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요  약

  많은 양의 유전자 정보가 유전공학의 발전과 Genome 프로젝트의 결과로 축적되고 있으며, 이러한 유
전자 정보를 체계적으로 관리하고 가시화하기 위한 생물정보학 분야의 연구가 진행되고 있다. 기존의 많
은 Genome Browser들이 완성된 형태의 툴로 서비스되고 있다. 이러한 툴들은 다목적의 많은 기능을 포
함하고 있어 특정연구를 진행해야하는 연구자들은 너무 많은 정보로부터 원하는 것을 찾기 위해 시간과 
노력이 필요하게 된다. 본 논문에서는 특정한 목적의 Gene 가시화 툴을 제작할 수 있는 Component 
Ware를 제안하고 이를 이용한 진화분석용 가시화 툴을 소개한다.  

1. 서  론

  유전공학의 발전과 최근까지의 연구결과로 방대한 크

기의 유전정보가 축적되고 있다. 이러한 유전자 정보를 

효율적으로 탐색하기 위해 생물정보학 분야의 연구가 진

행되고 있고 유전자 정보를 탐색하고 가시화하는 다목적

의 Gene Browser들이 개발되고 있다[1,2,3,4,5].  표 1
에 Gene Browser의 예를 보이고 있다.

 표 1: Genome Browser 예

Browser 특 징 참고

VISTA
GenBank data의 human, mouse 

alignment 결과 및 유전 정보 제공 
[1]

ECR

사용이 간편한 웹 기반 genome 

browser를 통한 척추동물 genome 

alignment 및 분석 정보 제공

[2]

PipMaker 대용량 DNA 서열 비교 및 가시화 [3]

Combo

FASTA, GenBank 등 annotation 

가시화 및 Annotation에 따른 Whole 

genome 비교

[4]

UCSC 
대표적인 genome browser로써 총 32 

종의 다양한 유전자 정보 분석 제공 
[5]

이러한 Gene Browser들은 많은 기능을 포함하고 있어 

개별 연구를 진행해야 하는 연구자들은 너무 많은 정보

로 인해 오히려 자신이 원하는 것을 찾는데 어려움을 겪

을 수 있다. 본 논문에서는 특정 유전자들이 종의 진화

과정에서 나타나는 변화를 분석할 수 있는 Component 
Ware를 제안하고 이를 이용해 생성한 유전자 진화분석

용 Gene 가시화 툴을 소개한다.  유전자 가시화는 그 유

전자가 존재하는 구간 주변에서 엑손(exon)과 인트론

(intron)의 위치를 블록 사각형과 라인의 형태로 선형적

으로 표시되어질 수 있다. 그림 1은 본 논문에서 제안한 

Component Ware를 사용해 CDC23과 KIF20A라는 유전

자를 가시화한 것이다.

그림 1: Gene Display 예

 이 두 유전자는 Human의 5번 염색체와 Mouse의 18번 

염색체에서 그림과 같이 일부 부분이 Overlap되어 나타

나고 있으며 Human과 Mouse에 모두 존재한다. 이와 같

이 어떤 유전자들이 서로 다른 종에 길이와 위치가 다소 

차이를 보이며 존재할 수 있는데  본 논문에서는 이와 
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같이 특정 유전인자들이 종(species)간 어떤 변화를 가

