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Исследования в области молекулярной генетики связаны с накоплением и хранением значительного объема дан-

ных, получаемых в ходе проведения экспериментов и предназначенных для дальнейшего анализа и обоснования ре-

зультатов. В настоящее время развиваются глобальные проекты и ресурсы для хранения и обработки результатов се-

квенирования генома, предоставляющие данные и результаты исследований широкому кругу пользователей. Тем не 

менее, прежде чем публиковать информацию, используя глобальные ресурсы, каждое отдельное исследование требует 

подбора форматов хранения данных и ПО для их обработки, учитывающих уникальные особенности проводимых экс-

периментов.  

При работе с живыми организмами на уровне лаборатории требуется организовать учет животных с соблюдением 

норм и стандартов, действующих в этой области. Реализуемая для этих целей программная система должна соответ-

ствовать задачам проводимых исследований, давать возможность всестороннего анализа данных и формирования от-

четов.  

В статье описывается программная система учета лабораторных животных, реализованная для лаборатории моле-

кулярной генетики врожденного иммунитета Петрозаводского государственного университета. Помимо хранения дан-

ных о животных, в системе реализованы методы хранения и визуализации родословной каждого животного, что поз-

воляет отследить изменения его генотипа в нескольких поколениях.  

Предлагаемая система дает возможность проведения анализа выживаемости животных и статистической обра-

ботки данных генотипирования. В ней реализованы справочники, журнал учета лабораторных животных, отчеты. Си-

стема имеет централизованное хранилище данных и удобный пользовательский веб-интерфейс. В настоящее время 

программная система внедрена в эксплуатацию, БД содержит данные более чем о 5 000 животных. 

Ключевые слова: генетические исследования, наследственность, учет лабораторных животных, хранение гене-

тических данных. 
 

Разработка автоматизированной системы для 

учета лабораторных животных проводилась в рам-

ках НИР, выполняемых лабораторией молекуляр-

ной генетики врожденного иммунитета Петроза-

водского государственного университета. Одним 

из направлений работ является выявление участков 

генома, обусловливающих высокую чувствитель-

ность человека к септическому шоку, с использова-

нием мышиной модели. 

 
Биологическая проблематика 

 

Различные виды млекопитающих обладают раз-

ной чувствительностью к септическому шоку. 

Предварительные исследования показали, что сеп-

тический шок можно строго моделировать (имити-

ровать) не путем заражения бактериями, а непо-

средственной инъекцией препарата, искусственно 

полученного и очищенного TNF (tumor necrosis 

factor). В исследовании задействованы две линии 

мышей, полностью противоположные по воспри-

имчивости к TNF: близкие к человеку по чувстви-

тельности к TNF (линия В6) и абсолютно устойчи-

вые (линия Msm). Это позволяет использовать  

метод генетического анализа для поиска участков 

генома, обусловливающих чувствительность орга-

низма к TNF, то есть путем скрещивания особей 

противоположного фенотипа и анализа получае- 

мого потомства.  

Фенотип определяется двумя признаками: рези-

стентный (мышь выжила после инъекции TNF) и 

чувствительный (мышь погибла). Генетическая ин-

формация представлена тремя типами: A – генотип 

резистентный, B – генотип чувствительный, H – ге-

терозиготный. Единицей информации о генотипе 

является маркер – участок хромосомы (локус), на 

котором определяется генотип. Анализ потомства 

проводится путем сопоставления наблюдаемого 

фенотипа и устанавливаемого для каждого потомка 

генотипа. 

