ lệ cao nhất (64,0%), tiếp theo là máu heo nái (32,09%), thai chết lưu (19,35%) và 
cuối cùng là thai khô (15,38%); P<0,001. Các mầm bệnh virus gây rối loạn sinh sản khác như ASFV, 
CSFV, PPV và PRV không phát hiện thấy trong nghiên cứu này. Nghiên cứu đã xác định được các 
mầm bệnh hiện diện ở các ca rối loạn sinh sản trên heo nái. 

Từ khóa: Đồng nhiễm, mầm bệnh quan trọng, rối loạn sinh sản, heo.

Co-infection of important pathogens in reproductive 
disorders cases in sow farms 
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SUMMARY
The objective of this study was to determine the co-infection of the important pathogens in 

reproductive disorder cases in the sow farms. The samples were collected from the sows, fetuses 
(mummified, stillborn) and the weak-born piglets from 9 farms. Four pathogens, such as: Mycoplasma 
suis (M. suis), porcine circovirus type 3 (PCV3), porcine circovirus type 2 (PCV2) and porcine 
reproductive and respiratory syndrome virus (PRRSV) were detected in the reproductive disorder 
cases (P<0.01), mainly in the co-infection. Among them, M. suis and PCV3 were the two pathogens 
detected in sows with the highest infection rates of 100% and 55.56% by farms, 85.65% and 39.35% 
by samples, respectively. M. suis and PCV3 were present in the blood of sows, fetuses (mummified, 
stillborn) and weak-born piglets, of which the most common were in the weak-born piglets and 
stillborn. Similarly, co-infection of M. suis and PCV3 was detected in the tissues of weak-born piglets 
with the highest proportion (64.0%), followed by the blood of sows (32.09%), stillborn (19.35%) and 
mummified (15.38%), P<0.001. Other reproductive disorder viral pathogens, such as: ASFV, CSFV, 
PPV, and PRV were not found in this study. This study identified the important pathogens presenting 
in the reproductive disorder cases of in the sow farms. 

Keywords: Co-infection, important pathogens, reproductive disorders, pigs.
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I. ĐẶT VẤN ĐỀ 
Rối loạn sinh sản (RLSS) ở heo nái là một yếu 

tố quan trọng làm tăng chi phí chăn nuôi, đặc biệt 
là ở những khu vực chăn nuôi tập trung cùng với 
các trại heo lớn mật độ cao. Cùng với sự phát triển 
quy mô lớn và chuyên sâu của chăn nuôi heo hiện 
đại, tình trạng nhiễm ghép nhiều mầm bệnh ngày 
càng trở nên phổ biến trong chăn nuôi heo (Cao và 
ctv, 2005; Arce và ctv, 2009). Hội chứng RLSS có 
thể do nguyên nhân truyền nhiễm và không truyền 
nhiễm, làm ảnh hưởng trực tiếp không chỉ đến 
năng suất trên heo nái mà còn đến các chỉ tiêu chất 
lượng heo con giống và sức khỏe của heo con đến 
xuất thịt. RLSS ở đàn heo ảnh hưởng đáng kể đến 
lợi nhuận chăn nuôi, do đó giảm thiểu tác động 
mà chúng gây ra là việc quan trọng (Martinez 
và ctv, 2008; de Jong và ctv, 2013; Knox và ctv, 
2014). RLSS biểu hiện theo nhiều lâm sàng khác 
nhau bao gồm giảm tỷ lệ thụ thai, số heo sơ sinh 
thấp, thai khô, thai lưu, sảy thai, đẻ non, heo con 
sinh ra yếu,... Trong các bệnh do virus gây ra, 
PRRSV, CSFV, PCV2, PRV, PPV và virus viêm 
não Nhật Bản (JEV) là những mầm bệnh chính 
gây rối loạn sinh sản ở heo và gây thiệt hại kinh 
tế lớn cho ngành chăn nuôi heo (Chamberlain và 
ctv, 1988; Zeng và ctv, 2014). Trong đó, năm loại 
virus (PRV, PPV, PCV2, PRRSV và CSFV) có 
thể gây tổn thương hệ thống miễn dịch của heo 
ở các mức độ khác nhau và làm giảm khả năng 
miễn dịch (Chen và ctv, 2010), khiến heo nhiễm 
dễ cảm nhiễm thứ cấp với các mầm bệnh khác. 
Ngoài ra, một số mầm bệnh virus mới được ghi 
nhận ở các ca bệnh rối loạn sinh sản bất thường 
tại các nước chăn nuôi heo phát triển như PCV3, 
Atypical porcine pestivirus (APPV) (Chen và ctv, 
2017) và Encephalomyocarditis virus (EMCV) 
(Phan và ctv, 2016). 

