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Abstract

In this paper, we proposed a methodology for portable disease diagnosis platform using high performance computing. The proposed

methodology consists of gathering clinical data, diagnosis and feature selection algorithm, implementation of diagnosis platform. For the

algorithm verification, a clinical data which is obtained from 401 people(314 normal subjects and 87 liver cancer patients) using a

microarray consists of 1,146 aptamers were used. As the result, we could diagnosis liver cancer with 97.5% accuracy using the 32

selected aptamers. Based on these results, we designed and implemented a portable disease diagnosis platform which has 32 bio-signals

as inputs.

요 약

본 논문에서는 고성능 컴퓨팅을 활용한 뉴럴 네트워크 기반의 휴대용 질병 진단 플랫폼 구현 방법론을 제안한다. 제안하는

방법론은 임상 데이터 수집, 진단 알고리즘 및 반응 물질 선정, 진단 플랫폼 구현으로 구성된다. 진단 알고리즘 검증을 위해

서 총 401명(정상인 314명, 간암환자 87명)의 혈액과 1,146개의 압타머(aptamer)로 구성된 마이크로 어레이로부터 얻어진 임

상 데이터를 사용 하였다. 검증 결과, 최종적으로 32개의 선별된 압타머를 사용하여 97.5%로 간암 여부를 판별 할 수 있었다.

이것을 바탕으로 32개의 생체 신호를 입력으로 가지는 휴대용 질병 진단 플랫폼을 설계 및 구현하였다.
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Ⅰ. 서론

과거부터 현재에 이르기까지 좀 더 정확하고 신

속한 질병 진단을 위한 많은 연구가 수행되어져왔

다. 일반적으로 질병 진단은 제한된 수의 마커

(marker) 혹은 반응물질(feature)을 통해서 이루어

지는데, 이것은 경우에 따라 정확한 진단 결과를

얻지 못 하기도 한다. 최근에는 이러한 한계를 극

복 하고자 인공지능 신경망(artificial intelligence)

과 마이크로 어레이(micro array)를 활용한 질병진

단에 대한 연구가 활발히 이루어지고 있다.[1][2]

본 논문에서는 인공지능 신경망 중 하나인 뉴럴 네
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트워크(neural network)를 활용한 질병 진단 플랫

폼 구현 방법론을 제안한다. 또한, 제안하는 방법론

을 수행 및 검증하는 과정에서 많은 연산량을 필요

로 하게 되는데 이것을 효율적으로 처리할 수 있는

고성능 컴퓨팅 활용 방법에 대해서도 제안하고 있

다. 고성능 컴퓨팅 활용을 통해 제안 하는 방법론

에 대한 정확도 및 실제 활용 가능함을 검증 하였

다. 최종적으로 얻어진 진단 알고리즘 및 반응 물

질 정보를 활용하여 휴대용 질병 진단 플랫폼을 구

현 하였다.

본 논문의 구성은 다음과 같다. 먼저, II장에서는

제안하는 방법론의 개요, 질병 진단 알고리즘 및

반응 물질 선정 알고리즘에 대해서 소개하고, III장

에서는 이 과정에서 요구되는 많은 연산량을 고성

능 컴퓨팅을 활용하여 효율적으로 처리하는 방법

을 제안할 것이다. IV장에서는 얻어진 알고리즘을

바탕으로 휴대용 질병 진단기기 설계 및 구현에 대

한 소개를 하고, 마지막 V장에서 결론을 맺는다.

Ⅱ. 진단 알고리즘 및 반응 물질 선정

제안하는 방법론은 3단계로 구성된다. 첫 번째

단계에서는 여러 반응 물질을 활용하여 특정 질병

과 반응된 임상 데이터를 수집한다. 이 과정에서는

다수의 반응 물질을 통해 많은 반응값을 얻을수록

뒤에 이어질 반응 물질 선정에 유리하다. 두 번째

단계에서는 이렇게 수집한 데이터와 기계학습 및

고성능 컴퓨팅을 활용하여 보다 정확한 진단에 도

움이 되는 반응 물질들을 선별하고, 학습을 통해

진단 알고리즘을 완성한다. 이 과정에서는 1단계에

서 얻은 임상데이터에 대한 선 처리 및 정렬 과정

이 필요하다. 마지막 단계에서는 얻어진 진단 알고

리즘을 이식하고 선정된 반응 물질을 활용하여 진

단 플랫폼을 설계 및 구현한다.

