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○ 연구목적

극지요각류 Tigriopus kingsejongensis를 활용하여 극지환경 적응에 있어 유용한 유전체 및 영양대사의 
정보를 확보하고 환경변화에 따른 대사 경로의 변화를 규명하여 궁극적으로 에너지 대사체와 유전체
의 상관관계에 대한 핵심기반지식을 구축

○ 연구 수행 내용

- 극지요각류의 전사체, 및 유전체를 확보하여 JBrowse DB 구축 
- 구축된 유전체로부터 단백질, 탄수화물, 지질 대사와 관련 유전자 동정 및 분류 
- 극지환경 변화 (온도, 염도) 등의 변화에 따라 유발되는 에너지대사체 (지질 등)와 유전자들의 
변화를 통한 상관관계 및 분자수준에서의 적응기작 규명

○ 연구 개발결과의 활용

- 연구개발결과의 활용계획 본 연구를 통해 향후 극지의 환경변화가 극지 해양생물에 미칠 수 있는 
영향을 유전체의 global expression pattern 분석뿐 아니라 영양대사체의 변화를 통한 분자생체지표
로 쓰일수 있고, 극지 해양생물을 연구하는데에 기초자료로써 제시할 수 있다.

- 극지 해양 환경변화에 반응하는 극지 요각류 유전자의 발굴을 통하여 환경감시체계의 수립에 기초
자료를 제공할 수 있으며, 나아가 향후 예상되는 환경오염을 예측할 수 있는 기반자료를 마련할 수 
있다.

- 극지 요각류 Tigriopus kingsejongensis의 분자생체지표용 유전체의 개발뿐 아니라 이를 이용한 단백질
의 생산 및 항체 제작 등으로 이어가 이를 이용한 상업적인 연구도 가능하다.

색  인  어
(각 5개 이상)

한  글 극지요각류, 유전체, 지질대사체, 탄수화물대사체, 단백질대사체

영  어 Antartic copepod, genome, transcriptome, proteome, lipids, carbohydrates
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요   약   문

Ⅰ. 제    목

극지요각류의 영양대사체 및 관련 유전체의 분석을 통한 극지환경적응기작 연구

Ⅱ. 연구개발의 목적 및 필요성

극지요각류 Tigriopus kingsejongensis를 활용하여 극지환경 적응에 있어 유용한 유전체 및 

영양대사의 정보를 확보하고 환경변화에 따른 대사 경로의 변화를 규명하여 궁극적으로 

에너지 대사체와 유전체의 상관관계에 대한 핵심기반지식을 구축

Ⅲ. 연구개발의 내용 및 범위

극지요각류에서의 발달단계 정보 확보 및 JBrowse DB 구축

- Tigriopus kingsejongensis의 JBrowse DB 구축

- 극지환경 변화 시 일어나는 극지요각류의 발달단계 변화관찰

극지환경적응기작 관련 영양대사 유전체 동정

- 극지환경적응기작 관련 지질대사 유전체 및 지질대사체 동정

- 극지환경적응기작 관련 단백질, 탄수화물대사 유전체 및 해당 대사체 동정

극지환경변화 및 오염원에 대한 유전체 활용 및 영양대사경로 파악

- 극지환경 변화에 대한 에너지 대사체의 변화량 분석

- 극지환경 변화 및 오염원에 의해 변화하는 유전체와 영양대사체의 상관관계 분석

Ⅳ. 연구개발결과

- 극지요각류의 전사체, 및 유전체를 확보하여 JBrowse DB 구축

- 구축된 유전체로부터 단백질, 탄수화물, 지질 대사와 관련 유전자 동정 및 분류

- 극지환경 변화 (온도, 염도) 등의 변화에 따라 유발되는 에너지대사체 (지질 등)와 유전

자들의 변화를 통한 상관관계 및 분자수준에서의 적응기작 규명

Ⅴ. 연구개발결과의 활용계획

본 연구를 통해 향후 극지의 환경변화가 극지 해양생물에 미칠 수 있는 영향을 유전체

의 global expression pattern 분석뿐 아니라 영양대사체의 변화를 통한 분자생체지표로 쓰

일수 있고, 극지 해양생물을 연구하는데에 기초자료로써 제시할 수 있다.
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S U M M A R Y

I.  TitleStudy of polar environmental adaptation mechanism through analysis of nutrient metabolism and it related genome in the Antarctic copepod 
II.  Purpose and Necessity of R&DThe purpose of this study is to construct the genome and transcriptome of Antarctic copepod, Tigriopus	 kingsejongensis, and to use it to identify useful genetic information related to carbohydrate, protein, and fat metabolism that adapts to changes in the polar environment.
III.  Contents and Extent of R&DIdentification of changes in the developmental stage of Antarctic copepod, 
Tigriopus	 kingsejongensis, and the establishment of JBrowse DBIdentification of carbohydrate, protein, and lipid genes related to polar environmental changesCorrelation Analysis of Genetic and Nutritional Metabolism Changes by Polar Environmental Changes and Pollution Sources
 IV.  R&D Results- Establish the JBrowse DB of Antarctic copepod, Tigriopus	 kingsejongensis- Identification and classification of proteins, carbohydrates, lipid metabolism related genes from the Antarctic copepod, Tigriopus	 kingsejongensis- Correlation between energy metabolites caused by changes in polar environment (temperature, salinity), and the correlation of genes and the identification of adaptation mechanisms at the molecular level.
V.  Application Plans of R&D ResultsThe genome and transcriptome of Tigriopus	 kingsejongensis built through this study can help research other polar marine species, and the identified carbohyd-rates, proteins, and lipid metabolism-related genes can help analyze the global expression patterns of genes that change according to changes in the polar environment.
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제 1장 서론

극지요각류 Tigriopus kingsejongensis를 활용하여 극지환경 적응에 있어 유용한 유전체 및
영양대사의 정보를 확보하고 환경변화에 따른 대사 경로의 변화를 규명하여 궁극적으로

에너지 대사체와 유전체의 상관관계에 대한 핵심기반지식을 구축한다.

1. 생물다양성 협약, 남극조약 등 생물자원에 대한 중요성이 지속적으로 증가하고 있으며, 특히
극지생물은 극지환경에서 생존하기 위한 특이적 작용 메커니즘 등을 보유하고 있어, 다른

지역에서 서식하는 생물들과는 차별되는 생물자원으로 가치가 높다.

