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TÓM TẮT 

 Baculovirus là virus gây bệnh trên tôm nuôi, có cấu trúc di truyền ở dạng DNA xoắn kép, kích thước bộ 
gen 119.638 bp, virion ở trạng thái tự do hoặc bao bọc bởi vỏ capsid vùi trong thể ẩn (OBs). Thế ẩn được câu 
trúc bởi chất mền polyhedrin, chúng bảo vệ cho virus tồn tại được bên ngoài môi trường cho đến khi virus chui 
vào ấu trùng của tôm. Polyhedrin là một loại protein có kích thước 17 đến 23 nm đồng thời là kháng nguyên bề 
mặt quyết định cho việc chẩn đoán Baculovirus.Phân tích trình tự gen mã hóa polyhedrin (polhed) cho thấy 
khung đọc mở (ORF) của chúng dài 1.371 bp, mã hóa cho protein gồm 457 amino acid. So sánh với trình tự 
nucleotide của polyhedrin công bố trên GenBank cho thấy, tính tương đồng của gen polhed phân lập tại Việt 
Nam với Thái lan, Đài Loan và Ấn Độ có sự tương đồng lần lượt là 97%, 97% và 94%. Phân tích sâu hơn ở 
mức độ protein, tại đầu N của polyhedrin ở Việt Nam có sự sai khác lớn so với polyhedrin phân lập ở Thái 
Lan. Đặc biệt là tại vị trí amino acid (aa) 72-73 có chèn thêm 4 aa (NEPM) và vị trí amino acid 81-82 chèn 
thêm 7 aa (PYHNSPN) mà polyhedrin từ Thái Lan không có. Ngoài ra tại một số vị trí khác cũng có sự biến 
đổi như: p.Thr55Gly, p.Glu63Asp, p.Asn72Asp, p.Glu92Gly, p.Met93Leu, p.Lys108Asn và p.Lys113Asn.Điều 
đáng chú ý, đoạn trình tự này đã được khẳng định là điểm quyết định kháng nguyên. Vì vậy, nến sử dụng các 
kít nhập ngoại cho việc chẩn đoán MBV sẽ có độ đặc hiệu không cao. Kết quả nghiên cứu cho thấy, chủng 
virus MBV gây bệnh trên tôm sú ở Việt Nam đã có sự biến đổi lớn về mặt di truyền so với chủng gây bệnh ở 
Thái Lan và một số nước trên thế giới.  
 
Từ khoá: Monodon baculovirus (MBV), Nucleopolyhedrovirus, Polyhedrin, polhed, Tôm sú 

MỞ ĐẦU 

      Nuôi tôm nói riêng và nuôi trồng thủy sản nói 
chung đã trở thành ngành kinh tế mũi nhọn của nước 
ta, mang lại giá trị xuất khẩu trên 3,5 tỷ USD/năm. 
Năm 2015 sản lượng tôm sú đạt 249.000 tấn, tôm thẻ 
chân trắng đạt344.600 tấn (Bộ NN&PTNT, 2015). 
Chiến lược phát triển nuôi trồng thuỷ sản của các 
nước trong khu vực và Việt Nam là phát triển ngành 
nuôi tôm bền vững, hạn chế tới mức tối thiểu các tác 
động tiêu cực đến môi trường và sinh thái. Tuy nhiên, 
trong những năm qua ngành nuôi tôm công nghiệp 
đang đối mặt tình trạng bệnh tật và sự suy thoái về 
môi trường. Trong đó, baculovirus là tác nhân gây 
bệnh phố biến trên tôm sú với tỷ lệ nhiễm từ 30 đến 
100% (Đặng Thị Hoàng Oanh et al., 2005).  