 

Задачи и проблемы,  

пути решения 
 

На первый взгляд, для определения взаимо-

связи между генотипом и фенотипом достаточно 

решить задачу поиска маркеров, обладающих силь-

ной связанностью с фенотипом при помощи коли-

чественной меры связи, основанной на применении 

статистического критерия (например хи-квадрат 

Пирсона). Действительно, в предположении, что 

одна группа генов, находящаяся на одной хромо-

соме в одном локусе, полностью определяет рези-

стентность или чувствительность объекта, задача 

решается достаточно просто. Однако в ходе пред- 
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варительной обработки данных обнаружилось, что 

такая однозначность не подтверждается имеющи-

мися выборочными данными, природа резистент-

ности и чувствительности сложнее и не может быть 

объяснена генетической информацией, содержа-

щейся на одном локусе [1]. Более того, исследова-

ние генетических данных потомков без учета гене-

тики родителей не позволяет точно определить 

важность наследования отдельных участков ге-

нома при сохранении фенотипа. 

Стандартное представление генотипических и 

фенотипических данных в виде таблиц не позво-

ляет выявить индивидуальные характеристики 

предков и потомков конкретного объекта исследо-

вания, можно только анализировать поколение ла-

бораторных животных в целом. Создание струк-

туры данных с реализацией связей «предок–пото-

мок» дает возможность исследования признаков не 

только в горизонтальной структуре (в рамках од-

ного поколения), но и с учетом вертикальных свя-

зей между поколениями.  

В проводимых исследованиях на данный мо-

мент участвовало более 10 поколений животных, 

общее количество животных достигло нескольких 

тысяч. Очевидно, что ручной способ учета, опри-

ходования и списания животных требует значи-

тельных трудозатрат. Кроме того, учет лаборатор-

ных животных регламентируется соответствую-

щими нормами и стандартами. При приобретении 

животных между медицинским учреждением и пи-

томником заключается контракт (договор), поря-

док заключения которого должен соответствовать 

нормам Федерального закона № 44-ФЗ. Списание 

лабораторных животных оформляется актом на 

списание подопытных животных (форма 25-МЗ) 

либо материальных запасов (форма 0504230) [2]. 

Автоматизация учета животных упрощает соблю-

дение требований норм и регламентов за счет уни-

фикации процедур учета и формирования отчетов, 

а также сокращает трудозатраты персонала лабора-

тории за счет улучшения качества учета, упроще-

ния поиска и отбора животных для участия в экс-

перименте, упрощения процедуры расчета затрат 

на содержание животных.  

Для количественных исследований генетиче-

ской и фенотипической информации требуется 

применение базовых статистических процедур 

(корреляционный анализ, частотный анализ, по-

строение гистограмм распределения и пр.). Реали-

зация основных статистических функций в каче-

стве модулей системы учета позволит проводить 

оперативные вычисления для сгруппированных по 

разным критериям данных. Для более детальных 

исследований возможны выгрузка данных во 

внешние системы и дальнейшее использование па-

кетов статистической обработки данных (R, Statis-

tica, MathLab и пр.). 

Таким образом, при проведении исследований с 

применением генетического анализа актуальным 

является создание автоматизированной системы 

для учета лабораторных животных, обладающей 

следующими функциями: 

 сквозной учет всех лабораторных живот-
ных, участвующих в эксперименте; 

 учет наследственности: если животное роди-
лось в лаборатории, то точно известны его предки 
и в дальнейшем потомки; 

 возможность базовой статистической обра-
ботки сгруппированных данных (по поколениям, 
по полу, по типам секвенирования и пр.), примене-
ние к данным корреляционного или частотного 
анализа; 

 удобный интерфейс для внесения информа-
ции; 

 система отчетов; 

 выгрузка во внешние системы (R, Statistica) 
для более глубокого статистического исследования 
данных. 

 

Современное состояние исследований 

 

Многие ученые из таких областей, как биоло-

гия, информатика и биоинформатика, приложили 

немало усилий, чтобы найти способ хранения гене-

тических данных и управления ими единым обра-

зом.  

Так, был разработан целый класс программных 

систем для поддержки работы лабораторий. Эти 

системы были названы LIMS (Lab Information 

Management Systems, лабораторная информацион-

ная менеджмент-система). Следует отметить, что у 

каждой лаборатории свои требования к хранению и 

управлению данными. Соответственно, LIMS, раз-

работанные для химической лаборатории, будут 

отличаться от LIMS, необходимых для молеку-

лярно-генетической лаборатории. Авторов интере-

суют системы, предназначенные для молекулярно-

генетических лабораторий. Большинство из них 

ориентированы на хранение обработанных данных 

и управление ими, они включают в себя данные 

микрочипов [3–5] и данные из [6–8]. Wendl и др. 

