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Abstract 

The major aim of this study is to identify the identity of an invasive insect observed recently on maize in Viet 
Nam.  The larvae individuals were collected on maize plants grown in Gia Lam - Hanoi in spring 2019 and then 
reared in laboratory. The identification was done by analyses of the symptoms, the morphological characteristics 
of developmental phases and adults of 10 male/female pairs and the sequence of the mitochondria cytochrome 
oxidase subunit I (COI) gene of 2 pupae samples. The symptoms and morphological characteristics of this 
species were matched perfectly with those of Fall armyworm (FAW) Spodoptera frugiperda J.E. Smith 
(Lepidoptera: Noctuidae). The BLAST search indicated the COI sequences of the 2 samples were 100% identical 
with that of FAW available in the GenBank. The COI sequences of the 2 samples were 99.8 -100 % and 98.3 - 
98.6 % sequence identical with those of the R (Rice) C (corn) strains of FAW, respectively.  Similarly, the COI 
sequences of the 2 samples contained SacI and AciI sites typical to R (Rice). In the COI tree, the 2 samples were 
grouped tightly within the R strain cluster of FAW. The COI gene analyses and in comparison with the published 

information of the genetic structure of FAW suggested 
that the FAW samples collected in Hanoi would be 
interstrain hybrids with RC genotype between R mother 
and C father similar to that in Africa.  

Keywords: Spodoptera frugiperda, R strain, COI, 

maize, Viet Nam  
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1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Sâu keo mùa thu Spodoptera frugiperda (J.E. 

Smith) (Lepidoptera: Noctuidae) là loài côn trùng 

đa thực nguy hiểm có nguồn gốc tại châu Mỹ 
(Montezano et al., 2018). Gần đây, sâu keo mùa 

thu (SKMT) đã trở thành dịch hại xâm lấn gây hại 

nghiêm trọng trên cây ngô tại châu Phi và châu 

Á. Tại châu Phi, đầu năm 2016, SKMT được phát 

hiện ở 5 nước Tây và Trung Phi như Nigeria, 

Benin, Togo, São Tomé and Príncipe (Goergen 
et al., 2016) Đến năm 2018, loài này đã được 

phát hiện tại trên 30 quốc gia ở châu Phi (FAO, 

2018). Tại châu Á, SKMT được phát hiện gây hại 

đầu tiên tại Ấn Độ và Yê Men vào tháng 7 năm 

2018. Đến đầu năm 2019, loài này đã xuất hiện 

tại 5 quốc gia khác là Bangladesh, Trung Quốc, 

Myanmar, Sri Lanka và Thái Lan (FAO, 2019).  

SKMT được ghi nhận gây hại trên 353 cây ký 

chủ khác nhau thuộc 76 họ trong đó họ Hoà thảo 

(Poaceae: 106), họ Cúc (Asteraceae: 31), họ 

Đậu (Fabaceae: 31). Ngoài cây ngô và cây lúa, 

loài này còn gây hại nghiêm trọng trên nhiều loại 

cây trồng khác như mía, bông, đậu tương, lạc, 

hoa hướng dương, hành, tỏi, củ cải, rau họ hoa 

thập tự, cây họ bầu bí, cà chua, khoai lang, táo, 
xoài (Montezano et al., 2018).  

Mức độ gây hại và thiệt hại kinh tế do SKMT 

đối với sản xuất ngô tại nhiều quốc gia đã được 

nghiên cứu và khảo sát. Tại Brazil, SKMT làm 
giảm 34 % sản lượng ngô (Lima et al., 2010). 

Năm 2005, loài dịch hại này đã làm thiệt hại kinh 

tế khoảng 400 triệu đô la Mỹ cho sản xuất ngô 
của quốc gia này (Figueiredo et al., 2005). Kết 

quả điều tra về mức độ thiệt hại do SKMT gây ra 

tại 12 quốc gia châu Phi (Benin, Cameroon, 

Democratic Republic of Congo, Ethiopia, Ghana, 

Malawi, Mozambique, Nigeria, Uganda, 

Tanzania, Zambia, Zimbabwe) trong 3 năm từ 

2015 đến 2017 cho thấy loài sâu này đã gây thiệt 

hại về sản lượng ngô từ 8,3 đến 20,6 triệu 

tấn/năm nếu không tiến hành các biện pháp 

phòng trừ. Sản lượng bị thiệt hại này tương 

đương từ 21 % - 53 % tổng sản lượng ngô trung 

bình hằng năm trong 3 năm của các quốc gia 

này. Thiệt hại kinh tế ước tính khoảng từ 2,5 đến 
6,2 triệu đô la Mỹ (Day et al., 2017). 

Phân loại SKMT, ngoài dựa trên đặc điểm 

hình thái, còn dựa trên marker phân tử. Hiện nay, 

mã vạch phân tử (barcode) phổ biến nhất để 

phân loại tới mới mức loài đối với động vật, côn 

trùng, kể cả các loài thuộc giống Spodoptera, là 

gen mã hóa cytochrome c oxidase subunit I 
(COI) trên ty thể  (Hebert et al., 2003; Pratheepa 

et al., 2014). 

