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보고서 초록

위탁연구과제명 극지어류 유전자군의 독립유전정보 분석을 통한 진화기작 해석

위탁연구책임자 이 재 성
해당단계 

참여연구원수
2

해당단계 
연구비

100,000,000

연구기관명 및 
소속부서명

인천대학교 해양학과 참여기업명 해당없음

국제공동연구 해당없음

요약 보고서면수 37

기존의 남극 적응성에 관련된 어류유전체 진화 이론에 대한 재검증과 신이론 발굴을 목표

로 현재까지 남극어류의 극한 환경에 대한 유전체 적응성 이론에 널리 활용되는 예들인

antifreezing glycoprotein의 게놈 내 분화 및 반복, lack of hemeglobin expression and

oxygen-binding protein myoglobin과 small fragment of -globin gene family, 그리고

mitochondrial metabolic change와 ATP 생합성간의 관계 등에 주목하여 연구를 진행함.

상기 예들은 다양한 남극어류에서 꾸준히 제시되고 있으나, 게놈 정보 기반에 의한 분석이

아닌 특정 유전자에 대한 target-specific approach를 이용하여 밝혀진 정보들이기에, 확보

된 남극어류 게놈 정보를 이용하여 이들 적응요소들이 게놈 내 insertion, deletion, 또는

expansion 및 contraction 여부를 정확히 분석해냄으로 이론을 재점검하며 특이점을 분석

해냄으로 교과서와 같은 이론 정립 체계를 구축하였음. 또한 남극어류 각 종에 대한 계통

학적 진화양상을 추적하였음. 남극어류는 극한 환경내에서도 다양한 종이 서식하고 있기

때문에 상기 게놈 적응 요인 뿐 아니라 일반적으로 어류 게놈에서 다루어지는 게놈 진화

타겟 gene family 비교 분석을 통해 남극어류 각 종이 지니고 있는 적응 요인이 종(種;

species) 또는 속(屬; genus) 특이성인지, 보다 높은 상위단계인 과(科; family) 또는 목(目;

order) 단위에서 분지되어 유지된 것이거나 새롭게 획득한 것임을 분석하여 남극어류에 대

한 진화양상을 분석하였음. 어류의 게놈진화에 중요한 hox gene family와 극저온 저항과

적응에 관여하는 antifreezing protein, transient receptor potential(TRP), olfactory

receptor superfamily, heat shock protein(Hsp) superfamily, zona pellucida(ZP) gene

family, opsin gene family, hemoglobin coding gene cluster 발굴 및 비교분석을 수행하였

음. 특히 극한 온도에 대한 분자적응능력 중 중요한 요소인 체 내 얼음 생성방지 및 극저

온 조절에 대한 연구는 현재까지 주로 미생물을 대상으로 연구가 이루어져 왔음. 상대적으

로 작은 게놈 크기와 적은 수의 유전자를 지닌 미생물을 대상으로 상기 유전요인들을 조

사하는 것은 그리 어렵지 않지만, 게놈 크기가 크며 유전자의 개수와 isoform과 같은 gene

variant가 높은 어류에서는 이러한 연구가 거의 이루어지지 않음. 이러한 니체를 활용하여

막 구성에 주요한 역할을 하는 gene family와 지질 대사에 관여하는 대규모 gene family

를 분석하였음

색  인  어

한  
글

남극어류, 게놈, 적응, 유전자군, 유전자진화

영  
어

Antartic fish, genome, environmental adaptation, gene family,

gene evolution
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요   약   문

Ⅰ. 제    목

극지어류 유전자군의 독립유전정보 분석을 통한 진화기작 해석

Ⅱ. 연구개발의 목적 및 필요성

- 기 분석된 극지어류 유전 진화 재검증을 통한 분자적응 기작 확립 필요
- 극지어류 유전체 활용 극대화를 통한 선진 유전체 분석 플랫폼 구축
- 극지어류 유전체 활용을 통한 세계적인 연구분석능력 배양

Ⅲ. 연구개발의 내용 및 범위

- 극지어류 게놈 내 독립적 유전자 진화 분석을 통한 적응 방식의 이해
- 남극 어류 게놈 내 주요 유전자군 정보 확립
- 극지어류와 아열대 서식 어류 게놈 상호 비교 분석
- 남극 어류 게놈 내 주요 유전자군 정보 확립

Ⅳ. 연구개발결과

- 경골어류 게놈 진화 대비 남극어류 게놈 진화에 관여하는 주요 유전자군 
분석 완료

- 남극어류 내 특이 유전자군 재검증 및 분류 완료
- 남극 어류 게놈 내 특정 유전자 및 유전자군의 변화가 환경적응성에 미치는 
영향 분석 완료

- 유전자군 기능예측을 통한 환경적응 능력과의 상관관계 분석 완료

Ⅴ. 연구개발결과의 활용계획

- 극지어류 유전체 정보를 통해 확보한 분자진화 기작을 이용하여 학술적으로 
극대화 추진 및 최정상급 논문 발표

- 어류 비교 게놈 전문 분석 연구진 양성
- 나고야의정서 대비 극지어류 게놈 정보 선재 확보
- 남극 어류 게놈 내 특이 단백질 생성 유전자 발굴 및 상업화 추진
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S U M M A R Y

I.  Title Understanding of the adaptation mechanism of Antarctic fish to extreme environment through analysis of comparative genome evolution
II.  Purpose and Necessity of R&D- Revisiting on the analyzed genome resource for establishment of molecular evolution and adaptation of Antarctic fish- Development of genome analysis platform in Antarctic fish genomes- Training genome analyzing technique for global of human resources
III.  Contents and Extent of R&D- Understanding of Antarctic fish-specific molecular evolution and adaptation mechanisms- Establishment of Antarctic fish genome database- Comparative analysis of genome evolution between Antarctic and subtropic fish 
IV.  R&D Results- Completion of analysis of Antarctic fish-specific genome evolution- Establishment of Antarctic fish genome database- Comparative analysis of genome evolution between Antarctic and subtropic fish 
V.  Application Plans of R&D Results- Publication of high quality manuscript on top-tier journal - Training high quality human resource for genomic analysis- Commercialization of useful Antarctic fish-specific proteins
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제 1 장 서론

