
Tạp chí Khoa học Đại học Cần Thơ   Tập 60, Số 1A (2024): 78-85 

78 

 

DOI:10.22144/ctujos.2023.234 

ĐÁNH GIÁ CỠ MẪU CHO ƯỚC LƯỢNG THAM SỐ TRONG NHỮNG MÔ HÌNH 

CẤU TRÚC GIAI ĐOẠN 

Phạm Thị Thu Hoa* và Phạm Thị Thu Hường  
Khoa Sư phạm, Trường Đại học An Giang, Đại học Quốc gia Thành phố Hồ Chí Minh 

*Tác giả liên hệ (Corresponding author): ptthoa@agu.edu.vn 

Thông tin chung (Article Information) 

 

Nhận bài (Received): 20/08/2023 

Sửa bài (Revised): 21/09/2023 

Duyệt đăng (Accepted): 19/10/2023 

 

Title: Evaluation of sample size for 

estimation in stage structured 

development models 

 

Author(s): Pham Thi Thu Hoa* and 

Pham Thi Thu Huong  

 

Affiliation(s): Vietnam National 

University, Ho Chi Minh City 

TÓM TẮT 

Mô hình cấu trúc giai đoạn nghiên cứu quá trình phát triển được phân 

chia theo từng giai đoạn. Mô hình này rất phổ biến trong nghiên cứu 

sự phát triển của các loại bệnh và sự phát triển sinh học của thực vật 

và động vật. Cách tiếp cận Bayes nhúng phép biến đổi tham số vào 

thuật toán Metropolis-Hastings được sử dụng để ước lượng các tham 

số cho các mô hình này cho đến nay được đánh giá là cách tiếp cận 

chính xác với các nghiên cứu thực nghiệm. Mục đích chính của bài 

viết là áp dụng phương pháp tiếp cận Bayes ước lượng tham số trong 

mô hình cấu trúc giai đoạn không xuất hiện tỷ lệ chết cho các nghiên 

cứu mô phỏng để xác định cỡ mẫu thích hợp cho mô hình cấu trúc với 

các giai đoạn cho trước. Kết quả của việc đánh giá cỡ mẫu này được 

áp dụng cho dữ liệu thời gian ủ bệnh của COVID-19. Nghiên cứu trên 

dữ liệu này được xem là sự tiếp nối của các nghiên cứu trước và có ý 

nghĩa trong công tác phòng chống đại dịch.  

Từ khoá: Dữ liệu phát triển theo giai đoạn, dữ liệu tần số theo giai 

đoạn, giai đoạn ủ bệnh của COVID-19, mô hình cấu trúc giai đoạn, 

phân tích Bayes 

ABSTRACT 

Stage-structured models consider development processes which are 

divided by different developmental stages. These models are common 

statistical models in disease progressions and biological development 

of plants and animals. A Bayesian approach based on deterministic 

transformations in the Metropolis-Hastings algorithm is considered 

the most accurate estimate to estimate parameters for these stage-

structured models. The main purpose of this paper is to evaluate the 

appropriate sample size for the given stage-structured model by 

applying the Bayesian approach to estimate parameters. The results 

of the proposed sample size assessment method are very useful in 

finding out the sample size at each sampling time and the appropriate 

number of sampling times for designing experiments. The results of 

this sample size assessment are also applied to COVID-19 incubation 

period data. This study on the COVID-19 incubation period is a 

continuation of previous studies and has implications for pandemic 

prevention.  

Keywords: Bayesian analysis, incubation period of COVID-19, multi-

stage models, stage duration data, stage frequency data 
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1. GIỚI THIỆU 

Mô hình cấu trúc giai đoạn được áp dụng cho các 

sự phát triển được phân ra thành các giai đoạn phát 

triển khác nhau. Một cá thể sẽ phát triển qua từng 

giai đoạn và không bỏ qua một giai đoạn nào. Có 

nhiều quá trình trong tự nhiên được thể hiện bằng 

mô hình cấu trúc giai đoạn như sự phát triển của các 

loại vi khuẩn hay sự phát triển của các loại động vật 

và thực vật. Đặc biệt, các mô hình cấu trúc giai đoạn 

rất phổ biến trong các nghiên cứu ở các phòng thí 

nghiệm cho các quá trình phát triển có cấu trúc giai 

đoạn (Read & Ashford, 1968; Schuh & Tweedie, 

1979; Hoeting et al., 2003; Knape et al., 2014; De 

Valpine & Knape, 2015; Knape & De Valpine, 

2016). Dữ liệu của mô hình là số lượng cá thể trong 

từng giai đoạn phát triển tại mỗi thời điểm lấy mẫu. 

