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요       약 

단백질 2-DE 이미지 분석은 가장 널리, 가장 오랫동안 사용되고 있는 기술로서 샘플에 들어있

는 수천 개에 달하는 단백질을 저한 비용으로 효과적으로 분리하는 장점을 가지고 있다. 하지만 단
백질 자체가 가지고 있는 불안정성과 2-DE 실험이 가지고 있는 근본적인 문제점으로 인하여 2-DE 
이미지 분석결과는 정확도가 낮아지게 된다. 따라서 이 논문에서는 데이터마이닝 기법을 사용한 
“기준점 자동 추출 모듈”과  “확률기반 매칭 조정 모듈”로 구성된 이미지 정보 분석을 위한 프레임

워크를 제안하였으며 실제 데이터에 대한 실험을 통하여 제안한 방법의 타당성을 검증하였다. 
 

1. 서론 

단백질체학(Proteomics)은 유전체에 의해 발현되는 
단백질들을 다루는 학문으로 질병 진단이나 치료제 
개발의 궁극적 목표는 특정 단백질에서 찾을 수 있다. 
단백질분석 기술에서 2-DE(two dimensional 
electrophoresis)[1] 분석 방법은 저렴한 비용으로 수천 
개에 달하는 단백질을 동시에 효과적으로 분리하고 
분석자의 경험에 의하여 실험에 자유롭게 개입할 수 
있다는 등 장점을 가지고 있기 때문에 가장 오랫동안, 
가장 널리 사용되고 있는 기술이다. 따라서 최근 십
여 년 동안 2-DE 이미지 분석을 위한 다양한 소프트

웨어가 지속적으로 개발되고 있다[2]. 
단백질 2-DE 기술은 각 샘플에 들어있는 단백질들

을 용해시킨 수용액을 pH 값과 분자량에 의하여 각
각 수평과 수직으로 분리시킨다[2]. 따라서 2-DE 이미

지에서 스팟은 개개의 단백질을 의미하며 서로 다른

2-DE 이미지 상에 존재하는 같은 단백질을 효과적으

로 찾아내는 것이 2-DE 이미지 분석 기술의 목표이다. 
다양한 2-DE 이미지 분석 소프트웨어 가운데서 “스팟 
우선 검출(spot detection first)” 기법[3,4,5]은 먼저 이미

지상의 스팟 정보를 검출한 후 그 정보를 기반으로 
참조 이미지 스팟과 나머지 이미지 스팟들을 매칭시

킨다. 그러나 이 기법은 특정 참조 이미지의 선택, 이
미지의 왜곡 및 우선 검출된 스팟에 포함된 노이즈에 
 따라 분석결과의 정확도가 크게 영향을 받는다. 이
러한 문제점을 해결하기 위하여 [6]에서는 데이터마이

닝 의 클러스터링 방법을 적용하여 기준점 학습 데이

터를 통한 후보 기준점 추출 방법을 제안하였으며, [7]
에서는 하나의 참조 이미지 선택에 따른 정확도의 영
향을 최소화 하기 위하여 빈발항목 집합 탐색을 적용

한 확률 기반 스팟 매칭 정확도 향상 방법을 제안하

였다. 따라서 이 두 가지 독자적인 방법들의 시너지 
효과를 최대화 하기 위하여 이 논문에서는 이들을 모
듈화하여 결합시킴으로써 정확도 향상을 위한 단백질 
2-DE 이미지 정보 분석 프레임워크를 제안하였다. 

 
2. 이미지 정보 분석 프레임워크 

이 논문에서 제안하는 이미지 정보 분석 프레임워크

는 그림 1 과 같이 “기준점 자동 추출 모듈”과 “확률

기반 매칭 조정 모듈”로 구성되며 각 모듈은 다음과 
같은 작용을 한다. 
 
