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Задача извлечения новых 
знаний из больших масси-
вов данных обозначается 

понятием «большие данные» (Big 
Data). Говоря проще, Big Data – 
это когда результаты экспери-
ментов не загружаются в табли-
цу excel. Например, переписка 
в twitter за год на порядки пре-
восходит объем памяти челове-
ка, накопленной за всю жизнь. 
На фоне twitter все данные о ге-
номах людей представляются 
пренебрежимо малой величи-
ной [1]. Вопрос о преобразовании 
массивов данных в знание, обо-
значенный в 2013 году системой 
Национальных институтов здо-
ровья США, является приори-
тетом международного альянса 
DeLSA (Data-enabled Life Sci-
ence Alliance, www.delsaglobal.
org) [2]. 

Почему компьютерные вопросы 
сбора больших данных стимули-
ровали образование сообщества 
DeLSA, куда вошло более 80 ве-
дущих ученых мира, работающих 
в области медицины, здравоохра-
нения и прикладной информати-
ки? Это новое течение обсуждали 
участники семинара «Конвергент-

ные технологии: Big Data в биоло-
гии и медицине».

В работе семинара приняли 
участие 35 человек, среди кото-
рых были представители научно-
исследовательских институтов, 
занимающиеся анализом больших 
объемов экспериментально полу-
ченных данных, и коммерческие 
компании, которые осуществляют 
разработку информационных си-
стем. На семинаре было представ-
лено 16 коротких докладов, целью 
которых была не столько демон-
страция полученных результа-
тов, сколько обсуждение, поче-
му манипулирование большими 
массивами данных должно иметь 
отношение к вопросам медицины 
и здравоохранения. 

От имени альянса DeLSA 
Global (Data-enabled Life Science 
Alliance, www.delsaglobal.org) от-
крыл семинар проф. Евгений Кол-
кер докладом о миссии данной 
организации. Альянс выступает 
за глобализацию биоинформаци-
онных подходов в естественных 
науках и создание научных со-
обществ в области «омных» 
наук. Главная идея – ускорить 
процесс трансляции результатов 

медико-биологических исследова-
ний для удовлетворения потреб-
ностей общества. 

И без участия биологов во мно-
гих науках накапливаются боль-
шие массивы данных, которые 
надо хранить, обрабатывать и 
анализировать, и в этом нет ни-
чего удивительного. Если гово-
рить о больших объемах данных 
в области физики высоких энер-
гий, то речь идет о десятках пета-
байтах, а если о медицине и био-
логии – то на порядок меньше, 
но тоже приближается к петабай-
ту. В ходе семинара обсуждался 
вопрос, за что «зацепиться» рос-
сийским ученым в мире Big Data – 
либо за молекулярную биологию 
в формате «омик», либо за инте-
гративную биологию при модели-
ровании мозга, либо вообще за со-
циальные науки.

Задачи работы с большими 
объемами данных делятся на две 
группы: (1) когда данные поступа-
ют в режиме реального времени 
и требуют немедленной обработки 
и (2) когда есть много накопленных 
данных, требующих разносторон-
ней интерпретации. Первый тип 
данных относится к коммерческим 
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От проблемы к решению: на вызов NIH готовы ответить специалисты в области обработки данных Data-Enabled 
Life Science Alliance – DELSA

системам, таким, как Google, twit-
ter и Facebook. Примером второго 
типа данных являются геномные 
и протеомные репозитории. 

В Институте системного про-
граммирования РАН занимаются 
разработкой систем для работы 
с большими массивами слабо-
структурированных и противо-
речивых данных, характер-
ных для медико-биологических 
наук. Для реализации интеллек-
туальных методов поиска, хране-
ния и анализа данных применя-
ются наборы утилит, библиотек, 
а также распределенные про-
граммные каркасы (фреймворки), 
работающие на кластерах из со-
тен и тысяч узлов. Такие проекты, 
как Hadoop (http://hadoop.apache.
org/), Data-Intensive computing, 
noSQL, используются для реали-
зации интеллектуального поиска 
при работе высоконагруженных 
веб-сайтов. 

