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TÓM TẮT 

Thực phẩm cung cấp các chất dinh dưỡng cần thiết cho cơ thể phát triển, duy trì sự 
sống nhưng nếu thực phẩm nhiễm vi khuẩn, vi rút sẽ là nguyên nhân gây ngộ độc hàng 
loạt ảnh hưởng lớn tới sức khỏe, kinh tế, xã hội cũng như sự cạnh tranh lành mạnh của 
thực phẩm trên thị trường tiêu dùng trong nước và trên thế giới. Theo báo cáo của Tổ 
chức Y tế Thế giới, thực phẩm không an toàn là nguyên nhân gây ra khoảng 600 triệu 
ca mắc bệnh truyền qua thực phẩm với 420.000 ca tử vong mỗi năm. Trong các tác nhân 
vi sinh vật gây bệnh truyền qua thực phẩm thì số ca bệnh do vi rút chiếm tỷ lệ ngày càng 
lớn, trong khi số ca bệnh nhiễm trùng đường tiêu hóa do vi khuẩn và ký sinh trùng được 
đánh giá là có xu hướng giảm nhờ ứng dụng công nghệ xử lý nước uống và nước thải. 

Báo cáo hàng năm của Bộ Y tế Việt Nam đã cho thấy số vụ ngộ độc thực phẩm hàng 
loạt do nguyên nhân vi sinh vật thường chiếm tỷ lệ rất cao. Tình trạng đồng nhiễm vi rút 
trên các mẫu bệnh phẩm và nhuyễn thể hai mảnh vỏ đã được một số công trình nghiên 
cứu ghi nhận. Tuy nhiên, bức tranh toàn cảnh về tình hình nhiễm vi rút gây bệnh truyền 
qua thực phẩm còn thiếu, năng lực kiểm soát vi rút gây bệnh trong thực phẩm, bệnh 
phẩm của phòng thí nghiệm chưa được quan tâm đúng mức. Bài báo cập nhật các thông 
tin khoa học trên thế giới và trong nước nhằm mục tiêu cung cấp số liệu về “thực trạng 
nhiễm vi rút gây bệnh truyền qua thực phẩm và đề xuất biện pháp giám sát” đã được 
thực hiện. 

Từ khóa: vi rút gây bệnh truyền qua thực phẩm, đồng nhiễm vi rút,   
                nhuyễn thể hai mảnh vỏ. 

CURRENT SITUATION OF FOODBORNE VIRUS INFECTION AND 

RECOMMENDATIONS ON MONITORING MEASURES 

ABSTRACT 

Food provides essential nutrients for the body to develop and sustain life. On the 

other hand, food contaminated with bacteria or viruses can cause mass poisoning 

and greatly affect individual health, society, and the competitive edge of food in 

the domestic and international markets, resulting in economic consequences. 

According to a report by the World Health Organization, unsafe food is 

responsible for about 600 million cases of foodborne diseases, with 420,000 

deaths each year. Among the microorganisms causing foodborne diseases, the 

number of infections caused by viruses is increasing, while the figures for bacteria 

and parasites have been improved thanks to the application of treatment 

technology in processing drinking water and wastewater. The Vietnamese 

Ministry of Health annual report has shown that mass food poisoning cases caused 

by microorganisms often account for a very high proportion. 
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The co-infection of viruses in clinical samples and bivalve molluscs has been recorded 

in several research. However, there is a lack of an overall picture of foodborne viral 

infections situation, and the capacity to control viral infections in food and laboratory 

specimens has not received due attention. Therefore, this article updates scientific 

information worldwide and in the country to provide data on the current situation of 

foodborne virus infection and some recommended monitoring measures that have been 

implemented. 

 Keywords: foodborne viruses, virus co-infection, bivalve molluscs. 

--------- 

I. ĐẶT VẤN ĐỀ 

An toàn thực phẩm luôn là vấn đề liên 

quan trực tiếp đến sức khỏe người tiêu 

dùng và thu hút sự quan tâm của toàn xã 

hội. Theo báo cáo của Tổ chức Y tế Thế 

giới (WHO), thực phẩm không an toàn là 

nguyên nhân gây ra khoảng 600 triệu ca 

mắc bệnh truyền qua thực phẩm với 

420.000 ca tử vong mỗi năm [1]. Trong 

các tác nhân vi sinh vật gây bệnh truyền 

qua thực phẩm thì số ca bệnh do vi rút 

chiếm tỷ lệ ngày càng lớn, trong khi số ca 

bệnh nhiễm trùng đường tiêu hóa do vi 

khuẩn và ký sinh trùng được đánh giá là 

có xu hướng giảm nhờ ứng dụng công 

nghệ xử lý nước uống và nước thải [2].  

