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Идентификация структуры 
биоинформационных технологий  
в парадигме качества информационных 
систем 
Цель исследования. Целью исследования является анализ условий 
эффективного   преподавания биоинформационных технологий 
в парадигме качества информационных систем с применением 
электронно-образовательных средств, а также компетент-
ностно-деятельностного подхода в учебном процессе вуза. 
Актуальность темы определяется необходимостью развития 
качества учебного процесса и улучшению качества подготовки 
специалистов в области информационных технологий и систем.  
Предметом исследования является идентификация и анализ 
свойств структуры биоинформационных технологий в контексте 
обеспечения качества преподавания информационных технологий 
и систем. Объектом исследования выбран процесс подготовки ба-
калавров по направлению «бизнес-информатика», направленность 
«Прикладная информатика в гуманитарной сфере», магистров 
по направлению «Прикладная информатика», направленность: 
«Управление данными и знаниями в компьютерных сетях».
Материалы и методы исследования. В статье выполнен анализ 
свойств биоинформационных технологий. Изложены материалы 
применения электронно-образовательных ресурсов в учебном про-
цессе в аспекте компетентностно-деятельностного подхода в 
улучшении профессиональных компетенций студентов. В работе 
использован набор методов исследования в рамках методологии 
биоинформационных технологий. Выполнен комплекс концепту-
альных, формализованных и компьютерных моделей, в частности, 
структурно-параметрический синтез. Метод реализован посред-
ством построения модулей, нацеленных на выполнение последова-
тельного распознавания свойств биоинформационных технологий. 
Результаты. По результатам выполненных исследований 
установлена  эффективность  анализа свойств биоинформа-
ционных технологий в парадигме  качества информационных 
систем и улучшения образовательного процесса по комплексу 

информационных дисциплин. Включение класса биоинформа-
ционных технологий в образовательный процесс расширяет и 
уточняет парадигму качества информационных технологий и 
систем и методологию их развития.  Данное условие  улучшает 
представление  компетентностно-деятельностного подхода с 
учетом  перспективных требований к подготовке специалистов. 
Заключение. Эффективность подготовки ИТ-специалистов  в 
вузах страны в значительной мере зависит от необходимости 
рассмотрения в образовательном процессе широкого класса 
информационных технологий. В этой связи следует конста-
тировать о недостаточном внимании к биоинформационным 
технологиям. Особую значимость в развитии компетентност-
но-деятельностного подхода  составляет условие рассмотрения 
свойств биоинформационных технологий в парадигме качества 
информационных систем. Возникает необходимость решения 
задач идентификации свойств биоинформационных технологий и 
их последующего синтеза с позиций требований, предъявляемых к  
качеству информационных систем. Решение задач выполняется 
на основе структурно-параметрического синтеза биоинформаци-
онных технологий. Синтез выполняется посредством реализации 
структурных модулей системы синтеза. Такой подход обеспечива-
ет активизацию работы студентов по освоению профессиональных 
компетенций, улучшить успеваемость, уровень качества курсовых 
и выпускных квалификационных работ с учетом перспективных 
требований к качеству подготовки ИТ-специалистов в Инсти-
туте информационных технологий и безопасности Российского 
государственного гуманитарного университета.

Ключевые слова: биоинформационные технологии, идентифика-
ция структуры, измерение и оценка качества, технология функ-
ционирования, методология биоинформационных технологий

Purpose of the study. The purpose of the study is to analyze the 
conditions for the effective teaching of bioinformation technologies in 
the paradigm of the quality of information systems using electronic 
educational tools, as well as the competence-activity approach in 
the educational process of the university. The relevance of the topic 
is determined by the need to develop the quality of the educational 
process and improve the quality of training of specialists in the field 
of information technologies and systems. The subject of the study is 
the identification and analysis of the properties of the structure of 
bioinformation technologies in the context of ensuring the quality 
of teaching information technologies and systems. The object of 
the study was the process of preparing bachelors in the direction 
of “Business Informatics”, focusing on “Applied Informatics in 
the Humanitarian Sphere”, masters in the direction of “Applied 
Informatics”, focusing on: “Data and Knowledge Management in 
Computer Networks”.