разработали информационную систему для отсле-

живания данных секвенирования [9]. В 2006 году 

группа исследователей разработала открытую ин-

формационную систему для генотипирования 

AGL-LIMS [10]. Появились некоторые приложе-

ния, которые одновременно стали уделять внима-

ние управлению генотипическими данными оди-

ночных нуклеотидных полиморфизмов (SNP) и 

данными фенотипа [11, 12]. Кроме того, Weiβen-

steiner и др. расширили свои системы разработан-

ной в 2009 году [13], чтобы сделать возможными 

импорт и хранение данных о митохондриальных 

ДНК и данных STR (коротких тандемных повто-

ров) [13]. Общая цель этих информационных си-

стем – предоставить пользователям лабораторий 

средства для хранения данных в одном месте и при 

необходимости извлечения их для дальнейшего 
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анализа. Тем не менее, пользователи часто стре-

мятся получить исходные данные из конкретной 

платформы [11] или импортировать только окон- 

чательные данные, игнорируя исходные [13, 14]. 

Некоторые системы [12–14] не предоставляют  

способы документирования лабораторных дан- 

ных. Также существует LIMS под названием 

MolablS [15], которая имеет возможность хранения 

данных для разных видов организмов, привязана к 

конкретным особям и может формировать различ-

ные отчеты по данным секвенирования.  

В данном исследовании используется иной, 

нежели в указанных информационных системах, 

формат хранения данных. К тому же система 

предоставляет первичную статистическую обра-

ботку, чего не удалось найти в других системах для 

хранения генетических данных. 

Так как доступные информационные системы 

предназначены для определенных лабораторий, 

установить и использовать их в других лаборато-

риях, как правило, сложно. 

Большинство систем ориентируются на анализ 

результатов работы секвенаторов, то есть на анализ 

первичной генетической информации без привязки 

к объектам исследования. 

Учетные системы обычно реализованы для кон-

кретных, достаточно узких предметных областей, 

поэтому коммерческих продуктов мало и, как пра-

вило, они не русскоязычные и не обладают хоро-

шими адаптационными возможностями к задачам, 

отличающимся от спецификации конкретной про-

граммы. 

 

Описание системы 

 

Разработанная система учета лабораторных жи-

вотных позволяет хранить информацию о всех ла-

бораторных животных, участвовавших в экспери-

менте, производить базовую статистическую обра-

ботку, создавать отчеты по хранимым данным. 

В системе реализован удобный пользователь-

ский интерфейс, благодаря которому можно добав-

лять всю информацию о новом лабораторном жи-

вотном, производить корреляционный или частот-

ный анализ по сгруппированным данным, а также 

формировать различные отчеты. 

Данная система реализована с помощью плат-

формы .NET. 

Функции программной системы учета лабора-

торных животных: 

 ведение БД паспортов животных: добавле-

ние и корректировка данных о животных, включая 

данные генетического исследования; 

 построение генеалогического дерева с ука-

занным количеством уровней; 

 формирование списка животных с возмож-

ностью фильтрации по различным параметрам; 

 расчет количественных оценок степени за-

висимости фенотипов группы животных и геноти- 

пов: статистики хи-квадрат, ранговой корреляции. 

В паспорте лабораторного животного содер-

жатся следующие блоки информации: номер жи-

вотного; номер клетки, в которой содержится  

животное; номер тетради, в которой содержатся 

данные о животном; биологический вид; пол; дата 

рождения; дата поступления в лабораторию; 

ссылки на паспорта обоих родителей; дата подго-

товки эксперимента; дата начала эксперимента; 

дата инъекции; ссылка на вещество и концентра-

цию; дата летального исхода после инъекции; дата 

выведения животного из эксперимента; причина 

вывода из эксперимента; дополнительная инфор-

мация (рис. 1). 