Trong số các vi rút gây bệnh truyền 

qua thực phẩm thì Norovirus (NoV) và vi 

rút viêm gan A (Hepatitis A virus - HAV) 

là hai tác nhân vi rút gây bệnh phổ biến 

nhất, tiếp đó là vi rút viêm gan E 

(Hepatitis E virus - HEV), Astrovirus 

(AV), Sapovirus (SaV), Aichivirus 

(AiV), Enterovirus (EV), Human 

Astrovirus (HAstV) và Adenovirus 

(AdV).  

Các nghiên cứu trên thế giới đã cảnh 

báo tỷ lệ nhiễm NoV trong nhuyễn thể hai 

mảnh vỏ (NTHMV) là rất đáng lo ngại [3] 

(có thể lên tới 83,7% số mẫu), tiếp đến là 

vi rút viêm gan A (chiếm tỷ lệ 12,8%). Tại 

châu Á, nghiên cứu thực hiện trên mẫu 

hàu được thu thập hàng tuần trong mùa 

đông từ tháng 11 năm 2014 đến tháng 3 

năm 2015 ở Nhật Bản ghi nhận số mẫu 

dương tính với các chủng NoV nhóm GII 

gồm GII.3, GII.4, GII.6, GII.13, và 

GII.17, tương ứng với các chủng NoV 

được tìm thấy trên thế giới [4]. Nghiên 

cứu của Kittigul từ tháng 8 năm 2011 đến 

tháng 7 năm 2012 trên mẫu hàu, trai và sò 

thu thập tại các chợ ở Băng cốc, Thái Lan 

công bố các mẫu dương tính với 5 kiểu 

gen của NoV nhóm GI gồm GI.2, GI.3, 

GI.4, GI.5, và GI.9), và 4 genotype nhóm 

GII gồm GII.1, GII.2, GII.3, và GII.4 [5]. 

Kết quả định lượng RNA của Norovirus 

GI và Norovirus GII trong 30 mẫu ngao 

dầu thu thập tại chợ dân sinh và siêu thị 

trên địa bàn Hà Nội trong khoảng thời 

gian từ tháng 3/2016 đến tháng 12 năm 

2016 cũng phát hiện 13/30 (43,3%) mẫu 

dương tính với Norovirus GI và 27/30 

(90%) mẫu dương tính với Norovirus GII. 

Tỷ lệ nhiễm này cao hơn nhiều khi so 

sánh với các số liệu trong các nghiên cứu 

tương tự trên ngao được thực hiện tại Ý 

và Nhật Bản. Phân tích thống kê cho thấy 

tỉ lệ nhiễm Norovirus GII luôn cao hơn tỉ 

lệ nhiễm Norovirus GI tại siêu thị lẫn chợ 

dân sinh (p < 0,05) [6]. 

Đặc điểm khí hậu nhiệt đới nóng ẩm ở 

nước ta là điều kiện thuận lợi cho sự phát 

triển của vi sinh vật gây bệnh trong nước, 

thực phẩm nguồn gốc động vật, thủy hải 

sản, thức ăn chín chưa được bảo quản đầy 

đủ sau khi giết mổ, thu hoạch và chế biến. 

Báo cáo hàng năm của Bộ Y tế đã cho 

thấy số vụ ngộ độc thực phẩm hàng loạt 
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do nguyên nhân vi sinh vật thường chiếm 

tỷ lệ cao nhất, đáng chú ý là các vụ ngộ 

độc do Salmonella thường gây hậu quả 

năng nề. Tuy nhiên, cho đến nay những 

ảnh hưởng của vi rút gây bệnh truyền qua 

thực phẩm đến sức khỏe và lợi ích kinh tế 

quốc gia còn ít được báo cáo, năng lực 

kiểm soát tình trạng nhiễm vi rút gây bệnh 

trong thực phẩm ở các phòng thí nghiệm 

chưa được quan tâm đúng mức. Do vậy, 

việc cập nhật các thông tin khoa học 

nhằm mục tiêu cung cấp số liệu về “Thực 

trạng nhiễm vi rút gây bệnh truyền qua 

thực phẩm và đề xuất biện pháp giám sát” 

là cần thiết. 

