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Tóm tắt. Trong nghiên cứu này, chúng tôi đã tạo dòng và biểu hiện thành công gene UL44 

mã hóa tạo glycoprotein C (gC) của virus gây bệnh dịch ở tả vịt. Vùng mã hóa tạo kháng 

nguyên gC được phân lập từ mẫu bệnh phẩm gan vịt có kích thước 1296 bp, tương đồng 100 

% với trình tự gene được công bố trên Genebank (mã số: EU076811.1). Vùng gene UL44 mã 

hóa tạo chuỗi polypeptide hoàn chỉnh dài 431 acid amin và tương đồng 100 % với chuỗi 

polypeptide được công bố trên Genebank (mã số: ABW82653.1). Kết quả phân tích điện di 

SDS cho thấy protein dung hợp 6xHis-gC có khối lượng phân tử xấp xỉ khoảng 50 kDa. 

Từ khóa: gene UL44, virus dịch tả vịt, gC 

1 Đặt vấn đề 

Bệnh dịch tả vịt (duck plague) là một bệnh truyền nhiễm cấp tính gây tử vong cao cho vịt, ngỗng và 

thiên nga do một loại Herpesvirus thuộc bộ Alpha herpesvirus gây ra [5]. Bệnh thể hiện thông qua các triệu 

chứng chủ yếu là sốt cao, chảy nước mắt, sưng đầu, chân mềm yếu, bại liệt, phân xanh và có thể xuất huyết 

nội tạng [16]. Bệnh đã gây thiệt hại kinh tế nặng nề nhất cho ngành chăn nuôi trên thế giới trong đó có Việt 

Nam [11]. 

Về cấu trúc phân tử của virus dịch tả vịt (Duck Enteritis Virus) có hệ gene là một DNA sợi đôi có độ 

dài khoảng 150–170 kb giống như nhiều loài virus thuộc họ Herpesvirus khác. Mặt khác, hệ gene của nó 

chia thành hai vùng quan trọng hay còn gọi là vùng độc nhất (unique region, U) đó là vùng dài UL và vùng 

ngắn US. Hai đầu vùng ngắn được bao bọc bởi hai vùng lặp lại ký hiệu IRS và TRS. Vì hệ gene của virus 

gây bệnh dịch tả ở vịt tương đối lớn nên cho đến nay chỉ có một vài gene được giải mã [18]. Gần đây, số 

lượng các gene của Herpesvirus đã được xác định cấu trúc của nó ngày càng tăng lên, như: UL5 [13], UL6 

[14], UL22 và UL23 và UL24 [7], UL25, UL26, UL26.5, UL27, UL28, UL29, UL30 [10], UL32, UL33, UL34 [1]. 
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Trong đó, gene UL44 là một gene quan trọng đã có nhiều nghiên cứu về sinh học phân tử 

công bố và mức độ nghiên cứu cho thấy tương đối khác nhau trong herpesviruses [9]. Kháng 

nguyên gC là một trong những thành phần thiết yếu cho sự nhân lên của virus và có nhiều chức 

năng sinh học quan trọng. Là một glycoprotein đa chức năng trong Alphaherpesvirinae, chúng 

tham gia vào liên kết, phát tán, tính ổn định, độc tính và nhiều chức năng khác của virus [17, 

15]. Glycoprotein nằm trên bề mặt vỏ của hạt virus trưởng thành; chúng chứa nhiều yếu tố 

quyết định kháng nguyên và có thể tạo ra phản ứng miễn dịch hoàn chỉnh [2, 3, 12]. Một số 

vaccine DNA dựa trên gene UL44 mã hóa tạo kháng nguyên gC từ Herpesviruses đã được thử 

nghiệm gây miễn dịch ở chuột thu được kết quả đáp ứng miễn dịch tốt và hiệu quả bảo vệ cao 

[6, 17]. Mục đích của nghiên cứu này là tạo dòng và biểu hiện thành công gene UL44 của virus 

dịch tả vịt trong tế bào vật chủ E. coli BL21(DE3) ở dạng dung hợp tái tổ hợp. 

