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TÓM TẮT 

Taenia hydatigena là loài sán dây ký sinh ở chó, có ý nghĩa quan trọng trong thú y do ấu trùng Cysticercus 

tenuicollis gây thiệt hại kinh tế đáng kể ở vật chủ trung gian. Nghiên cứu này nhằm định danh và đánh giá đặc điểm 

di truyền của T. hydatigena ký sinh ở chó tại Hà Nội dựa trên hai chỉ thị ty thể cox1 và 12S rRNA. Sán dây trưởng 

thành được thu thập, chiết tách DNA, khuếch đại gen bằng PCR và giải trình tự. Kết quả cho thấy các trình tự cox1 

và 12S rRNA có độ tương đồng 100% với các trình tự tham chiếu trên GenBank, xác nhận mẫu nghiên cứu là  

T. hydatigena. Dựa trên 100 trình tự gen cox1 và 104 trình tự gen 12S rRNA, nghiên cứu xác định được lần lượt 13 

và 49 haplotype. Chỉ số đa dạng di truyền cho thấy gen 12S rRNA có mức độ biến dị cao hơn gen cox1 (Hd = 0,863 

so với 0,442;  = 0,068 so với 0,020). Mạng lưới haplotype có cấu trúc hình sao với một haplotype trung tâm chiếm 

ưu thế, gợi ý sự mở rộng quần thể gần đây từ nguồn gốc chung. Bên cạnh đó, xuất hiện một vài haplotype phân tách 

thành cụm di truyền riêng, phản ánh sự phân hoá di truyền của loài này. Kết quả nghiên cứu cung cấp dữ liệu quan 

trọng cho các nghiên cứu dịch tễ học phân tử của T. hydatigena. 

Từ khóa: 12S rRNA, cox1, chó, haplotype, Taenia hydatigena. 

Molecular Identification and Genetic Characterization of Taenia hydatigena Tapeworms 
Based on the Mitochondrial Markers cox1 and 12S rRNA 

ABSTRACT 

Taenia hydatigena is a tapeworm species parasitizing dogs and is of important veterinary significance because 

its larval stage, Cysticercus tenuicollis, causes considerable economic losses in intermediate hosts. This study aimed 

to identify and evaluate the genetic characteristics of T. hydatigena parasitizing dogs in Hanoi based on two 

mitochondrial markers, cox1 and 12S rRNA. Adult tapeworms were collected, followed by DNA extraction, PCR 

amplification, and sequencing. The obtained cox1 and 12S rRNA sequences showed 100% nucleotide identity with 

reference sequences deposited in GenBank, confirming the species as T. hydatigena. Based on 100 cox1 gene 

sequences and 104 sequences of 12S rRNA gene, a total of 13 and 49 haplotypes were identified, respectively. 

Genetic diversity indices indicated that the 12S rRNA gene exhibited a higher level of variation than the cox1 gene 

(Hd = 0.863 vs. 0.442;  = 0.068 vs. 0.020). The haplotype network displayed a star-like structure with one dominant 

central haplotype, suggesting a recent population expansion from a common ancestor. In addition, several 

haplotypes formed distinct genetic clusters, indicating genetic differentiation of this species. The findings provide 

important molecular data for future epidemiological studies of T. hydatigena. 
Keywords: 12S rRNA, cox1, dog, haplotype, Taenia hydatigena.  

 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Taenia hydatigena læn đæu tiên đāợc mô tâ 

bĊi Pallas (1766), sau đò phån loäi bĊi Verster 

(1979) và đāợc miêu tâ bĊi Edwards & Herbert 

(1981). T. hydatigena phân bø rûng rãi trên toàn 

thế giĉi. Chò và các đûng vêt ën thðt thuûc hõ 

Canidae là vêt chþ chính (Soulsby, 1982), đöi 

khi ghi nhên thçy Ċ mèo (Karamon & cs., 2019). 

Vêt chþ trung gian cþa T. hydatigena rçt đa 
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däng, bao g÷m đûng vêt nhai läi (dê, cĂu, trâu, 

bò), ngĆa và lợn (Nguyễn Thð Kim Lan & cs., 

2011; Nguyen & cs., 2016; Abbas & cs., 2021; 

El-Beskawy & cs., 2021; Ng-Nguyen & cs., 

2021; Wakid & Alsulami, 2022; Karakoc & cs., 

2024). Các vêt chþ này bð nhiễm khi ën phâi 

trăng chăa phôi sáu móc (oncosphere). Trong 

vêt chþ trung gian, oncosphere phát triển thành 

çu trùng gây nhiễm gõi là Cysticercus 

tenuicollis, thāĈng ký sinh Ċ màng bĀng và 

màng treo ruût, gan, đöi khi đāợc tìm thçy Ċ 

phùi, thên, não, bu÷ng trăng, tĄ cung, øng dén 

trăng, cù tĄ cung và åm đäo (Scala & cs., 2015). 

