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 요약  Abstract

Post-genome 시 에는 유 체뿐만 아니라 단

백질에 한 연구의 필요성이 증 되고 있다. 

특히 단백질-단백질 상호작용  단백질 네트

워크에 한 연구를 기반으로 체 생물 시스템

을 분석하는 연구가 요한 이슈로 떠오르고 있

다. 기존에 생물학자들이 실험을 통해서 증명한 

사실들을 논문이나 기타 매체를 통해서 공개를 

하고 있다. 하지만 공개된 정보의 양이 방 하

므로 생물학자들이 정보를 효율 으로 이용하

지 못하는 경우가 많다. 인터넷의 발달로 하루

에도 수 없이 쏟아져 나오는 연구 성과들에 쉽

게 근이 가능해졌다. 이러한 매체로부터 생물

학  의미를 가지는 정보를 효과 으로 추출하

는 일이 요하게 두되었다. 따라서 본 연구

에서는 인터넷상에 공개된 다량의 논문  기타 

정보 매체로부터 단백질-단백질 상호작용 정보

를 추출한 데이터베이스로부터 단백질의 네트

워크를 구성하고 단백질 네트워크를 통해서 생

물학  의미를 가지는 여러 가지 경로 분석 알

고리즘을 설계하고 구 한다.

In the post-genomic era, researches on 

proteins as well as genes have been 

increasingly required. Particularly, work on 

protein-protein interaction and protein network 

construction have been recently establishing. 

Most biologists publish their research results 

through papers or other media. However, 

biologists do not use the information 

effectively, since the published research results 

are very large. As the growth of internet, it 

becomes easy to access very large research 

results. It is significantly important to extract 

information with a biological meaning from 

varisous media. Therefore, in this research, we 

efficiently extract protein-protein interaction 

information from many open papers or other 

media and construct the database of the 

extracted information. We build a protein 

network from the established database and 

then design and implement various pathway 

analysis algorithms which find biological 

meaning from the protein network.

 

* 본 연구는 산업자원부의 지역 신 인력양성사업의 연구결과로

  수행되었음.
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Ⅰ. 서 론
최근 고속 인터넷의 보편화로 인해 거의 부분

의 연구 분야에서 발표하는 연구 실 들이 인터넷을 

통해서 근이 가능해졌다. 생물학자들의 연구 결과

도 마찬가지로 인터넷을 통해서 근이 가능하다. 따

라서 많은 양의 연구 결과물들을 통해서 단백질-단백

질 상호작용정보를 표 하는 네트워크를 구성하기가 

쉬워졌다. 이러한 연구 환경의 변화로 기존의 생물학

자들이 실험을 통해서만 얻을 수 있었던 사실들을 미

리 가상실험을 통해서 가설을 세우고 비 검증을 하

거나 구축된 네트워크를 통해서 여러 가지 생물학  

의미를 찾을 수 있을 것이다. 한 요한 허  단백

질 등을 찾아내어 신약개발에도 도움이 될 수 있을 

것이다. 최단 (shortest) 경로 알고리즘을 통하여 시

작 단백질로부터 목표 단백질까지의 최단거리 경로

를 얻어 생체에서 진행되고 있는 경로를 측하고 실

험에 용할 수 있는 실마리를 제공할 수 있을 것이

다. 기능 경로(functional pathway)를 바탕으로 하는 

알고리즘을 이용하여 같은 기능을 수행하는 단백질

의 군 (cluster)을 발굴할 수 있으며 나아가서 기능이 

알려져 있지 않은 일련의 단백질 군의 기능을 유추할 

수 도 있다. 이는 궁극 으로 시행착오를 통해서 실

시되는 많은 생화학  생명과학 실험을 좀 더 용이

하게 수행 할 수 있도록 도울 수 있을 것이다. 실제 

생체 실험을 통해 얻은 가 치 (weight value)를 바

탕으로 한 알고리즘을 통해 가능한 경로를 분석할 수 

있으며, 이를 바탕으로 신호 이 네트워크  경로 

분석이 가능하게 된다.

본 연구에서는 단백질-단백질 상호작용 정보가 들

어 있는 데이터베이스로부터 단백질 네트워크를 구

성하고, 구성된 네트워크를 이용하여 생물학  의미

를 찾을 수 있는 경로분석 알고리즘을 구 한다. 본 

논문의 2장에서는 경로분석 로그램에 사용한 여러 

가지 알고리즘을 설명하고 3장에서는 경로분석 로

그램의 구조와 기능에 한 설명을 한다. 

