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요  약  단백질은 생물체의 주요 구성성분중의 하나로서 세포안에서 각종 화학반응의 촉매 역할을 담당하거나. 항체
를 형성하여 면역을 담당하는 등 중요 역할을 수행한다. 단백질의 기능은 단백질 분자들의 사슬이 3차원 구조를 형성
하면서 결정이 되기 때문에 단백질의 3차원 구조에 대한 연구는 매우 중요하다. 본 연구에서는 두 개의 단백질 3차원 
구조를 하나의 화면에서 비교, 관찰할 수 있는 그래픽 도구를 개발하였다. 개발된 도구는 단백질의 3차원 구조를 보
여줄뿐 만 아니라 각종 비교 데이터를 제시하여 연구자들의 비교, 관찰이 용이하도록 지원한다.

Abstract  Proteins are one of essential part of organisms; many proteins are enzymes that catalyze biochemical 
reactions and are vital to metabolism. Researching for 3D structure of proteins is important because functions of 
proteins are determined by 3D structure of them. In this study, we developed graphic tool that supports 
comparison and observation of the two proteins' 3D structure in the single screen. It also supports some 
comparison data to help researcher's easy comparison and observation works.   
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1. 서론 

1990년 미국의 국립 보건원(NIH)과 에너지부(the U.S. 
Department of Energy)는 공동으로 인간유전체사업(HGP; 
Human Genome Project)을 시작하였으며, 2001년 2월 
HGP와 셀레라제노믹스사는 공동으로 인간의 전체 유전
자에 대한 지도를 완성하였다고 공식 발표하였다. 이후 
인간 게놈(genome)에  대한 연구는 유전자 서열을 알아
내는 단계에서 알려진 서열로부터 유용한 정보를 얻어 
내려는 포스트 게놈 (post genome) 시대에 들어서게 되었다. 

DNA는 유전과 관련된 정보를 가지고 있는데 이는 
RNA로 전사(transcription)되고 다시 번역(translation)과
정을 거쳐 단백질을 생성하게 된다. 단백질은 주로 아미
노산(Amino Acid)이라고 불리우는 분자들의 결합으로 
구성이 되며, 아미노산은 표 1과 같이 20종이 존재한다. 

단백질은 그 역할에 따라 구조 단백질(structural protein), 
효소(enzyme), 조절 단백질(regulatory protein), 수송단백
질(transport protein)로 분류 되며 생물체 내의 구성 성분, 
세포 안의 각종 화학반응의 촉매 역할(효소), 항체를 형
성하여 면역을 담당하는 등 여러 가지 형태로 중요한 역
할을 수행한다[1]. 

단백질이 만들어지는 과정은 다음과 같다. RNA의 정
보에 따라 아미노산이 만들어지고, 만들어진 아미노산들
은 정해진 순서대로 폴리펩티드 사슬이라고 불리는 1개
의 줄로 연결된다. 각 종류의 단백질은 독특한 아미노산 
서열을 가지며 이런 순서를 단백질의 1차 구조라 한다. 
단백질의 2차 구조는 1차구조의 사슬이 나선 또는 병풍 
구조로 접히거나 꼬이면서 만들어진다. 3차구조는 2차구
조의 단백질 사슬이다시 구부러지고 접혀짐으로 형성되
며, 정도의 차이는 있지만 대부분 구형(球形)을 이루게 
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된다. 헤모글로빈과 같은 일부 단백질은 하나이상의 단백
질 소단위가 모여 형성되는데, 이러한 공간적 구조를 4차 
구조라 한다. 단백질의 3차 구조부터 단백질 고유의 특성 
및 기능을 나타내게 된다.

단백질에 대한 연구가 중요한 이유는 단백질이 생명활
동과 관련된 핵심적인 역할을 수행하기 때문이며, 각종 
질병과도 관련이 있고 신약의 개발과도 깊은 관련성을 
가지고 있다. 생물정보학(bioinformati- cs) 분야에서는 1
차원의 아미노산 서열 정보로부터 3차원 구조를 예측하
는 연구를 활발히 진행하고 있다. 그 이유는 아직도 기능
이 알려지지 않은 단백질의 종류가 매우 많고, 단백질의 
3차원 구조가 기능과 밀접한 연관을 가지고 있기 때문이
다. 그러나 단백질의 1차원 구조가 3차원구조로 되는 과
정에는 매우 많은 변수들이 관여하기 때문에 예측이 쉽
지 않다.

