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РЕФЕРАТ 

 

В даній дипломній роботі вібдувається дослідження методів глибинного 

навчання шляхом класифікації даних онкологічних хворих. В якості набору 

даних для класифікації використовувались дані пацієнтів дитячої 

дослідницької лікарні Св. Джуда, хворих на гострий лімфобластний лейкоз 

(ГЛЛ) у дітей. Класифікація була виконана двома програмними засобами для 

роботи з глибинним навчанням -  програмними пакетами «Keras» та «H2O» на 

мові програмування «R». Отримані в результаті досліджень дані 

використовувались для оцінки роботи кожного з програмних пакетів з ціллю 

надання порівняльної характеристики кожному з пакетів та вибору найбільш 

зручного і функціонального програмного продукту для роботи з задачами 

глибинного навчання.  

 

ABSTRACT 

 

This thesis focuses on the study of deep learning methods by classifying the 

data of cancer patients. Data from St. Jude Children's Research Hospital patients 

with acute lymphoblastic leukemia (ALL) in children were used as a data set for 

classification. The classification was performed by two software tools for working 

with deep learning - software packages "Keras" and "H2O" in the programming 

language "R". The data obtained as a result of research were used to evaluate the 

performance of each of the software packages in order to provide a comparative 

description of each of the packages and select the most convenient and functional 

software product for working with deep learning tasks.  
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ПЕРЕЛІК УМОВНИХ СКОРОЧЕНЬ 

 

 

 

Скорочення, термін, 

позначення 
Пояснення 

ОС Операційна система 

БД База даних 

ПЗ Програмне забезпечення 

Рис Рисунок 

ШІ Штучний інтелект 

ЕОМ Електронна обчислювальна машина 

НМ Нейронна мережа 

ГЛЛ Гострий лімфобластний лейкоз 

ANN Artificial neural network 

API Application programming interface 

RBM Restricted Boltzmann Machine 

Обмежена машина Больцмана 

 DBN Deep Belief Network 

Мережа глибинних вірувань 

DNN Deep Neural Network  

Глибинна нейронна мережа 
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ВСТУП 

 

 

Сучасне суспільство наразі знаходиться в епосі неперервного та рішучого 

розвитку інформаційних технологій, з року в рік темпи розвитку технологій 

тільки зростають та будуть зростати й надалі. Для галузі штучного інтелекту 

наразі життєво необхідним є поглиблене навчання технології глибинного 

навчання, завдяки якій комп’ютерні пристрої мають змогу навчитися 

виконувати окремі задачі за допомогою обробки даних і виявленні в них 

певних закономірностей. Більшість алгоритмів глибинного навчання 

представляють собою різноманітні види нейронних мереж. Нейронні мережі 

являються системою, що складається з нейронів та навчається не тільки на 

заданих алгоритмах, а ще й на основі особистого досвіду. 

З появою машинного навчання перед комп'ютерами відкрилася 

можливість підступитися до завдань, що вимагають знань про реальний світ, і 

приймати рішення, що здаються суб'єктивними. Глибинне навчання - це 

окремий випадок машинного навчання, що дозволяє досягти більшої 

ефективності і гнучкості за рахунок подання світу у вигляді ієрархії вкладених 

концепцій, в якій кожна концепція визначається в термінах більш простих 

концепцій, а більш абстрактні уявлення обчислюються в термінах менш 

абстрактних. 

Класифікація раку є однією з основних дослідних тем в медицині. Дані 

мікрочіпів раку, як правило, містять невелику кількість зразків, які мають 

велику кількість рівнів експресії генів в якості ознак, однак, робить 

класифікацію досить складною. Використовуючи алгоритм глибокого 

навчання, заснований на багатошаровому перцептроном, ми показуємо, що 

для класифікації раку можна отримати результати класифікації, по крайней 

мере, такі ж гарні, як опубліковані результати. 

Рак є гетерогенний комплекс хвороб з вираженими біологічними 

особливостями, які призводять до відмінностей в реакції на різні методи 
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лікування і клінічні наслідки. Пухлини зі схожими клінічними і патологічними 

проявами можуть мати різну поведінку. Аналіз експресії генів сфокусований 

на визначенні більш докладних біологічних характеристик для поліпшення 

стратифікації ризику пацієнта і забезпечення найбільшої ймовірності користі 

і найменшої токсичності від конкретного способу лікування. 

Точна діагностика раку життєво важлива для успішного застосування 

специфічних методів лікування. За останнє десятиліття класифікація раку 

покращилася, все ще існує потреба в повністю автоматизованому і менш 

суб'єктивному методі діагностики раку. З огляду на характер даних мікрочіпів 

раку, які зазвичай складаються з декількох сотень зразків з тисячами генів в 

якості ознак, аналіз повинен бути проведений ретельно. Існує безліч підходів 

і процедур, спрямованих на виявлення груп генів, сильно пов'язаних з певним 

типом раку. 

Сучасний стан обробки біомедичних систем може бути вдосконалено за 

умови розробки ефективних і дієвих алгоритмів глибокого навчання. 