Materials and Research Methods. The article analyzes the properties 
of bioinformation technologies. The materials of the use of electronic 
educational resources in the educational process in the aspect of the 
competence-activity approach in improving the professional competen-
cies of students are presented. The work used a set of research methods 
in the framework of the methodology of bioinformation technologies. 
A complex of conceptual, formalized and computer models has been 
completed, in particular, structural and parametric synthesis. The 
method is implemented by constructing modules aimed at performing 
consistent recognition of the properties of bioinformation technologies.
Results. Based on the results of the studies, the effectiveness of 
the analysis of the properties of bioinformation technologies in the 
quality paradigm of information systems and the improvement of 
the educational process in a set of information disciplines has been 
specified. The inclusion of a class of bioinformation technologies in 
the educational process expands and refines the quality paradigm 
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of information technologies and systems and the methodology for 
their development. This condition improves the representation of 
the competency-based approach, taking into account the prospective 
requirements for the training of specialists. 
Conclusion. The effectiveness of training IT specialists at universi-
ties in the country largely depends on the need to consider a wide 
class of information technologies in the educational process. In this 
regard, it should be noted that insufficient attention is paid to bioin-
formation technologies. The condition for considering the properties 
of bioinformation technologies in the quality paradigm of informa-
tion systems is of particular importance in the development of the 
competence-activity approach. There is a need to solve the problems 
of identifying the properties of bioinformation technologies and their 
subsequent synthesis from the standpoint of the requirements for 

the quality of information systems. Problem solving is based on the 
structural and parametric synthesis of bioinformation technologies. 
Synthesis is performed through the implementation of the structural 
modules of the synthesis system. This approach ensures the activation 
of students’ work on the development of professional competencies, 
to improve academic performance, the level of quality of term and 
graduate qualification final projects, taking into account promising 
requirements for the quality of training of IT specialists at the In-
stitute of Information Technology and Security of the Russian State 
Humanitarian University.

Keywords: bioinformation technologies, structure identification, 
quality measurement and assessment, functioning technology, bioin-
formation technology methods

Введение

Развитие парадигмы каче-
ства информационных систем 
(ИС) невозможно без учета 
максимального спектра видов 
информационных технологий 
и систем [1]. В этом плане пред-
ставляет особую актуальность 
идентификация биоинформа-
ционных технологий (БИТ), 
особенно в части методологии 
построения их структуры и 
технологии функционирова-
ния. Особую актуальность этот 
и другие вопросы биоинфор-
мационных технологий имеют 
в организации преподавания в 
вузах биоинформатики, в част-
ности, при разработке учебных 
планов, программ учебных 
дисциплин, определенных ви-
дов учебно-методической до-
кументации. 

 Следует отметить, что в 
настоящее время уже имеется 
определенный теоретический 
и практический арсенал мето-
дов и средств решения задач в 
области биоинформационных 
технологий. В работе В.А. Ха-
чатряна рассмотрены задачи 
выявления биоинформацион-
ных возможностей обновления 
человеческого организма на 
биоинформационном уровне 
[2]. В работе [3] рассмотре-
ны вопросы, относящиеся к 
системному представлению 
биоинформатики. Биоинфор-
матика рассматривается как 
эффективный метод в решении 
определенного класса научных 
задач [4]. Биоинформацион-
ный анализ белковых сетей 
применяется для эксперимен-

тальных решений биологов [5]. 
В контексте биоинформати-
ки для обоснования решений 
имеются работы В.Д. Лахно по 
созданию биологической ма-
тематики [6,7]. При наличии 
достаточного исходного мате-
риала по теории и практики 
рассматриваются пути разви-
тия и перспективы биоинфор-
матики [8]. Рассматрваются 
подходы к решению задач эко-
логического пространства с 
позиций биоинформационных 
технологий [8]. С целью уни-
фикации доступа к информа-
ционным ресурсам в области 
биоинформатики разрабаты-
ваются специальные системы 
генерации web-сервисов [10]. 

