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MÔ HÌNH ĐIỂM MẠNG

Phạm Ngọc Hà1, Nguyễn Thị Mai Trâm1, Phùng Nguyễn Thái Hằng1
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TÓM TẮT
Nghiên cứu này sử dụng mô hình điểm mạng kết hợp thuật toán Monte Carlo nhằm vượt qua rào cản 

về thang thời gian tính toán, cho phép quan sát trọn vẹn động học pha trễ trong điều kiện vĩ mô. Kết quả 
cho thấy sự phụ thuộc của thời gian ngưng tụ vào nhiệt độ tuân theo quy luật đường cong dạng chữ U, 
xác định được vùng nhiệt độ tối ưu giúp hệ thống đạt tốc độ tạo mầm cực đại. Khảo sát biến thiên nồng 
độ khẳng định mối tương quan nghịch biến với thời gian trễ, được giải thích thông qua sự gia tăng xác 
suất va chạm hiệu dụng và khả năng hình thành nhân ngưng tụ khi mật độ không gian được thu hẹp. Đặc 
biệt, việc tái hiện thành công các đường cong động học dạng chữ S cho phép xác định ngưỡng nồng độ 
lý tưởng để duy trì pha trễ đủ lâu cho các phân tích vi mô chi tiết. 

Từ khóa: amyloid beta, pha trễ, ngưng tụ protein, mô hình điểm mạng, Monte Carlo.
1. MỞ ĐẦU

Quá trình tự lắp ráp và ngưng tụ của peptide 
amyloid-beta (Aβ) thành các cấu trúc sợi - là một 
dấu hiệu bệnh lý đặc trưng và đóng vai trò trung 
tâm trong cơ chế tiến triển của bệnh Alzheimer 
(Knowles T. P. J. et al. (2014); Chiti F.  & Dobson 
C. M. (2017)). Các bằng chứng sinh học phân tử 
hiện đại đã chỉ ra rằng độc tính tế bào thần kinh 
không chủ yếu xuất phát từ các sợi Aβ trưởng 
thành, mà bắt nguồn từ các dạng oligomer trung 
gian được hình thành trong giai đoạn đầu của quá 
trình ngưng tụ, hay còn gọi là pha trễ (Wolff M. et 
al. (2015); Michaels T. C. T. et al. (2020)). Về mặt 
nhiệt động lực học, pha trễ không phải là một trạng 
thái tĩnh, mà là giai đoạn ở đó hệ thống trải qua 
những thăng giáng cấu hình liên tục để vượt qua 
rào cản năng lượng tự do khổng lồ nhằm tạo ra các 
nhân tới hạn. Do đó, việc hiểu rõ các cơ chế vật lý 
chi phối pha trễ là bài toán then chốt để kiểm soát 
sự hình thành các dạng oligomer độc tính.

Trong thập kỷ qua, nhiều nỗ lực từ cả thực 
nghiệm và lý thuyết đã được thực hiện nhằm giải 
mã các sự kiện vi mô trong pha trễ. Các mô hình 
động học vĩ mô đã định lượng thành công vai trò 
của quá trình sinh mầm sơ cấp và sự khuếch đại 
tự xúc tác thông qua sinh mầm thứ cấp (Cohen S. 
I. A. et al. (2013)). Về mặt tính toán lý thuyết, các 
phương pháp mô phỏng như động lực học phân tử 
toàn nguyên tử, mô hình mẫu hạt thô, và động lực 
học phân tử trao đổi bản sao đã cung cấp những 
hiểu biết sâu sắc về vai trò của tương tác kỵ nước, 
liên kết tĩnh điện, cũng như ảnh hưởng của hàm 
lượng cấu trúc Aβ trong trạng thái monomer đối 
với tốc độ ngưng tụ (Li M. S. et al. (2010)).

