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coi trọng. 
Kết hợp Y học hiện đại và Y học cổ truyền 

trong điều trị tăng huyết áp tại khoa đã cho kết 
quả khả quan với 98,4% bệnh nhân có kết quả 
đỡ khi ra viện với 100% bệnh nhân cải thiện các 
triệu chứng lâm sàng và 89,0% bệnh nhân đạt 
huyết áp mục tiêu điều trị. Số ngày trung bình 
đạt huyết áp mục tiêu chỉ có 2,3 ± 2,8 ngày. Do 
vậy, qua kết quả nghiên cứu có thể khẳng định 
phương pháp điều trị điều trị Y học hiện đại kết 
hợp Y học cổ truyền đem lại hiệu quả cao trong 
điều trị tăng huyết áp. 
 
V. KẾT LUẬN 

Qua nghiên cứu 454 bệnh án tăng huyết áp 
tại Khoa Lão – Bệnh viện Y học cổ truyền Trung 
ương cho thấy bệnh nhân tăng huyết áp chủ yếu 
được điều trị đơn trị liệu thuốc hạ huyết áp Y 
học hiện đại kết hợp thuốc thang Y học cổ 
truyền. Chế phẩm và phương pháp không dùng 
thuốc Y học cổ truyền ít được sử dụng. Phương 
pháp Y học hiện đại kết hợp Y học cổ truyền đã 
cải thiện triệu chứng, chỉ số huyết áp và đạt mục 
tiêu điều trị tốt. Tuy nhiên, cần phối hợp thuốc 
hạ huyết áp ngay từ đầu và tăng cường bào chế 
và sử dụng chế phẩm thuốc cổ truyền và 
phương pháp không dùng thuốc để tăng hiệu 
quả điều trị. 
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trong quần thể.  Các nghiên cứu trước đây chưa phân 
tích sự phân bố subtype HIV-1 tại Đông Nam Á nói 
chung và Việt Nam nói riêng. Đối tượng, phương 
pháp: Nghiên cứu được thực hiện dựa trên việc phân 
tích dữ liệu của các bệnh nhân nhiễm HIV-1 trên cơ sở 
dữ liệu trình tự HIV của Phòng thí nghiệm quốc gia 
Los Alamos. Dữ liệu được chọn lọc dựa trên những 
tiêu chí cụ thể và tiến hành phân tích phân bố subtype 
HIV-1 tại khu vực Đông Nam Á và Việt Nam. Kết quả: 
Thông qua việc phân tích 6.603 dữ liệu của khu vực 
Đông Nam Á, CRF01_AE (5.679/6.603 – 86%) chiếm 
tỷ lệ cao nhất, sau đó là subtype B (426/6.603 – 
6,5%) và CRF33_01B (98/6.603 – 1,5%). Subtype 
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CRF33_01B chỉ xuất hiện tại Malaysia (98%) và 
Indonesia (2%). Tại Việt Nam, CRF01_AE chiếm tỷ lệ 
trên 97% qua các giai đoạn. Trong giai đoạn 2012-
2021, có sự xuất hiện của các subtype CRF mới: 
CRF07_BC (0,1%), CRF109_0107 (0,4%) và 
CRF127_07109 (0,4%). Kết luận: Nghiên cứu cho 
thấy sự đa dạng của HIV-1 theo khu vực Đông Nam Á 
và Việt Nam. Subtype CRF01_AE chiếm tỷ lệ cao 
nhưng một số quốc gia có sự xuất hiện và phổ biến 
của các chủng CRF khác. Vì vậy, việc tiếp tục giám sát 
dịch tễ học của HIV-1 là rất quan trọng đối với việc 
thiết kế, thử nghiệm và triển khai vắc-xin phòng ngừa. 
Từ khóa: HIV, Los Alamos, Đông Nam Á, Việt Nam. 
 