 

II. THỰC TRẠNG NHIỄM VI RÚT GÂY BỆNH TRUYỀN QUA THỰC PHẨM  

NoV là tác nhân gây viêm dạ dày-ruột 

cao nhất với khoảng 700 triệu ca bệnh và 

gần 200.000 ca tử vong mỗi năm [7]. 

HAV là vi rút xếp thứ hai gây bệnh truyền 

qua thực phẩm với 13,7 triệu người mắc 

và 28.000 ca tử vong hàng năm trên toàn 

thế giới [8]. Khảo sát về nguy cơ nhiễm 

HAV, nghiên cứu của Manso năm 2010 

đã xác định kiểu gen của HAV trong 160 

mẫu NTHMV tại Tây Ban Nha gồm 99 

mẫu vẹm, 30 mẫu ngao và 31 mẫu sò, kết 

quả xác định được 69 mẫu dương tính với 

HAV, tất cả các chủng đều thuộc phân 

nhóm IB, là phân nhóm HAV gây bệnh 

phổ biến ở người [9]. Một nghiên cứu 

khác của Desbois thực hiện tại Pháp trong 

khoảng thời gian từ năm 2002 đến năm 

2007 nghiên cứu về HAV nhóm I, II và 

III là các nhóm HAV gây bệnh ở người, 

biến động kiểu gen của HAV GII là thấp 

nhất trên cả 4 vùng gen xác định [10]. 

Tương tự như NoV, AV thường được 

tìm thấy trong NTHMV nuôi ở vùng nước 

bị ô nhiễm. Trẻ em là đối tượng có nguy 

cơ cao mắc AV nhất, trong đó theo một 

nghiên cứu năm 2013, có đến 3% trẻ em 

dưới năm tuổi mắc vi rút này phải nhập 

viện [11]. Một nghiên cứu được thực hiện 

trên 384 mẫu bệnh phẩm tại Tây Ban Nha 

cho thấy AV chiếm 13,3% và đã phát hiện 

66% các mẫu đồng nhiễm [12]. 

Hepatitis E virus nằm trong nhóm các 

vi rút gây viêm gan, theo thống kê của Tổ 

chức Y tế Thế giới, hàng năm có trên 2,3 

triệu người nhiễm HEV với 70.000 ca tử 

vong, chủ yếu liên quan đến việc sử dụng 

thực phẩm được thu hoạch từ các vùng có 

nguồn nước bị ô nhiễm, với tỷ lệ cao nhất 

ở Đông và Nam Á [13]. Tại châu Âu, 

nghiên cứu được thực hiện tại vùng 

Ardrossan, Scotland, nơi có chuỗi lò mổ 

và nhà máy chế biến thịt với lượng nước 

thải lớn, được xem là nguồn ô nhiễm tiềm 

ẩn, trong số 48 mẫu trai được lấy từ 5 

vùng lân cận, đã cho thấy 41 mẫu (85%) 

dương tính với HEV, lượng vi rút lên đến 

104 phiên bản/g. Kết quả phân tích kiểu 

gen của các chủng HEV nhận thấy chúng 

đều thuộc nhóm GIII [14]. Năm 2017, 

một nghiên cứu thực hiện trên 310 mẫu 

nhuyễn thể có vỏ tại Anh cũng phát hiện 

9 mẫu dương tính với HEV, kiểu gen của 

các chủng đều thuộc GIII [15].  

Sapovirus là vi rút trước đây được cho 

là hiếm gặp ở thủy hải sản, nhưng hiện 

nay đã có một số nghiên cứu chỉ ra khả 

năng nhiễm SaV trong các mẫu hải sản. 

Tại Tây Ban Nha, trên 168 mẫu nguyễn 

thể thu thập năm 2016, đã phát hiện 30 

mẫu dương tính với SaV (17,9%) thuộc 

bốn nhóm GI.1 (6,7%), GI.2 (26,7%), 

GIV.1 (6,7%) và GV.1 (3,8%) [16]. 

Aichivirus được phát hiện lần đầu tại 

Nhật năm 1989 và cho rằng AiV là vi rút 

chỉ điểm sự nhiễm tạp hỗn hợp của nhiều 

tác nhân. Tuy nhiên, quan điểm này đã 

được xem xét lại sau vụ dịch tại miền Bắc 

nước Đức vào năm 2004 trên 499 bệnh 
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nhân viêm dạ dày ruột, trong đó có 10 

bệnh nhân (2%) dương tính hoàn toàn với 

chỉ một tác nhân AiV [17]. Đến nay, một 

số nghiên cứu được thực hiện ở Nhật Bản, 

Đức, Pháp, Tunisia và Tây Ban Nha đã 

xác định tỷ lệ kháng thể AiV cao ở người 

lớn (từ 80% đến 99%), đây là dấu hiệu 

cho thấy mức độ phơi nhiễm khá cao với 

loại vi rút này trong cộng đồng. 