Mặc dù các mô hình lý thuyết trên đã mang lại 

những mảnh ghép vi mô quan trọng, nhưng một 
bức tranh toàn cảnh về sự tiến triển liên tục của hệ 
thống trong suốt pha trễ vẫn còn bỏ ngỏ. Trở ngại 
lớn nhất là do “nghịch lý thang thời gian” của các 
công cụ mô phỏng (Labouze J. N. et al. (2015)). 
Quá trình hình thành mầm là một sự kiện hiếm 
mang tính ngẫu nhiên, thường kéo dài từ hàng 
giờ đến hàng ngày trong môi trường thực nghiệm. 
Trong khi đó, do rào cản về chi phí điện toán, các 
mô phỏng động học phân tử hiện tại thường bị giới 
hạn ở thang thời gian micro giây (μs) đến mili giây 
. Sự chênh lệch khổng lồ này khiến các mô hình 
phức tạp chỉ có thể lấy mẫu được những lát cắt cấu 
hình cục bộ và rời rạc, không thể quan sát trọn vẹn 
quỹ đạo động lực học từ một quần thể monomer 
hỗn loạn cho đến khi nhân tới hạn sụp đổ và định 
hình.

Để vượt qua rào cản về thang thời gian và nắm 
bắt các nguyên lý vật lý thống kê cốt lõi, trong 
bài báo này, chúng tôi tiếp cận bài toán bằng mô 
hình điểm mạng kết hợp với phương pháp mô 
phỏng Monte Carlo. Bằng cách lược bỏ các bậc 
tự do không thiết yếu ở mức độ nguyên tử, mô 
hình điểm mạng làm giảm đáng kể khối lượng tính 
toán, cho phép đẩy thang thời gian mô phỏng lên 
giới hạn vĩ mô. Cách tiếp cận này cho phép theo 
dõi được trực tiếp sự cạnh tranh giữa entropy của 
chuỗi cấu hình tự do và enthalpy của các tương 
tác kỵ nước/ưa nước. Từ đó, nghiên cứu kỳ vọng 
tìm ra các nguyên lý động học thực sự chi phối và 
định hình độ dài của pha trễ trong quá trình tạo 
mầm  Aβ.
2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 
2.1. Vật liệu

Trong bài báo này, chúng tôi áp dụng mô hình 
1Khoa Khoa học Tự nhiên và Công nghệ, Trường Đại học Tây Nguyên;
Tác giả liên hệ: Phùng Nguyễn Thái Hằng; Email: pnthang@ttn.edu.vn.
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điểm mạng trên không gian lưới rời rạc do N. T. Co 
phát triển (N.T. Co et al. (2012), N.T. Co (2022)). 
Theo đó, mỗi đơn chuỗi polypeptide được ánh xạ 
thành một chuỗi gồm 8 hạt (bead), với mỗi bead 
đại diện cho một amino acid đặc trưng. Trình tự 
tuyến tính của chuỗi được thiết lập là +HHPPHH−; 
trong đó, các ký hiệu + và − tương ứng với các hạt 
mang điện tích dương và âm, còn H và P lần lượt 
đặc trưng cho các hạt mang tính kỵ nước và ưa 
nước. Để đảm bảo tính toàn vẹn hình học của cấu 
trúc, hai bead liền kề luôn được nối với nhau bằng 
một liên kết peptide, duy trì khoảng cách cố định 
bằng 1 đơn vị mạng lưới.

Hệ thống được đặt trong một hộp mô phỏng 

hình lập phương, nơi kích thước của hộp được xác 
định bằng số lượng bead dọc theo mỗi cạnh. Trong 
quá trình tiến hóa động lực học, các bead chỉ được 
phép dịch chuyển đến các nút mạng lân cận còn 
trống để đảm bảo nguyên lý thể tích loại trừ. Về 
mặt nhiệt động lực học, trạng thái của hệ được chi 
phối bởi các tương tác phi liên kết xảy ra giữa các 
bead không liền kề nhưng chiếm giữ các vị trí lân 
cận trong không gian lưới.

