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보고서 초록

위탁연구과제명 대사체 분석 및 분자네트워킹 분석기법 기반 극지미생물 유래 바이오소재 발굴

위탁연구책임자 이동호
해당단계 

참여연구원수
5

해당단계 
연구비

70,000,000

연구기관명 및
소속부서명

고려대학교 산학협력단 참여기업명

국제공동연구 상대국명 : 상대국연구기관명 :

요약(연구결과를 중심으로 개조식 500자이내)
보고서
면수

95

¡ 연구내용 및 결과

- 다양한 극지 미생물의 추출물을 확보하고, LC-MS(Ion trap)를 이용하여 대사체 분석을 수행

함.

- 추출물 분석을 통해 산출된 UV와 MS spectrum 결과를 기반으로 chemical DB 검색과 분자

네트워킹(Molecular netwoking)을 활용한 MS/MS fragment 분석을 수행하여, 기존에 보고

된 다양한 활성물질에 대한 de-replication을 진행하고 추출물 내 대사체를 파악하여 DB를 

구축함.

- 극지연구소로부터 제공받은 균주 활성 리스트와 de-replication을 통해 도출된 추출물 내 대

사체의 분석 결과를 종합적으로 활용하여 항암 활성과 관련된 후보 물질을 예측함.

- 분석 및 예측 결과를 바탕으로 유용성이 높은 극지 미생물을 선정하고, 대량배양을 통해 추

출물을 확보한 후 다양한 분리 기법을 적용하여 대사체를 분리함.

- 다양한 분광학 분석 장비를 이용하여 분리된 대사체의 구조를 규명함.

¡ 연구결과의 활용

이와 같은 연구결과는 극지 미생물 자원 활용연구, 데이터베이스 구축 및 관련 산업 활성화에 

기여할 것임.

색  인  어
(각 5개 이상)

한  글 대사체, 극지 미생물, 추출물, MS 라이브러리, 분자네트워킹

영  어 Metabolites, Antarctic microorganisms, Extract, MS-library, Molecular Networking
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요   약   문

Ⅰ. 제    목

대사체 분석 및 분자네트워킹 분석기법 기반 극지미생물 유래 바이오소재 발굴

Ⅱ. 연구개발의 목적 및 필요성

본 연구의 목적은 극지 유래 미생물의 추출물을 제작하여 분석 후 대사체 라이브러리를 확보

하고, 추출물 내 특이적 대사체 구조의 특성을 분석하여 바이오 연구를 활성화하는 데 있다.

Ⅲ. 연구개발의 내용 및 범위

본 연구개발의 목적을 달성하기 위해 아래와 같은 연구가 진행되었다.

- 극지 미생물 추출물 확보

- 극지 미생물 LC-MS 분석 및 분자네트워킹 분석

- 활성물질 관련 문헌자료 조사

Ⅳ. 연구개발결과

본 연구개발 결과는 다음과 같다.

· 극지 미생물 추출물 확보

극지연구소로부터 수령한 34종의 균주를 배양하여 추출물을 확보하였다.

· 극지 미생물 추출물 MS 분석 및 분자네트워킹 분석

극지 미생물 추출물 시료를 대상으로 LC-MS(Ion trap) 분석을 수행하였고, UV 및 MS

spectrum 결과를 바탕으로 chemical DB 검색과 분자네트워킹 분석을 수행하여 

de-replication 및 추출물 내 대사체 분석을 실시하였다.

· 극지 미생물 추출물 대량배양, 대사체 분리 정제 및 구조 규명

확보한 추출물 중 선정된 유용 극지 미생물을 대량배양하여 추출물을 확보하고 다양한 분리 기법을  

  통해 대사체를 분리 정제하였으며, 분리된 대사체에 대한 분광학 분석을 통해 구조를 규명하였다.

Ⅴ. 연구개발결과의 활용계획

극지 유래 미생물의 대사체 분석 결과를 통해 대사체를 미리 예측하여 신규 활성물질 또는 

유용 활성 물질을 탐색하여 효용성이 높은 균주를 선택하는데 도움을 준다. 또한 신규 활성 

대사체 분리 정제 연구를 위한 토대를 마련할 수 있으며 추출물 라이브러리를 구축함으로써 

극지 미생물 자원들의 연구를 위한 기초 자료로써 기여한다.
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S U M M A R Y

(영 문 요 약 문)

I.  Title
Metabolomics and molecular networking based discovery of biomaterials derived from antarctic 

microorganism 
II.  Purpose and Necessity of R&D
The purpose of this study is to activate the antarctic research by constructing the 
extracts and library of metabolites from antarctic microorganism and analyzing the 
characteristics of specific metabolite structures.

III.  Contents and Extent of R&D
The following studies were conducted to achieve the objectives of this study and 
development.
¡ Securement of metabolite derived from antarctic microorganisms 
- Acquisition of antarctic microorganisms extracts
- LC-MS analysis and Molecular Networking analysis of antarctic microorganisms
- Prediction of bioactive compounds in the extracts based on activity results

IV.  R&D Results
The results of this research and development are summarized as follows.
· Acquisition of antarctic microorganisms extracts

  A total of 34 microbial strains received from the Korea Polar Research Institute were  
  cultivated, and their corresponding extracts were obtained.
· LC-MS Analysis and Molecular Networking Analysis of Polar Microbial Extracts.

  LC-MS(Ion trap) analysis was performed on the extract smaples. Based on the obtained UV  

  and MS spectral data, chemical database searches and molecular networking analyses were  

  conducted to perform de-replication and to anlyze the metabolites present in the extracts.

· Large-Scale Cultivation of Polar Microorganisms, Metabolite Isolation and Purification,

and Structure Elucidation.

  Selected polar microorganisms were subjected to large-scale cultivation, followed by         

  metabolite isolation, purification, and structure elucidation using spectroscopic analyses.

V.  Application Plans of R&D Results
The results of the analysis of the metabolite derived from antarctic microorganisms can 
be used to predict the metabolites and to search for novel active substances or useful 
active materials. It also contributed as a basis for the study of antarctic microbial 
resources.
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제1장. 서론

1.1.1. 연구개발의 목적

Ÿ UV 및 MS spectrum을 기반으로 chemical DB 검색을 수행하여 de-replication 및 추출물

내 유용 대사체 분석

Ÿ MS fragmentation 기반 분자네트워킹(Molecular networking) 분석기법을 통하여 선정된 추

출물 내 특이적 대사체 구조 특성 분석 및 표적화(targeting)

Ÿ 선정된 유용 극지 미생물의 대량배양 및 표적화된 신규 활성 대사체 분리 및 구조 연구

(targeted isolation)

1.1.2. 연구개발의 필요성 및 범위

Ÿ 극지 미생물은 극한 환경에서 생존하기 위해 특이한 적응 관련 유전자, 단백질 및 다양한

대사체를 보유하고 있으며, 특이적 대사체 자원과 신규 활성 대사체 개발의 가능성이 매우

큼.

Ÿ 해양 미생물 중 해양 유래 진균에서 얻은 2차 대사물질들이 주목받고 있고, 1990년대 이후

발표된 구조들의 수가 급격히 증가하였으며 많은 물질이 생물학적, 약리학적 특징을 가지고

있음. (Rateb and Ebel, 2011).

Ÿ 극지 미생물의 가치와 활용성을 극대화하기 위하여 LC-MS를 이용한 유용 극지 미생물 추

출물 DB 구축, 대사체의 다양성 확보가 필요함.

Ÿ 신규 활성물질의 대량 표적 분리를 통해 신약 개발의 가능성을 가지는 생물자원의 대량확

보를 위한 시스템 구축이 필요함.
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제 2장 국내외 기술개발 현황

¡ 생물다양성협약에서 생물자원에 대한 국가 주권을 인정하면서 선진국들은 극지 및 해양생

물정보은행을 구축하고 있으며, 유전체·단백체·천연물 대사체 탐색에 정부 차원의 대규모

투자를 하고 있다.

¡ 극지생물다양성, 생물계통·진화, 스트레스반응 등에 관한 연구를 위해 2007/2008 IPY를 통

하여 국제 공동연구 체계가 이루어지고 있으며, 이외 저온효소 등의 신규 생물소재 연구를

보고하였다.

