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TÓM TẮT
[bookmark: _Hlk107434537]Nếu như mô hình SIR cổ điển coi tốc độ nhiễm bệnh và bình phục là các hằng số, thì ở bài báo này, ta nghiên cứu một mô hình mới, mô hình A-SIR, ở đó tốc độ nhiễm bệnh và bình phục thay đổi theo thời gian. 
Dữ liệu covid-19  từ tháng 1 năm 2022 tại các tỉnh Việt Nam được sử dụng để xác định các chỉ số lây nhiễm bằng phương pháp nghịch đảo, từ đó xây dựng mô hình A-SIR mô phỏng sự lan truyền của dịch bệnh. Bài báo cũng so sánh mô hình sir cổ điển và mô hình A-SIR, cho thấy mô hình a-sir mô phỏng đường cong dịch bệnh chính xác hơn.
Từ khóa: 
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1. GIỚI THIỆU
[bookmark: _Hlk107434570]Ngày nay, khi khoa học và công nghệ ngày càng phát triển thì con người cũng tác động làm thay đổi môi trường và tự nhiên, dẫn đến xuất hiện các chủng bệnh lạ và mới. Các mô hình toán học phát triển để dự đoán sự lây lan của dịch bệnh. Một trong những mô hình kinh điển, đó là mô hình SIR (SusceptibleseInfectedeRecovered), bắt nguồn từ công việc của Kermack và McKendrick (Kermack & McKendrick, 1927) vào năm 1921. Mô hình này là cơ sở của tất cả các mô hình hiện tại về sự phát triển của các bệnh truyền nhiễm.
Đã có rất nhiều các dẫn xuất của mô hình SIR này, như mô hình SEIR  (Kabir & Tanimo, 2020), SIUR  (Liu, Magal, Seydi, & Webb, 2020, Liu, Magal & Webb, 2021), A-SIR (Demongeot, Griette, & Magal, 2020). Mô hình A-SIR được xây dựng dựa trên các thông số dịch bệnh thay đổi theo thời gian, và các thông số này được lấy từ dữ liệu có sẵn bằng phương pháp nghịch đảo.
Định nghĩa của bài toán nghịch đảo liên quan đến (các) phương trình vi phân, theo (Bellomo & Preziosi, 1995), là: “Một bài toán giá trị biên ban đầu là nghịch đảo nếu một số thông tin về điều kiện ban đầu và / hoặc biên cần thiết cho giải pháp hoặc /
và các thông số đặc trưng cho mô hình bị thiếu và được thay thế bằng thông tin phù hợp về giải pháp của
vấn đề toán học. ” Bài toán nghịch đảo được gọi là bài toán xác định tham số: điều chỉnh các tham số để tái tạo dữ liệu đo lường. Vì số lượng người bị nhiễm và được phục hồi luôn bao gồm các lỗi ngẫu nhiên, một phương pháp để làm mịn dữ liệu đã được giới thiệu trong (Marinov, Marinova, Omojola, & Jackson, 2014) và sau đó được sửa đổi trong (Marinov & Marinova, 2020). Bài báo này, chúng tôi áp dụng mô hình A-SIR để điều tra dịch COVID-19 cho các tỉnh ở Việt Nam. Điều này cung cấp cho bạn cái nhìn sâu sắc về mức độ hiệu quả của phương pháp này.

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU
2.1. Mô hình A-SIR 
[bookmark: _Hlk107434831]      	  Mô hình SIR là một mô hình toán học cơ bản về dịch bệnh, được giới thiệu trong bài báo kinh điển của Kermack và McKendrick [18]. Trong mô hình này, dân số được chia thành 3 nhóm, dựa theo trạng thái đối với bệnh: 1) những người có khả năng mắc bệnh (Susceptible), 2) những người đang nhiễm bệnh và có thể lây cho người khác (Infected), và 3) những người không còn khả năng mắc bệnh, bao gồm hồi phục và đã chết (Removed hay Recovered). Trong mô hình này, trạng thái của một người chỉ có thể chuyển từ S sang I (nhiễm bệnh), hoặc từ I sang R (bình phục hoặc chết, nhưng không thể nhiễm lại). Số người thuộc mỗi nhóm tại một thời điểm t được ký hiệu lần lượt là S(t), I(t) và R(t). Trong mô hình SIR đơn giản, tổng dân số được coi là không đổi, có nghĩa S(t) + I(t) + R(t) = N không phụ thuộc vào t. 
Trong mô hình SIR cổ điển [28], tốc độ lây nhiễm  và tốc độ hồi phục  được giả định là không đổi. Tuy nhiên, thực tế các tốc độ này cũng thay đổi theo thời gian do chính phủ thực hiện các chính sách công như cách ly xã hội hay tiêm vắc xin phòng bệnh. Ngoài ra, mô hình SIR cổ điển còn không xét đến các trường hợp nhiễm bệnh không có triệu chứng hay những trường hợp bị tái nhiễm. Chính vì vậy, nếu sử dụng mô hình SIR cổ điển trong thời gian dài, sẽ không mô phỏng chính xác đường cong dịch bệnh. Bài báo này sử dụng mô hình SIR thích ứng (adaptive SIR) [11], hay còn gọi là mô hình A-SIR. A-SIR là một biến thể của mô hình SIR, trong đó tốc độ lây nhiễm  và tốc độ hồi phục  được xét cũng thay đổi theo thời gian,  Mô hình A-SIR gồm 3 phương trình sau:

