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Ⅰ. 서론 및 관련연구

  생의학 분야의 패스웨이는 기술문헌에 출현한 다양한 
전문용어와 그들 간의 의미적 상관 관계를 네트워크 형
식으로 표현한 자료구조로서, 생명공학 관점에서는 단백
질, 유전자, 세포 등의 생체적 요소 간의 역학관계 혹은 
상호작용 등을 세밀하게 기술한 생물학적 심층지식이다[1].
  생물학적 패스웨이는 기존 연구 문헌들을 토대로 생의
학 분야 전문가들에 의한 수작업으로 구축되기 때문에, 
최신 연구 문헌들에 나타난 신규 문헌들이 포함하고 있
는 최신 정보가 패스웨이에 적용되는데 많은 시간을 소
모하게 된다.
  현재 생물학적 패스웨이의 대표로 불리우는 KEGG 패
스웨이도 약 4,000여개의 유전자만을 취급하고 있으며, 
이는 아직도 밝혀지지 않은 경로가 KEGG내에 존재하고 
향후 더 확장될 수 있음을 의미한다[2].
  이러한 문제를 해결하고자, 단백질-단백질 상호작용 
네트워크와 유전자 온톨로지(GO)를 기반으로 단백질간 
상호작용에 신뢰도를 부여하고, 이를 통해 기존 패스웨
이를 재구축하는 기존 연구가 있었다[3-4].
  기존 연구는 기 구축된 단백질-단백질 상호작용 데이
터베이스를 기반으로 패스웨이를 확장하는 방식이기 때
문에, 이 또한 최신 연구 문헌들에 나타나는 정보를  신
속하게 수용하기 어렵다.
  최신 연구 문헌들이 포함하고 있는 정보를 패스웨이에 
적용하기 위해서는, 텍스트 문헌을 기계적으로 분석하여 
세포명, 화합물명, 질병, 약품, 치료법 등과 같은 핵심 용
어들을 자동으로 추출하고, 이들 간의 의미적 연관관계
를 문헌내에 기술된 정보를 바탕으로 식별하는 텍스트 
마이닝 및 정보 추출 기술을 사용하여 최신 정보에 대한 
지식화 작업이 선행되어야 한다.
  본 논문에서는 이러한 텍스트 마이닝 및 정보 추출 기

술을 사용하여 구축된 디지털 학술자원인 VSB(Virtual 
Science Brain) 데이터베이스를 활용하여 생물학적 패스
웨이를 실시간으로 확장하는 시스템과 사용자 인터페이
스를 소개한다.

Ⅱ. 생물학적 패스웨이 확장 시스템 

  생물학적 패스웨이를 확장하기 위한 기반 자원으로 텍
스트 마이닝 및 정보 추출 기술을 사용하여 구축된 디지
털 학술자원인 VSB(Virtual Science Brain) 데이터베이스
를 활용한다.
  VSB는 PubMed 데이터베이스 문헌 중 최근 10년 간 
발행된 문헌 18,032,232건으로 부터 구축되었으며, 핵심
개체와 개체간 관계로 구성되는 트리플 형식의 자료로 
구성된다.

항목 건수

문서(Document) 18,032,232

핵심개체(Entity) 24,336,926

개체간 관계(Relation) 17,925,708

키워드(Keyword) 192,679

동사(Verb) 17,925,550

토큰(Token) 19,703,792

표 1. VSB 데이터베이스 통계 정보

  이와 같이 구축된 VSB와 생물학적 패스웨이와의 연동
은 핵심개체명을 기반으로 이루어진다. 패스웨이 네트워
크 상의 한 노드는 유전자, 단백질 같은 핵심개체로 이루
어져 있다. 이 노드의 이름과 동일한 핵심개체명을 VSB 
데이터베이스에서 검색을 수행하여, 그 결과로 트리플(개