¡ 과학연구를 통해 극지 연구에 대한 영향력 확대를 위해 국제공동연구(북극해 환경변화 관

측 공동연구; MOSAiC 프로젝트, 스웨이트 빙하 붕괴 연구 등)가 활발히 진행되고 있으며,

대규모 인프라 구축 등 국가 차원에서 투자가 강화되고 있다.

¡ 미국과학재단(National Science Foundation; NSF)에서 남극 연구 프로그램(U.S Antarctic

Progam; USAP)을 추진하며 매년 약 5,000억 원을 투자하여 남극 해양, 대기, 우주 관측과

생태연구, 인프라 운영을 진행하고 있다.

¡ 중국 극지연구소(Polar Research Institute of China; PRIC)에서 극지표본 자원 공유 플랫폼

사업을 통해 다양한 극지생물을 확보하고 관련 대사체에 관한 연구를 진행하고 있다.

¡ 중국 Shandong University 연구진은 남극 유래 해양 균주로부터 tremulane sesquiterpenoid

계열의 신규물질을 분리하였다. (Shi et al., 2021)

¡ 러시아 극지연구소(Arctic and Antarctic Research Institute of Roshydromet; AARI)에서

남북극 환경 내 기작 및 기작 간 상호작용에 대한 규명, 원거리 탐사 및 빙하시추 기술개

발, 북극 생태연구, 남북극 해양활동 자원을 위한 연구 및 실시간 모니터링 활동을 하고 있

다.

¡ 영국 극지연구소(British Antarctic Survey; BAS)에서 남극 환경의 미생물의 DNA를 연구

하는 최첨단 유전적 방법을 통해 새로운 항생제 및 기타 화합물의 생산에 관해 연구를 하

고 있다.

¡ 덴마크 Copenhagen University 연구진은 북극 해빙 아래에서 질소고정작용을 하는 박테리

아를 처음으로 발견했고 질소 고정을 통하여 해양 생태계의 생산성에 영향을 줄 수 있음을

밝혔다.(Friesen et al., Commun. Earth Environ. 2025, 6, 811 ;

https://doi.org/10.1038/s43247-025-02782-4)

¡ 국제 공동 연구팀이 남극 디셉션 섬에서 발견된 EPS(polymer) 생성 세균이 식품, 코스메

틱, 의료 분야에서 산업적 활용 가능성을 조명 받고 있다.

https://doi.org/10.1038/s43247-025-02782-4
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¡ 국내에서는 극지연구소(Korea Polar Research Institute; KOPRI)를 2004년 설립하고, 남·북

극 과학기지 설치, 2009년 아라온호 건조를 통해 극지역의 대기, 지구물리, 빙하, 해양환경,

생물자원 연구 등 다각도의 연구 활동을 펼치고 있다.

¡ KOPRI에서 극지 유용유전자원 활용과 극지생물 유전체 특성 규명을 통해 국제적 연구를

선도하고 산업적 고부가가치 창출이 가능한 극지생물 유전자원을 15종을 발굴하는 “극지유

전체 101 프로젝트: 극지생물 유전체 정보 분석 및 활용기반 구축” 과제를 진행하였다.

¡ 현재 극지생물의 새로운 유전자를 이용하여 항생제 내성을 극복할 수 있는 차세대 항생제

후보물질 발굴을 위한 “극지유전자원 기반 신규활성 항생제 후보 물질 발굴” 과제를 진행

하였다.

¡ 또한, 미개발된 극지 고유생물 유래 대사체의 생물공학적 활용기반을 구축하기 위해 극지

고유생물 탐사 및 확보, 극지 고유생물 유래 대사체 활용가치 규명을 위한 “극지적응 고유

생물 유래 대사체의 상용화 구축사업”을 진행하였다.

¡ 극지연구소는 미국과 공동연구를 통해 서남극 빙하 아래 메르세르 빙저호에서 새로운 미생

물을 발견하고 생존전략을 규명했다.
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제 3장. 연구개발 수행 내용 및 결과

3.1.1. 1차 시료 확보

Ÿ 2024년 5월 극지연구소로부터 극지 유래 박테리아 총 14종을 수령함(표 1).

KUNP
code

미생물 번호 
(stock No.)

샘플 번호 
(Sample No.) 종 (Identification) 배지

(Media)

YU2-97-1 KS42016 29044 Subtercolasp. NBXE_s R2A Agar

YU2-97-2 KS42018 29046 Micrococcus luteus R2A Agar

YU2-97-3 KS42021 29049 Micrococcus luteus R2A Agar

YU2-97-4 KS42023 29051 Micrococcus luteus R2A Agar

YU2-97-5 KS42025 FW02-150125-01 Lacisediminihabitans profunda R2A 1/10

YU2-97-6 KS42029 FW02-150125-02 Subtercola boreus R2A 1/10

YU2-97-7 KS42038 FW02-150125-07 Pseudomonas kitaguniensis R2A 1/10

YU2-97-8 KS42041 FW02-150125-16 Sphingomonassp. SCIN_s R2A

YU2-97-9 KS42050 FW02-150125-19 Pseudomonassp. CP025263_s R2A

YU2-97-10 KS42053 FW02-150125-22 Sphingomonassp. RCWY_s R2A 1/10

YU2-97-11 KS42054 FW02-150125-28 Lacisediminihabitans profunda R2A 1/10

YU2-97-12 KS42057 FW02-150125-34 Variovoraxsp. OCMW_s R2A

YU2-97-13 KS40894 FW02-150125-35 Lacisediminihabitans profunda R2A

YU2-97-14 KS42024 FW02-150125-43 Sphingomonassp. RCWY_s R2A

표 1. 2024년 5월 극지연구소로부터 수령한 총 14종의 극지 유래 박테리아 리스트



9

3.1.2. 1차 시료 분석 조건 확립
3.1.2.1. 극지 미생물의 추출물 제조

Ÿ 총 14종의 극지 유래 박테리아를 두 가지의 배양 방법을 이용하여 액체배양을 진행함.

Ÿ 첫 번째 방법은 R2A broth 5ml에 전배양을 진행한 후, 본배양의 1/100인 3 ml을 접종하여

R2A broth 300 ml에 15 ℃ 조건에서 약 7일간 진탕 배양하였음.

Ÿ 두 번째 방법은 R2A agar에 배양된 극지 박테리아 single colony를 바로 접종하여 R2A

broth 300 ml에 15 ℃ 조건에서 약 7일간 진탕 배양하였음,

Ÿ 배양 후 배양액과 같은 양의 EtOAc를 이용하여 용매 분획을 실시한 다음 EtOAc층을 회수

및 농축하여 추출물을 확보함.

3.1.2.2. LC/MS 대사체 분석 조건 확립

Ÿ 확보한 추출물을 MeOH에 녹여 0.2 μm의 membrane filter로 필터 후 UPLC-MS/ELSD로

분석하여 대사체가 충분히 분리되고 검출될 수 있는 최적의 분석 조건을 확립함(그림 1).

그림 1. 최적의 UPLC-MS/ELSD 분석 조건 1
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3.1.3. 1차 시료 연구개발 수행 결과

Ÿ 2024년 5월 극지연구소로부터 수령한 14종의 극지 유래 박테리아 추출물에 대한 분석을 진

행함.

Ÿ 박테리아를 접종하지 않은 R2A broth에 대한 분석도 진행하여 R2A broth에서 공통적으로

나타나는 peak을 제외하고 대사체 분석을 진행함(그림 2).

그림 2. R2A broth 분석 결과

Ÿ R2A broth에서 A, B, C, D, E 다섯 개의 peak이 관찰되었고 박테리아 추출물 내 해당

peak는 targeting 하지 않음.

3.1.3.1. YU2-97-1 (29044, Subtercola sp. NBXE_s)

3.1.3.1.1. 문헌조사 결과

Ÿ Subtercola sp. : cold adaption

Ÿ 분류: Subtercola-Microbactriaceae-Micrococcales-Actinomycetia-Actinomycetota-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Subtercola sp.에 대해 40(Scifinder) , 0(Reaxys)개의 문헌이 존재함.

3.1.3.1.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 3).

그림 3. YU2-97-1 추출물 분석결과
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3.1.3.1.3 대사체 de-replication 결과(그림 4―7).

