
강의개요 

 

Noncoding variants and deep learning 
 

악성종양 등의 복합 질환 환자의 DNA를 시퀀싱을 했을 때, 넌코딩 영역에서 많은 변이 

(noncoding variant)가 관찰되고 있다. Noncoding variants가 유전자의 발현이나 질병의 진행에 

미치는 영향에 대한 연구는 질병을 이해하고, 이를 치료하기 위한 타겟을 선정하는데 중요하다. 

최근에는 DNA 시퀀스에 기반하여 noncoding variant의 기능적 영향을 예측하기 위한 다양한 딥 

러닝에 기반 방법론들이 개발되고 있다. 

본 강의에서는 noncoding variant의 기능적 영향을 예측하기 위한 딥 러닝 방법론들을 

소개하고, 이러한 방법론을 환자의 DNA 시퀀스에 적용하여, 질병 관련된 유전자들을 발굴한 

연구들을 살펴본다. 본 강의를 통해서 DNA 시퀀스에 적용된 딥 러닝 기반 방법론들과 이를 

생물학 지식으로 변환하는 연구들을 이해하는 것을 목표로 한다.  

 Noncoding variants의 개요 

 딥 러닝 방법론의 DNA 시퀀스 적용  

 Noncoding variants의 기능적 영향 예측 

 질병 관련 변이 예측 연구 
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