Hàm năng lượng toàn phần của hệ thống được 
tính toán dựa trên tổng năng lượng tương tác giữa 
tất cả các hạt trong hộp mô phỏng, được mô tả qua 
phương trình (1):

Với  là khoảng cách giữa bead thứ và thứ ;  là 
khoảng cách giữa hai bead liên tiếp;  biểu thị cho 
bead thứ  trong chuỗi polypeptide thứ ; δ(0)=1, 
bằng 0 trong các trường hợp khác. Số hạng thứ 
nhất và thứ hai của biểu thức (1) lần lượt biểu diễn 

tương tác giữa các bead trong cùng một chuỗi 
polypeptide và giữa các bead ở các chuỗi polypep-
tide khác nhau. Bảng giá trị năng lượng của từng 
loại tương tác khác nhau giữa hai bead được thể 
hiện ở bảng 1. 

Bảng 1. Bảng giá trị năng lượng tương tác giữa các bead khác nhau (đơn vị là – năng lượng liên 
kết hidro) (Li M. S.  et al. (2008))

Bead H P + -
H -1.0 0.2 0.2 0.2
P 0.2 -0.2 -0.2 -0.2
+ 0.2 -0.2 0.35 -0.7
- 0.2 -0.2 -0.7 0.35

Trong bài báo này, hệ thống được khởi tạo bằng 
cách phân bố ngẫu nhiên 20 chuỗi polypeptide vào 
một hộp mô phỏng có kích thước cố định. Thời 
gian hình thành sợi Aβ, ký hiệu là  , được xác 
định là khoảng thời gian tính từ lúc bắt đầu thả 
các chuỗi ngẫu nhiên cho đến khi cấu trúc sợi Aβ 
đầu tiên xuất hiện. Sự tiến hóa động lực học của 
các chuỗi tuân theo thuật toán Monte Carlo. Cụ 
thể, mỗi chuỗi thăng giáng cấu hình thông qua các 
phép dịch chuyển toàn cục và dịch chuyển cục bộ, 
với tỷ lệ xác suất thực hiện tương ứng là 1:9. Một 
bước Monte Carlo (MCS) biểu diễn một chu trình 
lặp hoàn chỉnh bao gồm các nỗ lực dịch chuyển 
này, do đó thang thời gian  được định lượng trực 
tiếp thông qua số bước MCS. Giới hạn thời gian 
tối đa cho mỗi tiến trình mô phỏng được thiết lập 
ở mức  MCS. Tại mỗi điều kiện nhiệt động khảo 
sát, hệ thống sẽ thực hiện 12 quỹ đạo Monte Carlo 
hoàn toàn độc lập. Giá trị  chính là trung bình cộng 
của thời gian ngưng tụ trích xuất từ 12 quỹ đạo 
ngẫu nhiên đó.
2.2. Phương pháp 

Về mặt phương pháp luận, bài báo này kết 

hợp chặt chẽ giữa hai phương pháp lý thuyết 
và mô phỏng. Tính toán cốt lõi được xây dựng 
dựa trên mô hình điểm mạng do N.T. Cơ phát 
triển kết hợp với thuật toán động lực học Monte 
Carlo (MC). Toàn bộ thuật toán mô phỏng quá 
trình ngưng tụ của sợi Aβ được chúng tôi mã 
hóa bằng ngôn ngữ Fortran 90 và vận hành 
trên hệ thống siêu máy tính. Dữ liệu thô thu 
được sau đó được xử lý thông qua các bộ mã do 
chúng tôi tự phát triển trên môi trường hệ điều 
hành Linux. 
3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 
3.1. Khảo sát sự ảnh hưởng của nhiệt độ lên thời 
gian ngưng tụ sợi protein

Nhằm khảo sát sự phụ thuộc của thời gian 
ngưng tụ   vào nhiệt độ T, hệ thống được khởi tạo 
ngẫu nhiên với 20 chuỗi polypeptide bên trong 
một hộp không gian cố định. Chúng tôi tiến hành 
tinh chỉnh độc lập nhiệt độ mô phỏng sao cho tỉ số 
T/TF lần lượt quét qua các giá trị: 0,51; 0,52; 0,53; 
0,54; 0,55; 0,56; 0,57 và 0,58; trong đó TF là nhiệt 
độ cuộn gập đặc trưng của protein.
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Hình 1. Đồ thị biểu diễn sự phụ thuộc của thời 
gian ngưng tụ  vào T/TF.

