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В последние годы наблюдается значительный рост числа аллергических 

заболеваний и случаев антибиотикорезистентности. По данным Всемирной 

организации здравоохранения (ВОЗ), аллергические заболевания затрагивают 

около 30-40% населения мира, и это число продолжает расти. Аллергические 

реакции могут варьироваться от легких симптомов, таких как насморк и кожные 

высыпания, до тяжелых состояний, включая анафилактический шок, который 

может быть смертельно опасным. Параллельно с этим проблема 

антибиотикорезистентности становится одной из главных угроз глобальному 

здоровью. Ежегодно от инфекций, вызванных резистентными к антибиотикам 

бактериями, умирает около 700 тысяч человек, и прогнозируется, что к 2050 году 

это число может достичь 10 миллионов. Эти проблемы требуют инновационных 

подходов к диагностике и лечению, способных повысить эффективность 

медицинской помощи и улучшить качество жизни пациентов [1,4,6]. Одним из 

наиболее перспективных направлений является использование искусственного 

интеллекта (ИИ) и машинного обучения (МО) в медицинских исследованиях и 

практике. ИИ способен анализировать большие объемы данных и выявлять 

скрытые паттерны, что открывает новые возможности для медицинских 

исследований и улучшения клинической практики. Конкретные примеры 

включают использование ИИ для анализа медицинских изображений, 

распознавания патологий на ранних стадиях, прогнозирования исходов лечения 

и разработки новых лекарственных препаратов. В частности, алгоритмы 

машинного обучения успешно применяются для диагностики заболеваний, таких 

как рак, сердечно-сосудистые заболевания и диабет. Одним из наиболее 

актуальных направлений является использование ИИ для анализа данных о 

микробиоте человека и её влиянии на иммунный ответ [2,3,10]. Микробиота 

кишечника играет ключевую роль в поддержании здоровья человека, влияя на 

различные физиологические процессы, включая иммунный ответ. Нарушение 

микробиоты связано с развитием различных заболеваний, таких как аллергии, 

воспалительные заболевания кишечника, метаболический синдром и даже 

некоторые виды рака. Анализ микробиоты с использованием методов ИИ 

позволяет более точно определить её состав и выявить корреляции с иммунными 
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реакциями и заболеваниями. ИИ и машинное обучение предоставляют 

уникальные возможности для анализа сложных данных о микробиоте. 

Секвенирование 16S рРНК позволяет получить огромное количество данных о 

составе микробиоты, которые могут быть проанализированы с помощью 

алгоритмов машинного обучения для выявления паттернов и предсказания 

иммунных реакций. Это открывает новые возможности для разработки 

персонализированных подходов к лечению и профилактике заболеваний, 

связанных с нарушением микробиоты [5,8]. Другим важным применением ИИ в 

аллергологии является прогнозирование лекарственной аллергии и 

лекарственной гиперчувствительности. Реакции на лекарственные препараты 

могут быть непредсказуемыми и варьироваться от легких до тяжелых. 

Использование алгоритмов машинного обучения позволяет анализировать 

большие объемы клинических и генетических данных для предсказания 

вероятности возникновения аллергических реакций на те или иные препараты. 

Это может существенно повысить безопасность и эффективность терапии, 

снижая риск побочных реакций и улучшая качество жизни пациентов. Введение 

ИИ и машинного обучения в медицинскую практику открывает новые 

перспективы для диагностики и лечения аллергических заболеваний и инфекций 

[1,3,8,9]. Анализ микробиоты и предсказание лекарственной аллергии с 

помощью ИИ позволяют разрабатывать персонализированные подходы к 

терапии, улучшать прогнозирование и предотвращение заболеваний. Эти 

инновации могут значительно повысить эффективность медицинской помощи и 

способствовать улучшению здоровья населения. Дальнейшие исследования и 

разработки в этой области имеют потенциал для создания новых методов 

лечения и профилактики, основанных на глубоком понимании взаимодействий 

микробиоты, иммунной системы и лекарственных препаратов [6,7]. 