Работа с массивами данных 
путем интеграции информации, 
полученной на различных орга-
низационных уровнях, составля-
ет сущность принципиально но-
вой дисциплины – коннектомики, 
о которой участникам семинара 
рассказал чл.-корр. РАН и РАМН 

Константин Анохин (НИЦ «Кур-
чатовский институт»). Большие 
объемы данных будут накапли-
ваться в области нейронаук из-за 
слияния двух основополагающих 
факторов. Во-первых, в области 
нейронаук накоплено огромное 
количество результатов, полу-
ченных с использованием анали-
тических методов с высоким раз-
решением. Во-вторых, основной 
интерес ученых вызывает не рабо-
та отдельных синапсов, а как ра-
ботает целый мозг и как эта работа 
проецируется на систему – со-
знание, мысль, действие. Полу-
чение информации о работе мозга 
как системы включает в себя ме-
тоды визуализации – томографию 
высокого разрешения, световую 
микроскопию, электронную ми-
кроскопию. Мегапроекты по моде-
лированию мозга уже стартовали 
(например, Human Brain Project 
в Европе). cо временем вложения 
в процесс получения новых экс-
периментальных данных будут 
девальвироваться, а вот анализ 
полученных данных станет прио-
ритетной задачей. 

Экстракция и интерпретация 
информации из существующих 
баз данных за счет новых алго-

ритмов анализа играет опреде-
ляющую роль в будущей науке. 
Наличие большого количества 
открытых источников информа-
ции, включая различные базы 
данных и поисковые системы, 
часто затрудняет поиск необхо-
димой информации. По словам 
чл.-корр. РАМН Андрея Лисицы 
(Институт биомедицинской химии 
РАМН), существующие базы дан-
ных по интерактомике совпадают 
друг с другом максимум на 55% 
[3]. Задачей при работе с больши-
ми массивами становится получе-
ние непротиворечивой картины 
при сведении данных из разных 
источников воедино.

В Медико-генетическом на-
учном центре РАМН интегри-
рованный подход используют 
для поиска панелей биомарке-
ров по существующим геномным, 
транскриптомным и протеомным 
данным. Для описания нормаль-
ной ткани человека (условно-
статистическое понятие нормы) 
требуется несколько тысяч пока-
зателей, которые будут различны 
для здоровых людей, и понятие 
усредненного показателя нормы 
некорректно отражает ситуацию. 
Проф. Анча Баранова (Медико-



16 | ActA nAturAe |  ТОМ 5  № 3 (18)  2013

ФОРУМ

генетический научный центр 
РАМН) предлагает использовать 
понятие многомерного простран-
ства нормальной ткани и с помо-
щью коэффициентов корреляции 
определять расстояние каждого 
анализируемого образца от услов-
ного центра – «идеального состоя-
ния». Больные ткани будут на-
ходиться дальше от центра, чем 
здоровые. Предложенный подход 
позволяет перейти от вероятност-
ной диагностики (например, болен 
с вероятностью 30%) к измерению 
расстояния конкретного пациента 
от нормы.

В докладе д. ф.-м. н. Всеволода 
Макеева (Институт общей генети-
ки РАН) утверждалось, что в бли-
жайшем будущем мы будем все 
больше работать с большими мас-
сивами постгеномных данных. Эти 
данные будут двух типов – дан-
ные типа индивидуального генома 
(проект «1000 геномов»), которые 
получают один раз и хранят в ба-
зах данных, чтобы при необходи-
мости скачать. Второй тип – это, 
например, результаты транскрип-
томного или протеомного анализа, 
который проводится регулярно 
для получения интегрированного 
«омикс»-профиля индивидуума 
[4]. В случае геномов существует 
несколько провайдеров данных; 
и российские лаборатории, поль-
зуясь этими хранилищами и при-
меняя свои биоинформатические 
подходы, могут получать новые 
результаты [5].

По мере внедрения современ-
ных методов анализа в клиниче-
скую практику будет расти поток 
динамических данных от индиви-
дуума (результаты мониторинга 
параметров организма). Встанет 
необходимость быстрой обработ-
ки непрерывно получаемых дан-
ных и передачи информации 
в хранилища для последующего 
аннотирования и автоматической 
выработки решений. Это вызовет 
модификацию технологий хране-
ния и передачи данных для более 

быстрого обмена информацией. 
Подобные сервисы для хранения 
и передачи больших объемов дан-
ных активно развиваются, напри-
мер AmazonS3. 

Большую роль в данном про-
цессе играет, конечно, разработ-
ка более быстрых методов мате-
матического анализа. В докладе 
д. ф.-м. н. Ивана Оселедца (Инсти-
тут вычислительной математики 
РАН) был рассмотрен математи-
ческий аппарат компактного пред-
ставления многомерных массивов 
на основе тензорных поездов (ten-
sor train, ТТ-формат). В медико-
биологических приложениях 
многомерные задачи возникают 
постоянно, а ТТ-формат позволя-
ет выявить основные переменные, 
достаточные для описания иссле-
дуемой системы или процесса. 

