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 요약

최근 한의학에 대한 과학적 접근이 진행되면서 한약재 성분의 효능을 검증하고자 하는 다양한 분자 생물

학 분야의 연구가 진행되고 있다. 하지만 관련 한약재의 주요 성분과 관련된 생화학적 기작을 손쉽게 검색

할 수 있는 시스템이 갖추어져 있지 못한 실정이다. 본 연구는 국내 한약재에 대한 약효 성분과 생물학적 

기작에 대한 정보를 수집 및 텍스트마이닝을 수행하여 한약재 정보 데이터베이스를 구축하고자 하였다. 

연구자가 손쉽게 분석된 한약재의 화합물, 유전자 그리고 생물학적 상호작용 정보를 검색할 수 있는 웹사

이트 원형을 개발하였다. 문헌 분석결과 한의학분야 주요 화합물 및 유전자/단백질 정보를 추출할 수 있었

고 현대 한의학 연구 현황의 특징을 보여주었다. 분석된 결과는 웹을 통해 한약재별 PubMed 문헌 정보와 

관련된 한약재의 약재 정보 및 생물학적 상호작용 정보를 가시화하여 볼 수 있도록 개발하였다. 

 
■ 중심어 :∣한의학∣생물학적 네트워크∣네트워크 분석∣PubMed∣

Abstract

Currently, oriental medicine research is focused with modern research technology and validate 

it’s various biochemical effect by combining with molecular biology technology. But there are 

few searching system for finding biochemical mechanism which is related to major compounds 

in oriental medicine. In this research, we aimed developing korean herb database based on 

text-mining system by analyzing PubMed data. We have developed prototype system for 

searching chemical, gene and biological relation in oriental medicine. It is characterized by 

modern oriental medicine research trend with major chemical, gene and protein information. 

Analysis results can be searched on the prototype system with visualization of the biological 

interactions.
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I. 서 론

한의학에서 다루는 한약재는 다양한 천연물을 기반

으로 천연물내의 다양한 화합물의 약효지식 축적을 해

온 학문 분야이다. 최근 한약재를 대상으로 현대의 분

자 생물학 기술을 응용한 연구가 활발히 진행되고 있는

데, 대표적인 사례로 자가 면역을 억제할 수 있는 물질

을 상산(常山, Dichroa febrifuga) 나무에서 추출하여 

보고한 바 있다[1]. 특히 오믹스 연구를 통해 다양한 세

포 내의 생명 현상들이 밝혀지면, 이러한 지식을 기반

으로 한약재에 존재하는 다양한 약제의 효능을 현대 과

학적으로 검증하고 고부가가치의 신약으로 개발할 수 

있는 기회가 열릴 것으로 전망된다. 

한의학의 정보화 기술도 온톨로지 기술을 중심으로 

다양한 한약재 간의 정보를 체계적으로 관리할 수 있는 

기술이 활발히 개발되었다[2][3]. 하지만 한약재의 성분

과 이에 대한 생체 내의 신호전달 기작과의 연관성을 

파악하는 데는 상당한 어려움이 있는 실정이다. 국제적

으로 생명과학 분야 연구 논문정보를 제공하고 있는 

PubMed의 경우 한 해 등록되는 논문 수가 지속적으로 

증가하여 2014년도에는 1,184,604개의 논문이 보고되고 

있다. 이렇게 빠르게 증가하고 있는 논문 정보를 연구

자가 모두 읽어서 관련 정보를 추출하는 일은 점점 어

려운 일이 되어가고 있다. 최근 그 대안으로 주목받고 

있는 기술이 텍스트마이닝이다[4].

이렇게 한약재 약효 성분에 대한 생물학적 네트워크 

정보를 추출하기 위한 방법으로써 텍스트마이닝 기술

이 부각되고 있는 이유는 기존 연구를 통해 얻어진 지

식을 대부분 문헌으로 보고되며, 문헌 분석이 정보 추

출을 위한 최상의 원본 소스가 되기 때문이다. 정보기 

술의 발달로 자연어 처리의 기술의 정확성이 증가하고 

이를 기반으로 텍스트마이닝을 통해 생체 내의 개체명 

인식과 개체 간의 상호작용 정보를 추출할 수 있는 국

제적인 문헌 분석 대회(BioCreative)가 개최되고 있다

[5].

