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Аллергические заболевания представляют серьезную проблему как в развитых, так и в развивающихся странах. 
По данным Всемирной организации здравоохранения у 30—40% населения обнаружено одно или несколько аллергиче-
ских заболеваний. Согласно прогнозам, к 2050 году до 4 миллиардов человек в мире будут страдать астмой, аллерги-
ческим ринитом или атопическим дерматитом. Решение проблем, связанных со сложностью дифференциальной диагно-
стики, ложноположительными и ложноотрицательными результатами клинических и лабораторных исследований, 
генетическими характеристиками пациентов и многими другими параметрами, возможно с интеграцией подходов биоин-
форматики и системной биомедицины, опирающихся, с одной стороны, на массивные базы данных экспериментальных 
исследований, а с другой — на передовые технологии генотипирования и выявления маркеров. В обзоре анализиру-
ются основные электронные ресурсы международных баз данных по аллергенам, с помощью которых можно опреде-
лять основные характеристики аллергенов: молекулярную массу, эпитопы, кросс реактивность, географическую рас-
пространенность, наличие в пищевых продуктах. Рассматриваются различные подходы в систематизации данных, 
полученных при исследовании генома, транскриптома, микробиома, сравнении данных, полученных от здоровых доноров 
и больных аллергическими заболеваниями, перечислены генетические мутации, профили транскриптомов и микро-
биомов, обуславливающие тяжелое течение аллергических заболеваний, приведены способы изображения взаимосвя-
зей с помощью построения сигнальных сетей (KEGG, sbvIMPROVER, Cytoscape): как на основе прямого влияния (KEGG, 
Cytoscape), так и на основе языка OpenBEL — open-access biological expression language- sbvIMPROVER, способного 
отображать сложные семантические связи между компонентами рассматриваемой системы. 
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ВВЕДЕНИЕ 

Распространенность аллергических заболе-
ваний (АЗ) продолжает расти с каждым годом. 
По данным Всемирной организации здравоохра-
нения (ВОЗ) у 30—40% населения обнаружено 
одно или несколько аллергических заболеваний. 
Сотни миллионов людей страдают аллергическим 

ринитом и около 300 миллионов болеют аст-
мой [1]. Серьезная проблема роста аллергиче-
ских заболеваний наблюдается у детей во всем 
мире, особенно в развитых странах. За последние 
20 лет распространенность астмы, например, вы-
росла в США на 160% [2]. Дети и подростки со-
ставляют значительную часть пациентов, стра- 
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дающих аллергическими заболеваниями. По ме-
ре того, как они становятся старше, распростра-
ненность аллергии будет продолжать расти. Со-
гласно прогнозам, к 2050 году до 4 миллиардов 
человек в мире будут страдать астмой, аллерги-
ческим ринитом или атопическим дерматитом 
[3]. Это связано, с одной стороны, с напряжен-
ной санитарно-эпидемиологической ситуацией, 
а с другой — с трудностью ранней диагностики 
и выбора соответствующей терапии. 

В целях повышения эффективности и каче-
ства специализированного медицинского обслу-
живания разработаны нормативные документы 
для диагностики и лечения АЗ, основанные 
на принципах доказательной медицины. Такими 
документами являются «Белая книга», утверж-
денная международным сообществом по аллер-
гии (WAO), а также Федеральные клинические 
рекомендации по клинической иммунологии 
и аллергическим заболеваниям, разработанные 
Российской ассоциацией аллергологов и клини-
ческих иммунологов. Клинические рекоменда-
ции включают алгоритмы действий врачей при 
диагностике и лечении, профилактике и реаби-
литации, позволяющие быстро принимать выве-
ренные решения. Основой для их формирования 
являются издания, включенные в базы данных 
PubMed, Medline, данные из международных со-
гласительных документов. «Белая книга» и «Фе-
деральные клинические рекомендации» являются 
важным и необходимым инструментом в повсе-
дневной практике врача, они содержат разработ-
ку интегрированного алгоритма для диагностики 
и лечения, однако не решают многие проблемы: 
сложность дифференциального диагноза, ложно-
положительные и ложноотрицательные резуль-
таты клинических и лабораторных исследова-
ний [4], генетические характеристики пациен-
тов [5], гендерные различия, географические 
особенности [6]. 