Tỷ lệ lāu hành Taenia hydatigena Ċ chó rçt 

biến đûng (0,7-89,5%) tuỳ thuûc vào khu vĆc đða 

lý và phāćng pháp chèn đoán. Nhiều nghiên cău 

cho thçy tỷ lệ nhiễm çu trùng C. tenuicollis Ċ 

vêt chþ trung gian nhā dê và cĂu khá cao täi 

nhiều khu vĆc trên thế giĉi, g÷m 63,9% Ċ châu 

Phi (Wondimu & cs., 2011), 55,5% Ċ châu Á 

(Oryan & cs., 2012), 39% Ċ Nam Mỹ (Morais & 

cs., 2017) và 14,6% Ċ châu Âu (Scala & cs., 

2015). Mặc dù T. hydatigena không phâi ký sinh 

trùng lây truyền sang ngāĈi, nhāng çu trùng C. 

tenuicollis gây thiệt häi kinh tế đáng kể do làm 

giâm giá trð phþ täng và gây chết Ċ đûng vêt non 

(Wondimu & cs., 2011; Scala & cs., 2015; Scala 

& cs., 2016). 

Täi Việt Nam, T. hydatigena đã đāợc ghi 

nhên Ċ chó vĉi tỷ lệ lāu hành 4,99-35,14% täi 

mût sø khu vĆc nhā Tåy Nguyên, đ÷ng bìng 

sông CĄu Long và Phú Thõ (Nguyễn Thð Kim 

Lan & cs., 2011; Nguyễn Phi Bìng & cs., 2018, 

Ng-Nguyen & cs., 2021). Lợn đāợc xem là vêt 

chþ trung gian quan trõng, vĉi tỷ lệ nhiễm çu 

trùng C. tenuicollis dao đûng tĂ 18,0-31,8% 

(Huan, 1994; Nguyễn Thð Kim Lan & cs., 2011; 

Nguyen & cs., 2020). Nghiên cău trāĉc đåy chþ 

yếu sĄ dĀng kỹ thuêt sinh hõc phân tĄ nhā PCR 

(polymerase chain reaction) để đðnh danh ký 

sinh trüng, tuy nhiên chāa cò nghiên cău nào 

đánh giá sĆ đa däng di truyền cþa loài sán dây 

này Ċ Việt Nam. 

Mặc dü các phāćng pháp dĆa vào DNA 

thāĈng không đāợc sĄ dĀng trong việc kiểm soát 

sát sinh, nhāng chýng là cöng cĀ cæn thiết để 

hiểu rô hćn bân chçt và ý nghïa cþa sĆ đa däng 

di truyền giąa các cá thể trong cùng mût loài, 

đặc biệt khi chúng ký sinh Ċ các vêt chþ khác 

nhau (Lavikainen & cs., 2013). Bên cänh đò, 

phân tích trình tĆ DNA các méu sán dåy trāĊng 

thành T. hydatigen và çu trùng C. tenuicollis 

giúp làm sáng tó mö hình lāu hành cþa ký sinh 

trùng này giąa vêt chþ chính và vêt chþ trung 

gian cþa chúng, tĂ đò gòp phån xåy dĆng chiến 

lāợc kiểm soát hiệu quâ (Abbas & cs., 2021). Dą 

liệu trình tĆ DNA ty thể đāợc sĄ dĀng rûng rãi 

để xác đðnh cçu trúc di truyền cþa quæn thể 

đûng vêt, trong đò cò sán dåy hõ taniidae, do có 

tỷ lệ tái tù hợp thçp. Bên cänh đò, chýng cñn 

hąu ích trong nghiên cău møi quan hệ tiến hoá 

giąa các nhóm phân loäi và có giá trð trong việc 

phân biệt các loài sán dây ký sinh (Jibat & cs., 

2008; Liu & cs., 2012; Li & cs., 2013). Vì vêy, 

nghiên cău này đāợc tiến hành nhìm đðnh danh 

và so sánh sĆ đa däng di truyền cþa  

T. hydatigena thu đāợc tĂ chó täi Hà Nûi vĉi các 

phân lêp T. hydatigena tham khâo dĆa vào hai 

chi thð phân tĄ ty thể là cox1 và 12S rRNA. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Vật liệu  

Sán dåy trāĊng thành thu đāợc tĂ cć sĊ giết 

mù chó täi khu vĆc chợ Býn, xã Đa Tøn, huyện 

Gia Lâm (nay là xã Gia Låm) vào tháng 02 nëm 

2020 và các cć sĊ giết mù chó täi khu vĆc Nam 

TĂ Liêm, thành phø Hà Nûi tĂ tháng 11 nëm 

2024 đến tháng 04 nëm 2025. Sán sau khi phån 

lêp tĂ ruût chò đāợc rĄa säch nhiều læn trong 

nāĉc sinh lý để loäi bó täp chçt. Sau đò chúng 

đāợc bâo quân trong c÷n 70%.  

