
강의개요  

 

Robust scRNA-seq Data Analysis: An Automated 

Pipeline from Dimensionality Reduction to 

Clustering 

단일 세포 전사체 데이터(scRNA-seq)는 고차원적 특성과 함께 극심한 기술적 노이즈를 내재하고 

있다. 이러한 노이즈를 제어하고 유의미한 생물학적 신호를 추출하기 위해 차원 

축소(Dimensionality reduction) 알고리즘이 필수적으로 사용된다. 그러나 기존 알고리즘은 축소할 

차원의 수를 사용자가 직접 결정하게 함으로써 사용자 편향을 야기한다. 이러한 편향은 분석가의 

주관에 따라 분석 결과를 크게 달라지게 만드는 원인이 된다. 

 

뿐만 아니라, 세포 유형 식별을 위해 이어지는 클러스터링 단계에서도 몇 개의 그룹으로 세포를 

나눌지 결정하는 파라미터 설정을 사용자에게 의존하므로, 분석 전반에 걸쳐 사용자 편향이 

반복적으로 개입된다. 이러한 한계들은 결국 연구 결과의 신뢰성 및 재현성 저하로 직결된다. 

 

본 강의에서는 이러한 문제를 해결하기 위한 수학적 방법론과 자동화 알고리즘을 다룬다. 

구체적으로, 데이터 내 신호 왜곡을 효과적으로 제거하는 최적의 데이터 전처리부터, 

랜덤행렬이론(Random Matrix Theory, RMT)에 기반하여 최적 차원을 결정하는 자동 차원 축소, 

그리고 안정성 지표를 활용한 강건한 클러스터링 분석까지의 전 과정을 심도 있게 학습한다. 본 

강의를 통해 수강생들은 복잡한 파라미터 튜닝 없이도 데이터 본연의 신호에 근거한 견고하고 

신뢰할 수 있는 scRNA-seq 분석 결과를 도출하는 핵심 역량을 갖춘다. 

 

*교육생준비물:  

 노트북 (메모리 16GB 이상, 디스크 여유공간 30GB 이상) 

 

* 강의 난이도: 중급 

 

* 강의: 김현 박사 (기초과학연구원 의생명수학그룹)  
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