Theo các công bố khoa học gần đây, PCV3 
được cho là liên quan đến hội chứng RLSS trên heo 
(Chen và ctv, 2017; Faccini và ctv, 2017). PCV3 đã 
được tìm thấy trong các cơ quan sinh sản như buồng 
trứng, ống dẫn trứng, sừng tử cung và hạch bạch 
huyết ở buồng trứng của heo nái sảy thai trong giai 
đoạn đầu của thai kỳ (Sirisereewan và ctv, 2022). 
Đáng chú ý, các báo cáo trong nước ghi nhận sự 

hiện diện của PCV3 trên heo nái, thai khô, thai sảy 
trong các ca bệnh RLSS, heo sau cai sữa và tỷ lệ 
nhiễm PCV3 có xu hướng gia tăng trong đàn heo 
(Trinh và ctv, 2020). Các trường hợp đồng nhiễm 
PCV3 và nhiều mầm bệnh ở heo đã được báo cáo 
phổ biến trên thực địa. Nghiên cứu gần đây báo cáo 
rằng đồng nhiễm PCV3 và các mầm bệnh khác như 
PCV2, PRRSV, PPV, PEDV và CSFV ảnh hưởng 
về mặt kinh tế (Kroeger và ctv, 2022). Mycoplasma 
suis (M. suis) được phát hiện lần đầu tiên vào năm 
1932 tại Mỹ (Doyle và ctv, 1932), và sự hiện diện 
M. suis được ghi nhận trên hầu hết các quốc gia trên 
thế giới (Thongmeesee và ctv, 2022). M. suis, trước 
đây gọi là Eperythrozoon suis là loại vi khuẩn gây 
bệnh thiếu máu truyền nhiễm ở heo (Hoelzle và ctv, 
2014). Hậu quả của việc nhiễm M. suis có thể rất 
đáng kể, đặc biệt đối với đàn heo giống trong giai 
đoạn đẻ (Biondo và ctv, 2009; Strait và ctv, 2012; 
Hoelzle và ctv, 2014; Stadler và ctv, 2014; Stadler 
và ctv, 2019). Tuy nhiên, ở Việt Nam hiện nay nhiều 
trại mắc RLSS bất thường nhưng nguyên nhân 
chưa được khảo sát đầy đủ. Chính vì thế, mục tiêu 
của nghiên cứu này nhằm xác định sự lưu hành của 
các mầm bệnh quan trọng trên heo nái sinh sản có 
biểu hiện RLSS. 

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

Tổng số 216 mẫu được thu thập từ 9 trại khảo 
sát có dấu hiệu lâm sàng RLSS. Các trang trại được 
đưa vào nghiên cứu này khi có xuất hiện các ca 
bệnh lâm sàng RLSS dựa theo biểu hiện sảy thai, 
thai khô, thai chết lưu, heo con sơ sinh yếu và nái 
viêm da. Các dấu hiệu lâm sàng được ghi nhận theo 
số nái có biểu hiện lâm sàng trên tổng đàn nái sinh 
sản hiện diện trong trại. Heo nái ở các trại khảo sát 
đã được tiêm vacxin phòng bệnh PRRSV, CSFV, 
PPV, PRV, FMDV, PCV2. Mẫu máu kháng đông 
được lấy trên heo nái, và mẫu mô các cơ quan nội 
tạng của thai khô, thai chết lưu và heo con yếu (nếu 
có) bao gồm: phổi, tim, gan, lách, thận, hạch. Toàn 
bộ mẫu thu thập được bảo quản lạnh và vận chuyển 
về Phòng thí nghiệm nghiên cứu của Khoa Chăn 
nuôi Thú y, Trường đại học Nông Lâm TP. HCM 
để thực hiện các xét nghiệm. 
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2.2. Tách chiết DNA/RNA

Mẫu mô được nghiền nát và xử lý với dung 
dịch PBS 1X, thu được huyễn dịch 10%, ly 
tâm huyễn dịch thu phần dịch nổi. Mẫu máu 
kháng đông sử dụng trực tiếp để tách chiết 
DNA/RNA. Quy trình tách chiết DNA/
RNA được thực hiện theo hướng dẫn của bộ 
kit thương mại (GeneJET Genomic DNA/
RNA Purification của Thermo Scientific, 
Lithuania). Sản phẩm RNA sau khi tách chiết 
sẽ chuyển sang cDNA theo quy trình bộ kit 
RevertAid First Strand cDNA Synthesis 
(Thermo Scientific, Lithuania) cho các phản 
ứng RT-PCR.  