Trong các mô hình cấu trúc giai đoạn, thời gian 

chuyển từ giai đoạn này đến giai đoạn kế tiếp là 

không thể xác định được. Do đó xác suất để một cá 

thể sống sót tại thời gian t ở giai đoạn nào đó trong 

quá trình phát triển là tích chập của xác suất sống sót 

ở các giai đoạn trước đó trong khoảng thời gian t 

(Pham & Branford, 2016; Pham et al., 2019; Pham 

& Pham, 2019). 

 Một số nghiên cứu trước đây đã đưa ra các 

phương pháp ước lượng tham số cho mô hình cấu 

trúc giai đoạn (Knape et al., 2014; Knape & De 

Valpine, 2016; Pham & Branford, 2016; Pham et al., 

2019; Pham & Pham, 2019). Trong đó có cách tiếp 

cận Bayes nhúng phép biến đổi tham số vào thuật 

toán Metropolis-Hastings (MH) được sử dụng để 

ước lượng các tham số trong các mô hình cấu trúc 

giai đoạn (Pham et al., 2019; Pham & Pham, 2019). 

Các phương pháp ước lượng này cho đến nay được 

xem là có cách tiếp cận chính xác hơn vì trong mô 

hình thời gian chuyển từ giai đoạn này đến giai đoạn 

kế tiếp được mô hình giống với thực nghiệm là 

không thể xác định được. Trong bài báo này, các 

phương pháp ước lượng này được áp dụng để đánh 

giá cỡ mẫu cho mô hình cấu trúc giai đoạn không 

xuất hiện tỷ lệ tử vong có 3 giai đoạn, 5 giai đoạn và 

7 giai đoạn. Các nghiên cứu mô phỏng được áp dụng 

để chọn ra cỡ mẫu thích hợp cho mô hình cấu trúc 

có 3 giai đoạn, 5 giai đoạn và 7 giai đoạn. Việc này 

có ý nghĩa trong việc chọn cỡ mẫu tại các lần lấy 

mẫu và số thời điểm lấy mẫu thích hợp cho mô hình 

thực nghiệm trước khi tiến hành thí nghiệm. 

Kết quả của việc đánh giá cỡ mẫu của các mô 

hình cấu trúc giai đoạn được áp dụng cho dữ liệu 

thời gian ủ bệnh của COVID-19 (Backer et al., 

2020; Yin et al., 2021) và áp dụng cách tiếp cận 

Bayes để ước lượng tham số cho giai đoạn ủ bệnh 

của COVID-19. Việc biết được quá trình phát triển 

của giai đoạn ủ bệnh của virus COVID-19 có ý 

nghĩa quan trọng trong việc điều tra dịch tễ học để 

phòng chống sự lan rộng của dịch bệnh. Hiểu rõ thời 

gian ủ bệnh giúp giám sát tích cực những người có 

mức độ phơi nhiễm cao và giúp xác định thời gian 

cách ly đối với các bệnh nhân nhiễm bệnh COVID-

19. Kiến thức về quá trình phát triển của giai đoạn ủ 

bệnh rất cần thiết trong việc ước tính khả năng lây 

truyền của dịch bệnh và cải thiện công tác phòng 

chống dịch bệnh (Backer et al., 2020; Goel & 

Kumar, 2020; Mingyue et al., 2020; Wang et al., 

2020; Rai et al., 2021). 

Dữ liệu thời gian ủ bệnh của COVID-19 được 

mô hình là dữ liệu cấu trúc gồm 2 giai đoạn bao gồm 

giai đoạn tiếp xúc với mầm bệnh và giai đoạn ủ 

bệnh. Thời gian chuyển từ giai đoạn tiếp xúc với 

mầm bệnh đến giai đoạn ủ bệnh cũng như từ giai 

đoạn ủ bệnh đến giai đoạn tiếp theo của COVID-19 

là không xác định được. Từ dữ liệu gốc, dữ liệu 98 

bệnh nhân nhiễm COVID-19 được quan sát trong 22 

ngày. Dữ liệu được thu thập bao gồm thông tin của 

giai đoạn tiếp xúc với mầm bệnh và giai đoạn ủ bệnh 

nằm trong một khoảng thời gian được các bệnh nhân 

cung cấp. Mỗi ngày số bệnh nhân hết thời gian phơi 

nhiễm và xuất hiện triệu chứng được thu thập lại. 