텍스트마이닝을 통해 한약 성분과 관련된 생물학적 

네트워크 간의 연계가 가능하다면 한약 성분의 효능을 

신호 전달 네트워크의 분석을 통해 예측할 수 있다. 네

트워크 약물학은 시스템 생물학을 기반으로 한약 성분

의 작용을 이해하고자 하는 시도로써 시스템 생물학의 

발전을 통해 세포 내의 다양한 단백질 간의 관계가 단

백질 네트워크로 구성될 수 있으며, 한약 성분과 단백

질 간의 상호작용 정보를 수집한다면 한약재의 특징을 

신호 전달 관점에서 파악할 수 있을 것이다[6].

현재 한약 성분과 단백질 간의 상호작용을 추출하는 

텍스트마이닝 연구는 미비한 상황으로 신뢰성이 높은 

한약 성분과 단백질의 상호작용에 대한 정보 추출 기술

의 연구가 필요한 상황이며, 이를 기반으로 한약재와 

세포 내 단백질 간의 상호작용 네트워크를 구축하여 검

색할 수 있는 검색 시스템의 확보가 한의학 연구를 체

계적으로 진행하는데 중요한 상황이다. 이를 확장하여 

신호 전달과 질병과의 관계를 기반으로 한약 성분과 질

병과의 관계성도 추출할 수 있다. 또한 분석 결과를 보

다 직관적으로 파악할 수 있도록 분석 결과를 가시화 

할 수 있는 웹 시스템을 개발하고자 한다. 기존 텍스트

마이닝 시스템은 대부분 분석된 개체명을 문헌에 표시

해주는 수준의 가시화만 제공하고 있는 상황이여서 개

별적인 문헌 분석 결과를 읽고 분석 결과 간의 관계를 

연구자가 파악해야 하는 문제점이 극복할 수 있을 것이

다.

Ⅱ. 관련연구

시스템 생물학 연구를 통해 개별적인 유전자 및 단백

질 연구에서 세포 내의 생물학적 시스템에 대한 연구가 

확대되면서 단백질-단백질 간의 상호작용 그리고 유전

자와 질병 간의 연관성 정보를 확보하기 위한 초기 연

구가 진행되었다[7][8]. 또한, 단백질/유전자 등 생물학

적 작용을 수행하는 주요 물질에 대한 개체명 인식 기

술에 대한 연구를 통해 문헌에서 기술하고 있는 다양한 

형태의 생체 내 물질을 추출하고자 하는 연구가 진행되

었다. 개체명 인식은 미국 국립보건원(NIH)에서 제공

하고 있는 PubMed 데이터베이스에 수록된 전 세계 생

물학 분야 연구논문의 초록 정보를 통해 분석이 수행되

었다. ABNER[9]와 BANNER[10]는 기계학습을 통해 
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문장 내에 생물학 용어 개체를 추출하는 도구로 사용되

고 있으며, 단백질, 유전체, 세포명 등을 주로 추출하도

록 개발되었다. 한의학 분야 약재 정보와 같은 화합물 

정보는 별도의 개체명 인식도구들이 개발되어졌는데, 

대표적으로 OSCAR4[11] 도구가 사용되어지고 있다. 

특히 문헌으로부터 텍스트마이닝 기법을 이용한 단백

질-단백질 간 상호작용에 대한 연구를 통해 PubMed정

보를 활용한 단백질 네트워크의 구축을 시도하였다

[12][13]. 

