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ABSTRACT
Objective: Comparison of the performance of two artificial intelligence models using the Decision 
Tree algorithm for predicting HbA1c ≥ 6.5% based on biochemical test results at Bac Kan General 
Hospital in 2026.
Methods: A cross-sectional study was conducted at Bac Kan General Hospital in 2026, involving 880 
patients who underwent HbA1c and biochemical testing. Two Decision Tree models were developed 
using SPSS software based on the CART method, with a 70/30 training-to-testing data split. Model A 
utilized the variables of age, glucose, total cholesterol, triglycerides, AST, and ALT; Model B utilized 
age, total cholesterol, triglycerides, AST, and ALT (excluding glucose). The performance of both 
models was evaluated based on accuracy, sensitivity, specificity, and risk estimate.
Results: Among the 880 patients studied, the group with HbA1c ≥ 6.5% exhibited statistically 
significantly higher glucose and triglyceride levels compared to the group with HbA1c < 6.5% (p 
< 0.05). Model A demonstrated superior performance to Model B on the test set, achieving an 
accuracy of 79.8% versus 57.5%; sensitivities of 63.0% and 12.7%, respectively; specificities 
of 89.7% and 90.6%; and error estimates of 0.202 and 0.425. In Model A, glucose was the most 
important variable and served as the initial splitting node of the decision tree; when glucose was 
removed, triglycerides became the model’s most important variable in Model B.
Conclusions: The Decision Tree algorithm can assist in predicting HbA1c levels ≥ 6.5% based on 
biochemical test results. Incorporating the glucose variable significantly improves the model’s 
predictive performance, underscoring the crucial role of glucose in developing artificial intelligence 
models to screen for patients at risk of elevated HbA1c.
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TÓM TẮT
Mục tiêu: So sánh hiệu năng của hai mô hình trí tuệ nhân tạo sử dụng thuật toán Decision Tree 
trong dự báo HbA1c ≥ 6,5% từ các xét nghiệm hóa sinh tại Bệnh viện Đa khoa Bắc Kạn năm 2026.
Phương pháp nghiên cứu: Nghiên cứu cắt ngang trên 880 người bệnh được thực hiện xét nghiệm HbA1c 
và các xét nghiệm hóa sinh tại Bệnh viện Đa khoa Bắc Kạn năm 2026. Hai mô hình Decision Tree được xây 
dựng bằng phần mềm SPSS theo phương pháp CART với tỷ lệ chia dữ liệu huấn luyện/kiểm tra là 70/30. 
Mô hình A sử dụng các biến tuổi, glucose, cholesterol toàn phần, triglycerid, AST và ALT; mô hình B sử dụng 
các biến tuổi, cholesterol toàn phần, triglycerid, AST và ALT (không bao gồm glucose). Hiệu năng của hai 
mô hình được đánh giá thông qua độ chính xác, độ nhạy, độ đặc hiệu và sai số phân loại.
Kết quả: Trong 880 người bệnh nghiên cứu, nhóm HbA1c ≥ 6,5% có nồng độ glucose và triglycerid 
cao hơn có ý nghĩa thống kê so với nhóm HbA1c < 6,5% (p<0,05). Mô hình A cho hiệu năng vượt 
trội so với mô hình B trên tập kiểm tra, với độ chính xác đạt 79,8% so với 57,5%; độ nhạy lần lượt là 
63,0% và 12,7%; độ đặc hiệu là 89,7% và 90,6%; sai số phân loại là 0,202 và 0,425. Trong mô hình 
A, glucose là biến có mức độ quan trọng cao nhất và là nút phân tách đầu tiên của cây quyết định. 
Khi loại bỏ biến glucose, triglycerid trở thành biến quan trọng nhất của mô hình B.
Kết luận: Thuật toán Decision Tree có khả năng hỗ trợ dự báo tình trạng HbA1c ≥ 6,5% từ các xét 
nghiệm hóa sinh. Việc bổ sung biến glucose giúp cải thiện rõ rệt hiệu năng dự báo của mô hình, góp 
phần khẳng định vai trò quan trọng của glucose trong xây dựng mô hình trí tuệ nhân tạo hỗ trợ sàng 
lọc người bệnh có nguy cơ tăng HbA1c.
Từ khóa: Trí tuệ nhân tạo, Decision Tree, HbA1c, glucose, xét nghiệm hóa sinh.

