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요 약

 살아있는 생명체는 세포로 구성되며 성장 분열을 통해 스스로 복제할 수 있는 능력을 지녔다. DNA

상의 변이, 즉 돌연변이는 자손의 생존과 번식에 불리하게 작용할 수 있고 이점을 줄 수 있는 양면성
을 지녔다. 본 연구에서는 DNA 이중나선은 복제 주형으로 사용되기 위해서는 먼저 이중나선이 열리
고 단일 가닥으로 분리되어야 한다. 이중 나선구조결합에서의 결합의 오류부분의 위치를 찾아내고 복
구하는 방법을 제시한다.

Ⅰ. 서 론

 살아있는 생명체는 세포로 구성되며 이 세포는 

성장, 분열을 통하여 스스로 복제할 수 잇는 능

력을 지니게 된다. 세포는 생명의 기본적 단위라 

일컫는다. 모든 생물에서 유전정보, 즉 유전자는 

DNA분자에 저장되어 있으며 동일한 화학적 암

호로 쓰여져 있고 똑같은 화학적 골격을 지니게 

된다[1]. 

 세포는 DNA 복제와 세포 분열을 통해 번식하

며 DNA에 암호화 되어있는 유전정보와 동일한 

복제물을 두 딸 세포에게 전달하게 된다. 이때 

복제는 항상 완벽한 것이 아니어서 DNA상의 

돌연변이는 자손의 생존과 번식에 불리하게 작

용할 수 있게 된다. DNA를 복제한다는 것은 세

포에서 질서를 유지하는 일로 유전 정보에 대한 

지속적인 감시와 회복체계가 필요하게 된다[4]. 

 생식세포에서 생긴 돌연변이는 이 세포에서 발

생되는 다세포 생물의 모든 세포에 전달되기 때

문에 중요하다. DNA 미스매치 회복 시스템은 

복제기구가 복구하지 못한 복제 실수를 제거한

다[6]. 여기서 미스매치가 포함된 DNA 사슬 중 

하나를 제거하고 결손된 DNA 사슬을 재합성 

하는데 오직 새로운 합성된 DNA 가닥마을 절

제 하여야 한다. 기존의 가닥을 절제하면 복제 

실수의 교정이 아니라 그것을 보존하게 된다[1]. 

 복잡한 생물학적 기능을 공학적인 모델로 적용

하는 것은 매우 힘이 든다. 유전자에서 인공 게

놈에서의 유전자 네트워크를 표현하고 분석하기 

위해서는 복잡한 시스템 개발 기술을 요구한다

[2]. 

 오래전부터 컴퓨터의 기술이 발달함으로서 더 

복잡한 모델을 분석하고자 하는 인간의 노력은 

시도되고 있다. 현재 시도하고 있는 인공자기 복

제구조의 연구는 시스템에 좌우되지 않으면 안

된다. 인공세포에 대한 계산모델을 설계 하기위

한 실험 및 분석하기 위한 시스템으로 분석 되

어야 한다[3]. 

 유전자에는 유전정보에 대한 순서가 있으며 유

전자 게놈은 생물의 유전자형과 표현간의 진화

과정에서 핵심적인 역할을 담당하고 있다. 생물

이 진화하는 데 있어서 유전자 변이와 크로스 

오버는 매우 중요한 역할을 요소이다[5][7]. 

 본 연구에서는 생물의 기본단위인 세포의 특성
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그림 2 . 이중화 구조

을 모사하여 세포 분열 및 복제과정에서 발생되

는 오류결합이 있을 경우 그 위치를 찾아내고 

복구하는 방법을 공학적인 방법을 적용하고자 

한다. 이에 관련 연구는 진화알고리즘 분야로 진

행되어 왔다. 이에 본 연구에서는 단백질의 이중

나선 구조의 모델을 공학적인 방법으로 적용하

여 결합구조의 형태가 다른 부분을 찾아내고 복

구하는 방법을 제시한다.

Ⅱ. 본론

1. 기존 게놈분석방법

 

 Artificial genome에서 결합구조의 위치를 찾

아내고 상호간에 연결하기 위해서는 주어지는 

genome에서 TATA box[0101]를 찾아내는 것

이 우선이다. 그리고 다음에 같은 값을 지니는 

값을 찾아야 한다. 그래서 결합되어 새로운 단백

질을 생성하게 된다. 

그림 1. gene 결합

 그림1은 gene 결합구조의 방법의 예를 설명하

고 있다. 여기서의 숫자는 단백질 아미노산의 4

가지 요소인 아데닌(A), 구아닌(G), 시토신(C), 

티민(T)을 각각 0, 1, 2, 3으로 표현한 것이다. 

임의의 숫자들이 그림1의 첫 번째 숫자와 같다

면 제일먼저 그 결합구조에서 결합을 시켜주는 

TATA box를 찾아내야 한다. 두 번째 표시와 

같이 "0101" 부분을 두 군데에서 찾았다. 이 바

로뒤에 오는 6자리 숫자가 gene을 생성하기 위

한 매개물로 값을 변경시키게 된다. 여기서는 첫 

번째 “0101” 뒤에 있는 6자리 숫자 231202이

고 뒤번째 “0101” 뒤에 있는 6자리 숫자는 

032212이다. 세 번재 해야 하는 것은 이 숫자들

을 변경하는 것이다. 즉 현재 값을 각각 하나씩 

증가시킨다. 0 -> 1, 1 ->2, 2 -> 3, 3 -> 0

으로 변경하며 “302313”, “103323”으로 변경

되었다. 이 결과숫자를 보고 “0101” 기준으로 

앞 뒤에서 이와 같은 숫자를 찾아낸다. 첫 번째 

“0101”앞에 “103323”이 동일함을 알 수있다. 

