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Tóm Tắt  

 

Dẫn nhập: Phân nhóm cúm gia cầm H5N1 thể độc lực cao và độc lực thấp đã gây bệnh 

trên động vật tại Việt Nam từ năm 2001. Những loại virus này đã được phát hiện tại các 

chợ gia cầm sống nhưng tỷ lệ nhiễm virus ở các trang trại chăn nuôi gia cầm thì thường 

bằng 0 hoặc rất thấp. Nếu như hướng phát tán của virus là từ trang trại đến chợ, thì chúng 

ta vẫn chưa giải thích được tại sao tỷ lệ nhiễm bệnh tại trang trại rất thấp trong khi tỷ lệ 

nhiễm bệnh tại chợ ở mức độ từ trung bình đến cao. 

 

Phương pháp: Chúng tôi thiết lập một nghiên cứu đoàn hệ tiến cứu với sự tham gia của 

50 trang trại chăn nuôi gia cầm tại tỉnh Cà Mau thuộc khu vực Đồng bằng sông Cửu 

Long của Việt Nam. Từ tháng 3 năm 2016 đến tháng 1 năm 2017 chúng tôi đã thu thập 

mẫu phết hầu họng và phết hậu môn của 156 con vịt, 96 con gà và 126 mẫu môi trường. 

Những mẫu này được làm xét nghiệm để kiểm tra sự hiện diện của virus cúm gia cầm 

phân nhóm H5 bằng phương pháp Real-time RT-PCR. 

 

Kết quả/Bàn luận: Không có mẫu nào trong số 378 mẫu này dương tính với virus cúm 

H5. Điều này có nghĩa trong năm 2016, virus cúm gia cầm phân nhóm H5 lưu hành với 

tỷ lệ rất thấp ở tỉnh Cà Mau. Việc phát hiện virus cúm gia cầm ở các trang trại chăn nuôi 

là rất cần thiết để làm rõ xu hướng và sự tương quan giữa tỷ lệ nhiễm virus cúm gia cầm 

tại các trang trại chăn nuôi và tỷ lệ nhiễm virus tại các chợ. Những nghiên cứu ở trang 

trại có thiết kế giống như nghiên cứu này với quy mô lớn hơn nên được thực hiện để xác 

định rõ sự tương quan và mức độ tương quan này.  
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Tổng quan 

 

Nhiều loại virus cúm gia cầm lưu hành trong các đàn gia cầm ở khu vực Đông Nam Á. 

Tỷ lệ nhiễm virus thay đổi đáng kể tùy theo từng khu vực. Những ổ dịch cúm có thể xảy 

ra tại các chợ hoặc các trang trại chăn nuôi vào bất cứ thời gian nào, nhưng chúng thường 

xảy ra vào khoảng Tết Nguyên Đán hoặc các kì nghỉ lễ. Tuy nhiên, tỷ lệ nhiễm virus ở 

những gia cầm khỏe mạnh chỉ thỉnh thoảng được phát hiện ở những chợ buôn bán gia 

cầm sống
2,3,4

 nhưng hiếm khi được phát hiện ở các trang trại chăn nuôi
4,5,6

. Điều này gây 

bất ngờ bởi vì gia cầm sống 6-8 tuần trong trang trại và chỉ ở chợ buôn bán gia cầm trong 

khoảng từ 6-12 giờ
20,21

. Chúng ta dự đoán hướng phát tán virus phổ biến sẽ là từ trang trại 

ra chợ, do đó sự dương tính với virus tại các chợ có thể bắt nguồn từ sự dương tính với 

virus tại các trang trại chăn nuôi. Nhưng rất khó để có thể giải thích được hướng lây 

nhiễm này với một cơ sở dữ liệu rõ ràng. 

