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안녕하십니까?

한국생명정보학회의 동계 워크샵인 BIML-2021을 2월 15부터 2월 19일까지 개최합니

다. 생명정보학 분야의 융합이론 보급과 실무역량 강화를 위해 도입한 전문 교육 프

로그램인 BIML 워크샵은 2015년에 시작하였으며 올해로 7차를 맞이하게 되었습니다. 

유례가 없는 코로나 대유행으로 인해 올해의 BIML 워크숍은 온라인으로 준비했습니

다. 생생한 현장 강의에서만 느낄 수 있는 강의자와 수강생 사이의 상호교감을 가질 

수 없다는 단점이 있지만, 온라인 강의의 여러 장점을 살려서 최근 생명정보학에서 

주목받고 있는 거의 모든 분야를 망라한 강의를 준비했습니다. 또한 온라인 강의의 

한계를 극복하기 위해서 실시간 Q&A 세션 또한 마련했습니다. 

BIML 워크샵은 전통적으로 크게 생명정보학과 AI, 두 개의 분야로 구성되어오고 있으

며 올해 역시 유사한 방식을 채택했습니다. AI 분야는 Probabilistic Modeling, 

Dimensionality Reduction, SVM 등과 같은 전통적인 Machine Learning부터 Deep 

Learning을 이용한 신약개발 및 유전체 연구까지 다양한 내용을 다루고 있습니다. 생

명정보학 분야로는, Proteomics, Chemoinformatics, Single Cell Genomics, Cancer 

Genomics, Network Biology, 3D Epigenomics, RNA Biology, Microbiome 등 거의 모

든 분야가 포함되어 있습니다. 연사들은 각 분야 최고의 전문가들이라 자부합니다. 

이번 BIML-2021을 준비하기까지 너무나 많은 수고를 해주신 BIML-2021 운영위원회

의 김태민 교수님, 류성호 교수님, 남진우 교수님, 백대현 교수님께 커다란 감사를 드

립니다. 또한 재정적 도움을 주신, 김선 교수님 (AI-based Drug Discovery), 류성호 교

수님, 남진우 교수님께 감사를 표시하고 싶습니다. 마지막으로 부족한 시간에도 불구

하고 강의 부탁을 흔쾌히 허락하시고 훌륭한 강의자료를 만드는데 노력하셨을 뿐만 

아니라 실시간 온라인 Q&A 세션까지 참여해 수고해 주시는 모든 연사분들께 깊이 

감사드립니다. 

2021년 2월 

한국생명정보학회장 김동섭



강의개요 

  

Transcriptome Profiling by Nanopore Direct RNA Sequencing 

 

짧은 리드를 이용한 RNA-seq은 RNA 발현을 살펴볼때 저렴한 가격에 높은 해상도를 

얻을 수 있어 널리 활용되고 있다. 다만, 상보DNA로 변환하는 과정에서 RNA수식 

정보가 사라지고, 짧은 리드로 인해 멀리 떨어진 스플라이싱 등의 정보를 얻는 데 

한계가 있다. 나노포어 시퀀싱은 DNA 중합효소를 전혀 사용하지 않는 새로운 RNA 

시퀀싱 기법을 제공한다. 직접 RNA 시퀀싱(Direct RNA Sequencing; DRS)은 

실험기법이 단순하고 결과가 수시간 안에 빠르게 나올 뿐만 아니라, 긴 리드에서 

RNA 수식을 살펴볼 수 있는 기회를 제공하고 있어 기존 방법으로 해결 불가능했던 

문제들에 활용될 수 있는 잠재력이 있다.  

본 강의에서는 나노포어 시퀀싱과 DRS이 나오게 된 과정, 작동원리, 데이터 특성, 

사용상 주의점들을 익히고, 전사체 분석에 활용할 수 있는 방법들을 소개한다. 아직 

표준화된 도구들이 등장하지 않고 다양한 다른 접근법과 프로그램이 혼용되어 

사용되는 DRS의 특성을 고려해서 응용 방법들의 사용되고 있는 프로그램들이 

기반으로 하고 있는 생화학적, 알고리즘적 원리들에 대해 간략히 설명한다. 이를 

통해, DRS를 연구에 활용하고자 할 때 당시에 새로 나오게 될 도구들의 특성을 쉽게 

파악하고 익힐 수 있도록 하는 것을 목표로 한다.  

강의는 다음의 내용을 포함한다: 

⚫ 나노포어 시퀀싱의 원리와 역사 

⚫ 나노포어 시퀀싱 실험과 데이터의 특성 

⚫ 직접 RNA 시퀀싱의 활용 용도별 주요 도구 및 그 원리 

⚫ 나노포어 시퀀싱 신호 처리법 개요 

 

* 교육생준비물:  

 Zoom 수강 가능 노트북, 인터넷 

 

* 강의: 장혜식 교수 (서울대학교 생명과학부) 
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Speaker Name: Hyeshik Chang, Ph.D. 

▶Personal Info 

Name   Hyeshik Chang 

Title           Assistant Professor 

Affiliation          Seoul National University 

▶Contact Information  

Address: 1 Gwanak-ro Gwanak-gu, Seoul, 08826 

Email: hyeshik@snu.ac.kr 

Website: https://qbio.io 

 

Research interest: High-throughput sequencing, post-transcriptional regulation, RNA-protein interaction 

 

 

Educational Experience 

1998–2007  B.S.E. in Information and Industrial Engineering, Yonsei University, Korea 

2007–2009  M.S.E. in Bio and Brain Engineering, KAIST, Korea 

2009–2014  Ph.D. in Biological Sciences, Seoul National University, Korea 

 

Professional Experience 

2001–2005 Software Developer, Solution Development Team, LinuxKorea, Inc. 

2014–2019 Research Assistant Professor, IBS Center for RNA Research, Seoul National University 

2018–  Research Fellow, Center for RNA Research, Institute for Basic Science 

2019–  Assistant Professor, School of Biological Sciences, Seoul National University 
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본강의 자료는 한국생명정보학회가 주관하는 KSBi-BIML 

2021 워크샵 온라인 수업을 목적으로 제작된것으로 해당

목적 이외의 다른 용도로 사용할 수없음을 분명하게 알립니

다.  수업 목적으로 배포 및 전송 받은 경우에도 이를 다른

사람과 공유하거나 복제, 배포, 전송할 수없습니다. 

만약 이러한 사항을 위반할 경우 발생하는 모든 법적 책임은

전적으로 불법 행위자 본인에게 있음을 경고합니다.
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