 Về phân loại học,baculovirus gây bệnh thuộc họ 
Baculoviridae, chi Nucleopolyhedrovirus, được 

chiathành hai type: type BP (Baculovirus penaei) 
gây bệnh trên tôm thẻ chân trắng (Couch, 1974) 
vàMBVgây bệnh trên tôm sú (Lighter, Redman, 
1981). Tuy nhiên, theo danh pháp phân loại virus của 
Uỷ ban phân loại virus Quốc tế (ICTV) thì 
baculovirus gây bệnh trên tôm sú được đặt tên là 
monodon nucleopolyhedrovirus (PemoNPV) 
(Fauquet et al., 2005). Ban đầu, PemoNPV = MBV 
được công bố là virus đặc trưng cho tôm sú. Tuy 
nhiên, sau này các nghiên cứu đã chỉ ra rằng virus 
này gây bệnh trên tất cả các loài thuộc giốngtôm he 
(Manivannan et al., 2004). Baculovirus phân bố ở 
nhiều vùng nuôi tôm trên thế giới như Australia 
(Vickers et al., 2000), Ấn Độ (Vaseeharan, 
Ramasamy, 2003) và Thái Lan (Fegan et al., 1991; 
Flegel, 2006). Vật liệu di truyền của baculovirus là 
DNA ở dạng siêu xoắn (Mari et al., 1993), kích 
thước genome là 119.638 bp (Yang et al., 2014), các 
virion của chúng ở trạng thái tự do hoặc bao bọc bởi 
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vỏ capsid vùi trong thể ẩn (occlussion body) 
(Ramasamy et al., 2000). Bao quanh thể ẩn của 
MBV là những lớp chất nền protein được cấu trúc từ 
các tiểu thể polyhedrin có kích thước 17 đến 
23nm(Bonami et al., 1997). Các phân tử polyhedrin 
là các kháng nguyên bề mặt quyết định cho việc 
chẩn đoán MBV. Cấu trúc di truyền của gen mã hoá 
cho polyhedrin (polhed) đã được công bốvới kích 
thước 1.588 bp(Chaivisuthangkuraet al.,2008) và 
mới đây nhóm tác giả Đài Loan (Yang et al., 2014) 
đã giải mã toàn bộ genome của MBV chiều dài gen 
polhedlà 1359 bp.So sánh trình tự gen mã hóa cho 
polyhedrin phân lập tại Việt Nam cho thấy có sự sai 
khác về mặt di truyềnvới gen polhedđã được công bố 
trên Genbank.Vì vậy,trong nghiên cứu này chúng tôi 
tiến hành phân tích sự biến đổi trình tự gen mã hoá 
polyhedrin trong cấu trúc di truyền của chủng MBV 
phân lập ở Việt Namvới trình tự polyhedrin của 
MBV được công bố trên Genbank, nhằm định hướng 
cho các nghiên cứu tiếp theo trong lĩnh vực chẩn 
đoán phân tử. 

VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 

Vật liệu 

 Mẫu tôm Post larvae được cung cấp bởi Trung tâm 
giống hải sản Quốc gia Vũng Tàu và trại tôm giống 
Quỳnh Liên, Quỳnh Lưu, Nghệ An và Hải Phòng.  

 Vector pCR2.1 (Invitrogen, Mỹ) được dùng để 
tách dòng gen mã hóa polyhedrintrong tế bào E. coli 
chủng DH5α.  

 Các hóa chất, sinh phẩm dùng cho nghiên cứu 
được cung cấp từ các hãng BioRad, Invitrogen, New 
England Biolabs, Sigma (Mỹ), Fermentas, Merck 
(Đức), các enzyme giới hạn NcoI và HindIII (New 
England Biolabs, Mỹ). 

Phương pháp 

Tách chiết DNA tổng số và nhân dòng gen mã hóa 
polyhedrin 

 DNA tổng số được tách từ mô gan tuỵ bằng kit 
tách chiết DNA của Bioneer, sau đó sử dụng 2µl 
(khoảng 50-100 ng) để làm khuôn cho phản ứng 
PCR nhằm khuếch đại gen polhedbằng cặp mồi đặc 
hiệu có vị trí nhận biết của cặp enzyme giới hạn 
NcoI và HindIII với trình tự như sau: 

 FP:5’- TACCCATGGCCTTCGACGATAGCATGATG-3’ 

 RP-5’-TGATAAGCTT TGTATGATGCGTCTTCAGG-3’ 

