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TÓM TẮT 

Nghiên cứu cắt ngang này nhằm phân lập, định danh Streptococcus equi subsp. zooepidemicus (SEZ), xác định 

tỷ lệ dương tính và phân tích thăm dò sự khác biệt theo nhóm tuổi, giống ở mèo có biểu hiện hô hấp tại một số cơ sở 

thú y ở Hà Nội. Từ tháng 1 đến tháng 12 năm 2025, 116 mẫu dịch ngoáy mũi - họng kết hợp của từng cá thể mèo 

được thu thập bằng phương pháp chọn mẫu có chủ đích để nuôi cấy và định danh kiểu hình. Các chủng nghi ngờ 

được định danh bằng PCR phát hiện gen sodA và seM; chủng được xác định phù hợp với SEZ khi sodA dương tính 

và seM âm tính. SEZ được phát hiện ở 69/116 cá thể, tương ứng tỷ lệ dương tính 59,48% (95% CI: 50,38-67,97%). 

Chưa ghi nhận sự khác biệt có ý nghĩa thống kê giữa các nhóm tuổi (P = 0,878) hoặc nhóm giống (P = 0,923). Ba 

chủng được lựa chọn có mức tương đồng trình tự 100% với nhau trong đoạn 517bp thuộc vùng V1-V3 của gen 16S 

rRNA và phân cụm sơ bộ với một số trình tự tham chiếu được xếp vào genogroup 1. Kết quả xác nhận sự hiện diện 

của SEZ trong nhóm mèo khảo sát nhưng không cho phép suy luận vai trò căn nguyên hoặc ngoại suy tỷ lệ lưu hành 

trong quần thể mèo tại Hà Nội. 

Từ khóa: 16S rRNA, gen sodA, nhiễm trùng cơ hội, tỷ lệ dương tính. 

Isolation and Identification of Streptococcus equi subsp. zooepidemicus from Cats  
with Respiratory Signs at Selected Veterinary Facilities in Hanoi 

ABSTRACT 

This cross-sectional study aimed to isolate and identify Streptococcus equi subsp. zooepidemicus (SEZ), 

determine the SEZ positivity rate, and explore differences among age and breed groups in cats presenting with 

respiratory signs at selected veterinary facilities in Hanoi. From January to December 2025, combined nasal-

oropharyngeal swab samples were collected from 116 individual cats using purposive sampling for bacterial culture 

and phenotypic identification. Suspected isolates were further identified using PCR assays targeting the sodA and 

seM genes; isolates were considered consistent with SEZ when positive for sodA and negative for seM. SEZ was 

detected in 69 of 116 cats, corresponding to a positivity rate of 59.48% (95% CI: 50.38-67.97%). No statistically 

significant differences in SEZ positivity were detected among age groups (P = 0.878) or breed groups (P = 0.923). 

Three selected isolates exhibited 100% sequence identity to one another across a 517-bp fragment spanning the  

V1-V3 region of the 16S rRNA gene and provisionally clustered with reference sequences assigned to genogroup 1. 

These findings confirm the presence of SEZ in the sampled cats but do not establish its etiological role or permit 

extrapolation of the observed positivity rate to the general cat population in Hanoi. 

Keywords: 16S rRNA, sodA gene, opportunistic infection, positivity proportion. 

 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Hội chĀng hô hçp ć mèo có thể liên quan 

đến nhiều tác nhân virus, vi khuèn hoặc să 

đồng nhiễm, trong đò Pasteurella multocida, 

Bordetella bronchiseptica, Mycoplasma spp. và 

Streptococcus canis thþąng đþĉc xem xét trong 

chèn đoán phån biệt (Frymus & cs., 2015; 
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Britton & cs., 2018). Streptococcus equi subsp. 

zooepidemicus (SEZ) là liên cæu khuèn Gram 

dþĄng, tan máu , thuộc nhóm C theo phân loäi 

Lancefield. Vi khuèn này đþĉc ghi nhên nhþ 

là thành phæn hội sinh hoặc tác nhån cĄ hội liên 

quan ć đþąng hô hçp và đþąng sinh dýc cûa 

ngăa, nhþng cüng cò khâ nëng gåy bệnh ć nhiều 

loài động vêt khi điều kiện vêt chû và môi 

trþąng thuên lĉi (Pelkonen & cs., 2013; 

Rasmussen & cs., 2013; Acke & cs., 2015). Ở 

mèo, SEZ đã đþĉc phát hiện trong các trþąng 

hĉp bệnh hô hçp và thæn kinh, đặc biệt täi các 

cĄ sć cĀu hộ hoặc nĄi nuôi giĂ têp trung (Blum 

& cs., 2010; Britton & Davies, 2010; Britton & 

cs., 2018).  

Täi Việt Nam, dĂ liệu về SEZ ć mèo còn 

hän chế, đặc biệt là tČ lệ dþĄng tính ć mèo có 

biểu hiện hô hçp và đặc điểm trình tă cûa các 

chûng phân lêp. Do hội chĀng hô hçp ć mèo có 

cën nguyên phĀc täp, việc phân lêp SEZ tÿ 

đþąng hô hçp chî xác nhên să hiện diện cûa vi 

khuèn, chþa đû để xác đðnh vai trñ cën nguyên 

nếu thiếu nhòm đối chĀng và thông tin về các 

tác nhån đồng nhiễm. SEZ cüng cò tiềm nëng 

lây truyền tÿ động vêt sang ngþąi; một trþąng 

hĉp bệnh ć ngþąi liên quan đến tiếp xúc vĆi mèo 

có biểu hiện hô hçp đã đþĉc báo cáo (Dolapsakis 

& cs., 2023). Vì vêy, việc xác đðnh să hiện diện 

và đặc điểm phân tā cûa SEZ ć mèo cò ċ nghïa 

đối vĆi giám sát thú y và thăc hành an toàn 

sinh học. 

