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В последнее десятилетие в прикладных исследованиях распространено применение раз-
личных графических моделей [1][2][3]. Одной из самых популярных являются Байесовские
сети (БС). БС находит условные и безусловные зависимости, что помогает отобрать наибо-
лее информативные факторы из включенных в модель. Применение БС зависит от распре-
деления этих факторов [4]. В работе с помощью БС проанализированы данные пациентов с
ВИЧ-инфекцией. Особенностью является то, что в качестве изучаемых показателей берут-
ся вирусы-возбудители вторичных заболеваний, которые измеряются либо количественно
(число копий ДНК вируса на мл биоматериала), либо качественно (обнаружен ли вирус
в биоматериале). Сложность работы с количественными показателями состоит в том, что
в случае их обнаружения количество копий ДНК может варьироваться от 102 копий до
107 копий в мл биоматериала и не поддаётся параметризации с помощью непрерывных
распределений.
Цель работы: формализовать данные для применения БС и с их помощью выявить и
изучить зависимости между исследуемыми показателями у ВИЧ-инфецированных паци-
ентов. Затем путем фиксации клинически обоснованных связей скорректировать полу-
ченные сети для отображения наиболее правдоподобного, с медицинской точки зрения,
взаимодействия вирусов-возбудителей и болезней с сохранением качества модели.
В данном исследовании алгоритм построения Байесовской сети будет основан на совме-
стимости исследуемых показателей с вероятностным распределением получающейся моде-
ли. Существует несколько оценок того, насколько хорошо сеть согласована с данными[5].
Продемонстрировано преимущество применения Байесовского информационного крите-
рия для анализа полученных данных. Основным результатом можно считать способ
формализации исходных данных для применения БС и построение моделей взаимосвязей
вторичных заболеваний и вирусов-возбудителей в обследованных биоматериалах.
Данные, использованные в работе, получены на базе ИКБ №2 г. Москвы. Работа про-
ведена совместно со старшим научным сотрудником федерального научно-методического
центра по профилактике и борьбе со СПИДом, кандидатом медицинских наук Василием
Иосифовичем Шахгельдяном.
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