한의학 분야 문헌의 텍스트마이닝 기술은 2000년대 

중반 이후 연구가 본격적으로 시작되었다. 2007년 Zhou 

등은 한의학 분야의 증상과 유전자 간의 관계를 

bubble-boostrapping 방법을 통해 증상과 질병 간의 관

계와 질병과 유전자 간의 관계를 추출하여 통합함으로

써 약 20만 개의 증상-유전자 간의 관계를 구축하였다

[14]. 또 다른 유사 연구로 한의학과 유전자, 질병, 한의

학 효과와 한의학 약재 간의 연관 정보를 문헌 분석으

로 통해 TCMGenDIT라는 데이터베이스를 구축하였는

데, 한의학 약재의 치료 기작을 이해하기 위한 유전자 

관계 및 한의학 정보를 같이 제공하고 있다[15].

텍스트마이닝을 연구자들이 손쉽게 사용할 수 있는 

분석 도구의 개발에 관해서는 PathText가 개발되어졌

는데, MEDIE, KLEIO 그리고 FACTA도구를 연계하여 

분석 시스템화 하였다[16].

현재 대부분의 한의학 분야 문헌 분석은 분석 도구를 

통해 얻어진 관련 유전자와 질병 등의 정보를 데이터베

이스로 구축하여 제공하고 있다. 이미 구현된 분석 알

고리즘을 대상 데이터에 적용하여 구축되었지만, 새로

운 한약재와 신규 문헌 정보에 대한 분석을 손쉽게 수

행할 수 있는 분석 시스템이 제공되지 못하고 있는 실

정이다.

Ⅲ. 제안하는 분석시스템 설계

한의학 약재에 대한 문헌 분석을 수행하기 위해 국내 

한약재 학명을 기반으로 PubMed의 문헌 정보를 요청

하고 다운로드 하여 텍스트마이닝 도구를 활용하여 한

약재의 약효성분과 생물학적 네트워크 추출을 수행하

고자 하였다. 이를 구현하기 위해서 본 연구에서는 [그

림 1]과 같이 클라이언트 서버 구조의 분석시스템을 설

계하였다. 클라이언트 프로그램은 Eclipse RCP를 기반

으로 JeUtils, Neo4J manager, NeoClipse 등 관련 오픈

소스 모듈을 기반으로 설계하였으며, BioNewtork는 

PubMed 데이터 구조와 문헌 분석 결과를 기반으로 생

물학적 객체들의 정보를 모델링 하였다. 분석 결과의 

가시화를 위해서 분석된 결과는 그래프 데이터베이스

인 Neo4J를 활용하여 생물학적 네트워크 데이터를 저

장하였으며, 각 노드는 개체명 인식을 통해 추출된 생

물학적 개체로 속성 값을 부여하였으며, 엣지는 상호작

용의 타입을 설정할 수 있도록 하였으며, 데이터의 저

장과 로딩은 Neo4J 에서 제공하는 자바 API를 활용하

여 설계하였다. 또한 분석 시스템과 클라이언트와의 연

계를 위해서 본 연구에서는 NBCR에서 개발한 OPAL

프레임워크를 활용하여 SOAP프로토콜 방식으로 분석

제출과 결과물의 확인이 가능하도록 설계하였다[17].

그림 1. 시스템 구성도

한의학 분야 문헌 분석을 위해서 다운로드된 

PubMed의 xml데이터를 대상으로 크게 3가지 분석을 

진행하였다. 먼저 NCBI로부터 다운로드 받은 xml을 분

석하여 연구자가 기술한 관련 화합물 정보를 추출할 수 

있는 화합물 추출 도구를 개발하였다. 다음으로 문헌의 

제목과 초록을 문장별로 분리하여 OSCAR4[11]를 활용

한 화합물 용어를 추출하였으며, ABNER[9]를 이용하

여 단백질 및 유전자 개체를 추출하였다. 최종적으로 

생물학적 개체 간 상호작용 정보는 MKEM[18] 도구를 

활용하여 추출하였다[그림 2].
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그림 3. 설계된 단백질/유전자의 상호작용 그래프 모델 

