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단백질 의약품 특성정보필드 유용성 평가☆
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요    약

단백질 의약품 산업이 성장함에 따라 단백질 의약품 개발 시 단백질 정보는 필수적으로 인식 되고 있다. 단백질 정보 서비스를 제공
하는 대표적인 바이오데이터 센터로는 미국의 NCBI, PDB, 유럽의 EMBL, 일본의 DDBJ 등이 있으며, 각 센터별로 특화된 단백질 정보 
들이 제공되고 있다. 사용자가 원하는 단백질 정보를 얻기 위해서는 독립된 단백질 정보를 검색하고 이를 통합하고 분석해야하며, 보다 
편리하게 접근할 수 있도록 대표적인 데이터 센터 혹은 소규모 프로젝트 별로 바이오데이터에 대한 다양한 웹서비스가 연구 개발되고 
있다. 단백질 의약품 정보 서비스에 대한 필요성이 높아지면서 캐나다의 DrugBank, 미국의 GDSC 등에서 의약품 정보와 단백질 데이
터를 통합하여 서비스하고 있다. 하지만 사용자가 요구하는 다양한 단백질 정보를 반영하지 못하는 실정이다. 국내의 경우 바이오인포
매틱스 인프라가 부족하고, 단백질 의약품 정보 서비스 또한 의약품의 기본 정보와 유통정보만을 제공하는 것에 한정되어 있다. 본 연
구에서는 기존 서비스의 한계를 벗어난 한국형 단백질 의약품 전용 서비스 설계를 위한 사전 연구로 기존 대표적 데이터베이스에서는 
적용하고 있지 않은 단백질 특성정보필드들을 제시하고 이에 대한 유용성 평가를  전문 종사자를 대상으로 진행하여 기존 바이오데이
터베이스의 단백질 정보 필드와 비교하였다.  그 결과 본 연구에서 제시한 단백질 특성정보필드들이 단백질 의약품 정보 서비스에 요구
되는 유용한 데이터 필드임을 검증하였다.   

☞ 주제어 : 바이오인포매틱스, 단백질 의약품, 특성정보

ABSTRACT

As the protein drug industry is growing, protein informations are indispensable for the protein drug development. NCBI and 

PDB in the U.S., the EMBL in Europe and the DDBJ in Japan are the representative centers for bio information and each center 

provides specific data for protein information. To obtain specific protein information, users are to be collect them from the 

service sites of each center and then combine or analyze for their purpose. To facilitate the accessibility to bio data, various 

R&D activities are running for development of diverse web services relevant to bio data in major data centers or small-scale 

projects. With the recognition of protein information as pivotal for the protein drug development, DrugBank in Canada, GDSC 

in the U.S. start to provide integrated informations between drugs and proteins. However, those service does not meet users' 

demands due to lack of diversity. In Korea, infra structures for bioinformatics are limited and the current services for protein drug 

information are providing only basic information of the drug including distribution data. This is a pilot study to construct a 

specialized service for protein drug information in Korean style breaking through the limitations of current services. This study 

proposed new fields for protein characterization information which had not been provided by current services and evaluated 

their effectiveness and usability by comparing them to the existing fields with expert survey. As a result, the newly proposed fields 

for protein characterization have been proven to be useful data fields for the service of protein drug information. 

☞ keyword : Bioinformatics, Protein Drug, Characterization
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1. 서  론

1980년  Human Genome 로젝트가 시작되면서 생화

학  실험이 규모로 이 졌고 수많은 데이터를 분석하여 

처리하고 서비스하기 한 바이오인포매틱스(Bioinformatics) 

분야가 발 하 다[1-3]. 

바이오인포매틱스는 IT 기술을 기반으로 분산된 바이

오 데이터  문헌 정보를 통합하여 리, 분석, 처리하여 
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서비스하는 융합기술이다. 바이오인포매틱스는 신약발

굴, 시스템 생물학 등 여러 분야에 응용될 수 있어 다양한 

분야에서 응용 지원 기술 등의 요구가 증가하여 서비스

가 증하고 있다[4]. 국외에서는 바이오인포매틱스에 

한 다양한 정보를 얻을 수 있도록 바이오데이터베이스 

센터를 운 하고 있으며, 미국의 NCBI, PDB, 유럽의 

EMBL, 일본의 DDBJ 등이 표 이다. 각 센터 모두 웹 

라우 를 기반으로 유 자와 연 된 서열정보, 문헌정

보 등을 포 으로 서비스하고 있으며, 특화된 서비스를 

별도로 제공하고 있다[1]. 

하지만 바이오데이터베이스는 분산 운 되고 있어 원

하는 정보를 검색하기 해서는 여러 독립된 데이터베이

스를 검색하고, 수작업으로 통합해야 하는 문제 이 있다. 

