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요 약

자료를시각적으로표현하는방법은입력자료나출력자료의형태에따라많은방법들이제시되었다. 복잡하거나

방대한 자료 또는 정보를 시각적으로 표현하기 위해서 LOD와 같은 방법을 사용하고 특정부분을 지정하여 확대하

는방법을주로사용하고있다. 본 논문에서는생물정보와같은대용량자료의동적이고실시간으로배율을표현할

수있는레벨수준표현을위한인터페이스설계방법을제안한다. 이는기존의LOD나특정지역의단순한확대만을

위한것이아니라동적으로특정영역을축소또는확대해야할경우실시간으로표현할수있는방법이다. 축소또

는확대영역의폭을크게했다가어느시점에서 매우정교하게조절할 수있다. 제안된방법으로 방대한유전체자

료를 표현하는데 접목하여 구현하였고 매우 편리함을 보여주었다.

Abstract

Various visualizing methods have been proposed according to the input and output types. To show

complex and large-scale raw data and information, LOD and special region scale method have been

used for them. In this paper, I propose level scale interface for dynamic and interactive controlling

large scale data such as bio-data. The method has not only advantage of LOD and special region

scale but also dynamic and real-time processing. In addition, the method supports elaborate control

from large scale to small one for visualization on a region in detail. Proposed method was adopted for

genome relationship visualization tool and showed reasonable control method.
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Ⅰ. 서 론

컴퓨터가 일반화되면서 키보드, 스크린, 마우스 등은 인간

과컴퓨터처리기관과의훌륭한인터페이스를제공하고있다.

나아가 소프트웨어도 단순한 처리 프로그램에서 벗어나 이제

인간공학적측면이나효율적처리를위해서설계되고이를위

한전문적인형태의 연구가계속되고있다. 이와관련하여인

간이보다편안하게일을수행할수있을까하는연구는일찍

이 심리적 인식론에서 인터페이스 설계를 편리성방향을 제시

하였고[1] 오늘날 그 형태도 다양하게 제공하고 있다[14].

컴퓨터를 통해 표현해야할 자료의 종류에 따라 보다 다양한

형태의 표현 방법들이 제시되었다[3]. 전통적인 전산학 기반

의 데이터의 크기는 주어진 해상도를 크게 넘어서지 않거나

상수(10배 이하의 상수)배 이하의 크기로 조절이 가능한 수

준의자료를다루어 왔다. 전통적인문제는 대부분상용화될

만큼 해결되었거나 학문적으로 잘 증명되고 구현되었다는 것

이보편적인결론이다. 이들의 특징은그처리되는입력의형

태가 잘 정리된 것, 혹은특정 양식을 띄고 있는 것이 보편적

인형태이다. 이런 전통적인문제가해결되고 난후의 문제는

그동안관심의 대상이 아닌분야의가공되지않은 자료(row

data)를 처리하고그 자료로부터 정보를얻어야하는 문제로

옮겨가고 있다. 예를 들면, 위성에서 수시로 쏟아져 오는 기

후와 해수 온도에 대한 정보나 기타 여태까지 고려하지 않았

던자료가무한정으로쌓이고 있다. 이런자료들의생산은위

성과같은자연적인 자료에만 국한된것이 아니다. 기존에존

재하는시스템에의해재생산되는자료의양은일반적으로측

정할 수 있는 측도를 넘어서고 있다[3,15].

재생산된 자료의 양이 대규모로 쏟아져 나오는 분야 중에

하나가생물정보학분야이다[4,5]. 이는공개된여러가지프

로그램에의해생산되는자료는박테리아정도만하더라도유

전체일 경우 기본적으로 백만 단위(bp)를 초과하게 된다. 백

만단위의자료를표현하려면약 1000 픽셀을표현할수있는

일반적인 해상도에서 1000배 이상의 크기를 시각화해야하는

문제가 발생한다. 1000배 이상의 축소/확대 영역을 가지는

문제는 기존의전산학 범위의입력자료형태에서볼 수없던

자료형태이다. 해상도의경우일반적으로사용되고있는간단

한 문서의 확대가 크게 몇백배되는 경우가 있다. 이런 보편

적인 자료는 그 형태가 매우 단순하여 LOD[2] 개념이 필요

하지 않는 문서가 대부분이다. 본 논문에서 다루고자하는 자

료의형태는단순한문서정보가아니라생물정보에서다루는

다양한 형태의 정보를 제공하는 동적인 LOD 형태의 인터페

이스를 요구하고 있다.

