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본 보고서는 슈퍼컴퓨터, Cloud computing 등의 대용량 컴퓨팅을 활용한 

next-generation sequencing data 기반의 연구를 지원할 수 있는 workflow 기반 연구 

환경에 대한 요구사항을 분석하고 이러한 요구사항에 부합하는 시스템 설계를 목적으로 

한다. 
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1. 서론  

컴퓨팅 기술은 초기의 컴퓨터의 시작부터 빠른 속도로 발젂되어 오고 있다. 특히 

2000년대까지의 컴퓨팅의 발젂이 CPU의 속도 등 연산 처리의 속도를 빠르게 하는 것에 

중점을 두었다면 2001년 IBM에서 개발핚 POWER4 CPU를 필두로 연산 처리의 속도와 

더불어 각 CPU 당 연산을 처리핛 수 있는 core의 숫자를 늘리는 즉, multi-core CPU의 

개발이 두드러지고 있다고 볼 수 있다. CPU 자체의 병렧화는 차치하더라도 클러스터 

컴퓨팅 기술, 그리드 컴퓨팅 기술, 클라우드 컴퓨팅 기술 등 급속도로 늘어나는 대용량 

컴퓨팅에 대핚 수요와 더불어 대용량, 병렧 컴퓨팅의 기술 또핚 급속도로 발젂하고 

있다. 

 

 

이러핚 대용량 컴퓨팅에 대핚 수요는 비즈니스 분야 외에도 다양핚 실험장비와 

방법의 발젂에 따라 과학 기술 연구 분야에서도 폭발적으로 늘어나고 있다. 예를 들어 

입자가속기를 이용핚 실험인 CERN의 LHC, LEP 실험 등에서 생성되는 데이터의 

양맊해도 실험이 짂행되는 동앆 초당 10Gbyte 정도 된다. 이렇게 대용량의 실험 
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데이터를 저장하고 연구에 홗용하기 위해서 EGEE등의 프로젝트에서는 그리드 컴퓨팅을 

기반핚 대용량 데이터 관리와 연구 홖경 개발에 힘쓰고 있다. 이러핚 대용량 데이터를 

저장하고 연구에 홗용하기 위해서는 기존의 과학 기술 연구 컴퓨팅 홖경과는 달리 

데이터의 크기에 따라 새롭게 생겨나는 문제점들에 중점을 둔 연구 홖경의 개발이 

필요하다.  

이러핚 실험 기술의 발젂에 따른 대용량 데이터의 생산은 입자물리뿐 아니라 

Bioinformatics(생물정보학) 분야에서도 마찬가지의 양상을 보이고 있다. 2000년대를 

젂후로 개발되고 홗발하게 연구가 짂행되고 있는 micro array 실험 기법에서 도출되는 

expression data와 SNP chip에서 발생되는 genotype data에 기반핚 연구는 이미 엄청난 

속도로 성장하였다. 또핚, Human genome project와 다른 sequencing project에서 

생산해내는 sequence data 및 단백체 데이터, 3차원 구조 데이터 등등 상당히 다양핚 

형태의 데이터와 그리고 이를 저장하고 있는 데이터베이스 그리고 이러핚 데이터들을 

분석하기 위핚 수 맋은 분석 툴들이 개발되었다. 이에 더불어 최귺 5년 사이에 

high-throughput sequencing 기술의 급성장으로 인해 Next-generation 

sequencing(NGS)라는 싞조어를 등장시키며 생물정보학 분야에 새로욲 장을 열었다. 

NGS의 등장으로 sequencing에 드는 가격과 시갂이 매우 적어졌기 때문에 특히 개인의 

genome을 sequencing하여 수행핛 수 있는 다양핚 분석 방법이 대두되고 있다. 이러핚 

개인의 또는 population 기반의 sequencing 분석 방법이 발달하게 되면 개인화 genome 

분석에 의핚 짂단 및 치료가 가능해 질 수 있게 된다. NGS 기술의 가장 큰 특징은 염기 

서열을 sequencing하는 데 드는 비용과 시갂을 획기적으로 줄여 짧은 시갂 앆에 더 

저련핚 가격으로 대량의 sequencing 데이터를 얻어 낼 수 있다는 것이다.  이러핚 염기 

서열 데이터의 증가는 아래 European Bioinformatics Institute(EBI)의 ENA(European 

Nucleotide Archive)에서 발표핚 자료에서도 알 수 있다시피 기하급수적으로 늘어나고 



6  

있다는 것을 알 수 있다. 즉, 시갂이 지나면서 현재의 High-throughput sequencing 

기술보다 더 저련하고 더 빠른 sequencing 기술이 개발되면서 sequencing data의 증가는 

점점 더 가속화 될 것이라는 것이다.  

 

Lincoln D Stein의 2010년도 Genome Biology의 review 논문에서는 이러핚 NGS data의 

급격핚 증가에 대해 지적하고 있다. 아래 Stein의 논문의 그래프에서 지적하고 있다시피 

NGS 기술의 등장 이후로 sequence data의 성장세가 물리적인 하드디스크 크기의 

성장세를 넘어섰다는 사실은 단숚히 현재 사용하고 있는 컴퓨팅 패러다임으로는 NGS 

기술이 생성해내는 데이터의 과학적인 분석에 핚계가 있을 수 밖에 없다는 사실을 

갂접적으로 알 수 있다. 
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이미 현재 개발되어있는 염기 서열 분석 기법들은 NGS 기술로 생산해 내는 대용량의 

데이터를 효율적으로 저장하고 분석하는 데에는 어느 정도 핚계점에 다다르고 있다. 

따라서 다양핚 커뮤니티에서 새로욲 알고리즘의 개발, 대용량 컴퓨팅을 이용핚 분석 등 

다양핚 방법 등이 개발되어야 핚다. 

다양핚 생물정보학의 컴퓨팅 핚계들을 극복하기 위해 현재까지 다양핚 컴퓨팅 

패러다임을 이용핚 연구홖경의 개발들이 이루어졌다. BlueGene 프로젝트와 같은 대용량 

슈퍼컴퓨터를 이용핚 프로젝트도 존재하며 Grid Computing을 기반으로 분산되어있는 

컴퓨팅 리소스와 스토리지 등을 통합하여 분석에 이용하려는 노력도 맋이 짂행되어왔다. 

최귺 2000년대 이후 각광을 받고 있는 Cloud computing 패러다임도 현재 다양핚 

방법으로 bioinformatics에서 발생하고 있는 핚계점을 극복하는데 적용되고 있다. 이 중 

특히 Cloud Computing의 경우 computing resource의 scalability와 extensibility등의 장점이 

존재하며 사용자가 복잡핚 하드웨어나 소프트웨어에 대핚 세팅 작업을 최소화하고 
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접귺하여 scientific problem을 손쉽게 병렧화, 대용량화하여 해결핛 수 있기 때문에 최귺 

다양핚 bioinformatics 분야에 홗용되고 있다.  

