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1. 단백질 이차 구조의 분류와 DSSP 

 

단백질의 일차 구조(primary structure; DNA 정보로부터 얻어지는 특정 

단백질의 아미노산 서열)만으로부터 단백질의 이차 구조(secondary 

structure)를 예측하는 것을 단백질 이차 구조 예측이라고 한다. 이차 구조에 

대한 정보는 삼차 구조(tertiary structure) 예측에서 중요한 역할을 하고, 

실험에 의한 삼차 구조 결정에도 큰 도움을 준다.  

 

단백질 이차 구조의 분류는 DSSP(dictionary of protein secondary 

structure) 표준을 따른다 [1]. DSSP 는 용매 접근성(solvent accessibility) 

연구에서도 표준의 역할을 하고 있기 때문에, 성공적인 단백질 구조 예측을 

위해서는 DSSP 를 잘 알고 있어야 한다. DSSP 프로그램은 

“http://www.cmbi.kun.nl/gv/dssp/”에서 얻을 수 있다. DSSP 프로그램은 

구조가 알려져 있는 단백질의 이차 구조 및 용매 접근성을 결정해 준다. 

DSSP 프로그램은 단백질의 이차 구조를 여덟 가지(G: 310 helix, H: alpha 

helix, I: pi helix, B: residue in isolated beta-bridge, E: extended strand, 

participates in beta ladder, T: hydrogen-bonded turn, S: bend, X: 

otherwise)로 분류한다. 보통의 경우 단백질 이차 구조 예측에서는 여덟 

가지 분류를 세가지 분류(H: helix, E: extended, C: coil)로 줄여서 

사용한다(G, H, and I  H; B and E  E; T, S, and X  C). 

 

β-sheet 

 



 
 

2. PSIPRED 

 

현재 가장 많이 사용되고 있는 단백질 이차 구조 예측 프로그램은 

PSIPRED 이다 [2]. PSIPRED 의 예측 정확도(prediction accuracy)는 80% 

정도된다. PSIPRED 는 PSIPRED Protein Structure Prediction 

Server(http://bioinf.cs.ucl.ac.uk/psipred/psiform.html)에서 사용할 수 있다 

[3]. 이 사이트에서 단백질 아미노산 서열을 입력하면 그 단백질의 예측된 

이차 구조를 얻을 수 있다. 아주 많은 수의 아미노산 서열들에 대해서 이차 

구조를 얻고 싶으면 PSIPRED 를 개인(또는 연구실) 컴퓨터에 설치하여 

사용하는 것이 훨씬 효율적이다. PSIPRED 프로그램은 

“ftp://bioinf.cs.ucl.ac.uk/pub/psipred/”에서 얻을 수 있다. PSIPRED 를 

사용하기 전에 PSI-BLAST 를 설치해야 PSIPRED 가 작동한다. PSI-

BLAST 의 개념과 [4] 설치에 대해서는 지난 번 글을 참고하면 된다.  

 

PSIPRED 의 출발점은 PSI-BLAST 가 만들어주는 “위치에(또는 특정 

서열에) 의존하는 점수행렬”(position-specific scoring matrix; 간단하게 

PSSM 이라고 부른다)이다. PSSM 의 원소 개수는 n×20 이다. 여기에서 n 은 

분석하고자 하는 특정 단백질 서열의 길이이고, 20 은 20 가지의 서로 다른 

아미노산들을 나타낸다. PSIPRED 에서는 PSSM 을 조각 내서 사용한다. 조각 

하나의 크기는 15×20 이며, 이 조각을 입력 벡터(input vector)라고 부른다. 

여기에서 15 는 창 크기(window size)이며, 꼭 15 일 필요는 없다. 



PSIPRED 의 개발자인 존스(David T. Jones)가 편의상 15 를 사용했으며, 

15 가 상당히 효율적이라고 주장하였다. PSIPRED 에서 사용되는 방법은 

신경망(neural network) 방법인데, 패턴 인식(pattern recognition)과 기계 

학습(machine learning) 연구에서 가장 대표적으로 사용되는 방법이다. 