SUMMARY 
INVESTIGATION OF HIV-1 SUBTYPES 

DISTRIBUTION IN SOUTHEAST ASIA AND 
VIETNAM USING THE LOS ALAMOS DATABASE 

Background: Due to the heterogeneous and 
evolving nature of HIV, treatment, prevention, and 
vaccine development require an up-to-date 
understanding of the distribution of HIV subtypes in 
populations. Previous studies have not analyzed the 
distribution of HIV-1 subtypes specifically in Vietnam 
and Southeast Asia. Methods: This study was 
conducted by analyzing data from HIV-1 infected 
patients using the HIV sequence database from the 
Los Alamos National Laboratory. Data were selected 
based on specific criteria, and the distribution of HIV-1 
subtypes in Southeast Asia and Vietnam was analyzed. 
Results: Analysis of 6.603 datasets from Southeast 
Asia showed that CRF01_AE accounted for the highest 
proportion (5.679/6.603 – 86%), followed by subtype 
B (426/6.603 – 6,5%) and CRF33_01B (98/6.603 – 
1,5%). Subtype CRF33_01B was only found in 
Malaysia (98%) and Indonesia (2%). In Vietnam, 
CRF01_AE consistently accounted for over 97% across 
different time periods. Between 2012 and 2021, new 
CRF subtypes emerged: CRF07_BC (0,1%), 
CRF109_0107 (0,4%), and CRF127_07109 (0,4%). 
Conclusion: This study highlights the diversity and 
dynamic trends of HIV-1 across Southeast Asia and 
Vietnam. While CRF01_AE remains the predominant 
subtype, certain countries exhibit the presence and 
prevalence of other CRF strains. Therefore, continued 
epidemiological surveillance of HIV-1 is crucial for the 
design, testing, and implementation of preventive 
vaccines. Keywords: HIV, Los Alamos National 
Laboratory, Southeast Asia, Vietnam. 
 

I. ĐẶT VẤN ĐỀ  
Theo số liệu của Chương trình Phối hợp của 

Liên Hợp Quốc về HIV/AIDS (UNAIDS), tính đến 
cuối năm 2023, thế giới hiện có khoảng 39,9 
triệu người nhiễm virus suy giảm miễn dịch ở 
người (HIV) (1). HIV bao gồm HIV-1 và HIV-2, 
có nguồn gốc từ virus suy giảm miễn dịch ở linh 
trưởng (2). HIV-1 chiếm khoảng 95% tổng số ca 
nhiễm trên thế giới và được phân thành bốn 
nhóm (M, N, O và P), trong đó nhóm M bao gồm 
chín phân nhóm riêng biệt, chủ yếu là C, B và A, 
chiếm khoảng 70% tổng số ca nhiễm HIV-1 toàn 

cầu (2). So với HIV-1, HIV-2 ít phổ biến hơn, tiến 
triển chậm hơn và chủ yếu tập trung tại khu vực 
Tây Phi (2). Vào năm 2023, hơn 1,3 triệu ca 
nhiễm HIV mới và 630.000 ca tử vong liên quan 
đến AIDS được ghi nhận (1). Việc hiểu rõ các 
phân nhóm HIV phổ biến trong những nhóm đối 
tượng này có ý nghĩa quan trọng trong việc xây 
dựng các chiến lược phòng ngừa và can thiệp 
chuyên biệt. Nhìn chung, sự đa dạng của các 
phân nhóm HIV có tác động đáng kể đến phát 
triển vắc-xin, khi vắc-xin cần kích thích đáp ứng 
miễn dịch có khả năng nhắm mục tiêu hiệu quả 
vào các phân nhóm khác nhau của virus (2). 

Một trong những đặc điểm chính của đại 
dịch HIV là tính đa dạng di truyền (3). Sự phân 
bố địa lý của các phân nhóm HIV-1 đang thay 
đổi theo thời gian, với sự gia tăng đáng kể của 
các biến thể tái tổ hợp mới xuất hiện (2). Quá 
trình tái tổ hợp giữa các phân nhóm dẫn đến sự 
hình thành các dạng tái tổ hợp lưu hành (CRFs) 
và các dạng tái tổ hợp đặc trưng (URFs) (2). 
Trong đó, CRFs là các chủng virus lan truyền 
trong quần thể, được phân loại khi phát hiện ít 
nhất ba cá thể không có mối liên hệ dịch tễ học 
và được đặt tên theo thứ tự liên tiếp dựa trên 
các hướng dẫn quốc tế đã được thống nhất (2, 
3). URFs đề cập đến các trình tự tái tổ hợp đặc 
trưng, không có bằng chứng về sự lây truyền 
tiếp theo (2, 3). Hiện nay, cơ sở dữ liệu HIV Los 
Alamos đã ghi nhận 158 CRFs của HIV-1 (4), 
trong đó hai dạng phổ biến nhất là CRF01_AE và 
CRF02_AG, lần lượt có tỷ lệ lưu hành cao nhất ở 
châu Á và Tây Phi (2). 

