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11. Tóm tắt các kết quả mới của luận án:   

1)  Đề xuất cải tiến cho phương pháp ước lượng mô hình bằng ML để giảm thời gian chạy và tăng độ 

chính xác bằng cách chia tách nhỏ dữ liệu đầu vào bằng hai phương pháp ngẫu nhiên và dựa theo cấu 

trúc cây phân loài. Ưu điểm của thuật toán cải tiến được kiểm định bằng thực nghiệm trên các bộ dữ liệu 

chuẩn của Pfam và virút cúm. 

2)  Đề xuất một cải tiến khác để giảm thời gian ước lượng bằng cách giảm thiểu các bước xây dựng cây 

và tối ưu tham số. Kết quả thực nghiệm cho thấy thời gian giảm được 2 lần so với phương pháp gốc.  

3)  Dựa trên các thuật toán đã cải tiến để xây dựng một hệ thống ước lượng tự động cung cấp cho người 

dùng nhiều tùy chọn và kết quả. Thực nghiệm cho thấy hiệu quả đáp ứng rất tốt của hệ thống với lượng 

người dùng lớn. 

4)  Cuối cùng, luận án đưa ra mô hình FLU áp dụng cho virút cúm. Thực nghiệm cho thấy FLU tốt hơn 

hẳn tất cả các mô hình hiện nay khi ứng dụng vào nghiên cứu các chuỗi prôtêin của virút cúm. 

12. Khả năng ứng dụng trong thực tiễn:  

Các mô hình biến đổi axít amin có nhiều ứng dụng trong thực tiễn giúp tìm kiếm các chuỗi prôtêin trong 

cơ sở sữ liệu, xây dựng các cây phân loài, … 
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Xây dựng mô hình biến đổi axít amin cho các loài sinh vật khác. 
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