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TÓM TẮT 

               San                                 y   ể (mtDNA)  ủa loài sán lá      Paragonimus 

heterotremus  ủa       a     ủ       )    P. westermani    ủ        đã đượ               đ                

                        .    12 gen mã hóa protein (protein-coding genes, PCGs); 2 gen RNA ribosome  y 

  ể  mitoribosomal genes, MRGs);        R A        yể  (transfer RNA, tRNAs); và      ù   không mã hóa 

(non-coding region, NCR),    a                          R                 R                       a      

c     a     a          ợ   ủa                 ã   a          ủa      ủ         a          a a       a      

                   y  a                             a                                     a   a            

ng     ợ          y     a                           a a       a                     ủ    ủa                               

P. westermani          ủa              ủ    ủa          Paragonimus       ủa                                 

      y   (KCDT)        y g                        a             a      đ     a   P. ohirai/P. iloktsuenensis 

    P. westermani                  -                           a P. heterotremus     P. skrjabini miyazakii  

         ,20-                                 ủa           P. westermani  a     ủa       ủ             

      ủ    ủa           P. westermani               a                                a  (12,1-12,7%)  

 ư    đư                                   a P. heterotremus     P. skrjabini miyazakii.     đ ể        y    

          ủa     A          ủa             Paragonimus, cho phép             đ      a                  

          y          ể                            a  đ                                             ể       đ     

đ     ư                    đ                            ù   đ          y  a     ư    

Từ khóa:         y   ể (mtDNA),     a a       a                     y                        Paragonimus. 

 

MỞ  ẦU 

Bệnh sán lá phổi (paragonimiasis) do các lo i thu c chi Paragonimus, họ Paragonimidae, phân b  Troglotremata 
(Platyhelminthes: Trematoda) gây ra l  m t trong những bệnh nguy hiểm ở nhiều quốc gia tại châu Á, châu Phi 
v  châu Mỹ, trong    c  Việt Nam (Yoshida et al., 2019; Blair et al., 2022). Hai lo i loài sán lá phổi phổ bi n nh t 
c  thể kể   n l  P. heterotremus v  P. westermani chủ y u ở châu   c ng v i P. ohirai, P. skrjabini miyazaki,             
P. skrjabini, P. iloktsuenensis, ngo i ra c n c  P. africanus, P. kellicotti v  P. mexicanus ở châu Phi v  châu Mỹ. 
Tr n  0 lo i sán lá phổi  ược phân chia v o các ph c hệ theo nhóm P. westermani, nh m P. heterotremus, 
nh m P. s. miyazaki, nh m P. ohirai   Nh m P. heterotremus, phân bố ở Nam Trung Quốc, Ấn Đ , Bangladesh, 
Sri Lanka, Thái Lan, Lào và Tây- ắc Việt Nam v  P. westermani c  nhiều bi n chủng khác nhau ở Đ ng-Nam 
Siberi (Nga), Ấn Đ , Sri Lanka, Nepal, Pakistan, H n Quốc, Nh t   n, Trung Quốc, Đ i Loan, Philippine, 
Cambodia, L o v  Việt Nam (Le et al., 2006; Doanh et al., 2013; Blair, 2022).  ệnh sán lá phổi thường x y ra chủ 
y u ở c ng   ng dân t c thiểu số v ng cao, v ng n i xa x i, trẻ em tiểu học v  trung học do c  th i quen ăn 
cua giáp xác nhiễm  u tr ng sán lá phổi gây bệnh chưa  ược nư ng n u chín (Doanh et al., 2013; Blair, 2022). 
  Việt Nam, lo i P. heterotremus  ược phát hiện   u ti n năm      ở S n H , Lai Châu v  ti p theo nhiều   a 
danh khác ở Y n  ái, S n La, Tuy n Quang, H a   nh v   ược nghi n c u khá chi ti t về d ch tễ học v  sinh 
học phân t  (Kino et al., 1995; Le et al., 2006; Doanh et al., 2013). Lo i P. westermani m i  ược ghi nh n g n 
 ây tr n v t chủ trung gian l  cua suối ở Qu ng Tr , chưa phát hiện tr n người ( oanh et al., 2009; 2013). 

Phân loại v  nghi n c u ph  hệ, ti n h a v  di truyền qu n thể, ngo i phân tích   c  iểm h nh thái học,   i h i 
c n c  những ch  th  phân t  v    c  iểm gen hệ gen của lo i sinh v t, trong    c  k  sinh tr ng. Hệ gen ty thể 
(mtDNA) l  ngu n cung c p ch  th  phân t  tối ưu nh t v   ược s  dụng trong h n  0 năm qua (Chan et al , 
202      sán lá,    l  vòng DNA khép kín, kho ng   ,5-23 kb, ch a 12 gen mã hóa protein g m cox1-3, nad1-6, 
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nad4L, atp6 và cob; 2 gen RNA ribosome ty thể g m rrnL (large ribosomal rRNA hay 16S) và rrnS (small rRNA 
hay  2S ; 22 gen RNA v n chuyển; và m t v ng không mã hóa d i ngắn khác nhau t y lo i v  thường c  c u 
tr c l p khá ph c tạp. Đối v i lo i chủng m i phát hiện hay m i ghi nh n, ch  th  mt NA c ng  ược  ng dụng 
r ng r i. Chính v  v y,    c  h ng chục ng n mtDNA của các lo i sinh v t, trong    c  h ng chục mtDNA của 
sán lá     ược gi i tr nh t  thành công v   ược  ng dụng hiệu qu  trong nghi n c u bệnh   ng v t lây sang 
người (Wey-Fabrizius et al., 2013; Chan et al., 2021).  

