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У повідомленні розглянуто проблему автоматизації молекулярної діагностики пацієнтів із генетичними захворю
ваннями в Україні, основні її переваги та недоліки. Запропоновано спосіб спрощення обчислення та статистичного 
аналізу поєднання генотипів. У статті розглядається програмний комплекс для проведення розрахунків, створений 
для закладу «Референс-центр з молекулярної діагностики Міністерства охорони здоров’я України». Програмне 
забезпечення цього комплексу складається з двох частин, які націлені на виконання двох основних функцій пра
цівників закладу для проведення статичних обчислень. Описано методи та інструменти, що були використані при 
створенні програмного комплексу.
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В сообщении рассмотрена проблема автоматизации молекулярной диагностики пациентов с генетическими 
заболеваниями в Украине, основные ее недостатки и преимущества. Предложено метод упрощения вычислений 
и статистического анализа сочетания генотипов. В статье рассматривается программный комплекс для вычисле
ний, созданный для учреждения «Референс-центр по молекулярной диагностике Министерства здравоохранения 
Украины». Программное обеспечение этого комплекса состоит из двух частей, которые направлены на выполне
ние основных функций сотрудников для проведения статистических вычислений. Описаны методы и инструмен
ты, которые были использованы при создании программного комплекса.
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An important consequence of informatization of medical professionals is to decrease the number of diagnostic errors, large 
long-term calculations, to improve the accuracy of calculations.
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МЕДИЧНА ІНФОРМАТИКА
ТА ІНЖЕНЕРІЯ

Повідомлення про впровадження

The program was designed to make calculations and statistical analysis of the genotypes’ combination for the institution 
«Reference Centerfor Molecular Diagnostics of Ministry of Public Health of Ukraine».

The program provides the creation of desktop program complex for statistics calculations on a personal computer of doctor. 
Modern methods and tools for development of information systems were described to create program.

Key words: avtomatization, computing, program complex, statistical analysis, comparison, genotype.

Вступ. Сьогодні в умовах науково-технічного про
гресу все більш актуальним є впровадження інфор
маційних технологій в медицині, що означає викорис
тання інформаційних систем, за допомогою яких стає 
можливим здійснення швидких обчислень необхід
них параметрів та доступ до інформації медичними 
працівниками.

Є багато проблем, які потребують вирішення за 
рахунок впровадження інформаційних систем в роз
порядок роботи медичних працівників.

Важливим наслідком інформатизації роботи медич
них працівників є зменшення кількості помилок у роз
рахунках, скорочення часу на здійснення обчислень, 
підвищення точності розрахунків.

Мета дослідження -  спрощення обчислень та 
аналізу поєднання генотипів працівниками Референс- 
центру з молекулярної діагностики Міністерства охо
рони здоров’я України (далі Референс-центр) за ра
хунок створення обчислювальної бази.

Матеріал і методи дослідження. Для вирішен
ня поставленої задачі, а саме для здійснення статис
тичного порівняльного міжгрупового аналізу поєднан
ня генотипів, була створена програма для Референс- 
центру. П ерш им етапом роботи було вивчення 
предметної області та вхідної інформації. В ході до
слідження було проаналізовано медичну докумен
тацію.

Результати й обговорення. Програма передба
чає створення на персональному комп’ютері співро
бітника Референс-центру обчислювальної бази.

Одна з основних цілей, яка стоїть перед лікарем 
генетичного відділення в процесі його роботи -  це 
здійснення великої кількості обчислень щодо порівнян
ня поєднання генотипів. Як правило, масив вхідної 
інформації складається з великої кількості значень.
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На даний час всі обчислення проводяться комбіно
вано: перша частина вручну, друга -  за допомогою 
складних ресурсоємних програм.

Розроблю вана система за своїм призначенням 
складається з двох частин: обчислення існування 
певного гену (поєднання генів) у деякої кількості лю
дей, що поділені на дві групи, друга частина -  прове
дення статистичного аналізу.

Методи вирішення задачі. Для створення про
грами були застосовані сучасні засоби та інструмен
ти розробки інформаційних систем. До таких засобів 
належить продукт Microsoft Visual Studio -  сучасне 
потужне середовище для розробки програмного за
безпечення. Даний продукт дозволяє розробляти про
грами з графічним інтерфейсом, в тому числі з 
підтримкою технології Windows Form. За допомогою 
цієї технології було розроблено простий та зручний 
інтерфейс користувача, що дуже важливо врахову
вати в роботі медичного працівника. Принцип робо
ти програми -  одновіконний, тобто виконання функцій 
передбачає те, що користувач буде залишатись в 
межах одного вікна. Програмний код написаний за 
допомогою високорівневої мови програмування С#.

Слід відзначити простоту користування програмою, 
тобто немає необхідності в спеціальній підготовці ліка
ря для виконання вищеописаних завдань.

Висновки. Проаналізувавши функції даної систе
ми можна сказати, що впровадження такої програми 
значно полегшить роботу медичного працівника та 
надасть великі переваги, серед яких особливо необ
хідно виділити зменшення кількості помилок у роз
рахунках, скорочення часу на здійснення обчислень, 
підвищення точності розрахунків, простота викорис
тання програми без додаткового навчання праців
ників.
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