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TÓM TẮT35 
Mục tiêu: Khảo sát tỉ lệ nhiễm virus viêm gan B 

ở sinh viên dân tộc thiểu số tại Trường Đại học Y 
Dược Thái nguyên. Đối tượng và phương pháp: 
Nghiên cứu mô tả cắt ngang 200 sinh viên người dân 
tộc thiểu số, mẫu máu được thu thập từ hiến máu. Sử 
dụng xét nghiệm test nhanh xác định HBsAg và kỹ 
thuật Nested PCR để xác định HBV-DNA. Các mẫu 
dương tính với PCR được giải trình tự gen và xây dựng 
cây phát sinh loài. Kết quả: 10/200 (5%) nhiễm HBV, 
trong đó 4/200 (2%) dương tính với HBsAg, 6/200 
(3%) dương tính HBV-DNA. Có liên quan nhiễm HBV 
với độ tuổi (p=0,003), không có liên quan nhiễm HBV 
với giới tính và dân tộc (p> 0,05). Giải trình tự gen 6 
mẫu dương tính cho thấy trình tự HBV thuộc kiểu gen 
B, là kiểu gen HBV chiếm ưu thế tại Việt Nam. Kết 
luận: Có gánh nặng của HBV ở những khu vực người 
dân tộc thiểu số. Kết quả của chúng tôi nhấn mạnh sự 
cần thiết của việc xét nghiệm axit nucleic (NAT) trong 
sàng lọc viêm gan B ở người dân tộc thiểu số, ngăn 
ngừa lây truyền bệnh này trong cộng đồng dân cư. 

Từ khóa: Virus viêm gan B; HBsAg; người dân 
tộc thiểu số Thái Nguyên 
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FACTORS OF HEPATITIS B VIRUS AMONG 

MINORITY ETHNIC STUDENTS AT THAI 

NGUYEN UNIVERSITY OF MEDICINE AND 
PHARMACY 

Objective: To investigate the prevalence of 
hepatitis B virus (HBV) infection among minority 
ethnic students at Thai Nguyen University of Medicine 
and Pharmacy. Methods: A cross-sectional study was 
conducted on 200 minority ethnic students, with blood 
samples collected from voluntary blood donations. 
Rapid tests were used to detect HBsAg, and nested 
PCR was employed to detect HBV-DNA. Results: 10 
out of 200 (5%) students were infected with HBV, 
with 4/200 (2%) being HBsAg positive and 6/200 
(3%) having DNA-HBV. There was a significant 
association between HBV infection and age (p=0.003). 
Genotyping of 6 positive samples revealed HBV 
genotype B, the predominant genotype in Vietnam. 
Conclusion: The study highlights a significant burden 
of HBV among minority ethnic populations. Our 
findings emphasize the need for nucleic acid testing 
(NAT) in HBV screening among minority ethnic groups 
to prevent disease transmission within the community. 

Keywords: Hepatitis B virus; HBsAg; ethnic 
minority Thai Nguyen 
 
I. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Hiện nay, theo Tổ chức Y tế Thế giới ước 
tính trên toàn cầu có khoảng 296 triệu người 
nhiễm virus viêm gan B (Heptitis B virus: HBV) 
mạn tính. Hàng năm có khoảng 820.000 trường 
hợp tử vong liên quan đến các biến chứng của 
bệnh như viêm gan B mạn tính (VGBMT), xơ gan 
và ung thư biểu mô tế bào gan (Hepatocellular 
Carcinoma - HCC) [1].  Việt Nam là quốc gia có tỉ 
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lệ nhiễm HBV cao trong khu vực, chịu hậu quả 
nặng nề do nhiễm HBV gây ra. Dữ liệu từ Bộ Y tế 
Việt Nam năm 2019 cho thấy tỉ lệ nhiễm HBV 
mạn tính từ 6 – 20% dân số, tương đương với 
khoảng 8 triệu người. Điều đó đặt ra một thách 
thức lớn cho hệ thống chăm sóc sức khỏe cộng 
đồng và trong theo dõi, quản lý điều trị người 
nhiễm HBV [2].  