 Phản ứng PCR được thực hiện với chu trình nhiệt: 
1 chu kỳ ở 94ºC/3 phút, 30 chu kỳ (95ºC/50 giây, 
53ºC/50 giây, 72ºC/1 phút 20 giây), chu kỳ cuối ở 
72ºC/8 phút. Sản phẩm PCR là gen polyhedrin từ mẫu 
Việt Nam (gọi là polhed) được tinh sạch bằng PCR 
Purification kit (QIAgen) và được tách dòng vào vector 
pCR2.1 (Invitrogen). Trình tự gen sau khi tách dòng 
được xác định theo phương pháp của Sanger (1997) 
trên máy phân tích trình tự ABI PRISM®3100 Genetic 
Analyzer. Dữ liệu được xử lý bằng phần mềm 
Bioedit. 

Phân tích đặc điểm gen polhed, trình tự amino acid 
và dựng cây phân loại 
 Gen polhed sau khi giải trình tự, sử dụng phần mền 
BLAST trong Ngân hàng gen và sử dụng phần mềm 
ClustalW2 đối chiếu với trình tự amino acidtương ứng 
của các gen polhed đã được công bốtrên Ngân hàng gen 
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov). Phân tích quan hệ phả 
hệ bằng chương trình MEGA6.06 (Tamura et al., 
2013). 

KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU 

Nhân và tách dòng gen mã hóa polyhedrin  

 DNA tổng số đã được tách chiết từ gan tuỵ của 
các mẫu tôm nhiễm MBV thu tập từ nhiều vùng khác 
nhau của Việt Nam. Đoạn gen này được khuếch đại 
bằng cặp mồi thiết kế dựa trên trình tự gen mã hóa 
polyhedrin đã được công bố trên Ngân hàng gen 
(GenBank) có mã sốEU251062 (Chaivisuthangkura et 
al., 2008), cặp mồi này có vị trí nhận biết của enzyme 
NcoI ở đầu 5’ và vị trí nhận biết HindIII ở đầu 3’. 
Kết quả điện di trên gel agarose 1% thể hiện ở hình 
1A. Đoạn gen này được đặt tên là polhed.  

 Phân tích kết quả hình 1A cho thấy, sản phẩm 
PCR thu được chỉ có một băng DNA đặc hiệu, sáng 
đậm và không gián đoạn. Như vậy, đoạn gen mã hóa 
cho polyhedrin có thể đã được khuếch đại. Theo tính 
toán lý thuyết, dựa vào trình tự polhed đã biết trên 
GenBank, đoạn gen này có thể có kích thước khoảng 
1.350 bp. Kết quả điện di trên hình 1 cũng có kích 
thước tương đương. Tuy nhiên, để khẳng định chắc 
chắn cần phải giải trình tự đoạn gen này. 

 Các sản phẩm PCR sau khi tinh sạch được gắn 
vào vector pCR®2.1 (Invitrogen), tiếp tục được biến 
nạp vào tế bào E. coli chủng DH5α và nuôi trải trên 
3 đĩa môi trường LB khác nhau có bổ sung 
Ampicillin, X-gal và IPTG.  

 Muốn lựa chọn được dòng plasmid mang đúng 
gen mã hóa polyhedrin (polhed), mỗi đĩa nuôi cấy sẽ 
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chọn 4 khuẩn lạc màu trắng và 1 khuẩn lạc màu 
xanh, tách plasmid và điện di kiểm tra trên gel 
agarose 1%. Kết quả điện di ở hình 1B cho thấy, các 
khuẩn lạc màu trắng có kích thước cao hơn so với 
khuẩn lạc màu xanh, chứng tỏ plasmid có thể mang 
gen ngoại lai. Sau đó, các dòng plasmid này được cắt 
kiểm tra bằng enzym giới hạn EcoRI tạo ra 2 băng, 

một băng tương đương với kích thước sản phẩm PCR 
và một băng bằng kích thước của vector pCR2.1 
(Hình 1C). Điều này chứng tỏ đoạn gen ngoại lai đã 
chèn vào vector tách dòng. Các plasmid này được 
tách chiết từ 6 khuẩn lạc của 3 đĩa được tinh sạch để 
xác định trình tự gen polhed.  

