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요약

데이터 재사용 수요가 증가할수록 데이터 큐레이션의 중요성에 대한 인식은 점차 증가하고 있다. 데이터

의 폭증으로 인해, 과학자들은 전체 노력의 90%를 자신의 연구에 필요한 데이터의 검색 및 수집에 들이고 

있다. 이러한 노력을 절감시키기 위해, 본 논문에서는 과학 데이터의 재사용성을 높이는 데 필수적인 커뮤

니티 주도적 데이터 큐레이션 협업 환경의 개발 및 적용에 대해 다룬다. 본 과학 큐레이션 협업 환경은 특정 

연구 분야의 연구 결과 간에 상호 연관성을 포획하고 재구성하기 위해 데이터 (또는 데이터 컬렉션) 및 관

련 문헌 간의 상호 연결에 초점을 맞추고 있다. 또한 풍부한 문맥 정보를 메타데이터로 제공하여 사용자의 

데이터 이해를 돕는다. 데이터 및 데이터-문헌 간의 상호 연결을 영구적으로 접근할 수 있도록 보장하기 

위해, DOI 시스템을 이용하여 실현하였다. 이 큐레이션 협업 환경은 국내외 연구자들로 구성된 무정형 단백

질 연구 그룹에 의해 커뮤니티 주도적인 큐레이션 데이터베이스 구축에 적용되었다. 이렇게 구축된 데이터

베이스는 무정형 단백질 연구자의 과학적 발견을 위한 데이터 검색 및 수집 노력을 절감해 줄 것이다.
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Abstract

The importance of data curation is increasingly recognized as the need of data reuse drastically 

grows. Due to recent data explosion, scientists invest almost 90% of their efforts in the retrieval 

and collection of data needed to their study. In this paper, we deal with the development and 

application of a collaborative environment for community-driven data curation which is essential 

to enhance scientific data reusability and citability. The collaborative scientific data curation 

environment focuses on the cross-linking between data (or data collections) and their associated 

literatures to capture and organize inter-relations among research results in a specific domain. 

Also, plenty of contextual information is provided as metadata in order to support users in 

understanding data. The cross-linking has been realized by using DOI system to guarantee 

global accessibility to data and their relationships to literatures. The curation environment has 

been adopted to build a community-driven curated DB by a globally well-known 

intrinsically-disorderd protein research group. The curated DB will drastically reduce researchers’ 

efforts to retrieve and collect the data required for scientific discovery. 
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Ⅰ. 서론

데이터 공개가 증가하면서 과학자는 데이터 바다에

서 자신의 연구에 필요한 데이터를 찾아내서, 다양한 

데이터 리파지토리로부터 내려 받은 데이터를 이해하

고 서로 다른 포맷의 데이터를 통합하여 자신의 데이터 

컬렉션을 생성하기까지 많은 노력을 들이고 있다. 이와 

같이 데이터 수집을 포함한 전처리 과정에 드는 연구자

의 노력은 전체의 90%(최빈값)에 이른다[1]. 이러한 고

통을 경감시키려면, 연구자가 데이터를 손쉽게 찾아서 

접근할 수 있고 쉽게 이해할 수 있을 뿐만 아니라 다른 

리파지토리의 데이터와 쉽게 통합하여 재사용할 수 있

도록, 충분한 메타데이터를 제공하는 것이 중요하다. 데

이터의 발견, 접근, 이해, 통합, 재사용을 위한 메타데이

터를 정의하고 생성하여 데이터의 부가가치를 제고하려

는 노력을 데이터 큐레이션(curation)이라고 한다[2]. 연

구 데이터의 큐레이션은 분야 전문가의 지식과 경험을 

요구하기 때문에, 분야 전문가, 데이터 사서(data 

librarian), 데이터 재사용자 등으로 구성된 커뮤니티가 

데이터 수명주기에 걸쳐 데이터 이해 및 재사용에 필요

한 메타데이터를 정의하고 생성한다. 이렇게 생성된 메

타데이터는 연구 데이터의 재사용을 촉진한다. 분야 간

의 융합이 대세를 이루고 있는 요즘의 연구 환경에서는 

분야 연구자 간의 데이터 재사용 수요가 늘어나면서 이

에 따른 데이터 큐레이션 요구가 날로 증가하고 있다. 

