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Tóm tắt: 
Bệnh dịch tả lợn châu Phi (DTLCP) đã xuất hiện tại Việt Nam và Lào từ năm 2019. 
Theo thời gian, virus gây bệnh có những biến đổi về kiểu gen và kiểu hình gây khó 
khăn cho việc phòng chống bệnh. Để phát hiện sự thay đổi về kiểu gen của virus, 
các phần mềm tin sinh học được sử dụng phân tích sự sai khác trình tự gen. Tuy 
nhiên, việc sử dụng phần mềm tin sinh học mất khá nhiều thao tác và yêu cầu người 
dùng phải có kiến thức về gen để hiểu những sự sai khác đó. Mục đích của nghiên 
cứu này nhằm thiết kế ứng dụng phân tích sai khác trình tự nucleotide với ví dụ là 
các trình tự gen mã hóa protein P72 của virus DTLCP ở Lào. Kết quả phân tích 
gen của ứng dụng được thể hiện bằng văn bản và file Excel bằng tiếng Việt để người 
dùng dễ hiểu, phục vụ mục đích phân tích sự khác biệt các gen ở dữ liệu đầu vào 
ứng dụng. 
Từ khóa: dịch tả lợn châu Phi, gen, protein P72, ứng dụng phân tích, Vibe-coding, 
Websim. 
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Abstract: 

African swine fever (ASF) has appeared in Vietnam and Laos since 2019. Over 
time, the virus causing the disease has changed in genotype and phenotype, making 
it difficult to prevent the disease. To detect changes in the genotype of the virus, 
bioinformatics software is used to analyse gene sequence differences. However, 
using bioinformatics software requires numerous operations, and the results 
require users to have a basic understanding of genes to comprehend those 
differences. The purpose of this study is to design an application to analyse 
nucleotide sequence differences with the example of the gene sequences encoding 
the P72 protein of the ASF virus in Laos. The application’s gene analysis results are 
presented in both text and Excel files in Vietnamese, enabling users to easily 
understand them and analyse gene differences in the application’s input data. 

Keywords: African swine fever, analysed application, gene, protein P72, Vibe-
coding, Websim. 
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1. Đặt vấn đề 

Bệnh DTLCP là bệnh truyền nhiễm nguy hiểm ở lợn, có khả năng gây chết lợn ở 
mọi lứa tuổi với tỷ lệ lên đến 100%. Bệnh DTLCP đã xuất hiện ở Việt Nam và Lào vào 
năm 2019 và gây thiệt hại nặng nề cho ngành chăn nuôi lợn ở hai nước [1]. Năm 2024, 
virus gây bệnh DTLCP có sự biến đổi lớn khi kết hợp giữa genotype 1 và genotype 2 
khiến cho các vắc xin được phát triển chống lại bệnh không có hiệu quả [2]. Việc phân 
tích nhanh sự biến đổi gen của virus DTLCP là cần thiết để cập nhật thông tin virus gây 
bệnh và cảnh báo nhằm xây dựng các biện pháp ứng phó phù hợp. Để phân tích sự sai 
khác các nucleotide trong gen của virus DTLCP đã có nhiều phần mềm và ứng dụng tin 
sinh học trực tuyến hỗ trợ nhà khoa học. Tuy nhiên, các ứng dụng này mất khá nhiều 
thời gian để thao tác, giao diện bằng tiếng Anh và việc sử dụng các ứng dụng cần thời 
gian để thành thạo với nhà khoa học không có chuyên môn sâu về tin sinh học. Công 
nghệ trí tuệ nhân tạo (Artificial Intelligence) đang được ứng dụng rộng rãi và có thể giải 
quyết nhu cầu phân tích sai khác trình tự gen phục vụ nghiên cứu.  