1. 진단 알고리즘

질병 진단을 위한 알고리즘 및 반응 물질 선정을

위해 본 논문에서는 기계 학습의 한 종류인 뉴럴

네트워크를 사용 하였다. 사용한 뉴럴 네트워크는

입력층, 은닉층, 출력층으로 구성된다. 입력층은 다

수의 입력값을 받을 수 있으며, 은닉층은 10개의

노드를 가진다. 출력층은 2개의 출력값을 가지는데

그 구조는 그림 1과 같다. 뉴럴 네트워크에서는 오

류 역전파 방식을 이용하여 각 노드들 사이에 연결

된 가중치를 조절하는데 이를 학습이라고 한다.[3]

학습의 과정은 주어진 입력 값에 대하여 원하는 출

력 값을 얻기 위해 각 가중치들을 조절 하여 그 오

차를 줄이는 방향을 진행 된다. 주어진 특정 데이

터를 통해 학습이 완료된 신경망은 임의의 입력값

에 대하여 스스로 판단이 가능하게 되며, 이를 활

용하면 특정 질병에 대한 임상데이터를 학습시킨

후 질병 진단에 활용할 수 있다.
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Fig. 1. Structure of used neural network.

그림 1. 사용한 뉴럴 네트워크 구조

2. 반응 물질 선정 알고리즘

본 논문에서 진단에 사용한 뉴럴 네트워크의 경

우 그 구조의 특성에 기인하여 사용하는 입력의 조

합에 따라 출력값 결과가 달라진다. 이것은 무조건

많은 수의 반응 물질로부터 값을 얻어 진단에 활용

하는 것이 더 나은 진단 결과를 보장하지 못 하는

결과를 초래하게 된다. 이에 보다 정확한 질병 진

단을 위해 사용하는 반응 물질들 중 가장 정확한

진단 결과를 얻을 수 있는 조합을 찾아내는 것이

필요하다. 이것을 위해 반응 물질을 선정하는 과정

이 필요하다. 반응 물질 선정 알고리즘의 기본 개

념은 뉴럴 네트워크의 학습 기능을 통해 반응 물질

을 하나씩 추가하면서 해당 물질을 추가 할 경우

진단 정확도가 향상되거나 유지되는 경우에만 해

당 물질을 반응 물질 조합에 포함시키고 그렇지 않

은 경우에는 제외하는 방식으로 그림 2와 같다. 반

응물질 선정 알고리즘 수행을 위해 여러 반응물질의

값을 추가하는 순서가 필요한데, 이것은 one-way

ANOVA(Analysis of Variance)를 활용하였다.[4]

얻어진 임상 데이터에 대하여 선 처리로 one-way
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ANOVA를 통해 반응 물질의 p-value를 구한 뒤,

p-value 값을 기준으로 유의미한 데이터만 선별한

다. 이후, 선별된 데이터를 p-value 값을 기준으로

오름차순 정렬시킨다.

k = the number of features,
repeat count : r = 1,
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Fig. 2. Flow chart of feature selection algorithm.

그림 2. 반응물질 선정 알고리즘 순서도

여기서 사용되는 p-value는 일반적으로 생체신

호 처리에 많이 활용되는 값으로 그 값이 낮을 수

록 해당 질병에 대한 분별력이 높다고 할 수 있

다.[5] 이렇게 정렬된 순서 정보는 그림 2를 수행하

는데 있어 반응물질을 추가하는 순서로 활용된다.

반응 물질의 추가 혹은 제거의 기준이 되는 정확도

를 얻기 위해 N-폴드(fold) 교차 검증이 사용된다.

N-폴드 교차 검증의 경우 검증을 위해 집단을 나

누는(grouping) 방식에 따라 그림 2의 알고리즘에

의해 선택되어지는 반응 물질의 종류가 달라진다.

이를 극복하고 일반화된 결과를 얻기 위해 각각 다

른 경우의 수로 집단을 나누고 알고리즘을 여러 번

반복 수행한다. 이를 통해 각각의 경우에 대해 선

정된 반응 물질 정보를 누적하여 저장하고, 많이

선택되어진 순으로 반응물질 정보를 재 정렬한다.

이렇게 재 정렬된 반응물질 순서를 바탕으로 최종

적으로 반응 물질을 하나씩 추가해가며 정확도를

측정하고 결과값을 얻는다. 사용되는 반응물질 개

수 대비 정확도의 향상 정도를 고려하여 적정 수를

찾은 후, 그때 사용한 반응물질 정보는 센서 제작

에 활용하고, 학습된 뉴럴 네트워크는 휴대용 진단

플랫폼으로 이식하여 진단 알고리즘으로 사용한다.

