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Применение инструментов на основе искусственного интеллекта в экспериментальной 
и трансляционной кардиологии: обзор

Степанов А. Д., Богданов Л. А., Шишкова Д. К., Кутихин А. Г.

Обзор литературы посвящен систематизации и критическому анализу инстру-
ментов искусственного интеллекта (ИИ), применяемых в экспериментальной 
и трансляционной кардиологии, оценке перспектив их практического исполь-
зования и соответствующим ограничениям. На текущем этапе ИИ-инструменты 
наиболее активно применяются с  целью автоматизации поиска, системати-
зации и  анализа научной информации, а  также выполнения математических 
расчетов на этапе планирования экспериментальной работы. Выполняемые 
исследования по разработке ИИ-алгоритмов для автоматизированного ана-
лиза массивов текстовых и графических данных на основе машинного обуче-
ния направлены на уменьшение времени проведения доклинических исследо-
ваний для ускорения трансляции кардиопротективных, антиатеросклеротиче-
ских, эндотелиопротективных и антикальцификационных фармакологических 
вмешательств в клиническую практику. В частности, ИИ-алгоритмы способны 
автоматически идентифицировать морфологические структуры и  проводить 
их морфометрическую оценку при анализе биологических тканей и  клеточ-
ных культур. ИИ-инструменты обладают высоким потенциалом для выявления 
скрытых и сложных закономерностей в табличных данных омиксных исследо-
ваний, что позволяет выявлять межмолекулярные взаимодействия и объектив-
но реконструировать развитие типовых патологических процессов. Активное 
использование ИИ-генераторов кода для создания специализированных про-
грамм ЭВМ устраняет необходимость междисциплинарного взаимодействия 
при автоматизации обработки экспериментальных данных.

Ключевые слова: искусственный интеллект, машинное обучение, нейрон-
ные сети, экспериментальная кардиология, трансляционная медицина, про-
граммное обеспечение.
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Application of  artificial intelligence-based tools in  experimental and  translational cardiology: a  review

Stepanov A. D., Bogdanov L. A., Shishkova D. K., Kutikhin A. G.

This literature review systematizes and critically analyzes artificial intelligence (AI) 
tools used in experimental and  translational cardiology, assessing the prospects 
for  their practical use and  the corresponding limitations. Currently, AI tools are 
most actively used to  automate the  search, systematization, and  analysis of  in-
formation, as  well as  to perform mathematical calculations during the  experi-
mental planning stage. Research on AI algorithms for automated analysis of  text 
and graphical datasets based on machine learning is aimed at reducing the time 
required for  preclinical studies to  accelerate the  translation of  cardioprotective, 
anti-atherosclerotic, endothelial-protective, and  anti-calcification pharmacologi-
cal interventions into clinical practice. In particular, AI algorithms are capable 
of  automatically identifying morphological structures and  performing their mor-
phometric assessment during the analysis of biological tissues and cell cultures. 
AI tools have high potential for  revealing hidden and  complex patterns in  tabu-
lar data from omics studies, enabling the  identification of  intermolecular interac-
tions and the objective reconstruction of the development of typical pathological 
processes. The active use of AI code generators to create specialized computer 
programs eliminates the  need for  interdisciplinary collaboration in  the automa-
tion of  experimental data processing.
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cardiology, translational medicine, software.
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В последние годы искусственный интеллект (ИИ) 
перестал восприниматься исключительно как техно-
логическая инновация и стал повседневным инстру-
ментом научной и  клинической деятельности [1-6]. 
Широкое распространение инструментов на основе 
ИИ обусловлено совокупностью нескольких прин-
ципиальных факторов: (1) экспоненциальным рос
том объема пригодных к  анализу биомедицинских 
данных вследствие смены технологического уклада 
и масштабной цифровизации [1]; (2) непосредствен-
но связанным с  этим повышением вычислительной 
мощности облачных ресурсов [1]; (3) активным раз-
витием алгоритмов машинного обучения [1]; (4) воз-
можностью самостоятельной разработки программ-
ного обеспечения под нужды конкретного пользо-
вателя [7, 8]; (5) интеграцией цифровых платформ 
в  рутинную клиническую практику [4]. В  результате 
ИИ-инструменты все чаще используются специалис- 
тами в  области трансляционной медицины для:  