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

   A     B    C 
 
 
 
 

  
Phân tích đặc điểm gen, dựng cây phân loại và 
phân tích trình tự amino acid 

        Để khẳng định chắc chắn các dòng plasmid tái 
tổ hợp trên mang gen polhed, trình tự gen đã được 
xác định trên máy xác định trình tựDNA tự động 
(ABI 3100). Truy cập Ngân hàng gen bằng chương 
trình BLAST cho thấy chuỗi nucleotide từ tôm sú 
nhiễm MBV ở Việt Nam làgen mã hoá polyhedrin và 
như vậy, gen polhedđã được tách dòng thành 
công.ORF của gen polhedtách dòng dài 1.371 bp, mã 
hóa 456 amino acid và một mã kết thúc TAA.Cho 
đến nay ngoài nghiên cứucủa chúng tôi, trên thế giới 
đã có 10 trình tự gen mã hóa polyhedrin từ MBV 
được công bố, trong đó cótrình từ gen phân lập tại 
Thái Lan, Ấn độ. Đặc biệt toàn bộ bộ gen của MBV 
của Đài Loan đã đượccông bố (Yang et al.,2014). 

 Phân tích và so sánh các trình tự gen polhedcủa 
MBV thu nhận từ các vùng miền khác nhaucho thấy 
có mức độ tương đồng là 100%. Trình tự gen này đã 
được công bố trên Genbank với mã sốJN604546.1. 
Kết quả so sánh 09 trình tự gen polhedtương ứng 
được công bố trên Genbank cho thấy mức tương 
đồng đạt từ 94-99%, thể hiện ở bảng 1. 

 Dựa vào khoảng cách di truyền và tỷ lệ % tương 
đồng trình tự gen polhed của MBV công bố trên 
Genbank, cây phát sinh chủng loại của MBV (H2) đã 
được xây dựng bằng phần mềm MEGA6.06. Kết quả 
cho thấy, MBV của Việt Nam có quan hệ gần gũi với 
MBV phân lập ở Ấn Độ, với độ tương đồng đạt 99% 
(JX091340-Ấn Độ), với MBV phân lập ở Thái Lan 
là 97% (EU251062), với MBV ở Đài Loan 
(KJ184318) là 97% và với MBV phân lập ở Ấn Độ 
(JN194201) là 94 % (Bảng 1). Polyhedrin là loại 
protein tinh thể đặc trưng của baculovirus thuộc họ 
Baculoviridae, có vai trò là chất nền bảo vệ vỏ của 
virion, giữ cho hạt virus ổn định trong điều kiện biến 
đổi của môi trường, tránh được sự phân giải của các 
enzym từ gan tuỵ. Polyhedrin cũng là phần quyết 
định kháng nguyên khi virus xâm nhiễm vào cơ thể 
vật chủ và tạo đáp ứng miễn dịch kháng lại sự lây 
nhiễm của MBV (Satidkanitkul et al., 2005). Việc 
xác định trình tự gen polhed có ý nghĩa lớn cả về 
nghiên cứu cơ bản để tìm hiểu sự biến đổi của virus 
theo các vùng địa lý và về việc ứng dụng trong chẩn 
đoán đặc hiệu. Việt Nam, Thái Lan, Đài Loan và Ấn 
Độ là những nước về mặt địa lý tương đối cận kề 
nhau, việc nghiên cứu MBV gây bệnh trên tôm sú 