Khu vực Đồng bằng sông Cửu Long của Việt Nam là khu trung tâm lưu hành cúm gia 

cầm với những ổ dịch cúm
1
 thường xảy ra ở các trang trại chăn nuôi và gây ra những ca 

bệnh trên người từ năm 2004 (tổng cộng đã có 127 ca ở Việt nam
7
). Trong năm 2015, tỷ 

lệ mắc bệnh cúm gia cầm đã được báo cáo trong kết quả giám sát chủ động trên những 

gia cầm khỏe mạnh tại các chợ buôn bán gia cầm của tỉnh Cà Mau - một tỉnh ở phía cực 

nam của khu vực Đồng bằng sông Cửu Long, cách thành phố Hồ Chí Minh khoảng 240 

km về phía tây nam. Kết quả xét nghiệm phân tử trên mẫu gộp – do Chi cục Chăn nuôi và 

Thú y Cà Mau thu được từ các khu chợ gia cầm sống trên địa bàn – cho thấy tỷ lệ cá thể 

gia cầm dương tính đối với cúm H5 nằm trong khoảng 4.2% đến 6.3%. Trong khi đó, kết 

quả xét nghiệm trên mẫu môi trường (phân, lông gia cầm) được thu cùng địa điểm cho tỷ 

lệ dương tính trong khoảng 1,4% đến 4.5%. So với năm 2015, thì tỷ lệ cá thể gia cầm 

dương tính và tỷ lệ mẫu môi trường dương tính trong năm 2016 tăng nhẹ (theo báo cáo 
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nội bộ năm 2015 và 2016 của Chi cục Chăn nuôi và Thú y tỉnh Cà Mau). Phân nhóm 

virus cúm H5N1 đã lưu hành tại tỉnh Cà Mau từ năm 2005 hoặc sớm hơn
8,9,10

 với nhiểu ổ 

dịch được báo cáo từ năm 2005 đến năm 2016
1,11,12

, và vì những lý do này tỉnh Cà Mau 

được xem là khu vực lưu trữ bệnh, nơi mà virus cúm gia cầm có thể lưu hành và tồn tại 

dai dẳng trong các trang trại chăn nuôi. 

Để hỗ trợ Chi cục Chăn nuôi và Thú y Cà Mau điều tra sâu hơn về những kết quả nghiên 

cứu này, chúng tôi đã thiết lập một nghiên cứu với sự tham gia của 50 trang trại chăn 

nuôi gia cầm. Nhóm nghiên cứu đã tiến hành thu thập phiếu điều tra về sự thay đổi số 

lượng gia cầm hàng tháng và thu mẫu trên những gia cầm khỏe mạnh để thực hiện xét 

nghiệm phân tử phát hiện sự tồn tại của phân nhóm virus cúm H5 từ tháng 3 năm 2016 

đến tháng 1 năm 2017. 

 

Phương pháp 

Với sự hỗ trợ của Chi cục Chăn nuôi và Thú y Cà Mau, 50 trang trại chăn nuôi gia cầm ở 

xã Tân Lộc và xã Tân Phú thuộc huyện Thới Bình (25 trang trại ở mỗi xã) (Hình 1) được 

mời tham gia vào nghiên cứu. Hai xã này được lựa chọn bởi Chi cục Chăn nuôi và Thú y 

Cà Mau vì lịch sử xảy ra các ổ dịch trong quá khứ, tỷ lệ đồng ý tham gia nghiên cứu, mật 

độ các trang trại và khoảng cách gần với thành phố Cà Mau. Tiêu chí lựa chọn trang trại 

được thiết kế để cả những trang trại chăn nuôi nhỏ hay lớn, những trang trại chăn nuôi gà 

hay vịt đều được tham gia vào nghiên cứu. Một trang trại được xem là trang trại chăn 

nuôi nhỏ nếu chỉ nuôi từ 20 đến 100 con gia cầm, là trang trại chăn nuôi lớn nếu nuôi trên 

100 con. Đối với những trang trại chăn nuôi gà, chúng tôi đã lựa chọn 80% là trang trại 

chăn nuôi nhỏ và 20% là trang trại chăn nuôi lớn. Đối với những trang trại chăn nuôi vịt, 

chúng tôi đã lựa chọn 50% trang trại chăn nuôi nhỏ và 50% trang trại chăn nuôi lớn. 

