
Введение
Сердечно-сосудистые заболевания являются ос-

новной причиной смертности и утраты трудоспо-
собности во всем мире (Всемирная организация
здравоохранения, 2014). Нарушения сердечного рит-
ма и проводимости значительно отягощают течение
и ухудшают прогноз таких распространенных забо-
леваний, как ишемическая болезнь сердца и артери-
альная гипертензия. В связи с этим одной из главных
задач современной медицины являются ранняя диаг-
ностика и профилактика патологии сердечно-сосу-
дистой системы. Наиболее эффективная работа в
этом направлении возможна при использовании
персонифицированного подхода. Для этого врачу
необходимо знать не только индивидуальные осо-
бенности пациента (фенотипические, генотипиче-
ские), но и патофизиологические, биохимические,
молекулярно-генетические механизмы развития за-
болевания. На изучение таких механизмов и направ-
лены научные исследования последних лет. Однако,
несмотря на уже достигнутые результаты в этой обла-

сти, сохраняется разрыв между результатами фунда-
ментальных исследований, в частности в области мо-
лекулярной генетики, и клинической кардиологией.
Часто новые открытия носят теоретический харак-
тер и их прикладное значение в практике врача-кли-
нициста остается неясным [1, 2]. 

Цель – разработать технологию прогнозирования
риска развития нарушений сердечного ритма и про-
водимости для осуществления ранней диагностики и
профилактики указанных патологий.

Проведенные нами исследования по выявлению ге-
нетической детерминированности нарушений сер-
дечного ритма и проводимости показали наличие ас-
социаций между однонуклеотидными полиморфиз-
мами генов ADRA2B, SCN5A, Cx40, NOS3 и патологией
проводящей системы сердца. Результаты этих иссле-
дований были опубликованы ранее [3–6]. На основа-
нии полученных данных были разработаны системы
мониторинга и профилактики нарушений сердечно-
го ритма и проводимости в семьях с высоким рис-
ком. Для внедрения результатов в клиническую прак-
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тику нами был разработан аналитический программ-
ный комплекс, позволяющий на основании данных
клинико-инструментального и генетического обсле-
дования пациента осуществлять прогнозирование
риска развития жизнеугрожающих аритмий. 

В медицинской практике уже имеется положитель-
ный опыт использования программно-аппаратных
компьютерных средств для оценки резервов здо-
ровья населения и охраны здоровья на основе гене-
тических данных. Так, группой американских иссле-
дователей разработано устройство, включающее в
себя генетический сканер, библиотеку правил, ана-
лизирующее устройство и устройство для создания
отчетов. Разработанное устройство обеспечивает
полный генетический анализ материала, полученно-
го от пациента, выявление определенных генетиче-
ских маркеров и создание рекомендаций по измене-
нию образа жизни. При этом выходные данные пред-
ставляют собой текстовое описание особенностей
здоровья и связанные с ними поведенческие дей-
ствия [7]. Отечественными учеными (И.А.Гундаров и
соавт.) был разработан аппаратно-программный
комплекс (АПК) «ЭСКИЗ» (Экспертные Системы
Контроля Индивидуального Здоровья), состоящий из
прибора-реоанализатора и ряда программных моду-
лей. Возможности АПК «ЭСКИЗ» достаточно разно-
образны и в общих чертах включают в себя измере-
ние уровня физического, физиологического, психи-
ческого здоровья, оценку риска опасных заболева-
ний с прогнозом на 10 лет, оценку продолжительно-
сти жизни, формирование диспансерных групп, ре-
комендации по сохранению резерва здоровья [8]. 

Разработанная нами технология оценки риска раз-
вития нарушений сердечного ритма и проводимости
использует методы многомерного статистического
анализа [9]. Прогнозирование осуществляется авто-
матически благодаря заранее определенным и зало-
женным в базу данных программы сведениям о соот-
ветствии определенных генотипов генов ADRA2B,
SCN5A, Cx40, NOS3 определенным проявлениям па-
тологии проводящей системы сердца [10].