(1) автоматического поиска релевантной информации 
по исследуемым научным темам [2]; (2) алгоритми-
зации, автоматизации и  ускорения анализа литера-
турных данных, поиска молекулярных мишеней для 
экспериментальной фармакологии и  разработки на-
правленных фармакологических вмешательств [1, 9]; 
(3) выполнения математических и химических расче-
тов при проведении доклинических исследований на 
клеточных культурах и  лабораторных животных [5]; 
(4) автоматизации и  ускорения обработки больших 
массивов экспериментальных табличных (к  приме-
ру, результатов многопараметрического биохимиче-
ского анализа) и  графических данных (в  частности, 
архивов цифровых гистологических препаратов) [4, 
6, 10], в  т.ч. путем создания узкоспециализирован-
ных программ для электронных вычислительных ма-
шин (ЭВМ) при помощи ИИ-генераторов программ-
ного кода [7, 8]. Использование ИИ снижает вре-
мя- и трудозатраты исследователей, стандартизирует 
и структурирует поиск научно-медицинской инфор-
мации, а  также повышает качество ее анализа [1, 2, 
11]. Скорость и объем внедрения ИИ в эксперимен-
тальную и трансляционную медицину, а также в по-
вседневную деятельность сопоставима с таковой при 

• � Инструменты искусственного интеллекта (ИИ) 
уже на текущем этапе своего развития су-
щественно ускоряют поиск, систематизацию 
и  анализ научной информации при планиро-
вании экспериментов, а  также автоматизиру-
ют выполнение математических расчетов, не-
обходимых для решения конкретных исследо-
вательских задач.

• � Разработка ИИ-инструментов для автоматизи-
рованного анализа массивов текстовых и  гра-
фических данных на основе машинного обу-
чения способна существенно уменьшить вре-
мя проведения доклинических исследований 
при обработке полученных данных и  уско-
рить трансляцию кардиопротективных, анти-
атеросклеротических, эндотелиопротективных 
и антикальцификационных фармакологических 
вмешательств в клиническую практику.

• � Внедрение ИИ-генераторов кода для создания 
специализированных программ ЭВМ устраняет 
необходимость междисциплинарного взаимо-
действия при автоматизации обработки данных 
в фундаментальной кардиологии и предостав-
ляет соответствующие технические возможно-
сти для соответствующих лабораторий.

• � Artificial intelligence (AI) tools, even at this stage 
of development, significantly accelerate the search, 
systematization, and analysis of evidence data dur-
ing experimental design, and automate the mathe-
matical calculations necessary to solve specific re-
search problems.

• � The development of AI tools for automated analysis 
of  text and  graphic data arrays based on  machine 
learning has the  potential to  significantly reduce 
the  time required for  preclinical studies to  pro-
cess the  obtained data and  accelerate the  trans-
lation of  cardioprotective, anti-atherosclerotic, 
endothelial-protective, and anti-calcification phar-
macological interventions into clinical practice.

• � The implementation of AI code generators for cre-
ating specialized computer programs eliminates 
the  need for  interdisciplinary collaboration in  the 
automation of data processing in fundamental car-
diology and provides the necessary technical capa-
bilities for  relevant laboratories.

Ключевые  моменты Key  messages
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замене физических архивов цифровыми каталога-
ми и  при замене печатных справочных изданий ин-
дексирующими соответствующую информацию веб-
поисковиками [12, 13]. Текущие тенденции развития 
и практика использования ИИ в трансляционной кар-
диологии модернизируют технологический процесс 
работы с  научной информацией, оставляя за ИИ ее 
поиск и обработку, а за исследователями — ​ее вали-
дацию, критический анализ и творческую интерпре-
тацию [3, 4, 14]. Все вышеуказанное обусловливает 
необходимость анализа преимуществ и  недостатков 
соответствующих ИИ-инструментов на современном 
этапе их развития.

Целью данного исследования была систематизация 
и критический анализ ИИ-инструментов, применяе-
мых в экспериментальной и трансляционной кардио-
логии, оценка перспектив их практического исполь-
зования и соответствующих ограничений.