2. 이러한 극지생물로부터 유전체 정보, 및 대사체 등을 확보하여, 극지생화학, 분자생물학

분야에서의 신규 유전자원, 대사체 발굴을 통해 궁극적으로는 생체기능, 생물공정, 신소재

활용 등 기술개발까지의 가능성을 열어둘 수 있으며, 기초정보의 축적이라는 측면에서도
세계 선도적인 연구집단으로 부상할 수 있다.

3. 최근 지구온난화, 해양산성화, 저산소증, 미세플라스틱 등 환경 변화요소가 급부상하며
극지역의 생태계도 변화를 맞고 있다. 이러한 변화에 대비하기 위해, 다양한 극지환경변화

요소가 생물체에 미치는 영향을 생태, 생리, 분자적 측면에서의 연구를 수행하여

궁극적으로는 극지생명체의 먹이사슬 변화, 종 분화 등에 대한 정보를 예측하는 것이 매우
중요하다.
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제 2장 국내외 기술개발 현황

1. 극지 연구 중 기후학, 대기학, 지질학 등에 대비하여 생태 및 생물학 분야는 상대적으로
많은 관심과 집중이 이루어지지 않고 있다. 생태 및 생물학 분야들의 연구는 현재 극지

생태계에 서식하는 생물들의 종 동정 및 분류에 집중되고 있으며, 유전체 정보는

계통분류학에 필요한 수준의 marker DNA나 mitochondrial DNA 등 소수 정보가 활용되고
있다.

2. 극지 생물체 연구에 필요한 안정적인 배양 시설을 갖춘 곳 역시 극지연구소 외에는 거의
없는 실정이며, 기반 인프라와 정부 투자의 부족으로 대학이나 연구소 등 다양한

연구기관의 시설 투자는 현재까지 미비한 수준이다.

3. 극지 생물들을 이용하여 생태계와 환경을 연구하기 위해서는 이미 생태·생리학 및

유전학적으로 잘 밝혀진 모델 생물종이 아닌 비 모델생물들에 대한 지식과 연구 경험이

풍부해야 하지만, 모델 생물들이 아닌 비생물종을 이용하여 다양한 측면에서 접근하는 연구
방법을 보유한 연구기관은 극히 드물다.

1. 극지 연구는 현재 선진국들을 중심으로 (영국, 미국, 독일 등) 대규모의 투자가 이루어져

연구들이 수행되고 있으며, 정부 지원 및 기업체 차원에서의 연구 자금 투자가 이루어져
연구결과를 생산하고 있다.

2. 극지연구자들은 주기적으로 “국제극지의 해 (IPY)” 프로그램을 이용하여 극지 뿐 아니라 전
지구적 환경변화 관련 연구를 수행한다. 이들 프로젝트들 중 상당수는 환경생태 및 생물

관련 연구에 집중되어 있으며, 극지환경 적응에 필요한 생리·생태적 뿐만 아니라 생화학 및

분자생물학적 적응기작을 밝히고, 극지의 환경변화에 대한 생물들의 반응과 스트레스 등을
연구하는 것이 중요한 주제이다.

3. 하지만, 온난화, 저산소화, 미세플라스틱 등 극지환경 변화로 인해 발생할 수 있는 생물체의
변화 및 생화학적, 대사학적 변화에 대한 연구는 국제적으로도 미진한 수준에 있다.
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제 3장 연구개발수행 내용 및 결과

가. 연구개발 최종 목표

극지요각류 Tigriopus kingsejongensis를 활용하여 극지환경 적응에 있어 유용한 유전체 및
영양대사의 정보를 확보하고 환경변화에 따른 대사 경로의 변화를 규명하여 궁극적으로 에너
지 대사체와 유전체의 상관관계에 대한 핵심기반지식을 구축한다

○ Tigriopus kingsejongensis의 JBrowse 데이터베이스 제작

- Genome 및 RNA sequencing을 수행하여 Tigriopus kingsejongensis의 JBrowse를 제작하였

음.

- JBrowse제작을 위하여 Long read sequencing인 PacBio와 Illumina HiSeq 2500 (PE500)을

통하여 유전체를 분석함 (표 1).

- de novo genome contig assembly를 위해, SMARTdenovo, Medaka, Trimmomatic, Pilon 등

의 프로그램을 사용하여 분석함.

PacBio Sequel 　
Number of SMRT cells 2
Polymerase read
Total number of reads 1,399,771
Total number of bases 23,747,900,141
N50 (bp) 28,750
Mean read length (bp) 16,966
Subread
Total number of reads 1,696,326
Total number of bases 23,735,932,513
N50 (bp) 23,742
Mean read length (bp) 13,993
Genome Coverage (338.6 Mb) 70x
GenBank Accession No. SRX8159652
Illumina HiSeq 2500 　
Raw reads
Total number of reads 93,897,422
Total number of bases 23,521,304,211
Cleaned reads
Total number of reads 65,943,964
Total number of bases 14,232,918,582
GenBank Accession No. SRX8159653

표 1. Tigriopus kingsejongensis의 전체 유전체 분석을 위한

sequencing library와 read

- 전체 유전체 분석결과, 총 938개의 scaffold가 발굴되었고 전체 scaffold의 길이는 338 Mb로

나타났음 (표 2). BUSCO value도 95.8%로 나타나 이전 연구보다 향상된 결과를 보여줌

(Kang et al., 2017).



- 9 -

Scaffold information T. kingsejongensis
(GCA_012959195.1)

Number of scaffolds 938
Total length of scaffolds (bp) 338,647,408
N50 (bp) 1,473,880
Largest scaffold (bp) 9,103,457
BUSCO complete copy (%) 95.8
Gap (%) 0.16
GC content (%) 47.3

표 2. Tigriopus kingsejongensis의 유전체 분석 결과

- Tigriopus kingsejongensis의 전체 유전자의 annotation을 진행하여 총 25,470개의 유전자를

발굴하였음.

- MAKER v.2.3.1 pipeline 사용 및 Genbank 내, Tigriopus japonicus, Tigriopus californicus,

Homo sapiens, Drosophila melanogaster, Daphnia pulex, Caenorhabditis elegans, Mus

musculus 들의 유전체 정보를 상기 만들어진 T. kingsejongensis genome에 mapping 하는

방식으로 진행함.

- Exonerate, tRNAscan-SE, Rfam database search, Blast2GO 등 프로그램을 사용하여

mannual annotation 수행함.

- 전체 coding sequence의 길이는 35,739,996 bp이고, 평균 유전자의 길이는 3,814 bp로 나타났

으며, 평균 coding sequence의 길이는 1,403 bp로 분석되었음 (표 3).