본 논문에서제안하고자하는동적인인터페이스는유전체

염기서열처럼 10Mbp 정도의 길이를 가지는 자료를 다루는

데적합하다. 기존의표현가능한 2048 픽셀에몇 배정도큰

자료를 표현하는 것이 아니라 적어도 주어진 화면의 몇 백배

에서몇 천배 큰 자료를 표현해야 할 때, 이를보다 효율적으

로 조절할 수 있는 인터페이스 설계가 필요하다.

Ⅱ. 대용량 정보처리 문제점

요즘 생물정보학 분야에서 가장 활발하게 연구되고 있는

분야가 정보의 시각화이다. 이를 위한 많은 연구결과가 발표

되었고 시스템이 공개되어 있다. 이 프로그램들의 대부분 목

적기반에 시각화 수행한다. 가장 쉽고 널리 알려진 NCBI

Entrez[13]에서 다양한 프로그램들을 볼 수 있다.

AceDB[6], Synteny- Vista[7], Apollo[8], Artemis[9],

Ensemble[10], K-Browser[11], NCBI Mapviewer[12]

는 대부분 LOD을 기반으로 하고 있다. 그리고 필요에 따라

새로운 창을 제공하는 방법으로 정보를 시각화하고 있다.

생물정보라고 모두 대용량은 아니다. 구조정보, 단백질서

열 정보 등은 상대적으로 유전체 전체를 다루는 정보가 아니

기 때문에 상대적으로 적은 용량이다. 이에 반해 염기서열은

미생물이나 다양한 바이러스 등 비교적 적은 양이라고 하는

서열이라 할지라도 백만 bp 단위를 가진 크기가 많다. 이런

유전체 서열은 그 기능이나 역할이 잘 알려지고 상호작용도

잘 정의되어 알려진 정보도 있으나 대부분 그 정보가 알려져

있지 않다. 따라서 각 서열의 모든 위치의 정보를 하나하나

점검하고 이를 보관하여 처리해야 한다.

본 논문에서 언급하는 대용량 자료는 이와 같은 박테리아

DNA와 그에 관련된 정보이다. 이와 같이 모든 정보를 보관

하여 처리한다는 의미는 보편적으로 백만단위(Mbp)를 다루

면서이를시각화하도록처리하는데는많은시간이소요됨은

물론 실시간 상호작용을 요하는 인터페이스 디자인에 있어서

는치명적인 장애요인이된다. LOD방법에 의한시각화도처

리량이 절대적으로 많아지면 처리속도에 심각한 장애를 초래

한다. 또한시각화하고자 하는정보의 종류에따라 동적인변

화를 실시간으로 처리하기 위해서는 새로운 LOD 방법이 필

요하다. 따라서 한픽셀에 한정보를 표현하는방법을탈피하

는 능동적이고 동적인 LOD(Level of Detail) 방법에 의한

인터페이스 디자인이 필요하다.

앞선 설명을 일반적으로 사용되는 잘 정의된 소프트웨어

입력자료와본논문에서언급하고자하는생물정보자료와의
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차이를비교설명하면다음과같다. 표1에서언급했듯이미리

정의된 형식에 의한 입력 자료들은 그 획일성이나 구조가 소

프트웨어인터페이스설계에많은편의성을제공한다. 반면에

생물학자나 의학자들의 연구에 도움을 주기위해 제공되는 생

물정보학 관련 자료들은 소프트웨어 개발을 위한 인터페이스

설계를 위한부가적인작업을 요구한다. 또한 그크기가 일반

적인 소프트웨어 입력 자료의 크기와 비교가 힘들 만큼 차이

가난다. 이를처리하여시각적으로정보를 제공하는일은기

존의시각화를위해처리하던방식으로는시간적제약으로인

해효율적으로대응하지못한다. 이를위해 새로운처리 방법

이 필요하다.

