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TÓM TẮT 

Canine Parvovirus type 2 (CPV-2) là virus gây bệnh viêm ruột tiêu chảy cấp tính trên chó. CPV-2 là một ADN 

virus và dựa trên trình tự gen VP2, CPV-2 được chia thành 3 biến thể là CPV-2a, CPV-2b và CPV-2c. Hiện nay 

CPV-2c là biến thể đang lưu hành phổ biến trên thế giới cũng như Việt Nam. Trong nghiên cứu này, trình tự hệ 

gen của 8 chủng Parvovirus phân lập được từ chó tại một số tỉnh của miền Bắc trong giai đoạn 2018-2020 đã 

được giải trình tự. Kết quả giải trình tự hệ gen của các chủng virus trong nghiên cứu đã thu được trình tự gen có 

chiều dài là 4269 nucleotide (nt), trong đó trình tự gen mã hóa cho khung đọc mở (ORF) tương ứng với protein phi 

cấu trúc (nonstructural protein) là 2007 nt và protein cấu trúc (structural protein) là 2256 nt. Kết quả phân tích cây 

phả hệ dựa trên trình tự hệ gen cho thấy cả 8 chủng Parvovirus phân lập được từ chó trong nghiên cứu này đều 

thuộc CPV-2c, cùng nằm trong nhánh phát sinh thuộc genotype Asia-4. Trình tự hệ gen của Parvovirus gây bệnh 

trên chó thu được trong nghiên cứu này sẽ là nguồn dữ liệu gen quan trọng phục vụ các nghiên cứu về tiến hóa di 

truyền theo không gian và thời gian của các chủng Parvovirus đã và đang gây bệnh trên đàn chó tại Việt Nam. 

Từ khóa: Chó, Canine parvovirus type 2, giả mã bộ gen, CPV-2c. 

Genomic Sequencing and Analysis of Parvovirus Isolated from Dogs 
in some Northern Provinces of Vietnam 

ABSTRACT 

Canine Parvovirus type 2 (CPV-2) is a virus that causes acute diarrheal enteritis in dogs. CPV-2 is a DNA 

virus and based on the VP2 gene sequence, CPV-2 is clasified into CPV-2a, CPV-2b and CPV-2c. Currently, CPV-

2c is the most popular variant circulating in the world as well as in Vietnam. In this study, the genome sequences 

of eight canine Parvovirus strains isolated in some northern provinces of Vietnam during 2018 - 2020 were 

sequenced. The results of genome sequencing of the Parvovirus strains have obtained genetic sequences of 4269 

nucleotides (nt) in length, in which the gene sequence coding for the open reading frame (ORF) corresponding to 

the non-structural proteins was 2007 nt and structural proteins was 2256 nt in length. The phylogenetic analysis 

based on the full genome sequences showed that all eight present canine Parvovirus strains belonged to CPV-2c 

and shared the same evolutionary brand with clade Asia-4. The whole genomic sequence data of canine 

Parvovirus obtained in this study will be an important source for any spatial and temporal genetic evolution studies 

of canine Parvovirus strains circulating in Vietnam. 

Keywords: Dogs, Canine parvovirus type 2, Genomic sequencing, CPV-2c. 

 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Canine Parvovirus type 2 (CPV-2) là 

nguyên nhân gây bệnh viêm ruột tiêu chây trên 

chó. Bệnh có tî lệ míc và tî lệ tā vong cao, 

thþąng gặp ć chó dþĆi 1 nëm tuổi và chó chþa 

đþợc tiêm phòng vacxin. Bệnh xuçt hiện một số 

triệu chĀng điển hình nhþ: û rü, bỏ ën, sốt cao, 
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nôn māa, mçt nþĆc nhanh chóng và tiêu chây 

phân có lén máu (Appel & cs., 1979; Hayes & 

cs., 1979; Vickers, 2017). CPV-2 thuộc giống 

Parvovirus, họ Parvoviridae, là virus không có 

vỏ bọc, đþąng kính khoâng 25nm, ADN sợi đĄn. 

Bộ gen có chiều dài khoâng 5,2kb, bao gồm 2 

khung đọc mć mã hóa cho hai loäi protein: 

protein phi cçu trúc (non-structural protein-

NS) và protein cçu trúc (structural protein-VP) 

(Reed & cs., 1988).  

Bệnh do CPV-2 læn đæu tiên đþợc ghi nhên 

vào cuối nhĂng nëm 70 cûa thế kî XX (Appel & 

cs., 1979). Kể tÿ khi ca bệnh đæu tiên xuçt hiện, 

CPV-2 đã xuçt hiện nhĂng đột biến trên đoän 

gen VP2 và dăa trên cĄ sć să khác biệt đþợc 

quan sát thçy täi vð trí amino acid 426 đã täo ra 

nhĂng biến chûng mĆi bao gồm: CPV-2a 

(426Asn), CPV-2b (426Asp) và CPV-2c 

(426Glu). Cho đến nay, câ ba biến chûng đã 

đþợc ghi nhên trên toàn thế giĆi, vĆi tî lệ lþu 

hành và phân bố khác nhau giĂa các vùng đða lý 

(Mira & cs., 2018b). Mặc dù gen VP2 cûa CPV-2 

đã đþợc nghiên cĀu tþĄng đối tốt nhþng việc 

nghiên cĀu các biến thể di truyền cûa gen NS 

vén còn hän chế. Gen NS có liên quan đến să 

sao chép cûa virus, đóng gói ADN, gåy độc tế 

bào và khâ nëng gåy bệnh (Wang & cs., 1998; 

Niskanen & cs., 2010; Nikanen & cs., 2013). 

