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요 약

세포에서 질서를 유지하기 위해서는 유전정보에 대한 지속적인 감시와 회복체계를 필요로 한다. DNA는 염기쌍

의 결합으로 이루어지는데, 틀린 염기쌍이 정상적인 염기쌍보다 훨씬 낮은 빈도로 형성되지만, 이것이 수정되지 않

고 DNA내에 축적될 경우 세포가 죽기도 한다.

본 연구에서는 DNA 복제 시 발생하는 실수, 손상된 부분을 회복하는 DNA 복구 기능을 모사하여 공학적인 개

념을 도입한다. 기존에 발표 되었던 부분을 보완하여 여러 군데에서 발생한 오류 위치를 찾아내고 복구시키는 효

율적인 알고리즘을 제시한다.

Abstract

In order to maintain order in the genetic information at cells,  it need  ongoing monitoring and 

recovery system. DNA is accomplished by a combination of base pairs, Wrong base pairs is formed 

with a much more lower frequency than the normal DNA. if it does not modify and  was 

accumulate,  the Cells were died. In this study, mistakes of DNA replication and  repair of the 

damaged part was introduced engineering concepts by mimicking DNA repair functions. It was 

presented recover the complementary part of the previously announced and presented an efficient 

algorithm at find and recover the complementary part.
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Ⅰ. 서 론

  DNA를 복제하는 것은 매우 복잡하고 이것을 

분석하는 자체는 매우 어려운 일이다. 세포 분

열을 통해 세포는 증식과 번식을 이루었고 후

대 자손에게 생존 방법을 알려 주게 되었다. 

DNA를 복제한다는 것은 세포에서 질서를 유지

하는 일로 유전 정보에 대한 지속적인 감시와 

회복체계가 필요하게 된다[4]. 세포는 DNA 복

제와 세포 분열을 통해 번식하며 DNA에 암호
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그림 1. 게놈의 디지털 표현

화 되어있는 유전정보와 동일한 복제물을 두 

딸 세포에게 전달하게 된다.

 생물학에서의 세포는 매우 간단한 최소단위이

면서 성장과 분열을 통해 증식할 수 있는 매우 

복잡한 시스템이라 볼 수 있다. 이 복잡한 시스

템에 분석을 위한 기술은 상호 작용하는 유전

자의 네트워크의 관계를 먼저 이해해야 한다.

 고도의 발달된 전자 시스템에서 생명공학의 

원리를 모방하기 위한 영감공학 분야는 매우 

무한하며 적용할 수 있는 모델의 수도 무한하

다. 그러나 생명의 복잡성을 공학에 응용하기 

위해서는 공학의 한계점에 부딪힐 수 있다.

 본 연구에서는 DNA 복제 시 발생하는 실수, 

손상된 부분을 회복하는 DNA 복구 기능을 

모사하여 공학적인 개념을 도입한다. 기존에 

발표 되었던 부분을 보완하여 여러 군데에서 

발생한 오류 위치를 찾아내고 복구시키는 효

율적인 알고리즘을 제시한다.

Ⅱ. 본론

1. 생물학의 게놈

  DNA 안에는 각 순서에 따른 유전 정보가 다

르게 된다. 또한 유전자의 변이는 생물체가 진

화하기 위한 과정에서 매우 중요한 역할을 수

행한다. 

  본 연구에서는 생물학적 단위의 세포를 사용

하여, 우리는 세포 분열과 조합의 특성을 사용

하여 결함 위치와 복구 알고리즘을 제안한다. 

제시한는 알고리즘은 단백질 공학 접근 방식의 

이중 나선 구조의 모델을 기준으로 한다. 

2. 공학적 표현

 본 연구에서는 생물학적 기본단위인 세포를 

기준으로 살펴본다. 단백질은 이중나선 구조로 

결합되었으며 A는 T와, G는 C와 결합을 한다. 

기본적인 게놈에 대한 표현은 그림 1과 같다. 

이중 나선의 구조를 십진수로 표현하여 각 자

리를 더하면 3이 된다.

  생물학적 모델을 공학 모델에 적용할 때는 십

진수가 아닌 이진수 표현이 옳다. 이에 본 연구

에서는 이중나선 결합 구조를 두 자리 비트표현

으로 설명한다.