항 목 일반입력자료 생물정보의서열자료

형태

잘정의된형식을갖춘형태

(Well defined input

data)

연구자들이읽기쉽게만든

문서형태

(Natural format oriented)

중심 프로그램 사람(연구자)

크기 K - 100 K 100 K - 10 M

입력자료

의미
잘정의됨 부분적으로정의됨

입력자료

형식
프로그램에맞게설계됨 사용자가읽기쉽게표현

입력자료

해석
대부분아는정보 대부분의미모르는정보

목적 프로그램수행 생물정보해석

표1. 일반입력자료와생물정보자료의비교
Table 1. Comparison of bio-data and general software

input data

III. 레벨수준 배율 표현

2절에서언급한생물정보는다음과같은성질을가지고있

다. 처리하고자하는 입력이대용량이며종류에따라그 양이

매우다양하다. 또한 부과적인 정보를가지고 있기때문에단

순히 주어진 입력만으로 처리가 완료되는 경우가 드물다. 이

를 모니터에 표현하고자 하나 그 제한된 크기 때문에 방대한

정보를 표현하기가 힘들다. 기존의 LOD와같은 방법으로 처

리하려면 그 처리 속도 때문에 효율적이지 못하다. 기존의

LOD 방식은 점진적 배율 조정으로 인해 많은 단계적 시간

소모가 발생하게된다. 따라서 보다동적인 배율조정이 가능

한인터페이스설계가필요하다. 이와같은 동적인배율을위

한 방법중의 하나가 특정 영역을 지정하여 즉시 확대하는 방

법이다. 이미지를 확대할 때 많이 사용하는 방법이다. 이 방

법과앞서 언급한 LOD방법모두 장단점을가지고있다. 표2

에서 정리한 것과 같이 LOD는 배율의 폭이 급격히 크거나

자료의 크기가 클때, 특정영역 확대기법은 축소를 위한 방법

에서한계를 가지고있다. 표현되어야 할시각적 정보의동적

인 표현을 위한 인터페이스는 다음과 같은 요소를 만족해야

한다. 빠른 실시간 상호 작용 기능, 전체 자료 보기 기능, 빠

른 정보 표현 그리고 LOD에서 중요한 성질인 동적인 레벨

조정이 기능해야 한다.

특징 LOD 특정영역확대기법

좋은 점 점진적축소/확대
동적이고특정영역

확대기능우수

한계
Scale 폭이 크거나

동적인확대/축소
축소에한계

시간 시간소요 확대-빠름

응용분야
점진적인확대/축소

자료활용

필요한부분확대를

즉시알고싶은자료

표 2. LOD와 특정영역확대기법의비교
Table 2. Comparison of LOD and area scale method

위와 같은요소를만족하는 인터페이스설계를 위해본 논

문에서는 절차적인 LOD표현이 아니라 동적인 레벨 조절이

가능한 레벨수준 표현 인터페이스(Level-Scale Interface)

를 제안한다. 축소비율 조정을 동적으로 표현하는 레벨 수준

인터페이스설계를만드는 방법은다음과같다. 최저축소비

율단위를지정하여십진수자리수형태로표현한다. 1, 1/2,

1/3, ... , 1/9와 같이 분모가일의 자리로구성되어바로 조

절할 수 있다. 그 다음 단계로 최저 비율에 일정한 배율(10)

을 곱하여 만들 수 있다. 예를 들어 1의 자리에 10를 곱하여

10의 자리를 그 배율로 삼는다. 따라서 1/10, 1/20, 1/30,

... , 1/90의 배율을 조정할 수 있는 조절바를 만든다. 이와

같은 방법을 사용하면 다양한 축소비율을 만들 수 있다.

