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TÓM TẮT 

Nghiên cứu này được thực hiện nhằm đánh giá phương thức lan truyền của Sri Lankan cassava mosaic virus 

(SLCMV) gây bệnh khảm lá sắn ở Việt Nam. Loài bọ phần trắng Bemisia tabaci được nhân nuôi trong lồng lưới cách 

ly côn trùng trong vòng 8 tuần để tạo quần thể bọ phấn trắng không mang SLCMV phục vụ thí nghiệm lây nhiễm 

nhân tạo. Số lượng cá thể bọ phấn trắng thả lên cây sắn con sạch bệnh là 5, 10 và 20 con/cây; và thời gian chích truyền là 

2, 6, 12 và 24 h. Mỗi công thức thí nghiệm được tiến hành với 10 cây được lặp lại 3 lần. Để xác định phương thức lan 

truyền qua hom giống, hom giống từ cây biểu hiện triệu chứng bệnh và hom giống từ các cây không biểu hiện triệu 

chứng bệnh của các giống KM94, HL-S11 và KM419 thu tại Đồng Nai được trồng rong chậu vại trong điều kiện nhà 

lưới cách ly bọ phấn trắng và xác định tỷ lệ cây biểu hiện triệu chứng và thời gian ủ bệnh. Kết quả cho thấy, khi lây 

nhiễm với số lượng bọ phấn trắng và thời gian chích truyền khác nhau thì tỷ lệ cây biểu hiện triệu chứng bệnh virus 

khảm lá sắn dao động từ 25,0-90,0%. Thời gian ủ bệnh trung bình từ 20 đến 25 ngày. Sau 20-30 ngày trồng các 

giống KM94, HL-S11 và KM419 mọc từ hom bị nhiễm bệnh đã triệu chứng đặc trưng của bệnh vi rút khảm lá. Trong 

khi đó, tại công thức sử dụng hom giống sạch bệnh, không ghi nhận sự xuất hiện của triệu chứng bệnh. Tất cả các 

cây thí nghiệm đều được lấy mẫu, chiết suất DNA và chạy PCR bằng cặp primer SLCMV-A-F1/SLCMV-A-R2 và 

phân tích trình tự gen. Kết quả đã khẳng định tất cả các cây biểu hiệu triệu chứng sau khi lây nhiễm đều mang loài 

SLCMV. Nghiên cứu này đã cung cấp thông tin quan trọng về phương thức lan truyền bệnh virus khảm lá sắn tại 

Việt Nam thông qua hom giống và bọ phấn trắng (B. tabaci) phục vụ công tác quản lý bệnh hiệu quả tại Việt Nam. 

Từ khóa: Bemisia tabaci, Sri Lankan cassava mosaic virus (SLCMV), Manihot esculenta Crantz. 

Identification of Transmission Manners of Sri Lankan cassava mosaic virus (SLCMV) 
causing Cassava Mosaic Disease in Vietnam 

ABSTRACT 

This study was conducted to determine the transmission manners of Sri Lankan cassava mosaic virus (SLCMV) 

causing cassava mosaic disease (CMD). The pupa of whitefly (Bemisia tabaci) was collected from the field and and 

let to develop to adults on the disease-free cassava plants in the pots. The disease-free adult whiteflies were isolated 

in a cage for two months to obtain a non-viruliferous colony of whiteflies for the inoculation experiment. The number 

of whiteflies introduced in disease-free cassava was 5, 10 and 20 and the feeding period (inoculation) on disease-

free cassava was 2, 6, 12 and 24 hrs. This was replicated for three times and 10 plant/replication. To identify the 

transmission manner via cuttings, cuttings from symptomatic and asymptomatic plants of KM94, HL-S11 and KM419 

planted in Dong Nai province were grown in insect resistant cages and caculate the number of diseased plants. The 

results indicated that viruliferous B. tabaci adults transmitted SLCMV with various degrees of efficiency depending on 

the number of adults used to transmit and feeding duration. The disease incidence ranged from 25.0-90.0%. 