특히 통합된 데이터에서 의미 있는 지식을 추출하기 까지 

많은 노력이 들어 비효율 이고, 이용하는 서비스마다 정

보 격차가 크다는 문제 이 있다[2,3,5]. 이러한 문제를 해

결하기 해 최근 바이오 데이터베이스에 한 통합 검색 

시스템을 개발하기 한 다양한 연구가 진행 이다[2,4,6]. 

특정 단백질의 작용기 을 활용하여 특정 질병에 해 

치료용으로 개발된 단백질 의약품의 경우 최근 로벌 

시장이 성장함에 따라 국내에서도 이 분야의 산업이 빠

르게 확 되고 있다. 단백질 의약품의 개발에 있어서 단

백질 정보는 필수 이다. 따라서 기존 약물의 효과를 극

화시키거나 약물의 험 요소를 으로 리하기 

해 바이오데이터베이스를 이용한 단백질  의약품 통

합 서비스 연구가 차 증가하고 있다.  

국외에서는 의약품 검색에 한 요구가 증가하고 수많

은 바이오 데이터가 공개되면서 각 의약품 별 단백질 데

이터를 제공하는 연구와 표 화가 진행되고 있다. 특히 

in silico 신약개발 기술을 심으로 생화학, IT 등의 다양

한 학문  이론을 융합하여 발 하고 있다[3,7,8].

하지만 국내에서는 바이오인포매틱스 인 라가 약하

고 이 한 여러 기 에 독립 으로 분산 운용되고 있어 

단백질 의약품에 한 바이오인포매틱스 활용은 매우 미

미한 실정이다. 약물 표  단백질을 측하기 한 연구

가 진행되고 있지만 사용자가 원하는 정보를 얻기 쉽지 

않고 최근 정보를 반 한 단백질 의약품 용 정보 서비

스는 부재한 상태이다[9,10]. 

따라서 국내 바이오산업의 확 에 발맞추어 단백질의

약품에 한 정보화  서비스 시스템 구축이 필요하며, 

이를 해 국외의 표  바이오인포매틱스 서비스를 비

교 분석하여 국내 실정에 맞는 서비스를 제공하는 방안

이 요구된다. 

본 논문에서는 효율 인 단백질 의약품 용 서비스를 

한 사  연구로 기존 표  데이터베이스에서는 용

하고 있지 않은 단백질 의약품 특성 정보 필드들을 제시

하 다. 제시한 정보의 유용성을 검증하기 하여 기존 

데이터베이스 서비스에서 제공하는 필드의 요도를 평

가하 으며, 제시한 단백질 의약품 특성 정보 필드의 

요도와 비교 분석하여 그 유용성을 검증하 다. 검증된 

결과를 바탕으로  본 논문에서 제시한 단백질 의약품 특

성 정보 필드가 사용자 입장에서 유용한 데이터 필드임

을 입증하 다.

2. 련연구

2.1 단백질 의약품 정보 서비스

단백질 의약품의 가장 표  서비스로는 DrugBank가 

있으며, 암 세포에 한 항암제 정보를 제공하는 서비스

로는 GDSC가 표 이다. 국내에서는 의약품 리종합

정보센터에서 국내에 유통되는 의약품 정보를 서비스하

고 있다. 

DrugBank와 GDSC는 의약품의 용기 을 찾을 수 있

도록 약에 포함된 단백질 데이터베이스 서비스를 제공하

고 있으나, 다양한 바이오인포매틱스의 최근 정보를 통

합하여 반 하기 어렵다는 한계 이 있다. 의약품 리종

합정보센터는 약물의 기본 인 정보  유통과 련된 

정보만 제공하고 있어 약물의 단백질, 화학 정보는 확인

할 수 없다는 한계 이 있다.

 

2.1.1 DrugBank

DrugBank는 포 인 약물 표  정보인 단백질과 추

가 약물 정보인 화학 물질의 데이터를 결합한 바이오인

포매틱스/화학 정보에 한 데이터베이스 서비스다. 

DrugBank의 데이터베이스에는 3,200개 이상의 실험 약물

과 FDA에서 승인한 분자, 바이오 의약품 800개 이상, 

4,100개 이상의 약물 항목이 있다. 한 14,000개 이상의 

단백질 는 약물 표  정보는 각 의약품 항목에 맵핑된

다. 각 의약품 항목은 80개 이상의 데이터 필드로 구성되

어 있으며, 단백질과 련된 약물 표  정보와 추가 약물 

정보인 화학 물질 데이터로 이루어져 있다.