Cần lưu ý rằng, các phương pháp và cách đánh giá 

cỡ mẫu được đề xuất trong bài báo có thể được áp 

dụng để phân tích thêm các giai đoạn khác của virus 

COVID-19 cũng như các giai đoạn phát triển của 

các loại virus gây bệnh khác.  

2. PHƯƠNG PHÁP TIẾP CẬN BAYES 

CHO ƯỚC LƯỢNG THAM SỐ TRONG 

MÔ HÌNH CẤU TRÚC GIAI ĐOẠN 

Các mô hình cấu trúc giai đoạn được đề cập là 

mô hình không xuất hiện tỷ lệ tử vong trong đó điểm 

khởi đầu quá trình phát triển của các cá thể được 

kiểm soát (Pham et al., 2019; Pham & Pham, 2019). 

Trong các mô hình cấu trúc giai đoạn này, quá trình 

phát triển của mỗi cá thể được biến đổi qua I giai 

đoạn được phân chia trước. Thời gian để một cá thể 

chuyển từ một giai đoạn sang giai đoạn tiếp theo là 

không thể xác định được. Trong lần lấy mẫu đầu 

tiên, chúng ta cho rằng tất cả các cá thể bắt đầu ở 

giai đoạn 1. Ở mỗi lần lấy mẫu, dữ liệu được thu 

thập là số lượng các cá thể sống sót ở các giai đoạn 

khác nhau. Dữ liệu mô phỏng mô hình cấu trúc 3 

giai đoạn, có 15 thời điểm lấy mẫu, cỡ mẫu là 50 cá 

thể ở mỗi thời điểm lấy mẫu được trình bày ở Bảng 

1. 
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Bảng 1. Dữ liệu mô hình có 3 giai đoạn với 50 cá 

thể ở mỗi thời gian thu mẫu 

t 
Giai 

đoạn 1 

Giai 

đoạn 2 

Giai 

đoạn 3 

Giai đoạn 

cuối 

0,1 50 0 0 0 

0,5 30 20 0 0 

0,9 23 21 6 0 

1,4 12 28 9 1 

1,8 9 24 16 1 

2,2 1 22 18 9 

2,6 3 14 21 12 

3,1 2 10 21 17 

3,5 0 9 19 22 

3,9 0 8 15 27 

4,3 0 1 9 40 

4,7 0 1 9 40 

5,2 0 0 3 47 

5,6 0 1 1 48 

6,0 0 0 4 46 

2.1. Mô hình không xuất hiện tỷ lệ tử vong 

 Phân phối của giai đoạn thứ , 1,...,j j I , trong 

quá trình phát triển được mô hình theo phân phối 

Gamma với tham số hình dạng và vị trí (a , ).j j Đặt 

1 1( , ,..., , )I Ia a    là tập hợp các tham số trong I

giai đoạn phát triển. Tại thời điểm lấy mẫu 

, 1,...,kt k K , số lượng các cá thể sống sót ở giai 

đoạn thứ j là ( ) , 1,...,j k kjN t N j I   và tổng số 

lượng cá thể sống sót ở thời gian , 1,...,kt k K được 

định nghĩa là 
1

1

( ).
I

k j k

j

N N t




 Tại thời điểm lấy mẫu 

, 1,...,kt k K , dữ liệu được quan sát là số lượng các 

cá thể sống sót ở các giai đoạn được ký hiệu là 

1 2 1( ( ), ( ),..., ( ))k k k I ky N t N t N t . 

Do thời gian chuyển giữa các giai đoạn là không 

xác định nên xác suất để một cá thể sống sót ở giai 

đoạn , 1,...,j j I  ở thời gian t  được xác định bởi 

các tích chập như sau: 

1 2 1( ) * *...* * ( ), 1,..., (1)j j jp t h h h H t j I 
 

ta có trong mô hình cấu trúc giai đoạn không 

xuất hiện tỷ lệ tử vong hàm mật độ của một cá thể 

sống sót ở thời điểm t, giai đoạn thứ i ( )ih t được mô 

hình là phân phối Gamma ( )ig t như sau: 

1
( ) ( ) exp( ) / ( ), 1,..., 1i ia a

i i i i ih t g t t t a i j 
        

là hàm mật độ phát triển ở giai đoạn thứ i và 

( ) ( ) .j j
t

H t g x dx


   

Tại thời điểm lấy mẫu , 1,...,kt k K , ky  có 

phân phối đa thức như sau: 

 

 1 2 1

| , ~ Multinomial

, ( ), ( ),..., ( )

k k

Ik k k k

y N

N p t p t p t





             (2) 

trong đó 
1 1
( ) 1 ( ).

