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요약  컴퓨터를 사용한 협업 시스템은 인터넷을 통하여 가상공간에서 여러 명의 사용들이 협력하여 작업을 할 수 있

는 시스템을 의미한다. 특히, 협업 가상현실 시스템은 실제로 경험하기 힘든 작업을 사이버 공간에서 가능하게 하여 

다양한 과학기술 분야 및 문화기술 분야에 적용이 되고 있다. 하지만 기존의 협업 가상현실 시스템들은 같은 시간대

에 동기화되어 이루어지는 작업에만 중점을 두고 있어 시간과 장소의 차이에 따라 이루어지는 다양한 형태의 협업 

작업들은 지원 하지 못하고 있다. 본 연구에서는 이러한 문제를 해결하기 위해 동기식 및 비동기식 원격 차이에 따

른 협업 작업을 분류하고 이에 따른  동기식 및 비동기식 원격 협업 작업을 지원 해주는 시스템을 제안 한다. 제안

된 시스템은 생명공학 분야의 중요한 실험인 도킹 시뮬레이션 및 구조 결정학 분석 실험에 적용 되었다. 실험과정에

서는 선정된 분자 시뮬레이션 실험 과정을 본 논문에서 제안한 동기식 및 비동기식 원격 협업 작업을 하는 경우와 

일반적인 단일 작업을 하는 경우에 걸리는 시간과 성능을 비교 하였다. 

Abstract  A computer supported cooperative work(CSCW) system is a collaboration system, which 
enables cooperative works among various participants through the Internet. A collaborative 
virtual reality environment(CRVE) can be used in scientific research and cultural research 
because it can provide users with virtual experiences of three dimensional molecular models in 
cyberspace. However, general CVRE systems are only focused on synchronous collaborations. 
We propose a remote collaboration system, which provides synchronous and asynchronous 
cooperation in  collaborative virtual reality environment. The proposed system can be applied 
to bioscience experiments such as molecular docking process, and crystallography simulation. 
The proposed system is evaluated in performance comparison with previous approaches. 

핵심어: Collaborative Virtual Reality, Computer Supported Cooperative Work, Molecular Modeling, 
Crystallographic, Bioinformatics, Synchronous Collaboration, Asynchronous Collaboration
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1. 서론 

컴퓨터 기술의 비약적인 발전으로 인하여 사용자들은 다양

한 작업을 쉽고 빠르게 처리할 수 있게 되었다. 또한 인터넷

을 통하여 다수의 사용자들이 함께 하는 공동 작업들도 쉽

게 진행할 수 있게 되었으며, 이러한 컴퓨터 지원 협업 작업

(CSCW, Computer Supported Cooperative Work)은  컴퓨

터의 지원을 통하여 다양한 협업 작업을 할 수 있는 시스템 

및 알고리즘으로써 온라인 채팅 및 이메일을 사용한 정보의 

교류 등 다양한 분야의 문제 해결을 목적으로 가진다[1, 2]. 

이러한 컴퓨터 지원 협업 작업의 분야중의 하나인 협업 가

상현실(Collaborative Virtual Reality)시스템[3]은 현실 공

간에서는 불가능한 다양한 작업을 3차원 가상현실을 사용하

여 사용자들이 경험을 하고, 작업을 할 수 있게 해줄 수 있

기 때문에 군사 훈련, 의료 서비스 및 제품 설계등 다양한 

분야에서 사용된다[8, 9, 10]. 

한편, 생명공학 분야의 하나인 분자 시뮬레이션은 신물질과 

신약 개발에 활용되며, 이에 필요한 생화학적인 실험을 컴퓨

터를 사용한 모의실험과 실제 실험을 같이 진행하게 된다

[4]. 실험에 참가하는 사용자들은 눈에는 보이지 않는 분자 

구조의 3차원 정보와 화학적인 특징을 계산하며, 그들의 실

험이 성공 하는지를 판단하게 되며 이를 위한 다양한 생명 

정보 기술 툴들이 연구 되었으며, 예를 들어 실제 실험과 컴

퓨터를 통한 시뮬레이션을 병행하여, 실험에 드는 시간 및 

비용을 대폭 감소할 수 있게 해준다[4]. 특히, 분자 구조가 

가지는 3차원 적인 특징 및 이에 대한 정보를 실험자가 잘 

이해하며 작업을 진행해야 하기 때문에 가상현실 기술을 적

용한 많은 사례들이 보고되고 있다. 대표적인 예로, 사용자

가 쉽게 가상공간의 분자를 조작할 수 있는 환경을 제공하

고[5, 6, 7], 이에 필요한 분자 시뮬레이션 계산을 처리하며

[11, 12], 보다 많은 분자를 렌더링 하며[13, 14], 웹 등을 

통한 사용자의 접근을 허용 하는 시스템[15, 16] 및 공동 작

업을 지원하기 위한 협업 가상현실 환경에서 실험 및 교육 

환경을 지원해주는 사례들이 보고되고 있다[17, 18, 19]. 