Ⅱ. 경로분석 알고리즘
단백질 경로 분석 알고리즘은 생물학 인 의미를 

지니는 경로를 찾는 것이 목 이므로 일반 인 검색 

알고리즘과는 다른 근이 필요하다. 경로 비용이 없

는 경우의 최단 경로 검색을 효율 으로 수행하기 

한 단순 양방향 검색 알고리즘과 경로 비용이 있는 

경우에는 가 치에 따라서 경로를 설정하는 가 치 

검색 알고리즘 그리고 단백질의 생화학  기능 경로

를 따라서 검색을 하는 기능 심 경로 검색 알고리

즘으로 나 어 볼 수 있다.
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▶▶ 그림 1. 양방향 최단 경로검색

1. 양방향 최단 경로검색 알고리즘
상호작용 하는 두 단백질 사이의 최단경로를 검색

한다. 경로비용이 모두 같다는 제로 이루어지는 검

색으로 가장 은 개수의 노드를 거치는 경로를 탐색

하게 된다. 검색 속도 향상을 해서 양방향으로 검

색을 진행한다. [그림 1]에서 v1이 시작 노드가 된다. 

그리고 v16을 종료 노드로 보게 되면 단 방향 알고리

즘은 시작 노드 v1로부터 시작해서 모든 노드들을 한 

번씩 방문하게 된다. 그 게 되면 시간과 비용이 증

가 하므로 양방향으로 검색을 하게 된다. 즉, v1노드

에서 인 한 노드 v2, v3, v13을 평가 하고 난 후 

같이 v16에서도 인  노드 v12, v13, v15를 평가하게 

된다. 이 과정에서 서로 상 방 측에서 근한 노드

를 먼  발견한 경우 그 노드를 포함한 경로가 최단 

경로가 되는 원리 이다. [그림 1]에서는 v13노드를 통
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한 경로 v1, v13, v16이 최단 경로로 검색되어 진다.

2. 가중치 중심 경로검색 알고리즘
두 단백질 사이의 상호작용 하는 정도에 따라 부여

된 가 치가 높은 노드들을 순회하며 검색한다. 본 

연구에서는 가 치의 기 으로 연구 논문에 실험 결

과로 자주 등장 하게 되는 빈도수에 따라서 한 

가 치를 부여 했다. 즉, 많은 연구 논문의 실험 결과

로 등장하는 상호작용은 그만큼 신뢰도가 있다는 반

증이 되므로 신뢰성에 기반을 둔 경로 검색이 필요할 

경우 사용하게 되는 검색 알고리즘이다. 

[그림 2]에서와 같이 시작 노드 v1에서는 인 한 

노드 v2, v3, v13까지의 간선의 가 치를 모두 단

해본 후 가 치가 큰 v2로의 경로를 설정하게 된다. 

같은 방식으로 진행을 하다가 순회가 발생하는 경우

에는 이  단계로 돌아가 다음으로 높은 가 치를 가

지고 있는 경로를 설정하고 진행하게 된다.
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▶▶ 그림 2. 가중치 중심 경로검색

3. 기능 중심 경로검색 알고리즘
시작 으로 주어진 단백질과 연결된 단백질  시

작 에 해당하는 단백질의 기능과 일치하는 노드들

을 따라서 경로를 검색한다. [그림 3]에서 v1이 시작 

노드인 경우에 해당한다. v1은 f1, f2, f3의 기능을 가

지고 있으므로 먼  순서상 검색을 원하는 기능을 선

택을 하게 되면 선택된 기능에 한 경로를 탐색하게 

된다. [그림 3]에서와 같이 각각 f1기능을 가진 경로

와 f2, f3의 기능 경로를 모두 검색 할 수 있게 된다.
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▶▶ 그림 3. 기능 중심 경로검색

4. 단방향 기능 검색 알고리즘
기능 경로 검색과 단 방향 검색 알고리즘을 병행한 

알고리즘으로 일정 단계까지의 기능 경로를 볼 수 있

는 알고리즘이다. 검색 시에 검색을 원하는 기능과 

단계를 명시하게 되면 [그림 4]와 같이 f2의 기능을 

가진 단백질 경로를 2단계까지 탐색하는 기능을 지원

하게 된다. 먼  노드 v1에서는 인  노드 v2, v3, 

v13이 가지고 있는 기능을 검사한 후에 질의에서 요

청한 f2의 기능을 가지고 있는 노드를 경로에 포함 

시키게 된다. 그리고 노드 v1으로 부터 같은 거리에 

존재하는 모든 노드 즉 v2, v3, v13이 모두 평가가 되

고 나면 단계 2로 넘어 가게 된다. 단계 2의 모든 노

드에서도 단계 1에서의 평가 작업을 반복 하게 된다.
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Q : f2의 기능을 가진 단백질 경로를 2단계까지 탐색 하시오.
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▶▶ 그림 4. 단방향 기능 검색
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5. 가중치 기능 고려 검색 알고리즘
단백질 노드의 기능 경로와 가 치 검색 알고리즘

이 복합된 형태로 된 알고리즘이다. [그림 5]에서 언

된 질의가 들어오게 되면 먼  시작노드 v1의 인  

노드 에 같은 기능을 하는 노드를 선택하게 된다. 