I

I k j kj
p t p t 

  Hàm hợp lý 

của tất cả các thông tin được quan sát có dạng 

   1 2 1

1

| p , ( ), ( ),..., ( ) .(3)
K

k k k I k

k

f y N p t p t p t 



  

2.2. Thuật toán Bayes 

Phương pháp nhúng phép biến đổi tham số vào 

thuật toán MH (Read & Ashford, 1968; Robert & 

Casella, 2009; Pham et al., 2019; Pham & Pham, 

2019) được sử dụng để ước lượng các tham số trong 

các giai đoạn. Giả sử rằng các tham số trong mô hình 

1 1( , ,..., , )I Ia a   là không có thông tin tiên 

nghiệm, do đó phân phối tiên nghiệm của các tham 

số được chọn là có phân phối đều. Ta có hàm phân 

phối hậu nghiệm có dạng: 

 

 





2

1 1

1 2

1

2

1

1

| ( | ) ( )

| ( )

p , ( ), ( ) ,..., (4)

( ) ( ),

K I

k m

k m

K

k k k

k

I

I k m

m

y f y p

f y p

N p t p t

p t p

   

 



 













 





 

trong đó giá trị của các hàm ( ), 1,...,jp t j I  

tính được bằng cách lấy hàm ngược của hàm 

Laplace như sau: 

   

11

0

11

1 1

( ) ( )exp

1 ( )
. . , (5)..

j

j j

aa

j j

j

p t p t st dt

s

s s s

 

 









 

   
         



 

tham số s được xác định là giá trị trung bình của 

giai đoạn phát triển đang đề cập và  
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0

( ) ( ex )( p .) ()j j js h g t st dt


   Xác suất 

chấp nhận trong thuật toán MH được tính bằng công 

thức 

   
   

(*) (*) ( ) (*)

( ) ( ) (*) ( )

, | |
min 1, , (6)

, | |

t

j j i j j

t t t

j j i j j

a y q a a

a y q a a

 


 

 
 
 
   

trong đó phân phối  (t) (*)|j jq a a được chọn từ 

những bước ngẫu nhiên của thuật toán MH. Mối liên 

hệ giữa tham số a j và j  được xác định như sau 

(Pham et al., 2019) 

(*)

(*) (*)

log ( )
( ) . (7)

ˆ ˆlog[ / ]

ˆ

( )

j

j

j j

s
a s

s



 



 

Các tham số của mô hình được cập nhật từ giai 

đoạn 1 đến giai đoạn I qua thuật toán MH được trình 

bày trong Bảng 2.  

Bảng 2. Thuật toán MH để cập nhật các tham số 

ở giai đoạn thứ j 

Bước 1 

Chọn giá trị ban đầu cho các tham số. 

Vì các tham số trong mô hình là 

không có thông tin tiên nghiệm, nên 

các giá trị ban đầu này được chọn tùy 

ý. 

Bước 2 

Chọn số vòng lặp T của thuật toán, 

vòng lặp được chạy từ 1t   cho đến 

.T  

Bước 3 

Giả sử giá trị đang có tại bước t là 

( )ta , đề xuất giá trị mới là 

 (*) (*) ( )~ | .tq aa a  

Bước 4 
Với 2 giá trị 

( )ta  và 
(*)a  tính giá trị 

( )t  và
(*)  sử dụng công thức (7). 

Bước 5 
Tính xác suất chấp nhận   sử dụng 

công thức (6). 

Bước 6 

Đặt    ( 1) ( 1) (*) (*), ,t ta a     với xác 

suất  , ngược lại ta đặt  

   ( 1) ( 1) ( ) ( ), ,t t t ta a   
.
 

Bước 7 Kết thúc vòng lặp. 