Tại Việt Nam, trong những năm gần đây, 
việc triển khai rộng rãi vắc-xin HBV và những cải 
thiện về điều kiện vệ sinh, chăm sóc sức khỏe và 
chẩn đoán đã làm giảm đáng kể nguy cơ nhiễm 
HBV. Tuy nhiên, HBV vẫn là một trong những 
bệnh nhiễm trùng sau truyền máu phổ biến nhất 
hiện nay. Đến nay, rất ít nghiên cứu về nhiễm 
virus viêm gan B ở người dân tộc thiểu số, đặc 
biệt chưa có nghiên cứu nào phân tích kiểu gen 
của HBV ở Thái Nguyên. 

Theo ghi nhận toàn cầu có 5 kiểu gen của 
HBV lưu hành là các kiểu gen A, B, C, D và E. 
Các nghiên cứu ở Châu Á cũng như ở Việt Nam 
kiểu gen B, C thường gặp nhất [3]. Tính chất 
phân bố, mức độ đáp ứng điều trị không đồng 
đều trên các vùng lãnh thổ cũng như sự phổ 
biến của hiện tượng pha trộn kiểu gene, đồng 
nhiễm và đa hình các kiểu gene đã làm cho bức 
tranh chung của bệnh do nhiễm HBV mạn tính 
thêm phong phú và gây không ít khó khăn trong 
điều trị. Vì vậy, các kỹ thuật sinh học phân tử xác 
định kiểu gene của HBV là cần thiết để góp phần 
lựa chọn thuốc và tiên lượng đáp ứng điều trị. 

Chính vì vậy, chúng tôi thực hiện nghiên cứu 
với mục tiêu:  

1. Mô tả thực trạng nhiễm virus viêm gan B 
ở sinh viên dân tộc thiểu số tại Trường Đại học Y 
Dược Thái nguyên 

2. Xác định kiểu gen của virus viêm gan B ở 
đối tượng nghiên cứu 
 

II. ĐỐI TƯỢNG VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 
2.1. Đối tượng nghiên cứu 
* Đối tượng nghiên cứu: 200 sinh viên 

dân tộc thiểu số đang học tập tại Trường ĐH Y 
Dược Thái Nguyên tham gia hiến máu tình 

nguyện năm 2024, không có tiền sử nhiễm HBV. 
Loại trừ đối tượng không đồng ý tham gia, bỏ 
nghiên cứu. 

*Thời gian và địa điểm nghiên cứu: 
Nghiên cứu được thực hiện tại Trung tâm nghiên 
cứu Y học Việt - Đức (VG-CARE) - Bệnh viện 
Trung Ương Quân Đội 108 từ tháng 4 đến tháng 
12 năm 2024. 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 
*Thiết kế nghiên cứu: Phương pháp nghiên 

cứu mô tả cắt ngang kết hợp phân tích phòng thí 
nghiệm. 

*Cỡ mẫu và phương pháp chọn mẫu: Áp 
dụng công thức tính cỡ mẫu ước lượng cho 1 tỉ lệ: 

 
+ α là mức ý nghĩa thống kê (trong nghiên 

cứu này chúng tôi lấy α=0,05). 

+  tương ứng với mức ý nghĩa thống 
kê mong muốn, Z=1,96 (tương đương α=0,05). 

+ p là tỷ lệ ước tính. Theo nghiên cứu của 
Thái Hồng Dương (2006) ở xã Linh Sơn, Thái 
Nguyên trên đối tượng người dân tộc có tỷ lệ 
dương tính virus viêm gan B là 8,8%. Do đó, 
trong nghiên cứu này chúng tôi lấy p = 0,088. 

+ d là độ chính xác tuyệt đối mong muốn. 
Trong nghiên cứu này chúng tôi lấy d = 0,05, dự 
trù mất mẫu là 10%. 

Áp dụng theo công thức trên, tính được số 
mẫu tối thiểu là 135 

Trên thực tế, chúng tôi nghiên cứu 200 mẫu 
Phương pháp chọn mẫu: Sử dụng phương 

pháp chọn mẫu thuận tiện, lấy vào tất cả đối 
tượng đáp ứng đầy đủ tiêu chuẩn, đồng ý tham 
gia vào nghiên cứu cho đến đủ cỡ mẫu. 