Trong b i báo n y, ch ng t i gi i thiệu  ng dụng ch  th  phân t  t  hệ gen ty thể ho n ch nh của m t số loài sán 
lá phổi của Việt Nam, trong    c  Paragonimus heterotremus, m u Việt Nam (chủng LC ở Lai Châu v   2Y  ở 
Y n  ái  v  P. westermani (chủng QT2, Qu ng Tr   trong nghi n c u ph  hệ v  v  trí phân loại của các chủng lo i 
n y trong họ Paragonimidae (phân b  Troglotremata  v  các họ Heterophyidae v  Opisthorchiidae (phân b  
Opisthorchiata , c ng như kho ng cách di truyền của    chủng lo i Paragonimus trong họ Paragonimidae   

 GUYÊ   IỆU VÀ   ƯƠ G   Á   G IÊ  CỨU 

  u  n l ệu mẫu s n v  t       ết   A tổn  số 

M u Paragonimus heterotremus là sán lá phổi trưởng th nh (thu ở Y n  ái, Việt Nam , k  hiệu Phet-D2YB-VN v  
m u P. westermani (thu ở Qu ng Tr  , k  hiệu Pwes-QT2-VN. T t c  các thao tác  ều s  dụng các b  kit của 
h ng Thermo  isher Scientific Inc  (MA, USA  v   NA tổng số  ược tách chi t bằng b  kit GeneJ T™ Genomic 
DNA Purification Kit theo hư ng d n của nh  s n xu t,  ược b o qu n ở -20

o
C. Khu n  NA tổng số  ược s  

dụng 2 µL ở n ng    50 ng/µL cho m i ph n  ng PCR v  LPCR. Các chu i nucleotide  ược thu nh n t  s n 
ph m LPCR bằng c ng nghệ gi i tr nh t  th  hệ m i NGS (hệ thống PAC IO S QU L system   

   ết kế mồ  v  t ự    ện  C  

M t số c p m i c  b n (m i chung   ược thi t k  d a v o so sánh tr nh t  của các gen chọn lọc l y t  các 
mtDNA có trong Ngân hàng gen (Le et al., 2022). LPCR  ược th c hiện s  dụng b  sinh ph m Phusion High-
Fidelity PCR Kit v i chu tr nh nhiệt g m các bư c 94

o
C/5 phút trong   chu kỳ; ti p theo l     chu kỳ ở   

o
C/1 

phút, 52
o
C/30 giây và 72

o
C/1-4 ph t; chu kỳ cuối kéo d i  0 ph t ở 72

o
C v   ối v i LPCR, th c hiện chu kỳ cuối 

ở 72
o
C/6-12 phút. S n ph m PCR  ược tinh sạch bằng GeneJ T™ Genomic  NA Purification Kit v  gi i tr nh t  

tr c ti p (ho c tách d ng  ho c NGS.  

G ả  trìn  tự   n  p   n  p  p   n  r v  t ế  ệ m   (NGS) 

Chủng Pwes-QT2-VN  ược gi i tr nh t  bằng phư ng pháp Sanger; s n ph m PCR ho c  NA plasmid tái tổ hợp 
 ược g i gi i tr nh t  tại c  sở d ch vụ nư c ngo i (Macrogen, H n Quốc   Tr nh t  nucleotide t  gi i tr nh                   
t   ược x  l  bằng chư ng tr nh Chromas 2     (http   technelysium com au wp chromas    ể thu nh n chu i 
cuối c ng  

Chủng Phet-D2YB-VN bằng NGS s  dụng hệ thống PAC IO S QU L c  tại Viện C ng nghệ sinh học như    
th c hiện v i lo i P. skrjabini miyazaki (Le et al., 2022). Các s n ph m LPCR (kho ng 4-  kb m i s n ph m  bao 
phủ h t to n b  v ng mt NA  ược kiểm tra, tinh sạch bằng b  sinh ph m GeneJ T PCR Purification Kit  Các 
s n ph m tinh sạch  ược gom v o c ng m t ống v  ti p tục  ược tinh sạch lại bằng AMPure XP beads  Thư viện 
gi i tr nh t  th  hệ m i  ược chu n b  bằng  xpress Template Prep Kit 2 0 v   ược  ưa v o hệ thống gi i tr nh 
t   oạn d i (long-read sequencing). Tín hiệu gi i tr nh t   ược x  l ,  ánh giá v  chuyển  ổi th nh chu i th , sau 
   sắp x p căn ch nh th nh các l p chu i nucleotide (contig) bằng chư ng tr nh Pac io s circular consensus 
sequencing (CCS), hợp nh t de novo bằng ph n mềm Canu software v2 0, v  kiểm tra ch t lượng bằng ph n 
mềm Quast software v5.0.2. 

