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TÓM TẮT 

Nghiên cứu này nhằm xác định loài ẩn và đặc điểm truyền virus khảm lá sắn Sri Lanka (SLCMV) (Begomovirus 

stanleyi) của bọ phấn (Bemisia tabaci) hại sắn tại Việt Nam. Phương pháp nghiên cứu bao gồm phân tích trình tự gen 

mã hóa tiểu phần I của cytochrome c oxidase trên ty thể (mtCOI) của 47 mẫu bọ phấn thu thập trên cây sắn tại 10 tỉnh 

và các thí nghiệm đánh giá khả năng truyền virus của bọ phấn. Kết quả nghiên cứu cho thấy toàn bộ mẫu bọ phấn đều 

thuộc loài ẩn AsiaII-1; quần thể AsiaII-1 trên sắn ở Việt Nam và khu vực châu Á, chủ yếu ở Đông Nam Á, có kích thước 

quần thể hiệu quả nhỏ, đa dạng di truyền thấp và haplotype H2 chiếm ưu thế. Thời gian chích nạp và chích truyền 

SLCMV tối thiểu lần lượt là 1 giờ và 15 phút; bọ phấn cái truyền virus hiệu quả hơn bọ phấn đực; virus có thể truyền 

qua giao phối, trong khi tuổi bọ phấn ảnh hưởng không rõ rệt đến khả năng truyền virus. Kết luận, nghiên cứu cung cấp 

cơ sở khoa học cho việc xây dựng các biện pháp quản lý hiệu quả bệnh khảm lá sắn ở Việt Nam. 

Từ khóa: AsiaII-1, haplotype, mtCOI, hiệu quả truyền, Sri Lankan cassava mosaic virus (SLCMV). 

Whitefly (Bemisia tabaci Gennadius) on Cassava in Vietnam:  
Cryptic Species and Transmission Characteristics  

of Sri Lankan Cassava Mosaic Virus (Begomovirus stanleyi) 

ABSTRACT 

This study aimed to identify the cryptic species of the whitefly (Bemisia tabaci) infesting cassava in Vietnam and 

to characterize its transmission of Sri Lankan cassava mosaic virus (SLCMV) (Begomovirus stanleyi). The study 

employed mitochondrial cytochrome c oxidase subunit I (mtCOI) gene sequence analysis of 47 whitefly samples 

collected from cassava plants in 10 provinces, together with experiments assessing the virus transmission ability of 

whiteflies. The results showed that all whitefly samples belonged to the cryptic species AsiaII-1. The AsiaII-1 

population on cassava in Vietnam and across Asia, mainly in Southeast Asia, exhibited a small effective population 

size, low genetic diversity, and dominance of haplotype H2. The minimum acquisition access period and inoculation 

access period for SLCMV were 1 hour and 15 minutes, respectively. Female whiteflies transmitted the virus more 

efficiently than males; the virus was transmittable through mating between adult whiteflies, whereas whitefly age had 

no clear effect on transmission efficiency. In conclusion, this study provides a scientific basis for the development of 

effective management strategies for cassava mosaic disease in Vietnam. 

Keywords: AsiaII-1, haplotype, mtCOI, transmission efficacy, SLCMV. 

 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ  

Bệnh khâm lá là một trong nhĂng bệnh 

nguy hiểm nhçt trên cây sín, có thể làm giâm 

nëng suçt tĆi 95% täi nhiều vùng trồng sín 

chính ć châu Phi và châu Á (Uke & cs., 2022). 

Täi châu Á, bệnh chû yếu do Sri Lanka cassava 

mosaic virus (SLCMV) (Begomovirus stanleyi) 
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gây ra (Legg & cs., 2015). Kể tÿ khi xuçt hiện 

læn đæu ć Campuchia vào nëm 2015, SLCMV đã 

nhanh chóng lan sang Việt Nam, Thái Lan, Lào 

và miền Nam Trung Quốc, trć thành mối đe dọa 

nghiêm trọng cho ngành sân xuçt sín (Wang & 

cs., 2016; Siriwan & cs., 2020). 

Bọ phçn (Bemisia tabaci Gennadius) là 

vector duy nhçt truyền SLCMV theo kiểu bền 

vĂng tuæn hoàn (Chi & cs., 2020). B. tabaci là 

một phĀc hĉp loài gồm hĄn 50 loài èn (cryptic 

species) không thể phân biệt bìng hình thái 

nhþng khác biệt về khâ nëng truyền virus và 

nhiều đðc điểm sinh học khác (Chandra & cs., 

2025). Ở Đông Nam Á, loài èn AsiaII-1 đþĉc xác 

đðnh là vector chính trên sín và có hiệu quâ 

truyền SLCMV cao hĄn các loài èn khác (Chi & 

cs., 2020). 

Các nghiên cĀu gæn đåy về di truyền quæn 

thể AsiaII-1 trên nhiều loäi cây trồng khíp 

châu Á cho thçy loài èn này rçt đa däng, gồm 

hàng trëm kiểu gen ti thể (haplotype mtCOI) 

khác nhau (Ramesh & cs., 2025). Cho tĆi nay, 

mĆi chî có một nghiên cĀu về cçu trúc di truyền 

cûa quæn thể B. tabaci trên sín täi châu Á 

(Leiva & cs., 2022), trong đò các tác giâ đã phát 

hiện thçy hai loài èn AsiaII-1 và AsiaII-6 liên 

quan tĆi cây sín täi Lào. Täi Việt Nam, chþa cò 

nghiên cĀu toàn diện về thành phæn loài èn 

cüng nhþ cçu trúc di truyền cûa quæn thể  

B. tabaci trên sín. Đðc điểm truyền SLCMV 

qua bọ phçn mĆi chî bþĆc đæu đþĉc thăc hiện täi 

Việt Nam (Trðnh Xuân Hoät & cs., 2021). 

