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Chẩn đoán bệnh trong y học cổ truyền:
Hướng tiếp cận dựa trên đồ thị tri thức mờ
dạng cặp

Cù Kim Long1,5, Trần Mạnh Tuấn2, Lê Hoàng Sơn3,Phạm Minh Chuẩn3, Lương Thị Hồng Lan2, Phạm Văn Hải1,
Nguyễn Thọ Thông2

1 Trường Công nghệ thông tin và Truyền thông, Trường Đại học Bách khoa Hà Nội
2 Khoa Công nghệ thông tin, Trường Đại học Thủy lợi
3 Viện Công nghệ thông tin, Đại học Quốc gia Hà Nội
4 Khoa Công nghệ thông tin, Trường Đại học Sư phạm Kĩ thuật Hưng Yên
5 Trung tâm Công nghệ thông tin, Bộ Khoa học và Công nghệ
Tác giả liên hệ: Trần Mạnh Tuấn, tmtuan@tlu.edu.vn
Ngày nhận bài: 30/07/2021, ngày sửa chữa: 28/10/2021, ngày duyệt đăng: 15/11/2021
Định danh DOI: 10.32913/mic-ict-research-vn.v2021.n2.1003

Tóm tắt: Chẩn đoán bệnh trong y học cổ truyền thường được cốt lại trong bốn cách là “Vọng - Văn - Vấn - Thiết” (hay
còn được gọi là “Tứ chẩn”). Trong những năm gần đây, đội ngũ lương y, bác sĩ đã sử dụng kết hợp giữa phác đồ điều
trị trong y học cổ truyền với kết quả khám, xét nghiệm trong y học hiện đại nhằm nâng cao chất lượng chẩn đoán bệnh.
Điều này đã thúc đẩy mạnh mẽ công tác nghiên cứu y học cổ truyền dân tộc và áp dụng công nghệ thông tin vào trong
quá trình khám và chẩn đoán bệnh nhằm mục đích hỗ trợ đội ngũ lương y, bác sĩ tại bệnh viện y học cổ truyền ở các
địa phương. Gần đây, hướng nghiên cứu suy luận dựa trên đồ thị tri thức mờ với ưu điểm cho phép thực hiện suy luận
trong những trường hợp thiếu tri thức trong kho dữ liệu đã nhận được nhiều sự quan tâm và chú ý của các nhà nghiên
cứu trong và ngoài nước. Tuy nhiên, các nghiên cứu chủ yếu tập trung vào khai phá tri thức trong mạng xã hội hay các
bài toán ứng dụng trong các lĩnh vực khác mà chưa tập trung vào bài toán y tế. Trong nghiên cứu này, một hướng tiếp
cận mới dựa trên mô hình đồ thị tri thức mờ dạng cặp được đề xuất ứng dụng cho bài toán chẩn đoán bệnh trong y học
cổ truyền. Mô hình đề xuất được áp dụng đối với bài toán chẩn đoán bệnh cho các sản phụ và đã chứng minh được hiệu
quả trong việc suy luận xấp xỉ, chẩn đoán bệnh trong y học cổ truyền.

Từ khóa: Đồ thị tri thức mờ, đồ thị tri thức mờ dạng cặp, suy luận xấp xỉ, chẩn đoán bệnh, y học cổ truyền.

Title: Disease Diagnosis in the Traditional Medicine: A Novel Approach based on FKG-Pairs.
Abstract: Disease diagnosis in traditional medicine is often summarized in four ways: "Vong - Van - Van - Thiet" (or so-called

"Four diagnostics"). In recent years, the team of physicians and doctors have used a combination of the treatment
regimens in traditional medicine with the results of examination and tests in modern medicine to improve the quality of
disease diagnosis. This has strongly promoted the research of traditional medicine and the application of information
technology in the process of medical examination and diagnosis in order to support the team of physicians and doctors
at the local traditional medical hospitals. Recently, the direction of inferential research based on fuzzy knowledge graphs
with the advantage of allowing inferences in cases of lack of knowledge in data warehouses has received much attention
from researchers domestically and internationally. However, the researches mainly focus on knowledge mining in social
networks or applied problems in many sectors but without the medical sector. In this study, a new approach based on
the FKG-Pairs model is proposed to apply to the problem of disease diagnosis in traditional medicine. The proposed
model is also applied to validate the pregnant women diagnosis and has proven the efficiency in approximate reasoning
to diagnose diseases in traditional medicine.

Keywords: Knowledge graph, KFG-Pairs, approximate reasoning, disease diagnosis, traditional medicine.

59



Các công trình nghiên cứu, phát triển và ứng dụng CNTT và Truyền thông

I. GIỚI THIỆU

Chẩn đoán bệnh trong y học là quá trình xác định bệnh
hoặc căn nguyên tạo ra các triệu chứng của người bệnh.
Chẩn đoán bệnh trong y học cổ truyền là tổng hợp của các
kiến thức, kỹ năng và thực hành dựa trên lý thuyết, niềm
tin và kinh nghiệm bản địa của các nền văn hóa khác nhau,
dù có thể giải thích hay không, được sử dụng để chẩn đoán
bệnh cả về thể chất [1]. Phương pháp chẩn đoán bệnh trong
y học cổ truyền được cốt lại trong bốn cách là “Vọng - Văn
- Vấn - Thiết” hay còn được gọi là “Tứ chẩn” [2].

Một hướng nghiên cứu suy luận xấp xỉ dựa trên đồ thị
tri thức và đồ thị tri thức mờ với ưu điểm cho phép thực
hiện suy luận trong những trường hợp thiếu tri thức trong
kho dữ liệu đã nhận được nhiều sự quan tâm và chú ý của
các nhà nghiên cứu trong và ngoài nước. Đồ thị tri thức
(Knowledge Graph) [3] là một kỹ thuật được sử dụng để
giải quyết các bài toán phân loại, hỗ trợ ra quyết định rất
hiệu quả. Tuy nhiên, đồ thị tri thức đã gặp khó khăn trong
các quá trình biểu diễn đồ thị và suy luận xấp xỉ trên các
tập dữ liệu đầu vào có chứa các thông tin nhập nhằng,
mơ hồ, không rõ ràng. Gần đây, đồ thị tri thức mờ (Fuzzy
Knowledge Graph - FKG) lần đầu được giới thiệu vào năm
2020 và được tích hợp trong mô hình M-CFIS-FKG [4]. Nó
đã được đưa ra để giải quyết những hạn chế của đồ thị tri
thức bằng cách sử dụng các nhãn ngôn ngữ cho các thuộc
tính trong tập dữ liệu huấn luyện. Đầu tiên, một đồ thị tri
thức mờ được xây dựng sau giai đoạn chuẩn bị dữ liệu (hay
còn gọi là biểu diễn đồ thị). Sau đó, quá trình suy luận xấp
xỉ được sử dụng để tìm nhãn của các bản ghi mới trong tập
dữ liệu kiểm thử. Đồ thị tri thức mờ suy luận dựa trên luật
IF-THEN, trong đó tác động của nhãn ngôn ngữ có khả
năng tạo ra nhãn đầu ra tương ứng. Chẳng hạn, trong bài
toán chẩn đoán tiền sản giật [5], việc bác sĩ đưa ra quyết
định chẩn đoán là “Bình thường”, “Tiền sản giật", hay
“Tiền sản giật nặng” phụ thuộc vào nhãn ngôn ngữ "Cao",
“Bình thường” hay “Thấp” của thuộc tính “Huyết áp”,
và nhãn ngôn ngữ “Cao” hay “Bình thường” của thuộc
tính “LDH” (Axit Lactic Dehydrogenase), với độ chính xác
khoảng 90%. Trong trường hợp này, chúng ta có một luật
mờ được biểu diễn như sau:

IF “Huyết áp” là “Cao” AND “LDH” là “Cao” then
“Tiền sản giật nặng”, với độ tin cậy là 90%.

Bằng cách tích lũy từng sự kiện đơn lẻ (hoặc cặp đơn
trong đồ thị tri thức), kết quả sẽ xác định được nhãn của
bản ghi mới. Tuy nhiên, mô hình M-CFIS-FKG [4] chỉ sử
dụng các cặp đơn (Single Pairs) trong quá trình suy luận.
Điều này dẫn đến những khó khăn trong việc áp dụng đồ
thị tri thức mờ để giải quyết các bài toán phân loại, trợ giúp
quyết định trong các lĩnh vực như y học, nông nghiệp, môi
trường v.v.. Ngoài ra, các nghiên cứu gần đây [3, 6–11] liên
quan đến đồ thị tri thức và đồ thị tri thức mờ cũng chủ yếu

tập trung vào khai phá tri thức trong mạng xã hội hay các
bài toán ứng dụng trong các lĩnh vực khác mà chưa tập
trung vào các bài toán trong lĩnh vực y tế. Trong nghiên
cứu này, một hướng tiếp cận mới dựa trên mô hình đồ thị tri
thức mờ dạng cặp (FKG-Pairs) được đề xuất để ứng dụng
cho bài toán chẩn đoán bệnh trong y học cổ truyền. Đây
là một sự kết hợp giữa y học cổ truyền và y học hiện đại.
Cụ thể, nhóm tác giả đã kết hợp sử dụng các phác đồ điều
trị trong y học cổ truyền cùng với các tập dữ liệu được
thu thập từ kết quả đo, xét nghiệm trong y học hiện đại.
Với hướng tiếp cận mới, các nhãn đầu ra được xác định
bằng cách kết hợp nhiều nhãn ngôn ngữ, được gọi là các
cặp thuộc tính (cặp đôi, cặp ba,. . . ). Những đóng góp chính
của bài báo này về mặt khoa học bao gồm:

• Đề xuất mô hình mới cho bài toán chẩn đoán bệnh
trong y học cổ truyền ở Việt Nam dựa trên đồ thị tri
thức mờ dạng cặp (FKG-Pairs).

• Đề xuất cải tiến các công thức tính bộ trọng số trong
mô hình M-CFIS-FKG từ cặp đơn thành dạng cặp k
(k pairs). Điều này không chỉ có ý nghĩa quan trọng
về mặt học thuật mà còn có ý nghĩa về mặt ứng dụng
giải quyết bài toán hỗ trợ ra quyết định trong nhiều
lĩnh vực khác nhau thông qua việc sử dụng đồ thị tri
thức mờ dạng cặp.

• Hệ thống đề xuất cũng góp phần cải thiện độ chính
xác đối với bài toán chẩn đoán bệnh tiểu đường thai
phụ.

Phần còn lại của bài báo được cấu trúc như sau: Phần
II trình bày các khái niệm cơ bản được sử dụng để nghiên
cứu và phát triển mô hình đề xuất đối với bài toán chẩn
đoán bệnh trong y học cổ truyền. Xây dựng đồ thị tri thức
mờ dạng cặp cho bài toán chẩn đoán bệnh trong y học cổ
truyền ở Việt Nam được đề xuất trong Phần III. Phần IV
đưa ra kết quả thực nghiệm để kiểm chứng mô hình đề xuất.
Phần cuối cùng đưa ra kết luận và một số hướng nghiên
cứu mới.

II. KHÁI NIỆM CƠ BẢN

Trong mục này, bài báo trình bày các kiến thức cơ bản
được sử dụng để nghiên cứu và phát triển mô hình đề xuất
đối với bài toán chẩn đoán bệnh trong y học cổ truyền.

1. Hệ suy diễn mờ

Để áp dụng một hệ suy diễn mờ (Fuzzy Inference System)
[9, 12–14], một số điều kiện sau cần được thỏa mãn: Thứ
nhất, một thang đánh giá rõ ràng về các tham số của mỗi
hệ suy diễn mờ phải được thống nhất. Thứ hai, các thuật
ngữ về mức độ của các tham số này phải được đưa ra. Cuối
cùng, mỗi thuật ngữ để xác định độ thuộc của các giá trị
cũng phải được xác định. Sau khi thỏa mãn các điều kiện

60



Tập 2021, Số 2, Tháng 12

này, quá trình áp dụng hệ suy diễn mờ được mô tả ngắn
gọn theo một số bước sau:

• Bước 1. Áp dụng phương pháp mờ (Fuzzification) để
chuyển đổi các giá trị rõ thành các giá trị mờ dựa trên
các hàm thuộc (Membership Functions).

• Bước 2. Sử dụng các toán tử mờ (AND, OR, NOT) để
đưa ra các luật biểu diễn các mệnh đề IF-THEN.

• Bước 3. Áp dụng công cụ suy diễn (Inference Engine)
để tìm kết quả đầu ra.

• Bước 4. Kết hợp tất cả các tập mờ đại diện cho mọi
đầu ra của luật để tổng hợp vào trong một tập mờ duy
nhất.

• Bước 5. Áp dụng phương pháp giải mờ (Defuzzifica-
tion) để chuyển đổi các giá trị mờ thành các giá trị
rõ.

2. Đồ thị tri thức mờ

Như đã đề cập ở Phần I, thuật ngữ đồ thị tri thức mờ
(FKG) lần đầu được giới thiệu vào năm 2020 và được tích
hợp trong mô hình M-CFIS-FKG [4]. Như đã đề cập ở
Phần I, thuật ngữ đồ thị tri thức mờ (FKG) lần đầu được
giới thiệu vào năm 2020 và được tích hợp trong mô hình
M-CFIS-FKG. Về mặt hình thức, nó cũng khá giống với
một đồ thị tri thức [3, 6, 8, 11]. Các đỉnh đại diện cho
các nhãn của thuộc tính/nhãn đầu ra của luật, và các cạnh
tương ứng với cung nối giữa các đỉnh.

Trong [4], thuật toán FISA được áp dụng để suy luận và
tìm ra nhãn của các bản ghi mới dựa vào kết quả tính toán
trọng số của các cạnh

∑
𝐴𝑡

ij và
∑

𝐵𝑡
il bằng cách sử dụng

các công thức (1) và (2) tương ứng dưới đây.

𝐴𝑡
𝑖 𝑗 =

��𝑋𝑖có liên quan với 𝑋 𝑗 trong luật thứ t
��

|𝑅 | (1)

trong đó 𝑡 = 1, 𝑘, 1 ≤ 𝑖 ≤ 𝑗 ≤ 𝑚 và

𝐵𝑡
𝑖𝑙 =

(∑︁
𝐴𝑡
𝑖 𝑗

)
× | X𝑖 quan hệ với nhãn 𝑙 trong luật thứ 𝑡 |

|𝑅 |
(2)

trong đó 𝑡 = 1, 𝑘, 1 ≤ 𝑖 ≤ 𝑗 ≤ 𝑚, 𝑙 = 1, 𝐶

3. Suy luận xấp xỉ

Suy luận xấp xỉ (Approximate Reasoning) đã được giới
thiệu bởi Zadeh [15] trong bối cảnh việc thực hiện suy
diễn dựa trên thông tin mơ hồ, không đầy đủ. Đây là một
lý thuyết về sự không chắc chắn dựa trên logic mờ và liên
quan đến việc định lượng và lập luận bằng cách sử dụng
ngôn ngữ tự nhiên mà ở đó các từ có nghĩa nhập nhằng,
không rõ ràng. Nó dựa trên sự tổng quát hóa của Modus

Bảng I
HỆ CƠ SỞ LUẬT MỜ PHỨC

𝑆 𝑗

𝑃𝑖

𝑆1 𝑆2 ... 𝑆𝑚−1 𝑆𝑚
Kết

luận

𝑃1 Cao Cao ... Rất cao Cao 1

𝑃2 B.thường B.thường ... B.thường Thấp 2

... ... ... ... ... ... ...

𝑃𝑛−1 B.thường B.thường ... B.thường B.thường 2

𝑃𝑛 Thấp B.thường ... Thấp Thấp 3

Triệu

chứng

của

bệnh

nhân

Cao

B.thường

Thấp

Cao

B.thường
...

Rất cao

Cao

B.thường

Thấp

Cao

B.thường

Thấp

1,2,

...

C

Ponens cổ điển [16, 17]. Trong [18–20], để xây dựng các
sự kiện và cơ sở luật cần có vai trò của chuyên gia nhằm
đánh giá sự liên quan giữa các dữ liệu chuyên ngành. Tri
thức của chuyên gia sẽ được biểu diễn thành các mệnh đề
dưới dạng:

IF A THEN B hoặc IF 𝐴1, 𝐴2 THEN 𝐵1,𝐵2
trong đó, 𝐴, 𝐴1, 𝐴2 là các mệnh đề điều kiện và 𝐵, 𝐵1, 𝐵2
là các kết luận.

III. XÂY DỰNG ĐỒ THỊ TRI THỨC MỜ DẠNG
CẶP CHO BÀI TOÁN Y HỌC CỔ TRUYỀN Ở
VIỆT NAM

1. Bài toán chẩn đoán bệnh trong y học cổ truyền

Đầu vào: Giả sử chúng ta có một cơ sở luật mờ của bài
toán chẩn đoán bệnh trong y học cổ truyền sau khi áp dụng
quá trình tiền xử lý đối với các phác đồ điều trị trong y
học cổ truyền và tập dữ liệu kết quả đo, xét nghiệm được
thu thập bởi các thầy thuốc. Cơ sở luật mờ của bài toán
chẩn đoán bệnh trong y học cổ truyền thu được bao gồm
n luật 𝑃1, 𝑃2, . . . , 𝑃𝑛 đại diện cho số lượng bệnh nhân,
m thuộc tính 𝑆1, 𝑆2,. . . , 𝑆𝑚 đại diện cho các triệu chứng;
và C nhãn đầu ra 1, 2, 3, . . . , C đại diện cho kết luận chẩn
đoán bệnh của thầy thuốc với người bệnh được mô tả như
trong Bảng I.

Ngoài ra, có thêm một bệnh nhân mới được biểu diễn
như sau:

IF 𝑆1 là “Thấp” và 𝑆2 là “Thấp” và 𝑆3 là “Cao” và 𝑆4
là “Rất cao” và 𝑆5 là “Thấp” và . . . và 𝑆𝑚−1 là “Cao” và
𝑆𝑚 là “Thấp” THEN kết luận = ?

Đầu ra: Kết luận chẩn đoán bệnh của thầy thuốc đối với
bệnh nhân mới dựa trên cơ sở luật mờ đã có.
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2. Xây dựng đồ thị tri thức mờ dạng cặp cho bài
toán chẩn đoán bệnh trong y học cổ truyền ở Việt
Nam

Trong phần này, chúng tôi trình bày một số nội dung chủ
yếu liên quan đến việc xây dựng đồ thị tri thức mờ dạng
cặp (FKG-Pairs) cho bài toán chẩn đoán bệnh trong y học
cổ truyền ở Việt Nam, cụ thể là: Đề xuất mô hình cho bài
toán chẩn đoán bệnh trong y học cổ truyền ở Việt Nam;
trình bày các bước thực hiện chẩn đoán bệnh theo mô hình
đề xuất; và đưa ra ví dụ số minh họa cho mô hình đề xuất.

a) Mô hình đề xuất cho bài toán chẩn đoán bệnh trong y
học cổ truyền ở Việt Nam

Mô hình đề xuất cho bài toán chẩn đoán bệnh trong y học
cổ truyền ở Việt Nam gồm có tám bước được chia thành
hai giai đoạn (giai đoạn chuẩn bị; giai đoạn biểu diễn và
chẩn đoán) như Hình 1.

(1) Tổng hợp các phác đồ điều trị trong YHCT

(2) Thu thập dữ liệu từ các thầy thuốc khám bệnh

(3) Tiến hành xử lý dữ liệu

(4) Xây dựng cơ sở luật mờ

(5) Tính toán các bộ trọng số

(6) Biểu diễn đồ thị tri thức mờ

(7) Áp dụng quá trình suy luận xấp xỉ

(8) Đưa ra kết luận chẩn đoán bệnh

G
ia

i đ
oạ

n 
ch

uẩ
n 

bị
G

ia
i đ

oạ
n 

bi
ểu

 d
iễ

n 
và

 c
hẩ

n 
đo

án

Hình 1. Mô hình đề xuất cho bài toán chẩn đoán bệnh trong y
học cổ truyền ở Việt Nam.

Như đã nêu trong phần phát biểu bài toán, giả sử chúng
ta có một cơ sở luật mờ của bài toán chẩn đoán bệnh trong
y học cổ truyền sau khi áp dụng quá trình tiền xử lý đối với
các phác đồ điều trị trong y học cổ truyền và tập dữ liệu
kết quả đo, xét nghiệm được thu thập bởi các thầy thuốc.

Trong phạm vi nghiên cứu của bài báo này, chúng tôi tập
trung vào các quá trình biểu diễn đồ thị tri thức mờ và suy
luận xấp xỉ để đưa ra kết luận chẩn đoán bệnh của thầy
thuốc đối với người bệnh.

b) Các bước thực hiện

Từ cơ sở luật mờ nêu tại Bảng I, một số bước dưới đây
sẽ được thực hiện để tính toán các bộ trọng số, biểu diễn
đồ thị tri thức mờ dạng cặp, áp dụng quá trình suy luận
xấp xỉ, và đưa ra kết luận chẩn đoán bệnh.

Bước 1. Tính các bộ trọng số 𝐴, 𝐵

Bộ trọng số 𝐴 của đồ thị tri thức mờ dạng cặp là các
trọng số các cạnh nối giữa các nhãn ngôn ngữ của các thuộc
tính trong luật t (𝑅𝑡 ). Các trọng số này được tính bởi công
thức số (3) dưới đây:

𝐴𝑡
ij...𝑘 =

��𝑆𝑖 → 𝑆 𝑗 → . . . → 𝑆𝑘+1trong luật thứ t
��

|𝑅 | (3)

trong đó 𝑡 = 1, 𝑛, 1 ≤ 𝑖 < 𝑗 < ... < 𝑘 ≤ 𝑚 − 1.

Bộ trọng số 𝐵 của đồ thị tri thức mờ dạng cặp là các
trọng số các cạnh nối giữa nhãn của các cặp thuộc tính với
nhãn đầu ra trong luật t (𝑅𝑡 ). Chúng được tính bởi công
thức số (4) dưới đây.

𝐵𝑡
ij..𝑘𝑙 =

(∑︁
𝐴𝑡

ij..𝑘+1

)
× 𝑚𝑖𝑛

(
|𝑆𝑖 → 𝑙trong luật t|

|𝑅 | ,��𝑆 𝑗 → 𝑙trong luật t
��

|𝑅 | , ...,
|𝑆𝑘 → 𝑙trong luật t|

|𝑅 |

) (4)

trong đó 𝑡 = 1, 𝑛, 1 ≤ 𝑖 < 𝑗 < ... < 𝑘 ≤ 𝑚 − 1, 𝑙 = 1, 𝐶
Bước 2. Biểu diễn đồ thị tri thức mờ dạng cặp.

Từ cơ sở luật mờ nêu tại Bảng I, chúng tôi biểu diễn một
đồ thị tri thức mờ dạng cặp như Hình 2 và lưu trữ nó trong
một ma trận kề.

Hình 2. Biểu diễn đồ thị tri thức mờ dạng cặp.
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Ở đây, mỗi cặp
(
𝑆𝑖 , 𝑆 𝑗 , ..., 𝑆𝑘

)
tạo một siêu đỉnh gồm

các nhãn ngôn ngữ của k thuộc tính kết hợp lại và được
gọi là cặp k. Ví dụ, hai thuộc tính kết hợp lại gọi là cặp
đôi, ba thuộc tính kết hợp thành cặp ba,. . . .

Sau đó, chúng tôi biểu diễn các cung nối giữa các siêu
đỉnh trong luật 𝑅𝑡 , và các cung nối giữa siêu đỉnh với nhãn
đầu ra của luật 𝑅𝑡 .

Bước 3. Áp dụng quá trình suy luận xấp xỉ và đưa ra
kết quả chẩn đoán bệnh.

Ở bước này, chúng tôi đã cải tiến và áp dụng thuật toán
FISA trong [4] để suy luận xấp xỉ cho trường hợp cặp k
nhằm đưa ra kết luận chẩn đoán bệnh của các bệnh nhân
mới. Đầu tiên, chúng tôi tính toán tổng trọng số của các
cạnh

(
𝐶

)
từ các siêu đỉnh đến nhãn đầu ra bằng cách sử

dụng công thức số (5) dưới đây.

𝐶𝑡
ij..𝑘𝑙 =

∑︁
𝑡

𝐵𝑡
ij..𝑘𝑙 (5)

trong đó 𝑡 = 1, 𝑛, 𝑙 = 1, 𝐶, 1 ≤ 𝑖 < 𝑗 < ... ≤ 𝑘

Tiếp theo, chúng tôi áp dụng phép toán Max-Min để tính
các giá trị

(
𝐷

)
bằng cách sử dụng công thức số (6) dưới

đây.

𝐷𝑙 = 𝑀𝑎𝑥1≤𝑖< 𝑗<...≤𝑘
(
𝐶𝑖 𝑗...𝑘𝑙

)
+ 𝑀𝑖𝑛1≤𝑖< 𝑗<...≤𝑘

(
𝐶𝑖 𝑗...𝑘𝑙

)
(6)

Cuối cùng, nhãn đầu ra của bản ghi mới (hay kết luận
chẩn đoán của thầy thuốc đối với người bệnh) được đưa ra
bằng cách sử dụng phép toán Max trong công thức số (7)
dưới đây.

𝐿𝑎𝑏𝑒𝑙 = 𝑝 If 𝐷 𝑝 = 𝑀𝑎𝑥
𝑙=1,𝐶

(
𝐷𝑙

)
(7)

Các bước thực hiện được được trình bày chi tiết trong lưu
đồ Thuật toán .

Độ phức tạp của thuật toán KFG dạng cặp được đánh
giá là 𝑂

(
𝑛𝐶𝑚𝑘

)
.

IV. KẾT QUẢ THỰC NGHIỆM

1. Thực nghiệm trên bộ dữ liệu mô phỏng

Giả sử rằng chúng ta nhận được một danh sách gồm sáu
bệnh nhân {𝐵𝑁1, 𝐵𝑁2, 𝐵𝑁3, 𝐵𝑁4, 𝐵𝑁5, 𝐵𝑁6}, mỗi bệnh
nhân đều được ghi nhận kết quả đo, xét nghiệm và được thể
hiện qua các triệu chứng {𝑆1, 𝑆2, 𝑆3, 𝑆4, 𝑆5, 𝑆6}. Các bác sĩ
đã xem xét và đưa ra kết luận chẩn đoán bệnh của từng
người bệnh thông qua nhãn ngôn ngữ Bình thường, TSG,
TSG nặng tương ứng với các nhãn 0, 1, 2. Sau giai đoạn
chuẩn bị, chúng ta nhận được một cơ sở luật mờ như Bảng
II.

Ngoài ra, trong giai đoạn biểu diễn và chẩn đoán bệnh
dựa vào đồ thị tri thức mờ dạng cặp, nhóm tác giả nhận

Thuật toán 1: FKG dạng cặp.
1 Dữ liệu vào: Tập dữ liệu kiểm thử, m: Số thuộc tính của

mỗi luật, n: Số mẫu của tập dữ liệu, C: Số nhãn của
mỗi thuộc tính.

2 Dữ liệu ra: Nhãn của mẫu mới.
3 begin
4 Nhập các giá trị ;
5 Nhận tập dữ liệu kiểm thử;
6 Tiến hành mờ hóa tập dữ liệu kiểm thử ;
7 for 𝑖 = 1 to 𝑚 do
8 for 𝑡 = 1 to 𝑛 do
9 for 𝑙 = 1 to 𝐶 do

10 while 1 ≤ 𝑖 < 𝑗 < ... ≤ 𝑘 do
11 Tính 𝐶𝑡

ij..𝑘𝑙 =
∑
𝑡
𝐵𝑡

ij..𝑘𝑙 ; Tính

𝐷𝑙 = 𝑀𝑎𝑥1≤𝑖< 𝑗<...≤𝑘
(
𝐶𝑖 𝑗...𝑘𝑙

)
+

𝑀𝑖𝑛1≤𝑖< 𝑗<...≤𝑘
(
𝐶𝑖 𝑗...𝑘𝑙

)
;

12 end
13 Xác định nhãn của mẫu t: 𝐿𝑎𝑏𝑒𝑙 =

𝑝 If 𝐷 𝑝 = 𝑀𝑎𝑥
𝑙=1,𝐶

(
𝐷𝑙

)
14 end
15 Nhận nhãn của mẫu t và lặp lại các bước từ

5 đến 12 để tìm nhãn của các mẫu khác
cho đến khi kết thúc.

16 end
17 end
18 end

Bảng II
CƠ SỞ LUẬT MỜ CỦA SÁU BỆNH NHÂN DỰA

VÀO KẾT LUẬN CHẨN ĐOÁN BỆNH CỦA BÁC SĨ

𝑆1 𝑆2 𝑆3 𝑆4 𝑆5 𝑆6
Kết
luận

𝐵𝑁1
Rất
cao

Bình
thường

Bình
thường

Bình
thường Cao Cao 2

𝐵𝑁2 Cao Bình
thường

Bình
thường

Bình
thường

Bình
thường

Bình
thường 1

𝐵𝑁3 Cao Bình
thường

Bình
thường

Bình
thường Cao Cao 2

𝐵𝑁4
Bình

thường
Bình

thường
Bình

thường
Bình

thường
Bình

thường
Bình

thường 0

𝐵𝑁5 Cao Bình
thường

Bình
thường

Bình
thường

Bình
thường

Bình
thường 1

𝐵𝑁6
Rất
cao

Bình
thường

Bình
thường

Bình
thường

Bình
thường

Bình
thường 2

được thêm hồ sơ bệnh án của bệnh nhân mới. Hồ sơ bệnh
nhân mới được biểu diễn dạng luật mờ như sau:

IF 𝑆1 là Cao, 𝑆2 là Cao, 𝑆3 là Bình thường, 𝑆4 là Bình
thường, 𝑆5 là Cao, 𝑆3 là Cao THEN Kết luận =?

Yêu cầu: Đưa ra kết luận chẩn đoán bệnh đối với bệnh
nhân mới dựa trên cơ sở luật mờ đã nêu tại Bảng II mà
không phải hỏi thêm ý kiến của các bác sĩ. Để giải quyết
yêu cầu của bài toán là đưa ra kết luận chẩn đoán bệnh đối
với bệnh nhân mới, chúng tôi đã áp dụng mô hình đề xuất
như đã được trình bày tại mục B (Phần III). Dưới đây, nhóm
tác giả mô tả các bước thực hiện với trường hợp FKG-Pairs
với k=3 (cặp 3) như sau:

Bước 1: Tính các bộ trọng số 𝐴, 𝐵.

Trước hết, bộ trọng số 𝐴 gồm các cạnh nối giữa các nhãn
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Bảng III
KẾT QUẢ TÍNH BỘ TRỌNG SỐ 𝐴

𝐵𝐴 𝐵𝑁1 𝐵𝑁2 𝐵𝑁3 𝐵𝑁4 𝐵𝑁5 𝐵𝑁6
𝐴1234 1/6 1/3 1/6 1/6 1/3 1/6
𝐴1235 1/6 1/3 1/6 1/6 1/3 1/6
𝐴1236 1/6 1/3 1/6 1/6 1/3 1/6
𝐴1245 1/6 1/3 1/6 1/6 1/3 1/6
𝐴1246 1/6 1/3 1/6 1/6 1/3 1/6
𝐴1256 1/6 1/3 1/6 1/6 1/3 1/6
𝐴1345 1/6 1/3 1/6 1/6 1/3 1/6
𝐴1346 1/6 1/3 1/6 1/6 1/3 1/6
𝐴1356 1/6 1/3 1/6 1/6 1/3 1/6
𝐴1456 1/6 1/3 1/6 1/6 1/3 1/6
𝐴2345 1/3 1/3 1/3 1/6 1/3 1/6
𝐴2346 1/3 1/3 1/3 1/6 1/3 1/6
𝐴2356 1/3 1/3 1/3 1/6 1/3 1/6
𝐴2456 1/3 1/3 1/3 1/6 1/3 1/6
𝐴3456 1/3 1/3 1/3 1/6 1/3 1/6

ngôn ngữ của các triệu chứng trong hồ sơ bệnh nhân t (𝑃𝑡 )
được tính bởi công thức số (3).

Chẳng hạn, xét trong 𝐵𝑁1 trọng số 𝐴 được tính như sau:

𝐴1
1234 =

|Rất cao→B.thường→B.thường→Cao|
6 = 1

6 ,

𝐴1
1235 =

|Rất cao→B.thường→B.thường→Cao|
6 = 1

6 ,

𝐴1
1236 =

|Rất cao→B.thường→B.thường→B.thường|
6 = 1

6
Tương tự, ta có:

𝐴1
1245 = 𝐴1

1246 = 𝐴1
1256 = 𝐴1

1345 = 𝐴1
1346 = 𝐴1

1356 =

𝐴1
1456 = 1

6
𝐴1

2345 = 𝐴1
2346 = 𝐴1

2356 = 𝐴1
3456 = 1

3
Bằng cách áp dụng công thức số (3) tính tương tự, ta có

kết quả tính toán bộ trọng số 𝐴 được hiển thị trong Bảng
III. Tiếp theo, chúng tôi áp dụng công thức số (4) để tìm
bộ trọng số các cạnh nối giữa nhãn của các cặp thuộc tính
với nhãn đầu ra kết luận chẩn đoán bệnh nhân t (𝑃𝑡 ). Kết
quả tính toán bộ trọng số 𝐵 được hiển thị ở Bảng IV

Bước 2. Biểu diễn đồ thị tri thức mờ dạng cặp.

Ở bước này, một đồ thị tri thức mờ dạng cặp 3 được biểu
diễn từ cơ sở luật mờ ở Bảng II và các bộ trọng số 𝐴, 𝐵 đã
tính ở Bước 1. Hình 3 minh họa đồ thị tri thức mờ dạng
cặp 3 với trọng số.

Bước 3. Áp dụng quá trình suy luận xấp xỉ và đưa ra
kết quả chẩn đoán bệnh.

Dựa vào kết quả tính bộ trọng số 𝐵, chúng tôi đưa ra
kết luận chẩn đoán bệnh của bệnh nhân mới dựa trên cơ
sở luật mờ đã nêu tại Bảng II. Đầu tiên, các giá trị (𝐶)
và (𝐷) của hồ sơ bệnh của bệnh nhân mới được tính toán,
suy luận xấp xỉ bằng cách sử dụng công thức số (5) ta tính
được các giá trị (𝐶):

𝐶1230 = 𝐶1240 = 𝐶1250 = 𝐶1260 = 𝐶1340 = 𝐶1350 = 𝐶1360 =

𝐶1450 = 𝐶1460 = 𝐶1560 = 𝐶2340 = 𝐶2350 = 𝐶2360 = 𝐶2450 =

𝐶2460 = 𝐶2560 = 𝐶3450 = 𝐶3460 = 𝐶3560 = 𝐶4560 = 0.

Bảng IV
KẾT QUẢ TÍNH BỘ TRỌNG SỐ 𝐵

𝐵 𝐵𝑁1 𝐵𝑁2 𝐵𝑁3 𝐵𝑁4 𝐵𝑁5 𝐵𝑁6
𝐵123𝑙 10/9 5/3 5/9 5/12 5/3 5/12
𝐵124𝑙 10/9 5/3 5/9 5/12 5/3 5/12
𝐵125𝑙 10/9 5/3 5/9 5/12 5/3 5/12
𝐵126𝑙 10/9 5/3 5/9 5/12 5/3 5/12
𝐵134𝑙 10/9 5/3 5/9 5/12 5/3 5/12
𝐵135𝑙 10/9 5/3 5/9 5/12 5/3 5/12
𝐵136𝑙 10/9 5/3 5/9 5/12 5/3 5/12
𝐵145𝑙 10/9 5/3 5/9 5/12 5/3 5/12
𝐵146𝑙 10/9 5/3 5/9 5/12 5/3 5/12
𝐵156𝑙 10/9 5/3 5/9 5/12 5/3 5/12
𝐵234𝑙 10/9 5/3 10/9 5/12 5/3 5/12
𝐵235𝑙 10/9 5/3 10/9 5/12 5/3 5/12
𝐵236𝑙 10/9 5/3 10/9 5/12 5/3 5/12
𝐵245𝑙 10/9 5/3 10/9 5/12 5/3 5/12
𝐵246𝑙 10/9 5/3 10/9 5/12 5/3 5/12
𝐵256𝑙 10/9 5/3 10/9 5/12 5/3 5/12
𝐵345𝑙 10/9 5/3 10/9 5/12 5/3 5/12
𝐵346𝑙 10/9 5/3 10/9 5/12 5/3 5/12
𝐵356𝑙 10/9 5/3 10/9 5/12 5/3 5/12
𝐵456𝑙 10/9 5/3 10/9 5/12 5/3 5/12

𝐶1231 = 𝐶1241 = 𝐶1251 = 𝐶1261 = 𝐶1341 = 𝐶1351 = 𝐶1361 =

𝐶1451 = 𝐶1461 = 𝐶1561 = 𝐶2341 = 𝐶2351 = 𝐶2361 = 𝐶2451 =

𝐶2461 = 𝐶2561 = 𝐶3451 = 𝐶3461 = 𝐶3561 = 𝐶4561 = 0.