데이터는 관련 조건이나 여건 등에 따라 명확하고 적

절한 의미를 갖는다. 이와 같이 어떤 데이터의 의미를 

결정하는 관련 조건이나 여건을 문맥이라고 한다. 예를 

들어, '채식가에게는 농촌 생활이 좋다'라는 문장을 생

각해 보자. 이 문장에서 '채식가에게는'을 빼놓는다면 '

농촌 생활이 좋다'는 '모든 사람에게 농촌 생활이 좋다'

는 의미를 전달할 수 있어서, 이 문장의 원래 의미를 전

달하지 못한다. 즉, '채식가에게는'이 '농촌 생활이 좋

다'의 의미를 적절하게 한정하는 문맥이 된다. 최근 들

어 학문 분야 간의 융합이 강조되고 있는 추세 속에서, 

데이터에 대한 문맥 정보는 타분야 연구자에게 데이터 

이해의 용이성을 제공하며 궁극적으로 데이터 재사용

에 결정적인 역할을 한다[3][4]. 이러한 이유로 데이터 

재사용성을 높이기 위해 문맥 중심으로 데이터 큐레이

션을 수행하는 것이 대세를 이루고 있다. 연구 데이터

에 대한 문맥 정보는 실험 방법, 장치, 데이터에 간략한 

서술, 약어집(codebook), 데이터 포맷, 데이터 분석 도

구 등을 말한다. 문맥 중심의 데이터 큐레이션을 성공

적으로 달성하려면, 큐레이션 활동에 관련된 이해당사

자의 지식과 경험의 다양성에 주목할 필요가 있다. 앞

에 언급한 데이터 생산자, 데이터 사서, 데이터 재사용

자는 대표적인 이해당사자로, 이들은 각자 서로 다른 

전문성을 가지고 데이터에 대한 문맥 정보를 생성하여 

데이터의 이해 및 재사용에 기여한다. 

일반적으로, 재사용성이 높은 생명과학 데이터는 분

야에 독립적인 메타데이터뿐만 아니라 분야에 특정적

인 메타데이터를 모두 포함하고 있으며, 후자는 도메인 

전문가의 지식과 경험에 의한 문맥 정보로 구성된다

[5][6]. 이러한 문맥 정보의 일부는 데이터 컬렉션의 분

석 결과로부터 산출된 문헌에 서술되어 있고, 데이터 

컬렉션의 생성에 사용된 기존 리파지토리의 데이터는 

산출된 논문에 의해 인용된 참고문헌에 서술되어 있다. 

따라서 문맥 정보에 의한 데이터 큐레이션은 다수의 관

련 논문을 선정하고 이들로부터 메타데이터에 해당하

는 데이터 항목을 추출하여 메타데이터로 주석하는 것

을 내포한다[7-9]. 데이터-문헌 간의 상호연결은 데이

터와 문헌 간의 연관성에 의해 이들을 연결하는 것으로

[10][11], 데이터-문헌 간의 상호연결 정보는 어떤 데이

터가 어느 문헌에서 논의된 연구 결과를 뒷받침하는 근

거인지, 어떤 문헌이 어느 데이터를 인용하는지 등의 

정보를 제공한다. 이들 상호연결 정보는 데이터의 이해

는 물론이고 재사용에 기여한다. 

큐레이션은 데이터의 이해를 돕기 위한 설명뿐만 아

니라, 데이터의 신뢰성(trustworthiness)도 보장해야 한

다. 데이터의 신뢰성은 이에 근거한 연구결과의 투명성 

및 재현성과 밀접한 관계가 있다. 데이터 신뢰성을 보

장하기 위해, 연구 결과의 근거가 되는 데이터를 사전

에 제출하여 검증 절차에 따라 제3자 검토를 거친다

[12][13]. 데이터에 대한 제3자 검토는 자연과학은 물론

이고 심리학 및 경제학을 비롯한 사회 과학 분야에서도 

실천하고 있다. 검증을 위해 연구자는 생성된 데이터와 
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함께, 실험 설계, 방법, 장치 등 문맥 정보를 메타데이터

로 제출한다. 만일 기존의 데이터 리파지토리로부터 데

이터를 수집하여 데이터 컬렉션을 생성했다면, 데이터

와 함께 이에 관한 문맥 정보를 수집하여 제출한다. 제

출된 데이터의 검증은 전문 지식과 경험을 가진 분야 

전문가에 의한 제3자 검토 과정을 수반한다. 

위의 서술과 같이 데이터 재사용성을 위한 큐레이션

은 이해하기 쉽고 믿고 사용할 수 있는 데이터를 공개

하기 위해 데이터 생산자, 데이터 사서, 데이터 재사용

자 등 다수의 전문가로 구성된 연구자 커뮤니티가 주도

하는 협업적 방법을 요구한다. 본 논문에서는 과학 데

이터에 대한 문맥 중심의 커뮤니티 주도적 큐레이션 협

업 환경의 개발 및 적용에 대해 다룬다. 데이터의 이해 

가능성과 재사용성을 극대화하기 위해, 데이터-문헌 간

의 상호연관성 및 데이터에 대한 문맥을 중심으로 큐레

이션 데이터 모델을 제시한다. 데이터와 문헌 간의 상

호연관성은 이들 간의 DOI(Digital Object Idenfier) 

[14][16]를 서로 연결하여 영구적 접근성을 보장한다. 