Symptoms started from the top leaves. The latent period ranged from 20 to 25 days. After 20-30 days of planting the 

CMD-infected KM94, HL-S11 and KM419 varieties, it began to show typical symptoms of CMD with leaf curl, 

wrinkling, mosaic and inconsistent with disease rate of 100%; meanwhile, in the control treatment that using healthy 

cuttings from the same varieties showed no symptoms. All the tested plants were subjected to PCR analysis using 

primer pair SLCMV-A-F1/SLCMV-A-R2, direct sequencing and DNA analysis. The all symptomatic plants were 
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positive with SLCMV. The study has provided essential information on the transmission of SLCMV via either planting 

materials or the whitefly vector that will help to understand the spread of SLCMV in the field and facilitate the 

prediction of virus epidemics in Viet Nam. 

Keywords: Sri Lankan cassava mosaic virus, SLCMV, Manihot esculenta, Bemisia tabaci, transmission. 

 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Sắn (Manihot esculenta Crantz) là loại cây 

trồng có củ quan trọng đứng thứ 3 sau lúa và 

ngô về nguồn cung cấp hàm lượng carbohydrate 

cao, và là nguồn nguyên liệu thô phục vụ các 

ngành công nghiệp chế biến. Cây sắn ngày càng 

có vị trí quan trọng mang lại hiệu quả kinh tế 

cao. Cả nước có khoảng 600.000ha sắn; trong đó, 

Tây Ninh được xem là thủ phủ của cây sắn, là 

tỉnh luôn dẫn đầu trong cả nước về năng suất và 

sản lượng. Những năm gần đây, một số đối 

tượng sâu, bệnh hại mới xuất hiện trên sắn và 

gây thiệt hại đáng kể cho ngành sản xuất và chế 

biến sắn của Việt Nam bao gồm bệnh chổi rồng 

sắn (Elizabeth & cs., 2013), bệnh thán thư (Mai 

Văn Quân & cs., 2014), bệnh cháy lá vi khuẩn 

(Ngo Quang Huy & cs., 2019), rệp sáp bột hồng 

(Nguyễn Thị Thủy & cs., 2019) và gần đây nhất 

là bệnh virus khảm lá (Uke & cs., 2018).  

Bệnh virus khảm lá sắn được xem là bệnh 

virus thực vật nguy hiểm nhất trên thế giới. 

Bệnh ở châu Phi và Ấn Độ được gây ra bởi một 

trong ba chủng virus thuộc họ Germinividae bao 

gồm: African cassava mosaic virus (ACVM), East 

African cassava mosaic virus (EACMV) và 

Indian cassava mosaic virus (ICMV) (Bock & 

Harrison, 1985). Bệnh lần đầu tiên được ghi 

nhận tại Tanzania và sau đó được ghi nhận tại 

Ấn Độ, Sri Lanka, các đảo thuộc Ấn Độ Dương và 

hầu hết các nước Châu Phi (Harrison & cs., 

1987). Năm 2015, bệnh được ghi nhận tại 

Campuchia và loài Sri Lankan cassava mosaic 

virus (SLCMV) được xác định là nguyên nhân 

gây bệnh (Wang & cs., 2016). Bài học rút ra từ 

dịch bệnh virus khảm lá sắn tại châu Phi, hom 

giống bị nhiễm bệnh là nguồn lây nhiễm đầu 

tiên, thì bọ phấn trắng góp phần làm lây lan 

bệnh thứ cấp (Legg & cs., 2011; 2014). Kết quả 

điều tra đồng ruộng tại Ấn Độ và Việt Nam cho 

thấy hom giống bị nhiễm bệnh là nguyên nhân 

chính làm lây lan bệnh trên đồng ruộng, và 

phương thức lan truyền bệnh qua bọ phấn trắng 

là ít phổ biến hơn (Jose & cs., 2011; Minato & cs., 

2019). Gần đây, sự xuất hiện của SLCMV tại 

Trung Quốc là do quá trình nhập hom giống đã 

bị nhiễm bệnh từ Campuchia (Wang & cs., 2019).  