𝐶1232 = 𝐶1242 = 𝐶1252 = 𝐶1262 = 𝐶2342 = 𝐶2352 = 𝐶2362 =

𝐶2452 = 𝐶2462 = 𝐶2562 = 0.

𝐶1342 = 𝐶1352 = 𝐶1362 = 𝐶1452 = 𝐶1462 = 𝐶1562 = 5/9

𝐶3452 = 𝐶3462 = 𝐶3562 = 𝐶4562 = 10/9

Giá trị (𝐷) được tính bằng cách áp dụng công thức (6),
ta có: 𝐷0 = 𝐷1 = 0, 𝐷2 = 10/9. Do đó, sử dụng phép toán
Max trong công thức số (7) ta thu được nhãn đầu ra của
hồ sơ bệnh nhân là 2 vì 𝐷2 lớn nhất (nghĩa là bệnh nhân
được chẩn đoán bị tiền sản giật nặng).

Tóm lại, qua kết quả ví dụ thực nghiệm trên dữ liệu mô
phỏng, có thể thấy rằng mô hình đề xuất áp dụng cho bài
toán chẩn đoán bệnh trong y học cổ truyền ở Việt Nam
hoàn toàn có thể tin cậy. Điều này khẳng định rằng mô
hình đề xuất trong bài báo này có thể tiếp tục nghiên cứu
để ứng dụng chẩn đoán bệnh bằng cách kết hợp giữa y học
cổ truyền với y học hiện đại tại các bệnh viện, cơ sở khám
bệnh, đặc biệt tại các bệnh viện y học cổ truyền và cơ sở
khám bệnh ở địa phương.

2. Thực nghiệm trên bộ dữ liệu thực tế

a) Kịch bản thực hiện

Trong phần này, nhóm tác giả tiến hành thực nghiệm với
bộ dữ liệu về các sản phụ được bác sĩ theo dõi và chỉ định
làm xét nghiệm để chẩn đoán liệu sản phụ có bị tiền sản
giật hay không? Từ đó bác sĩ có thể đưa ra chỉ định yêu
cầu theo dõi chặt chẽ đối với sản phụ trong suốt thời gian
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Hình 3. Biểu diễn đồ thị tri thức mờ dạng cặp.

còn lại của thai kỳ để hạn chế tối đa biến chứng đối với
sản phụ và thai nhi. Tập dữ liệu (BN-TienSanGiat) được sử
dụng để thực nghiệm gồm 199 sản phụ đến khám định kì
theo dõi thai nhi với 19 thông số kiểm tra, theo dõi được
trình bày chi tiết trong Bảng V (trong đó, theo kết luận
chẩn đoán có 114 sản phụ thai bình thường, 57 sản phụ có
dấu hiệu tiền sản giật và 28 sản phụ bị tiền sản giật nặng).

Để tiến hành thực nghiệm, chúng tôi sử dụng ngôn ngữ
Matlab 2014 đã được cài đặt trên máy tính xách tay (DELL
Intel(R) Core (TM) i5-7200U CPU @ 2,50GHz 2,70 GHz)
và thực nghiệm theo phương pháp k-fold (với k = 5) trên
bộ dữ liệu BN-TienSanGiat. Lý do chúng tôi lựa chọn chia
bộ dữ liệu theo phương pháp k-fold là vì bộ dữ liệu BN-
TienSanGiat tương đối nhỏ (199 bản ghi). Mục tiêu của
thực nghiệm là nhằm kiểm chứng khả năng áp dụng đồ thị
tri thức mờ dạng cặp để hỗ trợ chẩn đoán dấu hiệu tiền sản
giật của các sản phụ trong y học cổ truyền.

b) Kết quả thực hiện

Sau khi tiến hành thực hiện, kết quả về độ chính xác
(Accuracy) và thời gian tính toán (Computational Time)
của các phương pháp FKG-Pairs khác nhau (bao gồm FKG-
Pairs2, FKG-Pairs3, và FKG-Pairs4) trong việc chẩn đoán
bệnh tiền sản giật đối với sản phụ được trình bày trong
Bảng VI.

Hình 4 chứng tỏ rằng phương pháp FKG-Pairs4 tốt nhất
về mặt độ chính xác (80.02%), nhưng thời gian cao gấp
khoảng bốn lần so FKG-Pairs2 và gấp đôi so với FKG-

Pairs3. Trong khi đó, Hình 5 cho thấy rằng phương pháp
FKG-Pairs2 có thời gian tính toán thấp nhất (chỉ 0,0156s)
nhưng độ chính xác lại kém so với FKG-Pairs3 và FKG-
Pairs4 lần lượt là 1,96% và 2,61%. Điều này có thể nhận
thấy rằng, suy luận và chẩn đoán bệnh dựa trên đồ thị tri
thức mờ dạng cặp (FKG-Pairs) về mặt tham số độ chính
xác đã được cải thiện một chút khi tăng cặp 𝑘 , trong khi
tham số thời gian tính toán lại tăng rất nhanh.

Hình 4. Biểu đồ so sánh độ chính xác của các phương pháp.

Tóm lại, kết quả thực nghiệm đã chứng minh rằng khả
năng áp dụng đồ thị tri thức mờ dạng cặp để hỗ trợ chẩn
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Bảng V
DANH SÁCH CÁC THUỘC TÍNH TRONG

TẬP DỮ LIỆU BỆNH NHÂN TIỀN SẢN GIẬT

STT Tên thuộc tính Miền giá trị

1 Tuổi của sản phụ 18 - 66

2
Nghề nghiệp

của sản phụ

Công nhân, Nông dân

CCVC, Tự do,. . .

3 Tuổi của thai nhi 15 - 40

4 Số lần mang thai 0 - 9

5 Chiều cao của sản phụ 1,40m - 1,90m

6 Cân nặng của sản phụ 45 - 95

7 Huyết áp trên 90 - 129

8 Huyết áp dưới 60 - 84

9 Chỉ số HGB 120 - 160

10 Chỉ số PLT 150 - 450

11 Chỉ số URE 2,5 - 6,7

12 Chỉ số CREATEIN 50,4 - 98,1

13 Chỉ số ACID URIC 150 - 350

14 Chỉ số ALT < 31/37𝑜𝐶

15 Chỉ số AST < 31/37𝑜𝐶

16 Chỉ số PROTEIN toàn phần 64 - 83

17 Chỉ số ALBUMIN 35 - 52

18 Chỉ số LDH < 247

19 Chỉ số PROTEIN niệu 0,1 - 0,25

Kết quả

đầu ra

Nhãn (kết

luận chẩn đoán)

0: Bình thường

1: Tiền sản giật

2: Tiền sản giật nặng

Bảng VI
KẾT QUẢ SO SÁNH ĐỘ CHÍNH XÁC VÀ THỜI
GIAN THỰC HIỆN CỦA CÁC PHƯƠNG PHÁP

Phương pháp Độ chính xác (%) Thời gian (giây)

FKG-Pairs2 77,41% 0,0156

FKG-Pairs3 79,37% 0,0325

FKG-Pairs4 80,02% 0,0652

đoán dấu hiệu tiền sản giật của các sản phụ trong y học cổ
truyền là hoàn toàn khả thi. Độ chính xác của phương pháp
cặp tư (FKG-Pairs4) đạt 80,02%, cao hơn một chút so với
các phương pháp cặp đôi (FKG-Pairs2) và cặp ba (FKG-
Pairs3) lần lượt là 2,61% và 1,96%. Trong khi thời gian
tính toán của phương pháp FKG-Pairs4 cao hơn gấp gần
4,18 lần so với FKG-Pairs2 (và 2,01 lần với FKG-Pairs3).

Hình 5. Biểu đồ so sánh thời gian tính toán của các phương pháp.

V. KẾT LUẬN

Bài báo này đã trình bày một phương pháp khám và chẩn
đoán bệnh hoàn toàn mới dựa trên đồ thị tri thức mờ dạng
cặp (FKG-Pairs). Một mô hình áp dụng cho bài toán chẩn
đoán bệnh trong y học cổ truyền ở Việt Nam dựa trên đồ
thị tri thức mờ dạng cặp đã được đề xuất gồm với tám bước
chia thành hai giai đoạn: (i) chuẩn bị dữ liệu; (ii) biểu diễn
đồ thị và chẩn đoán bệnh. Đặc biệt, nhóm tác giả đã cải tiến
các công thức tính bộ trọng số trong mô hình M-CFIS-FKG
từ cặp đơn thành dạng cặp k. Điều này góp phần thúc đẩy
ứng dụng FKG-Pairs vào trong các bài toán khám và chẩn
đoán bệnh trong y học cổ truyền. Ngoài ra, với cách tiếp
cận sử dụng FKG-Pairs cũng góp phần làm tăng độ chính
xác trong quá trình suy luận để tìm nhãn đầu ra. Một số
hướng nghiên cứu tiếp theo liên quan đến FKG-Pairs được
khuyến nghị, cụ thể là: (1) xác định giá trị ngưỡng k phù
hợp (ở đó 𝑘 = 1, 𝑚 để có thể áp dụng FKG-Pairs cho các
bài toán trợ giúp ra quyết định dựa trên tập dữ liệu đầu vào
có nhiều thuộc tính; (2) tìm giá trị hợp lý nhất 𝑘∗ (ở đó
𝑘∗ = 1, 𝑘 ) để ứng dụng trong các bài toán trợ giúp ra quyết
định dựa trên tập dữ liệu lớn góp phần làm tăng hiệu quả
về mặt thời gian tính toán (computational time); (3) nghiên
cứu tích hợp học tăng cường (reinforcement learning) vào
đồ thị tri thức mờ để xử lý bài toán trợ giúp ra quyết định
trong các trường hợp cực đoan (extreme cases).
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Tóm tắt: Hệ thống ghi nhận hoạt động của con người sử dụng cảm biến giúp hỗ trợ đánh giá tình trạng sức khỏe. Yêu
cầu đặt ra là hiệu suất hoạt động cao, giá cả rẻ và hoạt động theo thời gian thực ngay trên các vi điều khiển có hiệu năng
thấp. Từ dữ liệu thu thập của các hành động cần trích xuất tính chất đặc trưng điển hình. Những đặc trưng này được huấn
luyện để phân loại hành động. Một thiết bị gắn trên eo người được lập trình kết nối hệ thống thông qua WiFi và cho phép
phân loại hành động người theo thời gian thực, đồng thời người dùng có thể giám sát hoạt động và quản lý dữ liệu trên
máy tính hoặc điện thoại thông minh.

Từ khóa: Phân loại, hành động, học máy, web server, cảm biến gia tốc, ứng dụng, thu thập dữ liệu.

Title: Building Human Activity Recognition System using Accelerometers and Machine Learning Methods on Low-
Performance Microcontrollers

Abstract: The system recognizes human activities using sensors to help assess health status. The requirements are high
performance, low price and real-time operation even on low-performance microcontrollers. From the collected data of
the activities, it is necessary to extract the typical feature. These features are trained to classify activities. A programmed
waist-mounted device connects to the system via WiFi and allows real-time classification of human activities, and users
can monitor activities and manage data on smart devices.

Keywords: Classification, activity, machine learning, web server, acceleration sensor, application, data collection.

I. GIỚI THIỆU

Trong vài thập kỷ qua, những nghiên cứu về hành động
của con người phát triển rất mạnh mẽ và có nhiều ứng dụng
vào cuộc sống. Những nhu cầu ứng dụng dựa trên phân loại
hành động như chăm sóc sức khỏe [1], [2], phát hiện tai
nạn cho người già [3], [4], công nghiệp [5], an ninh [6], ...
Mô hình phân loại hành động cần những thông tin về hành
vi của người và các hoạt động tương tác, từ đó cho phép
xây dựng hệ thống hỗ trợ người dùng một cách chủ động
trong công việc [7].

Với cách tiếp cận dựa trên cảm biến mang trên người
đã mở ra nhiều ứng dụng tiềm năng trong phân loại hành
động [8-13]. Cách tiếp cận này không cần thiết lập trước
các điều kiện và không phụ thuộc vào không gian, thời gian

sử dụng. Do đó, nhóm nghiên cứu hướng đến ứng dụng kỹ
thuật phân loại hành vi người để hướng đến xây dựng một
hệ thống chăm sóc khỏe cho người già, người bệnh mới
hồi phục sau tai nạn, . . . thông qua hệ thống theo dõi hành
vi được gắn trực tiếp lên người dùng. Bởi vậy, nghiên cứu
này sẽ tập trung vào việc khai thác khả năng phân loại theo
thời gian thực các hành động cơ bản của con người giúp
cho các bác sĩ có thể giám sát hoạt động của người bệnh
và từ đó có cơ sở dữ liệu để chẩn đoán, hỗ trợ chăm sóc
sức khỏe từ xa. Bên cạnh đó, nhóm nghiên cứu đề xuất
sử dụng phân đoạn dữ liệu theo thời gian (cửa sổ trượt)
có chiều rộng cố định n-giây. Các đặc trưng sẽ được trích
xuất trên mỗi cửa sổ trượt (Sliding Window) và dùng làm
dữ liệu đầu vào cho quá trình huấn luyện, phân loại hành
động. Yêu cầu đặt ra với hệ thống là hiệu suất hoạt động
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cao, giá rẻ và hoạt động theo thời gian thực ngay trên các vi
điều khiển có hiệu năng thấp. Để thực hiện được mục tiêu
như vậy, thiết bị cần được thiết kế gọn nhẹ, tất cả các bước
gồm: 1/ thu thập dữ liệu, 2/ tiền xử lý, 3/ trích chọn đặc
trưng, 4/ phân loại trực tiếp trên vi điều khiển, 5/ truyền
không dây tới server phải thật gọn nhẹ và hiệu quả để có
thể đáp ứng yêu cầu thời gian thực ngay trên các dòng vi
điều khiển hiệu năng thấp (MCU ESP8266).

II. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU

Thiết bị giám sát được gắn trực tiếp trên eo người và thu
thập dữ liệu gia tốc theo ba trục Ax, Ay và Az. Dữ liệu
được phân đoạn theo phương pháp cửa sổ trượt. Sau đó,
mỗi vectơ đặc trưng được trích xuất từ mỗi cửa sổ dữ liệu
và được huấn luyện bởi thuật toán học máy là cây quyết
định [14] để nâng cao hiệu suất phân loại. Để xây dựng
mô hình phân loại hành động, bài báo nghiên cứu 2 đặc
trưng của dữ liệu gia tốc: giá trị trung bình (mean) và độ
lệch chuẩn (SD). Cấu trúc mô hình phân loại được thể hiện
trong Hình 1.

Hình 1. Cấu trúc mô hình phân loại hành động

1. Hệ thống thu thập dữ liệu

Cảm biến gia tốc được kết nối với vi điều khiển ESP8266
thông qua giao tiếp I2C để thu nhận dữ liệu gia tốc theo
ba trục Ax, Ay, Az. Dữ liệu này được ghi log trên thẻ nhớ
(bộ nhớ ngoài), đồng thời được truyền về Server thông qua
WIFI (INTERNET/LAN) theo giao thức HTTP (Hypertext
Transfer Protocol) và phương thức GET. Trong thiết kế này,
thiết bị thu thập sử dụng pin lithium 3.7V-850mAh. Cấu
trúc hệ thống được minh họa trong Hình 2.

2. Dữ liệu

Thiết bị được đeo trên người như trong Hình 3. Sau khi
thu thập, dữ liệu này được tiền xử lý để loại bỏ các tín hiệu
bị mất trong quá trình truyền, loại bỏ nhiễu và được gán
nhãn theo năm lớp, bao gồm các hành động: nằm, ngồi,
đứng, đi bộ và chạy bộ (Bảng I). Tần số lấy mẫu dữ liệu
cảm biến được sử dụng là 1Hz.

Hình 2. Sơ đồ khối hệ thống phân loại hành vi

Bảng I
ĐỊNH NGHĨA CÁC HÀNH ĐỘNG

HÀNH ĐỘNG ĐỊNH NGHĨA

Nằm Toàn thân người trên mặt nền trong tư thế
nghỉ.

Ngồi Đầu và lưng không chạm nền và đôi chân
nghỉ.

Đứng Người thẳng, đôi chân không di chuyển .

Đi bộ Người thẳng và di chuyển chậm đến vị trí
khác nhau, có ít nhất 1 chân chạm đất.

Chạy bộ
Người thẳng và di chuyển nhanh đến vị
trí khác, 2 chân không chạm đất khi chạy
tại 1 thời điểm.

Hình 3. Vị trí đặt thiết bị giám sát

Gia tốc trên từng trục được tính theo:

𝐴𝑖 =

(
𝑆𝑎𝑚𝑖

1024 ∗ 𝑅 −𝑂𝑖

)
𝑆𝑖

(1)

A𝑖: Giá trị gia tốc theo trục i (X, Y, Z);

Sam𝑖: Giá trị sau khi lấy mẫu trục i;

R: Tham chiếu điện áp;
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O𝑖: Phần bù;

S𝑖: Độ nhạy của cảm biến gia tốc trên trục i.

Dữ liệu đo được từ các hành động được phân đoạn để
tăng hiệu suất nhận dạng hành động. Trong nghiên cứu này,
nhóm nghiên cứu sử dụng phương pháp cửa sổ trượt có kích
thước cố định theo thời gian là 6 giây. Nếu kích thước cửa
sổ quá ngắn, tỷ lệ trùng lặp trong dữ liệu thu thập tăng lên.
Tuy nhiên nếu chiều rộng cửa sổ thời gian quá dài thì sẽ
tăng xác suất có nhiều hành động xuất hiện trong một cửa
sổ trượt [13].

Bảng II
SỐ LƯỢNG CỬA SỔ DỮ LIỆU

HÀNH ĐỘNG CỬA SỐ TRƯỢT

Nằm 540

Ngồi 572

Đứng 700

Đi bộ 728

Chạy bộ 505

Tổng 3045

Do vậy, bộ dữ liệu thu thập được phân đoạn thành 3045
cửa sổ (Bảng II) với kích thước mỗi cửa sổ là 6 giây (s).
Mẫu bản ghi đoạn dữ liệu cho mỗi cửa sổ có độ dài 6s
được thể hiện trong Bảng III. Giá trị gia tốc sử dụng đơn
vị là 𝑔 với (𝑔 = 9.8𝑚/𝑠2).

Bảng III
SỐ QUAN SÁT HÀNH ĐỘNG THU THẬP TỪ EO

X(𝑔) Y(𝑔) Z(𝑔) THỜI GIAN

0,14 0,03 1,03 2021-08-03 09:44:30

0,14 0,04 1,02 2021-08-03 09:44:31

0,15 0,03 1,03 2021-08-03 09:44:32

0,14 0,03 1,03 2021-08-03 09:44:33

0,14 0,04 1,02 2021-08-03 09:44:34

0,14 0,04 1,03 2021-08-03 09:44:35

3. Trích chọn đặc trưng

Để phân loại hành động đạt hiệu suất cao, việc lựa chọn
đặc trưng từ dữ liệu các hoạt động rất quan trọng. Các đặc
trưng được sử dụng trong nghiên cứu này: Mean và SD,
Các đặc trưng này được trích xuất theo công thức (2), (3)
với đầu vào là giá trị cảm biến thu thập tương ứng trên
từng trục X, Y và Z với đơn vị là 𝑔.

𝑀𝑒𝑎𝑛 𝜇(𝑋 𝑗 ) =
1
𝑁

𝑁∑︁
𝑖=1

𝑥𝑖 (2)

𝑆𝐷 𝜎(𝑋 𝑗 ) =

√√√
1
𝑁

𝑁∑︁
𝑖=1

(𝑥𝑖 − 𝜇)2 (3)

Trong đó: X 𝑗 là bản ghi thứ j và x𝑖 là mẫu thứ i trong
bản ghi X 𝑗 ; N là số bản ghi; 𝜇(X 𝑗 ) là giá trị Mean của X 𝑗 .

Dữ liệu tổng hợp tại Bảng IV cho thấy đặc trưng Mean
của 3 hành động đứng, đi bộ và chạy bộ có xu hướng dao
động quanh một giá trị trung tâm theo trục X là -0,93𝑔.
Bên cạnh đó, hành động nằm và ngồi (trạng thái nghỉ) có
giá trị đặc trưng Mean tập trung trên trục Y, Z khác biệt
so với đứng, đi bộ chạy bộ (trạng thái vận động). Ví dụ:
hành động nằm và ngồi có đặc trưng Mean trên trục Y nhỏ
nhất là 0,37𝑔 trong khi với hành động đứng, đi bộ và chạy
bộ có đặc trưng Mean trên trục Y lớn nhất là 0,085𝑔. Tiếp
theo, giữa hành động nằm và ngôi có giá trị các trục khác
biệt trông thấy. Ví dụ: nằm có đặc trưng Mean trên trục Z
là 0,501𝑔 còn đối với ngồi là -0,105𝑔. Do đó, Mean có thể
phân biệt người đó ở trạng thái nằm hay ngồi và phân biệt
với những trạng thái còn lại.

Bảng IV
CÁC ĐẶC TRƯNG DỮ LIỆU GIA TỐC THEO TRỤC X, Y VÀ Z

Đặc trưng Trục nằm Ngồi Đứng Đi bộ Chạy bộ

Mean

X(g) -0,064 -0,874 -0,934 -0,928 -0,932

Y(g) 0,823 0,37 0,085 0,072 0,004

Z(g) 0,501 -0,105 -0,024 0,03 -0,032

SD

X(g) 0,018 0,011 0,0085 0,184 0,488

Y(g) 0,022 0,023 0,025 0,206 0,42

Z(g) 0,021 0,045 0,03 0,111 0,209

Khác với đặc trưng Mean, trạng thái động (đi bộ, chạy
bộ) có giá trị đặc trưng SD khác biệt rõ ràng so với trạng
thái tĩnh (đứng, ngồi, nằm). Ví dụ: giá trị đặc trưng của
người khi đang di chuyển 𝑆𝐷𝑚𝑖𝑛 = 0, 111𝑔 trong khi ở
trạng thái không di chuyển thì đặc trưng 𝑆𝐷𝑚𝑎𝑥 = 0, 045𝑔.
Bên cạnh đó, đặc trưng SD có chênh lệch rõ rệt giữa hai
hành động đi bộ và chạy bộ. Ví dụ: Theo trục X, đi bộ có
𝑆𝐷 = 0, 184𝑔 so với chạy bộ có 𝑆𝐷 = 0, 488𝑔. Do đó, đặc
trưng có thể dùng để phân biệt một người ở trạng thái tĩnh
hay động và người đó đi bộ hay chạy bộ.

4. Phân loại hành động

Để giảm số lượng kích thước dữ liệu giúp cho việc quan
sát dữ liệu trực quan hơn, nhóm nghiên cứu sử dụng phương
pháp t-SNE (t-Distributed Stochastic Neighbor Embedding)
[15]. Thuật toán này sẽ ánh xạ từng đặc trưng đã được trích
xuất trong không gian 3 chiều (X, Y, Z) sang không gian
2 chiều mà không sai lệch tính chất đặc trưng. Nếu không
dùng đặc trưng, các hành động trùng lặp gần như không
thể phân biệt (Hình 4).
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Hình 4. Ánh xạ bộ dữ liệu trước và sau khi sử dụng đặc trưng

Với việc kết hợp hai đặc trưng SD và Mean, việc phân
loại hành động đã cho đạt kết quả tốt. Trong Hình 4 - a, sự
trùng lặp nhỏ xuất hiện giữa hành động đi bộ (khu vực màu
xanh lá cây) và chạy bộ (khu vực màu hồng). Tuy nhiên
ranh giới giữa các hành động được xác định khá rõ rệt so
với khi chưa dùng đặc trưng.

5. Thuật toán phân loại

Đặc trưng Mean và SD sau khi được trích xuất từ tập dữ
liệu sẽ được huấn luyện bởi thuật toán học máy cây quyết
định và từ đó xây dựng thuật toán phân loại hành động
(Hình 5).

Hình 5. Thuật toán phân loại hành động người

Thiết bị sau khi được nhúng thuật toán sẽ thực hiện quá
trình phân loại hành động dựa theo dữ liệu gia tốc theo
thời gian. Cứ sau mỗi 6 giây dữ liệu, thiết bị sẽ phân loại
hành động.

6. WebServer và ứng dụng phân loại hành động

Việc lưu trữ dữ liệu trên bộ nhớ mở rộng của thiết bị gây
khó khăn trong việc quan sát dữ liệu thu thập và truy cập dữ
liệu. Do đó, thiết bị được kết nối đến hệ thống WebServer
(hình 6), dữ liệu sẽ được lưu trữ trên Server và có thể quan
sát trên Website hay điện thoại thông minh.

Hình 6. Giao diện WebServer và phần mềm giám sát

Giao diện của ứng dụng trên điện thoại thông minh được
xây dựng giúp người sử dụng dễ dàng quan sát tham số thu
thập từ cảm biến theo đơn vị gia tốc g hoặc m/s2 và thời
gian cập nhập dữ liệu từ cảm biến. Bên cạnh đó, chức năng
hiển thị dung lượng pin giúp người dùng biết khi nào thiết
bị cần sạc pin. Người dùng có thể nhấn vào nút chức năng
English/Tiếng việt để chuyển đổi giao diện ngôn ngữ hiển
thị.

III. KẾT QUẢ VÀ ĐÁNH GIÁ

1. Phương pháp đánh giá

Hiệu năng của mô hình sử dụng được đánh giá theo ba
thông số sau: độ chính xác (Accuracy), độ nhạy (Sensitiv-
ity) và độ chỉ rõ (Specify). Các giá trị trên được xác định
dựa trên ma trận nhầm lẫn (Confusion Matrix) [16] cho
từng hành động:

𝑎𝑐𝑐 =
𝑇𝑃 + 𝑇𝑁

𝑇𝑃 + 𝐹𝑃 + 𝑇𝑁 + 𝐹𝑁
(4)

𝑠𝑒𝑛 =
𝑇𝑃

𝑇𝑃 + 𝐹𝑁
(5)

𝑠𝑝𝑒 =
𝑇𝑁

𝑇𝑁 + 𝐹𝑃
(6)

Trong đó, TP (True Positive): Số lượng hành động cần
phân loại được phân loại đúng so với quan sát. FN (False
Negative): Số lượng hành động cần phân loại bị phân loại
thành các hành động khác. FP (False Positive): Số lượng
độ hành động khác bị phân loại thành hành động cần phân
loại. TN (True Negative): Số lượng hành động khác được
phân loại đúng so với quan sát thực tế.
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2. Đánh giá mô hình phân loại

Trong nghiên cứu này, chúng tôi đánh giá mô hình đề
xuất với những mô hình phân loại như: Gradient Boosted
Decision Tree (GBDT) [17], Support Vector Machine [18],
Random Forest [19], k-Nearest Neighbor [20].

Bảng V
SO SÁNH KHI ÁP DỤNG MỘT SỐ THUẬT TOÁN THÔNG DỤNG

Đặc trưng DT GBDT SVM RF KNN

Mean 85% 92,7% 91% 93,4% 92%

SD 80,3% 84,6% 88% 84% 83%

Kết hợp 99,3% 99,6% 100% 99,6% 100%

Đặc trưng dữ liệu được huấn luyện và đánh giá trong
Bảng V. Hiệu suất cao nhất khi sử dụng mô hình phân loại
GBDT với đặc trưng Mean. Độ chính xác thấp nhất của
các mô hình phân loại là 85% với mô hình cây quyết định
(DT) và đặc trưng SD. Tuy nhiên, sự kết hợp giữa 2 đặc
trưng SD và Mean đã cho kết quả tăng đến 99.3%.

Bảng VI
MA TRẬN NHẦM LẪN TRÊN DỮ LIỆU THU THẬP

Hành Động
Hành động dự đoán

Nằm Ngồi Đứng Đi bộ Chạy bộ

Nằm 278 0 0 0 0

Ngồi 0 228 0 0 0

Đứng 0 0 215 1 0

Đi bộ 0 0 1 286 4

Chạy bộ 0 0 0 4 198

Kết quả được thể hiện chi tiết của mô hình cây quyết
định được trình bày trong Bảng VI. Thống kê số trường
hợp hành động được phân loại chính xác và số trường hợp
nhầm lẫn với các hành động khác cho thấy các mẫu thử
nghiệm về hành động được phân loại tốt. Tuy có 4/202
mẫu chạy bộ, 5/291 mẫu đi bộ và 1/216 mẫu đứng phân
loại sai nhưng tỷ lệ sai trong khoảng 0,5% - 2% là chấp
nhận được.

Bảng VII thống kê độ chính xác (acc), độ nhạy (sen),
độ chỉ rõ (spe) khi phân loại hành động nằm và ngồi đạt
100%. Những hành động còn lại có độ chính xác, độ chỉ
rõ và độ nhạy lớn hơn 98%.

Nhìn chung với bộ dữ liệu thu thập được, các chỉ số đạt
được trên 98% với các hành động. Điều này cho thấy mô
hình phân loại cây quyết định thực sự có hiệu quả rất cao
do dữ liệu các hành động được thực hiện lấy mẫu là thuần
nhất, ít có sự chồng chéo giữa các hành động được lấy mẫu
và không có hành động khác xen vào gây nhiễu.

Bảng VII
CHỈ SỐ CHÍNH XÁC MÔ HÌNH CÂY QUYẾT ĐỊNH

Chỉ số Nằm Ngồi Đứng Đi bộ Chạy bộ

acc 100% 100% 99,83% 99,18% 99,34%

sen 100% 100% 99,54% 98,28% 98,02%

spe 100% 100% 99,90% 99,46% 99,60%

3. Kết quả thực nghiệm

Quá trình thực nghiệm phân loại hành động trên thiết bị
thực được tiến hành như sau: mỗi hành động được kiểm
tra trong khoảng thời gian 5-10 phút, quá trình này diễn ra
liên tục và có sự thay đổi hành động sát với thực tế trong
quá trình thực nghiệm. Ví dụ chuyển từ ngồi sang đi bộ,
chuyển từ đi bộ sang nằm.

Bảng VIII
MA TRẬN NHẦM LẪN KHI THỰC NGHIỆM

Hành Động
Hành động dự đoán

Nằm Ngồi Đứng Đi bộ Chạy bộ

nằm 65 0 0 0 0

Ngồi 3 60 5 0 0

Đứng 0 5 54 2 0

Đi bộ 0 3 7 60 3

Chạy bộ 0 0 0 9 55

Kết quả thực nghiệm phân loại các hành động trên thiết
bị gắn tại eo người được tổng hợp trên ma trận chồng chéo
(Bảng VIII). Hành động nằm được phân loại với độ chính
xác rất cao đạt 96,71%, tương đối ít hành động bị phân
loại nhầm với độ nhạy thấp nhất là 82,19%. Hiệu suất khi
phân loại từng hành động trên thiết bị theo thời gian thực
được mô tả tại Bảng IX. Hiệu suất tổng thể khi phân loại
trên thiết bị có độ chính xác đạt trên 91%. Trong đó, độ
chính xác rất cao đạt được 98,94% với hành động nằm, tiếp
theo là hành động chạy bộ với 96,08%. Hành động đứng
và ngồi có độ chính xác thấp hơn một chút nhưng cao hơn
so với hành động đi bộ.

Bảng IX
HIỆU SUẤT MÔ HÌNH KHI THỰC NGHIỆM

Chỉ số Nằm Ngồi Đứng Đi bộ Chạy bộ

acc 96,71% 94,23% 94,53% 91,59% 96,08%

sen 100% 85,71% 84,38% 82,19% 85,94%

spe 95,82% 96,69% 97,17% 94,35% 98,76%

IV. THẢO LUẬN

Thực nghiệm phân loại theo thời gian thực có độ chính
xác giảm xuống do dữ liệu gia tốc thu thập không thuần
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nhất. Trong một phân đoạn dữ liệu theo thời gian có thể bị
lẫn vài giây của hành động trước đó hoặc kế tiếp gây khó
khăn trong việc phân loại. Ví dụ: thời gian diễn ra hành
động đứng có thể tồn tại thời gian chuyển từ hành động
đi bộ sang hành động đứng và ngược lại nhưng điều này
không bao giờ xảy ra với bộ dữ liệu được huấn luyện trên
máy tính do đã được nhóm theo các hành động. Bên cạnh
đó nhiễu tích lũy có thể xảy ra khi chuyển trạng thái tĩnh
sang động với tốc độ nhanh. So sánh kết quả nghiên cứu
của chúng tôi với kết quả nghiên cứu của Nishkam Ravi
[8] và Ling Bao [9] được trình bày trong Bảng X.

Bảng X
SO SÁNH VỚI CÁC MÔ HÌNH PHÂN LOẠI NAVI VÀ BAO

Hành động L. Bao N. Ravi Nghiên cứu này

Nằm 95% 99,00%

Ngồi 94,8% 96,6% 94,89%

Đứng 95,7% 91,8% 93,99%

Đi bộ 89,7% 99,5% 92,52%

Chạy bộ 87,7% 84,8% 96,12%

Tổng thể 92,58% 94,54% 95,3%

Bên cạnh đó, nhiều nghiên cứu lựa chọn khá nhiều đặc
điểm để nâng cao tỷ lệ phân loại hoạt động. Ví dụ: Nghiên
cứu sử dụng 43 đặc trưng của C. Y. Min [10], Catal [12],
Van der Maaten [15]; nghiên cứu sử dụng đặc trưng của
Vavoulas [11]. Trong tài liệu [12], Catal đã cách kết hợp
rất nhiều đặc trưng và cho kết quả là 91,6%. Mặc dù họ
đã phân loại nhiều hoạt động hơn (sáu hoạt động) so với
nghiên cứu của chúng tôi, nhưng họ đã thử nghiệm một
thuật toán phức tạp hơn khi kết hợp nhiều thuật toán phân
loại khác nhau. Bên cạnh đó, việc sử dụng 43 đặc trưng
khác nhau khiến giá thành và chi phí thiết bị tăng cao hơn
rất nhiều và có thể khó áp dụng đại trà. Tuy nhiên với kết
quả thực nghiệm thu được mô hình phân loại có khả năng
ứng dụng tốt bởi nhiễu luôn xảy ra trong thực tế.

Để kiểm chứng hiệu quả của mô hình đề xuất, nhóm
nghiên cứu áp dụng mô hình phân loại trên tập dữ liệu
WISDM [23], [24] được thu thập từ 36 người tình nguyện
viên với các hoạt động thông thường gồm đi bộ (đi bộ bình
thường, lên/xuống cầu thang), chạy bộ, ngồi và đứng. Bộ
dữ liệu công khai này được lấy mẫu với tần số 20Hz. Tỷ
lệ dữ liệu đào tạo và dữ liệu kiểm tra là 6/4. Số mẫu trên
một phân đoạn dữ liệu là 120 mẫu tương ứng với tần số
lấy mẫu 20Hz (Bảng XI)

Kết quả phân loại hành động trên phần dữ liệu kiểm tra
được tổng hợp trong Bảng XII và XIII. Kết quả này có
sự tương đồng với kết quả thực nghiệm (Bảng VIII) về sự
nhầm lẫn giữa các hành vi với nhau, phù hợp với phân tích
phía trên của chúng tôi. Độ chính xác tổng thể khi phân loại
trên tập dữ liệu WISDM (98.4%) giảm xuống so với khi

Bảng XI
KẾT QUẢ PHÂN LOẠI TRÊN TẬP DỮ LIỆU WISDM

Hành

động

Hành động dự đoán

Ngồi Đứng Đi bộ Chạy bộ

Ngồi 169 9 4 0

Đứng 1 142 5 0

Đi bộ 0 1 2029 47

Chạy bộ 0 0 47 1039

phân loại trên tập dữ liệu thu thập (99,3%) nhưng cao hơn
khi tiến hành thực nghiệm (95,26%). Cụ thể, hành động
ngồi có 9 mẫu bị phân loại thành hành động đứng và 9
mẫu bị phân loại thành đi bộ; hành động đi bộ có số lượng
mẫu nhiều nhất (2076 mẫu) nhưng chỉ có 47 mẫu bị phân
loại thành chạy bộ. Bên cạnh đó tỷ lệ hành động ở trạng
thái di chuyển bị phân loại thành hành động ở trạng thái
di chuyển là nhỏ với 1 mẫu hành động đi bộ bị phân loại
thành đứng.