Enterovirus thuộc nhóm các vi rút gây 

bệnh đường ruột, EV thường gặp ở thủy 

hải sản. Một nghiên cứu được thực hiện 

năm 2018 tại các chợ bán lẻ của Ấn Độ 

trên 89 mẫu hải sản cho thấy tỉ lệ nhiễm 

EV là 35,95% và tỉ lệ nhiễm ở NTHMV 

lên tới 100% [18]. 

Human Astrovirus nhiễm vào thực 

phẩm đã được Vilarino và cộng sự thực 

hiện nghiên cứu tại Tây Ban Nha trên 41 

mẫu NTHMV, phát hiện 12,2% mẫu 

nhiễm HAstV [19]. Nghiên cứu của 

David Polo và cộng sự trên 50 mẫu 

NTHMV nhập khẩu từ Ma rốc, Peru, Hàn 

Quốc và Việt Nam cũng đã phát hiện 

HAstV trong 18% số mẫu, đáng chú ý, 

mẫu NTHMV nhập khẩu từ Việt Nam 

nhiễm HAstV cũng đồng nhiễm với HAV 

và NoV nhóm GI [20]. 

Khác với các vi rút có vật liệu di 

truyền RNA đã được nêu ở trên, 

Adenovirus (AdV) là vi rút thuộc họ 

Adenoviridae với vật liệu di truyền là 

DNA, kích thước virus từ 70 đến 80 nm 

đường kính, không có vỏ bọc, capsid có 

đối xứng hình khối và virus có hình đa 

giác đều tạo nên bởi 252 capsome. Ở 

nhóm gây bệnh cho động vật có vú, bao 

gồm người, AdV được phân lập thành 47 

type, chia làm 6 nhóm ký hiệu A- F dựa 

vào những đặc điểm sinh lý, sinh hoá và 

sinh học phân tử. Vi rút này bền vững 

trong phạm vi pH rộng từ 2 – 10, do đó có 

thể tồn tại và không giảm hoạt tính xâm 

nhiễm khi ở 4oC trong nhiều tuần hoặc ở 

-25oC trong nhiều tháng [21]. Gần đây, 

tình trạng trẻ em nhập viện do tiêu chảy 

cùng mối nguy cơ về “bệnh viêm gan lạ” 

đang hướng sự tập trung của các nhà khoa 

học đến AdV 41F. Nghiên cứu năm 2019 

tại Ấn Độ thực hiện trên 47 mẫu hải sản 

cho thấy tỉ lệ nhiễm AdV là 21,27%, 

trong đó tỉ lệ nhiễm ở ngao cao nhất, 

chiếm 14,89% [22]. Một nghiên cứu khác 

được thực hiện trên các mẫu NTHMV tại 

Đài Loan năm 2022 cũng cho thấy tỉ lệ 

nhiễm AdV là 18%, trong đó AdV A12 

và F41 là hai chủng chiếm ưu thế [23]. 

Tại Việt Nam, các nghiên cứu trên 

mẫu bệnh phẩm đã chỉ ra nguy cơ đồng 

nhiễm với nhiều tác nhân vi rút. Nghiên 

cứu của Nguyễn Tuấn Anh và cộng sự 

thực hiện tại thành phố Hồ Chí Minh từ 

tháng 10/2002 đến tháng 9/2003 trên 

1.010 mẫu phân của bệnh nhân tiêu chảy 

do viêm dạ dày ruột. Các mẫu được phân 

tích NoV GI và GII, AdV, SaV và AV. 

Theo đó, có 57 mẫu dương tính với NoV 

GII, 33 mẫu dương tính với AdV trong 

đó 27 mẫu thuộc týp 41, 9 mẫu dương 

tính với SaV và 6 mẫu dương tính với 

AV. Đặc biệt, có đến 57 mẫu dương tính 

với hơn một tác nhân vi rút [24]. 