Особую значимость в про-
блематике биоинформацион-
ных технологий представляют 
исследования в области гене-
тики [11–14]. Специфические 
задачи всегда были интерес-
ны для исследователей сво-
ей оригинальностью. Одно из 
подобных явлений – перекры-
вающиеся гены, открытые в 
1976 году, становятся объек-
том применения математиче-
ских методов в исследованиях. 
Главная задача состояла в ана-
лизе потенциала генетического 
кода. По результатам решения 
задачи выявлено в структуре 
генетического кода неизвест-
ное свойство генетического 
кода. Изучение этого свойства 
обусловило создание нового 
способа идентификации об-
щего свойства всех известных 
в настоящее время природных 
кодов. В статье М.А. Камен-
ской рассмотрены вопросы 

задействования биоинформа-
тики в общем цикле информа-
ционных дисциплин учебных 
планов вузов. [15].

Несмотря на широкий 
спектр имеющихся работ, рас-
сматривающих методы, сред-
ства и технологии биоинфор-
матики, в частности, вопросы 
биоинформационных техноло-
гий, отсутствует рассмотрение 
задач относительно методоло-
гии идентификации структуры 
биоинформационных техно-
логий в контексте требований 
к ним со стороны качества 
информационных систем, как 
одному из значимых аспектов 
улучшения качества преподава-
ния информационных техноло-
гий и систем в вузах страны.

Целью данной статья явля-
ется рассмотрение подхода к 
методологии идентификации 
структуры биоинформацион-
ных технологий в парадигме 
качества информационных си-
стем, как одному из актуаль-
ных вопросов в образователь-
ной, научной и практической 
деятельности.

Методология идентифика-
ции структуры биоинформа-
ционных технологий должна 
учитывать принципы созда-
ния, эксплуатации и развития 
биоинформационных техно-
логий, логику их организации, 
методы и средства решения 
задач биоинформационных 
технологий и др. При данном 
условии возможно эффектив-
ное решение задач биоинфор-
мационных технологий. Кроме 
того, подобный подход может 
обеспечить выделение спец-
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ифических свойств биоин-
формационных технологий и 
адекватное представление их 
структуры.

Методологические аспекты 
идентификации структуры 
биоинформационных 
технологий

Эффективность решения 
задач по созданию биоинфор-
мационных технологий и их 
компонентов в методологи-
ческом плане в значительной 
мере определяется принятием 
и обозначением парадигмы 
биоинформационных техноло-
гий в контексте качества ин-
формационных систем (рис.1). 

С позиций качества биоин-
формационных технологий и 
информационных систем па-
радигма представляет собой 
сложную многоуровневую ие-
рархическую систему соподчи-
ненных категорий. К примеру, 
понятийный аппарат имеет 
подкатегории общих и частных 
понятий, условия и методику 
формирования и др. Структу-

ра биоинформационных тех-
нологий включает в себя под-
категории обеспечивающей 
и функциональной частей, 
каждая из этих частей имеет 
свои подкатегории, компонен-
ты. Свойства биоинформаци-
онных технологий включают 
такие подкатегории как-то: се-
мантические, синтаксические, 
прагматические. Относительно 
закономерностей процессов 
необходимо предусматривать 
действие теоретических, ди-
намических и статистических 
законов. Определенную зна-
чимость в общем комплексе 
задач имеет эволюция биоин-
формационных технологий. В 
эволюции рассматриваются, 

в основном две подкатегории 
– генезис и развитие биоин-
формационных технологий. В 
рамках генезиса предусматри-
вается идентификация вну-
тренних и внешних причин 
возникновения биоинформа-
ционных технологий. Отно-
сительно эволюции анализу 
подлежат задачи системного, 
функционального, структур-
но-параметрического развития 
и др. 

Такие категории парадиг-
мы как-то методы и средства 
в определенной мере пере-
секаются с методологией со-
вершенствования биоин-
формационных технологий, 
структуру которой можно ото-

Категории верхнего уровня структуры парадигмы совершенствования 
биоинформационных технологий

Понятийный 
аппарат Структура

Свойства  
и закономерности 

процессов
Методы Средства Эволюция

Рис.1. Структура парадигмы биоинформационных технологий

Структура методологии совершенствования биоинформационных технологий

Принципы Логика организации Методы Средства

Адекватность
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Рис.2. Структура методологии совершенствования биоинформационных технологий
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бразить основными компонен-
тами – принципы, логика ор-
ганизации, методы и средства 
биоинформационных техноло-
гий (рис. 2).