Categories Value
Number of genes 25,470
Total coding sequence length (bp) 35,739,996
Average gene length (bp) 3,814
Largest gene length (bp) 114,816
Average CDS length (bp) 1,403
Average intron length (bp) 847
GC content (%) 53.04

표 3. Tigriopus kingsejongensis의 유전자 분석 결과

- 분석한 유전체 정보를 활용하여 상동성을 가진 유전자의 정보를 확인하기 위하여 다른

Tigriopus 종과의 비교를 하였음. 그 결과, T. kingsejongensis에서 14,029개, T. japonicus에

서 13,844개, T. californicus에서 12,838개의 유전자를 발굴하였고, 그 중 10,765개의 유전자

가 공통인 것으로 확인되었음 (그림 1A). T. kingsejongensis의 유전체가 (338 Mb) T.

japonicus (197 Mb)나 T. californicus (191 Mb)가 매우 큰데도 불구하고 상동성을 가진 유

전자의 정보가 비슷하다는 것으로 보아 T. kingsejongensis의 유전체 내에 intergenic 혹은

반복되는 서열이 많은 것으로 추정됨.

- 위의 정보를 토대로 Tigriopus kingsejongensis의 JBrowse의 제작을 완료하였고 (그림

1B), 이를 토대로 2차 및 3차년도의 연구를 진행하고자 함. (http://rotifer.skku.edu:8080/Tk)

- 지질대사 유전체 중 일부를 발굴하여 온대성 요각류인 Tigriopus japonicus와 비교하였음

(표 4). T. kingsejongensis에서 elongation of very long-chain fatty acid protein (Elovl)유
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전자 8개 (Elovl1/7a1, a2, b, c, d, 3/6, 4, 11)와 fatty acid desaturase (Fad) 유전자 8개

(Fad4, 5/6a, b, c, d1, d2, e1, 9)를 찾았으며 온대성 요각류 T. japonicus에서는 Elovl 유전

자 8개 (Elovl1/7a1, a2, b, c, d, 3/6, 4, 11)와 Fad 유전자 8개 (Fad4, 5/6a, b, c, d, e1,

e2, 9)를 찾았음. 두 종에서 Elovl 유전자의 종류와 개수는 일치하였으나 Fad 유전자의 경우

T. kingsejongensis에서는 Fad5/6d가 d1, d2로 분화된 반면 T. japonicus에는 Fad5/6e가

e1, e2로 분화된 것을 확인할 수 있었음. 따라서, 이 유전자들은 향후 Tigriopus 종을 동정하

는데 사용이 가능한 마커가 될 수 있을 것으로 보임.

그림 1. (A) Tigriopus 종의 유전자 상동성 정보

(B) JBrowse의 예시.

표 4. Elongation of very long-chain fatty acid protein (Elovl)와 fatty acid
desaturase(Fad) 유전자의 특징.
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- 또한, 해당 유전자들이 scaffold 내에 어떠한 규칙성을 가지고 존재하는지에 대해 분석한 결

과, Elovl 유전자 군에서는 Elovl1/7a1, a2가 두 종 모두10 kb basepair내에서 밀접하게 분화

된 것으로 나타났음 (그림 2). 하지만, scaffold내에서 방향을 다른 것으로 나타나는 특징을

가짐.

그림 2. Elongation of very long-chain fatty acid

protein (Elovl)의 synteny 분석. (A) 극지요각류

Tigriopus kingsejongensis, (B) 온대요각류 Tigriopus

japonicus

- Fad 유전자의 경우, Fad5/6e와 d가 동일한 규칙성 및 방향성을 나타내는 것으로 나타남

(그림 3). 특이할 만한 점은, 극지요각류에서는 Fad5/6d가 추가적으로 분화되었고, 온대요각

류에서는 Fad5/6e가 추가적으로 분화되었음. 해당 유전자들이 가지는 특이성이 존재할 것으

로 생각되지만 1차년도에서는 추가적인 분석을 진행하지 않았으며, 추후 지질대사와 연관되

어 연구를 진행하게 된다면 보다 심도있는 분석이 필요할 것으로 보임.
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그림 3. Fatty acid desaturase (Fad) 유전자의 synteny

분석. (A) 극지요각류 Tigriopus kingsejongensis, (B) 온

대요각류 Tigriopus japonicus.

- 이 외에 추가적으로, 정상상태에서의 극지요각류 및 온대요각류의 지방산 조성을 분석하여

비교하였음 (그림 4, 5). 모든 지방산 군에서 극지요각류가 온대요각류보다 많은 것으로 나

타났고 전체 지방산의 함량은 극지요각류가 온대요각류보다 약 3배가량 높은 것으로 나타났

음. 특히, 다가불포화지방산 (polyunsaturated fatty acid; PUFA)의 경우, 두 종에서 모두 가

장 많은 양을 가지고 있었지만 그 차이는 더욱 두드러짐. 건중량 당 지방산의 양인 점을 고

려해보면, 극지요각류가 지방을 많이 함유한 대신 다른 에너지원을 적게 가지고 있을 것으로

보이므로 후속연구 참고자료로 활용할 수 있을 것으로 보임.

그림 4. 극지요각류 Tigriopus kingsejongensis (검정)와 온대요각류 Tigriopus japonicus (회

색)의 지방산 조성.
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그림 5. 극지요각류 Tigriopus kingsejongensis (검정)와 온대요각류 Tigriopus

japonicus (회색)의 지방산 조성

- 지방산 각각의 농도 또한 극지요각류가 온대요각류보다 높은 것으로 나타났고, 전체 지방산

의 종류도 극지요각류가 더 다양한 것으로 나타났음. 뿐만 아니라, 긴 사슬 지방산의 경우

대부분 극지요각류에서만 검출이 된 것으로 보아, 극지생태계에 적응하는데 있어서 긴 사슬

지방산의 역할이 중요할 것으로 추정됨.

- 그 중, 22:1n-11은 copepod에서 wax ester로부터 합성되고 (Lee et al., 1971; Pascal and

Ackman, 1976; Falk-Petersen et al., 1990), 먹이단계를 구별하는 좋은 지표라고 알려져 있

어 (Ackman, 1980; Iverson, 1993; Dahl et al., 2000; Budge et al., 2002; Iverson et al.,

2002; Cooper et al., 2005), 추후 연구에 사용할 수 있을 것으로 생각됨.

- 동일한 먹이 (녹조류, Tetraselmis suecica, 1×106 cells/ml)를 투여했음에도 불구하고 종 간

에 이러한 차이가 나타나는 것은 같은 Tigriopus 종이더라도 주 서식지에 따라 지질합성 및

분화 관련 유전자의 차이가 발생한다는 것을 의미하므로 후속연구에서 검토해 볼 만한 부분

이라고 생각됨.

