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Introduction01
CHAPTER.



조현욱, "인체 내 39조 마리 미생물은 유익한 물질 만드는 ‘제2 장기’ ", 중앙일보 , 2017.06.04

Background01

이성규, "인간과 공생하는 미생물의 세계", YTN 사이언스, 2013.10.10



Background01

염현아, "“장내 세균 바꿨더니…” 만성 통증, 치료 실마리 찾았다", 사이언스 조선, 2025.04.26

이종훈, "장내 미생물과노화, 직접적인 연결고리 확인했다", 헬스라이프헤럴드, 2025.04.07



Project Goal01

방대한 마이크로바이옴 데이터를 효율적으로 구조화

다양한 머신러닝 모델 평가 및 시각화

-> 실시간 예측 결과 확인 가능한 반응형 웹을 만들자!
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Datasets02

1. Metadata

- 다양한 질병 정보, 성별, 나이 등의 인간 미생물 정보가 담긴 데이터 (45,242 샘플)

- 총 53가지 질병 그룹으로 분류

metadata (45242, 95)

Genus(17111,2243)

Family(17111,670)

Order (17111, 519)

Class (17111, 291)

Phylum(17111,168)

2. 미생물 데이터

- Phylum, Class, Order, Family, Genus 수준의 각 미생물 데이터

(by 생물학적 분류체계)

- 각 샘플은 미생물 군집의 abundance 값을 포함

+ 생물학적 분류 체계 (taxonomy)

: 생물학에서 생물들을 체계적으로 분류

Phylum(문) -> Class(강) -> Order(목) -> Family(과) -> Genus(속)

ex. 개의 분류: 척삭동물, 포유류, 육식목, 개과, 개속

출처 ) https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/search/studies?query=microbiome



Data Preprocessing02

데이터 정규화

taxonomy 수준 분리

05

Quality Control04

NA/결측치 처리 및 데이터 클렌징

03

02

데이터프레임 병합01



S1 S2 S3

미생물1

미생물2

미생물3

Data Preprocessing02

기존 )

k__Bacteria;p__Actinobacteria;c__Actinobacteria;o__Actinomycetales;f__Actinomycetaceae; … | 풍부도

미생물1 미생물2 미생물3

S1

S2

S3

변경 )

데이터 테이블 전치 및 Taxonomy 별 파일 분리



Data Preprocessing02

Taxonomy 별 tsv 파일로 저장 문제 1. 0 너무 많이 존재
문제 2. 피처 간 발현량 범위 차이가 큼

=> QC 진행



Data Preprocessing(QC)02

① 0값 제거

② IQR기반 필터링

● 모든 샘플에서 검출되지 않은 taxon 삭제
● 모든 taxon 카운트 합이 0인 샘플 삭제

● IQR이 낮다 -> 관측 오류/ 변별력 x
● IQR이 크다 -> 발현량 차이, 유용한 정보



Data Preprocessing (Normalization)02

상대풍부도구하기

POINT. 01 POINT. 02

TMM 정규화

POINT. 03

CpmLog 변환

샘플 간 총 카운트 차이를 보정하고, 
각 taxon이 전체에서 차지하는 비율을 구함

각 샘플의 taxon 카운트를

그 샘플 전체 카운트로 나눈 백분율

라이브러리 크기(총 리드 수) 차이를 보정
로그 변환을 통해 값의 분포를 안정화

스케일을 맞추기 위해

샘플 간 compositional bias 보정

샘플 간 로그 비율을 보고

극단치를 걸러낸 뒤 평균을 내어

정규화 계수를 산출하는 방법



Data Preprocessing02

전) 후)



Model02

"총 14가지 머신러닝 기반 분류기를 사용하여 노화성 질병 예측 성능을 비교 수행"

트리기반

extraTrees

ranger

randomForest

ordinalRF

부스팅

xgbTree

gbm_h2o

LogitBoost

선형모델

regLogistic

slda

서포트벡터머신

svmLinear

svmPoly

기타앙상블

RRF

wsrF

LMT
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Evaluation03

- K-fold Cross-Validation
5-fold CV 를 사용.



