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Аннотация 

В данном исследование представлен подход к интеграции байесовских сетей 

доверия с генетическими алгоритмами для улучшения прогнозирования в 

задачах биоинформатики сгенерированной неросетью. Байесовские сети 

доверия являются эффективным средством моделирования вероятностных 

зависимостей между биологическими переменными, что особенно важно в 

условиях неопределенности и шума в данных. Генетические алгоритмы 

предоставляют мощный инструментарий для оптимизации структуры и 

параметров моделей в сложных задачах. В работе предлагается гибридный 

метод, который сочетает преимущества обоих подходов, позволяя более 

точно адаптировать модели к специфическим особенностям 

биоинформатических данных и повышать точность прогнозов. Статья 

содержит теоретическое обоснование подхода, описание экспериментальной 

установки, результаты тестирования на реальных данных и сравнение с 

существующими методами. Результаты показывают, что предлагаемый метод 

обеспечивает улучшение качества прогнозирования и может быть полезен в 

различных приложениях биоинформатики, включая анализ геномных 

данных, протеомику и метаболомику. 
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Abstract 

This study presents an approach to integrating Bayesian trust networks with 

genetic algorithms to improve forecasting in bioinformatics tasks generated by a 

non-network. Bayesian trust networks are an effective means of modeling 

probabilistic relationships between biological variables, which is especially 

important in conditions of uncertainty and noise in data. Genetic algorithms 

provide powerful tools for optimizing the structure and parameters of models in 
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complex tasks. The paper proposes a hybrid method that combines the advantages 

of both approaches, allowing models to be more accurately adapted to the specific 

features of bioinformatic data and improve the accuracy of forecasts. The article 

contains a theoretical justification of the approach, a description of the 

experimental setup, the results of testing on real data and a comparison with 

existing methods. The results show that the proposed method provides an 

improvement in the quality of forecasting and can be used 

Keywords: Bayesian networks of trust, algorithm, forecasting improvements, 

bioinformatics, neural network 

 

1 Введение 

1.1 Актуальность 

Тема «Интеграция байесовских сетей доверия с генетическими 

алгоритмами для улучшения прогнозирования в биоинформатике» является 

крайне актуальной в современном мире. Биоинформатика - это область, 

которая объединяет биологию, информатику и статистику для анализа и 

понимания биологических данных. Прогнозирование в биоинформатике 

играет важную роль в предсказании структуры белков, генных 

последовательностей, а также в диагностике и лечении различных 

заболеваний. 

Интеграция байесовских сетей доверия с генетическими алгоритмами 

позволяет улучшить прогнозирование в биоинформатике за счет 

комбинирования вероятностного подхода и эволюционных методов 

оптимизации. Байесовские сети доверия помогают моделировать 

неопределенность и зависимости между переменными, что особенно важно 

при работе с большими объемами данных в биоинформатике. 

Генетические алгоритмы, в свою очередь, позволяют эффективно 

искать оптимальные решения в сложных задачах оптимизации. 

Таким образом, интеграция этих двух подходов может значительно 

повысить точность и надежность прогнозирования в биоинформатике, что 

имеет большое значение для развития медицины, биотехнологий и других 

областей, связанных с биологическими данными. 

 

1.2 Обзор исследований 

Е. А. Копейка, А.В. Вербин статье предлагают новый методический 

подход к оцениванию вероятности безотказной работы (ВБР) сложной 

технической системы (СТС)[1], задачи оценки интенсивности протекания 

процессов, у которых математической моделью выступают стохастические 

процессы рассмотрели А. В. Торопова, М. В. Абрамов[2], И. В. Дорожко, О. 

А. Иванов предложили прототип интеллектуальной системы поддержки 

принятия решений для диагностирования бортовых систем космического 

аппарата на основе байесовских сетей доверия[3], работу модели на примере 

постинга в социальной сети Вконтакте, можно сравнить предсказанную 

оценку интенсивности с реальным значением рассмотрели А. В. Торопова, Т. 

В. Тулупьева[5], Ю. Е. Гагарин, У. В. Никитенко,привели в пример 
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интервальное оценивания условных вероятностей в байесовских сетях 

доверия при учете неопределенности исходных данных[6]. 

 

1.3 Цель исследования 

Целью исследования является — разработка и исследование методов 

интеграции байесовских сетей доверия с генетическими алгоритмами для 

повышения точности прогнозирования в биоинформатике сгенерированной 

неростью. 

 

2. Материалы и методы 

В данном исследование используется Google Colab — сервис, 

созданный Google, который позволяет работать с кодом на языке Python 

через Jupyter Notebook. Генерация кода осуществлялась при помощи 

DeepSeek Coder — инновационная платформа для разработчиков, 

предлагающая передовые инструменты на основе искусственного 

интеллекта. Она помогает ускорить и оптимизировать процесс разработки, 

предоставляя такие функции, как умное автодополнение кода, обнаружение 

ошибок, рефакторинг.  

 

3 Результаты 

Интеграция байесовских сетей доверия с генетическими алгоритмами 

для улучшения прогнозирования проведем в Google Colab — это бесплатная 

среда для разработки и выполнения программного кода в облаке. 