본 연구는 아직 국내에 활성화 되지 않은 3D 그래픽 
기반의 단백질 구조 비교 연구에 기여하는 것과 그래픽 
기반과 텍스트 기반으로 양분되어 있는 분석도구들에 대
해 통합 도구를 제시하는 것을 목적으로 시작하였다. 본 
논문에서는 이미 알려진 단백질의 3차원 구조 데이터를 
활용하여 두 개의 단백질간의 3차원 구조를 비교하고 관
찰할 수 있는 도구의 개발내용을 제시한다. 단백질의 3차
원 구조를 관찰할 수 있는 도구로는 Jmol, WebMol 등 다
수의 알려진 3차원 그래픽 도구들[12]이 있으나 단일 단
백질에 대한 구조만을 보여주기 때문에 단백질간 구조 
비교를 위해서는 단백질별로 도구를 각각 실행시켜서 비
교를 해야하는 등 불편이 있었다. 또한 텍스트에 기반한 
비교분석 도구들[12,13]도 있으나 입력 및 출력 결과가  
텍스트로 표시되기 때문에 3차원 구조와 연관지어 결과
를 해석하는데 어려움이 있었다. 본 연구에서는 하나의 
화면에 두 개의 단백질 구조를 표시하고, 두 단백질의 구
조 비교를 위한 추가 데이터를 제공함으로써 연구자가 
편리하게 단백질간 구조를 비교 관찰할 수 있도록 하였
다.

[그림 1] 아미노산의 일반적인 구조

[그림 2] 단백질의 3차원 구조

아미노산 이름 약자 기호
알라닌 Ala A

시스테인 Cys C

아스파르트산 Asp D

글루탐산 Glu E

페닐알라닌 Phe F

글리신 Gly G

히스티딘 His H

이소루신 Ile I

리신 Lys K

류신 Leu L

메티오닌 Met M

아스파라긴 Asn N

프롤린 Pro P

글루타민 Gln Q

아르기닌 Arg R

세린 Ser S

트레오닌 Thr T

셀레노시스테인 Sec U

발린 Val V

트립토판 Trp W

[표 1] 아미노산의 종류와 이름

2. 개발의 필요성 및 관련 연구

서론에서 설명한 바와 같이 단백질의 3차원 구조는 단
백질의 기능과 밀접한 관계가 있기 때문에, 단백질의 구
조를 비교 분석함으로써 구조의 차이와 단백질의 기능의 
차이와의 관계를 알아낼수도 있고, 이를 바탕으로 구조가 
알려지지 않은 새로운 단백질에 대해 1차 서열 데이터로
부터 구조 및 기능을 예측하는데에도 사용할 수 있다. 단
백질에 관한 데이터 및 3차원 구조에 대한 정보를 얻기 
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위해서는 일반적으로 ‘RCSB Protein Data Bank' 웹사이
트[2]를 이용한다. 2009년 4월 현재 이곳에서는 약 5만 7
천건의 단백질 구조 정보가 등록되어 있고, 각종 검색 도
구 및 3차원 구조를 관찰할 수 있는 도구를 지원하고 있다. 

검색한 단백질 구조 데이터에 대해 3차원 구조를 보기 
위해서는 Jmol, WebMol 등의 도구가 사용된다. Jmol[3] 
은 어떤 물질의 3차원 화학구조를 볼 수 있도록 해주는 
도구로서 Java로 작성되어 웹페이지 내에서, 혹은 독립된 
프로그램으로 다운로드 받아 사용할 수 있다. WebMol 
[4]은 Drick Walther 에 의해 개발된 프로그램으로 단백
질의 3차원 구조를 전문적으로 보기 위한 도구로서 Jmol
에서 제공하지 않는 상세한 부분까지도 보여 준다. 그림 
3과 그림 4는 동일한 단백질 데이터를 가지고 Jmol 과 
WebMol 도구로 관찰한 결과이다. Jmol 과 WebMol 외에
도 KiNG Viewer, Rasmol Viewer, Swiss-PDB Viewer 등 
다양한 형태의 도구를 이용할 수 있다[12].

