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본 강의 자료는 한국생명정보학회가 주관하는 BIML 2024 워크샵 온라인 수업을 목적으로 

제작된 것으로 해당 목적 이외의 다른 용도로 사용할 수 없음을 분명하게 알립니다.

이를 다른 사람과 공유하거나 복제, 배포, 전송할 수 없으며 만약 이러한 사항을 위반할 경우 

발생하는 모든 법적 책임은 전적으로 불법 행위자 본인에게 있음을 경고합니다.



KSBi-BIML 2024
Bioinformatics & Machine Learning(BIML)

Workshop for Life and Medical Scientists

안녕하십니까?

한국생명정보학회가 개최하는 동계 교육 워크샵인 BIML-2024에 여러분을 초대합니다. 생명정보학 

분야의 연구자들에게 최신 동향의 데이터 분석기술을 이론과 실습을 겸비해 전달하고자 도입한 

전문 교육 프로그램인 BIML 워크샵은 2015년에 시작하여 올해로 벌써 10년 차를 맞이하게 되었

습니다. BIML 워크샵은 국내 생명정보학 분야의 최초이자 최고 수준의 교육프로그램으로 크게 

인공지능과 생명정보분석 두 개의 분야로 구성되어 있습니다. 올해 인공지능 분야에서는 최근 

생명정보 분석에서도 응용이 확대되고 있는 다양한 인공지능 기반 자료모델링 기법들에 대한 현장 

강의가 진행될 예정이며, 관련하여 심층학습을 이용한 단백질구조예측, 유전체분석, 신약개발에 

대한 이론과 실습 강의가 함께 제공될 예정입니다. 또한 단일세포오믹스, 공간오믹스, 메타오믹스, 

그리고 롱리드염기서열 자료 분석에 대한 현장 강의는 많은 연구자의 연구 수월성 확보에 큰 도움을 

줄 것으로 기대하고 있습니다. 

올해 BIML의 가장 큰 변화는 최근 연구 수요가 급증하고 있는 의료정보자료 분석에 대한 현장 강의를 

추가하였다는 것입니다. 특히 의료정보자료 분석을 많이 수행하시는 의과학자 및 의료정보 연구자

들께서 본 강좌를 통해 많은 도움을 받으실 수 있기를 기대하고 있습니다. 또한 다양한 생명정보학 

분야에 대한 온라인 강좌 프로그램도 점차 증가하고 있는 생명정보 분석기술의 다양화에 발맞추기 

위해 작년과 비교해 5강좌 이상을 신규로 추가했습니다. 올해는 무료 강좌 5개를 포함하여 35개 

이상의 온라인 강좌가 개설되어 제공되며, 연구 주제에 따른 연관된 강좌 추천 및 강연료 할인 

프로그램도 제공되며, 온라인을 통한 Q&A 세션도 마련될 예정입니다. BIML-2024는 국내 주요 연구 

중심 대학의 전임 교원이자 각 분야 최고 전문가들의 강의로 구성되었기에 해당 분야의 기초부터 

최신 연구 동향까지 포함하는 수준 높은 내용의 강의가 될 것이라 확신합니다.

BIML-2024을 준비하기까지 너무나 많은 수고를 해주신 운영위원회의 정성원, 우현구, 백대현, 

김태민, 김준일, 김상우, 장혜식, 박종은 교수님과 KOBIC 이병욱 박사님께 커다란 감사를 드립니다. 

마지막으로 부족한 시간에도 불구하고 강의 부탁을 흔쾌히 허락하시고 훌륭한 현장 강의와 온라인 

강의를 준비하시는데 노고를 아끼지 않으신 모든 강사분들께 깊은 감사를 드립니다. 

2024년 2월

한국생명정보학회장 이 인 석



강의개요

Introduction to Biostatistics

최근 생물정보 자료의 폭발적 증가와 함께 대규모 자료를 효율적으로 다루는 것은 생물정보 분야 

연구자로서 반드시 지녀야 할 중요한 소양이 되었습니다. 데이터과학자가 생물정보 자료를 활용하

여 의미있는 연구결과를 도출하기 위해서는 데이터의 편집 및 분석을 수행할 수 있는 능력이 필

수적이며, 특히 통계학적 지식은 분석 결과를 해석하고 데이터를 이해하는데 필수입니다. 이번 

BIML워크샵에서는 R 및 R 기반 엑셀 addin 프로그램, Rex, 를 활용하여 보다 쉽고 빨리 분석을 

수행하고, 분석 결과를 해석하는데 필요한 기초적인 통계 지식을 강의할 계획입니다. 이 워크샵이 

우리나라 생물정보 분야 연구자의 데이터 분석 수준을 높이는 계기가 될 수 있기를 희망하며 많

은 분들의 관심과 참여를 부탁 드립니다.

