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Мета статті полягає у аналізі основних досягнень та перспектив впровадження шту-
чного інтелекту в генетику, підвищення ефективності досліджень та достовірності отри-
маних результатів. Проведено аналіз публікацій, що розкривають напрямки інтеграції ней-
ромереж у ДНК-дактилоскопію, зокрема ПЛР-ПДРФ аналіз, секвенування, FISH-
діагностику тощо, підвищуючи чутливість цих технологій та зменшуючи вартість дослі-
джень. Окремо розглянуто технології обробки величезних масивів даних Big Data та їх ефе-
ктивність на прикладі міжнародних проектів з теоретичної та прикладної генетики. При-
ділено увагу штучному інтелекту в геноміці, протеоміці та генній інженерії, зокрема опти-
мізації методів GED (редагування геному) на основі CRISPR (короткі паліндромні повтори, 
регулярно розташовані групами) з метою досягнення кращої точності редагування геному. 
Важливе значення нейромережі мають у створенні направляючих РНК (gRNA) для систем 
CRISPR-Cas, які визначають напрям функціонування ендонуклеази. 

Крім спеціалізованих застосунків та ресурсів, штучний інтелект в цілому покращує 
дослідницьку роботу, оптимізуючи багато процесів, що раніше займали чимало часу та зу-
силь. Наведено приклади програм, які засновані на нейромережах та широко використову-
ються науковою спільнотою. 
Ключові слова: штучний інтелект, нейромережі, мутації, секвенування, геном, полімор-
фізм, ДНК-дактилоскопія, CRISPR 

 
USING ARTIFICIAL INTELLIGENCE TO OPTIMIZE GENETIC RESEARCH 
I. K. Liadskyi  
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The purpose of the article is to analyse the main achievements and prospects for the introduc-
tion of artificial intelligence in genetics, to improve the efficiency of research and the reliability of 
the results obtained. The article analyses publications that reveal the areas of integration of neural 
networks into DNA fingerprinting, in particular PCR-PCR analysis, sequencing, FISH diagnostics, 
etc., increasing the sensitivity of these technologies and reducing the cost of research. The author 
also discusses technologies for processing huge data sets of Big Data and their effectiveness on the 
example of international projects in theoretical and applied genetics. Attention is paid to artificial 
intelligence in genomics, proteomics and genetic engineering, in particular, optimisation of GED 
(genome editing) methods based on CRISPR (short palindromic repeats regularly interspaced in 
groups) to achieve better accuracy of genome editing. Neural networks are important in creating 
guide RNAs (gRNAs) for CRISPR-Cas systems, which determine the direction of endonuclease func-
tion. 

In addition to specialised applications and resources, artificial intelligence generally im-
proves research work by optimising many processes that used to take a lot of time and effort. Ex-
amples of neural network-based applications that are widely used by the scientific community are 
presented. 
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Вступ. Сучасні технології активно проникають в усі аспекти людської діяльності, до-

помагаючи в оптимізації побутових справ та професійних завдань. Не виключення біологія, 
медицина та сільськогосподарська науки, які активно впроваджують найрізноманітніші 
інновації. Мейнстрим сучасності – нейромережі, які мають перевагу перед людським розу-
мом у питаннях аналізу величезних масивів даних, що узагальнено можна назвати Big Data 
(Misra, 2022). Штучний інтелект неодноразово доводив свою ефективність у політології 
(Gemenis, 2024), маркетингу (Chintalapati, 2022) та економіці (Ruiz-Real, 2021). З урахуван-
ням складності об’єкта генетичних досліджень, доречно застосовувати можливості нейроме-
реж для вивчення геному, оцінки розповсюдження різних алелів, мікросателітів тощо, моде-
лювання процесів мікросвіту, прогнозування впливів різних ветеринарних або лікарських 
препаратів, хімічних сполук та біологічних агентів, передбачення ефектів генетичних мані-
пуляцій. 