[그림 3] Jmol 화면의 예

[그림 4] WebMol 화면의 예

앞에서 설명한 도구들은 3D 그래픽에 기초하여 단일 
단백질 구조를 관찰하기 위한 목적으로 개발되었다. 이와
는 달리두개의 단백질 구조에 대해 텍스트 기반의 정보
를 제공하는 도구들이 있다. C-alpha Match, FlexProt, 
MultiPro 등[13]이 그것인데 주로 두 개의 단백질 구조에 
대한 비교 데이터와 아미노산 서열에 대한 정렬
(alignment) 작업을 지원한다. 그림 5는 [14]에서 제공하
는 도구의 정렬 결과 화면이다.  

[그림 5] 두 개의 단백질 서열에 대한 정렬 결과

3D 기반 도구들은 하나의 단백질 구조만을 볼 수 있도
록 하기 때문에 두 개 이상의 단백질 구조를 비교하고자 
하는 경우에는 불편함이 따른다. 연구자는 비교하고자 하
는 단백질에 대해 각각 프로그램을 실행하여 비교 관찰
을 해야 한다. 또한 제시된 도구들은 하나의 단백질에 대
해서만 상세 정보를 제공하기 때문에  두 개 이상의 단백
질을 비교하는 경우, 비교 데이터를 찾거나 만드는 일은 
연구자의 몫이 된다. 또한 텍스트 기반 도구들은 텍스트 
데이터만을 제공하기 때문에 3차원 구조를 알기 어렵다.

본 연구에서는 새로운 도구의 개발을 통해 두 개의 단
백질에 대해 3차원 구조를 하나의 화면에 보여주는 것은 
물론, 두 단백질에 대한 비교 데이터를 보여줌으로써 관
찰자가 두 단백질의 구조상 차이를 쉽게 알 수 있도록 하
였다. 특별히 3차원 구조간의 유사도를 유추할 수 있는 
RMSD 지수를 계산하여 보여줌으로써 구조간 유사도를 
수치화된 데이터로 알 수 있도록 하였다. 구체적인 개발 
내용에 대해서는 3절에서 서술한다.

3. 비교 관찰 도구의 개발

3.1 개발 환경

3D 그래픽 도구들은 대체로 Java 또는 윈도우 기반의 
C 언어로 개발이 되나, Java 환경이 우세한 편이다. 그 이
유는 Java 로 개발된 도구들은 쉽게 애플릿 형태로 변환
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되어 Web 브라우저로 실행할 수 있기 때문이다. 개발도
구를 다수가 공유하도록 하기 위해서는 Web에서 실행되
는 형태가 유리하다. 또한 Java에는 BioJava라고 하는 
API 라이브러리가 제공되어 생명정보학 관련 애플리케
이션을 쉽게 작성할 수 있도록 지원한다.

본 연구에서는 Java를 이용하여 단백질 3차원 구조 비
교 관찰 도구를 개발하였다. 기본적인 Java 프로그래밍 
환경은 JDK 1.6을 이용하였으며, 3차원 그래픽을 처리하
기 위해서 Java 3D 라이브러리[11]를 이용하였다. 또한 
단백질 구조 데이터로부터 자료를 읽어오고 처리하기 위
해서 BioJava 라이브러리를 이용하였다.

▪ JDK 1.6
▪ Java 3D 
▪ BioJava 1.6.1

본 논문에서 PBD 파일의 3차원 좌표를 읽어들여 3D 
그래픽으로 표현하는 부분은 참고문헌 [6]의 PDBViewer 
소스 코드를 참고 하였다. 참고한 소스 코드는 Java 및 
Java 3D를 이용하여 단일 단백질 구조를 3차원으로 관찰 
및 분석을 할 수 있도록 개발되었으며 10개의 클래스로 
구성되어 있는데, 주요 클래스는 표 2와 같다. 

class명 설명

AtomObject

PBD 파일에서 단백질을 구성하는 각 분
자들에 대한 정보인 ATOM, HETATM 

항목 내용을 저장

HelixObject
PDB파일에서 HELIXdp 대한 정보를 저
장

ThreeD

Model

AtomObject 및 HelixObject 객체를 필
드로 가지고 있는 Canvas3D를 통해 3차
원 그래픽을 표현

PDBViewer
프로그램의 주화면 구성, 각종 이벤트 
처리

Protocol
단백질 구조 표현방법, Cain의 색상, 확
대/축소에 대한 속성 지정

PickMouse
마우스 클릭을 통해 3차원 공간에 표시
된 객체를 선택

TransModel
3차원 공간에 표시된 객체를 이동하는 
메소드 구현

[표 2] PDBViewer 의 구성 클래스

Java3D는 3D 애플리케이션 개발을 위한 Java API 클
래스들의 집합으로서 3차원 객체의 표현 및 세련된 렌더
링이 핵심기능이다. 본 논문에서 참조한 PDBViewer도 
Java3D API를 이용하여 3차원 그래픽을 구현하였다. 표 

