
강의개요 
 

Protein structure prediction with AI 

 

  단백질은 신호전달, 대사, 면역 등 우리 몸에서 일어나는 거의 모든 생명현상에 관여하고 있는 

중요한 생체분자이다. 단백질은 각자의 기능을 수행하기 적합한 3차원 구조를 가지고 있으며, 

이러한 구조는 단백질의 서열에 따라 결정되는 것으로 알려져 있다. 즉, 단백질의 기능을 잘 

이해하기 위해서는 서열로부터 그 구조를 아는 것이 매우 중요하다. 단백질의 서열을 기반으로 

그 3차원 구조를 정확하게 예측할 수 있다면 단백질과 연관된 수많은 생명현상에 대한 답을 

찾는데 큰 도움을 주지 않을까? 

  본 강의에서는 단백질 구조 예측 방법이 어떻게 발전해왔는지 살펴보고, 인공지능이 단백질 

구조 예측에 어떤 혁신을 가져왔는지 알아보고자 한다. 또한 인공지능 기반의 단백질 구조 

예측이 단백질-단백질 상호작용 예측, 단백질 디자인과 같은 다른 연구분야에 어떤 영향을 

주었는지 살펴본다. 강의에서 다루는 방법들을 실제 실습을 통해 사용해보고, 각 방법의 장단점을 

알아보고자 한다. 

  강의는 다음의 내용을 포함한다: 

⚫ 단백질 구조 예측의 기본 원리 

⚫ 인공지능을 활용한 단백질 구조 예측 

⚫ 단백질-단백질 상호작용에의 응용 

⚫ 단백질 디자인으로의 응용 

 

*교육생준비물: 노트북 

 

* 강의 난이도: 중급 

 

* 강의: 백민경 교수 (서울대학교 생명과학부) 
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강의 시간표 

 

시 간 발 표 내 용 연 자 

09:00-09:20(20) 등 록  

09:20-09:30(10) 공지사항 전달 

9:30–10:50(80) 

Introduction to protein structure prediction 

- Homology modeling 

- Coevolution-guided modeling 

- Early AI-based approaches 

백민경 교수 

10:50–11:00(10) 휴 식  

11:00-12:10(70) 

단백질 구조 예측 실습 I 

- MSA generation, template search 

- homology modeling 

- contact prediction & modeling 

백민경 교수 

12:10–13:40(90) 점 심 

13:40-15:10(90) 

AI-based protein structure prediction 

- AlphaFold/RoseTTAFold 

- Applications to PPI prediction & 

protein design 

백민경 교수 

15:10-15:20(10) 휴 식 

15:20-16:50(90) 
단백질 구조 예측 실습 II 

- AlphaFold, RoseTTAFold 실습 및 응용 
백민경 교수 

 

 


