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 요약

생명과학 분야에서 컴퓨터를 활용할 수 있는 대표적인 예로는 서열화, 서열화 분석, 비교, 진화, 돌연변

이 추적, 약 설계를 위한 유사성 비교, 단백질 기능 예측, 그리고 세포 메커니즘과 질병 발생에서의 유전자 

역할 예측 등 다양한 분야를 들 수 있다. 생명공학 연구자들에게는 이와 같은 작업을 위한 도구들이 요구 

되고 있다.

본 논문에서는 바이오 데이터 분석을 위한 기존 시스템의 문제점을 파악하고, 이를 개선할 수 있는 시스

템 설계에 초점을 맞추었다. 또한 각각의 분석 작업을 개선할 수 있고 서로 독립적으로 진행되는 기존의 

시스템을 통합할 수 있는 통합 분석 시스템을 설계하고자 한다. 

 
 ■ 중심어 :∣바이오인포메틱스∣바이오 데이터∣유전자 데이터베이스∣UML∣마코브 모델∣ 

Abstract

In the field of biotechnology, computer can play varied roles such as the ordinal analysis, 

ordianl comparison, nutation tracing, analogy comparison for drug design, estimation of protein 

function, cell mechanism, and verifying the role of a gene for preventing diseases. Additionally, 

by constructing database, it can provide an application for the cloning process in other data 

researches, and be used as a basis for the comparative genetics. For the most of researcher 

about biotechnology, they need to use the tool that can do all of job above. 

This study is focused on looking into problems of existing systems to analysis bio data, and 

designing an improved analyzing system that can propose a solution. In additional, it has been 

considered to improve the performance of each constituent, and all the constituents, which have 

been separately processed, are combind in a single system to get over old problems of the 

existing system.
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Ⅰ. 서 론 

생명과학 분야에서 컴퓨터를 활용할 수 있는 대표적

인 예로는 서열화, 서열화 분석, 비교, 진화, 돌연변이 

추적, 약 설계를 위한 유사성 비교, 단백질 기능 예측, 

그리고 세포 메커니즘과 질병 발생에서의 유전자 역할 
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예측 등 다양한 분야를 들 수 있다. 또한 데이터베이스

를 구축함으로써 다른 데이터 연구에서 클로닝 작업을 

하고자 할 때 가용성을 제공할 뿐만 아니라 비교 유전

학을 위한 기반으로 사용될 수 있다[11]. 바이오 데이터 

분석의 가장 초기 과정으로 DNA와 단백질 서열에 대

한 데이터 정보 검색을 들을 수 있으며, 이와 같은 생물

학적 데이터 마이닝 작업을 하기위해 NCBI, EBI, 

GenomeNet 등에서 제공하는 데이터베이스를 활용하

는 각종 도구들이 출시되고 있다. 이와 같은 도구들을 

활용하여 바이오 정보검색을 위한 스트링 패턴 검색과 

서열이나 구조의 검색, 배열 및 비교를 위한 유사성 검

색과 같은 작업을 수행한다[1][2].

이와 같은 기존 분석 도구들의 공통적인 개선점으로

는 첫 번째 각각의 분석 작업에 대한 연계성을 배제하

고 독립적으로 수행하도록 설계되어있다. 이로 인해 분

석 과정에서 불필요한 작업이 반복되고 있다. 두 번째

로는 데이터 분석의 연속성을 고려하지 않았다. 기존 

대부분의 도구들이 웹 기반으로 제공되고 있는데 사용

자 인증과정을 거치지 않는 단순 request와 response만 

이루어지기 때문에 일회성 검색 기능을 제공하기 때문

에 같은 결과에 대한 결과 값이 다시 요구될 때는 같은 

작업을 반복해야 결과 값을 볼 수 있다[4-6]. 

본 논문에서는 이와 같은 문제점을 개선하여 바이오 

데이터 분석 기능에서 주요 기능들을 빠르고 연속성 있

게 처리할 수 있는 통합시스템의 필요성을 고려하여 바

이오 데이터의 패턴을 분석하고 패턴 분석에 의해 구분

된 유용한 바이오 스트링을 기반으로 그 의미를 연구할 

수 있는 통합된 시스템에 필요한 전반적인 작업과정을 

모델링을 함으로써 시스템 구현에 이용하고자 한다. 

