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TÓM TẮT 

 Chủng virus gây hội chứng rối loạn sinh sản và hô hấp ở lợn (PRRSV) nhược độc Hanvet1.VN 
đã được phát triển bởi Công ty cổ phần dược và vật tư thú y (Hanvet) bằng phương pháp cấy truyền 
chủng HY-2010 trên tế bào Marc-145 sau 80 đời và đang sử dụng để sản xuất vaccine PRRS. Trong 
nghiên cứu này, chúng tôi đã giải mã và phân tích toàn bộ hệ gen chủng PRRSV Hanvet1.VN. RNA 
tổng số được tách chiết từ chủng Hanvet1.VN, sử dụng RT-PCR khuếch đại 15 phân đoạn riêng rẽ 
của toàn bộ hệ gen. Các đoạn gen sau khi khuếch đại được nhân dòng vào vector pCR2.1 và xác 
định trình tự bằng phương pháp Sanger. Trình tự gen được phân tích bằng chương trình phần mềm 
BioEdit và DNA Star. Kết quả cho thấy, chủng Hanvet1.VN có protein GP5 tương đồng về trình tự 
amino acid là 100% so với chủng cường độc phân lập ở Quảng Nam (07QN) và 98% so với một 
chủng Trung Quốc (07NM). Tuy nhiên, protein GP5 này có độ tương đồng khá thấp so với chủng 
VR2332, chỉ đạt 87%. Các protein MP và NP có tính bảo thủ cao so với các chủng cường độc lưu 
hành ở Việt Nam và Trung Quốc, đều đạt 99-100%. Các protein còn lại đều có sự thay đổi so với 
chủng cường độc 07QN, dao động từ 1,2% ở NP1a đến 3,9% ở GP2. Tuy nhiên, sự tương đồng về 
trình tự amino acid của tất cả các protein chủng Hanvet1.VN nhược độc đều rất thấp nếu so sánh 
với chủng chuẩn PRRSV type II (chủng Bắc Mỹ VR2332), dao động từ 86,25% đến 97,7%. Kết quả 
nghiên cứu của chúng tôi cho thấy, chủng vaccine Hanvet1.VN nhược độc có đặc tính kháng 
nguyên sinh miễn dịch phòng hộ tương đồng cao so với chủng PRRSV lưu hành trong nước, gần 
gũi so với chủng lưu hành ở Trung Quốc nhưng có sự khác biệt khá xa so với chủng cổ điển type II 
Bắc Mỹ (VR2332). Vì vậy khi nhập vaccine, đặc biệt từ các nước Âu-Mỹ để dự phòng bệnh PRRS 
cũng nên xem xét cả nguồn gốc chủng PRRSV sử dụng trong sản xuất vaccine. 

Từ khóa: Hanvet1.VN, vaccine PRRS, toàn bộ hệ gen, thay đổi amino acid, hiệu lực vaccine 

MỞ ĐẦU 

 Hội chứng rối loạn hô hấp và sinh sản ở lợn 
(Porcine Respiratory and Reproductive Syndrome - 
PRRS) là bệnh truyền nhiễm nguy hiểm trên lợn với 
mọi lứa tuổi. Bệnh do PRRSV gây ra với diễn biến 
bệnh phức tạp, khó khống chế, tỷ lệ mắc bệnh cao. 
PRRSV có kích thước nhỏ, có vỏ bọc và hệ gen là 

RNA sợi đơn dương với độ dài khoảng 15 kb chứa 8 
khung đọc mở, mã hóa cho 8 protein phi cấu trúc và 
cấu trúc: NSP1a, NSP1b, GP2, GP3, GP4, GP5, MP, 
NP. PRRSV là thành viên thuộc chi Arterivirus, họ 
Arteriviridae, bộ Nidovirales (Balasuriya, Snijder, 
2008). Hiện tại, có hai chủng PRRSV đại diện với 
đặc tính kháng nguyên và trình tự hệ gen rất khác 
biệt nhưng triệu chứng lâm sàng lại rất giống nhau là 
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chủng Châu Âu Lelystad (LV) và chủng Bắc Mỹ 
VR-2332. Ở Việt Nam các chủng PRRSV lưu hành 
phổ biến là chủng Bắc Mỹ. Đã có nhiều loại vaccine 
được sản xuất để phòng dịch bệnh, trong đó có 
vaccine PRRS nhược độc đang được ưu tiên sử dụng 
ở Trung Quốc và Việt Nam bởi tính bảo hộ cao hơn 
hẳn so với các loại vaccine khác. Chủng PRRSV 
nhược độc sử dụng trong sản xuất vaccine cần phải 
có tính an toàn và tính đặc hiệu kháng nguyên cao so 
với các chủng PRRSV đang lưu hành. Chủng 