2.2. Phương pháp nghiên cứu 

2.2.1. Chiết tách DNA 

DNA đāợc chiết tách bìng bû kit thāćng 

mäi (BioFact, Daejeon, Hàn Quøc). Khoâng 

50mg mô cít tĂ sán dåy trāĊng thành, sĄ dĀng 

dao phéu thuêt vö trüng, đāợc chuyển vào øng 

Eppendorf 1,5ml. Quy trình chiết tách đāợc thĆc 

hiện theo hāĉng dén cþa nhà sân xuçt, vĉi mût 

điều chînh nhó Ċ bāĉc ly giâi tế bào: thay vì þ 10 

phýt theo hāĉng dén, méu đāợc þ trong 30 phút 

nhìm đâm bâo quá trình phân hþy tế bào diễn 

ra hoàn toàn. 
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2.2.2. Phân ứng khuếch đại gen  

Phân ăng (Polymerase Chain Reaction - 

PCR) đāợc sĄ dĀng để khuếch đäi mût phæn 

đoän gen ty thể chytochrome c oxydase subunit 

1 (cox1) và 12S ribosomal RNA (12S rRNA) vĉi 

kích thāĉc mong đợi tāćng ăng là 450bp và 

380bp. Trình tĆ cặp m÷i sĄ dĀng trong nghiên 

cău đāợc trình bày täi bâng 1. Thành phæn 

phân ăng PCR g÷m 15l Master mix 2X (Phusa 

Biochem, Việt Nam), 0,75l cho múi loäi m÷i 

xuôi và m÷i ngāợc (n÷ng đû cuøi cùng cþa m÷i 

đät 0,4mM) (Phusa Biochem, Việt Nam), 11,5l 

nāĉc tinh khiết (DW-distilled water) và 2l 

DNA khuön. Điều kiện khuếch đäi cþa phân 

ăng PCR đøi vĉi gen cox1 nhā sau: biến tính 

ban đæu Ċ 94°C trong 5 phút; 30 chu kỳ g÷m 

94°C trong 30 giây, 55°C trong 30 giây, 70°C 

trong 30 giåy; bāĉc kéo dài cuøi cùng Ċ 72°C 

trong 5 phýt (Bowles & cs., 1992). Đøi vĉi gen 

12S rRNA: 95°C trong 5 phút; 50 chu kỳ g÷m 

55°C trong 90 giây, 73°C trong 2 phút; 72°C 

trong 5 phút (Dinkel & cs., 1998). 

Kết quâ cþa quá trình khuếch đäi gen đāợc 

kiểm tra bìng cách điện di trên thäch 1% (bù 

sung chçt nhuûm DNA - GelRed® (Biotium, 

Fremont, CA)) Ċ điều kiện 135V trong 30 phút. 

Kích thāĉc cþa sân phèm PCR đāợc āĉc tính sĄ 

dĀng thang 100bp (BioFact, Daejeon, Republic 

Korea). 

2.2.3. Giâi trình tự gen, xây dựng cây phát 

sinh loài và đánh giá sự đa dạng di truyền 

(haplotype)  

Sân phèm PCR đāợc giâi trình tĆ hai chiều 

sĄ dĀng cùng cặp m÷i trong phân ăng PCR. Quá 

trình giâi trình tĆ đāợc thĆc hiện bĊi công ty 1st 

BASE (Selangor, Malaysia). Trình tĆ DNA thu 

đāợc sẽ đāợc xĄ lý bìng phæn mềm BioEdit và 

so sánh vĉi các trình tĆ đāợc công bø trên ngân 

hàng gen thông qua công cĀ tìm kiếm Blast.  

Cåy phát sinh loài đāợc xây dĆng dĆa theo 

thuêt toán Maximum likelihood vĉi 1.000 læn 

lặp läi trên phæn mềm MEGA X phiên bân 

v10.0.05 (Kumar & cs., 2018).  

Dą liệu sau đò tiếp tĀc đāợc chînh sĄa và 

phân tích trên phæn mềm DnaSP v6.12.03 

(Rozas & cs., 2017). Mäng lāĉi haplotype đāợc 

xây dĆng bìng phæn mềm PopArt dĆa trên 

thuêt toán median-joining (Network software 

v6.12.03; Fluxus Technology Ltd.) (Bandelt & 

cs., 1999).  

Để đánh giá đặc điểm di truyền cþa  

T. hydatigena, 100 trình tĆ gen cox1 và 104 

trình tĆ gen 12S rRNA bao g÷m trình tĂ tĂ 

nghiên cău và các trình tĆ tham khâo đāợc lçy 

tĂ ngân hàng gen (GenBank) thông qua công cĀ 

tìm kiếm NCBI (National Center for 

Biotechnology Information) đāợc sĄ dĀng để 

phân tích mäng lāĉi haplotype.  

3. KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU 

3.1. Kết quâ định danh sán dây Taenia 

hydatigena ký sinh ở mèo dựa vào trình tự 

đoän gen cox1 và 12S rRNA 

Trong quá trình thu méu täi các cć sĊ giết 

mù chó, chúng tôi chî thu đāợc mût méu sán dây 

trāĊng thành täi chợ Býn (Đa Tøn, Gia Lâm, Hà 

Nûi) cò đặc điểm hình thái phù hợp vĉi giøng 

Taenia. Kết quâ PCR cho thçy đoän gen cox1 và 

12S rRNA đāợc khuếch đäi thành công vĉi kích 

thāĉc tāćng ăng là khoâng 450 và 380bp. Sau 

khi xĄ lý dą liệu giâi trình tĆ bìng phæn mềm 

BioEdit, thu đāợc đoän trình tĆ có chiều dài 444 

và 374bp tāćng ăng vĉi gen cox1 và 12S rRNA.

 Bâng 1. Thông tin các cặp mồi sử dụng trong nghiên cứu 

Tên gen Trình tự các cặp mồi Kích thước (bp) Tài liệu tham khảo 

cox1 JB3: 5’-TTTTTTGGGCATCCTGAGGTTTAT-3’ ~ 450 Bowles & cs. (1992) 

JB4.5: 5’-TAAAGAAAGAACATAATGAAAATG-3’ 

12S rRNA P60F: 5’-TTAAGATATATGTGGTACAGGATTAGATACCC-3’ ~ 380 Dinkel & cs. (1998) 

P375R: 5’-AACCGAGGGTGACGGGCGGTGTGTACC-3’ 
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So sánh vĉi các trình tĆ trên ngân hàng gen 

cho thçy trình tĆ gen cox1 thu đāợc cò đû tāćng 

đ÷ng nucleotide đät 100% vĉi các trình tĆ mang 

mã sø MW316681, MW323443, MW336933 và 

MN478491. Bên cänh đò, trình tĆ gen 12S 

rRNA cÿng cò đû tāćng đ÷ng nucleotide đät 

100% vĉi các trình tĆ có mã sø AB027135 và 

FJ608745. Ngoài ra, dĆa trên phân tích cây 

phát sinh loài (Hình 1A và B), méu sán dây 

trong nghiên cău đāợc đðnh danh là Taenia 

hydatigena. Hai trình tĆ thu đāợc tĂ nghiên cău 

này đã đāợc nûp lên Ngân hàng Gen (GenBank) 

và đāợc cçp mã sø truy cêp PZ142488 đøi vĉi 

gen cox1 và PZ195890 đøi vĉi gen 12S rRNA. 

  

Ghi chú: Trình tự với ký hiệu vòng tròn đỏ đặc là trình từ thu được từ nghiên cứu. 

Hình 1A. Cây phát sinh loài của Taenia hydatigena được xây dựng  

dựa vào trình tự các đoän gen cox1 sử dụng thuật toán Maximum likelihood  

với 1.000 lần lặp läi trên phần mềm MEGA X 

 PV931523 Taenia hydatigena
 PV857721 Taenia hydatigena
 KT258026 Taenia hydatigena
 MW336933 Taenia hydatigena
 MW316681 Taenia hydatigena
 MW323443 Taenia hydatigena
 MN478491 Taenia hydatigena
 KT258027 Taenia hydatigena

 This study Taenia hydatigena
 OQ317830 Taenia hydatigena
 OQ317768 Taenia hydatigena
 OQ317785 Taenia hydatigena
 OQ317806 Taenia hydatigena
 OQ317807 Taenia hydatigena
 OQ317817 Taenia hydatigena
 OQ317825 Taenia hydatigena
 OQ317826 Taenia hydatigena
 OQ317828 Taenia hydatigena

 OQ317783 Taenia hydatigena
 OQ317786 Taenia hydatigena

 OQ317813 Taenia hydatigena
 OQ317772 Taenia hydatigena
 OQ317815 Taenia hydatigena
 OQ317769 Taenia hydatigena

 OQ317771 Taenia hydatigena
 OQ317793 Taenia hydatigena
 OQ317794 Taenia hydatigena

 OQ317778 Taenia hydatigena
 OQ317801 Taenia hydatigena
 OQ317834 Taenia hydatigena
 OQ317767 Taenia hydatigena

 OQ317824 Taenia hydatigena
 OQ317789 Taenia hydatigena

 OQ317816 Taenia hydatigena
 OQ317770 Taenia hydatigena
 OQ317832 Taenia hydatigena
 OQ317835 Taenia hydatigena
 OQ317776 Taenia hydatigena

 OQ317781 Taenia hydatigena
 OQ317808 Taenia hydatigena

 OQ317774 Taenia hydatigena
 OQ317831 Taenia hydatigena

 PX232712 Hydatigera taeniaeformis
99

65

53

40

58

16

35

27

10

63

27

27
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Ghi chú: Trình tự với ký hiệu vòng tròn đỏ đặc là trình từ thu được từ nghiên cứu. 