Для формирования документов, которые 
дают ответы на поставленные вопросы, необ-
ходим анализ большого набора данных: только 

в базе данных PubMed имеется более 440 000 пуб-
ликаций по аллергии, не считая значительной 
части исследований национальных профессио-
нальных сообществ, в том числе российских. 
Не вызывает сомнений, что столь необходимые 
врачу руководства, как «Клинические рекомен-
дации», должны регулярно обновляться, учиты-
вать и представлять медицинскому сообществу 
рекомендации на основе новых научных данных 
для формирования адекватных стратегий диа-
гностики и терапии аллергических заболеваний. 
С другой стороны, широко используются аппарат 
и технологии прецизионной медицины, такие как 
экспресс-анализ по широкому спектру парамет-
ров в практически реальном масштабе времени, 
выявление факторов риска генетической пред-
расположенности к различным заболеваниям, до-
ступность высокотехнологичных методов опре-
деления маркеров патологических процессов 
на разных этапах заболевания с помощью микро-
чипов. В результате возникает необходимость 
в обработке еще больших объемов данных. 

Решение подобной по сложности задачи воз-
можно при консолидации усилий врачей, ученых 
разных направлений, а также на основе совре-
менных технологий, в частности, таких стреми-
тельно развивающихся направлений науки, как 
биоинформатика и системная биология. 

БИОИНФОРМАТИКА. 
БАЗЫ ДАННЫХ ПО АЛЛЕРГИИ 

Ресурсы биоинформатики в аллергологии 
посвящены различным задачам: созданию и не-
прерывному обновлению аллергенов в базах дан-
ных, основным характеристикам аллергенов: 
молекулярный вес [7], структурные особенности, 
сезонность, наличие в пищевых продуктах [8], 
географическая распространенность [9]. Исполь-
зование данных ресурсов позволяет клиницистам 
в диагностике и выборе специфической терапии, 
а исследователям — в целенаправленном выборе 
дизайна эксперимента. В таблице 1 представлены 
международные базы данных по аллергии. 
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Таблица 1 / Table 1 

Международные базы данных по аллергии / 
International Databases of Allergens 

№ Адрес сайта / 
Site 

Характеристика / 
Features 

1 http://www.allergen.org Официальный сайт номенклатуры аллергенов, регулярно обновля�
емый, посвящен номенклатуре новых аллергенов / 
Official web site for allergen nomenclature, recently updated and renewed, 
is devoted to assign the correct names to new allergens 

2 http://allergen.nihs.go.jp/ADFS/ База данных с вычислительными инструментами, используется для 
определения аллергенности новых соединений / 
A database with computational tools to be used to define allergenicity of 
new compounds.  

3 http://www.allergome.org/ Интегрированная платформа данных об аллергенах / 
An integrated platform collecting information and data for allergens 

4 http://www.allermatch.org/ База данных, где возможно сравнение аминокислотной последова�
тельности целевого белка с аминокислотной последовательностью 
аллергенного белка / 
A webtool where you can compare the amino acid sequence of a protein 
of interest with sequences of allergenic proteins 

5 http://www.allergenonline.com/ База данных аллергенов, сайт для вычислительных потребностей / 
Allergens dataset and a site for computational needs 

6 http://imgt.cines.fr/textes/IMGTeducation/ 
IMGTlexique/A/AllergensBiochemicalData.html 

Интегрированная платформа баз данных, в том числе аллергенов / 
An allergen database integrated in a large data system 

7 http://www.iedb.org/ База данных эпитопов аллергенов / 
A recently released database dedicated to allergenic epitopes 