3은 개발에 이용한 주요 Java3D 클래스에 대한 설명이다.

class명 설명

Canvas3D 렌더링을 위한 3D 캔버스를 제공

SimpleUniverse

Java3D는 3차원 객체를 표현하기 위
해 가상우주(virtual universe)라는 개
념을 도입하였는데, 이를 사용하기 
쉽게 단순화한 것이 SimpleUniverse 

이다.

TransformGroup
3차원 객체의 이동이나 회전과 같은 
기하학적 변형을 처리

[표 3] 개발에 이용된 주요 Java3D 클래스 

BioJava 는 바이오 데이터 및 프로그램을 편리하게 다
루기 위한 Java API 클래스의 모음으로 약 80여개의 패
키지와 1000개 이상의 클래스로 구성되어 있다. 본 연구
에서는 PDB 파일을 읽고 파싱(parsing)하여 필요한 정보
를 얻는데 BioJava를 이용하였으며 참조한 클래스는 표 4
와 같다.

class명 설명

PDBFileReader PDB 파일을 읽고 파싱한다

Structure
파싱한 객체로부터 파일 구조 정보를 
얻는다

Chain
Structure 객체부터 Chain 정보를 추
출하고 다룬다

Group
Structure 객체로부터 Group 정보를 
추출하고 다룬다

Atom
Structure 객체로부터 Atom 정보를 
추출하고 다룬다

[표 4] 개발에 이용된 BioJava 클래스 

3.2 단백질 구조 데이터

RCSB Protein Data Bank 는 연구자들이 단백질 3차원 
구조 데이터를 활용할 수 있도록 하기 위해서 표준화된 
형태의 데이터 파일(PDB 파일)을 다운받아 사용할 수 있
도록 지원하고 있다. 이 파일의 포맷에 대한 해설은 참고
문헌 [5]에서 찾아볼 수 있다. 

PDB 파일은 다양한 형태의 레코드들로 구성되어 있
다. 표 5는 주요레코드에 대한 설명이다. 그림 6은 PDB 
파일의 내용 일부를 보여준다. 본 연구에서는 연구자가 
RCSB Protein Data Bank 로부터 비교를 원하는 PDB 파
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[그림 7] PDB구조 비교관찰 도구 화면 

일을 내려받아 저장한 것으로 가정하고, 프로그램에서 그
러한 파일을 읽어들여 3차원 구조 정보 및 비교 정보를 
보여줄 수 있도록 하였다.

Record

 Type
설명

ATOM
단백질 분자를 구성하는 각 원자들의 이름
과 3차원 위치를 나타내는 좌표값을 기술 

HETATM

단백질을 구성하는 분자들중 비표준 분자
(아미노산, 핵산을 제외한 분자))들에 대한 
좌표를 기술

TER
잔기(residues)들의 체인(chain)이 끝났음을 
나타냄. 

HELIX
3차원 그래픽에서 나선에 해당하는 부분
에 대한 개수 및 위치 정보를 기술

SEQRES

3차원 구조를 구성하는 체인(chain)의 개
수와 체인에 포함된 아미노산의 종류를 기
술함 

HEADER
PDB 등록번호, 단백질이름, 등록일자 등
을 기술

[표 5] PDB 파일의 주요 레코드 타입

[그림 6] PDB 파일의 일부

3.3 비교분석 도구의 구현

본 연구에서 구현한 도구의 화면은 그림 7과 같다. 개
발된 도구는 2개의 PDB 파일을 읽어들여 화면 좌우에 3
차원 그래픽 데이터를 보여주며, 마우스로 그래픽 데이터
를 원하는 방향으로 회전시켜가며 관찰할 수 있다. 3차원 
그래픽 부분은 Java 3D 라이브러리가 많이 사용되었다. 
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화면 하단에는 두 개의 단백질 구조에 대한 비교 데이터
를 표시하였다(chain, amino acid, hetatom, nucleotide, 
RMSD, 6개 항목). RMSD를 제외한 나머지 5개 정보는 
BioJava 라이브러리를 이용하여 PDB 파일로부터 추출하
였다. 각 비교 항목의 의미는 다음과 같다.

