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Данный обзор посвящен проблеме организации и хранения сопроводительной информации для биологических кол-

лекций. Рассмотрены основные принципы разработки структуры баз данных для этих целей. Проведен обзор баз данных 

биологических коллекций и биобанков в России и мире. Представлена структура базы данных биобанка НИИ медицинской 

генетики СО РАМН (г. Томск). 
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The review discusses problem of organization and storage of associated information for biological collection. Basic principles 

of database structure development are presented. Databases for biological collections and biobanks in Russia and other countries are 

reviewed. Structure of database of Biobank of Institute of Medical Genetics SB RAMS is described. 
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Введение 

Современные исследования в области медицины, 

в частности изучение генетических основ подвержен-

ности сложным заболеваниям, требуют комплексного 

анализа большого массива клинической информации 

и молекулярно-генетических данных, характеризую-

щих индивидуальные особенности организма [1, 15, 

24]. Коллекции биологического материала, или био-

банки, играют центральную роль в объединении этих 

двух потоков информации и консолидируют большой 

объем биологических образцов и сопроводительной 

информации [2]. Биобанки сегодня — новое направ-

ление, которое развивается как самостоятельная об-

ласть исследования со многими специфическими ком-

понентами, требующая специализированного персо-

нала [50].  

Согласно публикациям за последние годы, в раз-

витии биобанков можно выделить стремление к их 

интеграции, что позволяет проводить исследования с 

участием многих научно-исследовательских центров 

из разных стран [9, 30]. Появление новых биотехноло-

гий и развитие современных концепций изучения за-

болеваний ужесточили требования к высококачест-

венным, хорошо аннотированным биологическим об-

разцам для биомедицинских исследований [29]. В 

настоящее время описаны и утверждены стандарты в 

отношении забора и хранения биологических образ-

цов [49]. В то же время требования к спектру, полноте 

и описанию сопроводительной информации и органи-

зации структуры системы управления данными в био-

банке сильно варьируют и не имеют общих стандар-

тов или рекомендаций. В данном сообщении пред-

ставлены сведения о структуре различных баз данных, 

касающиеся коллекций биологического материала, 

предназначенных для научных исследований, об опы-

те работы по их созданию и дальнейшему использова-

нию, а также описана база данных для биобанка НИИ 

медицинской генетики СО РАМН (г. Томск). 

Базы данных биобанков 
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Базой данных (БД) называют логически согласо-

ванное собрание взаимосвязанных данных с конкрет-

ным значением, предназначенное для определенной 

цели и являющееся единым хранилищем информации. 

БД состоит из записей — самостоятельных, внутренне 

связанных пакетов информации, представляя собой 

информационную модель предметной области. Базы 

данных необходимы для сбора и хранения данных, 

обеспечения удобных для пользователя функций дос-

тупа и поиска, а также стандартизации представления 

данных и их организации в знания. Обращение к БД и 

управление данными осуществляется с помощью сис-

темы управления базами данных (СУБД). Главные 

цели создания БД: а) уменьшение избыточности дан-

ных; б) достижение независимости данных [4]. 

Сегодня биологические данные и коллекции био-

логического материала собирают во всех уголках ми-

ра. Базы данных — необходимый элемент организа-

ции структуры и эффективного функционирования 

биобанков. 

БД функционирующих биобанков. В организации 

биобанков выделяют два больших формата с несколь-

кими подтипами — это популяционные биобанки и 

болезньориентированные биобанки [9]. Первый фор-

мат включает следующие подтипы: лонгитудинальные 

популяционные биобанки, биобанки популяционных 

изолятов и близнецовые регистры. Болезньориентиро-

ванные биобанки включают коллекции биологическо-

го материала из клинических исследований «случай 

— контроль» и банки биологических тканей. Кроме 

функциональной организации можно разделить био-

банки по размеру — от небольших специфических 

собраний биологического материала для изучения 

редких болезней [32, 43] до огромных популяционных 

биобанков NBSBCCC [36]. Цель создания биобанков 

также подразумевает различный формат их организа-

ции: при медицинских центрах (архивы патологии для 

медицинской диагностики) [37], при исследователь-

ских институтах (прежде всего для научных целей) 

[21]. Несмотря на такие различия, основная функция 

биобанков — это сбор и хранение биологических об-

разцов и сопроводительной информации к ним.  