Ⅲ 고성능 컴퓨팅 활용법

2장에서 제안하는 반응 물질 선정 알고리즘은

N-폴드 교차 검증 방법을 사용한다. 이 과정에서

보다 객관적이고 신뢰할 수 있는 결과를 얻으려면

데이터 집단을 각기 다른 경우의 수로 나누어 보다

많은 교차 검증을 수행해야 하는데, 이것은 매우

많은 연산량을 필요로 하게 된다.[6] 이러한 연산을

일반전인 PC(Personal Computer)로 처리하게 된

다면 천문학적인 시간을 요하게 되므로 실제로 활용

하기에는 많은 어려움이 있다. 이러한 문제를 해결

하기 위해 우리는 MPI(Message Passing Interface)

라는 병렬 프로그래밍을 활용 하였다. 이것의 기본

적인 개념은 전체 연산을 분산하여 연결된 CPU 혹

은 thread로 보내어 처리 후, 다시 처리 결과를 모

으는 것으로 그림 3과 같다.
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Fig. 3. Concept of MPI.

그림 3. MPI의 기본 개념

본 논문 2장에서 소개한 반응 물질 선정 알고리

즘 단계 중 반응 물질 최종 선정 단계에서 MPI를

효율적으로 활용 할 수 있다. 앞서 언급하였듯이

질병 정확도를 얻기 위해서는 수많은 교차 검증과

정을 수행하게 된다. 바로 이 교차 검증 과정을 분
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산하여 처리하는 것이다. 교차 검증을 위한 의사

코드는 그림 4와 같다.

//Get diagnosis accruacy using M features

FOR(i=0;i<cross-validations;i++)
{
  Seed = Get seed value( );
  Generate random number(seed);

  Make N groups using random number( );

  FOR(j=0;j<N;J++)
  {
    Learning using N-1 Groups( );
    Diagnose using j-th Groups( );
    Sum += Save j-th accuracy;
  }
}

Diagnosis accuracy = Sum / (N * cross-validations);

For N-fold
cross validation

Fig. 4. Pseudo code for determination step.

그림 4. 반응 물질 선정 알고리즘의 의사코드

//Get diagnosis accruacy using M features with MPI

MPI_init( );
MPI_Comm_size(…,nProcs);

MPI_Comm_rank(…,nRank);

nQuotient = cross-validations / nProcs;
nRemainder = cross-validations % nProcs;
nMySatart = nRank * nQuotient + 1;
nMyEnd = nMyStart + nQuotient – 1;

FOR(i=nMyStart;i<MnMyEnd;i++)
{
  Seed = Get seed value( );
  Generate random number(seed+nProcs);
  .
  .
  .
}

IF(nRank = Root)
{
  MPI_Rev(nProcs_Result,…);
  Final_accuracy += nProcs_Result;
}
ELSE
{
  MPI_Send(nProcs_Result,…);
}

MPI setting

Divide iteration 
cases for each 

processer

For N-fold cross validation in Fig.4

Root processor:
MPI result gathering

Other processor:
MPI result sending

Fig. 5. Code for determination step using MPI.

그림 5. MPI를 활용한 반응 물질 선정 알고리즘의 코드

보다 신뢰성 있는 결과를 얻기 위해 가장 중요한

것은 서로 다른 많은 경우에 대하여 교차 검증을

진행 하는 것이다. 이것을 위해 랜덤 함수를 활용

하였다. 앞서 소개한 알고리즘을 병렬 처리하기 위

해 그림 4에 소개한 의사코드에 MPI를 위한 몇 가

지 API(Application Programming Interface)를 추

가하는 것으로 구현이 가능하며, 이것은 그림 5에

나타내었다. MPI를 활용하는 경우, 랜덤 함수의 임

의성을 최대한 활용하기 위해 각 thread의 ID 값을

랜덤 함수의 초기 값으로 사용 하였다.

Ⅳ. 휴대용 질병 진단 플랫폼 설계 및 구현

1. 진단 알고리즘 실험 및 검증

제안하는 알고리즘 검증을 위해 1,146개의 압타

머를 반응 물질로 가지는 마이크로 어레이를 사용

하였으며, 사용한 마이크로 어레이의 기본 구조 및

실제 혈액과 반응시킨 후 이미지 스캐너를 통해 얻

은 이미지는 그림 6과 같다.

Fig. 6. (a) Structure of microarray, (b) Microarray image

obtained from chip-scanner after reaction.

그림 6. (a) 마이크로 어레이의 기본 구조, (b) 반응 후 칩

스캐너를 통해 얻은 마이크로 어레이 이미지

마이크로 어레이에 사용된 압타머는 각 종류에

따라 특정 단백질과 결합하여 반응하게 되는 물질

로서 환자의 혈액에 반응시킨 후, 혈액 속에 포함

된 특정 물질을 감지하는데 사용된다.[7] 총 314명

의 정상인과 87명의 간암 환자로부터 얻은 마이크

로 어레이 임상데이터를 이용하여 2장에서 소개한

반응 물질 선정 알고리즘을 수행하였으며, 그 결과

는 그림 7에 나타내었다.