* Kỹ thuật nghiên cứu: 
+ Kỹ thuật HBsAg test nhanh (Healgen, Mỹ) 
+ Kỹ thuật Nested PCR: Tách chiết DNA 

bằng bộ kít QIAamp DNA Mini kit (QIAGEN, 
Đức). Thành phần phản ứng Nested PCR được 
mô tả bảng dưới đây: 

 
Master Mix: 20 µl/ống Outer (µl/tube) Inner (µl/tube) Nồng độ cuối 

Corral Load Buffer 10x 2 2 1x 
dNTPs Mix 10 mM 0,4 0,4 200 µM 

Primer 10 µM 0,5 0,5 0,2 µM 
Taq DNA Polymerase 5U/µL 0,1 0,1 0,5 Unit 

DNA khuôn 
5 (Đối chứng (+) pha 

loãng 1/100) 
5 (Tất cả sản phẩm outer 

PCR pha loãng 1/50) 
< 1 µg/reaction 

ddH2O 12 12 - 
 

Sản phẩm sau khi chạy PCR được điện di 
trên thạch agarose 1,5% và được nhuộm với 

ethidium bromide để thu được dải có kích thước 
332bp. 
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+ Giải trình tự DNA theo phương pháp 
Sanger 

Các mẫu HBV-DNA dương tính sẽ giải trình 
tự Sanger bằng bộ sinh phẩm BigDyeTM 
Terminator v.3.1 (Thermo Fisher Scientific, Hoa 
Kỳ) trên hệ thống máy ABI 3100 Avant (Hãng 
Applied Biosystems (Mỹ).  

* Phương pháp thống kê, phân tích số 
liệu. Dữ liệu được tổng hợp bằng Excel, sau đó 
xử lý thống kê bằng phần mềm SPSS 26.0. Các 
biến định lượng được thể hiện theo giá trị trung 
bình (X̅) và độ lệch chuẩn (SD), các biến định 
tính được thể hiện dạng số lượng (n) và tỉ lệ 
phần trăm (%). Sử dụng kiểm định Chi-square 
test hoặc Fisher exact’ test để đánh giá sự khác 
biệt giữa các tỉ lệ. Sự khác biệt được coi là có ý 
nghĩa thống kê khi p<0,05.  

* Nghiên cứu đã được thông qua Hội đồng 
Đạo đức trong nghiên cứu Y sinh học của trường 
Đại học Y - Dược Thái Nguyên (Số 774/ĐHYD-
HĐĐĐ ngày 19/07/2024). Các kết quả xét 
nghiệm chỉ có giá trị trong nghiên cứu và không 
áp dụng trong điều trị hay cho bất kỳ mục đích 
thương mại. Các thông tin cá nhân của đối tượng 
nghiên cứu sẽ được đảm bảo bí mật. 
 

III. KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU 
3.1. Đặc điểm chung đối tượng nghiên 

cứu 
Bảng 1. Đặc điểm chung của đối tượng 

nghiên cứu 

Biến số 
Đối tượng NC (n=200) 

n % 

Tuổi 

< 20 23 11,5 
20 -< 30 155 77,5 

≥ 30 22 11,0 
Trung bình ± SD 22,63±4,94 

Khoảng tuổi 19÷44 
Giới 
tính 

Nam 50 25,0 
Nữ 150 75,0 

Dân 
tộc 

Thái 20 10,0 
Tày 79 39,5 
Dao 13 6,5 
Nùng 40 20,0 

Mường 10 5,0 
Mông 12 6,0 

Sán Dìu 26 13,0 
Nhận xét: -Tuổi trung bình của nhóm NC là 

22,63±4,94 tuổi, trong đó cao nhất là 44 tuổi, 
thấp nhất là 19 tuổi, nhóm 20 -< 30 tuổi chiếm 
tỷ lệ cao nhất (77,5%).  

- Phần lớn đối tượng nghiên cứu là nữ giới 
(75,0%), tỷ lệ nữ/nam là 3.  

Bảng 2. Nhiễm virus Viêm gan B 

Biến số 
Đối tượng 

NC (n=200) 
n % 

HBsAg 
Âm tính 196 97,5 

Dương tính 4 2,0 

DNA-HBV 
Âm tính 194 97,0 

Dương tính 6 3,0 
Nhiễm HBV chung 

(HBsAg (+) và 
DNA-HBV (+)) 

Âm tính 190 94.5 

Dương tính 10 5,0 

Nhận xét: Nhiễm HBsAg chiếm 2,0%, DNA-
HBV dương tính trong máu ngoại vi chiếm 3,0%. 
Như vậy, tổng nhiễm HBV là 5,0%. 