○ Tigriopus kingsejongensis의 발달단계 관찰
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그림 6. Tigriopus kingsejongensis의 발달단계

- Tigriopus kingsejongensis의 nauplius부터 성체까지의 발달단계를 관찰하였음 (그림 6). 발

달단계는 nauplius 6단계, copepodid 5단계를 거쳐 성체가 되며 nauplius 1기부터 성체까지

는 약 4주간의 시간이 소요되었음 (14도, 30 ppt, 12:12 light:dark). 성체의 길이는 약 1.2

mm로 온대요각류보다 약 1.5배 가량 긴 것으로 나타남.

- 온도 (4℃, 14℃, 25℃) 및 염도 (10, 20, 30, 40, 50 psu) 조건에 따른 Tigriopus

kingsejongensis의 nauplius부터 성체까지의 발달단계를 관찰하였음(12:12 light:dark; 먹이

녹조류 Tetraselmis suecica 1×106 cells/ml) (그림 7).

- 염도변화에 따른 Tigriopus kingsejongensis 발달단계 관찰에서는 10, 20, 30 psu에서는

nauplius (유생)으로부터 copepodid 단계까지 약 15-16일 정도로 큰 차이를 보이지 않았고,

40 psu, 50 psu에서는 염분도가 높아질수록 약 19-29일까지 농도 차등적인 발달단계의 지

연이 관찰되었음.

- 해수면 상승, 해빙붕괴에 따른 급격한 극지환경 변화 및 지역적 격리로부터 고농도의 염도

로 생태환경 변화가 야기될 수 있고, 갑각류에서 발달지연은 개체군 유지와도 밀접한 연관

이 있음. 추후 2차, 3차년도 발현유전체 및 대사체 분석과도 관련하여 보충적인 연구를 진

행하고자 함.

- 온도에 따른 Tigriopus kingsejongensis 발달단계 관찰에서는 예비실험에서 대조군으로 설

정한 14℃에서는 15일경에 모든 nauplius(유생)이 copepodid 단계로 발달이 완료되나, 4℃에

서는 2배 이상 길어진 40일 정도에 copepodid 단계로 탈피하는 것을 확인할 수 있었음. 한

편, 25℃농도 조건에서는 생물이 발달하지 못하고 죽는 것을 확인하였음.
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그림 7. (A) 염도 및 (B) 온도에 따른 극지요각류 Tigriopus kingsejongensis의 발달영향 평가

- Tigriopus kingsejongensis는 극지요각류로 저온 환경에서도 오랜 기간 버티는 능력이 있

음을 확인할 수 있었으며, 고온의 조건에서는 민감하게 반응하는 것을 확인할 수 있었음.

다만, 개체 수의 부족으로 인하여 온도 및 염도 변화에 따른 생식률의 변화를 측정하는 것

은 불가능하였음. 추후 대사체 분석과 연결지어 연구수행을 진행할 예정임.
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○ 극지 환경 적응기작 관련 지질대사 유전체 및 지질대사체 동정

- 1차년도에서 구축한 극지요각류 T. kingsejongensis의 Genome database 및 JBrowse 를
활용하여 지질대사 관련 유전자들을 동정 및 분석함.

- 지질은 가장 기본적인 nutrient 자원이자, 생물이 살아가는데 가장 기본적인 세포의 막 구
성 및 이의 유동성에도 큰 관여를 함.

- 지질대사 조절에 관여하는 여러 유전자 (단백질) 중, Elongase와 Fatty acid desaturase는
불포화지방산 (unsaturated fatty acid) 합성에 중요한 역할을 한다고 알려져 있음.

- 특히, 저온에 지속적으로 노출되어있는 극지환경에서의 지질 환경은 불포화지방산과 많은
연결점이 있어 해당 유전자의 분석과 발굴이 더욱 중요함.

- 다른 요각류 및 해양 무척추생물 종 중, GenBank 등지에 선례 보고가 된 Elongase 및
Fatty acid desaturase를 수집하여, T. kingsejongensis 의 유전체 및 전사체 database와
local BLAST 분석하여 유전자 candidate 수집. In silico 방법을 통해 유전자 발굴.

- Candidate는 Geneious program을 이용하여, Genome에 local mapping 및 유전자 분석 수
행되었고, Full length gene들은 근연종의 Elongase 및 Fatty acid desaturase와 alignment
및 phylogenetic tree 분석을 통해 유전자 동정함.

- 극지요각류 T. kingsejongensis에서 총 8개의 Elongase (Elovl; elongation of very
long-chain fatty acid protein) 유전자와, 8개의 Fatty acid desaturase (Fad) 동정.

- 극지요각류의 해당 지질대사 유전자들의 특수성을 비교 분석하기 위하여, 해당 유전자들
을 온대요각류인 T. japonicus, T. calyfornicus 2종, Cyclopoid 요각류 종인 Paracyclopina
nana, 윤충류 Brachionus spp. 및 양서류, 포유류, 사람을 포함한 고등생물종과
phylogenetic 분석방법을 통해 비교함.
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그림 8. A) Elovl (Elongation of very long-chain fatty acid protein) 유전자의 계통수 분

석. B) Fad (Fatty acid desaturase) 유전자의 계통수 분석. T. kingsejongensis 유전자는

굵은색으로 표기.

- Fatty acid desaturase는 D4, D9의 경우 다른 생물종과 같이 1개의 유전자로 확인되었고,
이에 따라 종간 기능이 보존되어있는 것을 확인할 수 있었음. 반면, D5/6의 경우 요각류
D5/6은 윤충류 및 고등생물의 D5, D6와는 달리 오래전에 공동조상으로부터 분화되어 요
각류 종에서 duplication을 통해 여러 copy 유전자로 분화된 것으로 파악됨. T.
kingsejongensis의 D5/6은 다른 온대 요각류들과 그 종류가 서로 비슷하고 보존적임. (그
림 8A).

- Elovl의 경우, 다른 종들과 비교했을 때, 요각류에서는 Elovl1/7, Elovl3/6, Elovl4, Elovl11
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의 4가지 type만이 확인되었음. Elovl4, Elovl11는 분석한 해당 종들간 매우 보존적인 것으
로 확인되었고, Elovl3/6의 경우, 고등생물에서 Elovl3, Elovl6의 두 가지 type으로 분화된
것과 달리, 무척추생물 종에서는 Elovl3/6의 원시적인 type 형태로 진화 적응된 것으로 확
인되었음. Elovl1/7의 경우도, 위와 비슷하나, 무척추생물종에서는 해당 유전자가
duplication을 통해 여러 copy로 분화되어, 다양한 기능을 할 것으로 추측가능함 (그림
8B).

