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В машинном обучении при анализе данных в пространствах высокой размерности мо-
жет возникать ряд сложностей, которые называют “проклятием размерности” [1]. В таких
ситуациях принято использовать методы снижения размерности, то есть преобразование
данных, состоящее в уменьшении числа переменных и переходе к новым. Предложенные
методы не нашли широкого применения в популяционных исследованиях до последних лет
в силу того, что они не были реализованы в статистических пакетах до настоящего време-
ни. Мы остановимся на изучении методов снижения размерности при наличии скрытых
переменных [2] и их применении в эпидемиологическом исследовании. В работе сравни-
ваются анализ главных компонент (PCA) [3], метод главных кривых (principal curves) [4]
и стохастическое вложение соседей с t-распределением (t- SNE) [5], предложенные в 1901,
1989 и 2008 гг., соответственно. Для каждого метода в докладе представлено его крат-
кое теоретическое описание, особенности применения и практическая реализация. Цель
работы - проверить гипотезу о существовании двумерного многообразия, вложенного в
пространство биомаркеров высокой размерности. Причем предполагается, что внутренняя
структура многообразия определяется переменной, которая не используется в алгоритмах
снижения размерности. Для проверки гипотезы с помощью метода главных кривых стро-
ится статистика, основанная на сравнении результатов линейного и нелинейного методов
снижения размерности. На модельных примерах удалось выделить внутреннюю структу-
ру двумерного многообразия, вложенного в трехмерное пространство. Однако для реаль-
ного набора биомаркеров таким способом выделить многообразие не удалось. При этом
привлечение обобщенных аддитивных моделей позволило выявить наличие нелинейной
связи между переменной (возраст), неиспользуемой в алгоритмах снижения размерности,
и изучаемыми биомаркерами. Таким образом, мы предполагаем, что связь между био-
маркерами обладает слишком малой нелинейностью, чтобы она могла быть выявлена с
помощью методов снижения размерности. Все перечисленные методы были применены к
реальным данным, полученным в отделе эпидемиологии хронических неинфекционных за-
болеваний ФГБУ «Государственный научно-исследовательский центр профилактической
медицины» МЗ РФ.
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