Хотя вопросы сбора и хранения биологических об-

разцов поднимались и ранее [35, 44], первыми об орга-

низации биобанков ДНК и тканей официально заявили в 

Великобритании и скандинавских странах [10]. В даль-

нейшем отмечался рост количества и разнообразие спе-

циализаций создаваемых биобанков [16], формирова-

лись и разрабатывались БД для их сопровождения [41].  

В литературе описание БД биобанков встречается 

значительно реже, чем публикации о структуре и ор-

ганизации самих биобанков. При поисковом запросе 

«база данных биобанка» в БД научных публикаций 

PubMed (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed) из 35 

найденных ссылок только 2 публикации были посвя-

щены организации БД биобанка, в остальных статьях 

внимание концентрировалось на общих вопросах ор-

ганизации и функционирования биобанков или пред-

ставлялись исследования, проводимые с использова-

нием биобанков. При аналогичном запросе в поиско-

вой системе Google было найдено более 95 тыс. 

ссылок. Из числа первых 50 ссылок только 27 описы-

вали биоколлекции (биобанки) при различных меди-

цинских и исследовательских центрах. В большинстве 

случаев упоминалось только наличие БД, а структура 

биобанка сводилась к перечислению патологий и обще-

му количеству образцов. Одним из объяснений этого 

может быть то, что биобанки часто создаются под 

конкретный исследовательский проект и имеют оп-

ределенную структуру и специализацию, в результа-

те БД биобанка становится узкоспециализирован-

ным ресурсом и является интеллектуальной собст-

венностью организации, инициирующей создание 

биобанка. Такая ситуация характеризует низкую 

информационную освещенность структуры БД кон-

кретных биобанков и ставит задачу разработки об-

щих рекомендаций и требований по организации БД 

и системы управления данными биобанков.  

Одним из удачных примеров системы управления 

БД для коллекций биологического материала в биоме-

дицинских исследованиях является разработанная в 

National Human Genome Research Institute (США) сис-

тема GeneLink [17], которая позволяет хранить и 

управлять огромными массивами информации, необ-

ходимыми для генетического картирования комплекс-

ных признаков человека. GeneLink представляет собой 

доступную через Интернет, защищенную паролем 

базу данных, созданную на основе платформы Sybase. 

GeneLink является эффективным инструментом, по-

зволяющим легко объединять генотипические данные 

с родословными и обширными фенотипическими дан-

ными. Эта система является платформенно независи-

мой и специально разработана для облегчения круп-
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номасштабных (многоцентровых) исследований гене-

тического сцепления или анализа ассоциаций.  

Изначально система GeneLink была создана при 

изучении генетической подверженности рака проста-

ты. Для реализации данного проекта были привлечены 

исследователи из США, Финляндии и Швеции [18].  

В ходе его выполнения было изучено 496 семей, 

включающих 5 247 индивидов, прогенотипировано 

2 374 образца ДНК по более чем 400 микросателлит-

ным маркерам. Таким образом, при выполнении про-

екта были получены данные примерно для 1 млн гено-

типов. Учитывая значительное число генотипов, тре-

бующее их анализа, перед исследователями встала 

задача разработки системы управления базой данных, 

которая может обрабатывать такие массивы данных. 