Vibe-coding là một phương pháp phát triển phần mềm phụ thuộc nhiều vào AI 
để tạo, tinh chỉnh và gỡ lỗi mã dựa trên lời nhắc ngôn ngữ tự nhiên. Các nhà nghiên cứu 
AI đã phổ biến ý tưởng là các nhà phát triển có thể tập trung vào “Vibe” (chức năng 
mong muốn của phần mềm), trong khi AI xử lý việc triển khai mã phức tạp. Phương 
pháp này nhằm mục đích làm cho việc tạo phần mềm dễ tiếp cận hơn và có khả năng 
nhanh hơn, đặc biệt là đối với các dự án đơn giản. Nghiên cứu này nhằm thiết kế một 
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ứng dụng phân tích sai khác trình tự nucleotide và đưa ra kết quả là văn bản tiếng Việt 
trình bày sự sai khác sau khi phân tích. 

2. Vật liệu và phương pháp nghiên cứu 

2.1. Vật liệu  

Trình tự gen sử dụng để phân tích sai khác là trình tự gen P72 của virus gây bệnh 
DTLCP ở Lào năm 2019 và 2024. File dữ liệu được đăng tải và có thể lấy tại địa chỉ 
Google Drive [3]. 

Các phần mềm, công cụ tin học và các chương trình máy tính, website sử dụng 
cho trích xuất dữ liệu nucleotide và phân tích sai khác gen như công cụ Clustalw, ứng 
dụng Sequence and Similarity (SIAS) và ứng dụng online https://trinhtugen.netlify.app/ 
[4-6]. 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 

2.2.1. Phương pháp phân tích sai khác trình tự nucleotide sử dụng các ứng dụng 
tin sinh học khác nhau 

Để phân tích sai khác trình tự nucleotide giữa gen P72 của các chủng virus 
DTLCP ở Lào, nhiều chương trình online đã được kết hợp, chi tiết các bước thực hiện 
như sau. 

* Bước 1: Lưu trữ trình tự nucleotide. 

Gen mã hóa protein P72 của ASFV ở Lào (gồm 7 gen, có 12 variants được thu 
thập ở hai năm 2019 và 2024) được lưu trữ trình tự nucleotide dưới dạng file Fasta, có 
thể đọc được dưới dạng text bằng NotePad. File dữ liệu được đăng tải và có thể lấy tại 
địa chỉ Google Drive [3]. 

* Bước 2: Tạo các Alignment. 

Sử dụng công cụ phân tích các Alignment bằng Clustalw tại website 
https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw với lựa chọn Slow/Accurate và các tính năng 
mặc định của ứng dụng [4]. Chọn nút “Choose File” để upload file chứa trình tự gen 
dạng Fasta lên công cụ. Kế tiếp, chọn nút “Execute Multiple Alignment” để trích xuất 
file chứa các Alignment (hình 1). Ở trang kết quả sau khi trích xuất, lựa chọn liên kết 
“clustalw.aln” để tạo file định dạng đuôi “.aln” và sau đó lựa chọn lần 2 vào liên kết 
“clustalw.aln” sau khi kết quả đã xuất hiện để tự động tải file Alignment dạng “.aln” về 
máy tính.  

https://trinhtugen.netlify.app/
https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw
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Hình 1. Các chức năng Alignment của đa trình tự bằng Clustalw. 

* Bước 3: Phân tích sai khác trình tự nucleotide. 

Sử dụng ứng dụng SIAS tại website http://imed.med.ucm.es/Tools/sias.html [5]. 
Tại thẻ “Choose File”, lựa chọn file “Clustalw.aln” đã tải về ở bước trên và lựa chọn 
“Submit” (hình 2). Sau khi chờ một thời gian, kết quả sẽ trả lại một bảng dữ liệu so sánh 
sự sai khác theo cặp giữa các gen mã hóa protein P72 của DTLCP.  

http://imed.med.ucm.es/Tools/sias.html


DOI: 10.31276/VJST.2025.3568      Khoa học tự nhiên |Khoa học máy ,nh và thông 3n  
Khoa học nông nghiệp |Chăn nuôi 

 

5 
 

 
Hình 2. Phân tích sai khác trình tự nucleotide bằng SIAS. 