Ở Việt Nam, theo Hoang & cs., (2019), ca 

bệnh trên chó đæu tiên do CPV-2 đþợc cho là 

phát hiện vào nëm 1994. Cho đến nay câ ba 

biến chûng CPV-2a, CPV-2b và CPV-2c đã đþợc 

phát hiện täi Việt Nam (Hoang & cs., 2019; 

Nakamura & cs., 2004), trong đó biến chûng gây 

bệnh phổ biến nhçt trong nhĂng nëm gæn đåy là 

CPV-2c (Hoang & cs., 2019). Mặc dù ć Việt Nam 

đã có một số nghiên cĀu khoa học phân tích về 

nhĂng biến đổi di truyền cûa các chûng CPV-2 

đã và đang gåy bệnh trên đàn chó nuôi täi Việt 

Nam, nhþng nhĂng nghiên cĀu này chû yếu têp 

trung vào giâi mã và phân tích gen VP2 cûa 

CPV-2 (Nakamura & cs., 2004; Hoang & cs., 

2019; Doan & cs., 2021). NhĂng nghiên cĀu về 

giâi mã và phân tích toàn bộ bộ gen cûa CPV-2 

còn ít, theo hiểu biết cûa chúng tôi thì cho đến 

nay chî có duy nhçt một công bố khoa học cûa 

Nguyen & cs., (2021) về giâi mã hệ bộ gen cûa 

CPV-2 phân lêp đþợc täi Việt Nam trong giai 

đoän 2017-2018. Kết quâ nghiên cĀu thu đþợc 

cûa Nguyen & cs., (2021) cho thçy nhĂng biến 

đổi di truyền cûa CPV-2 diễn ra trên câ gen mã 

hóa cho protein cçu trúc và phi cçu trúc, cý thể 

să thay thế cho mỗi vð trí nucleotide (nt) đối vĆi 

gen mã hóa cho protein cçu trúc là 3,06 × 10–4 

nt/nëm và đối vĆi gen mã hóa cho protein phi 

cçu trúc là 3,16 × 10–4 nt/nëm. Do CPV-2 

thþąng xuyên có nhĂng biến đổi về di truyền để 

hình thành nên nhĂng biến chûng virus mĆi, vì 

vêy rçt cæn nhĂng nghiên cĀu liên týc về giâi 

mã và phân tích hệ gen cûa CPV-2 để xác đðnh 

đþợc nguồn gốc tiến hóa và să biến đổi di truyền 

cûa các chûng CPV-2 đã và đang gåy bệnh trên 

chó theo không gian và thąi gian khác nhau. 

Trong nghiên cĀu này, một số chûng Parvovirus 

phân lêp đþợc tÿ chó bð bệnh nuôi täi Hà Nội, 

Bíc Giang, Bíc Ninh, Hà Nam và Vïnh Phúc 

trong giai đoän 2018-2020 đã đþợc giâi trình tă 

và phân tích trình tă hệ gen. 

Bâng 1. Thông tin các chủng CPV sử dụng trong nghiên cứu 

Chủng virus Thời gian thu thập mẫu Giống chó Tuổi (tháng) Địa phương 

VNUA/CPV152 09/2018 Poodle 3 Hà Nội 

VNUA/CPV153 09/2018 Poodle 5 Vĩnh Phúc 

VNUA/CPV175 11/2019 Nhật lai 7 Bắc Giang 

VNUA/CPV376 11/2019 Chó ta 2 Bắc Ninh 

VNUA/CPV379 04/2020 Phốc 7 Vĩnh Phúc 

VNUA/CPV380 04/2020 Chó đốm 3 Hà Nội 

VNUA/CPV384 05/2020 Akita 6 Bắc Ninh 

VNUA/CPV385 06/2020 Chó lai 2 Hà Nam 
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Bâng 2. Thông tin các cặp mồi sử dụng trong nghiên cứu 

Tên mồi Trình tự (5’-3’) Vị trí 
Kích thước 

(bp) 

Nhiệt độ gắn mồi 

(C) 

CPV 1F CTTCTTGTCTTTGACAGAGTGAA 224-246 1198 55 

CPV 1R TGCTATAGCGTGACAA ACTTTA 1399-1420 

CPV 2F ATCTTGCAAATTCTAGAACATGTCA 1344-1368 843 

CPV 2R TTGCACGTCTTTGTGAGTAAC 2165-2185 

CPV 3F ACGTAGTGGACCTTGCACTGGAA 2079-2101 776 

CPV 3R GATCCTGTAGCTCTTTCATTTCT 2831-2853 

CPV 4F AATCTTGCACCAATGAGTGA 2774-2793 1169 

CPV 4R TGACCATGTTGTCTACCAAATGCAT 3918-3942 

CPV 5F TATGAGACCAGCTGAGGTTGGTTA 3775-3798 821 

CPV 5R AATTTTTCTAGGTGCTAGTTGATATGTAAT 4566-4595 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Nguyên liệu 

Tám chûng virus CPV-2 khác nhau 

(VNUA/CPV152, VNUA/CPV153, VNUA/ 

CPV175, VNUA/CPV376, VNUA/CPV379, 

VNUA/CPV380, VNUA/CPV384 và VNUA/ 

CPV385) đã đþợc sā dýng để giâi mã toàn bộ hệ 

gen. Đåy là nhĂng chûng virus đã đþợc phân lêp 

thành công trên môi trþąng tế bào (kết quâ 

không đþợc thể hiện) tÿ méu bệnh phèm cûa 

chó bð bệnh nuôi täi 5 tînh thành khác nhau cûa 

miền Bíc, bao gồm Hà Nội (2 méu), Vïnh Phúc 

(2 méu), Bíc Ninh (2 méu), Bíc Giang (1 méu) 

và Hà Nam (1 méu). Thông tin chi tiết về các 

chûng virus sā dýng trong nghiên cĀu đþợc 

trình bày ć bâng 1. 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 

2.2.1. Tách chiết ADN tổng số 

DNA tổng số đþợc chiết tách bìng bộ kit 

QIAamp DNA Mini Kit (Qiagen), quy trình đþợc 

thăc hiện theo hþĆng dén cûa nhà sân xuçt. 

