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Рассмотрены новые вызовы эргономики и медицины труда, включая новые риски, вопросы профилактики и этики. 
Проведён обзор современных биоинформационных систем и методов визуализации в биоинформатике. Проанали-
зированы риски здоровью при взаимодействии человека с большими объёмами текстовой информации и передовые 
компьютерные методы профилактики компьютерного синдрома, включая перенапряжение зрительного анализатора, 
боли в спине, шее и кистях рук. Цель исследования — анализ представлений наследственной молекулярно-генетиче-
ской информации в виде доступных для визуального восприятия графических паттернов, характеризующих исходные 
данные, а также исследование возможности визуализации больших объёмов данных с помощью метода характеристи-
ческих паттернов. Основные результаты: разработаны новые методы представления больших объёмов наследственной 
генетической информации в биоинформационных системах. Эти методы основаны на компьютерных алгоритмах обра-
ботки информации. Методы позволяют визуально оценить различия в генетическом строении различных видов живых 
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Новые вызовы эргономики и медицины труда: ри-
ски, профилактика, этика. Человеческий фактор опре-
деляет эргономику взаимодействия между человеком и 
элементами киберфизической системы в целях обеспече-
ния здоровья человека при оптимизации общей произво-
дительности системы. Возросшее значение киберфизиче-
ских систем и технологий требует научного обоснования 
методов и критериев их оценки и разработки гигиениче-
ских рекомендаций.

Информационная эргономика — набор принципов 
взаимодействия человека с информацией и киберфизиче-
скими системами в рамках концепции информационной 
гигиены (рис. 1).

Перераспределение физических факторов в новых ус-
ловиях, связанных с удалённой работой, способствует ро-
сту доли взаимодействия человека с информацией и воз-
никновению новых факторов риска здоровью. В первую 
очередь, это относится к увеличению времени работы 
за компьютером посредством устройств ввода/вывода и 
специализированных пользовательских интерфейсов. Для 
решения этой проблемы активно развиваются эффектив-
ные технические решения. В частности, для профилактики 
перенапряжения с глаз при вводе текстовой информации 
разработаны системы голосового ввода, которые в насто-
ящее время предоставляются в открытом доступе рядом 
компаний.

Когнитивная эргономика изучает когнитивные спо-
собности человека с целью оптимизации функциони-
рования киберфизических систем, благополучия и здо-
ровья человека. Она оценивает и разрабатывает задачи, 
рабочие места, продукты, среду, системы и их взаимо-
действие с людьми с учётом когнитивных способностей  
человека.

С другой стороны, этические вопросы киберфизиче-
ских систем обуславливают оценку динамики процессов 
интеграции интеллектуальных систем в трудовые отно-
шения и социальные процессы для предотвращения ис-
пользования роботов и искусственного интеллекта про-
тив человечества. В рамках концепции робоэтики данные 
факторы риска оценивает киберфилософия.

Международная эргономическая ассоциация связы-
вает когнитивную эргономику с такими психическими 
процессами, как восприятие, память, рассуждение и дви-
гательная реакция [1]. Соответствующие темы включают 
информационную и умственную нагрузку, аллостаз, рабо-
чий стресс, принятие решений, взаимодействие человека 
с компьютером, надёжность, обучение и квалифициро-
ванный труд. В то же время, растущая доступность раз-
личных мультимедийных информационных систем (кон-
соли операторов, мобильные, навигационные системы и 
пр.) обуславливает применение методов информационной 
эргономики.

С ростом объёмов больших генетических данных все 
более актуальными становятся компьютерные методы уси-
ления естественного интеллекта на основе когнитивной 
компьютерной графики. В данной работе рассмотрены 
научно-методические вопросы эргономики восприятия 
больших объёмов наследственной молекулярно-генетиче-
ской информации на примере новых алгоритмов визуали-
зации. Актуальность исследования обусловлена развитием 
матричной генетики С.В. Петухова [2] и следующего из 
неё генометрического подхода [3].

Обзор современных биоинформационных систем и 
методов визуализации в биоинформатике. Инструмен-
ты биоинформатики являются средствами анализа биоло-
гических данных и способствуют получению новых зна-
ний для биологии и медицины. Размеры биоинформацион-
ных баз данных интенсивно растут, что требует разработ-
ки новых решений для повышения их производительности 
и оптимизации их эргономических качеств.

