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요 약  

 
딥 러닝 모델과 유전자 발현 데이터를 이용한 Low-Grade Glioma (LGG) 생존 분석은 최근 몇 년 동안 집중적으로 

연구되고 있다. 그러나 기존 연구는 다른 발현 데이터와 임상 데이터를 무시하고 mRNA 발현 데이터만 고려한 경우가 

대부분이었다. 본 연구에서는 이러한 한계를 해결하기 위해 mRNA 와 miRNA 를 동시에 사용하는 딥 러닝 모델을 

제안한다. 제안한 모델을 사용하여 MYBL1 과 hsa-mir-421 은 각각 LGG 환자의 예후에서 가장 유의한 mRNA 와 

miRNA 로 확인되었다. LGG 환자의 생존에 영향을 미치는 mRNA 와 miRNA 를 추정한 다수의 기존 연구는 본 연구의 

결과를 뒷받침한다. 

 

Ⅰ. 서 론  

본 논문에서는 mRNA 데이터뿐만 아니라 miRNA 

데이터를 동시에 활용하는 딥 러닝 모델을 제안한다. 이 

연구의 동기는 멀티-오믹스 체계를 가진 이러한 관점이 

LGG 환자의 생존 분석에 대한 더 나은 이해를 제공할 

수 있다는 생각에서 비롯된다. miRNA 와 관련된 추가 

정보를 고려할 때, 확인된 예후 유전자는 mRNA 만을 

사용할 때 확인된 유전자와 구별될 수 있으며, 환자의 

예후 측면에서 mRNA 와 miRNA 사이의 관계를 설명할 

수 있다. mRNA 와 miRNA 사이의 높은 상관관계를 

활용하는 여러 연구가 있지만, 본 연구에서는 두 타입의 

데이터를 동시에 사용 가능한 유전자 어텐션 레이어를 

제안한다. 또한 miRNA 데이터를 입력으로 사용하는 

유전자 어텐션 레이어를 통해 어떤 miRNA 가 

LGG 환자의 생존과 가장 관련성이 높은지 추정할 수 

있다.  

 

Ⅱ. 본론  

어텐션 메커니즘은 딥 러닝 레이어의 출력 벡터에 

0 에서 1 까지의 특정 값을 곱하는 방법이다. 이 방법은 

예측 대상과 관련이 적은 형상의 효과를 감소시킨다. 

따라서 값이 0 일수록 해당 형상이 대상과 관계를 가질 

확률이 낮다는 것을 나타낸다. 예를 들어, LGG 환자의 

생존 일수가 딥 러닝 모델의 예측 대상으로 학습 될 

경우, 0 에 가까운 어텐션 값은 입력된 해당 유전자가  

LGG 환자의 생존과 관련이 적다는 것을 의미한다. 

이러한 방법을 통해 LGG 의 생존과 관련이 높은 

유전자를 선별할 수 있다. 이처럼, 이 프로세스는 덜 

관련된 기능을 제거하기 위한 필터로 간주될 수 있다. 이 

메커니즘은 다음과 같은 방정식으로 나타낼 수 있다. 

𝑋𝑘+1  ≔ 𝐴𝑇 ⊙ 𝜏𝑘  (𝑊𝑘 ∙ 𝑋𝑘  ) 
이 때, 𝑋𝑘  는 k 번째 레이어의 입력, 𝑊𝑘  는 k 번째 

레이어의 파라메터, 𝜏𝑘  는 k 번째 레이어의 비선형 

활성함수, 𝐴𝑇는 어텐션 값이다.  

𝐴𝑇 를 얻기 위해서는 다음과 같은 또 다른 딥 러닝 

레이어가 사용된다: 

𝐴 ≔ 𝜎(𝑊𝐴2 ∙ 𝑅𝑒𝐿𝑈(𝑊𝐴1 ∙ 𝑋0 )). 

 

 
그림 1 제안하는 모델의 구조 

 

본 연구에서는 여러 모듈을 가진 딥 러닝 앙상블 

모델을 제시한다. 앙상블 딥 러닝 모델의 각 모듈은 

동일한 구조를 사용한다. 가중치 매개 변수와 미니 배치 

샘플링의 무작위 초기화 때문에 동일한 구조가 

사용되더라도 이러한 모듈은 서로 다른 결과를 생성한다. 