3.2. Mối liên quan nhiễm HBV với một 
số đặc điểm chung và kiểu gen của HBV 

Bảng 3. Mối liên quan nhiễm HBV với 
một số đặc điểm chung 

Biến số 
Nhiễm HBV 

Âm tính 
n; (%) 

Dương tính 
n; (%) 

p 

Tuổi 
<20 23 (100) 0 (0,0) 

0,023 20-<30 149 (96,1) 6 (3,9) 
≥30 18 (81,8) 4 (18,2) 

Giới 
tính 

Nữ 140 (93,3) 10 (6,7) 
0,069 

Nam 50 (100,0) 0 (0,0) 

Dân 
tộc 

Thái 19 (95,0) 1 (5,0) 

0,637 

Tày 74 (93,7) 5 (6,3) 
Dao 11 (84,6) 2 (15,4) 
Nùng 39 (97,5) 1 (2,5) 

Mường 10 (100,0) 0 (0,0) 
Mông 12 (100,0) 0 (0,0) 

Sán Dìu 25 (96,2) 1 (3,8) 
Nhận xét: Có liên quan nhiễm HBV-DNA với 

độ tuổi (p=0,023). Không có liên quan nhiễm 
HBV-DNA với giới tính và dân tộc (p=0,069 và 
p=637). 

 

 

 

 
Hình 1. Kết quả điện di với 6 băng dải có kích 
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thước 332bp. M: Thang chuẩn DNA 1kb 

 
Hình 2. Cây phát sinh loài 6 chủng HBV-

DNA (+) 
Nhận xét: Giải trình tự gen 6 mẫu dương 

tính cho thấy trình tự HBV thuộc kiểu gen B của 
HBV, là kiểu gen chiếm ưu thế tại Việt Nam. 
 

IV. BÀN LUẬN 
4.1. Đặc điểm chung đối tượng nghiên 

cứu. Tỷ lệ nữ so với nam trong nghiên cứu của 
chúng tôi có cao hơn so với kết quả của các tác 
giả khác là do sự khác biệt về đối tượng nghiên 
cứu của chúng tôi đều là người khỏe mạnh. Theo 
nhiều nghiên cứu trong và ngoài nước thì tần 
suất nhiễm HBV ở nam giới thường cao hơn nữ 
giới, bên cạnh đó ở các bệnh nhân nhập viện thì 
nam giới thường chiếm tỷ lệ cao hơn nữ giới do 
một số yếu tố khách quan tác động cũng làm gia 
tăng tần suất nhập viện ở nam như: yếu tố 
hormon, điều kiện làm việc và sinh hoạt không 
điều độ như nữ giới [4] [5]. 

Độ tuổi 20-30 chiếm tỷ lệ nhiều nhất trong 
nghiên cứu (77,5%) do cách chọn mẫu của 
chúng tôi là sinh viên người dân tộc thiểu số nên 
độ tuổi 20-30 là phù hợp. Điều này có sự khác 
biệt với các nghiên cứu về dấu ấn huyết thanh 
học chia tuổi thành hai nhóm trên và dưới 40 
tuổi, vì theo nhiều nghiên cứu ghi nhận tuổi 40 
đánh dấu sự thay đổi về hệ miễn dịch của các 
bệnh nhân nhiễm HBV mạn tính, ở độ tuổi này 
thường đã kết thúc giai đoạn dung nạp miễn 
dịch và nhiều bệnh nhân chuyển sang giai đoạn 
thanh thải miễn dịch, thậm chí tiến triển đến xơ 
gan với nhiều mức độ khác nhau [4]. 