Структура базы данных GeneLink представляет 

собой систему взаимосвязанных таблиц. Данные хра-

нятся в 11 основных таблицах. Таблица «Семья» со-

держит клиническую информацию относительно каж-

дой семьи. Таблица «Родословная» включает запись 

на человека в пределах семьи и биологические связи 

(ID отца, ID матери) для каждого человека. Опреде-

ляемые признаки и их значения представлены в таб-

лицах с соответствующими названиями. Таблица 

«Маркеры» хранит информацию относительно всех 

маркеров, изучаемых в данном проекте, и условий 

генотипирования. Таблица «Праймеры» обеспечивает 

дополнительные данные для каждого маркера, напри-

мер последовательность праймеров. Таблица карт 

включает генетические карты локализации маркера в 

геноме, относительный порядок маркеров на хромосоме 

и расстояние между соседними маркерами. В таблице 

«Генотип» отражены итоговые данные результатов 

генотипирования, информация о лаборатории, в кото-

рой они получены. Таблица «Класс подверженности» 

включает состояние относительно классов предраспо-

ложенности, которые определяются, используя любую 

комбинацию признаков, например возраст, пол, статус 

болезни. Наконец, таблица «ДНК» представляет све-

дения обо всех доступных образцах ДНК в лаборато-

рии (включает специальные данные относительно да-

ты забора образца, концентрации ДНК, ее количества 

и места хранения).  

Таблицы в БД могут быть заполнены либо импор-

том множества записей из текстового файла, либо по-

следовательным заполнением отдельных записей че-

рез веб-интерфейс. Каждая из 11 таблиц GeneLink 

имеет встроенные механизмы проверки качества запи-

сей, такие как регистрация всех операций редактиро-

вания записей в таблице «История операций», кон-

троль пригодности формата записей для проводимых 

операций, также предусмотрена проверка пола инди-

видов, наличия родственных связей и многих других 

признаков в различных связанных таблицах БД. Безо-

пасность данных в GeneLink обеспечивается предостав-

лением разных уровней доступа пользователям БД [18]. 

В настоящее время проводится модернизация БД 

GeneLink с целью ее использования для хранения и 

администрирования информации, полученной в ре-

зультате семейных исследований, а также исследова-

ний по типу «случай — контроль» [17].  

В качестве примера процесса создания базы дан-

ных биобанка специализированного биомедицинского 

исследования можно привести инициированное в 

2003 г. фармакогенетическое изучение народов Афри-

ки по маркерам, участвующим в метаболизме лекар-

ственных средств. По окончании исследования создан 

биобанк крови и ДНК, а также фармакогенетическая 

база данных, содержащая информацию о генетиче-

ском разнообразии по полиморфным вариантам наи-

более значимых генов лекарственного метаболизма 

[45]. Объем коллекции биобанка представлен 1 488 

образцами ДНК и охватывает девять этнических групп 

Африки. Каталогизация образцов и характеристика 

генотипов по функционально значимым полиморф-

ным вариантам генов ферментов метаболизма ксено-

биотиков для каждого индивидуума представлена в 

формате приложения Microsoft Access. Особое внима-

ние уделяется доступу к информации базы данных, 

который строго лимитирован и разрешен исключи-

тельно для авторизированных лиц, вовлеченных в ис-

следовательский проект [33].  

Существуют биобанки, где представлены образцы 

биологического материала из многих стран с редко 

встречающимися синдромами, например биобанк син-

дрома Ретта в Италии (www.biobank.unisit.it), в Австра-

лии (http://www.ibahc.org) [27, 39]. Начиная с 1998 г. 

отдел медицинской генетики университетского госпи-

таля г. Сиены (Италия) приступил к сбору биологиче-

ского материала лимфобластоидных клеточных линий 

пациентов с указанным заболеванием. В течение по-

следующих лет число образцов, включая кровь, ДНК 

и клеточные линии пациентов значительно возросло 

и было организовано в биобанк. Быстрое увеличение 
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образцов биобанка способствовало созданию on-line 

базы данных (www.biobank.unisit.it), которая доступна с 

2004 г. [40]. Она поддерживается и обновляется каж-

дые 3 мес на сервере университета Сиены. На общей 

домашней странице есть ссылки на независимые БД: 