이와 같은 시스템 설계를 위한 본 논문의 구성은 다

음과 같다. 2장에서는 본 연구와 관련된 연구 배경을 알

아본다. 이를 바탕으로 본 논문에서 설계하고자 하는 

전체 시스템의 구조를 먼저 제시하고 구현에 필요한 부

분과 절차를 모델링 도구인 UML을 이용하여 설계하고 

서열비교와 유사성 비교를 위해 이용될 알고리즘 제안

에 관하여 3장에서 나열한다. 4장에서는 3장에서 설계

한 시스템이 구현된다면 어떤 형태로 분석과정이 이루

어 질 것인지에 대해 미리 예측해 보고, 본 시스템으로 

인한 기대 효과를 논한다. 마지막으로 5장에서는 본 논

문의 결론과 향후 계속되어야하는 연구 방향을 제시하

고자 한다. 

Ⅱ. 연구 배경 

바이오인포메틱스의 분야를 크게 3개의 분야로 나누

고 있다. 첫 번째는 방대한 생명과학자료를 분석하기 

위한 정보 처리 알고리즘과 통계 이론을 개발하는 분야

이고, 두 번째는 다양한 형태의 정보와 분석 이론들을 

도구화해서 생물학자가 사용할 수 있도록 구현하는 분

야이며 마지막으로 세 번째는 유전자와 단백질의 서열

과 구조 및 세포와 개체의 기능에 관련된 방대한 정보

를 분석하고 해석하여 생물학적 의미를 찾아내는 분야

이다[7][8]. 

첫 번째와 두 번째의 분야에서 컴퓨터공학적으로 접

근할 수 있는 요소들이 주로 존재함으로써 컴퓨터공학

자들이 생명공학과의 융합을 찾아볼 수 있는 분야라고 

할 수 있다. 이에 비해 세 번째 분야는 생물학자들이 접

근하는 분야라고 할 수 있다. 다음 [표 1]에서는 이와 같

은 바이오인포메틱스의 연구 분야에 관하여 나열하였

다. 많은 부분에서 생명공학의 연구에 컴퓨터공학의 뒷

받침이 필요하다는 것을 알 수 있다.  

표 1. 바이오인포메틱스의 연구분야

현재까지 일반적으로 이용되고 있는 바이오 데이터 

분석 시스템으로는 미국의 NCBI에서 제공되는 데이터

베이스를 비롯하여 각종 분석 도구들이 있으며, EBI, 

GenomeNet등에서 웹 기반 시스템으로 제공되고 있는 

분석 시스템을 들 수 있다. 여러 가지 기능을 통합된 형
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태로 제공되는 분석 시스템으로 대표적인 것은 NCBI, 

GeneWebⅡ등을 들 수 있다. 전 세계적으로 생명공학 

연구자들에게 이용되고 있는 대표적인 분석도구들을 

다음 [표 2]에 정리 했으며 서비스 되는 사이트 정보를 

나열하였다[3][9][10]. 

표 2. 기존 분석 도구들

또한 다음 [표 3]에서는 대표적인 바이오 데이터베이

스 서버들을 소개하고 있으며 일정 시간마다 데이터베

이스의 정보가 업데이트되어 생명공학 연구자들에게 

공개적으로 제공되고 있다[4-6].

표 3. 바이오 DB 서버

위의 각각의 표에서 언급한 분석도구나 데이터베이

스 서버를 활용할 수 있는 방법들은 아직까지도 바이오 

연구자들에게 보편적으로 사용되고 있다[4]. 하지만 이

와 같은 도구들은 바이오 데이터의 원하는 연구 결과를 

얻기까지는 앞 서 언급된 여러 가지 문제점을 가지므로 

여러 가지 반복된 작업들이 행해져야 한다.

본 논문에서는 ORF 검색, 유전자 탐색, 서열 유사성 

검색 등의 작업을 고려하여 기존 분석 시스템들의 대표

적인 특징 및 개선점들을 조사한 것을 바탕으로 효율적

인 바이오 데이터의 분석도구를 구현할 수 있도록 시스

템 모델링을 하고자 한다. 

본 논문에서는 시스템의 모델링을 위하여 모델링 도

구인 UML(Unified Modeling Language)[13][14]을 이

용하고 유용하고 정확한 바이오 정보를 찾기 위하여 적

절한 알고리즘들을 제시하고자 한다. 

Ⅲ. 바이오 분석 시스템 설계

1. 바이오 분석 시스템 구조 설계
바이오데이터 패턴을 이용하여 연구되는 분야들은 

다양하며 다음 [그림 1]과 같은 기능들이 기본적으로 

구현되고 이용되어야 한다. 기존의 시스템에서 DNA 

Sequence, RNA Sequence, Protain Sequence의 작업들

을 각각 독립된 소프트웨어 시스템 환경에서 이루어 졌

다면 본 논문에서 설계하고자 하는 시스템에서는 아래

의 각 기능들이 하나의 시스템 환경에서 연계성 있게 

이루어 질 수 있도록 설계하고자 한다.  