Méu ADN sau tách chiết đþợc bâo quân ć -20C 

2.2.2. Phương pháp PCR 

Méu DNA sau khi tách chiết sẽ đþợc sā 

dýng cho phân Āng PCR. Thành phæn một 

phân Āng PCR bao gồm: 10µl 2X PCR Master 

Mix solution (iNtRON); 1µl mồi xuôi; 1µl mồi 

ngþợc; 3µl ADN và 5µl nþĆc tinh khiết không 

chĀa enzyme phân cít ADN và ARN. Chu trình 

phân Āng PCR đþợc thăc hiện nhþ sau: 95C 

trong 5 phút; 35 chu trình (95C 30 giây; 55C 

30 giây; 72C 1 phút); pha kéo dài 72C trong 7 

phút và bâo quân sân phèm ć 4C. Các cặp mồi 

sā dýng trong nghiên cĀu này là nhĂng cặp 

mồi đã đþợc công bố trþĆc đåy (Moon & cs., 

2020). Thông tin chi tiết về các cặp mồi đþợc 

thể hiện trong bâng 2. 

2.2.3. Giải trình tự bộ gen và xây dựng cây 

sinh học phân tử 

Để giâi trình tă bộ gen CPV-2, nëm cặp mồi 

đặc hiệu khác nhau đã đþợc sā dýng để nhân 

lên 5 đoän gen khác nhau cûa hệ gen CPV-2 

(Bâng 2). Sân phèm PCR thu đþợc đã đþợc giâi 

trình tă bći công ty 1st BASE DNA Sequencing 

(Malaysia). Các trình tă đþợc cën chînh và so 

sánh bìng phæn mềm Geneious 10.0 

(https://www.geneious.com/prime) và BioEdit. 

Cây sinh học phân tā đþợc phân tích bìng phæn 

mềm MEGA X (Kumar & cs., 2018), sā dýng 

phþĄng pháp Neighbor-Joining vĆi giá trð 

Bootstrap là 1000. Các chûng CPV-2 tham 

chiếu sā dýng trong nghiên cĀu đþợc thu thêp 

tÿ dĂ liệu ngân hàng gen thế giĆi (GenBank). 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Kết quâ nhân các đoạn gen của CPV-2 

bằng phân ứng PCR 

Trình tă hệ gen cûa CPV-2 có chiều dài 

khoâng 5,2kb, mã hóa cho 2 protein phi cçu trúc 
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(NS1 và NS2) và 2 protein cçu trúc (VP1 và 

VP2) (Reed & cs., 1988). Để giâi mã đþợc toàn 

bộ hệ gen cûa CPV-2, nëm cặp mồi đặc hiệu bít 

cặp ć các vð trí khác nhau và trâi dài toàn bộ hệ 

gen đã đþợc thiết kế (Bâng 2) (Moon & cs., 

2020). Kết quâ phân Āng PCR cho thçy câ 5 cặp 

mồi đều hoät động tốt và nhån lên 5 đoän gen 

đặc hiệu khác nhau vĆi kích thþĆc là 1198, 843, 

776, 1169 và 821 bp, tþĄng Āng vĆi các cặp mồi 

CPV-1F/1R, CPV-2F/2R, CPV-3F/3R, CPV-

4F/4R và CPV-5F/5R. Các sân phèm PCR thu 

đþợc này có kích thþĆc đúng vĆi kích thþĆc đã 

đþợc công bố trþĆc đåy (Moon & cs., 2020). Nhþ 

vêy bþĆc nhån các đoän gen trâi dài toàn bộ hệ 

gen cûa CPV-2 bìng phþĄng pháp PCR đã 

thành công (Hình 1). 

3.2. Kết quâ phân tích trình tự nucleotide 

và amino acid của các chủng CPV-2 

Kết quâ giâi trình tă gen, qua phân tích cho 

thçy trình tă hệ gen thu đþợc cûa các méu CPV-

2 có chiều dài là 4269 nucleotide (nt), bao gồm 

hai khung đọc mć (ORF) mã hóa cho NS (2007 

nt) và VP (2256 nt), trong đó đoän gen VP2 có 

chiều dài 1755 nt. Kết quâ phân tích và so sánh 

về trình tă hệ gen cho thçy 8 chûng virus trong 

nghiên cĀu này có mĀc độ tþĄng đồng vĆi nhau 

về trình tă nt dao động tÿ 99,8-100% và trình tă 

amino acid (aa) dao động tÿ 99,7-100%. Khi so 

sánh về trình tă hệ gen cûa các chûng CPV-2 

trong nghiên cĀu này vĆi một số chûng CPV-2 

khác cûa Việt Nam đã đþợc công bố trþĆc đåy, 

mĀc độ tþĄng đồng về trình tă nt dao động tÿ 

98,7-99,8% và aa dao động tÿ 98,5-99,9%. Cý 

thể, mĀc độ tþĄng đồng về trình tă hệ gen cûa 

các chûng CPV-2 trong nghiên cĀu này vĆi 

chûng CPV/dog/HCM/22/2013 (GenBank: 

LC214970) thuộc biến thể (Genotype) 2a phân 

lêp täi Thành phố Hồ Chí Minh nëm 2013 dao 

động tÿ 98,7-98,8% về nt và 98,5-98,8% về aa. 

Đối vĆi chûng CPV-2 thuộc biến thể 2c phân lêp 

täi Thành phố Hồ Chí Minh nëm 2013 là chûng 

CPV/dog/HCM/7/2013 (GenBank: LC214969) và 

chûng HN07 (GenBank: MT106228) phân lêp 

täi Hà Nội nëm 2017 (Nguyen & cs., 2021), mĀc 

độ tþĄng đồng về nt dao động tÿ 99,6-99,8% và 

aa dao động 99,5-99,9%. TþĄng tă, khi so sánh 

vĆi một số chûng CPV-2 thuộc các biến thể 2a, 2b 

và 2c khác nhau phân lêp đþợc täi Mỹ, Trung 

Quốc, Ý và ĐĀc, mĀc độ tþĄng đồng về trình tă nt 

dao động tÿ 98,9-99,9% và aa dao động tÿ  

98,5-100%. Trong số các chûng CPV-2 tham 

chiếu nþĆc ngoài thì các chûng CPV-2 trong 

nghiên cĀu này có mĀc độ tþĄng đồng về trình tă 

hệ gen cao nhçt vĆi chûng CPV/IZSSI/2743/17 

(GenBank: MF510157) phân lêp đþợc tÿ Ý nëm 

2017, tþĄng đồng 99,9% về nt và 99,8-100% về aa 

(Bâng 3). 

