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 요약

생명과학분야에서는 생명현상을 이해하기 위해 신호 전달 네트워크에 대한 연구가 진행되고 있다. 하지만 신호전달 네트워크와 

임상 정보를 결합하여 질병관점에서 신호 전달 네트워크를 통합하고 결합하는 관점의 연구가 부족하다. 따라서 본 논문에서는 

빅데이터 기술을 활용하여 임상 및 신호전달 정보를 연계 분석할 수 있는 시스템을 구축하고자 빅데이터 분석을 위한 임상 및 

바이오 정보 통합 데이터베이스를 설계한다. 설계한 임상 및 바이오 정보 통합 데이터베이스는 빅데이터 분석 기술을 적용한 확

장 분석 기법 및 통합 분석 시스템 개발에 활용할 수 있다.

Ⅰ. 서론　

  최근 미국, 일본과 같은 선진국의 주도하에 생물학적 
반응 및 질병 분석 연구가 활발하게 진행되고 있다. 연구
자들은 생물학적 반응 및 질병 분석을 통해 세포의 동력
학적 행동을 시뮬레이션하고 질병의 발병기작과 같은 생
명현상을 이해하여 이를 신약 개발, 맞춤의료 구현, IT 
융합 의학 산업 창출 등에 활용하고 있다. 바이오 정보 
수집 기술이 발전하고, 바이오 정보를 제공하는 많은 데
이터베이스 시스템이 출현하면서 연구자들은 보다 높은 
수준의 연구를 수행할 수 있게 되었다. 하지만 한편으로
는 바이오 정보들이 너무 빠르고 방대하게 생산되어 이
를 수용하여 연구를 하는 것이 힘들어졌다. 따라서 이렇
게 빠르고 방대하게 생산되는 바이오 정보를 빅데이터 
처리 기법을 이용하여 분석하는 방법이 중요하게 연구되
기 시작했다[1].
  기존 생명과학분야에서는 생명현상을 이해하기 위해 
신호 전달 네트워크에 대한 연구가 진행되고 있다. 하지
만 빅데이터 분석 기술을 통해 보다 고도화된 연구를 진
행할 수 있음에도 불구하고 이를 잘 활용하지 못하는 것
이 현실이다. 특히 신호전달 네트워크와 임상 정보를 결
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합하여 질병관점에서 신호 전달 네트워크를 통합하고 결
합하는 관점의 연구가 부족하다. 질병의 발병기작과 같
이 생명현상을 이해하기 위해서는 질병관점에서 생명현
상을 분석하는 연구가 필요하며, 이를 지원하기 위한 질
병과 관련된 임상 및 바이오 정보의 통합된 데이터베이
스가 필요하다. 
  본 논문에서는 빅데이터 분석을 위한 임상 및 바이오 
정보 통합 데이터베이스를 설계한다. 설계한 데이터베이
스를 이용하면 기존 신호전달 네트워크와 질병과 관련된 
임상정보까지 폭 넓은 정보를 통합하여 보다 질병관점에
서 생명현상을 분석 할 수 있다. 또한 설계한 임상 및 바
이오 정보 통합 데이터베이스는 빅데이터 분석 기술 중 
하둡(Hadoop) 기반의 HBase를 기반으로 구축한다.

Ⅱ. 임상 및 바이오 정보 통합 DB 설계

1. 전체 시스템 구조

  그림 1은 임상 및 바이오 정보 통합 데이터베이스를 
나타낸 것이다. 임상 및 바이오 정보 통합 데이터베이스
는 유전체, 단백체, 신호전달, 발현체, 임상 정보로 구성
된다. 각 정보는 대표적인 바이오 데이터베이스인 
HPRD[2], NCBI[3], KEGG[4], OpenEMR[5] 등으로부터 수
집한 데이터의 분석을 통해 데이터베이스로 설계된다. 
이렇게 수집한 데이터는 하둡 및 하둡 에코시스템과 연
동하여 돌아갈 수 있도록 HBase에 설계된 데이터베이스
에 저장된다. 데이터는 바이오, 임상, 질병, 임상 및 바이
오 연계 정보로 분류되어 저장된다.
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▶▶ 그림 1. 임상 및 바이오 정보 통합 데이터베이스

2. 세부 스키마 설계

  그림 2는 유전체 데이터베이스 스키마를 나타낸다. 유
전체 정보는 총 15개의 컬럼으로 구성되어 있다. 본 논
문에서는 유전체 컬럼을 4개의 컬럼 패밀리로 구분했다.

▶▶ 그림 2. 유전체 데이터베이스 스키마

  그림 3은 단백체 데이터베이스 스키마를 나타낸다. 단
백체 정보는 총 13개의 항목이 존재한다. 그 중에 대표
적인 항목은 Binary Protein Protein Interaction과 
Genetic Diseases이다. 단백체 정보는 총 85개의 컬럼으
로 구성되어 있다. 본 논문에서는 단백체 컬럼을 총 26
개의 컬럼 패밀리로 구분했다.  

▶▶ 그림 3. 단백체 데이터베이스 스키마

  그림 4는 발현체 데이터베이스 스키마를 나타낸다. 발
현체 데이터베이스는 S. Wang이 제안한 스키마[6]을 사
용했다. 발현체 정보는 총 8개의 컬럼으로 구성되어 있
다. 본 논문에서는 발현체 컬럼을 4개의 컬럼 패밀리로 
구분했다. 

▶▶ 그림 4. 발현체 데이터베이스 스키마

  그림 5는 신호전달 데이터베이스 스키마를 나타낸다. 신
호전달 정보는 총 8개의 컬럼으로 구성되어 있다. 본 논문
에서는 신호전달 컬럼을 4개의 컬럼 패밀리로 구분했다.

▶▶ 그림 5. 신호전달 데이터베이스 스키마

  그림 6은 임상 데이터베이스 스키마를 나타낸다. 임상 
정보는 총 64개의 컬럼으로 구성되어 있다. 본 논문에서
는 임상 컬럼을 7개의 컬럼 패밀리로 구분했다.

▶▶ 그림 6. 임상 데이터베이스 스키마

Ⅲ. 결론

  본 논문에서는 빅데이터 분석을 위한 임상 및 바이오 
정보 통합 데이터베이스를 제안했다. 제안하는 데이터베
이스는 하둡 및 하둡 에코시스템과 연동하여 돌아갈 수 
있도록 HBase에 저장된다. 제안하는 데이터베이스는 빅
데이터 분석 기술을 적용한 확장 분석 기법 및 통합 분석 
시스템 개발에 활용할 수 있다. 향후 연구로는 제안하는 
데이터베이스를 Mahout이나 R과 같은 빅데이터 분석 도
구와 연동하여 질병 중심의 임상 및 바이오 정보 연관 분
석을 수행하는 빅데이터 분석 시스템을 구현할 것이다.
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