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본 강의 자료는 한국생명정보학회가 주관하는 BIML 2023 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.



Bioinformatics & Machine Learning (BIML) 
Workshop for Life Scientists, Data Scientists, and Bioinformatians

안녕하십니까?

한국생명정보학회가 개최하는 동계 교육 워크샵인 BIML-2023에 여러분을 초대합니다. 생명정보학 

분야의 연구자들에게 최신 동향의 데이터 분석기술을 이론과 실습을 겸비해 전달하고자 도입한 

전문 교육 프로그램인 BIML 워크샵은 2015년에 시작하여 올해로 9차를 맞이하게 되었습니다. 

지난 2년간은 심각한 코로나 대유행으로 인해 아쉽게도 모든 강의가 온라인으로 진행되어 현장 

강의에서만 가능한 강의자와 수강생 사이에 다양한 소통의 기회가 없음에 대한 아쉬움이 있었

습니다. 다행히도 최근 사회적 거리두기 완화로 현장 강의가 가능해져 올해는 현장 강의를 재개

함으로써 온라인과 현장 강의의 장점을 모두 갖춘 프로그램을 구성할 수 있게 되었습니다.

BIML 워크샵은 전통적으로 크게 인공지능과 생명정보분석 두 개의 분야로 구성되었습니다. 올해 

AI 분야에서는 최근 생명정보 분석에서도 응용이 확대되고 있는 다양한 심층학습(Deep learning) 

기법들에 대한 현장 강의가 진행될 예정이며, 관련하여 심층학습을 이용한 단백질구조예측, 유전체

분석, 신약개발에 대한 이론과 실습 강의가 함께 제공될 예정입니다. 또한 싱글셀오믹스 분석과 

메타유전체분석 현장 강의는 많은 연구자의 연구 수월성 확보에 큰 도움을 줄 것으로 기대하고 

있습니다. 이외에 다양한 생명정보학 분야에 대하여 30개 이상의 온라인 강좌가 개설되어 제공되며 

온라인 강의의 한계를 극복하기 위해서 실시간 Q&A 세션 또한 마련했습니다. 특히 BIML은 각 분야 

국내 최고 전문가들의 강의로 구성되어 해당 분야의 기초부터 최신 연구 동향까지 포함하는 수준 

높은 내용의 강의가 될 것입니다.

이번 BIML-2023을 준비하기까지 너무나 많은 수고를 해주신 BIML-2023 운영위원회의 남진우, 

우현구, 백대현, 정성원, 정인경, 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 연사분께 깊은 감사를 드립니다. 

2023년 2월

한국생명정보학회장 이 인 석



강의개요

Bioinformatics for Cancer Immunotherapy

본 강의에서는 차세대 암 치료 기법으로 떠오르고 있는 면역항암 치료의 원리와, 이를 수행하는 

데에 필요한 다양한 생물정보학 분석 기법을 설명한다. 효율적인 암 면역치료의 기반이 되는 암 

면역 특성과 환경에 대한 분석, 특히 암 유전체 분석, 변이 분석, 항원 분석의 원리를 이해하고 나

아가 이를 다양한 데이터에 활용할 수 있는 기초지식을 다시는 것을 목표로 한다.

  강의는 다음의 내용을 포함한다:

  ⚫ 암 면역치료의 역사와 개요

  ⚫ 암 면역치료의 방법 및 연계된 유전체 분석 기법 

  ⚫ 효과적인 암 정밀 면역치료를 위한 암 면역특성 및 면역환경 분석 기법

  ⚫ 생물정보학 분석 도구 소개

* 참고강의교재: 

  - 유인물 배포 예정

* 강의 난이도: 초급

* 강의: 김상우 교수 (연세대학교 의과대학)



Curriculum Vitae

Speaker Name: Sangwoo Kim, Ph.D.

▶ Personal Info

Name Sangwoo Kim

Title Associate Professor

Affiliation Yonsei Univ. College of Medicine

▶ Contact Information

Address 50-1, Yonsei-ro, Seodaemun-gu, Seoul 03722, Korea

Email swkim@yuhs.ac 

Phone Number 010-3407-9861

Research Interest

Genomic analysis of human disease, Algorithm development

Educational Experience

2002 B.S. in Computer Science, KAIST

2004 M.S. in Bioinformatics, KAIST

2010 Ph.D. in Bioinformatics, KAIST

Professional Experience

2010-2013 Post-doc research fellow, UC San Diego

2014-2019 Assistant Professor, Yonsei University College of Medicine

2020- Associate Professor, Yonsei University College of Medicine
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4. Lee G, Ryu HJ, Choi JW, Kang H, Yang WI, Yang IS, Seo M-K, Kim S* and Yoon SO*, Characteristic 

gene alterations in primary gastrointestinal T and NK cell lymphomas, Leukemia 2019 

33:1797-1832

5. Kim S, Kim HS, Kim E, Lee MG, Shin E-C, Paik S, and Kim S*, Neopepsee: accurate genome- 

level prediction of neoantigens by harnessing sequence and amino acid immunogenicity 

information, Annals of Oncology 2018, 29(4):1030-1036
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Lim SM et al, Communications Biology, in press 
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et al, Briefings in Bioinformatics. 2018
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et al, Cancer Immunology Research. 2014
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, J Cancer Metastasis and Treatment, 2017 
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For genome-level application, the followings should be automated or properly handled: 
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et al, Annals of Oncology, 2018

Neopepsee: accurate genome-level prediction of neoantigens 
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Neopepsee
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Percentile rank:  
rank of the predicted affinity of the given peptide 
sequence among ~400,000 random natural 
peptides

MHC binding affinity in IC50 score is not available for rare HLA alleles.
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• MHC score 
• TAP score 
• Cleavage score 
• Combined score
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IEDB 

Protein sequence local alignment

BLOSUM 100 Matrix
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1. Naïve Bayes and  
2. locally weighted Naïve Bayes

3. Random forest 

4. Support vector machine
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1,113 experimentally  
validated epitopes 

311 wild-type assignable 
epitopes 

Positive dataset (N=311)

Negative dataset (N=14,633)
22,245 common (MAF>0.05), 

non-synonymous SNVs 

reduced to 14,633 
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Classification power of 
Neopepsee  

vs. 
single IC50 threshold and 

single rank threshold 

et al
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6 subjects  
(3 with metastatic melanoma, 3 with NSCLC) 
25/28 teams participated
each team reported 7 to 81,904 candidates 

median 204 
608 were selected and validated (multimer-
based assay) 
37/608 (6%) were immunogenic 
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Derive informative features  
binding affinity, Tumor abundance, Binding stability, Hydrophobicity 
Agretopicity, Foreignness 
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