Bảng XII
KẾT QUẢ PHÂN LOẠI TẬP DỮ LIỆU WISDM

Hành động
Số lượng

mẫu

Cửa sổ

dữ liệu

Dữ liệu

đào tạo

Dữ liệu

kiểm tra

Ngồi 59939 457 275 182

Đứng 48395 371 223 148

Đi bộ 647696 5193 3116 2007

Chạy bộ 342177 2716 1630 1086

Tổng 1098207 8737 5244 3493

Các chỉ số đạt được khi áp dụng mô hình đề xuất trên
tập dữ liệu WISDM là khá tốt trên 92%. Độ nhạy thấp nhất
với hành động ngồi (92,86%) và cao nhất với hành động
đi bộ (97,69%). Bên cạnh đó, hành động đứng và chạy bộ
có độ nhạy tương đương với 96%. Độ chỉ rõ trên 98% với
các hành động ngồi, đứng và chạy bộ trong khi hành động
đi bộ có độ chỉ rõ đạt 96%.

Bảng XIII
HIỆU SUẤT PHÂN LOẠI TRÊN TẬP WISDM

Chỉ số Ngồi Đứng Đi bộ Chạy bộ Tổng thể

acc 99,59% 99,53% 97,01% 97,29% 98,36%

sen 92,86% 95,95% 97,69% 95,67% 95,54%

spe 99,97% 99,69% 96,02% 98,03% 98,43%

Có thể thấy rằng, việc giám sát hành vi người có thể chia
thành hai giải pháp là dùng 1/ camera và 2/ cảm biến gắn
người. Mỗi giải pháp này đều có những ưu và nhược điểm
khác nhau. Việc lựa chọn giải pháp sẽ tùy thuộc vào mục
đích sử dụng. Những nghiên cứu hiện nay về xử lý ảnh
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đã đạt được nhiều thành tựu rất lớn khi có thể phân loại
rất nhiều hành vi với độ chính xác mà một trong những
bộ dữ liệu mà các nhóm nghiên cứu thường sử dụng đó
là HMDB51 dataset gồm 6766 video clips và 51 lớp hành
động. Cụ thể, trong một nghiên cứu mới năm 2021 [25], độ
chính xác trung bình đạt được là 95,4% cho 51 lớp hành
động. Giải pháp dùng camera sẽ thể hiện nhiều bất lợi về
môi trường hoạt động (ví dụ: bị gián đoạn, che khuất khi
người cần giám sát di chuyển từ phòng tới khu vệ sinh,
hành lang không trang bị camera,..), độ phức tạp cao khi
định danh nếu giám sát nhiều người cùng lúc (điều không
gặp phải nếu dùng thiết bị gắn người), sự riêng tư của người
sử dụng... Ngoài ra, đây sẽ còn là là một hệ thống phức tạp
và khó thành công về mặt thương mại, giá cao hơn nhiều
so với giá của thiết bị sử dụng vi điều khiển và cảm biến
gia tốc giá thành rẻ. Nghiên cứu của chúng tôi hướng đến
chăm sóc sức khỏe cho người già, người hồi phục sau phẫu
thuật hay tai nạn. Do đó, số lớp hành vi liên quan tới vận
động cơ bản là đủ cho loại ứng dụng này nhưng lại cần
phân loại được theo thời gian thực và giá thành rẻ. Do đó,
giải pháp dùng xử lý ảnh chưa phù hợp theo mục tiêu của
ứng dụng này.

Mô hình của chúng tôi để có thể được áp dụng cho những
đối tượng thực hiện công việc đặc biệt nguy hiểm như lính
cứu hỏa thì sẽ phát triển thêm để nhận một số dạng hành
động khác như: bò, đi lên, đi xuống, trạng thái sinh tồn,
định vị [21,22]. Bởi lẽ, hoạt động của các đối tượng này
thường diễn ra với cường độ cao hơn trong điều kiện phức
tạp như cháy lớn, khói dày đặc.

V. KẾT LUẬN

Trong nghiên cứu này, nhóm nghiên cứu đã xây dựng
một hệ thống phân loại hành động với chi phí thấp, thời
gian tính toán nhỏ thời gian thực. Kết quả thử nghiệm với
cửa sổ trượt có kích thước 6 giây cho thấy khả năng phân
loại theo mô hình cây quyết định có độ chính xác cao hơn
GBT, SVM, KNN. Đối với nghiên cứu sâu hơn, chúng tôi
tiếp tục phát triển và cải thiện những kết quả này thông qua
các thí nghiệm trên các hoạt động phức tạp hơn để kiểm
tra độ chính xác của mô hình đề xuất. Bên cạnh đó, ngoài
các đặc trưng thống kê cửa sổ thời gian, nghiên cứu có thể
mở rộng các đặc trưng khác trong miền tần số hoặc kết
hợp thông tin trên cả hai miền thời gian và tần số trong
quá trình trích chọn đặc trưng. Hiện nay, xu hướng thực thi
học máy trên các bộ vi điều khiển hiệu năng thấp (TinyML
[26]) đang dần trở nên thịnh hành trên thế giới và nghiên
cứu này cũng góp phần thực hiện TinyML cho các ứng
dụng giám sát hành vi phục vụ chăm sóc sức khỏe từ xa.
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Abstract: In this paper, we develop the Mickens’ methodology to construct a dynamically consistent Non-Standard Finite
Difference (NSFD) scheme for a recognized computer virus propagation model. It is proved that the constructed NSFD
scheme correctly preserves essential mathematical features of the continuous-time model, which are positivity, boundedness
and asymptotic stability. As an important consequence, we obtain an effective numerical scheme that has the ability to
provide reliable approximations, meanwhile, some typical standard finite difference schemes fail to preserve the essential
properties of the computer virus propagation model; hence, they can generate numerical approximations which are not
only negative but also unstable. Finally, a set of numerical experiments is performed to support the theoretical results as
well as to demonstrate the advantage of the NSFD scheme over standard ones. As we expected, there is a good agreement
between the numerical results and theoretical assertions.

Keywords: Computer virus, NSFD scheme, positivity, stability, dynamics consistency

Title: Một phương pháp hiệu quả mô phỏng số mô hình lan truyển virus máy tính
Abstract: Trong bài báo này, chúng tôi phát triển phương pháp luận của Mickens để xây dựng lược đồ sai phân phi tiêu chuẩn

tương thích động lực với một mô hình lan truyền virus máy tính. Các phân tích toán học chỉ ra rằng lược đồ sai phân
phi tiêu chuẩn bảo toàn các tính chất quan trọng của mô hình liên tục, bao gồm tính dương, tính bị chặn và tính chất
ổn định tiệm cận. Trong khi đó, một số lược đồ sai phân tiêu chuẩn không thể bảo toàn các tính chất quan trọng của
mô hình liên tục. Do đó, chúng có thể sinh ra các lời giải xấp xỉ âm và không ổn định. Các mô phỏng số được thực
hiện để hỗ trợ và minh họa cho các kết quả lý thuyết cũng như để chứng minh ưu thế của lược đồ sai phân phi tiêu
chuẩn so với các lược đồ sai phân tiêu chuẩn. Các mô phỏng số chỉ ra rằng các kết quả số là tương thích với các kết
quả lý thuyết.

Keywords: Computer virus, NSFD scheme, positivity, stability, dynamics consistency.

I. INTRODUCTION

The study of numerical methods for solving differential
equations has played an important role not only in theory
but also in practice. Over the past of several decades, a
large number of numerical methods have been proposed and
developed by mathematicians and engineers (see, for exam-
ple, [1–3]). The concept of Non-Standard Finite Difference
schemes was first introduced by Mickens to overcome draw-
backs of Standard Finite Difference (SFD) schemes [4–8].
One of the main advantages of NSFD schemes is that they
can preserve essential mathematical features of differential
equations models (positivity, stability, monotonicity, peri-
odicity, physical properties, etc.) regardless of chosen step
sizes. Nowadays, NSFD schemes have been widely used

as a powerful and effective approach to solve differential
equation models that describe important phenomena and
processes arising in science and technology. Good reviews
of NSFD schemes can be found in [7, 9, 10]. Also, we refer
the readers to [11–15] for some recent notable results on
NSFD schemes for numerical approximations of differential
equation models. Recently, we have successfully developed
the Mickens’ methodology to formulate NSFD schemes for
mathematical models arising in real-world situations [16–
22].

Nowadays, computer viruses have been one of the biggest
threats to Internet security as well as to work and daily life.
Therefore, effective strategies and measures for preventing
and controlling computer viruses are always needed. For
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this purpose, many mathematical models, based on the
high similarity between computer viruses and biological
ones, have been constructed and developed to study the
spread of computer viruses (see, for example, [23–28] and
references therein). From the analysis of these models, we
can propose effective strategies and measures for preventing
and controlling computer viruses.

Motivated by the importance of computer virus propa-
gation models and their numerical approximations, in this
work we consider a recognized computer virus propagation
model proposed by Gan et al. in a previous work [25]. The
mathematical model and its dynamics will be provided in
Section II. Although this computer virus propagation model
has many useful applications in information technology and
computer science and it has been studied and developed at
some levels (see, for example, [23, 24]), to the best of our
knowledge, dynamically consistent discrete-time models
have not been constructed yet. Therefore, our objective is to
construct a discrete-time model preserving essential qual-
itative features of the continuous-time model for all finite
step sizes. For this purpose, the Mickens’ methodology is
applied to propose an appropriate NSFD scheme for the
continuous-time model. After that, the positvity, bounded-
ness and asymptotic stability of the proposed NSFD scheme
are established. As a result, we obtain a dynamically consis-
tent NSFD scheme that is able to provide reliable numerical
approximations for the computer virus propagation model.
In addition to the theoretical results, a set of numerical
experiments is performed to support the theoretical results
and to show advantages of the NSFD scheme over some
typical SFD schemes. As will be seen in Section IV,
the standard Euler and second-order Runge-Kutta (RK2)
schemes fail to correctly preserve the dynamical properties
of the continuous model for some given step sizes. More
clearly, they generate numerical approximations that are
not only negative but also unstable. Conversely, numerical
approximations generated by the NSFD scheme faithfully
reflect the dynamics of the continuous model regardless of
chosen step sizes.

The plan of the paper is as follows:
The mathematical model of the computer virus propagation
model is provided in Section II. The NSFD scheme is pro-
posed and analyzed in Section III. Section IV reports some
numerical experiments. Some conclusions and discussions
are presented in the last section.

II. MATHEMATICAL MODEL AND ITS DYNAM-
ICS

In this section, we briefly recall from [25] the math-
ematical model of the computer virus propagation model
and its dynamics. In this model, at any time, a computer

is called internal or external depending on it is accessed
to the Internet or not. All internal computers are classified
into two compartments:

1) 𝑆 compartment: The set of all uninfected internal
computers or susceptible internal computers.

2) 𝐼 compartment: The set of all infected internal com-
puters.

Besides, all external computers are categorized into a single
compartment:

1) 𝐸 compartment: The set of all external computers.

Let 𝑆(𝑡), 𝐼 (𝑡), and 𝐸 (𝑡) be the the average numbers of
susceptible, infected and external computers at time 𝑡,
respectively. Based on some reasonable hypotheses (see the
hypotheses (𝐴1) − (𝐴7) in [25]), the following differential
equation model was proposed:

¤𝑆 = 𝛾2𝐼 + 𝜂2𝐸 − 𝜇𝑆 − 𝛽𝑆𝐼 − 𝛾1𝑆,

¤𝐼 = 𝛽𝑆𝐼 − 𝜇𝐼 − 𝛾1𝐼 − 𝛾2𝐼 + 𝜂1𝐸,

¤𝐸 = 𝛿 + 𝛾1𝑆 + 𝛾1𝐼 − 𝜇𝐸 − 𝜂1𝐸 − 𝜂2𝐸,

(1)

where all the parameters are assumed to be positive. We
refer the readers to [25] for more details of this model. It
was proved in [25] that:

1) The model (1) has no virus-free equilibrium point.
2) The model (1) possesses a unique viral equilibrium

point 𝐸∗
𝑉
= (𝑆∗, 𝐼∗, 𝐸∗), where

𝐸∗ =
𝛿(𝜇 + 𝛾1)

𝜇(𝜇 + 𝛾1 + 𝜂1 + 𝜂2)
,

𝐼∗ =
𝛽𝑤 − (𝜇 + 𝛾1 + 𝛾2)

2𝛽

+

√︃[
𝛽𝑤 − (𝜇 + 𝛾1 + 𝛾2)

]2 + 4𝛽𝜂1𝐸∗

2𝛽
,

𝑆∗ =
𝛿

𝜇
− 𝐸∗ − 𝐼∗,

(2)

with

𝑤 :=
𝛿(𝛾1 + 𝛾2)

𝜇(𝜇 + 𝛾1 + 𝜂1 + 𝜂2)
.

3) The viral equilibrium point 𝐸∗
𝑉

is not only locally
asymptotically stable but globally asymptotically sta-
ble with respect to the positively invariant set

Ω :=
{
(𝑆, 𝐼, 𝐸) |𝑆, 𝐼, 𝐸 ≥ 0, 𝑆 + 𝐼 + 𝐸 ≤ 𝛿

𝜇

}
.

III. THE CONSTRUCTION OF NSFD SCHEME

Consider the continuous-time model (1) on a finite
interval [0, 𝑇] and discretize this interval by a uniform mesh

0 = 𝑡0 < 𝑡1 < . . . < 𝑡𝑖 < . . . < 𝑡𝑀−1 < 𝑡𝑀 = 𝑇,

78



Tập 2021, Số 2, Tháng 12

where 𝑡𝑛+1 − 𝑡𝑛 = Δ𝑡 for 𝑖 = 0, 1, . . . , 𝑀 − 1. Let(
𝑆𝑛, 𝐼𝑛, 𝑅𝑛

)
(𝑛 = 1, 2, . . . , 𝑀) be the intended approxi-

mations for
(
𝑆(𝑡𝑛), 𝐼 (𝑡𝑛), 𝑅(𝑡𝑛)

)
, respectively. Using the

Mickens’ methodology [4–8], we discretize the model (1)
as follows

¤𝑆(𝑡𝑛) ≈
𝑆𝑛+1 − 𝑆𝑛

𝜑(Δ𝑡) ,

¤𝐼 (𝑡𝑛) ≈
𝐼𝑛+1 − 𝐼𝑛

𝜑(Δ𝑡) ,

¤𝐸 (𝑡𝑛) ≈
𝐸𝑛+1 − 𝐸𝑛

𝜑(Δ𝑡) ,

(3)

and

𝛾2𝐼 (𝑡𝑛) + 𝜂2𝐸 (𝑡𝑛) − 𝜇𝑆(𝑡𝑛) − 𝛽𝑆(𝑡𝑛)𝐼 (𝑡𝑛) − 𝛾1𝑆(𝑡𝑛)
≈ 𝛾2𝐼𝑛 + 𝜂2𝐸𝑛 − 𝜇𝑆𝑛+1 − 𝛽𝑆𝑛+1𝐼𝑛 − 𝛾1𝑆𝑛+1,

𝛽𝑆(𝑡𝑛)𝐼 (𝑡𝑛) − 𝜇𝐼 (𝑡𝑛) − 𝛾1𝐼 (𝑡𝑛) − 𝛾2𝐼 (𝑡𝑛) + 𝜂1𝐸 (𝑡𝑛)
≈ 𝛽𝑆𝑛+1𝐼𝑛 − 𝜇𝐼𝑛+1 − 𝛾1𝐼𝑛+1 − 𝛾2𝐼𝑛 + 𝜂1𝐸𝑛,

𝛿 + 𝛾1𝑆(𝑡𝑛) + 𝛾1𝐼 (𝑡𝑛) − 𝜇𝐸 (𝑡𝑛) − 𝜂1𝐸 (𝑡𝑛) − 𝜂2𝐸 (𝑡𝑛)
≈ 𝛿 + 𝛾1𝑆𝑛+1 + 𝛾1𝐼𝑛+1 − 𝜇𝐸𝑛+1 − 𝜂1𝐸𝑛 − 𝜂2𝐸𝑛,

(4)

where 𝜑(Δ𝑡) is a positive function satisfying 𝜑(Δ𝑡) = Δ𝑡 +
O(Δ𝑡2) as Δ𝑡 → 0. For convenience, the variable Δ𝑡 will
be omitted in some presentations. The discretization process
(3)-(4) leads to the following NSFD scheme for the model
(1)

𝑆𝑛+1 − 𝑆𝑛

𝜑(Δ𝑡) = 𝛾2𝐼𝑛 + 𝜂2𝐸𝑛 − 𝜇𝑆𝑛+1

− 𝛽𝑆𝑛+1𝐼𝑛 − 𝛾1𝑆𝑛+1,

𝐼𝑛+1 − 𝐼𝑛

𝜑(Δ𝑡) = 𝛽𝑆𝑛+1𝐼𝑛 − 𝜇𝐼𝑛+1 − 𝛾1𝐼𝑛+1

− 𝛾2𝐼𝑛 + 𝜂1𝐸𝑛,

𝐸𝑛+1 − 𝐸𝑛

𝜑(Δ𝑡) = 𝛿 + 𝛾1𝑆𝑛+1 + 𝛾1𝐼𝑛+1 − 𝜇𝐸𝑛+1

− 𝜂1𝐸𝑛+1 − 𝜂2𝐸𝑛.

(5)

We now investigate dynamical properties of the NSFD
model (5). Let us define a sequence {𝑁𝑛}∞𝑛=0 with

𝑁𝑛 := 𝑆𝑛 + 𝐼𝑛 + 𝑅𝑛, 𝑛 ≥ 0.

Theorem 1 (Positivity and boundedness): Let 𝜑(Δ𝑡)
be a function satisfying

𝜑(Δ𝑡) < Δ𝑡∗ := min
{

1
𝛾2

,
1

𝜂1 + 𝜂2

}
for all ℎ > 0. (6)

Then, we have the following assertions:

1) The set R+3 =
{
(𝑆, 𝐼, 𝑅) |𝑆, 𝐼, 𝐸 ≥ 0

}
is a posi-

tively invariant set of the NSFD scheme (5), i.e.,
𝑆𝑛+1, 𝐼𝑛+1, 𝐸𝑛+1 ≥ 0 whenever 𝑆𝑛, 𝐼𝑛, 𝐸𝑛 ≥ 0.

2) The sequence {𝑁𝑛}∞𝑛=0 monotonically converges to
𝑁∗ := 𝛿/𝜇 as 𝑛 → ∞.

Proof: Proof of Part 1. First, we rewrite the system
(5) in the explicit form:

𝑆𝑛+1 =
𝑆𝑛 + 𝜑𝛾2𝐼𝑛 + 𝜑𝜂2𝐸𝑛

1 + 𝜑(𝜇 + 𝛽𝐼𝑛 + 𝛾1)
,

𝐼𝑛+1 =
(1 − 𝜑𝛾2)𝐼𝑛 + 𝜑𝛽𝑆𝑛+1𝐼𝑛 + 𝜑𝜂1𝐸𝑛

1 + 𝜑(𝜇 + 𝛾1)
,

𝐸𝑛+1 =
𝜑𝛿 + 𝜑𝛾1 (𝑆𝑛+1 + 𝐼𝑛+1) +

[
1 − 𝜑(𝜂1 + 𝜂2)

]
𝐸𝑛

1 + 𝜑𝜇
.

(7)

The condition (6) implies that 1 − 𝜑𝛾2 > 0 and 1 − 𝜑(𝜂1 +
𝜂2) > 0. So, we deduce that 𝑆𝑛+1, 𝐼𝑛+1, 𝐸𝑛+1 ≥ 0 whenever
𝑆𝑛, 𝐼𝑛, 𝐸𝑛 ≥ 0. The proof of this part is complete.
Proof of Part 2. Adding side-by-side the 1st, 2nd and 3rd
equations of the system (5) we obtain

𝑁𝑛+1 − 𝑁𝑛

𝜑
= 𝛿 − 𝜇𝑁𝑛+1, (8)

which implies that

𝑁𝑛+1 =

(
𝛿

𝜇
− 𝑁0

) (
1

1 + 𝜑𝜇

)𝑛
+ 𝛿

𝜇
.

Consequently, the monotone convergence of the sequence
{𝑁𝑛} is proved by using the fact that 1/(1 + 𝜑𝜇) ∈ (0, 1).
The proof of this part is completed.

Next, to determine the set of equilibria of the model (5),
we need to solve the following system

𝑆𝑛+1 = 𝑆𝑛, 𝐼𝑛+1 = 𝐼𝑛, 𝐸𝑛+1 = 𝐸𝑛.

It is easy to verify that equilibrium points of the models
(5) and (1) are identical. Hence, the NSFD model (5) only
possesses a unique viral (positive) equilibrium point 𝐸∗

𝑉
,

which is given by (2).

Theorem 2 (Asymptotic stability): Let 𝜑(Δ𝑡) be a func-
tion satisfying the condition (6). Then, the viral equilibrium
point 𝐸∗

𝑉
is a locally asymptotically stable equilibrium point

of the NSFD model (5).

Proof: First, using the relation 𝑆𝑛 = 𝑁𝑛 − 𝐼𝑛 − 𝐸𝑛 and
the equation (8) we transform the system (5) to the form

𝐼𝑛+1 =
(1 − 𝜑𝛾2)𝐼𝑛 + 𝜑𝛽(𝑁𝑛+1 − 𝐼𝑛+1 − 𝐸𝑛+1)𝐼𝑛 + 𝜑𝜂1𝐸𝑛

1 + 𝜑(𝜇 + 𝛾1)

𝐸𝑛+1 =
𝜑𝛿 + 𝜑𝛾1 (𝑁𝑛+1 − 𝐸𝑛+1) +

[
1 − 𝜑(𝜂1 + 𝜂2)

]
𝐸𝑛

1 + 𝜑𝜇

𝑁𝑛+1 = 𝑁𝑛 + 𝜑𝛿 − 𝜑𝜇𝑁𝑛+1.

(9)

Then, the viral equilibrium point 𝐸∗
𝑉
= (𝑆∗, 𝐼∗, 𝐸∗) of (5) is

transformed to 𝐸∗
𝑛𝑒𝑤 = (𝐼∗, 𝐸∗, 𝛿/𝜇). We need to show that

79



Các công trình nghiên cứu, phát triển và ứng dụng CNTT và Truyền thông

𝐸∗
𝑛𝑒𝑤 is a locally asymptotically stable equilibrium point of

the model (9). Indeed, let us denote

𝜆1 :=
1 − 𝜑𝛾2 + 𝜑𝛽𝑆∗[

1 + 𝜑𝛽𝐼∗

1 + 𝜑(𝜇 + 𝛾1)

] [
1 + 𝜑(𝜇 + 𝛾1)

] ,
𝜆2 :=

1 − 𝜑(𝜂1 + 𝜂2)
1 + 𝜑(𝜇 + 𝛾1)

,

𝜆3 :=
1

1 + 𝜑𝜇
.

(10)

Then, the Jacobian matrix of the system (9) at 𝐸∗
𝑛𝑒𝑤 is

given by

𝐽 (𝐸∗
𝑛𝑒𝑤) =

©­­­­­­­­­«

𝜆1
𝜕𝐼𝑛+1
𝜕𝐸𝑛

(𝐸∗
𝑛𝑒𝑤)

𝜕𝐼𝑛+1
𝜕𝑁𝑛

(𝐸∗
𝑛𝑒𝑤)

0 𝜆2
𝜕𝐸𝑛+1
𝜕𝑁𝑛

(𝐸∗
𝑛𝑒𝑤)

0 0 𝜆3

ª®®®®®®®®®¬
. (11)

Consequently, 𝜆1, 𝜆2 and 𝜆3 are all the eigenvalues of
𝐽 (𝐸∗). It is clear that |𝜆3 | < 1. On the other hand, the
condition (6) implies that |𝜆2 | < 1. We now show that
|𝜆1 | < 1. Indeed, it follows from (6) that 𝜆1 > 0. Moreover,
from the second equation of the system (1) we obtain

1−𝜆1 = 𝜑
𝜇 + 𝛾1 + 𝛾2 + 𝛽𝐼∗ − 𝛽𝑆∗

1 + 𝜑(𝜇 + 𝛾1) + 𝜑𝛽𝐼∗
= 𝜑

𝛽𝐼∗ + 𝜂1𝐸
∗/𝐼∗

1 + 𝜑(𝜇 + 𝛾1) + 𝜑𝛽𝐼∗
,

which means that 𝜆1 < 0. Therefore, 0 < 𝜆1 < 1.

So, all the eigenvalues of 𝐽 (𝐸∗
𝑛𝑒𝑤) are inside the unit ball.

By the Lyapunov indirect method [29, 30] we obtain the
local asymptotic stability of 𝐸∗

𝑛𝑒𝑤 . The proof is completed.

Remark 1:

1) Theorems 1 and 2 mean that the NSFD scheme (5)
preserves the positvity, boundedness and asymptotic
stability of the model (1) for all finite step sizes Δ𝑡 >
0.

2) There are many denominator functions 𝜑(Δ𝑡) satisfy-
ing the condition (6), a typical function is (see [4–8])

𝜑(Δ𝑡) = 1 − 𝑒−𝜏Δ𝑡

𝜏
, 𝜏 >

1
Δ𝑡∗

.

General families of denominator functions satisfying
(6) can be found in [18].

3) Numerical examples in Section IV show that the
NSFD scheme (5) preserves not only local asymptotic
stability but also global asymptotic stability of the
model (1).

IV. NUMERICAL EXPERIMENTS

In this section, we reports some numerical examples
to support the theoretical results as well as to show the

advantage of the NSFD scheme over standard ones. For
this purpose, we consider the model (1) with the following
data.

Table I
PARAMETERS USED IN NUMERICAL EXAMPLES

Case 𝛽 𝛿 𝜇 𝜂1 𝜂2 𝛾1 𝛾2
1 0.05 0.8 0.01 0.75 0.85 0.6 0.8
2 0.05 0.02 0.01 0.8 0.9 0.6 0.8

Example 1: Consider the model (1) with the parameters
given by Case 1 in Table I. In this case, the viral equilibrium
point 𝐸∗

𝑉
= (19.56, 38.36, 22.08) is asymptotically stable.

Numerical approximations generated by the standard Euler
scheme, RK2 scheme and NSFD scheme are depicted in
Figures 1-4, respectively. It is clear that the Euler and RK2
schemes fail to preserve the asymptotic stability of the
continuous model, meanwhile, the NSFD scheme correctly
preserves the dynamics of the continuous model. Further-
more, the dynamics of NSFD scheme does not depend on
the chosen step sizes.

Example 2: Consider the model (1) with the parameters
given by Case 2 in Table I. In this case, the viral equilibrium
point 𝐸∗

𝑉
= (1.16, 0.31, 0.52) is asymptotically stable. As

shown in Figure 5, the Euler and RK2 schemes destroy not
only the positivity but also asymptotic stability, meanwhile,
the NSFD scheme preserve all the mathematical features of
the continuous model.
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Figure 1. The phase space generated by the Euler scheme for(
𝑆(0), 𝐼 (0), 𝐸 (0)

)
= (30, 45, 15) and Δ𝑡 = 0.8 after 1000 itera-

tions.
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Figure 2. The phase space generated by the RK2 scheme for(
𝑆(0), 𝐼 (0), 𝐸 (0)

)
= (30, 45, 15) and Δ𝑡 = 0.9 after 1000 itera-

tions.

0

10

20

30

40

50

0

20

40

60

80

0

5

10

15

20

25

30

35

40

45

50

S
I

E

E
V

*

Figure 3. The phase spaces generated by the NSFD scheme for

Δ𝑡 = 1 and 𝜑(Δ𝑡) = 1 − 𝑒−1.6Δ𝑡

1.6
after 1000 iterations. Each blue

curve represents a phase space corresponding to a specific initial
data, the red circle represents the viral equilibrium point and the
green arrows show the evolution of the model.
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Figure 4. The phase spaces generated by the NSFD scheme for

Δ𝑡 = 2 and 𝜑(Δ𝑡) = 1 − 𝑒−1.6Δ𝑡

1.6
after 1000 iterations.
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Figure 5. The phase spaces generated by the Euler scheme with
ℎ = 0.87 after 100 iterations, the RK2 scheme with ℎ = 0.88 after
100 iterations and the NSFD scheme with Δ𝑡 = 1 and 𝜑(Δ𝑡) =

1 − 𝑒−1.8Δ𝑡

1.8
after 100 iterations.

From Examples 1 and 2, we see that the standard Euler
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and RK2 scheme cannot preserve the posivitiy and sta-
bility of the continuous model for all finite step sizes.
A similar comment for the classical Runge-Kutta schemes
can be found in some of our previous works [16–22].
Consequently, the advantage of the NSFD scheme over
the standard Euler and RK2 schemes is that they can
correctly preserve the dynamics of the continuous model
regardless of the chosen step sizes. Hence, the NSFD
scheme is appropriate and effective to simulate dynamics
of the differential equation model over long time periods.

V. CONCLUSIONS AND DISCUSSIONS

In this paper, we have successfully developed the Mick-
ens’ methodology to construct a reliable NSFD scheme for
the computer virus propagation model (1). The theoretical
assertions have been supported by a set of numerical
examples. It was proved that the constructed NSFD scheme
preserves the positivity, boundedness and asymptotic sta-
bility of the continuous model for all finite step sizes.
As a result, it provided reliable approximations, mean-
while, some typical standard schemes failed to preserve the
essential mathematical features of the continuous model;
consequently, they generated numerical solutions which are
not only unstable but also negative.

In the near future, we will extend the approach and
obtained results in this paper to construct dynamically
consistent NSFD schemes for ordinary and fractional-order
differential equation models arising in science and tech-
nology. In addition, the construction of high-order NSFD
schemes for the computer virus propagation models will be
considered.
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Nâng cao hiệu quả tra cứu ảnh nhãn hiệu sử
dụng cây quyết định và phản hồi liên quan
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Tóm tắt: Tra cứu ảnh nhãn hiệu là công việc quan trọng để bảo vệ bản quyền của nhãn hiệu đã đăng ký. Nhãn hiệu phân
biệt ký hiệu hoặc thông điệp của một cá nhân, tổ chức thương mại hoặc pháp nhân được ủy quyền để nhận ra các sản
phẩm hoặc dịch vụ từ một nguồn duy nhất. Thực tế, việc xác định sự tương đồng về mặt thị giác bởi con người và xác
định sự tương đồng giữa các ảnh nhãn hiệu trên máy tính vẫn là một nhiệm vụ đầy thách thức. Trong bài báo này, chúng
tôi đề xuất một phương pháp để tra cứu ảnh nhãn hiệu dựa trên đặc điểm màu sắc, hình dạng và kết cấu của ảnh nhãn
hiệu. Các đặc trưng này được kết hợp sử dụng để xây dựng một bộ độ đo khoảng cách có trọng số được sử dụng để đo
độ tương tự và làm kết quả để xây dựng bộ phân lớp sử dụng cây quyết định. Để cải thiện kết quả phân lớp, chúng tôi đề
xuất sử dụng phản hồi liên quan để tăng cường số mẫu huấn luyện, hiệu chỉnh trọng số tương tự và truy vấn theo quan
tâm của người dùng. Kết quả thực nghiệm trên tập dữ liệu Flickr Logos 27 [1] chứng minh tính hiệu quả của phương
pháp đề xuất.

Từ khóa: Nhãn hiệu, tra cứu ảnh dựa vào nội dung, phản hồi liên quan, cây quyết định.

Title: Improving Image Trademark Retrieval Effectiveness using Decision Trees and Relevance Feedback.
Abstract: Trademark images searching and comparing play important role in copyright protection of registered brands. The

registered brands can help to distinguish the symbols or messages of individuals, commercial or authorized legal
entities so that their orginal products or services can be easily recognized. In practices, identifying the visual similarity
of trademark images by human is still a very challenging task. To deal with the problem, we propose in this paper
a method for trademark images retrieval based on their colors, shapes and texture features. Specifically, we propose
a similarity measure that take into account these features with weights. A classification model is built based on this
similarity measure and the decision tree method. To improve the classifying results, the relevant feedback technique is
used to improve the selection of training examples and to adjust of the similarity weights according to user’s needs.
Experimental results on the Flickr Logos 27 dataset [1] prove the effectiveness of our proposed method.

Keywords: Trademarks, content-based image retrieval, relevance feedback, decision trees.

I. GIỚI THIỆU

Nhãn hiệu là một biểu tượng dễ nhận biết hoặc văn bản
liên quan để xác định sản phẩm hoặc dịch vụ của một cá
nhân, một tổ chức kinh doanh hoặc một tổ chức pháp nhân
với những sản phẩm hoặc dịch vụ của họ. Các nhãn hiệu
đã đăng ký được xem như một dạng tài sản hợp pháp và
cần được bảo vệ khỏi vi phạm bản quyền và vi phạm nhãn
hiệu. Để bảo vệ và hợp pháp hóa nhãn hiệu của mình, chủ
sở hữu phải đăng ký nhãn hiệu của họ tại các cơ quan cấp
bằng sáng chế ở nhiều quốc gia. Hơn 100 triệu công ty
được biết là đang tồn tại trên thị trường toàn cầu và nhiều
công ty trong số đó sở hữu ít nhất một nhãn hiệu đã đăng

ký. Theo Tổ chức Sở hữu Trí tuệ thế giới [2], 3 triệu đăng
ký nhãn hiệu tồn tại trên toàn thế giới và các đơn đăng ký
nhãn hiệu tiếp tục tăng với tỷ lệ 6-8% trong những năm
gần đây.

Khi áp dụng một nhãn hiệu mới, cần phải đảm bảo rằng
nhãn hiệu mới không bắt chước hoặc đủ khác biệt với các
nhãn hiệu hiện có. Ở hầu hết các nước phát triển, các tổ
chức như văn phòng sáng chế có trách nhiệm bảo vệ nhãn
hiệu khỏi bị xâm phạm. Để tránh các vi phạm khác nhau,
họ loại trừ việc đăng ký các nhãn hiệu gần như trùng lặp
hoặc bị bắt chước có chủ ý bằng cách kiểm tra nhãn hiệu
trong cơ sở dữ liệu hoặc bằng cách sử dụng hệ thống theo
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Hình 1. Ví dụ nhãn hiệu tương tự

cách thủ công. Số lượng đăng ký ồ ạt đã làm hoạt động thủ
công và tự động bị quá tải và làm giảm chất lượng dịch vụ
của các văn phòng cấp bằng sáng chế, điều này để lại một
kẽ hở cho các hành vi vi phạm nhãn hiệu. Điều tồi tệ hơn,
hai nhãn hiệu tương tự được đăng ký nhầm sẽ làm tăng sự
phức tạp của việc xử lý tranh chấp pháp lý giữa các chủ sở
hữu. Để giảm bớt gánh nặng cho các văn phòng cấp bằng
sáng chế, cần phải có một hệ thống tra cứu nhãn hiệu tự
động mạnh với các kỹ thuật phân tích ảnh thông minh.

Thực tế, việc tra cứu tất cả các điểm tương đồng về nhãn
hiệu một cách hiệu quả là một thách thức vì:

• Sự tương đồng về nội dung nhưng về mặt ngữ nghĩa
lại khác nhau, như Ảnh 4 có mức tương tự cao hơn
Ảnh 5, Ảnh 6 đối với ảnh truy vấn như trong Hình 1.

