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1. 단백질 도메인의 개념 

 

대략 100 여 개의 아미노산으로 이루어져 있는 단백질들의 삼차원 

구조는 한 덩어리의 구조를 가지고 있다. 반면에 200 여 개 이상의 

아미노산으로 이루어져 있는 단백질들(생체에 있는 대부분의 단백질들은 

200 개 이상의 아미노산들로 구성되어 있다)은 여러 개의 독립된 덩어리로 

나누어진 삼차원 구조를 가지고 있다(그림 1 참고). 독립된 한 개의 덩어리를 

도메인(domain)이라고 한다(그림 2 참고). 일반적으로 같은 단백질 안에서도 

도메인들은 서로 다른 성질을 가지고 있다.  

 

 
그림 1: 도메인 한 개의 크기에 대한 통계적 분포 

(x-축의 단위: 아미노산의 개수) [1]. 

 

도메인은 단백질 폴딩(folding)의 기본 단위로 여겨진다. 따라서 단백질을 

구조(fold) 별로 분류할 때 전체 단백질을 사용하는 것이 아니라 해당 

단백질을 도메인 별로 나누어서 각각의 도메인을 분류한다. 현재 이런 

방식으로 분류된 구조(fold)의 종류는 약 팔백 개에서 구백 개 정도 된다. 



가장 유명한 단백질 구조 분류 데이터베이스로는 SCOP(Structure 

Classification Of Proteins; http://scop.mrc-

lmb.cam.ac.uk/scop/index.html)과 CATH(Class, Architecture, Topology, 

and Homology; http://www.cathdb.info/latest/index.html)가 있다.  

 

첫 번째 도메인                        두 번째 도메인    

 

                    연결지역(linker)                                    

 

그림 2: 두 개의 도메인으로 이루어져있는 단백질 

 

현재 SCOP(1.67 release)은 PDB(Protein Data Bank)에 있는 24037 개의 

단백질을 65122 개의 도메인으로 나누어서 이들 도메인들을 구조(fold) 별로 

분류하고 있다(표 1 참고). 예외적인 경우로써 표 1 에서 class 중에 Multi-

domain proteins 가 있는데, 이들은 도메인 별로 나누지 않고서 구조를 

분류한 경우이다. 표 1 에서 사용된 fold 라는 용어는 유사한 모양을 가진 

단백질 집단을 의미하며, superfamily 는 공통 조상을 가진 단백질 집단을 

지칭하고, family 는 서열의 유사성이 25%이상인 단백질 집단을 의미한다. 

예를 들면, SCOP 에서는 alpha-helix 로 이루어진 단백질(좀더 정확하게 

표현하면 도메인) 들을 202 개의 구조(fold)로 분류하고 있는데, 그 중의 한 

예가 globin-like fold 이다. 이 fold 의 특징은 단백질의 중심이 6 개의 

alpha-helix 로 이루어져있다는 점이다. globin-like fold 는 globin-like 

superfamily 와 alpha-helical ferredoxin superfamily 로 나누어진다. 다시 

전자는 4 개의 family 로 나누어지고 후자는 2 개의 family 로 나누어진다. 



globin-like superfamily 에 속하는 family 중에서 가장 유명한 것은 globins 

family 로써 hemoglobin 단백질과 myoglobin 단백질을 포함하고 있다.        

 

표 1: SCOP 통계 

Class Number of 

folds 

Number of 

superfamilies 

Number of 

families 

All alpha proteins 202 342 550 

All beta proteins 141 280 529 

Alpha/beta proteins 130 213 593 

Alpha+beta proteins 260 386 650 

Multi-domain proteins 40 40 55 

Membrane and cell 

surface proteins 

42 82 91 

Small proteins 72 104 162 

Total 887 1447 2630 

 

2. 단백질 도메인 경계 예측 방법들 

 

일차원적인 아미노산 서열(sequence) 정보만으로 단백질의 도메인 

경계(domain boundary)를 찾아내는 문제는 아주 어렵다. 하지만 

바이오정보학(bioinformatics)에서 풀어야 할 가장 중요한 문제들 중의 

하나이다. 단백질 삼차 구조 예측에서 각각의 도메인이 서로 다른 성질을 

가지고 있기 때문에, 도메인 별로 삼차 구조를 따로따로 예측해야 된다. 

따라서 단백질 삼차 구조를 성공적으로 예측하기 위해서는 해당 단백질의 

도메인 경계에 대한 정보를 미리 알고 있어야 한다. 도메인 경계에 대한 

정보는 실험에 의한 삼차원 구조 결정에도 많은 도움을 준다.  

 

    단백질 도메인 경계 예측 방법들은 크게 두 가지로 나누어진다. 첫 

번째는 서열로부터 조잡한 삼차 구조들을 만들어낸 다음에 이들 구조들을 

분석하여 도메인 경계를 결정하는 것이다. 대표적인 방법으로는 

SnapDRAGON 방법[2]과 RosettaDom 방법이 있다. 이들 방법들은 좋은 

예측결과를 주지만 조잡한 삼차 구조들을 만들어내는데 너무 많은 시간을 

소비한다는 단점을 가지고 있다.  

 



두 번째 방법으로는 서열로부터 바로 도메인 경계를 예측하는 방법들이 

있는데, 첫 번째 방법에 비해서 시간이 적게 소모되기 때문에 많은 방법들이 

개발되었다. 가장 단순한 방법으로는 도메인 크기의 통계적 분포(그림 1 

참고)만을 사용하는 DGS(Domain Guess by Size) 방법이 있다 [1]. DGS 는 

모든 도메인 경계 예측 방법들 중에서 가장 빠르기 때문에 일차 근사로써 

가장 좋은 방법이다. 좀더 정교한 방법으로는 PSIPRED 의 단백질 이차 구조 

예측 결과를 이용하는 DomSSEA 방법[3]과 두 도메인을 연결해주는 부분인 

linker(그림 2 참고)를 집중적으로 분석하는 DomCut 방법[4]이 있다. 현재 

가장 뛰어난 결과를 보여주는 방법들은 PSI-BLAST 가 만들어주는 

“위치에(또는 특정 서열에) 의존하는 점수행렬”(position-specific scoring 

matrix; 간단하게 PSSM 이라고 부른다)을 사용하는 방법들이다. PSSM 을 

사용하여 도메인 경계를 예측한 최초의 방법은 DOMAINATION 방법[5]인데, 

약간 조잡한 방법이다. 정교한 방법으로는 PSSM 정보와 신경망(neural 

network) 이론을 결합한 PPRODO(Prediction of PROtein DOmain 

boundaries) 방법[6]이 있다. 이 방법은 친족 관계(homology)가 아주 낮은 

어려운 문제에 대해서도 도메인 경계를 잘 찾아준다.  
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