Những trang trại này nuôi nhiều loài gia cầm và những loài này thay đổi theo thời gian. 
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Các loài gia cầm khác được nuôi ở những trang trại này bao gồm vịt xiêm, ngỗng, chim 

cút, gà tây và chim bồ câu. Nghiên cứu được thiết kế để biễu diễn cỡ đàn gia cầm theo 

thời gian và biểu diễn sự dương tính với cúm gia cầm theo thời gian, sau đó xác định liệu 

rằng hai biến số này có tương quan với nhau theo thời gian hay không. Những phiếu khảo 

sát thu thập hàng tháng tại 50 trang trại này được bắt đầu từ tháng 6 năm 2015. Những 

thông tin thu thập bao gồm loài gia cầm, tuổi, số lượng gia cầm đã bán, đã mua và số 

lượng gia cầm chết trong tháng. Một nghiên cứu thử nghiệm thu thập mẫu phết hầu họng, 

phết hậu môn của những cá thể gia cầm cũng như thu thập mẫu lông và mẫu phân được 

bắt đầu vào tháng 3 năm 2016. Hợp tác nghiên cứu được phê duyệt bởi Bệnh viện Bệnh 

Nhiệt Đới TP Hồ Chí Minh và thiết kế nghiên cứu được chấp thuận của Chi cục Chăn 

nuôi và Thú Y Cà Mau (Đây là đơn vị có quyền hạn tương đương với Ủy ban sử dụng và 

chăm sóc động vật ở Mỹ để chấp thuận những nghiên cứu giống như nghiên cứu này)  

 

 

Hình 1.   Bản đồ khu vực nghiên cứu. Tỉnh Cà Mau được tô màu xanh lá. Xã Tân Lộc 

(màu đỏ) cách TP Cà Mau (nằm ở trung tâm của tỉnh Cà Mau) khoảng 10 km. Xã Tân 

Phú (màu cam) cách TP Cà Mau 20 km. 
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Bốn đợt thu mẫu được tiến hành vào tháng 3 (3 trang trại), tháng 8 (6 trang trại), tháng 11 

năm 2016 (6 trang trại) và tháng 1 năm 2017 (6 trang trại). Những trang trại được lựa 

chọn thu mẫu khi có đủ số lượng gia cầm, cả gà và vịt để số lượng gà và vịt được thu 

mẫu xấp xỉ bằng nhau, những gia cầm này ít nhất phải đủ 6 tuần tuổi. 18 mẫu được thu 

thập ở mỗi trang trại bao gồm 6 mẫu phết hầu họng, 6 mẫu phết hậu môn, 3 mẫu phân và 

3 mẫu lông. Mỗi con gia cầm sẽ được thu cả phết hầu họng và phết hậu môn. 2 mẫu phết 

hầu họng hoặc 2 mẫu phết hậu môn của 2 con gia cầm khác nhau sẽ được gộp chung. 

Những mẫu này được đựng trong ống chứa môi trường vận chuyển virus và được đóng 

gói trong thùng xốp chứa đá khô và vận chuyển về TP Hồ Chí Minh (khoảng 6 giờ) và 

sau đó được lưu trữ trong tủ lạnh - 80
0
C tại Đơn vị nghiên cứu lâm sàng Đại học Oxford. 

Tổng cộng có 378 mẫu đã được thu thập trong khoảng thời gian 10 tháng thu thu mẫu. 

Giả sử tỷ lệ cá thể gia cầm dương tính là 2%, nghiên cứu sẽ có 5 mẫu dương tính hoặc 

nhiều hơn với xác xuất là 87,5%. Thiết kế lấy mẫu và số lượng mẫu thu thập được dựa 

trên báo cáo giám sát chủ động năm 2015 của Chi cục Chăn nuôi và Thú Y Cà Mau. 