• Sự giống nhau mang tính chủ quan chủ yếu do thiếu
các tiêu chí rõ ràng để quyết định sự giống nhau. Sự
giống nhau về mặt hình ảnh, đặc biệt là trong trường
hợp tương tự về nhãn hiệu, bị ảnh hưởng rất nhiều bởi
nhiều khía cạnh bao gồm nền tảng giáo dục, tôn giáo,
sở thích, v.v.
Một yếu tố quan trọng khác ảnh hưởng đến sự tương
đồng là thực tế là số lượng nhãn hiệu hiện có là rất
lớn và gia tăng nhanh chóng, đặt ra thách thức cho
việc tạo ra nhãn hiệu mới, khác biệt đáng kể để thể
hiện cùng một nội dung. Điều này, theo thời gian, có
thể dẫn đến sự thay đổi trong việc quyết định sự giống
nhau vì chúng ta có thể hết cách để diễn đạt một ý
nghĩa.

• Các phương pháp tra cứu ảnh hiện nay, chủ yếu được
điều chỉnh để xác định sự giống nhau về các đặc trưng
liên quan đến đối tượng, không phải là giải pháp tối
ưu cho các vấn đề tra cứu nhãn hiệu, vì hình ảnh nhãn
hiệu chủ yếu kết hợp thông tin trừu tượng với nhiều
biến đổi và chi tiết khác nhau. Trên thực tế, các hệ
thống tra cứu nhãn hiệu cần được trang bị các khả
năng trực quan cấp cao như phân nhóm trực quan,

nhận dạng đối tượng, hiểu cảnh/nội dung, v.v. để có
thể xử lý các trường hợp như trong Hình 2.

Hình 2. Ví dụ về cách các nguyên tắc Gestalt ảnh hưởng đến nhận
thức về nhãn hiệu

1. Các đóng góp chính của nghiên cứu

Trong bài báo này, chúng tôi tập trung vào xác định
tương tự về nhãn hiệu trong kết quả tra cứu về mặt tương
tự hình ảnh bao gồm các khía cạnh màu sắc, hình dạng
và kết cấu và bỏ qua các điểm tương tự về khái niệm/ngữ
nghĩa trong các lần phần hồi liên quan). Chúng tôi sử dụng
kiến thức phản hồi phân loại liên quan vào xây dựng cây
quyết định. Dựa trên các cây quyết định, các suy luận được
đưa ra về những ảnh nào mà người dùng muốn xem nhất
trong lần lặp lại tra cứu tiếp theo. Chúng tôi chứng minh
độ chính xác tra cứu tăng lên sau một hoặc hai lần lặp, yêu
cầu người dùng chỉ cung cấp phản hồi về một số ít hình
ảnh. Để cải thiện nhanh kết quả tra cứu, chúng tôi đề xuất
người dùng chọn các ảnh hiển thị thuộc nhóm liên quan
với nhau (gồm 4 nhóm: liên quan với ảnh truy vấn và ba
nhóm khác nhau). Chúng tôi cũng cho thấy rằng ứng dụng
tra cứu của chúng tôi đủ nhanh để sử dụng trực tuyến.

2. Cấu trúc bài báo

Phần hai chúng tôi giới thiệu các nghiên cứu liên quan
đến tra cứu ảnh nhãn hiệu. Phần ba chúng tôi trình bày
phương pháp đề xuất. Phần bốn chúng tôi chứng minh tính
hiệu quả của phương pháp tra cứu nhãn hiệu trên tập dữ
liệu với các phương pháp khác. Cuối cùng, Phần năm là
kết luận và hướng nghiên cứu tiếp theo.

II. NGHIÊN CỨU LIÊN QUAN

Trong phần này, chúng tôi thảo luận về các cách tiếp cận
hiện tại đối với đánh giá sự tương tự nhãn hiệu, bao gồm
cả các phương pháp thủ công.

85



Các công trình nghiên cứu, phát triển và ứng dụng CNTT và Truyền thông

1. Kiểm tra sự tương tự của nhãn hiệu bằng phương
pháp thủ công

Cho đến nay hầu hết các cơ quan cấp bằng sáng chế
vẫn dựa vào nỗ lực thủ công để đánh giá tính tương tự của
nhãn hiệu. Trong cách tiếp cận hoàn toàn thủ công, trước
tiên con người ghi nhớ một nhãn hiệu và sau đó đọc lướt
qua toàn bộ bộ sưu tập nhãn hiệu để hy vọng phát hiện ra
những điểm tương đồng. Trong cách tiếp cận bán thủ công,
trước tiên con người gắn nhãn các nhãn hiệu, truy xuất các
nhãn hiệu có cùng nhãn và kiểm tra trực quan sự giống
nhau giữa các nhãn hiệu đã tra cứu. Khi được truy vấn về
sự tương tự nhãn hiệu, trước tiên nhãn hiệu đó được gắn
nhãn các loại, sau đó các nhãn hiệu được đưa vào các danh
mục để được truy xuất và sự tương tự được đánh giá bởi
một chuyên gia bằng cách sử dụng phương pháp kiểm tra
trực quan.

Hệ thống phân loại với cách tiếp cận thủ công, có một
số nhược điểm: (i) Quá trình phân loại mang tính chủ quan
vì chi tiết của việc gán nhãn có thể phụ thuộc vào người
quan sát. (ii) Các danh mục được cố định và không thể mở
rộng hay thay đổi. (iii) Không thể mô tả bằng lời tất cả nội
dung của nhãn hiệu.

Tóm lại, các phương pháp tiếp cận thủ công, ngay cả các
hệ thống ghi nhãn phức tạp, (i) đòi hỏi thời gian lớn (trong
trường hợp hoàn toàn thủ công, phải mất 3-4 ngày để một
chuyên gia là con người kiểm tra bằng mắt một nhãn hiệu
trong số khoảng 1 hàng triệu nhãn hiệu), (ii) khá dễ xảy ra
lỗi vì yếu tố con người có liên quan trong quá trình này,
(iii) không đáp ứng thực tế đối với hệ thống nhãn hiệu đang
phát triển nhanh chóng với rất nhiều các nhãn hiệu mới.
Do đó, việc tự động hóa đánh giá tính tương tự nhãn hiệu
là rất cần thiết.

2. Kiểm tra sự tương tự của nhãn hiệu bằng các
phương pháp tự động

Mặc dù hiện tại các phòng cấp bằng sáng chế vẫn dựa
vào các phương pháp thủ công là chủ yếu, các nghiên cứu
đã nghiên cứu các phương pháp hoàn toàn tự động để tra
cứu sự tương nhãn hiệu trong khoảng hai thập kỷ qua.

Trước tiên phải kể đến các kỹ thuật áp dụng đặc trưng
toàn cục mức thấp, bao gồm vectơ đặc trưng [3], miêu tả
Fourier [4], các moment ảnh [4, 5], cũng như các đặc trưng
hình dạng đơn giản hơn và tính toán nhanh như tỷ lệ hình,
tính lặp, phép lọc, biến đổi tâm [4], mức xám [6], biểu đồ
hướng gradient [5], wavelets [7]. Ngoài các đặc điểm liên
quan đến hình dạng và kết cấu, các phương pháp tiếp cận
dựa trên đặc điểm màu sắc cũng đã được áp dụng để truy
xuất nhãn hiệu [8, 9].

Jiang và cộng sự [10] chỉ ra rằng các bộ mô tả nói trên
không kết hợp thông tin hình học của các đối tượng được

trích rút. Các bộ mô tả này sẽ không tốt trong trường hợp
các nhãn hiệu khớp với nhau ở từng bộ phận hoặc các nhãn
hiệu không liên quan dẫn đến các bộ mô tả toàn cục. Để
cải thiện kết quả tra cứu, các kết hợp khác nhau của các
đặc trưng này đã được áp dụng. Mặc dù có bằng chứng
tương phản [11], việc tích hợp hiệu quả nhiều đặc trưng đã
được chứng minh là cải thiện hiệu suất tra cứu [5].

Để cải thiện kết quả truy xuất và so khớp từng phần,
một cách tiếp cận là phân đoạn nhãn hiệu thành một số đối
tượng và đối sánh nhãn hiệu bằng cách so sánh các phần
mô tả của chúng [12, 13].

Mô tả nhãn hiệu với các đặc điểm toàn cục được trích
rút từ toàn bộ nhãn hiệu hoặc các bộ phận của nó là hiệu
quả về thời gian và bộ nhớ. Tuy nhiên, những phương pháp
này bỏ qua thông tin cục bộ, thông tin này có thể quan
trọng trong việc giải quyết các vấn đề vi phạm một phần.
Để bao gồm thông tin cục bộ giải quyết một phần đối sánh,
các phương pháp dựa trên điểm chính như SIFT [14, 15],
góc Harris [9], v.v. đã được thử nghiệm.

3. Các nghiên cứu liên quan: Phát hiện và xác định
nhãn hiệu

Phát hiện và xác định nhãn hiệu là hai vấn đề liên quan
đến việc tra cứu nhãn hiệu. Phát hiện nhãn hiệu là bài toán
tìm kiếm tất cả các nhãn hiệu trong cảnh. Mặt khác, xác
định nhãn hiệu quan tâm đến việc tìm một nhãn hiệu cụ
thể trong ảnh, Kesidis và cộng sự [16] khảo sát rất chi tiết
về những vấn đề này.

Kesidis và cộng sự [16] chỉ ra sự khác biệt giữa sự giống
nhau và sự trùng khớp là rất quan trọng đối với việc tra
cứu nhãn hiệu, vì hầu hết các phương pháp tra cứu ảnh
được thiết kế để đối sánh chính xác hơn là phát hiện sự
giống nhau. Ví dụ, các phương pháp dựa trên điểm khóa
dựa vào việc phát hiện và khớp các điểm khóa giống nhau.
Tuy nhiên, trong một vấn đề tương tự, hai nhãn hiệu có thể
không sở hữu chung bất kỳ điểm chính nào.

III. PHƯƠNG PHÁP ĐỀ XUẤT

Phát biểu bài toán tra cứu nhãn hiệu như sau: Cho một
cơ sở dữ liệu ảnh gồm 𝑀 ảnh. Mỗi ảnh 𝐼 trong cơ sở dữ
liệu và truy vấn 𝑄 là nhãn hiệu cần được tra cứu để tìm
ra sự tương tự với các nhãn hiệu khác được miêu tả bởi
tập 𝑇 đặc trưng (𝑡 = 1, .., 𝑇), mỗi ảnh 𝐼 đồng nhất với
một tập đặc trưng trong cơ sở dữ liệu đặc trưng E. Độ
tương tự tương ứng của truy vấn 𝑄 với ảnh 𝐼 trong cơ sở
dữ liệu đặc trưng là 𝐷𝑡

𝑄
(𝐼), 𝑡 = 1, .., 𝑇 . Một tập 𝑇 độ đo

khoảng cách của mỗi ảnh 𝐼 và truy vấn 𝑄 được xác định
là 𝐷𝑄 (𝐼) = {D𝑡

𝑄 (I)} = {𝐷𝑡 (𝑄𝑡 , 𝐼 𝑡 )}1≤𝑡≤𝑇 . Sau khi tính độ
tương tự của mỗi ảnh 𝐼 với truy vấn 𝑄 tạo thành không
gian tương tự S𝑄 = {

(
𝐼, 𝐷𝑄 (𝐼)

)
/𝐼 ∈ E}

86



Tập 2021, Số 2, Tháng 12

Như vậy, bài toán tra cứu ảnh nhãn hiệu được xác định
như việc tìm các ảnh phù hợp trên một cơ sở dữ liệu đặc
trưng ảnh. Với cách tiếp cận sử dụng phản hồi liên quan
trên bộ phân lớp cây quyết định, mô hình hệ thống đề xuất
(RFTrademarkTree) được miêu tả như Hình 3.

Hình 3. Sơ đồ hệ thống đề xuất RFTrademarkTree

Sau khi các đặc trưng được trích rút miêu tả màu sắc,
hình dạng và kết cấu sẽ được chuẩn hóa. Phép chuẩn hóa
thường được sử dụng là chuẩn hoá min-max hoặc chuẩn
hoá Gauss.

1. Chuẩn hóa Gauss

Chuẩn hóa Gauss hay gọi là 3𝜎, chuẩn hóa này khá hiệu
quả trong nghiên cứu như [17, 18]. Chuẩn hoá thành phần
thứ 𝑘 của bộ đặc trưng 𝑡𝑖 𝑗 như sau:

{𝑡𝑖 𝑗𝑘} ↦→ { ˜𝑡𝑖 𝑗𝑘},∀𝑘, ˜𝑡𝑖 𝑗𝑘 =
𝑡𝑖 𝑗𝑘 − 𝜇𝑘

3𝜎𝑘

, (1)

trong đó 𝜇𝑘
𝑑𝑒 𝑓
= 𝑚𝑒𝑎𝑛(

{
𝑡𝑖 𝑗𝑘

}
), 𝜎𝑘

𝑑𝑒 𝑓
= 𝑣𝑎𝑟 (

{
𝑡𝑖 𝑗𝑘

}
).

Giá trị khoảng cách tương ứng của các đặc trưng riêng
được chuẩn hóa như sau:

𝐷̃𝑡𝑖 𝑗 (𝐼𝑥 , 𝐼𝑦) =
𝐷𝑡𝑖 𝑗 (𝐼𝑥 , 𝐼𝑦) − 𝜇𝑡𝑖 𝑗

𝐾𝜎𝑡𝑖 𝑗
, (2)

trong đó phân bố chuẩn 𝜎𝑡𝑖 𝑗 theo bộ đặc trưng 𝑡𝑖 𝑗 là

𝜎𝑡𝑖 𝑗 =
2

𝑁 (𝑁 − 1)

𝑁−1∑︁
𝑥=1

𝑁∑︁
𝑦=𝑥+1

[
𝐷𝑡𝑖 𝑗 (𝐼𝑥 , 𝐼𝑦) − 𝜇𝑡𝑖 𝑗

]2
, (3)

và khoảng cách trung bình 𝜇𝑡𝑖 𝑗 giữa các cặp ảnh theo bộ
đặc trưng 𝑡𝑖 𝑗 :

𝜇𝑡𝑖 𝑗 =
2

𝑁 (𝑁 − 1)

𝑁−1∑︁
𝑥=1

𝑁∑︁
𝑦=𝑥+1

𝐷𝑡𝑖 𝑗 (𝐼𝑥 , 𝐼𝑦). (4)

2. Sử dụng cây quyết định và phản hồi liên quan để
nâng cao hiệu quả tra cứu nhãn hiệu

Tra cứu nhãn hiệu sử dụng phản hồi liên quan giống như
bộ máy phân lớp lấy đầu vào là ảnh truy vấn và danh sách
các kết quả đã được người dùng đánh dấu liên quan hoặc
lựa chọn phân lớp vào tập huấn luyện. Chu kỳ được lặp lại
và tập huấn luyện được bổ sung theo lựa chọn của người
dùng. (Lưu ý trong lần lặp đầu tiên, không tồn tại thông
tin phản hồi nào như trong Hình 4.)

Chúng tôi xem nhiệm vụ phản hồi liên quan như giải
pháp xác định dữ liệu huấn luyện (ảnh truy vấn và các ảnh
được đánh dấu). Một khái niệm được suy ra từ dữ liệu này
và các mẫu huấn luyện được tăng cường sau các lần phản
hồi liên quan). Bài toán tra cứu ảnh nhãn hiệu được xem
như một bài toán phân lớp: có liên quan và không liên
quan.

Ảnh truy vấn tự động được gắn nhãn có liên quan, là
tiêu chuẩn về mức độ liên quan để so sánh với các ảnh
khác trong cơ sở dữ liệu. 𝐾 ảnh được phân loại theo mức
độ liên quan được thực hiện bởi người dùng. Với các ảnh
trả về trong các lần phản hồi có liên quan đến ảnh truy vấn
người dùng có thể đưa vào lớp cùng với ảnh truy vấn (lớp
dấu + trên Hình 4), các ảnh không liên quan đến ảnh truy
vấn, người dùng tự phán xét và đưa vào các lớp 2, 3 hoặc
4. Do đó, một nhóm các mẫu huấn luyện được thiết lập (𝐾
ảnh được đánh dấu, cộng với truy vấn). Sau đó, chúng tôi
sử dụng một kỹ thuật để học từ dữ liệu huấn luyện này và
tạo ra một tập các ảnh được tra cứu cho người dùng bằng
cách sử dụng mô hình đã học. Thuật toán được sử dụng
phân lớp là cây quyết định phản hồi về mức độ liên quan
trên tập kết quả trả về.

Trong lần lặp đầu tiên, không có thông tin phản hồi nào
tồn tại, vì vậy bộ tra cứu thực hiện tra cứu lấy kết quả trả
về là 𝐾 lân cận gần nhất. Người dùng sau đó đánh dấu
các ảnh đã tra cứu là có liên quan hoặc không liên quan
theo quan tâm. Phản hồi này được chuyển tiếp trở lại hệ
thống và lần lặp thứ hai bắt đầu. Trong lần lặp thứ hai,
thuật toán được miêu tả với 𝐾 ảnh có nhãn tương ứng với
𝐾 mẫu huấn luyện như trong Hình 5, chúng tôi tạo ra một
cây quyết định thông qua C4.5. [19].

Cây quyết định là một phương pháp để phân vùng đệ quy
một không gian đặc trưng sao cho mỗi phân vùng được gắn
nhãn bởi một giá trị lớp duy nhất. Thuật toán tiếp tục thực
hiện cắt giảm cho đến khi tất cả các mẫu trong một phân
vùng thuộc cùng một lớp; phân vùng sau đó được gắn nhãn
với giá trị lớp. Thuật toán sử dụng thông tin phản hồi và
phân lớp sử dụng cây quyết định được trình bày trong Thuật
toán 2 được trình bày trong mục tiếp theo.

Cụ thể, cây được sử dụng để xác định mỗi vectơ đặc
trưng ảnh tới một nút lá có liên quan đến lớp hoặc không
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Hình 4. Kết quả trong lần lặp đầu tiên

Hình 5. Lựa chọn gán lớp liên quan và không liên quan

liên quan. Khi tất cả các mẫu trong cơ sở dữ liệu đã lọc
qua cây quyết định, tất cả các mẫu được lọc thành một lá
có lớp "có liên quan" được tập hợp thành một danh sách.
Từ danh sách này, các mẫu gần nhất với truy vấn được lấy
ra bằng cách thực hiện một 𝐾 không trọng số láng riềng
gần nhất trong danh sách.

Trong lần lặp tiếp theo, hoạt động của người tra cứu
giống với hoạt động ở lần lặp thứ hai, ngoại trừ việc bây
giờ có các ảnh kết quả là phản hồi của người dùng mà từ
đó hệ thống sẽ đưa ra cây quyết định (Đánh dấu mức độ
liên quan của phản hồi được giữ lại từ lần lặp lại tiếp theo.
Việc tăng cường tập huấn luyện dừng lại nếu tập ảnh kết
quả phù hợp với yêu cầu người dùng). Thông tin phản hồi
được sử dụng để hiệu chỉnh trọng số độ tương tự và truy
vấn được trình bày trong Thuật toán 1.

Tương tự, mỗi lần lặp lại cho phép tra cứu học từ ảnh ở
với lần lặp trước. Quá trình này tiếp tục cho đến khi người
dùng hài lòng với kết quả hoặc cho đến khi người dùng kết

thúc tra cứu. Hình 6 là kết quả tra cứu sau khi sử dụng bộ
phân lớp cây quyết định và hiệu chỉnh trọng số.

3. Hiệu chỉnh trọng số tính độ tương tự và hiệu
chỉnh truy vấn

Công thức tính trọng số được điều chỉnh cho từng đặc
trưng theo Công thức (5) và (6), truy vấn được hiệu chỉnh
sau lần lặp đầu tiên theo Công thức (7) được xác định như
sau:

• Tính giá trị trọng số

𝑤
(𝑙+1)
𝑡 = 𝑚𝑎𝑥

(
𝑤
(𝑙)
𝑡 + Δ𝑤

(𝑙)
𝑡 , 0

)
(5)

trong đó 𝑙 là ký hiệu lần lặp, Δ𝑤
(𝑙)
𝑡 =

𝑓

(
𝑠𝑐𝑜𝑟𝑒(𝐼 𝑡

𝑖
), 𝜎 (𝑙) ,𝑁𝐵+

𝑡 ,𝐷𝑡
𝑄
(𝐼 ) , 𝜎

(𝑙) ,𝑁𝐵+

𝑡 ,∥𝐼𝑡𝑖 ∥

)
∈ (−∞, +∞),
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Hình 6. Kết quả phân lớp và hiệu chỉnh ở lần lặp thứ hai.

hàm 𝑓 có thể chọn chẳng hạn:

𝑓 (𝑠𝑐𝑜𝑟𝑒(𝐼 𝑡𝑖 ), 𝜎
(𝑙) ,𝑁𝐵+

𝑡 ,𝐷𝑡
𝑄
(𝐼 ) , 𝜎

(𝑙) ,𝑁𝐵+

𝑡 ,∥𝐼𝑡𝑖 ∥
) =

𝑠𝑐𝑜𝑟𝑒 (𝐼𝑡
𝑖
)

3

(𝜎 (𝑙) ,𝑁𝐵+

𝑡 ,𝐷𝑡
𝑄
(𝐼 ) × 𝜎

(𝑙) ,𝑁𝐵+

𝑡 ,∥𝐼𝑡𝑖 ∥
)

(6)

Truy vấn mới ứng với bộ đặc trưng 𝑡 được xác định lại
như sau:

𝑄′𝑡
def
=

1
#𝑙𝑖𝑠𝑡𝑁𝐵∗𝑡

∑︁
𝐼𝑡
𝑖
∈𝑙𝑖𝑠𝑡𝑁𝐵∗

𝐼 𝑡𝑖 (7)

trong đó,
𝑙𝑖𝑠𝑡𝑁𝐵+∗𝑡

def
= 𝐼 𝑡

𝑖
∈ 𝑙𝑖𝑠𝑡𝑁𝐵𝑡/|𝐼 𝑡𝑖 − 𝑄̄𝑡 | ≤ 3𝜎𝑡 có sự đồng nhất

cao về đặc trưng, khi #𝑙𝑖𝑠𝑡𝑁𝐵𝑡 ≥ 2 và #𝑙𝑖𝑠𝑡𝑁𝐵∗𝑡 ≥ 1 (đảm
bảo có sự thay đổi).

Thuật toán 1 thực hiện hiệu chỉnh trọng số tính độ tương
tự.

Bộ truy xuất cây (RFTree) hoạt động như sau.

IV. THỰC NGHIỆM

1. Cơ sở dữ liệu

Tập dữ liệu FlickrLogos-27 [1] là một tập dữ liệu logo
có chú thích tương ứng với 27 lớp logo/nhãn hiệu (30 hình
ảnh cho mỗi lớp), gồm 4207 ảnh. Chúng tôi chọn ngẫu
nhiên, bộ truy vấn bao gồm 270 ảnh. Có năm ảnh cho mỗi
lớp trong số 27 lớp được chú thích, gồm 135 ảnh có chứa
biểu tượng. Ngoài ra, bộ truy vấn bổ sung 135 ảnh Flickr
không được mô tả bất kỳ lớp nào, cho tổng cộng 270 hình
ảnh thử nghiệm.

Hình 7 cho thấy các hình ảnh mẫu về nhãn hiệu được
sử dụng trong quá trình thực nghiệm. Các đặc trưng mức
thấp của ảnh như hình dạng, màu sắc và kết cấu thể hiện
nội dung trực quan của ảnh. Việc trích rút đặc trưng hình

Thuật toán 1: Hiệu chỉnh trọng số độ đo khoảng
cách.

1 Dữ liệu vào:
2
{
𝐸̃ 𝑡
𝑖

}
1≤i≤𝑁 ; // CSDL đã chuẩn hoá

3 Vector đặc trưng mức thấp 𝑄 của ảnh truy vấn. 𝐿𝑚𝑎𝑥 số
lần lặp phản hồi, 𝐾: số ảnh thỏa mãn trả về.

4 Dữ liệu ra: Tập trọng số {𝑤𝑡 }1≤𝑡≤𝑇
5 begin
6 (1) Khởi tạo ∀𝑡 = 1, 𝑇 , 𝑤𝑡 =

1
𝑇

;
7 (2) Chuẩn đặc trưng ảnh truy vấn 𝑄 theo chuẩn hóa

3𝜎;
8 for 𝑙 = 1 to 𝐿𝑚𝑎𝑥 do
9 for Each 𝐼𝑖 ∈ {𝐼𝑖}1≤𝑖≤𝑁 , ∀𝑡 = 1, 𝑇 do

10 (i) Chuẩn hoá độ đo khoảng cách cho bộ đặc
trưng 𝑡 theo Công thức (2);

11 (ii) Hiệu chỉnh trọng số dựa trên tập ảnh
phản hồi liên quan 𝑙𝑖𝑠𝑡𝑁𝐵+;

12 for each 𝐼 ∈ 𝑁𝐵 (𝑙) , ∀𝑡 = 1, 𝑇 do
13 if 𝐼 ∈ 𝑙𝑖𝑠𝑡𝑁𝐵+ then
14 Hiệu chỉnh 𝑤𝑡 theo Công thức (5)

và (6);
15 end
16 end
17 (iii) Chuẩn hóa lại trọng số 𝑤𝑡 , ∀𝑡 = 1, 𝑇 ,

𝑤𝑡 = 𝑤𝑡/
𝑇∑
𝑡=1

𝑤𝑡 ;

18 end
19 end
20 end
21 Return: Kết thúc thu được {𝑤𝑡 }1≤𝑡≤𝑇

dạng, màu sắc và kết cấu được thực hiện với kết quả là
vectơ đặc trưng ảnh nhãn hiệu.

2. Các miêu tả ảnh

Trong thực nghiệm chúng tôi biểu diễn ảnh với ba miêu
tả đặc trưng màu sắc, kết cấu và hình dạng với tám bộ
đặc trưng mức thấp (xem Bảng I). Những đặc trưng này
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Thuật toán 2: Thuật toán phản hồi liên quan sử
dụng cây quyết định (RFTrademarkTree)

1 Dữ liệu vào:
{
𝐸 𝑡
𝑖

}
1≤i≤𝑁 ; // CSDL đã chuẩn hoá

2
{
𝜎
(𝐷)
𝑡 ,𝑐

}
1≤𝑐≤𝐶 (𝐷)𝑡

; // Độ lệch chuẩn theo đặc

trưng và khoảng cách
3 Dữ liệu ra: Ảnh hoặc tập ảnh thoả mãn người dùng
4 begin
5 Khởi tạo:
6 (i) 𝑁𝐵+ = 𝑙𝑖𝑠𝑡𝑁𝐵+ = {𝑄} gán nhãn 0;
7 (ii) 𝑁𝐵− = 𝑙𝑖𝑠𝑡𝑁𝐵− =

{
𝐼 𝑗
}

gán nhãn 1 ; // (𝐼 𝑗
là ảnh người dùng lựa chọn không
cùng khái niệm với ảnh truy vấn)

8 ; while người dùng chưa thoả mãn do
9 (1) Xây dựng cây quyết định

𝐷𝑇𝑅𝐹 (𝑇𝑟𝑎𝑖𝑛(E,𝑄) ); ; // E, 𝑄 Tính độ
tương tự của đặc trưng truy vấn
với mỗi đặc trưng trong CSDL đặc
trưng ảnh huấn luyện

10 (2) Xây dựng tập dữ liệu kiểm tra 𝑇𝑒𝑠𝑡 (E,𝑄) ;
11 (3) Dự báo phân lớp cho mỗi ảnh thuộc tập

𝑇𝑒𝑠𝑡;
12 (4) Sắp xếp các ảnh trong tập kiểm tra theo phân

lớp;
13 (5) Lấy ra tập ảnh có độ tương tương tự nhất;

begin
14 (i) 𝑁𝐵 ← Danh sách Top 𝑘 ảnh trong tập

𝑇𝑒𝑠𝑡;
15 (ii) Người dùng đánh giá các ảnh theo tiêu

chí liên quan đưa vào tập 𝑁𝐵+ và không
liên quan đưa vào tập 𝑁𝐵− ;

16 end
17 (6) Cập nhật tập huấn luyện:
18 begin
19 (i) 𝑙𝑖𝑠𝑡𝑁𝐵+ = 𝑙𝑖𝑠𝑡𝑁𝐵+ ∪ 𝑁𝐵+ ;
20 (ii) 𝑙𝑖𝑠𝑡𝑁𝐵− = 𝑙𝑖𝑠𝑡𝑁𝐵− ∪ 𝑁𝐵− ;
21 end
22 (7) Hiệu chỉnh trọng số và truy vấn theo Thuật

toán 1;
23 (8) Xác định lại tập 𝑇𝑒𝑠𝑡 theo hiệu chỉnh;
24 end
25 end

có kết quả rất tốt và sử dụng trong nhiều nghiên cứu liên
quan. Các kỹ thuật biểu diễn đặc trưng này được miêu tả
trong [20–26]. Sau khi trích rút đặc trưng, mỗi chiều cuả
đặc trưng được chuẩn hoá vào phạm vi [−1, 1] sử dụng
phương pháp chuẩn trình bày trong Mục III.1.

3. Các phương pháp cơ sở

Để chứng tỏ kỹ thuật đề xuất hiệu quả, chúng tôi so sánh
với bốn kỹ thuật được đề xuất trước đó gồm:

• Kỹ thuật đề xuất bởi Zhang và cộng sự [28], (gọi tắt
là Zhang) sử dụng phương pháp học máy SVM, chúng
tôi đã cài đặt lại kỹ thuật này và so sánh hiệu năng
trên tập dữ liệu [1].

• Kỹ thuật đề xuất bởi Su và cộng sự [29], (gọi tắt là
Su) sử dụng phản hồi về mức độ liên quan, dựa trên

Hình 7. Nhãn hiệu mẫu từ Cơ sở dữ liệu FlickrLogos-27

Bảng I
CÁC MIÊU TẢ ẢNH

Miêu tả Loại Số
chiều

Hàm
đo

Lược đồ HSV [20] Màu 32 𝐿1
Tự tương quan màu [21] Màu 64 𝐿2
Các mô men màu [22] Màu 6 𝐿2
Miêu tả đồng mức
(GLCM)[27]

Kết cấu 4 𝐿2

Các phép lọc Gabor [23] Kết cấu 48 𝐿2
Mô men Wavelet [24] Kết cấu 40 𝐿2
Mẫu nhị phân cục bộ (LBP)
[25]

Hình
dạng,
kết cấu

255 𝐿2

Đặc trưng HOG [26] Hình
dạng

3780 𝐿2

việc khai thác các mẫu và hiệu chỉnh truy vấn, thực
hiện trên tập dữ liệu trên tập dữ liệu [1].

• Kỹ thuật đề xuất bởi Zhao và cộng sự [30] (gọi tắt là
Zhao). Nghiên cứu này có sử dụng phản hồi liên quan,
phân lớp SVM sử dụng hàm nhân RBF 𝐾 (𝑥𝑖 , 𝑥 𝑗 ) =
𝑒𝑥𝑝

(
−𝜆



𝑥𝑖 − 𝑥 𝑗

2
)

và được cài đặt lại sử dụngthư

viện LibSVM 1, thực hiện trên tập dữ liệu trên tập dữ
liệu [1].

• Kỹ thuật đề xuất bởi Tripathi và cộng sự [31] (gọi tắt
là Tripathi). Kỹ thuật này sử dụng bước: Bước 1, kết
quả tra cứu nhãn hiệu tương tự dựa vào đặc trưng bất
biến Zernike. Bước 2, đo độ tương tự của truy vấn với
tập kết quả ở Bước 1 sử dụng các đặc trưng SIFT và
SURF. Kỹ thuật này cũng được cài đặt lại và sử dụng
tập dữ liệu [1].

4. Đánh giá hiệu năng

Để thống nhất và công bằng trong đánh giá độ chính
xác, chúng tôi sử dụng độ đo chính (precision (Pr)). Giả sử

1https://www.csie.ntu.edu.tw/ cjlin/libsvm/
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số các ảnh liên quan với một truy vấn cụ thể là 𝐴, số các
ảnh không liên quan cho một truy vấn cụ thể là 𝐵, tổng số
các ảnh được tra cứu là 𝐷 và số các ảnh liên quan được
tra cứu 𝐸 . Độ chính xác là tỉ số giữa số các ảnh liên quan
được tra cứu với tổng số các ảnh được tra cứu: 𝑃𝑟 = 𝐸

𝐷
.

5. Các kết quả thực nghiệm và luận giải

Hệ thống tra cứu nhãn hiệu được chúng tôi xây dựng
(gọi tắt là RFTrademarkTree) có giao diện như trong các
Hình 4, Hình 5 và Hình 6 . Đầu tiên, hệ thống thiết lập 𝑘
ảnh có liên quan/tương tự được trả về dựa trên sự tương tự.
Từ kết quả trả về, chúng tôi thu kiến thức phản hồi người
dùng (phản hồi liên quan). Phản hồi của người dùng được
thực hiện dựa trên nhận định thuộc cùng lớp với ảnh truy
vấn (người dùng chọn +) hoặc khác lớp với nhau và khác
ảnh truy vấn (chọn 2, 3 hoặc 4).

Các ảnh trong tập được phản hồi bởi người dùng sử dụng
làm tập huấn luyện, các ảnh trong phần còn lại trong cơ
sở dữ liệu được sử dụng làm tập kiểm tra. Quá trình được
lặp đi lặp lại đến khi các hình ảnh đầu ra cuối thỏa mãn
người dùng nhất. Hình 8 cho thấy hiệu quả của phản hồi
liên quan và hiệu chỉnh trọng số sau mỗi lần lặp (từ vòng
lặp thứ nhất đến vòng lặp thứ năm) trong 20, 40, 60, 80,
100, 120, 140, 160, 180, 200 ảnh tương tự nhất được trả
về trên màn hình kết quả.

Hình 8. Biểu đồ độ chính xác từng vòng lặp trên số ảnh trả về

Để minh họa kết quả tra cứu nhãn hiệu, Bảng II minh
họa kết quả tra cứu của nhãn hiệu tương ứng với các kết
quả tìm được sau 5 vòng lặp phản hồi liên quan.

Hệ thống đề xuất sử dụng các đặc trưng miêu tả màu
sắc ([21], [22],[20]), kết cấu ([24], [23], [27]) và hình dạng
([26], [25]) cho thấy hiệu quả của sự kết hợp này. Hình 9
so sánh độ chính xác hiệu quả khi kết hợp đặc trưng màu
sắc, kết cấu và hình dạng (RFTrademarkTreeColorTexture-
Shape) so các kết quả nếu chỉ sử dụng đơn lẻ đặc trưng

màu sắc (RFTrademarkTreeColor), kết cấu (RFTrademark-
TreeTexture) hoặc hình dạng (RFTrademarkTreeShape)

Hình 9. Biểu đồ so sánh hiệu quả sử dụng đặc trưng

Kỹ thuật đề xuất được so sánh độ chính xác tương ứng
trên 5, 10, 15 và 20 ảnh tương tự nhất sử dụng cùng một
truy vấn được trả về trên giao diện tra cứu cho cả bốn thuật
đề xuất bởi Zhang, Su, Zhao và Tripathi. So sánh hiệu quả
của kỹ thuật đề xuất được biểu diễn bởi Hình 10.

Hình 10. Biểu đồ so sánh độ chính kỹ thuật đề xuất với bốn kỹ
thuật

V. KẾT LUẬN VÀ NGHIÊN CỨU TƯƠNG LAI

Trong hệ thống tra cứu nhãn hiệu được đề xuất, mô hình
RFTrademarkTree được kết hợp với việc hiệu chỉnh truy
vấn. Trong lần lặp lại đầu tiên của phản hồi liên quan,
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Bảng II
KẾT QUẢ TRA CỨU ẢNH NHÃN HIỆU ‘3193687005.JPG‘

Ảnh
truy vấn Hình ảnh đầu ra có liên quan

thông tin phản hồi từ người dùng được cung cấp làm đầu
vào cho cây quyết định và được huấn luyện dựa trên các
đặc trưng có liên quan và không liên quan. Trong các lần
lặp lại phản hồi liên quan tiếp, các biểu diễn đặc trưng này
được hiệu chỉnh trong mô hình cây quyết định. Điều này
đã cải thiện hiệu suất tra cứu do hiểu biết thông tin về nhu
cầu của người dùng nên mang lại ảnh gần với truy vấn và
di chuyển ra xa các ảnh không liên quan. Để giảm không
gian tìm kiếm, do đó, thời gian cần thiết để thực thi nên
cần các kỹ thuật tối ưu. Công việc nghiên cứu trong tương
lai hướng đến việc bổ sung thuật toán tối ưu để giảm không
gian tìm kiếm để tăng kết quả liên quan.