DrugBank 데이터베이스의 특징은 표  단백질 데이

터베이스인 NCBI, EMBL, PDB의 데이터를 하이퍼링크

와 다양한 구조의 애 릿을 통해 보여 다는 것이다. 더
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불어 단백질 의약품과 련된 계형 쿼리 검색을 지원

하여 단백질 의약품에 한 범 한 데이터서비스가 가

능하다. 

DrugBank는 in silico 환경에서 약물 표 을 발견하고, 

약물을 설계하는 것, 마약 심사, 약물 사 측 등 단백

질 의약품 정보와 련된 다양한 잠재  서비스 제공을 

목표로 하고 있다[3].

2.1.2 GDSC(Genomics of drug sensitivity in cancer)

GDSC는 암 세포에 한 항암제의 약물 반응 감도  

게놈 데이터베이스를 제공하는 바이오인포매틱스 서비

스로 구든 상 없이 자유롭게 데이터 이용이 가능하

다. GDSC는 재 약 700개의 암 세포주와 138개의 항암

제의 반응을 기술하고 75,000건의 항암제의 약물 반응 감

도에 한 데이터를 포함하고 있다. GDSC에서 제공하는 

데이터를 통해 암 유 자의 증폭, 결실 조직 유형  체

세포 돌연변이의 정보를 분석할 수 있으며, 이는 게놈 데

이터 세트에 통합되어 제공된다. GDSC의 데이터 분석은 

특정 항암제  암 유 자의 쿼리를 기반으로 웹 포털을 

통해 제공되며, 원하는 데이터는 완 히 다운로드하여 

사용할 수있다. 

GDSC는 암 치료의 효과를 증  시키기 해 서비스 

되고 있으며, 규모의 암과 련된 반 인 약물 정보

를 서비스 한다[8].

2.1.3 의약품 리종합정보센터

의약품 리종합정보센터는 의약품의 생산, 사용에 

한 황정보를 리하고 물류 흐름을 악하기 해 2007

년 정부에서 설립한 건강보험심사평가원 산하 기 이다. 

의약품 리종합정보센터에서는 의약품의 정보 수집, 조

사, 분석 서비스를 제공하고 의약품유통정보 데이터베이

스를 구축, 운 하고 있다. 구축된 정보를 기반으로 의약

품의 유통실태에 한 황을 악하고 유통 선진화와 

련된 연구를 수행한다. [11].

2.2 바이오데이터베이스 서비스 

표 인 바이오데이터베이스 센터로는 미국의 NCBI, 

PDB, 유럽의 EBI, 일본의 DDBJ가 있다. 각 센터들은 방

한 양의 정보시스템을 구축하여, 바이오데이터를 활용

한 응용 서비스 부문에 큰 향을 미치고 있다. 한 다

른 센터의 데이터들을 링크를 통해 유기 으로 공유하기

도 한다. 하지만 상호간의 데이터베이스 갱신 등 상호작

용은 하지 않는다. 따라서 원하는 정보를 얻기 해서는 

각 데이터베이스 특징에 맞게 정보를 검색하고 사용자는 

이를 통합하여 분석해야하는 단 이 있다. 특히 세 데이

터베이스 모두 단백질의 특성 분석을 확인하기 해서 

련 문헌 정보를 수집한 후 분석해야하는 단 이 있다. 

2.2.1 NCBI

NCBI(The National Center for Biotechnology Information)

는 1988년 분자 생물학을 한 정보 시스템 개발을 해 

설립된 센터이다. NCBI는 웹 사이트를 통해 GenBank, 생

물학  데이터 분석  검색 리소스, 단백질 등의 데이터를 

제공하고 있다. 더불어 일본의 DDBJ, 유럽의 EMBL 등 

바이오와 련된 데이터를 유기 으로 수집, 분석한다. 

NCBI는 바이오인포매틱스와 련된 다양한 분석을 

해 Protein, BLAST, PubMed 등 데이터를 체계 으로 

카테고리화 하여 서비스하고 있으며, NCBI에서 제공하

는 모든 정보는 FTP나 Entrez를 통해 열람할 수 있다. 최

근에는 BLAST, Entrez 등을 통해 방 한 양의 바이오데

이터에 해 문화된 데이터 검색이 가능하도록 연구하

고 있다[12]. 

2.2.2 EMBL

EMBL(European Molecular Biology Laboratory)은 분자 

생물학 연구를 해 1974년 유럽의 국가들 심으로 공공

의 목 을 해 설립한 연구 기 으로, 총 5개의 분과로 운

된다. 그 에서도 EBI(European Bioinformatics Institute)

는 바이오인포매틱스 연구  교육을 한 데이터베이스 

서비스의 허  역할을 하며, 공공 데이터베이스 서비스로

서 모든 로젝트 데이터를 공개한다. EBI는 웹을 기반으

로 최신 분자 데이터베이스를 주제별로 카테고리화 하여 

서비스하고 있으며, 데이터베이스는 회원국으로 등록된 

각 국가들의 로젝트와 NCBI 등 국외의 공공 데이터베이

스의 정보를 수집하고 분석하여 서비스한다[13].