Ⅲ. 복구방법

 1. 게놈의 비트 표현

 본 연구에서 제시하는 방법은 결합된 게놈에 

대해서 각 자리별로 비트로 표현하여 살펴보는 

것이다.  그림 2에서와 같이 제시된 이중나선의 

아미노산을 각각 비트 단위로 표현하였다. 상부

와 하부의 비트를 각각 더하면 3(11)이 된다. 그

러므로 모든 자리는 상보적인 관계가 있다. 그림 

2의 예시는 11개의 결합 모델을 고려했다. 그러

므로 상부의 앞자리 비트의 1의 개수와 하부의 

뒷자리 비트의 1의 개수의 합은 11이다. 또한 상

부의 뒷자리 비트의 1의 개수와 하부의 앞자리 

비트의 1의 개수의 합은 11이다. 총 1의 개수는 

22개이다. 이 결합에 문제가 발생하면 그 오류 

위치를 찾아내고 정상적인 값으로 돌리는 알고

리즘을 제시한다.

2. 알고리즘 분석

2.1 1비트 오류의 검증 

 그림 3은 결합된 아미노산에서 한 개의 결합에 

이상이 생긴 구조를 설명하고 있다. 정상적인 결
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그림 2. 제안된 기본 게놈의 비트 표현

그림 3. 1비트 오류의 검증

그림 4. 2비트 오류의 검증 

여기서 살펴보면 아래와 같다.

  
  

그림 5. 복구 비트의 경우의 수

합에서 각 비트 결합의 값은 3(11)이 되어야 하

는데 2(10)가 되었다. 덧셈으로 값이 다르다는 

것을 알지만 상부의 아미노산인지 하부의 아미

노산의 결합 문제인지를 파악하는 것은 어렵다. 

만일 찾았다 하더라도 어떤 아미노산의 값으로 

돌리느냐가 핵심 문제가 된다. 

 그림 3과 같이 오류 위치는 찾았다. 이제 상부 

하부 아미노산에 대한 비트를 검토하면 다음과 

같다. AS2와 BS1의 1의 개수 합은 11개이며 

AS2와 BS2의 1의 개수 합은 11개이므로 AS2

는 정상이다. AS1의 경우 BS2와 결합 시 1의 

개수는 10개 이므로 한 개가 다르다. 또한 BS1

과 결합하면 1의 개수가 10개이다. 이것으로 

AS1의 비트가 이상한 것임을 찾아내었다. 그러

므로 A(00)를 G(01)로 변경시키면 정상적으로 

복구가 된다.

2.2 2비트의 오류의 검증

 한 자리에서 오류가 발생한 후 복구하는 알고

리즘을 이용하여 그림 4에서와 같이 두 군데 이

상의 경우를 고려해 본다.  

 제시한 덧셈 방법에서는 1의 개수가 총 23개이

다. 즉, 1개의 비트만 이상 있다는 것이다. 그러

나 그림 4에서와 같이 첫 번째 자리의 오류를 

보면 캐리로 인한 1의 값이 생겼음을 알 수 있

다. 이 캐리를 제외한 덧셈 방법에 대한 추가 연

구가 필요하다. 두 군데 오류 난 결합을 따로 떼

어내어 정상적인 결합에 대한 경우를 살펴보면 

4가지로 나뉘게 된다. 
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2.2.1 1번의 경우

 첫 번째 오류에서 상부는 정상으로 보고 하부

가 틀렸을 경우, 두 번째 오류에서 상부는 정상

으로 보고 하부는 틀렸을 경우의 복구한 결합이

다.

 

  
  

 각 자리에 대한 합계는 모두 3(11)이며 전체 1

의 개수는 22개이다. 그러나 제안한 알고리즘을 

적용하면 상부영역(A)의 상위비트(AS2)와 하부

영역(B)의 하위비트(BS1)의 합은 1의 개수가 한 

개 부족하였다. 또한 상부영역(A)의 하위비트

(AS1)와 하부영역(B)의 상위비트(BS2)의 1의 

개수 합은 한 개가 기준보다 많았다. 첫 번째 경

우는 각 자리에 대한 복구가 틀렸음을 알 수 있

다. 

2.2.2 2번의 경우

 첫 번째 오류에서 상부는 정상으로 보고 하부

가 틀렸을 경우, 두 번째 오류에서 하부는 정상

으로 보고 상부는 틀렸을 경우의 복구한 결합이

다.

  
  

 각 자리에 대한 합계는 모두 3(11)이며 전체 1

의 개수는 22개이다. 그러나 제안한 알고리즘을 

적용하면 상부영역의 상위비트와 하부영역의 하

위비트의 합은 1의 개수가 두 개 부족하였다. 