Медицинские данные требу-
ют обработки в реальном време-
ни, чтобы можно было поставить 
предварительный диагноз мак-
симум через несколько минут. 
Компанией «Прогресс» разраба-
тывается система удаленного мо-
ниторинга медицинских показате-
лей с использованием мобильных 
устройств и сотовой сети передачи 
данных (telehealth, доклад Оле-
га Гашникова). Данный метод по-
зволяет круглосуточно наблюдать 
за пациентом за пределами стаци-
онара, что в будущем должно со-
кратить расходы на медицинское 
обслуживание. На данном этапе 
требуется разработка методик 
формирования паттернов тревог 
на основе накопленных данных 
и адаптация алгоритмов под кон-
кретного пациента.

На первый взгляд в стороне 
от темы семинара прозвучал до-
клад о проблеме сбора и обработ-
ки данных геопозиционирования, 
которые накапливаются операто-
рами сотовой связи, а также соби-
раются агрегаторами типа Google, 
Facebook и AlterGeo с использо-
ванием современных приложе-
ний для смартфонов. Докладчик 

Артем Вольфтруб (ведущий раз-
работчик ООО «Грамант») сооб-
щил, что с 2009 года появилась 
серия публикаций группы Alex 
Pentland и David Laser из Мас-
сачусетского технологического 
института, в которых обосновы-
вается, что анализ геоданных мо-
жет быть ничуть не менее инфор-
мативен для прогноза социально 
значимых заболеваний, чем ге-
ном. В патогенезе мультигенного 
заболевания значительную роль 
играют факторы внешней среды, 
так называемый экспозом. Полу-
чить информацию об экспозоме 
с достаточной степенью детали-
зации можно анализируя переме-
щения человека, сравнивая общие 
закономерности перемещений 
для популяций и выявляя пат-
терны, коррелирующие с рисками 
для здоровья, например с разви-
тием сердечно-сосудистых забо-
леваний или ожирения [6]. 

В дискуссиях участников семи-
нара в разных контекстах упоми-
нался суперкомпьютер «Ватсон», 
созданный компанией IBM для от-
вета на вопросы (теоретически 
на любые!), сформулированные 
на естественном языке. Это один 
из первых примеров эксперт-
ных систем, функционирующих 
по принципу Big Data. В 2011 году 
было объявлено о применении это-
го суперкомпьютера для обработ-
ки слабоструктурированных мас-
сивов данных для решения задач 
медицины и здравоохранения [7]. 

Анализируя проблему боль-
ших данных в области биологии 
и медицины, следует отметить, 
что для этих наук еще со времен 
натурфилософии характерно на-
копление больших массивов ин-
формации, фиксирующей резуль-
таты наблюдений. В геномную эру 
накопление информации осущест-
вляли, как казалось, с понятной 
целью. Однако, когда технический 
аспект был решен и геном рас-
шифровали, оказалось, что соб-
ственно к вопросам сохранения 
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здоровья эти данные имеют слабое 
отношение [8]. 

В постгеномный период мировая 
биомедицинская наука вернулась 
на уровень феноменологическо-
го описания, которое направлено 
на сбор данных без однозначной 
перспективы их дальнейшей ин-
терпретации. Таков проект «Про-
теом человека» – описательный 
атлас, где количественные дан-
ные собираются по каждому бел-
ку, однако неясно, как применять 
эти результаты к прикладным за-

дачам лабораторной диагностики. 
Аналогичен и проект «Коннектом», 
целью которого является накопле-
ние данных о передаче сигналов 
между нейронами в ожидании, 
что скопившись до какого-то кри-
тического уровня эти данные по-
зволят сымитировать в компьюте-
ре работу человеческого мозга. 

Подводя итоги семинара, участ-
ники отметили, что феномен Big 
Data связан с открывшейся воз-
можностью современной техноген-
ной сферы генерировать и хранить 

данные, при этом четкое понима-
ние для чего собирать и хранить 
эти данные отсутствует. Россий-
ским ученым следует в первую 
очередь сосредоточиться на ана-
лизе Big Data, чтобы превратить 
массив данных в гипотезы, при-
годные для проверки точечным 
биохимическим экспериментом. 
В качестве основного направления 
развития российского отделения 
DeLSA следует наметить задачу 
ознакомления с данными проекта 
«Коннектом». 
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