Nghiên cĀu nhìm phân lêp, đðnh danh 

SEZ, xác đðnh tČ lệ dþĄng tính, khâo sát să khác 

biệt theo tuổi, giống và mô tâ trình tă vùng  

V1-V3 cûa gen 16S rRNA ć một số chûng phân 

lêp tÿ mèo có biểu hiện hô hçp täi Hà Nội. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Vật liệu  

- Tổng số 116 méu dðch kết hĉp müi và 

họng cûa tÿng cá thể mèo đþĉc thu thêp; mỗi 

méu gồm dðch ngoáy müi và họng cûa cùng một 

cá thể mèo täi một số cĄ sć thú y và träm cĀu hộ 

ć Hà Nội tÿ tháng 1 đến tháng 12 nëm 2025. 

- Môi trþąng, hóa chçt sā dýng phân lêp vi 

khuèn SEZ: Blood Agar Base (HiMedia Ấn Độ); 

Brain Heart Infusion - BHI (Himelia); Máu cÿu 

(Namkhoabiotek); Oxidase (Namkhoabiotek); bộ 

Kit nhuộm Gram (Namkhoabiotek). 

- Sinh phèm hóa chçt dùng cho phân Āng 

PCR đðnh danh SEZ: kit tách chiết ADN 

78 (MagPurix® Bacterial DNA Extraction Kit, 

Zinexts Life Sciences), kit PCR (GoTaq green 

master mix, Promega, M7122), Agarose- 

Invitrogen. Hóa chçt, sinh phèm dùng phân tích 

kết quâ cûa phân Āng PCR: đệm TAE buffer 

50X (Công ty TNHH Giâi pháp y sinh ABT, DD-

035); UltraPure agarose (Invitrogen, 16500500); 

100bp DNA ladder (Invitrogen, 15628019); 

RedSafe nucleic acid staining solution (iNtRON, 

21141)). Các cặp mồi phát hiện SEZ, S. equi 

subsp. equi (SEE) và khuếch đäi đoän gen dùng 

cho giâi trình tă đþĉc cung cçp bći Công ty Cổ 

phæn Phù Sa Genomics (Bâng 1). 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 

2.2.1. Thiết kế nghiên cứu và phương pháp 

lấy mẫu 

Nghiên cĀu áp dýng thiết kế cít ngang và 

chọn méu có chû đích trên đối tþĉng mèo có 

biểu hiện hô hçp täi một số cĄ sć thú y, träm 

cĀu hộ ć Hà Nội tÿ tháng 1 đến tháng 12 nëm 

2025. Mèo đþĉc đþa vào nghiên cĀu khi thuộc 

bçt kĊ độ tuổi hoặc nhóm giống nào và có ít 

nhçt một trong ba biểu hiện täi thąi điểm 

khám: hít hĄi, khò thć hoặc chây dðch müi. 

Tiêu chí lâm sàng này täo nên một nhóm khâo 

sát không đồng nhçt về kiểu hình và không 

tþĄng đþĄng vĆi chèn đoán xác đðnh bệnh 

đþąng hô hçp. Mèo đþĉc loäi nếu chû nuôi hoặc 

hồ sĄ khám ghi nhên đã sā dýng kháng sinh 

toàn thân hoặc täi chỗ trong 14 ngày trþĆc lçy 

méu. Yếu tố lâm sàng khác (mĀc độ bệnh, tình 

träng đồng nhiễm virus) không đþĉc thu thêp 

đồng nhçt nên không dùng làm biến phân tích 

hay tiêu chuèn loäi trÿ. Nghiên cĀu không 

thiết lêp khung chọn méu ngéu nhiên và 

không ghi nhên đæy đû số mèo đþĉc tiếp cên 

nhþng không đû tiêu chuèn; vì vêy kết quâ chî 

áp dýng cho nhòm 116 mèo đþĉc lçy méu. Mỗi 

cá thể cung cçp một méu gộp dðch ngoáy müi - 

họng. Dðch müi và họng tÿ mỗi cá thể đþĉc thu 
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thêp và kết hĉp chung vào một ống chĀa méu 

vô trùng duy nhçt đäi diện cho cá thể đò, bâo 

quân ć 2-8°C, vên chuyển länh về phòng thí 

nghiệm và nuôi cçy trong vòng 12 gią. 

2.2.2. Phương pháp phân lập SEZ 

Quy trình nuôi cçy và phân lêp đþĉc thăc 

hiện dăa trên phþĄng pháp cûa Blum & cs. 

(2010). Méu swab đþĉc nuôi cçy trăc tiếp trên 

môi trþąng thäch máu (Blood Agar) bổ sung 5% 

máu cÿu vô trùng, û ć nhiệt độ 37°C trong điều 

kiện hiếu khí trong thąi gian 24-48 gią. Các 

khuèn läc nghi ngą có đặc điểm hình thái điển 

hình (kích thþĆc nhó, màu tríng đến xám nhät, 

däng nhæy hoặc không nhæy). Các chûng vi 

khuèn đþĉc xác đðnh sĄ bộ là Streptococcus 

nhóm C dăa trên hình thái cæu khuèn Gram 

dþĄng xếp chuỗi, dung huyết beta, không sinh 

nha bào và âm tính vĆi catalase, oxidase; sau 

đò đþĉc cçy thuæn trên BHI. Chûng thuæn đþĉc 

bâo quân trong BHI bổ sung 20% glycerol vô 

trùng ć -70°C. Việc đðnh danh phân tā sā  

dýng PCR mýc tiêu sodAkết hĉp seM nhþ mô 

tâ dþĆi đåy.  