2.3. Các kỹ thuật PCR/RT-PCR

Các kỹ thuật chẩn đoán sinh học phân tử 
PCR/RT-PCR được sử dụng trong nghiên 

cứu này. Phương pháp realtime-PCR dựa 
trên p72 được sử dụng để phát hiện ASFV và 
phương pháp PCR dùng để xác định PCV2, 
PCV3, PRV, PPV và M. suis. Đối với PRRSV 
và CSFV sử dụng kỹ thuật RT-PCR. Các cặp 
mồi đặc hiệu, thành phần phản ứng và chu 
trình luân nhiệt được tham khảo dựa trên các 
nghiên cứu trước đây (bảng 1). 

Sản phẩm PCR (3 ml) được trộn với thuốc 
nhuộm DNA  Gel-Red DNA stain  (Merck, 
Đức) và sau đó được phân tích bằng điện di 
trong gel agarose 1,5% trong dung dịch đệm 
Tris-borate-EDTA (TBE) 1X. Thang DNA 
100bp (HyperLadder™ 100bp, Meridian, 
Bioline, Anh) được sử dụng làm chất đánh 
dấu trọng lượng phân tử để ước tính kích 
thước của các sản phẩm PCR.

Bảng 1. Thông tin các cặp mồi sử dụng trong nghiên cứu

Tên mồi Trình tự nucleotide (5’-3’) Kích thước 
sản phẩm (bp) Nguồn

ASFV
F: CTGCTCATGGTATCAATCTTATCG-A

250 King và ctv 
(2003)R: GATACCACAAGATC(AG)GCCGT

FAM: 5’-CCACGGGAGGAATACCAACCCAGTG-3’-TAMRA

PRRSV
ORF5-F: GGCAATGTGTCAGGCA TC

826 Do và ctv (2016)
ORF5-R: CTGGAGCCGTGCTATCAT

CSFV
F: AGRCCAGACTGGTGGCCNTAYGA

671 Lowings và ctv 
(1996)R: TTY ACC ACT TCT GTT CTC A

PCV2
F: ATGACGTATCCAAGGAGGCG

702 Dinh và ctv 
(2021)R: TTAAGGGTTAAGTGGGGGGTC

PRV
F: GGGGTTGGACAGGAAGGACACCA

198
Xu và ctv (2012)

R: AACCAGCTGCACGCGCTCAA

PPV
F: AGTTAGAATAGGATGCGAGGAA

265
R: AGAGTCTGTTGGTGTATTTATTGG

PCV3
F: TTC CGG GAC ATA AAT GCT

267 Chen và ctv 
(2017)R: GGG CAC ACA GCC ATA GAT

M. suis
F: GCATTGCCCAGTCCCCAAGGA

782 Hoelzle và ctv 
(2003)R: TGCGGGGAGTACGTGGGAAGG

2.4. Xử lý số liệu 

Các kết quả tỷ lệ nhiễm mầm bệnh được 

tính ở dạng phần trăm (%), so sánh Chi-Square 

(χ2) trên phần mềm thống kê Minitab 17. 
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III. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 
3.1. Tỷ lệ nhiễm chung các mầm bệnh trong 
khảo sát

Tổng số 9 trại heo sinh sản mắc RLSS được 
khảo sát, tỷ lệ biểu hiện lâm sàng khác nhau 
được mô tả ở bảng 2. 

