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Расстройства неврологического и психического спектра, такие как шизофрения, болезнь Альцгей-
мера, биполярное расстройство, болезнь Паркинсона, представляют собой сложно наследуемые
многофакторные заболевания человека с нарушениями когнитивных функций и являются соци-
ально значимыми патологиями, представляющими серьезную проблему для мирового здравоохра-
нения. Данные заболевания отличаются многоуровневым характером реализации генетической ин-
формации, и в формировании окончательного фенотипа принимает участие целый ряд совместно
действующих генов. В связи с этим для понимания молекулярных механизмов, лежащих в основе
изучаемой патологии, следует применить анализ биологических сетей, направленный на выявление
взаимодействующих генов, продукты которых приводят к развитию заболевания. В настоящем ис-
следовании для реализации такого подхода в отношении фенотипов с нарушениями когнитивных
функций человека были использованы различные онлайн-ресурсы и базы данных: WebGestalt,
GeneOntology, STRING. С помощью биоинформатических инструментов была получена сеть бе-
лок-белковых взаимодействий, где выделяются две подсети, одна из которых участвует в риске раз-
вития шизофрении, а другая – в риске развития болезни Альцгеймера.
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Проблема когнитивных нарушений (КН) – важ-
ная фундаментальная задача, поскольку нарушение
внимания, зрительной памяти, мыслительных про-
цессов и других когнитивных функций существен-
но снижает качество жизни пациентов [1]. КН явля-
ются состояниями полиэтиологической природы,
которые развиваются при различных психических,
неврологических и соматических заболеваниях.
Поскольку когнитивные функции связаны с об-
щей деятельностью головного мозга в целом, КН
закономерно развиваются при самых разных оча-
говых и диффузных поражениях головного мозга.
Несмотря на значительные достижения в пони-
мании механизмов развития КН, большая часть
проявлений риска развития этих нарушений у
больных остается необъясненной. Невзирая на это,
за последние годы накоплен обширный фактиче-
ский материал о генетических основах заболеваний
с различными нарушениями когнитивных функ-
ций. Так, для биполярного расстройства, аутизма,
шизофрении, большого депрессивного расстрой-
ства оценка наследуемости, полученная при по-

мощи различных генетических подходов, вклю-
чая близнецовый и семейный анализы, варьирует
в пределах от 30 до 80% [2]. Особенно часто КН
возникают в пожилом возрасте. Последние данные
по оценке генетического риска при болезни Пар-
кинсона, при которой признаки явного когнитив-
ного дефицита обнаруживаются у 15–25% больных,
были получены в результате масштабного метаана-
лиза и объясняли 16–36% наследственного риска
этого заболевания [3]. В то же время наследствен-
ность для болезни Альцгеймера, которая является
самой частой причиной деменции, оценивается в
пределах от 58 до 79% [4]. Все эти данные свиде-
тельствуют, что наследственность – один из веду-
щих факторов в развитии КН при психиатриче-
ских и неврологических заболеваниях.

Неврологические и психические заболевания,
к которым относятся шизофрения (ШЗ), болезнь
Альцгеймера (БА), биполярное расстройство, бо-
лезнь Паркинсона, представляют собой комплекс-
ные фенотипы с нарушениями когнитивных функ-
ций и отличаются многоуровневым характером ре-
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ализации генетической информации. Причинами
таких заболеваний могут быть многочисленные
взаимодействующие факторы, в том числе и сете-
вой природы. В связи с этим общепринятый ассо-
циативный анализ генетического маркера с фе-
нотипом не позволяет прицельно говорить о на-
рушении определенного молекулярного пути при
развитии заболевания. Анализ биологических се-
тей, направленный на выявление взаимодействую-
щих генов и белков, которые приводят к патогенезу
заболевания, обеспечивает понимание на уровне
молекулярных механизмов, лежащих в основе изу-
чаемой патологии. Цель настоящего исследова-
ния заключалась в выявлении взаимосвязи генов,
ассоциированных с заболеваниями с нарушения-
ми когнитивных функций человека, путем их функ-
циональной аннотации и анализа белок-белковых
взаимодействий с помощью биоинформатических
подходов. Данная работа является продолжением
исследований коллектива авторов НИИ медицин-
ской генетики ТНИМЦ (г. Томск), связанных с
генетикой заболеваний, приводящих к наруше-
нию когнитивных функций человека.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
В наших предыдущих работах были получены