또한 연구 커뮤니티에 의한 데이터의 신뢰성을 보장하

기 위한 데이터 검토 프로세스(data review process)를 

제시한다. 큐레이션 데이터 모델과 데이터 검토 프로세

스를 지원하는 문맥 중심의 커뮤니티 주도적 데이터 큐

레이션 협업 환경의 구조를 제시한다. 이중에서 필수적

인 구성 요소를 중심으로 데이터 큐레이션 환경으로 구

현하여, 생명과학 분야의 무정형 단백질 데이터에 적용

을 통해 무정형 단백질 데이터베이스를 구축하였다. 

과학 데이터 큐레이션 협업 환경을 기반으로 구축된 

무정형 단백질 DB를 통해 연구자들은 데이터의 검색 

및 수집에 드는 노력을 절감하고 연구에 더욱 많은 노

력을 집중할 수 있다. 무정형 단백질 DB는 국제적으로 

저명한 선도 연구자가 참여하는 커뮤니티에 의해 그들

의 연구 결과와 함께 가능한 한 풍부한 문맥 정보를 제

공할 수 있게 되었다.  

본 논문의 구성은 다음과 같다. II장 관련 연구에서 

과학 데이터 공개를 위해 적용되는 원칙을 소개하고 본 

큐레이션 협업 환경이 추구하는 것이 이들 원칙을 만족

시키기 위한 것임을 서술한다. 이를 실현하기 위한 연

구 방법을 III, IV, V, VI장에 서술하고, VII장에서 끝맺

는다.  

Ⅱ. 관련 연구

과학 분야에서 데이터에 대한 이해 및 활용성 제고에 

초점을 맞춘 데이터 큐레이션 연구가 다양하게 진행되

어 왔으며, 그에 대한 대표적인 결실이 FAIR[17] 가이

드라인이다. FAIR는 Findability, Accessibility, 

Interoperability, Reusability의 머리글자를 딴 약어로, 

연구 데이터의 큐레이션 지침으로 제시되어 사용되고 

있다. Findability는 데이터의 영구적 발견 가능성을 의

미하는 것으로, 영구적 식별자를 부여하여 실현한다. 일

반적으로 데이터에 대한 영구적 식별자로 DOI를 사용한

다. Accessability는 이 식별자를 가지고 데이터 및 메타

데이터를 검색할 수 있어야 한다는 의미이다. DOI의 적

용은 글로벌 루트를 통해 접근이 가능하기 때문에 

Findability와 Accessability를 보장한다. Interoperability

는 사람의 처리 가능성(human actionability)뿐만 아니

라 기계 처리 가능성(machine actionability)까지 고려

한 것으로, XML, JSON, RDF 등 표현 방법뿐만 아니라 

통제 어휘나 온톨로지의 사용을 권장하고 있다. 

Reusability는 도메인 표준 온톨로지 및 어휘, 데이터의 

족보(lineage)를 나타내는 데이터 프로비넌스

(provenance), 정확하고 풍부한 메타데이터 등을 포함

하고 있다.

본 연구에서 제시하는 과학 데이터 큐레이션 협업 환

경에서는 식별자를 DOI로 사용하고 있으며, 커뮤니티

가 주도적으로 생성하는 도메인 특정적 메타데이터를 

문맥정보로 제공하고 있다. 이로써 기계 처리 가능성과 

데이터 프로비넌스를 제외한 모든 FAIR 원칙을 만족시

킨다.  

문맥 정보에 대한 언급은 매우 다양하며, 연구 분야

에 특정적인 메타데이터는 특히 그러하다. 최근 데이터 

개방이 화두로 떠오르면서 개방을 위한 기본적인 메타

데이터에 문맥 정보를 요구하는 경향이 점차 뚜렷해지

고 있다. OpenContext[4]는 원래 고고학 분야의 데이터 

큐레이션을 위한 메타데이터로 정의되었으나, 인문학 
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분야의 데이터 이해에 기본적이고 충실한 메타데이터

를 담고 있는 것이 특징이다. 본 연구의 데이터 모델에

는 이들 메타데이터를 반영하였다. 

기존의 데이터 검토 프로세스는 데이터의 재사용을 

위해 주석된 메타데이터의 충실성에 중점을 두는 반면, 

본 연구에서 제시하는 데이터 검토 프로세스는 재사용

뿐만 아니라 다른 과학자가 믿고 사용할 수 있도록 데

이터의 신뢰성 확보에 중점을 두고 있다. 이러한 이유

로 본 연구에서는 과학 데이터의 대표적인 사이트인 

PDB, MBRB 등의 사례에 기초하여 제3자 검토 모델을 

데이터 검토 프로세스로 제시하였다. 이들 사이트의 특

징은 데이터 공개가 논문 출판 프로세스와 연계되어 있

다는 것이다. 이런 사례에서는 연구자의 업적을 내기 위

한 전제 조건으로 데이터의 공개 및 제3자 검토를 내포

하기 때문에 데이터 신뢰성 확보가 쉬운 경향이 있다.