На сегодняшний день биоинформационные ресурсы 
разбросаны по нескольким базам данных и часто не име-
ют единого портала для аннотирования и анализа. Наци-
ональный центр информации по биотехнологии (NCBI) 
создал базу данных dbSNP [4], данные которой интегри-
рованы с другими источниками информации — GenBank, 
PubMed, LocusLink и др. В [5] рассматривается несколь-
ко общедоступных инструментов биоинформатики и ре-
сурсов данных, которые широко используются для ин-
тегрированного многомерного анализа и визуализации 
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Рис. 1. Информационная эргономика в киберфизических системах
Fig. 1. Information ergonomics in cyberphysical systems
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для иммунотерапии рака. Кластеризация и классифика-
ция биологических данных по экспрессии генов предла-
гает мощный подход к выявлению раковых заболеваний. 
В [6] описана система GENEASE с доступом к более чем 
50 различным базам данных для облегчения поиска генов 
и их анализа в режиме реального времени. При этом сово-
купность ресурсов биоинформатики быстро расширяет-
ся, что ставит перед учёными задачу выбора подходящих 
инструментов. Для решения этой проблемы Европейская 
инфраструктура биологической информации предостави-
ла портал https:/bio.tools, с помощью которого научные со-
общества и разработчики могут описывать свои собствен-
ные ресурсы биоинформатики и обмениваться ими.

Интенсивно развиваются узкоспециализированные 
биоинформационные системы. В [7] приведён обзор 
около тысячи инструментов биоинформатики, разрабо-
танных для изучения микро-РНК. В обзоре [8] собрали 
около ста инструментов биоинформатики в публикациях, 
посвящённых круговым РНК (circular RNAs). В [9] рас-
смотрены биоинформационные инструменты исследова-
ния CRISPR-Cas9 для облегчения редактирования целе-
вых генов в эукариотических геномах. Кластерные регу-
лярно чередующиеся короткие палиндромные повторы 
(CRISPR) и связанные с ними белки (Cas) являются важ-
нейшими генетическими элементами многих архейных и 
бактериальных геномов, играя ключевую роль в иммунной 
системе прокариот. В [10] описан инструмент выравни-
вания Ribbon, который использует интуитивный способ 
визуализации для сравнения геномов.

Следует отметить, что несмотря на появление новых 
алгоритмов исследования больших биологических данных, 
их недостатком является невозможность простой, интуи-
тивно понятной и удобной визуальной идентификации ну-
клеотидного состава генетических последовательностей.

Информация является одним из факторов профессио-
нального риска здоровью. В [11] упоминается, что от 64% 
до 90% пользователей ЭВМ испытывают компьютерный 
синдром как реакцию организма на работу с компьюте-
ром. Компьютерный синдром, он же компьютерный зри-
тельный синдром — это реакция организма человека на 
длительную работу за компьютером (термин появился в 
1998 г. по инициативе Американской ассоциации офталь-
мологов). Работа за компьютером также связана с болями 
в спине, шее и кистях рук, а также с другими нарушени-
ями здоровья.

В то же время развиваются новые методы професси-
ональной эргономики [12] для взаимодействия человека 
с различными информационными системами. В [13] из-
учены данные о клинических, патогенетических, прогно-
стических и терапевтических аспектах компьютерного 
синдрома. В [14] показано, что методы эргономики по-
зволяют по-новому взглянуть на деятельность человека с 
использованием больших объёмов данных. В [15, 16] вы-
явлены когнитивные факторы, которые необходимо учи-
тывать при разработке систем поддержки принятия ре-
шений на основе больших объёмов данных, в частности, 
рассмотрены когнитивные ограничения человека, прояв-
ляющиеся в контексте анализа данных. Таким образом, 
принципы когнитивной эргономики позволяют снизить 
риски здоровью и способствуют оптимизации умственно-
го труда при взаимодействии операторов с информацион-
ными потоками и большими объёмами данных.

С точки зрения когнитивной эргономики интерес 
представляют развивающиеся в настоящее время методы 

автоматически генерируемой компьютерной графики. В 
[17] была разработана система автоматической визуали-
зации текста, которая на вход принимает текст на есте-
ственном языке и создаёт на его основе интерактивную 
трёхмерную сцену. В [18] представлен метод получения 
информации из текста с использованием анализа тексто-
вой сети. Автоматически генерируемая структура в соче-
тании с другими показателями может использоваться для 
определения уровня когнитивного разнообразия текста. 
Ранее для оптимизации умственного труда нами был раз-
работан алгоритм автоматически генерируемой когнитив-
ной графики на базе нейросемантического подхода для 
преобразования линейного информационного потока в 
многодольный иерархический граф [19].

Таким образом, несмотря на прогресс в области ма-
шинного обучения, в настоящее время проблема анали-
за и визуализации больших генетических данных оконча-
тельно не решена. Следовательно, существует необходи-
мость в разработке новых инструментов эффективного и 
результативного решения специфических вопросов гено-
мики на основе методов визуализации и когнитивной ком-
пьютерной графики для профилактики компьютерного  
синдрома.

