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I .서 론

1 .유전체프로젝트와유전정보분석

생물학의 거대연구과제로서1 9 9 0년대초 미국에서

시작된 유전체 프로젝트는 생물의 유전정보를 총체적

으로밝히고자하는시도이다. 생명체의유전자를담고

있는 D N A는 염기라고 하는 단위(알파벳으로 A, C,

G, T로 표시)에 의해 구별되는 4가지 기본 블록의 조

합으로 반복적으로 연결되어 있어, DNA의 유전정보

는 이들4문자로구성된긴 암호문장으로표시된다. 유

전체(genome; 게놈이라고표기하기도 한다)는 한 생

물의 D N A의 총합을 나타내는데, 대장균의 유전체는

염기수가 약 4.5 x 106, 사람의유전체는 약 3 x 109

개의염기로표시할수 있다. 어떤생물에대한유전체

의 이러한염기구성(이러한염기의 연결을염기서열이

라고 한다)을 밝히는 것이 유전체 프로젝트의 일차적

인 목적이다. 현재약 2 0여개생물에대해유전체의염

기서열이공개발표되어있으며(실제로유전체사업회

사가 보유한 비공개 유전체 서열수는 훨씬 이상이다) ,

약 1 3 0개의 생물에 대한 유전체 프로젝트가 공개진행

되고 있다. 수년 내에 수백의 유전체 프로젝트가 수행

될 것으로 예상되고 있다. 인간에 대한 유전체 프로젝

트도 2 0 0 0년대 중반에 종료될 것으로 예상되던 것이

앞당겨져서 지난 6월 1차 결과가 발표되었다. 실제로

인간의 질병과 노화 등에대한 연구를 위한 기본자료

가 거의완성된셈이다.

유전체연구는많은과제가종료되고있고, 동시에다

수의생물체에대한유전체프로젝트가시작되고있다.

C e l e r a와 같은 기업에서는 미생물의 유전체에 대해서

는 단 하루만에서열결정실험을 완료할수 있는( 1 0년

전에는 수년의 노력이 필요한 과제였다) 장치를 갖추

고 있다. 국내의 유전체연구도 2 0 0 0년을 시작으로 본

격화되었으며, 미생물의유전체 서열결정을수주이내

에 완료할 수 있는 시설을 갖추고 있는 벤처기업도이

미 등장하였다. 한편, 이들과제의 산물인 유전체정보

로부터유용한학문적결과와산업적결과를얻기위해

유전체후속(post-genome) 프로젝트들이최근에 진행

되고있다.

생명체의 대부분 현상은 유전정보에 기반하여 생성

되는생체활성물질의상호작용에의해이루어지며, 생

체활성물질의대부분은단백질들이다. 이들각 단백질

은 D N A의 일부분이생성하기 위한정보를 가지고 있

는데, 각 단백질에 대한 이러한 부분을 유전자라고한
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특 집

다. (물론 유전자가 단백질에 대한 정보이외에도 특정

기능을위한다른단위에대한정보를나타내는경우도

있다) 유전체프로젝트에 의해 전체의 유전체의 D N A

서열이 알려지게 되면, 각 유전자를 검색하고, 각각의

기능과그들의상호작용을규명하여, 생물체내의현상

을 규명하는 학문적인 작업이나, 현상에 대한 이해에

근거하여 이를 활용하는(예로, 특정 질병의 원인이나

작용기작을 조절할 수 있는 신약을 개발하는) 작업들

이 기존의방법들에비해비약적으로빠르고효과적으

로 이루어지게된다. 이러한방법의연구에서산출되는

결과는 2 1세기 시장에서 최대부가가치를창출하는 상

품들이 될 것으로 인식되고 있으며, 이는 이들 분야의

기술과노하우를보유하고선도하는기업과국가가2 1

세기의경제를이끌것이라는것을의미한다.