Do vêy, nghiên cĀu này nhìm hai mýc tiêu 

chính: (1) Xác đðnh loài èn và cçu trúc di truyền 

quæn thể B. tabaci häi sín täi Việt Nam và  

(2) làm sáng tó thêm các đðc điểm truyền SLCMV 

cûa B. tabaci trên sín. Kết quâ nghiên cĀu sẽ 

cung cçp cĄ sć khoa học cho việc xây dăng các 

biện pháp quân lý hiệu quâ bệnh khâm lá sín. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Thu thập bọ phấn  

Bọ phçn trþćng thành trên cây sín đþĉc 

thu thêp täi 10 tînh (sau sáp nhêp) trồng sín 

trọng điểm thuộc 6 vùng sinh thái nông nghiệp 

cûa Việt Nam nëm 2018 và 2022 (Bâng 1). Bọ 

phçn thu thêp đþĉc bâo quân trong cồn 99% và 

giĂ ć nhiệt độ -20C.  

2.2. Chuẩn bị quần thể bọ phấn, cây sắn 

nhiễm bệnh và cây sắn khỏe cho thí 

nghiệm lây nhiễm nhân tạo  

Hom sín khóe (giống HL-S11) và hom sín 

bệnh đþĉc thu thêp læn lþĉt tÿ Trung tâm 

Nghiên cĀu thăc nghiệm Nông nghiệp Hþng Lộc 

(Đồng Nai) và xã Tân Biên (Tây Ninh). Hom sín 

khóe và hom sín bệnh sau khi thu thêp (đã 

đþĉc kiểm tra PCR bìng mồi đðc hiệu SLCMV) 

đþĉc cít thành nhĂng đoän nhó khoâng 7cm, 

sau đò đþĉc trồng trong chêu nhăa và đþĉc giĂ 

trong lồng lþĆi chống côn trùng trong nhà lþĆi.  

Bọ phçn trþćng thành đþĉc thu thêp trên 

các ruộng sín không nhiễm bệnh khâm lá täi 

Trung tâm Nghiên cĀu thăc nghiệm Nông 

nghiệp Hþng Lộc. Bọ phçn sau đò đþĉc thâ lên 

cây sín khóe đðt trong các lồng lþĆi chống côn 

trùng để thiết lêp quæn thể. Cây sín khóe đþĉc 

thay thế hàng tháng. TrþĆc các thí nghiệm lây 

nhiễm, bọ phçn đþĉc kiểm tra PCR bìng mồi 

đðc hiệu SLCMV. 

2.3. Phản ứng PCR phát hiện SLCMV 

DNA tổng số tÿ sín đþĉc chuèn bð theo 

Doyle & Doyle (1987). DNA tÿ bọ phçn đþĉc 

chuèn bð bìng cách nghiền bọ phçn vĆi 5l 

NaOH 0,5M và dðch nghiền đþĉc trung hòa vĆi 

100l đệm Tris 0,1M pH8. Phân Āng PCR phát 

hiện SLCMV đþĉc thăc hiện vĆi cðp mồi F2 

(TGTGAAGGCCCATGTAAGGT) và R3 (CGT 

AGCGTATACAGGRTTAGA) (Uke & cs., 2019). 

2.4. Định danh phân tử xác định loài ẩn 

của bọ phấn  

DNA tÿ cá thể bọ phçn trþćng thành đþĉc 

chuèn bð nhþ mýc 2.3. Gen mtCOI cûa bọ phçn 

đþĉc nhân bìng PCR và giâi trình tă trăc tiếp 

bìng cðp mồi F (TGRTTYTTTGGTCATCCVG 

AAGT) và R (TTACTGCACTTTCTGCCACAT 

TAG) (Wang & cs., 2016). Phân tích phâ hệ theo 

phþĄng pháp Neighbor-Joining đþĉc thăc hiện 

bìng phæn mềm MEGA11 (Tamura & cs., 2021). 
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2.5. Phân tích di truyền quần thể bọ phấn 

Bộ dĂ liệu mtCOI bọ phçn đþĉc xây dăng tÿ 

các trình tă cûa nghiên cĀu này và các trình tă 

AsiaII-1 trên sín tÿ GenBank (cêp nhêt đến 

tháng 11/2025). Các trình tă đþĉc chọn lọc để 

giĂ läi nhĂng trình tă cò đæy đû thông tin ký 

chû (sín), mĀc đồng nhçt trình tă ≥ 96,5% so vĆi 

chuèn Asia II-1, cò độ dài tối đa và không chĀa 

các mã mą (Chandra & cs., 2025). Các chî số đa 

däng di truyền, kiểm đðnh trung tính và phân 

hóa quæn thể đþĉc tính toán bìng phæn mềm 

DnaSP 6 (Rozas & cs., 2017). Mäng lþĆi 

haplotype đþĉc xây dăng theo phþĄng pháp 

Templeton-Crandall-Sing (TCS) bìng phæn 

mềm PopArt (Clement & cs., 2002). 

2.6. Đánh giá đặc điểm truyền qua bọ phấn 

của SLCMV 

Các thí nghiệm lây nhiễm nhân täo đþĉc 

thăc hiện täi phòng thí nghiệm thuộc Khoa 

Nông học, Trþąng Đäi học Nông Lâm Thành 

phố Hồ Chí Minh. 