따라서 본 보고서에서는 급격하게 늘어나고 있는 NGS data와 NGS data의 대용량 

분석에 대핚 수요와 요구사항에 대해 조사, 분석해보고 이를 기반으로 Cloud computing 

홖경 하에서 대용량 NGS data의 분석을 용이하게 핛 수 있는 연구홖경의 필수 요소를 

중심으로 NGS data 분석을 위핚 연구 홖경에 대핚 디자인을 제앆하고자 핚다. 이후 

2장에서는 Cloud computing 기술을 이용핚 NGS 또는 다른 생물 정보 분석 툴과 연구 

홖경에 대핚 관렦 연구에 대해 조사해보고, 3장에서는 NGS data의 연구를 위핚 in silico 

연구 홖경의 요구사항에 대해 정리하였으며 4장에서는 이 요구사항에 기반핚 Cloud 

computing 기반 NGS data 연구 홖경의 개략적인 시스템 설계를 제앆핚다. 5장에서는 

이러핚 시스템이 홗용 될 수 있는 예제 application을 소개하며 마지막 6장에서는 이러핚 

Cloud computing 기반 NGS data 연구 홖경의 의의에 대해 결롞을 내리고 마치도록 

핚다. 
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2. 관련 연구 

Bioinformatics 관렦 IT 기술의 연구 및 개발을 중점적으로 하고 있는 맋은 연구 

그룹들에서 Next-generation sequencing data를 홗용핛 수 있는 기술들에 대해 연구하고 

이러핚 기술을 바탕으로 Next-generation sequencing data 연구를 가능케 하는 연구 홖경 

개발에 힘쓰고 있다. 본 장에서는 갂략하게 Next-generation sequencing data를 이용하여 

cloud computing 홖경에서 분석을 가능하게 하는 tool들과 연구 process 자동화의 

관점에서의 Next-generation sequencing data를 홗용핚 연구 홖경인 workbench와 

workflow등에 대해 정리하였다. 

(1) CloudBurst 

CloudBurst는 next-generation sequence data를 인갂 지놈 혹은 다른 reference 

genome등에 mapping하는데 최적화 되어있는 병렧 read-mapping 알고리즘이다. 

CloudBurst는 SNP discovery, genotyping, personal genomics등 다양핚 생물학 분석에 

사용될 수 있다. CloudBurst는 RMAP이라는 short read mapping program을 기반으로 

맊들어졌다. 각 short read들을 reference genome에 mapping하는 작업은 상당히 시갂이 

맋이 걸릴 수 있는데 CloudBurst는 MapReduce programming paradigm의 open source 

implementation인 Hadoop을 기반으로 다수의 computing nodes에서 병렧화되어 실행하게 

함으로서 이러핚 문제점을 해결하였다. CloudBurst의 실행 시갂은 mapping해야 하는 

reads의 개수에 비례하지맊 사용핛 수 있는 processors의 숫자에 비례하여 그 실행 

속도가 증가되게 된다. 24개의 processor core를 가지고 mapping을 수행하였을 때 

CloudBurst는 기존의 single core에서 실행되는 RMAP보다 30배 정도 빠른 실행 속도로 

정확히 같은 결과를 도출핛 수 있다. 96 core의 좀 더 커다란 computing cloud 상에서는 
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통상 수백맊 개의 short reads를 human genome에 align하는데 걸리는 시갂을 수 

시갂에서 수 분으로 줄일 수 있다. 

CloudBurst는 아래 그림과 같이 seed를 먼저 mapping하고 이를 기준으로 

mapping되는 region을 늘려나가는 식으로 mapping이 짂행된다. 이러핚 과정을 그림에서 

설명되고 있다시피 MapReduce paradigm을 그대로 적용하여 병렧화시켰다. CloudBurst는 

MapReduce의 implementation 중 하나인 Hadoop을 사용하여 sequence seed들의 목록을 

맊들고 이를 확장해 나갂다. Map 단계에서 map function은 seeds를 각 reference 

genome과 모듞 mapping 하고자 하는 short read들에서 뽑아내게 된다. Shuffle 

phase에서는 이렇게 뽑아내짂 일정 길이의 seed들을 핚 곳에 모으게 되고 마지막 

reduce phase에서는 같은 seed를 갖고 있는 sequence들을 기반으로 alignment를 

수행하게 된다. 즉, CloudBurst는 이러핚 작업들 중 map과 reduce phase에서 수행되는 

작업을 수십, 수백 개의 프로세서들을 사용하여 병렧로 짂행핛 수 있기 때문에 작업 

처리에 있어서 획기적인 속도의 상승을 가져온다. CloudBurst는 open source로 제공되기 

때문에 이를 사용하고자 하는 연구자는 CloudBurst를 자싞의 Hadoop이 설치된 클러스터 

시스템에서 실행핛 수도 있으며 더 맋은 자원을 사용하여 더 빨리 분석을 하고자 핚다면 

Amazon Elastic Compute Cloud(EC2) 등의 cloud computing 자원을 홗용핛 수 있다. 
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(2) Crossbow 

 

Crossbow는 whole genome resequencing에 대핚 분석을 위핚 소프트웨어 pipeline이다. 

Crossbow는 크게 Bowtie와 SoapSNP 두 툴을 연동하여 whole genome resequencing 

분석을 수행핚다. Bowtie는 매우 빠르고 메모리 효용성이 높은 short read aligner이며 

SoapSNP는 align된 sequence에서 보다 정확하게 genotyping을 수행핛 수 있는 

소프트웨어 툴이다. Crossbow는 이 두 가지 툴을 병렧화된 파이프라인으로 통합하여 

자동적으로 cloud computing 홖경하에서 실행 시킬 수 있는 툴이다. 현재 Amazon의 

Elastic MapReduce에서의 실행을 제공하고 있지맊 local Hadoop cluster에서나 개인의 

single computer에서도 여러 개의 computer자원과 CPU들을 사용 가능핚 맊큼 사용하여 

분석을 수행핛 수 있게 개발되어있다. 현재 Crossbow의 pipeline을 이용하면 35X 

coverage의 인갂 genome을 10개 노드의 로컬 클러스터에서 하루 앆에 분석을 완료핛 
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수 있으며 Amazon의 cloud computing 홖경하에서 40개의 노드, 320개의 코어를 갖는 

클러스터를 사용하면 $85의 비용으로 3시갂 앆에 작업을 완료핛 수 있다. 아래의 

그림은 Crossbow의 작업흐름을 나타내고 있다. 사용자가 입력으로써 SNP를 분석하고자 

하는 genome sequence의 short read들을 특정 장소에 파일 형태로 저장하고 이를 

입력으로 Crossbow tool에 알려주면 Crossbow는 이 short read들을 cloud computing 홖경 

상에서 홗용 가능핚 자원으로 분산 시켜서 short read를 정렧 시키는 작업을 수행핚다. 

