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요 약

다중서열정렬(MSA : multiple sequence alignment)은 다양한 생명체에서 같은 기능을 하는 여러 개의 단백

질 서열이나 핵산 서열을 한 번에 모아서 서로 정렬하는 방법이다. 바이오파이썬을 이용하여 인간이 다른 동

물과 어떻게 다른지 조사하였다. 대표적인 다중서열정렬 알고리즘인 clustalW는 열의 위치별로 정렬된 정도를 

비교한다. 또한, 웹로고와 계통수를 만들어서 보존서열을 가시화하여 이해도를 향상한다. 인간과 다른 동물의 

차이점을 확인하는 예를 제시하고 바이오파이썬을 활용도를 제시한다. 

ABSTRACT

Multiple sequence alignment (MSA) is a method of collecting and aligning multiple protein sequences or nucleic acid 

sequences that perform the same function in various organisms at once. clustalW, a representative multiple sequence 

alignment algorithm using BioPython, compares the degree of alignment by column position. In addition, a web logo and 

phylogenetic tree are created to visualize conserved sequences in order to improve understanding. An example was given 

to confirm the differences between humans and other species, and applications of BioPython are presented.
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Ⅰ. 서  론

현대인들의 컴퓨터 프로그래밍에 관한 높은 관심과 

클라우드 컴퓨팅과 같은 연산 속도의 향상으로 다양

한 분야의 정보 분석이 현실화하고 있다. 초등학생도 

코딩을 배우고 인문학 분야에서도 프로그래밍의 활용

도가 확장되고 있다. 인터프리터 프로그래밍 언어로 

자연어(인간의 언어)에 가까운 프로그래밍 언어 중의 

하나가 파이썬(Python)이다[1]. 파이썬은 매우 간결하

고 어디서나 다운로드하여 사용할 수 있는 오픈 소스

이다. 특정 목적을 해결하기 위해 사용자가 호출하여 

사용할 수 있는 다양한 기능의 묶음을 규모에 따라 

함수, 모듈, 패키지, 라이브러리라고 한다. 바이오파이

썬(Biopython)은 파이썬의 라이브러리 중 하나로 생

물정보학 프로그래밍을 위한 매우 유용한 라이브러리

이다[2].
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생물정보학이 오늘날 생물학과 의약계의 혁신을 이

끄는 핵심 분야이다. 생물정보학은 컴퓨터공학의 방법

론을 이용해 DNA (: Deoxyribo Nucleic Acid) 서열 

등 주요 생명 정보를 취득·저장하고 분석해 활용한다

[3-6]. ‘인간 게놈 프로젝트’가 1990년에 시작되어 

2003년에 마무리되는 사이에 유전 정보를 취득하고 

분석하는 기술이 급속도로 발전했다. 정보기술(IT : 

Information Technology)이 빠르게 발전하면서 유전 

정보 분석 작업에 속도가 붙었고, 이렇게 얻은 유전체 

정보는 다시 생물학과 의학의 발달을 가져왔다. 생명

정보학은 생명 활동의 근원인 단백질의 구조와 역할

을 밝히고, 개인 유전자 분석을 통한 맞춤형 정밀의료

와 효율적인 신약 후보 물질 발굴 등을 가능케 하며 

질병 치료의 새로운 길을 열어가고 있다. 

본 연구의 목적은 맞춤형 헬스케어에 필요한 정보

를 분석하고 생산하기 위한 바이오파이썬의 기본적인 

사용법을 조사하고 활용 사례를 실습하는 것이다. 연

구 방법에서 바이오파이썬의 구조를 설명하고 사용 

방법을 조사한다. 결과에서는 생명체의 보존서열과 계

통수를 산출하여 그 차이를 분석한다. 결론에서는 바

이오파이썬의 유용성을 논의하고 향후 응용할 수 있

는 주제를 제시한다. 