Từ hình 1 (với các thanh sai số màu xanh biểu 
thị độ thăng giáng thống kê từ 12 quỹ đạo mô phỏng 
độc lập), quan sát thấy sự phụ thuộc của thời gian 
ngưng tụ  vào nhiệt độ mang dạng đường cong chữ 
U đặc trưng. Cụ thể, ở vùng nhiệt độ thấp (), thời 
gian  có xu hướng giảm dần khi nhiệt độ tăng. Tuy 
nhiên, khi vượt qua ngưỡng này (0,55<   0,58), quá 
trình ngưng tụ bị chậm lại khiến  gia tăng. Tốc độ 
tạo mầm đạt cực đại, tương ứng với thời gian  chạm 
ngưỡng cực tiểu, tại điểm nhiệt độ  = 0,55. 

Từ những kết quả trên, chúng tôi quyết định cố 
định hệ thống tại điểm nhiệt độ tối ưu  = 0,55 (nơi  
đạt cực tiểu) để tiến hành các khảo sát chuyên sâu 
tiếp theo. Việc thiết lập hệ thống tại điểm cực tiểu 
động học này là một chiến lược quan trọng nhằm 
tối ưu hóa tài nguyên điện toán, đảm bảo quá trình 
mô phỏng không kéo dài quá mức giới hạn phần 
cứng, song vẫn thu thập được trọn vẹn dữ liệu cần 
thiết về cơ chế chuyển pha của protein.
3.2. Khảo sát sự ảnh hưởng của nồng độ protein 
lên thời gian ngưng tụ sợi

Hình 2. Đồ thị biểu diễn sự phụ thuộc của thời 
gian ngưng tụ τ vào nồng độ protein.

Tại điều kiện nhiệt độ  = 0,55, chúng tôi khảo 
sát ảnh hưởng của nồng độ protein lên động học 
ngưng tụ. Nồng độ hệ thống được điều chỉnh thông 
qua việc thay đổi kích thước cạnh hộp mô phỏng 
(nhận các giá trị 20, 25, 30, 35, 40, 45, 50 và 55 
đơn vị mạng), tương ứng với nồng độ C(mM) 
được xác định qua biểu thức (2):

(mM) (2)

Theo đó, dải nồng độ protein khảo sát lần lượt 
đạt các giá trị  0,02; 0,0128; 0,0089; 0,0065; 0,005; 
0,004; 0,0032; 0,0026 (mM).

Từ hình 2 cho thấy sự phụ thuộc nghịch biến rõ 
rệt giữa thời gian ngưng tụ τ và nồng độ protein. 
Tại các ngưỡng nồng độ cực loãng (0,0032 và 
0,0026 mM), quá trình tạo sợi không thể đạt trạng 
thái hoàn tất trong giới hạn mô phỏng ban đầu. 
Ngược lại, ở dải nồng độ cao hơn (từ 0,0040 đến 
0,0200 mM), hệ thống đều hội tụ về trạng thái sợi 
amyloid với  MCS.

Về mặt cơ chế vi mô, quá trình tạo sợi bắt đầu khi 
các cuộn ngẫu nhiên tự tái cấu trúc thành các dạng đơn 
phân có xu hướng ngưng tụ, sau đó chúng khuếch tán 
và liên kết thành oligomer. Ở nồng độ loãng, quãng 
đường tự do trung bình giữa các phân tử rất lớn. Tần 
suất va chạm hiệu dụng suy giảm khiến các chuỗi 
đơn phân mất nhiều thời gian khuếch tán hơn để gặp 
gỡ và vượt qua rào cản năng lượng tạo mầm. Do đó, 
mật độ không gian càng thưa thớt, hệ thống càng bị 
trì hoãn và thời gian  tất yếu sẽ tăng vọt.
3.3. Khảo sát giai đoạn pha trễ của quá trình 
ngưng tụ sợi protein

