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quan đến suy giảm khả năng sinh sản. Porcine 
Parvovirus (PPV) được xem là nguyên nhân 
gây nên hội chứng suy giảm khả năng sinh 
sản ở lợn nái, biểu hiện ở việc lợn nái nhiễm 
PPV sinh con bị chết non, ướp xác, chết phôi 
và vô sinh (Stillbirth, Mummification, Em-
bryonic Death and Infertility-SMEDI). PPV là 
virus không vỏ, hình dạng tròn, có kích thước 
nhỏ, đường kính virion khoảng 18-26nm, cấu 
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TÓM TẮT
Virus Parvo trên lợn (Porcine Parvovirus - PPV) là một trong những tác nhân chính gây nên hội 

chứng suy giảm khả năng sinh sản ở lợn nái. Nghiên cứu này tiến hành phân tích trình tự nucleotide 
và các biến đổi di truyền vùng gen thuộc gen mã hóa protein không cấu trúc (Nonstructural protein 
- NS1) và gen mã hoá protein vỏ capsid (Viral coat and capsid protein-VP) của PPV3 trên lợn nuôi 
thu tại 2 tỉnh Quảng Ngãi và Quảng Trị. Trình tự nucleotide có kích thước phân tử 995bp (thuộc 
gen NS1 và VP1) đã được xác định từ 2 chủng PPV3-QN16 và PPV3-QT4. Trình tự gen NS1/VP1 
(995bp) của 2 chủng PPV3 bộc lộ 6 vị trí thay thế, tương ứng với mức tương đồng nucleotide là 
99,1%. 4/6 biến đổi nucleotide này là hoàn toàn khác biệt với các chủng PPV3 tham chiếu. Cây phát 
sinh chủng loại xây dựng dựa trên trình tự đoạn gen VP1 (305bp) phân thành 2 nhánh với giá trị 
bootstrap tin cậy. Trong đó, hai chủng PPV3 phân lập từ miền Trung Việt Nam thuộc cùng một 
nhánh với các chủng PPV3 có nguồn gốc từ Trung Quốc (2017-2019) và Mỹ. Nhánh thứ hai bao 
gồm các chủng PPV3 có nguồn gốc từ Trung Quốc, Hàn Quốc, châu Âu và châu Mỹ. Nghiên cứu 
này cung cấp thông tin về biến đổi di truyền trong trình tự nucleotide của PPV3 lưu hành trên đàn 
lợn thương phẩm nuôi tại Miền Trung.

Từ khoá: Trình tự nucleotide, Virus Parvo 3, lợn, cây phát sinh chủng loại, Quảng Ngãi, Quảng Trị.
ABSTRACT

The nucleotide sequence of NS1/VP1 gene of Porcine Parvovirus 3 (PPV3)  
in finishing pigs raised in Quang Ngai and Quang Tri provinces

Porcine Parvovirus (PPV) is one of the main causes of reproductive failure syndrome in sows. 
In this study, the nucleotide sequence and genetic variation of nonstructural and capside protein 
encoding region (NS1/VP1) of the PPV3 genotype in pigs raised in the two provinces of Quang 
Ngai and Quang Tri were analysed. The nucleotide sequence of NS1/VP1 with a molecular size of 
995bp, was determined from two strains PPV3-QN16 and PPV3-QT4. Six nucleotide substitutions 
were detected in two analyzed PPV3 strains, which is correspondent to 99,1% of nucleotide identity. 
Out of six nucleotide subtitutions, four were completely different from PPV3 reference strains. 
The phylogenetic tree based on the VP1 gene sequence (305bp) showed two identical clades with 
reliable bootstrap values. In which, the two Vietnamese PPV3 strains grouped in a clade together 
with PPV3 strains originating from China (2017-2019) and the US. The second clade was formed 
by the PPV3 strains from China, Korea, Europe and America. The results of this study provide 
information about the genetic variation of PPV3 strains circulating in finishing pigs raised in the 
central provinces of Vietnam.