1) 기준점 자동 추출 모듈: 

i) 학습데이터와 DBScan 클러스터링 알고리즘[8]
을 사용하여 기준점 별 프로파일 생성 

ii) 기준점 프로파일과 A* 알고리즘[8]을 사용하여 
학습되지 않은 이미지의 후보 기준점 추천 

 
2) 확률기반 매칭 조정 모듈 

i) 이미지 스팟 정보를 이용한 참조 이미지 그룹 
선택 및 SW 통한 스팟 매칭 정보 생성 

ii) 최소 지지도(확률)에 의하여 빈발한 스팟 매

칭 패턴 Mafia 알고리즘[10]을 사용하여 생성 
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(그림 1) 이미지 정보 분석 프레임워크 

그림 1 에서 사용된 “이미지 분석 SW”는 “스팟 우선 
검출”을 기반으로 하는 SW 를 사용하는데 그것은 “이
미지 변경 기반”SW 는 스팟정보와 이미지 정보를 분
리하여 독자적으로 처리하지 않기 때문이다. 이미지 
분석 SW 를 통하여 생성된 스팟 정보들은①을 따라 
두 모듈에 동시에 입력되며 두 모듈에서 각각 기준점 

별 프로파일 생성과 다중 참조이미지 선택이 진행된

다. 다음 기준점 프로파일들은 ②를 따라 학습되지 

않은 이미지상의 기준점을 추출하며 이 기준점들은 

③에 의하여 다시 “이미지 분석 SW”에 입력된다. 이
때 “이미지 분석 SW”는 두 번째 모듈에서 선택된 다
중 참조 이미지들과 함께 다중 스팟 매칭 정보를 생

성하며 이 정보들은 ⑤에 따라서 다시 두 번째 모듈

에 입력된다. 두 번째 모듈에서는 이 데이터를 이용

하여 사용자가 입력한 최소 지지도(확률) 보다 큰 빈

발한 스팟 매칭 패턴을 생성하게 된다. 이 정보들은 

단백질 질량분석과 같은 생물학적 실험에 사용된다.  
 

3. 실험 결과 

실험에서는 30 개의 인간 간세포 샘플의 2-DE 이미지

를 사용하였으며, 이미지에서 검출된 평균 스팟수는 
1733 개이며 이미지 분석 SW 는 MelanieIII 를 사용하

였다. 생성된 빈발한 스팟 매칭 정보의 정확도를 확
인하기 위하여 accession number 가 있는 70 개의 단백

질 데이터를 사용하였으며 정확도(precision)와 재현률

(recall)을 지지도 별로 비교를 진행하였다.  
그림 2, 3 의 두 그래프에서 “#R”은 참조 이미지 수를 
의미하며 두 그래프의 x 축은 기준점의 개수를 의미

한다. 그림 2, 3 과 같이 기준점의 개수가 증가할 수
록 정확도와 재현률 모두 증가한다. 그림 2 에서 한 
개의 참조 이미지를 사용했을 때(#R=1)의 정확도는 10
개의 참조 이미지를 사용했을 때(#R=10)보다 모두 높
다. 그림 3 의 지지도(확률)이 0.7 인 시점에서 #R=1 때

의 재현률이 #R=10 보다 높은 것은 지지도 한계 값이 
크게 설정되었기 때문이다. 따라서 지지도가 낮게 설
정되었을 때(sup=0.3) 재현률은 #R=10 일 때가 더 높다. 
 

 
 

 
 
 
 

 

 

 

(그림 2) 정확도 

 

 

 

 

 

 

(그림 3) 재현률 

4. 결론  

이 논문에서는 단백질 2-DE 이미지 정보 분석의 정확

도 향상을 위하여 데이터마이닝 기법을 사용한 두 가
지 방법: “기준점 자동 추출 모듈”과  “확률기반 매칭 
조정 모듈”으로 구성된 이미지 분석 프레임워크를 제
안하였으며 30 개의 실제 실험 이미지에 대한 분석을 
통하여 제안한 방법의 타당성을 검증하였다.  
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