그림 2. 관계 추출 프로세스

본 연구에서는 각 한약재에 대한 기존 연구된 논문에

서 추출한 생물학적 네트워크를 저장하고 이를 연구자

들이 손쉽게 검색할 수 있도록 그래프 기반의 데이터베

이스를 최신의 빅데이터 기술을 기반으로 구축하고자 

하였다. 특히 데이터베이스 분야에서도 대용량의 복잡

한 네트워크 정보를 저장하고 관리할 수 있는 NOSQL 

이라는 새로운 형태의 데이터베이스가 등장했으며, 대

용량의 네트워크 데이터를 저장 및 관리할 수 있는 

NOSQL 데이터베이스로 Neo4J를 활용하였다. Neo4J

는 기존의 데이터베이스에 비해 약 1000배의 검색속도

개선이 있으며, 2개의 단백질 간의 최단 거리 검색 등의 

기능 등을 포함하고 있어 향후 구축된 데이터베이스를 

분석하고 확장하고자 할 때 높은 성능을 제공하였다.

현재 텍스트마이닝을 통해 추출된 정보는 아래 [그림 

3]에서와 같이 각 노드를 단백질/유전자 정보를 기반으

로 구성된다. 이러한 정보를 모델링하기 위해 각 노드

의 속성으로는 생체 내의 객체 이름과 엣지의 타입으로

는 상호작용의 타입을 정의하였고, 상호작용 정보에는 

관련된 PubMed의 논문 정보와 문장 정보를 저장하여 

원하는 경우 세부 내용을 검토할 수 있도록 하였다. 또

한 화합물, 한약 재재 등 다양한 정보를 속성정보에 추

가적으로 확장할 수 있도록 설계하였다.

문헌 분석을 통해 수집된 내용을 설계된 한약재에 대

한 생물학적 네트워크의 그래프 데이터베이스(K-herb 

network DB)에 저장하기 위해서, 문헌 분석된 결과물

을 K-herb network DB에 저장할 수 있는 입력 도구를 

개발하였다. 개발 과정은 Neo4J에서 제공하는 자바 라

이브러리를 활용하였으며, 제공된 API를 이용하여 문

헌 분석 결과를 불러와 노드 생성과 상호작용 정보를 

저장하였다. 그래프 데이터베이스로 저장하기에 비효

율적인 PubMed 논문 정보 및 문헌 분석으로 추출된 화

합물 정보는 MySQL을 이용하여 별도로 검색할 수 있

도록 하였다.

향후 확장적인 웹사이트 설계를 위해서 본 연구에서

는 루비 온 레일즈(Ruby on Rails)프레임워크를 활용하

였다. 문헌 분석을 통해 구축된 K-herb network데이터

베이스의 구조를 기반으로 관련된 정보를 검색할 수 있

는 웹서비스 기능은 크게 448개의 한약재의 검색 및 각

각의 한약재별 관련 논문과 화합물 정보를 나타내며 보

다 상세하게 생물학적 네트워크를 내비게이션 할 수 있

도록 사용자 인터페이스를 설계하였다.

Ⅳ. 제안하는 분석시스템 설계 개발

1. 한약재 정보 텍스트마이닝 과정
한약재명을 이용한 문헌분석은 [그림 4]의 과정과 같

이 한약재를 키워드로 PubMed로부터 논문정보를 다운

로드 받아 생물학적 용어 및 네트워크 마이닝 플렛폼을 

통해 분석을 수행하였다. 텍스트마이닝은 각각의 문헌

정보를 화합물정보, 유전자/단백질정보, 생물학적 상호

작용 정보로 나누어 분석을 수행하여 최종적으로 통합 

데이터베이스에 저장하였다.
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그림 4. 문헌 분석 과정

2. 자료 분석을 위한 PubMed 자료 수집
현재 한의학 연구에서 많이 활용되고 있는 약재는 한

국한의학연구원에서 보유하고 있는 다양한 한의학 데

이터베이스를 통해 수집된 정보와 대한약전, 생약규격

집 등 약재 정보를 통해 총 448개의 약재정보를 수집하

였다. 각 한약재의 학명 정보를 활용하여 미국 국립보

건원 산하 NCBI에서 보유하고 있는 PubMed 자료를 

다운로드 받아 한약재 문헌에 대한 총 17,398건의 관련 

논문정보를 수집하여 한약재에 대한 문헌 데이터베이

스 구축을 수행하였다.