Một số nghiên cĀu gæn đåy cho thçy các đột 

biến di truyền diễn ra ć nhiều vð trí khác nhau 

trên câ đoän gen mã hoá cho protein cçu trúc và 

protein phi cçu trúc cûa CPV-2, không têp trung 

ć một khu văc trình tă gen nhçt đðnh (Moon & 

cs., 2020; Nguyen & cs., 2021). Kết quâ phân tích 

về trình tă nt cûa hệ gen trong nghiên cĀu này 

cüng cho thçy có să thay thế nt diễn ra trên câ 

trình tă gen mã hóa cho protein cçu trúc và 

protein phi cçu trúc cûa CPV-2. Cý thể trên 

trình tă gen VP2, chûng VNUA/CPV152 và 

VNUA/CPV153 sai khác vĆi 6 chûng còn läi täi vð 

trí nt 445 (G  A). Trên trình tă gen NS, chûng 

VNUA/CPV175 và VNUA/CPV376 sai khác vĆi 6 

chûng còn läi täi vð trí nt 75 (T  C), 376 (G  

A) và 939 (A  G). Chûng VNUA/CPV380 có 5 vð 

trí nt sai khác so vĆi các chûng VNUA/CPV/152, 

VNUA/CPV153, VNUA/CPV175 và 

VNUA/CPV376, bao gồm vð trí nt 920 (A  C) 

trên trình tă gen NS và vð trí nt 633 (T  C), 645 

(T  C), 846 (T  C) và 1341 (A  G) trên trình 

tă gen VP2. TþĄng tă trên đoän gen NS, chûng 

VNUA/CPV384 và VNUA/CPV385 sai khác vĆi 6 

chûng còn läi täi vð trí nt 51 (G  A), 1599 (T  

G) và 1790 (T  C). 

Kết quâ phân tích về trình tă aa suy diễn 

(deduced aa) cho thçy có 31 vð trí sai khác về aa 

khi so sánh 8 chûng CPV-2 trong nghiên cĀu 

này vĆi nhau và vĆi các chûng tham chiếu khác 

(Bâng 4). Cý thể kết quâ phân tích trình tă aa 

cûa gen VP2 cho thçy, mặc dù có 16 vð trí đột 

biến nt nhþng chî có 8 vð trí đột biến thay thế 

làm thay đổi trình tă amino acid: 5 (Ala  Gly); 

87 (Met  Leu), 101 (Ile  Thr), 267 (Phe  

Tyr), 300 (Ala  Gly), 370 (Gln  Agr), 426 

(Asn  Glu), 447 (Ile  Met). Một nghiên cĀu 
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trþĆc đåy cûa Hoang & cs., (2019) cüng cho thçy 

6/15 vð trí đột biến nt làm thay đổi trình tă aa 

cûa gen VP2 cûa các chûng PCV-2 phân lêp täi 

Việt Nam trong giai đoän tÿ tháng 11/ 2016 đến 

tháng 2/2018. Các đột biến thay thế aa diễn ra ć 

các vð trí khác nhau (5: Ala  Gly; 267: 

PheTyr; 324: Tyr  Ile; và 370: Gln  Agr) 

trên trình tă gen VP2 cûa các chûng CPV-2c 

cüng đã đþợc công bố trþĆc đåy täi Trung Quốc 

(Wang & cs., 2016; Zhao & cs., 2017), Đài Loan 

(Chiang & cs., 2016; Lin & cs., 2017) và Hàn 

Quốc (Moon & cs., 2020). Vð trí đột biến aa 370: 

Gln  Agr cûa chûng CPV-2c đþợc công bố læn 

đæu tiên täi Trung Quốc nëm 2014 (Guo & cs., 

2013). Các vð trí đột biến aa nìm trong vùng tÿ 

vð trí aa 359 đến 375 cûa gen VP2 đþợc cho là có 

thể ânh hþćng đến phäm vi vêt chû câm nhiễm 

là chó hoặc mèo cûa CPV-2c và gåy ngþng kết 

hồng cæu cûa vêt chû (Simpson & cs., 2000). Kết 

quâ phân tích trình tă aa cûa gen VP2 trong 

nghiên cĀu này cho thçy aa ć vð trí 370 cûa 

chûng virus VNUA/CPV152 phân lêp đþợc täi 

Hà Nội nëm 2018 là Gln, trong khi 7 chûng 

virus còn läi trong nghiên cĀu này cüng nhþ các 

chûng CPV-2c đã đþợc công bố trþĆc đåy bći 

Nguyen & cs. (2021) đều là Agr. Phát hiện này 

cho thçy nhĂng chûng CPV-2c phân lêp đþợc 

trên chó täi Việt Nam trong nhĂng nëm gæn đåy 

có thể có đặc tính sinh học khác nhau và phäm 

vi vêt chû câm nhiễm cüng sẽ khác nhau. Tÿ 

nghiên cĀu này cho thçy nhĂng nghiên cĀu 

mang tính liên týc và cêp nhêt về các đặc điểm 

sinh học và sinh học phân tā theo không gian và 

thąi gian khác nhau cûa các chûng CPV-2 đã và 

đang gåy bệnh trên chó, cüng có thể trên mèo là 

rçt quan trọng và cæn thiết. 

 

Ghi chú: Hình A, B, C, D và E là sân phẩm PCR thu được tương ứng với các cặp mồi CPV-1F/1R, CPV-2F/2R, 

CPV-3F/3R, CPV-4F/4R và CPV-5F/5R. M: Marker DNA. A; Giếng 1-8 là 8 chủng virus tương ứng 

VNUA/CPV152, VNUA/CPV153, VNUA/CPV175, VNUA/CPV376, VNUA/CPV379, VNUA/CPV380, 

VNUA/CPV384 và VNUA/CPV385; Giếng NC: Đối chứng âm; Giếng PC: Đối chứng dương (sử dụng chủng 

HN7AA, mã số GenBank: MK357734). 