8 http://research.bmh.manchester.ac.uk/informAll Европейская база данных пищевых аллергенов / 
A European Union project for a database dedicated to food allergens 

9 http://fermi.utmb.edu/SDAP/sdap_src.html Одна из самых полных баз данных аллергенов, имеющая несколько 
мощных вычислительных инструментов для сравнения последова�
тельностей и оценки аллергенности / 
One of the most comprehensive allergen database having several pow�
erful computational tools for sequence comparison and allergenicity 
evaluation 

10 http://www.bii.a�star.edu.sg/ Интегрированная база данных / 
A web�based resource for computational needs 

 

Важным фактором риска для увеличения чис-
ла аллергических заболеваний является распро-
страненность аллергенов [10]. Люди подвергают-
ся воздействию до 8500 видов соединений, и при-
близительно 2800 из них, включая компоненты 
косметических и гигиенических средств, являют-
ся контактными аллергенами [11]. Таким образом, 
существует большое количество потенциальных 
аллергенов, но только некоторые из этих кон-
тактных аллергенов вызывают аллергические ре-
акции в клинических испытаниях. С другой сто-
роны, у лиц, предрасположенных к аллергиче-
ским реакциям, разные аллергены вызывают 
сходные проявления. Основным направлением 
в понимании того, почему пациенты реагируют 
на несколько, казалось бы, разных раздражите-

лей, является выделение, секвенирование и струк-
турный анализ белков, которые вызывают IgE-
ответ [11]. Наиболее значительным является то, 
что аллергенные белки из совершенно разных 
источников могут иметь почти идентичные ами-
нокислотные последовательности эпитопов, и что 
это сходство может объяснять клинически наблю-
даемую перекрестную реактивность [12]. Возра-
стающее количество информации о последова-
тельности, структуре и IgE-эпитопах аллергенов 
теперь доступно в перечисленных в таблице 1 ба-
зах данных, а мощные инструменты поиска био-
информатики позволяют исследователю полу-
чать доступ к соответствующей информации. 

Современные инструменты биоинформа-
тики направлены как на идентификацию распро-



Гурьянова С.В. Вестник РУДН. Серия: Медицина. 2018. Т. 22. № 1. С. 75—85 

78 АЛЛЕРГОЛОГИЯ. ДЕРМАТОЛОГИЯ. ПУЛЬМОНОЛОГИЯ 

страненных белков, которые могут быть в основе 
множественных синдромов аллергии, так и на ко-
личественное определение характеристик, кото-
рые различают аллергенные структуры от неал-
лергенных [13]. Поисковые и программные сред-
ства для этой цели были разработаны и внедре-
ны, в частности, в Структурную базу данных ал-
лергенных белков (SDAP) [14]. SDAP содержит 
информацию о более чем 800 аллергенах и об-
ширные библиографические ссылки на другие 
общедоступные базы данных. Открытый доступ 
к SDAP помогает клиницистам осуществлять по-
иск структурных и функциональных отношений 
между известными аллергенами и выявлять по-
тенциальные перекрестно реагирующие анти-
гены. Данный ресурс биоинформатики может 
использоваться как для группировки аллергенов, 
так и для выявления общих аминокислотных по-
следовательностей из различных белков, которые 
могут объяснять закономерности связывания IgE 
и перекрестной реактивности [15]. Полученные 
данные могут быть использованы для определе-
ния причинных аллергенов и способов лечения 
больных аллергией. 

РЕСУРСЫ СИСТЕМНОЙ БИОЛОГИИ 
ДЛЯ ДИАГНОСТИКИ 

АЛЛЕРГИЧЕСКИХ ЗАБОЛЕВАНИЙ 

Внедрение данных экспериментальных ис-
следований в формирование общей концепции 
функционирования живых систем на молеку-
лярном клеточном уровне, на уровне тканей 
и органов осуществляет системная биология. 