 

RNA của virus được tách chiết từ 140uL của mỗi mẫu gộp để thu được thể tích mẫu tách 

chiết cuối cùng  là 60uL. Quá trình tách chiết được thực hiện bằng tay với kít thương mại 

QIAamp Viral RNA Mini (Qiagen, Cat ID.52906), RNA virus sau khi tách chiết được 

lưu trữ ở -80
0
C cho những thí nghiệm sau này. Tất cả những mẫu đã tách chiết được sàng 

lọc để phát hiện sự tồn tại của virus cúm phân nhóm H5 bằng phương pháp real-time RT-

PCR. Các mồi và mẫu dò được sử dụng trong thí nghiệm này theo hướng dẫn của Trung 

tâm kiểm soát và phòng ngừa dịch bệnh Hoa Kỳ (CDC). Những nghiên cứu về virus cúm 

gia cầm trước đây ở miền Nam Việt Nam cũng sử dụng những mồi và mẫu dò này. Mồi 

và mẫu dò được liệt kê trong Bảng 1, cả mồi của H5a và H5b đều được sử dụng trong 

nghiên cứu này. 
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Bảng 1.  Mồi và đầu dò được sử dụng trong xét nghiệm Real-time PCR 

Primers and Probes Sequence (5’ > 3’) 

As H5a Forward TGG AAA GTG TAA RAA ACG GAA CGT 

As H5a Reverse YGC TAG GGA ACT CGC CAC TG 

As H5a Probe1 
FAM-TGA CTA CCC GCA G”T”A TTC AGA AGA AGC AAG 

ACT AA-BHQ1 

As H5a Probe2  
FAM-CAA CTA TCC GCA G”T”A TTC AGA AGA AGC AAG 

ATT AA-BHQ1 

As H5b Forward GGA ATG CCC CAA ATA TGT GAA ATC AA 

As H5b Reverse CTC CCC TGC TCA TTG CTA TGG T 

As H5b Probe 
Cyan500-TAC CCA TAC CAA CCA “T”CT ACC ATT CCC TGC 

CAT-BBQ 

 

Phản ứng khuếch đại PCR sử dụng kít LightCycler 480 RNA Master Hydrolysis Probes 

(Roche CatID.04991885001) và được thực hiện trên máy LightCycler 480 Instrument II 

(Roche). Mỗi phản ứng có tổng thể tích là 20uL, trong đó bao gồm 5uL RNA virus đã 

tách chiết, dung dịch hỗn hợp RNA Master Hydrolysis Probes 1X, 3.25mM Mn(Oac)2, 

dung dịch tăng cường 1X, 0.2uM mẫu dò của cúm gia cầm H5a/H5b, 0.8uM mồi của 

cúm gia cầm H5a/H5b (cho mỗi phản ứng) và nước. 

Chúng tôi sử dụng mẫu kiểm tra không có virus (chứng âm) và mẫu kiểm tra có virus 

(chứng dương) cho tất cả các mồi và mẫu dò trong mỗi lần thực hiện phản ứng PCR để 

kiểm tra chất lượng phản ứng. Điều kiện chu trình nhiệt như sau: phiên mã ngược ở 58
0
C 

trong 20 phút, bất hoạt enzyme ở 95
0
C trong 5 phút, quá trình khuếch đại gồm 45 chu kỳ 

ở  95
0
C trong 15 giây, 55

0
C trong 30 giây và 72

0
C trong 20 giây. Dữ liệu được phân tích 

bằng phần mềm LightCycler 480. Một mẫu được xem là dương tính nếu giá trị Cp ≤ 40. 

Chứng dương và chứng âm lần lượt cho thấy có hoặc không có sự khuếch đại.  
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Kết quả 

 

50 trang trại tham gia vào nghiên cứu từ tháng 6 năm 2015, và nghiên cứu được chạy thử 

nghiệm trong 6-8 tháng đầu để xác định liệu rằng việc thu thập dữ liệu (đếm số lượng gia 

cầm) đơn giản, đáng tin cậy và ổn định hay không. Những trang trại đã nuôi các loài gia 

cầm khác nhau và thay đổi cỡ đàn trong suốt thời gian tham gia nghiên cứu. Mặc dù mục 

đích ban đầu của nghiên cứu là lựa chọn những trang trại chủ yếu nuôi gà và chủ yếu 

nuôi vịt, nhưng khoảng một nửa số trang trại đã nuôi trộn lẫn cả gà, vịt, và vịt xiêm nên 

rất khó để phân loại những trang trại này như là một trang trại chỉ nuôi một loại gia cầm 

chính yếu. 