가. 연구개발 최종 목표

극지어류 유전자군의 독립유전정보 분석을 통한 진화기작 해석

나. 연구개발 세부 목표

성과목표 세부목표 연구수행내역

전체 어류 게놈

내 주요

유전자군

비교분석을 통한

남극어류 특이적

게놈 진화 분석

1-1

남극어류 게놈 내

경골어류 진화를

이끌어온 주요

유전자군 정보 확보

- 경골어류 게놈 진화에

관여하는 주요 유전자군 정보

분석

- 남극어류 게놈 정보와의 비교

분석

1-2

남극 어류 게놈 내

주요 유전자군 정보

확립

- 상기 남극어류 내 유전자군

분류

- 대상유전자군의 진화속도

비교분석

1-3

남극어류 유전자군의

어류 내 계통학적

보존유전 또는

독립유전정보 분석

- 남극어류 유전자군의 계통학적

비교 분석

- 주요 유전자군의 보존 또는

독립진화여부 분석

남극 환경

적응에 있어

남극어류 특이적

게놈 진화의

역할 규명

2-1
남극어류 게놈 특이적

진화양상 제시

- 주요 유전자군의 게놈 내

synteny 비교 분석

- 남극 어류 특이적 유전자군의

insertion 및 deletion 여부 분석

2-2

남극어류 특이 게놈

진화가 환경적응에

미치는 영향 분석

- 게놈 내 특정 유전자 또는

유전자군의 변화가

환경적응성에 미치는 영향 예측

- 유전자군 기능예측을 통한

환경적응 능력과의 상관관계

분석

2-3

남극어류 유전자군의

어류 내 계통학적

보존유전 또는

독립유전정보 분석

- 현재까지 게놈 정보가 밝혀진

어류들을 대상으로 남극어류

특이 유전자군 진화 분석

- 남극어류 특이 유전자군의

진화속도 분석
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∘본 연구에서는 게놈 정보가 발표된 남극어류들(남극대구. 아이스피쉬 및

드래곤피쉬)의 게놈 데이터베이스 내에서 극한환경적응과 연관된 게놈과 유전자

진화 요소 및 패턴을 찾는 것이 주된 목적임. 특히 기존에 발표된 분자 기반

적응 메커니즘은 전체 게놈 정보의 부재로 인해 단편적인 예상

메커니즘들이기에, 본 연구를 통해 기발표된 게놈 정보의 후속연구에의 활용을

극대화하여 독보적인 남극어류 유전체 기능분석에 있어 중요한 국제적 입지를

세우며, 산업화 소재로 활용될 수 있는 기능 유전 물질 발굴, 그리고 추가로

발굴되는 남극어류의 정보를 안정적으로 활용할 수 있는 플랫폼과 연구인력

양성이 부수적인 목적임

∘기존에 발표된 게놈 정보들을 최신 assembly methodology 적용을 통해

기발표된 정보의 확장을 극대화하며, genome resequencing이나 BAC library

sequencing 등의 절차를 생략함으로 유전체 확보에 필요한 예산을 절감할 수

있고, 역으로 선행발표와 후속연구의 연속성이 유지될 수 있는 안정적인 연구

플랫폼을 구축할 수 있음. 특히 극지연구소와 인천대학교는 지리적으로도 매우

가깝기 때문에 유전체 관련 연구진의 수시 토의 및 디스커션 공유가 쉬우며,

연구 자원의 공유 역시 쉽게 이루어져 큰 시너지 효과를 얻을 수 있을 것이라

사료됨

∘추가적으로 극지연구소에서는 다양한 극지생물의 게놈 정보 발표를 준비 중에

있으나 이미 발표된 정보의 후속연구 처리 또는 관련 분야로의 활용이 예산 및

연구인력 부족으로 진행되기 힘든 상황임. 이에 따라 전 세계적으로 매우

탁월한 연구능력을 갖춘 극지유전체 연구팀으로 나아가기 위해 후속 유전체

연구가 반드시 뒷받침되어야 하며, 이를 통해 경골어류 내 독보적인 극지어류

유전전문성을 전 세계적으로 인정받을 수 있을 것이라 사료됨. 특히

나고야의정서와 관련하여 최근 공해 등에서 확보한 유전자원의 선점은 매우

중요한 이슈가 되었기에, 단 시간 내 유전정보를 학술결과로 발표함으로

우리나라가 극지생물의 유전체 정보 확보 및 활용에 있어 우위를 점할 필요가

있음. 극지생물은 극한환경에 적응시 다양한 유전물질을 활용하여 왔기 때문에

유전체 정보 내 특이 기능성 유전물질을 발굴 시 산업적으로 개발하여 경제적인

부수물 창조에도 중요한 필요성이 있음
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제 2 장 국내외 기술개발 현황

∘삼면이 바다로 둘러싸인 우리나라의 장점을 극대화하여 수산물과 특이

해양생물의 유전체 정보를 확보할 수 있는 이점을 보유하였으며, 일부 해역을

북한, 중국, 일본 등과 공유하며 해양 유래 천해의 자원을 활용할 수 있는

지리적 장점을 지니고 있음. 그러나 독자적인 유전체 기반 수환경 모델을

개발하여 세계화에 성공한 일본과 유전체 분야에 엄청난 예산을 투자하여 최근

기술력과 논문의 질적 수준이 크게 증가한 중국 사이에서 점차 밀리고 있는

실정임. 특히 경제 산업적으로 매우 중요한 생물들과 수산자원들의 유전체 정보

확보에 대해 이미 많은 예산 투입으로 연구들이 상당수 진행되고 있기에 점차

주권을 확보할 기회가 줄어들 것이라 사료됨. 현재 우리나라는 해양수산부 및

해양생물자원관 등에서 몇몇 어류의 게놈 분석이 시도되고 있으나 진행 속도는

매우 더딘 편임. 최근 해양수산부 포스트게놈 다부처 유전체사업을 통해 대규모

연구비가 투입이 되고 있으며, 해조류 등에서 최정상급 논문이 출판되고 있으나

주요 수산물이나 특이 해양생물로부터의 유전체 정보의 확보와 발표는 더디게

진행되고 있는 실정임

∘현재까지 국내에서는 경골어류의 게놈 정보를 최정산급 국제전문학술지에

발표한 선례가 많지 않으며, 현 상황에서 특정 어류의 게놈 정보를

발표하더라도 기존의 탁월한 연구능력을 보유한 연구진들과의 연구능력 차이에

대한 갭은 줄이기 어려운 실정임. 따라서 특정 지역에 서식하며 그곳에서

독특한 진화양상으로 적응한 생물 또는 자국 내 토착종을 이용하여 장기적으로

꾸준한 연구를 하여야 하는 실정에 처하고 있으며, 극지연구소의

극지유전체사업단에서 이러한 니체를 활용하여 최정상급 전장유전체 분석

시스템 기반 하 꾸준하게 남극에 서식하는 남극대구(Shin et al., 2014)나

아이스피시(Kim et al., 2019) 등의 경골어류의 게놈 정보를 분야 내 최정상급

학술지에 발표하고 있음. 특히 최근 전장 유전체는 short-read sequencer가

아닌 long-read sequencer로 유전체를 분석해야만 최정상급 국제전문학술지에

논문을 투고할 수 있기에 sequencing platform은 세계적인 수준이나 이에 대한

후속 연구 및 응용 연구, 산업화 추진은 예산 및 인력 부족 등의 문제로
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그림 1. 시판되는 게놈분석용 시퀀서들의 비교 분석

진행되기 힘든 상황임.