Hình 1B. Cây phát sinh loài của Taenia hydatigena được xây dựng  

dựa vào trình tự các đoän gen 12S rRNA sử dụng thuật toán Maximum likelihood  

với 1.000 lần lặp läi trên phần mềm MEGA X 

3.2. Phân tích mäng lưới haplotype và các 

chỉ số đa däng di truyền của Taenia 

hydatigena dựa vào đoän gen cox1 

Trong tùng sø 100 trình tĆ đoän gen cox1 có 

chiều dài 294 nucleotide đāợc đāa vào phån 

tích, xác đðnh đāợc 13 haplotype vĉi 144 vð trí 

đa hình (Bâng 2, Hình 2A và B). Nhìn chung, 

các haplotype (Hap) đāợc chia thành 2 cĀm 

chính, trong đò Hap_3 chiếm āu thế vĉi sø lāợng 

các trình tĆ là cao nhçt (g÷m có 74 trình tĆ, 

trong đò cò trình tĆ thu đāợc tĂ nghiên cău này, 

 AB787550 Taenia hydatigena MNG
 AB793740 Taenia hydatigena MNG
 AB704400 Taenia hydatigena JPN
 AB031352 Taenia hydatigena JPN
 KU750812 Taenia hydatigena IRN
 KX084714 Taenia hydatigena IRN

 JQ717242 Taenia hydatigena IRN
 JQ717229 Taenia hydatigena IRN

 JQ717230 Taenia hydatigena IRN
 JQ717236 Taenia hydatigena IRN

 JQ717218 Taenia hydatigena IRN
 JQ717219 Taenia hydatigena IRN

 JQ717214 Taenia hydatigena IRN
 JQ717210 Taenia hydatigena IRN
 FJ608746 Taenia hydatigena ITA

 KU671392 Taenia hydatigena EGY
 JQ717213 Taenia hydatigena IRN
 JQ717232 Taenia hydatigena IRN
 JQ717233 Taenia hydatigena IRN
 KX081070 Taenia hydatigena IRN

 KU671393 Taenia hydatigena EGY
 KU671394 Taenia hydatigena EGY
 KU671396 Taenia hydatigena EGY

 JQ717216 Taenia hydatigena IRN
 KU671391 Taenia hydatigena EGY
 KU671390 Taenia hydatigena EGY
 KU671389 Taenia hydatigena EGY
 KU671388 Taenia hydatigena EGY

 JQ717231 Taenia hydatigena IRN
 KX094336 Taenia hydatigena IRN
 KJ591571 Taenia hydatigena AUS

 KJ591569 Taenia hydatigena AUS
 FJ608745 Taenia hydatigena ITA

 This study Taenia hydatigena VNM
 AB027135 Taenia hydatigena JPN
 KU745526 Taenia hydatigena IRN

 AB793739 Taenia hydatigena JPN
 AB787549 Taenia hydatigena MNG

 AB793738 Taenia hydatigena MNG
 KU671395 Taenia hydatigena EGY

 JQ717239 Taenia hydatigena IRN
 JQ717240 Taenia hydatigena IRN

 JQ717241 Taenia hydatigena IRN
 JQ717243 Taenia hydatigena IRN
 JQ717234 Taenia hydatigena IRN
 JQ717238 Taenia hydatigena IRN
 KJ591570 Taenia hydatigena AUS

 JQ717245 Taenia hydatigena IRN
 JQ717247 Taenia hydatigena IRN

 KF362126_Taenia saginata
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chiếm 74,00%); cĀm haplotype chính thă 2 g÷m 

có 11 trình tĆ là Hap_01 (chiếm 11,00%). Bên 

cänh đò, sĆ t÷n täi cþa mût vài haplotype biệt 

lêp vĉi sø lāợng méu ít hćn (hap_2 và hap_13). 

Mäng lāĉi haplotype quan sát đāợc có cçu trúc 

hình sao vĉi Hap_1 Ċ vð trí trung tâm và các 

haplotype khác liên kết xung quanh. 

Đáng chý ý, các haplotype khöng cho thçy 

tính đặc hiệu rõ ràng theo vêt chþ, hap_3 bao 

g÷m các trình tĆ phân lêp tĂ 6/7 loài vêt chþ 

đāợc đāa vào phån tích (Hình 2A). Đ÷ng thĈi 

haplotype này cÿng cho thçy các trình tĆ có 

ngu÷n gøc tĂ nhiều vüng đða lý khác nhau (3/4 

châu lĀc) (Hình 2B). 

Phân tích các chî sø đa däng di truyền cho 

thçy quæn thể T. hydatigena cò đa däng 

haplotype Ċ măc trung bình thçp (Hd = 0,442), 

cho thçy xác suçt hai trình tĆ bçt kỳ khác nhau 

về haplotype khöng cao; đ÷ng thĈi đa däng 

nucleotide Ċ măc trung bình ( = 0,020); giá trð  

K = 5,960 cho thçy sø sai khác nucleotide trung 

bình giąa các trình tĆ chî khoâng 5-6 nucleotide. 