SKMT gồm 2 nòi sinh học (strain), được đặt 

tên dựa theo ký chủ chính là R (Rice) và C 

(Corn) (Pashley, 1986, 1988). Hai nòi sinh học 

đồng nhất về hình thái nhưng khác biệt về di 

truyền và nhiều đặc điểm sinh hoc. Cho tới nay, 

marker phân tử phổ biến nhất để phân biệt 2 nòi 

là gen mã vạch COI. Đoạn mã vạch trên COI của 

nòi R có hai vị trí enzyme cắt giới hạn đặc trưng 

là SacI  và AciI trong khi nòi C được đặc trưng 
bởi các vị trí MspI, BsmI và HinfI (Levy et al., 

2002; Nagoshi et al., 2006). Gần đây, một marker 

phân tử liên kết giới tính nằm trên bộ gen nhân là 

gen mã hóa Triose phosphate isomerase (Tpi) 

cũng đã được phát hiện và chứng tỏ hiệu quả 

trong xác định nòi, đặc biệt là con lai SKMT 

(Nagoshi, 2010, 2012) . 

Tại Việt Nam, một loài sâu ăn lá, được định 

danh là S. frugiperda dựa trên đặc điểm hình thái, 

đã được công bố gây hại rất phổ biến trên cỏ 

thảm tại Hà Nội (Nguyễn Thị Kim Oanh và Vũ Thị 

Phượng, 2008). Tuy nhiên, tầm quan trọng của 

công bố này đã không được chú ý.  Hậu quả, dựa 

trên các cảnh báo của FAO và CABI, công văn số 

351/BVTV-TV ngày 19/02/2019 của Cục Bảo vệ 

thực vật về điều tra và theo dõi SKMT cho rằng 

loài này là loài gây hại du nhập mới tại Việt Nam.  

Trong nghiên cứu này, chúng tôi đã kết hợp 

phương pháp phân loại phân tử dựa trên trình tự 

đoạn gen mã vạch COI với phân loại hình thái 

dựa trên đặc điểm các pha phát dục nhằm khẳng 

định chính xác danh tính của loài SKMT đang gây 

hại trên ngô tại Việt Nam, trước hết tại khu vực Hà 

Nội. Kết quả của nghiên cứu này là thông tin khoa 

học hữu ích nhằm áp dụng các biện pháp quản lý 

hiệu quả loài sâu hại này tại Việt Nam. 

2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1 Mẫu sâu 
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Sự xuất hiện và gây hại của loài SKMT trên 

cây ngô được thực hiện theo phương pháp điều 

tra tự do tại xã Phú Thị và xã Văn Đức, huyện 

Gia Lâm, Hà Nội từ 29/3 đến 15/4/2019. Sâu non 

thu thập trên cây ngô tại xã Phú Thị ngày 

29/3/2019 đã được nuôi tại bộ môn Côn trùng – 

Học viện Nông nghiệp Việt Nam. Trưởng thành 

đực và trưởng thành cái được sử dụng để mô tả 

đặc điểm hình thái và ghép đôi giao phối để sinh 

ra thể hệ tiếp theo. 

2.2 Chiết DNA  

Nhộng của 4 mẫu sâu được sử dụng để chiết 

DNA cho phản ứng PCR. DNA tổng số được 

chiết theo phương pháp chiết nhanh của Wang 
et al., (1993). Trong nghiên cứu này, phương 

pháp của Wang et al. (1993) được điều chỉnh 

nhằm tăng hàm lượng DNA. Nhộng sống (~ 300 

mg), sau khi được rửa 3-5 giây bằng siêu âm, 

được nghiền nhuyễn với 500 μl dung dịch NaOH 

0.5 M trong ống Eppendorf loại 1.5 ml bằng chày 

nhựa (Kontes™ Pellet Pestle). 5 μl dịch nghiền 

được hòa với 100 μl đệm Tris 100 mM, pH 8 và 

được dùng làm khuôn cho phản ứng PCR. 

2.3 Phản ứng PCR  

Phản ứng PCR được thực hiện với cặp mồi 

LCO1490 (5’-GGTCAACAAATCATAAAGATA 

TTGG-3’) và HCO2198 (5’-

TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’) 
(Folmer et al., 1994). Cặp mồi này được chọn 

vì chúng sẽ nhân một đoạn 658 bp, được gọi là 

đoạn Folmer, của gen COI trên ty thể côn 

trùng. Đoạn Folmer của gen COI hiện đang 

được sử dụng phổ biến nhất làm mã vạch 

phân tử (barcode) để phân loại côn trùng và 
động vật ở mức loài (Hebert et al., 2003; 

Pratheepa et al., 2014).  

Phản ứng PCR được thực hiện bằng kít 

Phusion® High-Fidelity PCR (New England 

Biolabs) với tổng thể tích 50 μl gồm 5 μl đệm 5X 

Phusion HF Buffer, 1μl dNTPs, 1 μl mỗi loại mồi 

(20 μM), 0.5 μl Phusion DNA Polymerase và 1μl 

dịch DNA. Phản ứng PCR được thực hiện với 

điều kiện sau: khởi đầu biến tính ở 98
o
C trong 2 

phút; tiếp theo là 35 chu trình phản ứng gồm biến 

tính ở 98
o
C trong 30 giây, gắn mồi ở 54

o
C trong 

30 giây, tổng hợp sợi ở 72
o
C trong 40 giây. Phản 

ứng được kết thúc ở 72 
O
C trong 4 phút.  

Sản phẩm PCR được điện di trên gel agarose 

1 % đươc chuẩn bị bằng đệm TAE (Tris Acetic 

acid EDTA) và chứa 0.5 mg/ml Ethidium 

bromide. Gel được chạy trên thiết bị điện di 

Mupid-exU Mini System (Helixxtec) với đệm TAE 

ở điện thế 100 V trong 30 phút. 