Hình 1. Sản phẩm PCR và tách dòng gen mã hóa polyhedrin. M: Thang DNA chuẩn 1 kb (Fermentas);A: 1, 2,3: Sản phẩm 
PCR đoạn gen polhed. B: Kết quả tách plasmid tái tổ hợp; 4- 7 DNA của plasmid tách từ các khuẩn lạc trắng; 8: DNA 
plasmid pCR® 2.1 tách từ khuẩn lạc xanh; C: Kiểm tra sự có mặt của polhed trong pCR2.1- polhed bằng enzyme EcoRI; 9: 
gen polhed được khuyếch đại bằng PCR; 10-12: Các dòng plasmid được xử lý bằng enzyme EcoRI. 
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của các nước này sẽ cho chúng ta nhiều thông tin giá 
trị về sự tiến hóa hay biến đổi của virus. So sánh với 
các trình tự gen công bố trên Genbank, gen polhed 
của MBV ở Việt Nam có độ tương đồng rất cao so 
với gen polhed của MBV phân lập ở Thái Lan 
(EU251062),tương đồng với trình tự của gen 
polhedở MBV phân lập ở Đài Loan (KJ184318) là 
97% và gen polhed của MBV phân lập ở Ấn Độ 
(JN194201) 94 % (Bảng 1). Kết quả so sánh sai khác 
trình tự gen polhed của MBV Việt Nam với gen này 
ở MBV Thái Lan không cao, song điều đáng chú ý là 
có các đoạn DNAchèn vào trong gen polhed Việt 
Nam mà trong trình tự gen polhedcủa Thái Lan 

không có.  
 
 Nếu đoạn này là điểm quyết định kháng nguyên 
thì việc sử dụng các kit chẩn đoán ngoại nhập vào 
chủng virus của Việt Nam sẽ ảnh hưởng tới độ đặc 
hiệu. 
 Sự biến đổi về trình tự nucleotide sẽ không ảnh 
hưởng nhiều đến đặc tính của virus nếu như không 
dẫn đến sự biến đổi về trình tự amino acid mà chúng 
mã hóa. Để kiểm tra sự biến đổi gen mã hóa 
polyhedrin ở mức độ protein, trình tự nucleotide đã 
được dịch ra trình tự amino acid và sự dụng phần 
mềm ClustalW2 để so sánh.  

 
Bảng 1. Hệ số tương đồng về trình tự giữa gen polhed ở Việt Nam và trên Thế Giới. 

 
 Hệ số tương đồng (%) 

Hệ số sai 
khác (%) 

 (1) (2) (3) (4) (5) (6) (7) (8) GenBank 

(1)  99 99 99 98 92 100 97 JQ751059- Ấn Độ (1) 

(2) 3  99 99 98 92 99 97 KJ184318-Đài Loan (2) 

(3) 1 1  99 98 92 100 97 EU251062-Thái Lan (3) 

(4) 1 1 1  98 92 99 99 JX091340-Ấn Độ (4) 

(5) 2 2 2 2  86 99 97 JX091342- Ấn Độ (5) 

(6) 8 8 8 8 14  88 94 JN194201- Ấn Độ (6) 

(7) 0 1 0 1 1 12  99 JX217851- Ấn Độ (7) 

(8) 3 3 3 1 3 6 1  JN604546-Việt Nam (8) 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

  
 

 Kết quả (Hình 3) cho thấy, sự khác biệt về trình 
tự nucleotide dẫn đến sự biến đổi khá lớn về trình tự 
amino acid. Tại đầu N, polyhedrin từ Việt Nam có sự 
sai khác lớn với polyhedrin từ Thái Lan, đặc biệt là 
polyhedrin từ Việt Nam được chèn thêm một đoạn 
tại vị trí amino acid (aa) 72-73 gồm 4 aa (NEPM) và 
vị trí amino acid 81-82 gồm 7 aa (PYHNSPN) mà 
polyhedrin từ Thái Lan không có. Phân tích sâu hơn 

ở mức độ protein chúng tôi thấy, tại đầu N, 
polyhedrin từ Việt Nam có sự sai khác lớn so với 
polyhedrin từ Thái Lan. Ngoài ra, tại một số vị trí 
khác cũng có sự biến đổi như: 
p.Thr55Gly,p.Glu63Asp, p.Asn72Asp, p.Glu92Gly, 
p.Met93Leu, p.Lys113Asn. Kết quả nghiên cứu của 
chúng tôi cho thấy, chủng virus MBV gây bệnh trên 
tôm sú ở Việt Nam đã có sự biến đổi nhất định so 