С позиций системного под-
хода следует учитывать полно-
ту состава компонентов, уни-
версальные и специфические 
принципы построения изучае-
мых объектов [16]. К универ-
сальным принципам создания, 
эксплуатации и развития био-
информационных технологий 
можно отнести довольно ши-
рокий набор, прежде всего, 
это принципы адекватности, 
полноты, системности, разви-
тия, самоорганизации и др.. 
Укажем вкратце содержание 
некоторых указанных здесь 
принципов. 

Принцип адекватности 
означает, прежде всего, не-
обходимость достоверного 
отображения процессов по 
проектированию структуры 
биоинформационных техно-
логий. В значительной мере 
это относится к построению 
системы обработки данных 
и реализации эффективной 
системы контроля достовер-
ности данных на всех этапах 
разработки, эксплуатации и 
развития структурных компо-
нентов биоинформационных 
технологий. Принцип систем-
ности предполагает рассмотре-
ние структурных компонентов 
биоинформационных техноло-
гий и способы их взаимосвя-
зи на внутреннем и внешнем 
уровнях. На внутреннем уров-
не рассматривается многооб-
разие связей между компо-
нентами биоинформационных 
технологий. Особое внимание 
должно уделяться вопросам 
совместимости частей структу-
ры, обеспечения целостности, 
функциональной устойчивости 
структуры биоинформацион-
ных технологий. На внешнем 
уровне необходимо рассматри-
вать формы и способы взаи-
мосвязи с вышестоящими и 
равностоящими системами. 
Четко обусловленные взаимос-
вязи являются залогом эффек-

тивного функционирования 
биоинформационных техноло-
гий в общей системе управле-
ния. Принцип самоорганиза-
ции направлен на улучшение 
свойств и функционирование 
структуры биоинформацион-
ных технологий. Необходимо 
предусмотреть способность 
биоинформационных техноло-
гий к самоанализу отклонений 
от заданной программы функ-
ционирования и адекватной 
коррекции заданной програм-
мы.

Определенную сложность 
имеет идентификация специ-
фических принципов биоин-
формационных технологий. 
Например, принцип эффек-
тивности с позиций качества 
функционирования биоин-
формационных технологий 
будет значительно отличаться 
по методике реализации это-
го принципа. Это относится, 
прежде всего, к объекту реги-
страции (сканирования) ин-
формации. Для данного класса 
информационных технологий 
сканирование и последующая 
обработка данных выполняет-
ся по свойствам биологических 
видов – людей, животных, на-
секомых [17]. Для определе-
ния методики измерения этих 
свойств необходимы специ-
альные приборы, шкалы, фор-
мулы и алгоритмы по измере-
нию и выполнению расчетов 
эффективности. Относительно 
принципа формализации сле-
дует отметить следующее. В 
рамках, например, моделиро-
вания структуры биоинформа-
ционных технологий имеется 
значительное различие между 
методами и средствами моде-
лирования биологических ви-
дов и объектов «неживой» при-
роды – зданий, оборудования, 
финансов и др. 

Логика организации и вы-
полнения задач относительно 
структуры биоинформаци-
онных технологий предусма-
тривает решение следующих 
компонентов: целеориентиро-
вание, задачи, функции, струк-
тура, технология функциони-

рования, критерии, нормы, 
правила. Относительно струк-
туры необходимо обозначить 
обеспечивающую и функци-
ональную части структуры, 
предусмотренных норматив-
ными документами [18]. Кро-
ме того, следует определить 
методы и средства в арсенале 
методологии идентификации 
структурных компонентов 
биоинформационных техно-
логий. Относительно методов 
решения задач биоинформа-
ционных технологий может 
быть применен широкий на-
бор методических средств. Ме-
тод моделирования в задачах 
развития биоинформационных 
систем потенциально предус-
матривает задействование де-
скриптивных формальных и 
экспериментальных методов. 
К дескриптивным методам 
относятся анализ и синтез, 
классификация, индукция и 
дедукция, структурно-параме-
трический синтез и др. Фор-
мальные методы включают 
графические и математические 
методы. Последние, в свою 
очередь, могут базироваться 
на средствах математической 
логики, теории множеств, 
теории массового обслужи-
вания, теории графов, мате-
матической статистики и др. 
Относительно математической 
статистики могут быть приме-
нены следующие виды анализа 
статистических данных – кор-
реляционный, факторный, 
регрессионный, кластер-ана-
лиз и др. В части эксперимен-
тальных методов могут приме-
няться системные и частные 
физические и машинные мо-
дели (реализация посредством 
ЭВМ) совершенствования 
биоинформационных техноло-
гий.