PRRSV nhược độc sử dụng trong sản xuất vaccine 
của Công ty Cổ phần Dược và vật tư Thú y (Hanvet) 
đã được phát triển từ chủng HY-2010 bằng phương 
pháp cấy truyền 80 đời trên tế bào Marc-145. Trong 
bài báo này, chúng tôi trình bày kết quả giải mã và 
phân tích toàn bộ hệ gen chủng virus nhược độc 
Hanvet1.VN sử dụng trong sản xuất vaccine phòng 
hội chứng rối loạn sinh sản và hô hấp ở lợn nhằm 
đánh giá những biến đổi di truyền liên quan tới độc 
lực và tính sinh miễn dịch của vaccine. 

Bảng 1. Các cặp mồi dùng trong khuếch đại 15 đoạn thuộc hệ gen PRRSV chủng Hanvet1.VN. 

TT Tên Trình tự (5’-3’) Số nu gắn Tm ước tính 
(oC) 

Kích thước sản phẩm 
(bp) 

1 
 

PRRSP1 CGTATAGGTGTTGGCTCTATGC 22 
50 1124  

PRRSM1 ATTAACTTGCAGCCTCCGC 19 

2 
PRRSP2 ACACTGTCCCTGAAGGCAACTGC 23 

55 1244 
PRRSM2 CCCAGGGAGCACAACATCCC 20 

3 
PRRSP3 AACAAAACCAACCGGGTCACCC 22 

56 1217 
PRRSM3 CCGCCCGAGTCGATGATGG 19 

4 
PRRSP4 GCTTCCTCACAGACTGAATATGAGG 25 

53 1105 
PRRSM4 CTGGCGAGTCAAACTCACAAGC 22 

5 
PRRSP5 TGGCTGCTGGTTGGCTTTTGC 21 

57 1031 
PRRSM5 GTTGGGAAATGCACAATCTGGACG 24 

6 
PRRSP6 GTGCGCTAACCCGTTTGCCG 20 

57 1041 
PRRSM6 GCCACATTACAAAACTGGCCTGAGG 25 

7 
PRRSP7 CTTGTCGGCGTTCACACGGG 20 

56 896 
PRRSM7 GCTGCATTCCTCATGTTGGACG 22 

8 
PRRSP8 CCCTCGCTATGAGACTCAATGACG 24 

56 1238 
PRRSM8 CTTTAGTGGCTTCGGACTCAAAATCC 26 

9 
PRRSP9 TGATGCATCTCCCAAGTTACTTGC 24 

54 1093 
PRRSM9 CAGGCCACCTCTCTTAGTCACTGC 24 

10 
PRRSP10 ATCCACGCCTGCAATTGTCC 20 

54 1189 
PRRSM10 GGTGGGCCGATGATGAACC 19 

11 
PRRSP11 GCCTTGCTCCCTACCTGCAAAG 22 

56 1115 bp 
PRRSM11 GCAACCAGCCGATCTGGCC 19 

12 
PRRSP12 GCTAAACTCCCAGTAGAACTTGC 23 

50 1164 bp 
PRRSM12 AAGAATATGATGATATCAACAATGG 25 

13 
PRRSP13 TTACAAAATTGGCCAACTTTTTGTGG 26 

56 955 bp 
PRRSM13 CCGTGTAGCTGAAGGACAAGAACG 24 

14 
PRRSP14 GGGTTTATGATACCGCCTGG 20 

50 1267 bp 
PRRSM14 CCAGAAGAAAGTTGGTATATCTGG 24 

15 
PRRSP15 CATTTACAGTTGATTTATAACTTAACG 27 

48 1472 bp 
PRRSM15 GGTCGCCCTAATTGAATAGG 20 
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VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU  