극지연구소는 이러한

국제적 연구 동향을 파악

후 long-read sequencer 중

고품질 유전체를 읽을 수

있는 PacBio RSII

sequencer(그림 1)를

도입하여 전장 유전체

확보에 활용하고 있으며,

향후 몇 년 간 시퀀싱

품질과 양적인 측면에서

세계적인 연구 수준의 우위를 지닐 수 있으리라 판단됨

∘해외의 선도연구진의 사례나 영장류 게놈 분석 사업 등에서 확인할 수 있는

것처럼 게놈 정보는 단순히 DNA 서열을 읽은 뒤 논문과 데이터베이스 구축

등으로 발표하면 끝나는 것이 아닌 유전정보의 활용성에 따른 의학, 헬스, 웰빙,

산업, 경제적 이익 창출 등을 크게 이끌어낼 수 있는 중요한 정보임. 특히

나고야의정서(Nagoya Protocol on Access to Genetic Resources and the Fair

and Equitable Sharing of Benefits Arising from their Utilization to the

Convention on Biological Diversity) 등 전 세계적으로 자국 내 유전정보의

이익을 극대화시키기 위한 노력에 편승하여 특정 지역에(예: 극한 환경)

서식하는 생물종이나 자국 내 토착종의 유전정보를 이용한 독자적인 모델화에

성공하는 사례가 크게 증가하고 있음

∘우리나라는 남극조약에 가입하여 과학 연구를 할 수 있는 권리를 지닌 몇 안

되는 나라 중 하나이며, 이와 같은 장점을 통해 남극생물 특이성 연구를 수행할

수 있는 장점을 지니고 있음. 특히 남극에 서식하는 어류들의 유전체 정보는

2000년대 중반부터 남극생물 전문과학자들에 의해 제시되어 왔으나 큰 가시적인

성과는 나타나지 않은 가운데 극지연구소 극지유전체사업단에서 최근 5년간

남극대구(Shin et al., 2014)나 아이스피시(Kim et al., 2019) 게놈 분석을

수행하며 이 정보들을 분야 내 최정상급 저널들인 Nature Ecology and

Evolution에 논문을 출판하여 극지서식 경골어류 유전체 분석에 있어 탁월한

능력을 전 세계적으로 알린바 있음



- 10 -

그림 2. Zebrafish genome project와 결과물인 
염색체 수준의 genome database

∘전 세계적으로 어류의 게놈 정보와 연속성 있는 유전체 기반 후속 연구에의

활용은 몇몇 주요 어류 유전학 진화학자들과 그들의 연구네트워크 형태의

컨소시엄들에 의해 큰 발전을 거듭하고 있음. 특히 특정 어류의 게놈 정보를

발표 후 꾸준하게 그 정보를 활용하며 비교분석을 통한 경골어류의 진화 양상

예측과 기능유전체를 바탕으로 한 다양한 분야에의 활용을 통해 독자적인

연구집단과 후속세대가 양성되고 있음. 최근에는 중국 BGI를 중심으로 대규모

시퀀싱을 저렴하게 서비스로 공급하고 있으며, 다수의 중국 연구진들이 황해에

서식하는 어류, 패류, 갑각류 등의 생물들 전장 유전체 정보를 심도 있는 분석

없이 공개함으로 우위를 선점하며 해양생물 게놈생물학계의 질을 떨어뜨리고

있는 실정임

∘Zebrafish의 경우 2000년 초반

전장 유전체의 정보가 밝혀진 후

현재까지 10개의 버전으로 게놈

정보가 계속해서 업데이트되고

있음(그림 2; Howe et al.,

2013). 이에 따라 전 세계

어류생물학자들의 모델생물로의

입지는 확실하게 굳어졌으며,

특히 인간 질병 모델로 그

활용도가 점차 커지고 있음.

일본에서는 토착 송사리를

이용하여 게놈 정보를 발표 후 꾸준한 업데이트를 통해 zebrafish에 이어 전

세계적으로 널리 사용되는 모델생물종화를 성공하였음. 이들 어류 외에도

다음의 예와 같이 여러 나라에서 각국의 이익에 맞는 어류들의 게놈이 발표되며

후속 연구를 통한 선진 기술 개발 및 국제적인 과학력 향상에 집중하고 있음.

예) African Turquoise killifish(Valenzano et al., 2015): 노화 연구, Atlantic

cod(Star et al., 2011), Atlantic salmon(Lien et al., 2016) 및 European

seabass(Tine et al., 2014): 수산양식 및 면역 연구, cavefish(McGaugh et al.,

2014): 안구 질환 및 체내 감각 연구, coelacanth(Amemiya et al., 2013) 및

spotted gar(Braasch et al., 2016): 경골어류 진화, fugu(Aparicio et al., 2002),
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그림 3. 어류 게놈 분석 동향 및 분석
된 어류들의 계통학적 관계

그림 4. 대표적 수산양식어류인 넙치의 게놈 분석 결과 
요약

lamprey(Smith et al., 2018) 및

rainbowtrout(Berthelot et al., 2014):

척추동물 게놈진화, stickleback(Jones et

al., 2012): 어류의 담수 및 해수 적응 연구,

Xiphophorus sp.(Schartl et al., 2013): 암

및 흑색종 연구(Texas University에 큰

규모의 Xiphophorus 질병 연구 센터를

설립)

∘최근 중국 내에서 의학, 양식 또는

상업적으로 활용이 가능한 어류의 게놈을

발표하며 다양한 첨단 응용기술을

자국화하려는 데 큰 연구비와 인력을 투자하고 있음. 특히 grass carp(Wang et

al., 2015)과 common carp(Xu et al., 2014) 게놈은 분야 내 최정상급 저널에

실린 후 꾸준하게 수산양식 분야에서의 세계적 모델종으로 제시하고 있음.