3.3. Phân tích mäng lưới haplotype và các 

chỉ số đa däng di truyền của Taenia 

hydatigena dựa vào đoän gen 12S rRNA 

Tùng sø 104 trình tĆ tĂ đoän gen 12S rRNA 

cò đû dài 281bp đāợc đāa vào phån tích đã xác 

đðnh đāợc 49 haplotype (H) vĉi 99 vð trí đa hình 

(S) (Bâng 3). Mäng lāĉi haplotype cho thçy sĆ 

t÷n täi cþa hai cĀm di truyền chính: cĀm thă 

nhçt têp trung quanh haplotype trung tâm 

(Hap_1) và các haplotype xung quanh täo thành 

cçu trýc hình sao. Trong đò hap_1 chþ yếu bao 

g÷m các méu tĂ cĂu (38/104 trình tĆ, chiếm 

36,5%) và dê (14/104, chiếm 13,5%) và có 1 trình 

tĆ phân lêp tĂ chò và đò là trình tĆ thu đāợc tĂ 

nghiên cău này; cĀm thă hai bao g÷m chþ yếu 

các méu tĂ chó. Hai cĀm di truyền này cách biệt 

bĊi khoâng cách đût biến lĉn (Hình 3). 

 Bâng 2. Các chỉ số đa däng di truyền của Taenia hydatigena  

dựa trên trình tự nucleotide gen cox1 thu được trong nghiên cứu hiện täi  

và từ các nghiên cứu đã công bố trên ngân hàng gen 

N S H p (p) Hd K 

100 144 13 0,020 0,442 5,960 

Ghi chú: N: Số lượng trình tự; S: Số vị trí đa hình; H: Số lượng haplotype; p: Đa dạng nucleotide; 

Hd: Đa dạng haplotype; K: Số sai khác nucleotide trung bình. 

 

Ghi chú: Kích thước của mỗi haplotype tỷ lệ thuận với số lượng trình tự, và màu sắc biểu thị nguồn gốc theo vật 

chủ của từng trình tự được phân tích.  

Hình 2A. Mäng lưới haplotype của Taenia hydatigena 

được xây dựng từ các trình tự một phần của gen cox1 (294bp)  
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Ghi chú: Kích thước của mỗi haplotype tỷ lệ thuận với số lượng trình tự, và màu sắc biểu thị theo nguồn gốc địa 

lý của từng trình tự được phân tích.  

Hình 2B. Mäng lưới haplotype của Taenia hydatigena  

được xây dựng từ các trình tự một phần của gen cox1 (294bp)  

Bâng 3. Các chỉ số đa däng di truyền của Taenia hydatigena  

dựa trên trình tự nucleotide gen 12S rRNA thu được trong nghiên cứu hiện täi  

và từ các nghiên cứu đã công bố trên ngân hàng gen 

N S H p (p) Hd K 

104 99 49 0,068 0,863 19,01 

Ghi chú: N: Số lượng trình tự; S: Số vị trí đa hình; H: Số lượng haplotype; p: Đa dạng nucleotide; 

Hd: Đa dạng haplotype; K: Số sai khác nucleotide trung bình. 

Phân tích các chî sø đa däng di truyền cho 

thçy, đa dang haplotype cao (Hd = 0,863), trong 

khi đa däng nucleotide Ċ măc tāćng đøi cao  

( = 0,068) cho thçy măc đû sai khác trung bình 

đáng kể giąa các trình tĆ. Điều này đāợc cþng 

cø thêm nhĈ giá trð K (K = 19,01) - sø lāợng 

nucleotide sai khác trung bình giąa hai trình tĆ 

bçt kỳ là 19,01 nucleotide. 

4. THẢO LUẬN 

Taenia hydatigena là mût trong sø các loài 

sán dây phân bø rûng rãi trên thế giĉi. Vñng đĈi 

phát triển phăc täp vĉi sĆ tham gia cþa vêt chþ 

chính là các đûng vêt ën thðt thuûc hõ Canidae 

và vêt chþ trung gian là các đûng vêt cò xāćng 

søng nhā đûng vêt nhai läi, lợn, đöi khi gặp câ Ċ 

ngĆa (Nguyen & cs., 2016; Taylor & cs., 2007; 

Abbas & cs., 2021). Mặc dù không thuûc nhóm 

ký sinh trùng truyền lây tĂ đûng vêt sang 

ngāĈi, sán dåy này đã gåy thiệt häi kinh tế đáng 

kể cho các quøc gia chën nuöi dê và cĂu phát 

triển ((Wondimu & cs., 2011; Scala & cs., 2015). 