Tại Việt Nam, bệnh virus khảm lá sắn được 

phát hiện đầu tiên tại tỉnh Tây Ninh vào tháng 

6/2017 và SLCMV cũng được xác định là nguyên 

nhân gây bệnh (Uke & cs., 2018). Đến nay, bệnh 

đã xuất hiện và gây thiệt hại lớn cho sản xuất 

sắn của Tây Ninh nói riêng và nhiều tỉnh trồng 

sắn trong cả nước nói chung. Để có cơ sở xây 

dựng các giải pháp phòng chống bệnh hiệu quả 

và bền vững, cần xác định phương thức lan 

truyền bệnh tại Việt Nam. Trong bài báo này, 

chúng tôi tiến hành xác định phương thức lan 

truyền bệnh virus khảm lá sắn qua loài bọ phấn 

trắng B. tabaci và qua hom giống.  

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Chuẩn bị nguồn hom giống và nhân 

nuôi bọ phấn trắng sạch bệnh phục vụ 

nghiên cứu 

Hom không bị nhiễm bệnh của các giống 

KM94, HL-S11 và KM419 được thu từ Đồng Nai 

nơi chưa bị nhiễm bệnh virus khảm lá sắn, 

trồng trong nhà lưới cách ly côn trùng tại Chi 

cục Trồng trọt và Bảo vệ thực vật tỉnh Tây Ninh 

trong vòng 1 năm để tạo nguồn hom giống sạch 

bệnh phục vụ các thí nghiệm trong nghiên  

cứu này.  

Áp dụng kỹ thuật PCR để xác định sự có 

mặt của SLCMV trong các loại hom giống sử 

dụng. DNA tổng số được chiết suất từ mẫu lá 

sắn bằng phương pháp CTAB và được khuếch 

đại bằng kỹ thuật PCR sử dụng cặp primer 

SLCMV-A-F1 (5’-CCATGAATCGGAAGCCCA-

3’)/SLCMV-A-R2 (5’-TGAGAAACCCACGATTC 

AGAATTC-3’). Phản ứng PCR được tiến hành ở 

điều kiện 94C trong 4 phút; và 30 chu kỳ với 

điều kiện nhiệt độ 94C trong 30 giây, 55C 

trong 30 giây và 72C trong 30 giây. Sản phẩm 

PCR được giải mã trực tiếp cả hai chiều sử dụng 

cả 2 primer đã sử dụng trong phản ứng PCR 
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(Uke & cs., 2018). Kết quả giải mã trình tự gen 

được so sánh với Ngân hàng Gen (GenBank) 

bằng phần mềm trực tuyến BLAST 

(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). Cây 

phả hệ được xây dựng bằng phương pháp 

Neighbor-Joining trong phần mềm MEGA6.0 

(Kumar & cs., 2016) sử dụng các gen cùng loại 

của các loài virus gây bệnh virus khảm lá tại Sri 

Lanka, Ấn Độ và một số loại bệnh virus khảm lá 

trên cây trồng khác.  

Tiến hành thu nhộng giả của loài bọ phấn 

trắng B. tabaci (đã được xác định là chủng Asia 

II 1) gây hại trên sắn ở ngoài đồng ruộng tại 

Tây Ninh. Nhân nuôi bọ phấn trắng trên cây 

sắn con sạch bệnh trong lồng lưới cách ly côn 

trùng kích thước 45 × 45 × 45cm. Khi trưởng 

thành bọ phấn trắng vũ hóa, chuyển sang cây 

sắn sạch bệnh để chúng đẻ trứng. Cách ly bọ 

phấn trắng trưởng thành trong lồng cách ly côn 

trùng trong vòng 8 tuần để hình thành quần thể 

bọ phấn trắng không mang SLCMV trước khi 

thực hiện thí nghiệm lây nhiễm nhân tạo 

(Maruthi & cs., 2005; Njoroge & cs., 2017). 