Keywords: Nucleotide sequence, Porcine Parvovirus 3, pigs, phylogenetic tree, Quang Ngai, Quang Tri.
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trúc đối xứng 20 mặt (Bern và Hauswirth, 
1983). Vật liệu di truyền của PPV là DNA sợi 
đơn, kích thước phân tử dao động từ 4-6,3kb 
(Molitor và ctv, 1983). Hệ gen PPV đặc trưng 
bởi cấu trúc kẹp tóc ở hai đầu 5’-3’, hai khung 
đọc mở (ORF) mã hoá cho các protein không 
cấu trúc (nonstructural protein) và vỏ capsid 
của chúng (capside protein) (Simpson và ctv, 
2002). Hiện tại, theo phân loại của Ủy ban 
Quốc tế về phân loại virus (International Com-
mittee on Taxonomy of Viruses-ICTV), 7 kiểu 
gen PPV đã được xác nhận: PPV1 (U. protopar-
vovirus 1); PPV2 (U. tetraparvovirus 3); PPV3 
(U. tetraparvovirus 2); PPV4 (U. copiparvovirus 
2); PPV5 (chưa có tên loài); PPV6 (U. copipar-
vovirus 4) và PPV7 (U. chaphamaparvovirus) 
(Walker và ctv, 2020). Gần đây, kiểu gen PPV8 
được phát hiện bởi Guo và ctv (2022) trên đàn 
lợn nuôi tại Trung Quốc và chưa được chính 
thức phân loại. 

PPV3 lần đầu tiên được phân lập tại 
Hồng Kông với tên gọi là PhoV (Porcine Ho-
kovirus) năm 2008. Trình tự hệ gen của PhoV 
thể hiện mức độ tương đồng cao với Parvo-
virus 4 ở người và Hokovirus ở bò, tạo thành 
nhánh riêng trong họ Parvovirus (Lau và ctv, 
2008). PPV3 được phát hiện với tỷ lệ 9,7% ở 
lợn nuôi ở Hungari (Csagola và ctv, 2012), 
tỷ lệ dương tính PPV3 trên lợn rừng ở Đức 
(Adlhoch và ctv, 2010), Romania (Cadar và ctv, 
2011) và miền Nam nước Ý (Amoroso và ctv, 
2019) cao hơn lần lượt là 32,7 và 35%. Trên đối 
tượng lợn nuôi tại châu Á, PPV3 được phát 
hiện tại Trung Quốc (Sun và ctv, 2015), Thái 
Lan (Saekhow và Ikeda, 2015) và Nhật Bản 
(Saekhow và ctv, 2015) với tỷ lệ cao hơn hẳn là 
45,1; 73 và 39%. Gần đây, PPV3 cũng đã được 
phát hiện tại Nam Phi và Congo với tỷ lệ lần 
lượt là 5,5 và 17,5% (Afolabi và ctv, 2019 ; Bi-
simwa và ctv, 2021). Thông tin về khả năng 
gây bệnh trên lợn của PPV3 cho đến nay vẫn 
còn hạn chế, tuy nhiên, đã có minh chứng cho 
thấy PPV3 làm suy giảm khả năng miễn dịch 
ở lợn (Amoroso và ctv, 2019), đóng vai trò là 
yếu tố kích hoạt liên quan đến bệnh do PCV2 
trên lợn (Patrick và ctv, 2014). Đồng thời, gần 
đây PPV3 được xác nhận có liên quan đáng kể 

đến hiện tượng viêm phúc mạc, viêm loét dạ 
dày, đại tràng và manh tràng, bệnh viêm da và 
hội chứng bệnh thận ở lợn (Porcine dermatitis 
and nephropathy syndrome) (Tregakis và ctv, 
2020).

Ở Việt Nam, các nghiên cứu gần đây đã 
xác nhận sự lưu hành của PPV1-4 trên đàn lợn 
ở một số tỉnh thành trong phạm vi cả nước 
(Nguyen Tran Trung và ctv, 2019 ; Thuy và 
ctv, 2021). Trong đó, kiểu gen PPV3 đã được 
phát hiện trên đàn lợn nuôi ở một số tỉnh miền 
Bắc, miền Nam với tỷ lệ lần lượt là 43,2; 6,9% 
(Thuy và ctv, 2021). Nghiên cứu của Giáp và 
ctv (2022) đã khảo sát tỷ lệ lợn dương tính với 
PPV3 là 46,5% (năm 2017) và 27,3% (2021). 
Trình tự hệ gen PPV4, đặc điểm phân tử gen 
mã hoá của PPV2 phân lập trên lợn nuôi tại 
một số địa phương đã được phân tích (Thuy 
và ctv, 2021; Nguyen Tran Trung và ctv, 2023). 
Trong nghiên cứu này, vùng gen NS1/VP1 
(kích thước phân tử 995bp) của chủng PPV3 
phân lập tại 2 tình miền Trung (Quảng Trị và 
Quảng Ngãi) đã được giải trình tự và phân 
tích biến đổi di truyền. 

