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요약 단백질 상호작용 네트워크의 데이터의 양이 증가함에 따라 이를 보다 쉽게 분석하기 위해 고속으로 시각화 방법이 

요구되고 있다. 본 논문은 방대한 단백질 상호작용 네트워크에서 물리적 관계도가 높은 단백질을 중심으로 다단계에 걸쳐 

스프링-포스(spring force)레이아웃 기법을 적용하여 그래프를 시각화하는 방법을 제안한다. 본 논문에 따른 단백질 

상호작용 네트워크에서 시각화하는 방법은 물리적 관계도가 높은 단백질을 선정하는 단계, 선정된 단백질을 기반으로 

네트워크를 합병하는 단계 및 합병된 노드들을 확장하는 단계를 거쳐 시각화하는 것을 특징으로 한다. 이에 따라, 단백질 

상호작용 네트워크를 균형 상태의 그래프로 표현하고 고속으로 시각화할 수 있다는 장점이 있다. 
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1. 서론  

일반적으로 하나의 단백질은 고유한 기능을 가지고 있

지만, 생체 내에서 특정한 생물학적 역할을 하기 위해서 

여러 다른 단백질들과 다양한 상호작용을 한다. 현재, 대

부분의 단백질간의 상호작용 데이터는 ‘Yeast Two-

Hybrid’ 와 ‘co-AP/MS’라는 생물학적 실험을 통해 빠르

게 추출 되고 있으며, 추출된 데이터는 BIND[1], DIP[2], 

MINT[3], BioGRID[4] 등과 같이 데이터베이스에 체계

적으로 관리되고 있다[5,6].   

이러한 단백질들간의 상호작용 데이터를 단백질은 노

드로 이들 사이의 상호작용을 에지로 표현하면 네트워크

로 나타낼 수 있다[3]. 방대한 단백질들 사이의 복잡한 

관계들로부터 특정 단백질이 아닌 전체적인 생체 메커니

즘을 효과적으로 분석하기 위해 네트워크를 빠르면서 균

형적인 그래프로 시각화 방법이 요구된다.  

단백질 상호작용(PPI: protein-protein interaction) 네

트워크를 시각화하기 위해 ‘Force-Directed 

Placement’(FDP)[7] 알고리즘이 많이 사용되고 있다[8]. 

이 알고리즘은 노드와 에지의 집합에 대해 force를 지정

하여 균형 상태를 이루도록 레이아웃한다. 에지들이 겹쳐

져 레이아웃되는 것을 방지하기 위해, 인접노드들간의 에

지는 서로 당기는 local force로 보며, 비인접노드들은 서

로 밀어내는 global force로 본다. 이 알고리즘은 융통성 

있고 구현하기 쉬우며 드로잉 결과도 양호하기 때문에 많

이 사용되지만, 대용량의 데이터에 대해서는 느리다는 단

점이 있다. 속도향상을 위해 노드집합에 대해 다단계로 

클러스터를 이룬 후, 이를 확장하는 과정에서 FDP를 적

용하는 ‘Multilevel for Force-Directed Placement’ 

(MFDP) 알고리즘이 있다[9].  그러나, 단계별로 시작노

드를 무작위로 설정하며 각 반복 단계에서 시작노드의 인

접노드 중 한 노드만을 선택해 합병을 수행하므로 허브노

드와 같이 한 노드에 이웃노드들을 많이 가지고 있는 경

우는 이를 처리하는데 시간이 많이 소요된다. 또한, 성장

하는 네트워크에서 새로운 노드가 추가될 때 새로운 노드

들은 허브에 링크를 향하는 “선호적 연결” 특징을 가지고 

있으며[10], 이러한 특징은 PPI 네트워크에도 적용된다. 

이에 본 논문에서는 물리적 관계도가 높은 노드를 중심으

로 다단계 시각화 방법을 제안한다.  

  

2. HubSeededMFDP

MFDP 알고리즘은 무작위로 한 노드를 선정한 다음, 

연결된 다른 한 노드와의 합병 여부를 계산한 후, FDP 

알고리즘으로 확장하여 시각화한다. 노드들을 한꺼번에 

합병하기 위해 기존 MFDP알고리즘에 대해 피벗노드 선

정단계, 합병단계, 확장단계를 다음과 같이 개선한다.  
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2.1 피벗노드 선정 

합병과정을 수행하기 위해 기준이 되는 피벗노드는 다

음과 같이 순위화된다. 네트워크상에서 다른 단백질들과 

많은 관계를 가지고 있는 단백질일수록 허브노드이므로 

연결된 그래프에서 인접노드가 가장 많은 노드를 피벗노

드로 선정한다. 예를 들어 그림 1의 그래프에서 모든 노

드들이 합병노드가 아닌 경우, 이들을 인접노드 순으로 

정렬하면 List1과 같이 정렬된다. 