Концепція глибокого навчання виникла в результаті досліджень штучних 

нейронних мереж. Хорошим прикладом моделей з глибокої архітектурою є 

багатошаровий перцептрон з безліччю прихованих шарів. В останні роки 

методи глибокого навчання застосовуються для вирішення широкого кола 

проблем. У багатьох з цих додатків алгоритми, засновані на глибокому 

навчанні, перевершили колишню продуктивність. 

Глибинне навчання використовує класифікатори для оцінки корисності 

підмножин ознак, які повинні забезпечувати кращу класифікаційну точність 

для відповідних класифікаторів, оскільки ознаки вибираються відповідно до 

їхнього внеску в класифікаційну точність класифікаторів. 

Аналіз даних, отриманих за допомогою мікрочіпів, являє собою досить 

складну задачу в зв'язку з притаманною природі даних складністю, пов'язаною 

з більш високою розмірністю, меншим розміром вибірки, незбалансованим 

кількістю класів, гучної структурою даних і більшої дисперсією значень ознак. 

Це призвело до меншої точності класифікації та проблеми перенасичення. У 
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даній роботі розроблений метод глибинного зворотного зв'язку для 

класифікації даних про рак мікрочіпів в наборі класів для подальшої 

діагностики. В кожному пакеті для набору даних була використана 

індивідуальна архітектура глибокої нейронної мережі з різними параметрами. 

Проблеми малого розміру зразка і розмірності вирішуються за допомогою 

відомого методу зменшення розмірності, а саме аналізу основних 

компонентів. Значення характеристик нормалізуються різними способами, і 

пропонований підхід валідується на спеціальній (тестувальній) частині даних 

із набору даних по раку мікрочіпів. Для вимірювання втрат використовується 

категоріальна крос-ентропія, а для оптимізації розглядається алгоритм 

«ADAM». Продуктивність пропонованого підходу оцінюється з 

використанням точності класифікації, помилок класифікації, відклику, f-

вимірювання, логарифмічних втрат, і матриці плутанини.  

В даному дипломному проекті на тему «Використання методів 

глибинного навчання для розв’язання задач класифікації молекулярних даних 

консолідованого ресурсу онкологічних хворих» відбувається порівняння двох 

програмних продуктів для роботи з глибинним навчанням «H2O» та «Keras» 

шляхом класифікації даних мікрочіпів раку онкологічних хворих. 

Правильний науковий підхід до глибокого навчання в поєднанні з 

особливостями генного мікрочіпа має потенціал для захоплення зразків 

експресії генів, що може підвищити ефективність класифікації. Методи 

машинного навчання, такі як глибинне навчання, в поєднанні з новими 

молекулярними методами, обіцяють поліпшення діагностики, меншу 

вірогідність ризику рецидивів, ретельний відбір терапії та ідентифікація цілей, 

що беруть участь в карконогенезі і функції пухлинних клітин, що призводить 

до відкриття селективних лікарських засобів. 

Актуальність теми. Актуальність роботи полягає в гіперболічному 

масштабі розвитку технологій глибинного навчання, завдяки чому з’явилася 

можливість використовувати методи глибинного навчання для вирішення 

найбільш актуальних питань сучасного людства. Правильно виконана 
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класифікація даних онкологічних хворих може не тільки призвести до точного 

ідентифікування відомих прогностично важливих підтипів лейкемії, але і 

може ще більше підвищити здатність оцінювати ризик невдалої терапії 

пацієнта. Крім того, профілювання експресії генів дозволяє точно 

ідентифікувати деяких пацієнтів, які піддаються високому ризику 

неефективності традиційних терапевтичних підходів. Можливо припустити, 

що в найближчому майбутньому профілювання експресії стане важливим 

діагностичним інструментом для оцінки онкологічних хворих пацієнтів. 

Також, актуальним завданням є порівняння існуючих програмних засобів 

для роботи з глибинним навчанням, в результаті популяризації теми 

глибинного навчання на ринку послуг з’явилося багато таких засобів, серед 

яких слід виділити продукти «H2O» та «Keras», в даній роботі класифікація 

даних онкологічних хворих буде здійснюватися на кожному з цих засобів для 

надання їм всебічної порівняльної характеристики та вибору найбільш 

зручного та функціонального програмного продукту для роботи з задачами 

глибинного навчання.  

Метою дипломної роботи є розробка інформаційної технології 

консолідованого інформаційного глибинного навчання шляхом для 

розв’язання задач класифікації молекулярних даних онкологічних хворих з 

використанням пакетів «H2O» та «Keras». 

Для досягнення поставленої мети в магістерській роботі поставлені та 

розв’язані наступні задачі: 

- проаналізувати існуючі технології, моделі та програмні засоби 

глибинного навчання іх переваги і недоліки; 

- проаналізувати проблемну область класифікації молекулярних даних 

онкологічних хворих з використанням глибинного навчання  та клас задач 

які в ній вирішуються; 

-  розробити метод глибинного навчання для розв’язання задач класифікації 

молекулярних даних; 


