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РЕФЕРАТ 

 

Выпускная квалификационная работа по теме «Использование 

искусственных нейронных сетей при прогнозировании патогенности вирусов 

(на примере коронавируса SARS – CoV-2)» содержит 43 страницы текстового 

документа, 13 иллюстраций, 4 таблицы, 1 приложение, 41 использованный 

источник. 

 ВИРУЛЕНТНОСТЬ, ПАТОГЕННОСТЬ, ПРОГНОЗИРОВАНИЕ, 

РЕГРЕССИЯ, РЕКУРРЕНТНЫЕ НЕЙРОННЫЕ СЕТИ, АНСАМБЛЕВЫЕ 

АЛГОРИТМЫ, ГРАДИЕНТНЫЙ БУСТИНГ, СЛУЧАЙНЫЙ ЛЕС, СРЕДНЯЯ 

АБСОЛЮТНАЯ ОШИБКА В ПРОЦЕНТАХ. 

 Объект исследования – динамика заболеваемости и смертности от 

коронавируса SARS-CoV-2. Цель – применить рекуррентные нейронные сети 

и другие алгоритмы машинного обучения к исследованию и прогнозированию 

патогенности вируса SARS-CoV-2.  

Задачи:  

 Обзор научных работ, посвященных патогенности вирусов в целом и 

SARS-CoV-2 в частности. 

 Обзор научных статей, посвященных прогнозированию и исследованию 

коронавируса SARS-CoV-2 с помощью алгоритмов машинного 

обучения и искусственных нейронных сетей. 

 Изучение методов Data science, машинного обучения и нейронных 

сетей, направленных на прогнозирование и оценку влияния.  

 Подготовка исходных данных по заражаемости, смертности и 

вакцинации по коронавирусу SARS-CoV-2 в РФ. 

 Прогнозирование эволюции коронавируса SARS-CoV-2 с 

использованием рекурретных нейросетей. 

 Оценка влияния вакцинации на смертность с использованием 

регрессионных нейросетей, а также ансамблевых алгоритмов. 

 Интерпретация результатов. 

В результате исследования рекуррентная, а именно LTSM нейросеть 

успешно спрогнозировала динамику заболеваемости и смертности. Ошибка 

составила 9,5% по новым случаям и 11,7% по новым смертям.  Наличие 

ошибки связано с небольшим (для обучения нейросети) объемом выборки.  

Регрессионные модели были построены тремя методами: рекуррентная 

нейросеть, градиентный бустинг и случайный лес. Наименьшую ошибку 

показала рекуррентная нейросеть, при этом случайный лес позволил оценить 

значимость факторов прироста новых случаев и вакцинации.  
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ВВЕДЕНИЕ 

 

В настоящее время цифровизация касается абсолютно всех направлений 

деятельности человека. Мощное вычислительное оборудование позволяет 

собирать, обрабатывать и анализировать колоссальные объемы данных. В 

связи с этим такие понятия классической статистики как «выборка» и 

«выборочное наблюдение» стали не актуальными – мы имеем возможность 

исследовать и анализировать генеральную совокупность и делать более 

точные выводы. Наука о данных как дисциплина появилась еще в 1974 году, 

когда был введен термин Data Science, но современный вид приняла в начале 

двухтысячных с появлением вычислительных мощностей, способных 

обрабатывать большие данные. На данный момент помимо вычислительных 

мощностей мы имеем доступную информацию, и можем получать 

необходимые данные из открытых источников.  

С понятием Data science тесно связано понятие машинного обучения. 

Машинное обучение – это поиск закономерностей в массиве представленной 

информации и выбор наилучшего решения без участия человека. Для 

реализации машинного обучения используются в том числе искусственные 

нейросети.  

Data science широко применяется не только в исследовательских, но и в 

прикладных целях. Особенно активно используют анализ данных в бизнесе, 

маркетинге и финансах. Также, с развитием современных технологий в 

медицине, все больше медицинских проблем решается Data science. Это, к 

примеру, распознавание изображений, построение моделей распространения 

эпидемии, предсказание заболеваний, генетические исследования.  

В магистерской диссертации исследовалась патогенность и 

вирулентность вируса SARS-CoV-2 и прогнозировалась его эволюция с 

использованием алгоритмов машинного обучения. Патогенность и 

вирулентность – это близкие понятия, но они отличаются тем, что 

патогенность – это способность вируса наносить вред организму, а 

вирулентность – это способность вируса заражать, в том числе и 

бессимптомно.  

Основной частью работы выступило исследование влияния на 

смертность от коронавирусной инфекции вакцинации в Российской 

Федерации. Для сравнения также исследуется значимость фактора вакцинации 

в странах, в которых порог коллективного иммунитета был достигнут. 

Помимо вышеуказанного, в работе был произведен прогноз заболеваемости и 

смертности от нового коронавируса в РФ с использованием рекуррентной 

нейронной сети и проверена его результативность. Также был вылнен прогноз 

регриссионным методом с использованием рекуррентной нейронной сети и 

ансамблевых алгоритмов.  

  Цель данной работы – применить рекуррентные нейронные сети и 

другие алгоритмы машинного обучения к исследованию и прогнозированию 
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патогенности вируса SARS-CoV-2. Для достижения поставленной цели 

решены следующие задачи.  

 Обзор научных работ, посвященных патогенности вирусов в целом и 

SARS-CoV-2 в частности. 