Hình 2. Cây phát sinh chủng loại của MBV dựa trên việc so sánh trình tự nucleotide của đoạn gen polhed. 
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với chủng gây bệnh ở Thái Lan. Mặc dù vậy, để có 
kết luận chính xác về sự biến đổi di truyền của chủng 
MBV đang lưu hành ở Việt Nam với các chúng trên 
thế giới phải giải mã toàn bộ genome của virus. 
Trong khuôn khổ bài báo này chúng tôi mới chỉ giải 
mã toàn bộ gen mã hóa polyhedrin và so sánh sự 
biến đổi của gen này. Tuy nhiên đây là gen kháng 
nguyên quan trọng liên quan tính đáp ứng miễn dịch 
của virus, nên thông tin thu được từ việc giải trình từ 

gen polhed làý nghĩa. Nếu đoạn chèn thêm trong 
trình tự gen polhedcủa MBV phân lập ở Việt Nam 
nằm trong vùng mang các quyết định kháng nguyên 
quan trọng thì việc sử dụng các kit chẩn đoán ngoại 
nhập để chẩn đoán chủng virus của Việt Nam sẽ có 
độ đặc hiệu không cao. Nói cách khác, việc phát 
triển kit chẩn đoán MBV trên cơ sở các kháng 
nguyên có nguồn gốc từ các chủng virus đang lưu 
hành trong nước là điều cần thiết. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
KẾT LUẬN 

 Phân tích đặc điểm di truyền của gen polhed mã 
hoá cho kháng nguyên polyhedrin từ virus MBV gây 
bệnh trên tôm sú nuôi ở Việt Namcho thấy, đoạn gen 
này có chiều dài 1.371 nucleotide mã hóa cho 456 
amino acid. Hệ số tương đồng với các gen polhed ở 

Thái Lan, Ấn Độ và Đài Loan từ 94-99%. Dịch mã 
gen polhed sang chuỗi polypeptide và so sánh với 
trình tự amino acid đã được công bố của Thái Lan, 
kết quả chỉ ra sự sai khác tại các vị trí liên quan đến 
điểm quyết định kháng nguyên. Những biến đổi di 
truyền này là cơ sở cho việc phát triển các kit chẩn 
đoán mới, đặc hiệu cho chủng virus MBV đang lưu 
hành ở Việt Nam, nhằm đề ranhững chiến lược 