результаты в рамках ассоциативного анализа од-
нонуклеотидных полиморфных вариантов генов
с фенотипом ШЗ или БА, с помощью метода сни-
жения многомерной размерности выявлены моде-
ли межгенных взаимодействий, также были иден-
тифицированы отличия в частотах генетических
маркеров в популяциях Северной Евразии [5–11].
Для настоящего исследования при формировании
списка генов мы опирались на эти данные (табл. 1).
Для выявления взаимосвязи между генами, их вза-
имодействий с другими генами риска развития
ШЗ и БА были проведены анализ функциональ-
ных связей генов и анализ белок-белковых взаи-
модействий с помощью онлайн-ресурсов WebGe-
stalt [12], STRING [13]. Для оценки принадлежности
генов к молекулярным функциям, биологическим
процессам или клеточным компонентам были ис-
пользованы алгоритмы, реализованные в базе дан-
ных Gene Ontology [14].

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
При анализе генов, вовлеченных в биологиче-

ские процессы, было выявлено десять категорий
Gene Ontology с минимальным пороговым уровнем
значимости р < 0.00005 (табл. 2). В восьми процес-
сах из 10 наблюдалось участие трех генов: ген кла-
стерина (CLU), ген фосфатидилинозитол-связы-
вающего белка сборки клатрина (PICALM), ген
белка аполипопротена Е (APOE), а гены нейрогра-
нина (NRGN) и релина (RELN) участвовали в про-
цессе регуляции долговременной синаптической

потенциации (GO:1900273). Из анализа биологи-
ческих процессов видно, что гены играют регуля-
торную роль в процессах, лежащих в основе пато-
генеза БА и ШЗ. При этом девять категорий были
связаны с процессами регуляции образования, вы-
ведения и катаболизма бета-амилоида (Aβ) или
белка-предшественника амилоида (АРР), а также
с регуляцией долговременной синаптической по-
тенциации, которая играет важную роль в меха-
низмах синаптической пластичности. Долговре-
менная потенциация дает нервной системе челове-
ка возможность адаптироваться к изменяющимся
условиям внешней среды и совместно с процес-
сом долговременной депрессии лежит в основе кле-
точных механизмов памяти и обучения [15, 16]. Для
болезни Альцгеймера характерны нарушения в дол-
говременной синаптической потенциации: наблю-
дается меньшее долговременное увеличение ам-
плитуды постсинаптического потенциала действия
в ответ на тетаническое раздражение [17] и мень-
шая продолжительность такого увеличения [18].
Это происходит из-за накопления Aβ в неокор-
тексе и гиппокампальной формации. Таким об-
разом, в этих структурно-функциональных отделах
мозга, ответственных за декларативную память,
происходят патологические изменения, связанные
с подавлением долговременной синаптической
потенциации, зависимой от ионотропных рецеп-
торов глутамата (NMDA-рецепторы).

В табл. 3 представлены восемь молекулярных
функций с минимальным пороговым уровнем зна-
чимости р < 0.005, в которые были вовлечены ге-
ны, вовлеченные в патогенез заболеваний с нару-
шениями когнитивных функций. Выделяются че-
тыре гена, которые участвовали в выполнении
каждой молекулярной функции: гены белка аполи-
попротена Е (APOE), кластерина (CLU), фосфати-
дилинозитол-связывающего белка сборки клатри-
на (PICALM) и нейрогранина (NRGN). Все функции
касались связывания какого-либо белка: тау, Aβ,
липопротеинов низкой плотности (ЛПНП), каль-
модулина, фосфатидилинозитола, фосфолипида.

Анализ с помощью онлайн-ресурса WebGe-
stalt выявил девять клеточных компонентов базы
данных Gene Ontology, в которые вовлечены не ме-
нее восьми исследуемых генов (табл. 4), описываю-
щих в большей части нервные клетки и их
структуру: нейрон, дендрит. Четыре категории кле-
точных компонентов включают по 10 генов из ана-
лизируемых нами, три категории – по девять ге-
нов, две категории содержат по восемь генов. Семь
генов повторяются во всех девяти клеточных ком-
понентах: LSM1, CACNA1C, BRD1, NRGN, KCNB2,
ZNF804A, APOE.