3. NGHIÊN CỨU MÔ PHỎNG 

Nghiên cứu mô phỏng được tiến hành để tìm ra 

cỡ mẫu thích hợp cho mô hình cấu trúc với các giai 

đoạn cho trước. Phương pháp nhúng phép biến đổi 

tham số vào thuật toán MH ở phần 2 được sử dụng 

để ước lượng tham số cho các mô hình cấu trúc 

không có tỷ lệ tử vong có 3 giai đoạn, 5 giai đoạn và 

7 giai đoạn. Các giai đoạn phát triển trong mô hình 

được mô phỏng theo phân phối Gamma. Các mô 

hình được mô phỏng với các cỡ mẫu khác nhau. Các 

cỡ mẫu được giữ lại là các cỡ mẫu có hiệu suất tin 

cậy lớn hơn 90%, tức là tính tỷ lệ của các giá trị 

trung bình ước lượng nằm trong khoảng tin cậy từ 

2,5% đến 97,5%. Các tỷ lệ phần trăm được tính toán 

này là lớn hơn 90%, đặc biệt ở các giai đoạn cuối. 

Mỗi dãy Markov theo phương pháp Monte Carlo 

(MCMC) với cách tiếp cận Bayes ở phần 2, được 

chạy với số vòng lặp là 100.000 và được loại bỏ 

10.000 vòng lặp ban đầu để tăng tính hội tụ của dãy 

MCMC. Biểu đồ vết và bảng tương quan ở các dãy 

MCMC được đánh giá để xét tính hội tụ của các dãy 

đó. Ngoài ra kiểm định Gelman and Rubin cũng 

được sử dụng để đánh giá sự hội tụ của các dãy này. 

Giá trị ước lượng các tham số trong mô hình là giá 

trị trung bình của 50 lần mô phỏng. 

3.1. Mô hình có 3 giai đoạn 

Mô hình có 3 giai đoạn phát triển được mô 

phỏng theo phân phối Gamma với tham số tham số 

hình dạng và vị trí 1 1(a , ) (2,2) , 2 2(a , )  

(2,1.7) và 3 3(a , ) (2,1.4) lần lượt ở 3 giai đoạn. 

Mô hình được mô phỏng với 15 thời điểm lấy mẫu 

được chia đều từ 0 đến 6 (Bảng 1). Có 10 mô phỏng 

được tiến hành với các cỡ mẫu 10, 20, 30, 40, 50, 

60, 70, 80, 90, 100 cá thể ở mỗi thời điểm lấy mẫu. 

Sau khi ước lượng so sánh hiệu suất tin cậy cỡ mẫu 

mô phỏng với 30 cá thể ở mỗi thời điểm lấy mẫu 

được chọn được có hiệu suất tin cậy ở cả 3 giai đoạn 

đều lớn hơn 90%. Tuy nhiên hiệu suất tin cậy đối 

với mô phỏng có cỡ mẫu 50 cá thể ở mỗi thời điểm 

lấy mẫu có giá trị lớn hơn 98% ở cả 3 giai đoạn. 

Kết quả ước lượng tham số từ 50 dữ liệu mô 

phỏng cho mô hình 3 giai đoạn với 50 cá thể ở mỗi 

thời điểm lấy mẫu được trình bày ở Bảng 3. Giá trị 

ước lượng là giá trị trung bình của 50 dữ liệu mô 

phỏng. Các tham số ước lượng ở 3 giai đoạn có giá 

trị gần với giá trị thực. Hiệu suất tin cậy với cỡ mẫu 

50 cá thể ở mỗi thời điểm lấy mẫu có giá trị rất đáng 

tin cậy. So sánh tỷ lệ ước lượng và tỷ lệ mô phỏng ở 

3 giai đoạn được trình bày ở Hình 1. Tại 15 thời 

điểm lấy mẫu, tỷ lệ ước lượng rất gần với tỷ lệ mô 

phỏng. 
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Bảng 3. Kết quả ước lượng tham số của mô hình 

có 3 giai đoạn 

Tham 

số 

Giá trị 

thực 

Giá trị ước 

lượng 

Hiệu suất 

tin cậy 

1a  2,0 2,1 99% 

1  2,0 2,0 99% 

2a  2,0 2,2 99% 

2  1,7 1,7 98% 

3a  2,0 2,2 97% 

3  1,4 1,5 98% 

 
Hình 1. Tỷ lệ thực và tỷ lệ ước lượng của mô 

hình có 3 giai đoạn 

3.2. Mô hình có 5 giai đoạn  

Mô hình có 5 giai đoạn phát triển được mô 

phỏng theo phân phối Gamma với tham số tham số 

hình dạng và vị trí 1 1(a , ) (2,2) , 2 2(a , )

(2,1.7), 3 3(a , ) (2,1.4), 4 4(a , ) (2,1.3) và 

5 5(a , ) (2,1.1) lần lượt ở 5 giai đoạn. Mô hình 

được mô phỏng với 15 thời điểm lấy mẫu được chia 

đều từ 0 đến 6. Có 10 mô phỏng được tiến hành với 

các cỡ mẫu 50, 100, 150, 200, 250, 300, 350, 400, 

450, 500 cá thể ở mỗi thời điểm lấy mẫu. Sau khi 

ước lượng so sánh hiệu suất tin cậy cỡ mẫu mô 

phỏng với 100 cá thể ở mỗi thời điểm lấy mẫu được 

chọn có hiệu suất tin cậy ở cả 3 giai đoạn đều lớn 

hơn 90%.  