Одним из эффективных ме-
тодов исследования и развития 
биоинформационных техно-
логий представляется метод 
структурно-параметрического 
синтеза [1]. С учетом сущно-
сти биоинформационных тех-
нологий и методологических 
условий построим обобщен-
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ную схему синтеза систем био-
информационных технологий 
(рис. 3). Синтез систем био-
информационных технологий 
можно представить совокупно-
стью модулей. Каждый модуль 
реализует определенный уро-
вень синтеза. Первый уровень 
представляет собой модуль 
идентификации структуры био-
информационных технологий.

Идентификация может 
быть выполнена заданием 
морфологического множества, 
в частности, классификацией 
в виде рисунка или таблицы. 
Морфологическое множество 
можно упорядочить различ-
ными способами, создавая си-
стемы классификационных 
признаков. Этот модуль иден-
тифицирует структуру биоин-
формационных технологий, но 
не обеспечивает получение его 
спецификации.

Второй модуль является 
отображением морфологиче-
ского множества уровня спец-
ификации и содержит специ-

фикации различных структур 
рассматриваемого систем био-
информационных технологий. 
Применив в задаче синтеза 
первый модуль, можно иден-
тифицировать биоинформаци-
онные технологии, определив 
значения его классификацион-
ных признаков. Но такая мо-
дель не содержит параметриче-
скую информацию о структуре 
идентифицированной системы 
биоинформационных техноло-
гий. Для формирования струк-
туры биоинформационных 
технологий необходим набор 
базовых параметризованных 
моделей, представляющий со-
бой множество спецификаций 
базовых структур. По условию 
соединения 1-го модуля с на-
бором параметризованных мо-
делей, а также компиляции – 
задания и реализации правил 
генерации спецификации био-
информационных технологий 
по идентификатору биоинфор-
мационной технологии, может 
быть получена модель на новом 

уровне синтеза. Модель содер-
жит необходимую информацию 
о морфологическом множестве 
и позволяет получить специфи-
кацию структуры соответству-
ющей системы биоинформаци-
онных технологий.

Третий модуль представляет 
уровень имитации или универ-
сальных моделей. В этом мо-
дуле модель морфологического 
множества дополнена функци-
ональной моделью. В решении 
задач биоинформационных 
технологий, кроме возможно-
сти формирования структу-
ры, должна быть обеспечена 
возможность формирования 
системы уравнений, описыва-
ющей процессы биоинформа-
ционных технологий. Таким 
образом, в схеме синтеза дол-
жен быть предусмотрен уро-
вень, который бы обеспечивал 
не только всесторонний ана-
лиз структуры биоинформаци-
онных технологий, но и функ-
циональный. Такая модель 
будет обобщенной моделью 
биоинформационных техно-
логий, имитирующей функци-
онирование системы биоин-
формационных технологий с 
применением средств компью-
терного моделирования.

Третий модуль должен обе-
спечивать всесторонний ана-
лиз различных систем биоин-
формационных технологий. 
Однако структурно-параме-
трический синтез биоинфор-
мационных технологий будет 
возможен при условии моду-
ля, обеспечивающего такой 
алгоритм. Поскольку пока от-
сутствуют универсальные ал-
горитмы, позволяющие про-
водить такой синтез, поэтому 
целесообразно использовать 
различные решения других 
предметных областей. При 
условии обогащения третьего 
модуля знаниями задания на 
синтез и решениями, приме-
няемыми при проектировании 
систем биоинформационных 
технологий, то получим чет-
вертый модуль. 

