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Network Modeling and Analysis for Data-driven Biology 
Organizer : 이인석(연세대학교)

DNA-chip 기반의 대량 유전자 발현 데이터, 차세대시퀀싱(NGS) 기반의 Whole exome sequencing(WES), Genome-wide association study(GWAS)등 최근 오믹스 기술의 혁명은 의학과 농학 연구 발전에 기여할 수 있는 수많은 후보 유전자들을 점차 더 빠른 속도로 제공하기 시작하였다. 하지만 아직 충분하지 않은 유전체 데이터의 통계분석력으로 유의성이 부족한 후보들이 다수 관찰되어 확실한 후보유전자의 발굴을 어렵게 하는 경우가 많고, 또는 많은 수의 유의미한 후보 유전자들을 성공적으로 확보하더라도 이들이 질환과 같은 연구대상 형질에 어떻게 관여하는지를 이해하기란 쉽지 않다. 최근 연구자들은 이미 벅찬 크기의 유전체 빅데이터 안에서 후보 유전자들을 발굴하고 형질과의 연관성을 해석하는데 오히려 연구에 더 많은 어려움을 겪고 있으며 오믹스 기술이 발달할수록 이러한 문제들은 더욱 확대될 것으로 예상된다.
최근 유전체 빅데이터의 효과적인 해석을 위해 Pathway and Network based analysis를 이용한 WES, GWAS의 분석방법들이 많이 개발되고 있으며 본 강의는 이러한 최근 기법들을 소개하고 Hands-on 실습을 통하여 공공 빅데이터 혹은 연구실 자체 생산 데이터의 새로운 가치를 창출할 수 있는 방법들을 논의해보고자 한다.
네트워크생물학은 크게 빅데이터 분석을 통한 네트워크 구축과 구축된 네트워크를 다양한 오믹스 데이터와 연계하여 새로운 생물학적 가설을 생산하는 연구로 구성된다. 본 강의는 네트워크 생물학의 두 가지 구성 기술에 대해 모두 논의하고 간단한 프로그램과 Web server 등을 이용한 실습을 병행하여 수강자들이 실제로 빅데이터로 부터 시작하여 최종적으로 검증 할 수 있는 새로운 생물학적 가설을 생산하는 능력을 배양하도록 도와줄 것이다.
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	DAY : 2월 17일 

	M1. Network Modeling and Analysis for Data-driven Biology

	Organizer : 이인석(연세대학교) 

	시 간
	발 표 내 용
	연 자

	09:00-09:10
	등 록 

	09:10-09:30
	개 회 사

	09:30-10:50
	1. 네트워크 생물학 개론 (강의)
	이인석 교수

	10:50-11:10
	휴식 및 질의응답

	11:10-12:30
	1. 빅데이터를 이용한 네트워크 모델링 (강의)
	이인석 교수

	12:30–13:30
	점 심

	13:30-14:50
	1. 빅데이터를 이용한 네트워크 모델링 (실습)
	김이루

	14:50-15:00
	휴식 및 질의응답

	15:00-16:10
	1. 네트워크 기반 생물학 가설 생성 (강의)
	이인석 교수

	16:10-16:20
	휴식 및 질의응답

	16:20-17:30
	1. 네트워크 기반 생물학 가설 생성 (실습)
	이 탁
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