지는지 분석할 수 있는 유전자 가시화 Component Ware
를 소개하고 이를 이용해 생성한 유전자 가시화 툴을 소

개한다.
  UCSC, Vista 등 많은 Genome Browser들이 웹 브라

우저를 사용한 접속을 지원하고 있다. 이는 기존의 대부

분의 운영체제에서 웹브라우저를 지원하고 있으므로 이

를 이용한 쉬운 접속을 지원하기 위한 것이다. 본 논문

에서 제안하는 Component Ware에서도 웹 브라우저를 

사용한 접속을 지원하여 이 Component Ware로 생성된 

프로그램이 클라이언트의 운영체제나 웹 브라우저에 독

립적으로 구동될 수 있도록 한다. 또한 Gene 정보가 방

대하므로 Database 사용은 필수적이다. 본 논문에서 제

안하는 Component Ware에서 DBMS로 mySQL을 사용

하고 있으나 다양한 DBMS를 사용할 수 있도록 설계되

었다. 클라이언트는 DBMS와의 접속을 직접적으로 하지 

않고 서버의 DBMS 연동 Agent와 TCP/IP Streaming을 

함으로써 한 번 제작된 툴이 DBMS의 변경 때문에 재구

성되어야하는 것을 막을 수 있도록 했다. 구현 언어는 

java언어를 사용한다. 시스템 실행에 필요한 JRE 자동배

포는 MS Windows의 Internet Explorer (JRE 자동배포)
와 UNIX/LINUX계열의 Mozilla Firefox(JRE 수동배포기

능)등 다양한 클라이언트 환경에서 수행될 수 있도록 하

였다.
  이 후 장에서의 내용은 다음과 같다. 제2장에서 

Component Ware 클래스의 시스템 구성을 소개하고 3장
에서는 본 논문에서 제안한 Component Ware의 주요 클

래스의 특성을 소개한다. 제4장에서는 Component Ware 
클래스를 사용해 개발된 Gene 가시화 도구의 클라이언

트 특성을 소개하고 제5장에 결론을 제시하였다.

2. Component Ware 시스템 구성

2-1. Component Ware 개요

  그림 2는 본 논문에서 제안한 Component Ware의 주

요 클래스의 전체 구조와 데이터/제어 흐름을 나타내고 

있다. 이 Component Ware의 클래스를 이용해 개별 

Gene 가시화 도구를 개발할 수 있게 된다. 
Component Ware의 주요 클래스는 크게 클라이언트 측

과 서버 측 두 부분으로 구성된다. 클라이언트 측은 사

용자 인터페이스 부분과 서버 시스템으로 접속을 실행하

기 위한 부분으로 구성된다. 사용자 인터페이스를 담당

하는 클래스들은 Gene 정보 표시, Gene 형태 출력, 
Gene 위치를 탐색하기 위한 Ruler 컨트롤 클래스 등 사

용자에게 검색결과를 보여주거나 검색을 하기 위해 필요

한 제어부분으로 이루어져 있다. 
  서버 시스템으로 접속을 하기 위한 부분은 Query 
Manager 클래스가 담당하며 사용자 인터페이스에서 사

용될 쿼리 결과 저장용 클래스인 Query Result 클래스와 

연동한다. 

그림 2: Component Ware 데이터/제어 흐름도

그림 3은 클라이언트의 검색명령을 받아 DBMS와 연동을 

수행하는 서버측을 나타내고 있다. 클라이언트의 Query 
Manager에서 내린 검색명령을 서버의 Query Agent가 받

아들여 서버에서 실행하고 클라이언트로는 결과만을 전

송하도록 수행된다. 즉, DBMS와의 연동은 서버의 Query 
Agent만 담당하며 클라이언트의 Query Manager 클래스

는 사용자가 내린 검색 명령만을 서버측의 Query Agent
로 전달한다. 

그림 3: Component Ware Core DBMS연동

  Query Agent는 DBMS와 연동하여 검색한 결과를 문

자열의 형태로 받아 Query Manager에 전달하는 역할을 

수행한다. 클라이언트의 Query Manager는 서버의 

DBMS의 종류가 어떤 것이든 상관없이 서버측의 Query 
Agent와 연동을 수행하도록 함으로써 DBMS 독립적으로  

수행될 수 있도록 하였다. 이러한 3-Tier Client/Server 
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특성은 DBMS 독립적 Component Ware를 위한 필수적

인 요소이다. 이러한 특성은 서버 측의 성능 및 기능 향

상을 위한 코드 수정시에도 Client측은 독립적으로 수행

될 수 있게 된다. 또한 Client가 Java Applet 환경이므로 

클라이언트 측 프로그램의 업그레이드시에도 웹 브라우

저로 접속시 자동적으로 다운로드되어 실행되므로 클라

이언트측은 이러한 세부적 내용을 알 필요가 없게 된다. 

