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Các hướng nghiên cứu chính 

• Các phương pháp và kĩ thuật tính toán xử lý, phân 
tích DỮ LIỆU LỚN 
 

• TIN SINH-Y HỌC, THIẾT KẾ THUỐC 
– Xử lý, phân tích dữ liệu sinh-y-dược học 

 
• MẬT MÃ, AN TOÀN THÔNG TIN và ứng dụng 

trong thương mại điện tử 
 

• Các ứng dụng trên nền web, điện thoại thông minh 



4 Dữ liệu lớn &  
Mật Mã - An Toàn Thông Tin 

• Khối lượng dữ liệu 
• Tăng 44x từ 2009 đến 2020 
• Từ 0.8 zettabytes lên 35zb 

• Khối lượng dữ liệu tăng theo cấp số mũ  

Sự tăng theo cấp số mũ của 
lượng dữ liệu thu được/sinh ra 
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pngười 

dùng 
Internet 
tính đến 

cuối năm 
2011  

30 triệu thẻ RFID 
ngày nay 

 (1.3B in 2005) 

4.6 triệu 
máy ảnh 

điện thoại 
trên thế giới 

Hàng 
100s 
triệu 

thiết bị 
GPS 

76 triệu công tơ mét 
thông minh vào năm 

2009… 
 200M trong năm 2014  

Dữ liệu lớn &  
Mật Mã - An Toàn Thông Tin 



TIN SINH-Y HỌC:  
Xử lý, phân tích  

dữ liệu y-sinh học, 
đặc biệt liên quan 
sức khoẻ và bệnh 
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Chế tạo thuốc:  
Tiếp cận dựa trên mô hình tính toán, học máy 

• Các công ty dược phải mất tới gần 15 năm và 
800 ~ 1000 triệu USĐ để đưa chỉ một loại 
thuốc đơn lẻ ra thị trường 
– >90% các thử nghiệm thuốc gặp thất bại trước khi 

được sử dụng lâm sàng 

• Nhiều phản ứng phụ của thuốc vẫn chưa thể 
giải thích được hay thậm chí là chưa được biết 
đến (Bauer-Mehren et al., 2012) 



• HƯỚNG NGHIÊN CỨU HIỆN TẠI 
• Nghiên cứu và ứng dụng các phương 

pháp và kĩ thuật tính toán xử lý, phân 
tích dữ liệu lớn. 

• Tin sinh-y học và các ứng dụng, đặc 
biệt là liên quan đến sức khỏe. 

• Thiết kế thuốc 

• Nghiên cứu và phát triển các ứng dụng 
trên nền web, và điện thoại thông 
minh. 

• Triển khai ứng dụng các hệ thống hỗ trợ 
quản lý doanh nghiệp 
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• HƯỚNG NGHIÊN CỨU HIỆN TẠI 
• Mật mã, an toàn thông tin và ứng dụng 

trong thương mại điện tử 

• Chữ ký số, Bỏ phiếu điện tử 

• Xác suất thống kê và ứng dụng 

• Nghiên cứu và phát triển các ứng dụng 

trên nền web, điện thoại thông minh. 
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• HƯỚNG NGHIÊN CỨU HIỆN TẠI 
• Các phương pháp và kĩ thuật tính toán xử lý, 

phân tích dữ liệu lớn 
• Tin sinh-y học và ứng dụng 
• Thiết kết thuốc 
• Khai phá dữ liệu văn bản y-sinh 
• Các mô hình học máy phát hiện tấn công 

mạng 
• Kỹ thuật học sâu (deep learning) và ứng 

dụng 
• Triển khai ứng dụng các hệ thống hỗ trợ quản 

lý doanh nghiệp, thông minh kinh doanh 
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• HƯỚNG NGHIÊN CỨU HIỆN TẠI 
• Tin sinh học, phân tích hệ gen và ứng dụng. 

• Các kỹ thuật tính toán nhằm xử lý, phân tích 
và mô hình cây phát sinh loài, sự tiến hoá 
và đa dạng sinh học.  

• Nghiên cứu và phát triển các ứng dụng trên 
nền web, các thiết bị thông minh. 

• Triển khai ứng dụng các hệ thống hỗ trợ 
quản lý doanh nghiệp ThS. Hoàng Thị Điệp 

Phòng 319, nhà E3 
Email: diep.thi.hoang@gmail 
Web: uet.vnu.edu.vn/~diepht 
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• HƯỚNG NGHIÊN CỨU HIỆN TẠI 
• Tin sinh-dược học, và ứng dụng trong 

nghiên cứu ung thư. 

• Các kỹ thuật tính toán nhằm xử lý, phân tích 
và mô hình cây phát sinh loài, sự tiến hoá 
và mô hình thay thế axít amin.  

• Nghiên cứu và phát triển các ứng dụng trên 
nền web, điện thoại thông minh. 

• Triển khai ứng dụng các hệ thống hỗ trợ 
quản lý doanh nghiệp 
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• HƯỚNG NGHIÊN CỨU HIỆN TẠI 
• Tin sinh-y học và ứng dụng. 

• Tối ưu hoá và ứng dụng. 

• Các thuật toán tối ưu meta-heuristics và 
ứng dụng 

• Thiết kế và tối ưu thuật toán. 

• Nghiên cứu và phát triển các ứng dụng trên 
nền web, điện thoại thông minh. 

• Triển khai ứng dụng các hệ thống hỗ trợ 
quản lý doanh nghiệp 
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