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СИСТЕМНА БІОМЕДИЦИНА ЯК ОСНОВА ПЕРСОНАЛІЗОВАНОЇ ТА 
ПРЕЦИЗІЙНОЇ МЕДИЦИНИ

О. П. Мінцер, Л. Ю. Бабінцева,  
С. І. Мохначов, О. О. Суханова

Національний університет охорони здоров’я України імені П. Л. Шупика

Розглянуто питання визначення ролі системної біомедицини в досягненні мети персоналізованої меди-
цини. Зауважено, що використання принципів і методів системної біомедицини надає нові можливості 
у вивченні хронічних багатофакторних захворювань людини. Сучасні розробки в області машинного 
навчання (з акцентом на глибинне навчання) можуть дозволити в майбутньому виконувати процес пер-
соналізованої діагностики ранніх порушень метаболізму в умовах клініки. Необхідне вирішення питань 
ідентифікації вибору рішення в персоналізованій медицині, класифікації ризиків подібної стратегії, ма-
тематичних методів зіставлення можливих підходів. 

Ключові слова: системний підхід, персоналізована медицина, прецензійна медицина, тераностика, 
респіраторна протеоміка, онтологія знань, ідентифікація правильності діагностичних рішень.

SYSTEMIC BIOMEDICINE AS THE BASIS OF PERSONALIZED AND 
PRECISION MEDICINE

O. P. Mintser, L. Yu. Babintseva,  
S. I. Mokhnachov, O. O. Sukhanova 

Shupyk National Healthcare University of Ukraine

Background. The issue of determining the role of systemic biomedicine in achieving the goal of personalized 
medicine is considered. It was found that in various studies the concept of personalized medicine has names: 
precision, targeted, individualized and personalized medicine. In our study, the listed concepts are considered 
as synonyms.

Materials and methods. A theoretical analysis and generalization of information about the role of systemic 
biomedicine in achieving the goal of personalized medicine was carried out. The research results are system-
atized according to databases of scientific periodicals: PubMed, Web of Science, Scopus, ScienceDirect, etc. 
Classical methods of information search and processing were used at various stages of the research.

Results. It is noted that the use of principles and methods of systemic biomedicine provides new oppor-
tunities in the study of chronic multifactorial human diseases. Modern developments in the field of machine 
learning (with an emphasis on deep learning) may allow in the future to perform the process of personalized 
diagnosis of early metabolic disorders in the clinic.

Conclusions. It is necessary to solve the issues of identifying the choice of a solution in personalized medi-
cine, classifying the risks of a similar strategy, mathematical methods of comparing possible approaches.

Keywords: systemic approach, personalized medicine, precision medicine, theranostics, respiratory pro-
teomics, ontology of knowledge, identification of the correctness of diagnostic decisions.

© О. П. Мінцер, Л. Ю. Бабінцева, С. І. Мохначов, О. О. Суханова

Вступ. Під персоналізованою медициною розу-
міється медична модель, що полягає у виборі ме-
дичних рішень і практик на основі прогнозованої 
реакції конкретного пацієнта та ризику розвитку 
у  нього захворювання, на відміну від активної 
моделі «один препарат, що підходить усім» [1, 2].

У різних дослідженнях поняття персоналізова-
ної медицини має назви: прецизійна, прицільна, 
індивідуалізована та персоніфікована медицина. 
На думку деяких авторів між зазначеними тер-
мінами існує деяка різниця. Так, розглядаючи 
логіку прицільної медицини, акцент робиться на 
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модель системи охорони здоров’я, в якій медичні 
заключення та види лікування адаптовані під 
окремі групи пацієнтів, залежно від схильності 
до певного захворювання, особливостей перебігу 
й ефективності лікування [3]. Такий підхід до-
зволяє фокусувати профілактичні та лікувальні 
заходи на тих пацієнтах, кому вони будуть корисні, 
заощаджуючи витрати та зменшуючи небажані на-
слідки для решти осіб. У той же час, «прицільна 
медицина» займається й створенням медичних 
продуктів для конкретних осіб, наприклад, «...інди-
відуально створені чи підібрані тканини та органи 
для лікування» [3]. 