Mudskipper(You et al., 2014)의 게놈 정보를 이용한 어류 갯벌 환경 적응

능력과 물-육지 간 생물의 이전 현상을 설명함으로 갯벌 적응 특화 어류

모델종으로 개발하는 노력을 쏟고 있음. 최근에는 해마(Lin et al., 2016)와

Asian arowana(Austin et al., 2015)의 게놈 정보를 밝힘으로 경골어류 게놈

진화와 더불어

관상업계에서의 대규모

상업화를 추진 중임. 특히

중국연구진에 의해 최근

발표된 아시아권 수산양식

주요종인 넙치(Shao et

al., 2017)의 게놈 정보는

중국을 넘어서 아시아 내

수산양식 분야 내

분자육종을 통한 매우 큰

경제적인 이익을

확보하는데 중요한 역할을

할 것이라 예상됨
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그림 5. 남극어류 게놈 re-assembly에 활용된 
pipeline 예시

제 3 장 연구개발수행 내용 및 결과

∘남극어류 게놈 정보는 연구비

효용성을 극대화시키기 위해

극지연구소 극지유전체사업단

의 공조로 자체 서버 및 인트

라넷 등을 공유하여 추가 분석

비 없이 확보된 정보를 연구에

활용하였음. 분석에 사용된

bioinformatics는 기본적으로

웹 또는 프로그램화된

freeware를 활용하였으며, 기보

유한 툴들을 최대한 활용하였

음. 대부분의 bioinformatics 방

법론은 최신 버전을 사용하였

으며, 기타 필요한 분석들은

자체적 또는 게놈분석 연구네

트워크를 최대한 활용하여 데이터를 확보하였음. Genome assembly는 5개

pipeline 이상을 변형하며 수행하였으며(그림 5), 최종적으로 2년간의 연구단계를

통해 기발표된 극지어류 게놈 자체 분석 platform을 성공적으로 구축하였음

∘De novo assembly는 FALCON-Unzip assembler (ver. 0.4, Falcon, Resource

Identification Portal identification number (RRID):SCR_016089; Chin et al.,

2016)를 사용하였으며, length_cutoff = 12,000, length_cutoff_pr = 10,000 파라미

터를 이용하였음. 염색체 수준의 assembly를 위해 Hi-C 분석(Belton et al.,

2012)을 수행하였으며, 최종 library는 Illumina Novaseq platform with 150 bp

paired-end strategy 기반 시퀀싱을 수행하였음. Raw read는 HiRise로 mapping

을 수행하였으며(Putnam et al., 2016), scaffold 1:1 매치는 pairwise aligner

Large-Scale Genome Alignment Tool (LASTZ) version 1.10 (Harris, 2007)을

이용하였음. Assembly 완성도는 Benchmarking Universal Single-Copy
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Orthologs (BUSCO) ver. 3.0 (RRID:SCR_015008)을 기반으로 Actinopterygii

database (actinopterygii odb9 constructed from 20 fish species consisting of

4,584 orthologs; Simão, Waterhouse, Ioannidis, Kriventseva, & Zdobnov, 2015)

내 core gene set에 직접 mapping을 수행하였음

∘게놈 내 유전자 유무와 발현값을 확인하기 위해 전사체 sequencing을 수행하였

음. 어류 조직들(혈액, 뇌, 눈, 부레, 아가미, 생식소, 신장, 간, 근육, 피부, 위 등)

로부터 RNeasy Mini Kit (Qiagen)을 이용하여 total RNA를 추출하였으며,

Agilent Bioanalyzer (Agilent Technologies)를 이용하여 추출한 RNA의 품질과

정량을 확인하였음. 약 2 ug의 total RNA 샘플을 SMRT cell v3 based on

P6-C4 chemistry을 이용한 sequencing에 사용하였으며, PacBio Sequel

system(Pacific Biosciences)에서 수행하였음. Iso-sequencing의 경우 SMRT

Link (version 6.0.0)를 사용하였으며, 필터링, 품질 수준 분석 등을 수행하였음

∘De novo repeat library의 경우 repeatmodeler version 1.0.3(RRID:SCR_015027;

Bao & Eddy, 2002)와 함께 RECON version 1.08(Price, Jones, & Pevzner,

2005)과 repeatscout version 1.0.5 (RRID:SCR_014653; Price et al., 2005)를 이

용해 확보하였음. Tandem Repeats Finder version 4.09을 이용해 consensus

sequences 분석과 반복서열 각각의 classification을 예측하였음(Benson, 1999).

전체 transposable element의 나이와 분포는 Kimura distances(Kimura, 1980)를

이용해 분석하였음. Genome annotation은 maker version 2.28 (maker,

RRID:SCR_005309)를 이용해 분석하였으며(Holt & Yandell, 2011), Ab initio

gene prediction을 snap(snap, RRID:SCR_002127)과 Augustus(Augustus: Gene

Prediction, RRID:SCR_008417)를 이용해 분석하였음. 단백질 정보는 12종의 기

발표된 어류 게놈들(Astyanax mexicanus, Danio rerio, Gadus morhua,

Gasterosteus aculeatus, Oreochromis niloticus, Oryzias latipes, Poecilia

formosa, Takifugu rubripes, Tetraodon nigroviridis, Dicentrarchus labrax,

Astyanax mexicanus, Xiphophorus maculatus)을 사용하였으며, 최종적으로

gene prediction을 수행하였음. 단백질 서열들은 nonredundant database(E < 10

−10)와 blastp version 2.2.29 기반 UniProtKB/Swissprot database에 직접적으

로 align시켰으며, interproscan 5를 이용하여 blast2go-based gene ontology

(GO) analysis(version 4.1.9; Gotz et al., 2008)를 수행하였음. Kyoto

Encyclopedia of Genes and Genomes(KEGG) database를 이용해 유전자들의 기
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능 예측을 수행하였으며, non-coding RNAs 예측은 infernal software package