2.4 Giải trình tự và phân tích trình tự 

Sản phẩm PCR được tinh chiết từ gel 

agarose dùng kít tinh chiết Expin Gel SV Kit 

(GeneAll Biotechnology) theo hướng dẫn của 

nhà sản xuất. Hàm lượng DNA được ước lượng 

bằng điện di agarose. Sản phẩm PCR tinh chiết 

được giải trình tự trực tiếp cả 2 chiều bằng mồi 

PCR tại Viện Công nghệ sinh học (Hà Nội).  

Các trình tự mẫu được xác định danh tính khi 

so sánh với các trình tự tại cơ sở dữa liệu 

GenBank bằng phần mềm tìm kiếm trực tuyến 

BLAST tại National Center for Biotechnology 

Information (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/) 

và tại cơ sở dữ liệu Barcoding of Life Data 

system (BOLD; http://www.boldsystems.org). 

Căn trình tự đa chuỗi được thực hiện với phần 
mềm ClustalX2.1 (Larkin et al., 2007). Cây phả 

hệ được xây dựng bằng phần mềm MEGA7.0 
(Kumar et al., 2016). Xác định nòi sinh học sâu 

keo dựa trên vị trí cắt của các enzyme cắt giới 

hạn (SacI, AciI,  MspI, BsmI và HinfI) được thực 
hiện theo công bố của  Levy et al. (2002) và 

Nagoshi et al. (2006). 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1 Định danh loài sâu hại theo đặc điểm 

hình thái và triệu chứng gây hại 

3.1.1. Triệu chứng gây hại trên ngô tại Hà Nội 

Kết quả điều tra đồng ruộng cho thấy một loài 

sâu mới đã xuất hiện và gây hại nặng trên cây 

ngô vụ xuân tại Gia Lâm, Hà Nội. Triệu chứng 

gây hại điển hình của sâu non được thể hiện tại 

hình 1. Sâu non xuất hiện và gây hại trên cây 

ngô từ giai đoạn 20 đến 30 ngày sau nảy mầm. 

Sâu non mới nở ngay lập tức bắt đầu ăn các mô 

lá và thường ăn những phần mềm như lá nõn, lá 

non. Sâu non tuổi 1 và tuổi 2 ăn nhu mô màu 
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xanh từ một mặt của lá và để lại lớp biểu bì 

màng màu trắng ở mặt bên kia. Sâu non từ tuổi 3 

gây hại trên toàn bộ cây và thường ăn khuyết lá 

non, ngọn, mầm hoa, hoa, bắp non, hạt non. Sự 

gây hại và triệu chứng gây hại của sâu non gây 

hại trên cây ngô tại Hà Nội giống như những triệu 

chứng gây hại của loài Spodoptera frugiperda đã 

được mô tả bởi Cruz et al. (1999). Sâu non gây 

hại trên ngô tại các địa điểm điều tra được thu 

bắt và tiếp tục nuôi trên ngô cho đến khi hoá 

nhộng, vũ hoá trưởng thành tại Bộ môn Côn 

Trùng, Học viện Nông nghiệp Việt Nam. 
 

 

Hình 1. Triệu chứng gây hại của sâu keo mùa thu Spodoptera frugiperda trên cây ngô  
vụ xuân tại Hà Nội năm 2019. (A), (B) Triệu chứng hại trên cây và lá ngô;  
(C) Triệu chứng hại trên lá và hoa ngô; (D) Triệu chứng hại trên bắp non 

 

3.1.2. Đặc điểm hình thái của các pha phát 

dục loài sâu mới gây hại trên ngô tại Hà Nội 

Loài sâu gây hại trên cây ngô thu thập tại Hà 
Nội vụ xuân năm 2019 có 4 phát dục: trứng, sâu 
non, nhộng và trưởng thành (Hình 2). Trưởng 
thành cái đẻ trứng thành ổ ở mặt trên của lá 
giống như mô tả của Cruz et al. (1999). Ổ trứng 

có phủ lớp lông màu trắng kem. Trứng có hình 
cầu màu trắng kem có đường kính 0,4 - 0.5 mm. 
Sâu non 6 tuổi có màu xanh nhạt đến nâu vàng 
và nâu sẫm. Đầu sâu non có hình chữ Y ngược 
màu vàng, hai bên đầu có vân hình lưới. Đốt 
ngực thứ 1 của sâu non có 2 mảnh mai màu nâu 
đến nâu đen, đốt ngực thứ 2 có 8 u lông có màu 
nâu đen xếp thành 1 hàng ngang. Các đốt bụng 
từ 1 đến 7, mỗi đốt có 4 u lông màu nâu đen xếp 
thành hình thang cân trên phần lưng. Riêng đốt 
bụng thứ 8 có 4 u lông màu nâu đen có kích 
thước lớn hơn và xếp hành hình vuông. Mỗi đốt 
bụng mang 1 đôi lỗ thở màu đen, cạnh mỗi lỗ thở 
có 2 u lông nhỏ nằm phía trên và phía sau của lỗ 
thở. Sâu non tuổi sáu đẫy sức có kích thước 
mảng đầu 2,5-2,7 mm và chiều dài thân 32-35 
cm. Nhộng có màu nâu sáng bóng với kích 

thước 1,6-1,8 cm, nhộng cái thường có kích 
thước lớn hơn nhộng đực. 