2.2.2. Sử dụng các câu lệnh để thiết kế và vận hành ứng dụng phân tích sai khác 
trình tự nucleotide gen mã hóa protein P72 của virus dịch tả lợn châu Phi bằng công cụ 
Vibe-coding lập trình bằng ngôn ngữ tự nhiên - Websim 
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* Lệnh trong Websim: Tạo Tab “So sánh các trình tự trong file Fasta”, có chức 
năng cho phép người dùng upload file.fasta (File.fasta là một định dạng văn bản được 
sử dụng để biểu diễn trình tự nucleotide hoặc axit amin, thường được sử dụng trong lĩnh 
vực sinh học phân tử và tin sinh học. Mỗi trình tự bắt đầu bằng một dòng mô tả duy nhất 
(bắt đầu bằng ký tự “>”), theo sau là các dòng chứa dữ liệu trình tự). Sau khi người dùng 
upload file.fasta, ứng dụng trích xuất tất cả các trình tự nucleotide trong file.fasta vào 
nhiều textarea khác nhau. Mỗi trình tự nucleotide có 1 textbox chứa thông tin mô tả của 
nucleotide (bắt đầu bằng ký tự “>”) và 1 textarea chứa trình tự nucleotide tương ứng. 
Tạo bảng so sánh trình tự nucleotide giữa các chủng trong file.fasta, bảng này có thể 
xuất sang file Excel”. 

Trong môi trường một ứng dụng Vibe-coding như Websim, lệnh bằng ngôn ngữ 
tự nhiên được chuyển đổi thành các thành phần phần mềm và logic hoạt động tương 
ứng. Dưới đây là cách hệ thống sẽ diễn giải và xây dựng chức năng này: 

* Bước 1: Khởi tạo cấu trúc giao diện (Tab). 

Diễn giải lệnh: Tạo Tab “So sánh các trình tự trong file Fasta”. 

Hành động của Websim: Hệ thống Vibe-coding sẽ nhận diện “Tạo tab” là một chỉ 
thị để thêm một thành phần giao diện dạng Tab vào ứng dụng. Hệ thống sẽ đặt tên hiển 
thị cho Tab là “So sánh các trình tự trong file Fasta” và tạo ra một vùng làm việc riêng 
biệt cho Tab này. Về mặt kỹ thuật, hệ thống có thể tạo ra một phần tử HTML (ví dụ: 
<div>) được quản lý như một tab trong một bộ quản lý tab (Tab panel). 

* Bước 2: Triển khai chức năng tải lên File. 

Diễn giải lệnh: “...có chức năng cho phép người dùng upload file.fasta...”. 

Hành động của Websim: 

Thành phần Input: Hệ thống sẽ tự động thêm một thành phần nhập liệu file (ví 
dụ: <input type="file">) vào vùng Tab mới tạo. 

Validation (Kiểm tra định dạng): Hệ thống cấu hình thuộc tính accept=".fasta" 
(hoặc logic kiểm tra mở rộng hơn nếu được cấu hình mặc định) cho thành phần input 
này để chỉ chấp nhận các file có đuôi .fasta. 

Sự kiện (Event Listener): Một sự kiện “on change” (khi file được chọn) hoặc “on 
submit” (khi nút tải lên được nhấn) sẽ được gắn vào thành phần input này, kích hoạt 
bước xử lý tiếp theo. 

* Bước 3: Xử lý và hiển thị dữ liệu Fasta. 

Diễn giải lệnh: “Sau khi người dùng upload file Fasta, ứng dụng trích xuất tất cả 
các trình tự nucleotide trong file.fasta vào nhiều textarea khác nhau. Mỗi trình tự 
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nucleotide có 1 textbox chứa thông tin mô tả của nucleotide (bắt đầu bằng ký tự “>”) và 
1 textarea chứa trình tự nucleotide tương ứng”. 

