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MỞ ĐẦU 

1. Lý do chọn đề tài 

Từ những năm 2001 trở lại đây, sự tiến bộ về công nghệ và sự phổ cập 

của các hệ thống phần mềm tiên tiến đã đưa đến những sự thay đổi cách đào 

tạo chuyên gia trong lĩnh vực tin học. Các kiến thức giải thuật được coi là 

đỉnh cao trước đây bây giờ đã trở thành “bảng cửu chương” mà ai cũng phải 

biết và phải thuộc. Những giải thuật ít dùng và phức tạp thì không nhất thiết 

phải biết hoặc nhớ vì bất cứ ai và lúc nào cũng có thể tra cứu, tìm kiếm chúng 

trên internet khi cần thiết. Thử thách bây giờ là ở chỗ ta có thể tìm ra những 

giải pháp hữu hiệu giải quyết một cách có hiệu quả các bài toán, các vấn đề có 

mô hình toán học đơn giản nhưng có kích thước lớn hay không? 

Để đạt được mục đích đó, người lập trình phải tận dụng tối đa khả năng 

mà phần cứng và hệ điều hành cung cấp, khai thác tối đa khả năng của công 

cụ lập trình, sử dụng linh hoạt các cấu trúc dữ liệu. Trong đó, cây quản lí đoạn 

(interval tree) là một cấu trúc dữ liệu quan trọng, có nhiều ứng dụng trong 

hình học tính toán, truy vấn cơ sở dữ liệu và xử lí tín hiệu.  

Bên cạnh đó, tin sinh học là một lĩnh vực mới, giải quyết các bài toán 

sinh học bằng các phương pháp của khoa học tính toán với nguồn dữ liệu 

khổng lồ. Việc so sánh các bộ dữ liệu đa dạng di truyền là căn bản để hiểu hệ 

gen sinh học. Các nhà nghiên cứu phải khám phá nhiều bộ dữ liệu lớn về các 

đoạn gen (ví dụ như gen, sắp trình tự) để đặt các kết quả thí nghiệm của họ 

trong một bối cảnh rộng hơn và thực hiện những khám phá mới. Mối quan hệ 

giữa các tập hợp dữ liệu về gen thường được đo bằng cách xác định các đoạn 

giao nhau, nghĩa là, chúng chồng lên nhau và do đó chia sẻ một đoạn gen 

chung. Với những tiến bộ trong công nghệ sắp trình tự ADN, phương pháp 
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hiệu quả để đo mối quan hệ có ý nghĩa thống kê giữa nhiều bộ tính năng di 

truyền là rất quan trọng đối với những phát hiện trong tương lai . 

Trong khuôn khổ luận văn thạc sĩ, tôi chọn đề tài nghiên cứu: “Cây quản 

lí đoạn và ứng dụng”, nghiên cứu về cấu trúc dữ liệu cây quản lí đoạn và thực 

hiện một phương pháp tiếp cận mới, nhanh chóng và linh hoạt để tìm giao 

giữa các đoạn gen bằng cách sử dụng cấu trúc dữ liệu này.  

2. Đối tƣợng và phạm vi nghiên cứu 

Cây quản lí đoạn và ứng dụng để tìm giao các đoạn gen. 

3. Những nội dung nghiên cứu chính 

Chương 1. Tổng quan về sinh học phân tử, tin sinh học và bài toán tìm 

giao các đoạn gen 

Chương này trình bày một số khái niệm cơ bản của sinh học phân tử, 

tổng quan về tin sinh học và bài toán tìm giao của các đoạn gen trong sinh 

học.  

Chương 2. Ứng dụng của cây quản lí đoạn để tìm giao các đoạn gen 

Chương này trình bày cấu trúc và các thao tác trên cấu trúc dữ liệu cây 

quản lí đoạn và ứng dụng nó để giải bài toán tìm giao các đoạn gen. 

Chương 3. Mã hóa, thử nghiệm chương trình tìm giao các đoạn gen. 

4. Phƣơng pháp nghiên cứu 

 Phương pháp nghiên cứu lí thuyết: Tổng hợp tài liệu, suy diễn, quy 

nạp, các phương pháp hình thức,... 

 Phương pháp thực nghiệm: xử lí thống kê, đối sánh,... 

 Phương pháp trao đổi khoa học, tổng hợp các kết quả của các nhà 

nghiên cứu liên quan đến lĩnh vực nghiên cứu, lấy ý kiến chuyên gia. 