Do bản chất không đồng nhất và không 
ngừng tiến hóa của HIV, các biện pháp điều trị, 
dự phòng và phát triển vắc-xin đòi hỏi phải có 
hiểu biết cập nhật về sự phân bố của các phân 
nhóm HIV trong quần thể. Vào năm 2023, 
Williams và cộng sự đã thực hiện một nghiên 
cứu tổng quan hệ thống và phân tích tổng hợp 
phân bố địa lý HIV-1 giai đoạn 2010-2021 (2). 
Một tổng quan khác của Bbosa và cộng sự đã 
tóm lược sự phân bố toàn cầu của HIV-1 trong 
giai đoạn 1987–2018 (2). Tuy nhiên, các nghiên 
cứu trên chưa phân tích cụ thể tình hình phân bố 
subtype HIV-1 tại Việt Nam nói riêng và Đông 
Nam Á nói chung. Do đó, nghiên cứu này được 
thực hiện trên cơ sở dữ liệu Los Alamos – cơ sở 
dữ liệu tập trung các thông tin về bệnh nhân 
HIV, nhằm cung cấp góc nhìn toàn diện về sự 
phân bố của HIV-1 tại Việt Nam và Đông Nam Á. 
 

II. ĐỐI TƯỢNG VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU  
2.1. Đối tượng nghiên cứu. Dữ liệu của 

các bệnh nhân nhiễm HIV-1 trên cơ sở dữ liệu 
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trình tự HIV của Phòng thí nghiệm quốc gia Los 
Alamos, truy cập vào ngày 24/01/2025. 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 
Phương pháp lọc dữ liệu. Từ cơ sở dữ liệu 

Los Alamos, tiến hành chọn dữ liệu của bệnh 
nhân Châu Á. Từ bộ dữ liệu này, phần mềm R 
được sử dụng để chọn dữ liệu các nước Đông 
Nam Á. Tiếp tục tiến hành loại trừ các trình tự 
HIV-1 bất thường: trình tự có nhiều nucleotide 
không phải ATCG; trình tự có khả năng cao bị 
nhiễm tạp từ chủng phòng thí nghiệm; trình tự 
chứa các siêu đột biến thay thế G>A; trình tự 
tổng hợp không đại diện cho trình tự virus tự 
nhiên; trình tự chứa một đoạn bị xóa; trình tự 
được ghi nhận dưới dạng sợi DNA bổ sung. Đối 
với những bệnh nhân có thông tin bị trùng lặp, 
chỉ giữ lại 1 quan sát dựa trên mã số Id bệnh 
nhân. Cuối cùng, loại trừ những bệnh nhân 
không có năm thu mẫu.       

Các biến số nghiên cứu 
 Quốc gia: Nơi lấy mẫu. 
 Subtype: Các phân nhóm của virus HIV-1. 
 Năm: Năm lấy mẫu, tính tại thời điểm thu mẫu. 
 Giai đoạn: Kết hợp nhiều năm riêng lẻ dựa 

trên số lượng mẫu như nhau. 
Xử lý và phân tích số liệu. Phần mềm 

thống kê R, phiên bản 4.3.2 (R 
Foundation for. Statistical Computing,  Vienna,  
Áo) được sử dụng để phân tích dữ liệu. Dữ liệu 
định tính được biểu diễn dưới dạng tần số (%). 

Phân bố subtype HIV-1 theo khu vực Đông 
Nam Á hoặc theo từng quốc gia: dựa trên phần 
trăm tỷ số của số lượng mẫu mỗi subtype và 
tổng số lượng mẫu tại khu vực Đông Nam Á 
hoặc tổng số lượng mẫu theo từng quốc gia 
tương ứng. Đối với Việt Nam, chúng tôi chia dữ 
liệu thành ba giai đoạn thời gian, dựa trên sự 

tương đồng giữa số lượng bệnh nhân trong từng 
giai đoạn (1995–2006, 2007–2011 và 2012–
2021). Giai đoạn 1995–2006 và 2012–2021 gồm 
nhiều năm hơn để bù đắp cho lượng dữ liệu 
tương đối ít ở 2 khoảng thời gian này.  
 

III. KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU 
3.1. Kết quả lọc dữ liệu. Cơ sở dữ liệu 

trình tự HIV có tổng cộng 230.062 dữ liệu bệnh 
nhân châu Á, bao gồm 47.360 bệnh nhân Đông 
Nam Á (9 quốc gia trên hệ thống Phòng thí 
nghiệm quốc gia Los Alamos). Sau khi loại trừ 
1.748 trình tự bất thường, thu được 45.612 trình 
tự. Tiếp tục loại trừ 38.445 bệnh nhân có cùng 
Id hoặc không có Id và 564 bệnh nhân không có 
năm lấy mẫu, việc phân tích được thực hiện trên 
6.603 dữ liệu sau khi lọc.   

3.2. Phân bố HIV-1 tại Đông Nam Á 
Bảng 1: Phân bố subtype HIV-1 giai 

đoạn 1990-2021 
Subtype Tần số % 

B 426 6,5 
C 57 0,9 

CRF01_AE 5.679 86,0 
CRF33_01B 98 1,5 

Khác 343 5,1 
Tại bảng 1, trong số các subtype phổ biến ở 

Đông Nam Á, CRF01_AE (5.679/6.603 – 86%) 
chiếm tỷ lệ cao nhất và gấp 13 lần so với subtype 
chiếm tỷ lệ cao thứ hai - B (426/6.603 – 6,5%). 
Các subtype khác (A, G, CRF02_AG, CRF07_BC, 
CRF08_BC, CRF15_01B, CRF34_01B, CRF48_01B, 
CRF51_01B, CRF52_01B, CRF53_01B, CRF54_01B, 
CRF58_01B, CRF74_01B, CRF82_cpx, CRF83_cpx, 
CRF97_01B, CRF109_0107, CRF127_07109 và các 
trình tự chưa biết subtype) chiếm tỷ lệ thấp 
(5.1%).  

 
Bảng 2: Phân bố các subtype tại quốc gia Đông Nam Á giai đoạn 1990-2021 

Đối tượng 
Subtype 

B C CRF01_AE CRF33_01B Khác 
N=426 N=57 N=5.679 N=98 N=343 

Quốc gia, n (%) 
Campuchia 8 (1,9%) 0 (0%) 688 (12,1%) 0 (0%) 3 (0,9%) 
Indonesia 47 (11,0%) 3 (5,3%) 342 (6,0%) 2 (2,0%) 22 (6,4%) 

Lào 0 (0%) 0 (0%) 49 (0,9%) 0 (0%) 5 (1,5%) 
Malaysia 42 (9,9%) 3 (5,3%) 78 (1,4%) 96 (98,0%) 73 (21,3%) 
Myanmar 49 (11,5%) 41 (71,9%) 46 (0,8%) 0 (0%) 112 (32,7%) 
Philippines 17 (4,0%) 0 (0%) 1100 (19,4%) 0 (0%) 18 (5,2%) 
Singapore 118 (27,7%) 7 (12,3%) 151 (2,7%) 0 (0%) 12 (3,5%) 
Thái Lan 136 (31,9%) 1 (1,8%) 1563 (27,5%) 0 (0%) 80 (23,3%) 
Việt Nam 9 (2,1%) 2 (3,5%) 1662 (29,3%) 0 (0%) 18 (5,2%) 

 
Dữ liệu được trình bày dưới dạng tần suất (%).  
Giá trị tô đậm: giá trị lớn nhất của từng 

subtype tại các quốc gia. 

CRF: Circulating recombinant form – các 
virus tái tổ hợp lưu hành. 

Bảng 2 cho thấy CRF01_AE phổ biến nhất ở 
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Việt Nam (29,3%), Thái Lan (27,5%), Philippines 
(19,4%) và Campuchia (12,1%). Trong khi đó, 
subtype B được phát hiện nhiều tại Thái Lan 
(31,9%), Singapore (27,7%), Myanmar (11,5%) 
và Indonesia (11,0%). Subtype C phân bố chủ 
yếu tại Myanmar (71,9%) và Singapore (12,3%). 
Riêng CRF33_01B chỉ được phát hiện tại 2 quốc 
gia: Malaysia (98,0%) và Indonesia (2,0%).   