3. 화합물 정보 추출기술 개발
본 연구에서는 현대 문헌에서 보고된 한의학 약재에 

대한 정보를 분석하고자 미국 국립보건원 산하 NCBI

의 PubMed와 Entrez의 E-Utilities를 이용하여 자료를 

수집하였다. 다운로드 모듈은 E-Utilities를 개선한 

JeUtils[19]를 활용하였다. 문헌 정보에서 제공하고 있

는 화합물 정보를 추출위해 각각의 논문에서 제공하는 

화합물 정보를 추출하는 프로그램을 통해 총 5,716개의 

화합물 정보가 수집되었다.

추출된 화합물 정보 중 등록번호 정보를 통해 향후 

PubChem [20] 정보와 연계할 수 있도록 데이터베이스

를 구축하였다. 보다 광범위한 화합물 정보를 추출하기 

위해서 화합물 정보를 전문적으로 추출할 수 있는 개체

명인식 도구인 OSCAR4를 활용하여 총 95,925개의 화

합물 정보를 수집하여 통합하였다.

4. 유전자/단백질 정보 추출기술 개발
현재 유전자와 단백질의 개체명 인식 도구로는 다양

한 연구가 진행되고 있으며, 이중에서 ABNER는 단백

질, 유전자, RNA, 세포 등의 개체명을 추출할 수 있는 

도구로 활용하고자 하였다. PubMed 17,398 건의 논문

의 초록정보를 가지고 ABNER를 통한 분석을 수행한 

결과 21,952개의 유전자/단백질 정보를 추출하였으며, 

이를 분석 결과 데이터베이스에 수록하였다.

5. 한약자원 분석 결과
한의학분야의 448개 한약재를 대상으로 분석한 결과, 

현대적 연구방법을 적용한 한약재는 196개이며, 한약재

당 평균 95개의 논문과 107개의 화합물이 보고되는 것

으로 집계되었다. 또한 한의학연구에서 주로 보고된 화

합물 분석결과를 살펴보면 Flavonoids, Antioxidants, 

Glucosides, Alkaloids, Flavonones순으로 빈번하게 보

고되고 있을알 수 있으며, 식물에서 쉽게 접할 수 있는 

화합물들이다[표 1]. 다음으로 한약재별로 다양한 화합

물이 보고된 횟수를 분석해 보면, 양파, 노회, 황금, 등

황, 작약 순으로 많은 화합물이 보고되고 있으며 이는 

해당 한약재의 연구가 활발히 진행되고 있음을 의미한

다[표 2]. 

표 1. 문헌내의 화합물 추출결과
순위 화합물명 보고횟수

1 Flavonoids 781
2 Antioxidants 672
3 Glucosides 470
4 Alkaloids 353
5 Flavanones 326
6 Anthraquinones 308
7 Polysaccharides 307
8 Anti-Inflammatory Agents 299
9 Xanthones 285
10 baicalin 261

표 2. 한약재당 보고된 화합물 통계
순위 화합물명 화합물수

1 양파 3186
2 노회 1919
3 황금 1418
4 등황 1259
5 작약 1209
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반대로 화합물이 다양한 한약재에 동시에 보고된 경

우는 Dinoprostone, Glucosides, Neuroprotective 

agents, Glycosides, Saponins등이 다양한 약재에 포함

되어 진 것으로 연구됨을 알 수 있으며, 특히 

Dinoprostone은 prostaglandin E2를 유발하며 약물로 

알려져 있다.