Kết quả ước lượng tham số từ 50 dữ liệu mô 

phỏng cho mô hình 5 giai đoạn với 100 cá thể ở mỗi 

thời điểm lấy mẫu được trình bày ở Bảng 4. Giá trị 

ước lượng là giá trị trung bình của 50 dữ liệu mô 

phỏng. Các tham số ước lượng ở 3 giai đoạn có giá 

trị gần với giá trị thực. Hiệu suất tin cậy với cỡ mẫu 

50 cá thể ở mỗi thời điểm lấy mẫu có giá trị rất đáng 

tin cậy. Tỷ lệ ước lượng và tỷ lệ mô phỏng ở 5 giai 

đoạn được so sánh qua Hình 2. Tại 15 thời điểm lấy 

mẫu, tỷ lệ ước lượng rất gần với tỷ lệ mô phỏng. 

Bảng 4. Kết quả ước lượng tham số của mô hình 

có 5 giai đoạn 

Tham 

số 

Giá trị 

thực 

Giá trị ước 

lượng 

Hiệu suất 

tin cậy 

1a  2,0 1,9 99% 

1  2,0 1,9 99% 

2a  2,0 2,1 98% 

2  1,7 1,7 99% 

3a  2,0 2,2 98% 

3  1,4 1,5 95% 

4a  2,0 1,9 95% 

4  1,3 1,2 97% 

5a  2,0 2,0 94% 

5  1,1 1,2 95% 

3.3. Mô hình có 7 giai đoạn  

Mô hình có 7 giai đoạn phát triển được mô 

phỏng theo phân phối Gamma với tham số tham số 

hình dạng và vị trí 1 1(a , ) (2,2),  2 2(a , )

(2,1.7), 3 3(a , ) (2,1.4), 4 4(a , ) (2,1.3),  

5 5(a , ) (2,1.1), 6 6(a , ) (2,1.0) và 7 7(a , )

(2,0.9) lần lượt ở 7 giai đoạn. Mô hình được mô 

phỏng với 15 thời điểm lấy mẫu được chia đều từ 0 

đến 6. Có 10 mô phỏng được tiến hành với các cỡ 

mẫu 100, 200, 300, 400, 500, 600, 700, 800, 900, 

1000 cá thể ở mỗi thời điểm lấy mẫu. Sau khi ước 

lượng so sánh hiệu suất tin cậy cỡ mẫu mô phỏng 

với 500 cá thể ở mỗi thời điểm lấy mẫu được chọn 

được có hiệu suất tin cậy ở cả 3 giai đoạn đều lớn 

hơn 90%.  

Kết quả ước lượng tham số từ 50 dữ liệu mô 

phỏng cho mô hình 7 giai đoạn với 500 cá thể ở mỗi 

thời điểm lấy mẫu được trình bày ở Bảng 5. Giá trị 

ước lượng là giá trị trung bình của 50 dữ liệu mô 

phỏng. Các tham số ước lượng ở 7 giai đoạn có giá 

trị gần với giá trị thực. Hiệu suất tin cậy với cỡ mẫu 

50 cá thể ở mỗi thời điểm lấy mẫu có giá trị lớn hơn 

90%. So sánh tỷ lệ ước lượng và tỷ lệ mô phỏng ở 7 

giai đoạn được trình bày ở Hình 3. Tại 15 thời điểm 
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lấy mẫu, tỷ lệ ước lượng tương đối gần với tỷ lệ mô 

phỏng. 