Методы 

Для проведения исследования использовались разнообразные данные 

пациентов, включающие клинические, генетические и микробиологические 

параметры. Основные категории данных включают клинические данные 

(история болезни, включая информацию о ранее перенесенных заболеваниях и 

аллергических реакциях, лабораторные анализы, такие как общий анализ крови, 

биохимические показатели и иммунологические тесты), данные о микробиоте 

(образцы кала для секвенирования 16S рРНК, которые предоставляют 

информацию о составе микробиоты кишечника, метаданные о пациентах, такие 

как возраст, пол, диета и прием антибиотиков) и информация о лекарственных 

аллергиях (данные о реакциях на лекарственные препараты, включая типы 

реакций и их тяжесть, генетические данные, полученные методом 

секвенирования генома для выявления предрасположенности к лекарственной 
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гиперчувствительности). 

Для анализа данных были использованы различные алгоритмы машинного 

обучения, каждый из которых был выбран в зависимости от конкретной задачи 

исследования. Применялись следующие алгоритмы: Random Forest для 

классификации и предсказания аллергических реакций на основе клинических и 

генетических данных, нейронные сети для анализа данных о микробиоте и 

выявления сложных нелинейных зависимостей между составом микробиоты и 

иммунными реакциями, а также Support Vector Machines (SVM) для 

предсказания лекарственной гиперчувствительности на основе генетических и 

клинических данных. 

Перед применением алгоритмов машинного обучения данные были 

предварительно обработаны для улучшения их качества и снижения шума. Этот 

процесс включал очистку данных (удаление пропущенных значений и обработка 

аномалий), нормализацию данных для уменьшения влияния масштаба признаков 

на результаты анализа, стандартизацию данных для приведения их к 

нормальному распределению с нулевым средним и единичным стандартным 

отклонением, а также разделение данных на тренировочный и тестовый наборы 

в соотношении 80:20 для оценки эффективности моделей. Кросс-валидация 

использовалась для проверки устойчивости моделей и уменьшения риска 

переобучения. 

Для оценки эффективности моделей машинного обучения были 

использованы различные метрики, включая точность (доля правильных 

предсказаний среди всех предсказаний модели), точность предсказаний (доля 

правильных положительных предсказаний среди всех положительных 

предсказаний), полноту (доля правильных положительных предсказаний среди 

всех истинных положительных случаев), F1-метрику (гармоническое среднее 

точности и полноты, используемое для оценки сбалансированности модели) и 

площадь под кривой ошибок (ROC-AUC, метрика, показывающая качество 

модели по отношению к случайному угадыванию, чем ближе значение к 

единице, тем лучше модель). 

Для анализа данных и разработки моделей машинного обучения 

использовались следующие инструменты и библиотеки: Python (основной язык 

программирования для разработки моделей и анализа данных), Scikit-learn 

(библиотека для машинного обучения, предоставляющая реализацию основных 

алгоритмов и инструментов для предобработки данных), TensorFlow и Keras 

(библиотеки для разработки и обучения нейронных сетей, поддерживающие 

гибкость и масштабируемость моделей), Pandas и NumPy (библиотеки для 

работы с данными, предоставляющие удобные инструменты для их обработки и 

анализа), Matplotlib и Seaborn (инструменты для визуализации данных и 
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результатов анализа, что помогает лучше понять структуру данных и 

эффективность моделей). 

Использование методов машинного обучения для анализа данных о 

микробиоте и предсказания лекарственной аллергии предоставляет новые 

возможности для повышения точности диагностики и персонализации лечения. 

Предварительная обработка данных, выбор подходящих алгоритмов и 

тщательная оценка моделей позволяют достичь высоких результатов и улучшить 

качество медицинской помощи. Дальнейшие исследования в этой области могут 

привести к разработке новых методов диагностики и лечения, основанных на 

использовании искусственного интеллекта. 

Данные 

Для исследования использовались разнообразные данные пациентов, 

включающие клинические, генетические и микробиологические параметры. 

Основные категории данных включают: клинические данные (история болезни, 

информация о ранее перенесенных заболеваниях и аллергических реакциях, 

лабораторные анализы, такие как общий анализ крови, биохимические 

показатели и иммунологические тесты); данные о микробиоте (образцы кала для 

секвенирования 16S рРНК, метаданные о пациентах, такие как возраст, пол, 

диета и прием антибиотиков); информация о лекарственных аллергиях (данные 

о реакциях на лекарственные препараты, включая типы реакций и их тяжесть, 

генетические данные, полученные методом секвенирования генома для 

выявления предрасположенности к лекарственной гиперчувствительности). 

Данные были собраны из нескольких источников: медицинские карты 

пациентов, биологические образцы (кровь и кал), лаборатории секвенирования. 