Hình 1. Kết quâ chạy điện di trên gel agarose để kiểm tra sân phẩm PCR 
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NhĂng nghiên cĀu trþĆc đåy cüng cho thçy 

vð trí aa 426 trên trình tă protein VP2 đóng vai 

trò quan trọng trong việc chia CPV-2 thành 3 

type khác nhau: CPV-2a, CPV-2b và CPV-2c. 

Cý thể ć vð trí aa 426, chûng CPV-2a là 

Asparagine (Asn), chûng CPV-2b là Aspartic 

acid (Asp) và CPV-2c là Glutamic acid (Glu) 

(Buonavoglia & cs., 2001; Parrish & cs., 1991). 

Các type CPV-2a, CPV-2b và CPV-2c khác 

nhau đþợc cho là có các đặc tính sinh học khác 

nhau và khác so vĆi chûng CPV-2 gốc ban đæu. 

Các type CPV-2a, CPV-2b và CPV-2c này có 

thể lây nhiễm trên mèo (Truyen và Parrish., 

1992). Chûng CPV-2c gây bệnh viêm ruột tiêu 

chây trên chó đã đþợc ghi nhên ć nhiều quốc 

gia trên thế giĆi, bao gồm các nþĆc Bíc Mỹ, 

Nam Mỹ, châu Âu, châu Phi và châu Á (Doan 

& cs., 2021; Kang & cs., 2008; Ohshima & cs., 

2008). Ở Việt Nam, chûng CPV-2c gây bệnh 

trên chó đã đþợc ghi nhên læn đæu tiên nëm 

2004 (Nakamura & cs., 2004). NhĂng công bố 

khoa học gæn đåy täi Việt Nam cüng cho thçy 

chûng CPV-2c là chûng lþu hành phổ biến 

nhçt (Hoang & cs., 2019; Nguyen & cs., 2021). 

Trong nghiên cĀu này 8 chûng CPV-2 thu thêp 

đþợc trong giai đoän 2018-2020 đều thuộc 

CPV-2c (Bâng 4). Nhþ vêy các kết quâ cêp 

nhêt thu đþợc tÿ nghiên cĀu này cùng vĆi các 

kết quâ nghiên cĀu đã đþợc công bố gæn đåy 

(Hoang & cs., 2019; Doan & cs., 2021; Nguyen 

& cs., 2021) một læn nĂa cho thçy các chûng 

CPV-2 đang lþu hành và gåy bệnh trên đàn 

chó täi Việt Nam trong nhĂng nëm gæn đåy 

hæu hết thuộc về chûng CPV-2c. 

Protein phi cçu trúc (NS) đþợc cho là liên 

quan đến khâ nëng gåy độc tế bào và khâ nëng 

gây bệnh cûa CPV-2 (Wang & cs., 1998; 

Niskanen & cs., 2010; Nikanen & cs., 2013). 

Tuy nhiên nhĂng thông tin khoa học công bố về 

trình tă aa cûa NS cüng nhþ đột biến di truyền 

trên NS còn nhiều hän chế (Moon & cs., 2020). 

Một số công bố khoa học gæn đåy cho thçy các 

đột biến di truyền diễn ra trên câ NS cûa CPV-

2 (Moon & cs., 2020; Nguyen & cs., 2021). Kết 

quâ phân tích trình tă aa cûa NS cho thçy các 

chûng CPV-2 trong nghiên cĀu này có ít nhçt 4 

vð trí đột biến aa (60: IleVal; 544: TyrPhe; 

545: GluVal; 630: LeuPro) khi so sánh vĆi 

các chûng virus thuộc CPV-2 nói chung và 

CPV-2c nói riêng phân lêp đþợc trþĆc đåy trên 

thế giĆi và Việt Nam (Bâng 4). Các kết quâ thu 

đþợc trong nghiên cĀu này cùng vĆi một số 

nghiên cĀu gæn đåy (Moon & cs., 2020; Nguyen 

& cs., 2021) cho thçy các nghiên cĀu về tiến 

hoá cüng nhþ dðch tễ học phân tā cûa các 

chûng PCV-2 trong thąi gian tĆi cæn giâi mã 

toàn bộ hệ gen cûa CPV-2 thay vì chî giâi mã 

gen VP2 nhþ đäi đa số các công bố khoa học 

trþĆc đåy (Doan & cs., 2021; Geng & cs., 2015, 

Hoang & cs., 2019, Kang & cs., 2008; Ohshima 

& cs., 2008). 

3.3. Kết quâ xây dựng cây phâ hệ 

(Phylogenetic tree) 