 
Hình 2. Tỷ lệ thực và tỷ lệ ước lượng của mô 

hình có 5 giai đoạn 

Bảng 5. Kết quả ước lượng tham số của mô hình 

có 7 giai đoạn 

Tham 

số 

Giá trị 

thực 

Giá trị ước 

lượng 

Hiệu suất 

tin cậy 

1a  2,0 2,1 99% 

1  2,0 2,1 99% 

2a  2,0 1,9 98% 

2  1,7 1,7 99% 

3a  2,0 2,0 97% 

3  1,4 1,4 98% 

4a  2,0 2,0 95% 

4  1,3 1,3 97% 

5a  2,0 2,0 94% 

5  1,1 1,1 95% 

6a  2,0 2,0 93% 

6  1,0 1,0 96% 

7a  2,0 2,0 91% 

7  0,9 0,9 92% 

 

Hình 3. Tỷ lệ thực và tỷ lệ ước lượng của mô 

hình có 7 giai đoạn 

4. ÁP DỤNG TRÊN SỐ LIỆU THỜI GIAN 

Ủ BỆNH CỦA COVID-19 

Thời gian ủ bệnh COVID-19 là khoảng thời gian 

giữa lần tiếp xúc đầu tiên với virus COVID-19 đến 

thời gian cơ thể có những triệu chứng khởi phát 

(Backer et al., 2020; Goel & Kumar, 2020; Mingyue 

et al., 2020; Rai et al., 2021; Wang et al., 2020; Yin 

et al., 2021). Trong thời gian ủ bệnh, người nhiễm 

có thể lây bệnh cho người khác, việc lây nhiễm xảy 

ra trước khi xuất hiện triệu chứng đầu tiên. Việc xác 

định thời gian ủ bệnh của COVID-19 được xem là 

chìa khóa để kiểm soát sự lây lan của dịch bệnh. 

Việc xác định thời gian ủ bệnh này giúp theo dõi 

những bệnh nhân có mức độ phơi nhiễm cao và giúp 

xác định thời gian cách ly.   

Dữ liệu thời gian ủ bệnh của bài báo được trích 

từ dữ liệu trực tuyến thu thập từ những bệnh nhân ở 

Vũ Hán, Trung Quốc 01/2020 (Backer et al., 2020; 

Yin et al., 2021). Từ dữ liệu trên, dữ liệu của 98 bệnh 

nhân được trích xuất có thông tin về thời bắt đầu tiếp 

xúc với nguồn bệnh, thời gian kết thúc tiếp xúc với 

nguồn bệnh, thời gian xuất hiện triệu chứng. Thời 

gian giữa lần tiếp xúc đầu tiên với virus COVID-19 

và thời gian cơ thể có những triệu chứng khởi phát 

thì không thể xác định chính xác được. Theo thông 

tin thu thập thì các thời gian này chỉ được xác định 

nằm trong khoảng thời gian mà người bệnh có thể 

xác định được.  

Như vậy, theo dữ liệu thu thập được, thời gian ủ 

bệnh COVID-19 được mô hình theo 2 giai đoạn, giai 

đoạn tiếp xúc với mầm bệnh và giai đoạn ủ bệnh. 

Thời gian chuyển từ giai đoạn tiếp xúc với mầm 

bệnh đến giai đoạn ủ bệnh cũng như từ giai đoạn ủ 

bệnh đến giai đoạn tiếp theo của COVID-19 là 

không xác định được. 98 bệnh nhân nhiễm COVID-
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19 được quan sát trong 22 ngày. Mỗi ngày số bệnh 

nhân hết thời gian phơi nhiễm và xuất hiện triệu 

chứng được thu thập lại.  

Thời gian tiếp xúc với mầm bệnh của các bệnh 

nhân được đặt ở thời điểm 0. Giai đoạn ủ bệnh 

COVID-19 được mô hình theo phân phối Gamma. 

Với cỡ mẫu 98 cho mỗi thời điểm  lấy mẫu, áp dụng 

nghiên cứu mô phỏng ở phần 3 cho mô hình cấu trúc 

2 giai đoạn, kết quả ước lượng tham số có độ tin cậy 

rất cao. Sau khi tiến hành nghiên cứu mô phỏng, 

cách tiếp cận Bayes được trình bày ở phần 2 được 

áp dụng ước tham số cho giai đoạn ủ bệnh của 

COVID-19. Kết quả cho thấy thuật toán hội tụ rất 

nhanh với độ chính xác cao. Tham số của giai đoạn 

ủ bệnh là giá trị trung bình của 50 lần ước lượng. 

Giá trị ước lượng tham số của giai đoạn ủ bệnh 

COVID-19 được trình bày ở Bảng 6. Giai đoạn ủ 

bệnh COVID-19 có phân phối Gamma (1,7, 0,3) có 

giá trị trung bình là 6,1 ngày. Thời gian ủ bệnh 

COVID-19 kéo dài 14 ngày có xác suất là  là 0,93. 