Một nghiên cứu khác của Nguyễn 

Vân Trang và cộng sự năm 2008 trên 252 

bệnh nhân tiêu chảy tại thành phố Hồ Chí 

Minh và 110 bệnh nhân tại Đồng Tháp đã 

phát hiện được 34 bệnh nhân tại thành 

phố Hồ Chí Minh và 4 bệnh nhân tại 

Đồng Tháp nhiễm NoV, số bệnh nhân 

nhiễm AdV và AV chiếm số lượng không 

đáng kể; 6 bệnh nhân và 8 bệnh nhân tại 

Hồ Chí Minh; 3 bệnh nhân và 2 bệnh 

nhân tại Đồng Tháp. Tuy nhiên, nghiên 

cứu này cũng ghi nhận 8 trường hợp 

dương tính với hơn một tác nhân vi rút 

[25], trong nghiên cứu của Jacobsen và 

cộng sự tại Đức với tỉ lệ đồng nhiễm lên 

đến 71% [26]; nghiên cứu của Afrad và 

cộng sự tại Băng-la-đét với tỉ lệ 77% 

[27]; nghiên cứu của Dea Grazia và cộng 

sự tại Ý với tỉ lệ 50% [28].  



Phan Thị Thanh Hà và cs. Tạp chí Dinh dưỡng và Thực phẩm 20(5)−2024 

  

13 

 

Nghiên cứu của David Polo và cộng 

sự trên 50 mẫu NTHMV nhập khẩu từ 

Ma rốc, Peru, Hàn Quốc và Việt Nam 

cũng đã phát hiện tình trạng đồng nhiễm 

này [29]. Báo cáo thống kê ngành thủy 

sản toàn cầu của Tổ chức Lương thực và 

Nông nghiệp Liên hợp Quốc (FAO) cho 

thấy nhu cầu đối với các mặt hàng 

nhuyễn thể hai mảnh vỏ tăng mạnh vào 

năm 2021 so với 2020 [30]. Nhuyễn thể 

của Việt Nam đã được xuất khẩu đến 42 

nước; trong đó, Liên minh châu Âu (EU) 

là thị trường nhập khẩu nhuyễn thể hai 

mảnh vỏ lớn nhất, chiếm 62% tổng giá trị 

xuất khẩu mặt hàng này của Việt Nam ra 

các thị trường trên thế giới [31]. Tuy 

nhiên, EU cũng là thị trường có quy định 

chặt chẽ nhất đối với các sản phẩm nhập 

khẩu, gây nhiều thách thức đối với ngành 

nuôi trồng nhuyễn thể hai mảnh vỏ ở Việt 

Nam. 

III. NHU CẦU GIÁM SÁT VI RÚT GÂY BỆNH TRUYỀN QUA THỰC PHẨM 

Trong “Diễn đàn phát triển thủy sản 

bền vững” vào tháng 4 năm 2022, lãnh 

đạo bộ Nông nghiệp và Phát triển Nông 

thôn đã khẳng định việc phát triển ngành 

hàng nhuyễn thể có vai trò quan trọng 

trong việc hoàn thành mục tiêu phát triển 

kinh tế thủy sản đã đề ra, trong đó việc 

bảo đảm kiểm soát chất lượng An toàn 

thực phẩm từ khâu sản xuất ban đầu đến 

sơ chế, chế biến là hết sức cần thiết [32]. 

Bên cạnh đó, tình trạng ngộ độc thực 

phẩm do tiêu thụ nhuyễn thể hai mảnh vỏ 

nhiễm vi rút luôn là vấn đề cần được lưu 

tâm. Theo hội chứng lâm sàng, đã xác 

định được hơn 100 loại vi rút đường ruột 

có mặt trong bệnh phẩm và thực phẩm. 

Trong đó, Norovirus (NoV), vi rút viêm 

gan A (HAV), vi rút viêm gan E (HEV) 

và Astrovirus ở người (HAstV) là các vi 

rút gây bệnh thường gặp trong nhuyễn 

thể hai mảnh vỏ. Đáng chú ý, một số 

nghiên cứu về các vi rút này tại Việt Nam 

đã cho thấy tình trạng đồng nhiễm nhiều 

tác nhân vi rút trên cùng một mẫu bệnh 

phẩm. Nghiên cứu dịch tễ học phân tử 

của Nguyễn Vân Trang từ 2007 đến 2013 

chỉ ra kiểu gen NoV GII.4 luôn là kiểu 

gen lưu hành chiếm ưu thế. Sự xuất hiện 

của các dòng GII.4 ở Việt Nam tương 

ứng với cùng thời điểm trên thế giới xuất 

hiện dòng GII.4 mới. Tồn tại song song 

với các dạng chủng GII.4 là kiểu gen 

GII.3, chiếm tỷ lệ không dưới 20%. Các 

chủng NoV phổ biến ở miền Bắc Việt 

Nam bao gồm GI.8, GII.3, GII.4, GII.13, 

trong khi đó các chủng NoV lưu hành ở 

miền Nam đa dạng hơn với việc thêm 

nhiều type thuộc nhóm gen GI và GII như 

GI.3 GI.4, GI.5, GII.6, GII.9 và GII.12 

[25].  