2.2. Xác định khả năng lan truyền loài 

virus SLCMV của bọ phấn trắng (B. tabaci) 

Trưởng thành bọ phấn trắng 3-4 ngày tuổi 

được sử dụng trong thí nghiệm lây nhiễm. Bọ 

phấn trắng sạch bệnh cho chích nạp trên lá cây 

sắn có biểu hiện triệu chứng virus khảm lá sắn 

trong vòng 72 giờ trong kẹp lây nhiễm (Hình 

1), trước khi chuyển sang lồng lưới chống côn 

trùng kích thước 45 × 45 × 45cm có chứa cây 

sắn con sạch bệnh đã được chuẩn bị ở mục 2.1. 

Số lượng cá thể bọ phấn trắng thả lên cây sắn 

con sạch bệnh là 5, 10 và 20 con/cây; và thời 

gian chích truyền là 2, 6, 12 và 24h. Mỗi công 

thức thí nghiệm được tiến hành với 10 cây được 

lặp lại 3 lần. Sau khi kết thúc thời gian chích 

truyền, gom bọ phấn trắng lại và phun thuốc 

bảo vệ thực có chứa hoạt chất imidacloprid để 

giết bọ phấn trắng (Maruthi & cs., 2005; 

Njoroge & cs., 2017). Hàng ngày, theo dõi và 

ghi nhận sự xuất hiện của triệu chứng bệnh; 

sau khi bệnh biểu hiện tiến hành thu lá, tách 

DNA kiểm tra sự có mặt của SLCMV trong lá 

cây sắn sau khi được lây nhiễm bằng kỹ thuật 

PCR như mô tả ở mục 2.1. 

2.3. Xác định phương thức lan truyền bệnh 

qua hom giống  

Thí nghiệm được thực hiện tại nhà lưới tại 

Chi cục Trồng trọt và Bảo vệ thực vật Tây Ninh 

với các giống KM94, HL-S11 và KM419. Sử 

dụng 150 hom giống bị nhiễm bệnh thu từ các 

cây sắn có biểu hiện triệu chứng bệnh và 150 

hom giống khỏe từ các cây không biểu hiện triệu 

chứng bệnh tại Đồng Nai nơi chưa bị nhiễm 

bệnh. Giâm hom trong chậu vại trong điều kiện 

nhà lưới cách ly bọ phấn trắng. Theo dõi tỷ lệ 

cây biểu hiện triệu chứng bệnh trong vòng 3 

tháng (Maruthi & cs., 2005). 

2.4. Phương pháp xử lý thống kê 

Số liệu thí nghiệm được phân tích phương 

sai ANOVA bằng các phần mềm Excell và SAS. 

3. KẾT QUẢ  

3.1. Khả năng truyền loài virus SLCMV của 

bọ phấn trắng (B. tabaci) 