Программный комплекс представляет собой интер-
фейс-надстройку над базой данных, которая позво-
ляет управлять структурированной информацией –
разбивать ее по разным полям, добавлять/удалять и
корректировать, введена в медицинскую информа-
ционную систему qMS. qMS – это комплексная меди-
цинская информационная система, разработанная в
Санкт-Петербурге компанией «СП.АРМ» на основе
системы управления базами данных Inter Systems
Cache, которая на данный момент признана в каче-
стве своеобразного стандарта для информатизации
лечебных учреждений и обеспечивает работу 80% ле-
чебно-профилактических учреждений в Европе и
США.

Преимущества и возможности технологии
Разработанная технология интеграции является дву-

сторонним средством осуществления обмена между
qMS и другими информационными системами – с ее
помощью можно как получать готовую информацию
из qMS, так и передавать qMS наборы команд-запро-
сов с разными критериями, что, в свою очередь, поз-
волит qMS генерировать нужный нам набор данных в
зависимости от того, что хочет получить пользова-
тель.

Разработанная интеграционная технология позво-
ляет в любой информационной системе (в наших
примерах это сайт КрасГМУ) создавать любые ин-

формационные модели, содержащие данные о ка-
ких-то научных исследованиях (или другие данные),
а затем на основе имеющихся в нашей информа-
ционной системе данных осуществлять любые за-
просы к qMS с нужными нам критериями.

Исследователю, работающему с модулем, предо-
ставляется возможность как ввода новых данных, так
и редактирования уже внесенных в базу записей.

Помимо данных, вносимых пользователями в си-
стему, модуль способен напрямую обращаться к ме-
дицинским данным, хранящимся в медицинской ин-
формационной системе qMS, и проводить комплекс-
ный анализ данных. Эта технология позволяет очень
быстро получать и анализировать большие объемы
научной информации, в основе которой лежат до-
стоверные и постоянно обновляющиеся данные, вво-
дящиеся в медицинскую информационную систему
врачами. Таким образом исследователь получает в
свое распоряжение объемный и структурированный
набор данных, поскольку для интерпретации резуль-
татов можно проводить анализ, учитывающий абсо-
лютно все данные электронной медицинской карты
пациента (рис. 1).

Технология обмена данными между корпоратив-
ной информационной системой КрасГМУ и меди-
цинской системой qMS реализована при помощи
XML-формата, позволяющего унифицировать раз-
ные структуры данных с помощью указания специ-
альных тегов и метатегов. Благодаря этой техноло-
гии исследователь может сделать запрос к данным
любого числа пациентов и указать набор условий для
отбора данных. Например, возможно выбрать только
пациентов старше 50 лет, либо только тех пациентов,
которые проживают в Красноярске. В ответ на за-
прос qMS возвращает исследователю сформирован-
ный XML-файл, который в дальнейшем загружается в
базу данных нашего модуля и объединяется с инфор-
мацией, вводимой исследователем непосредственно
на сайт.

На основе полученных данных система позволяет
формировать конечную информацию в виде таблиц,
параметры которых определяет сам исследователь,
работающий с модулем, и производить выгрузку дан-
ных в формат, необходимый для дальнейшей стати-
стической обработки (рис. 2). При этом статистиче-

Рис. 1. Просмотр электронной медицинской карты
пациента, хранящейся в медицинской информационной
системе qMS в специальном разделе интерфейса
аппаратно-программного комплекса.
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скую обработку можно проводить как непосред-
ственно в аналитическом программном комплексе,
так и в сторонних программах, загружая в них не-
обходимый набор данных. 

Помимо медицинских данных исследователь мо-
жет использовать биометрические и социальные
данные пациентов. В частности, можно отслеживать
географию пациентов, их возраст, семейное положе-
ние, условия проживания, антропометрические дан-
ные. По выбору исследователя система может вклю-
чать в итоговые таблицы определенные блоки дан-
ных – генетические, клинико-инструментальные,
биометрические и социальные, при наличии этих
данных в системе. Пациенты, не обладающие пол-
ностью заполненными блоками данных, продол-
жают участвовать в итоговой статистической обра-
ботке, со специальной пометкой незаполненных
блоков.

Также исследователю доступна возможность полу-
чения обобщенных показателей, не использующих
итоговую статистическую обработку для их получе-
ния. Примером такого показателя может послужить
вероятность проявления предполагаемого заболева-
ния. 