                                                                                     (1)

                                                                         (2)

                                                                                              (3)


      	Câu hỏi cơ bản là khi nào xảy ra dịch bệnh? Điều này sẽ xảy ra nếu có người bị nhiễm bệnh, tức là  hay , tương đương với:

		    						        (4)



Tham số được gọi là hệ số tái tạo hữu hiệu (hay tỉ lệ tái tạo hữu hiệu). Dịch bệnh sẽ phát triển nếu , tức là 1 cá thể nhiễm bệnh có thể lây nhiễm sang nhiều hơn 1 người khác. Khi số lượng dân số được tiêm vắc xin tăng lên sẽ làm cho hệ số , sẽ tạo ra miễn dịch cộng đồng và số ca mắc bệnh sẽ giảm về 0. 

Một tham số quan trọng nữa là hệ số tái tạo cơ bản [28]          (5)

Trong mô hình SIR cổ điển [28], hệ số tái tạo cơ bản là hằng số. Tuy nhiên, thực tế, hệ số này cũng thay đổi theo thời gian, và ta sẽ xét hệ số này như một hàm số.


Bài toán giá trị ban đầu gồm các hệ thức (1)-(3) với các hệ số  và  đã biết, cùng với các điều kiện xuất phát từ dữ liệu đã cho trong thực tế. Giải quyết bài toán nghịch đảo, sẽ giúp ta xác định được các hệ số một cách chính xác từ các dữ liệu có sẵn.

2.2. Bài toán nghịch đảo với các hệ số phụ thuộc thời gian và các hàm đã biết




	Giả sử giá trị  và được xác định từ dữ liệu có sẵn tại 2 thời điểm là thời điểm ban đầu  và thời điểm kết thúc .

		     						        (6)

                                                                                     (7)



Mô hình SIR cổ điển giả sử rằng tốc độ nhiễm bệnh và tốc độ phục hồi là hằng số. Phương trình (1), (2) và điều kiện ban đầu (6) cho phép xác định và  nếu các hệ số  là các hằng số đã biết. Tuy nhiên, trong trường hợp này, điều kiện cuối (7) có thể sẽ không thỏa mãn một cách chính xác, vì bài toán có thể thay đổi theo thời gian do các điều kiện khách quan. Một phương pháp giải quyết bài toán nghịch đảo đối với mô hình SIR cổ điển đã được trình bày trong [27], trong đó các điều kiện được xác định theo Tikhonov [39].
	Bài toán nghịch đảo tiếp cận giải quyết mô hình thích ứng A-SIR, trong đó xem xét tốc độ truyền nhiễm là một tham số phụ thuộc vào thời gian và tốc độ phục hồi là một hàm hằng có bước nhảy phụ thuộc thời gian.



	 và với .                                                            (8)





	Giả sử tập dữ liệu các giá trị tại các thời điểm  là có sẵn . Sau đó, các hệ số và có thể ước lượng bằng cách giải các bài toán nghịch đảo con (1), (2), (6), (7) với điều kiện 





	Nếu hệ số ,là các hằng số chưa biết thì nghiệm tổng quát của hệ phương trình (1), (2) phụ thuộc vào 4 hằng số - 2 hằng số từ phương trình vi phân và 2 hằng số là các hệ số ,chưa biết. Tuy nhiên, hệ phương trình (6), (7) gồm 4 phương trình 4 ẩn là giải được. Thuật toán này đã được giải quyết trong [26] để giải quyết bài toán nghịch đảo bằng cách sử dụng dữ liệu Covid-19 sớm.


