
강의개요 

 

Introduction to Gene Expression Profiling 

 

어떤 유전자나 물질이 세포에서 어떤 일을 할까? 어떤 가설을 갖고있던 가장 먼저 RNA-seq 

먼저 해 보고 시작하게 된지 이제 15년이 되었다. 유전자 발현의 중심축인 DNA-RNA-단백질에서 

RNA는 가장 노력과 비용에 비해 많은 정보를 얻을 수 있는 효율적인 물질이다. 최근 인기있는 

단일세포 RNA-seq은 세포형과 세포의 위치까지 고려하는 막강한 도구로 떠올랐지만, 여전히 

bulk RNA-seq은 가격과 시료 요구사항, 기술난이도와 간편함 면에서 비할 수 없이 좋은 접근성을 

제공한다. 

이 강의에서는 시퀀싱을 이용한 유전자 발현량 분석에 대해 전혀 경험이 없는 입문자를 

위하여 라이브러리 준비 과정, 유전자 발현량 분석의 기초 개념에 대해 소개한다. 또한, 발현량 

및 전사체 분석을 통해 달성하고자 하는 여러 생물학적 가설에서 사용되는 전형적인 분석 순서에 

대해 입문자가 전체 윤곽을 쉽게 잡을 수 있도록 기본 시나리오들을 몇 가지 소개한다.  

  강의는 다음의 내용을 포함한다: 

 시퀀싱과 RNA-seq 라이브러리 준비 방법 

 유전자 발현량 추정 방법과 정규화 

 변하는 유전자 분석 

 주요 가설과 데이터 형태에 따른 이후 분석 기법 

 

* 교육생 준비물: 없음 

 

* 강의 난이도: 초급 (일반생물학 수준의 지식이 필요함) 

 

* 강의: 장혜식 교수 (서울대학교 생명과학부) 
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