 Chủng vaccine nhược độc do công ty Cổ phần 
Dược và vật tư Thú y (Hanvet) cung cấp. Mẫu được 
ký hiệu Hanvet1.VN. Bộ Kit SuperSciptTM First-
StrDNA Synthesis System for RT-PCR (Invitrogen) 
được sử dụng để tổng hợp cDNA. Kit tách dòng gen: 
TA cloning Kit (Invitrogen). Bộ kit BigDye 
Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied 
Biosystems) dùng để giải trình tự gen. Các hóa 
chất dùng trong nghiên cứu sinh học phân tử có độ 
tinh khiết cao được cung cấp bởi các hãng Sigma, 
Merck, Invitrogen... 

 Thiết kế các cặp mồi khuếch đại toàn bộ hệ gen 
của PRRSV bằng RT-PCR dựa trên trình tự hệ gen 
của các chủng PRRSV genotype Bắc Mỹ lưu hành ở 
Việt Nam và khu vực với các số đăng ký FJ393456, 
FJ393457, FJ393458, FJ393459, FJ394029 và chủng 
vaccine nhược độc RespPRRS, số đăng ký 
AF066183. Sử dụng phần mềm GenDoc so sánh các 
trình tự hệ gen toàn phần của virus PRRS lưu hành ở 
Việt Nam với trình tự hệ gen toàn phần của PRRSV 
nhược độc chủng vaccine. Dựa vào những vùng bảo 
thủ trong hệ gen, chúng tôi thiết kế 15 cặp mồi nhằm 
khuếch đại 15 đoạn (mỗi đoạn khoảng 1 kb) toàn bộ 
hệ gen của chủng virus vaccine (Bảng 1). 

 RNA tổng số được tách chiết từ dịch tế bào 
Marc-145 chứa virus bằng phương pháp Trizol. 
Nồng độ RNA được xác định bằng máy NanoDrop. 
RNA được chuyển sang cDNA bằng enzyme phiên 
mã ngược Super ScriptTMII Reverse transcriptase 
(Fermentas) ở nhiệt độ 50o C trong vòng 30 phút và 
tiền biến tính ở nhiệt độ 94oC trong vòng 2 phút. 
Tổng hợp DNA sợi kép bằng enzyme Platinum Taq 
DNA polymerase dựa trên sợi khuôn là cDNA. Phản 

ứng PCR được tiến hành để khuếch đại các phân 
đoạn khác nhau của hệ gen PRRSV với mỗi cặp mồi 
tương ứng và chu kỳ nhiệt thích hợp là 94oC/3 phút 
(94oC/15 giây, 50oC- 50giây, 72oC/1phút 30 giây), 
lặp lại 30 chu kỳ các bước trong ngoặc đơn, 72oC/8 
phút, bảo quản sản phẩm ở 4oC. Sau khi khuếch đại, 
sản phẩm PCR được tạo dòng bằng cách gắn trực 
tiếp vào vectơ tách dòng pCR2.1 với việc sử dụng bộ 
TA cloning Kit của hãng Invitrogen theo hướng dẫn 
của nhà sản xuất. Sau đó, sản phẩm gắn được biến 
nạp vào  tế bào E. coli chủng Top 10F‘ bằng phương 
pháp sốc nhiệt. Plasmid chứa các phân đoạn gen 
được tách chiết từ các khuẩn lạc trắng và kiểm tra 
các đoạn gen chèn bằng cắt với enzyme hạn chế 
EcoRI. Tinh sạch plasmid tái tổ hợp để phục vụ cho 
việc giải trình tự gen được thực hiện bằng bộ KIT 
S.N.A.P Miniprep Kit của hãng Fermentase. Phản 
ứng xác định trình tự được thực hiện nhờ bộ kit 
BigDye™ Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit 
của hãng Applied Biosystems, sử dụng hai mồi xuôi 
và ngược M13F và M13R. Xác định trình tự tự động 
trên hệ thống ABI 3100 và phân tích trình tự bằng 
phần mềm BioEdit và DNA Star. 