2.2.3 PDB

PDB(Protein Data Bank)는 RCSB(the Research Collaboratory 

for Structural Bioinformatics)의 산하 기 으로 생물학과 

련된 연구  교육을 해 단백질 구조를 수집하고,  

PDB 아카이 의 3D 고분자 데이터를 사용하여 단백질 시
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각화 도구와 자원을 개발하여 웹 서비스한다. PDB는 미국

의 PDB, 유럽의 PDBe, 일본의 PDBj와 BioMagResBank 등 

세계 회원 단체의 데이터를 수집하여 가공하고 유통한

다. 최근에는 화학 성분에 특화된 도메인 기반의 구조

인 정렬이 가능한 간단한 검색 시스템에 해 연구하고 

있으며, iPad 등 모바일 서비스를 통해 데이터베이스에 

한 사용자 근성을 높 다[14].  

2.3 단백질 특성정보 

단백질 의약품의 경우 단히 복잡한 구조를 가지고 

있다. 따라서 구조를 규명하기 해서는 단백질 특성정

보의 확보가 필수 이다. 단백질 의약품 개발 과정에서

는 필수 으로 확인(Identity), 순도(Purity), 함량(Quantity), 

물리화학  특성(Physicochemical properties)  안정성

(Stability)에 한 단백질 특성정보를 제공해야 한다

[15-17]. 이와 련된 연구로써 확인, 순도, 함량, 물리화

학  특성  안정성에 한 분석 항목으로 Identity, 

HPLC, Spectroscopy, Glycan의 분류방법을 제시한다.

2.3.1 Identity

Identity는 단백질 의약품에 한 단백질 구조  조성 

정보를 제공하며, 상세 필드는 다음과 같다[18].

(표 1)단백질 의약품에 한 Identity 필드 

(Table 1) Identity field for Protein Drug

필  드 정  의

Total Mass 단백질 의약품의 분자량 정보

N-terminal Sequence
단백질 의약품의 N-terminal 

아미노산 서열 정보

C-terminal Sequence
단백질 의약품의 C-terminal  

서열 정보

Amino Acid 

Composition

단밸질 의약품의 아미노산 함량 
정보

Extinction Coefficient 단백질 의약품의 흡광 계수 정보

Peptide Mapping
단백질 의약품의 펩타이드 맵핑 
정보

Disulfide Bond
단백질 의약품의 아미노산 서열 
정보

2.3.2 HPLC

HPLC는 단백질 의약품에 한 단백질 함량  변형체 

정보를 제공하며, 상세 필드는 다음과 같다[18].

(표 2)단백질 의약품에 한 HPLC 필드 

(Table 2) HPLC field for Protein Drug

필  드 정  의

RP-HPLC RP-HPLC 분석 정보

SEC-HPLC SEC-HPLC 분석 정보

IEX-HPLC IEX-HPLC 분석 정보

Hydrophobic HPLC Hydrophobic HPLC 분석 정보

HILIC-HPLC
Hydrophobic interaction HPLC분석 
정보

2.3.3 Spectroscopy

Spectroscopy는 단백질 의약품에 한 단백질의 2차, 3

차 구조 정보를 제공하며, 상세 필드는 다음과 같다[18].

(표 3)단백질 의약품에 한 Spectroscopy 필드 

(Table 3) Spectroscopy field for Protein Drug

필  드 정  의

UV UV spectroscopy 분석 정보

Circular Dichroism(CD) CD spectroscopy 분석 정보

Fluorescence
Fluorescence spectroscopy 
분석 정보

FT-IR FT-IR 분석 정보

DSC
differential scanning 
calorimetry 분석 정보

2.3.4 Glycan

Glycan은 단백질 의약품에서 단백질의 당화에 한 구

조  조성 정보를 제공하며, 상세 필드는 다음과 같다[18].