최근에는 여러 사용자의 효율적인 바이오 시뮬레이션 작업

을 지원하기 위한 다양한 시스템들이 보고되고 있다[5, 6, 

7]. 이들은 주로 인터넷을 통하여 실시간으로 사용자들이 공

동 작업을 할 수 있으며, 사용자간 의견 교환 및 협력을 통

한 작업 성능의 향상을 보여주고 있다. 하지만 기존의 협업 

바이오 시스템들은 다수의 사용자가 동시에 접속해 있는 상

황에서만 동기화된 작업을 지원하고 있다. 그러나 일반적인 

협업 작업에서는 동시에 접속해 있는 작업만이 아닌 시간의 

차이가 발생하게 되는 비동기적인 협업 작업을 고려를 해야 

한다. 특히, 국가 간 시차가 나게 되는 국제 공동 협업 작업

을 진행하게 되는 경우에는 기존의 시스템들을 사용해서는 

협업 작업을 사용하는데 한계가 발생하게 되며, 결국 참여자

들 중 한쪽이 피해를 감수해야 할 상황이 발생할 수 있으며, 

일정의 조절 및 효율이 떨어지는 위험이 있다.

본 논문에서는 기존의 동기적인 협업 뿐 아니라 비동기적인 

공동 작업까지 진행할 수 있는 시공간에 자유로운 협업 가

상현실 기반의 바이오 시뮬레이션 시스템을 제안한다. 제안

된 시스템은 나라와 나라마다 공동 작업에 발생하는 시간의 

차이는 물론, 같은 지역에서도 작업의 성격에 따른 시간의 

차이를 가지는 작업에 대해서 참여자들의 협업이 잘 이루어

질 수 있도록 해준다. 이를 위해서, 협업 작업 중에 다수의 

사용자가 동시에 접속해서 작업을 해야 하는 경우에는 실시

간 공동 협업을 지원해주며, 시간의 차에 따라 작업의 내용

이 조금씩 변경되는 협업 작업의 경우에는 작업의 중간 결

과를 동영상, 가상현실에서의 애니메이션 및 상태 정보파일

들로 변환을 하여 처리를 하게 되며, 해당 정보들을 서버에 

저장 한 뒤에 이메일로 전송을 하게 된다. 이후 실험에 참여

하는 사용자들은 해당 협업 작업의 진행 결과를 분석을 할 

수 있으며, 이에 대한 추가적인 실험 작업을 하거나 코멘트

등을 줌으로써, 다수 사용자에 의한 협업의 성과를 최대한 

발휘할 수 있도록 해주는 시스템을 제안한다.

본 논문의 구성은 다음과 같다. 2장에서는 기존의 협업 가상

현실 환경에서의 분자 모델링 도구들의 특징들과 개선점을 

알아보며 컴퓨터 지원 협업 작업의 시간 및 공간에 따른 분

류에 대해서 알아본다. 그리고 3장에서는 본 논문에서 제안

한 시공간에 자유로운 협업 시스템의 시스템 구성에 대해서 

논한다. 4장에서는 실험을 위한 협업 분자 시뮬레이션 환경

들에 대해서 기술한다. 5장에서는 이러한 협업 환경에서의 

실험 결과 및 이를 분석한 내용에 대해서 다룬다. 6장에서는 

본 논문의 한계 및 향후 논의되어야 할 내용에 대해 논할 

것이다.

2. 관련 연구

협업 가상현실 환경에서의 분자 모델링 도구들은 인터넷을 통

하여 여러 명의 사용자들이 공동 작업을 가능하게 해주는 아

이디어를 기본으로 사용한다. Bhandarkar가 제안한 BioCore[17] 
시스템은 웹을 통한 협업 분자 모델링 실험을 지원 한다. 
BioCore는 크게 Workbench, Notebook, Conferences, Documents 
등의 4개의 Component로 구성이 이루어져 있으며 각각의 분

자 에너지 시뮬레이션, 실시간 모니터랑, 참여자간의 의사소

통 및 문서 관리의 기능을 지원 해주며, 각각의 핵심 기능들

을 기존에 사용하던 분자 모델링 도구들을 사용하여 해결할 

수 있도록 해주는 장점을 가지고 있다. 하지만 이러한 

BioCore는 사용자간이 피드백을 채팅 부분에만 한정하고 있

으며, 가상환경의 렌더링 시스템의 성능 문제로 인해 다양한 

환경에 있는 장비들의 협업 작업을 지원하기 어렵다는 점을 

가지고 있다. 한편, 이러한 문제를 해결하기 위해 Park 이 제

안한 협업 분자 모델링 환경[18, 19]은 사용자간에 채팅 외에 
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그림 1. 컴퓨티 지원 협업 시스템의 시간 및 공간에 따른 분류

3차원 분자모델의 시각화, 상호작용 및 햅틱 피드백을 통한 

유저간 피드백 기능의 향상 및 단계별 상세 렌더링(Level of 
Detail)의 적용으로 인한, 다양한 장비들의 실시간 공동 작업

이 가능 하도록 하였다.