Tổng số đã có 21 trang trại được chọn để thu mẫu gia cầm từ tháng 3 năm 2016 đến tháng 

1 năm 2017 (Bảng 2) Những trang trại này nuôi từ 29 đến 572 con gia cầm. Chỉ có một 

trang trại nuôi vượt quá con số này. Trang trại này nuôi 1600 con chim cút, 150 con vịt 

và 60 con gà. Mẫu phết hầu họng và phết hậu môn được thu thập từ 156 con vịt và 96 con 

gà. Tất cả những con gia cầm được thu mẫu đều ít nhất là 6 tuần tuổi. Mẫu môi trường 

bao gồm 47 mẫu phân vịt, 47 mẫu phân gà, 16 mẫu lông vịt và 16 mẫu lông gà. Tổng 

cộng 378 mẫu đã được xét nghiệm âm tính với cúm H5 bằng phương pháp Realtime RT-

PCR, kết quả là tỷ lệ nhiễm virus cúm H5 ước tính là 0.0% (Khoảng tin cậy là 95%: 

0.0%-0.97%). Giả thuyết đơn giản nhất để giải thích cho những kết quả trên là sự lưu 

hành của phân nhóm virus cúm H5 tại tỉnh Cà Mau là rất thấp trong năm 2016.  

Tất cả những gia cầm đều khỏe mạnh vào thời điểm thu mẫu. Có một trang trại báo cáo 

44 % gia cầm bị chết trong tháng thu mẫu (Tháng 8 năm 2016) và vì trang trại này không 

còn gà nên nhóm nghiên cứu tiếp tục thu mẫu ở một trang trại khác để có đủ số lượng là 

18 mẫu. 20 trang trại còn lại có ít hơn 10 % tỷ lệ gia cầm trưởng thành chết trong tháng 
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thu mẫu, tỷ lệ này nằm trong tỷ lệ chết bình thường ở các trang trại chăn nuôi gia cầm ở 

Việt Nam.  

Bảng 2. Số lượng mẫu thu thập và số lượng gia cầm có trong trang trại đầu tháng thu 

mẫu. Tất cả các mẫu đều âm tính với phân nhóm cúm H5. 
a,b

Việc thu thập mẫu ở trang 

trại 6 được thực hiện ở 2 trang trại (a và b) vì 16/20 con gà đã chết ở trang trại a và việc 

thu thập mẫu trên gà được thực hiện ở trang trại b. 

Mã 

trại 
Tháng 

Số lượng vịt thu mẫu / 

Số lượng vịt có trong 

trang trại 

Số lượng gà 

thu mẫu / Số 

lượng gà có 

trong trang trại 

Số lượng 

các loại 

gia cầm 

khác 

Số lượng mẫu 

lông/phân thu 

thập 

1 
03/2016 

6 / 510 6 / 36 19 6 

2 03/2016 6 / 15 6 / 170 0 6 

3 03/2016 12 / 495  0 / 0 0 6 

4 
08/2016 

6 / 200 6 / 75 15 6 

5 08/2016 6 / 25 6 / 113 9 6 

6 08/2016 6 / 30
a
 6 / 120

b
 0

a
, 53

b
 6 

7 08/2016 6 / 6 6 / 566 0 6 

8 08/2016 6 / 285 6 / 60 4700 6 

9 08/2016 12 / 70 0 / 8 7 6 

10 
11/2016 

6 / 25 6 / 22 0 6 

11 11/2016 6 / 45 6 / 17 0 6 

12 11/2016 12 / 58 0 / 0 30 6 

13 11/2016 6 / 47 6 / 215 0 6 

14 11/2016 6 / 28 6 / 25 10 6 

15 11/2016 6 / 120 6 / 110 58 6 
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16 
01/2017 

