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요 약 문

Ⅰ. 제 목

후보문 JS1의 서식처별 분포 양상 및 대사기작 분석을 통한 생리생태학적 특성 규명

Ⅱ. 연구개발의 목적 및 필요성

◦후보문 JS1의 생리생태적 역할 규명 필요

◦후보문 JS1의 분포 양상 및 계통학적 분석을 위한 파이프라인 구축 필요

◦새로운 생물자원과 유전자원의 확보 필요

◦생물자원 이용의 한계 극복 및 대안 필요

Ⅲ. 연구개발의 내용 및 범위

○ JS1 그룹 계통다양성과 메타데이터 연관성 분석

- JS1 16S rRNA 유전자 염기서열 및 환경 데이터 확보

- 계통학적 분석 및 분포 양상 분석

- 염기서열과 메타데이터(서식처 및 환경변수) 연관성 분석

○ JS1 그룹 유전체 비교 분석

- 후보문 JS1의 유전체 확보 및 대사기작 분석

Ⅳ. 연구개발결과

○ 후보문 JS1의 계통학적 관계 및 서식처별 분포 파악

○ 후보문 JS1 유전체 분석을 통한 대사 기작 예측

Ⅴ. 연구개발결과의 활용계획

○ JS1을 포함한 후보문 미생물의 기능연구를 위한 네트워크 확립용 자료로 활용

○ 배양을 위한 정보 제시
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S U M M A R Y

I. Title
Distribution of candidate phylum JS1 according to the habitats and physiological 

   and ecological characteristics inferred from JS1 genomes

II. Purpose and Necessity of R&D
◦Necessity for determination of ecological functions of candidate phylum JS1

◦Necessity for the establishment of pipeline for the analysis of distribution and

phylogeny of candidate phylum JS1

◦Necessity for getting new biological and genetic resources

◦Necessity to overcome the limitation of utilization of biological resources and

search for the alternatives

III. Contents and Extent of R&D

○ Correlation of the phylogenetic diversity of JS1 with environmental factors

○ Comparative analysis of JS1 genomes

IV. R&D Results

○ Phylogeny and the distribution pattern of JS1

○ Potential metabolism of JS1 through the genome analysis

V. Application Plans of R&D Results

○ Provision of dara foe establishment of network for understanding

candidate division including JS1

○ Provision of information for cultivation of JS1
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제 1 장 서론
◦ 후보문의 분포 양상 및 분류학적 위치 확립을 위한 파이프라인 구축 필요