한편, 컴퓨터 지원 협업 작업에 사용 되는 시스템들은 일반

적으로 시간 및 공간의 구분에 따라 각각 다른 특징 및 문

제점들을 가지게 된다. 다음의 그림 1은 Johansen이 1988년에 

제안한 컴퓨터 지원 협업 작업 시스템들을 시간 및 장소에 

따른 매트릭스 구분 다이어그램이다[20]. 이의 시공간에 분류

에 따라, 기존의 협업 시스템들은 각각 다른 특징과 문제를 

해결하기 위해 진행이 이루어져 왔으며, 본 논문에서 해결하

고자 하는 범위인 협업 가상현실 시스템의 경우는 같은 시

간에 다른 공간을 가지는 Remote interactions 분야 안에서 문

제를 해결하고자 하는 연구를 이루어 왔다. 

하지만 현실에서의 협업 작업은 그림1에 나온 4가지의 기능

들을 모두 사용 하거나 혹은 몇 가지의 조합에 의하여 사용

을 하게 된다. 특히, 시간차에 의한 협업은 물론 시간의 흐

름에 따른 협업의 결과가 향상이 되는 작업을 효율적으로 

지원하기 위해서는 Remote interactions와 Communication and 
coordination을 둘 다 지원할 수 있는 시스템이 필요하다. 따
라서 본 논문에서는 이 두 가지 요소를 모두 지원함으로써 

시공간에 자유로운 협업 시스템을 구성 하였다. 즉, 동시에 

분자 구조를 조작하며 실험을 해야 하는 경우에는 그림 2와 

같이 실시간 공동 협업 작업을 수행하며, 시간에 따라서 분

자 구조들을 추가하며 참여자간 의견 교환 및 작업 결과물

이 발전하게 되는 경우에는 그림3에 나와 있는 시간차를 고

려한 협업 작업을 수행하게 된다.

그러나 위의 협업 가상현실 환경의 분자 모델링 시스템들은 

사용자들이 동 시간대에 있는 경우에만 작업이 가능한 동기

화된 협업이 이루어지도록 하였기 때문에, 협업 작업에서 시

간에 따라서 작업의 결과가 점진적으로 향상이 되는 비동기 

화된 공동작업의 경우는 지원하지 못한다. 본 논문에서는 부

분을 개선하여, 동기화된 협업 작업 및 비동기식의 공동 작

업을 모두 지원하며, 그 대상으로 생명정보학 분야에 사용하

는 시스템들을 사용함으로써, 제안한 시스템이 생명공학 분

야에 얼마나 기여를 할 수 있는가에 대해 검증하고자 한다.

그림 2. 동기식 협업 작업

그림 3. 비동기식 협업 작업

3.  시스템 구성

본 논문에서 제안하는 시공간에 자유로운 협업 가상현실 기

반의 분자 시뮬레이션 시스템은 다음의 그림 4와 같은 구조

로 이루어진다. 먼저 사용자는 협업 포탈 서버를 통해 실험

하고자 하는 시뮬레이션을 등록할 수 있다. 등록이 된 실험 

정보는 협업 작업을 논리적으로 구분 하는 단위이다. 이후에 

해당 실험에 참여하는 실험자는 2가지의 실험을 진행할 수 

있다. 첫 번째는 참여하는 실험자들이 개인적으로 들어와서 

실험을 하게 되는 비동기 공동 협업 작업을 할 수 있으며, 
이때는 실험자가 하는 작업들은 클라이언트를 통해서 비동

기 협업 서버에 저장되며, 각각 동영상 파일, VR 리플레이 

및 실험에 대한 의견이 포함된 실험 데이터로 저장된다. 이
후, 실험에 참여하는 다른 사용자는 이 저장된 정보들을 분

석을 하여, 이후 작업을 진행할 수 있다. 두 번째로는 동기
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화된 협업 작업이며 이 경우에는 사용자가 동시에 하나의 

객체를 조작하게 되는 경우 충돌현상이 발생하게 되므로 

Concurrency Control 메커니즘을 사용한 실시간 협업작업을 

사용하여 작업을 완성하게 된다. 마지막으로, 실험자들이 사

용 하는 협업 가상현실 클라이언트는 다양한 플랫폼에서 동

작되도록 구성되었으며, 다양한 애플리케이션에 사용될 수 

있다.