В літературі можна зустріти такі терміни як 
стратифікована медицина та медицина P4 (P4: 
Predictive, Preventive, Personalised and Participatory 
medicine). Вони також використовуються взаємо-
заміно для опису зазначеної концепції [4], хоча 
певні автори та заклади застосовують дані поняття 
окремо для позначення конкретних нюансів [5-7]. 
У нашому дослідженні перелічені поняття роз-
глядаються як синоніми. 

Мета дослідження: визначити роль системної 
біомедицини в досягненні мети персоналізованої 
медицини.

Матеріал і методи дослідження. Проведено 
теоретичний аналіз та узагальнення інформації 
про роль системної біомедицини в досягненні 
мети персоналізованої медицини. Результати до-
слідження систематизовано за базами даних на-
укової періодики: PubMed, Web of Science, Scopus, 
ScienceDirect та ін. На різних етапах дослідження 
застосовувалися класичні методи пошуку та об-
роблення інформації.

Результати та їх обговорення. В розвитку 
концепції персоналізованої медицини ключову 
роль відіграє той факт, що діагностичне тесту-
вання на основі генетичного складу пацієнта чи 
іншого молекулярного або клітинного аналізу 
часто використовується для вибору відповідної та 
оптимальної терапії [1]. Використання генетич-
ної інформації відіграло важливу роль у деяких 
аспектах персоналізованої медицини (наприклад, 
у фармакогеноміці). Але подальший розгляд су-
часної персоніфікованої медицини залежить від 
конкретного напряму. В даний час використання 
генетичної інформації розширилось і охопило 
всі види заходів персоналізації [2], включаючи 
використання протеоміки [8], аналізу зображень, 
тераностики на основі наночастинок [9, 10] тощо.

Розглянемо декілька прикладів для обґрунту-
вання загального висновку. 

Тераностика – персоналізований підхід у ядер-
ній медицині, що використовує подібні молекули 
як для візуалізації (діагностики), так і для терапії 
[11]. Цей термін став поєднанням слів «терапія» 
та «діагностика». Найчастіше він застосовується, 
коли радіонукліди (гамма- або позитронні випромі-
нювачі) приєднуються до молекул для візуалізації 
або випромінювачів електронів для променевої 
терапії.

Респіраторна протеоміка. Респіраторні за-
хворювання зачіпають людство в усьому світі, при 
цьому хронічні захворювання легень (наприклад, 
астма, хронічна обструктивна хвороба легень, іді-
опатичний легеневий фіброз тощо) та рак легень 
викликають велику захворюваність і смертність. 
Ці стани дуже гетерогенні та потребують ранньої 
діагностики. Однак початкові симптоми неспеци-
фічні та клінічний діагноз часто ставиться пізно. 
За останні кілька років персоналізована медицина 
стала підходом до медичного обслуговування, 
в якому використовуються нові технології [12], 
спрямовані на персоналізацію лікування відпо-
відно до медичних потреб конкретного пацієнта. 
Респіраторна протеоміка досягла значного про-
гресу в розвитку персоналізованої медицини для 
підтримки охорони здоров’я в останні роки. На-
приклад, у дослідженні, проведеному Lazzari et al. 
у 2012 році був використаний підхід, заснований 
на протеоміці [13]. Він дозволив суттєво покращи-
ти визначення множинних біомаркерів раку легень, 
що можна використовувати для індивідуального 
лікування окремих пацієнтів. 

Дедалі більше досліджень демонструють ко-
рисність протеоміки особливо з використанням 
глибокого навчання та штучного інтелекту задля 
забезпечення таргетної терапії респіраторних за-
хворювань [14].