Сотрудничество между врачами, биологами, 
программистами, физиками и математиками от-
крывает новые горизонты в понимании основных 
механизмов патогенеза заболеваний для разра-
ботки новых инструментов в диагностике и те-
рапии, создания платформы персонализирован-
ной медицины. 

Это направление науки получило название 
«системная биомедицина». Современные публи-

кации, включаемые в базы данных Scopus и Pub-
Med, все активнее используют подходы систем-
ной биомедицины как наиболее перспективные. 

Системная биомедицина опирается на: 
— понимание патологии как многофактор-

ного процесса, требующего анализа большого 
массива данных биомедицинских исследований 
на уровне генома, транскриптома, посттрансля-
ционных модификаций, эпигенетических моди-
фикаций и влияния внешних факторов; 

— базы данных универсальных наименова-
ний, биологических процессов, генетических му-
таций, протеомов, молекулярных взаимодейст-
вий, биохимических процессов, химических ре-
акций, критерии, задачи, способы изображения 
и кодирования причинно-следственных взаимо-
отношений биологически активных соединений; 

— знакомство и освоение способов отобра-
жения результатов экспериментальных исследо-
ваний в формализованные сети взаимовлияний 
биологически активных молекул, их комплексов 
и процессов, анализ сетей в контексте поставлен-
ной задачи (определение биомаркеров, чекпойн-
тов патологий, диагностика, выбор лекарствен-
ных средств). 

Системная биомедицина является платфор-
мой для предиктивной и персонализированной 
медицины, в том числе аллергических заболе-
ваний [16]. 

При аллергических заболеваниях патофи-
зиологические процессы затрагивают как ткане-
специфические клетки, так и иммунокомпетент-
ные. Иммунокомпетентные клетки в сравнении 
с тканеспецифическими имеют гораздо более 
высокую степень сложности, гетерогенности, 
пластичности, способности к кооперативным 
взаимодействиям и формированию иммуноло-
гической памяти. Учитывая многообразие при-
чин возникновения аллергических заболеваний, 
подход системной биологии является привлека-
тельным, поскольку он может моделировать бес-
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численные связи и взаимозависимости между 
генетической предрасположенностью, влиянием 
окружающей среды, регуляторными посредни-
ками и молекулярными последствиями, которые 
в конечном итоге приводят к различным прояв-
лениям заболеваний и индивидуальным ответам 
на стандартную терапию [17]. В связи с этим 
систематизация знаний о патологических процес-
сах при аллергических заболеваниях может осу-

ществляться построением сетей с использовани-
ем следующих методологических подходов: 

— сравнение геномов, транскриптомов, про-
теомов, метаболомов (рис. 1) и др. здоровых лю-
дей и страдающих различными заболеваниями; 

— построение сетей микробиомов для каж-
дого заболевания; 

— построение сетей, объединяющих все вы-
шеуказанные факторы, с акцентом на биологи-
ческие процессы и конкретную нозологию. 

 

 
Рис. 1. Примеры построения сетей транскриптомов, протеомов, метаболомов / 

Fig. 1. Examples of the transcriptomes`, proteomes`, metabolomes` networks 

ИССЛЕДОВАНИЕ ГЕНОМОВ, 
ТРАНСКРИПТОМОВ, МИКРОБИОМОВ 

После завершения программы расшифровки 
генома человека и разработки широкодоступной 
технологии определения однонуклетидных по-
лиморфизмов (SNP) стало возможным идентифи-
цировать генетические локусы, связанные с по-
вышенным риском возникновения аллергических 
заболеваний и астмы. Результаты широкомас-
штабных геномных исследований доступны на 
сайте www.genome.gov. Было обнаружено, что 
мутации в локусе l7q21 связаны с астмой [18], 