 

 
 

그림 1 피벗노드 선정의 예 

 

여기서, 1, 2, 4, 10번 노드들은 모두 인접노드의 수가 

3으로 동일하다. 만약, 그림 1이 합병과정을 몇 번 수행

한 후, 1, 2, 4, 10번 노드들이 합병노드이고 각 합병노드

의 합병된 노드의 수(nested degree)가 각각 5, 4, 3, 2로 

다르다고 가정하자. 단계별 합병과정에서 한 노드를 기준

으로 계속 합병되는 것을 방지하기 위해, 인접노드수가 

같다면, nested degree와의 합이 가장 작은 노드에 우선

순위를 두어 정렬한다. 이에 따라, List1은 10, 4, 2, 1, 3, 

7, 8, 5, 6, 9, 11 순으로 정렬된다. 정렬된 리스트에 대해 

방문하지 않은 노드들 중 순위가 제일 높은 노드를 피벗

노드로 선정한다. 피벗노드 선정을 위한 노드의 정렬된 

리스트를 구하는 때는, 합병과정에서 정렬된 리스트를 모

두 방문한 경우를 합병과정의 한 단계로 보고, 이 단계가 

끝날 때마다 합병그래프에 대한 피벗노드 선정을 위한 노

드에 대한 정렬된 리스트를 구한다. 

 

2.2 합병과정(Coarsening Step)

각 합병 단계별로 그래프의 피벗노드를 중심으로 연결

된 모든 노드들을 리스트에 저장하여 합병된 새로운 노드

로 대치하여 최종그래프의 크기가 특정수일 때까지 합병

과정을 반복하여 최종 합병 그래프를 만든다.  

합병과정 시, 특정노드위주로 합병되는 경우, 확장과정 

단계를 많이 거치게 되므로 이를 방지하기 위해 

cutValue를 설정한다. nested degree가 높은 노드들끼리 

합병되지 않기 위한 cutValue 선정은 다음과 같다. 노드

리스트의 각 노드의 nested degree에 대해 내림차순 정

렬을 한 후, “상위 20%에 해당하는 nested degree” 이

면서 “nested degree의 평균보다 큰 값” 에 해당하는 최

소 nested degree를 cutValue로 설정한다. 

예를 들어 그림 2의 초기 그래프에 대해 1번 노드가 

피벗노드이므로 인접노드인 2, 3, 4번 노드를 합병하여 합

병노드 c1을, 다음 피벗노드 10번 노드의 인접노드인 7, 

8, 11번 노드를 합병하여 합병노드 c2로 대치한다. 다음 

피벗노드 5번 노드에 대해 인접노드인 c1의 nested 

degree가 cutValue와 동일하므로 합병을 하지 않는다. 6, 

9번 노드도 인접노드가 c1이므로 합병을 하지 않고 합병 

1단계를 마친다. 다음 합병단계에서 피벗노드 c1노드의 

인접노드 5, 6, 9, c2노드에 대해 nested degree가 

cutValue와 동일한 c2노드를 제외한   노드들을 합병하

여 c3노드로 대치한다. 다음 피벗노드인 c2노드의 인접노

드 c3이 nested degree는 cutValue인 7이므로 합병 2단

계를 마친다. 합병된 그래프의 사이즈가 2이므로 모든 합

병과정을 마친다. 

 

 
그림 2 합병과정 예 

 

2.3 확장과정(Expansion Step)

확장과정에서 FDP과정을 조금 수행할수록 레이아웃 

속도가 향상되므로 최대한 FDP의 최종 상태에 가깝도록 

nested node들을 위치시키도록 한다. 이를 위해 먼저, 피

벗노드를 중심으로 합병된 노드들을 자연거리상수
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(natural spring length)를 지름으로 하는 원주 위에 균일

하게 위치하도록 확장한다. 균일하게 위치 선정은 각 합

병노드들의 nested degree로 원주를 분할하여 분할 포인

트(partition point)를 설정한다. 균형상태의 그래프는 노

드들간의 관계 정보를 이용하므로 이전 확장단계에서 위

치가 확정된 노드와 관계가 있는 노드는 대표위치(main 

position)를 구한 후, 대표위치와 가까운 분할 포인트에 

해당 노드를 위치시킨다. 합병그래프의 모든 합병노드들

이 각기 한번씩 확장을 거친 경우를 확장과정의 한 단계

로 보고, 모든 합병노드가 확장될 때까지 이 단계를 반복

한다.  