‣ 분자적 기법을 통해 확보한 16S rRNA 유전자의 염기서열은 아직까지 배양되지 않은 다양한

계통내 100개 이상의 후보문의 존재를 나타내고 있음

‣ 희석-소멸법에 의한 난배양성 미생물 분리기술 또는 단일세포 분리를 통한 후보문의 배양

시도에도 불구하고, 배양을 통해 획득된 미생물은 전체 세균 다양성의 1% 내외임

‣ 다양한 후보문 중, JS1은 메탄 하이드레이트나 유기물이 풍부한 혐기 환경에서 풍부하게 발

견 되어왔으나, 현재까지 배양체가 획득되지 않아 이들의 분류학적 위치가 불분명하고, 이들

의 생리생태학적 기능 검증이 어려움. 따라서 이들의 생리생태학적 특성을 이해하기 위해 배

양이 아닌 접근법 필요

‣ 차세대 염기서열분석기술(NGS)의 비약적인 발전 및 이로 인한 비용 감소로, 여러 지역의 다

양한 환경내 세균의 16S rRNA 유전자 염기서열 및 유전체 자료들이 공개된 데이터베이스에

급격히 축적 되고 있어, 생물정보학적인 접근을 통해 후보문 JS1의 16S rRNA 유전자의 염기

서열 및 유전체 확보 가능

‣ 방대한 양의 염기서열 자료로부터 후보문 JS1의 염기서열을 추출하고, 이들의 생리생태학적

기능을 이해하기 위해 분류학적인 개념을 적용한 분석 파이프라인 정립 필요

◦ 새로운 생물자원과 유전자원의 확보 필요

‣ 선진국의 자원무기화로 유전자원 선점 및 독점에 대한 경쟁이 치열해짐

‣ 탐사를 통해 직접 채취한 시료로부터의 생물 및 유전자원 확보는 시료에 대한 접근성의 한계

및 비용적인 문제로 새로운 자원을 확보하는데 제약이 많음

‣ 공개된 데이터베이스에 저장 및 공개된 세균의 유전체 정보는 잠재적 이용 가능성을 지닌 신

규 유전자의 보고로, 이를 활용한 연구는 시료 확보 등의 어려움을 극복하게 하여 전지구적

으로 연구 영역을 확장시켜 새로운 유전자원 탐색의 효율성 극대화 가능

◦후보문의 생리생태적 역할 규명 필요

‣ 세균은 물질 순환 등의 중요한 생태학적인 역할을 수행하고 있어, 이들의 전지구적 분포 양

상 및 지역 또는 환경에 따른 이들의 분포 특성을 이해하는 것은 세균이 생태계에 미치는 영

향을 규명하는데 중요한 기초 자료 제공 가능

◦후보문의 배양을 위한 대사과정 정보 제공 필요

‣ 세균의 생리생태적 특성을 규명하는 연구는 배양체의 획득이 최선이나, 비배양 세균의 경우,

생리 특성 규명이 어려움

‣ 비배양 세균이라도, 단일세포분리나 메타지놈 분석을 통해 확보한 유전체 분석을 통해 대사

기작 정보 획득이 가능하고, 이를 통해 후보문에 최적화된 배양 조건 모색 가능

◦ 생물자원 이용의 한계 극복 및 대안 필요

‣ ‘생물다양성협약’ 및 ‘유전자원 접근 및 이익 공유’ 의정서 발효로, 전세계 생물자원 이용의

한계 발생

‣ 이러한 한계를 극복하기 위해 공개된 유전체 정보를 활용하는 것이 합리적인 대안임
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제 2 장 국내외 기술개발 현황

1. 국내외 기술 수준

가. 세계적 수준

개념정립 단계 ● 기업화 단계 기술 안정화 단계

□ 후보문 JS1의 전지구적 분포 양상 및 서식처 특성에 대한 연구 부재

◦ 전체 세균 군집의 적은 양을 차지하는 후보문 OP8의 전지구적 분포에 대한 연구가 보

고 [Farag et al., 2014]된 반면, 메탄 하이드레이트 부존 지역과 같은 특정한 지역에서

풍부하게 (최대 53%, Parkes et al., 2015) 발견되어 온 후보문 JS1의 지역 및 서식처 특

성에 따른 분포 연구는 현재까지 수행되지 않음

□ 현재까지 확보된 후보문 JS1 유전체의 지역적 한계

◦ 16S rRNA 유전자의 염기서열 분석을 통해 후보문 JS1이 풍부하게 관찰된 지역은 많으

나, 현재까지 확보된 유전체는 총 5개 환경 - Adelie Basin (남극), Sakinaw lake (캐나

다), Etoliko Lagoon (그리스), Aarhus Bay (덴마크) 및 유기물 분해 생물 반응기 [Nobu

et al., 2015a]-으로, 현재까지 후보문 JS1 유전체가 확보된 지역은 JS1이 풍부하게 보고

된 지역을 커버하지 못함

◦ 메탄 하이드레이트 부존 지역에서 후보문 JS1의 비율이 높게 나타나므로, 극지연구소가

현재까지 탐사를 통해 확보한 시료 또는 기존에 JS1 비율이 높다고 알려진 시료로부터

후보문 JS1 유전체 추가 확보 필요

□ 남극지역 유래 JS1 유전체의 낮은 커버리지

◦ 남극에서 확보한 후보문 JS1 유전체는 극지역에서 확보된 유일한 JS1 유전체이나 커버

리지가 2% 미만 [Carr et al., 2015]으로, 전체 세균 군집의 높은 비율 (최대 51%)을 차

지하는 후보문 JS1의 대사기능 및 생태학적 역할을 유추하기에는 한계가 있음

나. 국내수준

◦ 차세대 염기서열 분석법의 비약적인 발전으로 유전체 분석에 대한 연구는 활발히 진행되고

있는 단계이나, 해양 퇴적물에 풍부하게 존재하는 JS1에 대한 유전체 분석은 수행된 바 없

음.
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2. 국내외 연구현황

가. 국내 동향

◦ 배양체 수준의 유전체 분석은 활발히 보고 되고 있으나, 연구에 많은 시간과 시료 확보 등에 많

은 비용이 소모되는 후보문에 대한 연구 미진함

나. 국외 동향

□ 생물정보학적 접근을 통한 미생물 군집 구조 및 후보문의 전세계적 분포 연구

◦ 공개된 데이터베이스로부터 16S rRNA 유전자 염기서열 정보를 추출하여 퇴적물의 특성에

따른 세균 및 고세균 군집 연구 사례

- 후보문 JS1은 해양 퇴적물에 풍부하게 존재하고, 특히 메탄 하이드레이트 부존 지역에 풍부

하게 존재함을 보고 [Parkes et al., 2014]