12 / 15 0 / 0 14 6 

17 01/2017 6 / 31 6 / 6 0 6 

18 01/2017 12 / 18 0 / 0 17 6 

19 01/2017 6 / 119 6 / 45 2 6 

20 01/2017 6 / 25 6 / 192 6 6 

21 01/2017 6 / 87 6 / 262 0 6 

 

Thảo luận 

 

Chăn nuôi nhỏ lẻ chiếm phần lớn trong ngành chăn nuôi gia cầm của Việt Nam, với hơn 

96% các trang trại nuôi ít hơn 100 con gà
15

 và hơn 93 % các trang trại nuôi ít hơn 100 

con vịt
16

. Những ổ dịch cúm gia cầm thường xuyên xảy ra ở các trang trại và được báo 

cáo mỗi năm ở Việt Nam
1,17

 vì có sự xuất hiện lại của phân nhóm cúm H5N1 thể độc lực 

cao ở Châu Á vào năm 2002 và 2003
18,19

. Việc buôn bán gia cầm sống ở Việt Nam diễn 

ra ở những nơi không chính thống như buôn bán tại các hộ gia đình và các chợ bán đồ ăn 

tươi sống, với nhiều chợ lấn chiếm vị trí của các khu chợ trung tâm thị trấn hay thành phố 

và những khu chợ tự phát bên lề đường hay ở các vùng nông thôn. Nhiều loại virus cúm 

gia cầm được phát hiện trên cả những gia cầm khỏe mạnh và gia cầm bị bệnh tại các chợ, 

nhưng khi thu mẫu đồng thời trên gia cầm khỏe mạnh ở các chợ và các trang trại thì hiếm 

khi thấy có kết quả dương tính ở trang trại. Hiện tại, chưa có bằng chứng cho thấy khả 

năng tồn tại lâu dài của virus cúm tại các khu chợ gia cầm; do đó, hướng phát tán phổ 

biến của virus là từ trang trại ra chợ. Tuy nhiên, rất khó để đưa ra kết luận chắc chắn về 

điều này khi những đặc thù về mua bán, vận chuyển, và lưu trữ gia cầm tại các chợ vùng 

nông thôn Việt Nam vẫn chưa được nghiên cứu đầy đủ.  
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Sẽ có bằng chứng chứng minh cho hướng phát tán phổ biến của virus là từ trang trại ra 

chợ nếu tỷ lệ nhiễm virus cúm gia cầm ở các trang trại xấp xỉ bằng tỷ lệ nhiễm virus ở 

các chợ. Một nghiên cứu nhằm thu thập những bằng chứng này đòi hỏi phải theo dõi các 

trang trại ở gần khu vực chợ trong một thời gian dài, để tỷ lệ mắc bệnh ở các trang trại có 

thể được điều tra khi bệnh cúm gia cầm được phát hiện ở các chợ trong các cuộc điều tra 

giám sát chủ động hay thụ động. Tuy nhiên, cỡ mẫu cần thiết - kể cả số lượng trang trại 

và số lượng các cá thể gia cầm - đều phải rất lớn vì tỷ lệ mắc bệnh cúm trên những gia 

cầm khỏe mạnh là dưới 1% và tỷ lệ phát hiện virus cúm gia cầm trên những con vịt khỏe 

mạnh thường cao hơn trên gà hay vịt xiêm khỏe mạnh. Vì lý do đơn giản này, rất khó thể 

thực hiện những nghiên cứu như vậy vì tỷ lệ thất bại rất cao khi số lượng gia cầm dương 

tính ở các trang trại không được phát hiện trong khoảng thời gian mà các ổ dịch đang 

xuất hiện tại các chợ. Tuy nhiên, việc thiết kế những nghiên cứu lớn
22

 như vậy sẽ rất quan 

trọng đối với những tổ chức nghiên cứu chuyên về sức khỏe động vật hoặc các mầm bệnh 

lây từ động vật qua người để có thể rút ra kết luận chính xác hơn về nguồn gốc của virus 

cúm được phát hiện ở các chợ buôn bán gia cầm sống. Trong nghiên cứu của chúng tôi, 

số lượng gia cầm dương tính với H5N1 của 21 trang trại là 0 trong vòng 10 tháng mặc dù 

tất cả các con gia cầm được thu mầu đều từ 6 tuần tuổi trở lên và tỷ lệ mắc bệnh thấp hơn 

dự đoán của chúng tôi khi bắt đầu nghiên cứu này. Điều này có nghĩa những điểm dữ liệu 