2 Nguyên liệu và phương pháp 

2.1 Nguyên liệu 

50 mẫu gan vịt nghi mắc bệnh dịch tả do Trạm Chẩn đoán xét nghiệm và điều trị bệnh 

động vật – Chi cục Thú y Thừa Thiên Huế thu nhận ở huyện Phú Vang, Thừa Thiên Huế cung 

cấp. Chủng vi khuẩn E. coli TOP10, BL21 (DE3), vector pGEM®-T Easy (Invitrogen), vector 

pET200/D-TOPO (Invitrogen), Kit tinh sạch gel: Kit Isolate II PCR and Gel (Bioline) và Kit tách 

và tinh sạch plasmid tái tổ hợp (EZ-10 Spin Column Plasmid DNA Minipreps Kit, BS6141 (Bio 

Base INC)).  

Đệm TNE (50 mM Tris-HCl pH 7,5, 100 mM NaCl, 2 mM EDTA); CTAB (Trimethyl 

Ammonium Bromide); kanamycin, ampiciliin. 

2.2 Phương pháp 

Tách chiết AND: DNA tổng số của mẫu bệnh phẩm gan vịt được tách chiết bằng phương 

pháp CTAB theo mô tả của Wilson và cs. [19] có cải biến. Mẫu gan được nghiền mịn bằng chày 

trong ống eppendorf 1,5 mL. Tái huyền phù sinh khối tế bào với 500 µL đệm TE (0,1M Tris, 0,01 

M EDTA, pH 7,4) có bổ sung 0,5 % SDS và 100 µg/mL proteinase K trộn đều và ủ ở 37 °C trong 1 

giờ, tiếp sau bổ sung 100 µL (5 M NaCl, 80 µL CTAB/NaCl (10 % CTAB trong 0.7 M NaCl) vào 

dịch phá vỡ tế bào và ủ ở 65 °C trong 10 phút. Bổ sung một thể tích tương đương của hỗn hợp 

(Phenol: Chloroform: Isoamyl Alcohol (25:24:1)) vào dung dịch trên và ly tâm 13.000 vòng/phút 

trong 5 phút. Dùng pipette hút pha lỏng ở phía trên chuyển vào ống ly tâm mới và tiếp tục bổ 

sung 0,5 thể tích của dung dịch ammonium acetate 7,5 M và 2 thể tích của ethanol 100 %, giữ ở –

20 °C qua đêm. Kết tủa được thu nhận bằng ly tâm 13.000 vòng/phút trong 20 phút ở 4 °C và rửa 

lại với 70 % ethanol, sau đó sấy khô tủa DNA ở nhiệt độ phòng. Hòa tan kết tủa trở lại với 50 µL 

trong đệm TE. DNA tổng số của mẫu gan vịt được điện di kiểm tra trên gel agarose 0,8 % với điện 
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thế cung cấp là 80 V trong đệm TAE (40 mM Tris pH: 7,6 ; 20 mM acetic acid, 1 mM EDTA) với 

thuốc nhuộm ethydium bromide (EtBr) (0,5 µg/L). 

Phân lập gene UL44: DNA tổng số thu được sau khi tách chiết từ gan vịt được sử dụng làm 

khuôn mẫu cho phản ứng PCR phân lập gene UL44 mã hóa tạo kháng nguyên gC với cặp mồi đặc 

hiệu được thiết kế dựa trên trình tự nucleotide được đăng ký trên Genbank có mã số EU076811.1. 

Thành phần nucleotide của cặp mồi đặc hiệu cho gene: HvgC-F: 5’- CACCATGGGGCC 

ATTAGTGATGG-3’; HvgC-R: 5’- TCAAATAATATTGTCTGCTTTATCTCGCG-3’. Thành phần 

phản ứng PCR gồm có: 50 ng DNA khuôn, 12,5 µL 2×PCR master mix (2,4 mM dNTP mỗi loại, 0,3 

đơn vị Taq DNA polymerase), 10 pmol HvgC-F, 10 pmol HvgC-R và bổ sung nước cất vô trùng 

để đạt thể tích phản ứng là 25 µL. Phản ứng PCR được thực hiện trên máy luân nhiệt MJ miniTM 

Personal Thermal cycler, BioRad với chu trình nhiệt như sau: biến tính ở 95 °C/5 phút, 30 chu kỳ 

tiếp theo: 95 °C/45 giây, 51 °C/1 phút, 72 °C/1 phút và kèo dài mạch ở 72 °C/10 phút. Sản phẩm 

PCR được kiểm tra trên gel agarose 1 %, nhuộm màu bằng ethidium bromide (EtBr 0,5 µg/L) và 

phân tích hình ảnh điện di bằng hệ thống DyNA Light, Dual Intensity UV Transillumninator 

(Labnet). 