Trưởng thành đực và trưởng thành cái được 
sử dụng để mô tả các đặc điểm hình thái cơ bản 
(Hình 3). Trưởng thành có chiều dài cơ thể 1,3-
1,5 cm và sải cánh là 3.0-3,3 cm (Hình 3A). 
Trưởng thành có cánh trước màu nâu đến nâu 
sẫm, cánh sau màu trắng vàng có viền mép 
ngoài cánh hẹp màu nâu sẫm. Trưởng thành đực 
có cánh trước màu nâu sẫm với các đốm, vân 
màu nâu nhạt, xám và vàng rơm đặc biệt có 2 
đốm tròn nhỏ vân nâu đen ở vị trí 1/4 diện tích 
cánh và 1 đốm lớn màu vàng rơm ở vị trí 3/4 
diện tích cánh tính từ mép ngoài cánh. Trưởng 
thành cái có cánh trước mầu nâu xám đồng nhất 
và có các vết đốm màu nâu sẫm, xám ở giữa 
cánh (Hình 3B). 

Đặc điểm hình thái các pha phát dục của loài 
sâu mới phát hiện gây hại trên cây ngô tại Hà Nội 
giống với đặc điểm hình thái loài SKMT được mô 
tả bởi CABI (2019). Căn cứ vào đặc điểm hình 
thái các pha phát dục trên, chúng tôi có thể kết 
luận loài sâu hại mới xuât hiện và gây hại trên 
cây ngô tại Hà Nội là loài SKMT Spodoptera 

frugiperda.
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Hình 2. Các pha phát dục của sâu keo mùa thu Spodoptera frugiperda gây hại trên cây ngô  
tại Hà Nội năm 2019.  (A) Ổ trứng, (B) Sâu non, (C) Nhộng, (D) Trưởng thành 

 
 

Hình 3. Trưởng thành sâu keo mùa thu Spodoptera frugiperda. 
(A), (B) Trưởng thành đực; (C), (D) Trưởng thành cái 

     
3.2 Định danh phân tử dựa trên trình tự 

đoạn gen mã vạch (barcode) COI 

3.2.1. Giải trình tự đoạn gen COI  

Phản ứng PCR đã tạo băng duy nhất có kích 
thước mong muốn (~0.7 kb) từ 4 mẫu nhộng sâu 
hại ngô. Sản phẩm PCR của 2 mẫu sâu được 
giải trình tự trực tiếp 2 chiều bằng mồi PCR được 
ký hiệu Hanoi-Maize-20 và Hanoi-Maize-24. Tất 
cả 4 trình tự thu được đều có chất lượng tốt. Sau 
khi lắp ráp và loại bỏ trình tự mồi ở 2 đầu, đoạn 

gen COI của 2 mẫu sâu đều có kích thước bằng 
658 bp và có trình tự như sau: 

>Hanoi-Maize-20 

AACATTATATTTTATTTTTGGAATTTGAGCA
GGAATAGTAGGTACTTCTTTAAGTTTATTAATT
CGAGCTGAATTAGGAACTCCAGGATCTTTAAT
TGGAGATGATCAAATTTATAATACTATTGTAA
CAGCCCATGCTTTTATTATAATTTTTTTTATAG
TTATACCAATTATAATTGGAGGATTTGGAAAT
TGACTTGTACCTTTAATATTAGGAGCTCCTGA
TATAGCTTTCCCACGTATAAATAATATAAGTTT
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TTGACTTTTACCCCCATCTTTAACTTTATTAAT
TTCTAGTAGCATTGTAGAAAATGGAGCAGGA
ACTGGATGAACAGTTTACCCCCCCCTCTCCT
CTAATATTGCTCATGGTGGTAGTTCAGTAGAT
TTAGCTATTTTCTCACTTCATTTAGCTGGAATT
TCATCTATTTTAGGAGCTATTAACTTTATTACC
ACTATTATTAATATACGATTAAATAATTTATCA
TTTGATCAAATACCTTTATTTATTTGAGCTGTA
GGTATTACCGCATTTTTATTATTATTATCTTTA
CCTGTTTTAGCTGGAGCTATTACTATATTACT
TACTGATCGAAATCTAAATACATCATTTTTCG
ATCCTGCAGGAGGAGGTGATCCTATTCTTTAT
CAACATTTATTT 

> Hanoi-Maize-24 
AACATTATATTTTATTTTTGGAATTTGAGCA

GGAATAGTAGGTACTTCTTTAAGTTTATTAATT
CGAGCTGAATTAGGAACTCCAGGATCTTTAAT
TGGAGATGATCAAATTTATAATACTATTGTAA
CAGCCCATGCTTTTATTATAATTTTTTTTATAG
TTATACCAATTATAATTGGAGGATTTGGAAAT
TGACTTGTACCTTTAATATTAGGAGCTCCTGA
TATAGCTTTCCCACGTATAAATAATATAAGTTT
TTGACTTTTACCCCCATCTTTAACTTTATTAAT
TTCTAGTAGCATTGTAGAAAATGGAGCAGGA
ACTGGATGAACAGTTTACCCCCCCCTCTCCT
CTAATATTGCTCATGGTGGTAGTTCAGTAGAT
TTAGCTATTTTCTCACTTCATTTAGCTGGAATT
TCATCTATTTTAGGAGCTATTAACTTTATTACC