Đánh giá thời gian chích nạp và chích 

truyền virus. Bọ phçn trþćng thành säch virus 

sau vü hòa 24 gią đþĉc bó đòi 2 gią trþĆc khi 

thăc hiện các thí nghiệm. Đối vĆi đánh giá thąi 

gian chích näp, bọ phçn bð bó đòi đþĉc cho chích 

näp trên cây sín bệnh vĆi các ngþĈng thąi gian 

5, 15, 30 phút; 1, 6, 12 và 24 gią, sau đò đþĉc 

cho chích truyền 48 gią trên cây sín khóe 3-5 lá. 

Ngþĉc läi, để đánh giá thąi gian chích truyền, bọ 

phçn trþćng thành säch virus đþĉc cho chích 

näp 48 gią trên cây sín bệnh, sau đò bó đòi 2 gią 

và chích truyền trên cây sín khóe vĆi các 

ngþĈng thąi gian tþĄng tă. Mỗi công thĀc đþĉc 

lðp läi 3 læn, mỗi læn 5 cây, 30 con/cây. Các cây 

thí nghiệm đþĉc đánh giá triệu chĀng và kiểm 

tra SLCMV bìng PCR sau 2 tháng. 

Đánh giá ảnh hưởng của tuổi bọ phấn 

đến khả năng truyền virus. Bọ phçn trþćng 

thành säch sau khi vü hòa 1, 3, 5 và 12 ngày 

đþĉc cho chích näp trong 48 gią trên cây sín 

bệnh. Tiếp theo, bọ phçn mang virus đþĉc cho 

chích truyền 48 gią trên cây sín khóe 3-5 lá. 

Mỗi công thĀc đþĉc lðp läi 3 læn, mỗi læn 5 cây, 

30 con/cây. Các cây thí nghiệm đþĉc đánh giá 

nhþ trên. 

Đánh giá ảnh hưởng của giới tính bọ 

phấn đến khả năng truyền virus. Bọ phçn 

trþćng thành đăc và cái säch virus sau vü hòa 

24 gią đþĉc thu thêp riêng rẽ và cho chích näp 

trong 48 gią và tiếp theo đþĉc cho chích truyền 

48 gią trên cây sín khóe 3-5 lá. Mỗi công thĀc 

giĆi tính đþĉc lðp läi 3 læn, mỗi læn 5 cây,  

30 con/cây. Các cây thí nghiệm đþĉc đánh giá 

nhþ trên. Hiệu quâ truyền virus ć mĀc cá thể bọ 

phçn đþĉc xác đðnh bìng công thĀc: 

 p* = 1 – (1 – R/N)1/i 

Trong đò p* là hiệu quâ truyền virus ć mĀc 

cá thể, R là số cây nhiễm virus (PCR dþĄng 

tính), N là số cây thí nghiệm và i là số bọ phçn 

lây nhiễm/cây (Gibbs & Gower, 1960).  

Đánh giá khả năng truyền virus qua 

giao phối. Bọ phçn đăc hoðc cái trþćng thành 

säch virus sau vü hòa 24 gią đþĉc cho chích 

näp 48 gią trên cây sín bệnh. Tÿng cá thể đăc 

hoðc cái mang virus đþĉc chuyển vào lồng kẹp 

có sïn một trþćng thành cái hoðc đăc không 

nhiễm (3 ngày tuổi) và kẹp lên lá cây cà tím 

giai đoän 5-7 lá để giao phối trong 48 gią. Kết 

thúc thąi gian giao phối, tÿng trþćng thành 

đăc và cái đþĉc thu riêng và kiểm tra SLCMV 

bìng PCR. Thí nghiệm đþĉc lðp läi 3 læn, mỗi 

læn 15 cá thể.  

2.7. Phân tích thống kê 

Ảnh hþćng cûa các yếu tố thí nghiệm lên tỷ 

lệ cây nhiễm virus, tỷ lệ cây biểu hiện triệu 

chĀng hoðc tỷ lệ bọ phçn mang virus đþĉc phân 

tích bìng các kiểm đðnh trên bâng chéo 

(Crosstabs). Đối vĆi các biến phân nhóm mang 

tính thĀ tă, kiểm đðnh Chi-square cho xu hþĆng 

(Linear-by-Linear Association hay còn gọi là 

Mantel-Haenszel test) đþĉc sā dýng để đánh 

giá mối quan hệ tuyến tính. Để đánh giá să 

khác biệt giĂa các nhòm, Fisher’s Exact Test 

(đối vĆi bâng 2 × 2) hoðc Fisher-Freeman-

Halton Exact Test (đối vĆi các bâng lĆn hĄn  

2 × 2) đþĉc sā dýng. Các phån tích đþĉc thăc 

hiện bìng phæn mềm SPSS phiên bân 27. 
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Bảng 1. Xác định loài ẩn B. tabaci thu thập trên sắn tại Việt Nam 