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

Khuếch đại các phân đoạn thuộc hệ gen PRRSV 
bằng RT-PCR 

 Kết quả khuếch 15 đoạn thuộc hệ gen chủng 
Hanvet1.VN được trình bày ở hình 1.  

 Kết quả thể hiện ở hình 1 cho thấy, các đoạn gen 
được khuếch đại đặc hiệu, trên điện di đồ chỉ xuất 
hiện một băng duy nhất tương ứng với mỗi đoạn gen 
được khuếch đại, có kích thước phù hợp với dự tính 
theo lý thuyết.  

  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
Tách dòng các đoạn gen được khuếch đại bằng PCR 

 Kết quả kiểm tra các plasmid mang các đoạn gen 
tái tổ hợp được trình bày ở hình 2. 

 Kết quả trên hình 2 cho thấy, các dòng plasmid 
đều mang đoạn gen ngoại lai, thể hiện trên bản điện 
di tạo thành 2 băng rõ rệt, có kích thước tương ứng 
kích thước của vector và đoạn gen được chèn vào. 

																				1					2				3				4						5				6					7					8				M				9			10			11			12		13		14		15	

Hình 1.  Điện di gel agarose 1% kiểm tra sản phẩm PCR  khuếch đại 15 đoạn gen thuộc hệ gen của chủng Hanvet1.VN. M: 
Marker DNA (DNA ladder Fermentase). Các đường chạy 1-15: Sản phẩm PCR với các cặp mồi từ 1 đến 15 khuếch đại các 
đoạn gen thuộc hệ gen chủng Hanvet1.VN nhược độc. 
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 Tuy nhiên, plasmid ở đường chạy 2, 3 và 11 lại tạo 
thành 3 đoạn, 1 đoạn có kích thước của vector, 2 
đoạn có kích thước khác nhau không tương ứng với 
kích thước của đoạn gen chèn vào. Điều này có thể 

giải thích là trong đoạn gen chèn vào có vị trí cắt của 
enzyme EcoRI, vì vậy đoạn gen bị cắt thành hai 
mảnh nhỏ. Điều này sẽ được kiểm chứng sau khi giải 
trình tự và phân tích gen. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

  
Giải mã, lắp ráp và phân tích hệ gen chủng nhược 
độc Hanvet1.VN 

 Sau khi giải mã, lắp ráp và phân tích, chúng tôi 
thu được hệ gen của chủng Hanvet1.VN nhược độc 
có kích thước 15.276 bp, với 3306 A, 4036 C, 3995 
G và 3939 T, tỷ lệ A+T chiếm 47,42%, G+C chiếm 
52,68%. Phần không dịch mã đầu 5’ có độ dài 185 
nucleotde (1-185), phần không dịch mã đầu 3’ có độ 
dài 110 nucleotide (15.167-15.276). Trình tự gen 
được đăng ký trên Ngân hàng gen với mã số 
KU842720. Sau khi dịch mã, toàn bộ hệ gen chủng 
Hanvet1.VN có 8 khung đọc, mã hóa cho 8 protein: 
Khung đọc ORF1a có độ dài 7.418 nucleotde (186-
7607) mã hóa cho protein không cấu trúc NSP1a với 
độ dài 2473 amino acid. Khung đọc ORF1b có độ 
dài 4.377 nucleotde (7.597-11.974) mã hóa cho 
protein không cấu trúc NSP1b có độ dài 1.459 amino 
acid. Khung đọc ORF2 có độ dài 768 nucleotide 
(11.979-12.749) mã hóa cho protein GP2 có độ dài 

256 amino acid. Khung đọc ORF3 có độ dài 765 
nucleotide (12.602-13.366) mã hóa cho protein GP3 
có độ dài 254 amino acid. Khung đọc ORF4 có độ 
dài 534 nucleotide (13.147-13.683) mã hóa cho 
protein GP4 có độ dài 178 amino acid. Khung đọc 
ORF5 có độ dài 600 nucleotde (13.694-14.296) mã 
hóa cho protein GP5 có độ dài 200 amino acid. 
Khung đọc ORF6 có độ dài 522 nucleotde (14.281-
14.805) mã hóa cho protein MP có độ dài 174 amino 
acid. Khung đọc ORF7 có độ dài 372 nucleotde 
(14.795-15.166) mã hóa cho protein NP có độ dài  
123 amino acid. 