Hành động của Websim: Đây là phần phức tạp nhất, đòi hỏi logic xử lý dữ liệu: 

(1) Đọc file: Khi file.fasta được tải lên, hệ thống sẽ đọc toàn bộ nội dung file dưới 
dạng văn bản. 

(2) Phân tích cú pháp Fasta (Fasta Parsing Logic): Hệ thống duyệt qua từng dòng 
của file; hệ thống sử dụng một cơ chế nhận dạng mẫu (Pattern recognition) hoặc trạng 
thái (State machine) để phân biệt giữa dòng mô tả (bắt đầu bằng “>”) và các dòng trình 
tự. 

Khi gặp >: Dòng này được lưu trữ là tiêu đề (mô tả) của một trình tự mới. 

Khi không gặp >: Dòng này được coi là một phần của trình tự hiện tại và sẽ được 
nối vào trình tự đang được xây dựng. 

Quy trình này lặp lại cho đến hết file, thu thập tất cả các cặp (mô tả, trình tự). 

(3) Tạo giao diện động (Dynamic UI Generation). 

Đối với mỗi cặp (mô tả, trình tự) đã được phân tích, hệ thống sẽ tự động tạo ra 
một cặp phần tử giao diện mới: 

Một <input type="text"> hoặc <textarea> nhỏ hơn (để đóng vai trò là textbox) và 
điền nội dung mô tả vào đó. 

Một <textarea> lớn hơn và điền toàn bộ trình tự nucleotide tương ứng vào đó. 

Các cặp phần tử này sẽ được sắp xếp một cách có hệ thống trên giao diện tab, có 
thể là theo chiều dọc hoặc trong một lưới, đảm bảo mỗi trình tự được hiển thị rõ ràng. 

(4) Cập nhật Trạng thái: Sau khi xử lý và hiển thị, ứng dụng có thể cập nhật trạng 
thái (ví dụ: “Tìm thấy X trình tự”, như trong ví dụ đã cung cấp). 

* Bước 4: Triển khai chức năng so sánh trình tự và hiển thị bảng. 

Diễn giải lệnh: “tạo bảng so sánh trình tự nucleotide giữa các chủng trong file fasta”. 

Hành động của Websim: Đây là một bước phức tạp, đòi hỏi xử lý dữ liệu và thuật toán: 

(i) Thu thập dữ liệu nguồn: Hệ thống sẽ sử dụng tất cả các trình tự nucleotide đã 
được trích xuất và lưu trữ ở Bước 3. Giả sử N là tổng số trình tự được tìm thấy. 

(ii) Lựa chọn và thực thi thuật toán so sánh trình tự: Với lệnh “so sánh các trình 
tự”, Websim sẽ tự động kích hoạt một thuật toán so sánh trình tự cơ bản và phổ biến 
trong tin sinh học.   
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(5) So sánh theo cặp (Pairwise Comparison): Tính toán độ tương đồng (ví dụ: 
percentage identity) giữa mỗi cặp trình tự. 

- Đối với các trình tự có độ dài bằng nhau: Có thể sử dụng khoảng cách Hamming 
(Hamming distance) hoặc tỷ lệ phần trăm không trùng khớp (percentage mismatch). 

- Đối với các trình tự có độ dài khác nhau hoặc cần phát hiện các đoạn tương 
đồng cục bộ/toàn cục: Websim có thể sử dụng các thuật toán căn chỉnh trình tự đơn giản 
hóa như thuật toán Needleman-Wunsch (căn chỉnh toàn cục) hoặc Smith-Waterman (căn 
chỉnh cục bộ) để tìm ra căn chỉnh tối ưu và từ đó tính toán percentage identity. 