Ⅱ. 연구 방법

2.1 바이오파이썬

바이오파이썬은 생물학자들이 컴퓨터로 작업을 할 

때 도움이 될 만한 파이썬의 라이브러리 모음이다. 바

이오파이썬은 다양한 파일 형식으로부터 원하는 정보

를 추출하고 웹 기반 프로그램을 처리하는 자동화로 

연구 효율성을 높여준다. 바이오파이썬으로 할 수 있

는 주요 작업은 첫째, 생물정보 파일에서 원하는 정보

를 가져오는 파싱(parsing), 둘째, 유전체 서열정보의 

문자열화, 셋째, 웹에 있는 정보를 브라우저를 통하지 

않고 프로그래밍으로 수집, 그리고 넷째, 웹 기반의 

프로그램을 사용하지 않고 생물정보학에서 사용하는 

툴의 활용이다. 

의학 및 생물학 분야에서는 주로 PubMed를 사용

하여 네트워크로부터 정보를 수집한다. PubMed는 

MEDLINE, 생명과학 저널 및 온라인 서적의 생의학 

문헌에 대한 3,600만 건 이상의 인용으로 구성되어 있

다. 바이오파이썬을 활용하여 PubMed 정보를 검색하

고 파싱할 수 있다. 

BLAST (: Basic Local Alignment Search Tool)는 

염기서열 도는 단백질서열을 입력받아 데이터베이스

를 검색하여 우사한 서열을 찾아 정보를 제공하는 

tool이다. BLST의 결과를 XML 파일로 저장할 수 있

으며 XML을 NCBIWWW 모듈로 파싱한다. 

2.2 파일 포맷 

필요한 정보를 얻기 위해서는 파일의 포맷을 이해

해야 한다. FASTP 프로그램에 기반한 FASTA는 텍

스트 기반 포맷으로 염기서열과 단백질 정보를 제공

한다. 문자 ‘>’로 시작하는 첫째 줄의 헤더와 두 번째 

줄부터 한 줄에 120자 이하의 서열이 이어진다. 한 

종유의 서열만 있는 단일 FASTA뿐만 아니라 여러 

종류의 서열로 구성된 멀티 FASTA 파일도 있다. 

FASTQ는 텍스트 기반 포맷으로 염기서열과 

quality 점수를 포함한다. 네 줄로 구성되며 네 줄이 

하나의 read를 이루는데, read는 시퀀서가 샘플의 서

열을 한 번에 읽는 길이이다. 첫 번째 줄은 @로 시작

하는 헤더로 염기서열이 읽힌 시퀀싱에 대한 정보이

다. 두 번째 줄은 시퀀서가 읽은 염기서열이다. 세 번

째 줄은 구분 문자 + 기호이다. 네 번째 줄은 시퀀서

가 읽은 염기서열의 품질정보이다, 염기서열의 정확도

를 백분율로 산출할 수 있다.

SAM (: Suence Alignment Map)은 텍스트 기반의 

alignment of read이고, BAM (: Binary Alignment 

Map)는 SAM의 binary file이다. SAM/BAM는 헤더  

@ 기호로 시작하는 헤더 부분과 염색체 정보가 나열

되는 정렬 부분으로 나뉜다. 

BED (: Browser Extensible Data) 포맷은 유전체

를 구간별로 나누어 특징을 주석으로 표기한다. 각 항

목은 탭으로 나뉜 텍스트이다. 필수적으로 3개의 열이 

있고 추가로 열을 9개까지 확장할 수 있다. 

VCF (: Variant Calling Format)는 variant를 만들

기 위해 만든 포맷으로 메타데이타와 내용으로 나뉜

다. 메타데이타는 #으로 시작하고, 2개의 #으로 시작

하면 VCF에 대한 정보로 ‘key=value’ 관계로 표현한

다. 내용 부분은 8개의 필수 열과 샘플에 따라 추가되

는 열로 이루어진다. 각 열은 탭으로 나뉜다. 
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GenBank Flat File은 NCB (: National Center for 

Biotechnology Information)의 데이터 베이스에서 대

중에게 제공하는 정보이다. 염기서열과 CBS (Coding 

Sequence)별로 번역된 아미노산 서열, 종의 정보, 관

련 논문 저자, 제목, pumbed ID 등의 메타 정보를 담

고 있다. 파일 매부에는 1개 이상의 GenBank 정보가 

들어 있고, 끝맺음 구분은 2개의 슬래쉬 기호(//)로 

마무리한다. 