Важливість генетичних досліджень у сучасному світі підтверджена тим фактом, що чи-
сленні потужні бренди активно долучаються до цієї галузі знань. Наприклад, фахівці підроз-
ділу компанії Google DeepMind створили програму AlphaMissense на базі штучного інтелек-
ту, яка визначає безпечність мутацій (Cheng, 2023). Цей інструмент обіцяє справжній прорив 
у медицині, проте може бути корисним для сільського господарства, допомагаючи вирахову-
вати потенційно небезпечні мутації геному свійських тварин. Хоча ефективність технології 
секвенування ДНК значно зросла, можливість інтерпретувати ефекти від мутацій залишаєть-
ся обмеженою. Ця проблема є особливо відчутною для місенс-варіантів, які пов’язані з замі-
ною одного амінокислотного залишку та складають переважну більшість «варіантів невизна-
ченої значущості» (variant of unknown significance). VUS – це виявлений під час тестування 
генетичний варіант, який важко визначити як безпечний чи шкідливий. Алгоритм машинно-
го навчання AlphaMissense, який базується на методології AlphaFold для прогнозування біл-
кових структур на основі послідовностей генів, демонструє чудову продуктивність у бага-
тьох контрольних тестах (Jumper, 2021). На думку дослідників, ця технологія значно покра-
щить інтерпретацію даних секвенування та підвищить ефективність прогнозування ефектів 
від генетичних мутацій (Marsh, 2023). Розглянемо основні переваги та досягнення від впро-
вадження штучного інтелекту в генетичні дослідження, зокрема у тваринництві. 

Матеріали та методи дослідження. Методи дослідження – загальнонаукові (аналіз, 
синтез), міждисциплінарні, порівняльні, бібліографічні та пошукові. Використано  оглядову 
та спеціалізовану наукову літературу, присвячену штучному інтелекту, нейромережам та їх 
значенню для генетики. Джерельна база дослідження охоплює широке коло матеріалів, осно-
ву яких складають результати досліджень закордонних науковців – експертів галузі штучно-
го інтелекту, молекулярної біології, протеоміки та генетики. 

Результати дослідження. Експериментальна частина генетики пов’язана з необхідніс-
тю оперувати величезним масивом даних, опрацювання яких займає значний проміжок часу 
дослідників. Наприклад, всесвітньовідомий проект «Геном людини», що розпочався у 
1990 році, приніс перші відчутні результати лише через десятиріччя. Подальший аналіз та 
секвенування генетичного матеріалу продовжувалися до початку 2022 року (Gibbs, 2020). 
Стільки років пішло на те, щоб проаналізувати надскладну структуру, що складається з по-
над 3-х мільярдів пар основ, об’єднаних у понад 22 тисячі генів (Piovesan, 2019). Величезні 
дані, отримані в рамках проекту, допомогли науковцям краще зрозуміти архітектуру людсь-
кого геному але це лише початок роботи. Дослідники збирають дані про геноми мільйонів 
людей, поєднуючи свої знання задля кращого розуміння природи генетичних процесів. Зро-
зуміти об’єми інформації, про які йде мова, допоможе наступна теза – дані одного дослідже-
ного геному людини становлять близько 200 гігабайт (Kovalevskaya, 2016). Методи Big Data 
широко входять у молекулярну генетику, дозволяючи накопичувати, зберігати, аналізувати 
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та використовувати терабайти інформації, зібраної дослідниками з різних країн 
(Hassan, 2022). У визначення «великих даних» входять різні параметри, а саме візуалізація, 
віральність, мінливість, обсяг, правдивість, швидкість, різноманітність, цінність, які опису-
ють величезний обсяг структурованих, напівструктурованих і неструктурованих даних 
(рис. 1.).  

