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Анотація. У статті розглянуто сучасні підходи до використання методів машинного 

навчання в аналізі медико-біологічних даних, що відкривають нові можливості для 
діагностики, прогнозування та персоналізованої медицини. Проаналізовано основні типи 
алгоритмів, які застосовуються для класифікації, кластеризації, регресійного аналізу та 
виявлення закономірностей у великих біомедичних масивах. Особливу увагу приділено 
проблемам якості даних, збалансованості вибірок та інтерпретації моделей, що залишається 
одним із ключових викликів у медичних дослідженнях. Наведено приклади практичного 
застосування машинного навчання для аналізу геномних, протеомних, клінічних та візуальних 
даних. Основна мета дослідження — продемонструвати ефективність поєднання 
біологічного контексту з аналітичними інструментами штучного інтелекту для отримання 
клінічно значущих результатів. Зроблено висновок, що інтеграція методів машинного 
навчання у біомедичні дослідження є важливим напрямом розвитку сучасної медицини, який 
сприяє переходу від описової до прогностичної моделі охорони здоров’я. 
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Вступ.  

Сучасна медицина перебуває на етапі стрімкої цифрової трансформації, 
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коли обсяг медико-біологічних даних зростає експоненційно завдяки розвитку 

геноміки, протеоміки, медичної візуалізації та електронних систем охорони 

здоров’я. Аналіз таких великих і різнорідних масивів інформації вимагає нових 

підходів, здатних виявляти складні закономірності, недоступні для традиційних 

статистичних методів. У цьому контексті машинне навчання — як галузь 

штучного інтелекту — стає одним із найперспективніших інструментів для 

обробки, інтерпретації та прогнозування біомедичних процесів. 

Використання алгоритмів машинного навчання у біології та медицині 

відкриває широкі можливості: від виявлення молекулярних біомаркерів і 

моделювання перебігу захворювань до персоналізації лікування та автоматизації 

діагностичних процедур. Проте впровадження цих методів супроводжується 

низкою викликів — від забезпечення якості даних і репрезентативності вибірок 

до необхідності пояснення моделей і дотримання етичних принципів. 

Отже, актуальність дослідження зумовлена потребою глибшого розуміння 

можливостей і обмежень машинного навчання у сфері медико-біологічного 

аналізу. Основний напрям статті полягає у систематизації теоретичних засад, 

розгляді практичних прикладів застосування алгоритмів машинного навчання та 

визначенні перспектив розвитку цього напряму в контексті сучасної медицини. 

Основна частина.  

Машинне навчання (МН) є підрозділом штучного інтелекту, що ґрунтується 

на здатності комп’ютерних систем автоматично виявляти закономірності в даних 

та приймати рішення без прямого програмування [1]. Залежно від типу завдання, 

виділяють навчання з учителем, без учителя, напівконтрольоване навчання та 

навчання з підкріпленням [3]. У медико-біологічних дослідженнях найбільш 

поширеними є алгоритми класифікації (логістична регресія, дерева рішень, 

метод опорних векторів, нейронні мережі) та регресійного аналізу (лінійна, 

поліноміальна, LASSO-регресія) [1; 4]. 

Особливу роль відіграють глибокі нейронні мережі, здатні аналізувати 

складні багатовимірні дані, зокрема медичні зображення та омічні профілі [4; 6]. 

Поєднання МН із методами статистики та біоінформатики дозволяє створювати 
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моделі, що не лише класифікують або прогнозують результати, а й надають нові 

біологічні інсайти [2]. 

Медико-біологічні дані мають складну структуру і включають різні типи 

інформації: геномні послідовності, експресію генів, протеомні профілі, клінічні 

показники, результати лабораторних досліджень, електронні медичні записи, а 

також медичні зображення [5]. Їхня різнорідність створює як нові можливості, 

так і виклики для дослідників [6]. Перед застосуванням алгоритмів машинного 

навчання необхідно здійснити попередню обробку: нормалізацію, усунення 

пропущених значень, масштабування та кодування категоріальних змінних [8]. 

Особливу увагу слід приділяти збалансованості вибірки, оскільки нерівномірне 

представлення класів може призвести до спотворення результатів моделі [3]. 

Важливою частиною процесу є також відбір ознак (feature selection), що 

дозволяє зменшити вимірність даних і покращити інтерпретацію результатів. 