version 1.1(infernal, RRID:SCR_011809; Nawrocki, Kolbe, & Eddy, 2009)과

rfam(rfam, RRID:SCR_007891; Gardner et al., 2010) database를 이용해 수행하

였음. tRNA와 이들의 이차 구조는 trnascan-se version 1.4(trnascan-se,

RRID:SCR_010835; Lowe & Eddy, 1997)를 이용해 분석하였음

∘게놈 내 유전자의 open reading frame(ORF), exon/intron 분석 및 isoform

genomic structure 분석은 Gbrowser 등을 활용하였으며, conserved or unique

domain, motif 및 이들의 genome 내 배열과 분포도 분석 등은 연구진이 기보유

한 일련의 bioinformatics 분석법을 활용하였음. 유전자 또는 gene family 간 계

통도 분석은 PAUP 또는 MrBayes 등의 일련의 분석법을 활용하여 gene family

간 특이적 진화양상을 예측하였음. 12종의 게놈이 발표된 경골어류 정보를 이용

하여 orthomcl(Li, Stoeckert, & Roos, 2003)와 orthomcl pipeline with

application of the Markov Clustering Algorithm (MCL; Fischer et al., 2011)를

이용해 orthologous gene clusters를 분류하였으며, maker annotation pipeline

(Holt & Yandell, 2011)을 이용해 최종적으로 유전자를 annotation하였음. 단백

질 코돈 정렬은 Probabilistic Alignment Kit(prank; Löytynoja & Goldman,

2005)를 사용하였으며, Gblocks(–t=c –e=-gb1 –b4=5 –d=y; Castresana,

2000)을 이용해 코돈 내 갭을 예측하였음. 어류 게놈 내 divergence time 분석은

mega 6 software (Tamura, Stecher, Peterson, Filipski, & Kumar, 2013)를 사

용하여 generalised time-reversible model 기반 maximum-likelihood

tree(RRID:SCR_006086; Stamatakis, 2014) 1,000 bootstrap 반복을 통해 생성하

였음

∘어류 게놈 내 synteny 및 genomic structure 비교분석은 Ensemble 등 public

database 또는 어류 게놈을 분석한 개별 연구진의 자체 database 서버를 활용하

였으며, 극지연구소 극지유전체사업단 자체적으로 개발한 게놈 비교분석용 알고

리즘을 활용한 분석 platform을 본 연구에 활용하였음. 앞서 분석된 rthologous

gene clusters는 12종의 게놈 분석이 완료된 어류에 직접적으로 align시켰으며,

positively selected genes(PSGs)을 예측하였음. 프로그램 prank를 이용해

alignment 품질을 분석하였으며, Gblocks를 이용해 저품질 서열(aligned

sequences with <50% identity and shorter than 150 bp)을 제거하였음. dN,

dS, 그리고 ω 값들은 paml package (RRID:SCR_014932)(Yang, 2007) 내
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codeml program를 이용해 분석하였으며, Likelihood Ratio Tests (LRTs) 기반

basic and branchsite models을 이용해 PSGs를 추출하였음. 기능과 pathways

분류는 Fisher's exact test(cutoff: p ≤ .05) 통계 기반 blast2go enrichment

test (Conesa et al., 2005)를 통해 수행하였음

그림 6. PacBio raw read를 이용해 최종 유전자 annotation까지 진행한 
workflow

∘게놈 비교분석에 있어 특정 염기서열의 오류 또는 불확실성으로 인해 어류 특이

적 진화양상 및 gene family의 계통학적 추적이 상이한 양상으로 나올 가능성이

매우 클 것으로 예상하였기에 정확한 서열 분석이 전제로 주어져야 후속 연구의

진실성을 계속해서 유지할 수 있음. 이에 따라 추가로 sequencing error,

unfilled gap, N 등의 미확인서열 또는 ORF와 exon/intron 분석은 기본적으로

PCR을 이용해 확인하였으며, 본 연구진은 상기 기초 bioinformatics tool과 분자

생물학 기법을 응용할 기반이 잘 갖춘 상태임

∘최종적으로 확보한 결과들은 연구책임자의 국내외 어류 게놈 및 유전체 분석 관

련 연구네트워크를 최대한 활용하여 극지어류로부터 게놈 특이성 및 유전체 진

화와 환경 적응과의 관계를 밝힘으로 우수한 연구결과 양산, 후학 양성 및 논문

출판을 통해 극지어류 게놈 연구에 있어 국내 연구진의 실력 향상에 최선으로

노력할 계획임
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∘본 연구에서는 2단계의 연구 동안 게놈 정보가 발표된 남극어류들의 게놈을 이

용하여 다음의 접근법으로 국내연구진의 남극어류 게놈분석에 있어 전문성과 탁

월함을 알려 극지유전체 분석에 있어 탄탄한 입지를 구축하였음. 전체 연구내용

의 요약은 다음 표와 같음

성과목표 세부목표

연구수행방법

(이론적․실험적

접근방법)

구체적인 내용

전체 어류 게놈

내 주요

유전자군

비교분석을

통한 남극어류

특이적 게놈

진화 분석

경골어류

진화를

이끌어온 주요

유전자군 정보

데이터베이스화

Bioinformatics

어류 유전체

데이터베이스 접근 및

전체 유전체 정보

다운로드

Database 구축
어류 유전체

데이터베이스 구축

남극 어류 게놈

내 주요

유전자군 정보

확립

Bioinformatics

어류 유전체

데이터베이스 내 유전자

검색 및 대상

유전자군에 속하는

유전자 리스트 확보

Bioinformatics 및

매뉴얼 분석

유전자군에 속해있는

유전자들의 유사도 및

진화도 비교 분석

남극어류

유전자군의

어류 내

계통학적

보존유전 또는

독립유전정보

분석

Bioinformatics 및

매뉴얼 분석

게놈 정보가 공개되어

있는 어류 유전체 정보

내 특정 유전자군의

비교 분석을 통한

남극어류 특이적

진화양상 분석

∘기존의 남극 적응성에 관련된 어류유전체 진화 이론에 대한 재검증: 현재까지

남극어류의 극한 환경에 대한 유전체 적응성 이론에 널리 활용되는 예는

antifreezing glycoprotein의 게놈 내 분화 및 반복, lack of hemeglobin

expression and oxygen-binding protein myoglobin과 small fragment of

-globin gene family, 그리고 mitochondrial metabolic change와 ATP 생합성간

의 관계 등이 있음. 이러한 예들은 다양한 남극어류(약 15종)에서 밝혀졌으나,
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게놈 정보 기반에 의한 분석이 아닌 특정 유전자에 대한 target-specific

approach를 이용하여 밝혀진 정보임. 이에 따라 확보된 남극어류 게놈 정보를

이용하여 이들 적응요소들이 게놈 내 insertion, deletion, 또는 expansion 및

contraction 여부를 정확히 분석해 냄으로 기존 이론을 재점검하며 특이점을 분

석해냄으로 교과서와 같은 이론 정립 체계를 구축함. 구체적으로 hox gene

cluster, antifreezing protein, transient receptor potential(TRP), olfactory

receptor superfamily, heat shock protein(Hsp) superfamily, zona pellucida(ZP)

gene family, opsin gene family, hemoglobin coding gene cluster 등을 집중적

으로 분석함

∘남극어류 각 종에 대한 계통학적 진화양상 추적: 남극어류는 극한 환경내에서도

다양한 종이 서식하고 있음. 상기 게놈 적응 요인 뿐 아니라 일반적으로 어류

게놈에서 다루어지는 게놈 진화 타겟 gene family 비교 분석을 통해 남극어류

각 종이 지니고 있는 적응 요인이 종(種; species) 또는 속(屬; genus) 특이성인

지, 보다 높은 상위단계인 과(科; family) 또는 목(目; order) 단위에서 분지되어

유지된 것이거나 새롭게 획득한 것임을 분석하여 남극어류에 대한 진화양상을

추적하여 논문으로 최종 투고함
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그림 7. 극지어류 3종을 포함한 경골어류들 게놈 내 분포하는 hox gene cluster 비교분석 
결과

1. Hox gene cluster 분석

∘Hox 유전자는 생물의 체형을 형성하는데 매우 중요한 유전자로 하등생물부터

척추동물까지 모두 그 기능을 보유함. 경골어류 genome duplication의 마커이

자 진화 및 발생에 중요한 유전자들이 모여있는 곳이 hox gene cluster이며, 사

지동물(tetrapod) 내에서도 유전자 발현 및 조절 패턴이 비슷할 것으로 알려짐.