2 0 0 1년 초에 미국과 유럽의 주요 두 그룹에서 경쟁

적으로 인간유전체 프로젝트에 완료결과가 각각

S c i e n c e와 N a t u r e에 발표되면서인간유전체프로젝트

에 대한 주요한 단락이 지어졌다. 인간유전체에 대한

전체유전자의수가약 3만에서1 0만까지다양하기추

정되어 오던 것을 서열결정과 서열분석작업에 기반하

여 약 4만개 정도임이 추론되어 약 1 0만개 정도의 추

정에더 많은 비중을 두고 있던과학자 그룹들도 의외

의 결과에 대한 놀라움과 새로운 사실에 대한 해석에

급급하게 되었다. 동시에인간 유전체 연구에 대한 본

격적인장이열리기시작하였다.

또한, 유전체프로젝트를위한기본모델의확립으로

인간을 제외한다양한 고등생물에대한유전체프로젝

트의착수에가속이붙고있다. 또한, 유전체연구의방

법론과효용가치를두고비교적같은테두리내에서논

의을 진행해 오던 분위기와는 달리, 기술적인 우위와

방법론을 확립한 선도국가와 이를 지켜보던 후발국가

들간에 새로운 기술장벽이 형성되고있다. 구체적으로

이러한 장벽은 유전체연구에 대한 기술적 노하우들과

서열을 비롯한데이터 및 분석의 노하우와분석결과의

총체인데이터베이스들이라고할 수 있다. 실제로최종

결과로서의서열자체가 공개되고있지만, 후발국가들

이 이를 사용할 수 있는 분석시스템이나 활용을 위한

응용 프로그램은 전무하다시피한 상황이다. 바야흐로

생물정보분석의거대한시장이열린것이다.

2 .유전정보분석기반시스템의역할

생명현상의규명에서볼 때, DNA 서열은단순한자

료( d a t a )에 불과하다. 각 유전자가 생명 현상을 위해

각각 생산하는 생체물질과 이들의 상호 반응 및 조절

기작에 대한 근본 문제가 남아있다. 서열분석을 위해

컴퓨터를 활용하고자 하는 시도는 이미 1 9 6 0년대 말

부터 시작되었고, 1980년대 말부터 일반적으로 이용

되다가 유전체 프로젝트가 시작된 1 9 9 0년대 초부터

본격화되었다. 생물학에서컴퓨터의 도입은, 단순. 반

복적인실험작업의자동화로부터, 복잡한현상의해석

을 위한 모델링, 설정된모델의 시뮬레이션에 의한 작

동 결과분석, 결정된모델하에서주어진입력에의한

결과의 분석에 이르기까지 다양한 과정에서 이루어지

고 있다. 컴퓨터를문제해결의 도구로 하는 이러한 이

론생물학 분야를 생물정보학( b i o i n f o r m a t i c s )이라고

한다. 방대한유전체 자료로부터유전자들의 구체적인

기능을 밝히기위한 연구의 주된방법론으로서생물정

보학이각광을받고있다. 미래의생물학자는실험보다

는 소프트웨어를 활용한 정보분석에(극단적으로 I n

Silico Biology라고하는) 더 많은 시간을 투자해야 할

것으로전망하는견해도많다.

생물정보학이 주로 다루는 유전정보분석은, 데이타

베이스관련분야와분석도구(analysis tools; analysis

p r o g r a m s )개발 관련 등으로 나눌 수 있다. 하나의 염

기를컴퓨터의 저장단위인 한 바이트( b y t e )에 저장하

면, 사람의DNA 서열만을위해약 3 GB 정도가필요

한데, 실제연구자료중 이 서열이차지하는부분은일

부이므로이의수십배에달하는자료가되며, 이를컴

퓨터에서관리하고분석하기위해서는다시이의몇 배

에 해당하는 크기의 자료 처리가 된다. 따라서 유전체

자료를 관리하기 위해서는 데이타베이스 시스템의 개

발과관리가기본적이다. 