1. ĐẶT VẤN ĐỀ
Đái tháo đường (ĐTĐ) là bệnh không lây nhiễm có tỷ 

lệ mắc ngày càng gia tăng và gây gánh nặng lớn đối với 
hệ thống y tế trên toàn cầu [1]. HbA1c phản ánh nồng độ 
glucose máu trung bình trong khoảng 2–3 tháng và được 
sử dụng rộng rãi trong chẩn đoán, theo dõi kiểm soát 
đường huyết và đánh giá hiệu quả điều trị ĐTĐ [2]. Tuy 
nhiên, do chi phí và yêu cầu về trang thiết bị, xét nghiệm 
HbA1c chưa được chỉ định thường quy tại nhiều cơ sở y 
tế. Trong khi đó, các xét nghiệm hóa sinh như glucose, 
cholesterol toàn phần, triglycerid, AST và ALT được thực 
hiện hằng ngày với chi phí thấp và sẵn có tại hầu hết 
các phòng xét nghiệm. Việc khai thác dữ liệu từ các xét 
nghiệm này để hỗ trợ dự báo HbA1c có ý nghĩa trong sàng 
lọc người bệnh và tối ưu hóa chỉ định xét nghiệm.

Những năm gần đây, trí tuệ nhân tạo (Artificial 
Intelligence - AI), đặc biệt là các thuật toán học máy 
(Machine Learning - ML), được ứng dụng ngày càng nhiều 
trong y học nhằm hỗ trợ chẩn đoán và dự báo bệnh [3]. 
Trong đó, Decision Tree (cây quyết định) là thuật toán có 
ưu điểm dễ diễn giải, dễ triển khai và phù hợp với các hệ 

thống hỗ trợ quyết định lâm sàng [4]. Mặc dù đã có nhiều 
nghiên cứu ứng dụng học máy trong dự báo đái tháo 
đường từ nhiều yếu tố lâm sàng [5], nhưng các nghiên cứu 
sử dụng dữ liệu xét nghiệm hóa sinh thường quy để dự 
báo HbA1c ≥ 6,5% đặc biệt là so sánh trực tiếp hiệu năng 
giữa mô hình có và không có biến glucose vẫn còn hạn 
chế. Xuất phát từ thực tiễn đó, nghiên cứu được thực hiện 
nhằm so sánh hiệu năng của hai mô hình Decision Tree 
dự báo HbA1c ≥ 6,5% từ các xét nghiệm hóa sinh thường 
quy và đánh giá vai trò của glucose trong việc nâng cao 
hiệu năng dự báo của mô hình.

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU
2.1. Thiết kế nghiên cứu

Nghiên cứu cắt ngang trên 880 người bệnh kết hợp xây 
dựng và đánh giá mô hình dự báo bằng thuật toán học máy 
Decision Tree(Classification and Regression Tree - CART).
2.2. Địa điểm, thời gian nghiên cứu và đối tượng nghiên cứu

Nghiên cứu được tiến hành tại Bệnh viện Đa khoa Bắc 
Kạn trong thời gian từ tháng 01/2026 đến tháng 07/2026 
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trên đối tượng trên 880 người, chọn mẫu thuận tiện. Tất 
cả các trường hợp đáp ứng tiêu chuẩn lựa chọn trong thời 
gian nghiên cứu đều được đưa vào phân tích. 
Tiêu chuẩn lựa chọn:

- Người bệnh từ 18 tuổi trở lên.
- Có kết quả xét nghiệm HbA1c đồng thời với các xét 

nghiệm hóa sinh gồm glucose, cholesterol toàn phần, 
triglycerid, AST và ALT.

- Hồ sơ xét nghiệm đầy đủ và hợp lệ trên hệ thống 
thông tin xét nghiệm(LIS).

- Người bệnh đồng ý tham gia nghiên cứu.
Tiêu chuẩn loại trừ:

- Thiếu một hoặc nhiều biến nghiên cứu.
- Người bệnh không đồng ý tham gia nghiên cứu.