Для цього застосовують такі підходи, як аналіз головних компонент (PCA), 

методи регуляризації або алгоритми на основі інформаційної ентропії [1; 4]. 

Методи МН успішно застосовується у низці напрямів сучасної 

біомедицини.  

У геноміці – для прогнозування патогенності мутацій, ідентифікації 

генетичних асоціацій із захворюваннями, побудови моделей ризику розвитку 

спадкових патологій [2; 6].  

У медичній діагностиці – для автоматизованої інтерпретації 

рентгенівських, КТ та МРТ-зображень, що значно підвищує точність і швидкість 

встановлення діагнозів [3; 4].  

У фармакології – для виявлення нових мішеней дії лікарських засобів і 

моделювання взаємодій «лікарська речовина – білок».  

У персоналізованій медицині – для створення предиктивних моделей 

лікувальної відповіді, підбору оптимальної терапії та оцінки прогнозу перебігу 

хвороби [7]. 

Попри значний потенціал машинного навчання, його застосування у 

медицині пов’язане з низкою проблем. Серед основних — обмежена доступність 
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якісних і репрезентативних медичних даних, складність забезпечення 

конфіденційності пацієнтів, ризик перенавчання моделей та обмежена 

інтерпретованість складних алгоритмів [5; 8]. Перспективи розвитку галузі 

пов’язані з інтеграцією багаторівневих біологічних даних (multi-omics), 

створенням прозорих та етично обґрунтованих моделей штучного інтелекту, а 

також удосконаленням підходів до пояснення результатів [2; 4]. Очікується, що 

подальше поєднання біологічних знань і обчислювальної аналітики сприятиме 

формуванню нової парадигми медицини — від реактивної до превентивної та 

персоналізованої [1]. 

Висновки. 

Застосування методів машинного навчання в аналізі медико-біологічних 

даних демонструє значний потенціал для розвитку сучасної медицини, зокрема 

у напрямках ранньої діагностики, прогнозування перебігу захворювань і 

персоналізованої терапії. Проведений аналіз показує, що машинне навчання 

дозволяє ефективно працювати з великими обсягами різнорідних даних, 

виявляючи складні нелінійні взаємозв’язки між біологічними параметрами, які 

не можуть бути описані традиційними статистичними підходами. 

Водночас ефективність моделей безпосередньо залежить від якості та 

збалансованості вхідних даних, правильного вибору алгоритмів, а також від 

наявності біологічно обґрунтованої інтерпретації результатів. Для впровадження 

таких систем у клінічну практику важливим є питання прозорості, верифікації та 

етичної відповідальності використання штучного інтелекту у медицині. 

Інтеграція машинного навчання з біоінформатикою, геномікою, 

протеомікою та цифровою медициною сприятиме створенню комплексних 

аналітичних платформ, здатних не лише підтримувати прийняття клінічних 

рішень, а й формувати нові знання про механізми захворювань. У перспективі це 

забезпечить перехід від описового до прогностичного рівня біомедичних 

досліджень і сприятиме формуванню інтелектуальної медицини майбутнього, 

орієнтованої на пацієнта, доказовість і технологічну ефективність. 
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Abstract. The article discusses modern approaches to the use of machine learning methods in 
the analysis of biomedical data, which opens new opportunities for diagnostics, prediction, and 
personalized medicine. The main types of algorithms applied for classification, clustering, regression 
analysis, and pattern recognition in large biomedical datasets are analyzed. Special attention is given 
to issues of data quality, sample balance, and model interpretability, which remain key challenges in 
medical research. Examples of practical applications of machine learning for the analysis of 
genomic, proteomic, clinical, and imaging data are provided. The main aim of the study is to 
demonstrate the effectiveness of combining biological context with artificial intelligence analytical 
tools to obtain clinically significant results. It is concluded that the integration of machine learning 
methods into biomedical research is a crucial direction in the development of modern medicine, 
promoting the transition from a descriptive to a predictive model of healthcare. 

Keywords: machine learning; artificial intelligence; biomedical data; big data analysis; 
personalized medicine; classification algorithms; disease prediction; neural networks; genomics; 
digital medicine. 

 
Статтю надіслано: 14.10.2025 р. 

© Ястребова О.С. 
 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 