Необходимо обратится к нейронной сети и попросить ее сгенерировать код 

для выполнения исследования (см.рис.1). Использовалась нейрованная сеть 

DeepSeek Coder — инновационная платформа для разработчиков, 

предлагающая передовые инструменты на основе искусственного 

интеллекта. Она помогает ускорить и оптимизировать процесс разработки, 

предоставляя такие функции, как умное автодополнение кода, обнаружение 

ошибок, рефакторинг.  

 

 
Рисунок 1. Запрос 

 

Далее нейросеть выдает код, который перенесем в Google Colab 

(см.рис.2). 
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Рисунок 2. Сгенерированный код 

 

Перейдем в Google Colab и разберем элементы кода. Установим две 

библиотеки pgmpy и deap (см.рис.1). 

 

 
Рисунок 1. Установка библиотек 

 

Далее импортируем необходимые библиотеки (см. рис.2). 
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Рисунок 2. Импортирование библиотек 

 

Импортирует необходимые классы и функции из различных библиотек, 

которые будут использоваться для работы с вероятностными графическими 

моделями и эволюционными алгоритмами (см. рис.3). 

 

 
Рисунок 3. Импортирование классов и функций 

 

Сгенерируем случайные данные в виде двумерного массива (матрицы) 

с помощью библиотеки NumPy (см.рис.4). 

 

 
Рисунок 4. Генерация случайных данных 

 

Создадим экземпляр класса BayesianModel из библиотеки pgmpy. 

BayesianModel представляет собой вероятностную графическую модель, 

основанную на байесовских сетях (см.рис.5). 

 
Рисунок 5. Создание модели 

 

Далее осуществляем добавление переменных в созданную ранее 

модель BayesianModel и устанавливаем количество состояний для каждой 

переменной (см.рис.6). 

 

 
Рисунок 6. Добавление переменных 

 

Добававим случайные связи между узлами в созданную ранее модель 

BayesianModel (см.рис.7). 
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Рисунок 7. Случайное добавление связей 

 

Импортируем библиотеку pandas и использует ее для создания 

DataFrame, который содержит случайные данные (см.рис.8). 

 

 
Рисунок 8. Генерация случайных данных 

 

Создадим модель BayesianNetwork и добавляет в нее узлы, а также 

создает и добавляет Conditional Probability Distributions (CPD) для каждого 

узла (см.рис.9). 

 

 
Рисунок 9. Добавление CPD для каждого узла 

 

Далее необходимо определить функцию приспособленности (fitness 

function) для использования в эволюционных алгоритмах, таких как 

генетические алгоритмы. Функция приспособленности оценивает качество 

индивида (в данном случае, набора связей между узлами в байесовской сети) 

на основе его способности аппроксимировать данные (см.рис.10). 
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Рисунок 10. Определение функций приспособленности 

 

Следующим шагом необходимо настроить генетический алгоритм с 

помощью библиотеки DEAP (Distributed Evolutionary Algorithms in Python). 

Он создает два класса: FitnessMax и Individual (см.рис.11). 

 

 
Рисунок 11. Настройка генетического алгоритма 

 

Настроим инструменты и операторы для генетического алгоритма с 

использованием библиотеки DEAP. Он регистрирует различные функции и 

операторы, которые будут использоваться в процессе эволюции (см.рис.12). 

 
Рисунок 12. Настройка инструментов и операторов 

 

Теперь настроим и запустим генетический алгоритм с использованием 

библиотеки DEAP. Он создает популяцию особей, зарегистрированные 

статистики и хранилище лучших найденных решений (см.рис.13). 

 

 
Рисунок 13. Запуск генетического алгоритма 
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Этот код определяет функцию приспособленности (fitness function) для 

использования в генетическом алгоритме. Функция приспособленности 

оценивает качество индивида (в данном случае, набора связей между узлами 

в байесовской сети) на основе его способности аппроксимировать данные 

(см.рис.14). 

 

 
Рисунок 14. Определение функции приспособления 

 

В завершение код выводит лучшую найденную структуру (особь) из 

хранилища лучших решений (Hall of Fame) после завершения генетического 

алгоритма.  print("Best individual is %s, %s" % (best_individual, 

best_individual.fitness.values)): Выводит информацию о лучшей особи и 

ее приспособленности. Вывод содержит саму особь (например, список связей 

между узлами в байесовской сети) и значение ее приспособленности. 

else:Если в Hall of Fame нет особей, то выполняется код внутри блока 

else. 

print("No individuals found in the Hall of Fame."): Выводит 

сообщение о том, что в Hall of Fame не найдено особей. 

В результате выполнения этого кода будет выведена информация о 

лучшей найденной структуре (особе) и ее приспособленности (см.рис.15), 

если такая особь была найдена в процессе эволюции. В противном случае 

будет выведено сообщение о том, что в Hall of Fame не найдено особей. 

 

 
Рисунок 15. Вывод о лучшей структуре 
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4. Выводы 

Ссылка на ноутбук 

https://colab.research.google.com/drive/14sb7O75SQJmQHV_JKowGLir4cjZoKi

Ez?usp=sharing.  

Использование нейросети для генерации кода по интеграции 

байесовских сетей доверия с генетическими алгоритмами в биоинформатике 

и его внедрение в сервис Google Colab позволило получить значительные 

улучшения в прогнозировании. Результаты демонстрируют, что найденная 

структура (особь) обладает высокой приспособленностью, что подтверждает 

эффективность данного подхода. Это открывает новые перспективы для 

развития методов анализа биологических данных и повышения точности 

прогнозирования в области биоинформатики. 
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