그림 4. YU2-97-1 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

그림 5. YU2-97-1 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2

그림 6. YU2-97-1 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 3
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그림 7. YU2-97-1 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 4

3.1.3.2. YU2-97-2, 3, 4 (29046, 29049, 29051, Micrococcus luteus)

3.1.3.2.1 문헌조사 결과

Ÿ Micrococcus luteus : producing cellulase, protease, amylase

Ÿ 분류: Micrococcus-Micrococcaceae-Micrococcales-Actinomycetia-Actinomycetota-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Micrococcus luteus에 대해 14,219(Scifinder), 4(Reaxys), Micrococcus

sp.에 대해 33,296(Scifinder), 32(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.

3.1.3.2.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 8, 9 ,10)

그림 8. YU2-97-2 추출물 분석결과
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그림 9. YU2-97-3 추출물 분석결과

그림 10. YU2-97-4 추출물 분석결과

3.1.3.2.3 대사체 de-replication 결과(그림 11―21).

그림 11. YU2-97-2 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1
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그림 12. YU2-97-2 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2

그림 13. YU2-97-2 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 3

그림 14. YU2-97-2 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 4
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그림 15. YU2-97-2 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 5

그림 16. YU2-97-2 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 6

그림 17. YU2-97-2 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 7
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그림 18. YU2-97-2 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 8

그림 19. YU2-97-3 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

그림 20. YU2-97-4 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1
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그림 21. YU2-97-4 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2

3.1.3.3. YU2-97-5, 11, 13 (FW02-150125-01, FW02-150125-28, FW02-150125-35,

Lacisediminihabitans profunda)

3.1.3.5.1 문헌조사 결과

Ÿ Lacisediminihabitans profunda : novel reductase LpSDR

Ÿ 분류:

Lacisediminihabitans-Microbactriaceae-Micrococcales-Actinomycetia-Actinomycetota-Bact

eria

Ÿ DB searching 결과, Lacisediminihabitans profunda에 대해 0(Scifinder), 0(Reaxys),

Lacisediminihabitans sp.에 대해 4(Scifinder), 3(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.

3.1.3.3.2 UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 22, 23 24).

그림 22. YU2-97-5 추출물 분석결과
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그림 23. YU2-97-11 추출물 분석결과

그림 24. YU2-97-13 추출물 분석결과

3.1.3.3.3. 대사체 de-replication 결과(그림 25―36).

그림 25. YU2-97-5 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1



19

그림 26. YU2-97-5 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2

그림 27. YU2-97-5 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 3

그림 28. YU2-97-5 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 4
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그림 29. YU2-97-5 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 5

그림 30. YU2-97-5 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 6

그림 31. YU2-97-5 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 7
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그림 32. YU2-97-11 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

그림 33. YU2-97-13 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

그림 34. YU2-97-13 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2
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그림 35. YU2-97-13 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 3

그림 36. YU2-97-13 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 4

3.1.3.4. YU2-97-6 (FW02-150125-02, Subtercola boreus)

3.1.3.4.1 문헌조사 결과

Ÿ Subtercola boreus : psychrophilic bacteria (thriving at a relatively low temperature)

Ÿ 분류: Subtercola-Microbactriaceae-Micrococcales-Actinomycetia-Actinomycetota-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Subtercola boreus에 대해 11(Scifinder), 0(Reaxys), Subtercola sp.에

대해 40(Scifinder), 0(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.
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3.1.3.4.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 37).

그림 37. YU2-97-6 추출물 분석결과

3.1.3.4.3. 대사체 de-replication 결과(그림 38―41)

그림 38. YU2-97-6 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

그림 39. YU2-97-6 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2
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그림 40. YU2-97-6 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 3

그림 41. YU2-97-6 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 4

3.1.3.5. YU2-97-7 (FW02-150125-07, Pseudomonas kitaguniensis)

3.1.3.5.1 문헌조사 결과

Ÿ Pseudomonas kitaguniensis : severe rot symptoms at lower temperature, disease of on-

ion

Ÿ 분류:

Pseudomonas-Pseudomonadaceae-Pseudomonadales-Gammaproteobacteria-Pseudomonadot

a-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Pseudomonas kitaguniensis에 대해 6(Scifinder), 0(Reaxys),

Pseudomonas sp.에 대해 320,398(Scifinder), 660(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.
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3.1.3.5.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 42).

그림 42. YU2-97-7 추출물 분석결과

3.1.3.5.3 대사체 de-replication 결과(그림 43, 44, 45).

그림 43. YU2-97-7 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

그림 44. YU2-97-7 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2



26

그림 45. YU2-97-7 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 3

3.1.3.6. YU2-97-8 (FW02-150125-16, Sphingomonas sp. SCIN_s)

3.1.3.6.1. 문헌조사 결과

Ÿ Sphingomonas sp. : biodegradation and bioremediation

Ÿ 분류:

Sphingomonas-Sphingomonadaceae-Sphingomonadales-Alphaproteobacteria-Pseudomonado

ta-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Sphingomonas sp.에 대해 6(Scifinder), 8(Reaxys) 개의 문헌이 존재

함.

3.1.3.6.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 46).

그림 46. YU2-97-8 추출물 분석결과
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3.1.3.6.3. 대사체 de-replication 결과(그림 47).

그림 47. YU2-97-8 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

3.1.3.7. YU2-97-9 (FW02-150125-19, Pseudomonas sp. CP025263_s)

3.1.3.7.1. 문헌조사 결과

Ÿ Pseudomonas sp. : widely distributed and play relevant ecological roles, with bio-

technological application

Ÿ 분류:

Pseudomonas-Pseudomonadaceae-Pseudomonadales-Gammaproteobacteria-Pseudomonadot

a-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Pseudomonas sp.에 대해 320,398(Scifinder), 660(Reaxys) 개의 문헌이

존재함.

3.1.3.7.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 48).

그림 48. YU2-97-9 추출물 분석결과
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3.1.3.7.3. 대사체 de-replication 결과(그림 49, 50).

그림 49. YU2-97-9 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

그림 50. YU2-97-9 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2

3.1.3.8. YU2-97-10, 14 (FW02-150125-22, FW02-150125-43, Sphingomonas sp. RCWY_s)

3.1.3.8.1. 문헌조사 결과

Ÿ Sphingomonas sp. : biodegradation and bioremediation

Ÿ 분류:

Sphingomonas-Sphingomonadaceae-Sphingomonadales-Alphaproteobacteria-Pseudomonado

ta-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Sphingomonas sp.에 대해 6(Scifinder), 8(Reaxys) 개의 문헌이 존재

함.
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3.1.3.8.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 51, 52)

그림 51. YU2-97-10 추출물 분석결과

그림 52. YU2-97-14 추출물 분석결과
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3.1.3.8.3. 대사체 de-replication 결과(그림 53, 54).

그림 53. YU2-97-14 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

그림 54. YU2-97-14 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2

3.1.3.9. YU2-97-12 (FW02-150125-34, Variovorax sp. OCMW_s)

3.1.3.9.1. 문헌조사 결과

Ÿ Variovorax sp. : salt stress conditions

Ÿ 분류:

Variovorax-Comamonadaceae-Burkholderiales-Betaproteobacteria-Pseudomonadota-Bacteri

a

Ÿ DB searching 결과, Variovorax sp.에 대해 7(Scifinder), 6(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.
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3.1.3.9.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 55).

그림 55. YU2-97-12 추출물 분석결과

3.1.3.9.3. 대사체 de-replication 결과(그림 56―59).

그림 56. YU2-97-12 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

그림 57. YU2-97-12 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2
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그림 58. YU2-97-12 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 3

그림 59. YU2-97-12 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 4

3.1.4. 1차 시료 결론

Ÿ 2024년 5월 극지연구소로부터 수령한 극지 유래 박테리아 14종을 LC-MS를 이용하여 추출

물의 대사체 분석을 실시함.

Ÿ 분석결과를 기반으로 다양한 문헌 검색을 실시하여 추출물 내 anthranilic acid,

salicylamide 등의 저분자량의 대사체를 예상하고, thiomarinol A와 같은 항생효과를 가지는

대사체가 예상됨.

Ÿ 그러나, 대량 배양을 진행할 신규 활성 대사체 분리 가능성이 높은 균주는 선정하지 못함.

Ÿ 따라서, 추가적인 대량 배양 진행은 하지 않음.
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3.2.1. 2차 시료 확보

Ÿ 2024년 7월 극지연구소로부터 극지 유래 박테리아 총 11종을 수령함(표 2).

KUNP
code

미생물 번호 
(stock No.)