분석도구에 대한 연구는 크게 2가지 방향으로 이루
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어지고있다. 첫번째는, 궁극적으로생명현상을일으키

는 생체고분자의구조에대한연구로, 물리·화학적인

모델에의해계산해서예측된생체고분자의구조와분

자간의 상호작용을그래픽으로표현하고이 기법에 의

해 신약후보물질을설계한다.

두번째는, 서열을 대상으로 하여, 서열의 기능을 유

추하거나 서열간의 관계에 대한 정보를 추출하는 등,

서열로 표현되어있는생명체의 암호를 판독하는과정

에 관련된 전반적 분석방법을 연구하고 이 방법을 표

현하는프로그램을개발하는것이다. 이분야이론에서

는 생물학서열의특성을반영하여생물학서열의성질

과 관계성을수학적으로정의하여주어진 정의에 의한

최적의해답을구하는방법을다루게된다.

유전정보분석에서 다루는 세부분야들을 다양하다.

실험을 통해 얻은

D N A의 서열에서

단백질을 발현하는

유전자가 있는가를

예측하는 것( g e n e

p r e d i c t i o n이라고

한 다 ), 미 지 의

D N A나 단백질의

서열을 기존의 기

능이알려진 D N A나 단백질 서열과 비교하여그 미지

서열의기능을밝히거나유추하는것 등과같은방법들

은 현재많이활용되고있는방법이며, 복잡하게상호기

작 관계가 밝혀져 있는 유전자들과의 정보( m e t a b o l i c

pathway databases)와 비교하여미지서열의기능을밝

히는 것, 한 생물의 유전체를 다른 생물체의 유전체와

총체적으로비교하는것(comparative genomics)등과

같이유전체프로젝트의종료와 함께새롭게 개발되는

방법들도많이등장하고있다. 최근DNA 칩을활용한

대용량의유전자분석에서도생물정보학적인방법이데

이터해석을위해이용되고있다.

미국을 비롯한 선진국의 많은 유전체센터는 초기부

터 유전정보분석을위한팀이나센터를운영해오고있

으며, 국가에서지원하는유전정보센터도다수 운영되

고 있어서, 이러한 센터들을 중심으로 최근에 개발된

여러 이론들이 생물정보분석을 위해서 시험되고 일부

는 활용되고 있다. 서열 데이타로부터 유용한 정보를

얻기위해, 수백명의생물정보분석인력이많은데이터

처리와 이에 필요한 프로그램들을 개발하고 있다. 한

편, 이들 유전정보센터들은, 활용도가높은 다수의 데

이터베이스들에대한검색시스템을구축하여제공해오

고 있으며, 그규모를늘려가고있다. 동시에상용프로

그램과는성격을 달리하여, 활용도가높은 유전정보분

석 프로그램들을 w e b을 통해 제공하고 있다. 이러한

데이터베이스를포함한유전정보분석시스템의구축과

운영경험이이 분야의연구개발과산업화와연관된 상

용화의 초석이 되어 왔다. We b이 가지는 특징으로 인

해 자체시스템의구축없이국내외의많은시스템을활

용할 수 있다는 안

이한 탁상공론적

논리가, 국내에서

의 이러한 기반 시

스템 구축 논의에

서 장벽이 되어 왔

고, 이 분야 과학기

술자 양성과 기술

력 향상에 장애로

서 작용했다. 당연한 결론이지만, 이러한 기반시스템

구축을위해경쟁적으로기술적인투자를해 온 기관이

나 국가는이제선도그룹이가지는 구축경험과운영에

대한노하우를비롯한기술적인성과를 활용하여상용

화의 주요한 기반을 제공하고 있고, 후발국가는 적지

않은대가를 지불하면서이들노하우와기술을 따라가

야 하는구도가형성된것이다.