그림 1. 바이오 분석 시스템 전체 구성 요소  

위의 시스템에서 가장 먼저 이루어지는 작업인 ORF 

축출이란 리딩 프레임을 찾는 것으로 리딩 프레임이란 

연구 중인 세포의 DNA에서 실제로 어디에서부터 

DNA가 단백질로 번역되는지를 자동으로 판단하여 가

능성이 있는 부분을 축출하는 것이다.

[그림 1]의 (1)에 해당하는 데이터베이스는 전 세계 

연동된 바이오 DB 서버들이며 일정 시간마다 서로 최

대한 중복을 피할 수 있도록 수정되고 있고 (2)는 연구

가 진행되는 로컬DB서버로 해당 연구기관에서 연구되

는 데이터들만 보관할 수 있는 용도로 이용이 될 것이다.

2. UML 모델링
본 논문에서 설계 모델로 제시한 전체 구조를 조망할 

수 있도록 UML 다이어그램으로 모델링하였다. 먼저 

다음 [그림 2]에서는 본 시스템에서 제공하고자 하는 
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주요 요소를 유스케이스 다이어그램으로 표현한다. [그

림 2]에서 보는 봐와 같이 본 논문에서 설계하고자하는 

전반적인 시스템에는 ORF 축출 기능, DNA 복제 및 

DNA 전사과정을 수용할 수 있는 모듈이 포함될 것이

며, mRNA 번역과정이 자동화할 모듈이 포함되도록 설

계하였다. 이와 같은 각각의 작업은 하나의 소프트웨어 

시스템 내에서 이루어지며 NCBI, CIB 와 EBI 등의 바

이오 데이터베이스에서의 자료 검색이 필요할 때 간단

한 환경 설정을 통하여 자동으로 결과를 얻을 수 있도

록 설계한다.

 

그림 2. 유스케이스 다이어그램

[그림 3]에서는 ORF 축출과정을 예로 전체 시스템 

요소 사이의 진행과정을 시퀀스 다이어그램을 통하여 

절차를 표현하였다. 이와 같은 과정에서 기존 제공되는 

검색 도구들이 이용할 때 1부터 3번까지의 과정을 반복

적으로 수행하면서 최종 결과를 얻을 수 있었으나 본 

설계과정에서는 ORF 축출된 결과와 DB검색결과들을 

저장하고 필요에 따라 계속진행이 가능하도록 하여 무

의미한 반복을 배제하고자 한다. 이는 기존 검색도구들

이 사용자의 연구 결과와 진행 상황들을 보존해 줄 수 

없는 문제점을 극복할 수 있도록 개인 연구 자료의 보

존기능을 추가하였기 때문이다. 

그림 3. 시퀀스 다이어그램

다음 [그림 4]에서는 전체 시스템 구현에 필요한 모

듈들의 관계를 클래스 다이어그램으로 표현하였다. 텍

스트로 변환하여 연구 자료로 제공되는 DNA 서열정보

를 관리할 수 있는 DNASequence 클래스를 기반으로 

ORF축출을 담당하는 ORFFinder클래스 및 로컬 데이

터베이스와 NCBI, CIB 또는 EBI 등 해당 데이터베이

스를 선택적으로 연결하여 결과를 검색할 수 있도록 담

당하는 DBControl 클래들의 관계를 볼 수 있다.

그림 4. 클래스 다이어그램

3. 바이오 데이터 분석을 위한 알고리즘 설계
본 논문에서 설계하고자 하는 전체 과정에서 중요한 

부분 중 하나는 DNA 서열에서 정렬시키고 서열 유사

성 비교 등을 들을 수 있다. 이와 같은 서열데이터에 대
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한 분석 작업을 위하여 본 논문에서는 Markov 

Model(MM)[12]을 개선시켜 Hidden Markov 

Model(HMM)[13]을 이용하고자 한다. 다음 식 (1)처럼 

먼저 바이오 데이터 분석에 MM을 적용시키기 위해 각 

상태 는 이전 상태에 의존적인 서열의 상태를 의미

하도록 설정한다.  즉    와 같이 설

정한다.

       

           

       for    to L          (1)

수식에서    은 상태에서  로 변환하

는 변환확률이다.