Bảng 2. Tỷ lệ (%) dấu hiệu lâm sàng xuất hiện ở trại mắc RLSS

Trại Tổng đàn 
(Nái)

% dấu hiệu lâm sàng ở trại RLSS Kết quả xét nghiệm 
(RT-PCR/PCR)

Sảy thai Thai 
khô

Chết 
lưu

Nái 
viêm da M. suis PCV3 PCV2 PRRSV

A 2.400 2,00 5,00 10,0 0,00 + + - -
B 2.339 0,00 8,00 17,0 0,00 + - - -
C 230 0,00 0,80 1,50 0,00 + + - -
D 2.400 0,00 3,13 6,81 0,00 + - - +
E 2.400 0,00 8,29 17,50 22 + + + -
F 596 0,00 2,54 5,04 0,00 + - - +
G 4.234 1,70 2,60 4,30 0,00 + + + -
H 1.350 0,00 5,40 9,50 0,00 + - - +
I 2.269 0,00 26,57 22,31 0,00 + + - -

Tổng 18.218 0,41 6,50 13,50 2,44 9/9 5/9 2/9 3/9

Kết quả xét nghiệm mầm bệnh cho thấy tất 
cả các trại RLSS đều dương tính M. suis. Trong 
đó, 1 trại phát hiện duy nhất M. suis, và các trại 
còn lại nhiễm ghép với các mầm bệnh khác như 
PCV3, PCV2 và PRRSV.

M. suis có tỷ lệ trại nhiễm cao nhất 
100% (9/9), tiếp đến là PCV3 với 5/9 trại 
(55,56%), và theo sau là PRRSV và PCV2 
với tỷ lệ lần lượt 33,33% (3/9) và 22,22% 
(2/9). Không phát hiện sự hiện diện ASFV, 

Hình 1. Hình ảnh sản phẩm PCR dương tính PCV3 có kích thước 267bp và sản phẩm 
PCR dương tính M. suis có kích thước ~782bp

Giếng 1, 7: Thang chuẩn 100bp; giếng 2, 8: đối chứng âm lần lượt của PCV3 và M. suis; giếng 6, 
12: đối chứng dương lần lượt của PCV3 và M. suis; giếng 3-5, 9-11: các mẫu xét nghiệm.
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PPV, PRV và CSFV. Tỷ lệ nhiễm theo cá thể 
cao nhất với M. suis với 85,65% (185/216), 
kế đến là PCV3 là 39,35% (85/216) và PCV2 
là 5,09% (11/216). PRRS chiếm tỷ lệ nhiễm 
thấp 3,24% (7/216). Sự khác biệt về tỷ lệ 
nhiễm của các mầm bệnh theo trại và theo 
cá thể có ý nghĩa thống kê tương ứng với 
P<0,01 và P<0,001 (hình 2).

Hình 2. Tỷ lệ (%) nhiễm chung các mầm 
bệnh RLSS theo trại và theo cá thể 

Dữ liệu về sự lưu hành của M. suis rất ít 
và sự lưu hành M. suis có thể chưa được quan 
tâm đầy đủ hiện nay. Tỷ lệ nhiễm M. suis tần 
suất cao ở các trại RLSS là điều đáng lưu ý 
trong khảo sát này. Kết quả này tương đồng 
với nghiên cứu gần đây, tỷ lệ dương tính M. 
suis trên mẫu máu nái dao động từ 5-95% 
và được phát hiện trên tất cả 10 trại khảo sát 
(Brissonnier và ctv, 2020). Một nghiên cứu 
khác của Stalder và ctv (2019) cho thấy ở mức 
độ trại có đến 76,2% trại có ít nhất một mẫu 

nái nhiễm M. suis và 40,7% trại nhiễm tại một 
khảo sát ở Brazil (Bordin và ctv, 2021). Trong 
nghiên cứu này, kết quả tìm thấy sự hiện diện 
PCV3 với tỷ lệ khá cao (39,35%) và cao hơn 
tỷ lệ phát hiện PCV2 và PRRSV. Mặc dù chưa 
thể chứng minh PCV3 là căn nguyên gây rối 
loạn sinh sản ở các trại heo có sự hiện diện 
của chúng, bởi vì ngoài chúng còn có một tỷ lệ 
đáng kể mầm bệnh khác có thể gây ra rối loạn 
sinh sản (Stadler và ctv, 2019; Brissonnier và 
ctv, 2020; Bordin và ctv, 2021). Kết quả trong 
các nghiên cứu hiện tại cung cấp thêm dữ liệu 
khoa học về khả năng của PCV3 gây ra các vấn 
đề về sinh sản, như được đề xuất ở nghiên cứu 
khác (Arruda và ctv, 2019; Mora-Díaz và ctv, 
2020; Temeeyasen và ctv, 2021). Việc không 
phát hiện CSFV, PPV, PRV trong nghiên cứu 
này có thể được giải thích bằng việc sử dụng 
rộng rãi vacxin có hiệu quả phòng bệnh. 

