
강의개요  

 

Introduction to single cell multiomics 

technologies 

 

  단일 세포 기술의 발달로 유전체, 전사체, 단백체, 그리고 후성 유전제를 분석할 수 

있는 기술들이 빠른 속도로 개발되고 있다. 하지만 실제 biological한 의미를 가진 

세포를 정확하게 정의하기 위해서는 여러 표현형을 동시에 측정하는 멀티오믹스 기술이 

요구된다. 예를 들어, 단일 세포 수준에서 RNA와 표면 단백질의 발현량을 동시에 

측정하는 CITE-seq, 그리고 염색질 접근성(ATAC)과 전사체를 동시 분석하는 10x 

Multiome 및 sci-CAR와 같은 기술들이 대표적인 멀티오믹스(multiomics) 방법론에 

해당한다.  본 강의에서는 최신 단일세포 멀티오믹스 데이터 종류들에 대해서 배우고, 

이들이 어떻게 만들어지는지 기술적인 원리와 개념을 배우는 것을 목표로 한다. 또한 

이런 기술들을 적용하여 실제 논문에서 분석된 예제들을 살펴본다. 

  강의는 다음의 내용을 포함한다: 

⚫ 단일세포 기술의 역사 

⚫ 단일세포 멀티오믹스 기술 I  

⚫ 단일세포 멀티오믹스 기술 II  

⚫ 단일세포 멀티오믹스 분석 방법론의 적용 예 

 

*참고강의교재:  

 없음 

 

*교육생준비물:  

 노트북 (이론강의로 파워포인트나 PDF가 문제없이 열리면 됨) 

 

* 강의 난이도: 초급 

 

* 강의: 황병진교수 (연세대학교 의과대학 의생명과학부) 
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