이렇게 정렧된 sequence들에 대해서 SOAPsnp를 병렧로 실행시켜 입력된 genome 

sequence에서 SNP를 찾아내는 작업을 수행하고 이렇게 찾아짂 SNP들을 최종 결과로 

파일시스템에 저장하고 사용자가 다욲로드 핛 수 있도록 저장된다. 
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아래 그림은 Crossbow를 사용하기 위핚 갂단핚 웹 인터페이스이다. 이 인터페이스를 

살펴보면 사용자가 입력해야 핛 것은 단숚히 sequence를 align하고 SNP를 calling하기 

위핚 parameter들이 대부분이며 Cloud computing에 대핚 입력은 최소핚으로 하고 있다. 

즉, 사용자는 Amazon EC2의 계정을 개설하고 이를 사용핛 때 필요핚 필수적인 

정보들(ID, password, 사용하고자 하는 node의 숫자)등맊 입력하면 Crossbow의 

background process가 cloud computing 홖경을 사용하기 위핚 복잡핚 작업들은 대싞 

해주고 있다. 사용자는 Crossbow 인터페이스를 이용하여 아무 컴퓨팅 장비의 구매 

없이도 Amazon EC2의 자원을 빌려 사용하는 비용맊을 지불하고 short read alignment와 

SNP calling을 원하는 맊큼 병렧화하여 수행하여 단시갂에 분석을 완료핛 수 있다. 

Crossbow는 이와 같이 Cloud computing 홖경을 홗용하여 next-generation sequencing 

data를 단시갂에 분석핛 수 있는 장점을 가지고 있지맊 Pipeline 자체에 변형을 

주기에는 힘듞 단점이 있다. 또핚 자체적인 자원이 없는 경우나 더 맋은 자원을 

홗용하여 분석을 하고 싶은 경우 Amazon의 자원을 대여하여 사용하여야 하는데 이 

비용이 적지맊은 않다. 
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(3) Taverna 

Taverna는 2001년부터 시작된 myGrid project의 일홖으로 개발된 워크플로우 

시스템이다. 현재까지 개발된 Bioinformatics workflow system 중에서 완성도가 높은 편에 

속하며 Open source 정책을 기반으로 하고 있다. Taverna는 JAVA로 개발되어있으며 

Taverna Engine(워크플로우 실행), Taverna Workbench(워크플로우 작성 및 실행을 위핚 
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유저 클라이언트), Taverna Server(원격 실행을 위핚 서버 어플리케이션) 등으로 

이루어져있다. Taverna에서 제공하는 가장 큰 특징들을 정리해보면 아래와 같다. 

 Fully featured, extensible and scalable scientific workflow management system 

 Available as a desktop workbench, server, from a command line or through a portal 

 Access to local and remote resources and analysis tools, web and grid services; 

3500+ services available on startup 

 Not restricted to predetermined services – rapid incorporation of new services 

without coding 

 Extensible service plug-in architecture for adding new service types 

 Up-to-date R support (version 2.11.1) 

 Excel and csv spreadsheet support 

 Secure access to resources on the Web 

 Packaging of services to allow for customization and sharing of service sets (e.g. 

“Taverna for chemists”) 

 Standards-compliant provenance collection 

 Graphical workflow designer – drag and drop workflow components 

 Workflow validation during design time and intermediate values during workflow 

runs for debugging workflows 

 Cross platform (written in Java), open source, LGPL licensed 

위와 같은 기본적인 특징 이외에도 Taverna에서는 BioCatalogue와 myExperiment와 

같은 프로젝트를 함께 짂행하고 이러핚 프로젝트들 갂의 연동을 위핚 plug-ins들을 함께 

제공하여 생물 정보 분석을 위핚 다양핚 서비스들의 효율적인 검색을 제공하며 
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연구자들이 기 개발핚 워크플로우 등을 서로 공유하고 사용해 볼 수 있는 community 

base의 홖경 또핚 함께 제공하고 있다. 

 

이와 같이 Taverna에서 bioinformatics 문제를 해결하는 데에 가장 큰 주앆점으로 

두고 있는 것은 bioinformatics 연구가 다양핚 단위 서비스들을 조합하여 복잡핚 연구의 

flow로 나타내질 수 있는데 이러핚 workflow의 작성을 기 등록된 service들과 사용자 

개인의 service들을 조합하여 맊들어 낼 수 있고 이렇게 맊들어짂 workflow를 자동으로 

실행 시킬 수 있게 하는 것이다. 하지맊 Taverna의 개발팀도 최귺 각광받고 있는 NGS 

기반의 데이터를 분석하기 위핚 workflow를 실행하기에는 개인 컴퓨터에서 주로 

실행되는 Taverna workbench로는 핚계가 있다는 것을 인지하고 Workflow를 Cloud 

홖경에서 실행하는 데에 노력을 하고 있다. 아래는 European Conference on 

Computational Biology 2010에서 Taverna group에서 발표핚 발표자료에서 발췌핚 

그림이다. 이 그림에서 볼 수 있듯이 현재 Taverna에서는 Workflow의 실행을 Amazon의 

EC2와 EBS등을 홗용하여 병렧화 시킬 수 있는 홖경을 제공하고 있다. 특이핚 점은 

보다 빠른 작업의 실행과 사용자 편의를 위해 맋이 사용되는 reference genome과 같은 
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데이터를 직접 같은 cloud 홖경 앆에 공유 storage block 형태로 저장해놓고 각 

computing instance에서 접귺하여 사용핛 수 있도록 구성해 놓았다.  

 

하지맊 Taverna의 경우 Cloud computing에 기반핚 NGS data 연구 홖경을 제앆하고 

있지맊 실질적인 사용자 인터페이스인 Taverna workbench와의 연동은 되고 있지 못핚 

실정이며 현재는 EC2의 Instance로는 Taverna server 등을, 사용자 인터페이스로는 web 

portal 등을 임시로 홗용하는 상태인 아직 초기 단계이다. 즉, 사용자가 원하는 

시나리오대로 NGS data를 분석 핛 수 있는 홖경으로는 아직 미숙핚 부분이 맋다.  
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3. NGS 연구를 위한 연구환경의 요구사항 

본 장에서는 Next-generation sequencing에서 생성된 data들의 특징과 이를 기반으로 

핚 생물정보학적 분석 방법들을 수행하기 위핚 IT 연구 홖경에 대핚 요구사항에 대해 

설명핚다. 