Ⅲ. 과학 데이터 큐레이션 협업 환경의 개발 

   요구 사항

연구자들은 기존 리파지토리의 데이터를 재사용하거

나 자신의 데이터(컬렉션)를 검증하기 위한 목적으로 

전문 분야의 데이터 기탁(deposit) 사이트를 구축 및 활

용하고 있다. 분야마다 차이는 있겠지만, 생명 과학 분

야의 데이터 기탁 사이트는 단순한 데이터 저장소의 의

미뿐만 아니라 제3자 검토의 의미를 포함하고 있다. 

GenBank[6], Protein Databank(PDB)[5] 등이 대표적인 

사이트로, 데이터의 이해를 돕기 위한 메타데이터를 충

분히 제공하고 있으며, 궁극적으로 연구자들의 과학적 

발견에 도움이 되고 있다. 이와 같이 데이터의 이해 및 

재사용을 위해 필요한 충분한 메타데이터를 제공하기 

위해서는 분야 전문가를 비롯한 연구 커뮤니티가 주도

하는 강도 높은 데이터 큐레이션 협업 환경을 요구하고 

있다. 생명과학 분야의 연구 커뮤니티로부터 식별한 데

이터 큐레이션 협업 환경의 기본적인 요구 사항은 다음

과 같다.

1. 문맥 정보에 의한 데이터 재사용성 제고

데이터의 재사용성을 제고하려면, 사용자가 쉽게 데

이터를 이해할 수 있고 원하는 포맷으로 변환하여 다른 

데이터와 통합하여 사용할 수 있도록 데이터에 대한 충

분한 문맥 정보를 메타데이터로 제공해야 한다. 이러한 

메타데이터는 데이터 생산자, 데이터 관리자, 데이터 재

사용자 등 데이터에 관한 이해당사자에 따라 문맥 정보 

제공을 위한 메타데이터가 다르다. 데이터 생산자는 자

신이 설계한 실험 방법을 통해 생성한 데이터, 데이터 

생성에 사용된 장비나 장치, 자신이 생성한 데이터와 

다른 데이터 리파지토리로부터 수집한 데이터를 통합

한 데이터 컬렉션, 데이터 컬렉션을 위해 사용된 데이

터 리파지토리 및 통합 도구, 데이터 컬렉션의 해석을 

위해 사용된 분석 도구 등을 중요한 문맥 정보로 간주

한다. 이 밖에도 데이터 생산자가 제공하는 메타데이터

는 데이터 컬렉션(생성 또는 수집된 데이터), 생성된 데

이터에 관한 서술, 서술에 사용된 데이터 코드집, 데이

터를 생성한 실험 설계 및 절차, 샘플, 관찰 기록 등이

고, 데이터 관리자가 제공하는 메타데이터는 데이터 컬

렉션, 제목, 데이터에 관한 서술, 생산자, 출판사, 날짜, 

저작권, 분류, 주제, 위치, 접근 방법 등이며, 재사용자

가 제공하는 메타데이터는 데이터 컬렉션, 데이터 생산

자, 데이터 프로비넌스(데이터 재사용에 의한 데이터 

컬렉션의 생성 과정 또는 데이터 족보), 리파지토리 정

보(리파지토리의 이름, 위치, 접근 방법 등에 대한 정

보), 이전의 활용 사례(prior use case) 및 이에 관련된 

연구 목적, 데이터 오류, 데이터 재사용 시의 주의사항 

등이다. 문헌에 대해서도 문맥 정보를 고려해 볼 수 있

다. 분야의 전문성을 갖춘 연구자는 기존의 문헌을 조

사할 때 본문 전체를 읽지 않고 이해하는 데 필요한 부

분만을 선택적으로 읽는다. 예를 들어, 초록, 서론의 연

구 동기, 데이터 분석에 의해 산출된 그림 및 표, 이에 

관련된 캡션 등에 중점을 둔다. 이들이 문헌에 대한 대

표적인 문맥 정보라고 할 수 있다. 데이터 큐레이션 협

업 환경은 이와 같이 다양한 관점의 문맥 정보를 풍부

하게 제공하여, 사용자의 데이터의 이해를 돕고 데이터

의 재사용성을 제고하고자 한다. 