2.3. Biến số nghiên cứu
Biến phụ thuộc: HbA1c được phân loại thành hai 

nhóm: HbA1c < 6,5% và HbA1c ≥ 6,5%.
Biến độc lập: Tuổi(năm), glucose(mmol/L), cholesterol 

toàn phần(mmol/L), triglycerid(mmol/L), AST(U/L), ALT(U/L).
Biến đầu ra của mô hình: Độ chính xác(accuracy), độ 

nhạy(sensitivity), độ đặc hiệu(specificity), sai số phân loại(risk 
estimate), mức độ quan trọng của biến(variable importance)
2.4. Kỹ thuật, công cụ và quy trình thu thập số liệu

Dữ liệu được trích xuất từ hệ thống quản lý thông tin 
xét nghiệm (LIS) của Bệnh viện Đa khoa Bắc Kạn.

Lấy 4 ml máu tĩnh mạch và các chỉ số glucose, 
cholesterol toàn phần, triglycerid, AST và ALT được thực 
hiện trên hệ thống xét nghiệm hóa sinh tự động AU 680 
Beckman Coulter, HbA1c được định lượng trên máy HA-
1500 Dagnostic GmbH.

Sau khi làm sạch dữ liệu, bộ dữ liệu được chia ngẫu 
nhiên theo tỷ lệ 70% cho tập huấn luyện (Training) và 30% 
cho tập kiểm tra (Testing).

Hai mô hình Decision Tree được xây dựng và phân tích:
- Mô hình A: sử dụng các biến đầu vào gồm: tuổi, 

glucose, cholesterol toàn phần, triglycerid, AST và ALT.
- Mô hình B: sử dụng các biến đầu vào gồm: tuổi, 

cholesterol toàn phần, triglycerid, AST và ALT (không bao 
gồm glucose).
2.5. Xử lý và phân tích số liệu

Số liệu được xử lý bằng phần mềm IBM SPSS Statistics 
26.0 sau khi làm sạch và mã hóa. Mô hình Decision Tree 
được sử dụng nhằm phân tầng nguy cơ HbA1c ≥ 6,5% dựa 
trên các biến đầu vào bao gồm tuổi và các chỉ số hóa sinh. 
Dữ liệu được phân chia thành tập huấn luyện (70%) và tập 
kiểm định (30%) để xây dựng và đánh giá mô hình. Hiệu 
năng mô hình được đánh giá thông qua các chỉ số bao 
gồm độ chính xác (accuracy), độ nhạy (sensitivity), độ đặc 
hiệu (specificity), sai số phân loại (risk estimate), các quy 
tắc phân nhánh của mô hình được phân tích nhằm phục 
vụ diễn giải lâm sàng.
2.6. Đạo đức nghiên cứu

Nghiên cứu được sự chấp thuận của Ban Giám đốc 
Bệnh viện đa khoa Bắc Kạn và Hội đồng khoa học Sở y tế 
tỉnh Thái Nguyên theo quyết định số 1339/QĐ-SYT ngày 

15 tháng 06 năm 2026. Nghiên cứu sử dụng bộ số liệu xét 
nghiệm, không can thiệp trực tiếp vào người bệnh. Thông 
tin cá nhân được mã hóa và bảo mật tuyệt đối chỉ phục vụ 
cho nghiên cứu.

3. KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU
Bảng 1. Đặc điểm của đối tượng nghiên cứu theo phân 

loại HbA1c (n=880)

Đặc điểm HbA1c <6,5% 
(n=544)

HbA1c ≥6,5% 
(n=336) p

Tuổi (năm) 59,76 ± 12,71 60,86 ± 13,17 0,221

Glucose (mmol/L) 5,29 ± 1,22 10,11 ± 6,24 < 
0,001

Cholesterol (mmol/L) 5,21 ± 1,20 5,28 ± 1,53 0,454
Triglycerid (mmol/L) 2,18 ± 2,13 2,69 ± 3,74 0,024

AST (U/L) 30,11 ± 14,81 32,66 ± 31,14 0,160
ALT (U/L) 27,17 ± 20,02 28,30 ± 19,44 0,412

Bảng 1 cho thấy nhóm HbA1c ≥6,5% có nồng độ 
glucose và triglycerid cao hơn có ý nghĩa thống kê so với 
nhóm HbA1c <6,5% (p<0,05), trong khi tuổi, cholesterol, 
AST và ALT không khác biệt có ý nghĩa thống kê. 