그림 4. 시스템 구성도

3.1 동기식 협업

그림 5. 동기식 원격 협업 지원 서버

실험에 참여한 사용자들끼리 동기화된 공동 협업 작업을 하

는 경우에는, 실시간 협업 지원 서버를 통하여 협업 작업을 

하게 된다. 이때, 사용자들은 한 번에 오직 한 개의 객체만

을 조작할 수 있게 되어 여러 명의 사용자가 동시에 한 개의 

객체를 조작하고자 했을 경우 발생하는 충돌 현상을 피할 수 

있다. 이를 위하여 실시간 협업 지원 서버는 Concurrency 

Control 메커니즘을 사용하며 명확하게 객체에 대한 소유권

한을 관리할 수 있는 Floor Control 방법[21]을 사용하게 된

다. 즉 실험에 참여하는 사용자는 해당 객체를 조작하기 위

해서 서버에 해당 객체에 대한 소유권한을 요청한다. 서버는 

해당 객체의 소유권한이 없는 경우에는 클라이언트에 소유권

한을 제공 하며, 이후 클라이언트가 조작을 하게 되는 경우 

실험에 참여한 모든 클라이언트에게 해당 정보를 Monitoring 

Manager를 통하여 중계하게 된다. 또한 객체의 소유권한을 

가진 사용자의 네트웍 연결이 끊어지거나 40초 이상의 입력

이 없는 경우에는 서버에서 사용자의 소유권을 해제하고, 다

른 실험 참여자들에게 공지를 통하여 알려주게 된다.

3.2 비동기식 협업

그림 6. 비동기식 협업 지원 서버

대부분의 협업 작업이 같은 시간 때에 이루어지는 공동 작

업 보다, 이메일과 같이 시간의 차이에 따라 상호간에 작업 

결과를 주고받으면서 작업의 점진적으로 진행 되는 경우가 

더 많으며[21] 특히, 분자 시뮬레이션 분야는 실험 물질에 대

한 수정 등이 빈번하게 일어나기 때문에[4, 12] 공동 작업을 

하는 경우라도, 실시간 보다 시간의 차이에 따른 협업 작업

의 지원이 필요하다. 이를 위해서 제안된 시스템에서는 비동

기 공동 협업 서버를 사용하며, 참여자간에 연속적인 협업 

작업을 위해서 실험의 중간 과정을 각각 동영상, VR Replay 
및 실험 데이터 정보로 저장하게 해준다. 

동영상 정보는 사용자가 협업 클라이언트를 사용하지 못하

는 경우에라도 인터넷을 통하여 해당 동영상을 볼 수 있다. 
VR Replay는 클라이언트에서 사용자의 작업 동작이 리코딩

이 된 후, 다른 사용자에게 해당 작업이 애니메이션으로 보

여주게 된다. 이후 사용자는 추가적으로 작업을 진행할 수 

있다. 마지막으로, 실험 데이터는 실험에 대한 사용자들 간

의 의견 정보, 실험의 업데이트에 대한 로그 정보 및 실험 

중간 결과들로 구성된다.

그림 7. 시간에 따른 애니메이션을 표현하는 VR Replay 정보



21

3.3 협업 클라이언트

그림 8. 협업 클라이언트 플랫폼

클라이언트 플랫폼은 본 논문에서 제안한 동기식 및 비동기

식 원격 협업 가상현실 시스템을 바이오 시뮬레이션에 적용

하기 위해서 네트워크 연결 처리 기능을 지원 해주며, 다양

한 바이오 파일 포맷을 지원 해준다. 또한 사용자들이 다양

한 작업 환경에서 시스템을 사용할 수 있게 하기 위해서 다

양한 가상현실 입출력 장비의 지원 및 웹 브라우저, 그래픽 

워크스테이션 및 일반 PC에 이르기까지 다양한 플랫폼에서 

동작할 수 있도록 설계 되었다.

협업 작업을 하게 되는 경우에는 Connection Manager를 

통하여 서버와 통신 연결을 처리하게 되며, 이전의 사용자가 

등록한 분자 실험 데이터 정보를 참고하여  여기에 맞는 분

자 시뮬레이션 파일 정보를 로딩 하게 된다. 이후에, 시간차

이에 따른 협업 작업의 경우에는 Streaming Manager를 통

하여 서버에서 실시간으로 VR 리플레이 결과를 받아서 결과

를 관측할 수 있으며, 현재 작업에 이어서 추가적인 분자 시

뮬레이션 작업을 처리할 수 있다. 또한, 실시간 협업 작업에

서도 Operation Manager를 통하여 해당 객체에 대한 협업 

및 조작을 담당한다. 이후 사용자의 입력에 따른 결과는 

Representation Platform을 통하여 3차원 시각화 등을 통

하여 사용자에게 해당 정보를 알려주게 된다.

4. 협업 분자 시뮬레이션

우리는 제안한 시스템의 성능을 평가하고 생명 정보학 분야

에 대한 기여정도를 평가하기 위해서 실제로 생명 정보학 

분야 중에서 가상현실기술이 사용되는 분야에 적용 하였다. 

적용한 협업 분자 시뮬레이션 환경은 크게 두 가지로 분자 

도킹 시뮬레이션 실험과 구조 결정학 실험이다.