Сеть белок-белковых взаимодействий строили
с помощью онлайн-ресурса STRING [13]. Ана-
лиз сети показал высокую степень взаимодействий
между изучаемыми белками (p < 1.05 × 10–13). Боль-
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шая часть белков образуют кластер, который со-
стоит из 12 функционально взаимодействующих
протеинов (рис. 1), связи между которыми осно-
ваны на коэкспрессии, опубликованных данных
и результатах анализа баз данных.

Несмотря на то что сеть едина, в ней выделя-
ются две подсети, которые состоят из пяти и ше-
сти белков. Первая подсеть содержит шесть узлов
(NT5C2, CACNA1C, CSMD1, ZNF804A, VRK2,
NRGN) и 11 ребер (взаимодействий), централь-
ным является белок, связывающий цинковый па-
лец 804А (ZNF804A) с пятью ребрами. Гены, коди-
рующие белки этой подгруппы, являются генами-
кандидатами в первую очередь для шизофрении по
базе данных HuGE Navigator [19].

Белок ZNF804A, занимающий центральное ме-
сто в данной подсети, имеет домен цинкового паль-
ца C2H2-типа на N-конце [20]. Домены данного
типа характерны для транскрипционных факто-
ров и способны связываться с ДНК, РНК и белками
[21]. Белки, содержащие домен цинкового пальца
C2H2-типа, появились в процессе эволюции ра-
но и найдены у многих эукариотических организ-
мов [22]. Белок ZNF804A способствует транскрип-
ционной регуляции и сплайсингу пре-мРНК ге-
нов, вовлеченных в процессы, лежащие в основе
шизофрении, – такие как развитие нервной си-
стемы. Вероятно, генетические варианты гена
ZNF804A могут способствовать риску развития
заболевания посредством нарушения регуляции

Таблица 1. Характеристика генов

Примечание. ШЗ – шизофрения, БА – болезнь Альцгеймера, КС – когнитивные способности; GWAS – полногеномные ас-
социативные исследования.

№ Полное название гена Обозначение гена Ассоциация
по данным GWAS

1 contactin associated protein 2 CNTNAP2 БА
2 apolipoprotein E APOE БА
3 mitochondrial pyruvate carrier 2 MPC2 ШЗ
4 coiled-coil domain containing 60 CCDC60 ШЗ
5 5'-nucleotidase, cytosolic II NT5C2 ШЗ
6 VRK serine/threonine kinase 2 VRK2 ШЗ
7 zinc finger protein 804A ZNF804A ШЗ
8 Transcription factor 4 TCF4 ШЗ
9 Sorting nexin 29 SNX29 ШЗ

10 LOC105373605 LOC105373605 БА
11 bromodomain containing 1 BRD1 ШЗ
12 dachsous cadherin-related 2 DCHS2 БА
13 clusterin CLU БА
14 NFKB activating protein-like NKAPL ШЗ
15 LSM1 homolog, mRNA degradation associated LSM1 ШЗ
16 POM121 transmembrane nucleoporin-like 2 POM121L2 ШЗ
17 Rho GTPase activating protein 31 ARHGAP31 ШЗ
18 neurogranin NRGN ШЗ
19 CUB and Sushi multiple domains 1 CSMD1 КС
20 CD33 molecule CD33 ШЗ
21 acyl-CoA synthetase medium-chain family member 1 ACSM1 ШЗ
22 apolipoprotein C1 APOC1 БА
23 cell adhesion associated, oncogene regulated CDON БА
24 calcium voltage-gated channel subunit alpha1 C CACNA1C ШЗ
25 phosphatidylinositol binding clathrin assembly protein PICALM БА
26 nectin cell adhesion molecule 2 NECTIN2 (PVRL2) БА
27 LOC105375630 LOC105375630 ШЗ
28 reelin RELN ШЗ
29 LOC105373605 LOC105373605 БА
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транскрипции и сплайсинга пре-мРНК, связан-
ной с ZNF804A. Белок ZNF804A локализован в
синапсах и играет важную роль в образовании ак-
сона и структуры дендритных шипиков [23]. На-
капливаются данные о значении дендритных ши-
пиков как важной функциональной единицы при
психических и неврологических расстройствах,
включая шизофрению, биполярное расстройство,
аутизм, а также болезнь Альцгеймера [24, 25]. По-
казано влияние белка ZNF804A на пластичность
дендритных шипиков, в том числе на зрелые гри-
бовидные шипики дендритов, которые необходи-
мы в процессе познания [26, 27]. Так, повышенная
экспрессия гена ZNF804A коррелирует с более низ-
ким риском ШЗ и с более высокой плотностью
грибовидных шипиков дендритов [28]. Все это
свидетельствует об обоснованном выделении
белка ZNF804A в качестве центрального в подсе-
ти, связанной с фенотипом шизофрения.