Четвертый модуль реали-
зует процессы интеграции и 

Идентификатор БИТ

Система классификационных 
признаков БИТ

Компилятор Параметрические 
модели

Спецификация БИТ

Компьютерное моделирование БИТ

Характеристики БИТ Система целевых 
функций БИТ

Целевая 
функция 
объекта БИТ

Параметриче-
ские решения

Структурные 
решения

4. Модуль синтеза

3. Модуль имитации

2. Модуль спецификации

1. Модуль идентификации

Рис. 3. Обобщённая схема структурно-параметрического синтеза 
биоинформационных технологий
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применяет эвристики, как об-
щие, относящиеся к опреде-
ленному виду систем биоин-
формационных технологий, 
так и специфические, для 
конкретных систем. В соот-
ветствии с этой схемой каж-
дый модуль более высокого 
уровня иерархии включает в 
себя все модули более низких 
уровней. В совокупности эти 
модули должны обеспечивать 
условия реализации методоло-
гии в решении задач создания 
и развития систем биоинфор-
мационных технологий. Этот 
модуль представляет собой 
обобщающую модель, допол-
ненную алгоритмом синтеза. 
Необходимо, чтобы модель от-
ражала полную и достоверную 
информацию по предметной 
области биоинформационных 
технологий.

Идентификация структуры 
биоинформационных 
технологий

При построении структуры 
биоинформационных техноло-
гий необходимо четкое опре-
деление свойств управляемого 
объекта. Это нужно, прежде 
всего, для решения задач по 
коррекции управляемых био-
объектов, например, постро-
ения схем самоорганизации 
систем с учетом организации 
жизнедеятельности муравьи-
ного социума [17], разработки 
методики лечения людей по-
средством пчелиного биополя 
[18] и др. 

Идентификация назна-
чения биоинформационных 
технологий составляет прин-
ципиальный структурный 
компонент, который в свою 
очередь состоит из следующих 
частей – целеориентирование, 
задачи и функции биоинфор-
мационных технологий. Под 
целеориентированием мож-
но понимать мыслительное 
предвосхищение ожидаемого 
результата от функционирова-
ния биоинформационных тех-
нологий. Целеориентирование 
формируется на стадии про-

ектирования биоинформаци-
онных технологий. Оно в зна-
чительной мере обусловливает 
последующие формулировки 
и коррекции целей на этапе 
эксплуатации и развития ка-
чества биоинформационных 
технологий. Формулирование 
цели биоинформационных 
технологий предусматривает 
необходимые признаки, пре-
жде всего, наименование не-
обходимого результата, сроки 
его достижения, исполните-
лей, а в некоторых случаях и 
ресурсное обеспечение для 
достижения цели. Для более 
четкого целеориентирования 
биоинформационных техноло-
гий могут быть использованы 
соответствующие методы, на-
пример, «дерево целей», «ма-
трица целей» и др. Они дают 
возможность достичь лучшего 
качества в построении, экс-
плуатации и совершенствова-
нии биоинформационных тех-
нологий. 

В соответствии с установ-
ленными целями формируются 
задачи биоинформационных 
технологий. Они могут быть 
универсальными и специаль-
ными. К универсальным зада-
чам можно отнести: обработка 
данных о свойствах биообъек-
тов и выдача их специалисту 
для анализа и принятия реше-
ния, например, по коррекции 
лечения, минимизации ресур-
сов функционирования био-
информационных технологий, 
улучшению качества информа-
ционной культуры в решении 
задач специалистов и др. Со-
став специальных задач опре-
деляется внешними и внутрен-
ними факторами и условиями, 
влияющими на функциони-
рование биоинформационных 
технологий, например, класс 
управляемых биообъектов, 
пространство и время функци-
онирования биоинформацион-
ных технологий, уровень но-
визны технологии обработки 
данных, квалификация персо-
нала и др.

На основе структурирова-
ния задач может быть опре-

делен состав функций биоин-
формационных технологий. 
Функции можно представить 
двумя классами: информаци-
онно-технологические и орга-
низационно-управленческие 
функции. К первому классу 
относятся функции сбора, ре-
гистрации, обработки, поиска, 
коррекции, хранения, выда-
чи результатной информации 
специалистам и др. Ко вто-
рому классу можно отнести 
функции прогнозирования и 
планирования, учета, анализа, 
контроля, нормирования и др. 
Так, например, функция нор-
мирования обеспечивает рабо-
ты по расчету нормативов, с 
целью рационального расходо-
вания ресурсов. 