Рекомендации по работе с программным
комплексом

Программно-аппаратный комплекс позволяет ав-
томатически производить расчет генетического рис-
ка развития атриовентрикулярных блокад, полной
блокады правой ножки пучка Гиса, блокады левой
ножки пучка Гиса, синдрома слабости синусового уз-
ла. Вероятность развития генетического риска дан-
ных синдромов выражена в процентном соотноше-
нии.

После авторизации (только для пользователей,
имеющих доступ к системе) на сайте http://krasgmu.ru

нужно перейти по ссылкам http://krasgmu.ru/index.
php?page[self]=research_echo&cat=allcat и http://krasg-
mu.ru/index.php?page [self]=research_echo&cat=echo,
где вводятся данные о клинико-инструментальном и
молекулярно-генетическом исследовании пациента и
подсчитывается генетический риск развития наруше-
ний сердечного ритма и проводимости.

Для того, чтобы занести сведения о пациенте в базу
данных программы, необходимо на главной страни-
це нажать кнопку «+ Данные». После нажатия на
кнопку откроется форма ввода, содержащая все не-
обходимые поля. Введя данные, администратор на-
жимает на кнопку «Сохранить», после чего запись, со-
держащая сведения о пациенте, попадает в базу дан-
ных системы. Если данные были введены ошибочно
или не полностью, у администратора программы
есть возможность выбрать пациента, нажать на кноп-
ку «Редактировать» (кнопка выглядит в виде желтой
иконки-треугольника) и исправить ранее введенные
данные.

Для расчета вероятности возникновения генетиче-
ского риска развития нарушений сердечного ритма
и проводимости администратор программы вводит
генетические данные пациента, выбирая нужные ге-
нотипы из списка (рис. 3).

После объединения данных о генах, внесенных в
информационную систему исследователем, с данны-
ми, введенными врачами в медицинскую информа-
ционную систему qMS, исследователь должен вы-
брать алгоритм дальнейшей обработки информа-
ции. Система позволяет сохранять последователь-
ность обработки в базе данных, что позволяет иссле-
дователю самостоятельно выбирать нужные опера-
ции.

Для получения автоматически рассчитанной веро-
ятности возникновения генетического риска разви-
тия нарушений сердечного ритма и проводимости
необходимо выбрать из списка нужного пациента и
нажать на кнопку «Бланк». Программа подготовит
данные в формате PDF на листе А4, оформленные на
специальном бланке. Сформированный программой
документ можно легко распечатать на любом персо-
нальном компьютере, оснащенным принтером. 
В бланк включены рассчитанные программой веро-
ятности возникновения генетического риска разви-
тия нарушений сердечного ритма и проводимости.

Заключение
Таким образом, нами разработана технология про-

гнозирования развития нарушений сердечного рит-
ма и проводимости с помощью программно-аппа-
ратных средств. В основе технологии лежат концеп-
ция о существовании комплекса генов подверженно-
сти нарушениям сердечного ритма и проводимости,
результаты проведенных ранее исследований ассо-
циаций однонуклеотидных полиморфизмов генов
ADRA2B, SCN5A, Cx40, NOS3 и патологии проводя-
щей системы сердца (синдром слабости синусового
узла, атриовентрикулярная блокада, блокады ножек
пучка Гиса). Кроме того, в результате работы разрабо-
таны и внедрены новые технологии анализа ориги-
нальных генетических данных в сибирской популя-
ции с использованием методов факторного анализа
и множественной логистической регрессии, предло-
жен системный подход к диагностическому анализу
у пациентов с нарушениями сердечного ритма и про-
водимости с математическими средствами обработ-
ки данных и разработки системы индивидуального
скрининга. Предложенный аналитический про-

Рис. 2. Пример статистической обработки научных данных,
полученных из модуля и загруженных в Microsoft Excel для
проведения обработки.

Рис. 3. Пример внесения генетических данных и
предполагаемой патологии в систему.
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граммный комплекс при наличии генетического экс-
пресс-скрининга в медицинском учреждении позво-
лит осуществлять прогноз развития указанной пато-
логии и своевременно проводить первичную профи-
лактику в семьях.

Информация о конфликте интересов. Кон-
фликт интересов отсутствует.

Информация о спонсорстве. Источник фи-
нансирования работы – Фонд содействия раз-
витию малых форм предприятий в научно-
технической сфере.
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