
강의개요  

 

DNA Foundation Model 이론 및 실습 

 

생물학 텍스트와 DNA 서열을 컴퓨터는 어떻게 이해할 수 있을까? 수억 편의 논문과 수십억 

염기쌍의 게놈 데이터에서 의미 있는 패턴을 어떻게 찾아낼 수 있을까? 자연어 처리에서 발전한 

언어 모델 기술은 생물정보학 연구의 방식을 근본적으로 변화시키고 있다. 

 

본 강의에서는 텍스트와 DNA 서열 분석을 위한 AI 언어 모델의 핵심 원리를 다룬다. 단어를 

벡터로 변환하는 Embedding 기법, 문맥을 이해하는 Attention 메커니즘, DNA 서열 학습하는 

Foundation Model의 개념을 설명하며, 이를 DNA 유전체 변이 분석에 적용한 최신 모델들을 

소개한다. 이를 통해 유전 변이 효과를 예측하고, 장거리 조절 상호작용을 분석할 수 있는 실무 

능력을 갖추는 것을 목표로 한다. 

 

강의는 다음의 내용을 포함한다: 

• 언어 모델의 기본 원리와 생물학 텍스트 처리 

• 대규모 사전학습 모델과 전이학습 방법론 

• DNA 서열을 위한 언어 모델 설계 

• 장거리 게놈 분석을 위한 차세대 아키텍처 

 

*참고강의교재:  

AI for Genomic Science (chaek.org) https://chaek.org/books/ai-for-genomic-science 

 

*교육생준비물:  

 노트북 (인터넷 연결 필요 – 구글 코랩 실습을 위한 구글 계정) 

 

* 강의 난이도: 중급 

 

* 강의: 안준용 교수 (고려대학교 바이오시스템의과학부)  

 

 

https://chaek.org/books/ai-for-genomic-science
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