С системных позиций соб-
ственно структура биоинфор-
мационных технологий может 
быть представлена двумя ком-
понентами: обеспечивающей 
и функциональной частями 
структуры [18]. В рамках обе-
спечивающей части, как ба-
зиса функционирования био-
информационных технологий, 
необходимо предусматривать 
следующие структурные под-
системы: информационное, 
техническое, программно-ма-
тематическое и организацион-
но-правовое обеспечение. 

В составе подсистемы ин-
формационного обеспечения 
биоинформационных техно-
логий следует учитывать базы 
данных, на последующих эта-
пах развития – базы знаний, 
систему показателей, отража-
ющих свойства управляемых 
биообъектов, например, пока-
затель равновесия при изуче-
нии функций мозжечка [17], 
лингвистические средства, ме-
тодики индексирования доку-
ментов и запросов и др. 

В рамках технического обе-
спечения в аспекте перспектив 
развития биоинформационных 
технологий необходимо учиты-
вать возможность задействова-
ния широкой номенклатуры 
вычислительных средств и пе-
риферийных устройств. Кроме 
того, специфика биообъектов 
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может обусловить примене-
ние специальных приборов и 
методов измерения и оценки 
свойств биообъектов, напри-
мер, при апитерапии дозиров-
ки так называемого иммунного 
меда [19]. 

Программно-математиче-
ское обеспечение биоинфор-
мационных технологий вклю-
чает общепринятый набор 
программ, обеспечивающий 
функциональную устойчи-
вость биоинформационных 
технологий, так и специфи-
ческие программы, обуслов-
ленные конкретным видом 
биоинформационных техноло-
гий, например, компьютерная 
автоматизированная система 
кинетической электропунктур-
ной диагностики (КАСКЭД), 
разработанный в соответствии 
с требованиями Минздрава 
РФ [17]. Относительно орга-
низационно-правового обе-
спечения учитываются статус 
лицензирования продукта, 
технологические инструкции 
пользователю, например, что 
и как выполнять по методике 
лечения, способы и средства 
регистрации данных по прото-
колу лечения пациента и др.

В состав функциональной 
части с позиций логики орга-
низации должны быть включе-
ны компоненты, отвечающие 
за решение функций биоин-
формационных технологий. 
Это, прежде всего, инфор-
мационно-технологические 
функции, обеспечивающие 
процессы преобразования дан-
ных биологических объектов, а 
также организационно-управ-
ленческие, для решения задач 
специалистов по созданию, 
эксплуатации и развитию био-
информационных технологий. 
Разумеется, каждая из ука-
занных подсистем структуры 
биоинформационных техно-
логий будет иметь свои спец-
ифические оттенки, прежде 
всего, определяемых характе-
ром управляемых биообъектов. 
Следует отметить, что принци-
пиальная схема функциони-
рования биоинформационных 

технологий будет мало отли-
чаться от подобных схем ин-
формационных технологий и 
систем других классов. Вместе 
с тем, эта схема может иметь 
и свои специфические отличия 
от иных видов информацион-
ных технологий .

Специфичность функцио-
нирования биоинформацион-
ных технологий, прежде всего, 
в обработке данных обуслов-
ливается применяемыми мето-
дами и средствами воздействия 
на биосистемы, как объекты 
управления в решении задач 
специалистов. В так называ-
емой альтернативной меди-
цине, например, восточной 
(китайской и тибетской) ис-
пользуют гомеопатию, набор 
методов акупунктуры и др. Для 
диагностики состояния био-
объектов используются метод 
измерения функциональности 
меридианов [20]. Здесь по ре-
зультатам технического изме-
рения для лечения выбирается 
меридиан, с точкой наимень-
шего электрического сопро-
тивления биообъекта. Доволь-
но широкое распространение 
получил метод, реализованный 
посредством вышеуказанной 
компьютерной диагностики 
КАСКЭД [17]. В данном ме-
тоде измерение кинетических 
кривых выполняется не на 
«глазок», а посредством вво-
да данных непосредственно в 
компьютер. Затем эти данные 
обрабатываются с использо-
ванием методов теории рас-
познавания, что существенно 
улучшает качество диагностики 
медицинской информацион-
ной системы. Перспективным 
представляется метод биоэ-
нергоинформационной техно-
логии, например, в протоколе 
лечения задействованы пчелы 
и продукты пчеловодства [19]. 
Лечение проводится путем ак-
тивизации иммунной системы 
человека посредством созда-
ваемого пчелами биополя, в 
который «погружается» паци-
ент. Кроме того, эффект из-
лечения подкрепляется медом 
повышенной биологической 

активности, в частности таким 
ингредиентом как маточное 
молочко. Эта технология при-
меняется для лечения доволь-
но значительного ряда заболе-
ваний. 