Ảnh 1. Mô hình dịch bệnh A-SIR

Thuật toán trên có thể áp dụng cho tập dữ liệu  của các cá thể nhiễm bệnh Covid-19. Tuy nhiên, dữ liệu đó vẫn có thể chứa nhiễu và lỗi ngẫu nhiên, ....

3. GIẢI QUYẾT BÀI TOÁN
	Phương pháp giải được mô tả ở đây cho phép khôi phục các hệ số thay đổi theo thời gian, có tính đến cả tính chất không tự nhiên của dịch, tức là dân số có thể dần miễn dịch với dịch bệnh và các chính sách công của toàn cầu được thực hiện, những nguyên nhân này có thể làm đường cong dịch bệnh thay đổi theo thời gian.






	Đầu tiên, chúng ta sử dụng các giá trị dữ liệu có sẵn tại hai thời điểm. Vì ta quan tâm đến nghiệm của hệ phương trình (1)-(3), chúng ta tìm giá trị xấp xỉ của các hàm  tại tập rời rạc các điểm  trong khoảng , trong đó là thời điểm ban đầu, là thời điểm cuối cùng và  (Hình 2).
[image: A picture containing line, diagram
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Hình 2. Lưới các điểm cách đều 




	Bước thời gian là , và các điểm cách đều được cho bởi . Vì bài toán nghịch đảo là phi tuyến tính nên việc ước lượng các giá trị đòi hỏi quá trình truy hồi, lặp lại .
	Bây giờ, hãy xét sự thay đổi của các phương trình (1), (2) trên lưới các điểm cách đều ở Hình 2:

		     			     (9)


	Lưu ý rằng phương trình (9) cũng liên quan đến các tỉ số chưa biết ở vế phải. Tiếp theo, gọi là các phần dư của phương trình (9), cụ thể là:


Một lời giải của bài toán nghịch đảo được đưa ra bởi tập các giá trị hàm tối tiểu:

					               (10)



Giả sử các giá trị gần đúng của đã biết, thì điều kiện cần để cực tiểu hóa hàm ứng với các biến suy ra phương trình sai phân tuyến tính sau:

						     (11)

				     (12)












với . Sau khi thêm các điều kiện đầu và cuối (6) và (7) vào các phương trình (11) và (12), ta thu được hệ phương trình tuyến tính gồm  phương trình với các ẩn là và  với . Sau khi bổ sung các điều kiện ở (6) và (7) vào các phương trình (11) và (12), ta có hệ phương trình tuyến tính  phương trình với các ẩn  và . Hệ phương trình này có ma trận hệ số là các phần tử không đổi; do đó, tạo ra một quá trình lặp đi lặp lại giải pháp gần đúng. Giờ ta giả sử đã biết, ta rút ra công thức cho các tỉ số  từ các điều kiện cần thiết cho hàm tối tiểu  trong phương trình (10) tương ứng với :

	    				   (13)
ở đó



4. KẾT QUẢ
[bookmark: _Hlk107435006]Tất cả các biểu đồ bên dưới là kết quả của mô hình A-SIR dựa trên số liệu COVID-19 tại Việt Nam trong thời gian từ ngày 1/1/2022 đến 31/5/2022 [1] bằng cách giải các hệ phương trình vi phân bằng phần mềm Microsoft Excel. Các tỉ số truyền nhiễm và bình phục được xác định bằng phương pháp nghịch đảo trình bày ở mục 4, được thể hiện ở bảng 1-3. Các chỉ số này được tính toán tại các bước nhảy P=7,10 và 14 ngày trong khoảng thời gian 150 ngày, tương ứng 5 tháng. Trong mục này, chúng tôi xây dựng mô hình A-SIR cho bốn tỉnh có số ca nhiễm bệnh Covid-19 cao nhất ở Việt Nam trong 5 tháng từ 1/1/2022 đến 31/5/2022 (đợt dịch thứ 4), là Hà Nội, Hồ Chí Minh, Bình Dương và Đồng Nai. Ở các Hình 2-5, đường cong liền màu đen biểu diễn số người nhiễm bệnh thực tế, đường cong đứt màu đỏ biểu diễn số người nhiễm bệnh dự đoán theo bước nhảy P=7 ngày, đường cong đứt màu xanh lá cây biểu diễn số người nhiễm bệnh dự đoán theo bước nhảy P=10 ngày còn đường cong đứt màu xanh da trời biểu diễn số người nhiễm bệnh dự đoán theo bước nhảy P=14 ngày. Ở các Hình 3-6, đường cong liền màu đen biểu diễn số người nhiễm bệnh thực tế, đường cong liền màu đỏ biểu diễn số người nhiễm bệnh dự đoán theo mô hình A-SIR, còn đường cong liền màu xám biểu diễn số người nhiễm bệnh dự đoán theo mô hình SIR.