Tên mẫu Tỉnh (sau sáp nhập) Ngày thu thập Loài ẩn Mã Genbank 

VN-BinhDuong1-2018 Tp. Hồ Chí Minh 17/11/2018 AsiaII-1 PX102504 

VN-BinhDuong2-2018 Tp. Hồ Chí Minh 17/11/2018 AsiaII-1 PX102505 

VN-BinhDuong3-2018 Tp. Hồ Chí Minh 17/11/2018 AsiaII-1 PX102506 

VN-BinhDuong4-2018 Tp. Hồ Chí Minh 17/11/2018 AsiaII-1 PX102507 

VN-BinhDuong2-2022 Tp. Hồ Chí Minh 14/8/2022 AsiaII-1 PX102508 

VN-BaRiaVungTau1-2018 Tp. Hồ Chí Minh 22/11/2018 AsiaII-1  PX102509 

VN-BaRiaVungTau2-2018 Tp. Hồ Chí Minh 22/11/2018 AsiaII-1 PX102510 

VN-BaRiaVungTau3-2018 Tp. Hồ Chí Minh 22/11/2018 AsiaII-1 PX102511 

VN-BaRiaVungTau4-2018 Tp. Hồ Chí Minh 22/11/2018 AsiaII-1 PX102512 

VN-DakLak5-2022 Đắk Lắk 05/8/2022 AsiaII-1 PX102513 

VN-DakLak7-2022 Đắk Lắk 05/8/2022 AsiaII-1 PX102514 

VN-DakLak10-2022 Đắk Lắk 05/8/2022 AsiaII-1 PX102515 

VN-DongNai1-2018 Đồng Nai 19/11/2018 AsiaII-1 PX102516 

VN-DongNai2-2018 Đồng Nai 19/11/2018 AsiaII-1 PX102517 

VN-DongNai3-2018 Đồng Nai 19/11/2018 AsiaII-1 PX102518 

VN-DongNai4-2018 Đồng Nai 19/11/2018 AsiaII-1 PX102519 

VN-DongNai1-2022 Đồng Nai 12/8/2022 AsiaII-1 PX102520 

VN-GiaLai3-2022 Gia Lai 03/8/2022 AsiaII-1 PX102521 

VN-GiaLai7-2022 Gia Lai 03/8/2022 AsiaII-1 PX102522 

VN-GiaLai11-2022 Gia Lai 03/8/2022 AsiaII-1 PX102523 

VN-HoaBinh9-2022 Phú Thọ 16/5/2022 AsiaII-1 PX102524 

VN-HoaBinh13-2022 Phú Thọ 16/5/2022 AsiaII-1 PX102525 

VN-HoChiMinh1-2018 Tp. Hồ Chí Minh 23/11/2018 AsiaII-1 PX102526 

VN-HoChiMinh2-2018 Tp. Hồ Chí Minh 23/11/2018 AsiaII-1 PX102527 

VN-HoChiMinh3-2018 Tp. Hồ Chí Minh 23/11/2018 AsiaII-1 PX102528 

VN-HoChiMinh4-2018 Tp. Hồ Chí Minh 23/11/2018 AsiaII-1 PX102529 

VN-PhuYen5-2022 Đắk Lắk 08/6/2022 AsiaII-1 PX102530 

VN-PhuYen14-2022 Đắk Lắk 09/6/2022 AsiaII-1 PX102531 

VN-QuangNgai7-2022 Quảng Ngãi 05/6/2022 AsiaII-1 PX102532 

VN-QuangNgai15-2022 Quảng Ngãi 06/6/2022 AsiaII-1 PX102533 

VN-SonLa5-2022 Sơn La 06/9/2022 AsiaII-1 PX102534 

VN-SonLa8-2022 Sơn La 06/9/2022 AsiaII-1 PX102535 

VN-SonLa15-2022 Sơn La 07/9/2022 AsiaII-1 PX102536 

VN-TayNinh1-2018 Tây Ninh 20/11/2018 AsiaII-1 PX102537 

VN-TayNinh2-2018 Tây Ninh 20/11/2018 AsiaII-1 PX102538 

VN-TayNinh3-2018 Tây Ninh 20/11/2018 AsiaII-1 PX102539 

VN-TayNinh4-2018 Tây Ninh 20/11/2018 AsiaII-1 PX102540 

VN-TayNinh8-2022 Tây Ninh 20/5/2022 AsiaII-1 PX102541 

VN-ThanhHoa4-2022 Thanh Hóa 24/7/2022 AsiaII-1 PX102542 

VN-ThanhHoa7-2022 Thanh Hóa 24/7/2022 AsiaII-1 PX102543 

VN-ThanhHoa10-2022 Thanh Hóa 24/7/2022 AsiaII-1 PX102544 

VN-VinhPhuc5-2022 Phú Thọ 08/7/2022 AsiaII-1 PX102545 

VN-VinhPhuc9-2022 Phú Thọ 08/7/2022 AsiaII-1 PX102546 

VN-VinhPhuc11-2022 Phú Thọ 08/7/2022 AsiaII-1 PX102547 

VN-YenBai1-2022 Lào Cai 31/5/2022 AsiaII-1 PX102548 

VN-YenBai8-2022 Lào Cai 31/5/2022 AsiaII-1 PX102549 

VN-YenBai12-2022 Lào Cai 01/6/2022 AsiaII-1 PX102550 
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Ghi chú: Số tại các nốt là giá trị thống kê bootstrap > 50% (1.000 lần lặp); Thanh bar trình bày khoảng cách  

di truyền. 

Hình 1. Cây phả hệ dựa trên trình tự gen mtCOI của 47 mẫu bọ phấn 

thu thập trên sắn (chçm đen) với đại diện các loài ẩn theo Leiva & cs. (2022) 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Xác định loài ẩn của B. tabaci trên sắn 

tại Việt Nam 

Tổng số 47 trình tă gen mtCOI cûa bọ phçn 

thu trên cây sín täi 10 tînh (sau sáp nhêp) cûa 

Việt Nam đã đþĉc giâi trình tă. Trình tă dài 

786bp cûa 47 méu đã đþĉc gāi lên GenBank vĆi 

mã truy cêp tÿ PX102504 đến PX102550 (Bâng 

1). Kết quâ tìm kiếm BLAST cho thçy 47 méu có 

mĀc đồng nhçt trình tă cao nhçt (99-100%) vĆi 

các trình tă tþĄng Āng loài èn AsiaII-1 trên 

GenBank. Phân tích phâ hệ dăa trên trình tă 

thu đþĉc cûa 47 méu vĆi đäi diện các loài èn 

khác cho thçy chúng phân nhóm chðt (giá trð 

thống kê bootstrap 96%) trong cým chĀa các 

méu AsiaII-1 trên sín täi Thái Lan, Campuchia 
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và Việt Nam và tách biệt vĆi các đäi diện loài èn 

khác cûa B. tabaci (Hình 1). 