이들은 고등생물로 올라갈수록 특정 염색체 내 유전자들이 밀집되는 경향을 나

타내며, 생물마다 유전체 복제시 일부가 소실되는 경향이 나타나 이를 마커로

활용할 수 있음. 포유류는 총 4 세트를 지니고 있으나, 경골어류에서 증폭이 일

어났으며 전체 유전자가 네 군데 혹은 그 이상의 염색체에 밀집되어 있음. 원구

류나 연골어류에서는 정확한 증폭이 확인되지 않아 경골어류내에서는 전체 클러

스터의 synteny 비교를 통해 계통학적 연관도 등을 측정하는 중요한 지표임. 극

지어류 3종의 게놈 내에서 conserve한 hox gene cluster를 발굴하였으며, 3종의

남극어류들 모두 genome duplication 이후 안정적으로 유지된 것을 확인함(그림

7, 8)
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그림 8. 남극어류 3종을 포함한 경골어류 내 hox gene cluster 비교 분석 결과
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그림 9. 특정 AFP 유전자의 경골어류 내 위치 분석 결과

2. Antifreezing protein 분석

∘남극에 서식하는 어류들은 결빙방지단백질을 합성하여 체 내 얼음생성을 억제하

며, 보다 구체적으로 용질의 종류로 인한 어는점 내림 현상을 활용하는데, 물의

에너지와 얼음결정의 표면의 물 층의 에너지가 동일하게 되는 열적 평형 상태를

유도함으로 얼음 결정을 커지지 않게 하는 것으로 알려짐. 특정 AFP의 경우 어

류 내 synteny에서 유사하게 위치한 것을 확인하였으며(그림 9), 남극 빙어의

경우 이 유전자가 매우 큰 수로 증폭된 것으로 확인하였고(그림 10), 일부 열대

성 어류에서는 유전자가 소실되거나 pseudogene 형태로 최소량만 보유한 것을

확인하였음
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그림 10. 아열대성 어류 내 소실된 AFP와 대량 확장증폭된 남극빙어 AFP 비교 분석 결과

그림 11. 남극어류 포함한 경골어류 내 transient receptor potential gene superfamily 비
교 분석 결과

3. Transient receptor potential(TRP) 분석

∘Transient receptor potentil(TRP) 유전자는 superfamily 형태로 염색체 내에 보

존되어 있으며, 특히 환경 스트레스에 민감하게 반응하여 생물체의 항상성 유지

에 도움을 주는 것으로 알려져 있음. 남극어류 내 TRP 유전자가 특히 발달하여

있을 것이라 기대하였으며, TRPM8이 온도 변화에 관련된 유전자이기에 드래곤

피쉬 위주로 분석을 진행하였으나 synteny 상 큰 특이적 유전진화 양상은 발견

되지 않았음(그림 11). 그러나 특이하게도 어류의 조상격으로 알려진 실러캔스는

TRPM8 유전자를 보유하고 있으나, 드래곤피쉬를 비롯해 모든 경골어류에서 이

유전자가 관찰이 되지 않음을 확인하고 현재 다른 TRP 유전자 클러스터들로

연구를 확장하고 있음
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그림 12. 경골어류와 아이스피쉬 게놈 내 olfactory gene superfamily 분포도(좌) 및 아이스
피쉬 olfactory gene superfamily classification 결과(우)

그림 13. 경골어류 게놈 내 Hsp gene superfamily 
비교 분석 결과

4. Olfactory receptor superfamily 분석

∘Olfactory receptor는 고등생물 게놈 내 매우 복잡하게 다수의 유전자가 분포하

고 있으며, 각기 환경 조건의 변화 또는 그에 대한 반응에 깊게 관여하고 있는

것으로 알려져 있음. 특이하게도 아이스피쉬 게놈 내에서 일반적인 경골어류 대

비 2~5배에 달하는 olfactory 유전자 superfamily가 증폭된 것을 확인하였음(그

림 12좌). 이들 아이스피쉬 olfactory 유전자 superfamily의 경우 classification이

성공적으로 완성되었으나(그림 12우) 어류 내 유전자 수가 워낙 방대하여 전체

어류를 이용한 전체 classification 작업을 수행하고 있으며, 최종 논문으로 제출

할 계획임

5. Heat shock protein(Hsp) superfamily 분석

∘Heat shock protein(Hsp)는 온

도 변화에 민감하게 반응해 적

응 또는 생리활성 조절에 관여

하는 것으로 잘 알려진 유전자

임. 극지어류를 포함하여 경골

어류 게놈 내 전체 Hsp

superfamily 개수와 분포도를

확인한 결과 극지어류와 아열

대 서식 어류 간 큰 차이점은

없는 것으로 확인되었음(그림

13)
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그림 14. 아이스피쉬와 경골어류 게놈 내 ZPC5 유전자 분포도 비교 분석 결과

그림 15. 아이스피쉬와 경골어류 게놈 내 opsin 유전자 분포도 비교 분석 결과

6. Zona pellucida gene family 분석

∘Zona pellucida(ZP) gene은 어류의 난막 형성에 중요한 유전자이며, 특히 남극어

류와 같이 극저온에서 알을 생성하는 메커니즘의 이해는 매우 중요함. ZP gene

은 family 형태로 염색체에 분포하고 있으나 유전자 상동성이 높고 반복서열의

연속된 존재로 고품질 염색체 정보가 아닐시 분석할 수 없음. 본 연구를 통해

고품질 염색체 정보를 assebly할 수 있었고, 이를 통해 정확한 ZP gene family

를 동정하였음. 특히 ZP gene family의 경우 ZPC5 유전자가 아이스피쉬 내 다

량으로 증폭된 것으로 확인하였음(그림 14), 이를 통해 아이스피쉬가 극저온에서

알을 보호할 수 있는 메커니즘을 확인하였음

7. Opsin gene family 분석

∘남극의 경우 빛의 양이 시간이나 일, 월 단위로 일정치 않기에 green, blue, red

계열의 opsin 유전자들을 분석하였으나 경골어류 대비 남극어류만의 큰 차이점

을 발견하지는 못했음 (그림 15)
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그림 16 아이스피쉬와 경골어류 게놈 내 globin 유전자 분포도 비교 분석 결과