강의는 다음의 내용을 포함한다:

  ⚫ 가설검정

  ⚫ 평균비교

  ⚫ 회귀분석

  ⚫ 군집분석

* 교육생준비물: 

  노트북 (메모리 8GB 이상, 디스크 여유공간 30GB 이상)

  R 프로그램 설치

  Rex 프로그램 무료버전 설치 (https://rexsoft.org/)

* 강의 난이도: 초급

* 강의: 원성호교수 (서울대학교 보건대학원)



Curriculum Vitae

Speaker Name: Sungho Won, Ph.D.

▶ Personal Info

Name Sungho Won

Title Professor

Affiliation    Seoul National University

▶ Contact Information

Address 1, Gwanak-Ro, Gawanak-Gu, Seoul, 151-742

Email won1@snu.ac.kr

Phone Number 010-3442-1040

Research Interest

Biostatistics, Statistical Genetics, Genetic Epidemiology

Educational Experience

1999 B.S. in Biology Education, Seoul National University, Korea

2004 M.S. in Statistics, Seoul National University, Korea

2007 Ph.D. in Biostatistics and Epidemiology, Case Western Reserve University, USA

Professional Experience

2008-2009 Research Assistant, Dept. of Biostatistics, Harvard, USA

2009-2014 Assistant Professor, Dept. of Applied Statistics, Chung-Ang University, Korea

2014-2021 Associate Professor, Dept. of Public Health Sciences, Seoul National University, Korea

2021- Professor, Dept. of Public Health Sciences, Seoul National University, Korea

Selected Publications (5 maximum)

1. Park J, Lutz SM, Choi S, Lee S, Park SC, Kim K, Choi H, Park H, Lee SY, Weiss ST, Hong SJ, 

Kim BS†, Won S†. Multi-omics analyses implicate EARS2 in the pathogenesis of atopic 

dermatitis. Allergy (SCI) 2021 Mar 31. 

2. Cho J*, Park K*, Choi SM, Lee J, Lee CH, Lee JK, Heo EY, Kim DK, Lee YJ, Park JS, Cho YJ, 

Yoon HI, Lee JH, Lee CT, Kim N, Choi KY, Lee KH, Sung J, Won S†, Yim JJ†. Genome-wide 

association study of non-tuberculous mycobacterial pulmonary disease. Thorax (SCI) 2021 

Feb;76(2):169-177. doi: 10.1136/thoraxjnl-2019-214430.

3. Kim KJ*, Park J, Park SC, Won S†. Phylogenetic tree-based microbiome association test. 

Bioinformatics (SCI). 2020 Feb 15;36(4):1000-1006. doi: 10.1093/bioinformatics/btz686.

4. Kim KW*, Park SC*, Cho HJ*, Jang H, Park J, Shim HS, Kim EG, Kim MN, Hong JY, Kim YH, Lee 

S, Weiss ST, Kim CH†, Won S†, Sohn MH†.  Integrated genetic and epigenetic analyses uncover 

MSI2 association with allergic inflammation. Journal of Allergy and Clinical Immunology. 2020 

Aug 11:S0091-6749(20)31106-4. doi: 10.1016/j.jaci.2020.06.040. Online ahead of print.

5. Song YE*, Lee S*, Park K, Elston RC, Yang HJ† and Won S†. ONETOOL for the analysis of 

family-based big data. Bioinformatics (SCI) 2018 Aug 15;34(16):2851-2853
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Treatment : 1, 2, 3

AY349385 : relative abundance
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Leven’s 

ANOVA

Welch’s ANOVA

(Post-hoc)
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Treatment : 1, 2, 3
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-

(Post-hoc)

Var Treatment 1 Treatment 2 Treatment 3 P-value* Post-hoc†

(N=8) (N=7) (N=8) 1 vs 2 1 vs 3 2 vs 3

AY349385
0.03 

(0.02,0.04)

0.02 

(0.00,0.04)

0.01 

(0.00,0.03)
0.0076 0.0738 0.0148 0.9044

Data was reported as median and interquartile range(IQR)

*P-value was calculated by Kruskal-Wallis test

†P-values were calculated Dunnet’smethod using Benjamini & Yekutieli's method
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