Методология исследования
Настоящий обзор был подготовлен с использова-

нием комбинированного подхода к поиску информа-
ции и ее верификации по библиографическим базам 
данных PubMed и  elibrary.ru (Научная электронная 
библиотека). Поиск литературы осуществлялся с при-
менением комбинаций ключевых слов и  логических 
операторов. Поисковые запросы включали различные 
комбинации словосочетаний "artificial intelligence", 
"machine learning", "deep learning", "neural network", 
"neural networks", "cardiology", "cardiovascular disease", 
"cardiovascular research", "basic research", "translational 
research", "translational medicine", "bench to  bedside", 
"natural language processing", "literature search", "infor-
mation retrieval", "knowledge discovery", "text mining", 
"semantic analysis", "medical literature", "publications", 
"research articles", "evidence synthesis", "automated re-
view", "knowledge extraction", "bibliometric analysis", "bib-
liometric clustering", "keyword mining", "large language 
models", "ChatGPT", "generative artificial intelligence", 
"experimental design", "image analysis", "digital patho- 
logy", "animal model", "in vivo", "hyperlipidemic", "athe
rosclerosis", "atherosclerotic", "plaque", "calcification", 
"mouse", "mice", "murine", "rat", "rats", "rabbit", "lepo-
rine", "swine", "porcine", "sheep", "ovine", "cell culture", 
"endothelial", "smooth muscle", "adventitial", "epicardial", 
"perivascular", "cardiac", "cardiomyocyte", "heart valve", 
"valvular", "in  vitro", "drug discovery", "molecular dock-
ing", "drug dosing", "dose selection", "dose optimization", 
"dose prediction", "dose-response", "toxicity prediction", 
"pharmacology", "pharmacodynamics", "pharmacokinet-
ics", "biomarkers", "biomarker discovery", "high-through-
put screening", "genomic", "RNA-seq", "transcriptom-
ic", "omics", "proteomics", "proteomic", "metabolomic", 
"molecular mechanisms", "molecular pathways", "gene-
gene interactions", "vibe coding" и  "software develop-
ment". С учетом чрезвычайно высокой скорости раз-

вития тематики в анализ были включены системати-
ческие обзоры исключительно за 2025г в количестве 
84 публикаций, из которых для представления ре-
зультатов было отобрано 43 наиболее полно пред-
ставляющих картину. Критериями включения в дан-
ный критический обзор (отражаемыми фильтрами 
при поиске) было обязательное описание ≥2 ИИ-
инструментов и принадлежность к "Systematic Review" 
по типу исследования при индексации базой данных 
PubMed. Дополнительно на этапе первичного отбо-
ра источников применялись инструменты на осно-
ве нейросетевых языковых моделей для унификации 
терминологии и  систематизации поисковых страте-
гий: YandexGPT (ООО "Яндекс", Россия), GigaChat 
с  модулем AI for  Science (ПАО Сбербанк, Россия) 
и ChatGPT (версия 5.2, OpenAI, США). При приме-
нении ИИ-инструментов достоверность всех источ-
ников была подтверждена вручную.

Результаты
Поиск и обработка научной информации
Использование библиометрических алгоритмов, 

основанных на анализе цитирования и  совместной 
встречаемости ключевых слов, активно применяется 
для определения наиболее интенсивно изучаемых на-
учных направлений и прогнозирования динамики их 
развития [2, 15, 16]. Специализированные программ-
ные продукты (VOSviewer, CiteSpace, Bibliometrix) для 
интеллектуального анализа текстов (text mining) по-
зволяют извлекать ключевые концепции, устанавли-
вать тематические связи между работами, формиро-
вать иерархию цитирования и тематические кластеры 
публикаций, а также выполнять подготовку соответ-
ствующих дайджестов для минимизации собствен-
но поисковой части работы с  научной литературой 
и  максимально быстрого перехода к  ее критическо-
му анализу [1, 15, 16]. В  одном исследовании такие 
алгоритмы применялись для анализа 260 клиниче-
ских рекомендаций международных и  националь-
ных кардиологических обществ, что позволило вы-
явить структуру и частоту использования различных 
принципов пациент-ориентированной помощи [17]. 
Отдельным преимуществом такого подхода является 
возможность преодоления ограничений доступности 
информации, причем речь идет не только об обходе 
барьеров платных подписок: в  частности, рецензен-
там издательства AAAS (American Association for  the 
Advancement of Science) запрещается использовать ге-
неративный ИИ для подготовки рецензий, поскольку 
загрузка даже того или иного сегмента статьи в  чат-
бот допускает техническую возможность его после-
дующего использования для обучения большой язы-
ковой модели. Практическим примером применения 
использования ИИ-инструментов для интеллектуаль-
ного анализа текстов в  трансляционной медицине 
является выявление рекомендуемых и  максимально 
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безопасных дозировок тех или иных лекарственных 
препаратов или биоактивных веществ при их приме-
нении у человека на основании опубликованных ис-
следований [18-21]. Данная процедура в обязательном 
порядке предшествует расчету эквивалентной дозы 
(animal equivalent dose) для тестирования кардиопро-
тективных, антиатеросклеротических, антикальцифи-
кационных и эндотелиопротективных эффектов в до-
клинических испытаниях, позволяющих осуществлять 
объективную гистологическую оценку состояния эле-
ментов системы кровообращения [19, 22].