국내에서는 생명공학연구소와 포항공대 생물학연구

정보센터에서 수년 전부터 이러한 유전정보센터의 역

할을부분적으로수행하기위한개발을 진행하고있으

나, 국내 연구자를 지원하기 위한 전문센터의 역할을

감당하기에는 규모나 조직에서 대단히 열악한 상황이

다. 현재급속히확대되고증가하고있는, 국내유전체

연구와 이에 따른 유전정보분석요구를 볼 때, 이러한

하나의 염기를 컴퓨터의 저장 단위인 한 바이트( b y t e )에 저장하

면, 사람의DNA 서열만을위해약 3 GB 정도가필요한데, 실제연

구자료 중 이 서열이 차지하는 부분은 일부이므로 이의 수십 배에

달하는 자료가 되며, 이를컴퓨터에서관리하고분석하기위해서는

다시이의몇 배에해당하는크기의 자료처리가된다. 따라서유전

체 자료를 관리하기 위해서는 데이타베이스 시스템의 개발과 관리

가기본적이다.
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전문 유전정보센터의 구축이 절실히 필요하다고 하겠

다. 최근에과기부를비롯한여러정부부처에서이러한

유전정보센터를 설립하기 위한 움직임이 가시화되고

있다.

현 단계에서, 매우늦은일이기는하지만, web을통

해 유전정보분석을 위한 기반 데이터베이스 검색시스

템과 유전정보분석을 위한 인터페이스 시스템을 자체

개발하기 위한 과제가 첨단과학정보구축 과제의 일부

로 진행되었고, 기초적인

유전정보 데이터베이스와

분석 프로그램의 일부가

선정되었고, 이를 국내 연

구자에게 제공하기 위한

시스템이구축되었다.

I I .시스템구축

본 과제에서는 유전정보

분석 시스템 중, 대표적인

분석프로그램들을 지원하

기 위한 시스템을 구축하

고, 유전정보데이터베이스

중 제한효소 데이터베이스

를 검색하고활용하기위한

시스템을 구축하였다. 본

과제를 통해 1차년도에 구

축된 전체적인 유전정보분

석 시스템은<그림1 >과 같

다. 전체적으로6개의데이

터베이스 검색시스템과 8

개 모듈의 분석프로그램으

로구성된다.

분석프로그램들은 제한

효소site 분석프로그램을

제외하고는기존의 프로그램들을포팅하였다. 일부프

로그램은 최근에 u p g r a d e가 되어 제안단계에서 예정

하였던것과는버전이바뀌게되었다. 프로그램의사용

을 위한데이터를생성하기위한기존의프로그램을활

용하거나일부프로그램을자체제작하였다. 각프로그

램별로 사용자 인터페이스 프로그램을구현하고, web

에서지원될수 있는일반적인옵션이반영되도록구현

하였다.

1 .데이터베이스검색시스템구축

유전정보 데이터베이스

검색시스템은6개의D B에

대한 검색시스템으로 구성

되어있다. 각시스템은독

립된 데이터베이스 시스템

으로 각각 기존의 국제운

영사이트에서 원자료를 가

져와 자체적으로 구성한

데이터베이스 스키마에 따

라 재구성하고 검색프로그

램을 통해 w e b에서 검색

할 수 있도록구현하였다.

각 검색시스템의 구현

프로그램들은 대체로 다음

과 같이구성되어있다.

- 원자료 DB 파일을 파싱

하여 데이터베이스 시스

템으로 로드하는 프로그

램

- 데이터베이스 관리를 위

한 삭제프로그램

- 주요필드별 검색을 위한

CGI 프로그램들

- h y p e r l i n k된 내용에 대

한 검색을수행하는C G I

프로그램들

운영하는D B M S는 모두O r a c l e로 통일하였다. CGI

프로그램을위한개발언어는시스템별로다양하게, C,

MySQL, Perl, PHP 등이사용되었다. 사용된개발언

( a )유전정보분석기반시스템모듈구성도

(b) 유전정보분석기반시스템전체web 인터페이스

<그림1> 유전정보분석시스템의구성과인터페이스
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어는 시스템 종속성이 적으므로 운영하는 서버

가 변경될 경우, 약간의 수정으로 쉽게 포팅할

수 있을것이다.