Tạo dòng gene: Sản phẩm PCR sau khi được tinh sạch bằng Kit Isolate II PCR và gel sẽ 

được gắn vào vector pGEM® -T Easy theo phương pháp tạo dòng TA để tạo thành vector tái tổ 

hợp pGEM/UL44. Thành phần phản ứng gắn được chúng tôi tiến hành theo hướng dẫn của nhà 

sản xuất bao gồm: 50 ng vector pGEM®-T Easy, 5 µL đệm gắn 2X, 3 đơn vị enzyme T4 DNA ligase, 

67 ng sản phẩm PCR và bổ sung nước vô trùng để đạt thể tích cuối cùng 10 µL; phản ứng được ủ 

25  °C trong 1 giờ, sau đó ủ qua đêm ở 4 °C. Sản phẩm plasmid tái tổ hợp được biến nạp vào tế 

bào E. coli TOP10 bằng phương pháp hóa biến nạp. Thể biến nạp được chọn lọc bằng phương 

pháp khuẩn lạc xanh – trắng theo cơ chế X-gal và kháng sinh; khuẩn lạc màu trắng được chọn lọc 

để kiểm tra sự hiện diện của gene UL44 bằng kỹ thuật PCR với cặp mồi M13 (M13F: 5’-

GTTTTCCCAGTCACGAC-3´ và M13R: 5´CAGGAAACAGCTATGAC-3´) được thiết kế sẵn trên 

vector pGEM®-T Easy. 

Các dòng khuẩn lạc dương tính với sản phẩm PCR được nuôi tăng sinh, thu sinh khối tế 

bào và tách chiết, tinh sạch plasmid tái tổ hợp theo Kit plasmid EZ-10, BS6141 (BioBase INC). 

Vùng gene UL44 được phân tích trình tự bằng phương pháp dideoxy terminator trên máy ABI 

3031 Analysis ở công ty Maccrogen, Hàn Quốc, hiệu chỉnh bằng bằng phần mềm BioEdit và so 

sánh mức độ tương đồng với trình tự đã được công bố trên ngân hàng gene NCBI bằng chương 

trình BLAST. 

Biểu hiện gene trong vector pET200/D-TOPO: Vector tái tổ hợp pGEM/UL44 được sử dụng 

làm khuôn mẫu để thực hiện phản ứng PCR với cặp mồi đặc hiệu được thiết kế cho phù hợp khi 

gắn vào vector biểu hiện pET200/D-TOPO. Mồi xuôi HvgC-F: (5'-CACC ATGGGG CCATT 

AGTGATGG-3') được thiết kế có gắn thêm trình tự CACC vào ở đầu 5’ giúp tạo dòng định hướng 

cho sản phẩm PCR trong vector; 4 nucleotide này được thiết kế bổ sung cho phần lồi GTGG của 
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vector) và mồi ngược HvgC-R: 5'-TCAAATAATATTGTC TGCTTTATCTCGCG-3'. Thành phần 

phản ứng PCR gồm có 1 µL vector tái tổ hợp pGEM/UL44 (50 ng), 10 pmol mồi xuôi HvgC-F, 10 

pmol mồi ngược HvgC-R, 5 µL đệm PCR 10X, 1 µL dNTP (10 pmol/µL), 0,5 µL Enzyme pfu (5 

U/µL), nước cất vô trùng vừa đủ 50 µL với chu trình nhiệt như mô tả trên.  

Sản phẩm PCR được cắt ra trên gel agarose 1 % và tinh sạch bằng Kit Isolate II PCR và Gel 

(Bioline), sau đó gắn vào vector pET200/D-TOPO mang promoter T7 (Invitrogene). Thành phần 

phản ứng gắn bao gồm sản phẩm PCR sau tinh sạch (13 ng), 1 µL vector pET200 (20 ng/µL), 1 µL 

đệm gắn, nước cất vô trùng để đạt thể tích gắn 6 µL.  