Печатная форма должна содержать паспорт жи-

вотного (рис. 2) с генеалогическим деревом с за-

данным числом уровней, сводный реестр живот-

ных, сводный отчет по линиям с информацией о ко-

личестве выживших и умерших после инъекции. 

Программная система содержит следующие 

справочники: 

 справочник линий животных (наименование 

линии, признак «гибрид» или «не гибрид», ссылки 

на «родительские линии»); 

 справочник веса животных в зависимости от 

возраста и пола; 

 справочник вводимых веществ (наименова-

ние вещества и единицы измерения концентрации 

вещества); 

 справочник маркеров для хранения наиме-

нований маркеров, расстояния в сантиморганах, 

номера хромосомы для маркера; 

 справочник наборов маркеров и справочник 

маркеров, принадлежащих наборам (номера спис-

ков и номера маркеров, относящихся к спискам). 

Отчеты в программной системе учета лабора-

торных животных: акт на оприходование приплода 

животных и отчеты по выживаемости. 

 

Интерфейс 

 

В системе реализован удобный пользователь-

ский интерфейс. На главном экране программы 

находятся списки паспортов всех животных. При 

выборе одного из них открывается паспорт живот-

ного, который можно редактировать, также можно 

в удобном формате отобразить всех предков или 

потомков особи. В системе имеется календарь с 

отображением таких событий, как начало экспери-

мента, подготовка эксперимента, рождение новых 

особей. 

 

Анализ данных 

 

1. Построение таблицы сопряженности призна-

ков, расчет статистики ХИ-квадрат, ранговой кор-

реляции. 

В таблице сопряженности строки – это особи 

(номера паспортов), а столбцы – маркеры, которые 
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берутся из справочника маркеров. На их пересече-

нии указывается значение маркера для данной 

особи (A, B, H).  

Расчет статистики по маркерам представляет 

собой значения ХИ-квадрат и ранговой корреляции 

для каждой хромосомы по всем выбранным осо-

бям. 

2. Составление отчетов по выживаемости. 

Отчет «Анализ выживаемости» содержит ин-

формацию о количестве выживших и умерших по-

томков (в первом поколении) от указанных родите-

лей. Из данного отчета можно узнать, какая комби-

нация генов родителей дала наиболее устойчивое 

потомство.  

Отчет «Анализ выживаемости потомства» со-

держит информацию о количестве выживших или 

умерших потомков по отцу или по матери в каждом 

поколении. Из него можно узнать, у какой особи 

наиболее устойчивое потомство, сравнить с анали-

зом выживаемости по обоим родителям и выяс-

нить, достаточно ли генов одного родителя или 

необходима комбинация. 

Отчет «Выживаемость линий» (рис. 3) содер-

жит информацию о количестве самцов и самок в 

каждой линии и выживаемости особей в каждой 

линии. Отчет представляет собой таблицу, в кото-

рой наглядно видно количество выживших (жел-

тый цвет) и умерших (зеленый цвет) как отдельно 

по самцам или самкам, так и в целом. 

Отчет «Выживаемость линий по родителям» со-

держит информацию о линии родителей, линии де-

тей, количестве детей и выживаемости родителей и 

детей. Отчет позволяет проследить выживаемость 

как детей, так и родителей. 

Отчет «Распределение маркеров по поколе-

ниям» отображает график количества значений по 

каждому маркеру в конкретном поколении (рис. 4). 

Он позволяет оценить количество каждого значе-

ния маркеров в поколении и сделать предположе-

ние о влиянии этих значений на устойчивость осо-

бей. Эти предположения можно подтвердить при 

помощи значения ХИ-квадратов и ранговой корре-

ляции, подсчитанных в программной системе. 

3. Возможности выгрузки данных для обра-

ботки в прочих системах.  

Данные из системы выгружаются в таблицу Ex-

cel, которую можно использовать во многих паке-

тах обработки статистических данных, например, в 

Statisctica, R, MatLab и др. 