Để giải mã các đặc tính vi mô của pha trễ, điều 
kiện tiên quyết là phải tái hiện được đường cong 
động học hình chữ S thông qua việc giám sát sự 
phát triển kích thước của cụm oligomer cực đại 
theo thời gian. Nhằm tối ưu hóa tài nguyên điện 
toán, dữ liệu về kích thước oligomer lớn nhất 
không được ghi nhận liên tục mà được trích xuất 
định kỳ sau mỗi (MCS).
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Dựa trên hình 3, tại mức nồng độ cao (0,02 
mM), đường động học ngưng tụ không thể hiện rõ 
dáng điệu chữ S đặc trưng. Nguyên nhân là do mật 
độ phân tử lớn làm tăng đột biến xác suất tương tác 
tạo hạt nhân chuyển pha, khiến sự ngưng tụ diễn ra 
chớp nhoáng. Hệ quả là pha trễ bị rút ngắn đáng kể 
và có thể đã vượt qua ngưỡng phân giải thời gian 

ghi nhận của mô phỏng. Nhằm kiểm tra khả năng 
lưu vết pha trễ tại điều kiện này, chúng tôi tái dựng 
đường cong sinh trưởng từ 12 quỹ đạo MC độc 
lập, nhưng chỉ phóng to đồ thị vào khoảng  MCS 
đầu tiên của quá trình tính toán. Chi tiết kết quả 
được minh họa tại hình 4.

Hình 3. Đường đặc trưng của quá trình ngưng tụ sợi protein ở nồng độ protein là 0,02  ứng với 
12 quỹ đạo MC khác nhau



Tập 20  Số 3-2026, Tạp chí Khoa học Tây Nguyên

47

Hình 4. Đường đặc trưng của quá trình ngưng tụ sợi protein ở nồng độ protein là 0,02  ứng với 
12 quỹ đạo MC khác nhau vào giai đoạn đầu của quá trình mô phỏng ( MCS).

Kết quả từ hình 4, xác nhận sự vắng mặt của 
đường cong chữ S; giai đoạn trễ chỉ xuất hiện ngắn 
ngủi trong khoảng 300–700 MCS với thời gian trễ 
trung bình  tính được là  MCS. Các diễn biến động 

học tương ứng tại các mức nồng độ còn lại được 
minh họa chi tiết qua các quỹ đạo MC độc lập từ 
hình 5 đến hình 13.



Tập 20  Số 3-2026, Tạp chí Khoa học Tây Nguyên

48

Hình 5. Đường đặc trưng của quá trình ngưng tụ sợi protein ở nồng độ protein là 0,0128  ứng 
với 12 quỹ đạo MC khác nhau.

Dựa trên kết quả từ hình 5 đến hình 7, tại các 
nồng độ tương đối cao (0,0128 mM và 0,0089 
mM), đường cong động học vẫn chưa thể hiện 
rõ dáng điệu hình chữ S trên toàn thời gian mô 
phỏng do tốc độ ngưng tụ quá nhanh. Tuy nhiên, 
khi quan sát chi tiết giai đoạn đầu (hình 6 và hình 
8), pha trễ đã bắt đầu xuất hiện rõ nét hơn so với 

trường hợp nồng độ 0,02 mM. Cụ thể, tại nồng độ 
0,0128 mM, giai đoạn trễ kéo dài trong khoảng 
1000–3000 MCS với thời gian trễ trung bình  là  
MCS. Tại nồng độ 0,0089 mM, dáng điệu chữ S 
bắt đầu được ghi nhận ở một vài quỹ đạo đơn lẻ 
với thời gian trễ trung bình  là  MCS.
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Hình 7. Đường đặc trưng của quá trình ngưng tụ sợi protein ở nồng độ là 0,0089 
ứng với 12 quỹ đạo MC khác nhau.

Hình 6. Đường đặc trưng của quá trình ngưng tụ sợi protein ở nồng độ là 0,0128  vào giai đoạn 
đầu của quá trình mô phỏng ( MCS)
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Hình 8. Đường đặc trưng của quá trình ngưng tụ sợi ở nồng độ là 0,0089  vào giai đoạn đầu của 
quá trình mô phỏng ( MCS).