Х-сцепленная умственная отсталость (XLMR); синдром 

Ретта; ретинобластома и др. На февраль 2010 г. в био-

банке хранилось более 1 200 образцов ДНК (340 паци-

ентов с синдромом Ретта и 860 родственников). БД 

содержит подробную описательную информацию фе-

нотипа каждого пациента согласно международным 

диагностическим критериям [22], а также данные мо-

лекулярно-генетического анализа о мутациях в генах 

MECP2 и CDKL5. БД организована в соответствии с 

руководством Итальянского общества генетики чело-

века для биобанков, обеспечивает анонимность и кон-

фиденциальность пациентов согласно международ-

ным критериям [19]. Кроме того, информированное 

согласие охватывает все аспекты хранения образцов и 

использования анкетных данных [19]. БД синдрома 

Ретта входит в консорциум InterRett, собирающий ин-

формацию о БД из 28 стран мира (всего 2 089 случа-

ев). 

В научно-исследовательских работах, базирую-

щихся на крупномасштабных исследованиях биобан-

ков, основная проблема состоит в интеграции геноти-

пических и фенотипических данных, полученных из 

разных источников и хранящихся в учреждениях раз-

ных стран. Эта проблема относится прежде всего к 

международным проектам создания глобальных био-

банковских сетей EuroBioBank (www.eurobiobank.org), 

GenomEUtwin (www.genomeutwin.org), HERACLES 

(www.redheracles.net) и др. [12, 31, 38]. 

EuroBioBank объединяет 16 биобанков из восьми 

европейских стран, основное направление деятельно-

сти — это сбор и изучение редких заболеваний. В на-

стоящее время сеть содержит сведения о более 

440 тыс. биологических образцов, информация о ко-

торых организована в каталог. Каталог разделяет об-

разцы по видам биопроб (ДНК, клетки, ткань), а также 

по клиническому диагнозу и месту сбора и хранения. 

При содействии EuroBioBank ежегодно инициируются 

десятки исследовательских проектов.  

Близнецовый регистр GenomEUtwin создан для 

изучения сложных фенотипов и объединяет семь 

близнецовых когорт (с 1870 по 1990 гг. рождения). На 

данный момент создана БД, содержащая фенотипиче-

скую и генотипическую информацию индивидов семи 

европейских стран и Австралии, которая администри-

руется через сеть TwinNET. Пользователь имеет дос-

туп к стандартному интерфейсу с необходимыми эле-

ментами данных для объединенных исследований 

[34].  

БД биологических коллекций в России. В рус-

скоязычной литературе сведения об организации сис-

тем управления информацией биобанков мало пред-

ставлены. В то же время можно предполагать, что 

коллекции биологического материала и сопроводи-

тельная информация к ним имеются в большинстве 

исследовательских центров медико-биологического 

профиля. Так, на базе Медико-генетической лаборато-

рии республиканской больницы № 1 создан банк ДНК 

наследственных патологий и популяций народов Рес-

публики Саха (Якутия). В настоящее время в биобанке 

насчитывается более 8 тыс. образцов биологического 

материала (больные с наследственными моногенными 

заболеваниями и их родственники, больные мульти-

факториальными заболеваниями и популяционный 

материал малочисленных народов Республики Саха). 

Разработана компьютерная программа INFOGEN, ко-

торая представляет собой пользовательский интер-

фейс, предназначенный для ведения учета пациентов, 

биологический материал которых был внесен в био-

банк. Основными возможностями БД является поиск 

данных по критериям (шифр семьи или ДНК, фами-

лия, имя, отчество члена семьи, дата рождения, пол, 

национальность, диагноз, место рождения, место про-

живания), а также вывод результатов поиска в выход-

ной документ Microsoft Exel и Microsoft Word и рас-

печатка результатов поиска [5]. 

В Южно-Уральском институте биофизики создан 

биобанк ДНК облученных людей для оценки риска 

отдаленных последствий облучения. В настоящее 

время банк ДНК содержит генетический материал 

1 тыс. человек бывших и нынешних работников атом-

ного предприятия «Маяк». Создана электронная БД 

банка ДНК, включающая индивидуальные медико-

демографические, профессиональные и дозовые ха-

рактеристики, а также качественные и количествен-

ные показатели ДНК [6].  