Trộn nhẹ và ủ ở 25 °C trong 60 phút; sản phẩm phản ứng gắn được biến nạp vào tế bào khả 

biến E. coli BL21 (DE3) bằng phương pháp sốc nhiệt ở 42 °C trong 60 giây. Thành phần bao gồm 6 

µL phản ứng gắn, 50 µL tế bào khả biến E. coli BL21 (DE3) và 500 µL môi trường SOC                   (2 % 

tryptone, 0,5 % dịch chiết nấm men, 10 mM NaCl, 2,5 mM KCl, 10 mM MgCl2, 10 mM MgSO4, 20 

mM glucose, pH = 7) [4], nuôi lắc 200 vòng ở 37 °C trong 60 phút. Thể biến nạp sau đó được trải đều 

trên đĩa pettri chứa môi trường LB đặc (1 % tryptone; 0,5 % dịch chiết nấm men; 1 % NaCl; 1,5 % 

agar, pH 7,0) [4] có bổ sung 100 µg/mL kanamycin và ủ ở 37 °C qua đêm. Khuẩn lạc mọc trên môi 

trường chọn lọc được kiểm tra trực tiếp bằng phản ứng PCR với cặp mồi đặc hiệu. 

Các tế bào E. coli có dương tính với phản ứng PCR được chọn lọc và nuôi tăng sinh trong 

bình tam giác chứa 50 mL môi trường YJ (2 % glycerol, 1,5 % tryptone, 2 % dịch chiết nấm men, 0,25 

% K2HPO4.12 H2O; 0,016 % KH2PO4; 0,05 % NaCl; 0,025 % MgSO4.7 H2O) [4] có bổ sung 100 µg/mL 

kanamycin ở 37 °C; tốc độ lắc 200 vòng/phút. Khi mật độ tế bào của dịch nuôi cấy ở bước sóng 600 

nm đạt tới 1,0 (OD600 = 1,0) thì bổ sung 1 mM chất cảm ứng IPTG (Bio-Rad) và tiếp tục nuôi ở 37 °C. 

Sinh khối tế bào E. coli tái tổ hợp sau mỗi 8 giờ cảm ứng được thu nhận bằng ly tâm 15.000 

vòng/phút. Tái huyền phù tế bào trong đệm TNE (50 mM Tris-HCl pH 7,5, 100 mM NaCl, 2 mM 

EDTA) 1 % Triton X-100, 0,008 mg/mL lysozyme, ủ trong đá 60 phút có lắc, phá vỡ tế bào bằng siêu 

âm ở 40 pusel trong 5 phút. Sự biểu hiện của protein dung hợp 6xHis-gC được kiểm tra bằng điện 

di-polyacrylamide gel 15 % có SDS ở 80 V.  

Xử lý số liệu: Chuỗi trình tự nucleotide được hiệu chỉnh bằng phần mềm Bioedit và so sánh 

bằng chương trình BLAST. 

3 Kết quả và thảo luận 

3.1 Tách chiết DNA tổng số của virus dịch tả vịt  

AND tổng số của mẫu bệnh phẩm gan vịt mắc bệnh dịch tả sau khi tách chiết bằng phương 

pháp CTAB sẽ được kiểm tra bằng cách điện di trên gel agarose 0,8 %. Kết quả thể hiện ở hình 1 cho 

thấy AND thu được có chất lượng tốt, nồng độ cao, cho một băng ADN rõ nét, đồng đều và sạch, 

không bị đứt gãy. Nguyên liệu DNA này có thể sử dụng cho các thí nghiệm tiếp theo. 
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Hình 1. Kết quả tách chiết ADN tổng số trên gel agarose 0,8 %. M khối lượng phân tử AND chuẩn  

(0,25–10 kb); 1–3: ADN tổng số 

3.2 Phân lập gene mã hóa tạo kháng nguyên gC 

Vùng gene mã hóa tạo kháng nguyên gC của virus gây bệnh dịch tả ở vịt được phân lập 

bằng phản ứng PCR trên mấy luân nhiệt MJ miniTM Personal Thermal cycler, BioRad. Kết quả 

cho thấy xuất hiện 1 băng duy nhất có kích thước khoảng 1300 bp (bao gồm cả 4 nucleotide 

CACC được gắn vào phía đầu 5’ của mồi xuôi) (Hình 2). Kết quả nghiên cứu của chúng tôi phù 

hợp với kết quả của Lieu và cs. khi tiến hành phân lập gene UL44 mã hóa tạo kháng nguyên gC 

của virus dịch tả vịt có chiều dài khoảng 1296 bp [9]. 