Thí nghiệm lây nhiễm virus khảm lá sắn 

bằng bọ phấn được bố trí trong thời gian từ cuối 

tháng 4.2018 đến cuối tháng 8/2018, đây là thời 

điểm nhiệt độ và thời gian thích hợp cho sự sinh 

trưởng và phát triển của cây sắn và bọ phấn 

trắng ở điều kiện khí hậu tỉnh Tây Ninh. Khi lây 

nhiễm với số lượng bọ phấn trắng và thời gian 

chích truyền khác nhau thì tỷ lệ cây biểu hiện 

triệu chứng bệnh virus khảm lá sắn dao động từ 

25,0-90,0%. Tỷ lệ bệnh cao nhất đạt 90,0% ở công 

thức thí nghiệm số lượng 20 cá thể bọ phấn 

trắng/cây và chích truyền trong vòng 24h. Khi sử 

dụng 5-10 cá thể bọ phấn trắng/cây với khoảng 

thời gian chích hút là 24h thì tỷ lệ cây biểu hiện 

triệu chứng bệnh tương đương với công thức sử 

dụng 20 cá thể bọ phấn trắng/cây nhưng thời 

gian chích hút là 12h. Tỷ lệ cây biểu hiện triệu 

chứng thấp nhất khi sử dụng 5-10 cá thể bọ phấn 

trắng/cây và thời gian truyền bệnh là 2 giờ. Như 

vậy, số lượng bọ phấn trắng càng cao và thời gian 

chích truyền càng dài thì tỷ lệ cây biểu hiện triệu 

chứng càng cao. Các cây biểu hiện triệu chứng từ 

ngọn chủ yếu ở cấp 2 trong thang 5 cấp (Hahn & 

cs., 1980). Thời gian ủ bệnh trung bình từ 20 đến 

25 ngày (Bảng 1; Hình 2). 
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Hình 1. Phương pháp sử dụng kẹp lây nhiễm trong thí nghiệm lây nhiễm nhân tạo  

xác định loài bọ phấn trắng truyền bệnh virus khảm lá sắn 

Bảng 1. Mối tương quan giữa thời gian truyền bệnh, số lượng bọ phấn trắng và  

tỷ lệ bệnh virus khảm lá sắn (Tây Ninh, 2018) 

Thời gian chích truyền (h) Số lượng bọ phấn trắng/cây sắn (con) Tỷ lệ bệnh trung bình (%) 

2 5 25,0
f
 

10 30,0
f
 

20 36,7
ef
 

6 5 43,3
de

 

10 50,0
d
 

20 66,7
c
 

12 5 63,3
c
 

10 70,0
c
 

20 80,0
b
 

24 5 80,0
b
 

10 80,0
b
 

20 90,0
a
 

Ghi chú: Các giá trị trung bình trên cùng một cột có chữ cái khác nhau thì khác biệt có ý nghĩa 

thống kê ở mức 5%. 

PCR -+

(A) (B)

  

Ghi chú: (A) Cây sắn sạch bệnh được lây nhiễm bởi bọ phấn trắng nhiễm virus SLCMV, đã biểu hiện triệu chứng 

điển hình của bệnh (hình mũi tên và vòng tròn màu đỏ) và có phản ứng dương tính với PCR. (B) Cây sắn khỏe 

được lây nhiễm bằng bọ phấn trắng không nhiễm SLCMV, không biểu hiện triệu chứng bệnh, có phản ứng âm 

tính với PCR. 

Hình 2. Xác định phương thức lan truyền bệnh qua loài bọ phấn trắng B. tabaci 
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Tiến hành thu lá sắn biểu hiện bệnh, tách 

DNA tổng số và tiến hành phản ứng PCR để 

kiểm tra sự có mặt của SLCMV trong các cây thí 

nghiệm được lây nhiễm nhân tạo (Hình 3). Các 

sản phẩm PCR được tinh sạch và giải trình tự 

cả 2 chiều bằng cả 2 primer sử dụng trong phản 

ứng PCR. Trình tự của các sản phẩm đã được so 

sánh với Ngân hàng gen và khẳng định có độ 

tương đồng 100% với trình tự của SLCMV gây 

bệnh virus khảm lá sắn tại Việt Nam. Từ kết 

quả so sánh triệu chứng của các cây khi được 

lây nhiễm bằng bọ phấn trắng mang SLCMV là 

hoàn toàn giống với triệu chứng của bệnh biểu 

hiện trên đồng ruộng và so sánh trình tự gen 

của SLCMV trước và sau khi lây nhiễm nhân 

tạo đã khẳng định loài bọ phấn trắng B. tabaci 

là môi giới truyền bệnh virus khảm lá sắn tại 

Việt Nam. 

3.2. Phương thức lan truyền qua hom  

giống sắn 

Trong điều kiện thí nghiệm, 20-30 ngày sau 

khi trồng các giống KM94, HL-S11 và KM419 

mọc từ hom bị nhiễm bệnh đã biểu hiện triệu 

chứng lá xoăn, biến dạng nhăn nhúm và khảm. 