샘플 번호 
(Sample No.) 종 (Identification) 배지

(Media)

YU2-122-1 KS50458 5A02 Sphingomonas aquatilis R2A

YU2-122-2 KS50459 5A03 Qipengyuania sitrea R2A

YU2-122-3 KS50460 5A04 Pseudomonas fluorescens R2A

YU2-122-4 KS50461 5A05 Methylobacterium brachiatum R2A

YU2-122-5 KS50480 5B12 Methylobacterium phyllosphaerae R2A

YU2-122-6 KS50541 5H01 Rhodococcus qingshengii MB

YU2-122-7 KS50543 5H03 Psychrobacter fozii MB

YU2-122-8 KS50547 5H07 Rhodococcus qingshengii MB

YU2-122-9 KS50550 5H10 Rhodococcus qingshengii MB

YU2-122-10 KS50560 6A08 Microbacterium oxydans MB

YU2-122-11 KS50564 6A12 Microbacterium flavescens MB

표 2. 2024년 7월 극지연구소로부터 수령한 총 11종의 극지 유래 박테리아 리스트

3.2.2. 2차 시료 분석 조건 확립
3.2.2.1. 극지 미생물의 추출물 제조
Ÿ 총 11종의 극지 유래 박테리아의 고체배양을 진행함.

Ÿ 총 11종의 극지 유래 박테리아를 R2A agar 및 MB agar에 15 ℃ 조건에서 약 14일간 배양

하고, MeOH를 이용하여 추출하고 여과 후 농축함. 이를 다시 증류수에 현탁시킨 후 같은

양의 EtOAc로 용매 분획을 실시함. (YU2-122-5는 잘 자라지 않음.)
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3.2.2.2. LC/MS 대사체 분석 조건 확립

Ÿ 확보한 추출물을 MeOH에 녹여 0.2 μm의 membrane filter로 필터 후 UPLC-MS/ELSD로

분석하여 대사체가 충분히 분리되고 검출될 수 있는 최적의 분석 조건을 확립함(그림 60).

그림 60. 최적의 UPLC-MS/ELSD 분석 조건 2

3.2.2.3. MS/MS 기반 Molecular Networking 분석을 위한 최적의 parameter 조건 확립함(그림

61).

3.2.3. 2차 시료 연구개발 수행 결과

Ÿ 2024년 7월 극지연구소로부터 수령한 11종의 극지 유래 박테리아 추출물에 대한 분석을 진

행함.

Ÿ R2A agar에 대한 배양한 균주 YU2-122-1―4 추출물의 분석결과를 비교분석하여 공통된

peak을 선정하고 공통 peak에 대한 de-replication을 진행함(그림 62―66). (YU2-122-5는

자라지 않음.)

그림 61. Molecular networking 분석을 위한 최적의

parameter 조건 1



35

그림 62. R2A agar 배양 추출물 MS chromatograms

그림 63. R2A agar 배양 추출물 4종 내 공통 대사체의 de-replication 결과 1

그림 64. R2A agar 배양 추출물 4종 내 공통 대사체의 de-replication 결과 2
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그림 65. R2A agar 배양 추출물 4종 내 공통 대사체의 de-replication 결과 3

그림 66. R2A agar 배양 추출물 4종 내 공통 대사체의 de-replication 결과 4

Ÿ 균주가 자라지 않아 분석할 수 없었던 YU2-122-5를 제외한 R2A agar에 배양한 균주

YU2-122-1―4 추출물의 MS를 비교 분석하여 공통 peak 선정 및 공통 peak에 대한

de-replication 진행한 결과, 총 4개의 peak이 공통 peak으로 선정되었으며, 각 추출물 내에

공통 peak을 제외한 특이적 대사체에 대한 추가적인 de-replication을 진행함.

3.2.3.1. YU2-122-1 (KS50458, Sphingomonas aquatilis)

3.2.3.1.1. 문헌조사 결과

Ÿ Sphingomonas aquatilis : yellow pigment bacteria

Ÿ 분류:

Sphingomonas-Sphingomonadaceae-Sphingomonadales-Alphaproteobacteria-Pseudomonado

ta-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Sphingomonas aquatilis에 대해 60(Scifinder), 0(Reaxys),

Sphingomonas sp.에 대해 11,512(Scifinder), 8(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.
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3.2.3.1.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 67, 68, 69).

그림 67. YU2-122-1 추출물 분석결과 1

그림 68. YU2-122-1 추출물 분석결과 2

그림 69. YU2-122-1 추출물 내 대사체 de-replication 결과
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3.2.3.2. YU2-122-2 (KS50459, Qipengyuania sitrea)

3.2.3.2.1. 문헌조사 결과

Ÿ Qipengyuania sitrea : isolated from seawater

Ÿ 분류:

Qipengyuania-Erythrobacteraceae-Sphingomonadales-Alphaproteobacteria-Pseudomonadot

a-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Qipengyuania sitrea에 대해 0(Scifinder), 0(Reaxys), Qipengyuania

sp.에 대해 98(Scifinder), 0(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.

3.2.3.2.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 70.)

그림 70. YU2-122-2 추출물 분석결과

3.2.3.2.3. 대사체 de-replication 결과(그림 71, 72).

그림 71. YU2-122-2 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1
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그림 72. YU2-122-2 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2

3.2.3.3. YU2-122-3 (KS50460, Pseudomonas fluorescens)

3.2.3.3.1. 문헌조사 결과

Pseudomonas fluorescens : common gram-negative bacteria

Ÿ 분류:

Pseudomonas-Pseudomonadaceae-Pseudomonadales-Gammaproteobacteria-Pseudomonadot

a-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Pseudomonas fluorescens에 대해 22,967(Scifinder), 95(Reaxys),

Pseudomonas sp.에 대해 324,195(Scifinder), 660(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.

3.2.3.3.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 73).

그림 73. YU2-122-3 추출물 분석결과
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3.2.3.3.3. 대사체 de-replication 결과(그림 74, 75).

그림 74. YU2-122-3 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

그림 75. YU2-122-3 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 matching한

대사체에 대한 활성 문헌조사

Ÿ YU2-122-3 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 matching한 대사체에 대한 tumor cell

line 활성 관련 문헌이 존재하였음.

3.2.3.4. YU2-122-4 (KS50461, Methylobacterium brachiatum)

3.2.3.4.1. 문헌조사 결과

Ÿ Methylobacterium brachiatum : aerobic alphaproteobacterium

Ÿ 분류:

Methylobacterium-Methylobacteriaceae-Hyphomicrobiales-Alphaproteobacteria-Pseudomon

adota-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Methylobacterium brachiatum에 대해 56(Scifinder), 0(Reaxys),

Methylobacterium sp.에 대해 5,038(Scifinder), 4(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.
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3.2.3.4.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 76).

그림 76. YU2-122-4 추출물 분석결과

3.2.3.4.3. 대사체 de-replication 결과(그림 77).

그림 77. YU2-122-4 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

Ÿ MB agar에 대한 배양한 균주 YU2-122-6―11 추출물의 분석결과를 비교분석하여 공통된

peak을 선정하고 공통 peak에 대한 de-replication을 진행함(그림 78―81).
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그림 78. MB agar 배양 추출물 MS chromatograms

그림 79. MB　agar 배양 추출물 ６종 내 공통 대사체의 MS spectra

그림 80. MB agar 배양 추출물 3종 내 공통 대사체의 de-replication 결과 1
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그림 81. MB agar 배양 추출물 3종 내 공통 대사체의 de-replication 결과 2

그림 82. MB agar 배양 추출물 3종 내 공통 대사체의 de-replication 결과 3

그림 83. MB agar 배양 추출물 3종 내 공통 대사체의 de-replication 결과 4
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Ÿ MB agar에 배양한 균주 YU2-122-6―11 추출물의 MS를 비교분석하여 공통 peak 선정

및 공통 peak에 대한 de-replication 진행한 결과, MS chromatogram에서 비슷한 retention

time을 갖는 peak 1개가 선정됨.

Ÿ 각 peak의 mass spectra를 비교하여 YU2-122-6, 8, 9가 공통된 대사체 1개, YU2-122-7,

10, 11이 공통된 대사체 1개로 선정되었으며, 각 추출물 내에 공통 peak을 제외한 특이적

대사체에 대한 추가적인 de-replication을 진행함.

