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본 강의 자료는 한국생명정보학회가 주관하는 BIML 2025 워크샵을 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 행위자 본인에게 있음을 알립니다.



KSBi-BIML 2025
Bioinformatics & Machine Learning(BIML) Workshop for Life Scientists

한국생명정보학회가 주최하는 BIML-2025 동계 Bioinformatics & Machine Learning 교육 워크숍에 

여러분을 초대합니다.

BIML 워크숍은 생명정보학 연구자들이 최신 인공지능 기반 분석 기술과 바이오 데이터 분석 

기법을 이론과 실습을 통해 체계적으로 배울 수 있는 전문 교육 프로그램입니다. 2015년에 

시작된 BIML 워크숍은 올해로 11년 차를 맞이하며, 국내 생명정보학 분야의 최초이자 최고 수준의 

교육 프로그램으로 자리 잡았습니다. 이번 워크숍은 크게 인공지능바이오(AI바이오) 분야와 

디지털바이오 분야, 두 분야로 구성됩니다.

AI바이오 분야에서는 생명정보 분석에 폭넓게 응용되고 있는 다양한 인공지능 기반 자료 모델링 

기법을 다룰 예정입니다. 특히, 인공지능 심층학습을 활용한 단백질 구조 예측, 유전체 분석, 

신약 개발에 대한 이론 및 실습 강의가 진행됩니다.

또한 디지털바이오 분야에서는 단일세포오믹스, 공간오믹스, 메타오믹스에 대한 강의도 마련

되어 있어, 연구자들의 분석 역량 강화에 실질적인 도움을 줄 것으로 기대됩니다.

또한, 올해도 생명정보학 기술의 다양화에 발맞춰 온라인 강좌를 대폭 확대했습니다. 올해는 

무료 강좌 5개를 포함한 총 35개 이상의 강좌가 개설되며, 연구 주제에 맞는 강좌 추천과 

강연료 할인 혜택도 제공합니다. 

BIML-2025는 국내 주요 연구 중심 대학의 전임 교수 및 각 분야 최고 전문가들의 강의로 구성

되어 있으며, 기초 이론부터 최신 연구 동향까지 아우르는 심도 있는 교육의 장이 될 것으로 

확신합니다.

여러분의 많은 관심과 참여를 기대합니다!

2025년 2월

한국생명정보학회장 류 성 호



강의개요

Best practice for cancer immunity analysis

면역관문억제제를 포함한 면역항암치료는 현대 암 연구와 치료의 패러다임을 혁신적으로 변화시

키고 있지만, 기존 치료와 마찬가지로 모든 환자에게 동일한 효과를 보이지는 않는다. 이에 따라 

면역 저항성을 예측하고 극복하는 것이 중요한 도전 과제로 부각되고 있다. 이를 해결하기 위해서

는 암 조직의 복잡성을 깊이 이해할 필요가 있다. 기존 연구가 암 세포의 유전적 이질성에 초점을 

맞추어 진행되었다면, 최근에는 암 조직 및 그 주변에 분포하는 다양한 면역세포의 기능과 역할에 

중점을 둔 연구가 활발히 진행되고 있다. 특히, 암과 면역계의 복잡한 상호작용을 이해하는 것은 

암 면역(cancer immunity)을 이해하는 데 핵심적이며, 이를 위해 단일세포 오믹스(single cell 

omics)와 공간 오믹스(spatial omics) 분석 기술이 빠르게 발전하고 있다.

본 강의에서는 암 면역 분야에서 암세포와 면역세포 간의 상호작용을 분석한 최신 연구 사례를 

방법론과 결과 해석에 중점을 두어 소개하고자 한다. 강의는 암 세포 면역성의 핵심인 신생항원 

예측, 종양 침윤 면역세포의 특성화, 그리고 암세포와의 상호작용을 다룬 연구 내용을 포함한다. 

해당 연구들은 exome-seq 및 RNA-seq 등 암 조직의 bulk sequencing data에서부터 scRNA-seq 

등의 단일세포 오믹스(single cell omics) 데이터와 spatial transcriptomics 등의 공간 오믹스

(spatial omics) 데이터를 포괄적으로 다루고 있다. 최종적으로는 암 조직에서 나타나는 cellular 

ecosystem을 특정하고, 이를 암 연구와 치료에 활용할 수 있는 분석 기술을 학습하는 것을 목표로 

한다.