ACTATTATTAATATACGATTAAATAATTTATCA
TTTGATCAAATACCTTTATTTATTTGAGCTGTA
GGTATTACCGCATTTTTATTATTATTATCTTTA
CCTGTTTTAGCTGGAGCTATTACTATATTACT
TACTGATCGAAATCTAAATACATCATTTTTCG
ATCCTGCAGGAGGAGGTGATCCTATTCTTTAT
CAACATTTATTT 

3.2.2. Tìm kiếm trình tự tương đồng trên cơ sở 
dữ liệu GenBank 

So sánh trình tự đoạn gen COI của 2 mẫu 
sâu hại cây ngô cho thấy chúng đồng nhất 
100% chứng tỏ chúng thuộc cùng một loài. 
Tiếp theo, trình tự của 2 mẫu được sử dụng để 
định danh loài bằng tìm kiếm BLAST. Kết quả 
tìm kiếm BLAST cho thấy trình tự đoạn gen 
COI của 2 mẫu trùng khớp nhất với trình tự 
tương ứng của loài S. frugiperda. Hai mẫu có 
mức đồng nhất trình tự tuyệt đối 100% trên 
toàn bộ đoạn gen COI với 13 mẫu S. 
frugiperda sẵn có trên GenBank, trong đó có 
11/13 mẫu là S. frugiperda thu thập trên cây 
ngô tại Ấn Độ (Bảng 1).  

Tương tự, tìm kiếm tại cơ sở dữ liệu mã 
vạch (barcode) gen COI tại BOLD system cũng 
xác định loài trùng khớp với 2 mẫu sâu thu bắt 
tại Hà Nội là S. frugiperda (không trình bày kết 
quả tìm kiếm). 

Bảng 1. Các mẫu sâu trên GenBank gần gũi nhất với 2 mẫu sâu được xác định  
bằng tìm kiếm BLAST dựa trên trình tự đoạn gen COI 

TT Loài Ký chủ Quốc gia 
Phần trăm đoạn 

so sánh (%) 

Mức đồng nhất 

trình tự (%) 
Mã GenBank 

1 S. frugiperda Ngô Ấn Độ 100 100 MH704433 

2 S. frugiperda Ngô Ấn Độ 100 100 MH753332 

3 S. frugiperda Ngô Ấn Độ 100 100 MH753330 

4 S. frugiperda Ngô Ấn Độ 100 100 MH753329 

5 S. frugiperda Ngô Ấn Độ 100 100 MH753327 

6 S. frugiperda Ngô Ấn Độ 100 100 MH753326 

7 S. frugiperda Ngô Ấn Độ 100 100 MH753325 

8 S. frugiperda Ngô Ấn Độ 100 100 MH753324 

9 S. frugiperda Ngô Ấn Độ 100 100 MH639005 

10 S. frugiperda Ngô Kenya 100 100 MH190445 

11 S. frugiperda Ngô Kenya 100 100 MH190444 

12 S. frugiperda Ớt 
CH 

Dominic 
100 100 MK318297 

13 S. frugiperda KXĐ
1 

Canada 100 100 GU095403 
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3.2.3. Xác định nòi sinh học dựa trên trình 

tự COI 

SKMT S. frugiperda gồm 2 nòi sinh học là R 

(Rice) và C (Corn) và hai nòi này có thể phân biệt 

được dựa trên sự có mặt của một số enzyme cắt 
giới hạn trên đoạn gen COI (Levy et al., 2002; 

Nagoshi et al., 2006). Kết quả phân tích trình tự 

cho thấy cả 2 mẫu sâu hại ngô tại Hà Nội đều có 

2 vị trí SacI (GAGCTC) và AciI (CCGC) đặc trưng 

cho nòi R (Hình 4). Cả 2 mẫu đều không có các 

vị trí cắt của MspI (CCGG), BsmI (GAATG) và 

HinfI (GANTC) đặc trưng cho nòi C. 

 

 
 

Hình 4. Sơ đồ chỉ vị trí 2 enzyme cắt giới hạn SacI và AciI trên đoạn gen COI đặc trưng nòi  

R (Rice) của 2 mẫu sâu Hanoi-Maize-20 và Hanoi-Maize-24.  Mũi tên chỉ vị trí acid nucleotide 

 

Đoạn gen COI ty thể sử dụng trong nghiên cứu 

này là mã vạch phân tử (barcode) được sử dụng 

phổ biến nhất để phân loại tới mức loài đối với 

động vật, côn trùng (Hebert et al., 2003; Pratheepa 

et al., 2014) và đã chứng tỏ hiệu quả trong định 

danh các loài thuộc chi Spodopter (Nagoshi et al., 

2011; Shashank et al., 2015).  Các phân tích hình 

thái và phân tích phân tử dựa trên đoạn gen COI 

gồm tìm kiếm chuỗi tương đồng trên cơ sở dữ liệu 

GenBank, cơ sở dữ liệu mã vạch BOLD, so sánh 

trình tự và phân tích phả hệ đã khẳng định loài sâu 

hại ngô tại Hà Nội vụ xuân 2019 là loài SKMT (S. 

frugiperda). Tại châu Á, loài này đã được xác định 

là loài du nhập, xuất hiện đầu tiên tại Ấn Độ 

(Shylesha et al., 2018; Sisodiya et al., 2018)  và tới 

tháng Một năm 2019, đã được phát hiện thấy tại 

Bangladesh, Myanmar, Sri Lanka, Thái Lan và 

Trung Quốc (FAO, 2019). 