Evaluation03

3가지 파일 제작

1. Confusion.matrix.14.models.tsv

모델×Taxon별로 실제 클래스 대비 예측 횟수를 기록

2. bestModel.byClass.tsv

모델×Taxon별 각 클래스에 대한 민감도 정리

3. bestModel.resamples.tsv

모델×Taxon별 10-fold 재샘플링 과정의 Accuracy 값 기록

민감도와 정확도에 집중 => 정확도 “전반적 맞춘 비율” + 민감도 “놓치는 환자 비율”



DashBoard & Analysis03

"웹 기반 인터랙티브 마이크로바이옴 분석 및 예측 플랫폼 개발"

① 전체 모델 성능 비교 탭

: 모든 모델·Taxon 조합의 Accuracy 분포(박스플롯)

및 평균·표준편차 테이블 제공

=> 어떤 모델이 정확도 분포가 가장 높고 안정적인지 확인

extraTrees가 정확도가 가장 높았음



DashBoard & Analysis03

"웹 기반 인터랙티브 마이크로바이옴 분석 및 예측 플랫폼 개발"

② 질병별 민감도 탭

: 선택한 모델·Taxon에서 상위 N개(기본 20개) 질병의

Sensitivity 막대그래프

모델이 특히 잘 찾아내는 질병은 무엇인지,

Taxon 레벨에 따른 질병별 탐지 강점 차이 확인 가능



DashBoard & Analysis03

"웹 기반 인터랙티브 마이크로바이옴 분석 및 예측 플랫폼 개발"

③ 혼동 행렬

: 특정 모델·질병(ref)에 대한 예측(pred) 분포 상위 10개를

집계한 막대그래프

해당 질병을 예측할 때 주로 어떤 다른 질병과 혼동하는지를

통해 모델의 혼동 패턴, 질병 간 유사성 단서, 데이터·모델

개선 포인트 등을 분석 가능



DashBoard & Analysis03

"웹 기반 인터랙티브 마이크로바이옴 분석 및 예측 플랫폼 개발"

④ 미생물 분포

: 선택한 Taxonomy 레벨의 원시/정규화 OTU 테이블을

인터랙티브하게 탐색

민감도·정확도 높은 질환에서 특징적으로 높거나 낮은

분류군 찾기

Ex) Phylum Bacteroidetes가

Alzheimer’s·Parkinson’s에서높다면, 이분류군이

바이오마커후보



DashBoard & Analysis03

"웹 기반 인터랙티브 마이크로바이옴 분석 및 예측 플랫폼 개발"

⑤ 전체 클래스 정확도 요약

: 선택 모델의 클래스별 정확도를 Top 20까지

바 차트로 시각화

모든 질병에 대한 “정확도 순위”를 확인

모델이 약한 질병을 빠르게 식별 및 개선 포인트 도출



DashBoard & Analysis03

"웹 기반 인터랙티브 마이크로바이옴 분석 및 예측 플랫폼 개발"

⑥ 샘플 메타데이터

: 원본 메타데이터를 DataTable로 제공



DashBoard & Analysis03

"웹 기반 인터랙티브 마이크로바이옴 분석 및 예측 플랫폼 개발"

⑦ 질병 예측

: 사용자가 보유한 신규 데이터를 입력하면

학습된 Taxon 모델이 질병을 예측해 주는 기능

임시로, 선택된 Taxon 모델에 대해

테스트셋에서 랜덤 3개 샘플을 추출해서

결과 확인하는 형식으로 구현
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Summary & Future work04

2. 분류학 계층을 그래프 구조로 모델링하여, Graph Neural 
Network 기반의 multi-view learning으로 확장

1. 머신러닝을 넘어 딥러닝 아키텍처를 도입해 미생물
데이터의 비선형성·상관관계를 심층 학습

FUTURE 
WORK

3. 직관적 Shiny 대시보드로 의료진·연구자가 실시간으로 결과를
시각화·분석 가능

2. 다양한 머신러닝 모델을 비교·평가해 최적의 예측 모델 도출

1. 마이크로바이옴 데이터를 활용해 노화성 질환 예측

SUMMARY

3. 미생물 관련 연구 확장



Thank you