3.2.3.5. YU2-122-6, 8, 9 (KS50541, KS50547, KS50550, Rhodococcus qingshengii)

3.2.3.5.1. 문헌조사 결과

Ÿ Rhodococcus qingshengii : isolated from a carbendazim-contaminated soil sample

Ÿ 분류: Rhodococcus-Nocardiaceae-Mycobacteriales-Actinomycetia-Actinomycetota-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Rhodococcus qingshengii에 대해 214(Scifinder), 0(Reaxys),

Rhodococcus sp.에 대해 16,618(Scifinder), 56(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.

3.2.3.5.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 84, 85, 86).

그림 84. YU2-122-6 추출물 분석결과

그림 85. YU2-122-8 추출물 분석결과
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그림 86. YU2-122-9 추출물 분석결과

3.2.3.5.3. 대사체 de-replication 결과(그림 87).

그림 87. YU2-122-6, 8, 9 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

3.2.3.6. YU2-122-7 (KS50543, Psychrobacter fozii)

3.2.3.6.1. 문헌조사 결과

Ÿ Psychrobacter fozii : biodegradation of petroleum and petroleum products

Ÿ 분류:

Psychrobacter-Moraxellaceae-Moraxellales-Gammaproteobacteria-Pseudomonadota-Bacteri

a

Ÿ DB searching 결과, Psychrobacter fozii에 대해 29(Scifinder), 0(Reaxys), Psychrobacter

sp.에 대해 2,628(Scifinder), 0(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.
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3.2.3.6.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 88).

그림 88. YU2-122-7 추출물 분석결과

3.2.3.6.3. 대사체 de-replication 결과(그림 89, 90, 91).

그림 89. YU2-122-7 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

그림 90. YU2-122-7 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2
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그림 91. YU2-122-7 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 3

3.2.3.7. YU2-122-10 (KS50560, Microbacterium oxydans)

3.2.3.7.1. 문헌조사 결과

Ÿ Microbacterium oxydans : bioremediation

Ÿ 분류:

Microbacterium-Microbacteriaceae-Micrococcales-Actinomycetes-Actinomycetota-Bacteri

a

Ÿ DB searching 결과, Microbacterium oxydans에 대해 154(Scifinder), 0(Reaxys),

Microbacterium sp.에 대해 6,410(Scifinder), 28(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.

3.2.3.7.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 92).

그림 92. YU2-122-10 추출물 분석결과
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3.2.3.7.3. 대사체 de-replication 결과(그림 93, 94).

그림 93. YU2-122-10 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

그림 94. YU2-122-10 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2

3.2.3.8. YU2-122-11 (KS50564, Microbacterium flavescens)

3.2.3.8.1. 문헌조사 결과

Ÿ Microbacterium flavescens : bioremediation

Ÿ 분류:

Microbacterium-Microbacteriaceae-Micrococcales-Actinomycetes-Actinomycetota-Bacteri

a

Ÿ DB searching 결과, Microbacterium flavescens에 대해 87(Scifinder), 0(Reaxys),

Microbacterium sp.에 대해 6,410(Scifinder), 28(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.
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3.2.3.8.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 95).

그림 95. YU2-122-11 추출물 분석결과

3.2.3.8.3. 대사체 de-replication 결과(그림 96).

그림 96. YU2-122-11 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1
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3.2.3.9. 극지연구소로부터 받은 극지 유래 박테리아의 항암활성 결과(그림 97).

그림 97. 극지연구소에서 수행한 극지 유래 박테리아의 항암활성 결과

3.2.3.10. Molecular Networking 분석 결과
Ÿ 14종의 박테리아 추출물의 de-replication결과를 바탕으로 4종의 박테리아 YU2-122-1, 3, 7,
10을 선별하여 Molecular Networking 분석을 실시함.

3.2.3.10.1. YU2-122-1 Molecular Networking 분석결과(그림 98).

그림 98. YU2-122-1 Molecular Networking 분석결과

Ÿ YU2-122-1의 Molecular Networking 분석 결과 주성분의 node가 library와 matching이 없
는 것을 확인함.
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Ÿ 따라서, YU2-122-1의 대량배양을 진행하고자 함.

3.2.3.10.2. YU2-122-3 Molecular Networking 분석결과(그림 99).

그림 99. YU2-122-3 Molecular Networking 분석결과

Ÿ YU2-122-3의 Molecular Networking 분석결과 주성분의 node가 library와 matching이 없는
것을 확인함.

Ÿ 따라서, YU2-122-3의 대량배양을 진행하고자 함.

3.2.3.10.3. YU2-122-7 Molecular Networking 분석결과(그림 100).

그림 100. YU2-122-7 Molecular Networking 분석결과

Ÿ YU2-122-7의 Molecular Networking 분석결과 주성분의 node가 library와 matching이 없는
것을 확인함.

Ÿ 따라서, YU2-122-3의 대량배양을 진행하고자 함.
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3.2.3.10.4. YU2-122-10 Molecular Networking 분석결과(그림 101).

그림 101. YU2-122-10 Molecular Networking 분석결과

Ÿ YU2-122-10의 Molecular Networking 분석결과 주성분의 node가 library에서 cholic acid로
예측되어 추가적인 대량배양은 진행하지 않음.

3.2.3.11. 3종의 박테리아 대량배양 추출물 제조

Ÿ de-replication과 Molecular Networking 분석결과를 기반으로 총 3종의 극지 유래 박테리아

YU2-122-1, 3, 7의 대량배양을 진행함.

Ÿ 총 3종의 극지 유래 박테리아를 R2A agar 및 MB agar에 15 ℃ 조건에서 약 14일간 150

mm petri dish 100장을 배양하고, MeOH를 이용하여 추출하고 여과 후 농축함. 이를 다시

증류수에 현탁시킨 후 같은 양의 EtOAc로 용매 분획을 실시함.

3.2.3.12. 3종의 박테리아 대량배양 추출물 UPLC-MS/ELSD 분석 결과
Ÿ 분석 결과를 바탕으로 선정한 YU2-122-1, 3, 7의 대량배양 추출물의 UPLC-MS/ELSD 분
석을 실시함.



53

3.2.3.12.1. YU2-122-1의 UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 102).

그림 102. YU2-122-1 대량배양 추출물의 UPLC-MS/ELSD 분석 결과

Ÿ YU2-122-1 소량배양과 대량배양 추출물의 UPLC-MS/ELSD와 비교분석 결과 대사체가 일
치하여 YU2-122-1 추출물의 분리를 진행하고자 함.

3.2.3.12.2. YU2-122-3의 UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 103).

그림 103. YU2-122-3 대량배양 추출물의 UPLC-MS/ELSD 분석 결과

Ÿ UPLC-MS/ELSD 분석 결과 대사체가 없어 추가적인 분리는 진행하지 않음.
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3.2.3.12.3. YU2-122-7의 UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 104).

그림 104. YU2-122-7 대량배양 추출물의 UPLC-MS/ELSD 분석 결과

Ÿ UPLC-MS/ELSD 분석 결과 대사체가 없어 추가적인 분리는 진행하지 않음.

3.2.3.13. YU2-122-1 대량배양 추출물의 Molecular Networking 분석 결과 및 표적 대사체 선
정(그림 105).
Ÿ 대량배양을 진행한 3종의 박테리아 중 소량배양한 박테리아 추출물의 UPLC-MS/ELSD 분
석결과와 비교분석하여 YU2-122-1을 선정하여 Molecular Netwroking 분석을 진행함.

Ÿ YU2-122-1 추출물의 주성분을 표적 대사체로 분리를 진행하고자 함.

그림 105. YU2-122-1 대량배양 추출물의 Molecular networking 분석결과 및

표적 대사체 선정

3.2.3.14. 표적 대사체의 분리 정제 및 구조 규명
3.2.3.14.1. 표적 대사체의 분리 조건 및 결과
Ÿ 추출물의 분리 정제는 preparative HPLC를 이용하여 수행하였음.
Ÿ YMC-ODS Pack 컬럼(250 × 20 mm)을 사용하였고 ACN 85–95% 구배 조건을 80분간 유
지하였고, 유속은 4 mL/min으로 설정하였음.

Ÿ 210 nm 파장에서 검출하여 분리를 진행함.
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3.2.3.14.2. 표적 대사체의 분리 정제 결과
Ÿ 표적 대사체의 분리 정제 결과, 대량배양 추출물에서 분자량 1125의 대사체를 분리함(그림
106).