P ân tí     u     n v   ệ   n 

Sắp x p căn ch nh, xác   nh c u tr c gen v  to n b  hệ gen ty thể  ược th c hiện tr c tuy n (online  qua 
chư ng tr nh Gene Infinity (http   www geneinfinity org   ho c các chư ng tr nh so sánh c  tại  xpasy 
(https://www.expasy.org/). Th nh ph n amino acid của m  h a protein  ược suy diễn bằng b  m  của mtDNA 
của sán dẹt (echinoderm mitochondrial genetic code, translation table 9 trong GenBank  s  dụng 
GENEDOC2.7(http://w.w.w.psc.edu/biomed/genedoc). Đ  d i v  c u tr c tRNA d a v o tRNAscan-S    2  
(http   lowelab ucsc edu tRNAscan-S    v  ARW N (http://130.235.244.92/bcgi/arwen.cgi); các c u tr c l p 
(repeat unit, RU) bằng ph n mềm Tandem Repeats  inder v  0  c  tại (https   tandem bu edu trf trf html    

  ân tí    â   ựn   â  p ả  ệ v  tín  to n k oản          tru  n  

Tr nh t  amino acid c ng hợp của  2 gen m  h a protein (kho ng      aa   n   0  aa  t   2 chủng lo i của   
họ sán lá (Paragonimidae, Heterophyidae v  Opisthorchiidae  liệt k  trong   ng    ược s  dụng l m th nh ph n 
n i hợp (ingroup  trong phân tích ph  hệ. Schistosoma haematobium (họ Schistosomatidae   ược s  dụng l m 
nh m ngoại hợp (outgroup   Họ Paragonimidae g m    chủng thu c các lo i P. heterotremus, P. westermani, P. 
ohirai, P. iloktsuenensis, P. s. miyazakii v  P. kellicotti ngo i tham gia th nh ph n phân tích ph  hệ c n  ược s  
dụng tính toán kho ng cách di truyền  Sắp x p căn ch nh của  2 chu i amino acid  ược th c hiện bằng 
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G N  OC2 7 v  MAFFT 7.122. Phân tích ph  hệ th c hiện tr c tuy n bằng PhyML tại https   ngphylogeny fr , 
cây ph  hệ  ược xây d ng bằng chư ng tr nh M GA    s  dụng phư ng pháp “ iếp c n cực đại” (ML, 
maximum-likelihood), thu t toán Jones-Taylor-Thornton (JTT) và Nearest-Neighbor-Interchange (NNI), v i hệ số 
tin tưởng bootstrap 1000 l n l p lại  Kho ng cách di truyền song chu i (pairwise genetic distance   ược tính toán 
giữa    chủng lo i Paragonimus s  dụng chư ng tr nh MEGA 11, th ng số Kimura-2, phư ng pháp p-distance 
và hệ số tin tưởng bootstrap 1000 l n l p lại (Tamura et al., 2021). 

 ản       n  s    v  t  n  t n lo      n   un    p to n      u   nu l ot     ệ   n v       n m      prot  n 
 nu l ot    v   m no       s    n  p ân tí   p ả  ệ         lo   Paragonimus     V ệt   m v          n  lo    

tron           r  on m        t rop         p st or        v      stosom t     tron  n    n   u n   

     o   C  n   
v  n    p ân lập 

 ố n ân   n  
gen 

     ệu    n  mtDNA 
(bp) 

PCGs (bp) PCGs 
(aa) 

     t u 
t ập 

    l ệu  nếu     

 Paragonimidae        

1 Paragonimus heterotremus- 
(D2YB)-Vietnam 

== Phet-(D2YB)-VN 16.268 10,101 3355 Vietnam Nghi n c u n y 

2 Paragonimus heterotremus- (LC)-
Vietnam 

KY952166 Phet-(LC)-VN 15.898 10,101 3355 Vietnam GenBank 

3 Paragonimus heterotremus-(GX)-
China 

MH059809 Phet-(GX)-CN 13.927 10,101 3355 China Qian et al. 

(2018) 

4 Paragonimus westermani-(QT2)-
Vietnam 

== Pwes-(QT2)-VN 14.779 10,104 3356 Vietnam Nghi n c u n y 

5 Paragonimus westermani-(dog1)-
China 

MN412705 Pwes-(dog1)-CN 14,790 10,104 3356 China GenBank 

6 Paragonimus westermani-(dog2)-
China 

MN412706 Pwes-(dog2)-CN 14.774 10,104 3356 China GenBank 

7 Paragonimus westermani (3n)-
(Bogil)-Korea 

AF219379 Pwes3n-(Bogil)-KR 14,965 10,101 3355 South 
Korea 

GenBank 

8 
 

Paragonimus westermani (2n)-
(Haenam)-Korea 

AF540958 Pwes2n-(Haenam)-KR 14,244 10,101 3355 South 
Korea 

GenBank 

9 Paragonimus westermani- (Type 
I)-India 

KM280646 Pwes-(Type 1)-IN 14,015 10,104 3356 India GenBank 

10 Paragonimus westermani-(AP)-
India 

KX943544 Pwes-(AP)-IN 14,975 10,104 3356 India Biswal et al. 
(2014) 