Vietnam  ------MENMDDLSGDQKMVLTLAAAGAVAGASKMLNEAADLKKNYKDTPLEEYFKDKYS 54 

Thailan  ------MENMDDLSGDQKMVLTLAAAGAVAGASKMLNEAADLKKNYKDTPLEEYFKDKYS 54 

               ****************************************************** 

Vietnam  TNKKRKITEQEFGLPKSMNEPMDPLELPYHNSPNHFKEMPHPRVGPRMAKQLAKKMNDKK 114 

Thailan  GNKKRKITDQEFELPKSI----DPLEN-------HFKGLSRPRVGPRMAKQLANKMSDNK 103 

          *******:*** ****:    ****        *** :.:************:**.*:* 

Vietnam  LHYKFNSFQTNKRFNTHTIYKRTNLTSSKLMGFSGQSDVGVPKYNSAVTLPLEVLEFWVG 174 

Thailan  MHYKFNSFQTNKHFNTHTIYKRTNLTSSKLMGFSGQSDFGVPKYNSAVTLPLEVLEFWVG 163 

         :***********:*************************.********************* 

Vietnam  DNTNPNVEHSKGSMALKNSECMIASMKLKLSNLQILEDTELDHTGVAISSSRNVNEVSSY 234 

Thailan  DNTNPNVEHSKGSMALKNSECMIASMKLKLSNLQILEDTELDHTGVAISSSRNVNEVSSY 223 

         ************************************************************ 

Vietnam  IIPVESHLGANANGALCKIFSENTSIQDDTSDAVTTKDMMMGKLVTKSTEDRLNLNPHNM 294 

Thailan  IIPVESHLGANANGALCKIFSENTSIQDDTSDAVTTKDMMMGKLVTKSTEDRLNLNPHNM 283 

         ************************************************************ 

Vietnam  LWTPGDNPIELEFNDMNGTWFIMPELENGKYHLLPMESGIGNNTTDTYEMPSNDERGNFI 354 

Thailan  LWTPGDNPIELEFNDMNGTWFIMPELENGKYHLLPMESGIGNNTTDTYEMPSNDERGNFI 343 

         ************************************************************ 

Vietnam  SNTSSRTPTSSTLGSLLIGVPFVLDANGQPKKYRVAFSMEQEVLLVSRSEWMQNNSAANW 414 

Thailan  SNTSSRTPTSSTLGSLLIGVPFVLDANGQPKNYRVAFSMEQEVLLVSRSEWMQNNSAANW 403 

         *******************************:**************************** 

Vietnam  NSNLGVRLAPRSTQISKFRHMVGPYHFPKDCHPNLKTHHTKLII 457 

Thailan  NSNLGVRLAPRSTQISKFRHMVGPYHFPEDGHPNLKTHHTNE-- 445 

         ****************************:* *********:    
Hình 3. So sánh trình từ amino acid suy diễn từ genpolhedcủa MBV gây bệnh trên tôm sú Việt Nam với trình từ amino acid từ 
MBV gây bệnh trên tôm sú của Thái Lan (EU251062). Vùng khác biệt được in đậm và gạch bên dưới. 
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phòng chống hiệu quả bệnh do MBV gây ra trên 
nuôi tôm Việt Nam. 
 
Lời cảm ơn: Công trình này được thực hiện với sự 
tài trợ kinh phí của Bộ Khoa hoc và Công nghệ 
thông qua nhiệm vụ “Lập bản đồ gen tôm sú 
(Penaeus monodon)”.  
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SEQUENCE ANALYSIS OF THEGENE ENCODING POLYHEDRIN OF MONODON 
BACULOVIRUS (MBV) INFECTED IN PENAEID SHRIMP (PENAEUS MONODON) IN 
VIETNAM 

Nguyen Thi Giang An1, Dong Van Quyen2, Dinh Duy Khang2 
1Institute of Natural sciences Education, Vinh University 
2Institute of Biotechnology, Vietnam Academy of Science and technology 

SUMMARRY 

Monodon Baculovirus (MBV) is a causative agent in farmed shrimp. It is a double-stranded DNA 
virus with genome size of 119.638 bp. MBV virions are free in the nuclei or covered by the occlusion 
bodies(Obs) constructed by polyhedrin matrix proteins of MBV. OBs serve to protect the occluded virions 
from the outside environment for extended periods until they are ingested by insect larvae. Polyhedrin is a 
type of protein covering the viruswith size from 17 to 23 nm, as well as a surface antigen used for 
Baculovirus detection. Sequence analysis of the gene coding for polyhedrin (polhed) showed that their open 
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reading frame (ORF) was 1,371 bp long and coding for a polypeptide of 457 amino acids.The alignment of 
nucleotide sequencesof all polyhedrin genes including those of MBV isolated in Vietnam and from 
GenBank showed that polhed from Vietnam has 97%, 97% and 94% sequence identity compared to that of 
Thailand, Taiwan and India, respectively. Amino acid analysis revealed that the insertions occur at the sites 
72-73 with 4 aa (p.72_73insNEPM) and at 81-82 with 7 aa (p.81_82ins PYHNSPN) in the MBV isolated in 
Vietnam in comparison with that of Thailand. In addition, we also observed other amino acid substitutions 
in the protein sequence as: p.Thr55Gly, p.Glu63Asp, p.Asn72Asp, p.Glu92Gly, p.Met93Leu, 
p.Lys108Asnand p.Lys113Asn. These amino acid changes may affect the protein structure and reduce the 
specificity of the antigen. Therefore, the foreign kits for MBV diagnosis may have less specificity when using 
for inland MBV strains detection. The result of our research suggests that MBV which cause diseases in 
Vietnamese shrimps have notable genetic deviation compared to that of Thailand’s and other countries’ in 
the world. 

Từ khoá: Monodon baculovirus (MBV), Nucleopolyhedrovirus, Polyhedrin, Polhed, Penaeus monodon 