이와 같은 MM의 기본 알고리즘을 이용한 많은 변형 

알고리즘들이 이용되며 그 중 아미노산 서열이 

  라고 가정한다면 다음 그림과 같

이 기준 서열을 정렬시키고 이를 바탕으로 다음 상태의 

가능한 경우를 적용 시킬 수 있다. 

Begin Cys lle Glu Asp End

그림 5. HMM의 기준 서열 모델

이와 같은 HMM 알고리즘을 이용하여 바이오 데이

터 분석에 활용함으로써 기준 서열을 정렬시키고 이를 

바탕으로 다음 상태의 가능성을 예측 할 수 있도록 한다. 

Ⅳ. 기대효과 

분석 시스템에 포함될 데이터 분석 요소로는 기본적

인 작업과정인 DNA전사, mRNA 번역, ORF 검색등과 

이러한 작업과정을 통해 얻어진 결과들을 이용하여 데

이터베이스로부터 서열 유사성 비교를 하고 전체 유전

체로부터 유용한 유전자 탐색 등의 과정이 포함될 것이다.

본 논문에서 설계한 시스템을 바탕으로 이루어질 수 

있는 전반적인 과정과 결과는 다음 [그림 6]과 같이 될 

것이다. 바이오 데이터 전체 서열정보에서 유용한 ORF 

자료가 축출될 것이며 이를 바탕으로 DNA 복제, DNA 

전사, mRNA 번역과정이 진행되고 관련 DB서버에 자

동 연결되어 가장 유사한 서열정보를 얻게 될 것이다. 

그림 6. DNA에서 단백질 정보 획득 과정

기존 제공된 분석도구들에서 문제시 되었던 분석 작

업의 연속성, 수동적인 입력 과정의 과다로 인한 오류 

발생률이 증가할 수밖에 없었던 사항에 대해서 본 시스

템에서 크게 개선될 것으로 예측한다. 

본 논문의 설계를 기반으로 전체 시스템에서 이루어

질 작업과정을 샘플 바이오 데이터를 이용하여 조망한 

결과를 다음 [그림 7]과 같이 나타낼 수 있다. DNA 서

열 데이터는 연구 분야에 따라 다를 수 있으며 연구자

들에게 제공될 때 다음과 같은 텍스트로 주어지기 때문

에 이를 바탕으로 전체 시스템을 설계하였다.

그림 7. 바이오 샘플 데이터의 진행 모형
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위 [그림 7]의 진행 모형은 NCBI 사이트에서 제공되

는 도구를 이용하여 얻은 결과 값이다. 이는 본 논문에

서 설계한 시스템의 실행과정과 결과 값에서는 유사할 

수 있으나 실제 이용과정에서는 사용자 편리성 면에서 

유리할 것이다.

Ⅴ. 결론

본 논문에서는 바이오 데이터를 분석하는데 이용되

는 하기위한 기존 시스템에게 공통적인 개선점을 찾아

보았다. 즉 분석 작업의 연계성 부족으로 인해 분석 과

정에서 불필요한 작업이 반복되고 있으며 각각의 기능 

분석을 위한 시스템을 제공되는 기관들이 서로 달라 사

용자에게 여러 가지 불편함과 불필요한 작업들이 요구

되는 문제점들이 존재했다.   

본 논문에서는 이와 같은 문제점을 개선하여 바이오 

데이터 분석 기능에서 주요 기능들을 빠르고 연속성 있

게 처리할 수 있는 통합시스템의 필요성을 고려하여 바

이오 데이터의 패턴을 분석하고 패턴 분석에 의해 구분

된 유용한 바이오 스트링을 기반으로 그 의미를 연구할 

수 있는 통합된 시스템에 필요한 전반적인 작업과정을 

모델링을 함으로써 시스템 구현에 이용하고자 한다. 

본 논문에서 바이오 데이터의 패턴을 효율적으로 분

석하고 데이터를 기반으로 데이터베이스를 활용할 수 

있는 전반적인 과정을 진행할 수 있는 통합 시스템을 

구현하고자 필요한 전체 모듈을 구성요소별로 구분하

고 설계하였다. 또한 바이오 데이터 분석에 유용하게 

활용될 HMM 알고리즘의 이용을 제안하였다. 

본 논문의 설계를 바탕으로 앞으로 보다 구체적으로 

각 모듈을 구현하기위한 알고리즘을 작성하고 사용자

의 측에서 이용이 용의할 수 있는 인터페이스를 연구함

으로써 효율적인 통합 시스템이 구현될 수 있도록 해야 

한다. 
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