1 )핵산DB 및ORF/CDS 검색시스템

핵산 데이터베이스는 G e n B a n k를 사용하는

데, 이 D B는 유전정보를 다루는 대부분의 D B

와 연결될 수 있는중심데이터인DNA 정보를

가지고 있다. 엔트리수가2 0 0 1년 2월 현재약

1 0 0 0만 건에이르며, 각 엔트리의내용도 복잡

하게 구성되어 있어, 가장 중요한 유전정보 데

이터베이스라고할수 있다.

데이터베이스스키마는현재는주요검색필드

를 기준으로구성하였으며<그림2-(a)>, 복잡한

검색의 요구에 따라, 향후 그 스키마가매우복

잡하게 확장되어 갈 것이다. 최근 약 1 0년간의

추이가 연간 약 2배씩 엔트리가 증가하고 있으

며, 최근의 추세도 유전체 프로젝트에 따라 그

양이 지속적으로 증가하는 양상이므로, 시스템

관리에있어G e n B a n k는 가장일차적으로고려

해야할사항이다.

G e n B a n k를 daily update 하기위한s c h e m e

을 마련하여 이에 따라수 차의 u p d a t e를 실시

했으므로, 추후에중요한내부변경이있을때까

지는이기준에따라u p d a t e를시행할 수있다.

검색은a u t h o r, definition, locus에대한필드

검색을지원하며<그림2-(b)>, 검색된결과에대

해 B L A S T로의연결이나, 다양한f o r m a t으로의

저장등의기능을구현하였다.

2 )단백질DB 검색시스템

단백질 데이터베이스는P I R과 SwissProt 두

개의 D B가 각각 미국과 유럽에서 구축되어 사

용되고있는데, 최근수년간 S w i s s P r o t이 일반

적으로사용되고있으며, PIR도최근에그 기능

을 강화하여 다양한 정보를 추가하고 있다. 각

D B는 별개의 데이터베이스로서구축하였으며,

(a)GenBank 검색시스템의데이터베이스스키마구성

(b) GenBank 검색시스템의검색화면

<그림2> 핵산D B의내부구조와검색시스템
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외국의 원자료 제공 사이트의 인터페이스를 참

조하여 각 D B에 맞도록 인터페이스를 구현하

여, 두D B가 다소다른형태의인터페이스를갖

추고 있다<그림 3-(b)>. 내부 DB 스키마는<그

림 3-(a)> 두DB 별도로구성되어있으나, 엔트

리의 내용 중 유사 내용이 많으므로, 스키마도

유사한형태를갖추고있다.

주요필드에대한 검색을 지원하고, PIR의경

우에는 조합검색을 지원하도록 하였다. 데이터

베이스 관리를 w e b에서 할 수 있도록 CGI 프

로그램들을구현하였다.

3 )구조DB 검색시스템

구조 데이터베이스는 주로 단백질에 대한 구

조정보를 담고 있는 P D B를 사용하였다. PDB

는 X -선 구조결정학이나 N M R과 같은 방법에

의해밝혀진 구조의 원자적인 수준의 3차원 좌

표를 포함하고 있으며, 이로부터 여러 도구에

의해 그래픽으로 재구성하여 표현할 수 있도록

되어있다. 이와함께해당단백질의구조와 관

련된 문헌이나 연구자료에 대한 정보가 최근에

추가되고 있는 추세이며, 관련있는 데이터베이

스에대한상호참조정보도추가되고있다.

검색시스템에서는I D검색, 텍스트검색, 서열

검색, 단순검색및 고급검색의5가지형태의검

색을지원하며, 검색된내용을여러카테고리로

구분하여출력하고저장할수 있게해 줄 수 있

도록내부스키마를<그림4-(a)> 구성하고C G I

프로그램들을 구현하였다<그림 4-(b)>. 3차원

구조가시화를지원하기위하여자체좌표데이

타에 의한 가시화와 VRML 파일에 의한 가시

화의두 가지를지원하도록구현하였다. 데이터

베이스 관리를 w e b에서 할 수 있도록 CGI 프

로그램들을구현하였다.

