
강의개요  

 

Integrative analysis of multi-omics data 

 

이질적이고 빅데이터인 다중오믹스 데이터는 다양한 생물학 현상을 측정하는데 활용된다. 

그러나 다중오믹스 데이터들의 수치와 유전체 적인 요소의 의미가 다르므로 생물학적으로 의미가 

있도록 통합 및 분석돼야 한다. 현재 다중오믹스 데이터를 분석한 연구들이 활발히 수행되고 

있으며 단일세포 영역까지 분석분야를 넓히고 있다. 

관련 전처리, 통합 및 분석 방법들을 살펴보고 최근에 수행한 다중오믹스 유전자 조절 방법 및 

패스웨이 분석 방법을 소개하고자 한다. TCGA의 다양한 암에 대한 다중오믹스 데이터를 활용하여 

암의 하위유형을 잘 구분할 수 있는 오믹스 요소 및 패스웨이 발굴을 예시로 강의를 구성하였다. 

 

* 강의 난이도: 초급 

* 강의: 정인욱교수 (경북대학교 컴퓨터공학부) 
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