Một nghiên cĀu mĆi đþợc công bố gæn đåy 

cûa Nguyen & cs., (2021) khi phân tích cây 

phâ hệ dăa trên toàn bộ trình tă nucleotide 

(nt) cûa bộ gen cûa 199 chûng CPV-2 khác 

nhau phân lêp đþợc trong giai đoän tÿ nëm 

1978-2019 cho thçy các chûng CPV-2 trên thế 

giĆi đþợc chia thành 2 nhánh chính là nhánh 

châu Âu và nhánh châu Á. Nhánh chính châu 

Âu läi đþợc phân nhánh tiếp thành 3 nhánh 

nhỏ khác nhau là WT-I, WT-II và WT-III và 

nhánh chính châu Á läi đþợc phân nhánh tiếp 

thành 4 nhánh nhỏ khác nhau là Asia-1, Asia-

2, Asia-3 và Asia-4 (Nguyen & cs., 2021). Kết 

quâ xây dăng cây phâ hệ dăa trên toàn bộ 

trình tă nt cûa hệ gen cho thçy tçt câ 8 chûng 

CPV-2c trong nghiên cĀu này đều thuộc 

nhánh Asia-4 (Hình 2), cùng nhánh phát sinh 

vĆi các chûng CPV-2c phân lêp đþợc täi Việt 

Nam trong giai đoän 2017-2018 (Nguyen & 

cs., 2021) và chûng CPV/IZSSI/2743/17 

(GenBank: MF510157) phân lêp täi Ý nëm 

2017 (Mira & cs., 2018a). Nhþ vêy kết quâ xây 

dăng cây phâ hệ trên cć sć sā dýng toàn bộ 

trình tă nt cûa hệ gen cûa CPV-2 cho thçy tçt 

câ các chûng CPV-2c phân lêp đþợc täi Việt 

Nam trong giai đoän 2017-2018 (Nguyen & 

cs., 2021) và các chûng CPV-2c trong nghiên 

này phân lêp đþợc trong giai đoän 2018-2020 

đều thuộc nhánh Asia-4. 
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Bâng 3. Tỉ lệ tương đồng về trình tự nucleotide (NT) (dưới đường chéo) và amino acid (AA) (trên đường chéo)  

của các chủng CPV-2 trong nghiên cứu này với các chủng CPV-2 tham chiếu khác 

Chủng virus 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 

EU659117/CPV2/USA/1980   99,2 99,0 98,7 98,8 98,8 99,2 99,3 99,4 99,0 98,7 98,7 98,5 99,4 98,6 98,5 98,7 98,7 98,6 98,6 98,5 98,5 

KR002795/CPV-2a/China 2013 99,3   99,6 99,1 99,1 99,1 99,5 99,5 99,5 99,2 99,0 99,0 98,8 99,5 98,9 98,8 99,0 99,0 98,9 98,9 98,8 98,8 

JX660690/CPV2a/China 2011 99,4 99,4   99,2 99,2 99,2 99,3 99,2 99,3 99,3 98,9 98,9 98,8 99,3 98,8 98,8 98,9 98,9 98,8 98,8 98,8 98,8 

LC214970/CPV2a/Vietnam 2013 99,0 99,1 99,4   98,8 98,8 99,0 98,8 99,0 99,0 98,7 98,8 98,7 99,0 98,8 98,7 98,7 98,7 98,6 98,6 98,5 98,5 

JQ686671/CPV2a-new/China 2011 99,1 99,2 99,2 98,9   100 99,1 99,0 99,1 99,7 99,0 98,7 98,8 99,2 98,9 98,8 99,0 99,0 98,9 98,9 98,8 98,8 

KF676668/CPV2a /China 2009 99,1 99,2 99,3 99 99,9    99,1 99,0 99,1 99,7 99,0 98,7 98,8 99,2 98,9 98,8 99,0 99,0 98,9 98,9 98,8 98,8 

MG434745/CPV2a/Italy 2017 99,4 99,4 99,4 99,1 99,1 99,1   99,5 99,5 99,1 99,0 98,8 98,8 99,5 98,9 98,8 99,0 99,0 98,9 98,9 99,0 99,0 

MF177226/CPV2b/Italy 1999 99,6 99,4 99,4 99,0 99,2 99,2 99,5   99,6 99,2 99,0 98,8 98,8 99,5 98,9 98,8 99,0 99,0 98,9 98,9 98,8 98,8 

AY742934/CPV2b/Germany 1995 99,6 99,3 99,4 99,0 99,1 99,1 99,4 99,7   99,4 99,0 99,0 98,9 99,7 99,0 98,9 99,0 99,0 99,0 99,0 98,9 98,9 

JQ268284/CPV2b-new/China 2011 99,2 99,3 99,4 99,2 99,6 99,7 99,2 99,3 99,3   99,0 98,9 98,9 99,3 99,0 98,9 99,0 99,0 99,0 99,0 98,9 98,9 

MF510157/CPV2c/Italy 2017 99,1 99 99,1 98,8 99,1 99,1 99,1 99,2 99,2 99,2   99,7 99,8 99,1 99,9 99,8 100 100 99,9 99,9 99,8 99,8 

LC214969/CPV2c/Vietnam 2013 98,9 98,8 98,9 98,8 98,8 98,8 98,8 99,0 99,0 98,9 99,7   99,8 99,1 99,7 99,7 99,7 99,7 99,6 99,6 99,5 99,5 

MT106228/CPV2c/Vietnam 2017 98,9 98,8 98,9 98,8 98,9 98,9 98,9 99,0 99,0 99,0 99,8 99,8   99,0 99,9 99,8 99,8 99,8 99,7 99,7 99,7 99,7 

MF177239/CPV-2c/Italy 2001 99,6 99,3 99,3 99,1 99,1 99,1 99,4 99,6 99,6 99,3 99,2 99,0 99,0    99,0 99,0 99,1 99,1 99,0 99,0 99,0 99,0 

VNUA/CPV152 2018* 99,0 99,0 99,0 98,8 99,0 99,0 99,0 99,1 99,1 99,1 99,9 99,7 99,7 99,1   99,9 99,9 99,9 99,8 99,8 99,7 99,7 

VNUA/CPV153 2018* 99,1 99,0 99,0 98,8 99,0 99,0 99,0 99,2 99,1 99,1 99,9 99,7 99,8 99,2 99,9   99,8 99,8 99,7 99,7 99,7 99,7 

VNUA/CPV175 2019* 99,1 99,0 99,0 98,8 99,0 99,1 99,0 99,2 99,1 99,2 99,9 99,6 99,7 99,2 99,9 99,9   100 99,9 99,9 99,8 99,8 

VNUA/CPV376 2019* 99,1 99,0 99,0 98,8 99,0 99,1 99,0 99,2 99,1 99,2 99,9 99,6 99,7 99,2 99,9 99,9 100    99,9 99,9 99,8 99,8 

VNUA/CPV379 2020* 99,0 98,9 99,0 98,7 99,0 99,0 99,0 99,1 99,1 99,1 99,9 99,6 99,7 99,1 99,8 99,8 99,8 99,8   99,8 99,9 99,9 

VNUA/CPV380 2020* 99,1 99,0 99,0 98,8 99,0 99,1 99,0 99,2 99,1 99,2 99,9 99,6 99,7 99,2 99,9 99,9 99,9 99,9 99,8   99,7 99,7 