4 )제한효소DB 검색시스템

제한효소 데이터베이스는 기존에 대한 알려

(a) PIR 검색시스템의데이터베이스스키마구성

(b) PIR 검색시스템의검색화면

<그림3> 단백질D B의내부구조와검색시스템
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진 제한효소에포괄적인정보를담고있는데

이터베이스인R E B A S E를 사용하는데, 생물

학 연구자들이가장빈번히사용하는데이터

베이스 중의 하나이다. REBASE는 양식과

데이터내용에따라3 8개의파일로구성되어

있으며, 15개필드에대해키워드검색을 제

공하고있다. 

다음과 같은 요구분석에 따라, 데이터베이

스를 구축하고 검색시스템을 구현하였다<그

림5 - ( b > .

- 검색을 4개의 카테고리로 나누어 각각에

대한검색제공

- 카테고리별주요필드에대해검색을제공

- 검색결과의각 엔트리에대한web-link 설

정

- 각 엔트리에 대한 w e b - l i n k에 대한 검색

제공

데이터베이스는4개의주요테이블로구성

하였다. <그림 5-(a)>. 4개의 카테고리의 검

색결과에 대해상호 w e b - l i n k로 연결되도록

CGI 프로그램들을 구현하였고, 데이터베이

스 관리를 w e b에서 할 수 있도록 CGI 프로

그램들을구현하였다.

2. 분석프로그램인터페이스구축

유전정보분석을 위한 프로그램들은 <그림

1 >에서 나열되어 있는 바와 같이 8가지 종류

의 프로그램이며, 이들은각각별개의분석프

로그램으로, 유전정보데이터베이스와도연관

되어있다. 각프로그램들은특성에맞는파라

메터와 구성을 가지면서 전체적으로 유사한

형태의인터페이스를가지도록화면을구성하

였다<그림6 > .

1 )B L A S T

FA S TA 이후에유사한목적으로개발된패

(a) PDB 검색시스템의데이터베이스스키마구성

(b)  PDB 검색시스템의검색화면

<그림4 > 구조 D B의내부구조와검색시스템
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키지로서 1 9 9 0년대 초부터 최근까지 가장 일반적으로

사용되는 homology 검색 프로그램이다. local

h o m o l o g y만을 검색하기 위해서만 사용되며,

t r a n s l a t i o n에의해 핵산데이타베이스와단백질서열의

비교나 단백질 데이타베이스와핵산 서열의 비교 등을

위한프로그램도포함되어있다. 비교적정교한통계모

형에근거하여계산된s c o r e를 보여주므로현재까지가

장 유용한프로그램으로평가되고있다. 사용되는데이

타베이스는G e n B a n k와 PIR  등의원래데이타베이스

외에도빠른비교를위해binary format으로변형된데

이타베이스가 별도로 필요하며, 운영을 위해

c o n v e r s i o n을 위한 프로그램들이 함께 요구된다. 현재

G e n B a n k는 N C B I를 통해 2개월마다 G e n B a n k

f o r m a t으로별도의u p d a t e를 받고있으나, PIR의경우

는 부정기적으로 I n t e r n e t을 통해 u p d a t e하

고 있고, 이들은 모두 c o n v e r s i o n되어

B L A S T에서 사용되고 있다. BLAST는많은

프로그램으로 구성된 패키지로서 현재

B L A S T 2 . 0이최근버전으로초기BLAST 버

전의 응용프로그램으로 P H I - B L A S T, PSI-

BLAST 등의프로그램들이추가되었다.

Advanced BLAST의표준옵션을 지원하

며, NCBI에서 제공하는 G e n B a n k의 모든

데이터와 단백질을 비교 데이터베이스로 사

용하도록구현하였다.

2 )P S I - B L A S T

PSI-BLAST(Position Specific Iterated

B L A S T )는 local 상동성 검색을 위한 가장

강력하고 보편적인 서열분석 도구로 사용되

는 프로그램이다. blast의 버전중에서 매우

정밀하게 상동성 검색을 하고자 할 때 사용

한다. 한 번의 상동성 검색으로 Q u e r y의 각

자리에 특이적인 Scoring matrix를만들고,

이를 이용하여 다음 단계의 상동성 검색을

수행한다. 이러한 과정을 반복한다. We a k

h o m o l o g y의 검색을 위한 강력한 도구이다.

