
강의개요 

 

Cancer multi-omics data analysis based on AI 

 

  암 멀티 오믹스 데이터는 전 세계적으로 지속적이고 엄청난 양으로 증가하고 있으나 분석 및 

분석 결과의 해석을 최적화하기에는 구조가 상당히 이질적이고 복잡하며, 데이터의 크기 또한 

방대하여 상당한 어려움을 겪고 있다.  

본 강의에서는 암 멀티 오믹스 데이터를 효과적이고 빠르게 처리하기 위해 인공지능 기법을 

활용하여 분석/해석할 수 있는 방법을 강의한다. 암 멀티 오믹스로부터 생성된 돌연변이 및 

유전자 발현 등 데이터 특징에 따른 인공지능 활용 방법에 대해 이해를 한다. 특히, AlphaFold2를 

활용하여 3차원 단백질 구조를 예측할 수 있는 응용 사례를 보이고, 3차원 단백질 예측 구조에 

대해 특화된 자동화 평가 방법을 제안한다. 수강생의 인공지능 활용 범위를 고도화하며 인공지능 

빅 데이터 시대에 필요한 생물정보학자의 역량을 갖추는 것을 목표로 한다.  

 

  강의는 다음의 내용을 포함한다: 

 Multi-omics 데이터를 활용한 인공지능 

 암 유전자 돌연변이/유전자 발현/단백질 발현 데이터를 활용한 인공지능 응용  

 Alphafold2를 이용한 단백질 3차원 구조 예측 

 구조 예측 결과의 평가 및 해석 

 

*참고강의교재:  

 담당교수 강의 노트 

 

*교육생준비물:  

 노트북 (메모리 8GB 이상, 디스크 여유공간 30GB 이상, 온라인 접속) 

 

* 강의 난이도: 초급 

 

* 강의: 홍 동 완 교수 (가톨릭대학교 의과대학) 
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