(표 4)단백질 의약품에 한 Glycan 필드 

(Table 4) Glycan field for Protein Drug

필  드 정  의

Monosacchaid 단백질 성분당 함량 분석 정보

Sialic Acid 시알란 함량 분석 정보

Charged N-glycan 
Profiling

Charged N-glycan 함량 및 구조 
분석 정보

Antennary N-glycan 
Profiling

Antennary N-glycan 함량 및 
구조 분석 정보

O-glycan Profiling O-glycan 함량 및 구조 분석 정보

N-glycosylation Site
N-glycosylation 위치 및 구조 
분석 정보

O-glycosylation Site
O-glycosylation 위치 및 구조 
분석 정보

Glycan Site Profiling
glycosylation 위치에서의 
N-glycan 함량 및 구조 분석 정보
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설문영역 설문항목

개인정보

학력, 업계 종사기간, 자주 이용하는 
단백질 검색 사이트, 단백질 검색 사이트 
방문 횟수, 자주 이용하는 의약품 검색 
사이트, 의약품 검색 사이트 이용 목적

NCBI의 단백질 
기본정보

LOCUS, DEFINITION, ACCESSION, 

VERSION, DBSOURCE, KEYWORD, 

SOURCE, REFERENCE, COMMENT

NCBI의 단백질 
서열정보

FEATURES, FEATURE/source, 

FEATURE/Region, FEATURE/Site, 

FEATURE/Protein, FEATURE/CDS, 

ORIGIN

단백질
특성
정보

Identity

Total Mass, N-terminal Sequence, 

C-terminal Sequence, Amino Acid 

Composition, Extinction 

Coefficient, Peptide Mapping, 

Disulfide Bond

HPLC
RP-HPLC, SEC-HPLC, IEX-HPLC, 

Hydrophobic HPLC, HILIC-HPLC

Spectro-

scopy

UV, Circular Dichroism(CD), 

Fluorescence, FT-IR, DSC

Glycan

Monosacchaid, Sialic Acid, Charged 

N-glycan Profiling, Antennary 

N-glycan Profiling, O-glycan Profiling, 

N-glycosylation Site, O-glycosylation 

Site, Glycan Site Profiling

3. 단백질 특성정보필드의 유용성 평가 실험 

설계

3.1 연구 목표와 가설 설정

본 논문에서는 단백질 의약품 용 서비스를 한 사

 연구로 바이오 문가를 상으로 단백질 기본정보, 

서열정보, 특성정보필드의 요도를 조사하 다. 세부 연

구 가설은 다음과 같다.

1. 단백질 기본정보필드 별 요도에는 차이가 있을 것이다.

2. 단백질 서열정보필드 별 요도에는 차이가 있을 것이다.

3. 단백질 특성정보필드 별 요도에는 차이가 있을 것이다.

 

3.2 연구 상  자료 수집

본 논문에서는 단백질 의약품에 한 단백질 기본정

보, 서열정보, 특성정보필드 별 요도 조사를 해 해당 

분야에 종사하고 있는 문가 95명을 상으로 설문을 

진행하 다. 해당 분야 종사자 모두 단백질 정보 제공 사

이트와 의약품 검색 사이트를 이용하는 이용자들이며, 

수집된 설문지  불성실한 응답 10부를 제외한 85부를 

설문 분석에 사용하 다.

3.3 조사방법  체계

설문 항목 내용은 크게 4가지로 개인정보, 단백질 기

본정보필드, 단백질 서열정보필드, 단백질 특성정보필드

이다. 개인정보는 명목척도로 하여 피험자의 인구통계학

 정보를 수집하 다. 단백질 기본, 서열, 특성정보필드

의 항목은 리커트 5  척도로 하여 필드 별 요도를 수

집하 다.

단백질 의약품 정보 서비스를 한 사 연구에서 표

 단백질 정보 검색 서비스의 이용 황을 분석 한 결과 

설문 응답자 85명  72명인 84.7%가 NCBI를 이용하 다. 

이에 단백질 기본정보, 서열정보필드에 한 설문항목은 

NCBI의 단백질 데이터 필드를 기 으로 구성하 다[19]. 

단백질 특성정보필드의 설문항목은 단백질 의약품 개

발 시 반드시 필요한 정보  허가기 에서 제시하고 있

는 가이드라인에 기반하여 [15-17] 단백질 특성정보를 

Identity, HPLC, Spectroscopy, Glycan의 필드로 구성하 다.

설문 항목의 내용은 다음과 같다. 

(표 5) 설문 내용

(Table 5) Contents of Survey

단백질에 한 기본정보, 서열정보, 특성정보필드 별 

요도의 차이가 있는지 검증하기 하여 각 단백질 정

보 필드를 독립변수로 하여 One-Way Repeated Measures 

ANOVA 분석을 하 다. Mauchly의 구형성 검정을 만족

할 경우 Within-Subjects Effect의 Sphericity Assumed을, 만

족하지 못할 경우 Greenhouse-Geisser 값을 참조하 다.