Застосування онтологій. Нами раніше розгля-
нуто [23] можливості створення онтологічної моде-
лі біомедичних знань на основі трансдисциплінар-
ного підходу. На прикладі ішемічної хвороби серця 
показано як кількісний системний аналіз може 
дати нове уявлення про молекулярні механізми 
у клітині. Запропоновано загальну схему побудови 
універсуму знань [24]. На прикладі секвенування 
геномів продемонстровано, що системно-біоло-
гічний і системно-медичний аналізи вимагають 
широкого застосування мультидисциплінарних 
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і трансдисциплінарних підходів. Проаналізовано 
особливості зростання робастності (біологічної 
стійкості) у процесі розвитку хронічних неінфек-
ційних захворювань (включаючи кардіологічні). 
Визначено можливі шляхи лікування від модульної 
активації до клінічного фенотипу. Постулюється, 
що системно-медичні та системно-біологічні до-
слідження мають вирішальне значення для забез-
печення успіху зусиль у ранній діагностиці та пер-
соналізованому лікуванні пацієнтів із хронічною 
неінфекційною патологією [21, 22, 25-28]. 

Незважаючи на зовні виняткове зростання 
рівня досліджень, пов’язаних із використанням 
методології системної біології, учені на даний час 
знаходяться на початковій стадії розуміння сутнос-
ті її комплексного застосування для діагностики 
та лікування захворювань. Активне просування ме-
тодології системної біології та системної медицини 
стикається з низкою проблем. У першу чергу, слід 
зазначити відсутність єдиного формату збору да-
них, що ускладнює аналіз великих наборів даних. 
По-друге, виникають труднощі в механістичному 
трактуванні цілого ряду біомаркерів і лікарських 
мішеней; утруднена трансформація великих маси-
вів даних (отриманих на основі аналізу геномного 
моделювання) в клініку і, нарешті, чітко позиціо-
нуються проблеми неоднорідності інформаційних 
масивів, що вимагають попереднього індивідуаль-
ного оброблення даних перед проведенням інте-
граційного аналізу [1, 15, 19]. Ще одна проблема 
пов’язана з обробленням мультиоміксних даних, 
що включають інформаційний ресурс, отриманий 
у різних динамічних діапазонах їх накопичення. 
Серцево-судинні захворювання (ССЗ) являються 
основною причиною інвалідності та смертності 

в економічно розвинених країнах, при цьому на 
частку ішемічної хвороби серця (ІХС) та інфаркту 
міокарда припадає приблизно дві третини випадків 
смерті від усіх серцево-судинних захворювань.

Обговорюючи наведені приклади персоналізо-
ваної медицини зауважимо, що при всій їх перспек-
тивності до теперішнього часу не розглядаються 
питання ідентифікації вибору рішення, не класи-
фіковано ризики подібної стратегії, абсолютно не 
зіставляються інші можливі підходи. Необхідне 
розроблення узгоджених ключових показників як 
важливого кроку системних досліджень, що  за-
безпечить ефективний моніторинг перебігу захво-
рювань людини та оцінювання динаміки факторів 
ризику.

Все це питання подальшого розвитку персоні-
фікованої медицини, в якому мають бути створені 
адекватні інструменти для прискорення впрова-
дження персоналізованої медицини в різні напрями 
охорони здоров’я, що вимагає міждисциплінарного 
та трансдисциплінарного співробітництва експер-
тів із конкретних галузей досліджень.

Висновки. 1. Використання принципів і мето-
дів системної біомедицини надає нові можливості 
у вивченні хронічних багатофакторних захворю-
вань людини. Сучасні розробки в області машин-
ного навчання (з акцентом на глибинне навчання) 
можуть дозволити в майбутньому виконувати про-
цес персоналізованої діагностики ранніх порушень 
метаболізму в умовах клініки.

2. Необхідне вирішення питань ідентифікації 
вибору рішення в персоналізованій медицині, кла-
сифікації ризиків подібної стратегії, математичних 
методів зіставлення можливих підходів. 
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