Tất cả các chồi và lá mới mọc ra đều biểu hiện 

triệu chứng. Trong khi đó, tại công thức sử dụng 

hom giống sạch bệnh, không ghi nhận sự xuất 

hiện của triệu chứng bệnh (Bảng 2, Hình 5). Tất 

cả các cây thí nghiệm đều được lấy mẫu, chiết 

suất DNA và chạy PCR bằng cặp primer 

SLCMV-A-F1/SLCMV-A-R2 và phân tích trình 

tự gen. Kết quả đã khẳng định tất cả các cây 

biểu hiệu triệu chứng sau khi lây nhiễm đều 

mang loài SLCMV (Hình 6). 

4. THẢO LUẬN  

Trong nghiên cứu này, bệnh virus khảm lá 

sắn được lan truyền qua hom giống và chủng bọ 

phấn trắng Asia II 1. Bọ phấn trắng cần 2 giờ để 

chích truyền vi rút, khi tăng thời gian chích 

truyền và tăng số lượng cá thể bọ phấn trắng thì 

tỷ lệ cây biểu hiện triệu chứng bệnh cũng tăng. 

Như vậy, có sự tương quan chặt giữa thời gian 

chích truyền, số lượng bọ phấn trắng với tỷ lệ 

bệnh. Điều này cũng tương đồng với quan sát và 

điều tra đồng ruộng ở những nơi mật độ bọ phấn 

trắng cao thường có tỷ lệ bệnh và mức bộ bệnh 

cao hơn (quan sát đồng ruộng). 

 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 M P1 P2 N

SLCMV-A-F1/SLCMV-A-R2

 

Ghi chú: (A). Hình ảnh điện di sản phẩm PCR. Số thứ tự 1-12 là các mẫu đại diện cho các công thức lây nhiễm 

với thời gian truyền bệnh (2, 6, 12 và 24 giờ) và số lượng bọ phấn trắng/cây sắn khác nhau (5, 10 và 20), tương 

ứng. M. 100bp DNA marker. P1 và P2 là đối chứng dương sử dụng DNA chiết suất từ mẫu lá sắn biểu hiện triệu 

chứng bệnh virus khảm lá sắn (đã được xác định từ trước). N. Đối chứng âm (công thức sử dụng bọ phấn trắng 

không mang mầm bệnh và thời gian truyền bệnh trong 24 giờ.  

Hình 3. Kết quả PCR nhân gen CP của SLCMV kiểm tra sự có mặt của virus  

trong các cây biểu hiện triệu chứng sau lây nhiễm bằng bọ phấn trắng 
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Ghi chú: Cây phả hệ xác định vị trí phân loại của mẫu đại diện chủng SLCMV chiết suất từ cây sắn sau khi lây 

nhiễm nhân tạo (mẫu số 12) có mức độ gần với mẫu đối chứng P1 đã được xác định từ trước; Cây phả hệ được 

xây dựng bằng phương pháp Neighbor-Joining trong phần mềm MEGA6.0 sử dụng các gen cùng loại của một số 

begomovirus gây bệnh gây bệnh virus khảm lá sắn và một số bệnh begomovirus khác 

Hình 4. Cây phả hệ xác định vị trí phân loại của một số mẫu đại diện  

của các thí nghiệm lây nhiễm nhân tạo bằng bọ phấn trắng 

Bảng 2. Khả năng lan truyền bệnh virus khảm lá sắn qua hom giống (Tây Ninh, 2018) 

Loại hom giống Tổng số cây thí nghiệm (cây) 
Số cây biểu hiện triệu chứng 

Số cây (cây) Tỷ lệ (%) 

KM94 nhiễm bệnh 150 150 100 

KM94 khỏe 150 0 0 

KM419 nhiễm bệnh 150 150 100 

KM419 khỏe 150 0 0 

HL-S11 nhiễm bệnh 150 150 100 

HL-S11 khỏe 150 0 0 

8

9

6

5

SLCMV (KU550961)