причем эти данные были подтверждены раз-
личными исследовательскими коллективами 
[19—21]. Расположенные в локусе l7q21 гены 
ORMDL3, GSDMB, ZPBP2, и IKZF3 влияют 
на фолдинг белков, ответственных за поддержа-
ние уровня внутриклеточного Ca2+, и являются 
эндогенными индукторами воспаления [22]. Вы-
явлены генные мутации, ответственные за тяже-
лое течение атопического дерматита, в гене FLG, 
кодирующем эпидермальный структурный белок 
филагрин, обеспечивающий барьерные функции 
кожи, поддержание оптимального pH и сохране-
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ние влаги [23]. Данная аномалия встречается 
у европейцев и азиатов, в то время как у афри-
канцев она не обнаружена [24]. Широкомасштаб-
ные геномные исследования на европеоидной 
расе показали, что ассоциированный с атопиче-
ским дерматитом ген C11orf30 [25] также ассо-
циируется с чувствительностью к пыльцевым 
аллергенам [26] и аллергическим ринитом [27]. 
Крупные когортные исследования выявили 10 
локусов, связанных с сенсибилизацией к пи-
щевым и пыльцевым аллергенам, разбросанных 
по всему геному, причем 6 из них (STAT6, 
IL1RL1, BCL6, IL2, HLA-DQB1 и HLA-B-MICA) 
играют важные функции в регуляции иммунной 
системы [28]. 

Количественная и качественная характери-
стика транскриптов РНК по всему геному назы-
вается транскриптомикой. Образец, относящийся 
к заболеванию, отбирается, затем для системати-
ческого профилирования транскриптов ткани 
РНК используются олигонуклеотидные мик-
рочипы или технологии секвенирования РНК 
(РНК-seq). Tранскриптомика предлагает допол-
нительный подход к широкомасштабному геном-
ному секвенированию, поскольку РНК отражает 
более динамичные процессы, которые происхо-
дят в данной ткани и лежат в основе патофи-
зиологии. 

Сравнение профилей РНК секвенирования 
тканей верхних дыхательных путей у пациентов, 
страдающих атопической бронхиалной астмой, 
и здоровых доноров продемонстрировало 46 диф-
ференциально экспрессированных генов, вклю-
чая SLC26A4, POSTN и BCL2 [29]. Различия 
в уровне экспрессии 8 генов также наблюдались 
при исследовании РНК из гладкой мускулатуры 
астматиков в сравнении со здоровыми пациен-
тами [29]. Профили последовательностей РНК 
из эпителиальных клеток носовой полости от 10 
пациентов с астмой в сравнении с 10 здоровыми 
донорами показали повышенный уровень экс-
прессии гена IL13 [30]. Профилирование тран-
скриптома при астме, выполненное на циркули-
рующих CD19 + В-лимфоцитах периферической 
крови у пациентов с астмой, страдающих аллер-

гией на домашнюю пыль, показало повышенную 
экспрессию IL4R на их поверхности по сравне-
нию с контролем, что свидетельствует о влиянии 
нарушений регуляции транскрипции B-клеточ-
ных рецепторов у больных аллергической астмой 
[31]. Исследование профилей последовательно-
стей РНК биоптатов кожи педиатрических паци-
ентов с атопическим дерматитом в сравнении 
с образцами здоровых подростков выявило, что 
2430 генов дифференцированно экспрессирова-
ны (ошибка, P < 0,05); из них 211 были значи-
тельно повышены, а 490 — повышены более, 
чем в 2 раза. При этом экспрессия генов, ответ-
ственных за межклеточную кооперацию, была 
повышена, а экспрессия генов, ответственных 
за липидные метаболические процессы, была 
снижена [21]. 