2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU
Mẫu phổi dương tính với PPV3 thu từ lợn 

thương phẩm nuôi tại Quảng Ngãi và Quảng 
Trị lần lượt vào năm 2018 và 2019 (Nguyen 
Tran Trung và ctv, 2019). Mẫu được giữ ở 4°C 
và chuyển về phòng thí nghiệm Viện Công 
nghệ sinh học, Viện Hàn lâm Khoa học và 
Công nghệ Việt Nam bảo quản ở -20°C cho 
đến khi sử dụng để tách chiết DNA tổng số.

DNA tổng số được tách chiết theo phương 
pháp của Sambrook và Russell (2001): sử dụng 
proteinase K; phenol/phloroform. DNA tổng 
số được pha loãng trong đệm TE và bảo quản 
ở 4°C trước khi tiến hành thí nghiệm.

Để khuếch đại vùng gen NS1/VP1 của 
PPV3, phản ứng PCR được thực hiện với 50-
100ng DNA tổng số, hỗn hợp PCR master mix 
2X (Thermo Scientifc, Lithuania), 5pmol mỗi 
mồi xuôi (F: TTGGAGGTACCGGCAGA) và 
mồi ngược (R: TCATCGTACCGTTCATCG 
với kích thước sản phẩm khuếch đại theo tính 
toán lý thuyết là 995bp. Chu trình PCR được 
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thực hiện với 3 bước: (i) Biến tính ban đầu ở 
94°C trong 5 phút; (ii) 35 chu kỳ bao gồm: biến 
tính ở 94°C trong 30 giây, gắn mồi ở 58/53°C 
trong 30 giây và kéo dài mạch ở 72°C trong 
30 giây; (iii) Kết thúc tổng hợp ở 72°C trong 5 
phút và giữ mẫu ở 14°C. Sản phẩm PCR được 
kiểm tra bằng điện di trên gel agarose 2% sử 
dụng Marker DNA 100bp (Thermo Fisher 
Scientific). Sản phẩm PCR được sử dụng để 
giải trình tự gen trực tiếp 2 chiều theo nguyên 
lý Sanger bằng thiết bị giải trình tự tự động 
ABI-3100 Avant Genetic Analyzer (Macrogen, 
Hàn Quốc).

Các trình tự gen thu được được xử lý 
bằng phần mềm BioEdit v.7.0.9.0 (Hall, 1999) 
và tìm kiếm trình tự tương đồng bằng công 
cụ BLAST trên cơ sở dữ liệu NCBI (Altschul 
và ctv, 1990). Danh sách các trình tự gen PPV3 
tham chiếu được trình bày ở Bảng 1.  

Bảng 1. Trình tự nucleotide các chủng PPV3

Mã số 
GenBank Quốc gia Phân lập

năm Tác giả

KJ842609 

Trung Quốc

2014 He và ctv
MK378232 

2019 He và TuMK378244
MK378240 
KX827776 2017 Sun và ctv
MG345026 2018 Qin và ctv
JQ177085 2013 Pan và ctv
MW355754 Congo 2021 Bisimwa và ctv
EU200671 Hồng Kông 2008 Lau và ctv
OP377042 

Hàn Quốc 2023 Park và ctv
OP377043 
KC296751 Đức 2013 Streck và ctv
KC701326 Hungary 2013 Cadar và ctv
KP768509 Slovakia 2015 Sliz và ctv
JQ700072 Brazil 2016 Souza và ctv
KT726332 Bồ Đào Nha 2016 Miranda và ctv
JF738351 

Romania 2011 Cadar và ctv
JF738350 

KF561854 Mỹ 2014 Opriessnig và 
ctv

QN16 
Việt Nam

2018
Trung và ctv

QT4 2019
Cây phát sinh chủng loại được xây dựng 

bằng phần mềm MEGA X (Tamura, 2013) với 
các tham số đầu vào bao gồm: Phương pháp 

suy diễn cây phát sinh chủng loại Neighbor 
Joining; mô phỏng sự thay đổi nucleotide 
giữa các trình tự gen dựa vào mô hình Tajima-
Nei; mức tin cậy ở các nhánh của cây phát 
sinh chủng loại được ước tính bằng phép thử 
bootstrap lặp lại 1.000 lần. 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN
PPVs được xem là một trong những tác 

nhân chính gây ra hội chứng suy giảm khả 
năng sinh sản ở lợn nái và hội chứng này đã 
gây thiệt hại đáng kể cho ngành chăn nuôi 
lợn; do đó, việc phát hiện các kiểu gen PPVs 
ở lợn sử dụng phương pháp PCR khuếch đại 
gen mục tiêu đã được ứng dụng trong kiểm 
soát PPVs trên lợn thương phẩm ở nhiều nước 
trên thế giới.