Другая подсеть образована пятью белками
(PICALM, CLU, CD33, APOE, PVRL2) и содержит
восемь ребер. Здесь центральный белок – аполипо-
протеин Е с пятью ребрами. В эту подгруппу вхо-
дят белки, гены которых являются кандидатными
по базе данных HuGE Navigator [19] в первую оче-
редь для болезни Альцгеймера.

Аполипопротеин E является самым сильным
фактором риска развития БА. Белок APOE регу-
лирует метаболизм липопротеинов и выполняет
важные функции в центральной нервной систе-
ме, а именно отвечает за транспорт холестерина,
нейропластичность и воспаление. APOE связыва-
ется с Aβ и влияет на клиренс растворимого Aβ и аг-
регацию Aβ. Он также косвенно регулирует мета-
болизм Aβ путем взаимодействия с рецепторами.
С тех пор как в 1993 г. были обнаружены ассоциа-
ции гена APOE и болезни Альцгеймера [29–31],
проведены сотни исследований для изучения воз-

Таблица 2. Биологические процессы из базы данных Gene Ontology

Примечание. p – уровень значимости, полученный с помощью онлайн-ресурса WebGestalt, АРР – предшественник бета-ами-
лоида, Aβ – бета-амилоид.

№ Наименование биологического процесса p Вовлеченные гены

1 Отрицательная регуляция катаболического процесса АРР (GO:1902992) 4.2 × 10–7 CLU, PICALM, APOE

2 Выведение Aβ (GO:0097242) 1.7 × 10–7 CLU, PICALM, APOE

3 Регуляция образования Aβ (GO:1902003) 1.9 × 10–6 CLU, PICALM, APOE

4 Регуляция катаболического процесса АРР (GO:1902991) 3.8 × 10–6 CLU, PICALM, APOE

5 Образование Aβ (GO:0034205) 4.2 × 10–6 CLU, PICALM, APOE

6 Катаболический процесс АРР (GO:0042987) 9.4 × 10–6 CLU, PICALM, APOE

7 Регуляция долговременной синаптической потенциации (GO:1900271) 1.1 × 10–5 NRGN, RELN, APOE

8 Метаболический процесс Aβ (GO:0050435) 1.4 × 10–5 CLU, PICALM, APOE

9 Метаболический процесс АРР (GO:0042982) 2.9 × 10–5 CLU, PICALM, APOE

10 Регуляция образования амилоидных фибрилл (GO:1905906) 3.8 × 10–5 CLU, APOE

Таблица 3. Молекулярные функции из базы данных Gene Ontology

Примечание. p – уровень значимости, полученный с помощью онлайн-ресурса WebGestalt, Aβ – бета-амилоид.

№ Наименование молекулярной функции p Вовлеченные гены

1 Связывание рецептора липопротеиновой частицы (GO:0070325) 1.8 × 10–8 CLU, PICALM, RELN, APOE

2 Связывание с липопротеиновыми частицами низкой плотно-
сти (GO:0050750)

1.6 × 10–6 CLU, PICALM, APOE

3 Связывание белка тау (GO:0048156) 1.7 × 10–5 CLU, PICALM, APOE

4 Связывание Aβ (GO:0001540) 9.1 × 10–5 CLU, PICALM, APOE

5 Связывание фосфолипидов (GO:0005543) 0.001 SNX29, PICALM, NRGN, APOE
6 Связывание кальмодулина (GO:0005516) 0.001 CACNA1C, SPA17, NRGN
7 Связывание фосфатидилинозитола (GO:0035091) 0.002 SNX29, PICALM, NRGN
8 Связывание белков (GO:0001540) 0.004 CLU, PICALM, APOE
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можной роли гена APOE в риске развития невроло-
гических заболеваний, психических расстройств и
связанных с ними эндофенотипов [32–35]. Были
проведены метаанализы, обнаружившие важные
доказательства роли APOE в неврологических за-
болеваниях и психических расстройствах [36–39].