Nghiên cứu của Lê Quang Hòa và 

cộng sự trên 5 tác nhân vi rút (NoV, 

HAV, AV, AiV và HEV) đã chỉ ra sự có 

mặt của 4 kiểu gen thuộc NoV nhóm GI 

(GI.2, GI.4, GI.5 và GI.6) và 9 kiểu gen 

thuộc NoV GII (GII.3, GII.4, GII.6, 

GII.7, GII.13, GII.14, GII.17, GII.18 và 

GII.21). Tất cả các mẫu dương tính với 

HEV thuộc typ G3, các mẫu AsV phát 

hiện thuộc typ HAsV-1 và AiV thuộc 

kiểu gen A. Đến nay, đây cũng là nghiên 

duy nhất trên đối tượng thực phẩm tại 

Việt Nam tập trung đánh giá tình trạng ô 

nhiễm vi rút gây bệnh đường ruột trong 

NTHMV và cho thấy tỉ lệ nhiễm NoV 

(81,8%), HEV (11,6%), AV (12,4%), 

AiV (11,6%) và HAV (1,7%) [33].  

Hiện nay, quy trình phát hiện đồng 

thời NoV và HAV trong NTHMV dựa 

trên kỹ thuật Real-time RT-PCR đã được 

mô tả chi tiết trong tiêu chuẩn ISO 15216-

2:2019 [34]. Các quy trình Real-time 

PCR và Real-time RT-PCR phát hiện 
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riêng lẻ tác nhân AdV và HEV cũng đã 

từng bước được xây dựng [35, 36, 37, 38, 

39, 40, 41, 42].  

Trước tình hình ô nhiễm thực phẩm 

do tác nhân vi rút ngày càng tăng cao, 

cùng với những kết quả về tình trạng 

đồng nhiễm các tác nhân vi rút và sự xuất 

hiện tại nhiều quốc gia các ca viêm gan 

cấp tính thể nặng ở trẻ em mà nguyên 

nhân được cho là liên quan đến 

Adenovirus (AdV) 41F đã đặt ra nhu cầu 

cấp bách cần giám sát sự lưu hành của các 

vi rút gây bệnh này trong cộng đồng. Việc 

tối ưu hóa bộ mồi, mẫu dò của phản ứng 

Real-time RT-PCR để đảm bảo độ bao 

phủ trên các biến chủng hiện có, đồng 

thời đưa ra một chu trình nhiệt phù hợp 

để xác định đồng thời các tác nhân vi rút 

gây bệnh cũng như giảm thiểu số bước 

trong chu trình nhiệt, rút ngắn thời gian 

của phản ứng Real-time RT-PCR đang 

cần được giải quyết.  

Thực phẩm liên quan nhiều nhất đến 

các ca bệnh vi rút là nhuyễn thể hai mảnh 

vỏ (NTHMV) do cách thức lọc nước để 

lấy thức ăn sẽ tích tụ các tác nhân gây 

bệnh có trong môi trường. Cũng chính vì 

đặc tính này mà NTHMV thường được 

dùng làm đối tượng nghiên cứu để đánh 

giá tình trạng lưu hành của các tác nhân 

vi rút đường tiêu hóa.  

Việc sử dụng nước ô nhiễm trong quá 

trình rửa thực phẩm, đặc biệt là các loại 

thực phẩm như rau, củ, quả ăn sống hoặc 

hải sản (nhuyễn thể hai mảnh vỏ như 

hàu), quá trình bảo quản và chế biến chưa 

đủ nhiệt là nguy cơ lớn. Tất cả các loại 

thực phẩm được xử lý thủ công và không 

được chế biến nhiệt thêm trước khi tiêu 

thụ, nhiệt độ đông lạnh không đủ để vô 

hiệu hóa các tác nhân vi rút gây bệnh là 

nhóm thực phẩm có nguy cơ cao [43]. 

Bên cạnh đó, vấn đề ô nhiễm chéo rất cần 

được chú ý vì vi rút có thể lây lan từ bàn 

tay người phục vụ ăn uống hay dụng cụ 

ăn uống không được rửa sạch, từ thực 

phẩm sang thực phẩm, từ thực phẩm sống 

sang thức ăn chín khi sử dụng chung các 

dụng cụ chứa đựng, dao thớt hoặc bề mặt 

chế biến.  