8. Hemoglobin 유전자 분석

∘남극어류 중 아이스피쉬 등 몇 어류의 혈액은 헤모글로빈이 없기 때문에 혈액이

하얀색으로 나타남이 밝혀짐. 이에 대한 게놈 상 정확한 검증이 현재까지 이루

어지지 않았기에 본 연구를 통해 이를 경골어류 게놈 내에서 정확하게 검증하였

음. 아이스피쉬의 경우 LA 클러스터 내 a-globin cluster가 있는 것으로 나타났

으나 partial 형태로 그 기능이 소실된 것으로 판단되며, MN 클러스터 내에서는

a-globin cluster와 a/b globin cluster가 모두 소실된 것으로 확인되었으며, 이로

인해 아이스피쉬 혈액은 하얀색을 유지하는 것이 최종 확인됨(그림 15)
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제 4 장 연구개발목표 달성도 및 대외기여도

성과목표 세부목표 평가지표
달성도

(%)

전체 어류

게놈 내 주요

유전자군

비교분석을

통한 남극어류

특이적 게놈

진화 분석

1-1

남극어류 게놈 내

경골어류 진화를

이끌어온 주요

유전자군 정보 확보

- 경골어류 게놈 진화에

관여하는 주요 유전자군

정보 분석

- 남극어류 게놈 정보와의

비교 분석

100

1-2

남극 어류 게놈 내

주요 유전자군 정보

확립

- 상기 남극어류 내 유전자군

분류

- 대상유전자군의 진화속도

비교분석

1-3

남극어류 유전자군의

어류 내 계통학적

보존유전 또는

독립유전정보 분석

- 남극어류 유전자군의

계통학적 비교 분석

- 주요 유전자군의 보존 또는

독립진화여부 분석

100

남극 환경

적응에 있어

남극어류

특이적 게놈

진화의 역할

규명

2-1

남극어류 게놈

특이적 진화양상

제시

- 주요 유전자군의 게놈 내

synteny 비교 분석

- 남극 어류 특이적

유전자군의 insertion 및

deletion 여부 분석

100

2-2

남극어류 특이 게놈

진화가 환경적응에

미치는 영향 분석

- 게놈 내 특정 유전자 또는

유전자군의 변화가

환경적응성에 미치는 영향

예측

- 유전자군 기능예측을 통한

환경적응 능력과의

상관관계 분석

100

2-3

남극어류 유전자군의

어류 내 계통학적

보존유전 또는

독립유전정보 분석

- 현재까지 게놈 정보가

밝혀진 어류들을 대상으로

남극어류 특이 유전자군

진화 분석

- 남극어류 특이 유전자군의

진화속도 분석

100
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∘어류는 유전자의 유사도가 인간과 높은 가장 하등한 척추동물이기에 실험동물로

의 개발, 유전자 기능 분석, 돌연변이 실험 등 다양한 목적을 위해 꾸준하게 게

놈 정보가 밝혀지고 있음. 그러나 약 3만여 종의 어류 중 게놈 정보가 밝혀진

경골어류 내 극지어류의 게놈 진화와 관련된 논문은 큰 임팩트를 만들어낼 수

있으나 극히 적은 수의 논문이 발표되었기에 극지어류 유전체 정보 활용도를 학

술적으로 극대화할 수 있음. 실제 최근 발표된 아이스피쉬의 경우 Nature

Ecology and Evolution에 발표되었으며(Kim et al., 2019), 이와 같이 최정상급

논문에 꾸준하게 극지어류들의 유전체 정보가 발표될 시 국제적인 양 극지 생물

들의 유전체 발굴에 우위를 점할 수 있으며, 선도적으로 연구진을 구축해 나갈

수 있음

∘특히 어류 게놈 진화 또는 특정 gene family 발굴 및 비교분석은 genome

duplication이나 expansion/contraction 등 척추동물 진화 및 유전 관련 매우 중

요한 분야임에도 우리나라에서 연구를 진행하고 있는 연구진이 거의 전무하기

때문에 국가 내 연구분야 불균형을 해소할 수 있음. 특히 국내에는 인간 유전체

의 분석 능력이나 유전학적 통계는 수준급의 연구진이 있으나, 비모델생물이나

reference genome이 없는 생물들을 다루는 전문적인 연구진이 부족한 실정이기

때문에 전문 인력 양성에도 중요한 구심점으로 작용할 수 있음

∘극지어류 게놈 정보를 주도적으로 추진하고 있는 극지연구소의 유전체 연구 투

자 및 추진력과 기발표된 게놈 정보를 활용한 후속연구 연계성을 하나의

platform으로 구축하여 극지어류 유전체 분야 내 독보적인 연구진 양성 가능하

며, earth genome project 등 국제적인 유전체 분석기구에 투입되어 유전체 분

석 능력을 크게 키울 수 있음

∘경골어류 게놈과 유전체 연구를 하는 세계적인 연구네트워크는 독자적인 연구네

트워크를 구축하여 주기적으로 최정상급 학술지에 논문을 출판하고 있음. 이에

따라 상기 platform이 갖추어질 시 경골어류 게놈 내 극지어류 게놈에 관련된

정보를 바탕으로 국제적인 네트워크와 컨소시엄에 자연스레 합류할 수 있으며,

이를 통해 공동연구를 통한 최정상급 학술지에 논문을 출판하여 파급효과를 극

대화할 수 있음.
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제 5 장 연구개발결과의 활용계획

∘나고야의정서에 발맞추어 세계 각국은 자국 내 생물종들의 유전자원을 우선 등

록하는 데 혈안이 되어 있음. 유전 정보로부터 당장 경제적 이득을 볼 수는 없

을지라도 유전 정보 내 특이단백질을 생합성하는 유전자를 추후 발굴시 예측할

수 없는 경제적 효과를 불러올 수 있기 때문에 생물종 유지와 유전정보 확보는

각국의 이익에 크게 귀결되며 이를 통해 역으로 유전정보를 확보한 국가나 단체

가 보호받을 수 있음. 이에 따라 독립적으로 극지어류의 유전정보를 확보하여

활용할 수 있는 극지유전체사업단의 데이터베이스는 장기적으로 보았을 때 국익

신장 및 예상할 수 없는 큰 경제적 이득을 가져올 수 있을 것이라 사료됨

∘극지어류로부터 추출되어 상용화된 대표적인 결빙방지단백질(antifreezing

protein) 등의 예를 통해 확인할 수 있듯이 낮은 온도에 대한 적응 메커니즘의

주요 인자들을 발굴하면 큰 상업적인 효과를 불러올 수 있음. 위의 결빙방지단

백질 역시 유전정보가 있어야만 추가 modification이나 editing 등을 통해 대량

생산이 가능하므로, 유전정보를 바탕으로 낮은 온도 적응 인자 개발 등을 통해

경제적인 이득을 확보할 수 있음. 본 연구를 통해 구축한 남극 어류를 포함한

경골어류 게놈 정보는 관심 있는 국내 연구진에 우선적으로 오픈할 필요가 있으

며, 이를 통해 상업화 또는 논문 작성에 필요한 유전자원을 공유할 시 국익과

연구력 향상에 큰 도움을 줄 수 있을 것으로 사료됨

∘극지생물 유전체 연구의 선점을 확보할 수 있고, 국제적인 입지를 강화시켜 대

규모 연구비 소스를 만들어 내 이를 주도적으로 활용할 수 있음. 특히 과거의

1000K genome project나 현재 추진되는 Earth Genome Project 등 genome 분

석과 관련된 사업은 그 연구적 임팩트와 경제산업적으로 중요한 부가 물질 개발

과 직접적으로 연동되므로 국내 연구진의 실력을 강화하여 이러한 대규모 프로

젝트에서 중추적 역할을 함과 동시에 대규모 연구비 소스를 모색할 필요가 있

음. 부가적으로 유전체 분석 사업을 통해 전문 bioinformatics 인력을 양성할 수

있으며, 세계기구의 주도적 전략에 유연하게 대처할 수 있는 전문 체계를 구축

할 수 있음
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∘연구적 측면에서 membrane potential과 lipid metabolism에 관여하는 gene