Các dân tộc phân bố vào các nhóm Thái, 
Tày, Dao, Nùng, Mường, Mông, Sán Dìu. Nghiên 
cứu của chúng tôi tương đồng về giới và dân tộc 
với nghiên cứu về HBV ở Thái Nguyên năm 2006 
với độ tuổi trung bình của quần thể nghiên cứu 
là 40,4 ± 14,6 tuổi. Sáu mươi mốt (61%) là nữ 
và 39% là nam. Hơn một nửa trong số họ (56%) 
là người Kinh và phần còn lại (44%) đến từ các 

dân tộc thiểu số khác nhau (36,3% người Sán 
Dìu, 5,7% người Tày, 1,8% người Nùng) [6]. 

4.2. Mối liên quan nhiễm HBV với một 
số đặc điểm chung và kiểu gen HBV. Nghiên 
cứu của chúng tôi cho thấy có liên quan nhiễm 
HBV-DNA với độ tuổi (p=0,023). Không có liên 
quan nhiễm HBV-DNA với giới tính và dân tộc 
(p=0,069 và p=637). Đối tượng hiến máu trong 
nghiên cứu của chúng tôi đến từ Trường Đại học 
Y Dược Thái nguyên, nơi có nhiều cơ hội tiếp cận 
tiêm chủng, khả năng tiếp cận chăm sóc sức 
khỏe và trình độ dân trí cao hơn trong cộng 
đồng dân tộc nói chung. Do đó, tỷ lệ nhiễm HBV 
ở cộng đồng người dân tộc thiểu số ở các vùng 
nông thôn có thể còn cao hơn nữa. Cũng cần lưu 
ý rằng độ nhạy phân tích của các xét nghiệm 
phân tử đối với HBV- DNA có thể đã ảnh hưởng 
đến kết quả của nghiên cứu này và là một trong 
những nguyên nhân gây ra sự khác biệt trong tỷ 
lệ nhiễm HBV trong các nghiên cứu khác nhau. 

Một cuộc khảo sát 400 người về tình trạng 
huyết thanh dương tính của kháng nguyên bề 
mặt viêm gan B (HBsAg) và nhiễm HBV đã được 
tiến hành tại năm thôn ở xã Linh Sơn, tỉnh Thái 
Nguyên từ tháng 6 đến tháng 8 năm 2006 cho 
thấy: tỷ lệ nhiễm HBV hiện tại và trong quá khứ 
cao được quan sát thấy ở vùng nông thôn và 
tăng đáng kể theo độ tuổi (>40) [6]. Độ tuổi 
trong nghiên cứu của chúng tôi chủ yếu 20-30 vì 
đối tượng nghiên cứu đều đang đi học nhưng kết 
quả cho thấy có liên quan nhiễm HBV- DNA với 
độ tuổi (p=0,023),  

Nhiễm HBV phổ biến trên toàn thế giới, 
nhưng tỷ lệ mắc bệnh rất khác nhau giữa các 
quần thể bệnh nhân. Điều này phụ thuộc vào các 
khu vực địa lý khác nhau, các yếu tố nguy cơ 
nhiễm trùng qua đường máu và các xét nghiệm 
được sử dụng để phát hiện HBsAg và HBV- DNA 
[7]. Trong nghiên cứu của chúng tôi, không có 
liên quan nhiễm nhiễm HBV- DNA với giới tính và 
dân tộc. Đây là điểm hạn chế của nghiên cứu, cần 
số lượng mẫu lớn hơn trên vùng địa lý rộng hơn 
để có kết quả chính xác hơn. Một hạn chế khác 
của nghiên cứu hiện tại là tải lượng virus của các 
cá thể HBV dương tính không được định lượng.  