◦ 배양체가 획득되지 않은 후보문에 대해 전지구적 분포 연구 사례

- 후보문 OP8의 계통 분석 및 서식처에 따른 분포 양상 분석을 통해, 이들은 전체 세균 군집

에서 적은 비율을 차지(대부분 0.01% 미만)하는 문이고, 후보문 OP8에 속하는 세균 군집은

환경 인자 보다는 서식처 차이에 의해 결정됨을 밝힘 [Farag et al., 2014]
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□ 후보문 JS1과 OP9의 유전체 비교 분석을 통한 생리학적 특성 유추

◦ 유전체 분석

- 단일세포로부터 증폭된 유전체 및 메타지놈 분석을 통해 획득한 JS1과 OP9 유전체의 비교 분

석을 통해 해당 후보문의 계통학적 지위 및 이들의 생리학적 특성 보고 [Nobu et al., 2015a]

- 하지만, 해당 연구에서 JS1에 대한 대사 기작은대부분 생물반응기내의 바이오필름이나 호수에

서 보고된 커버리지가 높은 유전체 기반으로 해석을 하고 있음 [Nobu et al., 2015a]. 해양 퇴적

물 내에서 보고된 유전체는 커버리지가 22% 이하로, 해양 퇴적물에서의 JS1의 풍부도를 고려할

때, 해당 커버리지는 중요한 대사 기작을 이해하기에는 한계가 있음
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제 3 장 연구개발수행 내용 및 결과
가. 연구개발의 최종목표

◦후보문 JS1의 서식처별 분포 양상 및 대사기작 분석을 통한 생리생태학적 특성 규명

나. 연구수행 내용 및 결과

□ 후보문 JS1의 계통학적 위치 및 서식처별 분포

◦ JS1에 속하는 염기서열 추출 및 계통도 작성

- JS1의 16S rRNA 유전자로 보고된 염기서열(accession no.: AY197406)을 사용하여, GenBamk

에서 BLAST(Basic Local Alignment Search Tool) 수행하여 유사도 기준 상위 100개의 염기

서열(기준 염기서열과의 유사도는 94%에서 100%) 을 추출하여 계통도 작성 (그림 1).

그림 1. 16S rRNA 유전자염기서열 (accession no.: AY197406)을 사용하여 작성한 계통도

- 이중, AY197406 염기서열과 계통학적으로 가장 멀게 나타난 염기서열(accession no.:

JQ088352)를 기준으로 하여 다시 BLAST(Basic Local Alignment Search Tool) 수행하여

유사도 기준 상위 100개의 염기 서열(기준 염기서열과의 유사도는 93%에서 100%)을 추출하여

계통도 작성

그림 2. 16S rRNA 유전자염기서열(accession no.: JQ088352)을 사용하여 작성한 계통도
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- BLAST용 기준 염기서열 및 이를 통해 추출한 총 202개의 염기서열 중, 중복된 염기서열을 제외

하고, USEARCH(Edgar et al., 2010)를 통해 클러스터링을 수행한 결과, 총 51개의 클러스터 생성

- 이를 염기서열 및 유전체가 확보된 염기서열을 MEGA6 (Tamura et al., 2013) 이용하여 다중 염

기서열 정렬(multiple sequence alignment)를 사용하여 정열하여 MEGA7에서 Maximun

likelihood 알고리즘(Felsenstein 1981)을 사용하여 계통도 작성 (그림 3)

그림 3. JS1 계통도 및 서식처 특성

◦ JS1의 서식처 특성 분석

- 추출된 염기서열의 서식처를 NCBI(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) 데이터베이스로부터 추출한

결과, 대부분의 염기서열이 cold-seep, 진흙 화산 (mud volcano), 열수구과 같이 메탄 분출과 관

련된 해양환경의 퇴적물에서 관찰되었음 (그림 3)

   - 반면, terephlate를 분해하는 반응기내의 바이오필름에서 기인한 JS1 염기서열은 대부분의 염기서

열이 포함된 클레이드와 독립된 클레이드를 형성함 (그림 3)
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□ 후보문 JS1 유전체 분석을 통한 대사 기작 파악