2. 데이터-문헌간 상호연결 정보관리 및 영구적 
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   접근성 보장

연구자는 일상적으로 연구 주제와 관련 있는 기존의 

문헌을 분석하여 자신의 연구 문제를 정의하고, 데이터

를 생성 또는 수집하고 분석하여 자신의 연구를 증명한

다. 즉, 자신이 설계한 실험 방법이나 장치에 의해 데이

터를 생성하고, 기존 리파지토리로부터 관련 데이터를 

수집하여 자신이 생성한 데이터와 통합하여 데이터 컬

렉션을 생성한다. 통계 분석 프로그램을 비롯한 분석 

도구를 사용하여 이들 데이터를 분석한 후, 해당 분야

의 전문 지식과 경험을 바탕으로 분석 결과를 해석한

다. 또한 기존의 관련 연구와 비교 분석을 통해 자신의 

연구를 차별화한다. 이와 같이 데이터와 문헌은 연구 

결과의 가치를 결정하는 중요한 역할을 한다. 협업 환

경은 데이터와 문헌 간의 연관성을 중심으로 데이터-

문헌 간의 상호연결 정보를 관리하고, 이들 정보에 대

한 영구적 접근성을 보장하고자 한다. 이렇게 하면, 연

구자의 데이터와 문헌 정보에 대한 지속적인 재사용 및 

인용이 가능하다. 

3. 데이터 검토 프로세스에 의한 데이터 신뢰성 확보

사용자가 데이터를 사용하려면 믿을 수 있어야 한다. 

신뢰성 확보 방법은, 분야에 따라 다르지만, 생명과학 

분야에서는 GenBank, PDB 등 기탁 사이트를 통해 데

이터를 공개하기 전에 제3자 검토(peer review) 프로세

스를 거친다. 데이터의 신뢰성(trustworthiness)은 이와 

같은 기탁에 의해 보장될 수 있으며, 제3자 검토 프로세

스는 해당 분야의 전문가에 의해 수행된다. 제3자 검토 

프로세스는 데이터 생산자의 데이터(컬렉션)의 제출, 

분야 전문가의 심사, 승인 또는 거절 단계로 구성된다. 

데이터 생산자는 제출시 데이터와 함께 데이터 설명서

(data descriptor: data paper라고도 함)를 기탁 사이트

에 제출한다. 데이터 설명서는 데이터 생성 및 수집에 

관련된 실험 방법, 장치, 데이터 리파지토리, 프로그램 

도구 등 데이터의 검증뿐만 아니라 재사용에 필요한 다

양한 메타데이터를 담고 있다. 분야 전문가는 데이터

(컬렉션) 및 데이터 설명서에 대한 심사를 거쳐 심사 보

고서를 작성하여 데이터 생산자에게 피드백한다. 심사 

결과에 따라 승인되거나 수정 및 재심사를 거치기도 한

다. 이와 같이 데이터 검토 프로세스는 논문 심사 프로

세스와 유사하게 보일 수 있지만, 위에 언급한 데이터

에 대한 서술에 근거하여 데이터의 검증에 중점을 두고 

검토하기 때문에 논문의 제3자 검토에 비해 훨씬 단순

하다. 협업 환경은 제3자 검토 프로세스를 지원하여 데

이터의 신뢰성 보장하고자 한다.

Ⅳ. 데이터-문헌 상호연결 및 문맥 정보 

   기반의 큐레이션 데이터 모델

데이터 큐레이션은 데이터에 대한 문맥 정보, 데이터

-문헌 간의 상호연결 정보를 메타데이터로 생성하고 

관리하는 활동이다. 먼저 데이터에 대한 문맥정보를 고

려해 보자. 새로 생성된 데이터는 측정값의 집합인 실

험 절차, 실험에 사용된 장비나 장치, 실험 조건, 장소, 

일자, 데이터 포맷, 주요 측정값에 대한 설명 등을 메타

데이터로 포함하고 있다. 반면, 기존의 리파지토리로부

터 수집된 데이터는 앞에 언급된 메타데이터 이외에 리

파지토리 정보, 접근 방법, 분석 도구 등을 메타데이터

로 포함하고 있다. 

데이터-문헌 간의 상호연결 정보는 어떤 데이터가 

어느 문헌에 근거가 되고 있는지를 나타내는 근거 관계

를 표현하거나, 어떤 데이터가 어느 데이터를 인용하고 

있는지를 나타내는 인용 관계를 표현한다. 데이터와 데

이터 간의 인용 관계는 데이터 컬렉션을 생성할 때 사

용된 데이터 간의 재사용 관계를 나타낸다. 최근에 데

이터 설명서의 출판이 증가하는 상황에서 이것을 인용 

관계라고 간주할 수도 있다. 

큐레이션 데이터 모델은 데이터의 문맥 정보와 데이

터-문헌 간의 상호연결 정보를 모두 반영하여 설계하

였다. 데이터 및 문맥 정보에 대한 영구적 접근성을 보

장하기 위해, 데이터에 DOI를 부여하고 이에 대한 문맥 

정보를 속성으로 모델링하였다. 문헌은 데이터와 마찬

가지로 문맥 정보를 포함하고 있으나, 본 논문에서는 

제목, 연구자, 초록, 키워드, 연구 주제, 표, 그림, 연구 

재단으로 제한한다. 문헌은 출판 당시에 DOI를 부여한 

상태에서 출판하기 때문에 출판된 모든 문헌은 DOI가 
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부여되어 있다고 가정한다. 따라서, 데이터-문헌 간의 

상호연결 정보는 데이터 DOI와 문헌 DOI 간의 매핑 테

이블로 모델링한다. 이와 같이 모델링한 것을 개체-관

계 모형으로 간략히 표현하면 [그림 1]과 같다.