family 발굴 및 비교분석이 중요하나 lipid 생합성에 관여하는 유전자만 한정하

여도 대규모 분석이 실시되어야 함. 극한 온도에 대한 분자적응능력 중 중요한

요소인 membrane potential 유지 및 막과 세포 내 지질 함유량 조절에 대한 연

구는 현재까지 주로 미생물을 대상으로 연구가 이루어짐. 상대적으로 작은 게놈

크기와 적은 수의 유전자를 지닌 미생물을 대상으로 상기 유전요인들을 조사하

는 것은 그리 어렵지 않으나, 게놈 크기가 크며 유전자의 개수와 isoform과 같

은 gene variant가 높은 어류에서는 이러한 연구가 거의 이루어지지 않음. 이러

한 니체를 잘 활용하여 막 구성에 주요한 역할을 하는 gene family와 지질 대사

에 관여하는 대규모 gene family를 분석하여 일반적인 어류에서도 잘 연구되지

않은 미개척 분야에 도전할 계획임. 특히 어류는 포유류와 지방 대사 메커니즘

이 완전히 다름에도 제대로 된 검증이 이루어지지 않고 있음. 특히 갈색지방과

백색지방 메커니즘은 어류에서 많이 소실된 것으로 알려져 있으나, 극지어류의

경우 이미 극저온에 적응하였기에 독립적인 지방 메커니즘을 지닐 것으로 예상

되며, 이를 위해 유전체 및 유전자 기능 연구가 추진되어야 할 것으로 판단됨

∘유전체 분석은 꾸준하게 개발되는 알고리즘과 게놈 정보를 직접 다루며 오랜 시

간동안 집중해야 전문 실력이 쌓일 수 있음. 이에 따라 후학 양성과 유전체 분

석 전문 인력 양성을 위해 계속해서 어류를 비롯한 극지생물의 유전체를 다룰

수 있는 인력 양성 사업을 지속적으로 추진해야 할 것으로 사료됨
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Common
name

Species Assembly/Gene model #Genes Reference

Tiger puffer
Takifugu

rubripes
FUGU 5.0 22,760

Aparicio et al.,

2002

Green

spotted

puffer

Tetraodon

nigroviridis
TETRAODON 8.0 23,118

Jaillon et al., 2004

Stickleback
Gasterosteus

aculeatus
BROAD S1 27,576

Jones et al., 2012

European

seabass

Dicentrarchus

labrax
dicLab v1.0c 26,719

Tine et al., 2014

Medaka Oryzias latipes HdrR 24,674
Kasahara et al.,

2007

Clown fish
Amphiprion

ocellaris

dx.doi.org/10.5524/10039

7
27,240

Tan et al., 2018

Nile tilapia
Oreochromis

niloticus
Orenil1.0 26,763

Conte et al., 2017

Platyfish
Xiphophorus

maculatus
Xipmac4.4.2 20,454

Schartl et al.,

2013

Amazon

molly

Poecilia

formosa
Poecilia_formosa-5.1.2 30,898

Warren et al.,

2018

제 6 장 연구개발과정에서 수집한 해외과학기술정보

연 구 내 용 연 구 결 과

남극대구, 에메랄드피시,

아이스피시 등 주요 남극어류

유전체 정보 확보

현재까지 공개적으로 발표된 남극에 서식하는

대표 어류 남극대구, 에메랄드피시,

아이스피시에 대한 유전체 정보를 NCBI 등

genome server에서 확보하였음

남극대구, 에메랄드피시,

아이스피시 등 주요 남극어류

내 유전자군 분류

현재까지 공개적으로 발표된 남극에 서식하는

대표 어류 남극대구, 에메랄드피시,

아이스피시에 대한 유전체 정보로부터 어류

발생에 중요한 hox gene cluster, 성결정 및

성분화에 중요한 sex gene family, transposable

element gene family 등 주요 유전자군을

분류하였음

현재까지 게놈 정보가 밝혀진

어류들을 대상으로 남극어류

특이 유전자군 진화 분석

현재까지 게놈 정보가 공개된 아열대성

어류들의 유전체 정보를 Ensemble과 NCBI 및

자체 수립 서버로부터 확보하였으며1), 전체

유전체 정보로부터유전자군의 비교분석을 위해

분석대상 유전자들을 분류하였음2)

1) Fish genome assemblies and/or gene models used in this study.
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Atlantic cod Gadus morhua gadMor1 22,100 Star et al., 2011

Zebrafish Danio rerio GRCz10 25,403 Howe et al., 2013

Cavefish
Astyanax

mexicanus
AstMex102 23,698

McGaugh et al.,

2014

Species name
No. of
coding
genes

No. of
expanded
families*

No. of
contracted
families*

No. of
genes
lost

Takifugu rubripes 22,760 3,139 (136) 2,913 (71) 3,026

Tetraodon nigroviridis 23,118 1,788 (38) 2,910 (2) 2,927

Gasterosteus aculeatus 27,576 3,899 (179) 3,337 (8) 3,480

Dicentrarchus labrax 26,719 623 (127) 1,893 (2) 1,985

Oryzias latipes 24,674 3,812 (282) 3,141 (7) 3,194

Amphiprion ocellaris 27,240 871 (86) 1,889 (20) 2,080

Oreochromis niloticus 26,763 2,676 (208) 4,695 (9) 4,876

Xiphophorus maculatus 20,454 127 (4) 2,480 (145) 2,797

Poecilia formosa 30,898 4,847 (1,070) 630 (4) 634

Gadus morhua 22,100 801 (132) 7,775 (8) 8,047

Danio rerio 25,403 760 (58) 8,123 (0) 8,359

Astyanax mexicanus 23,698 975 (11) 8,251 (3) 8,481

2) Summary of orthologous gene clusters analyzed in 13 teleost species.

*Numbers in parentheses are the number of significantly changed genes.
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