Микробиом — совокупность микроорга-
низмов, в том числе бактерий, грибов, вирусов 
и бактериофагов, населяющих организм челове-
ка, имеет исключительное значение для его здо-
ровья, начиная с момента зачатия. Для успешной 
диагностики, прогнозирования результатов лече-
ния и выявления новых терапевтических средств 
микробиомы и микробные метаболические био-
маркеры включаются в исследования системной 
биологии. В клинических исследованиях или, 
точнее, в подходах системной медицины исполь-
зуются данные когортных исследований, адап-
тированные к индивидуальным характеристикам 
персонального микробиома с целью выбора 
оптимального способа терапии пациента [32]. 
Показано влияние комменсальной микрофлоры 
на тяжесть течения атопических заболеваний [33, 
34], продемонстрировано, что уменьшение раз-
нообразия микробиоты кишечника в младенче-
стве связано с повышенным риском развития 
аллергических заболеваний в школьном возрасте 
[36]. Большинство сетей экологического взаимо-
действия организма хозяина и комменсальной 
микрофлоры, построенных до настоящего вре-
мени, включали только бактерии. Взаимосвязь 
грибковых сообществ (микобиомов) и бактери-
альных проанализирована на базе платформы 
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Ecology Asociation Inference (SPIEC-EASI), кото-
рая позволяет статистически вывести междомен-
ные ассоциации из данных амплификации. Для 
микро- и микобиомов легких и кожи здоровых 
и больных хронической обструктивной болезнью 
легких людей показано, что междоменные сети 
обладают более высокой связностью и повышен-
ной стабильностью по сравнению с однодомен-
ными сетями. Иными словами, грибы играют ста-
билизирующую роль в организации экологиче-
ской ниши микроорганизмов, заселяющих лег-
кие и кожные покровы [37]. 

ПРИМЕР ПОСТРОЕНИЯ 
СИГНАЛЬНОЙ СЕТИ 

Разрабатываются многочисленные модели 
сигнальных сетей, учитывающие взаимовлияние 
факторов разных уровней в попытке связать их 
с соответствующими заболеваниями, в том числе 
и аллергическими [38, 39]. 

Существующие сети KEGG [40], sbvIM-
PROVER [41], Cytoscape [42] и др. трансформи-
руют данные экспериментальных исследований 
в последовательность взаимосвязанных процес-
сов, переход от системного представления о био-

логических процессах к различным заболевани-
ям [43], в том числе и аллергическим [44]. 

Используются различные стратегии для ви-
зуализации сигнальных путей. Для отображения 
более сложных связей между компонентами опи-
сываемой системы создаются программные про-
дукты, изобретаются новые языки программиро-
вания [45], например, на основе языка OpenBEL 
(open-access biological expression language) [46—
48]. Используя этот ресурс, фраза «IL18 повыша-
ет экспрессию интерферона гамма» будет выра-
жена формулой: 

p(HGNC:IL18) directlyIncreases p(HGNC:IFNG). 

При этом p означает «белок» (protein), 
HGNC — база данных номенклатуры биологи-
ческих молекул, откуда взяты обозначения упо-
мянутых цитокинов. 

В центре данного узла находится обозначе-
ние молекулы Интерлейкина 4; каждая из линий 
обозначает взаимосвязь между IL4 и другими 
молекулами, или биологическими процессами, 
стрелка обозначает усиление, а линия с окруж-
ностью на конце — ингибирование. 

 

 

Рис. 2. Пример сигнальных путей на основе OpenBEL / 
Fig. 2. An example of signal pathways on OpenBEL 
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Интерлейкин 4 упоминается в 17 сетях ре-
сурса sbvIMPROVER: сигнальные пути В-кле-
ток, Т-клеток, макрофагов, нейтрофилов, тучных 
клеток и др., из которых можно получить ин-
формацию обо всем многообразии взаимовли-
яний данного цитокина. Единственным недо-
статком данного ресурса является ограничение, 
связанное с тематикой образованных сетей: он 
ориентирован на клеточные процессы и типы 
клеток, участвующих в формировании хрони-
ческой обструктивной болезни легких. Многие 
из взаимосвязей, безусловно, могут быть пере-
несены в любые другие сети, посвященные, на-
пример, аллергическому риниту или другому 
аллергическому заболеванию. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ 

Применение подходов системной биологии 
необходимо для совершенствования возможности 
идентификации потенциально ориентированных 
аллергенов, индивидуальных генетически харак-
теристик, адаптацию их к воздействию внешних 
факторов, воплощения в эффективную диагно-
стику и персонализированную терапию пациен-
тов иммуноопосредованных и аллергических за-
болеваний. 