3.2. Phân tích cấu trúc di truyền của quần 

thể AsiaII-1 trên sắn tại Việt Nam 

3.2.1. Cấu trúc di truyền quần thể AsiaII-1 

trên sắn 

Tổng số 152 trình tă mtCOI bao gồm 47 

trình tă trong nghiên cĀu này và 105 trình tă 

AsiaII-1 trên sín tÿ GenBank đã đþĉc sā dýng 

để phân tích cçu trúc di truyền. Đáng chú ý, 

không có méu AsiaII-1 đþĉc công bố trên sín täi 

các châu lýc khác, kể câ khu văc Nam Á. Tçt câ 

các méu GenBank đều có nguồn gốc tÿ Thái 

Lan, Lào, Việt Nam và Trung Quốc. Bộ dĂ liệu 

phån tích đþĉc tinh chînh vĆi các trình tă có 

cùng độ dài 633 nucleotide, không chĀa mã mą 

và đột biến mçt/thêm nucleotide (Bâng 2). 

Kết quâ phân tích cho thçy quæn thể 

AsiaII-1 trên sín ć châu Á có mĀc đa däng di 

truyền thçp và mang dçu hiệu cûa kích thþĆc 

quæn thể hiệu quâ nhó. Phân tích 152 méu cho 

thçy đa däng haplotype ć mĀc trung bình  

(Hd = 0,602) cñn đa däng nucleotide ć mĀc rçt 

thçp (Pi = 0,00167) (Bâng 2). Mðc dù có tĆi 30 

haplotype đþĉc phát hiện (Hình 2) nhþng phån 

bố mçt cân bìng rõ rệt: haplotype H2 chiếm þu 

thế tuyệt đối (61,8%, 94/152 méu), còn läi chû 

yếu là các haplotype hiếm, trong đò có tĆi 24 

haplotype đĄn (singleton) tĀc chî có một méu 

duy nhçt (Hình 3). Đáng chú ý, haplotype H2 

trong nghiên cĀu này tþĄng Āng vĆi haplotype 

H1 phổ biến trên cây sín ć Lào theo Leiva & cs. 

(2022), cho thçy să thống nhçt cûa haplotype 

chiếm þu thế trong khu văc. 

Các chî số kiểm đðnh trung tính đều âm 

mänh và cò ý nghïa thống kê (Bâng 2), phân 

ánh să dþ thÿa biến dð hiếm, phù hĉp vĆi kích 

thþĆc quæn thể hiệu quâ nhó và lệch khói träng 

thái cân bìng di truyền. 

Mäng lþĆi haplotype có cçu trúc däng ngôi 

sao điển hình, vĆi haplotype H2 đòng vai trñ 

trung tâm và liên kết trăc tiếp vĆi nhiều 

haplotype hiếm thông qua rçt ít bþĆc đột biến 

(Hình 3), phân ánh dçu hiệu gia tëng số lþĉng 

cá thể tþĄng đối trong bối cânh kích thþĆc quæn 

thể hiệu quâ nhó. 

MĀc độ phân hóa di truyền giĂa các quæn 

thể rçt thçp. Các giá trð Fst giĂa Việt Nam - 

Lào (0,037), Việt Nam - Thái Lan (0,113) và Lào 

- Thái Lan (0,047) đều nhó hĄn 0,15 (Bâng 3). 

Khoâng cách di truyền Da cüng rçt nhó 

(0,00005-0,00022). Kết quâ này cho thçy să giao 

lþu gen (gen flow) giĂa các quæn thể AsiaII-1 

trên sín xuyên biên giĆi diễn ra mänh mẽ.  

3.2.2. Cấu trúc di truyền quần thể AsiaII-1 

trên sắn tại Việt Nam 

Quæn thể AsiaII-1 trên cây sín ć Việt Nam 

(n = 54) có cçu trúc di truyền tþĄng tă xu hþĆng 

chung cûa khu văc, vĆi 13 haplotype đþĉc ghi 

nhên. Đa däng haplotype ć mĀc trung bình  

(Hd = 0,706) trong khi đa däng nucleotide rçt 

thçp (Pi = 0,00164) (Bâng 2). Các kiểm đðnh 

trung tính đều âm (Bâng 2), cho thçy phổ biến 

dð lệch khói träng thái cân bìng, phù hĉp vĆi 

quæn thể cò kích thþĆc quæn thể hiệu quâ nhó.  

Mäng lþĆi haplotype däng hình sao vĆi 

haplotype H2 chiếm þu thế và phân bố rộng täi 

8/10 tînh khâo sát (Hình 4). Haplotype H6 khác 

H2 bći một đột biến và têp trung chû yếu ć các 

tînh phía Nam. Phæn lĆn (9/13) các haplotype là 

haplotype đĄn, phân ánh cçu trúc di truyền cûa 

quæn thể cò kích thþĆc quæn thể hiệu quâ nhó. 