그림 1. 큐레이션 데이터 모델 

Ⅴ. 연구 커뮤니티 중심의 데이터 검토 

    프로세스 모델링

데이터 재사용자가 데이터를 믿고 활용할 수 있으려

면 데이터의 신뢰성이 확보되어야 한다. 이를 위해 데

이터 검토 프로세스는 해당 분야 전문가의 제3자 검토

를 필요로 한다. 전통적인 데이터 검토 프로세스로 

PDB를 예로 들 수 있다. 연구자가 검토에 필요한 각종 

메타데이터와 함께, 단백질 3차 구조 데이터, 실험 데이

터, 검증 프로그램에 의한 계산 결과값을 PDB 사이트

에 제출하면, PDB 사이트는 이들 제출된 데이터에 대

해, PDB내에서 사용하는 식별자(PDB ID)를 할당하고 

연구자에게 반환한다. 분야 전문가로 구성된 심사위원

들이 이들 데이터를 심사 및 검증한다. 검토 결과를 연

구자에게 피드백하고, 필요 시 수정을 요청하거나 승인

한다. 승인된 데이터를 PDB 엔트리로 저장하고, 보존 

사이트나 관련 사이트에게 배포한다. 

본 연구에서 모델링한 데이터 검토 프로세스도 이와 

유사하지만, 앞에 언급한 연구 커뮤니티의 요구 사항을 

충족시키기 위해, 몇 가지를 추가적으로 고려하였다. 우

선, 앞의 큐레이션 데이터 모델에서 언급한 문맥 정보

와 데이터 문헌 간의 연결 정보를 충분히 제공하기 연

구자에게 관련 메타데이터의 주석을 큐레이션 DB 사이

트에 직접 반영하도록 요구하고 있다. 그리고, 승인된 

데이터에 국제 표준 식별 체계를 할당하여, 영구적 접

근성을 보장한다. PDB에서 PDB ID는 제출하면 즉시 

할당되지만, 본 모델에서는 승인된 데이터에 한해 

PID(persistent ID)를 할당한다. 끝으로, PID가 할당되

면 연구자는 이 데이터를 PID 시스템에 등록하여 국제

적으로 재사용할 수 있도록 개방한다.

그림 2. 데이터 검토 프로세스 모델

Ⅵ. 커뮤니티 주도적 큐레이션 협업 환경의 

    설계 및 구현

1. 주요 사용자 기능

1) 사용자 등록(ORCID 포함): 회원 가입, 사용자 역

할 및 권한 요청, 이메일 로그인

2) 검색: 데이터 이름, 데이터 생산자, 메타데이터, 키

워드, 문헌 DOI, 문헌 제목, 문헌 저자를 기반으로 

하는 검색 기능

3) 재사용

▪ 화면표시: 검색결과 리스트(데이터 이름, 데이터 

DOI, 데이터 집합(데이터컬렉션), 메타데이터, 데

이터를 근거로 하는 문헌, 데이터 생산자 등) 

▪ 내려받기: 데이터를 특정 포맷(주로 CSV 포맷)으

로 내려받기 

4) 제출: 제출자는 데이터, 메타데이터, 검증 결과 등

을 제출

▪ 검증 프로그램 실행: 웹 서비스로 제공된 계산 프
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로그램을 수행하여 데이터를 검증하고, 그 결과를 