Эргономические методы обработки больших дан-
ных и наследственной информации. Материальными 
носителями наследственной информации являются нукле-
иновые кислоты ДНК и РНК. Соответствующая инфор-
мация хранится в компьютерах в виде символьных после-
довательностей для дальнейшего анализа методами биоин-
форматики и математической статистики. Для повышения 
эргономических качеств и оптимизации зрительного вос-
приятия больших объёмов генетических данных, нами был 
предложен метод обработки информации, основанный 
на так называемых ДНК-алгоритмах [3]. Эти алгоритмы, 
которые в данной работе рассматриваются как метод ха-
рактеристических паттернов, были разработаны нами при 
исследовании молекулярно-генетических и структурных 
свойств длинных нуклеотидных последовательностей. Со-
ответствующий подход назвали генометрическим.

Исследование длинных генетических нуклеотидных 
последовательностей с помощью генометрического под-
хода можно отнести к проблеме зрительного восприятия 
больших данных. Концептуальная схема с вариантами 
представления генетической информации на зрительный 
анализатор человека представлена на рисунке 2. Схемати-
чески показано поступление информации на зрительный 
анализатор.

Важным преимуществом предлагаемого подхода, ре-
зультат которого на первый взгляд может показаться про-
стым мозаичным набором пятен, напоминающим Qr-код, 
логически поясняется следующим образом. Известно, что 
ДНК человека и шимпанзе совпадают на 98–99%. Соот-
ветственно характеристические паттерны их ДНК явля-
ются идентичными по мозаике. В то же время, при суще-
ственном различии в строении ДНК различных организ-
мов, характеристические паттерны их ДНК также будут 
существенно различаться между собой.

Метод характеристических паттернов, основанный на 
ДНК-алгоритмах, позволяет выявить особенности стро-
ения хромосом на больших масштабах, выделяя крупные 
кластерные ДНК-структуры (носящие, как правило, ква-
зифраткльный характер). При этом, точечные мутации 
или небольшие различия в генах фиксируются предла-
гаемым методом не чётко, поскольку малых изменений 
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 недостаточно для формирования чётких визуально раз-
личимых структур.

При работе стандартными средствами биоинформа-
тики и сравнении ДНК организмов с существенно раз-
личным нуклеотидным составом обычная программа не 
даст визуальный характеристический паттерн, а будет 
размечать все гены и локусы с возможностью масштаби-
рования и статистической обработки, что способствует 
развитию компьютерного зрительного синдрома как ре-
акции на длительную работу за компьютером. Здесь оче-
видны преимущества быстрой визуализации генетических 
данных новым методом для их первичного визуального 
сопоставления.

Отметим, что при переводе больших данных произ-
вольной природы к тетра-представлению с помощью пе-
рекодировки последовательности символов в четверичный 
код, аналогичным образом получаем квазифрактальные 
структуры, характеризующие исходные данные. Харак-
терно, что шумовой сигнал имеет хаотичный характери-
стический паттерн. Данная особенность тетра-представле-
ний информации является свойством четверичного кода, 
который используется природой для кодирования генети-
ческой информации четвёркой нуклеотидов.

структура, зависящая от нуклеотидного состава. С учётом 
того, что графическое представление способствует иден-
тификации генетической информации, метод характери-
стических паттернов позволяет дополнительно задейство-
вать правополушарное мышление для расширения анали-
тических возможностей при визуальном анализе. В част-
ности, графическое представление можно использовать 
для маркировки и аннотирования генетических данных.

Произвольный сигнал может быть перекодирован и 
представлен в четверичном коде с использованием гене-
тического алфавита нуклеотидов по аналогии с тем, как 
информация хранится в памяти компьютера в двоичном 
виде. Перевод информационного сигнала как последова-
тельности символов произвольного конечного алфавита 
в четверичный код (тетра-представление) позволяет при-
менять характеристические паттерны визуализации для 
отображения любой информации. При этом преобразо-
вания сохраняют свойства отображения характерной кла-
стерной структуры информации, если исходный сигнал не 
является хаотическим. Большие объёмы текстовых данных 
различной тематики на естественных языках или языках 
программирования, а также бинарные данные, хранящи-
еся в памяти компьютеров, могут иметь доступные для 
визуального анализа генометрические представления в 
различных параметрических пространствах.

Таким образом, методы характеристических паттернов 
позволяет автоматически генерировать когнитивную ком-
пьютерную графику для разномасштабной визуализации 
внутренней структуры сигналов различной природы. Это 
может быть полезно для визуализации и выявления об-
ластей с различным информационным составом внутри 
того или иного информационного сигнала, а также для 
сравнительного анализа различных сигналов и геномов.