2.2.3. Giám định SEZ bằng phương pháp PCR 

ADN cûa các chûng nghi ngą đþĉc tách 

bìng kit tách chiết ADN (MagPurix® 

Bacterial DNA Extraction Kit, Zinexts Life 

Sciences) theo hþĆng dén cûa nhà sân xuçt. 

AND thu đþĉc đþĉc bâo quân trong Elution 

Buffer và bâo quân ć -20°C cho đến khi sā dýng. 

PCR xác nhên SEZ sā dýng cặp mồi  

SodA-F/SodA-R theo Alber & cs. (2004). Để loäi 

trÿ Streptococcus equi subsp. equi (SEE), các 

chûng đồng thąi đþĉc kiểm tra vĆi cặp mồi  

SeM- F/SeM-R đặc hiệu cho gen seM theo 

Timoney & Artiushin (1997). Danh sách mồi 

đþĉc trìnhbày ć bâng 1. 

Phân Āng PCR để khuếch đäi ADN cûa 

SEZ sā dýng Kit Gotaq Green Master Mix (Lot 

0000475256, Promega, Mč). Thành phæn cûa 

mỗi phân Āng PCR có tổng thể tích 25l gồm 

12,5µl GoTaq Green Master Mix 2×, 1µl mồi 

xuôi (10µM), 1µl mồi ngþĉc (10µM), 5µl ADN 

khuôn và 5,5µl nþĆc không chĀa nuclease. 

ChþĄng trình nhiệt gồm biến tính ban đæu ć 

95°C trong 2 phút; 35 chu kĊ gồm 95°C trong 

30 giây, 59°C trong 30 giây và 72°C trong 40 

giây; kéo dài ć 72°C trong 7 phút. Mỗi læn chäy 

cò đối chĀng dþĄng và đối chĀng âm. Sân phèm 

đþĉc điện di trên gel agarose 1% trong đệm 

TBE 0,5X và quan sát dþĆi UV. Chûng  

đþĉc xác đðnh là SEZ khi có sân phèm sodA 

khoâng 235bp và không có sân phèm seM 

khoâng 679bp. 

2.2.4. Giâi trình tự gen và phân tích một số 

đặc tính sinh học phân tử 

Các chûng đäi diện có sân phèm PCR rõ, 

chçt lþĉng ADN đät yêu cæu đþĉc lăa chọn để 

gāi giâi trình tă một phæn gen 16S rRNA. Cặp 

mồi V2-F/V2-R đþĉc sā dýng để khuếch đäi 

đoän gen cò kích thþĆc khoâng 560bp bao phû 

vùng V1-V3 theo Bentley & Leigh (1995).  

Sân phèm PCR sau khi tinh säch đþĉc gāi  

giâi trình tă hai chiều täi First Base 

Laboratories, Malaysia. 

Trình tă nucleotide đþĉc phân tích bìng 

phæn mềm Bioedit (Hall, 1999), so sánh các 

trình tă tham chiếu trên ngân hàng GenBank. 

Cây phát sinh chûng loäi dăa trên trình tă một 

phæn cûa gen 16S rRNA đþĉc xây dăng bìng 

phæn mềm MEGA X (Kumar & cs., 2018) theo 

phþĄng pháp Neighbor-Joining vĆi 1.000 læn 

lặp bootstrap. Do chî phån tích đoän 517bp 

thuộc vùng V1-V3, kết quâ chî đþĉc dùng để 

mô tâ mĀc tþĄng đồng và să phân cým sĄ bộ 

vĆi các trình tă tham chiếu, bao gồm nhĂng 

trình tă đþĉc Baverud & cs. (2007) mô tâ thuộc 

genogroup 1. Kết quâ không đþĉc dùng để 

phân loäi genogroup một cách khîng đðnh, truy  

xuçt nguồn gốc hoặc suy luên quan hệ dðch tễ ć 

mĀc chûng. 

2.2.5. Xử lý số liệu 

DĂ liệu thu thêp đþĉc tổng hĉp vào 

Microsoft Excel và phân tích thống kê bìng 

phæn mềm IBM SPSS STatistics (phiên bân 27). 

TČ lệ dþĄng tính vĆi S. equi subsp. 

zooepidemicus (SEZ) đþĉc biểu diễn dþĆi däng 

phæn trëm (%). Khoâng tin cêy 95% (95% CI) 

cho tČ lệ dþĄng tính đþĉc þĆc tính bìng phþĄng 

pháp khoâng điểm số Wilson. 
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Bâng 1. Danh sách mồi PCR sử dụng trong bài báo 

Mục đích Tên mồi Trình tự (5’ - 3’) Kích thước (bp) Tài liệu tham khảo 

Phát hiện 
SEZ 

SodA-F CAGCATTCCTGCTGACATTCGTCAGG 235 Alber & cs. (2004) 

SodA-R CTGACCAGCTTATTCACAAACCAGCC 

Phát hiện 
SEE 

SeM-F TGCATAAAGAAGTTCCTGTC 679 Timoney & Artiushin (1997) 

SeM-R GATTCGGTAAGAGCTTGACG 

Giải trình tự 
gen 

V2-F GAGAGTTTGATCCTGGCTCAGCA 560 Bentley & Leigh (1995) 

V2-R TTACCGCGGCTGCTGGCACGT 

 

  

Hình 1. Hình thái khuẩn lạc  

của SEZ trên thạch máu 

Hình 2. Hình thái của vi khuẩn SEZ khi 

nhuộm Gram 

 

Ghi chú: M: Thang ADN chuẩn 100bp; (-): Đối chứng âm; 1-10: Là mẫu xét nghiệm; (+): Đối chứng dương, sân 

phẩm mục tiêu khoâng 235bp. 