3.2. Tỷ lệ nhiễm đơn và đồng nhiễm theo lâm 
sàng các mầm bệnh 

Ở mức độ trại, 8/9 trại có sự nhiễm ghép 
M. suis với các mầm bệnh khác. PCV3 và 
PRRS hiện diện đồng thời với M. suis lần 
lượt 3/9 (33,33%) và 3/9 (33,33%) theo trại. 
Trong khảo sát này, nhiễm ghép 3 mầm bệnh 
PCV3, PCV2 và M. suis được phát hiện 2/9 
(22,22%) trại. Tỷ lệ nhiễm đơn mầm bệnh 
theo cá thể với 99/216 (45,83%) dương tính 
M. suis, kế đến là PCV3 12/216 (5,56%) và 
không có sự hiện diện đơn lẻ mầm bệnh nào 
khác (bảng 3). 

Bảng 3. Tỷ lệ nhiễm đơn và đồng nhiễm các mầm bệnh theo trại và theo cá thể 

Mầm bệnh
Trại (N=9) Cá thể (N=216) 

Mẫu dương Tỷ lệ (%) Mẫu dương Tỷ lệ (%)
M. suis 1 11,11 99 45,83
PCV3 0 0,00 12 5,56
PCV3 + M. suis 3 33,33 69 31,94
M. suis + PRRSV 3 33,33 7 3,24
M. suis + PCV2 0 0,00 7 3,24
PCV2 + PCV3 0 0,00 1 0,46
M. suis + PCV3 + PCV2 2 22,22 3 1,39
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Trại nhiễm 2 mầm bệnh có tỷ lệ cao nhất 
(33,33%; 3/9) và trong đó tỷ lệ nhiễm ghép 
PCV3 và M. suis theo cá thể là 31,94% (69/216) 
(bảng 3), kế đến là đồng nhiễm M. suis và PCV2 
và M. suis với PRRSV tỷ lệ không đáng kể 
(<5%). Hai trại trong khảo sát nhiễm đồng thời 
3 mầm bệnh (PCV3 + PCV2 + M. suis), có tỷ lệ 
nhiễm 1,39% (3/216) theo cá thể. 

Sự đồng nhiễm PCV3 với các mầm bệnh 
virus khác ở heo đã được báo cáo (Phan và ctv, 
2016; Palinski và ctv, 2017; Zhai và ctv, 2017; 
Ku và ctv, 2017; Chen và ctv, 2017; Fu và ctv, 
2018; Wen và ctv, 2018; Zheng và ctv, 2018). 
Tỷ lệ đồng nhiễm PCV3 và PCV2 dao động 
từ 1,9% đến 78,3% (Saporiti và ctv, 2021). Tỷ 
lệ đồng nhiễm PRRSV và PCV3 dao động từ 
0,67% đến 61,54% (Kim và ctv, 2018; Chen và 
ctv, 2019; Sukmak và ctv, 2019; Zheng và ctv, 
2020). Tuy nhiên, ở nghiên cứu chúng tôi chỉ 
tìm thấy sự nhiễm ghép cao (31,94%) PCV3 và 
M. suis. Kết quả nghiên cứu này cho thấy sự kết 
hợp PCV3 và M. suis có vai trò nguyên nhân 
chính gây ra các ca rối loạn sinh sản như hiện 
nay. Những kết quả này góp phần mở rộng các 
nghiên cứu chuyên sâu bệnh học để đánh giá 
vai trò gây bệnh thực sự của 2 mầm bệnh này ở 
Việt Nam. 

3.3. Tỷ lệ nhiễm các mầm bệnh theo đối tượng 
và loại mẫu thu thập 

Trong các mầm bệnh PRRSV, PCV3, PCV2 
và M. suis nhiễm tại các trại khảo sát, tần suất 
dương tính mầm bệnh theo đối tượng mẫu gồm 
máu nái, thai khô, thai chết lưu, và mô heo con 
yếu cũng được xác định. Tỷ lệ nhiễm đơn M. suis 
trên mẫu mô heo con yếu, thai chết lưu, thai khô 
và máu nái lần lượt là 54,84%; 47,76%; 42,31% 
và 28% (P>0,05). PCV3 cũng được phát hiện ở 
mẫu thai khô 19,23% kế đến là máu heo nái (hình 
3). Tần suất nhiễm PCV3 và M. suis chiếm tỷ lệ 
cao 64% (16/25) trên mẫu mô heo con yếu so 
với mẫu máu heo nái 32,09% (43/134), thai chết 
lưu 19,35% (6/31) và sau cùng là thai khô 4/26 
(15,38%) (P<0,001). Ngoài ra, tần suất nhiễm 
M. suis với PRRS hoặc M. suis với PCV2 cũng 
được tìm thấy nhưng với tỷ lệ thấp lần lượt là 