để hỗ trợ cho giả thuyết hướng phát tán của virus là từ trang trại ra chợ rất khó để thu 

thập được nếu không có một thiết kế nghiên cứu với sự tham gia của hơn 100 trang trại 

và thu thập khoảng hơn 1000 mẫu mỗi năm. Theo ý kiến chuyên môn của cán bộ Chi cục 

Chăn nuôi và Thú y tỉnh Cà Mau, có ba lý do chính khiến tỉ lệ nhiễm cúm gia cầm tại các 

khu chợ cao hơn tại các trang trại trên địa bàn, đó là: (1) Nhiều gia cầm bán tại chợ được 

nhập từ các địa phương khác; và (2) việc vệ sinh, tiêu độc, khử trùng tại các khu chợ gia 

cầm chưa được quan tâm, thực hiện định kỳ như tại các hộ chăn nuôi (3) Các hộ chăn 
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nuôi tham gia nghiên cứu này mỗi quí đều có buổi tập huấn phòng, chống một số bệnh 

trên gia cầm và họ có tương tác với Chi cục chăn nuôi và thú y Cà Mau mỗi tháng một 

lần.  

 

Một tình trạng tương tự về sự dương tính ở chợ nhưng âm tính ở các trang trại được quan 

sát thấy trong những ổ dịch H7N9 ở Trung Quốc. Sự nhiễm bệnh đầu tiên năm 2003 ảnh 

hưởng đến cư dân ở thành thị nhiều hơn ở nông thôn
23

. Những mẫu gia cầm thu thập tại 

các chợ buôn bán gia cầm sống trong khoảng thời gian này dương tính với H7N9 và  mẫu 

thu thập tại các trang trại thì âm tính
24

. Hơn nữa, những chợ buôn bán gia cầm sống chịu 

ảnh hưởng của việc lây truyền mầm bệnh từ gia cầm qua người. Đã có những bằng chứng 

về nguy cơ nhiễm H7N9
26,27,28 

nhưng phần lớn sự nhiễm bệnh ở người được báo cáo ở 

các khu vực chợ buôn bán gia cầm sống ở khu vực thành thị. Mặc dù việc virus H7N9 

không được phát hiện tại các trang trại gia cầm
29

 là rất phổ biến nhưng kết quả của những 

nghiên cứu không phát hiện được virus (kết quả âm tính) hiếm khi được công bố và 

chúng ta không thể xác định được liệu rằng việc không phát hiện được virus là do thiếu 

những nghiên cứu ở trang trại hay do những kết quả âm tính không được công bố.  

Ngoài cỡ mẫu lớn, thì đặc tính thứ 2 của thiết kế nghiên cứu hữu ích cho việc tìm hiểu về 

hướng phát tán bệnh là các bảng khảo sát tại trang trại
30, 31

. Những bản khảo sát này cho 

phép theo dõi lại vị trí bán (hầu hết gia cầm của các hộ chăn nuôi thường được bán tại các 

chợ và một phần nhỏ bị giết mổ phục vụ cho nhu cầu của gia đình). Sự hữu ích của 

những thông tin như thế này có thể thấy được từ những phân tích trên hệ thống chợ của 

Fournie và cộng sự
20,21, 

những phân tích này cho thấy gia cầm từ các chợ buôn bán gia 

cầm sống có thể có nhiều nguồn gốc khác nhau, kể cả đến từ các chợ buôn bán gia cầm 

sống khác. Tại các chợ buôn bán gia cầm sống nhỏ, nông dân thường bán gia cầm của 

chính họ trong khi ở những chợ buôn bán gia cầm sống lớn hơn, người bán thường bán 
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các gia cầm được tập hợp lại thông qua việc mua bán. Với một phân tích tập trung vào 

trang trại, chúng ta có thể xác định được liệu rằng những trang trại chăn nuôi có thường 

bán gia cầm của họ chủ yếu cho thương lái, bán tại các chợ gia cầm sống ở gần hay ở xa. 