표 3. 화합물당 보고된 한약재 통계
순위 화합물명 한약재 수

1 Dinoprostone 44
2 Glucosides 38
3 Neuroprotective   Agents 37
4 Glycosides 36
5 Saponins 31
6 Carrageenan 28
7 Triterpenes 27
8 2,2-diphenyl-1-picrylhydrazyl 25
9 Picrates 25
10 Glutathione 24

다음으로 유전자 및 단백질의 출연 빈도를 ABNER

를 통해 분석한 결과를 살펴보면, nerve growth factor, 

catalase, Superoxide dismutase, TNF등이 보고되었다. 

특히 growth factor가 많이 보고되는 특징이 있었다[표 

4]. 또한 한약재별로 다양한 유전자/단백질 정보를 포

함하고 있는 통계[표 5]를 살펴보면 양파, 노회, 동충하

초, 등황, 사프란 순으로 나타난다.

표 4. 한약재 연구에 많이 보고된 유전자/단백질
순위 유전자 보고 횟수

1 nerve growth factor 597
2 catalase 107
3 Superoxide dismutase 100
4 TNF-alpha  76
5 cytokines  68
6 Sea  67
7 glutathione peroxidase  66
8 Bcl-2  61
9 alpha-mangostin  53
10 collagen  53

표 5. 한약재별 보고된 유전자 통계
순위 한약재 유전자갯수

1 양파 12041
2 노회  3777
3 동충하초  2383
4 등황  2099
5 사퓨란  1242

마지막으로 한약재간 많이 연구된 유전자/단백질의 

목록을 살펴보면 SOD, cytokine, TNF-alpha, Bax, 

Bcl-2순으로 나타나며 한약재 연구 시 주로 연구대상

이 되는 유전자들임을 확인할 수 있었다[표 6]. 이는 한

약재 간 효능연구 시 관련 유전자에 대한 효능연구의 

대상을 검색할 때 많은 도움이 될 것으로 보인다.

표 6. 한약재간 많이 연구된 유전자 목록
순위 화합물명 보고 횟수

1 SOD 20
2 cytokines 10
3 TNF-alpha 10
4 Bax  9
5 Bcl-2  9
6 CAT  9
7 PARP  9
8 alkaline phosphatase  8
9 BALB  8
10 cox-2  8

6. 한약자원 분석 결과 검색시스템 원형 개발
한의학 분야 연구자가 직접 관심 있는 한약재의 이름

을 검색하거나 목록을 검색하여 해당 한약재의 다양한 

약제 성분 및 관련 생물학적 네트워크 정보를 열람할 

수 있는 웹사이트를 구현하였다. 한약재 정보를 통해 

상세 정보로 들어가면 관련 논문과 주요 화합물 정보 

및 관련 유전자 정보를 볼 수 있으며, 이와 관련된 생물

학적 네트워크를 팝업 화면을 통해 직관적으로 관련 정

보를 파악할 수 있도록 구현하였다. 루비 온 레일즈는 

HTML5기반의 웹사이트 개발을 위한 고속 개발 환경

을 제공하며, Boostrap과 연계하여 손쉽게 웹사이트 원

형을 개발할 수 있는 프레임워크로 활용되었다. 또한 
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REST서비스를 제공함으로써 향후 모바일 앱 개발과 

연동할 수 있도록 확장성을 고려한 시스템을 구현하였

다[그림 5].