2,99% (4/134) và 4,48% (6/134) trên mẫu máu 
heo nái. Tần suất nhiễm thấp (9,68%) giữa M. 
suis và PRRS ở trong mô thai chết lưu. Sự hiện 
diện cả ba mầm bệnh (PCV3, PCV2 và M. suis) 
chiếm tỷ lệ khá thấp với 8% (2/25) ở heo con 
yếu, 0,75% (1/134) ở heo nái. Sự khác biệt về tỷ 
lệ nhiễm đơn và đồng nhiễm các mầm bệnh trên 
các loại mẫu khác nhau có sự rất khác biệt tương 
ứng với P<0,01 và P<0,001.

Nhiều nghiên cứu đã chứng minh sự hiện 
diện PCV3, PCV2, PRRS và M. suis trên heo 
các lứa tuổi (Duinhof và ctv, 2011; Stadler và 
ctv, 2019; Wang và ctv, 2020; Bordin và ctv, 
2021; Yang và ctv, 2022), Trong nghiên cứu 
này, chúng tôi tìm thấy sự hiện diện các mầm 
bệnh trên các loại mẫu ở các đối tượng khác 
nhau (nái, thai sảy, thai khô, chết lưu, heo con 
yếu) trong trại có lâm sàng RLSS. Mô heo con 
yếu, các loại thai sảy (thai chết lưu, thai khô) 
và máu nái đều phát hiện PCV3 và M. suis. 
Stadler và ctv (2019) cũng báo cáo rằng các 
trang trại dương tính với M. suis có tỷ lệ thai 
chết lưu trên mỗi ổ đẻ nhiều hơn đáng kể so 
với các trại âm tính. Tương tự, Brissonnier 
và ctv (2020) đã quan sát thấy sự gia tăng tỷ 
lệ thai chết lưu ở heo nái hậu bị dương tính 
với M. suis. Tuy nhiên, sự xuất hiện của thai 
khô, thai chết lưu và heo con sinh ra yếu ở 
các trang trại dương tính với M. suis cần được 
giải thích một cách thận trọng khi các yếu tố 
lây nhiễm cũng xuất hiện trong nghiên cứu 
này. Kết quả cho thấy rằng sự nhiễm đơn hoặc 
nhiễm ghép PCV3 và M. suis có liên quan đến 
rối loạn sinh sản ở các trại heo ở Việt Nam. 
Ngoài ra, nhiễm đơn và nhiễm ghép giữa các 
mầm bệnh quan trọng như PRRSV, PCV2 với 
tỷ lệ khá thấp (<10%) và không có trường hợp 
nhiễm ASFV, CSFV, PPV và PRV. M. suis 
được phát hiện ở tất cả các trang trại và nhiễm 
ghép PCV3 với tỷ lệ cao trên mẫu máu nái và 
mô thai nhưng vai trò gây rối loạn sinh sản 
khi nhiễm ghép PCV3 và M. suis cho đến nay 
chưa có khảo sát nào đề cập đến. Thêm vào 
đó, hiện nay chưa có vacxin phòng bệnh cho 
hai mầm bệnh này.
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IV. KẾT LUẬN 
Nghiên cứu đã xác định tỷ lệ các mầm bệnh 

hiện diện ở các ca RLSS trên heo giống theo thứ 
tự giảm dần ở mức độ trại và mẫu gồm M. suis 
(100% và 85,65%), PCV3 (55,56% và 39,35%), 
PRRSV (33,33% và 3,24%) và PCV2 (22,22% và 
5,09%). Sự lưu hành của các mầm bệnh chủ yếu 
ở dạng đồng nhiễm, với tổ hợp nhiễm ghép giữa 
PCV3 + M. suis chiếm tỷ lệ cao nhất (31,94%). 
Các mầm bệnh chủ yếu được phát hiện tại mô 
của heo con yếu, tiếp theo là máu heo nái, thai 
chết lưu và cuối cùng là thai khô. 

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, Khoa Chăn nuôi Thú 
y và các hệ thống trang trại chăn nuôi heo đã hỗ 
trợ thực hiện nghiên cứu này.
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