В то же время применение ИИ для поиска и ана-
лиза научной информации имеет ряд ограничений. 
Алгоритмы машинного обучения чувствительны к не-
полноте и  неоднородности обучающих данных, что 
может приводить к  непреднамеренному искажению 
результатов анализа [1, 14]. Большие языковые мо-
дели в большей степени оценивают количество, а не 
качество аргументов в пользу той или иной гипотезы, 
и при приблизительно равном количестве исследова-
ний с противоположными результатами генеративный 
ИИ на данный момент испытывает трудности с кри-
тическим анализом для выбора наиболее объектив-
ного из них, с равной частотой выбирая оба [21, 23]. 
Данная вариабельность при использовании генера-
тивного ИИ для критического анализа неопределен-
ных литературных данных характерна даже при па-
раллельном использовании различных бесед внутри 
аккаунта одного и того же пользователя; кроме того, 
в таких случаях ИИ становится особенно чувствитель-
ным к формулировке текстового запроса [24]. Одной 
из наиболее частых претензий к  ИИ-инструментам 
является то, что они функционируют как "черный 
ящик", выдавая заключения на основе скрытых алго-
ритмов (что технически действительно является вер-
ным) [1], однако на современном этапе их развития 
они способны к  показательной деконструкции соб-
ственной логики с иллюстрацией алгоритмов своего 
мышления применительно к каждому из этапов ана-
лиза в соответствии с текстовым запросом пользовате-
ля [23]. Также отмечается, что большие языковые мо-
дели могут генерировать ссылки на несуществующие 
источники или искажать информацию о библиогра-
фических данных реальных источников, с чем в том 
или ином виде сталкивалось большинство пользова-
телей генеративного ИИ [2, 11, 24, 25].

Сокращение стоимости и продолжительности докли-
нических испытаний

Одной из главных задач трансляционной медици-
ны является ускорение проведения доклинических ис-
пытаний при сохранении объективности получаемых 
результатов. Направленные на решение этой задачи 
усилия позволяют уменьшить временные и  финан-
совые затраты на проверку гипотез, выдвинутых на 
основе фундаментальных исследований. Это, в свою 
очередь, позволяет увеличить количество тестируе-

мых в процессе скрининга перспективных фармако-
логических вмешательств и количество используемых 
при этом экспериментальных моделей на основе ла-
бораторных животных и  клеточных культур. С  уче-
том необходимости объективизации доклинических 
испытаний становится особенно важным устранение 
человеческого фактора при обработке графических 
и  текстовых массивов экспериментальных данных, 
что достигается при замещении мануального анали-
за автоматизированным на основе ИИ-алгоритмов.

ИИ-системы способны автоматически сегменти-
ровать анатомические структуры, выявлять патоло-
гические изменения и  проводить количественную 
морфометрическую оценку [4, 15, 23, 26]. Это опре-
деляет их значение не только для клинического при-
менения (к примеру, для совершенствования систем 
навигации при транскатетерном биопротезировании 
клапанов сердца), но и для ускорения проведения до-
клинических испытаний на животных моделях [10, 
26, 27]. Одной из задач доклинических исследований 
в современной кардиологии является оценка липид-
ного и  кальциевого поражения клапанов сердца ги-
перлипидемических мышей, а  также формирования 
атеросклеротических бляшек в их артериях (в частно-
сти, в  аорте) [28, 29]. В  настоящее время полуколи-
чественная оценка микроскопических изображений 
и морфометрический анализ сосудистой стенки про-
водятся с помощью программного обеспечения с от-
крытым исходным кодом для мануальной разметки 
гистологических объектов на изображениях (к  при-
меру, ImageJ, National Institutes of  Health, США), на 
что уходит значимая часть времени доклинических 
испытаний [30, 31]. Предварительно обученные ИИ-
системы для виртуального окрашивания и  машин-
ной разметки гистологических объектов при помощи 
компьютерного зрения призваны автоматизировать 
и  оптимизировать этот процесс, однако на текущий 
момент они все еще находятся в процессе разработ-
ки и предварительной валидации [28, 32].