Bảng 2. So sánh hiệu năng dự báo của hai mô hình 
Decision Tree

Chỉ số Mô hình A                 
(Có glucose)

Mô hình B 
(Không glucose)

Số biến đầu vào 6 5
Biến phân tách đầu tiên Glucose Triglycerid

Độ chính xác tập huấn luyện (%) 83,4 66,7
Độ chính xác tập kiểm tra (%) 79,8 57,5

Độ nhạy tập kiểm tra (%) 63,0 12,7
Độ đặc hiệu tập kiểm tra (%) 89,7 90,6
Sai số phân loại tập kiểm tra 0,202 0,425
Số mức phân chia của cây 1 3

Bảng 2 cho thấy mô hình A đạt độ chính xác trên tập 
kiểm tra 79,8%, cao hơn rõ rệt so với mô hình B 57,5%, 
đồng thời có sai số phân loại thấp hơn, cho thấy khả năng 
dự báo tốt hơn. 

Bảng 3. Thứ tự mức độ quan trọng của các biến trong 
hai mô hình

TT Mô hình A
Giá trị

(Mức độ      
quan trọng)

Mô hình B
Giá trị

(Mức độ    
quan trọng)

1 Glucose 0,197 (100,0%) Triglycerid 0,010 (100,0%)
2 Triglycerid 0,007 (3,5%) ALT 0,008 (72,9%)
3 AST 0,005 (2,4%) AST 0,007 (68,9%)
4 ALT 0,001 (0,5%) Cholesterol 0,006 (55,7%)
5 Cholesterol 0,001 (0,4%) Tuổi 0,001 (10,0%)

Bảng 3 cho thấy trong mô hình A, glucose là biến 
quan trọng nhất với mức độ quan trọng 100%. Khi loại bỏ 
glucose khỏi mô hình, triglycerid trở thành biến có vai trò 
dự báo lớn nhất(100%), tiếp theo là kết hợp với ALT, AST và 
cholesterol, tuổi.
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Chú thích: 
(0: HbA1c<6,5%, 1: HbA1c ≥6,5%)

Hình 1. Cấu trúc cây quyết định của hai mô hình Decision Tree A (trái) và B (phải)
Hình 1 cho thấy mô hình A sử dụng glucose là biến phân 

tách đầu tiên với ngưỡng 6,65 mmol/L. Trong nhóm người 
bệnh có glucose ≤ 6,65 mmol/L, 83,5% thuộc nhóm HbA1c 
< 6,5%; ngược lại, ở nhóm có glucose > 6,65 mmol/L, 83,3% 
thuộc nhóm HbA1c ≥ 6,5%. Mô hình B sử dụng triglycerid 
là biến phân tách đầu tiên với điểm cắt 1,625 mmol/L. 
Các nhánh tiếp theo được phân tách bởi AST (17,5 U/L) và 
cholesterol (3,845 mmol/L), tạo thành 7 nút. Nhóm người 
bệnh có triglycerid ≤ 1,625 mmol/L chủ yếu thuộc nhóm 
HbA1c < 6,5% (71,3%), trong khi ở nhánh triglycerid > 1,625 
mmol/L, mô hình tiếp tục phân loại bằng AST và cholesterol.

4. BÀN LUẬN
Trong nghiên cứu này, nhóm HbA1c ≥ 6,5% có nồng 

độ glucose trung bình cao hơn rõ rệt so với nhóm HbA1c 
< 6,5% (10,11 ± 6,24 mmol/L so với 5,29 ± 1,22 mmol/L; 
p < 0,001). Kết quả này phù hợp với cơ sở sinh học của 
HbA1c, vì HbA1c phản ánh nồng độ glucose máu trung 
bình trong khoảng 2-3 tháng trước đó [2]. Theo Hiệp hội 
Đái tháo đường Hoa Kỳ (ADA), cả HbA1c và glucose huyết 
tương đều được sử dụng trong chẩn đoán đái tháo đường 
[6]. Do đó, sự khác biệt rõ rệt về glucose giữa hai nhóm 
trong nghiên cứu này là phù hợp và bước đầu khẳng định 
glucose là biến có giá trị quan trọng trong dự báo HbA1c 
≥ 6,5%. Nồng độ triglycerid ở nhóm HbA1c ≥ 6,5% cũng 
cao hơn có ý nghĩa thống kê so với nhóm HbA1c < 6,5% 
(p = 0,024). Kết quả này phù hợp với các nghiên cứu cho 
thấy tình trạng kháng insulin và rối loạn chuyển hóa lipid 
thường đi kèm tăng triglycerid ở người bệnh đái tháo 
đường [7]. Tuy nhiên, do triglycerid chỉ phản ánh gián 
tiếp rối loạn chuyển hóa glucose và chịu ảnh hưởng của 
nhiều yếu tố, giá trị dự báo của biến này thấp hơn glucose. 
Cholesterol toàn phần, AST, ALT và tuổi không khác biệt 
có ý nghĩa thống kê giữa hai nhóm, cho thấy các biến này 
có khả năng phân biệt hạn chế khi sử dụng riêng lẻ.