 
Hình 1: Phân bố subtype theo từng quốc 

gia giai đoạn 1990-2021 
Hình 1 cho thấy subtype CRF01_AE xuất hiện 

tại tất cả 9 quốc gia Đông Nam Á với tỷ lệ cao. 
Trong đó, CRF01_AE chiếm hơn 80% tại Thái 
Lan và Indonesia; hơn 90% tại Việt Nam, 
Campuchia, Philippines và Lào. Tại Singapore, 
subtype CRF01_AE (52%) và B (41%) cùng 
chiếm tỷ lệ cao. Tuy nhiên tại 2 quốc gia còn lại, 
ngoài subtype CRF01_AE, các subtype khác cũng 
chiếm một tỷ lệ tương đương: subtype 
CRF33_01B (33%) và B (14%) tại Malaysia; 
subtype B (20%) và C (17%) tại Myanmar. 

3.3. Phân bố HIV-1 tại Việt Nam qua 
các giai đoạn 

Bảng 3: Phân bố subtype HIV-1 tại Việt 
Nam qua 3 giai đoạn 

Đối tượng 
Giai đoạn 

1995-
2006 

2007-
2011 

2012-
2021 

Subtype, n (%) 447 541 703 
B 4 (0,9%) 4 (0,7%) 1 (0,1%) 
C 1 (0,2%) 0 (0%) 1 (0,1%) 

CRF01_AE 
441 

(98,7%) 
534 

(98,7%) 
687 

(97,7%) 
CRF07_BC 0 (0%) 0 (0%) 1 (0,1%) 

CRF109_0107 0 (0%) 0 (0%) 3 (0,4%) 
CRF127_07109 0 (0%) 0 (0%) 3 (0,4%) 
Không xác định 

subtype 
1 (0,2%) 3 (0,6%) 7 (1,0%) 

Bảng 3 cho thấy CRF01_AE chiếm tỷ lệ cao 
và gần như không thay đổi qua cả 3 giai đoạn. 
Tuy nhiên, sự phân bố các subtype khác có sự 
thay đổi: subtype B có xu hướng giảm và có sự 

xuất hiện của các subtype CRF mới: CRF07_BC, 
CRF109_0107 và CRF127_07109.   
 

IV. BÀN LUẬN 
Cơ sở dữ liệu trình tự HIV có tổng cộng 

230.062 dữ liệu bệnh nhân châu Á và sau khi 
tiến hành lọc dữ liệu, việc phân tích được thực 
hiện trên 6.603 bệnh nhân. Lý giải cho điều này, 
phần lớn dữ liệu bị loại trừ do sự trùng lặp trong 
Id bệnh nhân, nhiều nhất là số Id lặp lại 2 lần 
(3.843) và 3 lần (3.322). Ngoài ra, 17.429 bệnh 
nhân không có Id bị loại trừ khỏi phân tích.     

Trong nghiên cứu này, subtype CRF01_AE 
(86%) chiếm tỷ lệ cao nhất, tiếp theo là B 
(6,5%) và C (0,9%). Kết quả tương đồng với các 
nghiên cứu tổng quan hệ thống trước đây. Vào 
năm 2018, Hemelaar và cộng sự cho thấy 
CRF01_AE chiếm tỷ lệ cao nhất qua các nhóm 
năm 1990-2015 (72,8% – 81,7%), sau đó là B 
(4,4% – 22,7%) và C (1,1% – 2,6%) (3). Tuy 
nhiên, nghiên cứu Hemelaar phân nhóm Đông 
Nam Á không bao gồm Việt Nam nhưng lại bao 
gồm một số quốc gia không liên quan: 
Afghanistan, Bangladesh, Bhutan, Maldives, 
Nepal, Pakistan và Sri Lanka (3). Một nghiên cứu 
khác vào năm 2023 cũng chỉ ra rằng tại khu vực 
Châu Á – Thái Bình Dương, CRF01_AE (29%) 
chiếm tỷ lệ cao, nhưng subtype B (13%) và C 
(13%) chiếm tỷ lệ tương đương (2).  