(1) Next-generation Sequence data의 특징 

Next-generation sequencing에서 생성되는 data는 기본적으로 short read들에 대핚 

서열 데이터이다. Next-generation sequencing 기술들은 기본적으로 sequencing하고자 

하는 서열을 샘플로부터 분리해 내고 이를 증폭핚 후에 타겟 서열을 임의적으로 작은 

크기의 서열들로 조각을 내게 된다. 이때 증폭된 서열들갂에 조각이 나는 방법이 

임의적이기 때문에 서로 다르게 되고 잘게 잘려짂 서열들 즉 short read들 갂에 겹치는 

부분들을 이용하여 젂체 sequence를 알아내게 된다. 이러핚 short read의 길이는 

사용되는 sequencing 기술에 따라 다르다. 대표적인 NGS 기술의 short read의 길이는 

아래 표와 같다.  

 
454 GS FLX 

Titanium 

Illumina/Geno

me Analyzer, 

HiSeq2000 

AB/SOLiD 4 
Helicos/HeliSc

ope 

Complete 

Genomics 

Read Length 400-600 bp 100bp 50bp 25-55 bp 35bp 

 

기본적으로 이러핚 short read data는 기존의 FASTA 형태의 포맷이 아닌 FASTQ 

형태의 포맷을 따른다. FASTQ 포맷이 필요핚 이유는 sequence의 각 위치에 대핚 

quality score를 나타내 줄 수 있기 때문이다. 일반적으로 NGS 기술이 기존의 shotgun 

sequencing보다 저련하고 빠른 기술이기는 하지맊 sequencing 결과 자체에 error 

발생률이 shotgun sequencing보다 더 높다. 그렇기 때문에 short read를 이용하여 추후 
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분석을 위해서 각 base의 quality를 함께 제공하여 싞뢰도를 더 높일 수 있게 하고 있다. 

FASTQ 형식의 파일 포맷의 예는 아래와 같다. 

 

@HWI-EAS209_0006_FC706VJ:5:58:5894:21141#ATCACG/1 

TTAATTGGTAAATAAATCTCCTAATAGCTTAGATNTTACCTTNNNNNNNNNNTAGTTTCTT

GAGATTTGTTGGGGGAGACATTTTTGTGATTGCCTTGAT 

+HWI-EAS209_0006_FC706VJ:5:58:5894:21141#ATCACG/1 

efcfffffcfeefffcffffffddf`feed]`]_Ba_^__[YBBBBBBBBBBRTT\]][]dddd`ddd^dddadd^BBBBBBBB

BBBBBBBBBBBBBBBB 

 

 위의 예에서 보면 @으로 시작되는 첫 번째 줄은 현재 sequence에 대핚 identifier 

혹은 이름 필드를 나타내는 것이며 두 번째 줄과 세 번째 줄은 실제 sequence를 

나타낸다. +로 시작되는 세 번째 줄부터 마지막 줄까지는 sequence의 각 base에 

해당하는 quality score를 숫자, 기호, 알파벳으로 나타낸 것이다. 예를 들어 Phred quality 

score인 경우 0~40까지의 값을 갖게 

되는데 !"#$%&\'()*+,-./0123456789:;<=>?@ABCDEFGHI의 문자들을 사용하여 

0~40까지의 값을 나타내게 된다. 이후 alignment, assembly, SNP calling 등등의 분석에 

이 quality score를 사용하여 더욱 reliable핚 결과를 얻어낼 수 있다.  

FASTQ format 이외에 맋이 사용되는 데이터의 형태는 SAM format이다. SAM format은 

The Sequence Alignment/Map format의 약자로 NGS에서 생산된 short read들을 reference 

genome에 align핚 결과를 효과적으로 저장하여 추후 분석을 더욱 용이하게 하기 위핚 

포맷이다. SAM 포맷의 파일은 아래 그림의 예와 같은 형식으로 저장된다. (a)가 

reference sequence와 이에 align된 short read들에 대핚 정보를 개략적으로 보인 
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그림이라면 이에 대핚 SAM file은 (b)와 같이 기술된다. SAM 포맷의 파일의 크기는 그 

short read의 숫자에 따라 매우 커질 수 있기 때문에 이를 좀 더 효율적으로 저장하기 

위하여 binary 형식으로 파일을 저장하는 BAM 파일도 맋이 사용된다. 최귺에는 FASTQ 

형태로 NGS data archive를 저장하던 방식에서 BAM 형식으로 저장, 배포 하는 것을 

고려 중이라고 핚다. 

 

위에서 설명핚 FASTQ와 SAM, BAM 파일 등에서 알 수 있듯이 NGS data의 기본은 

short read sequence이며 이에 관렦된 부수적인 정보들, base의 quality라듞지 align에 

대핚 정보들이 추가 될 수 있다. 즉, 각 short read sequence를 독립적으로 분석에 

이용이 가능하기 때문에 data를 각 short read sequence 단위 별로 잘라서 나누어 

작업을 처리하는 것이 가능핚 경우가 맋이 존재핚다.  

(2) Next-generation sequencing data 연구 pipeline의 예 

Next-generation sequencing data를 이용핚 연구를 지원핛 수 있는 연구홖경의 개발을 

위해서는 next-generation sequencing data를 이용핚 연구의 의 대략적인 pipeline을 

파악하는 것이 중요하다. NGS 기술을 이용핚 분석은 크게 genome 분석 기술과 

transcriptome 분석 기술로 나눌 수 있다. Genome 분석 기술은 특정 개체 또는 다수의 
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개체의 젂체 genome sequence 혹은 특정 부위의 sequence를 읽어내어 분석하는 

기법으로 분석하고자 하는 대상의 DNA sequence를 읽어내어 대상 객체가 혹은 

reference genome과의 차이점등을 밝혀내고 이 차이점(polymorphism)을 기반으로 연구를 

짂행핚다. 이때 다양핚 응용 방법들을 이용하여 transcription factor binding site에 대핚 

연구나 splicing factor에 대핚 연구를 수행핛 수도 있다. 이러핚 작업들을 위해 

기본적으로 alignment, assembly, SNP calling등의 알고리즘이 필요하다. Trnascriptome 

분석을 위해서는 RNA-Seq, miRNA-Seq 등과 같은 기법들이 사용되는데 이 기본은 

NGS의 그것과 같다. Trnascriptome 연구는 실제 genome으로부터 발현된 gene의 종류와 

그 발현된 정도에 대해서 기존의 microarray 기법보다 더 정확핚 수준으로 알아낼 수 

있다는 장점이 있어 최귺 각광을 받고 있다. 여기에서는 가장 기본적인 NGS를 이용핚 

genome sequence의 분석에 대핚 기본적인 pipeline에 대해 알아본다. 기본적인 

pipeline은 아래와 같다. 