 Để có thể phân tích các biến đổi di truyền so với 
chủng gốc hoang dại, chúng tôi đã chọn 3 chủng đại 
diện cho Việt Nam (07QN), Trung Quốc (07NM) và 
chủng PRRSV type Bắc Mỹ (VR2332) theo công bố 
của Feng et al., (2008) để so sánh trình tự amino acid 
của tất cả 8 khung đọc. Kết quả so sánh sự tương 
đồng amino acid được khái quát ở bảng 2. 

Bảng 2. Mức độ tương đồng về trình tự amino acid của tám protein chủng Hanvet1.VN so với các chủng đại diện Việt Nam 
07QN, Trung Quốc 07MN và chủng PRRSV Bắc Mỹ VR2332. 

 07QN (FJ394029) 07MN (FJ393456) VR2332 (EF536003) 
Hanvet_NP1a 98,79% 98,71% 86,25% 

Hanvet_NP1b 98,77% 99,45% 96,57% 

Hanvet_GP2 96,06% 96,88% 91,80% 

Hanvet_GP3 96,85% 99,21% 86,61% 

Hanvet_GP4 97,75% 96,63% 90,45% 

Hanvet_GP5 100,00% 98,00% 87,00% 

Hanvet_MP 100,00% 100,00% 97,70% 

Hanvet_NP 99,19% 100,00% 94,31% 

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

Hình 2. Điện di gel agarose 1% kiểm tra sản phẩm cắt các plasmid với enzyme hạn chế EcoR I. M: Marker DNA (DNA 
ladder Fermentase). Các đường chạy: 1: Plasmid gắn đoạn gen 1; 2-3: Plasmid gắn đoạn gen 2; 4-5: Plasmid gắn đoạn 
gen 3; 6: Plasmid gắn đoạn gen 4; 7: Plasmid gắn đoạn gen 5; 8-9: Plasmid gắn đoạn gen 6; 10: Plasmid gắn đoạn gen 7; 
11: Plasmid gắn đoạn gen 8; 12: Plasmid gắn đoạn gen 9; 13: Plasmid gắn đoạn gen 10; 14-15: Plasmid gắn đoạn gen 11; 
16-17: Plasmid gắn đoạn gen 12; 18: Plasmid gắn đoạn gen 13; 19: Plasmid gắn đoạn gen 14; 20-21: Plasmid gắn đoạn 
gen 15.  
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 Kết quả phản ánh trong bảng 2 cho thấy, chủng 
Hanvet1.VN nhược độc có protein GP5 tương đồng 
100% so với chủng cường độc phân lập ở Quảng 
Nam 07QN và 98% so với chủng Trung Quốc 
07NM. Tuy nhiên, protein GP5 này có độ tương 
đồng khá thấp so với chủng VR2332, chỉ đạt 87%. 
Các protein MP và NP có tính bảo thủ cao so với các 
chủng cường độc lưu hành ở Việt Nam và Trung 
Quốc, đều đạt 99-100%. Các protein còn lại đều có 
sự thay đổi so với chủng cường độc, dao động từ 
1,2% ở NP1a đến 3,9% ở GP2. Tuy nhiên, sự tương 
đồng về trình tự amino acid của tất cả các protein 
chủng Hanvet1.VN nhược độc đều thấp hơn nhiều 
nếu so sánh với chủng chuẩn PRRSV type II (chủng 
Bắc Mỹ VR2332), dao động từ 86,25% đến 97,7%. 