Можно отметить, что в настоящее время отмеча-

ется бурный рост направления биобанков в целом и 

тенденция к укрупнению и объединению разрознен-

ных биобанков в консорциумы и сети. Учитывая 
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ситуацию в данной области, можно констатировать 

необходимость создания полноценных биологиче-

ских банков в РФ, отвечающих международным 

стандартам. В качестве примера в данной области 

можно назвать биобанк НИИ медицинской генетики 

СО РАМН (г. Томск), который функционирует с 

2008 г. и объединяет коллекции биологических об-

разцов, собираемых с момента основания института  

(с 1982 г.). Основной целью биобанка НИИМГ СО 

РАМН является сбор, хранение и использование био-

логического материала для исследований в области 

медицинской генетики. В биобанке хранится несколь-

ко тысяч образцов ДНК индивидов с различными па-

тологиями, включая сердечно-сосудистые, иммуноза-

висимые, моногенные и другие заболевания, а также 

ДНК здоровых индивидов популяций Восточной, За-

падной Сибири и Средней Азии. Для оптимизации 

сохранности образцов и сопроводительной информа-

ции, а также для повышения эффективности научных 

исследований была разработана БД биобанка НИИМГ 

СО РАМН [3]. 

БД биобанка НИИМГ СО РАМН 

На момент начала проектирования БД биобанка 

НИИМГ СО РАМН отсутствовали разработанные ре-

комендации и требования к информационным ресур-

сам подобного рода. Отдельные исследования, посвя-

щенные разработке общих принципов создания струк-

тур управления информацией в биобанках, стали 

доступны только в последние несколько лет [13, 46]. 

Тем не менее сравнение архитектуры и организация 

связей БД биобанка НИИМГ СО РАМН с описанием 

доступных БД других биобанков и анализ представ-

ленных рекомендаций позволяет сделать заключение 

о том, что в БД биобанка НИИМГ СО РАМН были 

учтены все особенности создания подобных информа-

ционных ресурсов. 

В процессе создания БД разработчики столкну-

лись с рядом затруднений технического (выбор моде-

ли и системы управления БД, системы защиты ин-

формации БД) и организационного (анализ имеюще-

гося биологического материала, определение объемов 

и типов сопроводительной информации) плана. От-

дельно стояли вопросы выбора первичной структуры 

БД, формализации всех типов сопроводительной ин-

формации (разноплановые по своему содержанию 

данные, отличающиеся для разных патологий и хра-

нящиеся в виде таблиц Excel, текстовых и графиче-

ских файлов); разработка унифицированных форм и 

таблиц БД, максимально охватывающих разнообразие 

представленной информации, и т.д.  

Сопроводительная информация биологических 

образцов биобанка НИИМГ СО РАМН, учитывая спе-

цифичность информации хранящихся образцов, со-

держит следующие данные: 

1. Демографические данные об индивиде (Ф.И.О., 

пол, национальность, национальность родителей, место 

рождения, место жительства, семейный статус и т.д.). 

2. Семейные данные (сведения о родителях, све-

дения о потомках). 

3. Фенотипическое описание индивида (здоро-

вый (больной); клинико-анамнестические данные; 

результаты лабораторных и инструментальных ис-

следований).  

4. Информация относительно этических вопросов, 

связанных с возможностью использования биологиче-

ских образцов в научных исследованиях (информиро-

ванные согласия индивидов на исследование с ис-

пользованием их биологического материала). 

5. Методические особенности работы с биологи-

ческими образцами (метод выделения образца ДНК, 

концентрация, качество, объем образца и т.д.). 

6. Описание результатов генетического исследова-

ния (результаты генотипирования, секвенирования и 

т.д.). 