- 전반적으로 극지요각류 T. kingsejongensis의 지질대사 관련 유전자는, 이들이 적응하고
있는 환경이 매우 다름에도 불구하고 온대요각류와 매우 비슷함 (Orthologous
relationship). 이는, 두 극한의 요각류들 사이에 유전자 조성 (repertory)에 따른 적응기작
보다는, 유전자 전사 및 발현 조절 메커니즘의 차이가 있다고 해석 가능함.

○ 극지환경적응기작 관련 단백질, 탄수화물대사 유전체 및 해당 대사체 동정

- G protein-coupled receptor (GPCR)은 인간 기준으로 800여개가 넘는 거대한 유전자
family로 광자 (photons), 이온 (ion), 탄수화물 대사체, 단백질, 펩타이드, 호르몬, 지질,
purine 계 유도체 등 다양한 리간드와 반응하여 생체 내 신호전달 네트워크를 활성화하고,
세포 반응을 유도함. 생물 내 가장 큰 단백질 family로, 앞선 지질대사와도 관련이 깊으며
탄수화물, 단백질대사에도 연관성이 있음.

- 극지요각류 T. kingsejongensis의 극지환경 특이적인 대사 유전체 존재 여부를 알기 위하
여, 거대 유전자 family인 GPCR을 동정함. 온대 근연종과의 해당 유전자 family 확보 및
비교연구는 각각의 환경에 맞게 적응하여 발달한 유전체 군이 무엇인지를 분석할 수 있
고, 이 유전자에 초점을 맞추어 심화 연구를 수행할 수 있다는 장점이 있음.

- 사람 (Homo sapiens), 초파리 (Drosophila melanogaster), 물벼룩 (Daphnia magna) 등
지금까지 잘 연구되어있는 모델생물종으로부터 GPCR 유전자 pool 확보 후, 기존에 확보
한 극지요각류 T. kingsejongensis의 유전체, 및 전사체 데이터베이스에 local BLAST 수
행하여, GPCR 유전자 후보군을 확보함.

- 총 513개의 유전자 후보군에서, 7TM 구조분석, domain 및 motif 분석, 근연종과의 계통분
석등을 통하여, 극지요각류 T. kingsejongensis에서 총 239개의 GPCR 유전자 확보.

- GPCR 유전자 family는 가장 많은 연구가 된 사람을 기준으로 Class A Rhodopsin, Class
B Secretin/Adhesion, Class C Glutamate, Class F Frizzled receptors로 총 4개의 큰 하위
분류군으로 나뉨. 이 중, T. kingsejongensis의 GPCR은 Class A rhodopsin에 해당하는
유전자가 총 239개 중 187개로 약 78.24%를 차지함.

- 사람 (Homo sapiens), 초파리 (Drosophila melanogaster), 물벼룩 (Daphnia magna) 등의
근연종과 계통분석 수행 시, T. kingsejongensis의 Class A 군 GPCR 유전자는 Lipid,
Aminergic, Peptide, Melatonin, Opsin 등의 Ligand과 많은 연관이 있는 receptor들이 공
통적으로 발견됨. 이 중, Peptide receptor로 분류되는 유전자 계통에서 T.
kingsejongensis의 유전자들이 대량 발견되는 것을 확인함 (그림 9). 이는 현재 분석에서
극지 요각류에서만 특이적으로 나타나는 현상으로, 극지 적응에 관련된 기능과 연관되어
있을 가능성이 있다고 추측 가능함. 하지만, 온대 요각류 등에서 GPCR을 추가발굴하여
비교하거나, 해당 특이 유전자들의 기능규명을 위한 추가 연구 등이 필요함.
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- 극지요각류 T. kingsejongensis의 Class B, Class C, Class F 군에 해당하는 유전자들은
같이 비교 분석한 종들과 일부 분화의 차이는 있으나, 작은 범주별로는 상동성을 지니며
보존된 것을 확인함 (그림 10). 따라서 해당 분류군에 속하는 유전자들은 극지 환경 등
특수한 환경 적응에 대한 메커니즘과 연관된 것 보다, 오랜 기간 전부터 보존되며 진화해
온 유전자군으로 생물의 기본적인 대사 활동, 생명에 필수적인 메커니즘과 연관성이 깊은
것으로 해석 가능함.

그림 9. T. kingsejongensis 의 G protein-coupled receptor (GPCR) Class A 유전자 계통

도. T. kingsejongensis의 GPCR 유전자는 빨간색으로 표기.
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A) B)

C)

그림 10. T. kingsejongensis 의 G protein-coupled receptor (GPCR) 유전자 계통도 A)

Class B 유전자, B) Class C 유전자, C) Class F 유전자. T. kingsejongensis의 GPCR 유전

자는 빨간색으로 표기.
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○ 온도 변이에 따른 극지요각류의 In vivo 생체 지표 확인

- 극지환경 온도변이 및 금식기에 따른 극지요각류 T. kingsejongensis의 지방산 대사 변이
확인을 위해, 4개의 온도 범위 (4℃, 8℃, 14℃, 18℃)에 따른 In vivo 생체 지표 (발달시
간, 생식능 등)을 확인함.

- 연구실 내 배양환경 조건인 14℃와 비교하여, 저온조건 (4℃, 8℃)에서는 현저한 발달시간
의 지연이 확인되었고, 고온조건인 18℃에서는 약간의 발달시간 단축이 확인되었음 (그림
11A).

- 생식능의 경우, 총 새끼 수가 대조군 대비 고온환경에서 유의하게 증가했음 (그림 11B).
저온조건에서는 90일 이상 관찰하였을 때, 알을 달고 있는 생식능이 존재하는 암컷 개체
를 발견하지 못하였음.

- 일반적으로 염분이나 온도는 해양 유기체의 발달에 영향을 미치는 생물학적 인자로 알려져
있음. 특히, 극지 바닷물의 염분은 지구온난화로 인해 빙하가 녹는 것에 영향을 받음. 예
를 들어 염분 노출이 생식과 수명에 미치는 다세대적 영향 분석이 T. kingsejongensis에
서 확인되었고 (Kim et al., 2022), calanoid 요각류에 속하는 Pseudodiaptomus dubia와
Eurytemora affinis에서도 온도에 따른 발달지연이 확인되었음 (Li et al., 2009; Karlesson
et al., 2018). 따라서 남극의 요각류 T. kingsejongensis의 발달과 번식능이 온도와 염도에
영향을 받는다는 것을 분명하게 확인할 수 있음.