So với các quốc gia khác, subtype 
CRF33_01B xuất hiện với tỷ lệ cao tại Malaysia. 
Kết quả trên đồng thuận với nghiên cứu được 
thực hiện trước đây. Năm 2013, kết quả nghiên 
cứu của Chow cho thấy CRF33_01B chiếm 
khoảng 71% trong quần thể những người tiêm 
chích ma túy tại Malaysia (5). Năm 2014, Dey và 
cộng sự cũng đã xác nhận lại sự xuất hiện của 
subtype này (6). Bên cạnh đó, CRF33_01B cũng 
được ghi nhận tại biên giới Indonesia và 
Singapore (5).   

Tại Việt Nam, CRF01_AE chiếm khoảng 98% 
trong giai đoạn 1995-2021. Kết quả này được ghi 
nhận trong các nghiên cứu trước đây. Trong một 
nghiên cứu cắt ngang đại diện toàn quốc trên 
bệnh nhân bắt đầu điều trị ART vào năm 2017-
2018, nhóm tác giả Vũ Quốc Đạt cho biết 
subtype CRF01_AE chiếm ưu thế và được phát 
hiện tại 328/340 (97,1%) bệnh nhân (7). Các 
phân nhóm khác bao gồm: B (7/340, 1,9%), C 
(2/340, 0,7%), CRF07_BC (1%) và CRF25_cpx 
(0.1%) (7). Trong một nghiên cứu trên ba nhóm 
đối tượng quan hệ tình dục trong năm 2018-
2020, CRF01_AE cũng chiếm tỷ lệ phổ biến: 
82.7%, các subtype còn lại bao gồm A, B, C, 
CRF07/08_BC và CRF25_cpx (8). Khi chia giai 
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đoạn 1995-2021 thành 3 giai đoạn dựa trên sự 
tương đương số lượng bệnh nhân, ta thấy rằng 
có sự xuất hiện của các chủng CRF mới trong 
những năm gần đây. Sự xuất hiện và phổ biến 
của các chủng CRF mới tại nhiều quốc gia, vùng 
lãnh thổ và trên toàn cầu đã được đề cập và 
đồng thuận tại các nghiên cứu trước đây (2, 3). 

Nghiên cứu này có những hạn chế sau. Một: 
Cơ sở dữ liệu Los Alamos không chứa 2 quốc gia 
là Brunei và Timor-Leste. Tuy nhiên, số lượng 
dân số tại 2 nước ít nên có thể không ảnh hưởng 
nhiều đến phân bố subtype HIV-1 trên khu vực 
Đông Nam Á. Hai: Một số quốc gia có cỡ mẫu 
nhỏ và dữ liệu ít nên kết quả không thực sự đại 
diện cho khu vực. Ba: Một số nghiên cứu tại Việt 
Nam phát hiện chủng CRF25_cpx nhưng kết quả 
phân tích sau khi lọc dữ liệu của nghiên cứu này 
lại không có. Los Alamos là cơ sở dữ liệu mở, 
phụ thuộc vào việc cập nhật dữ liệu nên một số 
kết quả nghiên cứu có thể không được cập nhật 
trên hệ thống này.  
 

V. KẾT LUẬN 
Tóm lại, nghiên cứu trên 6.603 bệnh nhân 

cho thấy sự đa dạng của HIV-1 theo khu vực 
Đông Nam Á. Subtype CRF01_AE chiếm tỷ lệ cao 
nhưng một số quốc gia có sự xuất hiện và phổ 
biến của các chủng CRF khác. Vì vậy, việc tiếp 
tục giám sát dịch tễ học của HIV-1 là rất quan 
trọng đối với việc thiết kế, thử nghiệm và triển 
khai vắc-xin phòng ngừa. 
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Đặt vấn đề: Acinetobacter baumannii là một loại 
cầu khuẩn gram âm đã xuất hiện từ một sinh vật có 
khả năng gây bệnh đáng ngờ thành một tác nhân 
truyền nhiễm có tầm quan trọng đối với các bệnh viện 
trên toàn thế giới. Mục tiêu: Nghiên cứu tỷ lệ nhiễm 
của vi khuẩn Acinetobacter baumannii phân lập từ 
bệnh phẩm đường hô hấp tại Bệnh viện Đa khoa 
thành phố Cần Thơ năm 2021-2022. Đối tượng và 
phương pháp nghiên cứu: Nghiên cứu mô tả cắt 
ngang trên 434 bệnh phẩm đường hô hấp của bệnh 