THẢO LUẬN 

 Sự xuất hiện các chủng PRRSV độc lực cao ở 
Trung Quốc vào những năm 2006-2007 đã gây ra 
hàng loạt các vụ dịch PRRS ở khu vực châu Á (Tian  
et  al.,  2007). Vụ dịch PRRS làm chết hàng triệu lợn 
được bùng phát từ năm 2006 (Zhou, Yang, 2010). 
Các chủng PRRSV độc lực cao cũng gây ra các vụ 
dịch ở các nước khác ở khu vực châu Á. Trường hợp 
PRRS đầu tiên xuất hiện ở Việt Nam vào đầu năm 
2007 (Feng et  al.,  2008;  Metwally et  al., 2010) sau 
đó lan sang các nước Đông Nam Á khác như Lào, 
Philippines,  Cambodia v.v… (Jantafong et  al., 
2015; Ni et  al., 2012;  Tornimbene et  al., 2015). Để 
có thể phòng chống dịch bệnh, nhiều biện pháp tổng 
hợp đã được Bộ NN&PTNT chỉ đạo thực hiện, trong 
đó sử dụng vaccine là biện pháp được ưu tiên hàng 
đầu. Ngoài các loại vaccine nhập ngoại, các vaccine 
được nghiên cứu sản xuất trong nước cũng đã đóng 
góp phần quan trọng trong phòng chống dịch PRRS. 
Công ty cổ phần dược và vật tư thú y (Hanvet) đã 
nghiên cứu thành công trong việc tạo ra chủng 
PRRSV nhược độc (chủng Hanvet1.VN) và sử dụng 
chủng này để sản xuất vaccine phòng hội chứng rối 
loại hô hấp và sinh sản ở lợn (PRRS). Giải mã và 
phân tích hệ gen toàn phần của chủng Hanvet1.VN 
đã cung cấp các thông tin quan trọng cho việc đánh 
giá tính an toàn và tính sinh miễn dịch phòng hộ của 
vaccine. Kết quả so sánh trình tự amino acid tất cả 8 
khung đọc của chủng nhược độc Hanvet1.VN với 
chủng đại diện lưu hành ở Việt Nam 07QN, lưu hành 
ở Trung Quốc 07MN và chủng PRRSV typ II Bắc 
Mỹ VR2332 cho thấy, protein GP5 tương đồng 
100% so với chủng cường độc phân lập ở Quảng 
Nam 07QN và 98% so với chủng Trung Quốc 
07NM. Tuy nhiên, protein GP5 này có độ tương 

đồng khá thấp so với chủng VR2332, chỉ đạt 87%. 
Theo công bố của Popescu et al.,(2017), thì protein 
GP5 đóng vai trò quan trọng trong kích thích đáp 
ứng miễn dịch tạo kháng thể trung hòa PRRSV. 
Chính vì vậy sự tương đồng 100% về trình tự amino 
acid của protein GP5 chủng Hanvet1.VN nhược độc 
so với chủng đại diện lưu hành ở Việt Nam 07QN là 
thông tin quan trọng về sự tương đồng kháng nguyên 
tạo kháng thể trung hòa chống lại chủng PRRSV lưu 
hành ở Việt Nam. Các protein MP và NP ít biến đổi 
về trình tự amino acid. Trình tự amino acid của các 
protein MP và NP củng Hanvet1.VN hầu như không 
thay đổi so với chủng đại diện Việt Nam 07QN 
(100% và 99,2%) và Trung Quốc 07MN (100% và 
100%). So với chủng chuẩn Bắc Mỹ type II VR2332 
trình tự amino acid thay đổi nhiều hơn (97,7% và 
94,3%), tuy nhiên so với các protein khác thì hai 
protein MP và NP vẫn là các protein ít biến đổi. 
Theo Shi et al. (2010), thì PRRSV được phân nhánh 
thành 9 dòng có sự khác biệt về đặc tính di truyền. 
Sự khác biệt về đặc tính di truyền, kháng nguyên 
cũng như đặc tính sinh học có thể gây ra sự khác biệt 
rất đáng kể trong các biểu hiện lâm sàng cũng như sự 
trầm trọng của bệnh ở lợn bị nhiễm trùng 
(Brockmeier et al., 2012; Karniychuk et al., 2010; 
Zhou et al., 2009). Sự tương đồng của các protein 
khác của chủng Hanvet1.VN dao động từ 96,88% ở 
GP2 đến 98,71% ở GP1a, nếu so sánh với chủng 
07MN phân lập ở Trung Quốc năm 2007. Như vậy, 
giải mã toàn bộ hệ gen chủng nhược độc 
Hanvet1.VN đã tạo ra bộ cơ sở dữ liệu để đánh giá 
tương đồng amino acid với các chủng đang lưu hành 
và chủng cổ điển VR2332 nhằm ước đoán tính sinh 
miễn dịch cũng như theo dõi sự biến đổi di truyền 
của chủng giống trong quá trình sản xuất và sử dụng 
vaccine.  