데이터베이스는 Advanced BLAST에서 사

용하는 단백질 데이터베이스를 사용하도록

구현하였다.

3 )P H I - B L A S T

PHI-BLAST (Patter Hit Initiated

B L A S T )는 local 상동성 검색을 위한 가장

(a) REBASE 검색시스템의데이터베이스스키마구성

(b)  REBASE 검색시스템의검색화면

<그림5> 제한효소D B의내부구조와검색시스템
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강력하고 보편적인 서열분석 도구로 사용되는 프로그

램이다. blast의 버전 중에서도 특정 m o t i f를 가지고

있는 서열의 local 상동성검색을 위해사용한다. 최근

에 기능분석을위해 Motif 정보의활용이매우활발해

지고있는만큼P H I - B L A S T의 활용도도커진다고할

수 있다. Motif를사전에 검색해서 사용하기 위해서는

P r o s i t e와 같은Motif 검색이자체서버에서 지원되는

것이 유용한 일이므로, 후속연구

를 위해 이러한 D B에 대한 구축

이 지원되면 보다 효율적인 시스

템을 구성할 수 있을 것이다. 데

이터베이스는Advanced BLAST

에서 사용하는 단백질 데이터베

이스를사용하도록구현하였다.

4 )FA S TA

Lipman 등에 의해 개발된

homology 검색 프로그램으로 최

근까지도 많이 사용되고 있는 프

로그램이다. GenBank와PIR 등

의 데이타베이스를대상으로하나

의 서열과h o m o l o g y가 있는서열

부분을 검색하는 것으로 FA S T P

나 FA S T N을 개량하고통합한것

이다.

또한 두개의 서열간의 g l o b a l

hology alignment를위한프로그

램도포함되어있다. 사용되는데

이타베이스의 f o r m a t은 FA S TA

f o r m a t이며, 이는 G e n B a n k나

PIR format으로부터 유틸리티를

사용하여변환할수있다.

Internet 상의여러b i o i n f o r m a t i c s

지원 s e r v e r에서 소스를 구할 수

있으며 현재 FA S TA 3 3이 최근

버전으로서 사용되고 있다.

FA S TA 3 3은 이전의 기능을 대폭

개선하여B L A S T와 유사한기능의프로그램들을추가

하여 fasta33, fastf33, fasts33, fastx33, fasty33,

tfasta33, tfastf33, tfasts33, tfastx33, tfasty33와

같이 다양한 프로그램을 갖추고 있다. 유럽의 EBI 등

에서지원하고있는기능들을참조하여이러한 프로그

램들과 옵션들이 지원되도록 인터페이스 프로그램을

구현하였다. 데이터베이스는 A d v a n c e dB L A S T에서

<그림6> 유전정보분석프로그램별인터페이스화면
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특 집

사용하는 핵산과 단백질 데이터베이스를 사용하도록

구현하였다.

5 )제한효소site 분석프로그램

s i t e s e a r c h는 제한효소가 인식하는제한부위를 검색

하는 프로그램이다. 입력된DNA 서열에서R E B A S E

의 모든 제한효소가 인식하는 제한효소 인식부위

(restriction site)와해당 제한효소를검색하여표시해

준다. 이프로그램은a u t o m a t a를사용하여패턴을검색

하기때문에대단히빠른검색을수행한다. s i t e s e a r c h를

분석모듈로 사용하여 인터페이스 프로그램을 구현하

였다.

6 )C l u s t a l W

다수 개의 서열의 상관관계를 보기 위해 정렬하는

m u l t i a l i g n m e n t를 위해널리사용되어온 C l u s t a l V의

여러가지단점을보완하여새로운버전인 C l u s t a l W가

발표되었고 Windows 버전으로C l u s t a l X가 발표되었

다. PC 버전은 계산 능력의 제한으로 많은 량의 데이

타 처리를 할 수 없으므로, UNIX 서버에 porting 된

프로그램이유용하게사용된다.