Như vậy, bệnh nhân COVID-19 trung bình biểu hiện 

các triệu chứng là 6,1 ngày sau khi nhiễm virus 

COVID-19. Dữ liệu thực nghiệm rất gần với phân 

phối ước lượng (Hình 4). Khi ước lượng tham số của 

giai đoạn ủ bệnh COVID-19, dữ liệu thời gian 

chuyển đổi giữa các giai đoạn là không xác định 

chính xác, nên cách tiếp cận Bayes được đề xuất kết 

quả có tính chính xác cao. 

Bảng 6. Kết quả ước lượng tham số của giai đoạn 

ủ bệnh COVID-19 

Tham số Giá trị ước lượng Phương sai 

a 1,7 0,08 

  0,3 0,02 

 
Hình 4. Phân phối thời gian ủ bệnh COVID-19 

5. KẾT LUẬN VÀ NHỮNG KHUYẾN 

NGHỊ 

Các mô hình cấu trúc giai đoạn rất phổ biến trong 

các nghiên cứu về sinh học cũng như các nghiên cứu 

cho những dữ liệu có sự phát triển cấu trúc theo từng 

giai đoạn trong các phòng thí nghiệm. Ví dụ như quá 

trình phát triển của các loại bệnh, các loại côn trùng 

hay quá trình phát triển của các giống cây trồng. 

Trong các mô hình này, thời gian chuyển tiếp giữa 

các giai đoạn là không xác định được, dữ liệu thu 

thập được chỉ bao gồm số lượng cá thể ở các giai 

đoạn tại các thời điểm lấy mẫu khác nhau. Quy mô 

của nghiên cứu thực nghiệm bao gồm cỡ mẫu ở mỗi 

thời điểm lấy mẫu và số thời điểm lấy mẫu thích hợp 

cho mô hình cần được xác định trước khi tiến hành 

các nghiên cứu thực nghiệm để việc ước lượng tham 

số có kết quả chính xác hơn. 

Với mô hình cấu trúc giai đoạn cho trước, các 

nhà nghiên cứu có thể sử dụng phương pháp nghiên 

cứu mô phỏng ở phần 3 để tìm ra cỡ mẫu tại các lần 

lấy mẫu và số thời điểm lấy mẫu thích hợp cho mô 

hình thực nghiệm trước khi tiến hành thí nghiệm. 

Với nghiên cứu mô phỏng, dữ liệu mô phỏng là 

chính xác từ phân phối được chọn của mô hình. Tuy 

nhiên, với dữ liệu thực tế của mô hình cấu trúc giai 

đoạn chứa những sai số của dữ liệu thực tế. Cho nên, 

khi tiến hành thí nghiệm với cùng các phân phối của 

nghiên cứu mô phỏng, thì cỡ mẫu của nghiên cứu 

thực tế nên có cỡ mẫu nhiều hơn so với nghiên cứu 

mô phỏng. Do đó kết quả phương pháp đánh giá cỡ 

mẫu được đề xuất rất hữu ích trong việc tìm ra cỡ 

mẫu tại các thời điểm lấy mẫu và số thời điểm lấy 

mẫu thích hợp cho mô hình thực nghiệm trước khi 

tiến hành thí nghiệm. 

Các phương pháp đề xuất được triển khai ước 

lượng tham số trên dữ liệu thời gian ủ bệnh COVID-

19 khi thời gian chuyển giữa các giai đoạn là không 

xác định được. Kết quả ước lượng với cách tiếp cận 

Bayes cho thấy với cỡ mẫu của dữ liệu thực nghiệm 

thuật toán hội tụ rất nhanh với độ chính xác cao. Kết 

quả của nghiên cứu tương ứng với các nghiên cứu 

về thời gian ủ bệnh trước đây và được đánh giá là 

kết quả nghiên cứu có các giá trị nối tiếp trong công 

tác phòng chống dịch bệnh. Kết quả áp dụng cách 

tiếp cận Bayes được đề xuất cho thấy thời gian cách 

ly 14 ngày có thể ngăn chặn phần lớn sự lây truyền 

của COVID-19. Ngoài ra, phương pháp đánh giá cỡ 

mẫu được đề xuất có thể được áp dụng để phân tích 

thêm các giai đoạn khác của virus COVID-19 cũng 

như các giai đoạn phát triển của các loại virus gây 

bệnh khác. 
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