Не менее важной задачей при анализе состояния 
элементов системы кровообращения в доклинических 
исследованиях является автоматическая идентифи-
кация клеточных популяций в  тканях стенок крове-
носных сосудов, миокарда и  клапанов сердца, в  т.ч. 
для полуколичественной оценки лейкоцитарной ин-
фильтрации при воспалительных процессах [10, 32]. 
Данные исследования проводятся на основе микро-
препаратов тканей лабораторных животных, одна-
ко традиционное выполнение такого анализа также 
сопряжено с  необходимостью сочетания нескольких 
видов гистохимического окрашивания [33]. В  связи 
с  этим в  последние годы активно разрабатываются 
программные продукты на базе ИИ, которые могли 
бы оптимизировать и  этот процесс, автоматически 
проводя идентификацию различных типов клеток 
и их количественную оценку на цифровых препара-
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тах гистологических срезов [32, 34], при этом по-
добные технологии уже прошли валидацию и актив-
но применяются в онкологии [10, 35]. Это указывает 
на принципиальную осуществимость такого реше-
ния и возможность его внедрения в текущую научно-
исследовательскую практику и в экспериментальной 
и трансляционной кардиологии.

При исследовании кардиопротективных эффек-
тов фармакологических вмешательств одной из обя-
зательных задач является анализ электрокардиограм-
мы для оценки функционального состояния сердца 
[27, 36, 37]. Клинический опыт показывает, что ИИ-
инструменты для анализа электрокардиограмм паци-
ентов позволяют с высокой точностью обнаруживать 
удлинение интервала QT и выявлять скрытые паттер-
ны аритмий на основании тысяч неаннотированных 
записей [27]. Данная способность ИИ позволяет прин-
ципиально улучшить анализ электрокардиограммы ла-
бораторных животных, высокая и неконтролируемая 
физическая активность которых приводит к неустра-
нимым стохастическим помехам при записи электро-
кардиограммы [36]. Альтернативой является обеспе-
чение неподвижности животных посредством инга-
ляционного наркоза, однако это само по себе влияет 
на функциональное состояние миокарда, что также 
неизбежно искажает объективность записи электро-
кардиограммы [36]. Следствием данных технических 
проблем является фактическое отсутствие общепри-
нятых стандартов проведения и интерпретации элек-
трокардиограммы у лабораторных мышей и крыс [36]. 
Разработка соответствующего ИИ-инструмента могла 
бы позволить автоматически выявлять и устранять ар-
тефакты при телеметрической электрокардиографии 
[37], что позволило бы установить нормальные пара-
метры электрокардиограммы у мелких лабораторных 
животных и сопоставить их с аналогичными данны-
ми при введении их в наркоз с вероятной валидаци-
ей обеих методик.

Не менее актуальным направлением является раз-
работка и применение ИИ-инструментов для анализа 
состояния культур различных клеток элементов систе-
мы кровообращения, в  т.ч. эндотелиальных клеток, 
гладких миоцитов сосудов, фибробластов адвентиции, 
адипоцитов эпикардиальной и околососудистой жиро-
вой ткани, интерстициальных клеток клапанов сердца 
и  кардиомиоцитов [38-40]. Предварительно обучен-
ные алгоритмы машинного обучения способны ав-
томатически идентифицировать и классифицировать 
нормальные, дисфункциональные и стареющие эндо-
телиальные клетки, которые существенно отличаются 
по морфологическим признакам и  вследствие этого 
могут быть размечены с высокой чувствительностью 
и  специфичностью [39]. Работа над разработкой та-
кого алгоритма в настоящее время ведется одним из 
отечественных научных коллективов. По аналогии 
с применением аналогичного алгоритма для опреде-

ления липидного и кальциевого поражения клапанов 
сердца, данный подход способен ускорить проведение 
доклинических испытаний фармакологических вмеша-
тельств и предшествующих им исследований в области 
патофизиологии эндотелия, направленных на разра-
ботку клинически релевантных моделей дисфункции 
эндотелия и на анализ закономерностей старения пер-
вичных эндотелиальных клеток различных направле-
ний дифференцировки в культуре [38]. Ранее данный 
подход уже был успешно применен для анализа мор-
фологических признаков и функциональных свойств 
кардиомиоцитов, включая организацию саркомеров, 
работу кальциевых каналов и сократительную актив-
ность [40]. ИИ-инструменты данной направленности 
могут быть особенно полезными в  регенеративной 
медицине, сопоставляя морфологические паттерны 
выделенных из тканей человека первичных клеток 
(в  т.ч. кардиомиоцитов) с  выявляемыми при их ис-
кусственно запускаемой дифференцировке из плюри-
потентных стволовых клеток, в т.ч. при воздействии 
различных видов экспериментальной терапии [41].