4.1 분자 도킹 시뮬레이션 

그림 9-1. 후보물질과 바이러스의 ActiveSite에 결합전 모습

New drug is combined 
with AIDS virus

그림 9-2. 후보물질이 ActiveSite에 결합된 모습

분자 도킹 시뮬레이션 실험은 수용체라고 불리는 거대분자 

구조에 후보 물질이 가장 안정적으로 결합될 수 있는 특정

한 위치인 Active Site를 찾는 실험으로 일반적으로 신약 개

발 및 신소재 물질의 개발 과정에 사용이 되며, 이를 위해 

다음의 2가지 특징을 이용하여 실험의 성공 유무를 판단 한

다.

(1) Active Site는 Energy Minimization이라는 분자 구조의 

화학적인 계산을 통해 2분자가 가장 안정화된 상태에 위치

하게 된다[4].

(2) 이 Active Sitre에 결합이 하는 경우 수용체와 후보물질

의 3차원 모델이 기하학적으로 상보성을 이루게 된다[22].

다음의 그림 9는 이러한 분자 도킹 시뮬레이션 중 본 논문

에서 실험 환경으로 정한 AIDS 바이러스와 치료 후보 물질

의 도킹 실험 과정[23]을 보여준다. 위의 그림에서 알 수 있
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듯이 분자 도킹 시뮬레이션작업은 2개의 분자 구조를 동시

에 움직이면서 기하학적으로 상보성을 가지는 위치를 찾아

야 하며 또한 화학적인 에너지 계산 결과도 같이 고려를 하

며 실험을 이루어야 한다. 이러한 작업이 사용자의 경험 및 

직관에 많이 의존을 해야 하며 분자구조의 3차원 구조를 잘 

파악해야 하기 때문에, 실험에 참가하는 여러 사용자들의 협

업이 필요하게 된다. 

본 논문에서는 이러한 분자 도킹 시뮬레이션 작업을 구성하

여 협업 환경을 구성 하였으며, 특히 웹 브라우저, 대형 디

스플레이, 3차원 모니터등 다양한 가상 환경에서 협업 작업

을 할 수 있도록 구성 하였다.

그림 10. 분자 도킹 시뮬레이션을 위한 다양한 실험 환경들 (A) 대형 
디스플레이 & 햅틱 인터페이스 (B) 웹브라우저 및 랩탑 (C) 3차원 

모니터 & 햅틱 인터페이스 (D) 3차원 모니터 & WiiRemotes

4.2 분자 구조 결정학 시뮬레이션 

구조 결정학은 단백질 구조와 같이 규칙정연하게 배열되어 

있는 구조의 패턴을 얻어내기 위하여 X선 회절방법 으로 결

정의 패턴 정보를 얻어내고, 이 정보를 바탕으로 3차원적인 

전자 도를 계산하여 분자 구조를 만들고 refinement 하여 

분자 시뮬레이션에서 사용 되는 3차원 분자 구조를 만드는 

실험 과정[24]이다.

그림 11. 분자 구조 결정학의 협업 실험 장면

그림 12-1. Human RNA polymerase II 물질인 1SFO[27]의 3차원 
전자밀도 정보

그림 12-2. Human RNA polymerase II 물질인 1SFO[27]의 3차원 
전자밀도 정보를 바탕으로 밝혀진 3차원 분자 구조

이러한 구조 결정학 시뮬레이션 실험은 아직 세상에 알려지

지 않은 매우 중요한 작용을 하는 단백질의 구조를 알아낸

다는 특징을 가지고 있기 때문에 전세계적으로 수많은 연구

진들이 연구를 하고 있으며, 새롭게 발견된 3차원 단백질 구

조는 PDB Bank[25]라는 3차원 단백질 데이터베이스 사이트

에 저장이 되어 공유가 이루어지는 매우 중요한 실험이다. 

하지만 이러한 구조 결정학을 통해 분자 구조를 발견하는 

작업은 기본적으로 수백에서 수천가지 이상의 실제 실험 시

약 시료에서 시작하여 컴퓨터를 사용하여 분자구조의 전자

도를 계산하고 refinement 작업을 하는데 많은 시행착오

와 시간 및 비용이 소모된다.

이러한 문제를 해결하고 3차원 단백질 구조를 발견하는데 걸

리는 시간 및 비용을 효율적으로 줄이기 위해서 본 논문에서 

제안한 협업 시스템을 사용 하였으며, 특히 연구자들이 기존

의 구조 결정학 시뮬레이션작업을 그대로 사용하면서 협업 

시뮬레이션 작업을 진행하여 실질적인 기여를 할 수 있도록 

구성을 하였다. 이를 위해서 구조 결정학 분야에서 가장 많

이 사용 되는 공개 소프트웨어인 COOT(Crystallog raphic 

Object-Oriented Toolkit)[26] 시스템에 본 논문에서 제안한 

협업 클라이언트 모듈을 플러그인 형태로 추가 하였다. 또한, 

공동 협업 환경을 구성하기 위하여 건국대학교 신기술 융합
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과 및 스탠포드대학의 로저 콘버그 교수 연구실 간에 공동 

협업 환경 및 초고속 망1)을 구축할 계획이다.