Hình 3. Hình ânh minh họa sân phẩm PCR giám định SEZ của một số chủng đại diện 

Să khác biệt về tČ lệ dþĄng tính SEZ giĂa 

các nhóm tuổi và nhóm giống đþĉc đánh giá qua 

hai bþĆc: (i) Kiểm đðnh Chi-bình phþĄng 

Pearson (hoặc kiểm đðnh chính xác Fisher) để so 

sánh tČ lệ giĂa các nhóm. Để đo lþąng mĀc độ 

liên kết giĂa các biến đðnh danh đðnh tính, chî 

số thống kê Cramer's V đþĉc sā dýng, trong đò 

giá trð Cramer's V tiến gæn về 0 biểu thð mối 

liên quan rçt yếu hoặc không có liên quan.  

(ii) Phân tích hồi quy logistic đĄn biến để þĆc 
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tính tČ số chênh (Odds Ratio - OR) và khoâng tin 

cêy 95% (95% CI). Nhóm tham chiếu đþĉc thiết 

lêp là mèo dþĆi 1 tuổi (đối vĆi yếu tố tuổi) và mèo 

nội (đối vĆi yếu tố giống). Trong phân tích hồi 

quy đĄn biến nếu biến độc lêp nào đät giá trð  

P <0,2 sẽ đþĉc đþa vào phån tích hồi quy đa biến. 

MĀc ċ nghïa thống kê cho tçt câ các phép kiểm 

đðnh hai phía đþĉc xác đðnh täi P <0,05. 

3. KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU 

3.1. Kết quâ phân lập và giám định SEZ  

Trên môi trþąng thäch máu, các khuèn läc 

nghi ngą có màu tríng đến tríng xám, tròn, 

nhó, bao quanh khuèn läc có vòng tan máu hoàn 

toàn (dung huyết ) (Hình 1), đþĉc chọn lọc và 

tiến hành nhuộm Gram cho thçy nhĂng đặc 

điểm hình thái tế bào đặc trþng dþĆi kính hiển 

vi: tế bào hình cæu, Gram dþĄng, bít màu tím 

và liên kết vĆi nhau täo thành các chuỗi dài, 

mânh, uốn lþĉn đặc trþng cûa giống liên cæu 

khuèn (Hình 2). Các chûng nghi ngą catalase 

åm tính và oxidase åm tính đþĉc lăa chọn để 

xác nhên bìng PCR. 

PCR vĆi cặp mồi SodA-F/SodA-R ghi nhên 

69/116 méu có chûng phân lêp täo sân phèm 

khoâng 235bp (Hình 3). Không phát hiện sân 

phèm seM khoâng 679bp ć các chûng sodA 

dþĄng tính đþĉc kiểm tra. Theo quy trình đðnh 

danh áp dýng trong nghiên cĀu, să kết hĉp giĂa 

đặc điểm nuôi cçy, kiểu hình, sodA dþĄng tính 

và seM âm tính phù hĉp vĆi việc đðnh danh các 

chûng phân lêp là SEZ; kết quâ seM âm tính chî 

áp dýng cho các chûng đþĉc kiểm tra và không 

loäi trÿ să hiện diện cûa SEE trong toàn bộ 

quæn thể mèo. 

3.2. Tỷ lệ dương tính với SEZ và mối liên 

quan với tuổi, giống của mèo  

Trong tổng số 116 méu gộp dðch ngoáy müi 

- họng cûa mèo có biểu hiện hô hçp đþĉc lçy 

méu có chû đích, 69 méu xác đðnh dþĄng tính 

vĆi SEZ bìng phþĄng pháp PCR đðnh danh gen 

sodA và loäi trÿ S. equi subsp. equi (SEE). TČ lệ 

dþĄng tính trong nhòm khâo sát là 59,48% 

(69/116; 95% CI: 50,38-67,97%). Con số này 

không đþĉc diễn giâi là tČ lệ lþu hành trong 

quæn thể mèo Hà Nội. 

Kết quâ phân tích mối liên quan giĂa tČ lệ 

dþĄng tính SEZ vĆi các yếu tố dðch tễ (nhóm 

tuổi và giống mèo) đþĉc chi tiết täi bâng 2. TČ lệ 

dþĄng tính dao động tÿ 56,76% đến 62,22% giĂa 

các nhóm tuổi. Cý thể, tČ lệ SEZ dþĄng tính 

đþĉc ghi nhên ć nhóm mèo 1-5 nëm tuổi, đät 

62,22% (95% CI = 47,63-74,89%), tiếp theo là 

nhòm trên 5 nëm tuổi vĆi 58,82% (95% CI: 

42,22-73,63%) và nhòm dþĆi 1 nëm tuổi vĆi 

56,76% (95% CI = 40,91-71,33%). Tuy nhiên 

chþa ghi nhên să khác biệt cò ċ nghïa thống kê 

giĂa ba nhóm tuổi (2 = 0,260; P = 0,878). Chî số 

thống kê Cramér’s V = 0,047 cho thçy mĀc độ 

liên quan giĂa nhóm tuổi và kết quâ xét nghiệm 

rçt yếu trong quæn thể nghiên cĀu. 