Hình 3. Mô hình A-SIR model của thành phố Hà Nội với P = 7, 10, 14 ngày 
từ ngày 1/1/2022 đến 31/5/2022 
	days
	

	

	


	7
	0.0188256
	0.0185147
	1.0012964

	10
	0.0191726
	0.0188515
	1.0015377

	14
	0.0184895
	0.0187628
	0.9704194





Bảng 1. Tốc độ lây nhiễm , tốc độ bình phục , và hệ số tái tạo  
của thành phố Hà Nội

Hình 4. Mô hình A-SIR model của thành phố Hồ Chí Minh với P = 7, 10, 14 ngày 
từ ngày 1/1/2022 đến 31/5/2022

	days
	

	

	


	7
	0.0741
	0.0458993
	1.5301279

	10
	0.0721
	0.0529085
	1.2914299

	14
	0.0717
	0.0495303
	1.3717887





Bảng 2. Tốc độ lây nhiễm , tốc độ bình phục , và hệ số tái tạo  
của thành phố Hồ Chí Minh

Hình 5. Mô hình A-SIR model của thành phố Nghệ An với P = 7, 10, 14 ngày 
từ ngày 1/1/2022 đến 31/5/2022

	days
	

	

	


	7
	0.0407199
	0.0391513
	0.9903510

	10
	0.0420083
	0.0387259
	1.0329091

	14
	0.0406791
	0.0382816
	1.0118355





Bảng 3. Tốc độ lây nhiễm , tốc độ bình phục , và hệ số tái tạo  
của thành phố Nghệ An
Ở các hình 3-5, mô hình A-SIR về cơ bản phản ánh tốt đường cong dịch bệnh, tuy nhiên có thể thấy mô hình A-SIR được xây dựng với bước nhảy thời gian càng ngắn thì độ chính xác càng cao, cụ thể đường cong ứng với P = 7 ngày tốt hơn 2 đường cong ứng với P = 10 ngày và 14 ngày. 
Ở các hình 6-8, so sánh độ tin cậy giữa mô hình A-SIR và mô hình SIR cổ điển, có thể thấy sự khác biệt rõ rệt, mô hình A-SIR biểu diễn rất tốt so với mô hình SIR cổ điển, điều đó là hiển nhiên, vì các chỉ số của mô hình A-SIR được hiệu chỉnh theo thời gian. Tất nhiên, mô hình A-SIR cũng không tránh khỏi các lỗi hay nhiễu sai số, nhưng về cơ bản thì đáp ứng mô phỏng tốt đường cong dịch bệnh trong thực tế.


Hình 6. So sánh dữ liệu thực tế với mô hình dự đoán A-SIR và mô hình SIR 
của thành phố Hà Nội

Hình 7. So sánh dữ liệu thực tế với mô hình dự đoán A-SIR và mô hình SIR 
của thành phố Hồ Chí Minh

Hình 8. So sánh dữ liệu thực tế với mô hình dự đoán A-SIR và mô hình SIR 
của thành phố Nghệ An
5. KẾT LUẬN
[bookmark: _Hlk107435070]Công việc này nghiên cứu hiệu suất của một phương pháp đối với dịch bệnh dựa trên phương pháp tiếp cận vấn đề nghịch đảo để ước tính tỷ lệ lây truyền và loại bỏ phụ thuộc vào thời gian trong mô hình dịch A-SIR. Giải quyết vấn đề nghịch đảo, giúp chúng ta giảm thiểu số lượng dữ liệu, thay vì phải sử dụng toàn bộ dữ liệu của dân số. Các kết quả và mô hình nghiên cứu cho thấy, mô hình A-SIR biễu diễn tốt hơn nhiều so với mô hình SIR cổ điển. Mặc dù kết quả tạo ra rất thuyết phục, nhưng mô hình A-SIR vẫn chưa phải là mô hình hoàn hảo, vì nó vẫn còn chứa lỗi do bị nhiễu thông tin nếu nghiên cứu trong một khoảng thời gian dài. Còn nếu giả định, dữ liệu được thu thập và báo cáo trong thời gian không quá dài thì tôi tin rằng những sai số nhỏ trong dữ liệu cũng sẽ không ảnh hưởng đáng kể đến kết quả.
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