3.2.3. So sánh với các nghiên cứu về quần 

thể AsiaII-1 trong khu vực 

Kết quâ nghiên cĀu cûa chúng tôi tþĄng 

đồng vĆi nghiên cĀu gæn đåy täi Lào cûa Leiva 

& cs. (2022), trong đò AsiaII-1 là loài èn phổ 

biến trên cây sín vĆi mĀc đa däng haplotype 

tþĄng đþĄng. Giá trð Fst rçt thçp giĂa Việt Nam 

và Lào (0,037) khîng đðnh să liên kết di truyền 

chðt chẽ giĂa hai quæn thể. Các tác giâ cüng cho 

rìng sín không phâi ký chû chính cûa AsiaII-1, 

ít nhçt ć Đông Nam Á. 

Nghiên cĀu gæn đåy hĄn cûa Ramesh & cs. 

(2025) trên 676 méu AsiaII-1 tÿ tçt câ ký chû ć 

chåu Á đã phát hiện tĆi 241 haplotype. Các tác 

giâ khîng đðnh ký chû và biệt lêp đða lý là lăc 

tiến hòa chính đối vĆi loài èn này. 
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 Bảng 2. Chî số đa dạng di truyền và kiểm định trung tính  

của quần thể AsiaII-1 trên sắn ở châu Á dựa trên gen mtCOI 

Chỉ tiêu  
đánh giá 

Chỉ số Ký hiệu Tổng số Việt Nam Thái Lan Lào 
Trung 
Quốc 

Đa dạng 
di truyền 

 

Số mẫu (= số trình tự mtCOI) n 152 54 59 37 2 

Số vị trí phân tích (nucleotide)  633 633 633 633 633 

Số vị trí đa hình S 38 11 20 10 2 

Tổng số đột biến eta  40 11 21 10 2 

Số lượng haplotype Hap 30 13 13 6 2 

Chỉ số đa dạng haplotype Hd 0,602 0,706 0,553 0,417 1 

Chỉ số đa dạng nucleotide Pi () 0,00167 0,00164 0,00176 0,00115 KXĐ 

Chỉ số đa dạng theta dựa trên tổng số 
đột biến eta 

_ 0,01129 0,00381 0,00714 0,00378 KXĐ 

Kiểm định 
trung tính 

 

Thống kê D của Tajima Tajima’s D -2,5495 

(P <0,001) 

-1,6403 

(P ~ 0,1) 

-2,3573 

(P <0,01) 

-2,1103 

(P <0,05) 

KXĐ 

Thống kê D* của Fu & Li Fu & Li’s D* -6,9603 

(P <0,01) 

-4,7232 

(P <0,01) 

-4,9146 

(P <0,01) 

-4,0734 

(P <0,01) 

KXĐ 

Thống kê F* của Fu & Li Fu & Li’s F* -5,9909 

(P <0,01) 

-4,3672 

(P <0,01) 

-4,5146 

(P <0,01) 

-3,9073 

(P <0,01) 

KXĐ 

Thống kê Fs của Fu Fu’s Fs -37,486 -9,426 -8,477 -2,372 KXĐ 

Ghi chú: Các trình tự GenBank: Việt Nam (7 mẫu: LC390047-LC390050, MT359897, MW051476-MW051477); 

Thái Lan (59 mẫu: MN388840-MN388841, MN388843, MN388845, MN388847, MN388849-MN388850, 

MN388852, MN388854-MN388857, MN388860-MN388863, MN388866-MN388869, MN388871-MN388874, 

MN388876-MN388882, MN388884, OM570556-OM570557, OM570575, OM570599, OM570614, OM572505-

OM572507, OM604754, OM617998-OM617999, OM618018, OM618105, OM618107, OM618117, OM618131, 

OM618133, OM621868, OM621872, ON008180, ON010534-ON010540); Lào (37 mẫu: OK602742-OK602747, 

OK602752, OK602754-OK602758, OK602765-OK602766, OK602768-OK602775, OK602780, OK602782, 

OK602785-OK602794, OK602797-OK602798, OK602800); Trung Quốc (2 mẫu: HM137326, MH886414); 

KXĐ: Không xác định. 

Bảng 3. Phân hóa di truyền giữa các quần thể AsiaII-1 trên sắn ở Đông Nam Á 

Chỉ số Ký hiệu 
Cặp quần thể 

Việt Nam và Lào Việt Nam và Thái Lan Lào và Thái Lan 

Đa dạng haplotype trung bình trong cặp quần thể Hs 0,5902 0,62617 0,50135 

Số khác biệt nucleotide trung bình trong cặp quần thể Ks 0,91004 1,07684 0,96508 

Số khác biệt nucleotide trung bình giữa hai quần thể Kxy 0,91542 1,21155 0,9661 

Chỉ số phân hóa di truyền (Nei 1973) Gst 0,03106 0,03983 0,0142 

Chỉ số phân hóa di truyền (Lynch & Crease) Nst 0,0374 0,11273 0,04709 

Chỉ số cố định (Fixation Index) Fst 0,0374 0,11263 0,04706 

Khoảng cách di truyền trung bình giữa hai quần thể Dxy 0,00145 0,00191 0,00153 

Khoảng cách di truyền thuần túy giữa hai quần thể Da 0,00005 0,00022 0,00007 

 

Cây sín không phâi là cây trồng mĆi và 

AsiaII-1 đã đþĉc ghi nhên phổ biến trên nhiều 

loài cây trồng khác nhau ć châu Á, bao gồm câ 

Việt Nam (Götz & Winter, 2016). Kết quâ 

nghiên cĀu cûa chúng tôi phù hĉp vĆi khîng 

đðnh cûa Ramesh & cs. (2025) về vai trò quan 
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trọng cûa ký chû trong đðnh hình cçu trúc di 

truyền cûa quæn thể AsiaII-1. Tuy nhiên, trái 

vĆi quan điểm cûa Leiva & cs. (2022), chúng tôi 

cho rìng dù không phâi là ký chû þa thích, cây 

sín vén phù hĉp để duy trì một số haplotype 

cûa AsiaII-1 nhþ H2 và cò thể H6. 

