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INTRODUZIONE
Il gruppo di ricerca Intelligent Information Mining nodo CINI di
Roma, tra i vari interessi, svolge attività di ricerca nel settore AI
for Health and Medicine.

Nell'ultima decade, il campo della ricerca biomedica si
è focalizzato sull'analisi delle complesse relazioni fra
geni e malattie. Approcci basati su una rete di proteine,
si sono dimostrati efficaci per la scoperta di relazioni,
ancora sconosciute, fra geni e malattie. 
 Il gruppo sta lavorando ad un approccio di deep
learning capace di sfruttare le caratteristiche latenti
presenti nell'Interattoma umano, per identificare nuovi
disease genes e interazioni farmaco-malattia.
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Vivere nell'era digitale ha alterato la nostra visione
dell'assistenza sanitaria. In questo contesto, l'analisi
delle comunicazioni sociali  rappresenta un'importante
opportunità per la sorveglianza sindromica, l'analisi
della qualità della vita dei pazienti, l'identificazione di
effetti avversi dei farmaci.
Per questa tematica, il laboratorio ha l'obiettivo di
studiare lo stato  di  salute  di  utenti  affetti  da
patologie  ad  alta  diffusione, quali il diabete e i
disturbi della tiroide attraverso l’analisi di forum online
su temi di salute.

L'isolamento sociale è un'importante causa di malattia
per gli anziani: solitudine e mancanza di interazioni
sociali possono facilmente portarli a soffrire di
depressione o altri gravi problemi di salute, come
l'Alzheimer. 
In questo ambito di ricerca,  il gruppo ha lavorato alla
progettazione di algoritmi di anomaly detection da
sequenze di segnali provenienti da sensori e dispositivi
indossabili, che monitorano le condizioni e le abitudini
di vita degli anziani presso residenze per anziani.

In ambito clinico, tradizionalmente, la domanda (“cosa
potrà succedere?”) può essere risolta da medici esperti
che hanno visto molti pazienti, o da modelli di previsione
clinica (equazioni di rischio) con fattori di rischio ben
definiti e fissi.
Nell’ambito di questa ricerca, il nostro gruppo si occupa di
sviluppare algoritmi più efficaci dei tradizionali basandosi
su tecniche di deep learning sequenziali per la predizione 
 del  rischio  cardiovascolare  in  pazienti  diabetici.
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