Рис. 1 демонстрирует, что эти две подсистемы
белков, одна из которых участвует в риске разви-
тия ШЗ, а другая – в риске развития БА, связаны
между собой как мостом белком рилином, кото-
рый продуцируется нейронами и является сигналь-
ной молекулой для формирования связей между
ними. Рилин участвует в каскаде цитоплазмати-
ческих событий, которые контролируют мигра-
цию нейронов во время развития мозга, и он не-
обходим для правильного развития и пластичности
коры головного мозга и регулирует пластичность
синапсов, нейротрансмиссию и память взрослого
человека. Предположительно рилин играет зна-
чительную роль как в развитии болезни Альцгейме-
ра, так и при развитии психических расстройств
[40–42]. Так, в результате генетических и биохи-
мических исследований были получены доказа-
тельства изменений передачи сигналов при БА,
опосредованных рилином. Эти данные позволя-
ют предположить, что снижение продукции дан-
ного белка может способствовать началу и прогрес-
сированию БА путем нарушения синаптических
функций, стабильности цитоскелета и правильно-
го аксонального транспорта [43–45]. Получены
доказательства, определяющие роль рилина в мо-
дуляции патогенетических процессов, лежащих в

основе БА [46]. В результате исследований были
подтверждены изменения структуры рилина при
БА, а также его роль во внутриклеточных сиг-
нальных путях, связанных с выживанием нейро-
нов и физиологическими процессами головного
мозга. Были описаны активная роль рилина в
восстановлении когнитивных функций и редук-
ции волокон бета-амилоидного пептида in vitro, а
также сокращение амилоидных отложений в моз-
гу животных моделей с болезнью Альцгеймера [46].
Функции белка рилина, связанные с улучшением
синаптической пластичности и уменьшением фос-
форилирования тау-белка, могут рассматривать-
ся как возможный механизм уменьшения послед-
ствий нейродегенеративного процесса и защиты
нейронов головного мозга от повреждений. Кро-
ме того, исследования in vitro подтверждают спо-
собность рилина изменять ненормальное распре-
деление нейрофиламентов и тау-белка в дендритах,
что прослеживается на первых этапах нейродегене-
ративных процессов при БА. И наконец, гипер-
экспрессия рилина оказывает влияние на область
когнитивных и физиологических функций, смяг-
чая их ограниченность в животных моделях с тау-
топатиями [47]. С другой стороны, с эпигенетиче-
скими функциями гена RELN связано развитие
нейромедиаторных систем, в частности дофамин-
ергической, глутаматергической и ГАМК-ерги-
ческой, которые участвуют в развитии патологи-
ческого процесса при ШЗ. И на сегодняшний день
считается, что для больных ШЗ характерно гипер-
метилирование гена RELN в головном мозге [48,

Таблица 4. Клеточные компоненты из базы данных Gene Ontology

Примечание. p – уровень значимости, полученный с помощью онлайн-ресурса WebGestalt.

№ Наименование клеточного компонента p Вовлеченные гены

1 Соматодендритный компартмент (GO:0036477) 3.1 × 10–10 CLU, LSM1, CACNA1C, PICALM, NRGN, 
BRD1, KCNB2, ZNF804A, RELN, APOE

2 Дендрит (GO:0030425) 6.1 × 10–10 CLU, LSM1, CACNA1C, NRGN, BRD1, 
KCNB2, ZNF804A, RELN, APOE

3 Дендритное дерево (GO:0097447) 6.3 × 10–10 CLU, LSM1, CACNA1C, NRGN, BRD1, 
KCNB2, ZNF804A, RELN, APOE

4 Тело нервных клеток (GO:0043025) 3.4 × 10–9 LSM1, CACNA1C, PICALM, NRGN, BRD1, 
KCNB2, ZNF804A, APOE

5 Тело клетки (GO:0044297) 9.1 × 10–9 LSM1, CACNA1C, PICALM, NRGN, BRD1, 
KCNB2, ZNF804A, APOE

6 Часть проекции клетки (GO:0044463) 5.9 × 10–8 CLU, LSM1, CACNA1C, SPA17, NRGN, 
BRD1, KCNB2, ZNF804A, RELN, APOE

7 Плазматическая мембрана, ограниченная частью 
клеточной проекции (GO:0120038)

5.9 × 10–8 CLU, LSM1, CACNA1C, SPA17, NRGN, 
BRD1, KCNB2, ZNF804A, RELN, APOE

8 Часть нейрона (GO:0097458) 3.0 × 10–7 CLU, LSM1, CACNA1C, PICALM, NRGN, 
BRD1, KCNB2, ZNF804A, RELN, APOE

