
강의개요 

 

Introduction to single cell transcriptomics analysis 

 

  2009년 단일세포에서 얻은 RNA sequencing 데이터가 처음 발표된 이후로 이제는 single cell 

RNA sequencing (scRNAseq)은 유전자발현 연구에 필수적인 도구로 자리잡고 있다. 이에 따라 

데이터분석의 기본적인 파이프라인도 표준화되고 있지만 여전히 처음 접하는 연구자에게는 

접근하기에 많은 어려움이 있다. 

  본 강의에서는 단일세포기술의 역사와 기본분석 파이프라인에 대해서 공부하고 가장 널리 

쓰이는 Seurat과 Scanpy 사용법에 대해 설명한다. 이론강의에서 분석파이프라인이 만들어진 

배경에 대해서 학습하고 그 원리를 탐구한 후에 예제 데이터를 통하여 Seurat과 Scanpy의 구성과 

활용법에 대해서 익히고 연구자들이 생산한 데이터에 적용하여 분석하고 해석할 수 있는 역량을 

갖추는 것을 목표로 한다. 

  강의는 다음의 내용을 포함한다: 

 단일세포 기술의 역사 

 scRNAseq 데이터분석 기본 파이프라인 (품질관리, 정규화, 차원축소, 시각화, 클러스터링)  

 Seurat를 활용한 scRNAseq 데이터 분석 

 Scanpy를 활용한 scRNAseq 데이터 분석 

 

*참고강의교재:  

Current best practices in single‐cell RNA‐seq analysis: a tutorial / Malte Luecken, Fabian Theis 

 

*교육생준비물:  

 Seurat (R package), Scanpy (Python package)가 설치된 노트북 (메모리 16GB 이상) 

 

* 강의 난이도: 중급 

 

* 강의: 김준일교수 (숭실대학교 컴퓨터공학부) 
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