 

위와 같은 단계를 통해 연구자는 분석하고자 하는 대상의 genome을 sequencing하고 

그 결과를 가지고 각 분석 대상의 sequence의 변이체를 찾아내고 이를 기반으로 결과를 

도출하는 방법을 일반적으로 사용하게 된다. 각 단계에 대해서 좀 더 자세히 알아보면 

아래와 같다.  

1. Preparing genome according to the goal 
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먼저 분석을 하고자 하는 대상을 선정하고 대상의 sample을 획득핚다. 특정 객체의 

genome에 대핚 분석을 위해 특정 객체의 genome sample을 확보하고 이에 대핚 whole 

sequencing을 수행하여 알려지지 않은 대상 객체의 genome sequence를 알아내거나 

대상 객체의 genome과 reference genome과의 차이점을 가지고 새로욲 genome 

variant들을 발겫하고 연구하는 것이 가능하다. 또핚, 분석하고자 하는 대상을 둘 이상의 

그룹으로 나누어(예를 들어 질병을 가지고 있는 그룹과 그렇지 않은 그룹) 각 그룹에 

속하는 개체에 대핚 sequencing을 수행하고 각 그룹 갂 sequence variants들의 유이점을 

분석하여 두 그룹을 둘로 나누게 되는데 실질적인 역핛을 하는 variant를 찾아내는 

연구(association study)를 수행핛 수도 있다. 

2. Sequencing 

앞 단계에서 설계돼 실험 계획대로 각 대상 DNA sequence를 NGS 기술을 이용하여 

sequencing을 수행핚다. 각 연구의 특징에 따라서 다양핚 next generation sequencing 

platform들 중 하나를 선택하게 되는데 각 platform마다의 차이점들은 읽을 수 있는 short 

read의 평균적인 길이, sequencing 속도 그리고 비용 등에 따라 달라짂다. 각 

sequencing platform 마다 서로 조금씩 다른 방식으로 sequencing을 수행하기 때문에 

얻어지는 중갂 결과 데이터들의 형식은 다양하지맊 최종적으로 얻어지는 데이터는 

대부분 앞에서 설명핚 FASTQ 파일 형태로 저장된 short read의 sequence 정보이다. 

여기에는 NGS platform에서 읽어낸 짧은 길이의 50bp~600bp정도 되는 sequence들이 

함께 저장되어있다. 하지맊 이 파일에는 단숚히 각 short read의 sequence와 각 

sequence의 base pair의 quality에 대핚 정보맊 존재하며 genome 상의 위치에 대핚 

정보는 없기 때문에 alignment나 assembly등을 수행하여야 핚다. 

3. Mapping onto reference sequence or assembling the read sequences 
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앞에서 설명했다시피 NGS 기술에서 읽어낼 수 있는 것은 원래의 genome 

sequence에서 임의로 잘라낸 50~600bp 정도 되는 길이의 임의의 sequence이다. 이 

sequence를 원래의 완젂핚 genome 상태로 맊들 수 있어야 추후 분석이 가능하기 

때문에 이 short read들을 가지고 원래의 genome sequence를 완성하는 단계이다. 맊약 

연구의 대상 생물의 genome sequence가 이미 알려져 있다면 short reads들을 이 

reference genome에 정렧시키는 방법으로 원래 sample의 genome sequence를 알아낼 

수 있다. 이러핚 방법을 alignment라고 하며 맊약 reference genome이 존재하지 않는 

생물의 경우에는 short read갂 겹치는 부분 등을 이용하여 원래의 genome sequence를 

유추해야 핚다. 이 과정은 assembly라고 부른다. 각각 alignment와 assembly를 위핚 

다양핚 소프트웨어들이 개발되어있다. 이러핚 소프트웨어를 이용하여 alignment와 

assembly 과정을 거치고 나면 앞 장에서 설명핚 SAM file 또는 BAM file로 결과를 얻을 

수 있다. 맊약 연구에 따라 sequencing을 수행핚 대상이 여러 sample인 경우에는 각 

sample 당 하나의 SAM 또는 BAM 파일을 얻게 된다고 볼 수 있다. 

4. Identifying variants 

앞 단계의 alignment 혹은 assembly를 통해 얻어짂 결과는 short read들의 align된 

상태를 나타내고 있다. 하지맊 연구의 특성에 따라 align된 상태의 정보보다는 각 

sample sequence가 reference sequence와 얼마나 차이가 나는지에 대핚 정보를 

홗용하는 경우가 맋다. 이러핚 차이를 polymorphism 또는 variant라고 핚다. Sequence 

variants에는 SNP, indels, structural variants 등의 형태의 variants가 존재핚다. 이렇게 

SAM 파일 등을 input으로 각 sample의 variant에 대핚 정보를 추출해 주는 알고리즘이 

맋이 개발되고 있으며 다양핚 tool들이 제공되고 있다. 여기서는 MAF(Mutation 
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Annotation File)라는 파일이 맋이 사용되지맊 특정하게 standard라고 핛 수 있는 파일 

포맷이 존재하지는 않는다. 

5. Analyzing the result 

이렇게 얻어짂 variants의 정보를 가지고 다양핚 분석을 수행하게 된다. 각 variants의 

특성에 대핚 연구를 수행하기 위해 variants의 영향을 예측하는 tool들(SIFT, Polyphen2) 

등을 사용하기도 하며 case/control sample들갂의 variant들의 출현 빈도를 통계적으로 

분석하여 유의하게 case와 control을 구별하게 하는 variants를 찾아내는 연구를 

짂행하기도 핚다. 이러핚 결과를 바탕으로 결롞을 내리게 되거나 추후 다른 추가적인 

실험을 수행하게 된다. 이 단계에서는 variants의 특성 연구를 위해서는 추가적인 tool의 

실행이 필요하며 association에 대핚 연구를 위해서는 association 연구를 지원하는 

tool이 지원되거나 통계적 분석을 수행하기 위핚 통계 패키지가 지원되어야 핚다. 

(3) 요구사항 

앞에서 알아본 일반적인 NGS data 기반 연구의 pipeline을 중심으로 NGS연구를 위핚 

연구홖경의 필수 요구사항을 살펴보면 다음과 같이 정리해 볼 수 있다. 

1. Multi-omics data지원 

우선 multi-omics data를 지원핛 수 있어야 핚다. 현재 NGS를 이용하여 얻을 수 있는 

정보자체는 genome, transcriptiome 혹은 epigenome에 대핚 데이터이지맊 생물정보학의 

추세는 다양핚 생명 정보들을 통합적으로 사용하여 통합 분석을 수행해 나가는 것이다. 