Оценка качества биоинфор-
мационных технологий может 
выполняться на стадиях соз-
дания, эксплуатации и разви-
тия. Следует отметить слож-
ность оценки качества. Пока 
не создано универсальных 
методик измерения качества 
этого класса систем. Следует 
отметить, что применяемые 
для определенных видов био-
информационных технологий 
показатели излечения паци-
ента скорее всего на данном 
этапе относятся более к каче-
ственным показателям, чем к 
количественным измерителям. 
Вместе с тем некоторые виды 
биоинформационных техноло-
гий имеют достаточно адекват-
ные параметры оценки каче-
ства функционирования [17]. 
На данном этапе исследований 
перспективным направлени-
ем в создании универсальных 
методов оценки качества био-
информационных технологий 
представляется рассмотрение 
и оценка конкретных видов 
биоинформационных техноло-
гий на основе их адекватного 
классификатора. Следование 
данному условию в значитель-
ной мере будет содействовать 
улучшению качества разра-
ботки учебно-методической 
документации, электрон-
но-образовательных ресурсов 
в преподавании биоинформа-
ционных технологий в общем 
комплексе информационных 
дисциплин соответствующих 
учебных планов вузов. Так, 
например, созданы програм-
мы, лабораторные практи-
кумы, деловая игра и другие 
материалы. При разработке 
материалов целевым объектом 
был выбран процесс подго-
товки бакалавров по направ-
лению «бизнес-информатика», 
направленность «Прикладная 
информатика в гуманитар-
ной сфере», магистров по на-
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правлению «Прикладная ин-
форматика», направленность: 
«Управление данными и зна-
ниями в компьютерных сетях» 
Института информационных 
технологий и безопасности 
Российского государственного 
гуманитарного университета. 

Заключение

Идентификация структуры 
биоинформационных техно-
логий расширяет и уточняет 
парадигму качества информа-
ционных технологий и систем, 
что обеспечивает более четкое 
представление задач в препо-
давании дисциплин по биотех-
нологиям.

Решение задач по иденти-
фикации структуры биоин-
формационных технологий 
должно выполняться с учетом 
средств системного анализа.

В работах по созданию, 
эксплуатации и развитию ка-
чества биоинформационных 

технологий необходимо при-
менять методологию качества 
информационных систем с 
учетом рассмотрения аспектов: 
принципов, логики организа-
ции, методов и средств биоин-
формационных технологий.

Одним из существенных ме-
тодов решения задач модели-
рования биоинформационных 
технологий является структур-
но-параметрический синтез.

В задачах идентификации 
структуры биоинформацион-
ных технологий определенного 
вида на стадиях проектиро-
вания, эксплуатации, совер-
шенствования качества необ-
ходимо учитывать следующие 
основные компоненты: цели, 
задачи, функции, структура, 
технология функционирова-
ния, оценка качества функци-
онирования.

Каждый структурный ком-
понент биоинформационных 
технологий в методологиче-
ском аспекте имеет как универ-

сальные, так и специфические 
свойства, которые необходи-
мо учитывать в решении за-
дач создания, эксплуатации и 
развития биоинформационных 
технологий.

Результаты работ обсуж-
дались на кафедральных и 
университетских семинарах. 
Полученные в ходе обсужде-
ния замечания и рекоменда-
ции были учтены в работах 
по коррекции учебно-методи-
ческой документации, выбора 
электронно-образовательных 
ресурсов, организации посто-
янно-действующего студенче-
ского научного семинара «Тео-
рия и методология управления 
качеством информационных 
систем». Полученные резуль-
таты положительно повлияли 
на активность студентов в изу-
чении учебного материала, что 
в конечном итоге обеспечило 
повышение уровня успеваемо-
сти и качества учебного про-
цесса.
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