Nghiên cứu cho thấy mô hình A (có glucose) đạt hiệu 
năng dự báo vượt trội so với mô hình B (không có glucose), 
với độ chính xác trên tập kiểm tra đạt 79,8% so với 57,5% 
và sai số phân loại giảm từ 0,425 xuống còn 0,202. Kết 
quả này phù hợp với các tổng quan gần đây của Fahed 
và cộng sự (2023), về ứng dụng học máy trong dự báo đái 
tháo đường, trong đó glucose (đặc biệt là glucose huyết 
tương lúc đói) luôn được ghi nhận là một trong những biến 
dự báo quan trọng nhất và được sử dụng phổ biến trong 
các mô hình trí tuệ nhân tạo [8]. Điều này khẳng định vai 
trò trung tâm của glucose trong nâng cao hiệu năng mô 
hình Decision Tree.

Điểm mới của nghiên cứu không chỉ là so sánh hiệu 
năng giữa hai mô hình mà còn lượng hóa ảnh hưởng của 
biến glucose đối với cấu trúc và hiệu năng của thuật toán 
Decision Tree. Trong mô hình A, glucose được lựa chọn 
làm nút phân tách đầu tiên và có mức độ quan trọng 
cao nhất. Khi loại bỏ glucose, thuật toán phải sử dụng 
triglycerid kết hợp với AST và cholesterol để xây dựng cây 
quyết định nhưng hiệu năng vẫn giảm đáng kể. Kết quả 
này cho thấy không có sự kết hợp nào giữa các chỉ số hóa 
sinh còn lại có thể thay thế vai trò của glucose trong dự 
báo HbA1c ≥ 6,5% [4].

Ngoài độ chính xác, mô hình A còn đạt độ nhạy cao 
hơn nhiều so với mô hình B (63,0% so với 12,7%), trong 
khi độ đặc hiệu của hai mô hình tương đương (89,7% và 
90,6%). Đối với mục tiêu sàng lọc, mô hình có độ nhạy cao 
giúp giảm nguy cơ bỏ sót người bệnh cần được chẩn đoán 
và theo dõi. Đồng thời, sai số phân loại của mô hình A thấp 
hơn rõ rệt (0,202 so với 0,425), cho thấy khả năng phân 
loại chính xác tốt hơn. Mặc dù hiệu năng chưa cao bằng 
một số thuật toán học máy phức tạp hơn, Decision Tree 
có ưu điểm là cấu trúc trực quan, dễ diễn giải và thuận lợi 
triển khai trong thực hành lâm sàng. Với độ chính xác gần 
80% cùng khả năng giải thích rõ ràng các quy tắc phân 
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loại, mô hình có tiềm năng hỗ trợ sàng lọc người bệnh 
có nguy cơ HbA1c ≥ 6,5%, đặc biệt tại các cơ sở y tế có 
nguồn lực còn hạn chế.

Kết quả nghiên cứu cho thấy trong mô hình A, glucose 
có mức độ quan trọng chuẩn hóa đạt 100% và là biến 
duy nhất được lựa chọn để phân tách cây quyết định với 
ngưỡng 6,65 mmol/L, trong khi các biến còn lại chỉ đóng 
góp rất nhỏ. Phù hợp nguyên lý hoạt động của thuật toán 
Decision Tree (CART), trong đó thuật toán sẽ ưu tiên lựa 
chọn biến có khả năng làm giảm độ hỗn tạp lớn nhất 
tại mỗi bước phân nhánh. Việc glucose được chọn làm 
nút gốc hoàn toàn phù hợp với cơ chế sinh lý bệnh của 
ĐTĐ. Chính vì vậy, chỉ với một lần phân tách theo ngưỡng 
glucose 6,65 mmol/L, mô hình đã phân loại chính xác 
phần lớn người bệnh. Kết quả này cũng phù hợp với nhiều 
nghiên cứu ứng dụng học máy trong dự báo ĐTĐ, trong đó 
glucose luôn được xếp là biến dự báo quan trọng nhất, bất 
kể sử dụng mô hình nào [9].