 

신경망 방법에서는 훈련(training)을 통해서 신경망 방법의 

매개변수들(parameters)을 결정한다. 훈련 과정과 매개변수 결정에서는 이차 

구조가 알려진 단백질들을 이용한다. 15×20 개의 원소를 가진 입력 벡터에 

이차 구조를 지정해주는데, 15 개의 아미노산 중에서 정 가운데에 위치하고 

있는 여덟 번째 아미노산의 (DSSP 에 의해서 결정된) 이차 구조를 입력 

벡터의 이차 구조로 정해준다. 훈련 과정이란 입력 벡터를 신경망에 

집어넣어서 입력 벡터의 이차 구조가 신경망의 출력이 되도록 신경망 

방법의 매개변수들을 조절해주는 과정이다. 너무 과도하게 훈련하면 훈련에 

사용된 단백질들의 이차 구조만을 정확하게 맞추게 되므로, 훈련을 적당히 

해주어야 한다. 훈련 과정이야말로 신경망 방법에서 가장 어려운 부분이고, 

훈련에 많은 시간이 소요된다. 

 

신경망 방법은 훈련에 많은 시간이 소요되지만, 일단 훈련이 끝나면 

이차 구조 예측은 아주 빠르게 진행된다. 이차 구조가 알려지지 않은 

아미노산 서열이 주어지면 PSIPRED 는 일단 그 서열의 (PSI-BLAST 를 

이용하여) PSSM 을 만들어 낸다. 이 PSSM 으로부터 입력 벡터들을 

만들어서 순서대로 신경망에 집어넣으면 원하던 이차 구조를 얻게 된다. 

PSIPRED 는 대부분의 시간을 PSSM 을 만드는데 소요한다. 하지만 실재 

예측은 순간적으로 이루어지고 동시에 예측 정확도도 아주 높다. 이점이 

PSIPRED 의 장점이다. 

 

3. 기타 단백질 이차 구조 예측방법들 

 

    단백질 이차 구조 예측에서는 신경망 방법 이외에도 패턴 인식과 기계 

학습 연구에서 잘 알려진 지원 벡터 기계(support vector machine) 방법과 

최 근접 이웃(nearest neighbor) 방법이 사용되어 왔다. 지원 벡터 기계 

방법을 이용한 단백질 이차 구조 예측 방법들 중에서 대표적인 것은 

SVMpsi 이다 [5]. SVMpsi 는 PSIPRED 에서 사용되었던 입력 벡터를 똑같이 

사용한다. 지원 벡터 기계 방법의 장점은 훈련 시간이 신경망 방법에 비해서 

적게 소요된다는 점이다.  



 

신경망 방법과 지원 벡터 기계 방법에서는 훈련 과정이 꼭 필요한데, 

훈련 과정에 많은 시간이 소요되고 과정이 복잡하다. 따라서 훈련 과정이 

필요 없는 패턴 인식 방법이 많이 사용되기도 하는데, 이때 대표적으로 

사용되는 방법이 최 근접 이웃 방법이다. 최 근접 이웃 방법을 이용한 

단백질 이차 구조 예측 방법들 중에서 대표적인 것은 PREDICT 이다 [6,7]. 

PREDICT 에서 사용하는 입력 벡터는 PSIPRED 와 SVMpsi 에서 이용되는 

입력 벡터와 동일하다. 최 근접 이웃 방법에서는 이차 구조가 알려지지 않은 

입력 벡터와 이차 구조가 알려진 입력 벡터들간의 거리를 측정해서, 이차 

구조가 알려진 입력 벡터들 중에서 거리가 가장 가까운 입력 벡터들을 

추려낸다. 예를 들면 100 개의 가장 가까운 입력 벡터들을 추려냈다고 

가정해본다. 그 다음에 추려낸 입력 벡터들의 이차 구조를 살펴본다. 그 

중에서 helix 가 20 개, extended 가 50 개, coil 이 30 개라면 이차 구조가 

알려지지 않은 입력 벡터의 이차 구조는 extended 이다. 따라서 15×20 개의 

원소를 가진 입력 벡터를 대표하는 여덟 번째 아미노산의 이차 구조는 

extended 로 예측된다.   

 

단백질 이차 구조 예측방법을 직접 개발해보고 싶으면 최 근접 이웃 

방법에서부터 출발하는 것이 좋다. PSI-BLAST 를 이용해서 PSSM 을 만들 

수만 있다면 최 근접 이웃 방법을 이용해서 단백질 이차 구조 예측을 아주 

쉽게 할 수 있다. 현재 프로파일(즉 PSSM) 데이터베이스를 만드는 작업을 

진행 중이기 때문에(http://www.cheric.org), PSSM 만드는 방법을 잘 

모르더라도 단백질 이차 구조 예측을 용이하게 할 수 있을 것이다. 
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