또한 상부영역의 하위비트와 하부영역의 상위비

트의 1의 개수 합은 두 개가 기준보다 많았다. 

두 번째 경우는 각 자리에 대한 복구가 틀렸음

을 알 수 있다. 

2.2.3 3번의 경우

 첫 번째 오류에서 하부는 정상으로 보고 상부

가 틀렸을 경우, 두 번째 오류에서 상부는 정상

으로 보고 하부는 틀렸을 경우의 복구한 결합이

다.

  
  

 각 자리에 대한 합계는 모두 3(11)이며 전체 1

의 개수는 22개이다. 그러나 제안한 알고리즘을 

적용하면 상부영역의 상위비트와 하부영역의 하

위비트의 합은 1의 개수가 한 개가 많았다. 또

한 상부영역의 하위비트와 하부영역의 상위비트

의 1의 개수 합은 한 개가 기준보다 적었다. 두 

번째 경우는 각 자리에 대한 복구가 틀렸음을 

알 수 있다. 

2.2.4 4번의 경우

 첫 번째 오류에서 하부는 정상으로 보고 상부

가 틀렸을 경우, 두 번째 오류에서 하부는 정상

으로 보고 상부는 틀렸을 경우의 복구한 결합이

다.

  
  
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 각 자리에 대한 합계는 모두 3(11)이며 전체 1

의 개수는 22개이다. 그러나 제안한 알고리즘을 

적용하면 상부영역의 상위비트와 하부영역의 하

위비트의 합은 1의 개수가 11개로 정상이었다.  

또한 상부영역의 하위비트와 하부영역의 상위비

트의 1의 개수 합은 11개로 정상이었다. 이 네 

번째 경우는 각 자리에 대한 복구가 정상임을 

알 수 있다. 네 가지의 경우로 두 군데 결합에 

오류가 발생한 경우 정확히 그 위치를 찾아내었

고  정상적인 결합으로 변경 시켰다.

Ⅳ. 결론

 세포에서는 질서를 유지하기 위해서 유전정보

에 대한 지속적인 감시와 회복체계를 필요로 한

다. DNA는 염기쌍의 결합으로 이루어지는데, 

틀린 염기쌍이 정상적인 염기쌍보다 훨씬 낮은 

빈도로 형성되지만, 이것이 수정되지 않고 DNA

내에 축적될 경우 세포가 죽기도 한다. 

 본 연구에서는 DNA 복제 시 발생하는 실수, 

손상된 부분을 회복하는 DNA 복구 기능을 모

사하여 공학적인 개념을 도입 하였다. 기존에 발

표 되었던 부분을 보완하여 여러 군데에서 발생

한 오류 위치를 찾아내고 복구시키는 효율적인 

알고리즘을 제시하였다. 단백질은 이중나선 구

조로 결합되었으며 A는 T와, G는 C와 결합을 

한다. 설계된 모델에서는 상부와 하부의 비트를 

각각 더하면 3(11)이 되는데 모든 자리는 상보적

인 관계가 있다. 본 연구에서 제시한 11개의 결

합 모델에서 상부의 앞자리 비트의 1의 개수와 

하부의 뒷자리 비트의 1의 개수의 합은 11이다. 

또한 상부의 뒷자리 비트의 1의 개수와 하부의 

앞자리 비트의 1의 개수의 합은 11이다. 총 1의 

개수는 22개이다. 이 결합에 문제가 발생하면 그 

오류 위치를 찾아내고 정상적인 값으로 돌리는 

알고리즘을 제시하였다. 

 하나의 결합에서 발생한 오류에 대해서는 정확

히 그 위치를 찾아내고 정상적인 결합에 대한 

아미노산 값을 찾아내었다. 임의의 두 군데에서 

발생한 오류에 대해서는 쉽게 위치를 찾아내었

다. 그러나 정상적인 결합의 아미노산 값으로 돌

리기 위해서는 4가지의 경우가 있었다. 각 경우

에 대해서 1의 전체적인 개수는 22개가 되지만 

제시된 알고리즘에 적용한 각 자리의 합계는 한 

경우만 남기고 달랐다. 그러므로 정확하게 오류 

위치를 찾아서 복구 시킬 수 있었다. 이후 본 연

구는 세 군데 이상의 오류에 대한 복구를 살펴

볼 것이다.
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