이메일로 받음

▪ 메타데이터 및 데이터 제출: 검증 결과를 비롯하

여 지정된 메타데이터와 데이터를 DB에 저장

▪ 심사상태 변경 및 제출 알림: 시스템은 상태를 

'submitted'로 변경하고, 제출 사실을 제출자와 

심사위원장에게 이메일로 알림

5) 심사: 심사위원장이 심사기준에 근거하여 수행

▪ 심사관리번호 부여: 제출된 데이터에 심사관리 번

호 부여

▪ 검증 프로그램 실행 및 실행결과 이메일 알림

▪ 심사위원 선정 및 전달: 심사위원장이 수작업으로 

실행

▪ 심사결과 작성: 심사위원이 작성하여 DB에 저장

▪ 검토보고서 작성: 심사위원장은 심사 결과를 바탕

으로 검토보고서를 작성하여 DB에 저장 

▪ 심사상태 변경 및 검토결과 알림: 심사위원장은 

상태를 'accepted/rejected/change/revised' 중의 

하나로 변경하고, 제출자에게 검토결과를 이메일

로 알림

6) 수정: 제출자는 답변서를 작성하여 심사위원장에

게 알림

▪ 답변서 작성: 제출자는 검토 결과에 대한 답변서

를 작성하여 DB에 저장하며, 재수정 시 새로운 답

변 내용을 추가하여 저장할 수 있도록 Append 기

능 제공

▪ 수정된 데이터 제출: 필요시, 기존 데이터 Update

▪ 상태 변경 및 답변서 제출 알림: 시스템은 상태를 

'revised'로 변경하고, 심사위원장에게 답변서 제

출 사실을 이메일로 알림

7) 승인된 데이터에 DOI 할당 및 등록 

▪ 승인된 데이터에 DOI 할당: 기탁 관리자가 승인된 

데이터에 대해 DOI를 부여 

▪ 상태 변경 및 승인 알림: 심사위원장이 제출자에

게 승인 및 부여된 DOI를 이메일로 알림

▪ DOI 등록: 제출자가 DOI 등록관리 시스템에 DOI, 

메타데이터, 인용정보를 등록

8) 저장 (주석 및 보존): 사용자는 각자의 역할에 따

라, 수집 및 생성, 재사용 및 기탁관리에 요구되는 

데이터-문헌 상호연결 및 문맥 정보 등 메타데이

터를 생성하여 DB에 저장 

▪ 데이터 생산자(제출자): 연구 분야에 특정된 메타

데이터 및 문맥 정보를 생성하여 DB에 저장

▪ 심사위원장: 데이터 보존 관리에 따른 메타데이터 

추가

▪ 데이터 재사용자: 재사용에 따른 메타데이터 추가

2. 큐레이션 협업 환경의 구조

데이터와 문헌 간의 연결 정보는 이들의 식별자 간의 

매핑으로 표현할 수 있다. 연구자들은 데이터, 문헌 및 

이들 강의 정보를 영구적으로 접근하기를 원한다. 이를 

위해 문헌뿐만 아니라 데이터에도 DOI(digital object 

identifier)를[14] 할당하고, 데이터 및 문헌 간의 매핑을 

DOI를 이용하여 표현한다. 이들을 DOI 시스템에 등록

하여 영구적 접근을 보장한다. 데이터-문헌 간의 연결 

정보 관리를 위한 DOI 시스템을 중심으로, 큐레이션 데

이터 모델 및 데이터 검토 프로세스 모델을 지원하는 

데이터 큐레이션 협업 환경의 구조는 [그림 3]과 같다. 

DOI 시스템은 Global Root Server와 DOI RA 

(registration agency)의 Local Handle Server로 구성되

어 있다. Global Handle Registry와 DOI RA의 Local 

Store 간의 연합을 통해 상호 연결(Cross-Link)에 의한 

영구적인 데이터 연결성 및 접근성을 보장한다. 데이터 

큐레이션은 메타데이터의 일관성 및 정확성 등 분야 전

문가 커뮤니티의 협력에 의한 데이터 검토 프로세스를 

필수적으로 수반한다. Deposit Process Management는 

데이터 검토 프로세스에 따라 타스크의 처리 및 상태 

관리 기능을 수행한다. Curated Data Management는 

각종 문맥 정보를 위한 메타데이터 관리를 담당한다. 

이들을 웹 환경으로 지원하기 위해 웹 기반의 큐레이션 

인터페이스를 제공한다. 이를 통해 사용자는 데이터의 

기탁 시 메타데이터 정의 및 주석, 데이터의 신뢰성을 

담보하기 위한 제3자 검토, 데이터 및 문헌에 의한 검

색, 데이터-문헌 간의 상호 연결 정보에 의한 탐색, 데

이터 재사용 등을 수행한다. Information Extraction & 

Organization은 문헌으로부터 문맥 정보의 추출과 재구
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성을 위한 텍스트 분석 및 마이닝 도구, 주석을 위한 통

제 어휘 등을 제공하기 위한 것으로, 별도의 외부 타스

크에 의존한다. 그 이유는 자동화 도구의 활용이 큐레

이션의 정확성을 떨어뜨리기 때문이다. 일반적으로 고

강도의 큐레이션에는 분야 전문가의 수작업에 의존하

고 있다. 외부 타스크의 적용으로 사용자는 탄력적으로 

자동화 도구를 사용할 수 있다.