4. 단백질 의약품 정보 서비스를 한 설문 

결과 분석

4.1 피험자 분석

설문에 응답한 피험자의 개인정보의 분포를 보면 85

명  48명이 석사졸업으로 56%를 차지하 고, 업계 종

사기간은 2년 이상인 피험자가 55명으로 64.7%를 차지하

다.
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(표 6) 피험자 분석

(Table 6) Subject of Survey

구분 빈도 백분율(%)

학력

대학재학 3 4

대학교 졸 14 16

대학원 졸(석사) 48 56

대학원 졸(박사) 20 24

업계
종사
기간

2년 미만 30 35

2년 이상~5년 미만 21 25

5년 이상~10년 미만 13 15

10년 이상 21 25

 
단백질 의약품과 련하여 자주 이용하는 단백질 검

색 사이트로는 72명이 NCBI를 이용하는 것으로 84.7%를 

차지하 다. 단백질 의약품과 련하여 자주 이용하는 

의약품 검색 사이트는 41명이 DrugBank를 이용하는 것

으로 48.2%를 차지하 다.

이에 본 연구에서는 다수의 응답자가 사용하는 

NCBI의 단백질 필드를 바탕으로 단백질 의약품 검색 시 

단백질 기본정보와 단백질 서열정보필드에 한 요도

를 분석하 다. 더불어 단백질 의약품 개발 과정에서 반

드시 필요하기에 본 연구에서 제시한 단백질 특성정보인 

Identity, HPLC, Spectroscopy, Glycan에 한 필드 별 요

도를 분석하 다.

4.2 단백질 기본정보필드 요도 분석

단백질 기본정보에 한 필드 별 요도를 분석하기 

해 Mauchly 구형성 검증을 실시한 결과 (Mauchly’s 

W=.331, df=35, p<.05) 구형성 가정을 만족하지 못하여, 

Within-subjects effect의 Greenhouse-Geisser 보정을 사용하

여 분석하 다. 그 결과 단백질 기본정보필드 별 요도

에 유의한 차이가 있었음으로(F(8,672)=6.566, p<.05), 가

설 1이 채택되었다.

(표 7) 단백질 기본정보필드 요도 분석 결과

(Table 7) Analysis Result of Field Importance for 

General Information of Protein

Source

Mauchly's
test of

sphericiy
(p-value)

Within
subjects

effect
(df)

Within 
subject
effects
(mean 

square)

Within 
subjects

effect
(F-value)

Within
subjects

effect
(p-value)

단백질
기본정보
필드

.000 8 2.284 6.566 .000

Error
(단백질

기본정보 필드)
672 .348

단백질 기본정보필드에 해 Pairwise Comparisons을 

통해 필드 간 요도의 우선순 를 분석하 다. 그 결과 

DEFINOTION, VERSION, DBSOURCE, KEYWORD, 

SOURCE, REFERENCE의 요도가 높음을 확인하 다.

(그림 1)단백질 기본정보의 추정된 주변평균

(Figure 1) Estimated Marginal Means of Protein 

Basic Information

4.3 단백질 서열정보필드 요도 분석

단백질 서열정보에 한 필드 별 요도를 분석하기 

해 Mauchly 구형성 검증을 실시한 결과 (Mauchly’s 

W=.553, df=20, p<.05) 구형성 가정을 만족하지 못하여, 

Within-subjects effect의 Greenhouse-Geisser 보정을 사용하

여 분석하 다. 그 결과 단백질 서열정보필드 별 유의한 

차이가 있었음으로(F(6,504)=5.539, p<.05), 가설 2가 채택

되었다.

(표 8) 단백질 서열정보필드 요도 분석 결과

(Table 8) Analysis Result of Field Importance for 

Sequence Information of Protein 

Source

Mauchly's
test of

sphericiy
(p-value)

Within
subjects

effect
(df)

Within 
subject
effects
(mean 

square)

Within 
subjects

effect
(F-value)

Within
subjects

effect
(p-value)

단백질
서열정보
필드

.000 6 1.231 5.539 .000

Error
(단백질
서열정보
필드)

504 .222

단백질 서열정보필드에 해 Pairwise Comparisons을 

통해 필드 간 요도의 우선순 를 분석하 다. 그 결과 
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FEATURE/Source, FEATURE/Region, FEATURE/Site, 

FEATURE/Protein의 요도가 높음을 확인하 다.

(그림 2) 단백질 서열정보의 추정된 주변평균

(Figure 2) Estimated Marginal Means of Protein 

Sequence Information

4.4 단백질 특성정보필드 요도 분석

단백질 특성정보에 한 필드 별 요도를 분석하기 

해 단백질 의약품 개발 시 반드시 필요한 단백질의 

Identity, HPLC, Spectroscopy, Glycan에 한 필드 별 요

도를 분석하 다.  

4.4.1 Identity 필드 요도 분석 결과

단백질 특성정보  Identity에 한 필드 별 요도를 

분석하기 해 Mauchly 구형성 검증을 실시한 결과 

(Mauchly’s W=.280, df=20, p<.05) 구형성 가정을 만족하

지 못하여, Within-subjects effect의 Greenhouse-Geisser 보

정을 사용하여 분석하 다. 그 결과 Identity 필드 별 유의

한 차이가 있었다(F(6,504)=7.646, p<.05).