▪chain : 단백질의 단위구조를 형성하는 체인의 개수. 
단백질의 단위구조는 하나 또는 그 이상의 체인으로 
구성된다.

▪amino : 체인을 형성하는 분자중 아미노산의 개수. 
체인을 형성하는 분자는 아미노산(amino), 핵산
(nucleotide), 기타(hetatom)로 구성되는데 일반적으
로 아미노산이 가장 많다.

▪hetatom : 체인을 형성하는 분자중 아미노산, 핵산을 
제외한 분자의 수

▪nucleotide : 체인을 형성하는 분자중 핵산의 갯수
▪RMSD : 두 개의 3차원 구조의 유사도를 나타내는 
지수

3.4 RMSD

본 연구에서는 RMSD 지수[7]를 이용하여 두 개의 단
백질의 3차원 구조간의 유사성을 계산하였다.

n = 원자들의 갯수

dt = 두 개의 구조에서 t번째 대응하는 

     두 개의 원자간 거리

RMSD는 Root Mean Square Deviation 의 약자로서 기
본 원리는 두 개의 단백질 3차원 구조에서 서로 대응하는 
원자간의 거리를 구해 이들의 평균값을 구한 것으로 
RMSD 지수가 0 에 가까울수록 구조적 유사도가 높다는 
것을 의미한다. 

본 연구에서는 대응하는 원자들간의 거리를 계산하기
에 앞서서 니들만-분쉬 알고리즘(Needelman-Wunsch 
algorithm)[8-10]을 사용하여 두 단백질의 아미노산 분자 
서열을 정렬(alignment)함으로써 원자간 거리 계산시 보
다 연관성이 있는 원자들이 대응될 수 있도록 하였다. 그
림 8은 서열 정렬의 예이다.

아미노산 분자 서열을 정렬한 다음의 절차는 상호 대

응하는 각 분자를 구성하는 원자들 사이의 거리를 구하
는 것인데, 하나의 분자는 10~20 개의 원자로 구성이 되
므로 각각의 원자들간 거리를 구하는 것은 번거로운 일
이다. 본 연구에서는 계산의 단순성을 위해 분자를 구성
하는 원자들중 3차원 구조의 뼈대를 형성하는 Cα 원자(그
림 1에서 H와 에 연결된 C 원자)들간의 거리만을 계산
하였다. 그림 9와 그림 10은 세 개의 단백질에 대한 구조 
비교 데이터의 산출 결과를 보여준다. 그림 9와 그림 10
을 보면 직관적으로 A,B 가 A,C 에 비해 구조적으로 더 
유사함을 알 수 있고 수치 데이터 및 RMSD 지수상으로
도 확인됨을 알 수 있다.

▸두 개의 서열 데이터

  attatcc, atttatcc

▸정열 결과

  

[그림 8] 서열 정열의 예
 

 

         A                    B

chain amino hetatom nucleotide helix RMSD

A 0 163 136 0 1
15.64

B 0 154 157 0 8

 A : HYDROLASE(O-GLYCOSYL)

 B : OXYGEN TRANSPORT (102m)

[그림 9] 구조 비교 결과의 예 1
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항목 3D 그래픽 기반 도구 텍스트 기반 도구 본 논문에서 제안한 도구

주요 도구
Jmol, WebMol,

RASMOL, NOC, 

mmPDBViewer,

VMD,WPDB

C-alpha Match,

FlexProt, MultiProt, MASS,

STACCATO

PDB Comparison 

Viewer 1.0

주 개발 목적
단일 단백질 구조에 대한 3차
원 구조의 분석과 관찰

두 개의 단백질 구조에 대한 아미
노산 서열 비교, 정열(alignment), 

유사도 데이터 제시

두 개의 단백질 구조에 대한 3

차원 구조 동시 비교 관찰,

아미노산 서열 비교,

유사도 데이터 제시

두 개의 단백질 
구조에 대한 비
교가능 항목

단백질 1차 구조 및 2차 구조, 

3차원 구조1)