Bâng 2. Tỷ lệ dương tính với SEZ và kết quâ hồi quy logistic đơn biến theo tuổi, giống mèo 

Yếu 
tố 

Nhóm 
Số mẫu  
kiểm tra 

Số mẫu 
dương 

Tỷ lệ % (95% CI) 
Giá trị p, 

2
,  

Cramér's V 
OR (95% CI) 

P  
(hồi quy) 

 

Tuổi 

< 1 năm 37 21 56,76 (40,91-71,33) P = 0,878 


2
 = 0,260 

Cramér’s V = 0,047 

1,00 (tham chiếu) - 

1-5 năm 45 28 62,22 (47,63-74,89) 1,26 (0,52-3,05) 0,616 

> 5 năm 34 20 58,82 (42,22-73,63) 1,09 (0,42-2,80) 0,860 

 

Giống 

Mèo nội 25 14 56,00 (37,07-73,33) P = 0, 923 


2
 = 0, 160 

Cramér’s V = 0,037 

1,00 (tham chiếu) - 

Mèo lai 48 29 60,42 (46,31-72,98) 1,20 (0,45-3,19) 0,716 

Mèo ngoại 43 26 60,47 (45,58-73,63) 1,20 (0,44-3,26) 0,718 

Tổng 116 69 59,48 (50,38-67,97) - - - 

Ghi chú: 95% CI: khoâng tin cậy 95%; 2 (Chi-square): Giá trị thống kê kiểm định Chi-bình phương về tính độc 

lập; Cramér’s V: Hệ số đo lường độ mạnh của mối liên hệ giữa các biến định danh. OR: tỷ số chênh; P (P-value): 

mức ý nghĩa thống kê (kết quâ có ý nghĩa khi (P <0,05); nhóm tham chiếu: mèo dưới 1 năm và mèo nội. 
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SEZ đþĉc phát hiện ć câ ba nhóm giống 

mèo, vĆi tČ lệ dþĄng tính tþĄng đối đồng đều 

giĂa các nhòm, dao động tÿ 56,00% đến 60,47%. 

Nhóm mèo ngoäi có tČ lệ dþĄng tính là 60,47% 

(95% CI: 45,58-73,63%), mèo lai là 60,42% (95% 

CI: 46,31-72,98%) và mèo nội là 56,00% (14/25; 

95% CI: 37,07-73,33%). Tuy nhiên, không có să 

khác biệt cò ċ nghïa thống kê về tČ lệ nhiễm 

SEZ giĂa các giống mèo khâo sát (2=0,160;  

P = 0,923, hệ số Cramér’s V = 0,037). 

Kết quâ phân tích hồi quy đĄn biến ć bâng 2 

cho thçy, so vĆi nhóm mèo tham chiếu dþĆi 1 

nëm tuổi, mèo thuộc nhóm 1-5 nëm tuổi có tČ số 

số chênh dþĄng tính vĆi SEZ þĆc tính cao gçp 

1,26 læn (OR = 1,26; 95% CI: 0,52-3,05;  

P = 0,616), trong khi mèo trên 5 nëm tuổi có tČ 

số chênh cao gçp 1,09 læn. Do tçt câ các khoâng 

tin cêy 95% đều bao gồm giá trð 1 và trð số  

P >0,05, các mối liên quan đĄn biến này đều 

không cò ċ nghïa thống kê. Do đò, chþa cò đû 

bìng chĀng để khîng đðnh nhóm tuổi có liên 

quan vĆi tČ lệ SEZ dþĄng tính.  

So vĆi nhóm mèo nội làm tham chiếu, mèo 

lai có tČ số chênh dþĄng tính cao gçp 1,20 læn và 

mèo ngoäi cüng cò tČ số số chênh cao gçp 1,20 

læn. Các kết quâ này đều không đät ċ nghïa 

thống kê ć mĀc ċ nghïa  = 0,05. Vì vêy, chþa ghi 

nhên bìng chĀng thống kê về mối liên quan giĂa 

giống và tình träng SEZ dþĄng tính. Các kết quâ 

này chî phân ánh xu hþĆng trong méu nghiên 

cĀu, chþa đû cĄ sć để khîng đðnh tuổi hoặc giống 

có liên quan vĆi tình träng SEZ dþĄng tính.  

Dăa trên tiêu chí sàng lọc đæu vào đþĉc 

thiết lêp trong phæn phþĄng pháp phån tích 

(Mýc 2.2.5), chî nhĂng biến số độc lêp đät mĀc ý 

nghïa P <0,20 ć bþĆc phån tích đĄn biến mĆi 

đþĉc xem xét đþa vào mô hình hồi quy logistic 

đa biến. Trong nghiên cĀu này, câ hai yếu tố 

dðch tễ khâo sát là nhóm tuổi (P ≥0,616) và 

giống mèo (P ≥0,716) đều có trð số p-value đĄn 

biến rçt lĆn, vþĉt xa ngþĈng sàng lọc thống kê 

cho phép. Do đò, nghiên cĀu không tiến hành 

xây dăng mô hình hồi quy logistic đa biến. 