그림 2에 대한 최종 합병 그래프인 그림3-(1)의 1단계 

확장과정은 그림 3과 같다.  

 
 

그림 3 1단계 확장과정 

 

합병노드 c3과 c2의 nested node는 각각 {c1, 5, 6, 

9}와 {10, 7, 8, 11}이다. 각 합병노드의 피벗노드인 c1과 

10을 제외한 각각 나머지 3개의 노드에 대한 분할 포인

트를 그림 3-(2)와 같이 설정한다. 확장 1단계이므로 이

전 확장단계에서 위치가 확정된 노드가 없으므로 그림 

3-(3)과 같이 설정된 분할 포인트에 차례로 nested node

를 위치시킨다.  

1단계 확장의 최종 그래프 그림 3-(4)에 대한 합병노

드 c1의 2단계 확장은 그림 4와 같다.  

 
 

그림 4 2단계 확장과정 

 

합병노드 c1의 nested node는 {1, 2, 3, 4}이므로 피벗

노드 1번 노드를 기준으로 분할 포인트를 그림 4-(1)과 

같이 설정한다. 분할 포인트의 선택은 이미 이전 확장단

계에서 위치를 확정한 노드들에 대해 이웃노드가 많은 노

드부터 시작한다. 2번 노드는 8, 9번 노드와 4번 노드는 

6, 7번 노드와 3번 노드는 5번 노드와 이웃이므로 2, 4번 

노드부터 분할 포인트를 선택한다. 분할 포인트의 선택은 

이웃노드와의 관계를 고려한 대표위치를 계산한 후, 이 

대표위치와 가까운 분할 포인트에 해당 노드를 위치시킨

다. 대표위치는 이웃노드들의 좌표로부터 최소, 최대의 x, 

y좌표를 구한 후, x, y좌표의 평균값으로 정한다.  예를 

들어, 2번 노드의 대표위치의 최소 x좌표는 9번 노드의 x

좌표, 최대 x좌표는 8번 노드의 x좌표, 최소 y좌표는 8번 

노드의 y좌표, 최대 y좌표는 9번 노드의 y좌표 이므로 

이들의 평균을 대표위치의 x, y좌표로 정한다. 이에 따라, 

2번 노드와 4번 노드의 대표위치는 그림 4-(2)와 같다. 

대표 위치가 선정되면, 그림 4-(3)와 같이 각 노드의 대

표위치와 가까운 분할 포인트에 해당 노드를 위치시키고, 

나머지 노드인 3번 노드는 빈 분할 포인트에 위치시킨 후 

FDP를 수행하면 그림 4-(4)와 같이 최종적으로 그래프

를 레이아웃한다. 

 

3. 실험 결과 

3.1 구현 환경 

HubSeededMFDP 알고리즘은 한국전자통신연구원의 

바이오인포매틱스팀에서 개발한 바이오 상호관계 네트워

크 시스템인 bioINET의 프레임워크 상에 구현하였다. 

bioINET의 PPI네트워크 레이아웃의 특징은 네트워크의 

Connected Graph별로 (0,0)좌표를 기준으로 해당 레이아
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웃 알고리즘으로 시각화를 수행 후, 노드수가 많은 그래

프부터 우선적으로 배치한다. 각 그래프들이 배치되는 범

위는 이전에 배치된 그래프의 최대높이와 최대너비 범위

를 기준으로 좌표를 상대적으로 조정하여 배치하도록 한

다. FDP 수행 시 파라미터로는 natural length는 50, 

global force 계산시 사용되는 상수 C는 0.3, FDP수행의 

중단을 결정하는데 사용되는 상수 tol은 0.1을 설정하였

으며, FDP의 최대 수행 회수에 대한 파라미터를 추가하

여 100으로 설정하였다. 

bioINET시스템은 자바로 구현되었으며, 데이터베이스

는 오라클 XE를 사용하였다. bioINET의 전체적인 인터페

이스는 그림 5와 같다.  

 

 
그림 5 bioINET 인터페이스 

 

실험은 CPU가 3.4GHz Pentium4, 메모리는 4GB이며 

OS는 Windows XP인 시스템 상에서 수행되었다. 

 

3.2. 성능 평가 

PPI네트워크의 공개 DB인 DIP(Database Interacting 

Proteins)[11]으로부터 데이터를 수집하여 MFDP 알고리

즘과 HubSeededMFDP 알고리즘을 비교한 결과는 표 1

과 같다.  

