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Mathematical Moments 프로그램은 과학, 자연, 
기술, 그리고 인간의 문화에서 수학이 하는 역할에 
대한 올바른 평가와 이해를 촉진합니다.

MM/79/KR

어떻게 접히는지 알기 

인간 게놈의 염기서열 결정이 대단히 중요한 성과였지만, 이제 어려운 부분이 남

아있습니다. 단백질의 구조와 기능을 이해하는 것입니다. 우리 몸속 100,000개

의 단백질은 (접힘이라 부르는) 구조 및 다른 단백질과의 교신을 통해 인체의 모

든 생물학적 기능들을 개시하고 제어하며 수행합니다. 잘못 접히거나 표적을 잘

못 택한 단백질은 암, 광우병, 낭포성 섬유증과 같은 질병을 일으킵니다. 계산 생

물학자들은 기하학, 확률론, 매듭이론을 이용해 단백질의 복잡한 접힘을 설명하

기 시작하였습니다. 기능 이상 단백질이 정확히 어떻게 어긋났는지 알 수 있다면 

그에 맞는 약을 설계하여 피해 세포들을 복구할 수 있을 것입니다.

단백질은 극미의 공간과 많은 경우 극소의 시간 안에서 조립 및 재조립되지만, 단

백질의 기능을 시뮬레이션하면 수십억의 아주 작은 시간격마다 수백만 번의 계

산을 포함하는 방대한 것입니다. 적분, 편미분 방정식, 선형 대수학, 수치해석학

을 포함하는 수학 분야 대부분이 단백질의 행동을 시뮬레이션하는 데 사용되는

데, 가장 단순한 형태의 단백질에서조차 해를 구하려면 병렬 계산이 필요합니다. 
이런 작은 규모에 그런 거대한 노

력을 집중하는 것이 이상해 보일 

수도 있지만 결실이 많습니다. 어

떤 HIV 균주는 치료에 대한 저항

성이 컸는데 HIV 단백질인 인테

그라제에 대한 모형을 통해 나노 

단위의 틈새를 발견하여, 그 틈새

를 화합물로 채움으로써 저항성을 

극복할 수 있었습니다.

더 알아보기: From Protein 
Structure to Function with 
Bioinformatics, Daniel John 
Rigden, Editor.
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