3.2.4. So sánh trình tự và phân tích phả hệ 

Để định danh loài cũng như nòi sinh học của 

2 mẫu sâu hại ngô mới thu được, trình tự đoạn 

gen COI của 62 mẫu Spodoptera bao gồm 43 

mẫu S. frugiperda đã được định danh tới mức 

loài hoặc nòi sinh học, 12 mẫu S. frugiperda gần 

gũi nhất trong tìm kiếm BLAST và 7 mẫu 

Spodoptera khác (Bảng 2) đã được sử dụng để 

so sánh trình tự và phân tích phả hệ. 

So sánh trình tự đoạn gen COI cho thấy 2 

mẫu sâu hai ngô tại Hà Nội có mức đồng nhất 

trình tự rất cao, từ 98.3 % đến 100 % với các 

mẫu S. frugiperda và có mức đồng nhất trình tự 

khá thấp từ 93.3 % đến 95.7% với 7 mẫu 

Spodoptera khác (Bảng 2). So sánh trình tự cũng 

cho thấy 2 mẫu sâu hại ngô tại Hà Nội có mức 

đồng nhất trình tự đoạn gen COI từ 99.8 % đến 

100 % đối với các mẫu S. frugiperda thuộc nòi R 

và thấp hơn, từ 98.3 % đến 98.6 % đối với các 

mẫu S. frugiperda thuộc nòi C. 

Kết quả phân tích phả hệ cho thấy các mẫu S. 

frugiperda hình thành 2 cụm đặc trưng cho 2 nòi 

R và C với giá trị thống kê boostrap đủ tin cậy 

(>75%) (Hình 5). Tương tự như kết quả phân 

tích enzyme cắt giới hạn và so sánh trình tự, hai 

mẫu sâu hại ngô tại Hà Nội phân nhóm rõ rệt 

trong cụm nòi R (Hình 5). 

SKMT gồm 2 nòi sinh học (strain), được đặt 

tên dựa theo ký chủ chính là R (Rice) và C 

(Corn) (Pashley, 1986, 1988). Dựa trên phân tích 

enzyme cắt giới hạn, so sánh trình tự và phân 

tích phả hệ của gen COI, hai mẫu sâu hại ngô vụ 

xuân tại Hà Nội xác định được trong nghiên cứu 

này thuộc nòi R. Kết quả này cũng tương tự như 

các công bố gần đây về sự xuất hiện SKMT tại 

châu Phi và châu Á. Tại châu Phi, cả 2 nòi sinh 

học đều phát hiện thấy trên cây ngô, trong đó nòi 

Đoạn 
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R chiếm ưu thế hơn (Cock et al., 2017; Otim et 

al., 2018; Srinivasan et al., 2018). Tại châu Á, có 

lẽ do mới được phát hiện nên trên cơ sở dữ liệu 

GenBank, trình tự gen COI đối với loài này chỉ 

sẵn có trên cây ngô tại Ấn Độ. Trong phân tích 

phân tử của chúng tôi (Bảng 1, Hình 5), các mẫu 

SKMT tại Ấn Độ cũng thuộc nòi R.  

Vì gen mã vạch COI là gen ty thể di truyền 

theo mẹ, và ở ngoài tự nhiên, con lai giữa 2 nòi 

đều tồn tại, nên chúng tôi không thể xác định 

được chính xác kiểu gen của 2 mẫu SKMT trong 

nghiên cứu này. Để xác định kiểu gen của chúng, 

cần phải phân tích thêm các marker nằm trên bộ 

gen nhân, chẳng hạn gen liên kết giới tính Tpi 

(Nagoshi, 2010, 2012). Việc xác định chính xác 

kiểu gen có ý nghĩa quan trọng khi đưa ra các 

quyết định quản lý loài SKMT vì các kiểu gen 

khác nhau có đặc điểm sinh học và sinh thái 

khác nhau. Không giống tại châu Mỹ, nơi nòi R 

và C phân bố đối xứng, nghiên cứu mới đây nhất 

về phân bố quần thể SKMT tại châu Phi cho thấy 

hầu hết các mẫu SKMT đều được phát hiện thấy 

trên cây ngô và phần lớn (95%) các mẫu phân 

tích đều có kiểu gen RC (mẹ nòi R x bố nòi C) và 

thiếu kiểu gen RR (bố nòi R x mẹ nòi R) 

(Nagoshi, 2019). Nếu quần thể SKMT tại châu Á 

và Việt Nam có phân bố kiểu gen tương tự tại 

châu Phi thì nguy cơ trước mắt của loài này đối 

với sản xuất nông nghiệp có lẽ chỉ giới hạn trên 

các ký chủ chính ưa thích của nòi C như ngô, 

bông và lúa miến (sorghum). Tại châu Á, cấu trúc 

quần thể (kiểu gen) của SKMT chưa được 

nghiên cứu nhưng các công bố cho thấy dường 

như loài này chỉ được phát hiện thấy trên ngô 

(FAO, 2019). 