 

표 1 MFDP와 Hub-Seed MFDP의 시각화 속도 비교 

크기 시각화 시간(ms) (%) 

종 

Node/Edge MFDP 
Hub-Seeded 

MFDP 
향상률

Yeast 4534/16383 363750 294687 19 

C. 

elegans 
2353/3334 118766 44172 63 

E. Coli 1833/6948 48156 30109 37 

D. 

melanog

aster 

887/1116 19516 8469 57 

Homo 

Sapiens 
846/1012 3875 2328 40 

전반적으로 노드의 수가 많은 네트워크일수록 시각화 

속도가 향상되었으며, 특히 C. elegans 의 경우 최대 

63%까지 향상되었다. 특별히 살펴볼 부분은 Yeast와 E. 

Coli의 경우, 노드 수에 비해 향상률이 낮은 점이다.  

먼저, 이를 위해 표 1의 종별 PPI네트워크의 크기에 

대해 노드당 이웃노드의 수를 살펴보면 표 2와 같다. 

 

표 2 종별 PPI네트워크의 노드당 이웃노드의 수 비교 

종 노드당 이웃노드의 수 

Yeast 3.6133 

C.elegans 1.4169 

E. Coli 3.79 

D. melanogaster 1.2518 

Homo Sapiens 1.196 

 

Yeast와 E. Coli의 경우 다른 종에 비해 노드당 이웃노

드의 수가 3배 정도 많음을 알 수 있다. 이는 허브노드를 

중심으로 다른 이웃노드들간에 서로 복잡한 관계가 많이 

이루어졌음을 말한다. 즉, 허브노드만을 중심으로 밀집되

어 있을수록 시각화 속도의 향상이 큼을 보인다. 

또한, D. melanogaster 와 Homo Sapiens의 경우, PPI

네트워크의 크기는 비슷하지만 속도 향상률에서는 차이가 

크게 나는 경우를 살펴보자. 이를 위해, 합병노드를 생성

하는 회수 및 FDP 수행 회수를 비교하면 표 3과 같다. 

 

표 3 합병노드 생성 회수 및 FDP 수행회수 비교 

합병노드생성 회수  

/ FDP 수행회수 
Species 

MFDP 
Hub-Seeded 

MFDP 

Yeast 4434/52 488/6 

C.elegans 2038/ 106 262/29 

E. Coli 1443/42 152/12 
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D. melanogaster 857/42 116 / 4 

Homo Sapiens 601/123 133 / 54 

 

이와 같이, HubSeededMFDP의 합병, 확장 과정이 줄

어듦에 따라 시각화하는 시간이 줄어든다. 특히, D. 

melanogaster의 경우, HubSeededMFDP의 합병노드 생

성 회수 116회로 MFDP의 합병노드 생성 회수 857회에 

비해 많이 줄었음을 알 수 있다. 또한, D. melanogaster

의 경우 MFDP에서는 합병을 수행한 회수가 857로 많이 

이루어진 반면, Homo Sapiens에서는 601회로 D. 

melanogaster에 비해 적음을 보이고 있다. 이는 D. 

melanogaster 가 허브노드를 많이 포함하고 있어 MFDP

를 수행할 경우 허브노드를 중심으로 여러 번의 합병노드 

생성 과정이 이루어지고 있음을 뜻하고 있으며, 그림 6과 

그림 7에서도 그 차이를 알 수 있다. 

 

 
 

그림 6 D. melanogaster 시각화 예 

 

 
 

그림 7 Homo Sapiens 시각화 예 

 

따라서, 표 2 및 표 3에 의한 결과 해석을 통해, 물리

적 관계도가 높은 노드 정보를 이용하여 시각화하는 

HubSeededMFDP 알고리즘이 방대한 단백질 상호작용 

네트워크를 고속으로 시각화할 수 있음을 보였다.  

 

4. 결론

단백질 상호작용 네트워크의 데이터 양이 증가함에 따

라 분석의 용이성을 위해 이를 고속으로 시각화 하는 작

업이 요구되고 있다.  

본 논문에서는 물리적 관계도가 높은 노드 중심으로 

합병 및 확장의 다단계 시각화를 수행하는 허브노드 중심

의 시각화 방법이 기존 그래프 레이아웃 알고리즘에 비해 

시각화 속도를 최대 63%까지 향상시켰음을 살펴보았다. 

특히, 네트워크가 클수록 또한, 허브노드로 밀집된 노드의 

수가 많은 네트워크일수록 더욱 효과적임을 보였다.  

향후 과제로는 시각화 속도를 더욱 향상하기 위해 

cutValue 선정 방법 및 적합한 파라미터 설정 방법이 요

구되며, 신호전달 네트워크의 시각화로 확장하고자 한다. 
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