이와같이자료의크기에따른동적인레벨수준인터페이

스 방법의 특징은 다음과 같이 요약할 수 있다. 절차적

ZOOM in/out 탈피와 동적인 ZOOM In/out 를 용이하게

할수 있다. 각 레벨은 다음과 같이 표현할 수 있다. 각 레벨

별로 1/(n*1000), 1/(n*100), 1/(n*10), 1/n 이고 레벨

별 단계는  ≤  ≤  이다.

이를 보다 단계적으로 표시한 것이 그림1이다. 그림1의

왼쪽은 1/9100 배율을 표현하기 위한 트리의 모양을 표현하
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고 있다. 1/1000 배율을 9에 설정하고 1/100 배율을 1에

설정하면원하는배율을얻을 수있다. 이와같은조절 인터페

이스는 동적인배율 조정을지원하게되고 LOD와같은 점진

적 배율 조정에 의해 낭비되는 시간을 없앨 수 있다.

그림1. 레벨수준배율표현을위한트리구조. 1/9100배율을
위해서는1/1000레벨과 1/100레벨배율을한번사용하면

된다(왼쪽). 오른쪽타원내레벨은 1/9배까지의배율을표현하기
위한단계이다.

Fig 1. Tree for representation of level-scale.

표현할 수있는윈도우의크기를 라 하고입력크기를

이라 하자. 1픽셀에 표현되어야 할 정보의 크기를 라

하면  ⌈

⌉가 된다. 입력된 정보를 한 윈도우에

전부표현하기위한축소배율은  이고조절바를설계하

기 위해서 몇개의 바가 필요한지를 계산해야 한다. 그림1 트

리의 루트노드의 차수를 의미하고 라 표현한다. 1픽셀에 저

장할 크기 는 다음과 같이 표현할 수 있다.

   


조절바의 개수 는 다음과 같다.

   ≥    

예를들어 1M정보를 1000 픽셀의윈도에표현하려고한

다고 하자. 먼저 주어진 1,000,000 /1,000 = 1,000이다.

즉 가 1,000 이다. 이는  × 
 이므로 조절바를 4개

를 두어야 한다.

(a) 전체시스템의인터페이스설계

(b) 구현된인터페이스

(c) x축정보를위한레벨수준표현을위한
인터페이스(확대)

그림 2 시스템인터페이스
Fig 2. System interface

IV. 실험 및 평가

본 논문에서제안한동적인 레벨수준인터페이스를그 크

기가 매우 다양한 유전체 데이터를 다루는 문제에 적용하였

다. 기본적으로그크기가 10K에서수백M정도의길이를가

진다. 따라서 수백M되는 길이를 1000 픽셀에 표현해야 한

다. 생물관련 자료중 서열 정보는 선형적으로 표현이 가능하

기 때문에 고배율을 적용할 때 1000 픽셀에 정보가 있으면

한 픽셀에 표현하는 방식으로 중간 처리 속도를 개선하였다.

그럼에도 불구하고 이 정보를 실시간으로 표현하는데는 궁긍

적으로얼마나많은유전체정보를처리하느냐에달려있었다.

따라서 점진적 확대/축소 방법인 LOD로는 효율적인 실시간

상호작용할 수 있는 기능이 매우 불편하였다.
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제안한 방법을 구현하기위해사용된환경은다음과같다.

Pentium 4 CPU 3.00 GHz에 Windows XP 운영체제상

에서 Java언어로 구현하였다. 사용된 자료는 작게는 500K

bp에서최대 5M bp 크기를가진 박테리아유전체이고박테

리아 유전체간의 관계를 보여주는 프로그램을 구현하였다.

실험에 사용한 구체적인 생물자료는 다음과 같다.

