
  English | 繁体 | RSS | 网站地图 | 收藏 | 邮箱 | 联系我们 

此页面上的内容需要较新版本的 Adobe Flash Player。 

    首页 新闻 机构 科研 院士 人才 教育 合作交流 科学传播 出版 信息公开 专题 访谈 视频 会议 党建 文化  

  您现在的位置： 首页 > 科研 > 科研进展

心理所开发出神经影像数据挖掘的群组独立成分分析方法

  文章来源：心理研究所 发布时间：2012-07-19 【字号： 小  中  大 】 

人脑是高度复杂的时空动力系统。基于神经影像数据，独立成分分析（ICA）作为一种数据驱动算法，被广泛应

用于探索人脑系统的时空特性。在分析多被试数据时，现有ICA方法通常假设组内所有被试具有完全相同的脑活动成

分。但是，当被试的脑活动模式的一致性不确定时，这一假设不尽合理。例如，在探索心理与精神障碍的脑机制

时，尽管可以将具有相同临床（症状学）诊断的病人作为一组，但是并不确定他们的大脑功能活动模式是否一致。 

中国科学院心理研究所行为科学重点实验室人脑功能连接组及其发展课题组的杨志副研究员基于ICA的数据驱动

本质，强调指出：在应用ICA方法分析多被试数据时，应避免这一“被试脑活动同质性”假设[1]。为解决此问题，

他与同事基于前期开发的RAICAR[2]方法，发展出在多被试神经影像数据中挖掘被试分组（亚组）的群组ICA方法—

—gRAICAR[1]。模拟数据显示，gRAICAR可以精确地揭示脑功能网络的个体间差异。进一步地，基于实际静息态功能

磁共振成像数据，gRAICAR不仅能够估计每个脑功能网络的被试间的一致性，揭示被试间在脑功能上的相似关系，而

且可以据此探测具有较高一致性的亚组。gRAICAR依据一个主要由楔前叶和后扣带皮层构成的脑功能网络，将被试分

为两组（如图）。经验证，gRAICAR的分组与被试年龄特征高度一致。这一发现与该课题组最近一项关于功能连接组

中心度的研究发现一致[3]；有趣的是，gRAICAR同时检测到了一个“默认网络”成分，但是其在被试间表现出了高

度的一致性。这些结果在从侧面反映 “默认网络”功能复杂性的同时，也突出地显示了gRAICAR方法的巨大优势。

目前，这一现象正在被进一步深入研究。 

通过摈弃“被试脑活动同质性”假设，gRAICAR成为完全的数据驱动方法，为科研人员基于数据产生进一步的科

学假设提供参考，将为深入挖掘多被试神经影像数据，为建立与心理精神相关脑功能疾病的神经影像标志提供有力

工具，为“开放式神经科学”提供方法学支撑。 

目前，本项研究已经在线发表于神经影像方法学期刊NeuroImage；同时，作为“连接组计算系统”

（http://lfcd.psych.ac.cn/ccs.html）的功能之一，该方法的软件包可在人脑功能连接组及其发展实验室网站下

载。 
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gRAICAR算法在静息态功能磁共振数据中发现由后扣带回和楔前叶皮层组成的脑功能网络（如B所示）。该功能

网络只在部分被试中具有高度一致性（如A所示，可复制性矩阵所示）。gRAICAR基于非参数检验方法据此检测出被

试亚组（如C、D所示），并揭示所有被试间的相似关系（如E所示）。经分析后验证，gRAICAR发现的被试分组与被

试年龄特征高度一致（见A标明的被试年龄、E标明的被试年龄分组）。 
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