3.3. Đặc điểm trình tự một phần gen  

16S rRNA của các chủng SEZ đại diện 

Trong số các méu dþĄng tính, sân phèm 

PCR đặc hiệu và rõ nhçt, cò kích thþĆc 560bp 

đặc hiệu một phæn gen 16S rRNA sā dýng cặp 

mồi đặc hiệu V2-F/V2-R đã đþĉc lăa chọn để 

giâi trình. Kết quâ ghi nhên có ba chûng giâi 

trình tă thành công đät chçt lþĉng cao, tín hiệu 

rõ ràng và không bð nhiễu, đät chçt lþĉng phân 

tích di truyền (ký hiệu là VNUA-SEZ1,  

VNUA-SEZ2, VNUA-SEZ3). Các trình tă này 

đþĉc sā dýng để phân tích và so sánh vĆi trình 

tă một phæn gen 16S rRNA cûa các chûng SEZ 

tham chiếu khác trên ngân hàng GenBank 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/).

  

Ghi chú: Giếng 1, 2, 3 lần lượt là các chủng VNUA-SEZ1-2025, VNUA-SEZ2-2025, VNUA-SEZ3-2025; Giếng 

M: Thang ADN; Giếng (-): Đối chứng âm. 

Hình 4. Kết quâ PCR vùng V1-V3 của gen 16S rRNA (kích thþĆc 560bp) 
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Sau khi sā dýng phæn mềm xā lý BioEdit, 

chúng tôi thu đþĉc đoän gen có trình tă 517bp. 

Kết quâ giâi trình tă gen cho thçy 3 chûng 

VNUA-SEZ1-2025, VNUA-SEZ2-2025,  

VNUA-SEZ3-2025 có tČ lệ tþĄng đồng 

nucleotide (nt) đät 100% (Bâng 3). So sánh vĆi 

các chûng tham chiếu khác trên thế giĆi, các 

chûng trong nghiên này có mĀc độ tþĄng đồng 

tČ lệ nt cao nhçt (99,4%) vĆi 3 chûng EF406026, 

EF406011 và CP046041 (phân lêp täi Mč nëm 

2019). Ba vð trí sai khác đþĉc ghi nhên täi 

nucleotide ć các vð trí nt 167 (G↔A), nt 180 

(C↔T), nt 463 (G↔T) (Hình 5, Bâng 3) khi so 

sánh vĆi nhóm trình tă tham chiếu gæn nhçt. TČ 

lệ tþĄng đồng nt cûa các chûng trong nghiên cĀu 

vĆi 3 chûng khác cùng nhóm gen EF406029, 

EF406032, EF406033 có tČ lệ tþĄng đồng tÿ 

99,0%-99,2%. 

  

 Hình 5. Kết quâ giâi trình tự vùng V1-V3  

của gen 16S rRNA của 3 chủng nghiên cứu và các trình tự tham chiếu  
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Bâng 3. Mức độ tương đồng (%) về trình tự nucleotide vùng V1-V3 gen 16S  

của các chủng SEZ trong nghiên cứu này với các trình tự Streptococcus tham chiếu  

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

VNUA-SEZ1-2025                               

VNUA-SEZ2-2025 100,0                             

VNUA-SEZ3-2025 100,0 100,0                           

EF406029/Bd147/04 99,2 99,2 99,2                         

CP046041/AZ-45470 99,4 99,4 99,4 99,4                       

EF406011/Bd13524/2 99,4 99,4 99,4 99,4 99,2                     

EF406026/Bd23752/03 99,4 99,4 99,4 99,4 100,0 99,2                   

EF406032/ATTC33398 99,2 99,2 99,2 99,6 99,4 99,8 99,4                 

EF406033/CCUG27367 99,0 99,0 99,0 99,8 99,6 99,6 99,6 99,8               

AB002492/S.dysgalactiae/A7 91,2 91,2 91,2 91,1 91,4 91,2 91,4 91,1 91,2             

NR_024633/S.Canis/ATCC43496 92,4 92,4 92,4 91,8 92,4 92,2 92,4 92,0 92,0 95,1           

EF406013/Bd15630/02 95,5 95,5 95,5 95,5 95,7 94,9 95,7 95,1 95,3 93,3 94,7         

EF406020/Bd1976/03 94,1 94,1 94,1 94,1 94,3 93,6 94,3 93,8 94,0 92,3 94,1 98,4       

EF406028/Bd81/04 92,8 92,8 92,8 92,6 92,8 92,2 92,8 92,4 92,4 91,4 93,1 96,8 98,2     

EF406025/Bd4587/03 92,8 92,8 92,8 92,6 92,8 92,2 92,8 92,4 92,4 91,4 93,1 96,8 98,2 100,0   
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Ghi chú: Chủng SEZ trong nghiên cứu này được đánh dấu đỏ. 

Hình 6. Cây phát sinh chủng loại của SEZ dựa vào vùng V1-V3 của gen 16S rRNA 

Để đánh giá tČ lệ sai khác nt vĆi một số 

chûng Streptococcus thuộc nhóm khác, trình tă 

nt cûa các chûng SEZ trong nghiên cĀu này đã 

đþĉc so sánh vĆi chûng AB002492  

(S.dysgalactiae) vĆi tČ lệ sai khác nt là 8,8% và 

chûng NR024633 (S.canis) vĆi tČ lệ sai khác nt 

là 7,6% (Bâng 3). 

Trong nghiên cĀu này, cây phát sinh chûng 

loäi cüng đã đþĉc xây dăng dăa trên trình tă 

nucleotide một phæn (vùng biến đổi V1-V3) cûa 

gen 16S rRNA cûa các chûng SEZ và các loài 

nhóm ngoài (Streptococcus spp.) để xác đðnh mối 

quan hệ di truyền cûa ba chûng VNUA-SEZ1-

2025, VNUA-SEZ2-2025 và VNUA-SEZ3-2025 

vĆi các chûng tham chiếu trên ngân hàng 

GenBank. Theo phân loäi cûa Båverud & cs. 