Kỹ thuật đề xuất bởi Zhang [28] (2001) và Zhao [30]
(2012) chưa đạt hiệu quả cao do mới chỉ sử dụng SVM để
phân lớp, trong khi tập huấn luyện trong bài toán tra cứu
ảnh là rất nhỏ và phụ thuộc vào lựa chọn của người dùng
trong kết quả trả về. Kỹ thuật đề xuất bởi Su [29] (2010)
đã sử dụng hiệu chỉnh trọng số để phù hợp với nhu cầu
người dùng, tuy nhiên nghiên cứu này chưa có kết quả tốt
do chưa giảm tập kết quả để hiển danh sách ảnh tương tự
nhất so với các phương pháp có sử dụng bộ phân lớp. Kỹ
thuật đề xuất bởi Tripathi và cộng sự [31] (2021) không
chú trọng vào việc tìm kiếm nhãn hiệu tương tự trong màu
sắc, chú trọng cao vào tìm kiếm sự tương tự về hình dạng
nhãn hiệu nên chưa đạt được kết quả tốt.

Kỹ thuật đề xuất bởi chúng tôi đã có kết quả tốt hơn do
kết hợp đặc trưng màu sắc kết cấu, hình dạng. Ngoài ra, kỹ
thuật đề xuất sử dụng hiệu chỉnh trọng số để phù hợp với
yêu cầu người dùng và sử dụng cây quyết định trong phân
loại nhãn hiệu. Trong nghiên cứu tương lai, chúng tôi sẽ
thử nghiệm tra cứu nhãn hiệu có sử dụng đặc trưng được
trích rút trong học sâu để cải thiện tốt hơn kết quả tra cứu.
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Tóm tắt: Trong bài báo này, chúng tôi dự đoán quá trình tiến hóa của vi-rút HIV qua 14 đột biến kháng thuốc trong phác
đồ điều trị sử dụng thuốc Efavirenz bằng mô hình Markov ẩn và cây đột biến di truyền. Với dữ liệu mới gồm 396 bệnh
nhân trên cơ sở dữ liệu kháng thuốc HIV của trường đại học Stanford, chúng tôi tiến hành kiểm định giả thiết và nhận
thấy dữ liệu phù hợp để đưa vào mô hình tính toán. Phần thực nghiệm cho thấy thuật toán EM dùng để ước lượng và tối
ưu tham số khi áp dụng vào mô hình có tốc độ hội tụ nhanh. Hơn nữa, dựa vào các tham số sau khi tối ưu, chúng tôi
cũng xác định được thứ tự xuất hiện của các đột biến theo thời gian trong đó đột biến K103N xuất hiện sớm nhất.

Từ khóa: Mô hình Markov ẩn, thuật toán EM, cây đột biến di truyền, thuốc Efavirenz.

Title: Evolution of Drug Resistance of HIV Virus with Mutagenetic Tree according to Markov Model
Abstract: In this paper, we predict the evolution of 14 mutations associated with the HIV resistance to Efavirenz using mutagenetic

tree hidden Markov model. With new data of 396 patients from the HIV drug resistance database by Stanford University,
we test statistical assumptions and found this data set significant for further modeling. Model results show that applying
EM algorithm to estimate and optimize parameters has fast convergence. Furthermore, based on optimized parameters,
we determine the occurrence order of mutations over time in which the K103N mutation appeared earliest.

Keywords: Hidden markov model, EM algorithm, mutagenetic tree, efavirenz.

I. MỞ ĐẦU

Luận thuyết trung tâm của Crick đã cho thấy một sơ
đồ tổng hợp nên Protein bắt đầu bằng quá trình phiên
mã từ DNA thành RNA [1]. Không lâu sau đó, các nhà
khoa học đã khám phá ra một quá trình mà ban đầu tưởng
như mâu thuẫn với giáo điều của luận thuyết trung tâm đó
là quá trình phiên mã ngược (Retrotranscription) [2]. Đối
với quá trình này, các RNA thông tin (mRNA) được dùng
làm khuôn để tạo ra sợi đơn DNA bổ sung (cDNA) giống
như bản khuôn đã phiên mã ra nó. Một số loại vi-rút có
khả năng phiên mã ngược (Retroviruses) do sở hữu men
phiên mã ngược (Reverse Transcriptase, viết tắt là RT).
Chẳng hạn như vi-rút T-lymphotropic gây bệnh bạch cầu
ở người (HTLV) [3], hay vi-rút gây suy giảm miễn dịch ở
người (Human Immunodeficiency Virus, viết tắt là HIV)
[4]. Hướng tiếp cận chính để điều trị bệnh gây ra bởi các
Retroviruses là phát triển các loại thuốc gây ức chế men

phiên mã ngược của chúng. Trong bài báo này, chúng tôi tập
trung nghiên cứu đối với vi-rút HIV, một loại vi-rút nguy
hiểm phá hủy tế bào lympho CD4+, làm giảm khả năng
miễn dịch qua trung gian tế bào, tăng nguy cơ nhiễm trùng
và ung thư ở người mang vi-rút. Hiện tại, có rất nhiều loại
thuốc khác nhau được sử dụng kết hợp trong các phác đồ
điều trị HIV. Trong đó có hai nhóm chính là: (i) nhóm
ức chế phiên mã ngược nucleoside (Nucleoside Reverse
Transcriptase Inhibitors, viết tắt là NRTIs); và (ii) nhóm
ức chế phiên mã ngược không Nucleoside (Non-Nucleoside
Reverse Transcriptase Inhibitors, viết tắt là NNRTIs)1. Mặc
dù đã trải qua nhiều năm với vô vàn nỗ lực, nhưng cho đến
nay loài người vẫn chưa tìm ra phương pháp đặc trị vi-rút
HIV. Nguyên nhân gây khó khăn được xác định là trong
quá trình điều trị, vi-rút xuất hiện những đột biến theo thời

1https://www.msdmanuals.com/professional/infectious-diseases/human-
immunodeficiency-virus-hiv/drug-treatment-of-hiv-infection
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gian có khả năng kháng lại các thuốc ức chế Protein.

Để quá trình điều trị HIV hiệu quả hơn, các nhà khoa
học đã tiến hành các nghiên cứu nhằm dự đoán các thời
điểm xảy ra các đột biến kháng thuốc trong các phác đồ sử
dụng thuốc khác nhau trên các dữ liệu thu được từ quá trình
điều trị. Nghiên cứu của Niko Beerenwinkel và các cộng sự
vào năm 2007 đã chỉ ra quá trình tiến hóa của vi-rút HIV
qua 7 đột biến kháng thuốc điển hình [5]. Phương pháp
chính dựa vào cây đột biến di truyền và mô hình Markov
ẩn. Ngoài ra, việc xây dựng cây đột biến cũng là một quá
trình quan trọng để xác định quá trình tiến hóa của vi-rút.
Dữ liệu cho phân tích khi đó gồm 163 bệnh nhân với 3350
nhân bản trình tự (Clones) được lấy từ ba nghiên cứu về
liệu pháp kết hợp sử dụng thuốc Efavirenz (DMP 266-003,
-004, -005) [6]. Tiếp tục những kết quả nghiên cứu của
Niko Beerenwinkel, với mục tiêu thực nghiệm trên các bộ
dữ liệu mới làm cơ sở cho phát triển phương pháp, trong
nghiên cứu này, chúng tôi tiến hành dự đoán quá trình tiến
hóa của vi-rút HIV qua 14 đột biến kháng thuốc với dữ liệu
gồm 396 bệnh nhân được thu thập trên cơ sở dữ liệu kháng
thuốc HIV của trường Đại học Standford2. Với dữ liệu từ
năm 2005 đến nay, nhiều đột biến kháng thuốc mới xuất
hiện cũng như nhiều loại thuốc mới ra đời. Để thực hiện
mô hình, chúng tôi đã tiến hành kiểm định lại ba giả thiết
của Niko Beerenwinkel và nhận thấy chúng vẫn đúng với
bộ dữ liệu lớn hơn và mới hơn. Mặc dù, quá trình tiến hóa
của vi-rút HIV vẫn được phân tích dựa trên việc sử dụng
thuốc Efavirenz của nhóm NNRTIs, tuy nhiên với bộ dữ
liệu mới này, cây đột biến được xây dựng lại với các nhánh
lớn hơn, số các phụ thuộc giữa các nút đại diện cho các
đột biến cũng nhiều hơn. Với giả thiết các đột biến xuất
hiện theo thời gian tuân theo quá trình Poisson, chúng tôi
cũng đã đưa ra dự đoán các thời điểm xuất hiện các đột
biến kháng thuốc trong các phác đồ điều trị có sử dụng
Efavirenz. Trong các phần tiếp theo của bài báo, chúng tôi
sẽ trình bày về bộ dữ liệu HIV cho nghiên cứu trong mục
II, về mô hình Markov trong mục III. Các nội dung tính
toán thực nghiệm được trình bày trong mục IV, các kết quả
được bàn luận trong mục V, cuối cùng mục VI là kết luận.

II. DỮ LIỆU

1. Dữ liệu HIV

Dữ liệu về tập hợp trình tự các nhân bản của HIV theo
thời gian thu được từ 25 nghiên cứu lâm sàng với các phác
đồ điều trị kết hợp trong đó có sử dụng thuốc Efavirenz.
Các nghiên cứu này được thực hiện trong thời gian từ năm
1998 tới 2018 với 416 bệnh nhân, thông tin của mỗi bệnh
nhân gồm các nhân bản trình tự Protein (Clones) tại các
thời điểm khác nhau, ở mỗi Clones đã xác định vị trí của

2https://hivdb.stanford.edu/cgi-bin/RTIPairs.cgi

các đột biến. Bộ dữ liệu này được công bố trên cơ sở dữ
liệu về kháng thuốc với HIV của đại học Stanford. Sau quá
trình loại bỏ các quan sát không đủ thông tin, chúng tôi
giữ lại thông tin của 396 bệnh nhân. Những mô tả chi tiết
về mẫu, khuếch tán RNA, nhân bản hay giải trình tự có thể
xem tại [7]. Tất cả các kết quả nghiên cứu đưa vào phân
tích đều của các bệnh nhân được điều trị bằng Efavirenz.

Nghiên cứu của Bacheler và cộng sự vào năm 2001 đã
xác định được dãy biến đổi của các axit amin trong quá trình
phiên mã ngược của HIV có ảnh hưởng tới việc kháng thuốc
Efavirenz. Họ đã chỉ ra được 2 đường chuyển hóa thay thế
để kháng lại Efavirenz, một là chuyển hóa bắt đầu từ đột
biến K103N (đường 103) và còn lại là đường chuyển hóa
từ đột biến Y188L (đường 188). Chúng tôi thực hiện đánh
giá cả 2 đường này và sử dụng để xây dựng cây đột biến.
Trong số các đột biến kháng thuốc Efavirenz, để đảm bảo
thời gian thực hiện tính toán, trước mắt chúng tôi giới hạn
chỉ lấy các đột biến có tần suất xuất hiện lớn hơn 2%.

Sau quá trình tiền xử lí dữ liệu, kết quả thu được là
dãy 14 đột biến với tần suất xuất hiện như sau: K103N
(52,4%), L100I (9,1%), N348I (8,4%), Y181C (7,8%),
G190A (7,7%), H221Y (6,0%), G190S (5,5%), P225H
(4,6%), Y188L (4,6%), V108I (4,3%), A98G (3,8%),
K101E (3,6%), V179D (3,1%), V106I (2,4%).

Ở đây chúng tôi giải thích thêm về mẫu đột biến có trong
bộ dữ liệu HIV. Lấy ví dụ dữ liệu của bệnh nhân mã LB4-
P142, tại thời điểm trước khi điều trị (thời điểm 1996-12),
có ba Clone mang đột biến K103N. Đến mốc thời điểm
tiếp theo (1997-01), đột biến V106I được phát hiện thêm
trong quần thể vi-rút của bệnh nhân. Những dữ liệu này là
căn cứ cho việc kiểm chứng các giả thiết theo đề xuất của
Niko Beerenwinke, và sẽ trình bày ở những phần tiếp theo
của bài báo.

2. Kiểm định thống kê

Để mô hình hóa quá trình tiến hóa tích lũy, Niko
Beerenwinke đã đưa ra 3 giả thiết [5]:

(A1) Những đột biến thay thế không xảy ra độc lập. Con
đường tiến hóa của vi-rút kháng thuốc được xem xét với
các đột biến có tính duy trì.

(A2) Sự tồn tại của các đột biến trong quần thể là vĩnh
viễn, tức là những biến đổi đã diễn ra sẽ luôn được duy trì,
không thể đảo ngược hoặc mất đi.

(A3) Tại mỗi thời điểm, quần thể vi-rút bị chi phối bởi
một chủng duy nhất và các Clones là độc lập với nhau.

Trong 3 giả thiết trên, có thể kiểm chứng bằng thống kê
đối với giả thiết (A2) và (A3). Chúng tôi đã thực hiện kiểm
chứng hai giả thiết này với bộ dữ liệu đã được tiền xử lí
bằng phương pháp kiểm tra ngẫu nhiên hóa (Randomization
Test) [8]. Cụ thể như sau:
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a) Giả thiết (A2) nêu lên tính chất không thể đảo ngược
của các thay thế, tức khi đột biến đã xuất hiện trong Clone
𝑘 của bệnh nhân 𝑖 tại 1 thời điểm thì đột biến đó vẫn xuất
hiện tại tất cả các Clones sau đó, chứ không mất đi. Giả
thiết được kiểm tra bằng cách theo dõi sự thay đổi tần suất
alen đột biến cho mỗi bệnh nhân theo thời gian.

Kí hiệu [𝑁] = {1, 2, . . . , 𝑁} là tập các bệnh nhân, [𝑀] =
{1, 2, . . . , 𝑀} là tập các đột biến được xem xét, [𝐾𝑖 𝑗 ] là tập
𝐾𝑖 𝑗 Clones quan sát được của bệnh nhân 𝑖 (𝑖 = 1, . . . , 𝑁)
tại thời điểm 𝑗 ( 𝑗 = 1, . . . , 𝐽𝑖). Hàm chỉ 𝑦𝑖 𝑗𝑘𝑚 ∈ {0, 1} thể
hiện sự hiện diện hay không của đột biến 𝑚 ∈ 𝑀 trong
Clone 𝑘 ∈ [𝐾𝑖 𝑗 ] của bệnh nhân 𝑖 tại thời điểm 𝑗 . Khi
đó, tần suất alen đột biến 𝑚 ∈ [𝑀] cho mỗi bệnh nhân
𝑖 = 1, . . . , 𝑁 theo thời gian 𝑗 = 1, . . . , 𝐽𝑖 xác định bởi công
thức

𝑓𝑖 𝑗𝑚 =
1
𝐾𝑖 𝑗

∑︁
𝑘∈[𝐾𝑖 𝑗 ]

𝑦𝑖 𝑗𝑘𝑚 (1)

Với mỗi đột biến 𝑚, giá trị kiểm định thống kê 𝐴𝑚 xác
định mức độ tần suất alen của nó giảm từ một thời điểm
này cho tới thời điểm khác. Với 𝐼 là hàm chỉ, thì

𝐴𝑚 =
1
𝑁

𝑁∑︁
𝑖=1

1
𝐽𝑖 − 1

𝐽𝑖−1∑︁
𝑗=1

𝐼{ 𝑓𝑖, 𝑗 ,𝑚 > 𝑓𝑖, 𝑗+1,𝑚} (2)

Sử dụng phương pháp kiểm định ngẫu nhiên (Random-
ization Test) với giả thuyết không (Null Hypothesis) là xác
suất của việc tăng và giảm tần số alen là bằng nhau. Phương
pháp kiểm định ngẫu nhiên thực hiện bằng cách xáo trộn
trình tự (Resampling) trong quần thể Clones. Tại mỗi lần
Resampling dữ liệu, ta tính được một giá trị kiểm định
thống kê. Với giả thiết sự thay thế không thể đảo ngược
(A2), tỉ lệ % của việc giảm tần suất đột biến chiếm số
lượng rất nhỏ trong quần thể. Để giả thiết này đúng, giá trị
kiểm định thống kê của dữ liệu ban đầu cần phải nhỏ hơn
các giá trị kiểm định thống kê sau khi Resampling dữ liệu.

Trong tính toán của chúng tôi, sử dụng Randomization
Test với 1000 lần. Giá trị 𝑝𝑣𝑎𝑙𝑢𝑒 được tính là tỉ lệ trên
1000 lần của số lần giá trị kiểm định thống kê với dữ liệu
ngẫu nhiên mà nhỏ hơn giá trị kiểm định thống kê với
dữ liệu ban đầu (Hình 1). Với hầu hết các đột biến, giá
trị này nhỏ đáng kể (𝑝𝐾101𝐸 < 0, 001, 𝑝𝑌181𝐶 < 0, 001,
𝑝𝐾103𝑁 < 0, 001, 𝑝𝐺190𝑆 < 0, 001, 𝑝𝑌188𝐿 < 0, 001,
𝑝𝐴98𝐺 = 0, 001, 𝑝𝑉106𝐼 = 0, 004, 𝑝𝑉179𝐷 = 0, 017,
𝑝𝑉108𝐼 = 0, 073, 𝑝𝐺190𝐴 = 0, 078, 𝑝225𝐻 = 0, 084), bên
cạnh một số ngoại lệ (𝑝𝐿100𝐼 = 0, 191, 𝑝𝐻221𝑌 = 0, 216,
𝑝𝑁348𝐼 = 0, 841). Chúng tôi đánh giá rằng giả thiết (A2)
về sự thay thế không thể đảo ngược là hợp lý đối với phần
lớn dữ liệu được sử dụng trong nghiên cứu này.

b) Giả thiết (A3) sẽ được kiểm định bằng cách xét sự
đa dạng di truyền học của các Clones tại mỗi thời điểm
𝑗 ∈ [𝑇𝑖] của bệnh nhân 𝑖, đa dạng càng nhỏ sẽ càng khẳng

Hình 1. Sự đột biến đã xuất hiện được duy trì theo thời gian. Với
mỗi đột biến, chấm tròn biểu thị số lần giảm tần suất trong quần
thể theo thời gian. Biểu đồ hộp biểu diễn phân phối của giá trị
thống kê tạo bởi kiểm định ngẫu nhiên 1000 lần.

định được các Clones không sinh ra chủng loài mới mà bảo
tồn gene từ một chủng chính.

Để đo sự đa dạng di truyền học giữa hai Clone 𝑐 và 𝑐′

có hay không đột biến 𝑚 kí hiệu tương ứng là 𝑐𝑚 và 𝑐′𝑚,
khoảng cách Hamming được sử dụng theo công thức

𝐷𝐻 (𝑐, 𝑐′) =
∑︁

𝑚∈[𝑀 ]
𝐼{𝑐𝑚 ≠ 𝑐′𝑚} (3)

Độ đa dạng của bộ mẫu gồm 𝑐1, ..., 𝑐𝐾 gồm 𝐾 Clones là
giá trị kỳ vọng của khoảng cách Hamming giữa 2 Clones
bất kỳ trong mẫu đó,

𝐷𝐻 (𝑐1, ..., 𝑐𝐾 ) =
2

𝐾 (𝐾 − 1)
∑︁
𝑘<𝑘′

𝐷𝐻 (𝑐𝑘 , 𝑐𝑘′ ) (4)

Đại lượng thống kê để đưa vào kiểm định là kỳ vọng độ
đa dạng của toàn bộ mẫu, tính theo

𝐵 =
1
𝑁

𝑁∑︁
𝑖=1

1
𝐽𝑖

𝐽𝑖∑︁
𝑗=1

𝐷𝐻 (𝑦𝑖 𝑗1, ..., 𝑦𝑖 𝑗𝐾𝑖 𝑗
) (5)

Đặt giả thuyết bác bỏ là tại từng thời điểm, đều có thể
quan sát được đa dạng di truyền học đầy đủ tính trên tất
cả Clones của bệnh nhân. Giá trị của nó được ước lượng
bằng cách tính kỳ vọng đa dạng di truyền học sau 1000
lần hoán đổi ngẫu nhiên các Clones vào thời điểm khác
nhau. Một quan sát với 𝐵 nhỏ hơn giá trị kỳ vọng này sẽ
có mức đa dạng nhỏ hơn hơn đa dạng di truyền học đầy đủ
và bác bỏ được giả thuyết trên nếu tỉ lệ nhỏ hơn là đáng
kể (𝑝𝑣𝑎𝑙𝑢𝑒 < 5%).

Kết quả tính toán cho thấy trên bộ dữ liệu hiện tại, đa
dạng di truyền học tính theo từng thời điểm nhỏ hơn rất
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Hình 2. Kết quả giá trị logarit đa dạng đột biến của dữ liệu mẫu
(hình tròn) và phân phối tần suất sau khi thực hiện hoán đổi 1000
lần các Clones của một bệnh nhân vào thời điểm ngẫu nhiên (biểu
đồ tần suất).

nhiều so với đa dạng của toàn bộ mẫu. Chúng tôi cũng
quan sát được từ tính toán, các Clones tại mỗi thời điểm
chỉ khác biệt bởi 1 trên 4900 đột biến được xét. Trong khi
đó, kết quả trung bình sau khi ngẫu nhiên hóa là 1 trên
3300 đột biến với kết quả kiểm định 𝑝𝑣𝑎𝑙𝑢𝑒 rất nhỏ. Như
vậy, có thể kết luận rằng việc phát sinh chủng mới trong
các Clones rất nhỏ và xảy ra giữa các thời điểm chứ không
phải tại mỗi thời điểm. Từ đó khẳng định được rằng giả
thiết (A3) là có ý nghĩa trên tập các nhân bản HIV được
sử dụng trong nghiên cứu này.

III. MÔ HÌNH MARKOV

1. Cây đột biến

Với tập đột biến được xem xét [𝑀] = {1, 2, . . . , 𝑀}, xét
một cây có hướng 𝑇 trên tập hợp đỉnh 𝑉 = {0} ∪ [𝑀] với
gốc tại 0. Ứng với mỗi đỉnh 𝑚 ∈ 𝑉 của 𝑇 , xét một biến
nhị phân ngẫu nhiên 𝑋𝑚 trong đó mối tương quan của các
biến ngẫu nhiên này phụ thuộc vào hình dạng của cây 𝑇
và Pr(𝑋0 = 1) = 1. Theo cách định nghĩa này, cây 𝑇 cảm
sinh một mô hình đồ thị có hướng cho phân bố đồng thời
của véc-tơ ngẫu nhiên 𝑋 = (𝑋1, . . . , 𝑋𝑀 ). Cụ thể, phân bố
của 𝑋 cảm sinh từ mô hình này xác định bởi

Pr(𝑋 = 𝑥) =
∏

𝑚∈[𝑀 ]
Pr

(
𝑋𝑚 = 𝑥𝑚 | 𝑋pa(𝑚) = 𝑥pa(𝑚)

)
(6)

trong đó 𝑥 = (𝑥1, . . . , 𝑥𝑀 ) ∈ I với I = {0, 1}𝑀 là không
gian trạng thái của véc-tơ ngẫu nhiên 𝑋 , 𝑥0 = 1 và pa(𝑚)
là đỉnh cha của 𝑚 trong cây 𝑇 . Ví dụ

- Nếu 𝑇 là đồ thị đường từ 0 → 1 → 2 → · · · → 𝑀 , thì

Pr(𝑋 = 𝑥) =
𝑀∏
𝑚=1

Pr(𝑋𝑚 = 𝑥𝑚 | 𝑋𝑚−1 = 𝑥𝑚−1).

- Nếu 𝑇 là một đồ thị sao với gốc tại 0 thì

Pr(𝑋 = 𝑥) =
∏

𝑚∈[𝑀 ]
Pr(𝑋𝑚 = 𝑥𝑚 | 𝑋0 = 1).

Từ công thức (6), phân phối của 𝑋 được xác định bởi các
ma trận chuyển trạng thái có dạng

𝜗𝑚 =

( 0 1
0 1 0
1 1 − 𝜗𝑚11 𝜗𝑚11

)
trong đó 𝜗𝑚

𝑎𝑏
= Pr(𝑋𝑚 = 𝑏 |𝑋pa(𝑚) = 𝑎) ∈ [0, 1] .

Phần còn lại của mục này mô tả việc áp dụng mô hình
trên cho các sự kiện đột biến, gọi tắt là đột biến. Cụ thể, xét
tập 𝑀 đột biến {1, 2, . . . , 𝑀}, với mỗi đột biến 𝑚 ∈ [𝑀],
biến nhị phân ngẫu nhiên 𝑋𝑚 với hai giá trị 1 và 0 lần lượt
biểu thị sự xuất hiện và không xuất hiện của đột biến 𝑚.
Một dãy đột biến 𝑥 ∈ I được gọi là tương thích với cây
𝑇 nếu trạng thái 𝑥 có thể xuất hiện với xác suất khác 0
trong mô hình phân bố đồng thời cảm sinh bởi 𝑇 . Do đó, 𝑥
tương thích với 𝑇 nếu tồn tại tham số 𝜗 = (𝜗1

11, . . . , 𝜗
𝑀
11 ) ∈

[0, 1]𝑀 sao cho

Pr(𝑋 = 𝑥) =
∏

𝑚∈[𝑀 ]
𝜗𝑚pa(𝑚) ,𝑥𝑚 > 0.

Kí hiệu C(𝑇) là tập hợp các trạng thái tương thích với cây
𝑇 , tập hợp này tạo nên một mạng tinh thể (C(𝑇),∨,∧)
trong đó ∨ và ∧ lần lượt là các toán tử max và min theo
thành phần (xem [9, Lemma 14.3]). Biểu đồ Hasse trong
hình vẽ dưới đây mô tả các con đường (dãy đột biến) được
nhắc tới ở trên bằng việc tương ứng mỗi con đường tiến hóa
với một đường đi từ trạng thái tự nhiên (0, . . . , 0) ∈ C(𝑇)
đến trạng thái (1, . . . , 1) ∈ C(𝑇) khi tất cả các đột biến
đều đã xuất hiện.

Hình 3. (a) Cây đột biến và (b) mạng tinh thể cảm sinh của các
trạng thái tương thích.

Trong mô hình cây đột biến theo thời gian, các đột biến
xuất hiện theo quá trình Poisson độc lập. Nếu 𝜆𝑚 là tỷ lệ
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Các công trình nghiên cứu, phát triển và ứng dụng CNTT và Truyền thông

của quá trình này trên cạnh pa(𝑚) → 𝑚, xác suất để đột
biến 𝑚 xuất hiện trong khoảng thời gian Δ𝑡 là

𝜗𝑚11 = Pr(𝑋𝑚 = 1 | 𝑋pa(𝑚) = 1) = 1 − 𝑒−𝜆𝑚Δ𝑡 .

Cây đột biến có thể được tái thiết lập từ dữ liệu bằng việc
giải bài toán nhánh cực đại trong đồ thị đầy đủ trên tập đỉnh
𝑉 bằng một tổ hợp thuật toán hiệu quả, xem thêm [9, 10]
để biết chi tiết về thuật toán. Trong bài báo này, chúng tôi
sử dụng thuật toán nêu trên để thiết lập hình dạng của 𝑇 .

2. Mô hình Markov ẩn

Giả sử ta có thể quan sát được chuỗi đột biến vi-rút của
một bệnh nhân nhiều hơn một thời điểm. Gọi 𝑋 𝑗𝑚 là biến
ngẫu nhiên chỉ sự xuất hiện của đột biến 𝑚 tại thời điểm
𝑡 𝑗 với 𝑗 = 1, . . . , 𝐽 trong quần thể vi-rút của bệnh nhân.
Ta giả thiết rằng quá trình tiến hóa bắt đầu tại thời điểm
0 ở trạng thái tự nhiên - không có đột biến nào. Do đó,
𝑋1𝑚 = 0 với mọi 𝑚 ∈ [𝑀] với 𝑡1 = 0.

Sự phát triển của đột biến 𝑚 tại thời điểm 𝑡 𝑗 với 𝑗 ≥ 2,
mã hóa bởi biến ngẫu nhiên 𝑋 𝑗𝑚, lúc này phụ thuộc vào
trạng thái thời điểm trước đó 𝑋 𝑗−1,𝑚, cũng như trạng thái
hiện tại của đột biến cha 𝑋 𝑗 ,pa(𝑚) . Sự phụ thuộc này nảy
sinh từ tính chất: sự hiện diện của đột biến 𝑚 tại thời điểm
𝑡 𝑗 là kết quả của quá trình phát triển qua cạnh pa(𝑚) → 𝑚

tại thời điểm 𝑡 𝑗 hoặc từ tính không thể đảo ngược của nó
trong quần thể vi-rút và do đó phụ thuộc vào sự hiện diện
của nó tại thời điểm 𝑡 𝑗−1. Cấu trúc phụ thuộc giữa các đột
biến (𝑋 𝑗𝑚 | 𝑗 = 1, . . . , 𝐽, 𝑚 ∈ [𝑀]) có thể được biểu thị
dưới một đồ thị có hướng không có chu trình (Xem Hình
4).

Ma trận chuyển của mô hình xích Markov này có dạng

𝜃 𝑗 (𝜆𝑚) =
©­­­­«

0 1
00 1 0
01 𝑒−𝜆𝑚 (𝑡 𝑗−𝑡 𝑗−1 ) 1 − 𝑒−𝜆𝑚 (𝑡 𝑗−𝑡 𝑗−1 )

10 ∗ ∗
11 0 1

ª®®®®¬
(7)

trong đó các hàng được đánh chỉ số bởi cặp (𝑚, pa(𝑚)) ∈
{0, 1}2. Vị trí đánh dấu ∗ chỉ các vị trí không cần phải xem
xét vì không có đột biến 𝑚 nào xuất hiện trước đột biến
mẹ pa(𝑚) của nó. Với ma trận này, ta định nghĩa mô hình
cây Markov đột biến như là họ các phân bố đồng thời có
dạng

Pr(𝑋 𝑗𝑚 = 𝑥 𝑗𝑚, 𝑗 = 1, . . . , 𝐽, 𝑚 ∈ [𝑀])

=

𝐽∏
𝑗=1

∏
𝑚∈[𝑀 ]

𝜃 𝑗 (𝜆𝑚) (𝑥 𝑗−1,𝑚 ,𝑥 𝑗pa(𝑚) ) ,𝑥 𝑗𝑚 ,

trong đó 𝑥 𝑗0 = 1 và 𝑡0 = 0. Điều này dẫn tới

Pr(𝑋 𝑗𝑚 = 𝑥 𝑗𝑚 | 𝑋 𝑗−1,𝑚 = 𝑥 𝑗−1,𝑚, 𝑋 𝑗pa(𝑚) = 𝑥 𝑗pa(𝑚) )
= 𝜃 𝑗 (𝜆𝑚) (𝑥 𝑗−1,𝑚 ,𝑥 𝑗pa(𝑚) ) ,𝑥 𝑗𝑚 .

3. Mô hình Markov ẩn cho cây đột biến

Chuyển qua trường hợp các mẫu Clones quan sát được
tại các thời điểm khác nhau, mô hình hóa dữ liệu này bằng
việc giả sử các Clones là các sao chép lỗi của một chuỗi
đột biến ẩn mà chuỗi đột biến này tiến hóa dựa theo một
cây đột biến. Như vậy, 𝑋 𝑗𝑚 lúc này là một biến nhị phân
ẩn. Dữ liệu quan sát được là ví dụ của các biến nhị phân
ngẫu nhiên 𝑌 𝑗𝑘𝑚, 𝑘 ∈ [𝐾 𝑗 ] chỉ đột biến 𝑚 có hiện diện
trong đột Clone thứ 𝑘 lấy mẫu từ quần thể vi-rút tại thời
điểm 𝑡 𝑗 hay không. Các Clones là độc lập có điều kiện với
điều kiện (𝑋 𝑗 ), 𝑗 = 1, . . . , 𝐽 cho trước. Mô hình đồ thị thu
được xem như là một mô hình Markov ẩn cho cây đột biến
(Mtree-HMM), một ví dụ xem ở Hình 4.

Sử dụng các kí hiệu 𝜀+ = (𝜀+1 , . . . , 𝜀
+
𝑀
) ∈ [0, 1]𝑀 và

𝜀− = (𝜀−1 , . . . , 𝜀
−
𝑀
) ∈ [0, 1]𝑀 là các véc-tơ tham số chứa

xác suất quan sát phải dương tính giả và âm tính giả của
từng đột biến. Tỷ lệ dương tính giả và âm tính giả cho biết
sự khác biệt so với trạng thái quần thể có thể phát sinh từ
các đột biến trong phản ứng PCR. Do đó, các tham số này
định lượng kỳ vọng đa dạng di truyền của một quần thể
vi-rút. Với điều kiện trạng thái 𝑋 𝑗𝑚, xác suất quan sát được
đột biến 𝑚 trong Clone 𝑘 tại thời điểm 𝑡 𝑗 là

𝜃′ (𝜀+𝑚, 𝜀−𝑚) =
( 0 1

0 1 − 𝜀+𝑚 𝜀+𝑚
1 𝜀−𝑚 1 − 𝜀−𝑚

)
Các yếu tố của ma trận này là xác suất có điều kiện

𝜃′ (𝜀+𝑚, 𝜀−𝑚) = Pr(𝑌 𝑗𝑘𝑚 = 𝑦 𝑗𝑘𝑚 | 𝑋 𝑗𝑚 = 𝑥 𝑗𝑚).

Do đó, các Clones khác nhau 𝑌 𝑗𝑘 = (𝑌 𝑗𝑘1, . . . , 𝑌 𝑗𝑘𝑀 ), với
𝑘 ∈ [𝐾 𝑗 ] được mô hình thành các biến ngẫu nhiên độc lập
cùng phân bố. Đặt

𝑌 = (𝑌 𝑗𝑘𝑚 | 𝑗 = 1, . . . , 𝐽, 𝑘 ∈ [𝐾 𝑗 ], 𝑚 ∈ [𝑀])

là vec tơ biểu thị tất cả dãy quan sát Clones. Mô hình
Markov ẩn cho cây đột biến là họ các phân bố đồng thời
của 𝑌 được cho bởi

Pr(𝑌 = 𝑦) =
∑︁

𝑥1∈C(𝑇 )
· · ·

∑︁
𝑥𝐽 ∈C(T)

∏
𝑚∈[𝑀 ]

𝐽∏
𝑗=1©­«𝜃 𝑗 (𝜆𝑚) (𝑥 𝑗−1,𝑚 ,𝑥 𝑗pa(𝑚) ) ,𝑥 𝑗𝑚

∏
𝑘∈[𝐾 𝑗 ]

𝜃′ (𝜀+𝑚, 𝜗−
𝑚)𝑥 𝑗𝑚 ,𝑦 𝑗𝑘𝑚

ª®¬ ,
trong đó phép lấy tổng được thực hiện với tất cả các trạng
thái ẩn của mô hình. Cấu trúc đồ thị của mô hình Markov
ẩn cho cây đột biến được biểu diễn ở Hình 4.

4. Tính toán tham số

Với mỗi bệnh nhân 𝑖 ∈ [𝑁] = 1, 2, . . . , 𝑁 , ta có các quan
sát tại các thời điểm 𝑡𝑖1, 𝑡𝑖2, . . . , 𝑡𝑖𝐽𝑖 . Gọi 𝑋𝑖 𝑗𝑚 là biến ngẫu
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Hình 4. Đồ thị không có chu trình mô tả mô hình Markov ẩn cho cây đột biến theo thời gian với 3 thời điểm. Các đỉnh trắng ứng với
biến ngẫu nhiên ẩn và các đỉnh xám là các biến quan sát được [5].

nhiên chỉ sự xuất hiện của đột biến 𝑚 trong quần thể vi-rút
của bệnh nhân 𝑖 tại thời điểm 𝑡𝑖 𝑗 . Biến ngẫu nhiên 𝑌𝑖 𝑗𝑘𝑚
chỉ sự xuất hiện của đột biến 𝑚 trong Clone 𝑘 ∈ [𝐾𝑖 𝑗 ] của
bệnh nhân 𝑖 tại thời điểm 𝑡𝑖 𝑗 . Kí hiệu ma trận chuyển (7)
tương ứng với bệnh nhân 𝑖 bởi 𝜃𝑖 𝑗 (𝜆𝑚), chẳng hạn

𝜃𝑖 𝑗 (𝜆𝑚)01,0 = 𝑒−𝜆𝑚 (𝑡𝑖 𝑗−𝑡𝑖, 𝑗−1 ) .