(6) Đầu ra thuật toán: Kết quả sẽ là một ma trận đối xứng (NxN) hiển thị mức độ 
tương đồng (hoặc khoảng cách) giữa mọi cặp trình tự. Ví dụ: [Trình tự A] vs [Trình tự 
B] =95% tương đồng. 

(7) Tạo cấu trúc bảng giao diện động (Dynamic UI Table Generation): Hệ thống 
sẽ tạo một phần tử bảng HTML (ví dụ: <table class="comparison-table">) trên giao diện 
người dùng, đặt trong vùng của tab "So sánh các trình tự trong file Fasta". 

(8) Cấu trúc bảng: 

- Dòng tiêu đề (header row) sẽ chứa tên/mô tả của tất cả các trình tự (ví dụ: 
“Chủng 1”, “Chủng 2”...). 

- Cột đầu tiên của mỗi hàng sẽ chứa tên/mô tả của trình tự tương ứng. 

- Các ô giao nhau sẽ hiển thị kết quả so sánh giữa trình tự hàng và trình tự cột (ví 
dụ: “95%”, “88%”...). 

- Các ô trên đường chéo chính (ví dụ: A vs A) sẽ hiển thị 100% (hoặc giá trị tương đương). 

- Tối ưu hiển thị: Nếu số lượng trình tự lớn, Websim sẽ tự động áp dụng các thuộc 
tính CSS hoặc JavaScript để làm cho bảng có thể cuộn được (scrollable) và có thể tìm 
kiếm/sắp xếp để cải thiện trải nghiệm người dùng. 

* Bước 5: Triển khai chức năng xuất bảng sang Excel. 

Diễn giải lệnh: “bảng này có thể xuất sang file excel”. 

Hành động của Websim: Để hỗ trợ việc trích xuất dữ liệu, Websim sẽ thực hiện 
các hành động sau: 

(1) Thêm thành phần Xuất (Export Component): Websim sẽ tự động thêm một 
nút (ví dụ: <button id="exportToExcel">Xuất ra Excel</button>) vào giao diện người 
dùng, đặt gần bảng so sánh. 

(2) Gắn sự kiện (Event Listener): Một sự kiện “click” sẽ được gắn vào nút “Xuất ra 
Excel”. 
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(3) Chuyển đổi Dữ liệu và Định dạng (Data Transformation & Formatting): Khi 
nút được nhấn, hệ thống sẽ thu thập toàn bộ dữ liệu hiện có trong bảng so sánh (bao gồm 
tiêu đề và các giá trị so sánh). 

(4) Chuyển đổi dữ liệu sang định dạng Excel: Websim sẽ chuyển đổi dữ liệu thành 
một định dạng tương thích với Microsoft Excel như CSV (Comma Separated Values): 
Đây là một định dạng văn bản đơn giản, được phân tách bằng dấu phẩy (hoặc dấu chấm 
phẩy) mà Excel có thể mở và diễn giải dễ dàng. Websim có thể sinh mã JavaScript để 
tạo chuỗi CSV và kích hoạt tải xuống. 

(5) Kích hoạt Tải xuống File (File Download Initiation): Sau khi file CSV được 
tạo, hệ thống sẽ gửi dữ liệu đến trình duyệt của người dùng, kích hoạt một cửa sổ tải 
xuống để người dùng lưu file vào máy tính của họ. Tên file mặc định là: 
“bang_so_sanh_trinh_tu.csv”. 

* Các yếu tố ngầm định:  

Mặc dù lệnh rất ngắn gọn, hệ thống Vibe-coding thông minh sẽ tự động tích hợp 
các yếu tố sau để đảm bảo ứng dụng hoạt động hiệu quả và thân thiện: 

- Xử lý lỗi (Error Handling): Nếu file không đúng định dạng (ví dụ: không phải 
Fasta thực sự), hệ thống sẽ hiển thị thông báo lỗi. Nếu file trống hoặc không có trình tự 
nào được tìm thấy hệ thống sẽ hiển thị thông báo lỗi.  