Khi tiếp tục giảm nồng độ xuống mức trung 
bình (0,0065 mM và 0,005 mM), đường cong 
động học chữ S xuất hiện phổ biến hơn trên hầu 
hết các quỹ đạo MC (hình 9 và 10). Tại nồng độ 
0,0065 mM, dù pha trễ đã kéo dài hơn ( MCS) 

nhưng vẫn chưa đủ độ trễ cần thiết cho các khảo 
sát cấu trúc chi tiết. Ngược lại, tại 0,005 mM, hệ 
thống bộc lộ rõ rệt đặc tính chuyển pha với thời 
gian trễ trung bình đạt giá trị là  MCS.
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Hình 9. Đường đặc trưng của quá trình ngưng tụ sợi protein ở nồng độ là 0,0065 "mM" .
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Hình 10. Đường đặc trưng của quá trình ngưng tụ sợi protein ở nồng độ là 0,005
Ở dải nồng độ thấp (từ 0,004 mM đến 0,0026 

mM), động học hệ thống trở nên chậm đáng kể 
(hình 11 đến hình 13). Tại 0,004 mM, chỉ 5 trên 
12 quỹ đạo hoàn thành pha trễ trong giới hạn thời 
gian thiết lập; trong khi tại 0,0032 mM và 0,0026 
mM, hầu hết các quỹ đạo đều không thể kết thúc 

giai đoạn này hoặc thậm chí không xuất hiện dấu 
hiệu tạo mầm. Điều này khẳng định rằng ở nồng 
độ cực loãng, rào cản entropy khiến việc hình 
thành hạt nhân tới hạn đòi hỏi tài nguyên điện 
toán và thời gian mô phỏng vượt xa ngưỡng MCS 
ban đầu.

Hình 11. Đường đặc trưng của quá trình ngưng tụ sợi protein ở nồng độ là 0,004 "mM"
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Hình 12. Đường đặc trưng của quá trình ngưng tụ sợi protein ở nồng độ là 0,0032 "mM" 
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Tiếp theo, chúng tôi sử dụng các giá trị về thời 
gian trễ trung bình  đã tính toán được ở các nồng độ 
protein khác nhau ở trên. Do dải thời gian trễ  biến 
đổi trong giai đo khá lớn (từ  MCS đến ) nên để 
thuận tiện trong việc khảo sát sự thay đổi của thời 
gian trễ vào nồng độ protein, chúng tôi biểu diễn 
sự phụ thuộc của logarit nêpe của thời gian trễ  vào 
nồng độ của protein và kết quả thể hiện ở hình 14.

Dựa trên các giá trị thời gian trễ trung bình  đã 
được xác định cụ thể tại từng ngưỡng nồng độ 
protein trong các khảo sát ở trên, chúng tôi tiến hành 
phân tích sự tương quan giữa hai đại lượng này. Tuy 
nhiên, do dải giá trị của thời gian trễ biến thiên trong 
một khoảng cực kỳ rộng (dao động mạnh từ  MCS 
đến ), việc biểu diễn trực tiếp trên thang đo tuyến tính 
sẽ gây khó khăn cho việc quan sát quy luật động học. 
Do đó, nhằm mục đích chuẩn hóa dữ liệu và thuận 
tiện trong việc đánh giá sự phụ thuộc của thời gian 
trễ  vào nồng độ protein, chúng tôi quyết định biểu 
diễn sự biến thiên của logarit tự nhiên của thời gian 
trễ  theo hàm nồng độ. Kết quả chi tiết của phép biến 
đổi thang đo này được trình bày cụ thể ở hình 14.

Hình 14. Sự phụ thuộc của logarit nêpe thời 
gian trễ vào nồng độ protein.