9 Проекция нейрона (GO:0043005) 4.2 × 10–7 CLU, LSM1, CACNA1C, NRGN, BRD1, 
KCNB2, ZNF804A, RELN, APOE
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49]. В других работах отмечается, что снижение мат-
ричной РНК RELN может способствовать умень-
шению длины дендритов и понижению плотности
дендритных шипиков в префронтальной и других
областях коры, гиппокампе, гипоталамусе, мин-
далине, продолговатом мозге, а также в среднем
мозге [50, 51]. Таким образом, понижение экспрес-
сии рилина искажает направление нейронных свя-
зей, функция которых при этом нарушается. В
целом накопленные данные указывают на то, что
нарушения в передаче сигналов рилина и компо-
нентов его сигнального пути вовлечены в нару-
шения когнитивных функций человека, которые

характерны для БА, ШЗ и расстройства аутисти-
ческого спектра.

В заключение хочется отметить, что ассоциа-
ции однонуклеотидных полиморфных вариантов
генов с тем или иным фенотипом, полученные с
помощью полногеномных ассоциативных иссле-
дований, не объясняют биологические механизмы
сложных многофакторных заболеваний, таких как
шизофрения и болезнь Альцгеймера. Функцио-
нальная роль ассоциированных маркеров по боль-
шей части неизвестна, поскольку в отличие от мо-
ногенных заболеваний, возникающих в результате
мутации главным образом в кодирующих участках
гена, подавляющее большинство SNP, которые

Рис. 1. Характеристика белок-белковых взаимодействий продуктов 12 генов, полученная с помощью ресурса STRING.
Цвет соединяющих линий характеризует типы взаимодействий: светло-зеленый – взаимодействие, выявленное при
интеллектуальном анализе текста; черный – коэкспрессия; голубой – известные взаимодействия, подтвержденные в
базах данных.
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были идентифицированы для многофакторных за-
болеваний, расположены в некодирующих интрон-
ных и межгенных областях. Это диктует необхо-
димость анализа не только отдельных SNP, но и
межгенных взаимодействий, молекулярных путей и
белок-белковых сетей, которые имеют отношение
к фенотипам ШЗ и БА. Использование различ-
ных биоинформатических инструментов, вклю-
чая STRING и Gene Ontology, позволило нам вы-
явить комбинации генов и белков, которые не
были обнаружены при проведении только репли-
кативного анализа ассоциаций, сфокусирован-
ного на отдельных SNP-маркерах.

Исследование выполнено за счет средств
Государственного задания по теме ФНИ
№ 122020200083-8.

Все процедуры, выполненные в исследовании
с участием людей, соответствуют этическим стан-
дартам институционального и/или национально-
го комитета по исследовательской этике и Хель-
синкской декларации 1964 г. и ее последующим
изменениям или сопоставимым нормам этики.

От каждого из включенных в исследование
участников было получено информированное
добровольное согласие.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-
тересов.
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Gene–Gene Interactions and Biological Network Analysis 
of Diseases with Disturbances of Human Cognitive Functions

A. V. Bocharovaa, * and V. A. Stepanova

aResearch Institute of Medical Genetics, Tomsk National Research 
Medical Center of the Russian Academy of Sciences, Tomsk, 634050 Russia

*e-mail: anna.bocharova@medgenetics.ru

Neurological and mental diseases, such as schizophrenia, Alzheimer’s disease, bipolar disorder, Parkinson’s
disease, have complex phenotypes with cognitive impairment. These diseases are socially significant pathol-
ogies and serious problems for world health and are distinguished by the multilevel nature of the implemen-
tation of genetic information. A number of active genes are involved in the formation of the final phenotype.
Thereby, it is necessary to apply the analysis of biological networks aimed at identifying the interacting genes
and proteins that lead to the pathogenesis of the disease, in order to understand the molecular mechanisms
underlying the studied pathology. In this study, various online resources and databases were used to imple-
ment this approach: WebGestalt, Gene Ontology, STRING. The protein-protein interaction network was
obtained, where two subnets are distinguished, one of which is involved in the risk of developing schizophre-
nia, and the other in the risk of developing Alzheimer’s disease.

Keywords: сognitive functions, cognitive impairment, schizophrenia, Alzheimer’s disease, biological networks.
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