Nhóm nghiên cứu của chúng tôi đã 
phát hiện PPV3 lưu hành trên đàn lợn nuôi 
tại 7 tỉnh khu vực miền Trung với tỷ lệ 5,5% 
(8/146). Cụ thể, PPV3 đã được phát hiện 3/7 
tỉnh thành gồm Quảng Trị, Thừa Thiên Huế 
và Quảng Ngãi với tỷ lệ lần lượt là 13,6; 10,7 
và 8,3% (Nguyen Tran Trung và ctv, 2019). 
Gần đây, Thuy và ctv (2021) đã phát hiện 
PPV3 với tỷ lệ nhiễm 17,7% trên lợn trong độ 
tuổi xuất chuồng tại 13 tỉnh thuộc 3 miền của 
Việt Nam. Với tỷ lệ phát hiện PPV3 ở bảy tỉnh 
miền Trung là 5,5%, kết quả nghiên cứu của 
chúng tôi tương đương với kết quả phát hiện 
PPV3 trên đàn lợn tại Anh và một số nước 
châu Âu (5,8%) cũng như tại Nam Phi (5,5%) 
(Tregakis và ctv, 2020; Afolabi và ctv, 2019). Tỷ 
lệ phát hiện PPV3 cao hơn đã được báo cáo 
ở Trung Quốc (45,11%), Thái Lan (73%), Nhật 
Bản (39%), Đức (20%), Slovakia (11%), Bắc Mỹ 
(19,2%) và Congo (17,5%) (Streck và ctv, 2013; 
Opriessnig và ctv 2014; Sliz và ctv, 2015; Sun 
và ctv, 2015; Saekhow và Ikeda, 2015; Saekhow 
và ctv, 2016; Bisimwa và ctv 2021). 

Sự khác biệt về tỷ lệ phát hiện PPV3 trên 
đàn lợn tại các địa phương khác nhau có thể 
được giải thích bằng việc thu thập những loại 
mẫu khác nhau, lứa tuổi, tình trạng lợn, cũng 
như điều kiện chăn nuôi lợn. Theo Saekhow 
và Ikeda (2015), tỷ lệ lưu hành của PPVs có thể 
phụ thuộc vào loại mẫu được thu thập và sàng 
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lọc. Đồng thời, sự khác biệt về kết quả phát 
hiện PPV3 ở mỗi địa phương có thể được lý 
giải bởi sự khác biệt trong quy mô chăn nuôi 
cũng như hoạt động quản lý vệ sinh dịch tễ 
thú y ở từng trang trại/địa phương. 

3.1. Phân tích trình tự vùng gen NS1/VP1 của 
PPV3

Trình tự vùng gen NS1/VP1 của hai chủng 
PPV3-QN16 và PPV3-QT4 lưu hành trên lợn ở 
Quảng Ngãi và Quảng Trị đã được xác định 
và phân tích. Kết quả giải trình tự thu được 
đoạn gen có kích thước phân tử 995bp; trong 
đó không xuất hiện các đột biến chèn/xoá 
(Hình 1). 

Trong trình tự gen kích thước 995bp, 2 
chủng PPV3 bộc lộ 6 vị trí nucleotide khác 
biệt, cụ thể 39: A→T, 131: G→C, 137: T→G, 
208: A→G, 361: T→C và 542: T→C (Hình 1, 
Bảng 2). Trong số 6 vị trí biến đổi đó, 4 vị trí 
thay thế nucleotide khác biệt hoàn toàn so với 
các chủng tham chiếu, bao gồm các vị trí 39: 
A→T, 131: G→C, 137 T→G và 542: T→C (Bảng 
2). Bên cạnh đó, so sánh các vị trí thay thế 
nucleotide tương tự với các chủng tham chiếu 
cũng cho thấy hai chủng PPV3 phân lập tại 
miền Trung một số thay thế nucleotide tương 
đồng với chủng PPV3 phân lập tại Trung Quốc 
(2017-2019), Hàn Quốc và Mỹ (107: T→C, 433: 
G→A, 667: G→A và 709: A→C) (Bảng 2).

