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Одним із ключових завдань персоналізованої медицини є своєчасне виявлення 

пацієнтів із підвищеним ризиком виникнення захворювання на основі аналізу 

доступних історичних даних – електронних медичних записів (EHR) та, за наявності, 

генетичного профілю. Цукровий діабет 2 типу (T2D) є одним із найпоширеніших 

хронічних захворювань, що охоплює понад 500 мільйонів людей у світі. Його 

поступовий розвиток протягом багатьох років створює можливості для раннього 

втручання та профілактики. Для прогнозування ризикузастосовуються сучасні 

комп’ютерні методи обробки великих масивів інформації – електронних медичних 

записів (EHR) та, за наявності, генетичних профілів. Використання алгоритмів 

машинного навчання та інтелектуальних систем дозволяє створювати прикладні моделі 

прогнозування, що можуть бути інтегровані у медичні інформаційні системи та 

використовуватися для розробки персоналізованих програм профілактики. 

Мета дослідження полягає у розробці алгоритму прогнозування 10-річного 

ризику розвитку цукрового діабету 2 типу на основі інтеграції історичних клінічних 

даних та поліморфізмів TCF7L2 (rs7903146) і KCNJ11 (rs5219), що дозволить 

формувати індивідуальні профілактичні рекомендації для пацієнтів групи підвищеного 

ризику. 

Задача формулюється як бінарна класифікація: на основі базових ознак пацієнта 

(14 предикторів) визначити ймовірність P(T2D | X) розвитку захворювання протягом 

10-річного періоду. Простір ознак X інтегрує три класи інформації: 

• демографічні та антропометричні показники: вік, стать, індекс маси тіла 

(BMI), співвідношення талія/стегно; 

• базові лабораторні аналізи з EHR: HbA1c, глюкоза натще, ліпопротеїди 

високої щільності (ЛПВЩ), тригліцериди, систолічний артеріальний тиск; 

• анамнез та спосіб життя: сімейний анамнез діабету, статус куріння, 

фізична активність; 

• генетичні маркери: кількість ризикових алелів TCF7L2 (rs7903146) та 

KCNJ11 (rs5219), що впливають на функцію β-клітин підшлункової залози. 
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Основна модель – регуляризована логістична регресія, що оцінює ймовірність 

розвитку T2D через сигмоїду від лінійної комбінації стандартизованих ознак (1): 

 

 
 

де β - вектор вагових коефіцієнтів для 14 ознак (клінічних та генетичних), β₀  -

зсув. Для підвищення стійкості моделі використано L2-регуляризацію з параметром λ = 

0.001.  

Додатково проведено порівняльний аналіз ефективності градієнтного бустингу 

та комбінованих ансамблевих методів, що дозволило оцінити їхню продуктивність у 

задачі прогнозування ризику розвитку цукрового діабету 2 типу. Такий підхід 

забезпечує практичну перевірку різних алгоритмічних стратегій та сприяє вибору 

оптимальної моделі для інтеграції у прикладні медичні інформаційні системи. (2): 

 

 
 

Для подолання класового дисбалансу (частка випадків ~11%) у gradient boosting 

використано зважування класів за принципом balanced (3): 

 

 
 

Розроблено регуляризовану логістичну регресію для прогнозування 10-річного 

ризику розвитку цукрового діабету 2 типу з показником AUC-ROC = 0.785 (95% ДІ: 

0.760–0.810) та Brier score 0.084, що відповідає рівню сучасних моделей на реальних 

клінічних даних. Підтверджено градієнтний зв'язок між кумулятивним генетичним 

ризиком (TCF7L2 + KCNJ11) та частотою розвитку захворювання (7.6% → 20.0%), що 

формує стратифікаційне ядро дисертаційної концепції персоналізованої медицини. 

Алгоритм слугує першим етапом двоетапної системи: спочатку - ідентифікація 

високоризикових пацієнтів для профілактичних втручань, далі - адаптивний підбір 

терапії для тих, хто захворів. Подальші дослідження будуть спрямовані на валідацію 

моделі на реальних даних UK Biobank (понад 40 000 випадків T2D з генотипними 

даними), розширення простору генетичних ознак до повного поліген-ризик-скору (PRS) 

та інтеграцію методів Explainable AI (SHAP) для формування індивідуалізованих 

профілактичних рекомендацій. 
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