아미노산 서열의 정렬 결과, 서열 
일치도(sequence identity), RMSD 

지수

단백질 1차 구조 및 2차 구조, 

3차원 구조, chain, amino 등 주
요 구성 요소 데이터, RMSD 

지수

[표 6] 기존 도구들과의 비교

 

         A                    C

chain amino hetatom nucleotide helix RMSD

A 0 163 136 0 1
44.76

C 4 574 227 0 32

 A : HYDROLASE(O-GLYCOSYL)

 C : OXYGEN TRANSPORT (4HHB))

[그림 10] 구조 비교 결과의 예 2

3.5 기존 도구들과의 비교

표 6은 기존의 도구들과 본 연구를 통해 제안된 도구
를 비교한 내용이다. 기존의 도구들은 그 수가 많고 각 
도구별로 조금씩 특징이 있기 때문에 기존 도구들을 3D 
그래픽 기반 도구와 텍스트 기반 도구로 분류하고 분류
별 대표 특성을 가지고 비교하였다. 표에서 알 수 있는 
바와 같이 본 논문에서 제안한 도구는 3D 기반 도구와 
텍스트 기반 도구의 특성을 종합하였으며, 기존의 3D 기
반 도구가 단일 단백질에 대한 구조만을 보여주는 단점
을 극복 하였다.

그림 11은 동일한 PDB 파일에 대한 논문의 개발 도구
와 Jmol 의 3D 이미지 비교이다. 전체 구조와 윤곽에 있

1) 3D기반 도구는 단일 단백질 구조에 대한 정보만 제공하기 때문에 

도구를 두 번 실행하여 비교한 것으로 가정

어서는 유사하나, 제안된 도구는 Jmol 에 비해 체인이 부
드럽지 못하고, 체인과 나선의 접점 부분이 매끄럽지 못
하다. 또한 나선의 회전 방향이 표시되지 못하고 있어 향
후 개선 과제로 남아 있다. 

  

(a) 제안된 도구          (b) Jmol

[그림 11] 제안된 도구의 3D 이미지 비교
  
본 논문에서는 두 개의 단백질 구조에 대한 비교 데이

터를 표시하고 있으며 그중 중요한 것이 RMSD 이다. 
RMSD 는 계산 방식에 따라 절대값에 있어서 차이가 나
기 때문에 절대값 자체는 큰 의미가 없고 절대값 간의 차
이가 의미가 있다. 표 7은 그림 9 및 그림 10에 있는 단백
질 구조에 대한 RMSD 값과 동일 구조에 대해 기존의 도
구에서 계산한 값을 비교하여 보여준다. 기준 구조 파일
은 PDB ID : 102L을 사용하였고 이에 대해 5개 구조 파
일과 비교하였다. 비교 대상도구는 CE [14]를 사용하였
다. 표에서 보는 바와 같이 동일 비교 대상에 대하여 절
대값은 다르지만 동일한 증가 패턴을 보이고 있음을 알 
수 있다. 이는 본 논문에서 RMSD 공식을 적절히 구현하
였음을 의미한다.
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1 2 3 4 5

제안된

도구
0.19 0.28 43 44 51

CE 0.2 0.3 3.9 4.3 9.1

[표 7] RMSD 값의 비교 

(1-239L, 2-200L, 3-1PRB,  4-1GAB, 5-12CA)

4. 결론

단백질의 3차원 구조를 분석하고 관찰하는 일은 생물
정보학 분야에서 매우 중요한 작업중의 하나이다. 이러한 
작업을 위해 많은 도구들이 개발 되었으나 국내에서는 
아직 이렇다 할 결과를 내어놓지 못하고 있는 실정이다. 
또한 기존에 개발된 도구들을 그래픽 기반과 텍스트 기
반으로 양분되어 비교 결과를 종합하여 검토하는데 어려
움이 있었다. 본 연구에서는 두 개의 단백질 3차원 구조
를 비교하고 관찰할 수 있는 그래픽 도구를 개발하였다. 
기존 3D 도구들의 문제점을 보완하여 하나의 화면에서 
두 개의 3D 이미지를 비교할 수 있도록 하였으며, 텍스트 
도구들에서 제공하는 비교 데이터를 함께 제공하여 비교
분석 작업의 효율성을 높였다. 아직은 기초적인 수준의 
비교 데이터만을 제공하지만 향후 연구개발을 통해 보다 
유용한 정보를 제공할 예정이다.
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