3. Component Ware 주요 클래스

3.1 Query Manager 클래스

  사용자가 내린 검색명령에 따라 서버의 Query Agent 
클래스와 연동하고 검색결과를 다운로드 받아 Query 
Result에 저장하는 역할을 수행한다. 이 클래스에서 수행

하는 주요기능은 그림 4와 같다. 서버상태 확인과 서버

와 TCP/IP 스트리밍 접속은 이 클래스의  생성자에서 

수행된다. 이 클래스를 사용하는 곳에서 Query Manager 
클래스의 객체 생성시 접속을 수행할 서버의 IP와 포트

번호, 사용자ID와 비밀번호를 지정하게 된다.

 서버 상태 확인

 서버와 TCP/IP 접속

 유전자 검색 Query를 Query Agent에 전달

 Query 결과를 Query Result 클래스에 저장

그림 4: Query Manager 클래스의 주요 기능

검색 Query는 개별 유전자를 검색하는 기능과 진화 분

석을 위해 두 유전자로 검색하는 기능으로 나뉘며, 보다 

세부적인 검색이 필요한 경우 사용자정의 Query를 실행

할 수 있게 하였다. Query Manager의 주요 메서드의 프

로토타잎을 그림 5에 나타내었다. 이 메서드들의 실행결

과는 Query Result에 저장된다.

 public void QueryByGeneName(String geneName);

 public void QueryByGeneName(String geneName1, 

                             String geneName2);

 public void QueryByPosition(String species, 

                             String chr, 

                             int start, int end);

 public void QueryByUserDef(String queryString);

그림 5: Query Manager 클래스의 주요 메서드

3.2 Query Result 클래스

  Query Manager에 실행에 의해 서버의 Query Agent

에서 보내오는 결과는 Query Result에 저장된다. 이 클

래스에서는 검색 결과의 유전자 정보(유전자이름, 관련

종(species), 염색체, RefSeq정보, Exon구간 정보 등)와 

검색 결과(총 레코드 수, 오류발생 여부 등) 및 실행 모

드(단일 유전자 검색, 진화분석을 위한 유전자 검색)를 

저장하고 Gene Display 클래스에서 이 정보들을 출력하

게 된다. 그림 6은 Query Result 클래스의 주요 메서드

와 멤버 변수들을 보이고 있다. 

   // gene 정보

   Vector m_geneName, m_species, m_direct,

          m_mRNA, m_refSeq, 

          m_chromosome;

   int    m_exe_mode;

   // gene 위치정보

   public Vector m_genomeStart, m_genomeEnd;

   public Vector m_exon_start[];

   public Vector m_exon_end[];

   public int getRecordCount();

그림 6: Query Result 클래스의 주요 멤버와 메서드

3.3 Gene Display 클래스

  Gene Display 클래스는 Query Result 클래스에 저장

된 유전자 정보들을 출력하는 기능을 수행한다. 개별 유

전자 출력 기능과 진화 분석을 위해 두 유전자 출력 기

능으로 구성된다. 그림 7과 그림 8은 검색된 유전자들을 

출력하는 그림이다. 검색된 결과 중 상단부의 위치이동 

Ruler 부위를 마우스 드레깅하여 부분 확대를 수행할 수 

있다. 그림 7은 개별 유전자를 표시하는 기능이며, 특정 

유전자가 존재하는 종(species)과 염색체번호를 같이 출

력해주는 것을 보이고 있다.  

그림 7: 개별 유전자 출력

본 논문에서 사용한 유전자 정보는 Chicken, Chimp, 

Cow, Drosophila, Gambiae, Human, Mouse, Rat, 

Xtropicallis, Zebrafish의 10종으로 UCSC Gene Data [6]

를 사용하였다. 그림 8은 어떤 두 유전자가 같은 염색체

에 존재하는 종이 있는지 검색하여 그 두 유전자의 형태
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를 출력해주는 그림이다. 그림에서 KIF20A와 CDC23 유

전인자가 Chimp, Human, Mouse, Rat에 존재하며 고등생

물인 Chimp와 Human은 Overlap되는 곳이 비교적 작으

며 Mouse와 Rat은 큰 것을 알 수 있다. 