VNUA/CPV384 2020* 99,1 98,9 99,0 98,8 99,0 99,0 99,1 99,2 99,1 99,1 99,9 99,6 99,7 99,2 99,8 99,8 99,8 99,8 99,8 99,8   100 

VNUA/CPV385 2020* 99,1 98,9 99,0 98,8 99,0 99,0 99,1 99,2 99,1 99,1 99,9 99,6 99,7 99,2 99,8 99,8 99,8 99,8 99,8 99,8 100   

Ghi chú: * Các chủng virus phân lập được trong nghiên cứu này. 
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Bâng 4. So sánh trình tự nucleotide (NT) và axit amin (AA)  

của các chủng CPV-2 trong nghiên cứu này với các chủng CPV-2 tham chiếu khác 

Gen NS 
VP 

VP1 VP2 

Vị trí Nucleotide 178-180 1630-
1632 

1633-
1635 

1888-
1890 

46-48 91-93 100-
102 

463-
465 

13-15 257-
259 

302-
303 

799-
801 

898-
900 

1108-
1110 

1276-
1278 

1339-
1341 

Vị trí Amino acid 60 544 545 630 16 31 34 155 5 87 101 267 300 370 426 447 

EU659117/CPV2/USA/1980 ATT (Ile) TAT (Tyr) GAA 
(Glu) 

CTT 
(Leu) 

GTA 
(Val) 

TGT 
(Cys) 

ATA 
(Ile) 

GCC 
(Ala) 

GCA 
(Ala) 

ATA 
(Met) 

ATT 
(Ile) 

TTT 
(Phe) 

GCT 
(Ala) 

CAA 
(Gln) 

AAT 
(Asn) 

ATA 
(Ile) 

KR002795/CPV-2a/China 2013 ATT (Ile) TAT (Tyr) GAA 
(Glu) 

CTT 
(Leu) 

GTA 
(Val) 

TGT 
(Cys) 

ATA 
(Ile) 

GCC 
(Ala) 

GCA 
(Ala) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TTT 
(Phe) 

GGT 
(Gly) 

CAA 
(Gln) 

AAT 
(Asn) 

ATA 
(Ile) 

JX660690/CPV2a/China 2011 ATT (Ile) TAT (Tyr) GAA 
(Glu) 

CTT 
(Leu) 

GTA 
(Val) 

TGT 
(Cys) 

ATA 
(Ile) 

GCC 
(Ala) 

GCA 
(Ala) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CAA 
(Gln) 

AAT 
(Asn) 

ATA 
(Ile) 

LC214970/CPV2a/Vietnam 2013 ATT (Ile) TAT (Tyr) GAA 
(Glu) 

CTT 
(Leu) 

GTA 
(Val) 

TGT 
(Cys) 

ATA 
(Ile) 

ACC 
(Thr) 

GCA 
(Ala) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CAA 
(Gln) 

AAT 
(Asn) 

ATA 
(Ile) 

JQ686671/CPV2a-new/China 2011 ATT (Ile) TTT 
(Phe) 

GTA 
(Val) 

CTT 
(Leu) 

GTG 
(Val) 

TGT 
(Cys) 

ATA 
(Ile) 

GCC 
(Ala) 

GCA 
(Ala) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CAA 
(Gln) 

AAT 
(Asn) 

ATA 
(Ile) 

KF676668/CPV2a/China 2009 ATT (Ile) TTT 
(Phe) 

GTA 
(Val) 

CTT 
(Leu) 

GTG 
(Val) 

TGT 
(Cys) 

ATA 
(Ile) 

GCC 
(Ala) 

GCA 
(Ala) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CAA 
(Gln) 

AAT 
(Asn) 

ATA 
(Ile) 

MG434745/CPV2a/Italy 2017 ATT (Ile) TTT 
(Phe) 

GAA 
(Glu) 

CTT 
(Leu) 

GTA 
(Val) 

TGT 
(Cys) 

ATA 
(Ile) 

GCC 
(Ala) 

GCA 
(Ala) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TTT 
(Phe) 

GGT 
(Gly) 

CAA 
(Gln) 

AAT 
(Asn) 

ATA 
(Ile) 

MF177226/CPV2b/Italy 1999 ATT (Ile) TTT 
(Phe) 

GAA 
(Glu) 

CTT 
(Leu) 

GTA 
(Val) 

TGT 
(Cys) 

ATA 
(Ile) 

GCC 
(Ala) 

GCA 
(Ala) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TTT 
(Phe) 

GGT 
(Gly) 

CAA 
(Gln) 

GAT 
(Asp) 

ATA 
(Ile) 

AY742934/CPV2b/Germany 1995 ATT (Ile) TAT (Tyr) GAA 
(Glu) 

CTT 
(Leu) 

GTA 
(Val) 

TGT 
(Cys) 

ATA 
(Ile) 

GCC 
(Ala) 

GCA 
(Ala) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TTT 
(Phe) 

GGT 
(Gly) 

CAA 
(Gln) 

GAT 
(Asp) 

ATA 
(Ile) 

JQ268284/CPV2b-new/China 2011 ATT (Ile) TAT (Tyr) GTA 
(Val) 

CTT 
(Leu) 

GTG 
(Val) 

TGT 
(Cys) 

ATA 
(Ile) 

GCC 
(Ala) 

GCA 
(Ala) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CAA 
(Gln) 

GAT 
(Asp) 

ATA 
(Ile) 

MF510157/CPV2c/Italy 2017 GTT (Val) TTT 
(Phe) 

GTA 
(Val) 

CCT 
(Pro) 

GTG 
(Val) 

TAT 
(Tyr) 

GTA 
(Val) 

ACC 
(Thr) 

GGA 
(Gly) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CAA 
(Gln) 

GAA 
(Glu) 

ATA 
(Ile) 

LC214969/CPV2c/Vietnam 2013 GTT (Val) TAT (Tyr) GAA 
(Glu) 

CCT 
(Pro) 