Системная биология может быть определена 
в широком смысле как интеграция больших объ-
емов биологических данных из разных источни-
ков для создания одной или нескольких всеобъ-
емлющих моделей системы, позволяющей: 

1) определять и визуализировать изменения 
в различных частях конкретной системы (на-
пример, данные об изменениях в генах, белках 
или метаболитах в ответ на различные факторы); 

2) предсказание и визуализация взаимодей-
ствия между узлами системы; 

3) создание математических моделей путей 
взаимодействия, из которых могут быть сделаны 
прогнозы. 

Таким образом, данный подход в системати-
зации знаний об аллергических процессах, осно-
ванный на включении аппарата системной био-
логии и биоинформатики в методологию диаг-

ностических исследований, позволяет получить 
дополнительный инструмент в поиске новых ле-
карственных средств, в том числе для АСИТ, био-
маркеров, а также для разработки интегрирован-
ных алгоритмов диагностики и лечения аллерги-
ческих заболеваний в различных фазах на основе 
современных представлений и технологий. 

Современные публикации, включаемые в ба-
зы данных Scopus и PubMed, всё активнее ис-
пользуют подходы системной биомедицины, как 
наиболее перспективные. 

В связи с большим объемом исследований 
идет масштабное накопление фактического ма-
териала. Учитывая развитие современных тех-
нологий, в частности в обработке больших спе-
циализированных массивов данных, создании 
множественных подходов анализа этих массивов, 
создании инструментов, решающих задачу рас-
познавания данных, — например, специализи-
рованный язык OpenBEL, подготавливают пред-
посылки для стремительного качественного пе-
рехода к персонализированной медицине, в том 
числе в диагностике и лечении аллергических 
заболеваний. 

Генерация данных и их вычислительная об-
работка позволят медицине «стандартов» интег-
рироваться с точной персонализированной диаг-
ностикой для прецизионного лечения пациентов. 

В дополнение к применению в качестве ин-
струмента для понимания сигнальных путей, 
регулирующих естественные процессы системы, 
биологические сети могут использоваться для 
прогнозирования активных механизмов, управ-
ляющих патофизиологическими процессами. 
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Abstract. Allergic diseases are a serious problem in both developed and developing countries. Based on the World Health 
Organization data over 30—40% of the population have one or more allergic diseases. According to forecasts, by 2050, up to 
4 billion people in the world will suffer from asthma, allergic rhinitis or atopic dermatitis. Solving problems related to the complexity 
of differential diagnosis, false positive and false negative results of clinical and laboratory studies, genetic characteristics of 
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patients and many others, can be realized by integrating approaches of bioinformatics and systems biomedicine based on massive 
databases of experimental studies on one side and, on the other — on advanced technologies of genotyping and detection of 
biomarkers. The review analyzes the main resources of international databases on allergens, which help to determine the main 
characteristics of allergens: molecular weight, epitopes, cross reactivity, geographical prevalence, availability allergens in food. 
Different approaches are considered in the systematization of data obtained in the study of the genome, transcriptome, microbiome, 
comparison of data obtained from healthy donors and patients with allergic diseases, genetic mutations, transcriptome and mi-
crobiome profiles that cause severe course of allergic diseases. Several ways of depicting relationships in the construction of 
signaling networks (KEGG, sbvIMPROVER, Cyto scape) are shown, both on the basis of direct influence (KEGG, Cytoscape) 
and on the basis of OpenBEL — the open-access biological expression language — sbvIMPROVER, capable of displaying 
complex semantic links between components of the system under consideration. 
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