○ 온도 변이 및 금식기간에 따른 극지요각류의 활성산소종 확인

- 활성산소종 (ROS, reactive oxidative species)의 경우 스트레스상황에도 발생하지만, 저장
된 에너지 활용 등을 위해 지방산 분해를 통한 대사작용에도 발생함. 일반적으로 임계 온
도에 도달할 때까지 온도 상승은 단백질 활성과 산소소비량을 증가시켜 신진대사를 증가
시킨다는 보고가 있음 (Schulte, 2015).

그림 11. A) 온도 조건에 따른 극지요각류 T. kingsejongensis 의 발달시간 B) 온도 조건

에 따른 극지요각류 T. kingsejongensis 의 생식능
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- 금식을 하지 않은 대조군에 비해, 5일차, 10일차에서 전반적으로 ROS가 증가하는 양상이
확인되었고, 온도가 증가할수록 이러한 경향성이 더 크게 벌어졌음 (그림 12A). 금식지속
10일쨰의, 18도 온도 조건의 개체는 오히려 ROS가 감소하는 양상이 확인되었는데, 과도한
스트레스로 지방산 대사가 지연된 것으로 보임 (그림 12B).

- 실험 결과 고온에서의 ROS 증가양상과 에너지 대사율 증가를 확인했으며, 지속적인 기아
상태는 저장된 에너지원의 분해를 일으키고 ROS 발생을 더욱 증가시킬 수 있음. 종합하
면 고온조건과 기아상태는 ROS를 충분히 증가시킬 수 있는 용인이 될 수 있으며, 이는
극지환경에서의 요각류에게도 해로운 영향을 미칠 수 있음.

그림 12. A) 온도 및 금식 기간에 따른 T. kingsejongensis 의 활성산소종 분석 (5일차) B)

온도 및 금식 기간에 따른 T. kingsejongensis 의 활성산소종 분석 (5일차)

○ 온도 변이 및 금식기간에 따른 지방산 대사 변화

- 비금식 대조군에 비해, 전체 그룹에서 총 지방산량이 감소하였으며, 금식기간이 길어질수
록, 온도가 증가할수록 경향성이 두드러짐 (그림 13A). 특히, 고온조건인 18℃에서 지방산
이 큰 차이로 감소하는 것이 확인되었음.

- 비율분석에서는 금식지속과 온도증가에 따라 포화지방산 (SFA, saturated fatty acid)이
증가하고, 다가불포화지방산 (PUFA, polyunsaturated fatty acid)이 감소하였으며, 특히 18
도 온도에서 10일 동안 금식된 실험군이 상대적으로 큰 폭의 변화를 보였음. 단일 블포화
지방산(MUFA, monounsaturated fatty acid)은 금식, 온도변이에 특별한 차이를 보이지
않았음. (그림 13B).

- 특히 온도 및 금식에 따라 총 지방산량이 감소하면서 PUFA가 함께 감소하였기 때문에,
PUFA의 소모가 가장 중요한 것으로 보임. 온도에 의한 이러한 비율 변화는 극지환경에서
도 요각류가 점성적응을 잘 따르는 것으로 확인됨.

- 환경온도가 체액의 녹는점 이하로 떨어지면 체내에 얼음이 얼 위험이 있어 심한 경우 개
체의 사망에 이를 수 있음. 따라서 유기체는 동결 내성을 증가시키거나 극저온 보호제를
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합성하여 체액의 녹는 점을 낮춰 방어 시스템을 활성화한다 (Sinclair and Marshall,
2018). 무척추동물 중에서 곤충은 글리세롤이나 TAG를 축적하여 저온에서 체액 항상성을
유지시키고 (Cossins, 1994). 수생 무척추동물은 막 인지질의 불포화도를 높여 막 유동성
을 높이는 연구보고가 있음 (Yoon et al., 2022).

- 저온과 기아조건에서 수행된 극지요각류 T. kingsejongensis의 지방산 비율 결과는 PUFA
의 소비가 14도 기아 조건에서 에너지원으로 필수적이었지만, PUFA의 비율은 저온에서
더 높게 나왔음. 따라서, PUFA가 남극의 극저온 환경에 적응하는데 필수적인 역할을 할
수 있다고 추측할 수 있으나, 추가적인 연구는 필요함.

그림 13. A) 온도 및 금식 기간에 따른 T. kingsejongensis 의 전체 지방산 함량 B) 온도 및

금식 기간에 따른 T. kingsejongensis 의 지방산 조성비

- 개별 분석에서는 온도가 높아질수록 포화지방산과 가장 긴 단일불포화지방산이 증가하였
음. 특이한 점은 온도와 금식에 의해 전체 PUFA의 양이 감소하였지만, 가장 긴 두 지방
산 (22:5n-3, DPA; 22:6n-3, DHA)은 증가하는 것이 확인됨 (그림 14; 표 4).

- 따라서, 극지 요각류의 경우 온도 및 금식 조건에서 PUFA가 대체 에너지원으로 높게 소
모되는 것으로 판단되며, ROS 활성도도 이러한 양상을 뒷받침함. 한편, 2개의 긴 PUFA
(22:5n-3, DPA; 22:6n-3, DHA)가 높게 유지되는 것은 에너지원을 소모하는 상황에서도
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축적하여 더 안 좋은 환경에서의 생존전략으로 추정됨.

- DHA는 막의 유동성, 유연성 및 두께를 조절할 수 있으며 막 포스파티딜세린 의존 신호
메커니즘의 조절에 영향을 주며, (Hishikawa et al., 2017; Bie et al., 2020). DPA는 수생
무척추동물 내에서 연구되지 않았지만 DPA는 포유류의 염증 반응과 신경 발달에 기여하
는 것으로 알려져 있음 (Drouin et al., 2019).