 

 
 

Рис. 1. Характеристики Big Data, що мають практичне значення для генетики 
Джерело: публікація Мубашира Хассана зі співавторами (Hassan, 2022) 

 
Використання нейромереж для оцінки послідовностей дозволить скоротити цей часо-

вий проміжок у тисячі разів. Сучасні IT-технології дозволяють секвенувати повний геном 
людини лише за 5 годин (Gomes, 2023). Розмір геному основних сільськогосподарських тва-
рин не поступається людському, наприклад у свині він складається приблизно з 2,8 мільярдів 
пар основ (Warr, 2020). Впровадження технології штучного інтелекту для покращення моле-
кулярно-генетичних досліджень у аграрному секторі має не менші перспективи, ніж аналогі-
чна робота у медицині чи теоретичній біології. 

Штучний інтелект – це галузь прикладної науки, яка зосереджена на створенні систем, 
здатних виконувати завдання, які зазвичай потребують людського втручання. Штучний інте-
лект, зокрема технології машинного та глибокого навчання, стали трансформаційною силою, 
революціонізувавши майже усі наукові течії. Основні переваги від впровадження штучного 
інтелекту в процес секвенування геному: скорочення часу і грошових витрат, зменшення 
числа помилок аналізу, підвищення точності секвенування, швидкість й правильність визна-
чення генетичних варіацій, отримання уявлень про генетичні варіанти на популяційному рів-
ні, поєднання молекулярно-генетичних даних з інформацією про довкілля, особливості ут-
римання та іншими перемінними, щоб отримати загальну картину зовнішніх та внутрішніх 
чинників, що впливають на продуктивність тварин (Vilhekar, 2024).   

Інша галузь, що отримує значну користь від впровадження технології штучного інтеле-
кту – протеоміка або наука про білки, що доповнює геноміку кращим розумінням складу та 
функціонування організму (Al-Amrani, 2021). Протеом – основний продукт експресії генів, 
завдяки якому проявляється спадкова інформація. Його значення для медицини чи сільського 
господарства важко переоцінити. 

Нейромережі ефективні у дослідженнях, що спрямовані на визначення впливу геному 
та довкілля на формування протеому живих організмів (Mann, 2021), класифікації послідов-
ностей ДНК відповідно до їх таксономії, що допомагає виявити вірусні агенти 
(Hossain, 2023). 
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Інноваційний напрям використання нейромереж, зокрема в галузі охорони здоров’я та 
ветеринарії – зрозумілий або поясненний штучний інтелект (XAI), який розроблено для пок-
ращення розуміння та відповідного підсилення довіри дослідників до моделей штучного ін-
телекту (Longo, 2023). Впровадження XAI у генетичні дослідження допоможе безпомилково 
опрацьовувати велику кількість генетичних даних, без сумнівів з боку науковців стосовно 
достовірності отриманих результатів (Maqsood, 2024). 

Нейромережі навчено ідентифікувати сигнатури, диференціюючи зображення на кате-
горії (Parkhi, 2015). Штучний інтелект зробив справжню революцію в проблемах класифіка-
ції зображень, зокрема отриманих на спектрофотометрі чи подібних приладах, що дозволяє 
вірно визначати різні алельні стани. Підвищується ефективність ДНК-дактилоскопії, зокрема 
ПЛР-ПДРФ аналізу, секвенування, FISH-діагностики тощо, підсилюючи чутливість цих тех-
нологій та зменшуючи вартість досліджень. 