XML (: eXtensible Markup Language)은 구조화

된 데이터를 표현하고 정보를 교환할 때 범용적으로 

사용하는 언어로 태그를 이용하여 데이터 구조를 나

타낸다. ‘<태그>내용</태그>’로 이루어진 텍스트 파

일이고, JSON (: JavaScript Object Notation)은 구조

화된 데이터를 표현하고 정보를 교환할 때 범용적으

로 사용하는 파이 포맷이다. 기능과 목적이 XML과 

믾이 중복되지만 가독성이 떨어지는 XML 형식의 대

안으로 사용된다. 대부분의 언어에서 parser를 지원하

여 파일을 읽고 쓰기 쉽다. 파이썬의 dictionary와 형

태가 같아서 ‘key-value’ 쌍이 중괄호({})로 이루어진 

구조이다. 

 

III. 연구 결과

3.1 다중서열정렬  

인간과 다른 동물의 차이점을 파악하기 위해 다중

서열정렬을 이용하여 웹로고와 계통수로 표현한다. 다

중서열정렬은 세 단계로 준비한다. 우선 비교할 서열

이 필요하므로 인간뿐만 아니라 다른 동물로부터 얻

을 수 있는 정보를 선택한다. 체내 산소를 운반하는 

단백질인 헤모글로빈의 사합체 중 하나인 HBA 서열

을 단백질 정보 데이터베이스에서 받는다(그림 1)[7]. 

단백질찾기에서 HBA를 입력하여 검색하고, 그림 1과 

같이 인간을 비롯한 7종의 동물, 쥐(MOUSE), 말

(HORSE), 개(CANLF), 인간(HUMAN), 밍크고래

(BALAC), 침팬지(PANTR), 닭(CHICK), 그리고 토끼

(RABIT)를 선택한다. FASTA 양식의 파일로 내려받

으면 그림 2와 같이 정리되지 않은 자료를 확인할 수 

있다. 

다음 단계는 다중서열정렬 과정을 진행하는 것으로 

MUSCLE이나 Clustal Omega 툴을 사용한다[8]. 

MUSCLE은 그래픽 인터페이스가 없으므로 명령 프

롬프트 창에서 진행한다. ‘muscle파일이름 -alingn 

(변환할 파일이름) -output (변환될 파일이름)’와 같은 

순서로 입력하면, 정렬된 파일을 생성한다(그림 3). 

그림 1. www.uniprot.org에서 동물 
8종 선택.

Fig. 1 Selection of 8 species at 
www.uniprot.org.

그림 2. 8종에 관한 FASTA 양식의 HBA 서열.
Fig. 2 Sequences of 8 species by FASTA format.
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그림 3. MUSCLE로 정렬한 8종의 HBA 서열.
Fig. 3 Sequences of 8 species aligned by MUSCLE.

3.2 웹로고

웹로고(WebLogo)는 시퀀스 로고를 최대한 쉽게 

생성할 수 있도록 설계된 웹 기반 응용 프로그램이다.

각 로고는 일련의 심볼로 구성되며, 시퀀스의 위치마

다 하나씩 쌓인다. 쌓인 전체 높이는 해당 위치에서의 

서열 보존을 나타내며, 각 심볼의 높이는 해당 위치에

서의 아미노산 또는 핵산의 상대적인 빈도를 각각 나

타낸다. 결국, 다중서열정렬은 여러 개의 서열을 각 

위치에서 비교하여 정렬하는 것으로 각 위치의 서열

이 어떻게 다른지 알아볼 수 있다. 