◦ 유전체 분석을 위한 시료 선정 및 다양성 분석

- 메탄 하이드레이트가 관찰된 동해 퇴적물 시료(Lee et al., 2013), 지구 물리 탐사를 통해 메탄

발생 증거가 보고된 로스해 퇴적물 시료(Geletti R & Busetti, 2011) 및 기존의 메탄 방출 지역

에서 보고된 JS1에 비해 16S rRNA 유전자유사도는 낮으나, 확보된 유전체의 커버리지가 22%로

낮은 Aarhus Bay 시료(Webster et al., 2011 및 Nobu et al., 2015a)를 관련 연구자로부터 받아,

16S rRNA 유전자 염기서열 기반 다양성 분석(그림 4)

표 2. 다양성 및 유전체 분석 시료 목록

시료명 위치 서식처
Aarhus bay_M5 Aarhus bay, Denmark 해양 퇴적물 
2016ES-GC01-16 East Sea, Korea 해양 퇴적물
NHJ120211-05 Ross Sea, Antarctica 해양 퇴적물

- 전체 세균 군집 중, JS1은 동해, 로스해, Aarhus Bay시료에서 각각 76.0%, 32.2%, 및 9.7%를

차지함을 확인하였고(그림 4), 해당 시료에 대한 메타지놈 분석 수행

그림 4. 16S rRNA 유전자 기반 세균 군집

◦ MiSeq (2 x 300 bp)을 통해 획득된 메타지놈의 염기서열 분석

1) 염기서열 품질 체크

- Skewer v0.2.2 프로그램 (Jiang et. al., 2014)을 활용하여 각 시료로부터 생산된

metagenomic reads들을 Q30 및 최소 read 길이 200 bp를 기준으로 1차 QC 진행

- BWA 및 BLAST 방법을 활용하여 phiX 염기서열과 관련된 reads를 추출하고 제거하여

2차 QC 진행

- 2차 QC를 통해 East Sea, Ross Sea, Aarhus Bay data 각각은 약 12.27 Gb, 11.57 Gb,

11.18 Gb, (84.88%, 77.30%, 72.39%, of total reads)의 고품질의 paired reads data를 확보

(표 3)
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표 3. 메타지놈 염기서열 QC 결과

2) 메타지놈 어셈블리

: QC 완료된 read를 활용하여 k-mer size 31, 41, 51, 61, 71, 81을 각각 활용하여 시료별 어셈블리

진행

▪동해 시료

표 4. k-mer 길이를 이용한 동해 시료 어셈불리 결과

- 약 63 〜 79 Mb 가량으로 조립되며, 전체 G+C 함량은 38 〜 39%를 보임

- 조립된 서열은 k-mer 71에서 가장 높은 N50 값을 보였음. 하지만, 이는 k-mer 51에 비하여

assembled size가 8 Mb 이상 적으며, 또한, contig binning 등을 수행 시 error 율이 낮아지는5kb

이상의 contig 수도 51에 비하여 현저히 낮음

- 또한, 기존 시료에서 확보한 JS1 16S rRNA 염기서열과 비교한 결과, k-mer 51에서 생산된 조립

서열에서 가장 높은 score 값 (373)을 보임. 여러 정보를 바탕으로 k-mer 51을 사용하여 조립된

서열을 최종 조립 서열로 선정

▪로스해 시료

표 5. k-mer 길이를 이용한 로스해 시료 어셈불리 결과

　 East Sea Ross Sea Aarhus Bay

No. of total pairs 24,905,893 25,649,780 26,885,713

No. of pairs filtered out by QC 2,957,117 5,517,895 6,991,268

No. of short read pairs (<200bp) after QC 799,325 291,327 417,568

No. of empty read pairs after QC 62 8 3

No. of available pairs 21,141,034 19,826,005 19,461,319

Average size of reads after QC (bp) 290.17 291.78 287.29

Total size after QC (Gbp) 12.27 11.57 11.18

Samples K-mer size No. of contigs Assembled
size (bp) GC ratio Maximum contig

 size (bp) N50
No. of

more than
5kb

Size of more
than 5kb (bp)

East Sea 31 33,273 77,737,130 39.73 65,271 2,598 2,396 21,964,866
East Sea 41 32,349 78,646,660 39.27 70,218 2,819 2,631 24,432,170
East Sea 51 32,182 79,045,339 38.79 77,655 2,851 2,691 25,293,703
East Sea 61 30,133 74,592,150 38.57 113,189 2,912 2,516 24,140,380
East Sea 71 27,114 68,592,886 38.39 77,748 3,016 2,350 23,330,297
East Sea 81 24,955 63,270,510 38.25 94,925 2,999 2,107 21,678,719