그림 3. DOI 중심의 데이터 큐레이션 협업 환경 구조

3. 구현 및 적용 사례: IDP DB 구축

무정형 단백질(IDP, intrinsically disordered protein)

은 단백질 구조에 관한 정설을 깨는 새로운 특성을 갖

는 단백질이다. 단백질은 3차 구조를 가질 때 기능을 한

다는 것이 기존의 정설이었으나 2차 구조를 갖는 단백

질도 특정 기능을 한다는 것이 새롭게 밝혀졌다[15]. 이

러한 단백질을 무정형 단백질이라고 한다. 이에 관한 

연구는 30년 이상 지속되고 있으며 이미 60여개 이상의 

무정형 단백질이 알려졌다. 이들 단백질은 PDB에 기탁

되어 있지 않기 때문에, 연구자는 연구 수행 중에 무정

형 단백질인 듯한 것을 밝혀냈다고 하더라도 이것이 새

로운 것인지 아닌지 알아내려면 많은 노력을 기울여야 

한다. 이러한 어려움을 완화하기 위해, 무정형 단백질 

연구 커뮤니티가 중심이 되어, 무정형 단백질에 관한 

문맥 정보를 충분히 제공하여 이해의 용이성을 도모하

는 동시에 데이터에 DOI를 적용하여 영구적으로 접근

할 수 있도록, 데이터의 재사용을 우선적으로 고려한 

IDP DB를 구축한다. IDP DB 스키마는 [그림 4]와 같

다.

그림 4. IDP DB 스키마 

IDP DB는 현재 프로토타입 수준인 데이터 큐레이션 

협업 환경을 활용하여 구축되었으며, 큐레이션 데이터 

모델과 데이터 검토 프로세스 모델의 타당성을 검증하

였다. 현재 60여편의 논문으로부터 추출된 50여개의 

IDP 관련 데이터를 포함하고 있으며, 레코드 일부를 보

여주고 있다[16].

그림 5. IDP DB 웹페이지의 예 

Ⅶ. 결론 및 향후 연구

본 논문에서는 과학 분야의 연구자 커뮤니티가 주도

하는 데이터 큐레이션을 지원하기 위한 협업 환경의 개

발 및 적용 사례를 제시하였다. 과학 데이터의 이해 가
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능성과 재사용성을 극대화하기 위해, 데이터에 대한 문

맥 정보를 메타데이터로 정의, 생성 및 관리할 수 있고 

데이터-문헌 간의 상호연결 정보를 DOI 간의 매핑으로 

생성 및 관리할 수 있도록, 큐레이션 데이터 모델을 제

시하였다. 분야 전문가에 의한 제 3자 검토를 통한 데이

터의 신뢰성을 보장하기 위해 연구 커뮤니티 중심의 데

이터 검토 프로세스를 제시하였다. 연구 커뮤니티의 데

이터 큐레이션 요구사항에 따라 큐레이션 협업 환경의 

사용자 기능을 도출하였고, 큐레이션 데이터 모델과 데

이터 검토 프로세스 모델을 중심으로 이들 기능을 지원

할 수 있도록 커뮤니티 주도적 데이터 큐레이션 협업 

환경을 설계하여 개괄적인 구조를 제시하였다. 

연구 커뮤니티 주도적 과학 데이터 큐레이션 환경의 

프로토타입을 구현하여, 생명과학 분야의 IDP DB 웹사

이트 구축에 적용하였다. 구축 중에 IDP DB 웹사이트

의 사용성 및 데이터 재사용성을 제고하기 위해, IDP 

커뮤니티와 함께, 분석 및 설계 검토/구현 테스트를 수

행하였고 데이터 및 메타데이터에 대한 FAIR 원칙을 

검토하였다. FAIR 원칙의 검토를 통해 본 협업 환경이 

IDP는 물론이고 타분야 과학 데이터의 개방에 적용 가

능함을 공동으로 인식하게 되었다. 이를 위해서는, 도메

인에 특화된 메타데이터를 각 분야의 커뮤니티가 정의

해야 한다. 

향후, 큐레이션 협업 환경의 정교한 구현을 위해, 연

구 커뮤니티 내의 메일 시스템, 기존 학술정보 DB, 텍

스트 분석 및 마이닝 도구를 비롯한 외부 시스템과 연

동을 우선적으로 고려해야 한다. 큐레이션 협업 환경은 

메일 시스템과의 연동을 통해 큐레이션 DB에 데이터를 

저장함과 동시에 이해 당사자에게 알림 메일을 자동으

로 보낼 수 있으며, 기존 학술 정보와의 연동을 통해 필

요한 서지 정보의 중복 입력 및 저장 노력을 제거할 수 

있다. 텍스트 분석 및 마이닝 도구와의 연동으로, 큐레

이션 협업 환경은 데이터-문헌 간의 연결 정보에 근거

하여 관련 문헌으로부터 연구 주제에 밀접한 중요한 어

휘를 자동으로 추출할 수 있다[18]. 여기에 통제 어휘를 

사용하면 메타데이터 주석의 모호성을 제거하여, 데이

터 이해의 용이성을 제고할 수 있다. 끝으로, IDP DB의 

공개에 앞서 연구 커뮤니티 구성원들에게 무정형 단백

질 DB 웹사이트에 대한 가치 및 유용성 평가를 체계적

으로 수행해야 할 것이다. 
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