Ở Việt Nam, T. hydatigena đāợc báo cáo Ċ chó 

vĉi tỷ lệ nhiễm là 4,99, 10,31 và 35,14% 

(Nguyễn Thð Kim Lan & cs., 2011; Ng-Nguyen 
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& cs., 2021). Khác vĉi nhiều quøc gia trên thế 

giĉi, vêt chþ trung gian cþa T. hydatigena Ċ Việt 

Nam là lợn và trâu, bò. Tỷ lệ phát hiện çu trùng 

C. tenuicollis Ċ các vêt chþ này tĂ 7,6 - 25,12% 

(Nguyễn Thð Kim Lan & cs., 2011; Nguyen & 

cs., 2016; Ng-Nguyen & cs., 2021). Mặc dù mût 

vài nghiên cău về T. hydatigena Ċ Việt Nam đã 

đāợc tiến hành, tuy nhiên nhąng dą liệu về 

phân tĄ cþa T. hydatigena Ċ khu vĆc này còn 

hän chế. Trong nghiên cău này chúng tôi chî 

thu thêp đāợc mût sán dåy trāĊng thành và hai 

đánh dçu ty thể là cox1 và 12S rRNA đã đāợc sĄ 

dĀng để đðnh danh và đánh giá đặc điểm di 

truyền cþa T. hydatigena tĂ trình tĆ phân lêp 

đāợc vĉi các trình tĆ thu thêp đāợc tĂ ngân 

hàng gen. Các trình tĆ thu đāợc tĂ nghiên cău 

này đã đāợc nûp lên ngân hàng gen, làm dą liệu 

tham khâo cho các nghiên cău kế cên.  

Trong sø các chî thð phân tĄ ty thể đāợc sĄ 

dĀng để đðnh danh cÿng nhā đánh giá đặc điểm 

di truyền, cox1 đāợc sĄ dĀng khá phù biến trong 

các nghiên cău. Tính đến tháng 11 nëm 2020 cò 

khoâng 20 trong sø 30 nghiên cău sĄ dĀng chî 

thð này để đðnh danh và đánh giá đặc điểm di 

truyền cþa T. hydatigena (Abbas & cs., 2021). 

Sø lāợng các trình tĆ gen cox1 đāợc đāa vào 

phån tích dao đûng tĂ 2 đến 100, vĉi sø lāợng 

haplotype đāợc xác đðnh tĂ 2, 4, 8 và 9 tuỳ theo 

múi nghiên cău. Đøi vĉi gen 12S rRNA, có 2/30 

nghiên cău sĄ dĀng và mût trong sø đò xác đðnh 

6 haplotype khi sĄ dĀng chî thð này (Abbas & 

cs., 2021). 

 
Ghị chú: Kích thước của mỗi haplotype tỷ lệ thuận với số lượng trình tự, và màu sắc biểu thị nguồn gốc của từng 

trình tự được phân tích 

Hình 3. Mäng lưới haplotype của Taenia taeniaeformis  

được xây dựng từ các trình tự một phần của gen nad1 (281bp) 
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Sø lāợng haplotype và các chî sø đa däng di 

truyền phĀ thuûc đáng kể vào sø lāợng trình tĆ 

đāa vào phån tích và đû dài đoän trình tĆ sĄ 

dĀng (Yanagida & cs., 2012; Romig & cs., 2015). 

Trong nghiên cău này, 13 và 49 haplotype đã 

đāợc xác đðnh tāćng ăng vĉi sø lāợng trình tĆ gen 

cox1 và 12S rRNA là 100 và 104, đû đài đoän 

trình tĆ tāćng ăng là 294 và 281 bp. TĂ kết quâ 

phân tích Ċ trên cho thçy, các chî sø di truyền 

nhā sø lāợng haplotype (H), đa däng haplotype 

(Hd), đa däng nucleotide (), sø sai khác 

nucleotide trung bình (K) khi sĄ dĀng gen  

12S rRNA để phån tích đều cao hćn so vĉi gen 

cox1. Điều này chăng tó gen 12S rRNA thể hiện 

măc đû biến dð di truyền cao hćn so vĉi gen cox1. 

Kết quâ này tāćng đ÷ng vĉi các nghiên cău cþa 

Rostami & cs. (2015) và Abbas & cs. (2021).  