이들은 서로 결함구조를 이루게 되고 새로운 단

백질을 생성한다. 

 이 방법에 대한 연구는 여러 연구분야들이 

TATA box를 이용하고 “0101” 값을 가지고 진

행한다는 것에 거의 공통적인 부분이 있다. 그러

나 세부적인 단백질 결합의 방법에서는 차이점

을 보이지만 비슷한 맥락을 가지고 있다. 

2. 디지털 시스템에서의 오류진단

 공학적인 모델에서 적용되는 하드웨어 오류 위

치를 찾아내기 위한 기본 방법은 하나의 회로 

내용을 회로 기능의 최소 단위로 나누고 이중 

모듈화( Double Modular Redundancy, DMR)로 

설계를 한다. 또한 똑같은 기능을 하는 하드웨어 

시스템을 세 개로 구성하여 삼중화 구조로 하는 

경우도 있다. 그러나 이것은 매우 많은 비용 및 

시스템의 크기가 증가하는 단점을 지니게 된다. 

그림3은 이중화 구조의 오류 진단 방법 중에 하

나의 예를 보여 준다.
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  Ⅲ. gene 결합 이중나선 구조

1. 오류 검출 및 복구

 본 연구에서는 생물의 구성단위인 세포를 기준

으로 하며 단백질의 합성과정 및 진화 과정에서 

오류가 발생할 경우 복구하기 위한 방법을 제시

한다. 기본적으로 단백질의 이중나선 구조로 하

며 A는 T와 결합을 하고 G는 C와 결합한다.

 각 4개의 아미노산은 숫자 0에서 3까지 부여한

다. A는 0, T는 3, G는 1, C는 2의 값으로 부여

했다. 각각의 결합에서 결합이 깨지는 현상을 부

여된 비트 값이 다르게 되었을 경우 그 결합이 

이상한 부분을 찾아내고 정상적으로 돌리는 방

법을 제시한다.  

그림 3. DNA 이중나선 구조의 표현

 그림 3과 같이 쌍극성 DNA구조를 기준으로 설

계를 한다. 이중 나선구조에서 각 자리에 값을 

더하면 모두 공통적으로 3이 된다.

그림 4. 1비트 오류의 경우

 임의의 한 자리에 두 개의 이중 나선 중 하나

의 값이 다른 경우를 고려한다. 그림 4의 상단

과 같이 더한 값이 3이 되어야 하는데 하단의 

한 부분에 4가 되었다. 이 경우 쉽게 위치를 찾

을 수가 있으며 Parity check를 통해 복구가 가

능하다. 

 이 구조는 오류 위치를 찾을 수 있지만 복구시

키기 위한 상 하단의 위치를 찾지 못하게 된다. 

첫 번째 경우는 한자리에 두 개의 오류가 동시

에 발생할 경우이다. 이에 해당되는 내용은 그림

5와 같다.

그림 5. 한자리에 상호간 비트 오류 경우

 두 번째 경우는 그림 6과 같이 두 개의 자리에

서 각 한 개씩 동시에 발생할 경우이다. 더한 합

의 값은 달라서 위치를 찾을 수 있지만 정확히 

위아래 중 어느 것인지 그림 5와 같이 알 수가 

없다.

그림 6. 두자리에 동시에 비트 오류 경우
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Ⅳ. 결론

  생물의 기본 최소단위인 세포를 기준으로 

DNA이중 나선구조 결합에서 오류가 발생할 경

우 그 위치를 찾아내서 복구하는 방법을 제시하

고자 한다. 단백질의 아미모산의 4가지 요소를 

각각 숫자 0에서 3까지 신호를 부여하였다. 이

를 기준으로 이중 나선구조로 배열 할 경우 각

각의 합한 값은 3이 되도록 하였다.

 이중 나선 결합구조에서 어느 임의의 하나의 

위치에서 하나의 값이 다르게 되었다면 본 연구

에서 제시한 바와 같이 정확히 그 위치와 변경

되어야 할 값을 알 수가 있었다. 그러나 임의의 

하나의 위치가 오류가 발생할 경우에 두 개의 

이중나선의 값이 동시에 오류가 발생을 하게 되

면 합계의 값이 다르므로 어느 위치인지 알 수

가 있지만 Parity Check를 하게 되면 정상적으

로 인식되기 때문에 정상상태로 복구하기는 힘

들게 된다.

 각 이중나선 구조에서 하나의 부분에서 오류가 

났다 하더라도 임의의 두 군데에서 오류가 발생

할 경우는 각 자리의 값이 3이 아니기 때문에 

찾을 수 있지만 Parity Check 값 체크 후 정상

상태이므로 복구는 할 수가 없게 된다.

 본 연구에서 제시한 방법에서 임의의 하나의 

위치에서 이중나선 중 하나의 경우는 정확히 찾

아내고 복구할 수 있었다. 그러나 두군데 이상에

서 오류가 발생하거나 하나의 위치에서 이중나

선 두 개가 동시에 값이 다르게 되면 위치는 찾

으나 복구할 수는 없게 됨을 알 수 있었다. 이에 

본 연구에서는 추후 다른 방법에서는 이런 부분

을 보안하는 새로운 알고리즘 방법을 제시하고

자 한다. 
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