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요       약
 유전체 정보를 일정한 유전자 수로 분할하여 유전체에 대한 유전자 정보 처리를 보다 빠르고 정확하

게 해석하기 위해 본 논문에서는 바이오 데이터베이스를 이용하여 유전체 내의 유전자 정보가 올바른

지 확인하고 이를 사용자가 임의로 정렬하여 유전자 길이가 유동적이면서 유전체에 대한 유전자 정보

가 담긴 파일들을 생성하여 유전자 데이터 해석을 수행할 수 있도록 구현하였다.

1. 서론

   현재 생물정보학에서는 대량의 생물학 정보를 해석하

기 위한 데이터 분석용 알고리즘과 프로그램 개발 및 데

이터 관련 지식에 대한 정보가 대용량으로 생산되면서 빠

르게 성장하고 있다. 이러한 성장 속에서 시퀀스에 대한 

데이터베이스의 크기도 점차 방대해져 그에 따른 데이터 

처리에 발생하는 시간도 점차 증가되고 있다. 본 논문에서 

구현된 프로그램은 위의 문제를 해결하고자 유전체에 대

한 시퀀스를 일정 단위로 분할하여 정렬하는 역할을 수행

한다. 나아가 시퀀스들에 대한 처리를 단일 프로세서에서 

처리하는 것이 아니라 병렬 프로세싱을 통한 다수 프로세

서에서 처리하여 유전체를 분석하는 속도를 향상시키는 

기능을 제공할 수 있을 것이라 기대한다.

2. 시스템 설계

2.1 데이터베이스

  본 소프트웨어에 필요한 데이터베이스는 다음과 같다.

    · NR-Database : NCBI(미국 국립생물정보센터)에서  

     제공하는 sequence 데이터 베이스
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  위 데이터베이스를 바탕으로 분석하고자 하는 유전체 

데이터에 기록된 시퀀스에 대한 식별자와  시퀀스가 올바

른 데이터를 가지고 있는지 비교한다. 

  NCBI-NR 데이터베이스는 NCBI에서 공개적으로 제공

하는 데이터베이스로, 시퀀스 데이터베이스로부터 단백질 

시퀀스에 대한 정보를 찾아 볼 수 있다.

  본 논문에서 구현된 프로그램은 NCBI-NR 데이터베이

스를 이용하여 유전체 데이터에서 얻은 시퀀스에 대한 식

별자를 통해 추출한 단백질 시퀀스 정보를 빠르게 검색할 

수 있도록 구현되었다. 

2.2 입력 파라미터

  유전체 데이터를 정렬하기 위해서는 정렬하고자 하는 

유전체 데이터와 유전체 내의 시퀀스에 대한 정보를 저장

하려는 데이터 파일의 개수, 시퀀스에 대한 시퀀스의 단위 

길이에 대한 옵션이 필요하다 [그림 1].

 정렬하고자 하는 유전체 데이터로는 ‘>’ 표시와 

NCBI-NR 데이터베이스에서 시퀀스를 구별하기 위해 사

용하는 시퀀스에 대한 식별자, 그리고 정해진 시퀀스길이

만큼의 토큰으로 된 시퀀스를 정보로 가진다 [그림 2].
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 데이터 파일의 개수는 사용자가 정렬하고자 하는 유전체 

데이터를 토대로 만들 시퀀스가 담긴 파일의 개수이다. 시

퀀스의 단위길이는 시퀀스를 토큰으로 표시하기 위한 옵

션으로 이 값에 따라 시퀀스를 저장할 기록되는 시퀀스의 

단위길이가 정해진다. 

[그림-1] 프로그램 실행 옵션

[그림-2] 바이오 데이터 파일 형식

2.3 데이터 재정렬

[그림-2]에서 시퀀스에 대한 식별자를 키로 가지며 ‘>’ 

표시가 없는 데이터에서 다음 시퀀스가 나오기 전까지의 

데이터를 시퀀스에 대한 식별자의 시퀀스로 인식하여 하

나의 문자열로 재구성해 키에 대한 값으로 가진다.

2.4 데이터 비교

재구성된 유전체의 시퀀스 식별자에 대한 정보와 재구

성되기 이전의 유전체 정보와 비교 후 재구성된 유전체 

시퀀스가 올바르게 재구성이 되었으면 NCBI-NR 데이터

베이스의 시퀀스 식별자에 해당하는 단백질 시퀀스 정보

와 재구성된 유전체 데이터의 시퀀스를 비교하여 올바른 

값인지 확인한다.

2.5 데이터 분할

데이터 파일에서 읽어온 데이터를 시퀀스에 대한 식별

자와 하나의 문자열로 만든 시퀀스로 정렬하여 얻게 되는 

시퀀스의 식별자 개수()와 2.2에서 사용자로부터 입

력받은 분할 개수( )를 이용하여 분할 파일 당 유전자 

개수()를 정한다 [수식-1].

 


 (1)

[수식-1] 분할 파일에 대한 시퀀스 식별자 개수

2.3의 시퀀스의 식별자()에 대응하는 시퀀스 데이터의 

전체 길이()를 유전자 단위 길이( )만큼의 데이터로 

분할하여 시퀀스의  식별자에 대응하는 서브 시퀀스 개 

만큼의 인덱싱된 시퀀스 데이터(  ≤≤)를 만

든다[수식-2] [그림-3]. m은 서브 시퀀스 내의 인덱스이

다.

 


 (2)

[수식-2] 인덱싱된 데이터의 개수 n

[그림-3] 인덱싱된 데이터 생성

인덱싱된 데이터의 키()는 시퀀스의 식별자에 대응되

는 단백질 시퀀스 정보를 토큰으로 분할한 데이터에 대한 

인덱스이고 분할된 데이터들의 순서를 가진다. 그리고 키

에 대응하는 값은 인덱싱된 단백질 시퀀스 정보를 각각 

가진다.

3. 최종 결과

  본 논문에서 구현한 프로그램은 사용자가 입력한 분할 

개수( ), 유전자 Length( )와 유전체 데이터를 이용하여 

[그림-4]와 같은 결과물을 생성한다.

- 647 -



2016년 춘계학술발표대회 논문집 제23권 제1호(2016. 4)

[그림-4] 워크플로우

  결과물은 개의 데이터 파일로 분할되어 저장되고 각 

데이터 파일은 [수식-1]에서 구한 값 개의 유전자에 대

한 식별자를 가지고 있으며 이에 대응하는 값으로 유전자

의 단위 길이( )만큼의 길이를 가진 시퀀스 정보를 가진

다.

 

4. 개발 환경 및 구현

 본 논문에서 구현된 프로그램은 python 언어를 이용하

여 콘솔 상에서 실행할 수 있도록 구현되었다.

5. 결론

 본 논문은 유전체의 정보를 토대로 NCBI NR 데이터

베이스에서 빠르게 검색하여 유전체에 대한 시퀀스에 대

한 정보들의 오류가 없는지 확인하고 유전체 정보를 여러 

파일로 분할하여 파일 단위로 분석이 가능하도록 구현하

였다.
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