강의는 다음의 내용을 포함한다:

  ⚫ Cancer immunity 주요 요소 및 기전

  ⚫ Exome-seq 데이터를 활용한 HLA typing과 HLA-peptide binding prediction을 통한 신생항원 

예측

  ⚫ RNA-seq 데이터를 기반으로 한 digital cytometry 추론을 통한 면역미세환경 분석

  ⚫ Single cell 및 spatial omics 데이터를 기반으로 한 세포 상태 궤적(cell status trajectory 

dynamics) 및 세포 간 상호작용(cell-cell interaction) 분석을 통한 세포 생태계(cellular 

ecosystem) 해석

* 강의 난이도: 초급

* 강의: 김권일 교수 (경희대학교 생물학과)
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CCancer immunity    : Cancer-Immunity Cycle 
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1.  (neoantigen) :   

  
 
2.  (antigen presentation): Dendritic cells (DC)   

     T cell   
 
3. T cell    (T cell priming and activation): Lymph 
node  DC    T cell  cancer cell   
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4.  T cell     (Tumor infiltration): 

 T cell    tumor microenvironment (TME) 
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5. Cancer cell : T cell  cancer cell   
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Cancer immunity    : Tumor Microenvironment, TME 
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 (Tumor Microenvironment, TME)    
 

 
- Dendritic cells, DCs: Cancer neoantigen  T cell   
- Cytotoxic T lymphocytes, CTLs:    

 immune cell 
- Natural killer cells, NK cells: Cancer cell    

    
- Regulatory T cells, Tregs:      T cell 
- Macrophages: TME    , cancer cell 

   
 
 
Cancer cell  TME        

   
 
-   (immunosuppression): immune cell  crosstalk  

          
   

-  (angiogenesis):     
    

-    (extracellular matrix, ECM):    
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CCancer immunity    :  
Neoantigen and immune checkpoint inhibitor (ICI) therapy 
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Immune checkpoint (IC)     , 
     

- CTLA-4 (Cytotoxic T-lymphocyte-associated protein 4): T cell 
  IC 

- PD-1 (Programmed cell death protein 1): T cell   
  IC 

- PD-L1 (Programmed death-ligand 1): PD-1   T 
cell    IC ligand 

 
 

 (neoantigen)  cancer cell   mutation 
     

-  :      
        

-   :  ,  cancer vaccine  T cell 
therapy    

Cancer immunity    : TME and ICI therapy 
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#Immune contexture = cellular ecosystem(niche) 
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CCancer immunity        pipelines 
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Cancer immunity        pipelines 
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CCancer immunity       data 
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- TCGA (The Cancer Genome Atlas): 30       ,  
 ,          

- COSMIC (Catalogue of Somatic Mutations in Cancer):     
    

- cBioPortal:      , ,     . 
cBioPortal           

     
- IEDB (Immune Epitope Database and Analysis Resource):    

epitope        
- ImmGen (Immunological Genome Project):       

      
 

Cancer immunity       data 

10 

- TCIA (The Cancer Immunome Atlas): 20     
   ,     

 . TCIA    , HLA  (  ), 
neoantigen,   , GSEA   ,   

   . ,  ,    
 ( :  )    

- iAtlas: 33     10,000   TCGA   
       . iAtlas  , 

      ,    
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CCancer immunity       analysis tool 
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Cancer immunity       analysis tool 
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CCancer immunity       analysis tool 
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Cancer immunity       analysis tool 
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HHLA typing  HLA-peptide binding prediction    : HLA typing 
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HLA typing  HLA-peptide binding prediction    : HLA typing 
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Field 3 (6-digit)  
  
   
 level   

 (synonymous) 
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 . 

- 8 -



HHLA typing  HLA-peptide binding prediction    :  
mutation calling 
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HLA typing  HLA-peptide binding prediction    :  
Neoantigen load and immunotherapy response 
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HHLA typing  HLA-peptide binding prediction    :  
Therapeutic potential of neoantigen 
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Digital cytometry     
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DDigital cytometry     : CybersortX 
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Digital cytometry    : 
Immune landscape associated with the load of neoantigens 
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DDigital cytometry    : 
hot tumor enriched (HTE) and cold tumor enriched (CTE) 
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Cancer Cell. 40, 1503-1520 (2022) 

Digital cytometry    : 
Patient prognosis was stratified by incorporating TME 
criteria into neoantigen 
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FFrom the limitations of bulk RNA-seq 
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scRNA-seq analysis pipeline 

26 

#      
 (marker) 

#      
(  )  (  ) , 

    
     

- 13 -



CCharacterization of cell fate probabilities in single-cell data 
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Inferring cell-cell interactions 
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MMore localized: spatially contextualizing cells 
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CCase study: Single cell deciphering of progression trajectories of the tumor 
ecosystem in head and neck cancer 

31 

     

32 

- 16 -



PPOSTN+ , SPP1+        
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Summary 
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