 

Результаты, выводы 

 

Разработанная программная система учета ла-

бораторных животных внесла существенный вклад 

в развитие информационной инфраструктуры ла-

бораторий молекулярной генетики врожденного 

иммунитета Петрозаводского государственного 

университета. На данный момент система введена 

в промышленную эксплуатацию, в ее БД содер-

жится информация более чем о 5 000 лабораторных 

животных, из них около 10 % генотипированы, из-

вестны значения генетических маркеров. Примене-

ние системы повышает эффективность работы как 

лаборантов, отвечающих за учет и содержание жи- 

Паспорт животного

PK Идентификатор

 Номер животного

 Номер клетки

 Номер тетради

 Вид

 Ссылка на линию

 Пол

 Дата рождения

 Дата поступления

 Дата подготовки эксперимента

 Дата начала инъекции

 Концентрация веществ

 Дозировка

 Дата летального исхода

 Дата окончания эксперимента

 Причина вывода из эксперимента

 Примечания

 Ссылка на отца

 Ссылка на мать

Линия

PK,FK1 Идентификатор

 Наименование

 Тип скрещивания

 Номер поколения

 Признак "гибрид"

 Способ получения поколения

Причина

PK,FK1 Идентификатор

 Наименование

Концентрация веществ

PK,FK1 Идентификатор

 Вещество

 Концентрация веществ

Вещество

PK,FK1 Идентификатор

 Наименование

 Единицы измерения

 
 

Рис. 1. Структура БД для системы учета 
 

Fig. 1. A database structure for an accounting system 



Программные продукты и системы / Software & Systems                1 (31) 2018 

 208 

вотных, так и научных сотрудников, проводящих 

исследовательские работы.  

Повышение качества и эффективности учета 

животных достигается за счет 

 учета всех животных, находящихся в лабо-

ратории, ведения подробных паспортов животных 

(электронная и печатная формы); 

 четкой привязки к поколениям, ведения до-

полнительной информации для поиска животных в 

помещении вивария; 

 упрощения формирования отчетности по 

НИР, проводимых на базе лаборатории; 

 наличия нескольких вариантов поиска ин-

формации – по поколениям, по родителям/детям, 

по календарю (в случае привязки к датам проведе-

ния инъекций); 

 верификации введенных данных; 

 использования печатных форм, рекомендо-

ванных к использованию нормами и правилами 

учета лабораторных животных. 

Программная система предоставляет следую-

щие возможности для планирования эксперимен-

тальной работы и отражения результатов экспери-

ментов: 

 формирование списка животных для геноти-

пирования с учетом наследственности; 

 оперативный контроль и фиксация результа-

тов эксперимента, заключающегося в проведении 

инъекций с последующей фиксацией фенотипа; 

 ведение наглядной БД генетических данных 

по маркерам; 

 наглядное представление рождаемости, 

смертности, дат эксперимента и летальных исхо-

дов на календаре; 

 создание структуры данных с реализацией 

связей «предок–потомок» для исследования при-

знаков не только в горизонтальной структуре  

(в рамках одного поколения), но и с учетом верти-

кальных связей между поколениями; 

 выявление особей, наиболее подходящих 

для проведения эксперимента. 

Упрощение получения основной аналитиче-

ской информации о ходе эксперимента: 

 количество животных, выживших и умер-

ших в результате эксперимента; 

 определение связанности генотипических 

маркеров и фенотипов в разных поколениях и ли-

ниях животных на основе статистических и графи-

ческих методов. 

Кроме того, в системе имеется возможность  

выгрузки данных о генотипе и фенотипе во внеш-

ние системы в виде таблицы с данными для тех  

ПАСПОРТ 
лабораторного животного 

 

1 № клетки 45 

2 Вид mus musculus 

3 Линия гиб. N3F1 

4 Пол ♂ самец 

5 № чипа  

6 Возраст 
(месяц/дни) 

квартал I II III IV 

2013 г.   1/42 1/53 

2014 г.     

