
강의개요 

 

Beginning Version Control for Bioinformatics 
 

앗! 지금 보고 있는 RNA-Seq 분석에서 지난 주까지 분명히 기대했던 GO term이 나왔는데 

갑자기 나오지 않는다. 마감이 코앞이라 정신없이 작업했더니 뭘 고쳤는지 기억도 잘 나지 

않는다. 당장 내일이 프로젝트 팀 회의인데 뭐라고 말해야 하지… 좌절이다. 

코드는 텍스트 파일 여러 개의 뭉치이지만 현실에선 하나의 축이 더해져야 한다. 바로 

시간축이다. 1주일만 지나도 내 코드가 남의 코드 같은 느낌이 든다. 작업하면서 바뀌는 부분들을 

제대로 기록하고 관리하면 오래된 코드에서도 왜 어떻게 그런 식으로 바뀌었는지 언제든 

확인하고 더 효율적으로 일할 수 있다. 특히 여러 사람이 공동으로 작업할 때는 이슈를 관리하고 

여러 명의 변경 사항을 통합하고 같이 만들어 낸 버그를 추적하는 데 버전 컨트롤(Version 

Control)이 꼭 필요하다. 

이 강의에서는 버전 컨트롤러로 가장 널리 사용되고 있는 git의 기본 사용법을 익히고 버전 

컨트롤의 주요 개념들에 대해서 소개한다. 그리고, git 저장소를 중심으로 이슈 트래킹, 코드 교환, 

배포, 연속 통합(Continuous Integration) 등 현대적인 개발 환경의 핵심 플랫폼을 제공하는 

GitHub 서비스의 기본적인 사용법과 개념을 같이 익혀서 좀 더 재현 가능하고 안전한 

생물정보학 데이터 분석을 시작하는 동기를 마련하는 것을 목표로 한다. 

강의는 다음의 내용을 포함한다: 

 Version Control의 기본 개념 

 Git 사용법  

 GitHub의 주요 개념 

 GitHub 사용 실습 

 

*교육생준비물: 수강 도중에 동영상을 멈추고 실습하는 경우 macOS, Linux 또는 Windows가 

설치돼 있고 인터넷에 접속 가능한 컴퓨터 필요. 

 

* 강의 난이도: 초급 

 

* 강의: 장혜식 (서울대학교 생명과학부 조교수) 
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