(2007), vi khuèn SEZ đþĉc chia thành hai nhóm 

di truyền chính là genogroup 1 và genogroup 2. 

Kết quâ phân tích cây phâ hệ cho thçy, câ ba 

chûng SEZ phân lêp täi Hà Nội đều nìm trên 

cùng một nhánh và phân cým vĆi CP046041, 

EF406011, EF406026 cùng một số trình tă tham 

chiếu khác (Hình 6). Có thể mô tâ đåy là să phân 

cým sĄ bộ vĆi nhóm trình tă đþĉc Båverud & cs. 

(2007) ký hiệu là genogroup 1; đoän gen ngín 

không đû để gán genogroup một cách khîng đðnh 

hoặc suy luên nguồn gốc, quan hệ phâ hệ gæn 

nhçt và lðch sā truyền lây. Hai trình tă S. canis 

(NR_024633) và S. dysgalactiae (AB002492) đþĉc 

dùng làm nhóm ngoài và nìm ć các nhánh tách 

biệt trong cây phát sinh chûng loäi. 

4. THẢO LUẬN 

SEZ đþĉc xác đðnh ć 59,48% số mèo có biểu 

hiện hô hçp trong nhòm đþĉc lçy méu. Kết quâ 

cho thçy vi khuèn đþĉc phát hiện vĆi tæn suçt 

khá cao trong nhóm khâo sát, tuy nhiên không 

đû cĄ sć để chĀng minh mối quan hệ nhân quâ 

đối vĆi hội chĀng hô hçp. Täi các träm cĀu hộ và 

phñng khám nĄi đô thð (nhþ Hà Nội), mêt độ 

nuôi nhốt cao và stress vên chuyển thþąng là 

tác nhân khći phát các bệnh lý hô hçp phĀc täp. 

SEZ vốn có thể mang tính hội sinh hoặc cĄ hội. 

Đồng nhiễm vĆi các virus hô hçp có thể là một 

giâ thuyết góp phæn giâi thích tČ lệ phát hiện 

SEZ; tuy nhiên, nghiên cĀu không xét nghiệm 

FHV-1, FCV hoặc các tác nhån đồng nhiễm nên 

không thể kiểm chĀng giâ thuyết này. Acke & 

cs. (2015) khâo sát trên nhòm động vêt khóe 

mänh, trong khi Blum & cs. (2010) mô tâ một ổ 

dðch hô hçp nặng ć mèo; să khác biệt về quæn 

thể mýc tiêu, thiết kế nghiên cĀu và phþĄng 

pháp xét nghiệm không cho phép thăc hiện việc 

so sánh trăc tiếp tČ lệ phát hiện giĂa các công 

bố. Britton & cs. (2018) Āng dýng kč thuêt 

MLST trên các chûng phân lêp tÿ mèo míc 

bệnh hô hçp và thæn kinh nặng täi các träm cĀu 

hộ ć Canada và Israel, đồng thąi cüng ghi nhên 

trþąng hĉp mang trùng không biểu hiện lâm 

sàng. Phát hiện này vÿa minh họa giá trð cûa 

phþĄng pháp đðnh typ phân tā độ phân giâi cao 

trong điều tra ổ dðch, vÿa nhçn mänh nguyên 
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tíc rìng việc phân lêp đĄn thuæn SEZ là chþa 

đû để khîng đðnh vai trò gây bệnh ć cçp độ tÿng 

cá thể. 

Thiết kế cít ngang, chọn méu có chû đích 

täi một số cĄ sć và không có nhóm mèo khóe 

mänh đối chĀng giĆi hän khâ nëng ngoäi suy. 

Nghiên cĀu cüng không đðnh lþĉng tâi lþĉng vi 

khuèn và không sàng lọc đồng thąi FHV-1, 

FCV, Mycoplasma spp., Bordetella 

bronchiseptica hoặc các tác nhân khác. Vì vêy, 

không thể phân biệt chíc chín tình träng mang 

vi khuèn, hiện diện cĄ hội, đồng nhiễm hay vai 

trñ cën nguyên cûa SEZ. Việc sā dýng méu kết 

hĉp dðch müi và họng tÿ mỗi cá thể có thể tëng 

khâ nëng phát hiện vi khuèn trên tÿng các thể 

nhþng không cho phép xác đðnh vð trí giâi phéu 

nĄi vi khuèn hiện diện. Ngoài ra, nghiên cĀu 

không có sổ tuyển chọn đæy đû về tổng số mèo 

đþĉc tiếp cên và số trþąng hĉp bð loäi, nên chþa 

đánh giá đþĉc mĀc độ sai lệch chọn méu giĂa 

các cĄ sć. 

Tiêu chí loäi các trþąng hĉp có khai báo sā 

dýng kháng sinh trong 14 ngày trþĆc lçy méu có 

thể hän chế một phæn khâ nëng giâm phân lêp 

do dùng thuốc gæn thąi điểm lçy méu. Tuy 

nhiên, thông tin chû yếu dăa trên khai báo cûa 

chû nuôi hoặc hồ sĄ khám và không đþĉc chuèn 

hòa đæy đû về loäi thuốc, liều, đþąng dùng và 

thąi điểm sā dýng. Do đò, tiêu chí này không 

loäi bó hoàn toàn sai lệch phân loäi và không 

cho phép khîng đðnh tČ lệ dþĄng tính phân ánh 

chính xác träng thái nhiễm tă nhiên. 