Параллельное развитие ИИ-технологий и экспресс-
диагностики у постели больного при помощи иммуно
хроматографических тест-полосок привело к активным 
попыткам устранить одно из основных ограничений 
данной диагностической технологии — ​невозможность 
количественного анализа результата без использова-
ния специализированного считывающего устройства 
[42]. Ранее соответствующие смартфонные приложе-
ния на основе ИИ показали свою эффективность при 
иммунохроматографическом измерении концентра-
ции тропонина I у пациентов с острым коронарным 
синдромом [43, 44]. Применение иммунохроматогра-
фических тест-полосок в сочетании со смартфонны-
ми ИИ-приложениями в отношении количественного 
анализа концентрации различных молекул в питатель-
ной среде от клеточных культур способно устранить 
артефакты преаналитического этапа исследования 
в экспериментальной практике, позволяя проводить 
соответствующие измерения непосредственно после 
отбора и предварительного центрифугирования куль-
туральной среды без ее аликвотирования и заморозки 
[42]. Следует отметить, что подготовка стандартизиро-
ванных массивов обучающих данных для разработки 
ИИ-инструментов подобного рода осложняется зави-
симостью получаемых изображений от цветового от-
тенка фона, интенсивности и  характера освещения, 
разрешения цифровой камеры и прочих параметров 
фотосъемки, что в значительной степени индивидуа-
лизирует использование разработанного на их осно-
ве программного обеспечения [42].

Актуальным направлением разработки ИИ-алго
ритмов является прогнозирование кардио- и цитоток-
сичности лекарственных препаратов или отдельных 
химических соединений. Так, для раннего выявле-
ния рисков блокады калиевых каналов или удлине-
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ния интервала QT создаются специализированные 
базы данных, описывающие все изоформы и  коли-
чественные характеристики структуры (молекуляр-
ные дескрипторы) соединений с  уже известной ак-
тивностью. При помощи этих баз данных происходит 
обучение соответствующих ИИ-моделей, способных 
в  дальнейшем предсказывать химические свойства 
и классифицировать еще не изученные биоактивные 
вещества [27]. Способность ИИ-инструментов к  ав-
томатической идентификации связей между различ-
ными записями в  каталогах позволяет использовать 
их для выявления неочевидных и/или сложных меж-
молекулярных взаимодействий между генами, белка-
ми или метаболитами при высокопроизводительных 
методах анализа — ​полнотранскриптомном секвени-
ровании, эпигеномном анализе метилирования ДНК 
и модификаций гистонов, масс-спектрометрическом 
профилировании белков и метаболитов в лизатах кле-
точных культур, гомогенатах биологических тканей 
или биологических жидкостях (в  т.ч. культуральной 
среде) [45-47]. В дополнение к стандартному расчету 
кратности изменения экспрессии и  идентификации 
дифференциально экспрессированных биоинфор-
матических категорий молекул автоматический ИИ-
анализ межмолекулярных взаимодействий позволяет 
отразить взаимодействия между различными биохи-
мическими сигнальными путями и  отдельными мо-
лекулами [46, 47], выявить новые механизмы разви-
тия болезней системы кровообращения и связанных 
с  ними типовых патологических процессов [45, 47], 
а также предположить перспективные биомаркеры для 
молекулярной диагностики и  мишени для экспери-
ментальной терапии [45-47]. Характер и большое ко-
личество данных, получаемых в  омиксных исследо-
ваниях, фактически делает невозможным анализ та-
ких массивов без использования ИИ-инструментов, 
в особенности исследователям без расширенной био-
информатической подготовки [47]. В то же время для 
ИИ-инструментов анализ табличных данных и выяв-
ление взаимосвязей между ними является совершенно 
рутинной задачей, что уже на текущий момент вре-
мени существенно упрощает обработку соответству-
ющих данных [14, 45-47].

Общие ограничения применения ИИ-инструментов
Немаловажным фактором, ограничивающим вне-

дрение алгоритмов на основе генеративного ИИ в экс-
периментальную и трансляционную медицину (и при-
обретающим особую актуальность в связи с распро-
странением ИИ-генерации кода), является отсутствие 
единых стандартов и даже общих принципов разработ-
ки таких инструментов [14, 18, 48]. По сути, каждая 
из научно-исследовательских групп в настоящее вре-
мя имеет доступ и технические возможности к созда-
нию собственных программ для ЭВМ, каждая из кото-
рых имеет уникальный код и может быть зарегистри-
рована как объект интеллектуальной собственности 