Hình 1. Các vị trí khác biệt nucleotide trong vùng gen NS1/VP1 (995bp) của các chủng PPV3 
trong nghiên cứu này và các chủng PPV3 tham chiếu

Bảng 2. Vị trí thay thế nucleotide trong vùng gen NS1/VP1 của 2 chủng PPV3-QN16, PPV3-QT4 
và các chủng PPV3 tham chiếu

Chủng tham chiếu Vị trí thay thế nucleotide
39 107 131 137 208 361 433 451 481 542 547 652 667 688 709 745

EU200671 HongKong A T G T A T G A G T T T G A A G
OP377042 South Korea A T G T A T A A G T T T G A C A
JF738351 Romania A T G T A T A A G T T T G A C A
JF738350 Romania C T G T A T A A G T T T G A C A
MK378232 China A G G T A T G A G T T T G A A A
OP377043 South Korea A C G T A T A G A T C A A G C A
MK378240 China A G G T A T G A G T T T G A A A
KC296751 Germany A T G T A T G A G T T T G A A A
KF561854 USA A C G T A T A A G T T T A A C A
MG345026 China A C G T A T A G A T C A A G C A
MK378244 China A C G T G C A G A T C A A G C A
KX827776 China A C G T A T A G A T C A A G C A
QN16 Vietnam T C C G A T A G A C C A A G C A
QT4 Vietnam A C G T G C A G A T C A A G C A
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Kết quả so sánh trình tự nucleotide cho thấy 2 
chủng PPV3 phân lập tại Quảng Trị và Quảng 
Ngãi có sự khác biệt ở 6 vị trí nucleotide, tỷ 
lệ tương đồng giữa hai chủng PPV3 phân lập 
ở Quảng Ngãi và Quảng Trị là 99,1%. Tỷ lệ 
tương đồng của hai chủng PPV3 trong nghiên 
cứu của chúng tôi với các chủng Trung Quốc 
được phân lập trong cùng thời điểm (2017-
2019) dao động 99,2-99,5%, cao hơn tỷ lệ 
tương đồng nucleotide giữa 2 chủng PPV3 
nghiên cứu (99,1%); và cao hơn hẳn khi so 
sánh với các chủng Trung Quốc được phân lập 
trong giai đoạn 2014-2019 (97,8-97,9%). So với 
chủng PPV3 có nguồn gốc từ Mỹ, các chủng 
PPV3 phân lập tại Quảng Ngãi và Quảng Trị 
có độ tương đồng nucleotide 98,3-98,4%. Tỷ 
lệ tương đồng nucleotide này thấp hơn, dao 
động trong khoảng 97-98,4% khi so sánh với 
các chủng PPV3 có nguồn gốc từ Châu Âu.
3.2. Cây phả hệ di truyền các chủng PPV3 
trên lợn nuôi tại Quảng Ngãi và Quảng Trị

Nghiên cứu dịch tễ học phân tử dựa trên 
việc phân tích cây phát sinh chủng loại là một 
vấn đề quan trọng nhằm đánh giá sự biến đổi 
di truyền của các chủng virus ngoài thực địa, 
từ đó đánh giá sự biến chủng của virus theo 
thời gian. Cây phát sinh chủng loại của các 
chủng PPV3 phân lập trong nghiên cứu này 
và các chủng tham chiếu có nguồn gốc từ 3 
trung tâm chăn nuôi lợn lớn trên thế giới là 
châu Âu, châu Mỹ và châu Á (Bảng 1) được 
xây dựng dựa trên trình tự vùng gen mã hoá 
protein cấu trúc VP1 của PPV3 với kích thước 
phân tử 305bp (Hình 2). 

Cây phát sinh chủng loại PPV3 dựa trên 
trình tự vùng gen mã hoá protein cấu trúc 
VP1 (305bp) phân các chủng PPV3 phân tích 
thành hai nhánh chính. Hai chủng PPV3 được 
phân lập vào năm 2018-2019 ở miền Trung 
Việt Nam tập hợp cùng với các chủng PPV3 
được phân lập tại Trung Quốc trong giai đoạn 
2017-2019 và chủng PPV3 có nguồn gốc từ 
Mỹ trong một phân nhánh. Nhánh thứ 2 bao 
gồm các chủng PPV3 có nguồn gốc từ Trung 
Quốc, Hàn Quốc, châu Âu, Congo và Brazil.  
Kết quả nghiên cứu này phù hợp với các phân 

tích phát sinh chủng loại dựa trên trình tự gen 
VP của PPV3 được thực hiện bởi các nghiên 
cứu trước đây (Sun và ctv, 2015; Bisimwa và 
ctv, 2021).