5. 실험

본 논문에서 제안한 시스템의 성능을 평가하기 위해서 우리

는 실험 대상을 위에서 구축된 협업 분자 시뮬레이션 환경

을 사용 하였으며, 실시간 협업 작업 및 시간차 협업 작업에 

대해서 평가를 하였다. 

5.1 분자 도킹 시뮬레이션 실험

분자 도킹 시뮬레이션 실험에서는 AIDS 바이러스 수용체 와 

후보물질의 Active Site를 찾는 도킹 시뮬레이션[23]을 대상

으로 선정 하였다. 이 실험을 위해서 2개의 분자의 화학적인 

에너지가 최소화 되는 위치를 찾기 위한 Energy 

Minimization 계산[4] 을 사용하였으며 이는 다음의 수식(1)

과 같다.

입실론

거리사이의원자

반지름발스반데르따른원자기호에
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두 번째로는 두 개의 분자가 Active Site에 결합이 될 때, 

결합 되는 위치가 화학적으로 유의한지에 대한 평가 수식인 

RMSD(Root Meeen Square Deviation)[28]을 사용 하였다. 

이 방법을 사용하여 원본 실험 결과에 대한 3차원 분자의 

위치와 본 논문에서 제안한 시스템을 사용한 경우의 위치의 

차이를 비교하였으며, RMSD 검증 수식은 다음과 같다.
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또한 이러한 RMSD 계산을 사용하여 사용하게 되는 경우에 

검증 대상을 선택해야 하는데 이를 위해서 분자 모델링 시

뮬레이션에서 널리 사용 되는 Insight II 시스템[29, 6]의 

RMSD 값을 비교 대상으로 선정 하였으며, 본 논문에서 진

행한 실험은 비교 대상 값과 0~1.5Angstroms (10-10m) 이라

1) KISTI의 첨단연구망 지원 사업에 의해 KREONET 망과 GLORIAD 
망을 통한 초고속 통신 연구망 구축을 지원 받음.

는 화학적으로 의미 있는 거리 범위를 Threshold 값으로 정

하여 이 범위에 오게 되는 경우 다음의 수식(3)을 통하여 계

산 및 사용자의 입력처리에 따라 걸린 시간을 초단위로 측

정 하였다.

A. T 
IIInsightfromase data    B is b

uationonds of eql S()is tota
 processI is input

)(uationRMSD is eq
)ion (E is equat
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PDB code Eelec Evdw Etotal RMSD

1gno  -7.63 -0.32  -7.95 1.02

1hbv -14.73 -1.24 -15.97 0.92

1hpv -10.15 -0.93 -11.08 0.36

표 1. Insight II에서의 계산된 후보 물질들의 실험데이터

PDB code 1 user 2 users Etotal RMSD

1gno 342 Sec 173 Sec  -9.54 0.98

1hbv 328 Sec 162.4 Sec -15.35 0.86

1hpv 350 Sec 168 Sec -11.02 0.42

표 2. 협업 실험을 통해 얻어진 평균 도킹 시간 및 결과

우리는 이러한 조건에서 한명의 사용자가 분자 모델을 조작 

했을 경우에 걸리는 평균 도킹 시간과 두 명의 사용자가 각

각 하나의 분자를 조작하여 협업 하여 조작하는 실험을 하

는 실시간 협업 실험을 진행하였을 경우에 걸리는 시간을 

비교 분석 하였다. 다음의 표2는 여기에 걸리는 도킹 시간을 

평가 하였다. 다음의 결과를 분석해본 결과 실시간 협업 작

업이 단일 작업에 비해서 2~3배 정도 시간이 단축되었다. 

또한 협업 실험을 하면서 사용자간 커뮤니케이션이 중요한 

요소로 작용함을 알 수 있었다.

한편, 본 논문에서 제안한 비동기식 협업작업과 동기식 협업 

작업을 사용하게 되는 경우에는 AIDS 바이러스의 치료 물질

을 개발 하는 Virtual Screening 실험[30] 과정의 후보물질 

데이터베이스에서 15개의 후보물질들을 선정하여 분자 도킹 

시뮬레이션을 수행하도록 하였다. 이때 단일 작업, 동기식 

협업, 비동기식 협업 및 동기식 및 비동기식 협업을 동시에 

사용 하는 경우에 따라 걸리는 시간을 측정 하였다. 실험 과

정은 1명의 사용자가 단일 작업을 하는 경우와 2명의 사용

자가 동기식 협업을 사용하여 작업 하는 경우를 측정 하였

으며, 비동기식 협업에서는 실험에 참여하는 2명의 사용자중 
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PDB code 단일작업 동기식협업
비동기식 협업