Результаты и обсуждение. Способность фиксировать 
внутреннюю упорядоченность информационного сигнала 
в виде индивидуальной фрактальной структуры является 
важной особенностью характеристических паттернов. В 
связи с этим, применение соответствующих методов для 
первичного исследования больших данных, представлен-
ных в текстовой форме, позволяет применить данный ме-
тод для расширения возможностей взаимодействия опе-
раторов с большими данными произвольной природы, а 
также для повышения эргономических качеств специали-
зированных графических пользовательских интерфейсов 
(GUI) биоинформационных систем. В частности, характе-
ристические паттерны можно применять для визуальной 
оценки распределений частот в сигналах.

В связи с тем, что хорошо видны особенности в ну-
клеотидном составе ДНК/РНК различных организмов, 
можно сделать вывод о том, что возможна эргономичная 
визуализация молекулярно-генетических данных на ос-
нове предложенного подхода. В отличие от генетических 
текстов, тексты на естественных языках не имеют столь 
больших различий между собой при визуализации их пат-
тернов. Одним из перспективных вариантов применения 
результатов исследований на основе характеристических 
паттернов в области эргономики восприятия является воз-
можность привлечения неспециалистов для сопоставле-
ния генетических и фенотипических данных живых орга-
низмов, а также для поиска неизвестных ранее закономер-
ностей в других предметных областях в рамках концепции 
«краудфандинга».

Тексты на естественном языке можно анализировать 
на фонетическом и морфологическом уровнях. В связи с 

Результатом генометрической обработки произволь-
ной информации является визуализация, которая может 
интерпретироваться как знак или символ. Различные вари-
анты визуализации позволяют оценить символьный состав 
информационного сигнала и отследить его изменения на 
различных участках хромосомы с возможностью масшта-
бирования при различных значениях масштаба N. Также, 
с помощью масштабирования можно оценить структуру 
того или иного участка сигнала.

Левое полушарие отвечает за логику и анализ исходной 
текстовой информации, правое — за графический образ, 
которому свойственна индивидуальная квазифрактальная 

Рис. 2. Пути восприятия графического представления 
наследственной информации в виде последовательно-
сти буквенных обозначений (фрагмент ДНК снизу) 
и визуализация целой хромосомы в виде характери-
стического квазифрактального паттерна (вся ДНК 
сверху).
Fig. 2. Ways of perceiving the graphical representation of 
hereditary information in the form of a sequence of letter 
designations (a fragment of DNA from below) and visualization 
of the whole chromosome in the form of a characteristic quasi-
fractal pattern (all DNA from above).
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этим, для дальнейшей систематизации отображений важен 
способ кодирования с учётом особенностей внутренней 
структуры самих информационных сигналов. Особенный 
интерес представляет учёт циклических колебаний различ-
ных биологических процессов, таких как циклы сердечно-
го ритма, циркадные ритмы, анализ интенсивности речи 
и т. п. [20].

Заключение. Метод характеристических паттернов 
даёт наиболее наглядные результаты в задачах биоинфор-
матики. Он способствует получению новой информации о 
свойствах нуклеотидных последовательностей за счёт вы-
числительных методов визуализации, отображающих кла-
стерную структуру генетической информации. Эта инфор-
мация способствует сопоставлению ДНК различных орга-
низмов, а также выявлению индивидуальных особенностей 
строения.

Визуальный анализ информации методом характери-
стических паттернов способен снизить нагрузку на зри-
тельный анализатор при первичном исследовании данных, 
представленных в текстовой форме. Это позволяет при-
менить алгоритмы при взаимодействии человека с различ-
ными информационными потоками и тетра-представлени-
ями текстовых данных, а также расширить возможности 
визуально-аналитического мышления при взаимодействии с 

большими объёмами генетических данных посредством гра-
фических пользовательских интерфейсов биоинформацион-
ных систем нового поколения.

Результат обработки информации, представленной в 
текстовом виде — объект дискретной геометрии, про-
екции которого могут служить для визуальной иденти-
фикации внутренней структуры информации, а также 
для интерпретации в качестве характеристических сим-
волов. Преобразования обладают свойством визуализации 
характерной кластерной структуры информации. Ви-
зуальной классификации поддаются генетические нукле-
отидные последовательности, а также тексты на есте-
ственном языке, что способствует повышению произво-
дительности умственного труда при анализе больших  
данных.

В целом это способствует измерениям, оценке и нор-
мированию информации, достижению адекватности ум-
ственных нагрузок и профилактике нервно-эмоциональ-
ного перенапряжения исследователей, работающих с боль-
шими объёмами наследственной молекулярно-генетической 
информации, конструктивному развитию методов искус-
ственного интеллекта, дополненной и виртуальной реаль-
ности, а также исследованию их этических и гигиенических 
аспектов.
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