(1096)
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Fig. 7. Accuracy of the number of used aptamers.

그림 7. 사용된 압타머 수에 따른 진단 정확도

최종적으로 32개의 압타머를 사용할 때, 97.5%의

진단 정확도를 얻을 수 있었다. 제안하는 알고리즘

의 수행 및 검증을 위해 4장에서 소개한 MPI를 활

용하여 연산을 처리 하였다. 검증에 사용 된 장비는

KIST(Korea Institute of Science and Technology)

에 있는 슈퍼컴퓨터로, 해당 장비는 Intel Xeon 2.6Ghz

CPU-512 nodes(threads)로 구성되어 있으며 MPI

환경을 지원한다.

2. 휴대용 질병 진단 플랫폼 설계 및 구현

앞서 얻어진 실험 결과 및 휴대용 진단기기에 필

요한 부가 IC(Integrated Circuit)등을 고려하여 32

개의 센서로 부터 값을 받아 처리 할 수 있는 장치를

설계 및 구현하였다. 설계한 장치는 32 비트 RISC

프로세서를 기반으로 SRAM, Flash memory,

UART, TFT-LCD 및 ADC 센서 보드로 구성되어

있으며 그림 8과 같다.

32-bit RISC
Processor
(FPGA)

Diagnosis Platform

SRAM

FLASH

TFT-LCD Display

Case no.

Feat.  1

Result

UART

Sensor I/F(ADC)

Array Sensor

Sensor Board

Diagnosis
Algorithm

Feat. 2 Feat.  3 Feat. 4

Feat.  5 Feat. 6 Feat.  7 Feat. 8

Feat.  9 Feat. 10 Feat.  11 Feat . 12

Feat.  13 Feat. 14 Feat.  15 Feat . 16
Normal - ## %    

Abnormal - ##%

Host PC
Communication Device Control Button

Fig. 8. Block of the designed diagnosis platform.

그림 8. 질병 진단 기기의 구성도

센서 보드는 16개의 2채널-ADC(Analog to Digital

Converter) IC로 구성되어 있으며, 총 32개의 생체

신호를 입력으로 처리할 수 있다. 센서 보드에는

다양한 센서들이 연결 가능한데 본 논문에서 설계

한 플랫폼에서는 박막 캔틸레버 어레이 센서를 장

착 하였으며, 이를 통해 생체 신호값을 얻을 수 있

다.[8] 실제 구현된 장치는 그림 9와 같다.

175mm

1
15

m
m

Sensor Board
(16-ADCs)

Diagnosis platform

Fig. 9. Picture of the implemented diagnosis platform.

그림 9. 실제 구현된 질병 진단 기기의 모습

32개의 생체 신호를 얻은 후, 질병 진단을 위해

학습된 뉴럴 네트워크 기반의 진단 알고리즘을 수

행하는 경우 필요로 하는 연산량은 표 1에 나타내

었다. 실제 학습되어진 뉴럴 네트워크를 통해 진단

결과를 얻는데 필요한 연산량은 표 1과 같이 아주

적은 수준으로 저-전력 RISC 프로세서를 활용하여

처리하기에 충분하다.

Table 1. The amount of required computations using 32

features.

표 1. 32개의 입력값을 사용할 경우 필요한 연산량

Input-
Hidden

Hidden
node

Hidden-
Output

Output
node

Total

MUL
/DIV

60 20 20 4 684

ADD 0 640 20 2 662

V. 결론

본 논문에서 우리는 뉴럴 네터워크 기반의 질병

진단기기를 개발하는 방법론을 제안 하였다. 또한

이것을 위해 필요로 하는 많은 연산량은 MPI를 통
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해 효율적으로 처리하는 방법을 제안하였다. 알고

리즘 검증을 위해서는 1,146개의 압타머로 구성된

마이크로 어레이를 활용하여 실제 401명(정상인

314명, 간암 환자 87명)으로 구성된 표본들의 혈액

과 반응시킨 생체 데이터를 활용하였으며, 검증 결

과 알고리즘에 의해 선정된 32개의 반응물질을 활

용하여 97.5%의 정확도로 간암 여부를 검출 할 수

있었다. 또한, 이렇게 얻어진 정보를 활용하여 32개

의 센서 입력을 처리할 수 있는 휴대용 질병 진단

플랫폼을 설계 및 구현 하였다. 본 논문에서 제안

하는 방법론은 여러 질병에 대하여 반응물질 선정

및 휴대용 진단 플랫폼 개발에 활용될 수 있을 것

으로 기대된다.
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