3

4

12

2

1

SLCMV (AJ890226)

ICMV (KU550960)

JMIV (AM296493)

JMV (JN692494)

ICMV (EU113300)

JMIV (JN704614)

JMIV (JN704612)

AYMV (JN807769)

CLCuV (LC080677)

ChiLCMV (HM587709)

ToLCBV (KM383761)

RaLCV (KF218188)74

91

98

99

99

99

67

98

0.020,02 
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PCR + -

(A) (B)

 

Ghi chú: (A) Cây sắn mọc lên từ hom giống nhiễm bệnh biểu hiện triệu chứng điển hình của bệnh vi rút khảm lá 

sắn. (B) Cây mọc lên từ hom giống khỏe phát triển bình thường và không biểu hiện triệu chứng của bệnh vi rút 

khảm lá sắn. 

Hình 5. Xác định phương thức lan truyền bệnh qua hom giống 

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16

SLCMV-A-F1/SLCMV-A-R2

 

 Ghi chú: M. 100 bp DNA marker. Giếng 1-12 là đại diện của các mẫu cây sắn có biểu hiện triệu chứng điển 

hình của bệnh virus khảm lá sắn mọc từ hom giống bị nhiễm bệnh; trong đó, từ 1-4 từ hom giống KM94, từ 5-8 

là từ hom giống KM419, và từ 9-12 là hom giống HL-S11. Giếng 13, 14 và 15 là đại diện của 3 cây không biểu 

hiện triệu chứng mọc từ hom giống khỏe của các giống KM94, KM419 và HL-S11, tương ứng. Giếng 16 là đối 

chứng âm (không có DNA). 

Hình 6. Hình ảnh điện di kết quả phản ứng PCR xác định sự có mặt của SLCMV  

trong lá cây sắn mọc từ các loại hom giống sử dụng trong thí nghiệm  

xác định phương thức lan truyền bệnh qua hom giống 

Kết quả nghiên cứu của Njoroge & cs. 

(2017) đã sử dụng 3 loài bọ phấn trắng khác 

nhau Bemisia tabaci, Trialeuroides 

vaporariorum và Aleurodicus dispersus và đã 

khẳng định chỉ có loài B. tabaci có khả năng 

truyền bệnh virus khảm lá sắn theo phương 

thức bền vững tuần hoàn tại Kenya (Njoroge & 

cs., 2017). Bọ phấn trắng cần tối thiểu 6h để 

chích truyền vi rút. Không có sự tương quan 

chặt chẽ giữa thời gian chích truyền virus và số 

lượng bọ phấn trắng với tỷ lệ cây biểu hiện triệu 

chứng (Njoroge & cs., 2017). Ngược lại, nghiên 

cứu của Maruthi & cs. (2005) đã chứng minh có 

sự tương quan chặt giữa tỷ lệ bệnh virus khảm 

lá sắn và số lượng cá thể bọ phấn trắng  

B. tabaci. Tại châu Phi, nơi loài virus gây bệnh 
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khảm là sắn và chủng bọ phấn trắng khác so với 