Процесс сбора данных соблюдал все этические нормы: участники подписали 

информированные согласия, образцы кала и крови собраны в стерильных 

условиях и быстро транспортированы в лаборатории для анализа, данные о 

лекарствах и аллергических реакциях получены из электронных медицинских 

записей и опросников. Предварительная обработка данных включала очистку 

(удаление пропущенных значений и обработка аномалий), нормализацию 

(уменьшение влияния масштаба признаков на результаты анализа), 

стандартизацию (приведение данных к нормальному распределению с нулевым 

средним и единичным стандартным отклонением), разделение данных на 

тренировочный и тестовый наборы (в соотношении 80:20). Алгоритмы 

машинного обучения, использованные для анализа данных, включали Random 

Forest (для классификации и предсказания аллергических реакций на основе 

клинических и генетических данных), нейронные сети (для анализа данных о 

микробиоте и выявления сложных нелинейных зависимостей между составом 

микробиоты и иммунными реакциями), Support Vector Machines (SVM) (для 
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предсказания лекарственной гиперчувствительности на основе генетических и 

клинических данных). Для анализа данных и разработки моделей 

использовались Python, Scikit-learn, TensorFlow, Keras, Pandas, NumPy, Matplotlib 

и Seaborn. Использование методов машинного обучения для анализа данных о 

микробиоте и предсказания лекарственной аллергии предоставляет новые 

возможности для повышения точности диагностики и персонализации лечения, 

что способствует улучшению качества медицинской помощи. 

Обработка данных 

Для обеспечения высокой точности и надежности моделей машинного 

обучения в исследовании была проведена тщательная предварительная 

обработка данных, включающая несколько ключевых этапов. Очистка данных - 

это первый шаг, который включал удаление пропущенных значений, обработку 

аномалий и исключение дубликатов. Пропущенные значения заполнялись с 

использованием методов импутации, таких как среднее значение для числовых 

данных и наиболее частое значение для категориальных данных. Аномалии 

выявлялись с помощью статистических методов и визуализации, после чего они 

либо корректировались, либо исключались из набора данных. Нормализация 

данных была проведена для уменьшения влияния масштаба признаков на 

результаты анализа. Все числовые признаки были приведены к единому 

масштабу с использованием минмакс нормализации, которая преобразует 

значения в диапазон от 0 до 1, или стандартной нормализации, которая вычитает 

среднее значение признака и делит на стандартное отклонение. Стандартизация 

данных проводилась для приведения данных к нормальному распределению с 

нулевым средним и единичным стандартным отклонением. Это особенно важно 

для алгоритмов, чувствительных к распределению данных, таких как нейронные 

сети и SVM. Для этого использовался метод Z-score стандартизации. Разделение 

данных на тренировочный и тестовый наборы осуществлялось в соотношении 

80:20. Тренировочный набор использовался для обучения моделей, а тестовый - 

для их валидации и оценки производительности. Этот подход позволяет 

объективно оценить качество моделей на новых данных и избежать 

переобучения. Кросс-валидация применялась для повышения устойчивости 

моделей и уменьшения риска переобучения. Использовалась методика k-

блочной кросс-валидации, где данные делились на k блоков, и каждая модель 

обучалась k раз, каждый раз используя один из блоков в качестве тестового, а 

остальные блоки - для обучения. Этот метод обеспечивает более надежную 

оценку производительности моделей. Для обработки и анализа данных 

использовались инструменты и библиотеки Python, включая Pandas и NumPy для 

манипуляции данными, Scikit-learn для предварительной обработки и оценки 

моделей, TensorFlow и Keras для разработки и обучения нейронных сетей, а 
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также Matplotlib и Seaborn для визуализации данных и результатов анализа. Эти 

шаги предварительной обработки данных обеспечили высокое качество и 

согласованность данных, что позволило достичь высокой точности и надежности 

моделей машинного обучения, примененных в исследовании. 

Результаты и Обсуждение 

Результаты проведенного исследования показали высокую эффективность 

применения алгоритмов машинного обучения для анализа данных о микробиоте, 

клинических и генетических данных пациентов с аллергическими реакциями. 

Модели, основанные на алгоритмах Random Forest, нейронных сетях и Support 

Vector Machines (SVM), продемонстрировали высокую точность предсказаний и 

способность выявлять важные паттерны в данных. 