E M B L에서는 C l u s t a l W의 다양한 기능을 w e b에서

도 제공하기위해다음의 기능들을반영해서제공하고

있다.

- pairwise/multialignment 옵션별도로제공

- Phylogenetic analysis 옵션제공

- 다양한phylogenetic tree에대한옵션제공

이를 참조하여 유사한 기능을 가지도록 인터페이스

프로그램을구현하였다.

7 )D I A L I G N

C l u s t a l W와 같이다수개의서열의 상관관계를보기

위해 정렬하는 multialignment 프로그램으로기존의

multialignment 알고리즘들과는전혀 다른 알고리즘

을 사용하였기때문에 양질의 multialignment 결과를

얻기 위해 시도해 볼 필요가 있는 유용한 프로그램이

다. 사용에많은제한이있으며, 서버도개발자측의 서

버에서만제공되다가최근에 D I A L I G N 2의 소스를 공

개하였다. 초기의네트웍상의사용을 위해 구현하다가

자체서버에 D I A L I G N 2를 포팅하여자체에서 지원하

도록인터페이스프로그램을구현하였다.

8 )A l i g n

A l i g n은 2개의 서열( D N A서열쌍이나 단백질 서열

쌍)에 대해 상관관계를 보기 위해 global 정렬을해주

는 프로그램으로 옵션으로 gap 값 설정을 위한 G O P

(Gap Opening Penalty) 와GEP (Gap Extension

P e n a l t y )가 있다. 길이L 인 g a p에 대해gap penalty

는 GOP + GEP * (L-1) 을뜻한다.

I I I .논의및결론

본 과제를통해생물학연구자들, 특히유전체연구를

수행하는연구자들이가장많이사용하는유전정보분석

과 데이터베이스 검색을 지원하는 기반 유전정보분석

시스템을구현하였다. 구축된검색시스템의데이터베이

스 내용의정기적인갱신은시스템운영을위해필수적

이며, 이를위해별도의관리조직이나운영조직이필요

할 것이다. 한편, 운영을통해국내사용자들의실질적

인 요구사항들이 도출될 것이며, 이러한 요구사항들을

시스템에 반영함으로써, 국내사용자를 위해 활용도와

유용성이매우높은시스템으로발전해갈것이다.

본 과제에포함하지않는많은분석프로그램들과데

이티베이스 시스템에 대한 필요성이 지속적으로 제기

될 것이며, 후속년도의 개발을 통해 이들이 시스템에

추가될 것이다. 특히, 기능유전체연구( f u n c t i o n a l

g e n o m i c s )를 위해 필요로 하는 다양한 데이터베이스

와 분석도구에 대한 요구도가 전세계적으로 증가하고

있는상황이고, 국내의사정이이러한환경에친숙하지

못함으로 인해이 분야연구자가분석기술에서낙후되

고 있는점을고려하면이러한과제의진행이시급하다

고 할 것이다. 이러한과제의 진행에서 외국과의 중복

투자라는논의로인해더 이상기술발전에장애가되는

시행착오는없어야 할 것이며, 유전체연구와생물정보
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분석학의 전망에 기반하여 생물정보분석 인프라와 기

초연구에대한필요성이인식된현 단계에서, 후발주자

로서빠른시일내에선진국이구축해온시스템의개발

을 경험하고이 경험을통해틈새기술과이론을도출하

는 것이 가장 정상적이고빠른 시일내에 경쟁력을 갖

추는방법이될 것이다.

한편으로, 이러한기반 시스템 구축 및 확장과 병행

하여, 새로운분석프로그램이나알고리즘개발에대한

연구개발이 진행되어야 할 것이며, 이를 통해 2 1세기

의 주력산업인생물의약산업분야를지원하기위한전

문 유전정보센터의기반이형성될것이다.
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