Haemophilus influenzae Rd(19.M), Mycoplasma

genitalium(580K), Methanococcus jannaschii(1.7M),

Mycoplasma pneumoniae(800K), Escherichia coli

K12(4.6M), Helicobacter pylori(1.6M), Mycobacterium

tuberculosis H37Rv(4.4M), Bacillus subtilis(4.2M),

Bacillus halodurans(4.2M), Staphylococcus aureus

subsp. aureus N315(2.8)의유전자서열을이용하여유전체

간관계를표현하는 데제안한확대/축소인터페이스를접목하

였다.

본 논문에서 제안한 인터페이스는 그림 1(a)에서 언급한

레벨수준 조절을 할 수 있는 기능이다. 이 기능은 고배율 혹

은 저배율 확대/축소를 매우 동적으로 지원함으로써 LOD나

(a) 전체를보기위한고배율축소(1/3000)

(b) 보다상세한정보를보기위한저배율축소(1/10)
그림 3. 배율에따른조정. (a) 전체를볼수있는배율과 (b) 내용을보다상세하게볼수있는배율보기

Fig 3. Scale control.
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특정부분 확대 기능의 약점을 보완한 인터페이스를 구현하였

다. 그림2(a)는전체시스템의설계와이를바탕으로한구현

된 화면을 (b)에서 보이고 있다. (c)는 실제로 본 논문에서

제안한 레벨수준 조절 인터페이스를 확대하여 보이고 있다.

확대영역을 직접 지정하여 제어하는 특정영역 확대기법의 제

어력은 미비하나 다른 기능들은 현재 많이 사용하고 있는 방

법에 비해 매우 편리함을 보이고 있다. 다만 이를 위한 객관

적인비교방법이알려진바가없는관계로점성적평가로인

해 객관성이 다소 결여된다고 볼 수 있다.

기능 LOD
특정영역

확대기법

Level Scale

(제안한 방법)

축소기능 ⃝ ⃝ ⃝

확대기능 ⃝ X ⃝

동적인

확대
X ⃝ ⃝

동적인

축소
X X ⃝

실시간

적응력
X

⃝(확대)

X(축소)
⃝

확대영역

제어력
X ⃝ X

표3. 제안된방법의기능별비교표
Table 3. Functional comparison of proposed method

그림2 (c)와 같이 레벨별 배율 표현 인터페이스를 적용함

으로써 보다 적은 횟수의 조정으로 원하는 정보를 보거나 추

론하는데 효과적이였다. 그림3 (a) 에서는 전체적인 특징을

보기위해고배율축소를통해유전체간관계를알수 있도록

보여주는 것으로 레벨수준 인터페이스부분과 그 결과에 따른

결과를 편집하여 보여주고 있다. 이때 보여주는 관계는 전체

적인 윤곽만 필요하므로 세세한 정보보다는 관계된 영역만을

보여주도록 한다. (b)는 (a)를 통해 필요한 유전자를 탐색하

고자할 때나보존정도가높은특징부분을찾고자할 때사용

한다. 이는 보다 세밀한 정보를 알기 위해 저배율 축소를 통

해 탐색하는 장면을 보이고 있다. 그림3(b)에서와 같이 매우

구체적인 정보를 볼 수 있도록 지원한다. 표3은 확대/축소를

할수 있는 기법과 그에 대응되는 요소에 대한 기능을 비교한

결과이다. 제안한인터페이스가방대한자료의정보를실시간

상화작용기능을다른기법에비해상대적으로용이하게지원

함을 볼 수 있다.

V. 결론

정보를 시각적으로 보여주는 문제는 복잡하거나 원시자료

를다루는분야일수록그 중요도는점점높아지고 있다. 자료

가 정형화되어 있거나 특정한 형태로 통일되어 있을 때는 굳

이 시각화할 필요성이 없었기 때문이다. 본 논문에서는 대용

량 정보를 시각화하는데 필요한 실시간 축소/확대를 위한 레

벨수준표현인터페이스방법을제시하였다. 제시한방법으로

실제로 유전체 정보를 다루는 문제에 적용하여 기존의 LOD

나 특정영역 확대기법 보다 편리하게 접목됨을 구현을 통해

보였다.
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