(표 9) Identity 필드 요도 분석 결과

(Table 9) Analysis Result of Field Importance for 

Identity 

Source

Mauchly's
test of

sphericiy
(p-value)

Within
subjects

effect
(df)

Within 
subject
effects
(mean 

square)

Within 
subjects

effect
(F-value)

Within
subjects

effect
(p-value)

Identity .000 6 1.470 7.646 .000

Error
(Identity) 504 .192

Identity 필드에 해 Pairwise Comparisons을 통해 필드 

간 요도의 우선순 를 분석하 다. 그 결과 Total Mass, 

N-terminal Sequence, C-terminal Sequence, Amino Acid 

Composition, Extinction Coefficient, Peptide Mapping, 

Disulfide Bond의 요도가 높음을 확인하 다.

(그림 3) Identity의 추정된 주변평균

(Figure 3) Estimated Marginal Means of Identity

4.4.2 HPLC 필드 요도 분석 결과

단백질 의약품 특성 정보  HPLC에 한 필드 별 

요도를 분석하기 해 Mauchly 구형성 검증을 실시한 결

과 (Mauchly’s W=.604, df=9, p<.05) 구형성 가정을 만족

하지 못하여, Within-subjects effect의 Greenhouse-Geisser 

보정을 사용하여 분석하 다. 그 결과 HPLC 필드 별 유

의한 차이가 있었다(F(4,336)=6.429, p<.05).

(표 10) HPLC 필드 요도 분석 결과

(Table 10) Analysis Result of Field Importance for 

HPLC

Source

Mauchly's
test of

sphericiy
(p-value)

Within
subjects

effect
(df)

Within 
subject
effects
(mean 

square)

Within 
subjects

effect
(F-value)

Within
subjects

effect
(p-value)

HPLC .000 4 1.500 6.429 .000

Error
(HPLC) 336 .233

HPLC 필드에 해 Pairwise Comparisons을 통해 필드 

간 요도의 우선순 를 분석하 다. 그 결과 RP-HPLC, 

SEC-HPLC의 요도가 높음을 확인하 다.
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(그림 4) HPLC의 추정된 주변평균

(Figure 4) Estimated Marginal Means of HPLC

4.4.3 Spectroscopy 필드 요도 분석 결과

단백질 의약품 특성 정보  Spectroscopy에 한 필드 

별 요도를 분석하기 해 Mauchly 구형성 검증을 실시

한 결과 (Mauchly’s W=.741, df=9, p<.05) 구형성 가정을 

만족하지 못하여, Within-subjects effect의 Greenhouse- 

Geisser 보정을 사용하여 분석하 다. 그 결과 Spectroscopy 

필드 별 유의한 차이가 있었다(F(4,336)=8.900, p<.05).

(표 11) Spectroscopy 필드 요도 분석 결과

(Table 11) Analysis Result of Field Importance for 

Spectroscopy

Source

Mauchly's
test of

sphericiy
(p-value)

Within
subjects

effect
(df)

Within 
subject
effects
(mean 

square)

Within 
subjects

effect
(F-value)

Within
subjects

effect
(p-value)

Spectro-
scopy .000 4 1.935 8.900 .000

Error
(Spectro-
scopy)

336 .217

Spectroscopy 필드에 해 Pairwise Comparisons을 통해 

필드 간 요도의 우선순 를 분석하 다. 그 결과 UV, Circular 

Dichroism, Fluorescence의 요도가 높음을 확인하 다.

(그림 5) Spectroscopy의 추정된 주변평균

(Figure 5) Estimated Marginal Means of Spectroscopy

4.4.4 Glycan 필드 요도 분석 결과

단백질 의약품 특성 정보  Glycan에 한 필드 별 

요도를 분석하기 해 Mauchly 구형성 검증을 실시한 결

과 (Mauchly’s W=.122, df=27, p<.05) 구형성 가정을 만족

하지 못하여, Within-subjects effect의 Greenhouse-Geisser 

보정을 사용하여 분석하 다. 그 결과 Glycan의 필드 별 

유의한 차이가 없었다(F(7,588)=.783, p>.05).

