
강의개요  

 

Best practice for epigenetic analysis 

 

이 강의는 대학원생 및 연구자, 그리고 생물정보학 초심자를 대상으로 하여 에피유전체 분석의 

기본 원리와 실무적 접근 방식을 이해하고 적용할 수 있도록 설계되었습니다. 특히, 분석의 

효율성을 높이고 반복 가능성을 보장하기 위해 Galaxy라는 웹 기반 플랫폼을 활용합니다. 

이 강의를 통해 참가자는 Galaxy 플랫폼을 활용하여 DNA 메틸화, ChIP-Seq, 및 Hi-C 데이터를 

분석하고 시각화하는 데 필요한 기술을 습득하게 됩니다. 

 

주요 학습 목표 

1. Galaxy 플랫폼의 활용 방법을 이해하고, 분석 워크플로를 구성할 수 있다. 

2. DNA 메틸화, ChIP-Seq, 및 Hi-C 데이터를 분석하는 기본 원리와 실무 기법을 습득한다. 

3. 공공 데이터베이스에서 데이터를 수집하고, 품질을 평가하며, 시각화 및 해석을 통해 

생물학적 통찰을 얻는다. 

 

강의내용 

⚫ Introduction to Galaxy 

⚫ DNA methylation data analysis 

⚫ ChIP-Seq data analysis 

⚫ Hi-C data analysis 

 

*참고강의교재:  

Galaxy (https://usegalaxy.org.au/) 

 

*교육생준비물:  

 노트북 (메모리 8GB 이상, 디스크 여유공간 30GB 이상) 

 

* 강의: 이동성 교수 (서울대학교 의과대학) 
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