- Phản hồi người dùng (User Feedback): Hiển thị thông báo khi file đã được tải 
lên thành công và hiển thị số lượng trình tự được tìm thấy. 

- Hiệu suất (Performance): Đối với các file Fasta rất lớn, hệ thống sẽ cần tối ưu 
hóa việc đọc và phân tích để tránh treo ứng dụng. 

- Styling và Layout: Vibe-coding sẽ áp dụng các kiểu mặc định để các textbox và 
textarea có kích thước và bố cục hợp lý, dễ đọc. 

3. Kết quả và bàn luận 

3.1. Kết quả thực hiện phương pháp phân tích sai khác trình tự nucleotide sử 
dụng các ứng dụng tin sinh học khác nhau 

Từ sau bước 2, tại website kết quả trích xuất Alignment, những dấu “*” bị xóa 
bỏ biểu thị vị trí sai khác chi tiết về nucleotide của các gen (hình 3). 
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Hình 3. Vị trí sai khác nucleotide được hiển thị trên website. 

Kết quả “Submit” sau bước 3 ở ứng dụng SIAS trả lại một bảng dữ liệu so sánh 
sự sai khác theo cặp giữa các gen mã hóa protein P72 của DTLCP (hình 4). 

 
Hình 4. Kết quả phân tích sai khác trình tự nucleotide. 
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Kết quả hình 4 cho thấy, gen mã hóa protein P72 của các chủng virus DTLCP ở 
Lào năm 2024 có sự sai khác với các chủng năm 2019. Sự tương đồng của các chủng ở 
hai giai đoạn khác nhau chỉ là 98,66%. Các chủng năm 2019 có sự tương đồng 100% 
khi thực hiện phân tích sai khác bằng các ứng dụng tin sinh học khác nhau.  

Nhược điểm của việc sử dụng các phương pháp phân tích sai khác này bao gồm: 
(i) Người dùng phải thực hiện nhiều ứng dụng, website và thao tác; (ii) Kết quả thu được 
không phân tích chi tiết ý nghĩa của các vị trí sai khác và vị trí tương đồng một cách rõ 
ràng (chỉ thể hiện ở các dấu *), gây khó khăn cho người dùng ứng dụng. 

3.2. Kết quả của việc vận hành ứng dụng phân tích sai khác trình tự nucleotide 
gen mã hóa protein P72 của virus dịch tả lợn châu Phi bằng công cụ Vibe-coding lập 
trình bằng ngôn ngữ tự nhiên - Websim 

Sau khi thiết lập ứng dụng bằng công cụ Vibe-coding, ứng dụng được đưa lên 
trình duyệt ở dạng website tại địa chỉ: https://trinhtugen.netlify.app/ [6]. Ứng dụng có 
nhiều chức năng trong đó có chức năng “So sánh các trình tự trong file.fasta” (hình 5). 
Khi lựa chọn chức năng này, ứng dụng sẽ tự động phân tích dữ liệu gen P72 có tất cả 12 
trình tự và biểu hiện trên website (hình 6). Người dùng chỉ cần tải file dữ liệu trình tự 
gen lên và lựa chọn nút “so sánh tất cả các trình tự”. 

 
Hình 5. Giao diện của website và chức năng phân tích trình tự DNA. 

 
Hình 6. Trình tự các đoạn gen được trình bày ở giao diện website. 

https://trinhtugen.netlify.app/
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Sau khi lựa chọn “so sánh tất cả các trình tự”, ứng dụng cần một khoảng thời gian 
vài phút để phân tích và so sánh. Kết quả của việc phân tích và so sánh trình tự gen được 
thể hiện bằng văn bản và bằng bảng dữ liệu so sánh. Rất nhiều thông tin được ứng dụng 
phân tích chi tiết, giúp người dùng biết được kết quả so sánh tổng quan, so sánh từng 
cặp trình tự. Ứng dụng cũng đưa ra thông tin về các vùng bảo tồn chung, phân tích cây 
phát sinh loài cũng như nêu ra ý nghĩa sinh học tiềm năng của các mối quan hệ giữa các 
trình tự (hình 7). 