Hình 2. Cây phát sinh chủng loại được xây 
dựng dựa trên trình tự vùng gen VP1 (305bp) 
của 2 chủng PPV3-QN16 và PPV3-QT4 (chấm 

tròn) và các chủng PPV3 tham chiếu bằng 
phần mềm MEGA X (Tamura, 2013). 

Các chữ số trên các nhánh là giá trị bootstrap với 1.000 
lần lặp lại.

4. KẾT LUẬN
Trình tự vùng gen NS1/VP1 (995bp) của 

hai chủng PPV3-QN16 và PPV3-QT4 trên 
lợn nuôi tại 2 tỉnh Quảng Ngãi và Quảng Trị 
đã được xác định và phân tích. Kết quả bộc 
lộ 6 vị trí nucleotide khác biệt giữa 2 chủng 
PPV3 nghiên cứu, trong đó, 4 vị trí thay thế 
nucleotide khác biệt so với các chủng PPV3 
tham chiếu. Hai chủng PPV3 phân lập được 
xếp cùng nhóm di truyền với các chủng PPV3 
có nguồn gốc từ Trung Quốc và Mỹ. Kết quả 
từ nghiên cứu này cung cấp thông tin về biến 
đổi di truyền trong trình tự vùng gen NS1/
VP1 của PPV3 lưu hành trên lợn nuôi tại 2 tỉnh 
miền Trung, đóng góp vào cơ sở dữ liệu về 
dịch tễ phân tử PPVs ở Việt Nam.
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TÓM TẮT
Cua biển (Scylla paramamosain) là một trong những đối tượng quan trọng trong nuôi trồng 

thủy sản. Trong thí nghiệm (TN) thứ nhất, các nghiệm thức (NT) là mật độ (MĐ) khác nhau gồm 
20, 40 và 60con/m2 được ba lần lặp lại cho mỗi NT. Cua cái có gạch non được nuôi trong các bể 200l 
kết nối với hệ thống lọc sinh học và cho ăn bằng cá tạp (3% khối lượng cơ thể, 3 lần mỗi ngày). Sau 
30 ngày nuôi, kết quả cho thấy tỷ lệ sống (TLS) dao động 66,7-95,8% và khác biệt có ý nghĩa thống 
kê (P<0,05) giữa các NT. Tốc độ sinh trưởng theo ngày (DWG) và sinh trưởng đặc biệt (SGR) giữa 
các NT lần lượt là 0,53-0,57 g/ngày và 0,17-0,19 %/ngày. Sự khác biệt về các chỉ số trên giữa các NT 
không có ý nghĩa thống kê (P>0,05). Nuôi cua với khối lượng (KL) khác nhau (200-300, 305-400 và 
405-500g) được đánh giá trong TN thứ hai. Sau 34 ngày nuôi, TLS và tỷ lệ cua đạt gạch ở các NT 
lần lượt là 95,8; 95,8 và 89,6%. Tốc độ SGR dao động 0,15-0,18 %/ngày, nhưng không có khác biệt 
đáng kể giữa các NT (P>0,05). Tuy nhiên, DWG (0,49-0,71 g/ngày) giữa các NT khác biệt có ý nghĩa 
thống kê (P<0,05). Nhìn chung, nghiên cứu này cho thấy nuôi cua gạch ở MĐ 40 con/m2 và KL thả 
200-400g là tốt nhất. Những kết quả này góp phần cải tiến kỹ thuật và có thể ứng dụng vào thực 
tiễn nuôi cua gạch.

Từ khóa: Cua biển, Scylla paramamosain, hệ thống tuần hoàn, mật độ, khối lượng.
ABSTRACT

The fattening mud crab in recirculating system with different density and body weight
Mud crab (Scylla paramamosain) is one of the important species for aquaculture. This study 

was conducted Ca Mau Community College to contribute to developing technology for mud crab 
fattening in recirculating tank system, in order to diversify aquaculture systems in the Mekong 
Delta. In this experiment, Mud crab was conducted with different treatments with densities of 
20, 40 and 60ind/m2 with three replicates for each treatment. Early gravid female crabs were 
stocked in 200l tanks linked with biofilters. Mud crabs were fed with trash fish at 3% of body 
weight daily. After 30 days of rearing, results showed that survival rate ranges from 66.7-95.8% 
and among treatments were significantly different from one another (P<0,05). The daily weight 
gain (DWG) and specific growth rate (SGR) of crabs in treatments range 0.53-0.57 g/day and 0.17-
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