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요       약
 정보의 시각화는 추상적 정보를 직관적으로 이해하기 쉽도록 시각적으로 명확하게 표현하는 방법을 

말한다. 대용량의 바이오 데이터를 다루는 생물정보학(bioinformatics) 분야에서는 컴퓨터의 높은 성능을 

활용하여 수많은 유전학적 데이터들을 분석하고 있다. 다양한 생물정보학 실험에서 전사체는 특정한 

조건에서 발현된 RNA의 총합을 말한다. 분석된 전사체 정보는 텍스트형태로 제공이 되는데 이를 사용

자가 수작업으로 비교하는 데에는 한계가 있다. 따라서 분석된 전사체 정보를 효과적으로 인지할 수 

있도록 시각화하는 연구들이 진행되고 있다. 본 논문에서는 그래프 라이브러리인 yFile을 활용하여 추

정된 전사체를 실시간으로 시각화하여 제공하는 방법을 제안한다. GTF파일을 입력받아서 데이터베이

스에 저장하고 이 정보를 이용하여 그래프를 생성한다. 실험 결과는 전사체를 시각화 하는 방법을 통

하여 다양한 전사체 정보를 알아 낼 수 있고, 최종적으로는 novel gene을 찾는 것이 가능할 것으로 기

대한다.

1. 서론

   차세대 시퀀싱(Next Generation Sequencing)기술

은 DNA를 읽어 들여 유전체서열상의 변이를 밝혀

내는 방법이다[1,2]. A, G, T, C와 같은 염기서열의 

조각을 빠르고 정확하게 읽어냄으로써 유전자의 발

현과 유전체 해독에 이용되고 있다. 현재 기술의 발

달로 데이터의 처리 비용과 시간을 효과적으로 감소

할 수 있게 됨으로써 저렴한 비용으로 높은 처리량

을 내는 것이 가능해졌고, 방대한 양의 시퀀싱 데이

터들을 처리하고 분석하는 프로그램에 대한 연구도 

계속 되고 있다. 따라서 복잡한 생물학적 실험이나 

대용량의 바이오 데이터를 다루는 생물정보학

(bioinformatics) 분야 에서는 많은 유전정보의 유전

학적 데이터들의 결과를 분석하는데 있어서 사용자

들이 한눈에 인지하기 쉽게 할 수 있도록 도와주는 

시각화 기능이 더욱 중요해지고 있다. 

정보의 시각화는 추상적 정보를 직관적으로 이해하

기 쉽도록 시각적으로 명확하게 표현하는 방법을 말

한다. 생물정보학에서는 분석된 전사체 정보는 텍스

트형태로 제공이 되는데 이를 사용자가 수작업으로 

비교하는 데에는 한계가 있다. 따라서 분석된 전사

체 정보를 효과적으로 인지할 수 있도록 시각화하는 

연구들이 진행되고 있다. 본 논문에서는 사용자들이 

좀 더 쉽게 데이터를 분석할 수 있고, 시각화 정보

를 통해 더 많은 정보를 얻을 수 있도록 그래프로 

가시화하고자 한다. GTF파일을 입력받아서 데이터

베이스에 저장하고 이 정보를 YFile[3]을 이용하여 

시각화해서 그래프를 생성한다. 또한 이것을 기반으

로 시각화 도구를 개발하는데 있어서 어떠한 기능들

이 적합하고 그러한 장점들을 잘 이용할 수 있을 것

인지에 대하여 논의하고자 한다.

2. 관련연구

   SpliceGrapher[4]는 실험하는 종의 기존에 존재하

고 있는 gene model을 기본으로 사용하여 predicted 

splice graph를 그려주는 도구이다[3]. 다른 기존의 

도구들과 달리 exon, intron, CDS 등의 정보가 들어

있는 유전자 모델을 사용함으로써 처음부터 모델을 

설계할 필요 없이 SpliceGrapher의 기본적인 뼈대를 

잡고 시작할 수 있기 때문에 다른 도구에 비해 계산

할 것이 적어지고 정확도의 측면에서 장점을 가진

다. 최종적으로는 총 10개의 출력 파일이 생성되며 

추정된 전사체를 *.GFF(General Feature Format)형

식으로 나타낸다. 그렇게 출력된 파일 중 

*_predicted.GFF 파일은 도구 내의 가시화 기능을 

이용해 전사체를 표현해주고  *.PDF 파일로 출력된
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다. 그렇지만 단순히 SpliceGrapher의 출력 결과만 