11 Paragonimus westermani-
(IND2009)-India 

CM017921 Pwes-(IN2009)-IN 20,273 10,104 3356 India Oye et al. 
(2019b) 

12 Paragonimus ohirai (Kino)-Japan KX765277 Pohi-(Kino)-JP 14,818 10,104 3356 Japan Le et al. (2019) 

13 Paragonimus iloktsuenensis-
(Amami)-Japan 

ON961029 Pilo-(Amami)-JP 14,827 10,104 3356 Japan Le et al.  

(2023) 

14 Paragonimus skrjabini miyazakii-
(OkuST1)-Japan 

ON782295 Psmiy-(OkuST1)-JP 17,591 10,098 3354 Japan Le et al. 

(2022) 

15 Paragonimus kellicotti-(Ozark)-
United States 

MH322000 Pkel-(Ozark)-US 13,786 10,098 3354 United 
States 

Wang et al. 
(2018) 

 Heterophyidae        

16 Cryptocotyle lingua-(66766)-
Norway 

OL853496 Clin-(66766)-NO 13,983 10173 3379 Norway  

17 Haplorchis taichui-(QT3)-Vietnam MG972809 Htai-(QT3)-VN 15,120 10,164 3379 Vietnam GenBank 

18 Haplorchis taichui-(Laos)-Laos KF214770 Htai-(Laos)-LA 15,131 10,164 3392 Laos Lee et al. (2013) 

19 Metagonimus yokogawai-Korea KC330755 Myok--KR 15,258 10,245 3405 South 
Korea 

GenBank 

 Opisthorchiidae        

20 Clonorchis sinensis-(Amur)-
Russia 

FJ381664 Csin-(Amur)-RU 13,875 10,209 3403 Russia Shekhovtsov 

et al. (2010) 

21 Clonorchis sinensis-(ND)-Vietnam == Csin-(ND)-VN 14,461 10,209 3394 Vietnam Nghiên c u n y 

22 Clonorchis sinensis-(GD)-China JF729303 Csin-(GD)-CN 13,879 10,209 3394 China Cai et al. 

(2012) 

23 Clonorchis sinensis-Korea JF729304 Csin-KR 13,877 10,209 3394 South 

Korea 

Cai et al. (2012) 

24 Clonorchis sinensis-(Jinju)-Korea MT607652 Csin-(Jinju)-KR 18,304 10,209 3391 South 

Korea 

Kinkar et al. 
(2020) 

25 Opisthorchis viverrini-Laos JF739555 Oviv-LA 13,510 10,206 3391 Laos Cai et al. (2012) 

26 Opisthorchis viverrini-(KK)-Thailand == Oviv-(KK)-TH 14,046 10,200 3400 Thailand Nghi n c u n y 

27 Opisthorchis felineus-(UstTula)-
Russia 

EU921260 Ofel-(UstTula)-RU 14,277 10,218 3406 Russia Shekhovtsov 
et al. (2010) 

28 Opisthorchis sudarikovi-(Swabi)-
Pakistan 

MK033132 Osud-(Swabi)-PK 13,641 10,197 3397 Pakistan Suleman et al. 
(2019) 

29 Opisthorchis parageminus-(PC6)-
Vietnam 

== Opar-(PC6)-VN 13,540 10,224 3396 Vietnam Nghi n c u n y 

30 Amphimerus sp.-(JM2019)-
Ecuador 

MK238506 AmpSP-(JM2019)-EC 15,151 10,179 3381 Ecuador Ma et al. 
(2019) 

31 Metorchis orientalis-(HLJ)-China KT239342 Mori-(HLJ)-CN 13,834 10,176 3392 China Na et al. (2016) 

 Schistosomatidae outgroup)        

32 Schistosoma haematobium-(N10)-
Mali 

DQ157222 Shae-(N10)-ML 15,003 10,116 3365 Mali Littlewood et al. 
(2006) 

mtDNA: Mitochondrial genome; PCGs: Gen    h   p    in (protein-coding genes); (=): Đ ng đ ng     
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 Ế  QUẨ VÀ   Ẩ   UẬ  

Hệ   n t  t ể   a sán lá p ổ  Paragonimus heterotremus (  Y   v  P. westermani (Q        V ệt   m 