따라서 다수의 연구자들은 NGS data에 대핚 심도 있는 분석을 위하여 proteomics, 

pathway data, expression data 등등 다양핚 정보들에 접귺하여 연구를 짂행 핛 수 있어야 

핚다. 이러핚 multi-omics data에 대핚 지원은 단숚히 다양핚 data format에 대핚 지원을 
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넘어 다양핚 외부 database에 대핚 접귺과 이를 홗용핛 수 있는 platform에 대핚 지원을 

필요로 핚다.  

2. 빈번히 사용되는 data에 대핚 지원 

또핚 NGS data의 분석에는 대체적으로 맋이 사용되는 데이터들이 존재핚다. 예를 

들어 alignment를 수행하기 위핚 reference genome의 경우는 대부분의 연구자들이 

NGS에서 얻어짂 short read를 align하기 위해서 필수적으로 사용하는 데이터들이다. NGS 

연구자들이 사용하는 연구 홖경에는 필수적으로 reference genome에 대핚 file이 

존재하여야 하며 맊약 여러 가지 버젂이 존재하는 경우 다양핚 버젼 별로 그 data를 

제공핛 수 있어야 핚다. Reference genome 이외에도 NGS data의 분석에 필요핚 자주 

사용되는 data는 연구 홖경에서 제공함으로써 사용자가 upload, download 하는 

overhead를 줄여줄 수 있다.   

3. 핵심 tool에 대핚 지원 

가장 중요핚 요구사항 중 하나는 바로 앞 젃에서 설명핚 pipeline에서 사용되는 

다양핚 핵심 분석 tool을 지원핚다는 것이다. 앞서 설명핚대로 크게 alignment, assembly, 

variant calling 등의 기능을 핛 수 있는 툴들과 분석 중에 사용되는 다양핚 파일의 

포맷을 변경핛 수 있는 SAMTools와 같은 툴이 연구홖경에서 지원되어야 핚다. 또핚 

이와 더불어 통계적 분석방법을 사용하여 결과를 분석핛 수 있는 널리 사용되는 통계 

패키지의 지원이 된다면 상당히 맋은 부분의 연구를 본 연구에서 제앆하는 연구홖경에서 

실행 핛 수 있을 것이다. 이러핚 핵심 분석 툴들은 대부분 open source 정책을 따르거나 

무료로 사용핛 수 있는 툴들이 맋이 존재하므로 이러핚 툴들을 사용핛 수 있다. 

4. High-throughput 분석 pipeline 

하지맊 단숚히 분석 pipeline에서 사용되는 툴들을 연구홖경에서 제공하는 것은 

연구자 개개인이 소유하고 있는 개인 컴퓨터를 사용하는 것과 다를 바가 없다. 대부분의 
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연구자들은 개인 컴퓨터 또는 랩 단위의 컴퓨팅 장비를 소유하고 있다. 이러핚 

연구자들이 NGS data를 다루기 시작하면서 겪게 되는 가장 큰 장애물은 컴퓨터를 

사용핚 분석 시갂이 데이터의 크기가 점점 늘어날 수록 무시하지 못핛 정도로 오래 

걸린다는 것이다. 그렇기 때문에 대량의 NGS data를 high-throughput으로 처리핛 수 

있는 컴퓨팅 자원이 뒷받침될 수 있는 홖경 위에서 앞서 설명핚 핵심 분석 도구들이 

제공되어 일반 연구자가 개인의 컴퓨터 혹은 클러스터를 이용하여 분석핛 때보다 더 

빠르고 용이하게 분석을 완료 핛 수 있어야 핚다. 

5. Routine핚 연구 pipeline의 자동화 

생물정보학 분야뿐 아니라 대부분의 연구 분야의 연구 과정은 비슷핚 흐름을 갖고 

있다. 같은 작업흐름 앆에서 단숚히 입력 혹은 매개 변수 들을 변화시켜 다른 결과를 

도출하는 경우가 빈번하다. NGS 데이터를 이용핚 연구 과정 또핚 비슷핚 양상을 보인다. 

하지맊 연구자들은 이러핚 routine핚 연구 과정을 매번 수동적으로 수행하거나 script 

등의 갂단핚 프로그래밍을 통해 자동화하기도 핚다. 이러핚 routine핚 연구 pipeline들을 

손쉽게 정의하고 매번 수동적으로 수행핛 필요 없이 자동적으로 시스템에서 실행해 줄 

수 있다면 연구자들의 연구 편의성에 도움이 될 수 있다. 
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4. 시스템 설계 

본 장에서는 앞 장에서 조사핚 NGS 데이터 연구 홖경에 대핚 요구사항을 바탕으로 

NGS 데이터 연구 홖경에 대핚 시스템을 디자인하고 그 설계에 대핚 설명을 핚다. 

(1) NGS 관련 연구지원을 위한 연구환경 아키텍처 

 

앞 장에서 설명핚 요구사항을 바탕으로 위의 그림과 같은 아키텍처를 갖는 NGS 연구 

홖경 시스템을 디자인 해 볼 수 있다. 여기에서 제앆하는 시스템은 크게 네 가지 파트로 

나누어짂다. 첫 번째 사용자가 직접 상호작용을 핛 수 있는 User Client, 사용자의 작업 

실행 등을 관리하는 등 실제 작업이 실행되는 클라우드에 접귺하여 작업을 수행핛 수 

있는 System Server, 사용자 요청에 따른 작업이 병렧화 되어 실행 될 수 있는 Cloud, 

그리고 본 연구 홖경 시스템에서 제공하고 있지 않은 데이터베이스 혹은 도구들을 

사용핛 수 있는 External Services로 구성하였다. 
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우선 사용자는 User Client를 통해서 연구 분석하고자 하는 pipeline을 디자인 핛 수 

있으며 이 인터페이스를 이용하여 연구 분석 작업을 실행 시킬 수 있다. 실제 작업을 

실행하는데 필요핚 입력 파일 등은 User Client에서 제공하는 데이터 젂송 모듈을 

이용하여 미리 Cloud의 Storage Block에 저장핚 후 이 위치 값을 이용하여 pipeline을 

실행하게 된다. 작업이 실행된 후에는 사용자는 User Client의 작업 모니터링 모듈을 

이용하여 작업의 상태 및 짂행 상황을 확인핛 수 있으며 작업의 짂행 상황에 따라 

사용자는 작업의 취소 또는 일시 정지 및 재 시작을 요구핛 수 있다. 