 

Hình 2. Các vị trí đa hình của các haplotype mtCOI trong quần thể AsiaII-1 trên sắn 

 

Hình 3. Mạng lưới (A) và tần suất phân bố (B) haplotype mtCOI  

của quần thể AsiaII-1 trên sắn tại châu Á
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Hình 4. Mạng lưới (A) và tần suất phân bố (B) haplotype mtCOI  

của quần thể AsiaII-1 trên sắn tại Việt Nam  

Bảng 4. Ảnh hưởng của thời gian chích nạp của bọ phấn đến hiệu quả truyền SLCMV 

Thời gian  Số cây với PCR+
 

Hiệu quả truyền virus (%)*
 

Khoảng tin cậy (95%)
 

5 phút 0 0,0
b
 0,0-20,4 

15 phút 0 0,0
b
 0,0-20,4 

30 phút 0 0,0
b
 0,0-20,4 

1 giờ 2 13,3
ab

 3,7-37,9 

6 giờ 4 26,7
ab

 10,9-52,0 

12 giờ 7 46,7
ab

 24,8-69,9 

24 giờ 10 66,7
a
 41,7-84,8 

P (Linear-by-Linear Association) < 0,001  

P (Fisher-Freeman-Halton Exact Test) < 0,001  

Ghi chú: *: Các số có cùng chữ cái không khác nhau ở mức ý nghĩa α = 0,05.  
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3.3. Đặc điểm truyền SLCMV trên sắn của 

bọ phấn  

3.3.1. Ảnh hưởng của thời gian chích nạp 

của bọ phấn đến hiệu quả truyền SLCMV 

Kết quâ thí nghiệm và các kiểm đðnh thống 

kê (Bâng 4) cho thçy thąi gian chích näp ânh 

hþćng rõ rệt đến hiệu quâ truyền SLCMV trên 

sín. Cý thể, không có să nhiễm bệnh nào xây ra 

ć các thąi gian chích näp ≤ 30 phút. Hiệu quâ 

truyền virus bít đæu xuçt hiện ć thąi gian chích 

näp 1 gią (13,3%) và tëng liên týc, đät mĀc cao 

nhçt 66,7% ć 24 gią. 

Kết quâ nghiên cĀu này phù hĉp vĆi các 

nghiên cĀu về xác đðnh thąi gian chích näp tối 

thiểu cûa bọ phçn đối vĆi các begomovirus khác 

là tÿ 10 phút đến 1 gią (Rosen & cs., 2015). 

3.3.2. Ảnh hưởng của thời gian chích truyền 

của bọ phấn đến hiệu quả truyền SLCMV 

Kết quâ thí nghiệm và các kiểm đðnh thống 

kê (Bâng 5) cho thçy thąi gian chích truyền ânh 

hþćng rõ rệt đến hiệu quâ truyền SLCMV trên 

sín. Hiệu quâ truyền virus bít đæu xuçt hiện ć 

thąi gian chích truyền 15 phút (6,7%) và tëng 

liên týc, đät mĀc cao nhçt 60,0% ć 24 gią.  

Thąi gian chích truyền tối thiểu cûa bọ 

phçn đối vĆi SLCMV trong nghiên cĀu này 

tþĄng tă vĆi thąi gian chích truyền tối thiểu cûa 

bọ phçn đối vĆi các begomovirus khác và thþąng 

ngín hĄn thąi gian chích näp tối thiểu (Rosen & 

cs., 2015; Czosnek & cs., 2017). 

3.3.3. Ảnh hưởng của giới tính bọ phấn đến 

hiệu quả truyền SLCMV 

Kết quâ thí nghiệm và phân tích thống kê 

(Bâng 6) cho thçy giĆi tính cûa bọ phçn có ânh 

hþćng đến hiệu quâ truyền SLCMV trên sín. 

Khi quy đổi về mĀc cá thể dăa trên dĂ liệu méu 

gộp, hiệu quâ truyền virus þĆc tính cho bọ phçn 

cái là 5,2%, cao hĄn đáng kể so vĆi 2,1% ć bọ 

phçn đăc. Thąi gian tiềm dýc cûa cây nhiễm 

cüng ngín hĄn ć nhóm cái (7-20 ngày) so vĆi 

nhòm đăc (15-29 ngày), cho thçy khâ nëng 

truyền virus xây ra sĆm hĄn. 

Bảng 5. Ảnh hưởng của thời gian chích truyền của bọ phấn đến hiệu quả truyền SLCMV 

Thời gian Số cây có PCR+
  

Hiệu quả truyền virus (%)*
 

Khoảng tin cậy (95%)
 

5 phút 0 0,0
c
 0,0-20,4 

15 phút 1 6,7
bc

 1,2-29,8 

30 phút 1 6,7
bc

 1,2-29,8 

1 giờ 3 20
abc

 7,0-45,2 

6 giờ 5 33,3
abc

 15,2-58,3 

12 giờ 8 53,3
ab

 30,1-75,2 

24 giờ 9 60,0
a
 35,7-80,2 

P (Linear-by-Linear Association) < 0,001  

P (Fisher-Freeman-Halton Exact Test) < 0,001  

Ghi chú: *: Các số có cùng chữ cái không khác nhau ở mức ý nghĩa α = 0,05. 