Điều này sẽ cho chúng ta những cơ sở để quyết định rằng virus hiện diện ở chợ được bắt 

nguồn từ sự lưu hành virus ở các trang trại. 

Mẫu dò và mồi được sử dụng trong phương pháp chẩn đoán phân tử của chúng tôi được 

thiết kế cách đây hơn 10 năm. Chúng được sử dụng để phát hiện phân nhóm virus H5 từ 

những mẫu gia cầm thu được trong các dịch cúm xuất hiện trong năm 2010
11 

và 2013
14

 ở 

miền Nam Việt Nam, nhưng chúng tôi không thể loại trừ giả thuyết là đã xuất hiện đột 

biến trên gen quy định protein Haemagglutinin của virus cúm H5N1 và làm cho xét 

nghiệm sử dụng những mẫu dò và mồi này có độ nhạy thấp. Những ổ dịch được báo cáo 

trong năm 2015 và 2016, bao gồm cả những ổ dịch ở tỉnh Cà Mau trong hai năm qua đều 

có mẫu được phát hiện dương tính bằng phương pháp real-time RT-PCR được thực hiện 

bởi hệ thống các phòng xét nghiệm thú y của nhà nước. Chúng tôi được biết là mẫu dò và 

mồi được sử dụng ở các phòng thí nghiệm cấp tỉnh và cấp huyện xã không thay đổi trong 

nhiều năm qua.  

  

Thiết kế nghiên cứu ban đầu nhằm biểu diễn tỷ lệ mắc bệnh cúm gia cầm và cỡ đàn gia 

cầm của các trang trại chăn nuôi theo thời gian. Mục tiêu của chúng tôi là nghiên cứu sự 

thay đổi cỡ đàn của từng trang trại và sự chồng chéo giữa các đàn gia cầm khác nhau của 

cùng một trang trại, để xác định liệu rằng có mối liên hệ nào giữa hai yếu tố này với sự 

tồn tại hay tỷ lệ mắc bệnh cúm gia cầm trên từng trang trại riêng biệt hay không. Mặc dù, 

rõ ràng rằng virus cúm luôn tồn tại ở một số khu nào đó ở miền Nam Việt Nam, nhưng sự 

tồn tại hay không tồn tại của virus được quy định bởi mùa, mật độ gia cầm, sự du nhập 

của các loài chim hoang dã, tập quán chăn nuôi hay một số tác động khác làm virus phát 
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tát đến và đi giữa các khu vực vào các thời điểm khác nhau thì chưa được biết rõ. Để tìm 

hiểu thêm về sự lưu hành theo khu vực của virus, việc thu mẫu rộng hơn và thường xuyên 

hơn tại các chợ và các trang trại cần được thực hiện và kết quả nghiên cứu cho dù là 

không tìm thấy sự hiện diện của virus cũng nên được công bố rộng rãi để những kết quả 

phát hiện được virus có thể biện luận một cách chính xác. 

 

 Mâu thuận lợi ích 

Những tác giả của bài báo này không có mâu thuẫn nào về lợi ích.  

 

Số liệu 

Tất cả các dữ liệu liên quan đến kết quả được trình bày trong bài báo. Thông tin chi tiết 

hơn về những dữ liệu này vui lòng liên hệ tác giả bài báo qua email.  

 

Nguồn tài trợ 

Nghiên cứu này được tài trợ bởi Cơ quan giảm thiểu đe dọa quốc phòng (Defense Threat 

Reduction Agency - DTRA) và Wellcome Trust (mã tài trợ 098511/Z/12/Z).  Người tài 

trợ không có mối liên hệ đến thiết kế nghiên cứu, thu thập dữ liệu, phân tích và quyết 

định công bố hay quá trình viết bài.  
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