Cho đến nay, các số liệu dịch tễ học 

phân tử về các chủng vi rút nhiễm tạp 

trong NTHMV tại Việt Nam còn rất hạn 

chế nên việc xây dựng quy trình phát hiện 

đồng thời các tác nhân vi rút có nguy cơ 

cao nhiễm trong NTHMV và nghiên cứu 

đặc điểm dịch tễ học phân tử của các 

chủng vi rút phát hiện được là nhu cầu rất 

cần thiết và có ý nghĩa quan trọng trong 

các nghiên cứu dịch tễ học, cho phép 

đánh giá độc tính của các chủng vi rút, 

đồng thời làm cơ sở để so sánh với các dữ 

liệu dịch tễ học phân tử trên thế giới. Việc 

xác định đặc điểm sinh học phân tử của 

vi rút thông qua xác định kiểu gen 

(genotype) là công đoạn cần thiết để đánh 

giá chính xác nguy cơ bùng phát dịch 

bệnh gây ra bởi các tác nhân vi rút có mặt 

trong thực phẩm và bệnh phẩm trong các 

vụ ngộ độc thực phẩm ở cộng đồng.  

Hệ thống đánh giá nguy cơ đối với 

virus trong thực phẩm đã được quan tâm 

ở một số quốc gia phát triển. Tại Hoa Kỳ, 

Cục Quản lý Thực phẩm và Dược phẩm 

(FDA) đã ban hành các hướng dẫn kiểm 

soát Norovirus và viêm gan A trong thực 

phẩm, đặc biệt là hải sản. Cơ quan An 

toàn Thực phẩm châu Âu (EFSA) đã thực 

hiện nhiều đánh giá nguy cơ, tập trung 

vào các vi rút trong thực phẩm như 

Norovirus và vi rút viêm gan E. Tại Nhật 

Bản, đã tiến hành nhiều nghiên cứu về 

tình trạng nhiễm virus trong hải sản và đã 

có các đánh giá nguy cơ liên quan đến 

Norovirus trong nhuyễn thể. Ở Việt Nam, 

kết quả điều tra tại 17 tỉnh, thành phố trên 

toàn quốc do Trường Đại học Y tế công 

cộng tiến hành vào năm 2007 cho thấy, 
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phần lớn cán bộ làm việc trong lĩnh vực 

Y tế dự phòng, Y tế công cộng chưa được 

đào tạo, tập huấn về đánh giá nguy cơ sức 

khỏe môi trường. Chương trình đào tạo 

“Đánh giá nguy cơ vi sinh trong nước và 

thực phẩm ở Việt Nam” do trường Đại 

học Y tế công cộng phối hợp với Viện Vệ 

sinh dịch tễ Trung ương và Viện Dinh 

dưỡng quốc gia thực hiện đã kịp thời biên 

soạn các tài liệu hướng dẫn chi tiết, góp 

phần nâng cao chất lượng công tác đánh 

giá và quản lý nguy cơ trong an toàn thực 

phẩm [44, 45]. Gần đây, Trung tâm đánh 

giá nguy cơ về an toàn thực phẩm thuộc 

Viện kiểm nghiệm an toàn vệ sinh thực 

phẩm quốc gia đã được thành lập theo 

quyết định số1936/QĐ-BYT. Hy vọng, 

việc triển khai các hoạt động đánh giá 

nguy cơ vi rút gây bệnh trong thực phẩm 

sẽ cung cấp các bằng chứng khoa học cho 

cơ quan quản lý để đề xuất các giải pháp 

quản lý nguy cơ và truyền thông nguy cơ 

hiệu quả góp phần bảo vệ sức khỏe cộng 

đồng và thúc đẩy sự phát triển thương 

mại thực phẩm trong và ngoài nước.  

 

IV. KẾT LUẬN VÀ KHUYẾN NGHỊ 

4.1. Kết luận 

Các bệnh truyền qua thực phẩm do tác 

nhân vi rút ghi nhận trên thế giới và Việt 

Nam đang có xu hướng gia tăng. Trong số 

các vi rút được xác định là nguyên nhân 

gây tiêu chảy, viêm dạ dày-ruột thì 

Norovirus và vi rút viêm gan A là hai tác 

nhân vi rút gây bệnh phổ biến nhất, tiếp 

đó là vi rút viêm gan E, Astrovirus, 

Sapovirus, Aichivirus, Enterovirus, 

Human Astrovirus và Adenovirus, có tình 

trạng đồng nhiễm nhiều tác nhân vi rút 

trên cùng một mẫu bệnh phẩm. Các 

chủng NoV phổ biến ở miền Bắc Việt 

Nam bao gồm GI.8, GII.3, GII.4, GII.13, 

trong khi đó các chủng NoV lưu hành ở 

miền Nam đa dạng hơn với việc thêm 

nhiều type thuộc nhóm gen GI và GII như 

GI.3 GI.4, GI.5, GII.6, GII.9 và GII.12. 