БД биобанка условно делится на четыре блока 

(рис. 1): а) «Основная информация (индивид)» — вклю-

чает в себя информацию об объекте исследования, его 

анамнезе, заболеваниях, результатах лабораторных 

исследований, родственных связях; б) «Образцы био-

логического материала» — представляет информацию 

о месте, дате и методе выделения ДНК, месте хране-

ния, расходовании образца, название выборки, упот-

реблявшееся до создания общей БД института; 

в) «Результаты молекулярно-генетического анализа 

(генотип)» — представляет справочную таблицу на-

званий и описаний генов, по которым проводились 

исследования, таблицу полиморфных вариантов, гено-

типы, результаты секвенирования и анализ мтДНК; 

г) «Пользователи» — содержит информацию о поль-

зователях БД, проводимых запросах, историях опера-

ций, перечень разрешенных IP-адресов. 

Для обеспечения безопасности данных на уровне 

информационной системы были реализованы автори-
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зированный доступ под паролем к БД, ограничение 

доступа пользователей с указанных IP-адресов, защи-

та от автоматического подбора пароля к БД с блоки-

ровкой атакующего IP, предоставление доступа к пер-

сональным данным, а также доступа к внесению и 

редактированию данных ограниченному кругу поль-

зователей. Хранение истории авторизации и запросов 

пользователей, а также истории на внесение измене-

ний в БД.  

В результате в биобанке НИИМГ СО РАМН раз-

работан электронный ресурс, отвечающий требовани-

ям специалистов, работающих в различных областях 

медицинской генетики, и соответствующий нормам 

федеральных законов и актов об обеспечении безо-

пасности персональных данных. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Рис. 1. Структура организации БД биобанка НИИМГ СО РАМН 

Проблемы разработки БД биобанка 

Информацию, которая хранится в БД биобанка, 

обычно можно подразделить на несколько типов: кли-

нические данные о пациенте (доноре), демографиче-

ские сведения, характеристика образцов биологиче-

ского материала и административная информация 

[50]. При формировании БД биобанка клиническая 

информация обычно вручную извлекается из историй 

болезни пациентов, анкетных данных, и каждый раз 

при инициации нового исследовательского проекта 

колоссальные интеллектуальные и материальные ре-

сурсы затрачиваются на создание специфической ар-

хитектуры БД [20]. В результате вследствие отсутст-

вия единых стандартов в организации клинической 

или другой сопутствующей информации в архитекту-

ре БД биобанков возникают трудности по выбору и 

объединению информации, что ограничивает возмож-

ности сотрудничества и препятствует полномасштаб-

ному использованию ресурсов биобанков [47, 51].  

Попыткой решения данной проблемы с целью 

разработки единого формата организации данных в 

БД биобанков является использование стандартизиро-

ванных понятий — архетипов на основе электронных 

историй болезни. Исследователи из биобанка Ирланд-

ского консорциума изучения рака простаты (Irish 

Prostate Cancer Research Consortium (PCRC)) постави-

ли задачу выяснить, каким образом можно модифици-

ровать электронные истории болезни для целей науч-

ных исследований [46]. Разработка архетипов — это 

деятельность в пределах проекта openEHR, который 

представляет собой открытый стандарт управления, 

хранения и обмена электронными историями болезни 

(electronic health record (EHR)). Функциональные тре-

бования openEHR основаны на более чем 20-летнем 

опыте европейских и австралийских научных иссле-

дований в области электронных историй болезни [28]. 

Интегрированная среда openEHR согласуется со стан-

дартами менеджмента качества и используется в пра-

вительственных программах в области здравоохране-

ния в Великобритании, Австралии, Дании, Нидерлан-

дах, Швеции, Сингапуре, США, Словакии, Чили и 

Бразилии [48]. 