Hệ gen ty thể ho n ch nh của sán lá phổi P. heterotremus chủng  2Y  (Phet-D2YB-VN  l  v ng  NA khép kín c  
   d i 16.268 bp v  của P. westermani chủng QT2 (Pwes-QT2-VN  l     77  bp  C  hai hệ gen  ều c  12 gen 
mã hóa protein g m cox1-3, nad1-6, nad4L, atp6 và cob; 2 gen RNA ribosome ty thể (MRG  l  rrnL (16S) và rrnS 
( 2S ; 22 gen RNA v n chuyển (tRNA); và m t v ng không mã hóa (NCR), ch a nhiều c u tr c l p d i (LRU, 
long repeat unit  v  l p ngắn (SRU, short repeat unit).   n    hệ gen mtDNA mạch th ng mở v ng tại    gen 
cox3, của Phet-D2YB-VN v  Pwes-QT2-VN  ều c  tr t t  sắp x p    -cox3-H-cob-nad4L-nad4-QFM-atp6-nad2-
VAD-nad1-NPIK-nad3-S1W-cox1-T-rrnL-C-rrnS-cox2-nad6-YL1S2L2R-nad5-GE-NCR[LRU-SRU]-    Đ  d i v  sắp 
x p gen trong v ng m  h a của mt NA ở hai lo i Phet- 2Y -VN v  Pwes-QT2-VN c  b n giống nhau  Tuy 
nhi n, v ng NCR của 2 chủng lo i n y c  khác nhau v  thể hiện tính  a h nh (polymorphism  của sán lá phổi bởi 
số lượng v  kích thư c khác nhau của các c u tr c l p d i (P. heterotremus  2Y  c  6 LRU  70 bp m i   n v  
v    SRU     bp m i   n v  v  P. westermani QT2 c  8 LRU     bp m i   n v ; 2 SRU     bp m i   n v    Đ c 
biệt, c u tr c l p d i LRU của P. heterotremus ( 2Y    ều ch a to n b  chu i nucleotide của gen RNA v n 
chuyển amino acid glutamine (tRNA

Glu
)   nh v  ở giữa của m i m t LRU, v     c ng l  m t   c  iểm c u tr c m i 

phát hiện g n  ây ở v ng NCR của lo i sán lá phổi P. s. miyazakii (Le et al., 2022). 

  ân tí   p ả  ệ     s n l  p ổ  Paragonimus 

Cây ph  hệ của  2 chủng lo i (liệt k  ở  ản   ) d a tr n phân tích chu i aa c ng hợp của  2 gen m  h a 
protein bằng M GA X  ược tr nh b y ở Hình 1. Tr n cây ph  hệ c  nh m phân   nh tách biệt nhau  i  nh m th  
nh t l  Troglotremata (k  hiệu TRO , g m    chủng Paragonimus (họ Paragonimidae, phân b  Troglotremata  v  
nh m th  hai l  Opisthorchiata (k  hiệu l  OPI  g m    chủng, trong    c    chủng của Cryptocotyle, Haplorchis, 
Metagonimus (họ Heterophyidae  v   2 chủng của Clonorchis, Opisthorchis, Amphimerus v  Metorchis (họ 
Opisthorchiidae  thu c phân b  Opisthorchiata; v  iii  nh m th  ba l  chu i ngoại hợp của lo i S, haematobium 
(họ  Schistosomatidae   K t qu  c ng cho th y các chủng sán lá phổi của Việt Nam v  th  gi i  ược phân th nh 
hai phân nh m trong họ Paragonimidae v i hệ số tin tưởng  00 , g m to n b  các chủng của lo i P. 
westermani (kể c  P. westermani chủng QT2 của Việt Nam  ở m t phân nh m v  phân nh m kia l  t t c  các 
chủng của t t c  các lo i Paragonimus c n lại của th  gi i, kể c  P. heterotremus chủng  2Y  của Việt Nam  
Hai phân nh m của Paragonimus trong nhánh phân loại họ Paragonimidae  ược sắp x p ở v  trí “ch    ” (sister  

r t r  r ng.  

  oản          tru  n             n  lo   s n l  p ổ  Paragonimus 

Trong nghi n c u n y, kho ng cách di truyền (pairwise genetic distance) (KC T   ược tính toán d a tr n phân 
tích chu i amino acid c ng hợp của  2 gen m  h a protein (    -  0  aa  của    chủng   lo i sán lá phổi trong 
họ Paragonimidae (liệt k  ở   ng     Sáu lo i bao g m  P. heterotremus các chủng của Việt Nam v  Trung Quốc; 
P. westermani các chủng của Việt Nam, Trung Quốc, H n Quốc v  Ấn Đ ; P. ohirai chủng của Nh t   n; P. 
iloktsuenensis chủng của Nh t   n; P. skrjabini miyazakii chủng của Nh t   n; v  P. kellicotti  ắc Mỹ chủng của Mỹ  