 

Hình 2. Ảnh điện di kiểm tra sản phẩm PCR với cặp mồi đặc hiệu cho gene UL44. M: Thang DNA chuẩn 

(100–1500 bp), NC: đối chứng âm. 1, 2 và 3: sản phẩm PCR 



Đặng Thanh Long và Cs. Tập 127, Số 1C, 2018 

 

26 

3.3 Tạo dòng và phân tích trình tự gene mã hóa kháng nguyên gC  

Sản phẩm PCR thu được sau khi tinh sạch mang gene UL44 và gắn thêm adenine (dA) 

vào đầu 3’ (do đặc tính của enzyme Taq DNA polymerase) nhằm tạo liên kết bổ sung với 

thimidine (dT) đã được thiết kế trong vector pGEM®-T Easy bằng phương pháp tạo dòng (TA-

cloning). Kết quả gắn vào vector và biến nạp vào tế bào vật chủ E. coli TOP10 thể hiện thông 

qua tách chiết plasmid tái tổ hợp và điện di trên gel agarose 1 % trên hình 3 cho thấy chỉ có một 

băng duy nhất, đậm, rõ nét có kích thước khoảng 4300 bp (bao gồm kích thước của vector 

pGEM®-T Easy là 3015 bp và kích thước của gen UL44 khoảng 1300 bp) (Hình 3). Qua đây có 

thể kết luận được rằng chúng tôi đã gắn thành công gene UL44 vào vector pGEM®-T Easy và 

biến nạp được vào tế bào vật chủ E. coli chủng TOP10. Plasmid tái tổ hợp này được chúng tôi 

gửi phân tích trình tự nucleotide ở Công ty Maccrogen, Hàn Quốc. 

Sự hiện diện của gene UL44 trong các tế bào E. coli TOP10 được kiểm tra bằng kỹ thuật 

PCR gián tiếp thông qua cặp mồi M13. Kết quả cho thấy đã xuất hiện băng ADN có kích thước 

khoảng 1500 bp (bao gồm kích thước của gene 1300 bp và một đoạn khoảng 200 bp nằm trên 

vector pGEM®-T Easy) (Hình 4).  

 

Hình 3. Ảnh điện di kiểm tra plasmid pGEM/gC tái tổ hợp. M: Thang DNA chuẩn  

(500–10.000 bp, BioBase), 1–3: sản phẩm plasmid tái tổ hợp chứa gene UL44 tách từ 3 khuẩn lạc 

 

Hình 4. Ảnh điện di kiểm tra sản phẩm PCR với cặp mồi M13. M: Thang chuẩn DNA  

(0,25–10 kb); 1, 2 và 3: sản phẩm PCR 
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Kết quả phân tích trình tự cho thấy đoạn gene phân lập được có kích thước 1296 bp (bao 

gồm cả bộ ba mở đầu ATG và bộ ba kết thúc TAG) sau khi loại bỏ đầu nối CACC được thiết kế 

thêm về phía đầu 5’ của mồi xuôi HvgC-F và tương đồng 100 % đối với trình tự nucleotide công 

bố trên ngân hàng gene thế giới GenBank với mã số EU076811.1 (Hình 5); trình tự này mã hóa 

tạo một chuỗi peptide suy diễn hoàn chỉnh và liên tục bao gồm 431 amino acid (không bao gồm 

bộ ba kết thúc TGA) và tương đồng 100 % với trình tự amino acid công bố với mã số 

ABW82653.1 (Hình 6). Như vậy, chúng tôi có thể khẳng định rằng đã tách dòng thành công 

gene UL44 mã hóa kháng nguyên gC của virus gây bệnh dịch tả ở vịt . 

 

Hình 5. Mức độ tương đồng trình tự nucleotide giữa gene UL44 đã phân lập và gene UL44 được công bố 

trên Genbank (EU076811.1) 
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Hình 6. Mức độ tương đồng của trình tự amino acid suy diễn của kháng nguyên gC phân lập và kháng 

nguyên đã được công bố (mã số ABW82653.1) 

3.4 Biểu hiện gene mã hóa tạo kháng nguyên gC  

Plasmid tái tổ hợp pGEM/UL44 được sử dụng làm khuôn mẫu thực hiện phản ứng PCR 

thu nhận gene mục tiêu với cặp mồi đặc hiệu như trình bày trên nhằm biểu hiện trong tế bào 

vật chủ E. coli BL21 (DE3) thông qua hệ thống biểu hiện là vector pET/200D-TOPO. Do vector 

pET200/D không có khả năng tự đóng vòng cho nên những khuẩn lạc mọc trên môi trường 

chọn lọc đều là những khuẩn lạc dương tính. Các khuẩn lạc dương tính mọc trên môi trường 

chọn lọc được chúng tôi tiến hành nuôi tăng sinh trên môi trường LB lỏng có bổ sung kháng 

sinh kanamycin (100 µg/mL), tách chiết và tinh sạch plasmid tái tổ hợp, sau đó kiểm tra khả 

năng gắn gene UL44 với cặp mồi đặc hiệu (Hình 7). 