OpenEHR применяет двухуровневый подход к мо-

делированию клинической информации, который оз-

начает, что правила представления информации в за-

писи openEHR отражены в архетипах (которые могут 

усовершенствоваться и быть общедоступными), а час-

ти, из которых эти модели строятся, неизменны и 

полностью описываются референсной моделью [26]. В 

результате разработанное программное обеспечение 

может быть построено на стабильной референсной 

модели, а изменяющимися и развивающимися клини-

ческими концепциями можно управлять в среде зна-

ний — репозитории архетипов. Архетипы несут в себе 

правила, которые проверяют качество данных, и они 

могут быть использованы при вводе информации для 

обеспечения их корректности. Преимуществом такого 

подхода является то, что эволюция клинических кон-
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цепций не вызывает необходимости изменения про-

граммного обеспечения на фундаментальном уровне.  

В исследовании PCRC авторы разрабатывали 

электронный биомедицинский научный отчет 

(electronic biomedical research record (eBMRR)), ис-

пользуя методологию архетипа openEHR; eBMRR 

должен объединять клиническую и исследователь-

скую информацию и может быть адаптирован для оп-

ределенного биобанка или научного исследования. 

Данные в биобанке PCRC администрируются с помо-

щью Biobank Information Management System (BIMS). 

Исследователи из биобанка PCRC сначала проанали-

зировали структуру, понятия и содержание базы дан-

ных BIMS. Было важно определить точное значение и 

контекст каждой области так, чтобы можно было ус-

тановить соответствие между отдельными архетипами 

и областью базы данных. Выявлено, что концептуаль-

ная схема базы данных BIMS PCRC содержала 18 ие-

рархически связанных таблиц, при этом поля в неко-

торых таблицах повторялись, создавая избыточность в 

хранении информации. Из этих 18 таблиц 14 содержа-

ли информацию, связанную главным образом с образ-

цами биологического материала, а оставшиеся 4 таб-

лицы содержали клиническую информацию. Авторы 

отметили, что результаты более сложных исследова-

ний, например omic экспериментов, не сохранялись в 

базе данных PCRC, а только на компьютерах отдель-

ных исследователей и могли быть потеряны для бу-

дущих научных разработок. Процесс работы с базой 

данных предложен авторами в виде концептуальной 

схемы (рис. 2). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Рис. 2. Блок-схема моделирования концепций в БД BIMS PCRC  

 с архетипами 

В процессе анализа структуры БД BIMS PCRC ав-

торы получили набор из 47 архетипов, который охва-

тывал все виды данных биобанка. Из них 29 архети-

пов повторно использовались без изменения, 6 были 

изменены и (или) расширены, 1 был специализирован 

и 11 были созданы заново. Эти архетипы были систе-

матизированы в 8 шаблонов, обязательных для этого 

биобанка.  

Данная работа продемонстрировала множество 

проблем, которые явились следствием незрелости ар-

хетипного подхода: недостаточная разработанность 

инструментов поддержки моделирования архетипов; 

нехватка принципов управления и практических пра-

вил для моделирования архетипов; трудности в опре-

делении высококачественных архетипов; проблемы 

перекрывающихся архетипов. Кроме того, поиск и 

идентификация подходящих архетипов оказался очень 

трудоемким процессом в связи с множеством семан-

тических конфликтов в процессе соотнесения струк-

турных единиц из БД биобанка PCRC с существую-

щими архетипами. Эти конфликты включали разли-

чия: в степени детализации документации, в 

используемой терминологии и словарях и в структуре 

регистрируемой информации.  

Авторы делают вывод, что выявление подходящих 

архетипов в репозиториях и установление точного 

соответствия между областями в БД биобанка и эле-

ментами существующих архетипов, разработанных 

для клиницистов, выступает сложной и трудоемкой 

задачей, требующей совместного анализа и подхода со 

стороны медицинского и научного сообществ [46]. 

Несмотря на это, очевидны перспективы повсеместного 

использования универсальных архетипов в контексте 

биомедицинского исследования. Многие архетипы, пер-

воначально развитые для электронных историй болез-

ней, могут повторно использоваться, чтобы моделиро-

вать клиническую (фенотипическую) информацию и 

информацию о выборке в контексте биобанка [42].  
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Очень важными для создания и функционирова-

ния БД биобанков являются этические, юридические  

и социальные проблемы, поднятые инициаторами соз-

дания консорциумов и сетей биобанков, которые  

используют большие БД биобанков различных стран. 