그림 106. 표적 대사체의 분리 정제 결과

3.2.3.14.3. 표적 대사체의 구조 규명
Ÿ 표적 대사체의 구조를 규명하기 위해 1H NMR을 측정함(그림 107).
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그림 107. 표적 대사체의 1H NMR 측정결과
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Ÿ 표적 대사체의 구조를 규명하기 위해 추가적으로 MS/MS fragment 분석을 실시함(그림
108).

그림 108. 표적 대사체의 MS/MS fragment 분석 결과

Ÿ 1H NMR data와 MS/MS fragment 분석 결과를 바탕으로 표적 대사체가 Pseudodesmin A
로 규명함(그림 109).

그림 109. 표적 대사체의 구조 규명결과

Ÿ Pseudodesmin A는 HIV1, VZV의 antiviral 활성과 antimicrobial 활성이 보고된 바 있음.
(Bhattarai et al. J . Nat. Prod. 2025, 88(4), 1012－1022;
https://doi.org/10.1021/acs.jnatprod.5c00084)

https://doi.org/10.1021/acs.jnatprod.5c00084
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3.2.4. 2차 시료 결론
Ÿ 2024년 7월 극지연구소로부터 수령한 극지 유래 박테리아 11종에 대해 UPLC-MS/ELSD를

이용하여 추출물의 대사체 분석을 실시함.

Ÿ 분석결과를 기반으로 문헌조사를 수행하고 de-replication 및 Molecular Networking 분석을

진행한 결과, 11종 중 3종의 박테리아를 선별하여 대량배양을 실시함.

Ÿ 선별된 3종의 박테리아에 대한 Molecular Networking 분석 및 UPLC-MS/ELSD 분석 결

과를 바탕으로 1종 박테리아의 표적 대사체를 선정한 후 preparative HPLC를 통해 분리 정

제를 진행함.

Ÿ 분리된 표적 대사체를 1H NMR 분석과 MS/MS fragment 분석을 통해 구조를 규명함.

Ÿ 분리된 표적 대사체의 활성을 문헌조사를 통해 확인한 결과, antiviral 활성 및

antimicrobial 활성이 보고된 바 있음을 확인함.

Ÿ 분리한 Pseudodesmin A는 de-replication 결과의 후보 대사체 목록에는 포함되었으나

Molecular Networking library에는 포함되지 않아 신규 대사체 분리를 목적으로 분리를 진

행하였으나, 구조 규명 결과 기지 대사체로 확인됨.
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3.3.1. 3차 시료 확보

Ÿ 2024년 11월 극지연구소로부터 극지 유래 박테리아 총 2종을 수령함(표3, 4).

KUNP
code

미생물 번호 
(stock No.)

샘플 번호 
(Sample No.)

종 (Identification)
배지

배양온도15℃

YU2-158-1 020803#5 A11 20803 Methylobacterium brachiatum R2A

YU2-158-2 022601#5 H5 22601 Loktanella sp. MB

표 3. 2024년 11월 극지연구소로부터 수령한 2종의 극지 유래 박테리아 리스트

KUNP
Code

HaCat
(normal 

cell)

A549
(폐암)

MKN74
(위암)

PANC1
(췌장암)

HeLa
(자궁경부암)

HCT116
(대장암)

Huh7
(간암)

A376
(피부암)

HS578T
(유방암)

등금
(grade)
(A,B,C)

YU2-172-1
43.0838

1732
37.9386

5979
32.988
12547

32.9831
2547

44.2153028
15.37439

14
22.54265

09
52.6266

197
53.626843

47
A

YU2-172-2
40.1146

5486
43.00588049

28.77836
13

38.25060
193

53.6268
4347

- B

표 4. 2024년 11월 극지연구소로부터 수령한 총 2종의 극지 유래 박테리아의 항암활성

결과(극지연구소)

3.3.2. 3차 시료 분석 방법 확립

3.3.2.1. 극지 미생물의 추출물 제조

Ÿ 총 2종의 극지 유래 박테리아를 R2A broth 및 MB broth에서 15℃ 조건으로 전 배양한 후,

본 배양액의 1/100 양을 본 배양액에 접종함. 배양은 각각 7일 및 14일 동안 진행함(그림

110).

그림 110. 극지 유래 박테리아 배양 방법
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3.3.2.2. LC/MS 대사체 분석조건 및 Molecular Networking 분석조건 확립

Ÿ 배양된 박테리아는 MeOH를 이용하여 추출하고, 여과, 농축 과정을 수행함. 이후 농축된 추

출물을 증류수에 현탁시킨 후, 동일한 양의 EtOAc를 이용하여 용매분획을 실시함.

Ÿ 확보한 추출물은 MeOH에 녹인 후 0.2 μm membrane filter를 이용해 여과함. 이후

UPLC-MS/ELSD를 활용한 분석을 통해 대사체가 충분히 분리되고 검출될 수 있는 최적의

분석 조건을 확립함(그림 111).

그림 111. 최적의 UPLC-MS/ELSD 분석 조건 3

3.3.3. 3차 시료 연구개발 수행 결과

Ÿ 극지연구소로부터 수령한 2종의 극지유래 박테리아 추출물에 대한 분석을 진행함.

Ÿ 박테리아를 접종하지 않은 R2A broth 및 MB broth에 대한 분석도 함께 수행하여, 해당 배

지에서 공통적으로 나타나는 peak을 제외한 대사체 분석을 진행함.

3.3.3.1. YU2-158-1 (020803_#5_A11, Methylobacterium brachiatum)

3.3.3.1.1. 문헌조사 결과

Ÿ Mehylobacterium brachiatum : phyllosphere

Ÿ 분류 : Methylobacterium-Methylobacteriaceae-Hyphomicrobiales-Alphaproteobacteria

-Alphaproteobacteria-Pseudomonadota-Bacteria

Ÿ DB searching 결과 : Mehylobacterium brachiatum에 대해 58(Scifinder), 0(Reaxys),

Mehylobacterium sp.에 대해 5,192(Scifinder), 4(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.
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3.3.3.1.2 UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 112―115).

그림 112. YU2-158-1 균주 추출물 분석결과 (MS)

그림 113. YU2-158-1 균주 추출물 분석결과 (PDA)

그림 114. YU2-158-1 균주 추출물 분석결과 (254 nm)
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그림 115. YU2-158-1 균주 추출물 분석결과 (ELSD)

3.3.3.1.3. 대사체 de-replication 결과

Ÿ R2A broth배지와 YU2-158-1 균주를 접종한 추출물을 비교 분석한 결과, 특이적으로 생산

되는 대사체는 확인되지 않음.

Ÿ 따라서, 추가적인 대량 배양 진행은 하지 않음.

3.3.3.2. YU2-158-2 (022601_#5_H5, Loktanella sp.)

3.3.3.2.1. 문헌조사 결과

Ÿ Loktanella sp. : algicial bacteria

Ÿ 분류: Loktanellla-Rhodobacteraceae-Rhodobacterales-Alphaproteobacteria

-Pseudomonadota-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Loktanellla sp.에 대해 307(Scifinder), 0(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.

3.3.3.2.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 116―119).

그림 116. YU2-158-2 균주 추출물 분석결과 (MS)
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그림 117. YU2-158-2 균주 추출물 분석결과 (PDA)

그림 118. YU2-158-2 균주 추출물 분석결과 (254 nm)

그림 119. YU2-158-2 균주 추출물 분석결과 (ELSD)
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3.3.3.2.3. 대사체 de-replication 결과

Ÿ MB broth배지와 YU2-158-2 균주를 접종한 추출물을 비교 분석한 결과, 특이적으로 생산

되는 대사체는 확인되지 않음.

3.3.3.4. 3차 시료 결론

Ÿ 2024년 11월 시료 MS 분석 결과, 대량 배양을 진행할 신규 활성 대사체 분리 가능성이 높

은 균주는 선정하지 못함.

Ÿ 따라서, 추가적인 대량 배양 진행은 하지 않음.

3.4.1. 4차 시료 확보

Ÿ 2025년 1월에 극지연구소로부터 극지 유래 곰팡이 총 4종을 수령함(표 5, 6).

KUNP
Code

미생물 번호
(Stock No.)