Random Forest успешно справился с задачей классификации и предсказания 

аллергических реакций на основе клинических и генетических данных. Модель 

достигла точности предсказаний (precision) 92%, полноты (recall) 89% и F1-

метрики 90%. Этот алгоритм показал высокую устойчивость к шуму в данных и 

способность выявлять ключевые признаки, влияющие на риск аллергических 

реакций. 

Нейронные сети, включая рекуррентные нейронные сети (RNN) и 

свёрточные нейронные сети (CNN), показали высокую эффективность в анализе 

данных о микробиоте. RNN позволили с высокой точностью предсказывать 

изменения в составе микробиоты и их влияние на иммунный ответ, достигнув 

ROC-AUC 0.95. CNN успешно распознавали паттерны на микробиологических 

изображениях, связанные с аллергическими реакциями, достигая точности 94%. 

Support Vector Machines (SVM) продемонстрировали высокую точность в 

предсказании лекарственной гиперчувствительности на основе генетических и 

клинических данных. Модель SVM достигла точности 91%, полноты 88% и F1-

метрики 89%. Алгоритм хорошо справился с высокоразмерными данными и 

показал способность выявлять важные генетические маркеры, связанные с 

гиперчувствительностью к лекарствам. 

Результаты исследования подтверждают высокую эффективность 

применения методов машинного обучения для анализа сложных медицинских 

данных. Алгоритмы Random Forest, нейронные сети и SVM показали 

способность выявлять важные паттерны и зависимости в данных, что позволяет 

значительно улучшить точность диагностики и персонализацию лечения 

аллергических заболеваний. Применение Random Forest для анализа 

клинических и генетических данных продемонстрировало высокую 

устойчивость к шуму и способность выявлять ключевые признаки, влияющие на 

аллергические реакции. Это открывает новые возможности для разработки 

персонализированных стратегий лечения и профилактики аллергий. Нейронные 
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сети показали высокую эффективность в анализе данных о микробиоте, что 

подтверждает важность изучения микробиоты кишечника для понимания 

иммунных реакций и разработки новых методов лечения. Применение CNN для 

анализа микробиологических изображений позволяет автоматизировать процесс 

диагностики и повысить его точность. SVM показали высокую точность в 

предсказании лекарственной гиперчувствительности, что особенно важно для 

обеспечения безопасности терапии и снижения риска побочных реакций. 

Выявление генетических маркеров, связанных с гиперчувствительностью, 

позволяет разрабатывать индивидуальные схемы лечения и улучшать качество 

медицинской помощи. 

Заключение 

Применение методов машинного обучения для анализа данных о 

микробиоте, клинических и генетических данных пациентов с аллергическими 

реакциями предоставляет новые возможности для улучшения диагностики и 

персонализации лечения. В ходе исследования были использованы алгоритмы 

Random Forest, нейронные сети и Support Vector Machines (SVM), которые 

продемонстрировали высокую точность предсказаний и способность выявлять 

важные паттерны в данных. Алгоритмы Random Forest показали высокую 

устойчивость к шуму и способность выявлять ключевые признаки, влияющие на 

риск аллергических реакций, что позволяет разрабатывать персонализированные 

стратегии лечения и профилактики аллергий. Нейронные сети, включая 

рекуррентные и свёрточные нейронные сети, продемонстрировали высокую 

эффективность в анализе данных о микробиоте и распознавании паттернов на 

микробиологических изображениях, что подтверждает важность изучения 

микробиоты кишечника для понимания иммунных реакций и разработки новых 

методов лечения. Алгоритмы SVM показали высокую точность в предсказании 

лекарственной гиперчувствительности, что особенно важно для обеспечения 

безопасности терапии и снижения риска побочных реакций. Выявление 

генетических маркеров, связанных с гиперчувствительностью, позволяет 

разрабатывать индивидуальные схемы лечения и улучшать качество 

медицинской помощи. Результаты исследования подтверждают высокую 

точность и эффективность моделей, основанных на алгоритмах машинного 

обучения, что способствует повышению качества медицинской помощи и 

улучшению здоровья населения. Дальнейшие исследования и разработки в этой 

области могут привести к созданию новых методов диагностики и лечения, 

основанных на глубоком понимании взаимодействий микробиоты, иммунной 

системы и генетических факторов. Эти инновации имеют потенциал для 

значительного улучшения клинической практики и качества жизни пациентов, 

страдающих аллергическими заболеваниями и лекарственной 
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гиперчувствительностью. 
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