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Резюме. В данной статье кратко описаны современные методы анализа данных в области психи-
атрии с использованием машинного обучения, а также обозначены возможные перспективы и суще-
ствующие ограничения этого подхода.
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Геномные и феномные данные, полученные в 
результате масштабных исследований психи-
ческих заболеваний, представляют собой ге-

терогенные многомерные данные, которые слож-
но анализировать, используя лишь подходы и ме-
тоды классической статистики. Наука о данных в 
настоящее время включает также альтернативный 
подход к исследованию механизмов сложных ком-
плексных заболеваний — использование алгорит-
мов машинного обучения, которое уже продемон-
стрировало высокую эффективность в исследова-
ниях в области психиатрии и потенциально спо-
собно обеспечить переход к персонализирован-
ной медицине в клинической практике.

Обучение с учителем (деревья принятия ре-
шений, K-ближайших соседей, метод опорных 
векторов, некоторые виды нейронных сетей и 
др.) — это один из широко распространенных ти-
пов задач машинного обучения, в ходе которого 
алгоритм обучается на парах «стимул-реакция». 
Результатом имплементации алгоритма служит 
способность прогнозировать «реакцию» по «сти-
мулу» для незнакомого объекта в результате вос-
становления искомой зависимости. Подобные ал-
горитмы могут быть использованы для предска-
зания наиболее эффективного фармакологическо-
го агента и его дозировки для лечения конкрет-
ного пациента на основе его геномной информа-
ции и/или совокупности фенотипов (сканов МРТ 
и измерений по клиническим опросникам). Обу-
чение с учителем также продемонстрировало вы-
сокую чувствительность в качестве диагностиче-

ского инструмента, в частности для ранней ди-
агностики психических расстройств. Алгоритмы 
этого типа также способны предсказывать траек-
торию развития заболевания: переход в хрониче-
скую форму, быстрый тип развития или быструю 
ремиссию, вероятность рецидивов, тяжесть про-
текания заболевания и качество жизни пациен-
та. Особого внимания также заслуживают регрес-
сионные модели машинного обучения, в частно-
сти лассо-регрессия, наиболее точно оцениваю-
щая полигенный показатель риска из всех суще-
ствующих в настоящее время методов.

Среди задач обучения с учителем наибольшего 
внимания в контексте психиатрии заслуживает за-
дача кластеризации (метод ближайших соседей, ал-
горитмы DBSCAN и Affinity Propagation, часть ней-
ронных сетей). Задача кластеризации сводится к 
разбиению выборки на кластеры — подмножества, 
состоящие из сходных объектов. Способность ал-
горитмов этого типа к агностическому разбиению 
выборки пациентов на подгруппы, используя скры-
тые паттерны данных, делает их перспективным ин-
струментом для пересмотра классификации болез-
ней на основе сочетания молекулярных механизмов 
заболеваний с их клиническими фенотипами.

Следует также отметить ограничения на приме-
нение методов машинного обучения в психиатриче-
ских исследованиях. Наиболее важным из них явля-
ется размер выборки, который наиболее критичен 
в случае глубокого обучения. Другим ограничиваю-
щим моментом также является разреженность дан-
ных — большинство алгоритмов не способны рабо-
тать с данными, в которых есть какие-либо пропуски.
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