Đã có nhiều tranh luận về phân chia nòi dựa 
theo ký chủ. Groot et al. (2016) đã tổng kết tất cả 

các nghiên cứu liên quan tới phân chia nòi SKMT 

và chỉ ra rằng sự khác biệt về ký chủ và thành 

phần pheromone giới tính không phải là lực tiến 

hóa chính qui định sự biệt hóa nòi của loài này 

vì: (i) ngoài tự nhiên, nòi R thường được phát 

hiện thấy trên cây ngô và ngược lại; (ii) các con 

lai giữa hai nòi cũng thường được bắt gặp; và 

(iii) tính đặc hiệu pheromone giới tính không cao.  

Các tác giả cũng gợi ý, dựa trên các bằng chứng 
thực nghiệm của Pashley et al. (1992) và Schöfl 

et al. (2009), cơ chế chính dẫn tới biệt lập sinh 

sản của 2 nòi này là sự khác biệt về thời điểm 

giao phối của chúng. Các hoạt động giao phối 

của nòi C diễn ra sớm hơn khoảng 3 giờ so với 

nòi R. Các tác giả đã đề xuất bỏ tên nòi dựa theo 

ký chủ và thay bằng tên nòi dựa theo thời gian 
hoạt động giao phối rộ. Gần đây, Hänniger et al. 

(2017) đã chứng minh được sự khác biệt về thời 

gian sinh sản của 2 nòi là do mức độ biểu hiện 
khác nhau của gen vrille, một gen điều khiển nhịp 

điệu sinh học của côn trùng. 

Bảng 2. So sánh mức đồng nhất trình tự đoạn gen mã vạch COI của 2 mẫu sâu hại ngô  

(Hanoi-Maize-20 và Hanoi-Maize-24) thu tại Hà Nội vụ xuân 2019 với các mẫu  

Spodoptera  frugiperda trên GenBank 

STT Loài Mã GenBank 

Nòi sinh 

học        

xác định 

Ký chủ Quốc gia Tham khảo 

Mức đồng 

nhất trình   

tự (%) 

1 S. frugiperda U72974 C (Corn) KXĐ Mỹ Levy et al., 2002 98.3 

2 S. frugiperda U72977 R (Rice) KXĐ Mỹ Levy et al., 2003 100 

3 S. frugiperda HM136602 R (Rice) KXĐ Mỹ Nagoshi et al., 2006, 2007, 2011) 100 

4 S. frugiperda HM136601 R (Rice) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006,                 

2007, 2011) 
100 

5 S. frugiperda HM136600 R (Rice) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006,                   

2007, 2011) 
100 

6 S. frugiperda HM136599 R (Rice) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006,                     

2007, 2011) 
100 
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STT Loài Mã GenBank 

Nòi sinh 

học        

xác định 

Ký chủ Quốc gia Tham khảo 

Mức đồng 

nhất trình   

tự (%) 

7 S. frugiperda HM136598 R (Rice) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006, 2007, 

2011) 
99.8 

8 S. frugiperda HM136597 R (Rice) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006, 2007, 

2011) 
99.8 

9 S. frugiperda HM136596 R (Rice) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006, 2007, 

2011) 
99.8 

10 S. frugiperda HM136595 R (Rice) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006, 2007, 

2011) 
99.8 

11 S. frugiperda HM136594 R (Rice) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006, 2007, 

2011) 
99.8 

12 S. frugiperda HM136593 R (Rice) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006, 2007, 

2011) 
99.8 

13 S. frugiperda HM136592 C (Corn) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006, 2007, 

2011) 
98.4 

14 S. frugiperda HM136591 C (Corn) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006, 2007, 

2011) 
98.4 

15 S. frugiperda HM136590 C (Corn) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006, 2007, 

2011) 
98.4 

16 S. frugiperda HM136589 C (Corn) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006, 2007, 

2011) 
98.3 

17 S. frugiperda HM136588 C (Corn) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006, 2007, 

2011) 
98.6 

18 S. frugiperda HM136587 C (Corn) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006, 2007, 

2011) 
98.4 

19 S. frugiperda HM136586 C (Corn) KXĐ Mỹ 
Nagoshi et al., 2006, 2007, 

2011) 
98.4 

20 S. frugiperda KY472240 R (Rice) Ngô Ghana Cock et al., 2017 99.8 

21 S. frugiperda KY472241 R (Rice) Ngô Ghana Cock et al., 2017 100 

22 S. frugiperda KY472242 R (Rice) Ngô Ghana Cock et al., 2017 100 

23 S. frugiperda KY472244 R (Rice) Ngô Ghana Cock et al., 2017 100 

24 S. frugiperda KY472245 R (Rice) Ngô Ghana Cock et al., 2017 100 

25 S. frugiperda KY472248 C (Corn) Ngô Ghana Cock et al., 2017 98.3 

26 S. frugiperda KY472249 R (Rice) Ngô Ghana Cock et al., 2017 100 

27 S. frugiperda KY472250 R (Rice) Ngô Ghana Cock et al., 2017 100 

28 S. frugiperda KY472251 C (Corn) Ngô Ghana Cock et al., 2017 98.3 

29 S. frugiperda KY472252 C (Corn) Ngô Ghana Cock et al., 2017 98.3 

30 S. frugiperda KY472253 R (Rice) Ngô Ghana Cock et al., 2017 100 

31 S. frugiperda KY472254 C (Corn) Ngô Ghana Cock et al., 2017 98.3 
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STT Loài Mã GenBank 

Nòi sinh 

học        

xác định 

Ký chủ Quốc gia Tham khảo 

Mức đồng 

nhất trình   

tự (%) 