(a) 메인 화면

(b) 검색 화면

그림 5. 한의학 네트워크 웹사이트 화면

7. 네트워크 가시화 설계 및 구현
최근 개발되고 있는 HTML5기반의 웹 프레임워크는 

다양한 자바스크립트 기술을 제공하고 있다 이중에서 

Processing.js[21] 기술은 웹 캔버스를 활용하여 다양한 

가시화 기능을 제공할 수 있는 자바스크립트 개발 도구

로 활용되고 있다. 최근 빅데이터 기술이 진보함에 따

라 다양한 웹 가시화기술이 공개되고 있으나, 생물학적 

네트워크를 내비게이션 할 수 있는 도구를 개발하는데 

핵심적인 객체의 가시화 및 콘트롤 메커니즘을 고려했

을 때 Processing.js는 확장성 있는 내비게이션을 구현

하는데 적합한 모델로 최근 많이 활용되고 있다. 본 연

구에서는 한의학 약재에 대한 생물학적 네트워크의 가

시화를 Neovigator라는 가시화 라이브러리를 활용하여 

구현하였다. 한의학 약재의 성분과 관련된 유전자 및 

단백질간의 상호작용 정보를 가시화하기 위해서는 사

용자가 약재, 유전자 혹은 단백질 정보를 키워드로 검

색하면 가시화 모듈은 그래프 데이터베이스를 검색하

여 해당 키워드의 노드를 검색하여 화면에 나타내며, 

이와 상호작용하는 다양한 노드정보를 노드외곽에 다

이얼 형태로 나타낸다. 

[그림 6]은 실제 구현된 한약재의 생물학적 네트워크

의 한 예로써 사용자가 직접 관련된 상호작용을 클릭하

여 확장할 수 있어 원하는 형태의 생물학적 네트워크의 

가시화를 구현하였다. 또한 복잡한 네트워크는 전체를 

표시할 경우 직관적으로 단백질 및 유전자간의 관계를 

파악할 수 없는 단점이 존재하며, 이를 극복하기 위해

서 각 노드와 연결된 엣지의 정보를 노드 가장자리에 

다이얼형태로 표시하고 연구자가 해당 연결의 내용을 

확인한 이후 해당 엣지를 클릭함으로써 네트워크를 확

장할 수 있는 능동적 네트워크 확장 기능을 제공하였다.

그림 6. 생물학적 상호작용 가시화 화면

Ⅴ. 결론 및 향후 연구

한의학 분야는 최근 현대적인 과학방법론을 도입하

여 현대적인 연구가 빠르게 진행되고 있는 분야로 다양

한 한약재의 정보와 관련된 약재 및 생물학적 기작에 

대한 정보의 중요성이 증가하고 있다. 이 같은 다양한 

정보를 수집하고 제공하기 위해서는 과거 연구된 한의

학 연구의 문헌 정보를 분석하고 이를 체계적으로 데이
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터베이스화하여 지식 기반의 연구로 쉽게 전환할 수 있

도록 한의학 분야 지식 기반 데이터베이스의 구축이 필

수적인 요소가 되었다. 

본 연구에서는 최신의 텍스트마이닝 기술을 통합하

여 한의약 분야 문헌 분석을 손쉽게 수행할 수 있는 분

석 시스템을 개발하였으며, 한의학 약재 448개를 대상

으로 관련된 약재 정보와 생물학적 상호작용 정보를 추

출하여 통합 데이터베이스를 구축하였다. 분석결과를 

통해 한약재별로 주요 화합물과 유전자 및 단백질정보

를 추출할 수 있었으며, 다양한 약재에 분포하고 있는 

화합물과 유전자/단백질 정보를 분석하였으며, 이를 통

해 향후 한약재별 특성을 분석하는데 유용한 정보로 활

용될 것으로 보인다. 구축된 데이터베이스를 연구자가 

손쉽게 검색할 수 있도록 루비 온 레일즈 기반의 웹사

이트의 원형을 개발하였다. 또한 연구자가 직관적으로 

생물학적 네트워크 상황을 파악할 수 있도록 생물학적 

네트워크 가시화 도구를 최신 웹 기술을 활용하여 구축

하였다.

문헌분석결과를 통해 다양한 한약재의 주요성분은 

물론 약재성분별로 어떤 한약재에 존재하는지를 네트

워크  상에서 직관적으로 이해할 수 있음으로써 주요 

한약재의 성분을 파악하는데 활용될 수 있음을 확인하

였다. 현재 신약의 개발 속도가 정체되고 있어서 한의

학 약재를 대상으로 신규 약효 성분의 중요성이 증가하

고 있는 실정이다. 본 한의약 분야 문헌 분석 기술은 향

후 다양한 한의학 분야 약재 성분의 효능 및 생물학적 

기작을 파악하는데 중요한 도구로 활용될 수 있다.
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