(표 12) Glycan 필드 요도 분석 결과

(Table 12) Analysis Result of Field Importance for  

Glycan

Source

Mauchly's
test of

sphericiy
(p-value)

Within
subjects

effect
(df)

Within 
subject
effects
(mean 

square)

Within 
subjects

effect
(F-value)

Within
subjects

effect
(p-value)

Spectro-
scopy .122 7 .100 .783 .601

Error
(Spectro-
scopy)

588 .128

4.4 결 과

단백질 의약품 정보 서비스를 한 단백질 기본정보, 서열정

보, 특성정보필드에 한 설문 분석 결과 NCBI에서 제공하는 

단백질 기본정보, 서열정보필드와 본 연구에서 제시한 단백

질 특성정보필드 사이에서 Glycan을 제외한 모든 필드의 요

도에는 유의미한 차이가 있음을 확인하 다. Glycan은 필드 별 

요도에는 차이가 없었지만 필드의 요도가 모두 4.2를 넘어 

다른 필드들과 비교했을 때 요도가 높아 Glycan에 한 모든 

필드는 유용한 정보라 단 할 수 있음으로 단백질 특성정보필

드 별 요도에는 유의한 차이가 있어 가설 3이 채택되었다. 

단백질 특성정보의 요도 평균치는 Identity는 4.34, HPLC는 

4.16, Spectroscopy는 4.09, Glycan 4.26으로 단백질 기본정보필드

의 요도 평균치인 3.91 보다 높았다. 단백질 서열정보필드의 

요도 평균치는 4.16으로 Identity와 Glycan, HPLC의 요도가 

서열정보필드의 요도 평균치보다 높았으며, Spectroscopy 

한 요도 평균치 차이가 0.07로 큰 차이가 나지 않았다. 

따라서 기존에 제공되던 단백질 기본정보, 서열정보필드와 

단백질 특성정보인 Identity, HPLC, Spectroscopy, Glycan의 필

드를 비교했을 때 단백질 특성정보에 한 요구도가 높다는 

것을 확인할 수 있었으며, 단백질 의약품 서비스를 한 단

백질 특성정보필드들이 유용한 데이터 필드임을 입증할 수 

있었다.
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(그림 6) 단백질 의약품 정보 필드의 추정된 주변 평균

(Figure 6) Estimated Marginal Means of Field for Drug Information of Protein

5. 결 론

바이오인포매틱스의 응용분야가 증가함에 따라 방

한 양의 데이터베이스에서 원하는 정보를 쉽게 통합하고 

분석하는 서비스에 한 요구가 증가하고 있다. 기존의 

바이오데이터베이스 서비스는 표 이 서로 달라 사용자

가 의미있는 정보를 도출하기 해서는 정보 검색 결과를 

통합하고 분석해야 한다는 한계 이 있다. 

특히 바이오데이터의 단백질 정보는 신약개발 는 기

존 의약품의 효과를 극 화하는데 많은 향을 끼쳐 요

한 정보로 인식되고 있다. 국외에서는 이미 의약품과 단

백질 정보를 통합한 DrugBank 등의 서비스가 제공되고 

있다. 하지만 국내에서는 바이오데이터베이스 연구  교

육, 인 라가 취약하다는 단 이 있다. 더불어 의약품에 

한 정보 한 기본정보, 유통정보에만 국한되어 있다. 

단백질 의약품에 한 바이오데이터베이스 분야의 경

쟁력 확보를 해서는 기존의 바이오데이터를 통합하고 

이를 국내 실정에 맞게 서비스 할 수 있는 독창  데이터

베이스에 한 연구가 필요하다. 

본 연구에서는 단백질 의약품 개발 과정  가이드라

인을 평가하여 단백질 의약품에 필수 으로 제공되는 단

백질 특성정보를 Identity, HPLC, Spectroscopy, Glycan의 

분류방법에 따라 제시하 으며 이를 해당 분야 종사자를 

상으로 유용성을 평가하여 단백질 의약품에 한 단백

질 의약품 정보 필드를 도출하 다. 그 결과 해당 분야 종

사자가 주로 이용하는 NCBI에서 제공하는 단백질 기본정

보, 서열정보에 한 필드와 본 연구에서 제시한 단백질 

특성정보의 필드 사이에서 유의미한 차이가 있음을 검증

하 다. 이를 통해 해당 분야 종사자들은 Identity, HPLC, 

Spectroscopy, Glycan의 분류방법에 따라 제시한 필드에 

한 요구도가 높다는 것을 확인하 다.

본 논문의 결과는 단백질 의약품 용 서비스를 한 

사  연구로써 사용자들이 본 연구에서 제시한 단백질 특

성정보에 한 서비스의 요구 사항이 높다는 것을 확인한 

바 이에 한 서비스를 제공할 필요가 있음을 확인하

다. 이러한 서비스의 제공을 통해 련 산업의  경쟁력을 
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확보하고, 신약 개발  기존 약물 연구  개발에 소요되

는 시간과 비용을 축소할 수 있을 것으로 기 된다. 더불

어 신규 서비스 모델 발굴  련 분야 기반으로 확 되

어 활용될 수 있을 것이다. 
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