그림 14. 온도 및 금식 기간에 따른 T. kingsejongensis 의 각 지방산별 변화 프로파일
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F a t t y 

acid

Sampling group
Before

starvation

Starvation for 5 days Starvation for 10 days

4 °C 8 °C 12 °C 24 °C 4 °C 8 °C 12 °C 24 °C

SFA

16:0 14.1±0.32b 16.52±1.82ab 18.12±2.33ab 18.49±0.89ab 19.66±0.53ab 18.4±1.94ab 17.16±1.28ab 20.32±1.72ab 21.75±5.29a

18:0 2.49±0.37b 3.08±0.65b 3.44±0.85b 3.54±0.52b 4.17±0.4b 4.34±0.86b 4.55±0.96b 6.11±0.49ab 10.66±5.42a

20:0 0.09±0.01b 0.08±0.01b 0.09±0.01b 0.07±0.01b 0.09±0b 0.11±0.02b 0.14±0.03b 0.16±0.06b 0.39±0.13a

22:0 0.11±0b 0.1±0b 0.11±0.01b 0.1±0.02b 0.16±0.11ab 0.1±0.03b 0.2±0.04ab 0.19±0.06ab 0.37±0.17a

24:0 0.07±0.01b 0.07±0.01b 0.08±0.02b 0.07±0.01b 0.09±0.03b 0.08±0.01b 0.16±0.04b 0.16±0.02b 0.51±0.33a

MUFA

16:1n-9 0.79±0a 0.81±0.01a 0.84±0.01a 0.85±0.03a 0.85±0.03a 0.85±0.04a 0.7±0.08a 0.8±0.1a 0.64±0b

18:1n-9 3.55±0.01bc 3.57±0.07bc 3.62±0.13bc 3.57±0.1bc 3.47±0.11c 3.61±0.15bc 4.47±0.34ab 4.21±0.08abc 4.73±0.86a

20:1n-9 3.81±0.06 3.03±0.64 2.76±0.62 2.67±0.05 2.42±0.15 2.79±0.5 3.71±0.41 2.66±0.16 2.46±1.05

22:1n-9 0.3±0.02 0.25±0.04 0.25±0.03 0.21±0.05 0.28±0.06 0.26±0.05 0.47±0.1 0.41±0 0.44±0.05

24:1n-9 0.12±0.02 0.14±0.04 0.17±0.06 0.14±0.05 0.15±0.06 0.15±0.01 0.22±0.08 0.31±0.09 0.36±0.14

n-6 
PUFA

18:2n-6 7.92±0.11a 7.51±0.39ab 7.39±0.61ab 7.51±0.07ab 7.2±0.13ab 7.46±0.35ab 7.27±0.47ab 7.19±0.45ab 5.79±1.54b

18:3n-6 0.77±0.01a 0.63±0.11ab 0.58±0.16ab 0.59±0.03ab 0.51±0.04b 0.55±0.1ab 0.63±0.05ab 0.47±0.02b 0.53±0.08ab

20:2n-6 0.39±0.01 0.31±0.08 0.29±0.08 0.28±0.01 0.26±0.02 0.3±0.04 0.38±0.06 0.3±0.03 0.39±0.09

20:3n-6 0.8±0.03a 0.57±0.19ab 0.51±0.2ab 0.48±0.02b 0.43±0.03b 0.52±0.13ab 0.67±0.08ab 0.42±0.03b 0.57±0.09ab

20:4n-6 4.19±0.15a 3.26±0.69ab 2.91±0.73ab 2.78±0.16ab 2.42±0.24ab 2.85±0.61ab 3.36±0.21b 2.4±0.18b 2.17±1.28b

n-3 
PUFA

18:3n-3 24.62±0.46a 23.43±1.01ab 22.77±1.33ab 22.92±0.33ab 21.61±0.8ab 22.63±1.46ab 23.38±0.78ab 22.03±1.12ab 18.19±4.91b

18:4n-3 2.76±0.13a 2.62±0.13ab 2.41±0.17abc 2.5±0.17abc 2.23±0.19abc 2.24±0.25abc 2.11±0.29bcd 1.93±0.16cd 1.48±0.39d

20:4n-3 1.21±0.03a 1.08±0.15ab 1.05±0.14ab 1.03±0.02ab 1±0.01ab 1.09±0.07ab 1.18±0.04ab 0.99±0.15b 1.07±0.2ab

20:5n-3 8.65±0.21 7.07±1.23 6.73±1.19 6.19±0.26 5.94±0.04 6.66±0.9 7.69±0.76 5.61±0.72 6.1±2.09

22:5n-3 0.26±0b 0.28±0.03ab 0.3±0.03ab 0.28±0.03ab 0.33±0.03ab 0.34±0.06ab 0.39±0.1ab 0.42±0.09a 0±0c

표 4. 온도 및 금식 기간에 따른 T. kingsejongensis 의 각 지방산별 변화 프로파일 세

부 통계분석자료
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그림 15. A) 온도변화에 따른 T. kingsejongensis 의 지방산 조성 B) 온도변화에 따른 T.

kingsejongensis 의 지방산 대사에 관여하는 유전자 Desaturase와 Elovl의 유전자 발현양상

(노란색음영은 유의적인 수치를 의미)

- 이전 실험 결과에서 온대 요각류 T. japonicus와 극지요각류 T. kingsejongensis의 지방산
함량 비교 시, 전체 지방산 군에서 극지요각류가 나타났음. 온도에 따른 T.
kingsejongensis의 지방산 profile 변화에서는 특히, 다가불포화지방산 (polyunsaturated
fatty acid; PUFA)의 경우, 그 양이 다른 지방산들에 비해서 많은 비율을 차지하고 있는
것을 확인할 수 있음 (그림 15A). 특히, 긴 지방산의 경우 대부분의 극지요각류에서만 검
출이 된 것으로 극지 생태계에 적응하는데 있어서 그 역할이 중요할 것으로 추정됨.

- 한편, 온도 변화에 따른 지방산 변화 추이도 대조군 대비 24시간, 48시간 온도변화에 노출
시켰을 때, 온도가 낮아질수록 전체적으로 불포화지방산의 비율이 높아지는 것을 확인할
수 있었음 (그림 9A). 지방산 대사에서 불포화도를 높이는 Fatty acid desaturase (D)와
사슬을 연장시켜서 긴 사슬의 지방산을 만들어내는 Elongase (Elvol)의 유전자 발현조사
에서 T. kingsejongensis는 온도가 낮은 곳에 노출될수록 Desaturase는 증가하는 경향성
을 보였고, 반면 Elvol 유전자는 발현의 경향성이 없거나 감소하는 경향성을 보임 (그림
15B).