그림 4는 인간의 서열을 나타내고, 그림 5는 인간

을 포함한 8종의 서열을 동시에 나타낸다. 단일 알파

벳의 크기가 클수록 공통된 서열을 나타낸다. 

그림 4. 인간의 웹로고.
Fig. 4 WebLogo of human.

그림 5. 8종의 웹로고.
Fig. 5 WebLogo of 8 species.

인간이 쥐와 어느 서열에서 같고, 어느 서열에서 

다른지를 확인하려면 두 서열만의 웹로고를 생성한다

(그림 6). 위치 5, 6, 9, 11, …, 114, 117에서 인간과 

쥐가 다르다는 것을 알 수 있다. 다른 종과도 마찬가

지로 직접 비교할 수 있다. 

그림 6. 인간과 쥐의 웹로고.
Fig. 6 WebLogo of human and mouse.
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3.2 계통수

계통수는 생물 사이의 관계의 멀고 가까운 정도의 

유사도를 그림으로 나타낸다. 거리가 가까울수록 서열

이 유사하고, 멀수록 서열의 차이가 크다. 생물학 분

야의 전반적인 진화학적 연구 결과를 제시하고 다양

한 생물학적 의미를 끌어내기 위해 사용된다. 좁게는 

유전자 및 단백질의 진화부터 넓게는 생물 종 혹은 

특정 분류군의 진화가 계통수로 표현된다. 계통수는 

간단히 tree라고도 불리며, tree의 시작점을 계통수의 

root, root에서 출발하여 뻗어 나가는 것을 branch, 

branch가 갈라지는 부분을 node, tree의 가장 끝부분

을 tip 혹은 leaf라고 한다. 하나의 node 이후에 갈라

져 나온 모든 계통을 하나로 묶어 clade라고 한다(그

림 7). 계통수는 root 방향으로 갈수록 기원한 조상을 

향하게 되며, tip으로 갈수록 후손을 향하여 가장 끝 

tip에는 현재 관찰되는 분류군(A ～ E)이 위치한다. 

이러한 구성요소와 기본 개념으로 진화 역사를 표현

하면, tree의 형태는 다양하게 표현될 수 있다. 

그림 7. 계통수의 기본구조.
Fig. 7 Basic structure of phylogenetic tree.

EMBL-EBI에서 제공하는 phylogenetic tree 포맷 

생성 페이지의 입력란에 서열을 넣고 실행하면 그림 

8의 계통수가 생성된다. 최근에 공통 조상을 공유하는 

분류군일수록 더 가까운 계통 관계이므로 인간은 실

험 대상 7종의 동물 중에서 침팬지와 가장 가까운 관

계이다. 같은 이유로 쥐와 밍크고래도 가까운 관계로 

이해된다. 

그림 8. 8종의 계통수.
Fig. 8 Phylogenetic tree of 8 species.

계통수에서 일부 tip을 가지치기하는 것은 계통 관

계에 영향을 미치지 않으므로 tip끼리 가깝게 보인다

고 가까운 관계로 판단할 수 없다[9,10]. 또한, node를 

중심으로 회전하여 표현할 수 있으므로 단순히 가까

운 위치로 서열의 유사성을 파악하지 않는다. 그림 8

에서 말, 토끼 그리고 개를 가지치기하면 인간은 닭보

다는 쥐나 밍크고래와 더 가깝다. 

IV. 결 론 

3개 이상의 DNA 혹은 단백질의 염기서열을 정렬

하는 다중서열정렬은 서열 사이의 진화 관계, 단백질

의 구조와 기능에 관한 연구에 필수적인 도구이다. 파

이썬 기반의 바이오파이썬을 이용하여 다중서열정렬

을 분석하는 과정을 제시하였다. 가시화 방법으로 웹

로고보다는 계통수가 종의 서열 이해에 효과적이라는 

것을 보였다. 바이오파이썬은 원인 불명의 환자에서 

나온 미지의 종을 찾는다거나 코로나 바이러스와 같

은 전염병의 실체를 밝히는 유용한 도구로 활용된다. 
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