그림 8: 진화분석을 위한 종별 특정 두 유전자 비교

3.4 Ruler 클래스

  Ruler 클래스는 검색된 유전자의 위치를 나타내고 마

우스 드레깅으로 부분 확대하는 기능을 지원한다. 그림 

9에 검색된 유전자의 부분 확대 기능을 보이고 있다. 확

대된 후 상단부의 작은 막대바는 특정 유전자 검색결과

의 전체 범위 중 확대된 현재 위치를 나타내며 reset버

튼을 눌러 원래대로 돌아갈 수 있다.

그림 9: 검색된 유전자의 부분 확대

3.5 Query Agent 클래스

  Query Agent 클래스는 클라이언트의 Query Manager 

클래스의 쿼리를 받아 DBMS와 연동하여 쿼리를 검색하

는 서버측 클래스이다. 유전자 검색 기능 중 가장 수행

시간이 많이 걸리는 부분이며, 이 기능을 상대적으로 높

은 성능의 서버측에서 수행한다. 이 Query Agent 클래

스 만이  DBMS와 직접 연동하게 되며 검색된 결과는 

클라이언트의 Query Manager로 전송된다. 

4. Component Ware의 클라이언트

  본 논문에서 제안하는 시스템은 Java로 구현되며, 클

라이언트 부분은 Java Applet으로 구현된다. Java언어의 

플렛폼 독립적 특성 때문에 다양한 시스템 환경을 위한 

어플리케이션 제작에 Java언어가 좋은 도구가 된다. 그

러나 Java Applet의 경우 접근하는 클라이언트의 종류에 

따라 약간의 문제점이 발생된다. 클라이언트의 웹 브라

우저에 따라 JRE (Java Runtime Environment)가 클릭 

몇 번으로 자동설치가 될 수도 있고, 수동으로 설치를 

해야할 수도 있기 때문이다. 그림 10은 JRE가 설치되지 

않은 클라이언트가 접속했을 때 자동으로 JRE가 설치되

기 전의 화면이다.  

그림 10: JRE 자동설치 대기화면

상단부를 클릭했을 때 JRE환경이 Sun Microsystems 사

의 서버에서 다운로드되어 설치된다. 클라이언트측의 사

용자는 세부내역을 알지 못하더라도 쉽게 접근할 수 있

다. 그림 10의 수행을 위해서는 기존의 Applet코드를 연

결하는 HTML문서에 Java의 HTMLConverter 명령을 적

용하면 된다.  그림 11은 HTMLConverter를 수행했을 

때의 화면이다. 이 명령을 적용하면 HTML 코드내에 

JRE 자동설치 부분이 추가된다. Java Applet 기반의 

S/W들은 JRE 설치 여부를 확인하고 JRE가 설치되지 않

은 경우 정상적으로 서비스를 사용할 수 없다는 내용을 

표시하게 된다. 현재 Microsoft의 Internet Explorer는 

Sun사에서 자동적으로 JRE가 설치될 수 있도록 기능을 

지원하고 있다. 
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그림 11: HTMLConverter 실행화면

5. 실험결과

  본 논문에서는 유전자 진화분석을 위한 특정 유전자 

정보를 종별로 비교할 수 있는 유전자 가시화 도구 개발

용 Component Ware를 제안하였다. 이 Component 

Ware는 개별 유전자를 종(species)과 염색체 등의 부가

정보와 함께 가시화함으로써 진화분석을 위한 용도뿐 아

니라 자신의 연구목적에 맞는 S/W를 쉽게 제작하는데 

사용될 수 있었다. 또한 두 유전자의 관계 분석은 진화

분석과 함께 두 유전인자의 상호 관계를 파악할 수 있는 

다른 생물학적 연구에도 도움을 줄 수 있었다.  본 논문

에서 제안한 Component Ware로 생성된 Gene Browser

는 S/W를 업그레이드 하더라도 다음 번 접속시에 자동

적으로 코드가 다운로드 되어 실행된다. 또한 많은 실행

시간이 필요한 코드는 서버측에서 실행함으로써 수행속

도와 S/W의 유지보수에도 장점이 있었다.
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