Доступ к таким БД, где содержатся результаты широ-

комасштабного генетического скрининга большого 

количества образцов, становится все более и более 

важным в биомедицинских исследованиях [29].  

Несмотря на процессы глобализации и интенсивное 

развитие единых стандартов, в том числе и для био-

банков, перспективы универсального свода норм и 

правил по созданию и администрированию биобанков 

и их БД пока значительно отстают от роста количест-

ва биобанков и биологических коллекций [11].  

Другим не менее важным вопросом создания и 

функционирования БД биобанка является защита пер-

сональных данных пациентов или доноров биобанка. 

Целью информационной безопасности БД является со-

хранность информации системы, защита и гарантия 

полноты и целостности данных, минимизация потерь в 

случае модификации или утраты данных [14]. Безопас-

ность БД требует учета всех событий, в ходе которых 

информация создается, модифицируется, к ней обеспе-

чивается доступ или она распространяется [7, 8]. Необ-

ходимость хранения персональной информации в БД 

биоколлекционных ресурсов требует усиленных мер 

технической и программной безопасности, а также вве-

дения ограничений доступа к хранимой информации 

для разных групп пользователей. При этом четкой и 

ясной методики комплексного решения задачи защиты 

баз данных, которую можно было бы применять во всех 

случаях, не существует, в каждой конкретной ситуации 

приходится находить индивидуальный подход. 

Заключение 

В отличие от исследований простых менделевских 

заболеваний изучение широкораспространенных бо-

лезней и комплексных признаков является намного 

более сложной задачей. В такие исследования вовле-

чены большие выборки индивидов (для которых по-

лучена информация о генотипах по огромному числу 

маркеров) зачастую из многих исследовательских 

центров, расположенных в разных странах. Создание 

биологических коллекций и связанных с ними данных 

необходимо для генетических и клинических исследо-

ваний, фундаментального обоснования разработки 

новых подходов к диагностике и лечению заболеваний 

с наследственной предрасположенностью [23, 25]. 

Очень важным условием собранной коллекции явля-

ется ее долгосрочное, правильное хранение и система-

тизация имеющихся данных [38], что невозможно без 

отлаженной, оптимально сконструированной и безо-

пасной БД биобанка.  

Развитие подходов к организации и оптимизации 

коллекций биологического материала привело к воз-

никновению новых направлений исследования, ка-

сающихся вопросов унификации и интеграции клини-

ческой и молекулярно-генетической информации. Не-

смотря на малочисленность публикаций, в которых 

непосредственно охарактеризована организация БД 

биобанков, можно отметить, что существуют попытки 

выработки общих принципов и понятий в данной ин-

тенсивно развивающейся области исследований. Од-

ним из примеров можно назвать архетипический под-

ход, ориентированный на выявление стандартных ар-

хетипов как информационных доменов в системах 

хранения и управления биомедицинскими знаниями.  

Отсутствие полноценных биобанков в РФ отчасти 

выступает результатом дефицита информационных ре-

сурсов, ориентированных на выработку единых концеп-

ций организации БД коллекций биологического мате-

риала. В то же время конкурентоспособность россий-

ских биомедицинских исследований и разработок на 

международном уровне обязательно требует исполь-

зования больших массивов качественного биологиче-

ского материала и информационных ресурсов, позво-

ляющих оперировать такими объемами данных. Таким 

образом, создание полноценной централизованной БД 

является одним из ключевых требований оптимальной 

и беспрерывной работы биобанка, что способствует 

результативности медико-генетических исследований 

и определяет их качество и эффективность.  

Работа выполнена в рамках реализации ФЦП «На-

учные и научно-педагогические кадры инновационной 

России» на 2009—2013 гг. (гос. контракт № П722). 
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