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Новые высокопроизводительные технологии геномики открыли новую эру в анализе
«больших биологических данных». Анализ больших данных способствует развитию пер-
сонализированной медицины, следовательно, есть необходимость в новых подходах к ана-
лизу накопленных данных. Алгоритмы машинного обучения и нейронных сетей доказали
свою способность эффективно анализировать большие данные. В настоящее время наи-
более частыми причинами смерти в мире являются комплексные заболевания, такие как
метаболические и сердечные заболевания, нейродегенерация и др. .

Комплексные заболевания являются следствием сочетания генетических факторов рис-
ка и окружающей среды [1]. Наиболее распространенным подходом к идентификации ге-
нетических маркеров, например однонуклеотидных полиморфизмов (ОНП), которые ас-
социированы с комплексными заболеваниями, являются полногеномные исследования ас-
социации (GWAS). Однако исследования GWAS имеют серьезное ограничение. ОНП, ас-
социированные с заболеваниями в одной популяции, могут иметь разные эффекты для
других [2]. Генетический риск, связанный с одним и тем же заболеванием, значительно
различается среди людей и групп населения. Следовательно, существует необходимость
в разработке новых подходов к интеллектуальному анализу данных, которые будут спо-
собствовать эффективной диагностике заболеваний, прогнозированию и мониторингу их
течения.

В данном исследовании определили популяционные генетические маркеры, связанные
с шизофренией, и сравнили их распределение у армян и евреев-Ашкенази, а также по-
лучили портреты распределения генетического риска заболевания на уровне популяции.
Данные ОНП пациентов из еврейского населения ашкенази и здоровых людей были полу-
чены из базы данных Gene Expression Omnibus [3], данные об армянских образцов были
получены в результат еполноэкзомного секвенирования. Мы использовали алгоритм са-
моорганизующейся карты (SOM) [4] для кластеризации и уменьшения размерности. Та-
кой подход позволил выделить наборы ОНП, ассоциированных с шизофренией, для обеих
популяций, а с другой стороны, дал нам информацию о распределении популяционно-
специфических ОНП для армянской и еврейской выборок.
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