Samples K-mer size No. of contigs Assembled
size (bp) GC ratio Maximum contig

 size (bp) N50
No. of

more than
5kb

Size of more
than 5kb (bp)

Ross 31 43,298 125,326,188 45.07 132,356 3,868 4,530 54,191,731
Ross 41 45,302 130,066,719 44.79 226,745 3,904 4,758 57,487,764
Ross 51 45,459 128,559,744 44.58 226,745 3,816 4,455 56,232,231
Ross 61 44,145 122,915,426 44.36 249,147 3,666 4,156 53,121,388
Ross 71 42,459 116,766,487 44.18 252,593 3,562 3,768 49,436,252
Ross 81 40,692 110,535,198 44.03 316,896 3,453 3,407 45,876,789
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- 조립된 서열은 k-mer 41에서 가장 높은 N50을 보이며, 또한 가장 큰 조립 서열 크기를 지님.

이를 최종 조립 서열로 선정

▪Aarhus Bay 시료

표 6. k-mer 길이를 이용한 동해 시료 어셈불리 결과

- Aarhus Bay 데이터는 약 80 〜 100 Mb 가량으로 조립되며, 전체 GC 함량은 50.3 〜 50.6%를

유지 하는 것으로 계산됨

- 조립된 서열은 k-mer 41에서 가장 높은 N50을 보이며, 또한 가장 큰 조립 서열 크기를 지님

따라서 이를 최종 조립 서열로 선정

3) JS1 유전체 확보, 유전자 정보 추출

- 조립된 서열로부터 GC 함량과 coverage를 기반으로 JS1 유전체 확보 (표 7)

- 확보된 JS1 유전체의 GC 함량은 34.2%~35.6% 범위로, 확보된 지역과 관계없이 유사한 값을

나타냄

표 7. JS1 유전체 정보 요약

- RAST 서버(http://rast.nmpdr.org/)를 통해 유전자 정보 추출 및 대사 기작 분석

:혐기환경에서 유기물을 발효를 통해 분해하는 해당과정에 관련된 대부분의 유전자 보유하고 있는

것으로 나타남(그림 5a). 이는 기존에 호수와 생물반응기에서 MethylMalonyl-CoA (Mmc)

pathway를 통해 propionae를 pyruvate로 분해한다고 알려진 JS1 유전체와 다른 특성임(Nobu et

al., 2015a)

: 역반응을 통해 Wood-Ljungdahl pathway를 통해 생성한 수소나 이산화탄소를 메탄생성 고세균

이 활용한다는 기존의 보고(Gies et al., 2014)와 달리 해당 pathway의 유전자는 모두 관찰되지

않음(그림 5b). 대신 Nobu et al(2015b)이 제안한 공생 아미노산 분해(syntrophic amino

acid degradation) pathway를 활용하여(그림 5c) 메탄생성 고세균에 필요한 기질을 공급하는 것

으로 생각됨

Samples K-mer size No. of contigs Assembled
size (bp) GC ratio Maximum contig

 size (bp) N50
No. of

more than
5kb

Size of more
than 5kb (bp)

Aarhus 31 33,953 97,402,057 50.32 101,631 3,887 3,570 42,616,344
Aarhus 41 34,781 100,110,684 50.39 148,936 4,082 3,711 45,463,659
Aarhus 51 34,792 98,043,122 50.52 158,610 3,925 3,601 43,820,670
Aarhus 61 33,968 93,764,009 50.55 175,770 3,752 3,407 40,430,473
Aarhus 71 32,667 87,783,556 50.48 230,950 3,512 3,147 36,003,563
Aarhus 81 30,968 80,006,266 50.5 280,488 3,147 2,735 30,238,228

Genome

ID
Size

GC

Content
N50 L50

Number of

Contigs

(with PEGs)

Number of

Subsystems

Number of

Coding

Sequences

Number of

RNAs

East Sea 11,352,240 34.7 4610 778 2494 360 10516 156

Ross Sea 11,227,148 34.2 13516 208 1220 371 10801 148

Aarhus

Bay
4,132,018 35.6 3337 472 1199 263 4035 84
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그림 5. JS1 유전체의 대사기작 유전자 정보.