이러핚 User Client는 데이터를 직접 Cloud에 젂송하고 다욲로드 받는 것 이외에는 

모두 System Server와 통싞핚다.  System Server는 User Client의 요구를 받아 작업을 

Cloud에 실행하거나 실행중인 작업에 대핚 정보를 Client에 젂달해 주거나 실행 중인 

작업에 대해 취소, 일시 정지 또는 재 시작을 핛 수 있다. System Server는 사용자가 

정의핚 pipeline대로 작업을 실행하며 실행핛 작업이 실행 될 computing instance를 

Cloud 상에 마렦핚다. 맊약 실행핛 작업이 여러 개의 computing instance를 사용하는 

병렧 작업인 경우 사용자가 명시핚 또는 시스템에서 미리 정해놓은 숫자맊큼의 

computing instance를 마렦하고 작업을 수행핚다. Computing instance를 생성핛 때는 미리 

구성해 놓은 Virtual Machine Image를 mount하는 방식으로 짂행핚다. 이 Virtual Machine 

Image에는 병렧화 작업을 위핚 Hadoop은 물롞이고 NGS data에 대핚 분석을 위핚 필수 

tool들이 설치되어 있으며 데이터 베이스도 설치되어있다. 또핚 System Server와 

통싞하기 위핚 Agent도 설치되어있다.  

위의 그림에서 볼 수 있듯이 Cloud는 크게 Storage Block과 Computing Instance로 

구분되며 요청 시마다 생성되어 사용되고 작업이 끝나게 되면 소멸되게 된다. 이 중 

Common Data Block은 연구자들이 자주 사용하게 되는 data set에 대핚 snapshot으로 
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작업을 실행하게 되는 경우 이 snapshot을 기본으로 자싞의 storage block을 맊들게 되고 

맊들어짂 storage block을 기반으로 작업을 실행하게 된다.  

(2) User Client 

User Client는 크게 Pipeline Designer, Data Transfer, Execution Monitor 등의 모듈로 

구성된다. 각 모듈에 대핚 기능적인 디자인은 아래와 같다. 

- Pipeline Designer 

 사용자의 목적에 맞는 연구 pipeline을 구성핛 수 있다. 

 사용될 수 있는 도구에 대핚 정보는 System Server에 등록된 정보를 이용하여 

사용자에게 표시핚다. 

 각 도구 별 입력과 출력에 대핚 연결 정보를 사용자가 기술하는 방식으로 

pipeline을 구성핚다. 

 pipeline을 구성하는 각 출력 값 중 사용자가 명시핚 출력 데이터는 사용자가 

명시핚 장소에 저장핛 수 있도록 핚다. 

 사용자가 구성핚 또는 구성중인 pipeline은 XML형태의 파일로 저장핛 수 

있으며 또핚 Pipeline Designer에서 이를 열어서 사용핛 수 있다. 

- Data Transfer 

 사용자는 Data Transfer Module을 이용하여 Cloud의 storage block에 분석 

pipeline을 실행하는데 필요핚 데이터를 젂송핛 수 있다. 

 또핚 pipeline을 실행핚 결과를 Cloud의 storage block에서 다욲로드 받을 수 

있다. 
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 Pipeline Designer에서의 입력 및 출력 데이터의 기술에 사용핛 수 있도록 

사용자의 Cloud 상의 Storage block상의 데이터와 User Client가 실행되고 있는 

컴퓨터의 데이터를 리스트 핛 수 있다. 

 Cloud상의 Storage Block 상의 데이터가 pipeline을 실행하여 얻어짂 데이터인 

경우 system server의 provenance management module에 저장되어있는 해당 

데이터에 대핚 이력 정보를 함께 표시핛 수 있다. 

- Execution Monitor 

 사용자는 Execution Monitor 모듈을 통해 사용자가 실행핚 pipeline 프로세스에 

대핚 이력 정보를 확인핛 수 있다. 

 이미 실행이 완료된 pipeline 프로세스에 대해서는 실행에 대핚 이력을 확인핛 

수 있으며 pipeline designer에서 설정핚 출력 데이터에 대핚 정보를 확인핛 수 

있다.  

 사용자는 실행중인 pipeline 프로세스에 대해서 일시 정지, 실행 취소 등의 

명령을 내릴 수 있다. 또핚 일시 정지 중인 pipeline 프로세스에 대해서는 재 

시작, 취소 등의 명령을 내릴 수 있다. 

 

(3) System Server 

System Server는 사용자가 작성핚 분석 pipeline을 cloud 홖경 상에서 실행하고 이에 

대핚 결과를 관리하기 위핚 모듈들로 구성된다. 각 모듈에 대핚 기능은 다음과 같다. 

- Execution Engine 
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 Execution Engine은 사용자의 분석 pipeline을 기반으로 pipeline에 정의된 분석 

도구들을 명시된 spec에 맞게 cloud 홖경 상에서 실행하고 이에 관렦핚 

관리를 담당핚다. 

 Execution Engine은 사용자의 분석 pipeline 파일을 읽어 정의된 숚서대로 

숚차적으로 명시된 분석 도구를 실행핚다. 

 각 pipeline의 실행 시 사용자가 명시핚 숫자대로 cloud 상에 computing 

instance를 생성핚다. 이때 기본적으로 cloud 상에 존재하는 Virtual Machine 

Image를 이용하여 computing instance를 생성핚다. 

 실행하여야 하는 각 분석 도구의 명세에 따라 생성핚 cloud computing instance 

상에서 각 분석 도구를 실행핚다. MapReduce 등을 이용핚 병렧화 작업의 경우 

이를 관리하고 실행핛 수 있는 computing instance를 추가적으로 이용하게 

된다. 

 Execution Engine은 실행핚 분석 도구의 완료 혹은 에러 발생 등을 

모니터링하고 각 상황에 따라 추가적인 작업을 수행핚다. 

 또핚 Execution Engine은 pipeline 명세에 명시된 모듞 작업이 완료되면 이를 

완료된 상황으로 명시하여 User Client에서 이를 확인핛 수 있도록 핚다. 

 Pipeline 실행 중에 필요핚 사용자 정보, 데이터 정보, 이력 정보 등에 대핚 

작업은 아래에서 설명핛 모듈들과 통싞하여 관렦 작업을 수행핚다. 

- User Management 

 이 모듈은 해당 NGS 분석 연구 홖경 시스템을 사용핛 수 있도록 등록된 

사용자에 대핚 부수적인 정보를 관리하며 사용자가 해당 pipeline에 대핚 

실행을 요청핛 때 필요핚 정보를 다른 모듈에 제공핚다. 
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 User Client를 통핚 사용자 등록 등에 대핚 요청에 따라 사용자 등록 등에 대핚 

기능을 제공핚다. 

 사용자에 대핚 정보는 사용자에 대핚 싞상 정보 및 사용자의 로그인 정보 

그리고 Cloud를 사용하는데 필요핚 로그인 정보와 key 정보 등이 필수적으로 

필요하다. 

 또핚 각 사용자가 Cloud 상에서 생성하여 사용핛 수 있는 computing 

instance의 양과 storage block의 크기에 대핚 정보를 관리핚다. 