이러한 다양한 결과는 결과가 다양한 기존의 딥 러닝 

훈련의 무작위성을 상쇄할 수 있다. 앙상블 딥 러닝 

모델에서 여러 모듈의 결과가 평균화되므로 이 문제를 

완화할 수 있다. 

2022년도 한국통신학회 추계종합학술발표회

0800



 

본 연구에서는 모델을 평가하기 위해 TCGA-

LGG(Low-Grade Glioma) 데이터 세트를 사용하였다. 이 

실험에서는 125 개의 중도절단되지 않은 샘플이 5 겹 

교차 검증을 수행하기 위해 사용되었다. 샘플 중 

100 개의 샘플을 무작위로 선택하여 모델을 훈련시키고 

나머지 샘플은 각 교차 검증에서 테스트 세트가 된다. 이 

5 겹 교차 검증은 20 회 수행되므로 서로 다른 훈련과 

테스트 세트를 사용하여 100 개의 실험을 수행하였다. 

전처리 과정의 경우, 유전자의 0 값이 샘플의 절반을 

초과하면, 유전자는 데이터 세트에서 누락된다. 또한 

표본에 결측값이 있는 경우 해당 유전자는 제외되었다. 

유전자 발현 데이터는 로그 정규화에 의해 사전 

처리되었다. 

 
표 1 LGG환자의 생존 추정 결과 C-Index 

Proposed Ridge SVM RF Coxnet 

0.70 0.69 0.70 0.70 0.68 

 

제안하는 모델, Ridge regression, SurvivalSVM, RSF, 

Coxnet의 C-Index로 측정한 성능 비교는 표 1와 같다. 

C-Index 는 20 번의 5 겹 교차 검증을 통해 100 번 

평가되었다. 그 결과 제안하는 모델의 C-Index 는 

0.70 이었다. 제안하는 모델은 은 Ridge 와 Coxnet 보다 

좋은 성능을 보여주었고, 그 두 모델의 성능은 각각 

0.69 과 0.68 이었다. 요약하자면, 제안하는 모델은 다른 

기존 방법과 경쟁적인 성능을 보여주었다.  

본 연구에서 제시된 방법으로 추정된 LGG 환자의 

생존과 관련된 mRNA 와 miRNA 는 다음과 같다: 

 
표 2 LGG환자의 생존 관련 mRNA와 miRNA 

순위 mRNA miRNA 

1 MYBL mir-421 

2 CARHSP1 mir-885 

3 C9orf50 mir-495 

 

MYBL1은 유전자 어텐션 값이 약 0.88로 가장 유의한 

mRNA 로 추정되었다. 이는 MYBL1 이 LGG 의 예후와 

직접적인 관계를 가질 가능성이 있음을 나타낸다. 이러한 

제안된 모델의 추정은 MYBL1 이 종양 발생과 높은 

관련이 있는 세포의 생존, 증식 및 분화를 조절한다고 

제안한 여러 기존 연구와 일치한다 [1]. 

또한, 예후 miRNA 는 제안된 모델에 의해 

확인되었으며, 이는 제안된 모델의 유전자 어텐션 

계층에서 비롯되는 mRNA 및 기타 miRNA 와의 관계를 

고려했다. 그 결과, hsa-mir-421 은 주의 값이 0.60 으로 

가장 유의한 miRNA 로 추정되었으며, 다른 추정된 예후 

miRNA 는 hsa-mir-885, hsa-mir-495 였다. 이러한 

결과는 위암 [2,3], 신경아세포종 [4], 폐선암 [5], 

유방암[6], 골육종[7]을 포함한 다양한 암에서 hsa-

mir-421 의 과발현을 입증하는 기존 연구의 결과와 

일치한다. 

 

Ⅲ. 결론  

본 논문에서는 LGG 와 예후 유전자의 예후를 추정하기 

위해 멀티-오믹스 체계를 갖춘 딥 러닝 모델을 

제안하였다. Multi-PEN 의 구조는 miRNA 발현과 임상 

데이터를 위한 어텐션 계층이 제안된 구조에 사용되었다. 

유전자 어텐션 메커니즘의 이점 때문에, 제안된 구조눈 

생존 관련 mRNA 와 miRNA 를 식별하는 데 사용될 수 

있다. 
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