Giả sử các bệnh nhân độc lập với nhau và dữ liệu của mỗi
bệnh nhân dựa theo một mô hình cây Markov ẩn trên một
cây 𝑇 cố định. Khi đó, kết quả của mô hình cho quan sát

𝑌 =
(
𝑌𝑖 𝑗𝑘𝑚 | 𝑖 ∈ [𝑁], 𝑗 = 1, . . . , 𝐽𝑖 , 𝑘 ∈ [𝐾𝑖 𝑗 ], 𝑚 ∈ [𝑀]

)
thực hiện tại các thời điểm {𝑡𝑖 𝑗 | 𝑖 ∈ [𝑁], 𝑗 = 1, . . . , 𝐽𝑖}
là các tham số 𝜆 = (𝜆1, . . . , 𝜆𝑛), 𝜀+ =

(
𝜀+1 , . . . , 𝜀

+
𝑚

)
, và

𝜀− =
(
𝜀−1 , . . . , 𝜀

−
𝑚

)
làm cực đại hàm Likelihood

𝐿obs (𝜆, 𝜀+, 𝜀−) =
∑︁

𝑥11∈C(𝑇 )
· · ·

∑︁
𝑥𝑁𝐽𝑁

∈C(𝑇 )

∏
𝑖∈[𝑁 ]

∏
𝑚∈[𝑀 ]

𝐽𝑖∏
𝑗=1©­«𝜃𝑖 𝑗 (𝜆𝑚)𝑥𝑖, 𝑗−1,𝑚 ,𝑥𝑖 𝑗pa(𝑚) ) ,𝑥𝑖 𝑗𝑚

∏
𝑘∈[𝐾𝑖 𝑗 ]

𝜃′ (𝜀+, 𝜀−)𝑥𝑖 𝑗𝑚 ,𝑦𝑖 𝑗𝑘𝑚
ª®¬

trong đó 𝑥𝑖0𝑚 = 1 và 𝑡𝑖0 = 0 với mọi 𝑖 ∈ [𝑁], 𝑚 ∈ [𝑀]. Vì
việc tính toán trên hàm Likelihood khó khăn hơn, nên hàm
Log-Likelihood sẽ được sử dụng thay thế.

Gọi {𝑥𝑖 𝑗𝑚} là giá trị của các biến ẩn {𝑋𝑖 𝑗𝑚} tương thích
với mô hình cây đột biến ẩn. Tính chất sau được suy ra
trực tiếp từ mô hình cây Markov ẩn.

𝑥𝑖 𝑗𝑚 =

{
1 nếu 𝑥𝑖, 𝑗−1,𝑚 = 1,
0 nếu 𝑥𝑖 𝑗pa(𝑚) = 0.

Gọi 𝐼 là hàm đặc trưng (hàm chỉ) nhận giá trị 0 và 1, đặt

𝜒𝑖 𝑗𝑚(𝑎) = 𝐼{𝑥𝑖, 𝑗−1,𝑚 = 0, 𝑥𝑖 𝑗pa(𝑚) = 1, 𝑥𝑖 𝑗𝑚 = 𝑎},
𝜒′𝑖 𝑗𝑘𝑚 (𝑎, 𝑏) = 𝐼{𝑥𝑖 𝑗𝑚 = 𝑎, 𝑦𝑖 𝑗𝑘𝑚 = 𝑏},

với 𝑎, 𝑏 = 0, 1. Khi đó, hàm Log-Likelihood ℓhid (𝜆, 𝜀+, 𝜀−)
của mô hình ẩn xác định bởi

ℓhid (𝜆, 𝜀+, 𝜀−) =
∑︁
𝑖∈[𝑁 ]

∑︁
𝑚∈[𝑀 ]

𝐽𝑖∑︁
𝑗=1

{
−𝜒𝑖 𝑗𝑚 (0)𝜆𝑚

(
𝑡𝑖 𝑗 − 𝑡𝑖, 𝑗−1

)
+𝜒𝑖 𝑗𝑚 (1) log

(
1 − 𝑒𝜆𝑚 (𝑡𝑖 𝑗−𝑡𝑖, 𝑗−1 )

)
+

∑︁
𝑘∈[𝐾𝑖 𝑗 ]

[
𝜒′𝑖 𝑗𝑘𝑚 (0, 0) log

(
1 − 𝜀+𝑚

)
+ 𝜒′𝑖 𝑗𝑘𝑚 (0, 1) log 𝜀+𝑚

+ 𝜒′𝑖 𝑗𝑘𝑚 (1, 0) log 𝜀−𝑚 + 𝜒′𝑖 𝑗𝑘𝑚 (1, 1) log
(
1 − 𝜀−𝑚

) ] }
.

Để giải bài toán tối ưu này và tìm được ước lượng hợp lý
cực đại, chúng tôi sử dụng thuật toán 𝐸𝑀 hay Forward-
Backward của mô hình Markov ẩn. Chi tiết của thuật toán
này có thể tham khảo ở nhiều tài liệu, chẳng hạn xem [11].
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IV. TÍNH TOÁN THỰC NGHIỆM

Nhắc lại, chúng tôi thực hiện tính toán thực nghiệm trên
bộ dữ liệu đã làm sạch và kiểm tra các giả thiết bao gồm
14 đột biến đối với vi-rút HIV. Theo cách dựng cây đột
biến đã trình bày trong mục III.A với, nút gốc là K103N
và Y188C được giả thiết là xuất hiện ngay từ đầu (chỉ có
trạng thái 1) trong các tập đột biến có thể có (compatible
set). Mặt khác, các nút này không có nút cha mẹ, do đó
việc tính toán tham số 𝜆𝑚, dương tính giả (𝜀+𝑚), và âm tính
giả (𝜀−𝑚) được thực hiện dựa trên thống kê từ bộ dữ liệu ban
đầu. Tham số của các nút còn lại được tối ưu nhờ quá trình
học của thuật toán EM gồm hai bước Expectation (E-step)
và Maximization (M-step) [12]. Trong bước E-step ta cần
tính được xác suất chuyển trạng thái 𝑢𝑖 𝑗𝑚,𝑎 thông qua hàm
GST, xác suất xuất hiện quan sát 𝑢𝑚,𝑎𝑏 thông qua hàm
GSE, trong đó a, b nhận các giá trị 0, 1̃.

GST : 𝑢𝑖 𝑗𝑚,𝑎 = Pr(𝑥𝑖, 𝑗−1,𝑚 = 0, 𝑥𝑖 𝑗 𝑝𝑎 (𝑚) = 1, 𝑥𝑖 𝑗𝑚 = 𝑎 |𝑌 )

GSE : 𝑢𝑚,𝑎𝑏 =
∑︁
𝑖∈[𝑁 ]

𝐽𝑖∑︁
𝑗=1

∑︁
𝑘∈[𝐾𝑖 𝑗 ]

Pr(𝑥𝑖 𝑗𝑚 = 𝑎, 𝑦𝑖 𝑗𝑘𝑚 = 𝑏 |𝑌 )

Bước M-step được thực hiện nhờ vòng lặp để khép sai số
các tham số 𝜆𝑚, 𝜀+𝑚, 𝜀−𝑚, thuật toán dừng lại khi sai số giữa
hai bước của 𝜆𝑚 nhỏ hơn 5.10−4 (Xem Thuật toán 1).

Để đánh giá hiệu quả của mô hình, chúng tôi dựa trên
một số tiêu chí gồm độ chính xác, độ hội tụ, và thời gian
tính toán. Độ chính xác của mô hình được đánh giá bằng
xác suất dương tính giả, xác suất âm tính giả giữa các đột
biến dự đoán và các đột biến quan sát trong dữ liệu. Độ
hội tụ của mô hình được xem xét thông qua số vòng lặp
của thuật toán tương ứng với mỗi đột biến. Cuối cùng, thời
gian tính toán được đo cho mỗi đột biến khi thực nghiệm
trên hệ thống với cấu hình máy tính core i7, 4 CPUs, 8GB
RAM, ngôn ngữ Python.

V. KẾT QUẢ

1. Cây đột biến

Sử dụng thuật toán tái xây dựng cây đột biến từ dữ liệu
cắt ngang chúng tôi thu được cây đột biến với 15 đỉnh
(Xem Hình 5). Nhánh một gồm 3 đột biến là K103N,
L100I, P225H; nhánh hai gồm 11 đột biến là Y188C,
G190S, G190A, V108I, H221Y, A98G, K101E, N348I,
V106I, Y188L, và V179D.

2. Quá trình tiến hóa của vi-rút HIV

Sau khi tối ưu tham số với hai cây có các nút gốc là
K103N và Y188C ta thu được các giá trị 𝜆𝑚 tương ứng
với từng đột biến. Vì giá trị 𝜆𝑚 mang ý nghĩa là số lần
xuất hiện đột biến trong khoảng thời gian một tuần nên
giá trị này càng lớn thì đột biến xuất hiện càng sớm. Kết

Thuật toán 1:
Hidden Markov Model Maximization
HMMM(𝑐𝑆𝑒𝑡, 𝑚𝑆𝑒𝑡, 𝑟𝑇𝑟𝑒𝑒)

1 Dữ liệu vào:
2 𝑐𝑆𝑒𝑡: Compatible Set,
3 𝑚𝑆𝑒𝑡: Mutation Set,
4 𝑟𝑇𝑟𝑒𝑒: Reconstruction Tree.
5 Dữ liệu ra:
6 𝑝𝑟: Parameters.
7 Khởi tạo:
8 𝜆𝑚 = [0.1] ∗ |𝑚𝑆𝑒𝑡 |
9 𝜀+𝑚 = 0.01 //Dương tính giả

10 𝜀−𝑚 = 0.01 //Âm tính giả
11 Chuẩn bị trước:
12 GEP: Function to Get Emission Probability
13 GST: Function to Get Sum of Transition Probability

14 begin
15 for 𝑚 = 𝑚𝑆𝑒𝑡 [1] to 𝑚𝑆𝑒𝑡 [−1] do
16 𝑝𝑟 = 𝑒𝑚𝑝𝑡𝑦;
17 while 𝑒𝑟𝑟𝑜𝑟 𝑜 𝑓 𝜆𝑚 ≥ 5𝑒 − 04 do
18 𝑢𝑚,00 = GEP(𝑐𝑆𝑒𝑡, 𝑟𝑇𝑟𝑒𝑒, 𝜆𝑚, 0, 0, 𝜀+𝑚, 𝜀−𝑚);
19 𝑢𝑚,01 = GEP(𝑐𝑆𝑒𝑡, 𝑟𝑇𝑟𝑒𝑒, 𝜆𝑚, 0, 1, 𝜀+𝑚, 𝜀−𝑚);
20 𝑢𝑚,11 = GEP(𝑐𝑆𝑒𝑡, 𝑟𝑇𝑟𝑒𝑒, 𝜆𝑚, 1, 1, 𝜀+𝑚, 𝜀−𝑚);
21 𝑢𝑚,10 = GEP(𝑐𝑆𝑒𝑡, 𝑟𝑇𝑟𝑒𝑒, 𝜆𝑚, 1, 1, 𝜀+𝑚, 𝜀−𝑚);
22 𝜀−𝑚 =

𝑢𝑚,01
𝑢𝑚,00 + 𝑢𝑚,01

;

23 𝜀+𝑚 =
𝑢𝑚,10

𝑢𝑚,10 + 𝑢𝑚,11
;

24 𝑢𝑖 𝑗𝑚,0 = GST(𝑐𝑆𝑒𝑡, 𝑟𝑇𝑟𝑒𝑒, 𝜆𝑚, 0, 𝜀+𝑚, 𝜀−𝑚) ;
25 𝑢𝑖 𝑗𝑚,1 = GST(𝑐𝑆𝑒𝑡, 𝑟𝑇𝑟𝑒𝑒, 𝜆𝑚, 1, 𝜀+𝑚, 𝜀−𝑚) ;

26 𝜆𝑚 =
∑
𝑖∈[𝑁 ]

∑𝐽𝑖
𝑗=1

𝑢𝑖 𝑗𝑚,1
Δ𝑖, 𝑗 (𝑢𝑖 𝑗𝑚,0 + 𝑢𝑖 𝑗𝑚,1)

27 end
28 append (𝜆𝑚, 𝜀+𝑚, 𝜀−𝑚) to 𝑝𝑟

29 end
30 return 𝑝𝑟

31 end

quả cho thấy đột biến K103N xuất hiện sớm nhất ở tuần
𝜆−1
𝐾103𝑁 = 157, tiếp theo là các đột biến Y181C, L100I,

G190A, P225H, H221Y, V108I, A98G, N348I, Y188L,
V179D, G190S, K101E, V106I (Xem Hình 6).

3. Hiệu quả của mô hình

Dương tính giả (𝜀+𝑚) xuất hiện khi một đột biến được dự
đoán là tồn tại trong trong quần thể virus, nhưng thực tế lại
không tìm thấy ở những nhân bản trình tự Protein (Clones).
Ngược lại, âm tính giả (𝜀−𝑚) xuất hiện khi một đột biến được
dự đoán là không tồn tại trong quần thể nhưng lại tìm thấy
trong các Clones quan sát. Theo kết quả tái xây dựng cây
đột biến (xem phần V.1) ta thu được hai nút gốc là K103N
và Y188C cuả hai nhánh. Với hai đột biến đóng vai trò
hai nút gốc này, các tham số được tính dựa trên thống kê
dữ liệu ban đầu nên dương tính giả khá cao, xấp xỉ 0,5.
Trong các nghiên cứu tiếp theo, chúng tôi có thể cải thiện
kết quả này bằng cách sử dụng phương pháp mặt cắt ngang
để ước lượng các tham số khởi tạo cho hai nút gốc. Các
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Hình 5. Mô hình cây đột biến của sự xuất hiện kháng thuốc
Efavirenz trong HIV. Các đỉnh được đặt tên theo các thay thế axit
amin.

Hình 6. Quá trình tiến hóa của vi-rút HIV qua 14 đột biến kháng
thuốc. Trục hoành biểu diễn tên của các đột biến. Trục tung biểu
diễn − log10 (𝜆). Chỉ số trên trục tung càng lớn thì đột biến xuất
hiện càng muộn trong quá trình điều trị.

đột biến còn lại của hai nhánh từ L100I đến V106I có xác
suất dương tính giả khá nhỏ (từ 0,5% tới 10,4%) so với
xác suất âm tính giả (từ 10,2% đến 45,3%) (Xem Hình 7).
Dương tính giả nhỏ chứng tỏ giả thiết A2 về sự không thể
đảo ngược của đột biến có độ chính xác cao.

Trong bài báo này, phương pháp ước lượng và tối ưu
tham số EM vào mô hình Markov ẩn của cây đột biến gene
cho tốc độ hội tụ khá cao. Ngoài hai nút gốc là K103N và
Y188C được tính toán không dựa vào vòng lặp thì các tham
số 𝜆𝑚 của các đột biến còn lại hội tụ chỉ từ 3 đến 4 bước
với ngưỡng sai số là 5.10−4 (Xem Hình 8). Với hai cây con
được tạo ra từ việc xây dựng lại cây đột biến, nhánh một

Hình 7. Tỷ lệ dương tính giả và âm tính giả của dự đoán ứng với
các đột biến. Hai đột biến đóng vai trò gốc ở hai nhánh của cây
đột biến là K103N và Y181C có tỷ lệ dương tính giả lớn nhất,
xấp xỉ 0.5. Ngược lại, các đột biến khác đều có tỷ lệ dương tính
giả rất nhỏ so với tỷ lệ âm tính giả.

gồm 3 nút với thời gian tính toán chỉ từ 1,15 đến 2,89 giây
với từng đột biến, nhánh hai gồm 11 nút có thời gian tính
toán từ 168,1 đến 551,82 giây cho mỗi đột biến (xem bảng
I).

Hình 8. Độ hội tụ của thuật toán khi thực hiện vòng lặp cho các
đột biến khác nhau với ngưỡng sai số giữa hai bước nhỏ hơn
5.10−4. Trục hoành biểu diễn số bước lặp, trục tung biểu diễn
log10 (𝑒𝑟𝑟𝑜𝑟).

VI. KẾT LUẬN

Với mô hình Markov ẩn và cây đột biến di truyền áp
dụng cho dữ liệu kháng thuốc HIV được cập nhật mới
nhất, chúng tôi đã tìm được quá trình tiến hóa của vi-rút
HIV qua 14 đột biến kháng thuốc Efavirenz. Thời điểm
xuất hiện đột biến được dự đoán thông qua tham số của
quá trình poisson. Kết quả cho thấy đột biến K103N xuất
hiện sớm nhất và V106I xuất hiện muộn nhất. Mặc dù vậy,
do sự kết hợp của thuốc ngày càng phức tạp, nhiều thuốc
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Bảng I
THỜI GIAN TÍNH TOÁN CHO MỖI ĐỘT BIẾN VỚI SỐ VÒNG

LẶP VÀ SAI SỐ TƯƠNG ỨNG. NHÁNH 1 CHỈ GỒM BA
ĐỘT BIẾN K103N, L100I, VÀ P225H NÊN THỜI GIAN

TÍNH TOÁN NHANH HƠN CÁC ĐỘT BIẾN CỦA NHÁNH 2.

Đột biến 𝜆 Số bước Sai số Thời gian (s)

K103N 0,0063689 2 0 2,891
Y181C 0,0013390 2 0 168,1
L100I 0,0001269 4 0,00043 1,167
G190A 0,0000788 4 0,00035 551,783
P225H 0,0000654 4 0,00038 1,151
H221Y 0,0000610 4 0,00032 551,818
V108I 0,0000364 3 0,00022 360,737
A98G 0,0000091 4 0,00011 550,339
N348I 0,0000084 4 0,0002 528,277
Y188L 0,0000080 3 0,00019 363,145
V179D 0,0000018 4 0,00005 463,144
G190S 0,0000016 3 0,00001 278,808
K101E 0,0000007 3 0,00009 330,593
V106I 0,0000004 3 0,00009 358,929

được sử dụng trước khi sử dụng Efavirenz trong các phác
đồ điều trị nên thời điểm xuất hiện của các đột biến được
dự đoán là khá muộn. Để kết quả đạt độ chính xác cao hơn
chúng tôi cần tiếp tục tinh sạch dữ liệu làm cho dữ liệu
phù hợp nhất với mô hình tính toán.

Thời gian tính toán vẫn đảm bảo không quá lớn với cây
đột biến di truyền được xây dựng lại gồm nhiều nút và
số lượng ảnh hưởng giữa các nút tăng lên đáng kể. Tuy
nhiên, các tham số được tính toán với các nút gốc K103N
và Y181C dựa trên thống kê dữ liệu là lý do dẫn đến các
đột biến này hầu như chưa tham gia vào quá trình tối ưu
tham số. Do đó, chúng cần được tính toán kĩ lưỡng hơn
dựa trên việc xây dựng lại cây đột biến di truyền.

Quá trình ước lượng và tối ưu tham số nhờ thuật toán
EM tỏ ra khá hiệu quả với mô hình và dữ liệu trong bài
báo. Cụ thể, với sai khác các giá trị tham số giữa hai vòng
lặp liên tiếp là 5.10−4, thuật toán hội tụ chỉ từ 3 đến 4 bước
với mỗi đột biến. Đồng thời, xác suất dương tính giả của
các đột biến trong quá trình tiến hóa cũng khá thấp, điều
này có ý nghĩa lớn trong lâm sàng khi ta không cần lựa
chọn thuốc thay thế cho các đột biến giả trong quá trình
điều trị.

Cho rằng các nghiên cứu liên quan tới quá trình tiến hóa
của các chủng vi-rút, đặc biệt với các vi-rút chứa men phiên
mã ngược là rất có ý nghĩa vì sự cấp thiết trong điều trị một
khi vi rút tấn công tế bào cơ thể người. Do đó, chúng tôi
sẽ tiếp tục phát triển nghiên cứu này với những bộ dữ liệu
mới hơn, lớn hơn. Bên cạnh mục tiêu hoàn thiện mô hình
cây đột biến, nghiên cứu sự tiến hóa của vi-rút là việc áp
dụng phương pháp với các loại vi-rút mới, biến đổi nhanh.

LỜI CẢM ƠN

Nghiên cứu được hoàn thành bởi nhóm nghiên cứu gồm
các học viên và giảng viên chương trình đào tạo Thạc sĩ
Khoa học Dữ liệu của Khoa Toán-Cơ-Tin học, Trường Đại
học Khoa học Tự nhiên, Đại học Quốc gia Hà Nội với hai
tác giả chính là Nguyễn Văn Thế và Tạ Văn Nhân. Nghiên
cứu được hỗ trợ bởi VinIF trong khuôn khổ chương trình
hợp tác đào tạo thạc sĩ Khoa học dữ liệu với khoa Toán-
Cơ-Tin học, trường Đại học Khoa học Tự nhiên, Đại học
quốc gia Hà Nội. Nguyễn Văn Thế được tài trợ bởi Tập
đoàn Vingroup – Công ty CP và hỗ trợ bởi chương trình
học bổng đào tạo thạc sĩ, tiến sĩ trong nước của Quỹ Đổi
mới sáng tạo Vingroup (VINIF), Viện Nghiên cứu Dữ liệu
lớn (VinBigdata), mã số VINIF.2020.ThS.KHTN.05.
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Papadimitriou, and A. A. Schäffer, “Inferring Tree Models
for Oncogenesis from Comparative Genome Hybridization
Data,” Journal of Computational Biology, vol. 6, no. 1,
pp. 37–51, Jan. 1999, publisher: Mary Ann Liebert, Inc.,
publishers.

[11] O. Cappé, “Online EM Algorithm for Hidden Markov Mod-
els,” Journal of Computational and Graphical Statistics,
vol. 20, no. 3, pp. 728–749, 2011.

[12] A. P. Dempster, N. M. Laird, and D. B. Rubin, “Maximum
Likelihood from Incomplete Data Via the EM Algorithm,”
Journal of the Royal Statistical Society: Series B (Method-
ological), vol. 39, no. 1, pp. 1–22, 1977.

102



Tập 2021, Số 2, Tháng 12

SƠ LƯỢC VỀ TÁC GIẢ
Nguyễn Văn Thế

Nhận bằng cử nhân khoa học tài năng
ngành Toán học năm 2020.
Hiện là học viên chương trình đào tạo thạc
sĩ Khoa học dữ liệu, trường Đại học Khoa
học Tự nhiên, Đại học Quốc gia Hà Nội.
Các lĩnh vực nghiên cứu: Tổ hợp, lý thuyết
đồ thị, Giải tích ma trận, thuật toán, tin
sinh học.
Email: nguyenvanthe@hus.edu.vn

Tạ Văn Nhân
Nhận bằng thạc sĩ ngành Khoa học dữ liệu
năm 2021, trường Đại học Khoa học tự
nhiên, Đại học Quốc gia Hà Nội.
Hiện là chuyên viên tin sinh học taị công
ty LOBI Việt Nam.
Lĩnh vực nghiên cứu: Giải trình tự hệ gen
người, dược học hệ gen, mô hình Markov
ẩn và mạng Bayes trong tin sinh học.
Email: tavannhan@gmail.com

Nguyễn Thị Kim Duyên
Nhận bằng cử nhân khoa học ngành Toán-
tin năm 2010.
Hiện là học viên chương trình đào tạo
thạc sĩ Khoa học dữ liệu, trường Đại học
Khoa học Tự nhiên, Đại học Quốc gia Hà
Nội.
Lĩnh vực nghiên cứu: Điểm nguy cơ đa di
truyền, áp dụng mô hình học máy trong tin
sinh học.

Email: nguyenthikimduyen_ch2020@hus.edu.vn

Trịnh Mai Phương
Hiện là học viên chương trình thạc sĩ
Khoa học dữ liệu, trường Đại học Khoa
học tự nhiên, Đại học Quốc gia Hà
Nội.
Lĩnh vực nghiên cứu: Dự báo trong
kinh tế và kinh doanh, khai phá dữ liệu
lớn, học máy có giám sát trong tin sinh
học.

Email: trinhmaiphuong_ch2020@hus.edu.vn

Nguyễn Thị Hồng Minh
Nhận học vị tiến sĩ Toán - Tin năm 2001,
học hàm Phó giáo sư ngành Công nghệ
thông tin năm 2018.
Hiện là giảng viên cao cấp, trường Đại học
Khoa học Tự nhiên, Đại học Quốc gia Hà
Nội.
Lĩnh vực nghiên cứu: Độ phức tạp thuật
toán, tính toán song song, khai phá dữ liệu,
tính toán mềm, tin sinh học.

Email: minhnth@hus.edu.vn

103



Các công trình nghiên cứu, phát triển và ứng dụng CNTT và Truyền thông

Ngân sách tối thiểu phát hiện nguồn thông tin
sai lệch trên mạng xã hội trực tuyến, đảm bảo
đạt ít nhất một ngưỡng cho trước

Phạm Văn Dũng1,3, Nguyễn Thị Tuyết Trinh2, Vũ Chí Quang3, Hà Thị Hồng Vân4, Nguyễn Việt Anh5

1 Học viện Khoa học và Công nghệ, Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam, Hà Nội
2 Học viện Y Dược học cổ truyền Việt Nam, Hà Nội
3 Học viện An ninh nhân dân, Bộ Công an, Hà Nội
4 Viện nghiên cứu, phát triển KTNV và kiểm định an ninh thiết bị kỹ thuật ,Cục KTNV, Bộ Công An, Hà Nội
5 Viện Công nghệ thông tin, Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam, Hà Nội
Tác giả liên hệ: Phạm Văn Dũng, pvdungc500@gmail.com
Ngày nhận bài: 20/09/2021, ngày sửa chữa: 29/10/2021, ngày duyệt đăng: 15/11/2021
Định danh DOI: 10.32913/mic-ict-research-vn.v2021.n2.1015

Tóm tắt: Phát hiện nguồn phát tán thông tin sai lệch trên mạng xã hội trực tuyến đóng vai trò quan trọng trong việc hạn
chế hành vi sai trái trên mạng. Các nghiên cứu gần đây cho thấy, phương pháp đặt máy giám sát có thể phát hiện nguồn
thông tin sai lệch. Tuy nhiên, không thể đặt máy giám sát đối với tất cả người dùng mạng vì ngân sách hạn chế.
Trong bài báo này, một mạng xã hội được biểu diễn bởi đồ thị có hướng, mỗi người dùng là một nút trên đồ thị và phát
tán thông tin trên đồ thị theo mô hình Bậc độc lập. Trên mô hình này, giả sử biết trước tập nút nghi ngờ sẽ phát tán thông
tin sai lệch, chúng tôi đề xuất tìm tập nút nhỏ nhất để đặt giám sát sao cho số nút bị phát hiện đạt ít nhất một ngưỡng
cho trước. Ba thuật toán xấp xỉ được đề xuất, bao gồm: Tham lam, phát hiện thông tin sai lệch dựa trên tập mẫu phát
hiện và phát hiện thông tin sai lệch dựa trên tập mẫu phát hiện quan trọng. Các thử nghiệm được thực hiện trên bộ dữ
liệu của mạng xã hội thực cho thấy các thuật toán của chúng tôi đề xuất vượt trội hơn các thuật toán khác cả về hiệu suất
và thời gian thực hiện.

Từ khóa: Tối ưu hóa, mạng xã hội trực tuyến, phát hiện thông tin sai lệch.

Title: Minimum Budget for Misinformation Source Detection in Online Social Networks with Guaranteed to Reach
at Least a Given Threshold

Abstract: Detecting the source of misinformation on social media online plays an important role in curbing online misconduct.
Recent studies show that the monitoring method can detect the source of false information. However, it is not possible
to set the monitor for all network users because of the limited budget. In this paper, a social network is represented by
a directed graph, each user is a node on the graph and propagates information on the graph according to the Degree of
Independence model. On this model, assuming that we know in advance the set of suspected nodes will spread false
information, we propose to find the smallest set of nodes to set the monitoring so that the number of detected nodes
reaches at least a given threshold. Three approximation algorithms are proposed, including: Greedy, Misinformation
detection based on detection sample set and Misinformation detection based on important detection sample set. Tests
performed on real social network datasets show that our proposed algorithms outperform other base algorithms both
in terms of performance and execution time.

Keywords: Optimization, online social network, misinformation detection.

I. GIỚI THIỆU

Ngày nay, Mạng xã hội (MXH) đã và đang trở thành một
nền tảng quan trọng trong tuyền thông số, có ảnh hưởng
không nhỏ đến người dùng. Bên cạnh những lợi ích to lớn
thì MXH cũng cho phép phát tán thông tin sai lệch (TTSL)

ảnh hưởng đáng kể đến kinh tế và chính trị, v.v.. [1–3]. Do
đó, phát hiện TTSL trước khi nó gây ra hậu quả nghiêm
trọng là điều hết sức cần thiết. Một số nghiên cứu đã chỉ ra
rằng TTSL có thể được phát hiện bằng học máy dựa trên
đặc điểm thời gian, cấu trúc, ngôn ngữ, nội dung bài đăng,
v.v..[4–6]. Một số khác đề xuất phát hiện TTSL bằng cách
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đặt giám sát tại một số nút quan trọng, như phát hiện dịch
bệnh [7], TTSL lệch với kích thước tối thiểu [8, 9], phát
hiện TTSL bằng tiếp cận heuristic [10], v.v.. Những nghiên
cứu về phát hiện thông tin là tiền đề quan trọng để giải
quyết bài toán phát hiện và ngăn chặn TTSL trên MXH
[11, 11–15].

Mặc dù đã có nhiều nghiên cứu đặt máy giám sát để
phát hiện TTSL, tuy nhiên việc phát hiện TTSL trên mạng
có hàng trăm nghìn người dùng là không khả thi và không
biết có thể đặt bao nhiêu máy giám sát để có thể phát
hiện được TTSL và cũng không thể đặt giám sát với tất
cả người dùng mạng. Trong bài báo này, chúng tôi nghiên
cứu tìm ra tập các nút nhỏ nhất để đặt giám sát sao cho
các nút bị phát hiện dự kiến (chức năng phát hiện) đạt ít
nhất một ngưỡng cho trước trên mô hình Bậc độc lập IC
(Independent Cascade) [16], bài toán được gọi là: Ngân
sách tối thiểu phát hiện nguồn thông tin sai lệch MBD
(Minimum Budget for Misinformation source Detection).
Những đóng góp của bài báo như sau:

• Bài báo chỉ ra rằng MBD là bài toán NP-khó trong
trường đạt xấp xỉ (1 − 𝜖)𝑙𝑛𝑛. Hàm phát hiện có tính
chất đơn điệu và submodular và tính toán hàm phát
hiện là #P-khó.

• Bài báo đề xuất ba thuật toán xấp xỉ, bao gồm: Thuật
toán tham lam Greedy; Phát hiện dựa trên tập mẫu
SMD (Sampling based Misinformation Detection) và
Phát hiện dựa trên tập mẫu quan trọng ISMD (Impor-
tant Sampling based Misinformation Detection).

Thực nghiệm được thực hiện trên bộ dữ liệu MXH thực.
Kết quả cho thấy các thuật toán được đề xuất mới vượt trội
hơn các thuật toán khác cả về hiệu suất và thời gian thực
hiện. Bài báo được trình bày bởi 05 phần chính: Phần I -
Giới thiệu, Phần II - Mô hình và định nghĩa bài toán, Phần
III - Đề xuất thuật toán, Phần IV - Thực nghiệm và đánh
giá kết quả, Phần V - Kết luận.

II. MÔ HÌNH VÀ ĐỊNH NGHĨA BÀI TOÁN

Trong phần này, bài báo giới thiệu mô hình 𝐼𝐶 [16], đây
là mô hình được sử dụng phổ biến trong các nghiên cứu
bài toán phát tán thông tin trên MXH và định nghĩa bài
toán MBD trên mô hình này, các ký hiệu sử dụng trong bài
báo được thể hiện trong Bảng I.

1. Mô hình bài toán

Trong bài báo này, chúng tôi sử dụng mô hình IC để
mô tả phát tán thông tin trên MXH. Đặc trưng chính của
mô hình này là quá trình phát tán thông tin dọc theo các
cạnh của đồ thị một cách độc lập với nhau. Trong mô hình
IC, mỗi cạnh (𝑢, 𝑣) ∈ 𝐸 được gán một xác suất ảnh hưởng
(Influence Probability) 𝑝(𝑢, 𝑣) ∈ [0, 1] biểu diễn mức độ

Bảng I
BẢNG KÝ HIỆU ĐẶC BIỆT

Ký hiệu Diễn giải

𝑛, 𝑚 số nút và số cạnh của đồ thị 𝐺
𝑁𝑖𝑛 (𝑣) , 𝑁𝑜𝑢𝑡 (𝑣) tập nút vào và ra của 𝑣

𝑆 tập nút bi nghi ngờ phát tán TTSL
𝐴 tập nút đặt giám sát
D(𝐴) hàm ảnh hưởng của tập nút 𝐴.
D̂(𝐴) hàm ước lượng của D(𝐴)
𝐶𝑜𝑣 (𝐴, 𝑅 𝑗 ) = min{1, |𝐴∩ 𝑅 𝑗 | }
𝐶𝑜𝑣R (𝐴) =

∑
𝑅 𝑗 ∈R Cov(𝐴, 𝑅 𝑗 ) , số tập DS trong R được

bao phủ bởi 𝐴

𝑁𝑖 (𝛿, 𝜖 )
(2+ 2

3 𝜖 )𝑛
𝜖 2 (𝛾−𝜖 𝛾) ln(

(𝑛
𝑖

)
/𝛿 ) , số tập DS tại bước 𝑖

ảnh hưởng của nút 𝑢 với nút 𝑣. Nếu (𝑢, 𝑣) ∉ 𝐸 , thì 𝑝(𝑢, 𝑣) =
0 và 𝐷𝑡 (𝐺, 𝑆) là tập các nút bị kích hoạt bởi 𝑆 tại thời điểm
𝑡. Quá trình phát tán theo các bước thời gian 𝑡 rời rạc và
kết thúc khi sau mỗi bước không có nút nào được kích hoạt
thêm. Nghĩa là, 𝐷𝑡 (𝐺, 𝑆) = 𝐷𝑡−1 (𝐺, 𝑆).

- Tại thời điểm 𝑡 = 0, tất cả các nút trong tập nguồn
𝑆 = 𝐷0 (𝐺, 𝑆) đều có trạng thái kích hoạt.

- Tại thời điểm 𝑡 ≥ 1, mỗi nút 𝑢 ∈ 𝐷𝑡−1 (𝐺, 𝑆) có một
cơ hội duy nhất kích hoạt đến nút 𝑣 ∈ 𝑁𝑜𝑢𝑡 (𝑢) với xác suất
thành công là 𝑝(𝑢, 𝑣). Biến cố này có thể được thực hiện
bằng cách áp dụng phép thử Bernoulli (Phép tung đồng xu
độc lập) với xác suất thành công là 𝑝(𝑢, 𝑣). Nếu thành công
ta thêm 𝑣 và tập 𝐷𝑡 (𝐺, 𝑆) và nói rằng 𝑢 kích hoạt 𝑣 tại
thời điểm 𝑡. Nếu nhiều nút kích hoạt 𝑣 tại thời điểm 𝑡, kết
quả tương tự xảy ra, 𝑣 được thêm vào tập 𝐷𝑡 (𝐺, 𝑆). Một
nút ở trạng thái kích hoạt, nó sẽ giữ nguyên trạng thái.