KẾT LUẬN 

 Hệ gen chủng Hanvet1.VN nhược độc được xác 
định có chiều dài 15.276 nucleotde, gồm 8 khung 
đọc, mã hóa cho 8 protein phi cấu trúc và cấu trúc: 
NSP1a, NSP1b, GP2, GP3, GP4, GP5, MP, NP. Kết 
quả so sánh trình tự amino acid cho thấy, protein 
GP5 tương đồng 100% so với chủng 07QN và 98% 
so với chủng 07NM. Tuy nhiên, protein GP5 này có 
độ tương đồng khá thấp so với chủng VR2332, chỉ 
đạt 87%. Trình tự amino acid của các protein MP và 
NP chủng Hanvet1.VN hầu như không thay đổi so 
với chủng 07QN (100% và 99,2%) và 07MN 
(100%), nhưng thay đổi nhiều hơn so với chủng Bắc 
Mỹ type II VR2332 (97,7% và 94,3%). Sự tương 
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đồng của các protein khác của chủng Hanvet1.VN 
dao động từ 96,9% ở GP2 đến 98,7% ở GP1a. Trình 
tự hệ gen chủng nhược độc Hanvet1.VN đã đăng ký 
trên Ngân hàng dữ liệu gen (GenBank) với mã số 
KU842720. Đây là cơ sở dữ liệu quan trọng để theo 
dõi sự biến đổi di truyền liên quan tới tính an toàn và 
tính sinh miễn dịch của chủng giống trong quá trình 
sản xuất và sử dụng vaccine.  

Lời cảm ơn: Công trình được thực hiện với sự tài 
trợ kinh phí trong khuôn khổ đề tài nghiên cứu cấp 
cơ sở Viện Công nghệ sinh học, Viện Hàn lâm Khoa 
học và Công nghệ Việt Nam. 
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SUMMARY 

 The porcine reproductive and respiratory syndrome virus (PRRSV) attenuated strain Hanvet1.VN has been 
developed by the Pharmaceutical and Veterinary Material J.S.C (HANVET) by passaging HY-2010 strain on 
MARC-145 cells for 80 passages and used for PRRS vaccine production. In this study, we sequenced and 
analyzed the whole genome of the attenuated Hanvet1.VN strain. The total RNA was extracted from the 
Hanvet1.VN strain, RT-PCR was used for amplification of 15 separate segments of the whole genome. The 
amplified segments were cloned into the pCR2.1 vector and sequenced by Sanger sequencing. The sequences 
were analyzed with BioEdit and DNA Star Software. The results showed that, GP5 of the Hanvet1.VN 
attenuated strain had 100% identity in amino acid (aa) sequences with one of the pathogenic Vietnamese strain 
isolated in Quang Nam Province and had 98% identity with that of the Chinese 07NM strain. However, the 
identity of aa sequence of the Hanvet1.VN GP5 was much lower in the comparison with GP5 of VR2332, and 
it was only 87%. The MP and NP proteins were highly conserved compared with pathogenic strains circulating 
in Vietnam (07QN) and China (07NM) (99-100%, respectively). The other eight proteins of the Hanvet1.VN 
strain showed changes from 1.2% in NP1a to 3.9% in GP2 compared with the 07QN strain. However, the aa 
identity of all Hanvet1.VN proteins were very low when compared with proteins of PRRSV type II strain 
(North American strain, VR2332), ranged from 86.25% to 97.7%. Our results showed that the Hanvet1.VN 
attenuated vaccine strain had protective immunogenicity similar to that strain circulating in Vietnam closely 
related to a strain from China but different from the type II North American strain VR2332. Hence, for 
importing PRRSV vaccine, especially from American or Europe Countries, antigenic compatibility of the 
PRRSV vaccine and strains circulating in Vietnam should be concerned in PRRSV vaccine production . 

Keywords: Attenuated Hanvet1.VN strain, PRRS vaccine, Genome sequence, amino acid change, vaccine 
safety and efficacy 