(результат интеллектуальной деятельности) в реестре 
Федерального института промышленной собствен-
ности (ФИПС) и  Единой государственной инфор-
мационной системе учета научно-исследовательских, 
опытно-конструкторских и  технологических работ 
(ЕГИСУ НИОКТР). Программное обеспечение, раз-
работанное на основе персонифицированных тексто-
вых запросов с помощью ИИ-генераторов кода, может 
содержать соответствующие артефакты (к  примеру, 
включенные в  исходный код поправочные коэффи-
циенты для полуколичественного или количествен-
ного анализа), оптимизирующие его использование 
для обучающего массива данных и учитывающие ню-
ансы методологии исследований отдельной научной 
группы, однако искажающие результаты при анали-
зе иных массивов данных другими исследователями 
при независимой валидации или решении собствен-
ных задач [49]. Кроме того, немаловажным фактором 
при разработке собственного программного обеспе-
чения с помощью генеративного ИИ является высо-
кая вероятность наличия методологических ошибок 
в  исходном коде программы [49]. Сгенерированный 
код может содержать систематические ошибки в осу-
ществлении статистических расчетов (например, рас-
считывать медиану как среднее значение), обработ-
ке редких случаев (в частности, игнорировать их для 
искусственного повышения эффективности) и алго-
ритмах оптимизации функционирования (что снижает 
производительность и может приводить к непредска-
зуемым ошибкам) [49, 50]. Многие из этих ошибок 
возможно выявить только на этапе внешней валида-
ции в случае расхождения результатов анализа, а для 
их исправления необходимо обладать соответствую-
щими компетенциями [50]. Разнообразие чат-ботов на 
основе больших языковых моделей (ChatGPT, Gemini, 
Claude, Grok, Perplexity, YandexGPT, GigaChat) и ис-
пользование одновременно нескольких из них для 
составления корректных запросов и  проверки на-
писанного кода позволяет избежать части этих про-
блем, однако не является гарантией корректной ра-
боты алгоритма без кросс-валидации разработанного 
программного обеспечения [49]. Кроме того, та-
кое многообразие языковых моделей не способству-
ет стандартизации и унификации написанного кода, 
что в совокупности со всем вышеизложенным только 
усугубляет проблему прозрачности ИИ-алгоритмов.

Это контрастирует с принятой в клинической кар-
диологии концепцией доказательной медицины, ос-
нованной на принципах стандартизации проведе-
ния рандомизированных контролируемых испытаний 
и их метаанализов, а также на унификации подходов 
к  диагностике и  лечению болезней системы крово
обращения и связанных с ними типовых патологиче-
ских процессов на основе клинических рекомендаций. 
Например, при анализе ИИ-алгоритмов для страти-
фикации риска инсульта авторы акцентировали вни-
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мание на том, что все разработанные ИИ-модели от-
личаются по типам анализируемых омиксных данных, 
стратегиям обучения моделей, контрольным точкам 
и методам валидации, что делает результаты трудносо-
поставимыми [14]. В работах по машинной идентифи-
кации атеросклеротических бляшек была подчеркну-
та высокая гетерогенность результатов исследований, 
обусловленная различиями в  архитектуре моделей, 
размере выборок и  протоколах подготовки обучаю-
щих и валидационных баз данных [10]. В ряде обзо-
ров отмечается, что информация о  гиперпараметрах 
моделей, особенностях подготовки данных и  этапах 
обучения алгоритмов часто представлена неполно 
вследствие отсутствие единых требований к публич-
ному представлению таких данных [2, 10, 14, 23]. Все 
вышеперечисленное также затрудняет воспроизводи-
мость исследований и независимую проверку резуль-
татов другими исследовательскими группами.

Заключение
На текущий момент времени можно констатиро-

вать, что ИИ-инструменты уже сейчас существенно 
расширяют возможности поиска, систематизации 
и  анализа научной информации. Нейросетевые ал-
горитмы обработки естественного языка позволяют 
автоматизировать классификацию публикаций и вы-
деление смысловых ориентиров для последующей 
научно-исследовательской работы, что значительно 
увеличивает скорость работы в  условиях постоянно 
растущего объема научных данных. Аналогичным об-
разом ИИ-инструменты способны автоматически сег-
ментировать анатомические, гистологические и суб-
клеточные структуры на основе машинного обучения, 
выявлять гисто- и  цитопатологические изменения 
и проводить количественную морфометрию объектов 
интереса в биологических тканях и клеточных куль-
турах. Вероятно, в  ближайшем будущем это позво-
лит существенно уменьшить время проведения до-
клинических исследований и  ускорить трансляцию 
соответствующих фармакологических вмешательств 
и  медицинских изделий в  клинические испытания. 
Способность ИИ-инструментов идентифицировать 
нетипичные паттерны в  стандартизированных мас-
сивах табличных и  графических данных, а  также 
определять закономерности в  слабоструктурирован-
ных и неструктурированных данных различного рода 
(к примеру, в записях электрокардиограмм лаборатор-
ных животных, массивах данных омиксных исследо-
ваний и библиотеках сведений о структуре молекул) 
позволяет принципиально упростить процесс их об-
работки, выявить скрытые закономерности органи-
зации и  функционирования биологических объек-
тов и улучшить качество интерпретации результатов.