(A) 발효 기작 (B) Wood-Ljungdahl pathway (C) Syntrophic amino acid degradation pathway
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4) 획득한 JS1 유전체의 분포 환경에서 대사 기작 유추

- 메탄 분출 지역이나 분출의 증거가 예측되는 해양 퇴적물에서 JS1은 다양한 아미노산, 올리고당

또는 단당을 발효시키고, 이 결과 생성된 아세트산이나, 이산화탄소나 수소를 메탄생성 고세균이

이용하여 메탄을 생성할 것으로 예측됨

그림 6. 메탄 분출 지역이나 메탄 분출의 증거가 예측되는 해양 퇴적물에서 JS1의 기능
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제 4 장 연구개발목표 달성도 및 대외기여도

가. 연구기간 :총 1년 (2017.04.01. ~ 2018.03.31.)

나. 목표 달성도

다. 대외기여도

(1) 과학 분야

□ 후보문 JS1의 생태적 기능에 대한 이해 확대

◦ 본 연구를 통해 파악한 후보문 JS1의 분포 분포 및 유전체 분석 결과를 통해 혐기 환경 중,

메탄 분출 지역에서 풍부하게 관찰되는 JS1의 생태적 기능에 대한 이해 확대

◦ 차세대 염기서열을 활용하는 바 생물정보학적 기술 발전에 기여하고, 생물정보학적 기반 정보는

배양체 확보를 위한 정보로 사용되어 미확보 미생물의 배양체 획득에 기여

(2) 사회/경제적 분야

□ 새로운 생물자원과 유전자원의 확보 기여

◦ 공개 데이터베이스의 활용으로, 시료 확보에 대한 비용 절감 및 연구범위 확대를 통해 신생명자

원 부가가치를 지닌 유전자원 확보 및 생명공학 발전에 기여

총연구기간내 연차별 목표 대비 달성율(%)

구분

연차별 달성내용 연차별 
계획대비 
연구실적 
달성율(B)

(%)

세부연구목표 연구내용
가중치

(A)
달성실적

1년차

(2017)

◦JS1 그룹 세

균의 지역 및

서식처에 따른

분포 양상

- NCBI, EzTaxon, RDP

등의 공개DB에서 JS1

16S rRNA 유전자

염기서열 및

메타데이터 추출

- 유사도 분석을 통한

클러스터링 및 계통학적

분석

- 지역별 서식처별 분포

- 패턴 분석

0.5

- NCBI에서 JS1 16S rRNA 유전자의

메타 데이터 추출 완료

- 계통학적 분석 완료

- 지역별 또는 서식처별 분포 패턴

분석 완료

90

JS1 그룹 세균

의 대사 기작

규명

- 단일세포분석 또는

메타지놈 분석을 통해

확보된 JS1 유전체의

대사 기작 분석

0.5
- 유전체 분석을 통한 대사 기작 분석

완료
100

계 1.0 95
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제 5 장 연구개발결과의 활용계획

가. 연구개발결과의 국제 사회 활용 방안

□ 본 연구에서 도출된 결과의 국제 학회 발표 및 논문화

나. 연구개발결과의 추후 연구 활용 방안

□ JS1을 포함한 후보문 미생물의 기능연구를 위한 네트워크 확립용 자료로 활용

- 차세대 염기서열분석법의 비약적인 발전과 함께 그동안 알려져 있지 않은 후보문의

범위가 확대되고 있고, 이들의 기능을 이해하기 위해 연구자들의 관심도 높아지고 있음

- 후보문의 기능을 이해하기 위해서는 시료 획득부터, 배양, 유전체 분석등 다양한 연구

분야의 협력이 필요한데, 후보문에 대한 연구를 국제 학회 후, 연구자들의 관심과 함께

기존에 연구해왔던 지역의 시료를 제공 받을 수 있었음

- 따라서 본 과제에서 획득한 연구결과의 국제 사회 보고는 해당 연구자들과의 협력을

증진하는 토대가 될 것으로 생각되고, 이러한 네트워크는 후보문 미생물의 기능에 대한

이해를 향상시킬 것으로 생각됨

□ 본 연구를 통해 파악된 대사기작 특성을 배양에 활용

- 본 연구를 통해 JS1은 다양한 기질을 사용하여 발효를 통해 성장할 뿐 아니라, 다른 메탄

생성 고세균과 공생관계를 통해 성장하는 것으로 예측됨

-이러한 대사기작을 바탕으로, 다양한 기질 첨가 또는 메탄생성 고세균과 함께 배양

(co-culture)하는 것을 배양률을 높이기 위한 방법으로 활용할 수 있을 것으로 판단됨

제 6 장 연구개발과정에서 수집한 해외과학기술정보
해당사항 없음
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