  a v o giá tr  KC T, nh m của lo i P. westermani (  chủng  chia th nh   phân lo i chính  nh m phân lo i P. 
westermani Việt Nam (  chủng Việt Nam , nh m phân lo i P. westermani Đ ng   (2 chủng Trung Quốc v  2 
chủng H n Quốc , nh m P. westermani Nam   Ấn Đ  (  chủng Ấn Đ    K t qu  phân tích cho th y, KC T n i 
lo i của loài P. heterotremus giữa 2 chủng Việt Nam ( 2Y  v  LC  v  Trung Quốc (GX  l  r t th p (0,  - ,0    
c ng giống như KC T n i lo i P. westermani của nh m Đ ng   giữa   chủng của Trung Quốc v  H n Quốc 
(dog , dog2,  ogil v  Haenam  l  (0,  -1,09%), trong khi   , KC T n i lo i P. westermani của nh m Nam   giữa 
  chủng của Ấn Đ  (Type I, AP v  IN 200   l  r t cao ( ,2 - ,2     Chủng QT2 (Việt Nam  tuy c ng lo i P. 
westermani, nhưng giá tr  KC T n i lo i của chủng n y so v i nh m Đ ng   l   ,  - ,    v  so v i nh m Nam 
  (Ấn Đ   l  r t cao ( 2, - 2,7   (  ng 2   Giá tr  KC T n i lo i của P. westermani trong nh m   chủng của Ấn 

Đ  c  bi n thi n mạnh,  ạt  ,2   giữa chủng Type I v  AP v   ,    giữa chủng AP v  IN 200   Tuy  ược coi 
l  hai lo i, nhưng giá tr  KC T giữa lo i P. ohirai v  P. iloktsuenensis ch  l  0 7  , m c tư ng  ư ng n i lo i 
vốn c  của các chủng trong m t lo i P. heterotremus  Hai lo i P. ohirai v  P. iloktsuenensis  ược xác   nh lại l  
  ng danh (synonymy  tr n c  sở phân tích mt NA v    n v  m  h a ribosome (Le et al., 2023). 

Giá tr  KC T ngoại lo i cao nh t l  giữa lo i   ng danh P. ohirai/P. iloktsuenensis v i P. westermani nh m Ấn Đ  
(  ,  -2 ,2    v  th p nh t l  giữa P. heterotremus v i P. skrjabini miyazakii, ch  l   2,20- 2, 7   Điều   c 
biệt ch    l , KC T n i lo i của P. westermani giữa nh m   chủng của Ấn Đ  (nh m Nam    v i nh m   chủng 
Đ ng   (Trung Quốc v  H n Quốc  v  c  Việt Nam l  x p x    ,     n  2 , m t giá tr  tư ng  ư ng v i KC T 
ngoại lo i giữa P. heterotremus v i P. skrjabini miyazakii (  ng 2      
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Pwes-(dog2)-CN-MN412706

Pwes-(dog1)-CN-MN412705

Pwes(3n)-(Bogil)-KR-AF219379

Pwes(2n)-(Haenam)-KR-AF540958

Pwes-(QT2)-VN

Pwes-(AP)-IN-KX943544

Pwes-IND2009-IN-CM017921

Pwes-(TypeI)-IN-KM280646

Pilo-(Amami)-JP-ON961029

Pohi-(Kino)-JP-KX765277

Pkel-(Ozark)-US-MH322000

Pmiy-(OkuST1)-JP-ON782295

Phet-(GX)-CN-MH059809

Phet-(D2YB)-VN

Phet-(LC)-VN-KY952166

Htai-(QT3)-VN-MG972809

Htai-(Laos)-LA-KF214770

Myok-KR-KC330755

Cling-(66766)-NO-OL853496

AmpSP-(JM2019)-EC-MK238506

Oviv-LA-JF739555

Oviv-(KK)-TH

Opar-(PC6)-VN

Mori-(HLJ)-CN-KT239342

Osud-(Swabi)-PK-MK033132

Ofel-(UstTula)-RU-EU921260

Csin-(GD)-CN-JF729303

Csin-(Jinju)-KR-MT607652

Csin-KR-JF729304

Csin-(ND)-VN

Csin-(Amur)-RU-FJ381664
Shae-(N10)-ML-DQ157222

0.09

31

85

100

100

100

100

100

100

100

10076

84

100

64

93

100

100

100

100

99

outgroup
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R
A

G
O

N
IM
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E

O
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IS
T

H
O

R
C

H
II
D

A
E

SCHISTOSOMATIDAE

HETEROPHYIDAE

Paragonimus
westermani

other
Paragonimus

 
 ìn  1. Cây p ả  ệ M            n  lo                r  on m        t rop         p st or        v  n o     p 
Schistosomatidae. Phân tích ph  hệ d a tr n sắp x p c ng hợp amino acid của  2 gen m  h a protein bằng phư ng pháp 
ML (“ iếp c n cực đại”, maximum-likelihood  v i  000 l n l p lại. Schistosoma haematobium (họ Schistosomatidae  l  nh m 
ngoại hợp (outgroup   Hiển th  trên m i nhánh nh m l  giá tr  hệ số tin tưởng (bootstrap   N t c  b n của phân b  
Troglotremata (TRO  v  Opisthorchiata (OPI   ược  ánh d u bằng v ng tr n nh  tại n t phân nhánh. M i l n ch  các chủng lo i 
Paragonimus của Việt Nam,  ối tượng chính của nghi n c u n y    m i chu i, vi t tắt   chữ   u ti n l  k  hiệu lo i, ti p   n l  
chủng (n u c , trong ngo c , ti p theo l  k  hiệu hai chữ cái của quốc gia, n i m u  ược phân l p v  c ng bố, cuối chu i l  số 
 ăng k  Ngân h ng gen (  ng     Thanh tỷ lệ  ại diện cho số lượng thay th  trên m i nhánh (0 0       00 . 