A B

1gno 342 Sec 173 Sec  97 Sec 102 Sec

1hbv 328 Sec   162.4 Sec  88 Sec 107 Sec

1hps 350 Sec 168 Sec  95 Sec  97 Sec

1hpv 367 Sec 170 Sec  94 Sec  90 Sec

1hvj 445 Sec 197 Sec 136 Sec 126 Sec

1hvk 578 Sec 208 Sec 145 Sec 136 Sec

1hvl 589 Sec 258 Sec 147 Sec 150 Sec

1hvs 375 Sec 168 Sec 89 Sec  70 Sec

1hte 456 Sec 200 Sec 132 Sec 141 Sec

1htf 480 Sec 188 Sec 129 Sec 135 Sec

1htg 390 Sec 181 Sec 96 Sec  99 Sec

1pro 580 Sec 211 Sec 133 Sec 128 Sec

1sbg 329 Sec 168 Sec  93 Sec  89 Sec

2upj 359 Sec 179 Sec  94 Sec  88 Sec

4phv 395 Sec 173 Sec  89 Sec  80 Sec

Total 6,363 Sec 2,804.4 Sec
1,657 1,638

3,295 Sec

표 3. 단일, 동기식 협업, 비동기식 협업 실험 결과

한명이 수식(3)에 있는 Threshold 값이 T < 3.0 Angstroms 

(10-10m)  범위에 해당하는 실험 결과가 나오도록 도킹 시뮬

레이션을 진행한 뒤에 다른 파일들에 대해서 실험을 진행을 

하도록 하였다. 이후 비동기식 협업에 참여하는 다른 사용자

는 사용자의 이를 다시 실험의 원래 조건인 T < 1.5 

Angstroms(10-10m) 범위에 오도록 조정 하는 실험을 진행하

게 하였다. 이에 대한 실험 결과는 다음의 표 3과 같다.

실험 결과, 비동기식 협업을 사용하게 되면, 단일 작업에 비

해서 성능이 효율적으로 줄어들지만 2명의 사용자가 동시에 

작업에 참여하는 동기식 협업 작업에 비해서는 약간 성능이 

떨어지는 것을 확인 할 수 있었다. 한편, 흥미로운 점은 실

험 물질 중에서 비교적 실험하기 어려운 6개의 물질들에 대

해서는 실험에 참여하는 참여자들이 어려워했으며, 동기식 

협업 작업의 경우에 참여자들의 활발한 의사교환을 통하여 

가장 빠른 성능 향상 결과를 가져 올 수 있었다. 

이러한 실험 결과를 바탕으로 본 연구에서는 추가적인 실험

을 진행 하였다. 추가적인 실험에서는 6개의 물질에 대해서

는 동기식 협업을 사용하고, 다른 물질들은 비동기식 협업을 

진행하는 2가지의 협업이 결합된 실험을 진행 하였다. 이러

한 결과 표4에 나온 것처럼 동기식 협업과 비동기식 협업을 

혼합하여 사용하는 경우 표3의 비동기식 협업 보다 더 빨라

지며 동기식 협업의 결과와 비슷한 결과를 보이는 것을 알 

수 있었다. 또한 이러한 실험 결과를 바탕으로 동기식+비동

기식 협업 작업을 진행할 때, 사용자 A의 작업이 완전히 끝

나길 기다리지 않고, 1개의 파일에 대한 실험 작업이 끝나게 

되면 사용자 B가 바로 연이어서 실험을 하게 된다면, 다음

의 그림 13과 같이 비동기식의 협업 작업에 걸리는 시간이 

비약적으로 줄어들게 되어, 비동기식에 걸리는 작업인 927

초와 동기식 작업에 걸린 1,256 초를 합친 2,183 초라는 이

론적으로 매우 빠른 성능 결과를 보여 줄 수 있다.

PDB code
동기식+비동기식

A B 동기식협업

1gno 98 Sec 106 Sec

1hbv 85 Sec 109 Sec

1hps 96 Sec 96 Sec

1hpv 93 Sec 90 Sec

1hvs 89 Sec 70 Sec

1htg 95 Sec 101 Sec

1sbg 95 Sec 88 Sec

2upj 92 Sec 85 Sec

4phv 87 Sec 84 Sec

1hvj 197 Sec

1hvk 218 Sec

1hvl 245 Sec

1hte 203 Sec

1htf 189 Sec

1pro 214 Sec

Total
830 Sec 829 Sec 1,256 Sec

2,905 Sec

표 4. 동기식 + 비동기식 협업 실험 결과

그림 13. 표 4의 데이터에 대한 순차적인 비동기 작업을 
한 경우에 걸리는 시간 결과

이때 여러 사용자들의 작업들이 적절하게 분할이 이루어져

야 B 사용자가 A 사용자 작업을 기다리지 않게 스케쥴링이 

최적화가 될 수 있어야 한다. 본 논문에서 제안한 시스템을 

이용하여 분할 협업이 가능하기 때문에 작업에 드는 시간이 
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효율적으로 줄어 들 수 있음을 알 수 있었다. 또한, VR 