Châu Á, phức hợp loài bọ phấn trắng dường như 

đóng vai trò quan trọng trong quá trình hình 

thành dịch bệnh virus khảm lá sắn (Legg & cs., 

2002, 2011, 2014). Tuy nhiên, tại châu Á, bọ 

phấn trắng lại đóng vai trò thứ cấp trong việc 

hình thành dịch bệnh virus khảm khá sắn. Kết 

quả điều tra đồng ruộng tại Ấn Độ và Việt Nam 

cho thấy tỷ lệ cây bị nhiễm bệnh do bọ phấn 

trắng truyền chỉ chiếm 9,0-37,5% và 20,6%, 

tương ứng (Jose & cs., 2011; Minato & cs., 

2019). Nghiên cứu mới đây tại Trung Quốc của 

Chi & cs (2019) cũng khẳng định chỉ có chủng 

bọ phấn trắng Asia II 1 có nguồn gốc bản địa 

mới có khả năng truyền SLCMV, còn hai chủng 

bọ phấn trắng ngoại lai MEAM1 và MED có khả 

năng truyền SLCMV nhưng với hiệu quả rất 

thấp (Chi & cs., 2019). Có sự khác nhau về vai 

trò của bọ phấn trắng trong việc hình thành 

dịch bệnh virus khảm lá sắn tại châu Phi và 

châu Á có thể là do có sự khác nhau về khả năng 

truyền các loài virus khác nhau của các chủng 

bọ phấn bản địa hoặc do sự khác nhau về mật 

độ quần thể bọ phấn trắng trong khu vực xảy ra 

dịch bệnh (Chi & cs., 2019).  

Đặc điểm sinh học và khả năng truyền bệnh 

của bọ phấn trắng giữa vùng sinh thái khác 

nhau là khác nhau; mức độ chích nạp virus và 

sự bền vững của virus trong cơ thể bọ phấn 

trắng có thể khác nhau. Đây cũng cơ sở quan 

trọng phục vụ công tác quản lý bệnh hiệu quả 

thông qua việc quản lý và tiêu diệt nguồn virus 

ở trong cơ thể bọ phấn trắng. Đặc điểm sinh học 

của bọ phấn trắng là dựa hoàn toàn vào kết cấu 

của lá và mức độ dinh dưỡng ở trong mạch 

phloem của cây ký chủ (Backus & cs., 2007). 

Mức độ tồn tại của virus trong mô lá cây ký chủ 

có ảnh hưởng đến khả năng hút của bọ phấn 

trắng trên những loài cây ký chủ nhất định 

(Fereres & Moreno, 2009). Khi nồng độ virus 

tăng trong mô lá cây ký chủ, loài B. tabaci sẽ 

hút nhiều virus hơn, di chuyển và truyền bệnh 

cho các cây ký chủ cùng loại ở xung quanh 

nhưng ít bị nhiễm bệnh hơn (Backus & cs., 

2007; Czosnek & Rubinstein, 1997; Shah & cs., 

2015). Thực tế trên điều kiện đồng ruộng cũng 

cho thấy, tỷ lệ bệnh virus khảm lá sắn tăng lên 

ở những nơi có mức độ phổ biến của loài  

B. tabaci (Martin & cs., 2000; Njoroge & cs., 2016).  

Trong sản xuất, sắn trồng chủ yếu bằng 

hom giống; nên biện pháp kiểm soát được nguồn 

hom giống sạch bệnh ban đầu là một trong 

những giải pháp quan trọng tránh làm lây lan 

bệnh trên đồng ruộng. Ngoài ra, phương thức 

lan truyền qua bọ phấn trắng sẽ là cơ sở để xây 

dựng chiến lược phòng chống bệnh hiệu quả hơn 

vì dịch bệnh có thể được hình thành từ một 

nguồn lây nhiễm nhỏ dưới sự hỗ trợ của môi giới 

truyền bệnh là bọ phấn trắng. Do đó, cần có 

biện pháp phòng trừ bọ phấn trắng đặc biệt 

trong giai đoạn cây con; cũng như không vận 

chuyển, mua bán hom giống từ vùng bị nhiễm 

bệnh sang vùng chưa nhiễm bệnh để hạn chế tối 

đa sự lan truyền của bệnh trên đồng ruộng và 

từ vùng này sang vùng khác. 

5. KẾT LUẬN 

Bệnh virus khảm lá sắn (SLCMV) được lan 

truyền qua hom giống đã nhiễm bệnh và loài bọ 

phấn trắng (B. tabaci) theo phương thức bền vững 

tuần hoàn. Tỷ lệ bệnh virus khảm lá sắn có tương 

quan tỷ lệ thuận với số lượng bọ phấn trắng.  
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