Trong phäm vi cĈ méu và cách phân nhóm 

cûa nghiên cĀu, chþa phát hiện bìng chĀng 

thống kê về să khác biệt tČ lệ dþĄng tính SEZ 

theo tuổi hoặc nhóm giống. Các khoâng tin cêy 

95% cûa OR đều bao gồm 1 và tþĄng đối rộng. 

Do nghiên cĀu không tính cĈ méu trþĆc và số cá 

thể trong tÿng phân nhóm còn hän chế, chþa 

thể loäi trÿ khâ nëng quy mô méu hiện täi chþa 

đû để phát hiện nhĂng khác biệt thăc să. Kết 

quâ không cho phép suy luên SEZ có khâ nëng 

gây bệnh nhþ nhau ć mọi nhóm mèo hoặc mô tâ 

cĄ chế xâm nhêp, cĄ hội hay bùng phát. Các 

nghiên cĀu tiếp theo cæn cĈ méu lĆn hĄn, nhòm 

đối chĀng và thông tin chi tiết về nguồn tiếp 

nhên, thąi gian lþu trú, mĀc độ bệnh, tiếp xúc 

động vêt và đồng nhiễm. 

Mặc dù ba chûng đäi diện thể hiện să đồng 

nhçt tuyệt đối (100%) về trình tă trong đoän 

517bp thuộc vùng V1-V3 cûa gen 16S rRNA, 

nhþng kết quâ này không chĀng minh ba chûng 

đồng nhçt ć cçp độ bộ gen hoặc cò ċ nghïa låm 

sàng đặc biệt. Să phân cým gæn một số trình tă 

tham chiếu chî phân ánh mĀc tþĄng đồng trong 

đoän 16S rRNA đþĉc khâo sát; không thể suy 

luên nguồn gốc đða lý, quan hệ dðch tễ hay đặc 

điểm độc lăc. Nghiên cĀu cûa Britton & cs. (2018) 

đã chĀng minh vai trñ þu việt cûa MLST trong 

việc phån tách các dñng clonal type khi điều tra 

SEZ ć mèo. Vì vêy, MLST, giâi trình tă toàn bộ 

hệ gen và khâo sát gen độc lăc là cæn thiết nếu 

muốn phân tích dðch tễ phân tā hoặc mối liên 

quan giĂa kiểu gen và biểu hiện lâm sàng. 

Nghiên cĀu cûa Dolapsakis & cs. (2023) đã 

ghi nhên một trþąng hĉp bệnh nghiêm trọng nhþ 

nhiễm khuèn huyết và viêm mô tế bào ć ngþąi có 

tiền sā tiếp xúc vĆi mèo míc bệnh hô hçp 

(Dolapsakis & cs., 2023). Tuy nhiên, nghiên cĀu 

hiện täi không tiến hành lçy méu trên ngþąi, 

không đánh giá phĄi nhiễm, không so sánh cçu 

trúc hệ gen giĂa chûng phân lêp tÿ mèo và 

ngþąi, cüng nhþ không thăc hiện truy vết dðch tễ 

học tiếp xúc. Vì vêy, kết quâ nghiên cĀu không có 

cĄ sć để đðnh lþĉng mĀc độ rûi ro truyền lây thăc 

tế täi các cĄ sć khâo sát. NhĂng phát hiện này 

chî đòng vai trñ là cĄ sć khoa học để khuyến cáo 

về thăc hành an toàn sinh học, trong bối cânh 

SEZ đã đþĉc công nhên có tiềm nëng låy truyền 

tÿ động vêt sang ngþąi. Việc tuân thû nghiêm 

ngặt các trang thiết bð bâo hộ cá nhân phù hĉp, 

vệ sinh tay thþąng xuyên và quân lý chặt chẽ 

dðch tiết đþąng hô hçp là nhĂng biện pháp thên 

trọng phù hĉp nhìm giâm thiểu tối đa nguy cĄ 

phĄi nhiễm nghề nghiệp. 

5. KẾT LUẬN 

Trong 116 mèo có biểu hiện hô hçp đþĉc lçy 

méu có chû đích täi một số cĄ sć thú y và träm 

cĀu hộ ć Hà Nội, 69 cá thể có chûng phân lêp 

đþĉc đðnh danh phù hĉp vĆi Streptococcus equi 

subsp. zooepidemicus, tþĄng Āng tČ lệ dþĄng 

tính 59,48% (95% CI: 50,38-67,97%). Chþa ghi 

nhên bìng chĀng thống kê về să khác biệt theo 
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nhóm tuổi hoặc nhóm giống. Ba chûng đþĉc giâi 

trình tă có mĀc tþĄng đồng 100% vĆi nhau trong 

đoän 517bp thuộc vùng V1-V3 cûa gen 16S 

rRNA và phân cým vĆi một số trình tă tham 

chiếu đþĉc xếp vào genogroup 1. Do chọn méu 

có chû đích, không cò nhòm đối chĀng và chî 

phân tích một đoän ngín cûa gen 16S rRNA, 

kết quâ không cho phép suy luên về vai trñ cën 

nguyên, tČ lệ lþu hành trong quæn thể, nguồn 

gốc chûng hoặc nguy cĄ truyền låy sang ngþąi. 

NhĂng phát hiện này cung cçp dĂ liệu nền tâng 

ban đæu cho các nghiên cĀu tiếp theo có thiết kế 

nhòm đối chĀng và đðnh typ phân tā độ phân 

giâi cao hĄn, đồng thąi khuyến cáo thên trọng 

về thăc hành an toàn sinh học khi tiếp xúc vĆi 

mèo bệnh và dðch tiết đþąng hô hçp. 
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