GTG 
(Val) 

TAT 
(Tyr) 

GTA 
(Val) 

ACC 
(Thr) 

GGA 
(Gly) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CGA 
(Agr) 

GAA 
(Glu) 

ATA 
(Ile) 

MT106228/CPV2c/Vietnam 2017 GTT (Val) TTT 
(Phe) 

GTA 
(Val) 

CCT 
(Pro) 

GTG 
(Val) 

TAT 
(Tyr) 

GTA 
(Val) 

ACC 
(Thr) 

GGA 
(Gly) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CGA 
(Agr) 

GAA 
(Glu) 

ATA 
(Ile) 
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Gen NS 
VP 

VP1 VP2 

MF177239/CPV-2c/Italy 2001 ATT (Ile) TAT (Tyr) GAA 
(Glu) 

CTT 
(Leu) 

GTG 
(Val) 

TGT 
(Cys) 

GTA 
(Val) 

GCC 
(Ala) 

GGA 
(Gly) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TTT 
(Phe) 

GGT 
(Gly) 

CGA 
(Agr) 

GAA 
(Glu) 

ATA 
(Ile) 

VNUA/CPV152 2018*
 

GTT (Val) TTT 
(Phe) 

GTA 
(Val) 

CCT 
(Pro) 

GTG 
(Val) 

TAT 
(Tyr) 

GTA 
(Val) 

ACC 
(Thr) 

GGA 
(Gly) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CAA 
(Gln) 

GAA 
(Glu) 

ATA 
(Ile) 

VNUA/CPV153 2018* GTT (Val) TTT 
(Phe) 

GTA 
(Val) 

CCT 
(Pro) 

GTG 
(Val) 

TAT 
(Tyr) 

GTA 
(Val) 

ACC 
(Thr) 

GGA 
(Gly) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CGA 
(Agr) 

GAA 
(Glu) 

ATA 
(Ile) 

VNUA/CPV175 2019* GTT (Val) TTT 
(Phe) 

GTA 
(Val) 

CCT 
(Pro) 

GTG 
(Val) 

TAT 
(Tyr) 

GTA 
(Val) 

ACC 
(Thr) 

GGA 
(Gly) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CGA 
(Agr) 

GAA 
(Glu) 

ATA 
(Ile) 

VNUA/CPV376 2019* GTT (Val) TTT 
(Phe) 

GTA 
(Val) 

CCT 
(Pro) 

GTG 
(Val) 

TAT 
(Tyr) 

GTA 
(Val) 

ACC 
(Thr) 

GGA 
(Gly) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CGA 
(Agr) 

GAA 
(Glu) 

ATA 
(Ile) 

VNUA/CPV379 2020* GTT (Val) TTT 
(Phe) 

GTA 
(Val) 

CCT 
(Pro) 

GTG 
(Val) 

TAT 
(Tyr) 

GTA 
(Val) 

ACC 
(Thr) 

GGA 
(Gly) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CGA 
(Agr) 

GAA 
(Glu) 

ATG 
(Met) 

VNUA/CPV380 2020* GTT (Val) TTT 
(Phe) 

GTA 
(Val) 

CCT 
(Pro) 

GTG 
(Val) 

TAT 
(Tyr) 

GTA 
(Val) 

ACC 
(Thr) 

GGA 
(Gly) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CGA 
(Agr) 

GAA 
(Glu) 

ATA 
(Ile) 

VNUA/CPV384 2020* GTT (Val) TTT 
(Phe) 

GTA 
(Val) 

CCT 
(Pro) 

GTG 
(Val) 

TAT 
(Tyr) 

GTA 
(Val) 

ACC 
(Thr) 

GGA 
(Gly) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CGA 
(Agr) 

GAA 
(Glu) 

ATG 
(Met) 

VNUA/CPV385 2020* GTT (Val) TTT 
(Phe) 

GTA 
(Val) 

CCT 
(Pro) 

GTG 
(Val) 

TAT 
(Tyr) 

GTA 
(Val) 

ACC 
(Thr) 

GGA 
(Gly) 

ATT 
(Leu) 

ACC 
(Thr) 

TAT 
(Tyr) 

GGT 
(Gly) 

CGA 
(Agr) 

GAA 
(Glu) 

ATG 
(Met) 

Ghi chú: * Các chủng virus phân lập được trong nghiên cứu. 
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Ghi chú: Những chủng Parvovirus sử dụng trong nghiên cứu này được đánh dấu hình tam giác màu đỏ. 

Hình 2. Xây dựng cây phâ hệ dựa trên trình tự nt của hệ gen của các chủng virus CPV-2  
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4. KẾT LUẬN 

Đã giâi mã thành công trình tă hệ gen cûa 

8 chûng CPV-2 tÿ méu bệnh phèm cûa chó míc 

bệnh nuôi täi Hà Nội, Vïnh Phúc, Bíc Ninh, Bíc 

Giang và Hà Nam trong giai đoän 2018-2020. 

Trình tă hệ gen thu đþợc cûa các chûng CPV-2 

có chiều dài là 4269 nucleotide (NT), bao gồm 

hai khung đọc mć (ORF) mã hóa cho NS (2007 

nt) và VP (2256 nt), trong đó đoän gen VP2 có 

chiều dài 1755 NT. Kết quâ phân tích và so 

sánh về trình tă hệ gen cho thçy 8 chûng virus 

trong nghiên cĀu này có mĀc độ tþĄng đồng vĆi 

nhau về trình tă nt giao động tÿ 99,8-100% và 

trình tă amino acid (AA) dao động tÿ  

99,7-100%. Kết quâ phân tích trình tă aa và cây 

phâ hệ cho thçy tçt câ 8 chûng CPV-2 trong 

nghiên cĀu này đều thuộc chûng CPV-2c, 

genotype Asia-4. Trình tă hệ gen cûa 8 chûng 

CPV-2c trong nghiên cĀu đã đþợc công bố trên 

ngân hàng giĂ liệu GenBank, mã số truy cêp 

là OK094438 - OK094445. 
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