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Table S1. GWAS characteristics of psychiatric and somatic phenotypes, summary statistics of which were used to construct PRS

GWAS characteristics Cases/Controls Ethnic origin Method of 
phenotyping References

Major depression from PGC 45,396/97,250 European SDI and EMR [1]

Major depression from UK Biobank 16,301/329,443 British of European 
origin Electronic SDI [2]

Minimal phenotype of  depression from 
UK Biobank 113,262/219,360 British of European 

origin Minimal phenotype [2]

Meta-analysis of depression from PGC 
and UK Biobank 170,756/329,443 European Minimal phenotype, 

SDI, EMR [3]

Major depression from CONVERGE 
consortium 5,303/5,337 Han Chinese SDI [4]

Bipolar disorder from PGC 20,352/31,358 European SDI, EMR [5]

Schizophrenia from PGC 2nd wave 11,260/24,542 European SDI [6]

Schizophrenia from PGC 3rd wave 67,390/94,015 80% European,  
20% East Asian SDI [7]

Anxiety disorders from PGC (categorical 
and quantitative) 20,352/31,358 European SDI [8]

Neuroticism 63,661 European Psychometrics scales* [9]

Omega-3 fatty acids 
Type 2 diabetes mellitus 
Ischemic stroke 
Crohn’s disease 
BMI 
Alzheimer’s disease 
Total cholesterol 
Rheumatoid arthritis 
Irritable bowel syndrome 
Glycated hemoglobin 
Total triglycerides 
Multiple sclerosis 
Narrow coronary artery disease 
Broad coronary artery disease 
Low density lipoprotein cholesterol 
High density lipoprotein cholesterol 
Migraine

337,151 European EMR [10]

Note: SDI — structured diagnostic interview, EMR — electronic medical record; *Psychometrics scales: NEO Personality Inventory, Eysenck Personality 
Questionnaire, International Personality Item Pool inventory, Cloninger’s Tridimensional Personality Questionnaire, Multidimensional Personality 
Questionnaire, EPQ Revised Short Form.
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Таблица S1. Характеристики GWAS психиатрических и соматических фенотипов, сводная статистика которых 
использована для определения PRS

Характеристики GWAS Число случаев/
контрольная группа

Этническое 
происхождение

Метод 
фенотипирования

Ссылка на 
источник

Большое депрессивное расстройство 
по данным PGC 45 396/97 250 Европейское SDI и  EMR [1]

Большое депрессивное расстройство 
по данным UK Biobank 16 301/329 443

Британцы 
европейского 
происхождения

Электронное SDI [2]

Минимальный фенотип депрессии по 
данным UK Biobank 113 262/219 360

Британцы 
европейского 
происхождения

Минимальный 
фенотип [2]

Метаанализ депрессии по данным PGC 
и UK Biobank 170 756/329 443 Европейское Минимальный 

фенотип, SDI, EMR [3]

Большое депрессивное расстройство 
по данным консорциума CONVERGE 5 303/5 337 Ханьское 

(китайское) SDI [4]

Биполярное расстройство по данным 
PGC 20 352/31 358 Европейское SDI, EMR [5]

Шизофрения по данным PGC, 
исследования 2-й волны 11 260/24 542 Европейское SDI [6]

Шизофрения по данным PGC, 
исследования 3-й волны 67 390/94 015

80 % лиц 
европейского, 
20 % лиц восточно-
азиатского 
происхождения

SDI [7]

Тревожные расстройства по 
данным PGC (категориальные и 
количественные)

20 352/31 358 Европейское SDI [8]

Невротические черты 63 661 Европейское Психометрические 
шкалы* [9]
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Уровень омега-3 жирных кислот
Сахарный диабет 2-го типа
Ишемический инсульт
Болезнь Крона
ИМТ
Болезнь Альцгеймера
Уровень общего холестерина
Ревматоидный артрит
Синдром раздраженного кишечника
Гликированный гемоглобин
Общий уровень триглицеридов
Рассеянный склероз
Ишемическая болезнь сердца, узкий 
поисковый запрос
Ишемическая болезнь сердца, 
широкий поисковый запрос
Холестерин липопротеинов низкой 
плотности
Холестерин липопротеинов высокой 
плотности
Мигрень

337 151 Европейское EMR [10]

Примечание: SDI — структурированный диагностический опрос (structured diagnostic interview), EMR — электронная медицинская карта 
(electronic medical record); *Психометрические шкалы: Личностный опросник NEO, Личностный опросник Айзенка, Международный набор 
пунктов для оценки личности, Трехосевой личностный опросник Клонингера, Многоосевой личностный опросник, Пересмотренный 
краткий опросник EPQ.
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