32 S. frugiperda KY472255 C (Corn) Ngô Ghana Cock et al., 2017 98.3 

33 S. frugiperda KX580614 C (Corn) Ngô 
São Tomé and 

Príncipe 
Goerge et al., 2016 98.3 

34 S. frugiperda KX580615 C (Corn) Ngô 
São Tomé and 

Príncipe 
Goerge et al., 2016 98.3 

35 S. frugiperda KX580616 R (Rice) Ngô Nigeria Goerge et al., 2016 100 

36 S. frugiperda KX580617 R (Rice) Ngô Nigeria Goerge et al., 2016 100 

37 S. frugiperda KX580618 R (Rice) Ngô Nigeria Goerge et al., 2016 100 

38 S. frugiperda KX580619 R (Rice) Ngô Nigeria Goerge et al., 2016 100 

39 S. frugiperda MF278657 R (Rice) Ngô Tanzania Srinivasan et al., 2018 100 

40 S. frugiperda MF278658 R (Rice) Ngô Tanzania Srinivasan et al., 2018 100 

41 S. frugiperda MF278659 R (Rice) Ngô Tanzania Srinivasan et al., 2018 100 

42 S. frugiperda MH704433 KXĐ Ngô Ấn Độ Shylesha et al., 2018 100 

43 S. frugiperda MK034861 KXĐ Ngô Ấn Độ Sisodiya et al., 2018 100 

44 S. frugiperda MH753332 KXĐ Ngô Ấn Độ Tìm kiếm BLAST 100 

45 S. frugiperda MH753330 KXĐ Ngô Ấn Độ Tìm kiếm BLAST 100 

46 S. frugiperda MH753329 KXĐ Ngô Ấn Độ Tìm kiếm BLAST 100 

47 S. frugiperda MH753327 KXĐ Ngô Ấn Độ Tìm kiếm BLAST 100 

48 S. frugiperda MH753326 KXĐ Ngô Ấn Độ Tìm kiếm BLAST 100 

49 S. frugiperda MH753325 KXĐ Ngô Ấn Độ Tìm kiếm BLAST 100 

50 S. frugiperda MH753324 KXĐ Ngô Ấn Độ Tìm kiếm BLAST 100 

51 S. frugiperda MH639005 KXĐ Ngô Ấn Độ Tìm kiếm BLAST 100 

52 S. frugiperda MH190445 KXĐ Ngô Kenya Tìm kiếm BLAST 100 

53 S. frugiperda MH190444 KXĐ Ngô Kenya Tìm kiếm BLAST 100 

54 S. frugiperda MK318297 KXĐ Ớt CH Dominic Tìm kiếm BLAST 100 

55 S. frugiperda GU095403 KXĐ KXĐ Canada Tìm kiếm BLAST 100 

56 S. mauritia HQ950503     93.3 

57 S. litura HM756093     95.5 

58 S. dolichos HM756089      95.7 

59 S. eridania HM756085     93.6 

60 S. exigua HM756080     92.4 

61 S. pulchella HM756076     95.3 

62 S. littoralis HM756074     95.5 

Ghi chú: KXĐ: không xác định 



Kết quả nghiên cứu Khoa học   BVTV - Số 2/2019 

 66

 

Hình 5. Cây phả hệ dựa trên trình tự đoạn COI của 2 mẫu sâu hại ngô thu tại Hà Nội  
vụ xuân 2019 (được đánh dấu bằng in đậm, bôi vàng, dấu chấm)  

và 62 mẫu sâu Spodoptera frugiperda trên GenBank.  
Các mẫu được căn trình tự đa chuỗi bằng phần mềm ClustalX 2.1. Cây được xây dựng bằng  

phương pháp Neighbor-Joining với khoảng cách di truyền được xác định bằng mô hình thay thế 
Kimura 2 tham số. Giá trị bootraps (%) với 1000 lần lặp lại được chỉ rõ ở gốc các nhánh (chỉ thể hiện 
các giá trị > 50%). Thanh bar là khoảng cách di truyền.  Nòi, nguồn gốc ký chủ và địa điểm của các 

mẫu S. frugiperda trên GenBank được trình bày ở bảng 2. 
 
4. KẾT LUẬN 

Dựa trên phân tích đặc điểm hình thái các 
pha phát dục, triệu chứng gây hại trên cây ngô 

và trình tự mã vạch phân tử (barcode) COI, 

chúng tôi kết luận loài sâu mới được phát hiện 
gây hại trên cây ngô tại Hà Nội vụ xuân năm 
2019 là loài sâu keo mùa thu Spodoptera 

frugiperda (J.E. Smith) (Lepidoptera: Noctuidae). 

Đây là kết quả đầu tiên xác định tên loài sâu hại 
S. frugiperda trên cây ngô tại Việt Nam bằng 

phương pháp sinh học phân tử sử dụng mã vạch 

gen (barcode) COI. Phân tích gen COI của 2 
mẫu SKMT và so sánh với thông tin sẵn có gợi ý 

chúng là con lai RC giữa mẹ nòi R với bố nòi  C. 
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Từ kết quả định danh loài sâu keo mùa thu mới 

gây hại trên cây ngô tại Hà Nội vụ xuân năm 

2019, các nghiên cứu tiếp theo nhằm xác định 
nòi sinh học, phạm vi ký chủ, đặc điểm sinh học, 

sinh thái và tập tính của loài sâu hại này tại Việt 
Nam cần tiếp tục được nghiên cứu trong thời 

gian tới. 
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