7 Вес, г 
(средний) 

квартал I II III IV 

2013 г.   15,1 17,9 

2014 г.     

8 Дата поступления  

9 Дата рождения 20.08.2013 

10 Родители ♂ гиб. N2F1 №1521 × ♀ B6 №1578 

11 Дата начала 
эксперимента 

1. подготовка 20.08.2013 

2. начало 10.09.2013 

3. инъекции:      

- вещество TNF GaIN NaCl   

- концентрация  20 мг 0,9%   

- вводимая доза 0,5 см³ 

12 Дата окончания эксперимента  

13 Особые отметки 2p ♂ B6G2 №496 × ♀ гиб. F1 №131 

     3p ♂ B6G1 №203 контроль × ♀ B6G1 №244 контроль 

          4p ♂ B6 №1 × ♀ B6 №86 

14 Примечание  
 

Рис. 2. Пример интерфейса пользователя (печатная форма паспорта лабораторного животного) 
 

Fig. 2. The example of the user interface (printing form of a laboratory animal passport) 



Программные продукты и системы / Software & Systems                1 (31) 2018 

 209 

случаев, когда требуется более глубокий анализ 

данных. 

 

Заключение 

 

Авторы разработали программную систему, 

предназначенную для применения в виварии Пет-

розаводского государственного университета для 

ведения БД лабораторных животных, участвую-

щих в экспериментах, проводимых лабораторией 

молекулярной генетики врожденного иммунитета. 

Данная система необходима, так как исследова-

ние генотипа невозможно без учета наследственно-

сти. Система обеспечивает учет не только всех ла- 

бораторных животных, участвовавших в экспери-

менте, но и их предков и потомков, возможность 

базовой статистической обработки генетических 

данных животного, наличие различных справочни-

ков и отчетов, удобный пользовательский интер-

фейс. 

Развитие системы продолжается. Рассматрива-

ется возможность более детального исследования 

данных сразу в системе, без выгрузки во внешние 

программы.  

На момент подготовки публикации в системе 

записаны данные более чем о 5 000 особей, просле-

жены 50 различных линий и 12 поколений живот-

ных. 

 
Рис. 3. Пример интерфейса пользователя (выживаемость линий) 

 

Fig. 3. The example of the user interface (lines survival) 

 

 
Рис. 4. Пример интерфейса пользователя (отчет о распределении маркеров среди умерших особей) 

 

Fig. 4. The example of the user interface (the report on markers distribution for dead animals) 
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Abstract. Research in molecular genetics are associated with accumulation and storage of a large amount of data obtained 

during experiments. The collected data are used for further analysis and validation of the study results. Currently global projects 

and resources for storage and processing genome sequencing results are developing (such as "Human Genome", "1000 Ge-

nomes" and others). Such projects provide data and research to a wide range of users. However, every study needs its own 

storage format and software for processing these data. When people work with living organisms at the laboratory, they need to 

organize animals registration, considering the norms and standards applicable in this field. The software system for this purpose 

should be consistent with the research objectives and provide the opportunity to conduct a comprehensive data analysis and 

reporting. This article describes a software system for recording laboratory animals, which is suitable for research carried out 

http://economic-club.ru/st/uchet-laboratornyx-zhivotnyx-v-medicinskix-uchrezhdeniyax
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by the Laboratory of Molecular Genetics of the innate immunity of Petrozavodsk State University. In addition to the storing 

data on animals, the system includes the methods of storage and visualization of the animals’ pedigree that allows tracking 

changes in animal’s genotype for several generations. The proposed system allows analyzing animal survival and making 

statistical processing of data genotyping. This program provides a record of all laboratory animals involved in the experiment, 

the animal ancestors and descendant’s record. It also provides the animal genetic data basic statistical processing possibility 

and contains various reference books and reports, a user-friendly interface. Currently, the software system is put into operation. 

The database contains data on more than 5,000 animals. 

 

 

Keywords: genetic research, heredity, accounting laboratory animals, genetic data storage. 
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