 Обзор научных статей, посвященных прогнозированию и исследованию 

коронавируса SARS-CoV-2 с помощью алгоритмов машинного 

обучения и искусственных нейронных сетей. 

 Изучение методов Data science, машинного обучения и нейронных 

сетей, направленных на прогнозирование и оценку влияния.  

 Подготовка исходных данных по заражаемости, смертности и 

вакцинации по коронавирусу SARS-CoV-2 в РФ. 

 Прогнозирование эволюции коронавируса SARS-CoV-2 с 

использованием рекурретных нейросетей. 

 Оценка влияния вакцинации на смертность с использованием 

регрессионных нейросетей, а также ансамблевых алгоритмов. 

 Интерпретация результатов. 

Объектом исследования является динамика заболеваемости и смертности 

от  коронавируса SARS-CoV-2, предметом – применение нейронных сетей для 

прогнозирования патогенности вируса. В работе использованы методы 

машинного обучения, искусственные нейросети, статистические методы 

прогнозирования. 

Научная новизна исследования состоит в том, что методы машинного 

обучения были применены к временным рядам распространения и смертности, 

впервые было оценено влияние вакцинации на смертность от вируса с 

использованием ансамблевых методов машинного обучения. Инструментами 

исследования выступают современные IT технологии, в частности 

искусственные нейронные сети. Направленность работы – теоретическая, но 

полученные результаты можно использовать в прикладных исследованиях.  

 Источниками информации выступили учебные пособия по вирусологии 

и анализу данных, статьи в научных журналах, а также интернет – ресурсы.  
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ЗАКЛЮЧЕНИЕ 

 

 Исследование выполнялось на примере Российской Федерации за 

период с марта 2020 по сентябрь 2022 г. Основные задачи исследования были 

следующие. 

 Осуществить интервальный прогноз заболеваемости и смертности от 

Covid-19 с использованием LTSM - нейросети и проверить точность 

данного прогноза 

 Построить нейросетевую регрессионную модель зависимости 

смертности от вакцинации и заражаемости различными методами и 

сделать выводы по результатам модели. 

 Сравнить результаты оценки влияния вакцинации в РФ со странами, в 

которых был достигнут порог коллективного иммунитета. 

Все задачи были успешно выполнены. В результате исследования 

рекуррентная, а именно LTSM нейросеть успешно спрогнозировала динамику 

заболеваемости и смертности. Ошибка составила 9,5% по новым случаям и 

11,7% по новым смертям.  Наличие ошибки связано с небольшим (для 

обучения нейросети) объемом выборки.  

Регрессионные модели были построены тремя методами: рекуррентная 

нейросеть, градиентный бустинг и случайный лес. Наименьшую ошибку 

показала рекуррентная нейросеть, при этом случайный лес позволил оценить 

значимость факторов прироста новых случаев и вакцинации.  

Выпускная квалификационная работа имеет как теоретическую, так и 

прикладную направленность. Теоретическая значимость работы состоит в 

применении алгоритмов машинного обучения к прогнозированию эволюции 

пандемии и к оценке влияния факторов на смертность от пандемии. 

Практическая значимость заключается в том, что результаты прогноза можно 

использовать для разработки профилактических мероприятий. Также 

интересны с практической точки зрения результаты регрессии, которые 

показали, что вакцинация весьма существенно влияет на смертность от 

пандемии, как в Российской Федерации, так и в странах, в которых население 

дисциплинированно прививалось.  
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ПРИЛОЖЕНИЕ А. Классификация вирусов Д. Балтимора 
 

Группа  Тип нуклеиновой 

кислоты 

Тип 

симметрии 

Наличие 

суперка

псида 

Основные 

семейства 

I  двунитчатая ДНК 

линейная 

Кубический Нет Аденовирусы 

 двунитчатая ДНК 

линейная 

Комплексный Да Герпесвирусы 

 двунитчатая ДНК 

линейная 

Кубический Да Поксвирусы 

 двунитчатая ДНК 

кольцевая 

Кубический Нет Полиомавирусы, 

папилллома 

вирусы 

II   однонитчатая ДНК 

линейная 

Кубический Нет Парвовирусы 

 однонитчатая ДНК 

кольцевая 

Кубический Нет Анелловирусы 

III  двунитчатая РНК 

сегментированная 

Кубический Нет Пикобирнвирусы, 

реовирусы 

IV  однонитчатая РНК(+) Кубический  Пикорнавирусы, 

астровирусы, 

калицивирусы, 

гепевирусы 

 однонитчатая РНК(+) Кубический Да Тогавирусы, 

флавивирусы 

 однонитчатая РНК(+) Спиральный Да Коронавирусы 
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Группа  Тип нуклеиновой 

кислоты 

Тип 

симметрии 

Наличие 

суперка

псида 

Основные 

семейства 

V  однонитчатая РНК(-) Спиральный Да Парамиксовирусы

, филовирусы, 

борнавирусы, 

рабдовирусы 

 однонитчатая РНК (-) 

сегментированная 

Спиральный Да ортомиксовирусы 

 однонитчатая РНК(-) 

сегментированная 

Спиральный 

или 

кубический 

Да буньявирусы 

 однонитчатая РНК(-) 

сегментированная 

амбиполярная 

Не определен Да аренавирусы 

VI  однонитчатая РНК(+) 

2 копии обратная 

транскрипция 

Капсид 

конусовидной 

формы 

Да ретровирусы 

VII  двунитчатая ДНК 

кольцевая обратная 

транскрипция 

Кубический Да  
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