2. Định nghĩa bài toán

Để phát hiện thông tin sai lệch, chúng tôi đề xuất phương
pháp tìm ra tập các nút 𝐴 để đặt máy giám sát, sao cho
xác suất phát hiện thông tin sai lệch đạt ngưỡng 𝛾. Gọi tập
𝑆 ⊆ 𝑉 là tập các nút bị nghi ngờ phát tán thông tin sai lệch,
tức là các nút có khả năng là nguồn gây ra thông tin sai
lệch. Mỗi nút được phát hiện là một nguồn phát tán thông
tin sai lệch với xác suất 𝜌(𝑢) ≥ 0.

Mô hình IC tương đương với mô hình cạnh trực tuyến
[16]. Theo đó, chúng ta có thể tạo ra một đồ thị mẫu 𝑔 từ
đồ thị ban đầu 𝐺 được ký hiệu là 𝑔 ∼ 𝐺 bằng cách chọn
từng cạnh 𝑒 = (𝑢, 𝑣) ∈ 𝐸 độc lập, với xác suất chọn cạnh
là 𝑝(𝑢, 𝑣) và không chọn cạnh là 1 − 𝑝(𝑢, 𝑣) Xác suất tạo
đồ thị mẫu 𝑔 từ đồ thị 𝐺 là:

Pr[𝑔 ∼ 𝐺] =
∏

𝑒∈𝐸 (𝑔)
𝑝(𝑢, 𝑣)

∏
𝑒∈𝐸\𝐸 (𝑔)

(1 − 𝑝(𝑢, 𝑣)) (1)

Trong đó, 𝐸 (𝑔) là tập cạnh của đồ thị mẫu 𝑔. Nếu đặt
thiết bị giám sát tại nút 𝑣, nó sẽ phát hiện TTSL từ các nút
được kết nối với nó. Gọi 𝑑𝑔 (𝑢, 𝑣), là khoảng cách từ 𝑢 đến
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𝑣, thì phải mất 𝑑𝑔 (𝑢, 𝑣) bước để phát hiện thông tin từ 𝑢.
Xác suất để tập 𝐴 phát hiện ra thông tin từ nút 𝑢 là:

D(𝐴, 𝑢) =
∑︁
𝑔∼𝐺

Pr[𝑔 ∼ 𝐺]𝑅(𝐴, 𝑔, 𝑢) (2)

với:

𝑅(𝐴, 𝑔, 𝑢) =
{

1, nếu 𝑑𝑔 (𝑢, 𝐴) < ∞,
0, ngược lại

(3)

Trong đó, 𝑑𝑔 (𝑢, 𝐴) = min𝑣∈𝐴 𝑑 (𝑢, 𝑣), vì xác suất phát hiện
nút 𝑢 là nguồn phát tán thông tin sai lệch là 𝜌(𝑢), nên xác
suất phát hiện của giám sát đặt tại các nút của tập 𝐴 như
sau (hàm mục tiêu):

D(𝐴) =
∑︁
𝑢∈𝑆

𝜌(𝑢)
∑︁
𝑔∼𝐺

Pr[𝑔 ∼ 𝐺]𝑅(𝐴, 𝑔, 𝑢) (4)

Bài toán Ngân sách tối thiểu để phát hiện nguồn thông tin
sai lệch MBD được định nghĩa như sau:

Định nghĩa 1 (𝑀𝐵𝐷): Một MXH cho bởi đồ thị
𝐺 (𝑉, 𝐸)) theo mô hình IC, Tập 𝑆 ⊆ 𝑉 là tập các nút được
nghi ngờ là nguồn phát tán thông tin sai lệch và mỗi nút
𝑢 ∈ 𝑆 có xác suất 𝜌(𝑢) ≥ 0 là nguồn thông tin sai lệch.
Cho ngưỡng phát hiện thông tin sai lệch 𝛾 > 0, bài toán
đặt ra là tìm tập nhỏ nhất các nút 𝐴 ⊆ 𝑉 để đặt giám sát
sao cho D(𝐴) ≥ 𝛾.

Khi các nút có cùng xác suất là nguồn thông tin sai lệch
thì giá hàm phát hiện của tập 𝐴 bằng giá trị ảnh hưởng
của 𝐴 trên đồ thị ngược lại [9]. Vì vậy, tính toán Hàm
ảnh hưởng là #P-khó [17], suy ra tính toán Hàm phát hiện
D(𝐴) cũng là #P-khó. Định lý 1 trong [18] đã chứng minh
rằng: MBD chỉ có thể đạt xấp xỉ (1 − 𝜖)𝑙𝑛𝑛 trừ khi 𝑁𝑃 ∈
𝐷𝑇𝐼𝑀𝐸 (𝑛𝑂𝑙𝑜𝑔𝑙𝑜𝑔𝑛).

III. ĐỀ XUẤT THUẬT TOÁN

Trong phần này, bài báo ước tính hàm phát hiện trên mô
hình IC và đề xuất các thuật toán xấp xỉ, bao gồm: Greedy,
SMD và ISMD cho bài toánMBD.

1. Ước tính giá trị hàm phát hiện (hàm mục tiêu)

Phương pháp ước tính hàm phát hiện D(.) dựa trên tập
mẫu phát hiện DS (Detection Sampling) được thể hiện qua
định nghĩa sau:

Định nghĩa 2 (𝐷𝑆): Cho đồ thị 𝐺 = (𝑉, 𝐸) trên mô
hình IC, đặt 𝜌(𝑆) = ∑

𝑢∈𝑆 𝜌(𝑢). Gọi 𝑅 𝑗 là bộ mẫu phát
hiện ngẫu nhiên trên đồ thị 𝐺, 𝑅 𝑗 được tạo như sau:

1) Chọn nút nguồn 𝑢 ∈ 𝑉 với xác suất 𝜌(𝑢)
𝜌(𝑆) .

2) Tạo một đồ thị mẫu 𝑔 từ 𝐺, và trả về tập 𝑅 𝑗 là các
nút có thể bắt đầu từ 𝑢 trong 𝑔.

Nút 𝑢 trong định nghĩa trên được gọi là nguồn của 𝑅 𝑗 ,
ký hiệu 𝑠𝑟𝑐(𝑅 𝑗 ) = 𝑢. Ω là không gian xác suất của các bộ

DS, trong đó xác suất tạo 𝑅 𝑗 với nút nguồn 𝑢 (ký hiệu là
𝑅 𝑗 (𝑢)) được tính là:

Pr[𝑅 𝑗 (𝑢) ∼ Ω] = 𝜌(𝑢)
𝜌(𝑆) ·

∑︁
𝑔∼𝐺:𝑅 (𝑅 𝑗 ,𝑔,𝑢)=1

Pr[𝑔 ∼ 𝐺] (5)

Về cơ bản, vai trò của tập DS tương tự như tập RR
(Reachable Reverse) được thiết lập trong việc ước tính hàm
phát tán [19–23]. Một biến ngẫu nhiên 𝑋 𝑗 (𝐴) được định
nghĩa như sau:

𝑋 𝑗 (𝐴) =
{

1, Nếu 𝑅 𝑗 ∩ 𝐴 ≠ ∅
0, ngược lại

(6)

Tương tự bổ đề 2 trong [19], với mọi tập nút 𝐴 ∈ 𝑉 , và
𝐴 ⊆ 𝑉 , gọi 𝜌(𝑆) = ∑

𝑢∈𝑆 𝜌(𝑢) ta có:

D(𝐴) = 𝜌(𝑆) · E[𝑋 𝑗 (𝐴)] (7)

2. Thuật toán Greedy

Thuật toán Greedy chọn nút 𝑢 cho vào tập 𝐴 nếu mức
tăng lớn nhất trong việc giảm hiệu suất trong mỗi bước,
được định nghĩa như sau:

𝛿(𝐴, 𝑢) = min(D(𝐴 ∪ {𝑢}), 𝛾) − D(𝐴) (8)

cho đến khi D(𝐴) ≥ 𝛾 − 𝜖 , tuy nhiên, không thể áp dụng
trực tiếp thuật toán cho MXH vì tính toán hàm phát hiện
là #P-khó. Vì vậy, bài báo sử dụng mô phỏng Monte-Carlo
(MC) để ước tính hàm phát hiện dựa trên xấp xỉ trung bình
mẫu của các lần mô phỏng.

Thuật toán 1: Thuật toán Greedy

Input: Đồ thị 𝐺 (𝑉, 𝐸), tập nguồn 𝑆 ⊆ 𝑉 , ngưỡng 𝛾

Output: Tập nút đặt giám sát 𝐴

1. 𝐴← ∅;
2. while D(𝐴) < 𝛾 − 𝜖 do
3. 𝑢 ← arg max𝑣∈𝑉\𝑆 (min(D(𝐴 ∪ {𝑣}), 𝛾) −D(𝐴));
4. 𝐴← 𝐴 ∪ {𝑢};
5. end
6. return 𝐴.

Theo kết quả chứng minh của bổ đề 2 trong [24], thuật
toán Greedy cho tỷ lệ xấp xỉ (1 − 𝑙𝑛 𝛾

𝜖
) với 𝜖 ∈ (0, 𝛾). Gọi

𝑅 là thời gian mô phỏng MC, độ phức tạp của Greedy là
𝑂 (𝑅𝑛𝑘), trong đó 𝑘 là số vòng lặp trong thuật toán, 𝑛 là
số đỉnh của đồ thị.

3. Thuật toán dựa trên tập mẫu phát hiện - SMD

Thuật toán này kết hợp hai kỹ thuật: (1) tạo ra một bộ
các DS đủ lớn để ước tính chức năng phát hiện bằng cách
áp dụng lý thuyết Martingale [25] và (2) sử dụng thuật toán
Greedy để tìm ra tập 𝐴 đủ tốt đảm bảo chất lượng lời giải.
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Ký hiệu 𝐶𝑜𝑣R (𝐴) =
∑

𝑅 𝑗 ∈R min{1, |𝐴 ∩ 𝑅 𝑗 | là số bộ DS
trong R được phủ bởi 𝐴. Chúng ta thu được ước lượng của
D(𝐴) từ R như sau:

vì số lượng bộ DS trong R được bao phủ bởi 𝐴. Từ Bổ
đề 2 trong [18], chúng ta ước tính D(𝐴) từ R như sau:

D̂R (𝐴) =
𝜌(𝑆)
|R| CovR (𝐴) (9)

Vì 𝐶𝑜𝑣𝑅 () là một hàm đơn điệu và submodular, D(.) cũng
có tính chất tương tự. Tập mẫu DS được tạo ra bằng thuật
toán 2. Đầu tiên, chọn một nút nguồn 𝑢 với xác suất 𝜌(𝑢)

𝜌(𝑆)
(dòng 1). Sau đó sử dụng hàng đợi 𝑄 để lưu trữ các nút đã
truy cập. Trong mỗi bước, thuật toán chọn một nút 𝑢 trong
𝑄 và thêm nó vào 𝑅 𝑗 . Sau đó, chọn từng nút lân cận 𝑣 với
xác suất 𝑝(𝑢, 𝑣) theo mô hình cạnh trực tuyến (dòng 8) và
đưa vào 𝑄. Quá trình này lặp lại cho đến khi 𝑄 rỗng.

Thuật toán 2: Thuật toán tạo mẫu phát hiện DS

Input: Đồ thị 𝐺 (𝑉, 𝐸), tập nguồn 𝑆 ⊆ 𝑉

Output: tập nút phát hiện 𝑅 𝑗

1. Chọn nút 𝑢 ∈ 𝑉 với xác suất Pr[𝑢] = 𝜌(𝑢)
𝜌(𝑆) ;

2. Queue 𝑄 ← {𝑢};
3. while 𝑄 chưa rỗng do
4. 𝑢 ← 𝑄.𝑝𝑜𝑝();
5. 𝑅 𝑗 ← 𝑅 𝑗 ∪ {𝑢};
6. foreach 𝑣 ∈ 𝑁𝑜𝑢𝑡 (𝑢) \ 𝑅 𝑗 do
7. if 𝑣 ∉ 𝑄 then
8. Chọn nút 𝑣 với xác suất 𝑝(𝑢, 𝑣);
9. if (𝑣 được chọn) then

10. 𝑄.𝑝𝑢𝑠ℎ(𝑣);
11. end
12. end
13. end
14. end
15. return 𝑅 𝑗 .

Thuật toán SMD được thực hiện như sau: Đầu tiên, thuật
toán tạo ra tập R chứa 𝑁 =

(2+ 2
3 𝜖 )𝜌(𝑆)

𝜖 2 (𝛾−𝜖 𝛾) ln(𝑛/𝛿) tập DS đảm
bảo xấp xỉ (𝛿, 𝜖) cho giải pháp tối ưu 𝐴∗, nghĩa là:

Pr[(1 + 𝜖)DR (𝐴∗) ≥ D̂R (𝐴∗) ≥ (1 − 𝜖)DR (𝐴∗)] ≥ 1 − 𝛿
(10)

bằng cách áp dụng lý thuyết martingale [25]. Trong mỗi
vòng lặp chọn nút 𝑢 có giá trị tăng lớn nhất của hàm phát
hiện 𝛿(𝐴, 𝑣) như sau:

𝛿(𝐴, 𝑣) = D̂(𝐴 ∪ {𝑢}) − D̂(𝐴) (11)

Nếu giải pháp hiện tại 𝐴 đạt giá trị D̂(𝐴) ≥ (𝛾 − 𝜖𝛾) − 𝜖
thì thuật toán trả về 𝐴. Mặt khác, kiểm tra số lượng mẫu
hiện tại có đủ cho lần lặp tiếp theo không? Nếu số lượng
mẫu vẫn đủ thì di chuyển vào các vòng lặp tiếp theo. Nếu

số lượng mẫu không đủ, sẽ tạo thêm (𝑁𝑖 −𝑁) bộ mẫu mới
(dòng 13) và đặt lại giải pháp hiện tại 𝐴, tức là 𝐴 ← ∅
(dòng 15). Thuật toán di chuyển đến bước tiếp theo và chỉ
kết thúc khi nó đáp ứng được điều kiện D̂(𝐴) ≥ (𝛾−𝜖𝛾)−𝜖 .

Thuật toán 3: Thuật toán phát hiện 𝑆𝑀𝐷

Input: 𝐺 (𝑉, 𝐸), 𝑆 ⊆ 𝑉 , 𝛾,tham số 𝜖, 𝛿 ∈ (0, 1)
Output: Tập nút đặt giám sát 𝐴

1. ; 𝑁 ← (2+ 2
3 𝜖 )𝜌(𝑆)

𝜖 2 (𝛾−𝜖 𝛾) ln(𝑛/𝛿);
2. Tạo tập R chứa 𝑁 tập DS bởi thuật toán. 2
3. 𝐴← ∅;
4. while True do
5. 𝑢 ← arg max𝑣∈𝑉\𝐴

(
D̂(𝐴 ∪ 𝑣) − D̂(𝐴)

)
6. 𝐴← 𝐴 ∪ {𝑢};
7. if D̂(𝐴) ≥ (𝛾 − 𝜖𝛾) − 𝜖 then
8. return 𝐴;
9. else

10. 𝑖 ← |𝐴| + 1;

11. 𝑁𝑖 ←
(2+ 2

3 𝜖 )𝜌(𝑆)
𝜖 2 (𝛾−𝜖 𝛾) ln(

(𝑛
𝑖

)
/𝛿);

12. if 𝑁 < 𝑁𝑖 then
13. Tạo thêm 𝑁𝑖 − 𝑁 tập DS đưa vào tập R;
14. 𝑁 ← 𝑁𝑖;
15. 𝐴← ∅;
16. end
17. end
18. end
19. return 𝐴.

4. Thuật toán dựa trên tập mẫu quan trọng - ISMD

Ý tưởng chính của thuật toán là sử dụng các mẫu phát
hiện quan trọng và lý thuyết martingale để ước tính hàm
phát hiện. Trong thuật toán 4, để tạo tập IDS, đầu tiên
chọn nút nguồn IDS (dòng 1). Sau đó, tính toán xác suất
𝑃𝑟 [𝐸𝑖], 𝑖 = 1, . . . , 𝑙 (𝑢) và chọn một nút ra 𝑢𝑖 trong 𝑁𝑜𝑢𝑡 (𝑢)
với xác suất 𝑃𝑟 [𝐸𝑖 ]

𝜙 (𝑢) (dòng 3). Điều này sẽ đảm bảo rằng
ít nhất một trong các hàng xóm của 𝑢 sẽ được kích hoạt.
Các nút 𝑣1, 𝑣2, ..., 𝑣 𝑗−1 vẫn không kị kích hoạt và các nút
𝑣𝑖+1, ..., 𝑣𝑙 sau đó được kích hoạt độc lập với xác suất
𝑝(𝑢, 𝑣 𝑗 ) (dòng 7). Phần còn lại của thuật toán này tương
tự như Thuật toán 2.

Chi tiết của ISMD được trình bày trong Thuật toán 5.
Đầu tiên, ISMD tạo bộ IDS thay vì DS (dòng 2) và sử
dụng chúng để ước tính chức năng phát hiện. Thứ hai, trong
mỗi trình lặp, SMD cần (2+

2
3 𝜖 )𝜌(𝑆)

𝜖 2 (𝛾−𝜖 𝛾) ln(
(𝑛
𝑖

)
/𝛿) bộ DS nhưng

ISMD chỉ cần 𝑞 (2+ 2
3 𝜖 )𝜌(𝑆)

𝜖 2 (𝛾−𝜖 𝛾) ln(
(𝑛
𝑖

)
/𝛿) tập IDS, với (𝑞 < 1).

Gọi 𝑀 là thời gian tạo ra một mẫu, Thuật toán 5 có độ
phức tạp thời gian là 𝑂

(
𝑞𝑖𝑚𝑎𝑥𝜌(𝑆) ln(

( 𝑛
𝑖𝑚𝑎𝑥

)
/𝛿)𝜖−2)𝑀

)
.
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Thuật toán 4: Tạo mẫu phát hiện quan trọng IDS

Input: Đồ thị 𝐺 = (𝑉, 𝐸), tập nguồn 𝑆 ⊆ 𝑉

Output: Tập mẫu phát hiện quan trọng 𝑅 𝑗 ;
1. Chọn nút 𝑢 ∈ 𝑉 với xác suất Pr[𝑢] = 𝜑 (𝑢)𝜌(𝑢)

Φ
;

2. Tính Pr[𝐸𝑖], 𝑖 = 1 . . . 𝑙 (𝑢);
3. Chọn nút 𝑣𝑖 ∈ 𝑁𝑜𝑢𝑡 (𝑢) với xác suất Pr[𝐸𝑖 ]

𝜑 (𝑢) ;
4. 𝑅 𝑗 ← {𝑢, 𝑣𝑖};
5. Queue 𝑄 ← {𝑣𝑖};
6. for 𝑗 = 𝑖 + 1 to 𝑙 do
7. Chọn nút 𝑣 𝑗 với xác suất 𝑝(𝑢, 𝑣 𝑗 );
8. if (𝑣 𝑗 được chọn) then
9. 𝑄.𝑝𝑢𝑠ℎ(𝑣 𝑗 ), 𝑅 𝑗 ← 𝑅 𝑗 ∪ {𝑣 𝑗 };

10. end
11. end
12. while 𝑄 chưa rỗng do
13. 𝑢 ← 𝑄.𝑝𝑜𝑝();
14. foreach 𝑣 ∈ 𝑁𝑜𝑢𝑡 (𝑢) \ 𝑅 𝑗 do
15. if 𝑣 ∉ 𝑄 then
16. Chọn nút 𝑣 với xác suất 𝑝(𝑢, 𝑣);
17. if (𝑣 được chọn) then
18. 𝑄.𝑝𝑢𝑠ℎ(𝑣);
19. 𝑅 𝑗 ← 𝑅 𝑗 ∪ {𝑣};
20. end
21. end
22. end
23. end
24. return 𝑅 𝑗 .

Các thuật toán SMD và ISMD cung cấp cùng một kết quả
lý thuyết, tuy nhiên, tổng số mẫu ISMD sử dụng thấp hơn
SMD và thời gian chạy của ISMD ít hơn thời gian của
SMD. Nhận xét này phù hợp với kết quả thực nghiệm trên
các tập dữ liệu trong Phần V.

IV. KẾT QUẢ THỰC NGHIỆM

Để đánh giá toàn diện các thuật toán được đề xuất, thực
nghiệm tiến hành so sánh các thuật toán đề xuất là Greedy,
SMD, ISMD với nhau và so sánh với các thuật toán cơ sở
phổ biến là Deegre và Pagerank. Ngoài ra, SMD và ISMD
được so sánh với thuật toán OPIM [22], thuật toán lấy mẫu
RR mới nhất cho bài toán Tối đa hóa ảnh hưởng. Dữ liệu
được lấy từ web: [http://snap.stanford.edu/data/] bao gồm
các OSN có quy mô từ hàng nghìn đến hàng triệu cạnh,
cụ thể là: Email-Eu-Core [26, 27], Wiki-Vote [28, 29], CA-
HepPh [27], Email-Eu-All [27]. Các thuật toán được cài đặt
bằng ngôn ngữ Python trên máy tính có cấu hình: CPU Intel
Core i7 – 8550U 1,8Ghz, RAM 8GB DDR4 2400MHz, hệ
điều hành Linux.

Thuật toán 5: Thuật toán phát hiện 𝐼𝑆𝑀𝐷

Input: 𝐺 (𝑉, 𝐸), 𝑆 ⊆ 𝑉 , ngưỡng 𝛾, 𝜖, 𝛿 ∈ (0, 1)
Output: Tập nút đặt giám sát 𝐴;

1. 𝑁 ← 𝑞 (2+ 2
3 𝜖 )𝜌(𝑆)

𝜖 2 (𝛾−𝜖 𝛾) ln(𝑛/𝛿);
2. Tạo tập R chứa 𝑁 tập mẫu phát hiện IDS;
3. 𝐴← ∅;
4. while True do
5. 𝑢 ← arg max𝑣∈𝑉\𝐴

(
D̂(𝐴 ∪ 𝑣) − D̂(𝐴)

)
;

6. 𝐴← 𝐴 ∪ {𝑢};
7. if D̂(𝐴) ≥ 𝛾 − 𝜖𝛾 − 𝜖 then
8. return 𝐴;
9. else

10. end
11. 𝑖 ← |𝐴| + 1;

12. 𝑁𝑖 ←
𝑞 (2+ 2

3 𝜖 )𝜌(𝑆)
𝜖 2 (𝛾−𝜖 𝛾) ln(

(𝑛
𝑖

)
/𝛿);

13. if 𝑁 < 𝑁𝑖 then
14. Tạo thêm 𝑁𝑖 − 𝑁 tập IDS thêm vào tập R;
15. 𝑁 ← 𝑁𝑖;
16. 𝐴← ∅;
17. end
18. end
19. return 𝐴.

Bảng II
DỮ LIỆU THỰC NGHIỆM

Bộ dữ liệu Nút Cạnh Kiểu Bậc TB
Email-Eu-Core 1,005 25,571 Có hướng 25,44
Wiki-Vote 7,115 103,689 Có hướng 14,57
CA-HepPh 12,008 118,521 Vô hướng 9,87
Email-Eu-All 265,214 420,045 Có hướng 1,58

1. Cài đặt thực nghiệm

Thực nghiệm dựa trên mô hình Trivalency [6, 16, 23, 30]
để chọn trọng số của các cạnh. Xác suất ảnh hưởng được
chon ngẫu nhiên từ tập được xác định trước, trong thực
nghiệm này, ta chọn 𝑝(𝑢, 𝑣) ∈ {0, 001, 0, 01, 0, 1}. Ý tưởng
của mô hình này là các cạnh có trọng số 0, 001 thì nút
đầu được coi là có mức độ ảnh hưởng thấp, 0, 01 tương
ứng với mức ảnh hưởng trung bình và 0, 1 ảnh hưởng mức
cao. Tham số đầu vào được chọn như sau: 𝛿 = 1/𝑛 theo
các nghiên cứu [20–23]. Các nút nghi ngờ được chọn ngẫu
nhiên với kích thước 𝑛/2 và xác suất 𝜌(𝑢) được chọn ngẫu
nhiên trong [0, 1]. Ngưỡng 𝛾 và tham số 𝜖 được chọn tùy
thuộc vào quy mô của mạng. Ký hiệu Ψ = 𝛾/𝜌(𝑆) phản
ánh mối quan hệ giữa 𝛾 và 𝜌(𝑆). Giá trị của các tham số
này được mô tả trong Bảng III. Trong thuật toán cơ sở,
phương pháp Monte Carlo được sử dụng 10.000 lần để ước
tính hàm phát hiện. Đối với mỗi thuật toán, chạy 10 lần để
lấy kết quả trung bình. Thời gian chạy của mỗi thuật toán
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được giới hạn trong vòng 24 giờ.

Bảng III
THAM SỐ ĐẦU VÀO CHO CÁC MẠNG

Bộ dữ liệu 𝜌(𝑆) Ψ 𝜖

Email-Eu-Core 249,33 1,0 0,01
Wiki-Vote 1784,78 0,2 0,01
CA-HepPh 3009,29 0,2 0,01
Email-Eu-All 171217 0,1 0,1

2. Đánh giá kết quả

a) So sánh hiệu suất thuật toán

Hiệu suất của các thuật toán được xác định bằng kích
thước của tập nút đặt giám sát. Thuật toán tốt hơn trả về tập
nút đặt giám sát kích thước nhỏ hơn. Hình 1 cho thấy SMD
và ISMD có cùng hiệu suất vượt trội hơn nhiều các thuật
toán khác trong mọi trường hợp, giá trị của Ψ càng lớn
thì khoảng cách vượt càng lớn. Cụ thể, với cùng giá trị Ψ,
SMD và ISMD tốt hơn OPIM tới 3,9 lần, tốt hơn Greedy
2,3 lần. Các thuật toán tác giả đề xuất cũng tốt hơn nhiều
lần so với các thuật toán cơ sở là Degree và Pagerank. Điều
này chứng tỏ rằng thuật toán SMD và ISMD có hiệu suất
tốt hơn các thuật toán khác. Ngoài ra, việc ước lượng giá
trị hàm phát hiện bằng các bộ mẫu DS và IDS cho kết quả
tốt hơn so với mô phỏng MC trong thuật toán Greedy.
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Hình 1. So sánh hiệu suất thuật toán

b) So sánh thời gian chạy thuật toán

Trong thực nghiệm này, thời gian được tính bằng giây
(s). Hình 2 cho thấy, thời gian chạy của thuật toán SMD
và ISMD đều vượt trội hơn đáng kể so với các thuật toán
còn lại. Trong đó SMD, ISMD nhanh hơn OPIM tới 1,5
lần trên hầu hết các mạng, OPIM chỉ cho thời gian tốt
hơn trên mạng Email-Eu-Core. Điều này là do OPIM mất
nhiều thời gian để tìm kiếm nhị phân cho các giải pháp. So
với Greedy, SMD nhanh hơn Greedy tới 10,2 lần và ISMD

nhanh hơn Greedy tới 12,4 lần. Đối với các mạng lớn như
Email-Eu All Greedy không thể hoàn thành trong thời gian
giới hạn (24 giờ) trong khi các thuật toán SMD và ISMD
vẫn hoạt động và cho kết quả tốt. Điều này cho thấy việc
ước lượng hàm phát hiện bằng DS và IDS nhanh hơn so với
việc sử dụng phương pháp mô phỏng Monte Carlo truyền
thống của Greedy. So sánh riêng SMD và ISMD thì thời
gian chạy trung bình của ISMD nhanh hơn SMD tới 1,4,
nguyên nhân chính là do số lượng mẫu yêu cầu của ISMD
thấp hơn so với SMD. Các thuật toán cơ sở có thời gian
chạy nhỏ nhất vì chúng là các thuật toán heuristic đơn giản
với độ phức tạp thấp.
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Hình 2. So sánh thời gian chạy thuật toán

V. KẾT LUẬN

Trong bài báo này, bài toán Ngân sách tối thiểu phát hiện
nguồn thông tin sai lệch MBD được nghiên cứu nhằm mục
đích tìm ra tập hợp các nút nhỏ nhất để đặt giám sát sao
cho phát hiện được thông tin sai lệch từ các nút bị nghi
ngờ, chức năng phát hiện dự kiến đảm bảo đạt ít nhất một
ngưỡng cho trước 𝛾 > 0. Trên mô hình IC, bài báo đề
xuất 03 thuật toán xấp xỉ để giải quyết bài toán MB, bao
gồm: Greedy, SMD và ISMD. Thực nghiệm cho thấy thuật
toán SMD và ISMD vượt trội hơn các thuật toán khác. Tuy
nhiên, thời gian thực hiện thuật toán chưa thật sự tốt để áp
dụng cho các mạng có quy mô hàng triệu đỉnh và cạnh.
Thời gian tới, chúng tôi nghiên cứu cải thiện thời gian chạy
của các thuật toán để có thể áp dụng cho các mạng lớn hơn.
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Abstract: Vietnam has many traditional dances in old theatres such as Xoan singing, “tuồng” or “chèo”. They all urgently
need to be preserved in digital formats, especially in 3D motion capture format for dances. In digital formats, they bring
many values such as the ability to automatically classify and search for content of dances’ movement. In this paper, we
propose a system for 3D movement search of Cheo dance ’s postures and gestures. The system applies sliding window
technique, Dynamic Time Warping algorithm and a novel feature selection method named CheoAngle. Results show that
the proposed system reach good scores in several metrics. We also compare CheoAngle with other feature selection methods
for 3D movement and show that CheoAngle give the best results.

Keywords: Motion search, motion recognition, similarity matching, dynamic time warping

Title: Tìm kiếm mẫu chuyển động 3D của múa truyền thống Việt Nam
Abstract: Việt Nam có nhiều thể loại múa truyền thống trong nghệ thuật sân khấu cổ truyền như hát Xoan, tuồng, chèo. Tất

cả những hình thức nghệ thuật này đều cần được bảo tồn ở dạng số hóa, đặc biệt là dạng chuyển động 3D cho múa.
Trong dạng số hóa, chúng có nhiều giá trị như khả năng phân loại tự động và tìm kiếm nội dung chuyển động múa.
Trong bài nghiên cứu này, chúng tôi đề xuất hệ thống tìm kiếm chuyển động 3D cho các tư thế và động tác của múa
Chèo. Hệ thống áp dụng kỹ thuật sliding window, thuật toán Dynamic Time Warping và phương pháp chọn đặc trưng
mới (tên là CheoAngle). Những kết quả thực nghiệm cho thấy hệ thống đề xuất cho kết quả tốt ở một vài phép đo.
Chúng tôi cũng so snahs CheoAngle với những phương pháp chọn đặc trưng khác cho chuyển động 3D và chỉ ra rằng
CheoAngle cho kết quả tốt nhất.

Keywords: Tìm kiếm chuyển động, nhận diện chuyển động, so sánh tương đồng, dynamic time warping

I. INTRODUCTION

Vietnamese traditional dance is one of basic types in
Vietnamese long-established theatres [1–3]. They combined
many factors, which consists of music, songs, art and
literary screenplay, in order to represent a character’s per-
sonalities, psychological states. . . “chèo” (Cheo dance) is
a particular-popular traditional dance form whose postures
and motions mimicked life’s activities, plants and animals
[1].

Need of digitalizing 3D motion for the Vietnamese
traditional dance is one of necessary tasks. The traditional
dances in 3D format help researchers to analyze and check
basic postures (each posture is an unmoving position of
body parts at a time (see Figure 1, 2 and 3) at different
views. Thus, teaching dance also become more easily and
feasibly while combining 3D technology. However, until

Figure 1. Arm cluster in Cheo dance. From left to right, 5 basic
postures include: “múa chạy đàn”, “dâng hoa”, “dâng rượu”, “múa
cướp bông”, “tấu nhạc”. Source: disanso.vn

now, we do not have any system which supports to manage
3D dataset of the traditional dance efficiently. To manage
the data, the system must have operations such as search,
edition, insertion and deletion. Accordingly, search is one of
the most important operations. Indeed, this paper suggests
a way to store 3D data of the traditional dance, define
3D basic movements of the traditional dance and build
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Figure 2. Leg cluster in Cheo dance. From left to right, 5 basic
postures include: “chữ V”, “chữ chi”, “quả trám”, “chữ đinh”,
“đệm gót". Source: disanso.vn

Figure 3. Sit cluster in Cheo dance. From left to right, 5 basic
postures include: “chân chống chân quỳ”, “hai đầu gối cùng quỳ”,
“ngồi hai chân co về một bên”, “duỗi thẳng hai chân”, “hai chân
bắt chéo”. Source: disanso.vn

an algorithm for searching 3D movement of traditional
dances in order to support making a system which manage
traditional dance data in 3D space.

Cheo dance has the most systematic teaching [4] in types
of Vietnamese traditional dance. It divides postures into
3 clusters: arm (see Figure 1), leg (see Figure 2) and sit
(see Figure 3). Each cluster has 5 basic postures and their
variants. For example, in the posture “dâng hoa” [4], both
arms put on two body sides and move the same direction.
Accordingly, any motion satisfying these two criterions will
belong to the posture “dâng hoa” (see Figure 4). This
motion is called as a variant of the posture “dâng hoa”.
However, each posture has several special gestures which
often mimic daily activities. For instance, gesture “gánh”
of posture “tấu nhạc” [4] imitates an action “carry rice” of
farmers. This gesture requires a performer to raise up one
hand (at shoulder-equal position) and put down the other
while arms and legs are swinging up and down. Addition-
ally, combination of 3 clusters is in need of attention. At the
same time, a performer only can use one leg posture or one
sit posture. Unlike leg and sit postures, one arm posture can
combine any leg or sit posture concurrently. To simplify, the
leg and sit cluster is grouped into the same leg-sit cluster.
It is worth noting that Cheo dance has basic postures (or
movements that position of body features is changed from
time to time) more complex than other traditional dances.
For instance, in Hat Xoan Phu Tho songs [3], the palm
moves in/out or ups/downs; the leg moves horizontally or
around.

From above observations, in this paper, we have chosen
3D dataset of Cheo dance [5] as a representative in order
to build a proposal algorithm. It was captured from an
Xsens MVN motion capture system (a product of Xsens

Figure 4. Variants of posture “dâng hoa”. A variant is a motion
of two arms in the same direction – namely a, b, c, d, e, f – at
two body sides in the extent which is the non-yellow region. The
same motion is displayed by the same arrow color (black or blue).

Technologies B.V.) at format BVH (biovision hierarchy
animation file). This file stores 2 parts: hierarchy of joints
of a human skeleton and their 3D coordinates’ joints of
the skeleton in each frame. Here, BVH file displays each
frame as one time and uniquely interprets motion of one
performer.

Problem of dance detection and recognition at 3D space
has been studied in a long time. These works constructed
algorithms for little gestures [6–13]. In fact, dance genres
have no much gestures. So that, designing new algorithms
for gestures recognition becomes more easily. For instance,
Björn Rennhak and colleagues suggested a technique “turn-
ing motions” [6] which would detect poses in order to
interpolate trajectory from state to state (in skills of Learn-
ing from Observation). This technique was applied for a
traditional Japanese folk dance which only consists of 8
simple gestures which were captured by Vicon Motion iQ
System equipment with 38 markers. The technique “turning
motions” found out intersection points of forearms after
projecting them orthogonally from 3D to 2D space. In
spite of focusing parts of causing motion, this method was
not likely to classify for same-position motions. Moreover,
deep learning approach is also applied for dance dataset
[8, 9, 12, 13]. This approach tends to 2 branches: 3D re-
construction from 2D images/videos, 3D dataset. However,
to use deep learning algorithms, researchers must collect a
huge number of samples for training process. Indeed, this
paper suggests a way to store 3D data of the traditional
dance, define 3D basic movement of traditional dances in
order to support making a system which manages traditional
dance dataset in 3D space.

II. RELATED WORKS AND METHODS
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1. Problem

Problem of searching 3D motion patterns of Vietnamese
traditional dances must find out each pattern’s start point
and end point and classify patterns in 3D space. Searching
these points can be solved by many techniques. However,
sliding window technique (see II.3.a) is likely to scan
almost appearance of patterns. So that, we are interested in
the classification step. In fact, pattern classification in 3D
motion is considered as a problem of comparing similarity
level between two motions. This problem is defined as
below:

A given pattern set A = {𝐴1, 𝐴2, ...𝐴𝑛}, where 𝐴𝑖 is a
pattern, and a movement data X. The problem requires to
search patterns 𝐴𝑖 in X.