Khi loại biến glucose khỏi mô hình, thuật toán lựa chọn 
triglycerid làm nút gốc do đây là biến còn lại có khả năng 
phân biệt hai nhóm HbA1c tốt nhất. Điều này có thể giải 
thích bởi tăng triglycerid là hậu quả thường gặp của tình 
trạng kháng insulin và rối loạn chuyển hóa lipid ở người 
bệnh ĐTĐ. Tuy nhiên, do triglycerid chỉ phản ánh gián tiếp 
tình trạng rối loạn chuyển hóa glucose, mô hình phải tiếp 
tục sử dụng thêm AST và cholesterol để hoàn thiện quá 
trình phân loại nhưng hiệu năng vẫn thấp hơn rất nhiều so 
với mô hình có glucose. Kết quả này cho thấy không có sự 
kết hợp nào giữa các chỉ số hóa sinh còn lại có thể vượt 
trội hơn vai trò của glucose trong dự báo HbA1c. Một ưu 
điểm nổi bật của Decision Tree là khả năng diễn giải trực 
quan, khác với nhiều thuật toán học máy phức tạp hơn, 
cây quyết định có cấu trúc minh bạch và biểu diễn rõ ràng 
các quy tắc phân loại dưới dạng các ngưỡng xét nghiệm 
cụ thể, giúp bác sĩ dễ dàng hiểu cơ sở của từng quyết định 
dự báo và tạo thuận lợi cho việc ứng dụng trong hệ thống 
hỗ trợ quyết định lâm sàng  [10]. Điều này làm tăng khả 
năng ứng dụng trong thực hành lâm sàng, đặc biệt tại các 
bệnh viện tuyến tỉnh hoặc cơ sở y tế có nguồn lực hạn chế, 
nơi các mô hình có khả năng giải thích cao thường thuận 
lợi hơn trong hỗ trợ ra quyết định. Đây là một trong số ít 
nghiên cứu tại Việt Nam đánh giá trực tiếp sự thay đổi cấu 
trúc và hiệu năng của mô hình Decision Tree khi loại bỏ 
biến glucose, qua đó lượng hóa vai trò của glucose trong 
dự báo HbA1c ≥ 6,5%.

Hạn chế của nghiên cứu
Nghiên cứu được thực hiện trên dữ liệu của một bệnh 

viện và mới đánh giá mô hình bằng phương pháp chia 
tập huấn luyện/kiểm tra nội bộ (70/30), do đó cần được 

nghiên cứu trên các quần thể độc lập và đa trung tâm với 
cỡ mẫu lớn hơn để khẳng định khả năng khái quát mô 
hình. Mặc dù vậy, kết quả đã cung cấp những bằng chứng 
ban đầu về khả năng ứng dụng Decision Tree trong dự báo 
HbA1c từ các xét nghiệm hóa sinh thường quy, tạo cơ sở 
cho các nghiên cứu phát triển và hoàn thiện các mô hình 
đa biến và phức tạp hơn.

5. KẾT LUẬN
Nghiên cứu đã xây dựng và so sánh hai mô hình 

Decision Tree dự báo HbA1c ≥ 6,5% từ các xét nghiệm 
hóa sinh thường quy trên 880 người bệnh. Mô hình có sử 
dụng biến glucose cho hiệu năng vượt trội so với mô hình 
không sử dụng glucose, đồng thời glucose là biến quan 
trọng nhất và được lựa chọn làm nút phân tách đầu tiên 
của cây quyết định. Khi loại bỏ biến glucose, triglycerid trở 
thành biến dự báo quan trọng nhất nhưng không thể thay 
thế vai trò của glucose. Kết quả cho thấy Decision Tree 
có tiềm năng hỗ trợ sàng lọc người bệnh có nguy cơ tăng 
HbA1c từ các xét nghiệm hóa sinh thường quy và là cơ 
sở để phát triển các công cụ hỗ trợ quyết định trong thực 
hành lâm sàng.
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