Nhuyễn thể hai mảnh vỏ là thực phẩm 

có nguy cơ nhiễm Norovirus, vi rút viêm 

gan A, vi rút viêm gan E và Astrovirus ở 

người. Trong đó, có 4 kiểu gen thuộc 

Norovirus nhóm GI (GI.2, GI.4, GI.5 và 

GI.6) và 9 kiểu gen thuộc Norovirus 

nhóm GII (GII.3, GII.4, GII.6, GII.7, 

GII.13, GII.14, GII.17, GII.18 và 

GII.21). Tình trạng đồng nhiễm các tác 

nhân vi rút và sự xuất hiện tại nhiều quốc 

gia các ca viêm gan cấp tính thể nặng ở 

trẻ em mà nguyên nhân được cho là liên 

quan đến Adenovirus 41F đã đặt ra nhu 

cầu cấp bách việc giám sát sự lưu hành 

của các vi rút gây bệnh trong cộng đồng.  

Quy trình phát hiện đồng thời NoV và 

HAV trong nhuyễn thể hai mảnh vỏ dựa 

trên kỹ thuật Real-time RT-PCR đã được 

mô tả chi tiết trong tiêu chuẩn ISO 15216-

2:2019. Các quy trình Real-time PCR và 

Real-time RT-PCR phát hiện riêng lẻ tác 

nhân AdV và HEV cũng đã từng bước 

được xây dựng và áp dụng. Số liệu dịch 

tễ học phân tử về các chủng vi rút nhiễm 

vào thực phẩm tại Việt Nam còn rất hạn 

chế, việc xác định đặc điểm sinh học 

phân tử của vi rút thông qua xác định kiểu 

gen (genotype) là công đoạn cần thiết để 

đánh giá chính xác nguy cơ bùng phát 

dịch bệnh ở cộng đồng.  
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4.2. Khuyến nghị 

Nguy cơ lây nhiễm vi rút từ nguồn 

nước, quá trình nấu nướng và bảo quản 

chưa đủ nhiệt, ô nhiễm chéo trong khâu 

xử lý, chế biến và phục vụ ăn uống là các 

vấn đề cần được giám sát chặt chẽ. Hệ 

thống đánh giá nguy cơ vi rút trong thực 

phẩm ở nước ta còn ít kinh nghiệm và 

chưa được quan tâm đúng mức. Từ những 

số liệu cập nhật qua các thông tin khoa 

học trong nước và trên thế giới về thực 

trạng nhiễm vi rút gây bệnh truyền qua 

thực phẩm và nhu cầu giám sát vi rút gây 

bệnh truyền qua thực phẩm, một số 

khuyến nghị được đề xuất như sau: 

1. Vấn đề vi rút gây bệnh truyền qua thưc 

phẩm là vấn đề an toàn thực phẩm và 

dịch tễ rất lớn cần được quan tâm hơn.      

2. Từng bước triển khai các chương trình 

giám sát trọng tâm một số loài vi rut có 

liên quan tới dịch tễ ở Việt Nam như  

Norovirus, vi rút viêm gan A, vi rút 

viêm gan E, Astrovirus, Sapovirus và 

Adenovirus (AdV) trong nhuyễn thể 

hai mảnh vỏ.  

3. Phối hợp liên ngành, đặc biệt là ngành 

Nông nghiệp và ngành Y tế để từng 

bước hình thành hoạt động đánh giá 

nguy cơ không chỉ đối với vi khuẩn mà 

còn các loài virus liên quan tới vấn đề 

dịch tễ và an toàn thưc phẩm.  

4. Mở rộng các nghiên cứu phát triển quy 

trình Real-time PCR/Real-time RT-

PCR phát hiện đồng thời các tác nhân vi 

rút Norovirus, vi rút viêm gan A, vi rút 

viêm gan E, Astrovirus, Sapovirus, 

Aichivirus, Enterovirus, Human 

Astrovirus và Adenovirus, kết hợp phân 

tích đặc điểm dịch tễ học phân tử các 

chủng vi rút đã phát hiện.  
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