 
Hình 7. Kết quả phân tích trình tự Fasta. 

Tại bảng so sánh chi tiết trình tự, sự khác biệt được trình bày dưới dạng số. Ứng 
dụng cho phép xuất dữ liệu sang Excel (bảng 1). Kết quả cho thấy, khi so sánh giữa các 
gen P72 của virus DTLCP ở Lào năm 2019 có chỉ số 0,999-1, nghĩa là có sự tương đồng 
đến 100%. Đối với những gen P72 của virus DTLCP ở Lào năm 2024, có sự khác biệt 
(tương đồng chỉ đạt 99,5%). 

Bảng 1. So sánh trình tự gen P72 của virus dịch tả lợn châu Phi ở Lào năm 2019 và 2024. 
Seq Seq1 Seq2 Seq3 Seq4 Seq5 Seq6 Seq7 Seq8 Seq9 Seq10 Seq11 Seq12 

Seq1 1 1 0,999 1 1 1 1 1 1 1 0,995 0,995 

Seq2 0,999 1 1 1 1 0,999 1 1 1 0,999 0,995 0,995 

Seq3 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0,999 0,995 0,995 

Seq4 0,999 0,999 1 1 1 0,999 1 1 1 1 0,995 0,995 

Seq5 1 1 1 1 1 1 0,999 1 1 1 0,995 0,995 

Seq6 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0,995 0,995 

Seq7 0,999 0,999 1 1 1 1 1 0,999 1 1 0,995 0,995 
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Seq8 1 1 0,999 0,999 1 1 1 1 1 1 0,995 0,995 

Seq9 0,999 1 1 1 1 0,999 1 0,999 1 1 0,995 0,995 

Seq10 1 0,999 0,999 1 1 1 1 1 1 1 0,995 0,995 

Seq11 0,995 0,995 0,995 0,995 0,995 0,995 0,995 0,995 0,995 0,995 1 1 

Seq12 0,995 0,995 0,995 0,995 0,995 0,995 0,995 0,995 0,995 0,995 1 1 

Kết quả ở bảng 1 có một số khác biệt với kết quả khi sử dụng các phần mềm tin 
sinh học khác nhau để phân tích trình tự gen. Nguyên nhân có thể do việc thiết lập thuật 
toán của các phần mềm này đã loại bỏ các đoạn trình tự “nhiễu”. Mặc dù vậy, kết quả 
sử dụng ứng dụng có kết quả dò chính xác từng nucleotide trong trình tự gen đã nhập ở 
dữ liệu đầu vào và kết quả này là đáng tin cậy. Ưu điểm của ứng dụng là phân tích chi 
tiết bằng văn bản để người dùng có thể hiểu chi tiết về sự khác biệt giữa các gen được 
so sánh. 
4. Kết luận 

Việc sử dụng công cụ tạo ứng dụng bằng ngôn ngữ tự nhiên (Vibe-coding) như 
Websim thể hiện sức mạnh của công cụ lập trình với công nghệ AI. Điều này giúp đẩy 
nhanh tốc độ phát triển và giảm thiểu lỗi do lập trình thủ công. Ứng dụng phân tích sai 
khác trình tự gen bước đầu đã hoạt động tốt và có khả năng phân tích sai khác các 
nucleotide chính xác tương đương với việc kết hợp nhiều phần mềm, ứng dụng tin sinh 
học trước kia. Kết quả đầu ra của phần mềm là văn bản phân tích bằng tiếng Việt, thân 
thiện hơn với người dùng, phục vụ thiết thực cho công tác nghiên cứu sự biến đổi gen 
nói chung và sự biến đổi gen của virus DTLCP nói riêng. 
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