종
(Ientification)

배지
(Media)

YU2-172-1 KS40003 Tolypocladium sp. PDA
YU2-172-2 KS40006 Aspergillus terreus PDA
YU2-172-3 KS40021 Cladosporium perangustum PDA
YU2-172-4 KS40026 Cladosporium sp. PDA

표 5. 2025년 1월 극지연구소로부터 수령한 총 4종의 극지 유래 곰팡이 리스트

KUNP
Code

HaCat
(normal 

cell)

A549
(폐암)

MKN74
(위암)

PANC1
(췌장암)

HeLa
(자궁경부암)

HCT116
(대장암)

Huh7
(간암)

A376
(피부암)

HS578T
(유방암)

YU2-172-1 ○ - - - ○ X X ○ ○
YU2-172-2 ○ - - - ○ ○ X ○ ○
YU2-172-3 ○ - - - ○ ○ X ○
YU2-172-4 ○ - - - ○ X X ○ ○

Ÿ 항암 (cell death 50% 이상 ○

표 6. 2025년 1월 극지연구소로부터 수령한 총 4종의 극지 유래 곰팡이의 항암활성 결과

(극지연구소)
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3.4.2. 4차 시료 분석 조건 확립

3.4.2.1. 극지 미생물의 추출물 제조

Ÿ 배양된 곰팡이는 MeOH를 이용하여 추출하고, 여과, 농축 과정을 수행함. 이후 농축된 추출

물을 증류수에 현탁 시킨 후, 동일한 양의 EtOAc를 이용하여 용매분획을 실시함.

3.4.2.2. LC/MS 대사체 분석 조건 확립

Ÿ 확보한 추출물은 MeOH에 녹인 후 0.2 μm membrane filter를 이용해 여과함. 이후

UPLC-MS/ELSD를 활용한 분석을 통해 대사체가 충분히 분리되고 검출될 수 있는 최적의

분석 조건을 확립함(그림 120).

그림 120. 최적의 UPLC-MS/ELSD 분석 조건 4

3.4.3. 4차 시료 연구개발 수행 결과

Ÿ 2025년 1월에 극지연구소로부터 수령한 4종의 극지 유래 곰팡이 추출물에 대한 분석을 진

행함.

3.4.3.1. YU2-172-1 (KS40003, Tolypocladium sp.)

3.4.3.1.1. 문헌조사 결과

Ÿ Tolypocladium sp. : endophytes
Ÿ 분류:

Tolypocladium-Ophiocordycipitaceae-Hyporeales-Sordariomycetes-Ascomycota-Fungi

Ÿ DB searching 결과, Tolypocladium sp에 대해 885(Scifinder), 122(Reaxys) 개의 문헌이 존

재함.
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3.4.3.1.2 UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 121).

그림 121. YU2-172-1 추출물 분석결과

3.4.3.1.3. 대사체 de-replication 결과(그림 122―126).

그림 122. YU2-172-1 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1  

그림 123. YU2-172-1 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2
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그림 124. YU2-172-1 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 3

그림 125. YU2-172-1 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 4

그림 126. YU2-172-1 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 5
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3.4.3.2. YU2-172-2 (KS40006, Aspergillus terreus)

3.4.3.2.1. 문헌조사 결과

Ÿ Aspergillus terreus : found worldwide in soil

Ÿ 분류: Aspergillus-Aspergillaceae-Eurotiales-Eurotiomycetes-Ascomycota-Fungi

Ÿ DB searching 결과, Aspergillus terreus에 대해 7,301 (Scifinder), 482 (Reaxys),

Aspergillus sp.에 대해 182,912 (Scifinder), 4,730 (Reaxys) 개의 문헌이 존재함.

3.4.3.2.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 127).

그림 127. YU2-172-2 추출물 분석결과

3.4.3.2.3. 대사체 de-replication 결과(128―131).

그림 128. YU2-172-2 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1
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그림 129. YU2-172-2 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2

그림 130. YU2-172-2 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 3
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그림 131. YU2-172-2 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 4

3.4.3.3. YU2-172-3 (KS40021, Cladosporium perangustum)

3.4.3.3.1. 문헌조사 결과

Ÿ Cladosporium perangustum : marine sediment-derived fungus

Ÿ 분류: Cladosporium-Cladosporiaceae-Cladosporiales-Dothiomycetes-Ascomycota-Fungi

Ÿ DB searching 결과, Cladosporium perangustum에 대해 31(Scifinder), 6(Reaxys),

Cladosporium sp.에 대해 14,414(Scifinder), 228(Reaxys) 개의 문헌이 존재함.
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3.4.3.3.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 132).

그림 132. YU2-172-3 추출물 분석결과

3.4.3.3.3. 대사체 de-replication 결과(그림 133).

3.4.3.4. YU2-172-4 (KS40026, Cladosporium sp.)

3.4.3.4.1. 문헌조사 결과

Ÿ Cladosporium sp. : ascomycete fungi

Ÿ 분류: Cladosporium-Cladosporiaceae-Cladosporiales-Dothiomycetes-Ascomycota-Fungi

Ÿ DB searching 결과, Cladosporium sp.에 대해 14,414(Scifinder), 228(Reaxys) 개의 문헌이

존재함.

그림 133. YU2-172-3 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1
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3.4.3.4.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 134).

그림 134. YU2-172-4 추출물 분석결과

3.4.3.4.3. 대사체 de-replication 결과(그림 135).

그림 135. YU2-172-4 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

3.4.4. 추출물 내 항암활성이 있는 예상 대사체 분석 결과

Ÿ 2025년 1월, 극지연구소로부터 수령한 극지 유래 곰팡이 4종에 대해 LC-MS를 이용하여 추

출물의 대사체 분석을 실시함.

Ÿ YU2-172-1 곰팡이 추출물에서 곰팡이 추출물에서 penicillenol D1 및 penicillenol D2가 확

인됨. 해당 물질은 A549 및 HL-60 세포주에 대한 항암 활성이 보고된 바 있음. (Chen et

al., Heterocycles. 2015, 91(5), 1007－1016; https://doi.org/10.3987/com-15-13178)

Ÿ 또한, YU2-172-1 곰팡이 추출물에서 equisetin 및 aszonalenin이 확인됨. 해당 물질은 각각

P388 및 MCF-7, NCL-H460, A375-C5 세포주에 대한 항암 활성이 보고된 바 있음.

(Prama et al. J . Antibiot, 2010, 63(4), 95－198; https://doi.org/10.1038/ja.2010.8,

Eamvijarnet al. Tetrahedron, 2013, 69(40), 8583－8591;

https://doi.org/10.1016/j.tet.2013.07.078)

Ÿ YU2-172-2 곰팡이 추출물에서 sydonic acid가 확인되었으며, 해당 물질은 A549 세포주에

https://doi.org/10.3987/com-15-13178
https://doi.org/10.1038/ja.2010.8
https://doi.org/10.1016/j.tet.2013.07.078
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대한 항암활성이 보고된 바 있음. (Li, et al. Mar. Drugs, 2012, 10(1), 234－241;

https://doi.org/10.3390/md10010234)

Ÿ YU2-172-3 곰팡이 추출물에서 notoamide E가 확인되었으며, 해당 물질은 A549와 HeLa

세포주에 대한 항암활성이 보고된 바 있음. (Li et al. Tetrahedron. 2020, 61(13), 152219;

https://doi.org/10.1016/j.tetlet.2020.152219, Zhu et al. RSC Adv. 2022, 12, 10534－10539;

https://doi.org/10.1039/D2RA01578A)

Ÿ YU2-172-4 곰팡이 추출물에서 ganodermenonol이 확인되었으며, 해당 물질은 T-47D 세포

주에 대한 항암활성이 보고된 바 있음. (Gao et al. Chem. Pharm. Bull, 2002, 50(6), 837－

840;https://doi.org/10.1248/cpb.50.837)

3.4.5. 4차 시료 결론

Ÿ 2025년 1월 극지연구소로부터 수령한 극지 유래 곰팡이 4종을 UPLC-MS/ELSD를 이용하

여 추출물의 대사체 분석을 실시함.

Ÿ 분석결과를 기반으로 de-replication을 수행하여 추출물 내 대사체를 예측하였으며, 균주의

항암 활성 데이터와 비교 분석을 통해 일치하는 활성을 보이는 대사체 후보를 선별하고 해

당 대사체에 대한 문헌조사를 진행함.

Ÿ 대량 배양을 진행할 신규 활성 대사체 분리 가능성이 높은 균주는 선정하지 못함.

