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1. はじめに 

病理医師は，がん患者から細胞を抽出し，個人に適

した治療方針や治療方法，薬剤の選別を行う．しかし，

がん細胞は進行速度や治療薬の効果など，目視では

分類することが困難なタイプも知られており，その形態

学的な特徴では分類が困難である． 

本研究グループでは，レーザースキャニングサイトメ

ーター（LSC）を用いてがん細胞のタンパク質情報を取

得し，サポートベクターマシン（SVM）を用いてがん細胞

ごとの SVM を知識 DB へ構築する仕組みを提案してき

た．未知のがん細胞を分類する際は，知識 DB へ LSC

を介してデータを受け渡し，DB から過去に作成した最

適な SVMを特定することで実現できる．一方で，この手

法はニューラルネットワークの誤差逆伝播法（BP 法）で

置き換えることが可能であり，SVM の手法と適合率の評

価から精度比較を行うことが求められてきた． 

そこで本研究では，SVMの学習アルゴリズムを BP法

で置き換えたシステムを開発し，未知データによる適合

実験を行ったので報告する． 

2.  システム概要 

本研究では，BP 法を用いて認識実験を行う．以下に，

利用するがん細胞データと，学習の前に行う事前準備，

BP 法で学習を行う学習用ツール，未知のデータがどの

がん細胞と似ているか認識する想起用ツールについて

記述する． 

2.1  利用するデータの特徴抽出 

実験では，LSC から得られた 10 種類のがん細胞の

タンパク質情報のデータを 200個ずつ準備する．タンパ

ク質情報には，Area（核の反応面積），P_Integral（タン

パク質量）， P_MaxPixel （タンパク質の凝集度），

G_Integral（DNA量），G_MaxPixel（DNAの凝集度）があ

る．しかし，これらのデータを学習させる前に特徴抽出

しなければならない． 特徴抽出では，200 個のデータ

から 100 個のデータを乱数で選び，それらの平均，標

準偏差を求め，すべての値を図１に示す方法を使って

4 ビットの 2 進数に変換させ，1 列に並べる．これが１つ

の学習パターンとなる．この方法を利用して，50 個分の

パターンデータを作成した．予備実験において，このデ

ータだけで学習を行ったが，特徴を分離できず誤差が

収束に繋がらなかった．そこで，面積とタンパク質量，

面積とタンパク質の凝集度の相関係数を事前に求め，

データに加えて学習を行う事で，十分なデータを抽出

できるようにした． 

 

 
図１．2進数変換方法 

 

2.2  BP学習のパラメータ 

学習アルゴリズムには，BP法を利用した．１つの学習

パターンには合計 88 ビットの 2 進数と教師信号が含ま

れる．１つのがん細胞から特徴抽出して取り出した50個

のデータ，10 種のがん細胞から合計 500 個のデータを

学習した．ネットワークの構成は，入力層 88ユニット，中

間層 100ユニット，出力層 1ユニットとする．学習をすべ

てのパターンが収束まで行った． 

（η=0.5，α=0.8，誤差 0.1） 

2.3  実験結果 

シミュレーション実験では 10 種のがん細胞の学習に

利用されていないデータを 200 個ずつ準備し， 学習

前に特徴抽出を行った．図 2 にシミュレーション結果を

示す.全てのがんで適合率が最も高い結果となった． 

 

 

図 2．シミュレーション結果 

 

3.  おわりに 

SVMの学習アルゴリズムを BP法で置き換えたシステ

ムを開発し，未知データによる適合実験を行った結果，

従来の SVM の結果に対し，高い適合率を得ることがで

きた．今後は最適なパラメータの自動設定を行いたい． 
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