생물학적 패스웨이 실시간 확장 시스템
Biological Pathway Real-time Expansion System

최 윤 수, 전 선 희, 서 동 민, 유 석 종

한국과학기술정보연구원

Yunsoo Choi, Sun-hee Jeon, Dongmin Seo, 

Seok Jong Yu

Korea Institute of Science & Technology Information 

 요약

생물학적 패스웨이는 기존 연구 문헌들을 토대로 생의학 분야 전문가들에 의해 수작업으로 구축되기 때문에, 신규 문헌들이 포

함하고 있는 최신 정보들이 패스웨이에 적용되는데 많은 시간을 소모하게 된다. 본 논문에서는 텍스트 마이닝 및 정보 추출 기

술을 사용하여 구축된 디지털 학술자원인 VSB(Virtual Science Brain) 데이터베이스를 활용하여 실시간으로 생물학적 패스웨이를 

확장하는 방법과, 이를 위한 사용자 인터페이스를 소개한다.
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체-관계-개체)을 가져온다. 이 트리플과 생물학적 패스웨
이 네트워크를 연결하여, 네트워크를 확장하게 된다.

순번 핵심개체 종류 건수

1 compound (복합물) 5,088,700

2 disease (질병) 5,176,030

3 drug (약물) 843,270

4 enzyme (효소) 902,560

5 symptom (증상) 436,280

6 gene_prod (산출물) 4,926,480

표 2. 핵심개체 종류

   본 논문에서 사용하는 핵심개체 중 단백질명은 하나
의 단백질명에 대해 여러 개의 동의어를 가지고 있는 경
우가 대부분이다. 이러한 동의어들로 인해 검색되고 통
합되어야할 트리플이 검색되지 않는 상황을 방지하기 위
하여, 동의어 사전을 구축하였다.
  최초 수집되는 패스웨이 대상이 KEGG였기 때문에, 
KEGG 문서내에 지정되어 있는 동의어를 1차 대상으로 
작업하고, 향후 다양한 패스웨이들과의 연계 및 통합을 
위해, 인간 유전자, 동의어, 단백질 이름 등에 대한 정보
를 담고 있는 HGNC(HUGO Gene Nomenclature 
Committee)로 부터 동의어를 추출하여 KEGG에서 추출
한 동의어와 통합, 확장하여 19,477 건의 동의어 쌍을 확
보하였다.

▶▶ 그림 1. 패스웨이 확장 인터페이스

  VSB를 사용하여 생물학적 패스웨이에 대한 무조건적
인 확장을 수행하면, 매우 복잡하고 거대한 네트워크가 
생성되게 된다. 이는 패스웨이를 이용한 분석을 위해 적
합하지 않다. 
  사용자 인터페이스는 연구자들이 실시간으로 관심있는 
후보 노드들에서 패스웨이 확장을 수행할 수 있도록 구
성되었다. <그림 1>은 패스웨이 확장을 위한 인터페이스
로, 대상 패스웨이를 검색하고, 화면에 적재하고, 패스웨
이내에 있는 관심 노드를 확장하는 기능을 제공하도록 
구성되었다.

▶▶ 그림 2. 확장된 생물학적 패스웨이

  <그림 1>은 알츠하이머 패스웨이를 최초 적재한 상태
이고, <그림2>는 관심 노드들을 선택하여 확장된 패스웨
이를 보여준다. <그림 1>과 비교하여 <그림 2>는 노드들 
간의 연결이 더 강화되고, 새로운 연결이 실시간으로 생
성되었음을 보여준다. 

Ⅲ. 결론 및 향후연구

  본 논문에서는 기존에 수작업으로 구축되던 생물학적 
패스웨이에 대해, 생의학분야의 최신문헌에 대한 신규정
보를 이용하여 실시간으로 확장하기 위한 방법과, 이에 
대한 편의성을 위한 사용자 인터페이스를 제안하였다. 
본 논문의 결과물인 실시간 패스웨이 자동확장 시스템은 
기존 패스웨이에서 발견할 수 없었던 질환을 발생시키는 
새로운 기전의 후보 단백질/유전자 발견에 활용이 가능
하다.
  향후 기반이 되는 VSB에 대한 정확도를 향상시키는 
연구와, 확장된 생물학적 패스웨이를 생의학 분야에서 
사용하는 다른 분석 도구들과 연계하는 방안에 대한 연
구를 수행하여 전체적인 성능과 활용성을 보강할 예정이다.
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