Окрім генної дактилоскопії та секвенування, не менше значення нейромереж для генної 
інженерії (Nielsen, 2018). З появою та стрімким розвитком синтетичної біології відбувся 
справжній прорив у інструментах для конструювання клітин. Це спонукало науковців зосе-
редити увагу на можливостях дизайну масштабних генетичних систем. Створення синтетич-
ної клітини для виробництва певного продукту, зокрема фармацевтичного препарату, перед-
бачає здійснення масових змін у геномі (Meadows, 2016). Для цього необхідно достовірно 
визначити усі послідовності нуклеотидів, зрозуміти надскладну систему взаємозв’язків у 
генетичному матеріалі, епігенетичні ефекти, прогнозувати вплив генетичних змін на ефекти-
вність усієї системи. За допомогою машинного навчання можна прогнозувати можливі мута-
ційні траєкторії після введення точкових мутацій у ДНК. Технологія редагування геному 
(GED) на основі коротких паліндромних повторів, регулярно розташованих групами  
(CRISPR) здійснила справжню революцію в генній інженерії, завдяки своїй універсальності, 
ефективності та простоті використання (Dixit, 2024). Цей метод також отримує значні пере-
ваги від впровадження штучного інтелекту, оскільки він допомагає досягати кращої точності 
редагування геному. Перспективний напрямок полягає у створенні gRNA для систем 
CRISPR-Cas, що успішно виконують такі обчислювальні платформи як CRISTA 
(Abadi, 2017), DeepCRISPR (Chuai, 2018) та DeepHF (Wang, 2019). Вони допомагають перед-
бачити оптимальні конфігурації РНК цільових послідовностей. Штучний інтелект може вра-
ховувати десятки факторів, зокрема мутації, тип білка Cas (рис. 2.), геномний контекст, по-
тенційний вплив редагування геному на фенотип клітини тощо. 

Систему CRISPR-Cas можна використовувати для усунення шкідливих мутацій, вида-
лення дефектних фрагментів ДНК, введення нових генів, створення синтетичних клітини, 
стійких до вірусних інфекцій (Liu, 2020). Кожне з перерахованих завдань вкрай складне та 
вимагає аналізу величезних масивів даних, що містять інформацію про послідовності нукле-
отидів. Це підкреслює важливість нейромереж для прийняття відповідних рішень. Штучний 
інтелект на практиці довів свою ефективність у експериментах зі створення безпечних про-
дуктів харчування (Nayak, 2023). Дослідники припустили, що високотехнологічний супровід 
CRISPR сприятиме покращенню харчової промисловості. Нейромережі можуть забезпечити 
глобальну безпеку харчових продуктів, що обумовить формування здорового середовища 
(рис. 3.), вирішуючи одне з найважливіших завдань людства. 
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Рис. 2. Різновиди CRISPR, що охоплюють ендонуклеази Cas9, Cas12 та Cas13. 
Джерело: публікація Shriniket Dixit зі співавторами (Dixit, 2024) 

 

 
 

Рис. 3. Поєднання технології штучного інтелекту та CRISPR для створення якісних продуктів харчуван-
ня та безпечного середовища для людини. 

Джерело: публікація Anamika Nayak та Debjani Dutta (Nayak, 2023). 
 
Штучний інтелект в цілому покращує дослідницьку роботу, оптимізуючи багато проце-

сів, що раніше займали чимало часу та зусиль. Зокрема сайт Deepl значно полегшує опрацю-
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вання іншомовних публікацій та спілкування з колегами з інших країн (Poláková, 2023). По-
шукова система Open knowledge maps (Kraker, 2016) надає швидкий пошук та кластеризацію 
необхідних літературних джерел, формуючи їх перелік за певними категоріями, від оглядо-
вих до тематичних блоків (рис. 4). 

Наведені приклади не претендують на повноту та всеохопність у розкритті теми взає-
мозв’язків штучного інтелекту та генетики, проте вони окреслюють основні напрями консо-
лідації та надають потужний поштовх до подальшого вивчення цієї теми, моніторингу здобу-
тків та прогнозування майбутніх перспектив. 

 

 
 

Рис. 4. Кластери статей, генеровані ШІ на запит «Artificial Intelligence in Genetics» з використанням по-
шукової системи Open knowledge maps. 

Джерело: власна розробка автора 
 

Висновки. Інтеграція штучного інтелекту до молекулярно-генетичних досліджень від-
криває нові можливості для сільського господарства, ветеринарії, біомедицини та охорони 
здоров’я. Коли справа доходить до редагування генів, моделі штучного інтелекту відіграють 
ключову роль у розшифровці складної генетичної інформації, ідентифікації закономірностей 
і прогнозуванні потенційних результатів, що має потужний вплив на розвиток науки, покра-
щуючи інструментарій досліджень та збагачуючи скарбницю знань. 
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