Từ hình 14, chúng tôi nhận thấy thời gian trễ 
biến thiên nghịch biến với nồng độ protein. Cơ chế 
này có thể được giải thích như sau: hệ thống gồm 
20 chuỗi polypeptide khởi tạo ở trạng thái cấu hình 
ngẫu nhiên, đòi hỏi sự vượt mức năng lượng tự do 
để từng chuỗi đơn lẻ tái cấu trúc về dạng monomer 
tiền sợi. Khi tăng nồng độ hệ thống (giữ nguyên số 
chuỗi là 20 và thu hẹp thể tích hộp mô phỏng), mật 
độ không gian của các phân tử tăng đáng kể. Điều 
này làm gia tăng xác suất va chạm hiệu dụng và khả 
năng tương tác giữa các chuỗi để hình thành nhân 
ngưng tụ trong giai đoạn sớm, dẫn đến việc rút 
ngắn thời gian diễn ra của pha trễ một cách tất yếu.

Tổng hợp các kết quả phân tích trên, chúng tôi 
xác định nồng độ protein tối ưu cho mô hình gồm 
20 chuỗi polypeptide ngưng tụ là 0,005 mM. Tại 
ngưỡng nồng độ này, thời gian pha trễ duy trì đủ lâu 
để hệ thống mô phỏng có thể trích xuất và ghi nhận 
khối lượng dữ liệu vi mô phong phú, phục vụ hiệu 
quả cho các khảo sát chuyên sâu về động lực học 
ngưng tụ sau này. Bên cạnh đó, đây cũng là giá trị 
nồng độ lý tưởng khi hầu hết các quỹ đạo MC đều 
tái hiện rõ nét đường cong động học dạng chữ S đặc 
trưng, đảm bảo tính thống kê và độ tin cậy cho các 
phân tích về quá trình chuyển pha của protein.
4. KẾT LUẬN

Bài báo đã xác định được sự phụ thuộc của 
quá trình ngưng tụ protein vào nhiệt độ thông qua 
đường cong dạng chữ U đặc trưng, với điểm tối 
ưu động học được thiết lập tại  = 0,55. Kết quả mô 
phỏng cho thấy thời gian trễ biến thiên nghịch biến 
với nồng độ protein. Lí do được giải thích bằng sự 
gia tăng xác suất va chạm hiệu dụng và khả năng 
hình thành nhân ngưng tụ khi mật độ không gian 
tăng cao. Thông qua việc phân tích các đường cong 
động học chữ S, nghiên cứu khẳng định rằng tại 

Hình 13. Đường đặc trưng của quá trình ngưng tụ sợi protein ở nồng độ là 0,0026 .
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nồng độ cực loãng, rào cản entropy khiến pha trễ 
bị kéo dài vô hạn, trong khi ở nồng độ quá cao, quá 
trình ngưng tụ diễn ra chớp nhoáng gây khó khăn 
cho việc quan sát vi mô. Cuối cùng, giá trị nồng 
độ 0,005 mM đã được lựa chọn làm thông số tối 
ưu nhằm đảm bảo sự cân bằng giữa độ phân giải 
dữ liệu về pha trễ và tính ổn định thống kê cho các 
khảo sát chuyên sâu về cơ chế chuyển pha sau này.
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INVESTIGATION OF THE LAG PHASE IN AMYLOID-BETA AGGREGATION 
USING A LATTICE MODEL

Pham Ngoc Ha1, Nguyen Thi Mai Tram1, Phung Nguyen Thai Hang1

Received Date: 02/04/2026; Revised Date: 21/05/2026; Accepted for Publication: 15/06/2026

ABSTRACT
This study employs a lattice model combined with Monte Carlo simulations to overcome the com-

putational time-scale bottleneck, enabling a comprehensive observation of lag phase dynamics under 
macro-conditions. Our results demonstrate that the temperature dependence of aggregation time follows 
a characteristic U-shaped curve, identifying an optimal temperature range that maximizes the nucleation 
rate. Investigations into concentration variations confirm an inverse correlation with the lag time, which 
is attributed to the increased effective collision probability and enhanced nucleation capacity as spatial 
density rises. Notably, the successful reproduction of sigmoid kinetic curves allows for the identifica-
tion of an ideal concentration threshold that maintains a sufficiently long lag phase for detailed micro-
analysis.
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