 ản       oản          tru  n             n      V ệt   m v          n  lo       Paragonimus  
tron       r  on m     

 C  n   o   1 2 2 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 

1 Phet-(D2YB)-VN               

2 Phet-(LC)-VN 0,48 
             

3 Phet-GX-CN 0,85 1,09 
            

4 Pwes-QT2-VN 17,13 17,42 17,06 
           

5 Pwes-(dog1)-CN 17,16 17,41 17,01 4,00 
          

6 Pwes-(dog2)-CN 17,16 17,42 17,02 3,94 0,15 
         

7 Pwes(3n)-Bogil-KR. 17,35 17,60 17,21 4,30 0,88 0,88 
        

8 
Pwes(2n)-
Haenam-KR 

17,73 17,98 17,59 4,51 1,09 1,09 0,21 
       

9 Pwes-(TypeI)-IN 18,76 19,01 18,65 12,10 11,21 11,12 11,20 11,44 
      

10 Pwes-(AP-IN 19,19 19,44 19,19 12,70 11,53 11,51 11,49 11,69 6,23 
     

11 
Pwes-(IND 2009)-
IN 

17,74 17,99 17,70 12,13 11,91 11,90 12,09 12,32 3,25 4,16 
    

12 Pohi-(Kino)-JP 14,72 14,93 14,51 19,01 18,90 18,90 19,10 19,45 21,05 21,04 19,93 
   

13 Pilo-(Amami)-JP 14,89 15,10 14,68 19,16 19,05 19,05 19,25 19,56 21,16 21,23 20,08 0,79 
  

14 Pmiy-(Oku ST1)-JP 12,24 12,47 12,20 17,42 17,45 17,49 17,57 17,95 19,17 19,26 18,07 14,79 14,90 
 

15 Pkel-(Ozark)-US 13,22 13,40 13,09 17,63 17,01 16,95 17,21 17,55 18,94 19,26 18,10 15,03 15,17 13,33 

Kho ng cách di truyền n i lo i phân lo i của P. heterotremus v  P. westermani (phân nh m Đ ng   v  phân nh m Nam   Ấn 
Đ    ược   ng khung; KC T n i lo i của P. westermani của chủng Qt2 Việt Nam v i phân nh m Đ ng   v  phân nh m Nam 
  Ấn Đ   ược b i   m con số; v  KC T n i lo i của P  westermani của phân nh m Nam   Ấn Đ  v i phân nh m Đ ng   v  
Việt Nam  ược b i nền  M t số giá tr  khác  ược b i m u  ể theo d i  

1175 



CÔNG NGHỆ SINH HỌC Y  ƯỢC 

 

Nghi n c u gi i tr nh t  to n b  mt NA v  tr t t  gen, c u tr c gen của sán lá phổi Paragonimus r t quan trọng 
nhằm cung c p hiểu bi t gen hệ gen, ti n h a, ch  th  phân t  cho nghi n c u phân biệt lo i, di truyền qu n thể 
v  ph  hệ ti n h a  V i dữ liệu mt NA của P. heterotremus chủng  2Y  (Việt Nam  v  P. westermani chủng 
QT2 (Việt Nam , hiện nay, họ Paragonimidae    c     mt NA ho n ch nh  ược c ng bố v  s  dụng dữ liệu 
(  ng     C ng giống như m t số lo i sán dẹt trư c  ây, mt NA của P. heterotremus chủng  2Y  v  P. 
westermani chủng QT2 c  tr t t  sắp x p gen, s  dụng gen, b  m  ATG GTG  ể khởi   u v  TAA TAG  ể k t 
thúc gen m  h a protein  ược bi t cho   n nay  Tuy nhi n v ng NCR của mt NA c  m t số khác biệt   c trưng  
 o khai thác c ng nghệ NGS n n NCR của c  hai lo i  ược thu nh n v     l     d i v  c u tr c  ích th c của 
ch ng  Các c u tr c l p d i v  ngắn  ược phát hiện trong v ng NCR của c  P. heterotremus (D2YB) v  P. 
westermani (QT2  trong nghi n c u n y, c ng  ược th y ở P. s. miyazakii (Le et al , 2022  v  P. ohirai/P. 
iloktsuenensis (Le et al , 202   v  nhiều lo i sán dẹt khác, tạo n n  a h nh (polymorphism  c u tr c v  kích thư c 
mt NA d i ngắn khác nhau. Nghi n c u ph  hệ các lo i họ Paragonimidae v  các họ liên quan (Heterophyidae 
v  Opisthorchiidae) theo c ng bố của Le et al. (2022; 2023) v  ở nghi n c u n y  ều    ch  ra l  c  hai nh m 
lo i c  quan hệ “đ ng   ” (monophyly     l  phân nh m P. westermani ri ng biệt sắp x p ở v  trí “ch    ” v i phân 
nh m các lo i Paragonimus khác tạo n n của th  gi i  Cây ph  hệ c ng cho th y s  sắp x p “ ệch   ” (paraphyly  
v  “đ    ” (polyphyly  của các lo i v  các chi c  trong họ Heterophyidae v  Opisthorchiidae của phân b  
Opisthorchiata. 