Here, a pattern is a basic posture or its certain variant
at 3D space while a movement data can be a dance or
compound of several postures or variants in 3D space.

2. Related works

In 3D movement, motions are analyzed and stored as
human skeleton joints in the three-dimensional space in
time order. A pattern is a 3D motion segment which shows
a complete meaning action. To search for patterns in 3D
movements, we need to detect and classify patterns.

a) Pattern detection

Patterns detection is an important step of searching
patterns in time series. Approach Time series segmentation
[14] has already used in a long time due to its superior
features. Three main approaches consist of sliding window,
top-down, bottom-up. The result of sliding window is
segments of data which can contain patterns for the pattern
classification step. We call these segments are proposals.

b) Pattern classification

Patterns classification is to compare predefined patterns
to a proposal and choose the pattern which matches the
best with the proposal. To do this, we need a technique
to compare similarity between them. According to Anna
Sebernegg [15], there are many approaches for this prob-
lem, such as time alignment, trajectory-based and rule-
based. However, time alignment is the most popular due
to its feasibility. Several representative algorithms with
this approach are Dynamic Time Warping (DTW), hidden
Markov model (HMM), etc. . .

c) Feature extraction

Feature extraction of the 3D motion data affects an
algorithm’s performance significantly. In 2017, Yusuke
Goutsu, Wataru Takano and Yoshihiko Nakamura found two

matters with 3D motion features [16]. Firstly, local features,
which got from some parts of the body, would give better
results than global features, which collected the whole body.
Secondly, the local feature often attaches a certain aim of an
action. In 2019, Sheng Li and colleagues realized that only
some joints of a human skeleton impacted a motion [17].
Then, this idea was applied in a 3D compression algorithm
(MJS).

3. Related methods

a) Sliding window

Sliding window technique uses a window (or kernel)
to slide through positions on an array. In this paper, the
technique will be used for creating a list of proposals for
each posture group.

b) Dynamic Time Warping algorithm (DTW)

DTW algorithm [18–21] are used to compare a similarity
ability between a pattern and a proposal. In DTW, the series
X and Y can be shrunk according to the following fixed
rules:
- The first positions of 2 series are mapped
- The last positions of 2 series are mapped
- A position at X can be mapped into multiple-position at
Y, and vice versa
- All positions must have their mapping
- Do not exist values such that i < j, k < l and 𝑋𝑖 is mapped
to 𝑌𝑙 , 𝑋 𝑗 is mapped to 𝑌𝑘 . From the above rules, we have
a distance between two series in the DTW algorithm:

𝐷𝑇𝑊 (𝑋,𝑌 ) =



0 if the length of X and Y are equal,

∞ if the length of X or Y is 0,

𝑑𝑖𝑠𝑡 (𝑋1, 𝑌1) + 𝑚𝑖𝑛(
𝐷𝑇𝑊 (𝑅𝑒𝑠𝑡 (𝑋), 𝑌 ), 𝐷𝑇𝑊 (𝑋, 𝑅𝑒𝑠𝑡 (𝑌 )),
𝐷𝑇𝑊 (𝑅𝑒𝑠𝑡 (𝑋), 𝑅𝑒𝑠𝑡 (𝑌 ))
other cases

(1)

In equation (1), dist(𝑋1, 𝑌1) is the distance between 𝑋1
and 𝑌1. It can be calculated by using the Euclidean distance,
the Manhattan distance, etc. We choose Euclidean distance
in this paper. We use a modification for the algorithm that
is to use a fixed window length w such that 𝑋𝑖 only maps to
𝑌 𝑗 if |i - j| < w. In this way, it is likely to reduce significantly
the running time of the DTW algorithm while the result is
not affected much.

III. PROPOSED SYSTEM OF SEARCHING 3D
MOTION PATTERNS

A dance is a consecutive sequence of several basic
postures and their variants. In this paper, we consider each
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Figure 5. Some pattern instances of ARM2. From left to right, pattern instances include posture “dâng hoa (cao)”, posture “dâng hoa
(hạ)”, gesture “bay”, gesture “chống sườn”, gesture “đưa thoi”.

posture group consists of a basic posture and its whole
variants (including named gestures of the posture). It means
that each posture group at 3D space is called as a pattern.
For instance, in Cheo dance, we have 5 patterns in the arm
cluster: “múa chạy đàn” (ARM1), “dâng hoa” (ARM2),
“dâng rượu” (ARM3), “múa cướp bông” (ARM4) and “tấu
nhạc” (ARM5); 10 patterns in leg-sit cluster: “chữ V”
(LEG1), “chữ chi” (LEG2), “quả trám” (LEG3), “chữ đinh”
(LEG4), “đệm gót” (LEG5), “chân chống chân quỳ” (SIT1),
“hai đầu gối cùng quỳ” (SIT2), “ngồi hai chân co về một
bên” (SIT3), “duỗi thẳng hai chân” (SIT4) and “hai chân bắt
chéo” (SIT5). Now, as a case in point, let’s look at the dance
“Múa phối kết hợp”. This dance uses 4 arm patterns, 5 leg
patterns and 1 sit patterns with the different contribution
(see Table I and II). In addition, each representative of a
pattern is called as a pattern instance or instance. Thus, each
pattern has one or more pattern instances (see Figure 5).
A 3D movement is a dance, mixing between basic postures
(or its variants) or a complex gesture at 3D space.

We can now define the problem of searching 3D motion
patterns of Vietnamese traditional dances. Its input consists
of a 3D movement and a set of pattern instances. Its output
is a list of recognized patterns and their positions in the
input. Our proposed system stores a list of pattern instances
of basic postures and a list of angles for each pattern (called
a list of pattern angles). Accordingly, the system will use
those to recognize patterns through 2 main steps (Figure
6): pattern detection and pattern classification.

1. Choose a list of angles as features of a pattern
(CheoAngle)

It is easy to see that angles calculation from joints will
help us skip a data normalization step. The fact that Cheo
data use many joints to display human motion in 3D space.
As joints’ coordinates are local, we must convert these local
coordinates into global ones through tool “bvh converter”1.
Then, we choose 19 joints for calculation (see Figure 7).
In addition, angles of each joint at 2-axels motion data do
not depend on these series’ coordinate system. Moreover,
to decrease noises, with patterns of arm groups, we only
consider the above half of the body (from hips to head);

1https://github.com/tekulvw/bvh-converter

with patterns of leg and sit groups, we focus on the under
half of the body (from hips to feet). Besides, based on the
idea of a robot arm in kinematics [22], in the arm cluster,
the line created from two shoulders is a base, each wrist
is an end effector; in the leg-sit cluster, the line created
from two hips are a base, each ankle is an end effector.
Focusing on these joints, we will build a list of angles for
each group basing on their impacts. Moreover, we also can
get additional angles from other joints. These angles are
calculated following the formula

𝜃 = 𝑎𝑐𝑜𝑠(
®𝐴𝐵. ®𝐴′𝐵′

| ®𝐴𝐵|.| ®𝐴′𝐵′ |
) (2)

, where ®𝐴𝐵 and ®𝐴′𝐵′ are two vectors.

To facilitate for analysis, we use joint name in the vector
notion. We assume that vector A_B connects joint A to
B; vector C_D connects joint C to D. Accordingly, angle
∠(A_B, C_D) is constructed by the two vectors A_B and
C_D. For instance, the arm pattern ARM5 (group “tấu
nhạc”) requires to raise up one hand and put down the other
(see Figure 8). A list of angles for ARM5 needs satisfying
criterions: features of the posture “tấu nhạc”, differentiation
between the posture “tấu nhạc” and the other ones. The
posture “tấu nhạc” is different from the other ones on
rules: pattern ARM1’s attributes are put hands on the chest
at the middle of body and move them the same direction;
hands in pattern ARM2 must be put along the body and
displaced in a similar manner (see Figure 4); in pattern
ARM3, hands are in the same body side and move in the
similar manner; pattern ARM 4’s attributes are that hands
in the same extent and move in the opposite direction.
Thus, we have the list of angles for ARM5 comprises
∠(LSHOULDER_LWRIST, RSHOULDER_RWRIST),
∠(LWRIST_RWRIST, LSHOULDER_RSHOULDER)
and ∠(LELBOW_LWRIST, RELBOW_RWRIST).
In the first angle, LSHOULDER_LWRIST and
RSHOULDER_RWRIST show one arm goes up and
the other goes down. The other angles fulfill the second
criterion.

2. Detect patterns

This section will give details about the generation of
proposals for each instance. Here, this section consists of
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Figure 6. The system architecture. Accordingly, movement 𝑋𝑖 is a whole dance or an excerpt of a dance at 3D space in time order
(called time series); output is a list of pattern names (𝐺1, 𝐺2. . . ) and their positions on a time series (in this figure, its length is 68);
a set of pattern instances (𝐴1, 𝐴2,. . . 𝐴𝑛) is different samples of each posture group (called pattern); a list of pattern angles has angles
which are calculated for a pattern.

Figure 7. Joints of a human skeleton are used in the proposed
system.

Figure 8. The posture “tấu nhạc”: a) 2D space b) 3D space.
Source: disanso.vn

3 main steps: make a list of proposals, filter proposals,
normalize proposals.

a) Make a list of proposals

The system makes a list of proposals for each instance
𝐴 𝑗 , which appears in the movement 𝑋𝑖 , through 3 main
steps (see Figure 9): extract feature, general proposal
𝑝𝑟𝑜𝑝𝑜𝑠𝑎𝑙𝑘 , measure similarity. Steps are described more
detaily as below:

• Extract feature: for both movement 𝑋𝑖 and instance
𝐴 𝑗 , we extract features by calculating angles (using
equation (2)) in the same list of pattern angles. Take
the pattern instance “gánh” (has 76 frames) of pattern
ARM5 and dance “múa phối kết hợp” (has 6906

frames) as an example. From the list of angles for
ARM5 (see III.1), we calculate value of 3 angles and
push into an array at each frame of this instance. As
an effect, we obtain the instance feature as a 76 x 3
matrix. In like manner, we also possess the movement
feature as a 6906 x 3 matrix.

• General proposal 𝑝𝑟𝑜𝑝𝑜𝑠𝑎𝑙𝑘 : proposals 𝑝𝑟𝑜𝑝𝑜𝑠𝑎𝑙𝑘

will be created by using the sliding window technique
with a proper window size following the length of the
instance and a sliding step a. In this case, the sliding
step’s default is 5 (see Figure 10). If the instance length
is smaller than the default value, the sliding step will
be the instance length.

• Measure similarity: the system sequentially compares
features at each frame in 𝐴 𝑗 to features at each frame in
a proposal 𝑝𝑟𝑜𝑝𝑜𝑠𝑎𝑙𝑘 (use equation (1)). The system
returns a cost 𝑐𝑜𝑠𝑡𝐴 𝑗,𝑘

of the optimal path between
𝐴 𝑗 and 𝑝𝑟𝑜𝑝𝑜𝑠𝑎𝑙𝑘 (called the similarity cost). If the
similarity cost is 0, 𝐴 𝑗 is like 𝑝𝑟𝑜𝑝𝑜𝑠𝑎𝑙𝑘 . Otherwise,
the more the cost is, the more they are different.

b) Filter proposals

Filter proposals in the same instance 𝐴 𝑗 which has the
length 𝑛𝐴 𝑗

, coefficient 𝛽𝐴 𝑗
> 0 and the number of angles

𝑛𝜃 as steps below:

• If the instance is a posture which has mostly no change
of joints’ position, 𝑡ℎ𝑟𝑒𝑠ℎ𝜃 := 𝑛𝐴 𝑗

∗ 𝛼 where 𝛼 is
constant. Otherwise, 𝑡ℎ𝑟𝑒𝑠ℎ𝜃 := 𝑛𝐴 𝑗

∗ 𝛽𝐴 𝑗
∗ 𝑛𝜃 .

• Assume that 𝐴 𝑗 has a set of proposals 𝑝𝑟𝑜𝑝𝑜𝑠𝑎𝑙𝑘

and 𝑐𝑜𝑠𝑡𝐴 𝑗,𝑘
is the similarity cost between 𝐴 𝑗 and

𝑝𝑟𝑜𝑝𝑜𝑠𝑎𝑙𝑘 . We choose 𝑝𝑟𝑜𝑝𝑜𝑠𝑎𝑙𝑘 if 𝑐𝑜𝑠𝑡𝐴 𝑗,𝑘
<

𝑡ℎ𝑟𝑒𝑠ℎ𝜃.
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Figure 9. The workflow of the step Make a list of proposals for a pattern instance 𝐴1.

Figure 10. Several proposals are generated with the length 5 and
sliding step 3

c) Normalize proposals

The system is only interested in proposals of instances
in the same pattern. Two tasks need to do sequentially as:

• Merge proposals, which overlap each other in the same
instance, into the unique one. As an illustration, in the
Figure 10, we assume that the first and second and
forth proposal are chosen. Since the first and second
proposal is overlapped each other, we have to unify
them into a unique one, which is a segment from frame
1 to 8. This proposal is written as ⟨1, 8⟩.

• Merge proposals, which duplicate and overlap each
other of instances in the same pattern, into discrete
ones. For example, pattern ARM1 has instances A1,
A2 and A3. Accordingly, A1 consists of proposals:
⟨1, 4⟩, ⟨6, 8⟩, ⟨12, 18⟩; A2 comprises proposals: ⟨4, 8⟩,
⟨12, 15⟩; A3 encompasses proposals: ⟨1, 8⟩. After
process, ARM1 will have discrete proposals: ⟨1, 8⟩,
⟨12, 18⟩.

3. Classify patterns

The system will do 2 steps: reorder proposals and attach
a label to each pattern.

a) Reorder proposals

The system performs to reorder proposals in according
to the following steps:

• The system lists the head and tail positions of the
whole proposals of groups (called original proposals)
in order to put on a list L.

• Duplicated elements in L are removed and the remain
of L is ordered increasingly before putting on a list
L2.

• Based on L2, create all possible proposals. From that,
choose proposals such that they are related to at least
an original proposal. Finally, we have a list of new
proposals.

b) Attach each label to a pattern

Assume that there is a set of n patterns {𝑔𝑟𝑜𝑢𝑝𝑘}𝑛
which has the same proposal SG. In pattern 𝑔𝑟𝑜𝑢𝑝𝑘 ,
compare instances of 𝐴 𝑗 the pattern to SG, then calculate
the similarity: 𝑠𝑖𝑚𝑔𝑟𝑜𝑢𝑝𝑘

= 𝑚𝑎𝑥{𝑠𝑖𝑚𝑔𝑟𝑜𝑢𝑝𝑘 ,𝐴 𝑗
} such that

𝑠𝑖𝑚𝑔𝑟𝑜𝑢𝑝𝑘 ,𝐴 𝑗
=

𝑛𝑜𝑝𝑡𝑖𝑚𝑎𝑙𝑆𝐺

𝑙𝑆𝐺
, where 𝑛𝑜𝑝𝑡𝑖𝑚𝑎𝑙𝑆𝐺 is the number

of different positions of SG on the optimal path, 𝑙𝑆𝐺 is the
length of SG. The label of SG is 𝑚𝑎𝑥{𝑠𝑖𝑚𝑔𝑟𝑜𝑢𝑝𝑘

}. In a
particular case of choosing the label between the first arm
group (posture “múa chạy đàn”) and the forth arm group
(posture “cướp bông”), the system calculates angles in the
same list of angles (called ARM1_4) which is different with
ones of arm group 1 and 4. This procedure is also applied
for arm group 3 and 4. For leg-sit cluster, at one time, only
one group can appear. To enforce this rule, the system must
classify labels which appear leg and sit groups in the same
proposal.

IV. EXPERIMENTS AND RESULTS

1. Dataset

We use 3D movement data of Cheo dance [5] for
experiments. This 3D dataset is a part of ANIAGE
(High Dimensional Heterogeneous Data based Animation
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Techniques for Southeast Asian Intangible Cultural
Heritage Digital Content)2, conducted by HMI Laboratory
3. The dataset is in BVH format that stores human skeleton
motion at 3D space. We use this dataset to construct a
pattern database of 70 patterns and a test dataset of 7 files.
This test dataset is called HMI-3DCheo.

For patterns, basic postures are represented by 5 frames
while their variants have variable lengths. The two reasons
for this rule. First, a posture is body features not vary over
time. It means that a posture only needs 1 frame. However,
the DTW algorithm calculates total cost of the optimal
path for two time series. In equation (1), this algorithm
must get values of 3 neighbors for the considered element.
It means that each series needs at least 3 frames. To avoid
noise, we choose the length as 5 frames. Second, a variant
is a meaning motion in dance. In fact, gestures have 3
stages: start, main, end. The stage “main” is very important
because it is likely to decide the gesture detection. Hence,
we tried to get this stage for each instance as possible as
we could. As an evidence, gesture “bay” mimics a flying
action of a bird (see Figure 5). It takes 130 frames to
describe the flying action.

HMI-3DCheo consists of “múa phối kết hợp” (6906
frames), compound of gestures “quay lưu không nam và
nữ” (3149 frames), compound of gestures “đi nữ lệch và
nam ngang” (2744 frames), gesture “đi quả trám” (1037
frames), gesture “lão say” (1604 frames), excerpt “Súy Vân
giả dại” (“xe tơ – dệt vải”, 6218 frames), “Thị Kính hát sứ
rầu ba than” (6804 frames). Distribution of patterns in the
test data is shown in the Table I and II.

2. Metrics

We use precision, recall and F1-score to evaluate exper-
imental outcomes. They are calculated for an instance 𝐴 𝑗

[? ] as belows:

𝑝𝑟𝑒𝑐𝑖𝑠𝑖𝑜𝑛𝐴 𝑗
=

𝑇𝑟𝑢𝑒𝑃𝑟𝑒𝑑𝐴 𝑗

𝑇𝑜𝑡𝑎𝑙𝑃𝑟𝑒𝑑𝐴 𝑗

(3)

𝑟𝑒𝑐𝑎𝑙𝑙𝐴 𝑗
=
𝑇𝑟𝑢𝑒𝑃𝑟𝑒𝑑𝐴 𝑗

𝑅𝑒𝑎𝑙𝐴 𝑗

(4)

𝐹1 − 𝑠𝑐𝑜𝑟𝑒𝐴 𝑗
=

2 ∗ 𝑝𝑟𝑒𝑐𝑖𝑠𝑖𝑜𝑛𝐴 𝑗
∗ 𝑟𝑒𝑐𝑎𝑙𝑙𝐴 𝑗

𝑝𝑟𝑒𝑐𝑖𝑠𝑖𝑜𝑛𝐴 𝑗
+ 𝑟𝑒𝑐𝑎𝑙𝑙𝐴 𝑗

(5)

where 𝑇𝑟𝑢𝑒𝑃𝑟𝑒𝑑𝐴 𝑗
is the length of true 𝐴 𝑗 predicted

segments on the whole test data; 𝑇𝑜𝑡𝑎𝑙𝑃𝑟𝑒𝑑𝐴 𝑗
is the total

of 𝐴 𝑗 predicted segments on the whole test data; 𝑅𝑒𝑎𝑙𝐴 𝑗

is the total of real 𝐴 𝑗 segments on the whole test data.

2https://www.euh2020aniage.org/
3https://hmiuet.wordpress.com/projects/

3. Comparison methods

Since each 3D movement of the dance is represented by
a time series, we need to compare with other methods for
time series such as edit distance on real sequence (EDR)
[21, 23–25] and Longest common subsequence (LCSS) [20,
21, 26]. Some system constraints must be modified for these
methods. In the step Make a list of proposals (see III.2.a),
cost matrices of EDR and LCSS are edited. Assume that we
have a proposal 𝑋 = {𝑥𝑖}𝑚𝑖=1 and an instance 𝐴 = {𝑦 𝑗 }𝑛𝑗=1.
Accordingly, 𝑥𝑖 = {𝜃𝑘}𝑝𝑘=1 and 𝑦 𝑗 = {𝜔𝑘}𝑝𝑘=1 are features
(each feature consists of p angles). The condition for 𝑥𝑖 and
𝑦 𝑗 being alike in LCSS is

√︃∑𝑝

𝑘=1 (𝜃𝑘 − 𝜔𝑘)2 ≤ 𝜙∗𝜋
180 ∗

√
𝑛

and not being alike in EDR is
√︃∑𝑝

𝑘=1 (𝜃𝑘 − 𝜔𝑘)2 >
𝜙∗𝜋
180 ∗

√
𝑛,

where 𝜙 is the acceptable angle deviation. At the method
LCSS, the longest common substring in matrix T is named
𝜔. At the method EDR, the least edition operation on X and
A in matrix T is named 𝑛𝐸𝐷𝑅. In step Filter proposals (see
III.2.b), LCSS only selects proposals which satisfy 𝑛𝜔 >

0.4 ∗ 𝑛 while EDR filter following the condition: 𝑛𝐸𝐷𝑅 <

0.4 ∗ 𝑚𝑎𝑥(𝑛, 𝑚). Consequently, the step Attach each label
to a pattern (see III.3.b) is modified as 𝑠𝑖𝑚𝑋

𝐴
=

𝑛𝜔

𝑛
at LCSS

and 𝑠𝑖𝑚𝑋
𝐴
= 𝑚𝑎𝑥(𝑛, 𝑚) at EDR. In addition, in the EDR

method, label of SG is 𝑚𝑖𝑛{𝑠𝑖𝑚𝑋
𝐴
}.

On the other hand, we cannot apply a deep learning
model for this problem. The reason is too little training
data. In fact, we have only 70 instances of 15 patterns for
training process, which means an average of 4.6 instances
per pattern. As a result, a training model would likely
overfit the small training dataset.

4. Results and discussion

We performed experiments on the dataset HMI-3DCheo.
This paper pays attention on the efficiency of DTW
algorithm and the feature selection technique CheoAngle.

The Table V and IV show experimental results in order
to compare values among methods. Generally, the precision
and recall averages of DTW better than ones of LCSS and
EDR. In the arm cluster, recall averages of DTW, LCSS
and EDR are 49.78%, 46.74%, 35.82%. In leg-sit cluster,
precision averages of DTW, LCSS and EDR are 66.36%,
61.47%, 60.82%; their recall averages are 62.55%, 54.99%,
52.72%.

To prove the efficiency of CheoAngle, this paper bases
on two comparison methods: ShengLi [17] and JointRela-
tiveDist [27]. The method ShengLi considers joints which
cause a movement. Accordingly, the paper only applies this
way to build a list of angles for each cluster (arm, leg, sit)
while CheoAngle makes a list of angles for each posture
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Table I
DISTRIBUTION OF PATTERNS OF ARM GROUP FOR TEST DATA

aaaaaaa
Test data

Pattern ARM1 ARM2 ARM3 ARM4 ARM5

múa phối kết hợp (6906 frames) 35.9% 23.8% 10.0% 0.0% 21.4%

quay lưu không nam và nữ (3149 frames) 0.0% 100.0% 0.0% 0.0% 0.0%

đi nữ lệch và nam ngang (2744 frames) 36.0% 64.0% 0.0% 0.0% 0.0%

đi quả trám (1037 frames) 0.0% 100.0% 0.0% 0.0% 0.0%

lão say (1604 frames) 0.0% 12.0% 32.4% 0.0% 29.3%

xe tơ – dệt vải (6218 frames) 16.3% 22.0% 23.5% 9.2% 26.2%

Thị Kính hát sứ rầu ba than (6804 frames) 23.2% 32.1% 38.9% 2.2% 1.5%

HMI-3DCheo 21.3% 39.8% 18.7% 2.5% 12.9%

Table II
DISTRIBUTION OF PATTERNS OF LEG AND SIT GROUP FOR TEST DATA

aaaaaaa
Test data

Pattern LEG1 LEG2 LEG3 LEG4 LEG5 SIT1 SIT2 SIT3 SIT4 SIT5

múa phối kết hợp (6906 frames) 37.0% 37.2% 2.8% 7.1% 6.0% 9.7% 0.0% 0.0% 0.0% 0.0%

quay lưu không nam và nữ (3149 frames) 20.9% 9.1% 14.1% 27.9% 23.2% 0.0% 0.0% 0.0% 0.0% 0.0%

đi nữ lệch và nam ngang (2744 frames) 27.2% 71.8% 0.0% 0.0% 0.0% 0.0% 0.0% 0.0% 0.0% 0.0%

đi quả trám (1037 frames) 7.1% 24.4% 34.8% 0.0% 11.2% 0.0% 0.0% 0.0% 0.0% 0.0%

lão say (1604 frames) 14.7% 20.2% 30.2% 31.2% 0.0% 0.0% 0.0% 0.0% 0.0% 0.0%

xe tơ – dệt vải (6218 frames) 11.8% 6.8% 0.06% 0.1% 5.5% 0.8% 5.9% 51.5% 16.1% 0.2%

Thị Kính hát sứ rầu ba than (6804 frames) 22.6% 56.3% 1.5% 0.0% 0.9% 0.7% 16.4% 0.0% 0.0% 0.0%

HMI-3DCheo 23.0% 33.9% 5.6% 6.6% 5.9% 2.7% 5.2% 11.2% 3.5% 0.05%

Table III
TRIAL OUTCOMES ON THE ARM CLUSTER

Methods Metrics ARM1 ARM2 ARM3 ARM4 ARM5

DTW
Precision (%) 65.7 85.6 51.2 1.6 66.7

Recall (%) 75.6 72.3 29.4 4.1 67.5

F1-score (%) 70.3 78.4 37.3 2.3 67.1

LCSS

Precision (%) 75.4 71.1 63.1 0.0 58.3

Recall (%) 74.3 28.0 49.9 0.0 81.5

F1-score (%) 74.8 40.2 55.7 0.0 68.0

EDR

Precision (%) 91.6 60.2 74.8 0.0 65.3

Recall (%) 70.2 22.8 35.6 0.0 50.5

F1-score (%) 79.5 33.1 48.3 0.0 57.0

group. The method JointRelativeDist relatively calculates a
distance between a joint pair of 2 skeletons. From this idea,
we construct a way to choose features for a certain skeleton.
Assume that 𝑃1 = {𝑢𝑘}𝑝𝑘=1 is a considered skeleton. The
Euclidean distance between two points 𝑢𝑘 = (𝑢𝑥

𝑘
, 𝑢

𝑦

𝑘
, 𝑢𝑧

𝑘
)

and 𝑢𝑜 = (𝑢𝑥𝑜, 𝑢
𝑦
𝑜, 𝑢

𝑧
𝑜) on 𝑃1 is:

𝐷𝑃1 (𝑢𝑘 , 𝑢𝑜) = |
√︃
(𝑢𝑥

𝑘
− 𝑢𝑥𝑜)2 +( 𝑢

𝑦

𝑘
− 𝑢

𝑦
𝑜)2 + (𝑢𝑧

𝑘
− 𝑢𝑧𝑜)2 |

(6)

From the equation (6), we describe a feature of the skele-
ton 𝑃1 whose is obtained from the method JointRelativeDist
is:

𝐹𝑃1 = {𝐷𝑃1 (𝑢𝑘 , 𝑢𝑜)}
𝑞

𝑖=1 (7)

where q is the number of point-need-calculated pairs of
the skeleton. Here, the paper defines joint pairs for arm,
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Table IV
TRIAL OUTCOMES ON THE LEG-SIT CLUSTER

Methods Metrics LEG1 LEG2 LEG3 LEG4 LEG5 SIT1 SIT2 SIT3 SIT4 SIT5

DTW
Precision (%) 83.8 72.5 34.1 53.2 35.4 66.4 74.6 99.0 96.5 48.1

Recall (%) 44.7 41.0 30.0 69.1 34.8 94.4 23.4 93.5 94.6 100.0

F1-score (%) 58.3 52.4 31.9 60.1 35.1 78.0 35.7 96.2 95.5 65.0

LCSS

Precision (%) 81.0 56.4 25.0 56.8 34.9 82.0 74.5 95.1 86.8 22.2

Recall (%) 65.0 87.0 1.8 41.0 33.5 88.6 7.7 97.8 96.7 30.8

F1-score (%) 72.1 68.4 3.4 47.6 34.1 85.2 14.0 96.4 91.5 25.8

EDR

Precision (%) 82.4 63.2 62.5 36.5 32.3 90.2 29.3 97.7 91.9 22.2

Recall (%) 54.5 83.6 11.2 39.8 33.9 80.9 1.6 91.1 99.8 30.8

F1-score (%) 65.6 72.0 19.0 38.1 33.1 85.3 3.1 94.3 95.7 25.8

leg and sit cluster instead of posture groups.

To compare the proposed method CheoAngle with
ShengLi and JointRelativeDist following F1-score, we can
see that this way is efficient on arm and leg-sit cluster.
In the arm cluster (Table V), values F1-score of patterns
ARM1, ARM2, ARM3 and ARM5 are higher than ones
of ShengLi and JointRelativeDist. In particular, the pattern
ARM4 has the highest result at JointRelativeDist. In the
leg-sit cluster (Table VI), 8/10 patterns at CheoAngle have
F1-score values higher than ones of the method remains. In
particular, F1-score values of the pattern ARM1 and ARM2
at ShengLi is higher than others.

On the contrary, the result for pattern ARM4 is low
for all methods. There might be several reasons for this
result. First, the number of instances for pattern ARM4
are very small compared to others (see Table I and II).
Meanwhile, pattern ARM4 has many variants in which
hands are extended and moved in opposite direction. These
invariants are also similar to variant of pattern ARM1
and ARM3. As a result, it is very easy to mistake an
instance of ARM4 for ARM1 and ARM3. Second, the
contribution of this pattern in the test dataset is very little
(see Table I and II). Moreover, the appearance of pattern
ARM4 in the test dataset often complicated cases while
the ARM4 instances are basic samples of the basic posture
“múa cướp bông”. As an example, in the excerpt “Súy
Vân giả dại”, action “xâu kim” (thread needle), at the
middle of the body, uses a ARM5 variant (prepare for
needle thread) and a ARM4 variant (threading needle).
And so, the system can consider this ARM4 variant as
a ARM1 case. This means that if ARM4 predictions are
incorrect, ARM1 and ARM3 outcomes also are affected
seriously. Similarly, we can explain the unlogic results of
leg-sit patterns. Moreover, we have difficulty distinguishing
leg-sit patterns. It is because their attributes are not much

dissimilar. To illustrate, we analyze LEG2 and LEG5. In
gesture “chân chữ chi” (LEG2), a performer must lift the
heels (LEG5).

V. CONCLUSIONS

Results at Section IV proves the efficiency of applying
several techniques. The technique sliding window supports
to search patterns on the global scope. The algorithm
DTW makes patterns classification to become simple. In
addition, the way to select need-to-calculated angles of
motions also contributes an important role to predictions
as well as the data scale.

Besides advantages, the proposed algorithm has a small
group of limitations. The first limitation is the dependency
on pattern instances’ length. Instances have short or long
length depends on dance rhythm and skills of the dancer.
Thus, the pattern’s length affects the proposals filter. The
second limitation is the window size and the stride. If the
stride is short, it takes a long time to run the algorithm.
Otherwise, the long stride will skip patterns that we need
to search. Meanwhile, the shorter window size is, the more
difficult the system classify patterns due to getting only
a part of information in the pattern. In contradiction, the
longer window size is, the more easily the system predicts
pattern incorrectly.

In the future, we will optimize lists of pattern angles
and complete instance and test dataset. For pattern angles
optimization, we improve techniques. In classification pro-
cess, a group having few highlight features is easy to predict
incorrect patterns. Moreover, several patterns barely have no
movement, but some joints change positions very slightly.
This will cause the difficulty for comparison between
groups which are in the same posture. Thus, we will add
the information of rotation degree of joints in order to
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Table V
FEATURES COMPARISION ON THE ARM CLUSTER

Methods Metrics ARM1 ARM2 ARM3 ARM4 ARM5

CheoAngle
Precision (%) 65.7 85.6 51.2 1.6 66.7

Recall (%) 75.6 72.3 29.4 4.1 67.5

F1-score (%) 70.3 78.4 37.3 2.3 67.1

ShengLi
Precision (%) 61.0 93.8 27.1 0.0 44.2

Recall (%) 76.5 46.4 30.4 0.0 78.0

F1-score (%) 67.9 62.1 28.7 0.0 56.4

JointRelativeDist
Precision (%) 84.7 96.1 8.9 11.8 46.4

Recall (%) 48.6 38.8 4.9 33.3 42.8

F1-score (%) 61.8 55.3 6.3 17.4 44.5

Table VI
FEATURES COMPARISION ON THE LEG-SIT CLUSTER

Methods Metrics LEG1 LEG2 LEG3 LEG4 LEG5 SIT1 SIT2 SIT3 SIT4 SIT5

CheoAngle
Precision (%) 83.8 72.5 34.1 53.2 35.4 66.4 74.6 99.0 96.5 48.1

Recall (%) 44.7 41.0 30.0 69.1 34.8 94.4 23.4 93.5 94.6 100.0

F1-score (%) 58.3 52.4 31.9 60.1 35.1 78.0 35.7 96.2 95.5 65.0

ShengLi

Precision (%) 87.9 69.1 59.8 36.2 61.8 25.1 5.8 95.6 87.5 0.0

Recall (%) 58.1 70.7 3.5 32.4 21.4 94.4 11.2 16.2 73.0 0.0

F1-score (%) 69.9 69.9 6.6 34.2 31.8 39.6 7.6 27.7 79.6 0.0

JointRelativeDist

Precision (%) 77.0 56.9 8.2 24.3 59.2 7.5 0.0 0.0 0.0 0.0

Recall (%) 62.7 11.1 0.8 2.7 4.6 87.7 0.0 0.0 0.0 0.0

F1-score (%) 69.1 18.6 1.5 4.9 8.6 13.8 0.0 0.0 0.0 0.0

complement patterns comparison. For the instance dataset,
we must add almost representatives for patterns: ARM2,
ARM4, LEG1, SIT2, SIT4, SIT5. For the test dataset,
we must give dances or compounds of basic postures for
patterns: ARM2, ARM3, ARM4, LEG3, LEG4, LEG5,
SIT1, SIT2, SIT3, SIT4, SIT5.
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CHƯƠNG TRÌNH HỖ TRỢ NCS, 
CHỦ NHIỆM ĐỀ TÀI CÔNG BỐ KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU KHOA HỌC
Các công trình nghiên cứu, phát triển và ứng 
dụng công nghệ thông tin và truyền thông 
(Công nghệ TTTT) là ấn phẩm khoa học hàng 
đầu trong lĩnh vực CNTT&TT, có trong danh 
sách tính điểm ở mức cao của Hội đồng Giáo 
sư Nhà nước với cả ấn phẩm tiếng Việt và 
tiếng Anh.

Tiếp nối truyền thống 22 năm và hướng tới hội 
nhập quốc tế, Chuyên san triển khai chương 
trình hỗ trợ các nghiên cứu sinh (NCS), chủ 
nhiệm đề tài các cấp công bố kết quả nghiên cứu 
khoa học hoàn toàn miễn phí đến hết năm 2022, 
cụ thể như sau:

-	 Đảm bảo tiến độ: có kết quả phản biện 
kín trong vòng 1 tháng kể từ khi nộp bài 
đúng mẫu trực tuyến trên trang https://
ictmag.vn

-	 Hỗ trợ hoàn thiện bài báo chế bản bằng 
LATEX với template được cung cấp sẵn 
trên website;

-	 Hỗ trợ chuyển ngữ sang tiếng Anh: bài 
nộp tiếng Việt được xử lý bình thường. Khi 
được chấp thuận đăng, nếu tác giả có nhu 
cầu, sẽ được hỗ trợ chuyển ngữ để chuyển 
sang đăng trên Chuyên san tiếng Anh – 
Journal  of Research and Development 
on Information and Communication 
(ICT Research);

Hội đồng biên tập Chuyên san cũng sẵn sàng 
tham gia, tài trợ hội nghị, hội thảo khoa học của 
các đơn vị nhằm cùng Ban Tổ chức phát hiện các 
nội dung nghiên cứu có khả năng phát triển tốt 
có thể công bố trên Chuyên san. Những kết quả 
nghiên cứu có thể chưa mới trên thế giới nhưng 
triển khai thực sự, có tác dụng lan tỏa ở Việt Nam 
cũng được khuyến khích.
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