Mặc dü khöng cò đæy đþ thông tin trình tĆ 

cþa sán dây này phân lêp tĂ các loài vêt chþ, 

đặc biệt là lợn và trâu, bò, tuy nhiên khi phân 

tích mäng lāĉi haplotype cþa T. hydatigena dĆa 

vào gen cox1 thçy: khöng cò tính đặc hiệu rõ 

ràng theo vêt chþ, cùng mût haplotype có thể 

xuçt hiện các trình tĆ có ngu÷n gøc tĂ nhiều loài 

vêt chþ khác nhau (Hình 2A). Điều này phân 

ánh phäm vi vêt chþ rûng lĉn cþa  

T. hydatigena, phù hợp vĉi chu trình sinh hõc 

cþa sán dây này. Tuy nhiên, khi sĄ dĀng gen 

12S rRNA cho kết quâ ngāợc läi, đa phæn các 

trình tĆ phân lêp tĂ chó có khoâng cách đût biến 

rçt xa vĉi các trình tĆ có ngu÷n gøc tĂ các loài 

vêt chþ trung gian nhā cĂu và dê (Hình 3). Kết 

quâ này cò đặc điểm tāćng đ÷ng vĉi nghiên cău 

cþa Ohiolei & cs. (2021) khi ông tìm thçy mût 

nhóm haplotype bao g÷m đa sø các trình tĆ 

phân lêp tĂ chó và nhóm còn läi chăa đa sø các 

trình tĆ phân lêp tĂ cĂu, có thể gợi ý xu hāĉng 

liên kết giąa kiểu gen ký sinh trùng vĉi vêt chþ 

hoặc sĆ phân hoá quæn thể liên quan đến vêt 

chþ, mặc dü chāa đþ bìng chăng để khîng đðnh 

tính đặc hiệu vêt chþ. Kết quâ này mût læn nąa 

chăng minh gen 12S rRNA thể hiện măc đû biến 

dð di truyền cao hćn so vĉi gen cox1. 

Bên cänh đò, khi phån tích mäng lāĉi 

haplotype cþa Taenia hydatigena theo khu vĆc 

đða lý, các haplotype không có sĆ phân tách rõ 

ràng, mût haplotype mang các trình tĆ có ngu÷n 

gøc tĂ nhiều khu vĆc (châu Á, châu Âu và châu 

Phi), hoặc mût haplotype đòng vai trñ là mût nút 

trung gian quan trõng kết nøi nhiều haplotype vệ 

tinh có ngu÷n gøc đða lý khác nhau (Hình 3). 

Điều này có thể liên quan đến sĆ di chuyển, buôn 

bán đûng vêt và các hoät đûng chën nuöi, gòp 

phæn làm lan truyền ký sinh trùng giąa các khu 

vĆc (Rostami & cs., 2015; Giannelli & cs., 2024).  

Ohiolei & cs. (2021) cho rìng: có thể t÷n täi 

mût haplotype trung tâm hoặc mût haplotype 

phân bø rûng cþa T. hydatigena vén chāa rô 

ràng. Kết quâ trong nghiên cău sĄ dĀng các 

trình tĆ có ngu÷n gøc tĂ nhiều loài vêt chþ và 

nhiều khu vĆc đða lý khác nhau cho thçy sĆ t÷n 

täi cþa mût haplotype trung tâm vĉi nhiều 

haplotype xung quanh giøng cçu trúc hình sao 

giøng nhā trong nghiên cău cþa Boufana & cs. 

(2015). Cçu trúc däng hình sao này gợi ý sĆ mĊ 

rûng quæn thể gæn đåy tĂ mût haplotype tù tiên 

chung, vĉi quá trình tích luỹ các đût biến thă 

cçp theo thĈi gian. SĆ hiện diện cþa nhiều 

haplotype đćn lẻ xung quanh haplotype trung 

tåm cÿng phân ánh măc đû đa däng di truyền 

cao, phù hợp vĉi chî sø Hd và đã phån tích 

(Bâng 2 và 3). Tuy nhiên, chúng tôi quan sát 

thçy có mût vài haplotype có khoâng cách rçt xa 

vĉi cĀm haplotype chính (gen cox1) và các 

haplotype đāợc täo thành tĂ các trình tĆ đāợc 

phân lêp tĂ chó (gen 12S rRNA), các trình tĆ này 

đều có ngu÷n gøc tĂ chåu Á. Điều này phân ánh 

có thể có hai cĀm haplotype riêng biệt đang t÷n 

täi cþa T. hydatigena, nguyên nhân có thể do sĆ 

víng mặt cþa dòng gen giąa hai nhóm, dén đến 

sĆ phân hoá di truyền (Ohiolei & cs., 2021).  

5. KẾT LUẬN 

Nghiên cău đã bù sung dą liệu về đðnh danh 

phân tĄ sán dây Taenia hydatigena ký sinh Ċ 

chó täi Việt Nam thông qua hai chî thð phân tĄ 

cox1 và 12S rRNA. Kết quâ phån tích đặc điểm 

di truyền dĆa trên hai chî thð này cho thçy  

T. hydatigena có măc đû đa däng di truyền 

tāćng đøi cao, trong đò gen 12S rRNA biểu hiện 

măc đû biến dð lĉn hćn so vĉi gen cox1. Ngoài ra, 

nghiên cău cÿng ghi nhên khâ nëng t÷n täi hai 

cĀm haplotype riêng biệt, gợi ý sĆ phân hoá di 
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truyền cþa loài này. Tuy nhiên, cæn có thêm các 

nghiên cău vĉi sø lāợng méu lĉn hćn (đặc biệt Ċ 

Việt Nam), tĂ nhiều khu vĆc đða lý và vêt chþ 

khác nhau để xác nhên giâ thuyết này. 
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