Replay 정보에 대한 사용자들 간에 의견 교환이 매우 중요

함을 알 수 있었으며, 기존의 그리드 컴퓨팅을 사용한 사용

자간 작업 공유 시스템[12]등과의 연동이 이루어진다면 더욱 

효과적으로 사용 될 수 있다는 의견을 받았다. 한편, 분자 

도킹 시뮬레이션에서는 후보 물질들을 선택을 할 것인지 탈

락할 것인지 판단하는데 도움이 되었다.

5.2 분자 구조 결정학에 적용 

분자 구조 결정학은 일반적으로 사용자의 경험 및 능력에 

따라 작업의 성과가 차이가 나게 되는 경험적인 과학적 측

면을 가지고 있기 때문에 본 논문에서 제안한 시스템을 적

용 하였다. 본 논문에서 제안된 시스템은 건국대학교 신기술 

융합과의 KU 글로벌 연구실과 스탠포드 대학의 로저 콘버

그 교수 연구실에 각각 설치되었으며 협업 작업에 대한 실

험을 하였으며, 실험에 참여한 연구자들은 개인적인 작업을 

사용하는 경우에 비동기식 협업 시스템을 사용하였으며, 공

동 작업을 순차적으로 나누어 실험을 하였다. 이후에 공동 

작업 결과에 대한 토론을 하거나 참여 인원중 문제가 있는 

경우에 동기식 협업을 사용하여 문제를 해결할 수 있었다.

6. 결론 및 향후연구

본 연구에서는 시공간에 자유로운 협업 가상현실 기반의 분

자 시뮬레이션 시스템을 제안 하였다. 이를 위하여 동기식 

과 비동기식 협업 지원 서버를 구축 하였으며, 작업의 성격

에 따라 알맞은 협업이 이루어지게 하였다. 비동기식 협업 

작업의 경우에는 작업한 결과를 동영상, VR 리플레이 및 실

험 데이터 정보로 저장을 하고 이후에 다른 사용자들이 이 

정보들을 바탕으로 추가적인 실험 및 의견을 줄 수 있도록 

구성을 하였다. 실시간 공동 협업 작업에서는 실험에 참여하

는 사용자가 동시 조작에 발생하는 충돌 현상을 피하기 위

해서 객체당 조작 권한을 부여 하는 Floor Control 방법을 

사용 하였다.

우리는 제안한 시스템이 실제 생명 정보학 분야의 기여 정

도를 평가하기 위해서 분자 도킹 시뮬레이션 및 분자 구조 

결정학 시뮬레이션 실험에 대해서 공동 협업 환경을 구축 

하고, 실험을 통한 성능 평가를 하였으며, 이를 통하여  동

기화 협업에 드는 작업 시간을 효율적으로 줄여 줄 수 있을 

뿐만 아니라  비동기 작업과 같은 여러 국가 간 협업 작업

에 매우 도움이 될 수 있었다. 

한편, 현재 시스템의 문제점으로는 비동기화 협업 작업을 하

는 경우에 기존의 분자 시뮬레이션 포털 및 이메일등과의 

시스템과의 체계적인 연동이 되어 있지 않아서, 실험 사용자

들이 본 논문에서 제안한 시스템과 기존의 시스템들을 연동

해서 사용하는 경우에 추가적인 작업들이 들어가는 점이 제

기 되었으며 동기화 협업 작업을 지원 하는 경우 객체 마다 

사용자들이 사용하기 위해서는 매번 서버에 사용권한을 요

청하고 받아야 하는 과정이 불편 하다는 지적을 받았다.

향후에는 이러한 점들을 개선하는 방향으로 연구를 진행할 

것이다. 먼저, 이메일 및 바이오 시뮬레이션 포탈 등과 같은 

기존의 협업 작업들과 연동하여 공동 작업의 능률을 향상 

시킬 수 있도록 하겠다. 두 번째로는, 협업 작업에 작업을 

하게 되는 다양한 요소들에 대한 분석을 바탕으로 효율적인 

Concurrency Control 관리 및 협업 작업 결과물의 향상에 

따른 버전관리 알고리즘을 추가할 것이다. 또한 협업을 통한 

교육 알고리즘 과 시스템을 추가 하며  세컨드라이프[31] 같

은 소셜 가상현실 커뮤니티와의 연동을 통한 협업 가상현실 

기반의 교육 시스템과의 연동에 대해 연구할 것이다. 마지막

으로는 이러한 협업 시스템에 대한 심층적인 사용자 스터디

를 통하여 본 논문에서 제안하는 협업 시스템의 우수성을 

평가를 하도록 하겠다.
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