보았을 때 사용자는 전사체가 어디서 발현 되었고, 

어디서 나온 결과 파일을 사용했는지 등의 자세한 

세부정보까지 알 수 없다. 또한 자체 도구에서 나온 

결과가 아니라면 출력결과를 시각화 하는 것이 쉽지 

않다. 자체 도구에서 나온 출력 결과를 시각화 한다 

하더라도 *.EST 파일도 사용해야 하고 시각화하기 

위한 세부적인 옵션 설정을 따로 해주어야 하기 때

문에 번거롭다. 현재 개발 중인 도구는 

SpliceGrapher와 같은 시각화 도구이지만 좀 더 사

용자측면에서 도움이 될 수 있고 많은 정보들을 얻

을 수 있도록 하는 사용자에게 적합한 도구이다. 특

히 데이터가 미리 DB에 저장되어 있기 때문에 사용

자가 원하는 종과 gene을 선택한다면 번거로운 과

정을 거치지 않고도 짧은 시간 내에 시각화 결과를 

얻을 수 있다.

3. YFile을 이용한 그래프 가시화

   yFiles는 독일의 yWorks에서 개발한 extensive 

Java class library로써 graph, diagram, network등

을 그려주고 분석, 가시화하는데 필요한 컴포넌트와 

알고리즘을 제공한다[5].

입력된 데이터를 이용해 그래프를 자동적 지정해 주

는 기능을 가지고 있다. 그래프를 그릴 때 노드의 

위치를 매번 설정해 주지 않아도 자동으로 노드의 

위치를 지정해 주면서 그래프를 완성시켜 준다. 이

러한 yFile의 기능을 이용해 전사체를 가시화 한다.

3.1 시스템 구조도

   개발 중인 시각화 프로그램의 시스템 구조도는 

[그림1]과 같다. *.GTF 파일을 DB에서 parsing한 

뒤 저장하고, parsing된 데이터를 이용해서 정보를 

표시해주고 그래프를 그린다. 최종 적으로는 gene 

model 파일을 시각화한 그래프와 predicted 파일을 

시각화 한 그래프가 출력된다. gene model 그래프를 

기반으로 predicted 그래프와 비교해서 발현된 전사

체를 비교하고 결과를 통해 novel gene까지도 찾아 

낼 수 있을 것이다.

(그림 1) 시각화 프로그램의 시스템 구조도.

3.2 파일 format 

   본 연구에서는 여러 가지 도구에서 나온 *.GFF, 

*.BED, *.GTF format을 모두 GTF format으로 변

환해주는 개발 중 인 내부 프로그램의 변환기를 이

용해 한가지의 통일된 GTF format을 이용해 그래

프를 가시화 한다. GTF format은 seqname, source, 

feature, end, score, strand, frame, attribute fields로 

구성되어 있다.

3.3 GL000213.1_model.gtf 파일 가시화

   그래프로 가시화 할 데이터는 미리 연동되어 있

는 DB를 통해서 가져온다. *.GTF format으로 변환

된 파일을 parsing해서 DB에 저장해 놓고 필요한 

데이터를 불러와서 가시화한다. [그림2]는 입력 받는 

파일의 형식이며, 총 4개의 정보를 포함하고 있다. 

ID와 ID_TRANSCRIPT는 CDS의 ID와 

ID_TRANSCRIPT 정보를 나타내며, Start와 End는 

CDS의 시작 위치와 끝 위치를 나타내 줌으로써 이 

정보를 이용해서 node를 그린다. 

(그림 2) 입력 받는 GTF 파일의 형식

 

  [그림 2]와 같은 GL000213.1_model.gtf 파일을 입

력 받아서 그래프로 가시화 하면 [그림3]과 같이 나
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타난다. GL000213.1_model.gtf 파일에서 start와 end 

정보를 이용해서 node의 길이를 구해서 그려준다. 

