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  단백질 상호작용 네트워크는 어떤 단백질들 간에 상호 작용 관계가 있는지를 네트워크 형태로 나타낸 것이며 단
백질 상호작용을 발견하거나 분석하는 것은 생명 공학에서 중요한 연구분야이다. 본 논문에서는  방대한 단백질 상

호작용 데이터를 유전자 온톨로지와 연계한 시각화를 통하여 효과적으로 직관을 얻을 수 있는 효율적인 단백질 상

호작용 네트워크 분석시스템 개발을 연구 하였다. 단백질 상호작용 네트워크를 시각화 하고 분석하는데 기본적인 

문제점은 상호작용 네트워크 데이터양의 크기라고 할 수 있다. 이를 개선하기 위하여 단백질 네트워크 데이터를 동

적이고 상호작용 가능한 FDP(Force-Directed Placement) Layout 알고리즘을 적용하였고, 관심 노드와 그 주변 노

드를 표시하며 점진적으로 탐색할 수 있는 Context-based browsing 기법을 구현하였다. 또한 유전자 온톨로지를각 

노드에서의 네트워크 확장을 조합하고 동적으로 구성되는 그래프로 시각화하여 이와 연계하여 분석을 가능하게 함

으로써 단백질 상호작용에 관한 분석을 용이하게 하고자 하였다. 이를 효과적으로 사용하게 하기 위하여 각각의 시

각화 결과를 2차원 윈도우로 나란히 보여주는  인터페이스를 디자인 하였다.

1. 서  론 

 단백질 상호작용(Protein-Protein Interaction: PPI) Network는 각 단백질을 Node로 단백질 사이의 상호작용 유무를 

Edge로써 표현한 Network이고, 이를 분석하는 일은 신약 개발 등에 이용될 수 있다. 
유전자 온톨로지(Gene Ontology: 이하 GO)는 생물의 유전자의 정보를 나타내기 위한 전산화된 국제적인 데이터 모

델로써, 생물학적 어휘나 개념, 그리고 이들 사이의 관계로 구성된다.
단백질 상호작용을 분석하고 시각화 해주는 시스템에 대한 연구는 국내외에서 꾸준히 연구되고 있으며 국내에서 

연구된 시스템으로는 Protenica[1], PIVS[2], CPIN[3], BioINet[4][5]등이 있으며 국외에의 사례로는 Osprey[6], 

Cytoscape, BiNGO[7]등이 있다. 이러한 시스템들은 각기 특징을 가지고 있으며 일부는 GO와 연계하여 PPI를 군

집화 해주고 시각화와 분석 기능을 가지고 있지만, GO와 PPI를 동시에 그래프로 시각화 해서 보여주며 서로 쉽고 

빠르게 연계하여 사용 할 수 있는 기능의 지원은 부족하다. 이러한 점들을 보완하여 GO와 PPI를 연계하여 단백질 

상호작용에 대한 직관을 얻고 원하는 단백질 또는 단백질 상호작용을 찾는데 도움을 주고자 PINGO(Protein 
Interaction aNd Gene Ontology) 시스템을 개발하게 되었다. 이 논문에서는 GO와 PPI를 동시에 효율적으로 시각화 하

고 연계하여 분석하기 위하여 효율적인 PPI 네트워크, GO의 시각화에 관한 연구와 둘을 연계하여 분석 가능하게 

해주는 시스템 구현에 대한 내용을 다룬다.

2. 구 현 

본 연구에서 개발한 시스템인 PINGO (Protein Interaction aNd Gene Ontology)의 전체적인 구성은 그림 1과 같다. 그

림1에서와 같이 GO에 관한 부분을 왼쪽에 PPI에 관한 부분을 오른쪽에 배치하였고, GO와 PPI측의 동일/유사한 기

능을 좌우로 나란히 배치하여 쉽게 이해하고 사용할 수 있도록 하였다. PINGO 시스템은 http://cgv.icu.ac.kr/pingo/ 에

서 다운로드 가능하다.
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그림 1. PINGO 인터페이스

 각 부분별 기능은 다음과 같다.
(1)  Button Bar: View 조작, 각종 기능 버튼 및 체크 박스

(2)  Graphical View: GO와 PPI를 각각 시각화된 그래프 형태로 표시해 주는 부분

(3)  Information Tables: GO와 PPI에 관한 Tree List, 또는 테이블 형태의 텍스트 데이터를 표시해 주는 부분

(4)  Additional Information: 선택된 노드의 정보와 프로그램 실행상태 관련 정보를 표시해주는 부분.
(5)  Search Bar: 각각 GO ID와 단백질을 검색해서 찾아주는 부분

 

시스템 구조는 GO측과 PPI측을 독립적 모듈로 구성하고 상위 GO-PPI 연동 계층에서 인터페이스를 통하여 양측을 

모두 사용하는 기능을 수행하게 디자인 하였다. 이러한 연동은 GO Annotation (http://www.geneontology.org)데이터를 

통하여 하며, GO와 PPI간의 상호 참조를 사용함으로써 관심있는 기능이나 분류로부터 표시 할 단백질들을 선택하

거나 표시된 PPI 네트워크의 의미를 분석하는 것을 도울 수 있다. 또한 효율적인 분석과 시각화를 위하여 GO측에

서는 관심 GO용어들의 LCA (Least Common Ancestor)까지만 찾아서 표시하는 기능, PPI측에서는 Context-based 
browsing, 동적이며 상호작용 가능한 네트워크 등을 구현 하였다.
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