Среди преимуществ широкого внедрения ИИ сле-
дует отметить неизбежное расширение спектра базо-
вых инструментов для анализа научных результатов. 

Вероятнее всего, уже в  ближайшем будущем станет 
реальностью ситуация, когда клинический исследова-
тель сможет загрузить предварительно обработанный 
файл с  омиксными данными (к  примеру, в  формате 
*xlsx) в специализированное программное обеспече-
ние, синхронизированное с  биоинформатическими 
библиотеками (в  частности, Gene Ontology) и  полу-
чить структурированные результаты анализа с  уни-
кальными различиями между фенотипами клеточных 
популяций, лабораторных животных или пациентов. 
Ключевым преимуществом ИИ в  данном контексте 
является возможность автоматической идентифика-
ции взаимодействий между сигнальными путями или 
отдельными молекулами, позволяющая провести ре-
конструкцию патогенеза изучаемого патологическо-
го процесса. Программное обеспечение подобного 
рода технически выступает в  качестве своеобразно-
го "моста" между фундаментальной и  клинической 
кардиологией, принципиально облегчая трансляцию 
результатов биохимических и  патофизиологических 
исследований в  контекст фармакологии и  терапии.

Активное развитие вайбкодинга (создания программ 
для ЭВМ при помощи ИИ-генераторов кода) устра-
няет один из основных барьеров для автоматизации 
обработки данных в  фундаментальной кардиологии. 
Соответствующие научные лаборатории имеют нако-
пленные в процессе экспериментальной работы стан-
дартизированные и высококачественные массивы обу-
чающих данных, однако объективно слабая интеграция 
между научными сотрудниками и разработчиками про-
граммного обеспечения ранее препятствовала разра-
ботке соответствующих цифровых решений для автома-
тизации технологических процессов. Распространение 
практики использования ИИ-генераторов кода прак-
тически неизбежно приведет к  созданию многообра-
зия соответствующих решений для научных задач и ве-
роятной конкуренции между ними на международном 
рынке. Ключевым техническим преимуществом в этом 
контексте становится репрезентативность массива обу
чающих данных, которая обусловливает качество со-
ответствующего программного продукта и его способ-
ность решать реальные экспериментальные задачи. 
Узкая специализация каждого из таких решений мо-
жет позволить получить научно-технологический при-
оритет в соответствующем сегменте рынка и реализо-
вать связанные с этим преимущества.

К основным проблемам внедрения ИИ-инструмен
тов в экспериментальную и трансляционную кардио-
логию относятся недостаточная внешняя валидация 
многих моделей, ограниченная воспроизводимость 
результатов на разнородных выборках, критическая 
зависимость алгоритмов от качества обучающих дан-
ных, недостаточная интерпретируемость моделей. 
Отдельно следует отметить принципиальное несоот-
ветствие между отсутствием каких‑либо стандартов 
при разработке ИИ-инструментов на доклинических 
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этапах исследования и концепцией доказательной ме-
дицины, являющейся одним из краеугольных камней 
клинической кардиологии.

Отношения и деятельность. Работа выполнена при 
поддержке комплексной программы фундаменталь-
ных научных исследований СО РАН в  рамках фун-
даментальной темы НИИ КПССЗ № 0419-2024-0001 
"Разработка новых фармакологических подходов 
к экспериментальной терапии атеросклероза, техно-
логий серийного производства реактивов и расходных 

материалов для изучения физиологии и  патофизио-
логии сердечно-сосудистой системы и  программно-
го обеспечения на основе искусственного интеллекта 
для автоматизированной диагностики патологий си-
стемы кровообращения и автоматизированного рас-
чета сердечно-сосудистого риска" при финансовой 
поддержке Министерства науки и высшего образова-
ния Российской Федерации в рамках национального 
проекта "Наука и  университеты", https://gisnauka.ru/
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Декларация ИИ. Не предоставлена.
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