그리고 인  노드 에 같은 기능을 하는 노드가 여

러 개 인 경우 노드와의 간선의 가 치를 비교한 후 

가 치가 높은 쪽 경로를 선택하게 된다. 같은 방식

으로 경로를 설정하다가 만약 원하는 기능의 노드가 

존재 하지 않는 경우에는 간선의 가 치가 높은 경로

를 선택하고 진행한다. 종료 조건은 질의에서 명시한 

단계에 이르게 되거나 모든 노드를 방문한 경우에 종

료하게 된다.
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Q : 시작점 v1에서 기능 f2를 가지는 MFED 경로를 10단계까지 출력하시오.
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Q : 시작점 v1에서 기능 f2를 가지는 MFED 경로를 10단계까지 출력하시오.

▶▶ 그림 5. 가중치 기능 고려 경로검색

Ⅲ. 단백질 경로분석 프로그램
1. 프로그램 구성
시스템의 구성은 [그림 6]과 같이 PPI(Protein-to 

-Protein) 데이터베이스, 단백질 경로 분석 로그램, 

결과 출력 로그램으로 구성이 된다. 텍스트 마이닝 

로그램으로부터 수집한 PPI 데이터베이스에 속

해서 PPI 정보를 네트워크로 구성을 한다. 구성된 네

트워크에 다양한 형태의 알고리즘을 용하여 생물

학  의미를 가지는 경로 혹은 단백질을 검색한다.

Protein to Protein
Interaction DB

단백질
네트워크 구축

결과
시각화

단백질 경로 분석

▶▶ 그림 6. 경로 분석 프로그램의 구성

2. 프로그램 모듈의 기능
경로 분석 로그램의 기능은 크게 사용자 인터페

이스 모듈, 데이터베이스 모듈, 경로 분석 모듈, 경로 

분석 출력 모듈로 구성이 된다. [그림 7]과 같이 PPI 

DB로부터 네트워크 모듈이 데이터를 읽어와 네트워

크를 구축한다.[1] 경로분석 모듈은 네트워크 모듈에 

의해서 논리 인 네트워크가 구축이 되면 인터페이

스 모듈을 통해서 사용자의 요청을 받게 된다. 사용

자의 다양한 요청이 들어오게 되면 인터페이스 모듈

은 경로 분석 모듈을 호출하여 네트워크를 한 알

고리즘을 이용하여 순회하게 된다. 실행결과로 나오

는 경로는 네트워크상에 기록이 되고 경로 출력 모듈

을 호출하게 되면 하게 기록된 경로를 

InterViewer[6]와 같은 로그램을 통해서 보여  

수 있는 형태의 일구조로 출력을 한다. 

네트워크 모듈

PPI DB

경로분석 모듈 경로분석 출력 모듈

인터페이스 모듈

네트워크 모듈

PPI DB

경로분석 모듈 경로분석 출력 모듈

인터페이스 모듈

▶▶ 그림 7. 경로 분석 프로그램 모듈
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Ⅳ. 결 론
본 논문에서는 단백질-단백질 네트워크를 구축하

고 구축한 단백질 네트워크를 통해서 단백질 경로 분

석을 할 수 있는 로그램을 설계하고 구 하 다. 

단백질 경로 분석 로그램에서는 두 단백질 사이의 

최단 경로검색, 상호 계 특성에 따라 부여된 가 치

가 높은 경로를 분석, 단백질의 생물학 인 기능에  

따른 경로분석 등의 기본 인 분석 알고리즘을 제시

하 고, 기본 알고리즘을 복합 으로 용하여 단계

으로 검색할 수 있도록 하는 복합 알고리즘을 개발

하여 제시하 다. 분석된 결과는 사용자가 직 으

로 알 수 있도록 별도의 InterViewer[6]와 같은 GUI

툴과 연동 할 수 있도록 구 했다. 체 상호작용 

계를 네트워크로 구축함으로 인해 이를 통해 HUB 

단백질을 심으로 클러스터가 형성되는 것을 확인

하는 게 가능하며, 다양한 알고리즘을 통한 분석 방

법을 제공함으로서 신호 이 경로를 측할 수 있게 

하 다.

향후 연구방향으로는 구축된 네트워크를 통해서 생

물학  의미를 찾을 수 있는 다양한 알고리즘을 더 

개발하고 사용자가 직 으로 악하고 다양한 질

의를 처리할 수 있는 경로 출력 모듈을 개발 하고자 

한다.
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