Nghiên cứu của chúng tôi dựa trên Nested 
PCR đánh giá HBV-DNA trong máu ngoại vi của 
những người âm tính với HBsAg do hạn chế 
nguồn kinh phí của đề tài không phân tích các 
dấu ấn huyết thanh học. Nếu HBsAg (-) kèm 
theo 2 kháng thể Anti-HBc (-) và Anti-HBs (-) thì 
người bệnh chưa từng tiếp xúc với HBV. Nếu 
kèm theo xét nghiệm 2 kháng thể Anti-HBc (+) 
và Anti-HBs (+) thì người bệnh đã có miễn dịch 
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bảo vệ HBV trước đó. Nếu kèm theo xét nghiệm 
2 kháng thể Anti-HBc (-) và Anti-HBs (+) thì 
người bệnh có miễn dịch bảo vệ HBV do tiêm 
phòng vaccine. Do vậy, việc khuếch đại HBV- 
DNA từ máu ngoại vi có thể không đủ nhạy khi 
tải lượng HBV- DNA dưới ngưỡng phát hiện ở 
trong máu. Điều này có thể dẫn đến việc đánh 
giá thấp số ca nhiễm viêm gan B và việc thiếu dữ 
liệu các kháng thể huyết thanh có thể hạn chế 
thông tin thu được về sự biến đổi các dấu ấn 
huyết thanh học. Đây là nghiên cứu đầu tiên giải 
trình tự kiểu gen HBV ở Thái Nguyên. Cần có 
nghiên cứu trên vùng địa lý lớn hơn với số lượng 
người trong các dân tộc lớn hơn để phân tích 
tương quan giữa các dân tộc nhiễm HBV với các 
đặc điểm lâm sàng và cận lâm sàng tại vùng dịch 
tễ lưu hành bệnh này. 

Để phân tích genotype HBV- DNA và xây 
dựng cây phát sinh loài, chúng tôi đã sắp xếp 
các trình tự dữ liệu PCR theo CLUSTAL -W và 
BLAST (National Center for Biotechnology 
Information; http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ blast/ 
blast.cgi). Tính chính xác và tin cậy của trình tự 
gen được kiểm tra bởi phần mềm BioEdit. Đặc 
tính di truyền và phân tích phát sinh loài được 
thực hiện bằng MEGA7 [8]. Ở Châu Á, kiểu gen 
B và C của HBV rất phổ biến và khoảng 75% các 
ca nhiễm HBV ở Việt Nam là do kiểu gen B [9], 
đây là kiểu gen được xác định ở cả 6 mẫu dương 
tính với HBV-DNA của chúng tôi. Đáng lưu ý kiểu 
gen B của HBV đặc biệt liên quan đến các biến 
thể thoát miễn dịch và giảm tải lượng HBV sớm 
do thanh thải HBeAg sớm. Trong giai đoạn hậu 
cửa sổ, trong khi HBV-DNA có thể được phát 
hiện ở tải lượng thấp, HBsAg có thể không được 
phát hiện do nhiễm virus cấp tính hoặc mạn tính 
đã được giải quyết. Ngoài ra, biểu hiện gen S 
thấp hoặc sự hiện diện của đột biến gen S thoát 
miễn dịch ở yếu tố quyết định kháng nguyên “a” 
và vùng ưa nước chính (MHR) đã được công 
nhận là gây ra kết quả HBsAg âm tính giả [10]. 
 
V. KẾT LUẬN VÀ KIẾN NGHỊ 

Trong nghiên cứu này, chúng tôi đã khảo sát 
tỷ lệ cao của nhiễm viêm gan B trong cộng đồng 
khỏe mạnh là sinh viên dân tộc thiểu số đang học 
tập tại Trường Đại học Y Dược Thái Nguyên. 
Trong khi xét nghiệm nhanh HBsAg bỏ sót nhiều 
ca, Nested PCR phát hiện 3% người tham gia hiến 
máu có HBV-DNA và giải trình tự gen các mẫu 
dương tính này đều thuộc kiểu gen B, là kiểu gen 
chiếm ưu thế tại Việt Nam. Điều này cho thấy 
gánh nặng của nhiễm viêm gan B có tác động 
đáng kể đến sức khỏe cộng đồng do khả năng lây 
truyền viêm gan B qua truyền máu và sản phẩm 

máu, ghép tạng và lây truyền dọc, vì việc sàng lọc 
hiện nay chỉ dựa vào xét nghiệm HBsAg.  

Những kết quả này chứng minh tầm quan 
trọng của xét nghiệm phân tử trong việc ngăn 
ngừa sự lây lan và tái hoạt động của HBV ở 
những bệnh nhân có nguy cơ cao; và ủng hộ việc 
đưa các xét nghiệm phân tử theo mục tiêu của 
WHO là chỉ định thường quy HBV vào năm 2030. 
Các nghiên cứu sâu hơn ở các tỉnh khác nhau của 
Việt Nam sẽ giúp xác định nguy cơ tương đối của 
nhiễm HBV lây truyền qua truyền máu trong dân 
số Việt Nam trong những năm tới. 
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