노드의 높이나 색과 같은 요소는 간단한 명령어를 

사용해 변경해 줄 수 있다. 또한 mouse over 기능

을 이용해 노드 위에 마우스를 올리면 정보가 [그림

4]와 같이 출력된다. 지금은 단순히 start, end, 

width 정보를 표시하고 있지만 다른 정보들을 이용

해 여러 사항들을 추가해 나갈 것이다. 다른 도구에

는 이러한 정보를 표시해 주는 기능이 없으므로 이 

부분에서도 다른 도구들의 취약점을 보안할 수 있

다. 상단의 toolbar에 있는 Fit content 기능은 그래

프가 화면의 크기에 맞게 조절해 준다. 사용자가 화

면의 크기를 늘리거나 할 때, 화면 크기에 맞게 그

래프의 크기가 조절되는 것이다. Zoom in Zoom out 

기능은 버튼을 누를 경우 그래프의 확대, 축소가 가

능하게 해준다. 전사체나 CDS를 특정 부분만 확대

해서 보기를 원한다면 Zoom in 기능을 사용하면 된

다. 

(그림 3) gene GL000213.1의 gene model 파일 

가시화. 

(그림 4) mouse over 기능을 이용해 정보 출력.

3.4 AT5G03770_model.gtf, 

AT5G03770_predicted.gtf 파일 가시화

  AT5G03770 파일은 SpliceGrapher에서 테스트 데

이터로 실험에 사용된 파일이다. tanscript ID와 

Protein ID는 AT5G03770.1이고 Chromosome 5번에 

속한다. [그림 5]는 gene AT5G03770의 gene model 

파일인 AT5G03770_model.gtf와  최종 결과로 나온

predicted 파일인 AT5G03770_predicted.gtf파일을 

yfile을 이용해 가시화 한 그래프이다. (1)번이 gene 

model 파일을 가시화 한 것이고, (2)번이 predicted 

파일을 가시화 한 것이다. (3)번은 (1)번 gene model

의 depth를 구해서 표시해준다. (1)번에서 CDS가 같

은 위치에 겹치는 경우에 depth에 차례로 쌓이게 된

다. 또한 gene model을 기준으로 시작과 끝 위치를 

depth와 함께 레이블로 표시해줌으로써 범위를 한눈

에 파악할 수 있다. 역시 gene model을 기준으로 

CDS의 시작과 끝에 색을 넣어줌으로써 predicted 

파일과 비교를 하는 것이 쉽도록 했다.

개발 중인 시각화 도구를 이용해 gene model 파일

과 결과 파일인 predicted 파일을 비교해 최종적으

로 novel gene을 찾는 것이 목표이다. 파일을 그래

프로 가시화함으로써 한눈에 CDS의 위치를 파악 하

고 비교할 수 있고, CDS의 정보까지 손쉽게 알아낼 

수 있다. 또한 다른 시각화 도구를 제공해주는 

SpliceGrapher와 달리 그래프를 보았을 때 추정된 

전사체도 알아보기 쉽게 그려진다.

 

(그림 5) gene AT5G03770의 gene model 파일과  

predicted 파일을 가시화. 

4. 결론

본 논문에서는 전사체를 시각화 하는 도구를 개발하

는 방법을 제안했다. 개발 도구에서는 다양한 도구

의 결과 데이터를 시각화 해주기 위해서 *.GFF, 

*.BED, *.GTF format을 모두 GTF format으로 변

환해주는 내부 프로그램의 변환기를 이용한다. 또한 

시각화 기능에 취약한 기존의 도구들과 달리 간단한 

사용자의 입력만으로 데이터를 시각화 할 수 있도록 
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만들었다. 개발한 시스템을 통하여 파일을 그래프로 

가시화함으로써 한눈에 CDS의 위치를 파악하고 비

교할 수 있었으며, CDS의 정보까지 손쉽게 알 수 

있었다. 또한 다른 시각화 도구인 SpliceGrapher에 

비해 실시간으로 시각화가 가능하였고 추정된 전사

체를 알아보기 쉬웠다.  개발된 시각화 도구를 이용

해 최종적으로는 novel gene을 찾아냄으로서 생물학

을 연구하는 사람들이 유용하게 사용할 수 있을 것

으로 기대된다. 
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