- 종합하면, 극지생태계에 적응한 T. kingsejongensis는 다가불포화지방산 비율이 높아서 극
지 생태계 적응에 역할이 중요할 것으로 추정되나, 온도가 낮은 환경에 노출될수록 지방
산의 불포화도를 높이는 유전자들의 발현이 증가하고, 사슬을 연장시키는 유전자의 발현
이 감소하는 적응기작을 보여줌. 지질의 불포화도는 생물이 살아가는데 가장 기본적인 세
포의 막 구성 및 이의 유동성에도 큰 관여를 하기에, 해당 연구결과는 극지환경 변화에
따른 분자생리학적 적응기작에 대한 기본지식을 제공할 수 있음.
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제 4장 연구개발목표 달성도 및 대외기여도

가. 연구개발 최종 목표

극지요각류 Tigriopus kingsejongensis를 활용하여 극지환경 적응에 있어 유용한 유전체 및
영양대사의 정보를 확보하고 환경변화에 따른 대사 경로의 변화를 규명하여 궁극적으로 에너
지 대사체와 유전체의 상관관계에 대한 핵심기반지식을 구축한다

나. 연구개발목표 및 달성도

성과목표 세부목표 달성 주요내용 달성도(%)

1.
극지요각류에
서의 발달단계
정보 확보 및
JBrowse DB
구축
(2020)

1-1

Tigriopus
kingsejongens
is의 JBrowse
DB 구축

- T. kingsejongensis RNAseq 수행
- T. kingsejongensis Genome
sequencing 수행

- 전체 유전체 조립 및 퀄리티 분석
- T. kingsejongensis의 JBrowse DB
구축

- JBrowse
웹사이트 공개
(100%)

1-2

극지환경 변화
시 일어나는
Tigriopus
kingsejogensi
s의 발달단계
변화 관찰

- 염도 및 온도 변화에 따른 T.
kingsejongensis의 발달단계 관찰 및
분석

- 염도 및 온도 변화에 따른 T.
kingsejongensis의 생식능력 관찰 및
분석

- 급성 및 만성
영향평가
(100%)

2.
극지환경적응
기작관련
영양대사
유전체 동정
(2021)

2-1

극지 환경
적응기작 관련
지질대사
유전체 및
지질대사체
동정

- 지질대사 관련 유전체 발굴 및 동정
- 지질대사 관련 대사체 분석

- 지질 대사
유전체 동정
및 대사체
분석 완료
(100%)

2-2

극지 환경
적응기작 관련
단백질,
탄수화물대사
유전체 및
해당 대사체
동정

- 단백질대사 관련 유전체 발굴 및 동
정

- 탄수화물대사 관련 유전체 발굴 및
동정

- GPCR 유전체
발굴완료,
유전자 명명
및 분류(100%)

3.
극지환경변화
및 오염원에
대한 유전체
활용 및

영양대사경로
파악
(2022)

3-1

극지환경 변화에
대한 에너지 대
사체의 변화량
분석

- 탄소 및 아미노산 동위원소비 변화량
측정
- 지방산 변화량 측정

-지방산 변화량
측정 완료
(100%)

3-2

극지환경 변화
및 오염원에 의
해 변화하는 유
전체와 영양대사
체의 상관관계
분석

- 유전체의 변화량 측정
- 유전체 변화량
측정 완료
(100%)
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다. 연구수행 세부 내용 및 결과

○ 세부목표 1-1: 극지요각류에서의 발달단계 정보 확보 및 JBrowse DB 구축

연 구 내 용 연 구 결 과

T. kingsejongensis의 JBrowse DB 구
축

- T. kingsejongensis RNAseq 수행

- T. kingsejongensis Genome sequencing 수행

- 전체 유전체 조립 및 퀄리티 분석

- T. kingsejongensis의 JBrowse DB 구축

극지환경 변화 시 일어나는
극지요각류의 발달단계 변화관찰

- 염도 및 온도 변화에 따른 T. kingsejongensis의
발달단계 관찰 및 분석

- 염도 및 온도 변화에 따른 T. kingsejongensis의
생식능력 관찰 및 분석

○ 세부목표 1-2: 극지환경적응기작 관련 영양대사 유전체 동정

연 구 내 용 연 구 결 과

극지환경적응기작 관련 지질대사
유전체 및 지질대사체 동정

- 지질대사 관련 유전체 발굴 및 동정
- 지질대사 관련 대사체 분석

극지환경적응기작 관련 단백질,
탄수화물대사 유전체 및 해당
대사체 동정

- 단백질대사 관련 유전체 발굴 및 동정
- 탄수화물대사 관련 유전체 발굴 및 동정

○ 세부목표 1-3: 극지환경변화 및 오염원에 대한 유전체 활용 및 영양대사경로 파악

연 구 내 용 연 구 결 과

극지환경 변화에 대한 에너지 대사체
의 변화량 분석

- 온도, 급이에 따른 지방산 분석

극지환경 변화 및 오염원에 의해 변
화하는 유전체와 영양대사체의 상관
관계 분석

- 환경변화에 따른 유전체 변화량 측정
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라. 연구성과(정량적 성과)

□ 계획 대비 실적

(계획(건수)/대비(건수))

구분 계획/실적

논문

국외 국내

SCI 기타 소계 SCI 기타 소계

3/5 / / / / /

Proceeding
국외 국내

/ /

단행본(저서) /

특허

국외 국내

출원 / /

등록 / /

기술실시계약 /

세미나개최 /

인터넷사이트 개설 /

기타사항 /

◦ 본 연구를 통해 향후 극지의 환경변화가 극지 해양생물에 미칠 수 있는 영향을 유전체의

global expression pattern 분석뿐 아니라 영양대사체의 변화를 통한 분자생체지표로 쓰일

수 있고, 극지 해양생물을 연구하는데에 기초자료로써 제시할 수 있다.

◦ 극지 해양 환경변화 및 환경오염이 극지 해양생물에 미치는 영향을 초기단계에서부터 매

우 미세한 수준에서 검출하고 이들 환경요인이 극지 해양생물의 개체수준 및 분자기작에

미치는 영향을 심도있게 연구하는데 중점을 둘 수 있다.

◦ 최근 빠르게 진행되고 있는 극지 해양 환경변화에 따른 극지 해양생물의 생태학적 영향

분석에 대한 기초 자료를 제공할 수 있다.
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제 5장 연구개발결과의 활용계획

◦ 극지 해양 환경변화에 반응하는 극지 요각류 유전자의 발굴을 통하여 환경감시체계의

수립에 기초자료를 제공할 수 있으며, 나아가 향후 예상되는 환경오염을 예측할 수 있

는 기반자료를 마련할 수 있다.

◦ 극지 요각류 Tigriopus kingsejongensis의 분자생체지표용 유전체의 개발뿐 아니라 이

를 이용한 단백질의 생산 및 항체 제작 등으로 이어가 이를 이용한 상업적인 연구도

가능하다.

◦ 극지 요각류와 온대요각류의 비교연구를 통하여 극지요각류의 특이적인 영양대사체의

생성기작을 발굴하고, 유용 바이오 대사체의 생산 효율성을 증진시키는데 필요한 자료

를 구축할 수 있다.
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