- Data Management 

 Data Management 모듈은 System Server에서 Cloud 상에서 작업을 실행하면서 

생성되는 중갂 결과들과 최종 결과들에 대핚 정보를 기록핚다. 

 사용자가 결과 데이터로 명시핚 데이터의 대해서는 사용자가 명시핚 위치에 

데이터가 위치핛 수 있도록 이동시킬 수 있으며 cloud 상에서 존재핛 수 있는 

기갂을 조정핛 수 있다. 

 사용자가 결과 데이터로 명시하지 않은 데이터에 대해서는 사용자의 storage 

block의 임시 위치에 저장하고 pipeline의 실행이 완료되는 숚갂 이를 

삭제핚다. 

- Provenance Management 

 Provenance Management 모듈은 System Server에서 실행하는 모듞 분석 도구 

및 pipeline 그리고 여기서 생성되는 모듞 결과 데이터에 대핚 이력을 

관리핚다. 

 Pipeline의 경우 해당 Pipeline의 id, 실행핚 사용자, 사용핚 데이터의 URI, 

실행핚 시갂 및 완료 시갂, 결과 데이터에 대핚 URI 등등의 관렦 정보를 

저장핚다. 
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 각 분석 도구의 실행의 경우 해당 분석 도구 실행이 포함된 pipeline의 id, 

실행핚 사용자, 사용된 computing instance에 대핚 정보, 실행시갂 및 완료 

시갂, 사용된 입력 및 출력 데이터에 대핚 URI 등등의 관렦 정보를 저장핚다. 

 System Server에서 각 분석 도구의 실행에서 생성되는 데이터에 대핚 이력에 

대해서는 각 데이터가 생성된 시갂, 소유자, 데이터의 URI, 그리고 접귺 

가능핚 경로, 생성된 분석 도구에 대핚 이력 정보 id, 그리고 데이터를 생성핚 

pipeline의 이력 정보에 대핚 id등등의 정보를 저장핚다. 

 이러핚 정보들은 User Client의 Execution Monitor를 통하여 모두 확인핛 수 

있다. 

 

 

(4) Cloud 

Cloud 홖경 자체는 각 Cloud 홖경 마다 제공 될 수 있는 기능들에 제핚이 있으므로 

일반적인 기능에 대해서 기술하도록 핚다. 대체적으로 일반적으로 맋이 사용되고 있는 

Amazon EC2에서 제공되는 기능들을 일반적인 Cloud 홖경이 제공하는 기능이라고 

가정하도록 핚다. 

 기본적으로 크게 Cloud 홖경에서는 flexible핚 computing instance의 생성 및 

이용이 가능하여야 핚다. 각 사용자 별로 필요핚 양 맊큼의 computing 

instance의 생성이 가능해야 하며 이는 System Server에 사용자가 Cloud 상의 

id, password, key 등을 젂달함으로써 System Server가 대싞 computing 

instance의 생성 및 이용이 가능해야 핚다.  
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 Computing instance의 생성시에는 cloud 상에 미리 저장되어있는 VM image를 

이용하여 computing instance를 생성하고 시작핛 수 있다. 

 Computing instance는 외부에서 접귺핛 때 독립적인 computing 자원으로 

인식된다. 

 Storage의 경우도 마찬가지로 각 사용자 별로 사용핛 수 있는 quota앆에서 

필요핚 file을 저장하고 computing instance에서 seamless핚 접귺이 가능하여야 

핚다. 

 Storage block을 생성핛 때도 computing instance의 생성과 마찬가지로 미리 

저장되어있는 snapshot block으로 부터 storage block을 생성하여 사용자가 

홗용핛 수 있도록 지원된다. 

이와 더불어 NGS data에 대핚 분석을 위핚 추가적인 특화된 요구사항은 다음과 같다. 

Common Data Block 

 Common Data Block은 Cloud 상에 미리 저장해 놓은 storage snapshot들의 

모음이다. 

 각 snapshot은 NGS 연구에서 빈번히 사용되는 각 species별 reference 

genome 데이터 등등의 공통 데이터를 저장하고 있으며 이러핚 snapshot을 

기반으로 사용자는 storage block을 맊들 수 있으며 이 공통 데이터를 기반 

바로 분석을 수행핛 수 있게 하여 공통 데이터에 대핚 준비 과정에 대핚 

부담을 덜 수 있다. 

Virtual Machine Image 

 Virtual Machine Image는 분석 시스템에서 미리 구성해 놓은 시스템 이미지로 

operating system과 더불어 NGS data를 분석하는데 필요핚 기본적인 사항들이 

설치, 준비되어 있는 이미지이다. 
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 MapReduce등의 분산 계산을 위핚 라이브러리를 미리 설치하고 있어 NGS 

data의 분석을 위핚 MapReduce 기반 분석 도구를 즉시 실행핛 수 있다. 

 Alignment, SNP Calling, Assembly 등 NGS data 분석에 필수적인 대표적인 

tool들이 미리 설치되어 있으며 System Server로부터의 실행 싞호에 기반하여 

작업을 실행 핛 수 있다. 

 NGS data에 대핚 직접적인 분석 툴 이외에 통계 분석을 위핚 통계 패키지 및 

외부 데이터 베이스 또는 외부 서비스에 접귺하고 결과를 받아 올 수 있는 

script 기반의 분석 도구 등 다양핚 분석을 지원핛 수 있는 도구들이 

설치되어있어야 핚다. 

 물롞 System Server와의 통싞을 위핚 Agent가 존재하여 system server와의 

지속적인 통싞을 통해 필요핚 작업을 실행핛 수 있다. 
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5. 결론 

현재 다양핚 생물정보 분석을 위핚 젂산 연구 홖경이 개발되고 있으며 맋은 

연구자들이 이를 사용하고 있다. 하지맊 최귺 next-generaion sequencing의 등장으로 

생물정보 분야에 그 젂보다 더 급격핚 데이터의 증가를 보이게 되었다. 이러핚 급격핚 

분석 대상의 증가는 컴퓨팅 장비의 발젂 속도를 추월하게 되었고 단숚핚 하드웨어의 

개발이 아닌 소프트웨어적인 방법으로 데이터의 분석 및 처리에 대핚 획기적인 변화가 

필요하게 되었다. 본 보고서에서는 next-generation seuqnece에 관렦된 연구 

파이프라인과 이러핚 연구 흐름의 특성에 대해 알아보았으며 이러핚 특성을 갖는 연구를 

지원하기 위해 cloud computing 홖경을 기반으로 젂산 연구홖경을 설계하였다. 본 

설계를 기반으로 Next-generation sequence 기반 연구의 편의성을 제공하고 분석 시갂을 

최대핚 줄일 수 있길 기대하며 또핚 비슷핚 양상을 띄는 다른 분야로의 적용도 가능핛 

것으로 예상된다. 
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