Bảng 6. Ảnh hưởng của giới tính bọ phấn đến hiệu quả truyền SLCMV 

Giới tính 
Số cây 

với PCR+
 

Tỷ lệ cây nhiễm  
(%) 

Thời gian tiềm dục 
(ngày) 

Hiệu quả truyền virus  
của cá thể bọ phấn (%)

* 
Khoảng tin cậy 

(95%) 

Đực 7 46,7 15-29 2,1 1,1-3,8 

Cái 12 80,0 7-20 5,2 3,6-7,8 

P (Fisher's Exact Test)   0,012  

Ghi chú: *: Thống kê được tính ở mức cá thể dương tính với PCR được suy ra từ hiệu quả truyền cá thể (bọ phấn 

đực 9/450; bọ phấn cái 24/450). 
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Bảng 7. Khả năng truyền SLCMV thông qua giao phối của bọ phấn  

Thí nghiệm
 Số cá thể có PCR+  

sau giao phối
 

Hiệu quả truyền virus 
qua giao phối (%) 

Khoảng tin cậy 
(95%) 

Đực mang virus × Cái khỏe
 

17 37,8 25,1-52,4 

Cái mang virus × Đực khỏe 10 22,2 12,5-36,3 

P (Fisher's Exact Test)  0,167  

Bảng 8. Ảnh hưởng của tuổi bọ phấn đến khả năng truyền SLCMV 

Tuổi bọ phấn 
(ngày) 

Số cây có PCR + 
Hiệu quả truyền virus 

(%) 
Khoảng tin cậy 

(95%) 

3 9 60,0 35,7-80,2 

5 8 53,3 30,1-75,3 

7 5 33,3 15,2-58,3 

14 3 20,0 7,0-45,2 

P (Linear-by-Linear Association) 0,019  

P (Fisher-Freeman-Halton Exact Test) 0,113  

 

Nhiều nghiên cĀu cho thçy giĆi tính cûa bọ 

phçn B. tabaci có ânh hþćng đến hiệu quâ truyền 

begomovirus. Nhìn chung, bọ phçn trþćng thành 

cái truyền virus hiệu quâ hĄn so vĆi trþćng 

thành đăc. Nguyên nhân có thể do să khác biệt 

về kích thþĆc cĄ thể, hành vi chích hút lçy thĀc 

ën và hệ vi sinh vêt nội sinh (Guo & cs., 2014; 

Ning & cs., 2015; Czosnek & cs., 2017). 

3.3.4. Xác định khả năng truyền SLCMV 

qua giao phối của bọ phấn  

Kết quâ thí nghiệm (Bâng 7) cho thçy 

SLCMV có thể truyền qua giao phối giĂa bọ 

phçn đăc và cái. Khi bọ phçn đăc mang virus 

giao phối vĆi bọ phçn cái khóe, 17/45 (37,8%) cá 

thể cái dþĄng tính vĆi SLCMV; ngþĉc läi, khi bọ 

phçn cái mang virus giao phối vĆi bọ phçn đăc 

khóe, 10/45 (22,2%) cá thể đăc dþĄng tính. Phån 

tích Exact test (P >0,05) cho thçy khâ nëng 

truyền tồn täi nhþng không cò să khác biệt 

đáng kể giĂa các hþĆng truyền. 

Các nghiên cĀu trþĆc đåy cüng ghi nhên 

nhiều begomovirus truyền qua giao phối cûa bọ 

phçn, vĆi hiệu quâ phý thuộc vào loäi virus và 

giĆi tính cá thể mang virus, thþąng cao hĄn khi 

bọ phçn đăc truyền sang cái khóe. CĄ chế đþĉc 

cho là liên quan đến trao đổi tế bào sinh dýc 

hoðc dðch cĄ thể chĀa virus trong giao phối, giúp 

virus xâm nhêp vào máu (haemolymph) cûa bọ 

phçn (Czosnek & cs., 2017). 

3.3.5. Ảnh hưởng của tuổi bọ phấn đến khả 

năng truyền SLCMV  

Kết quâ thí nghiệm (Bâng 8) cho thçy hiệu 

quâ truyền virus giâm dæn theo tuổi cûa bọ 

phçn: 60,0% (3 ngày), 53,3% (5 ngày), 33,3% (7 

ngày) và 20,0% (14 ngày). Kiểm đðnh xu hþĆng 

tuyến tính (Linear-by-Linear Association) xác 

nhên đåy là một xu hþĆng giâm cò ý nghïa 

thống kê (P = 0,019). Trong khi đò, kiểm đðnh 

Exact Test có P >0,05. Kết quâ này gĉi ý rìng 

tuổi bọ phçn ânh hþćng theo xu hþĆng tuyến 

tính giâm, nhþng chþa täo khác biệt rõ ràng 

giĂa tÿng nhóm tuổi cý thể 

4. KẾT LUẬN 

Phân tích trình tă gen mtCOI cûa 47 méu 

B. tabaci trên cây sín täi Việt Nam cho thçy tçt 

câ các méu thuộc loài èn AsiaII-1 vĆi 13 

haplotype. Quæn thể AsiaII-1 trên sín täi Việt 

Nam và chåu Á cò kích thþĆc quæn thể hiệu quâ 

nhó, đa däng di truyền thçp, vĆi haplotype H2 

chiếm þu thế. Cây sín đòng vai trñ nhþ bộ lọc 

sinh thái, góp phæn duy trì þu thế tþĄng đối cûa 

haplotype H2 trong quæn thể AsiaII-1. Nghiên 

cĀu đðc điểm truyền SLCMV cûa bọ phçn cho 
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thçy thąi gian chích näp ≥ 1 gią, thąi gian chích 

truyền ≥ 15 phút. Bọ phçn cái truyền SLCMV 

hiệu quâ hĄn bọ phçn đăc và virus có thể đþĉc 

truyền qua giao phối.  
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