Kho ng cách di truyền của các chủng lo i sán lá phổi Paragonimus trong họ Paragonimidae ph n ánh m t số nét 
  c trưng của ri ng họ n y  Đ  l  KC T n i lo i của phân nh m P. westermani Nam   của các chủng Ấn Đ  v i 
các chủng của phân nh m P. westermani Đ ng   (Việt Nam, Trung Quốc v  H n Quốc  r t cao, tư ng  ư ng 
v i giá tr  KC T ngoại lo i giữa P. heterotremus v  P. heterotremus v i P. skrjabini miyazakii  S  bi n   ng   c 
biệt trong di truyền của các chủng ở Ấn Đ  của lo i P. westermani     ược m t số nghi n c u  ề c p ( evi et 
al., 2013; Blair et al., 2022  v  c  thể cho phép tính   n các phân d ng ti n h a của qu n thể P. westermani ở Ấn 
Đ  sâu sắc h n so v i qu n thể P. westermani ở Đ ng v  Đ ng-Nam    Những nét   c trưng về di truyền v  c u 
tr c của mt NA của sán lá phổi Paragonimus v  của họ Paragonimidae, KC T v  bi n  ổi di truyền n i lo i v  
ngoại lo i của ch ng, cho phép l m  ích khai thác cho nghi n c u di truyền qu n thể, ph  hệ, ngu n gốc, ti n 
h a của sán lá phổi Paragonimus,   ng thời dữ liệu gen học ty thể của ch ng  ược s  dụng cho phát triển ch n 
 oán,   nh hư ng nghi n c u th m   nh lo i giống họ kí sinh tr ng   ng v t lây sang người. 

 Ế   UẬ   

To n b  mt NA của sán lá phổi P. heterotremus ( 2Y , Việt Nam  v  P. westermani (Qt2, Việt Nam   ược thu 
nh n bằng phư ng pháp gi i tr nh t  th ng thường v  th  hệ m i (NGS   Ph  hệ của  2 chủng lo i, trong    c  
   chủng lo i Paragonimus  ược xây d ng v  xác   nh c  hai phân nh m ri ng biệt trong chi Paragonimus. 
Kho ng cách di truyền của các chủng  lo i c  những nét ri ng biệt tạo n n s    c trưng di truyền của nh m sán 
lá phổi trong l p Sán lá (Trematoda . 

                   Th   h                     h         h h         a                       a                      
V      p (VI IF),  ã  ố VI IF.2023.STS.85. 
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PHYLOGENETIC ANALYSIS AND GENETIC DISTANCE ESTIMATION  
OF PARAGONIMUS LUNG FLUKES OF VIETNAM USING DATA FROM  
THE COMPLETE MITOGENOMES 
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SUMMARY 

Using Sanger and next-generation sequencing (NGS), the mitochondrial genome (mtDNA) of the Vietnamese 

lung flukes Paragonimus heterotremus (strain D2YB) and P. westermani (strain QT2) was determined and are 

16,268 bp/D2YB and 14,779 bp/QT2 in length, respectively. There are 12 protein-coding genes (PCG); 2 

mitoribosomal genes (MRG); 22 transfer RNA genes (tRNAs); and a non-coding region (NCR) with multiple 

long (LRU) and short repeats (SRU) structures. Phylogenetic analysis was performed using the concatenated 

amino acid sequences of all 12 protein-coding genes from 32 strains/species, including families Paragonimidae 

(15 sequences), Heterophyidae (4 sequences), Opisthorchiidae (12 sequences) and a sequence of Schistomatidae 

(as an outgroup). The phylogenetic tree clearly identified two subgroups among the Paragonimidae: one having 

only P. westermani species and another comprising all other worldwide Paragonimus species. Pairwise genetic 

distance (GD) estimation reveals that the highest GD value is between the synonymous P. ohirai/P. 

iloktsuenensis and P. westermani of the Indian group (19.93-21.23%), while the lowest between P. heterotremus 

and P. skrjabini miyazakii, only 12.20-12.47%. The intraspecific GD value, between the South Asian P. 

westermani subgroup (Indian strains) and the East Asian P. westermani subgroup (Vietnam, China, and Korea 

strains) is particularly high (12.1-12.7%), matching the interspecific GD value between P. heterotremus and P. 

heterotremus and P. skrjabini miyazakii. Paragonimus' genetic characteristics, mtDNA structure, and genetic 

distance make it an exploitable target for population genetics, phylogenetic and evolutionary studies, as well as 

the development of diagnostics and research orientation to evaluate species/genus/families of zoonotic parasites. 

Keywords: Mitogenome (mtDNA), Paragonimidae, genetic distance, phylogeny, lung fluke Paragonimus. 
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