Phân tích trên gel cho thấy kết quả tách chiết DNA plasmid tái tổ hợp giữa các dòng 

khuẩn lạc khác nhau chọn lọc ngẫu nhiên đều cho một băng duy nhất, đậm, rõ nét và có kích 

thước khoảng 6500 bp (bao gồm kích thước của vector là 5741 bp và gene UL44 là 1296 bp) 

tương đương với kích thước tính toán theo lý thuyết ban đầu (Hình 7). Tế bào E. coli BL21 (DE3) 

tái tổ hợp sau khi được nuôi cảm ứng sinh với 1 mM IPTG ở 37 °C, tốc độ lắc là 200 vòng/phút. 

Sự biểu hiện của gene mã hóa tạo kháng nguyên gC được kiểm tra bằng chạy điện di trên gel 

polyacrylamide 15 % có bổ sung SDS (Hình 8). 
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Hình 7. Ảnh điện di kiểm tra sản phẩm plasmid pET200D/UL44. M: Thang chuẩn DNA (500–10.000 bp), 

1–3: sản phẩm plasmid tái tổ hợp chứa gene mã hóa tạo kháng nguyên gC 

 

Hình 8. Ảnh điện di thăm dò khả năng biểu hiện của gene UL44. M: khối lượng thang chuẩn protein (10–

170 kDa, BioBase), 1: dịch protein thu được từ tế bào E. coli không mang vector tái tổ hợp, 2–4: dịch protein 

có chứa kháng nguyên tái tổ hợp 6xHis-gC 

Kết quả phân tích cho thấy sự biểu hiện của gene UL44 tạo ra protein dung hợp có nồng 

độ cao và không xuất hiện ở mẫu đối chứng, khối lượng phân tử xấp xỉ 50 kDa (bao gồm cả 

đuôi dung hợp 3,7 kDa của vector pET200D). Điều đó cho thấy rằng vùng gene mã hóa tạo 

kháng nguyên gC thu được protein có kích thước xấp xỉ 46,3 kDa; kích thước này cao hơn so với 

nghiên cứu của Lian và cs. trên vùng gene UL44 mã hóa tạo thành chuỗi peptide gồm 432 

amino acid, khối lượng phân tử protein là 45 kDa [8]. Sự sai khác này có thể là do ảnh hưởng 

của một số yếu tố trong quá trình chạy điện di SDS hoặc do sự ảnh hưởng của hệ thống biểu 

hiện lên quá trình biểu hiện của gene (Hình 8). 

4 Kết luận 

Chúng tôi đã phân lập thành công vùng gene UL44 mã hóa tạo gC của virus gây bệnh 

dịch tả ở vịt thu được trên địa bàn Thừa Thiên Huế. Vùng gene mã hóa tạo kháng nguyên gC có 

kích thước 1296 bp; vùng gene này mã hóa tạo thành chuỗi peptide hoàn chỉnh và liên tục gồm 
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431 amino acid. 

Trình tự gene UL44 đã được biểu hiện trên hệ thống vector pET 200/D-TOPO trong vật 

chủ E. coli BL21 (DE3) thu được protein dung hợp 6xHis-gC có khối lượng phân tử khoảng                     

50 kDa. Sản phẩm nghiên cứu của chúng tôi sẽ làm nguyên liệu để sản xuất vaccine/kháng thể 

sử dụng trong phòng trị bệnh dịch tả ở vịt do Duck Enteritis Virus gây ra. 

Lời cảm ơn: Xin trân trọng cảm ơn Đại học Huế đã tài trợ cho nghiên cứu này thông qua 

đề tài khoa học công nghệ cấp Đại học Huế với mã số DHH2017-15-07 
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Abstract. In this study, we cloned and expressed the UL44 gene encoding for glycoprotein C 

(gC) of duck virus enteritis. The length of the UL44 gene segment extracted from total DNA 

of duck livers was 1296 bp, identical to a gene sequence in the Genbank (accession number: 

EU076811.1). The polypeptide chain encoded of 431 amino acid residues was identical to a 

polypeptide chain in the Genbank (accession number: ABW82653.1). The SDS 

electrophoresis results showed that fusion protein 6xHis-gC had a molecular weight of 

approximately 50 kDa.  
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