Ÿ 따라서, 추가적인 대량 배양은 진행하지 않음.

https://doi.org/10.3390/md10010234
https://doi.org/10.1016/j.tetlet.2020.152219
https://doi.org/10.1039/D2RA01578A
https://doi.org/10.1248/cpb.50.837
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3.5.1. 5차 시료 확보

Ÿ 2025년 9월 25일, 극지연구소로부터 극지 유래 박테리아 20종을 수령함.

No. Stock No. Identification Type Temperature
Import

institution
Media

1 KS50952 Pseudomonas sp. Bacteria 25℃
KOPRI 

(극지연구소)
YS

2 KS50999 Pseudomonas sp. Bacteria 25℃
KOPRI 

(극지연구소)
ISP4

3 KS51002 Penicillium sp. Fungi 25℃
KOPRI 

(극지연구소)
R2A

4 KS51025 Sphingomonas sp. Bacteria 25℃
KOPRI 

(극지연구소)
ISP4

5 KS51071 Pseudomonas sp. Bacteria 25℃
KOPRI 

(극지연구소)
YS

6 KS51072 Pseudomonas sp. Bacteria 25℃
KOPRI 

(극지연구소)
YS

7 KS51078 Arthrobacter sp. Bacteria 25℃
KOPRI 

(극지연구소)
R2A

8 KS51084
Dermacoccus 

nishinomiyaensis
Bacteria 25℃

KOPRI 
(극지연구소)

YS

9 KS51089 Caballeronia sp. Bacteria 25℃
KOPRI 

(극지연구소)
R2A

10 KS51101 Caballeronia sp. Bacteria 25℃
KOPRI 

(극지연구소)
MY

11 KS51124 Enterobacter sp. Bacteria 25℃
KOPRI 

(극지연구소)
MY

12 KS51365 Pseudomonas trivialis Bacteria 25℃
KOPRI 

(극지연구소)
ZB

13 KS51366
Flavobacterium 

frigidarium
Bacteria 25℃

KOPRI 
(극지연구소)

ZB

14 KS51367
Psychrobacter 

urativorans
Bacteria 25℃

KOPRI 
(극지연구소)

ZB

15 KS51371 Psychrobacter fozii Bacteria 25℃
KOPRI 

(극지연구소)
MB

16 KS51380
Psychrobacter 

cryohalolentis
Bacteria 25℃

KOPRI 
(극지연구소)

SZB

17 KS51383 Bacillus subtilis Bacteria 25℃
KOPRI 

(극지연구소)
NB

18 KS51389
Psychrobacter 

cryohalolentis
Bacteria 4℃

KOPRI 
(극지연구소)

MB

19 KS51430 Paracoccus seriniphilus Bacteria 4℃
KOPRI 

(극지연구소)
SZB

20 KS51450 Bacillus cereus Bacteria 25℃
KOPRI 

(극지연구소)
MB

표 7. 2025년 9월 극지연구소로부터 수령한 총 20종의 극지 유래 박테리아 리스트
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3.5.2. 5차 시료 분석 조건 확립

3.5.2.1. 극지 미생물의 추출물 제조

Ÿ YU3-92-1, 2는 자라지 않음.

Ÿ 배양된 박테리아는 MeOH를 이용하여 추출하고, 여과, 농축 과정을 수행함. 이후 농축된 추

출물을 증류수에 현탁시킨 후, 동일한 양의 EtOAc를 이용하여 용매분획을 실시함(그림

136).

그림 136. 극지 유래 박테리아 배양액 추출 방법

3.5.2.2. LC/MS 대사체 분석조건 확립

Ÿ 확보한 추출물은 MeOH에 녹인 후 0.2 μm membrane filter를 이용해 여과함. 이후

UPLC-MS/ELSD를 활용한 분석을 통해 대사체가 충분히 분리되고 검출될 수 있는 최적의

분석 조건을 확립함(그림 137).

그림 137. 최적의 UPLC-MS/ELSD 분석 조건 5



75

3.5.2.3. MS/MS 기반 molecular networking 분석을 위한 최적의 parameter 조건 확립함(그림

138).

3.5.3. 5차 시료 연구개발 수행 결과

Ÿ 2025년 9월에 극지연구소로부터 수령한 20종의 극지 유래 곰팡이 추출물에 대한 분석을 진

행함.

3.5.3.1. YU3-92-3 (KS50952, Penicillium sp.)

3.5.3.1.1. 문헌조사 결과

Ÿ Penicillium sp. : ascomycetous fungi

Ÿ 분류: Penicillium-Aspergillaceae-Eurotiales-Eurotiomycetes-Ascomycota-Fungi

Ÿ DB searching 결과, Penicillium sp.에 대해 37,652(Scifinder), 4,272(Reaxys) 개의 문헌이

존재함.

3.5.3.1.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 139).

그림 139. YU3-92-3 추출물 분석결과

그림 138. Molecular networking 분석을 위한 최적의

parameter 조건 2
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3.5.3.1.3. 대사체 de-replication 결과(그림 140).

그림 140. YU2-172-4 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

3.5.3.2. YU3-92-4 (KS51025, Sphingomonas sp.)

5.3.2.1. 문헌조사 결과

Ÿ Sphingomonas sp. : biodegradation and bioremediation

Ÿ 분류: Sphingomonas-Sphingomonadaceae-Sphingomonoadales-Alphaproteobacteria

-Pseudomonadota-Pseudomonadati-Bacteria
Ÿ DB searching 결과, Sphingomonas sp.에 대해 12,027(Scifinder), 17(Reaxys) 개의 문헌이

존재함.

3.5.3.2.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 141).

그림 141. YU3-92-4 추출물 분석결과
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3.5.3.2.3. 대사체 de-replication 결과(그림 142).

그림 142. YU3-92-4 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

3.5.3.3. YU3-92-5 (KS51071, Pseudomonas sp.)

3.5.3.3.1. 문헌조사 결과

Ÿ Pseudomonas sp. : widely distributed and play relevant ecological roles, with

biotechnological application

Ÿ 분류:

Pseudomonas-Pseudomonadaceae-Pseudomonadales-Gammaproteobacteria-Pseudomonadot

a-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Pseudomonas sp.에 대해 205,351(Scifinder), 660(Reaxys) 개의 문헌이

존재함.

3.5.3.3.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 143).

그림 143. YU3-92-5 추출물 분석결과
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3.5.3.3.3 대사체 de-replication 결과(그림 144).

그림 144. YU3-92-5 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

3.5.3.4. YU3-92-7 (KS51078, Arthrobacter sp.)

3.5.3.4.1. 문헌조사 결과

Ÿ Arthrobacter sp. : genus of bacteria that is commonly found in soil

Ÿ 분류:

Arthrobacter-Micrococcaceae-Micrococcales-Actinomycetes-Actinomycetota-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Arthrobacter sp.에 대해 9,844(Scifinder), 42(Reaxys) 개의 문헌이 존

재함.

3.5.3.4.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 145).

그림 145. YU3-92-7 추출물 분석결과
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3.5.3.4.3. 대사체 de-replication 결과(그림 146).

그림 146. YU3-92-7 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

3.5.3.5. YU3-92-8 (KS51084, Dermacoccus nishinomiyaensis)

3.5.3.5.1. 문헌조사 결과

Ÿ Dermacoccus nishinomiyaensis : gram-positive, cocci-shaped bacterium common on

human skin and in diverse environmetns.

Ÿ 분류:

Dermacoccus–Dermacoccaceae-Micrococcales-Actinomycetes-Actinomycetota-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Dermacoccus nishinomiyaensis에 대해 0(Scifinder), 0(Reaxys) 개의

문헌이 존재함.

3.5.3.5.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 147).

그림 147. YU3-92-8 추출물 분석결과
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3.5.3.5.3. 대사체 de-replication 결과(그림 148, 149).

그림 148. YU3-92-8 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

그림 149. YU3-92-8 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2

3.5.3.6. YU3-92-11 (KS51124, Enterobacter sp.)

3.5.3.6.1. 문헌조사 결과

Ÿ Enterobacter sp. : genus of Gram-negative, facultatively anaerobic, rod-shaped,

non-spore-forming bacteria

Ÿ 분류:

Enterobacter-Enterobacteriaceae-Enterobacterales-Gammaproteobacteria-Pseudomonadota

-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Enterobacter sp.에 대해 30,812(Scifinder), 16(Reaxys) 개의 문헌이 존

재함.
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3.5.3.6.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 150).

그림 150. YU3-92-11 추출물 분석결과

3.5.3.6.3. 대사체 de-replication 결과(그림 151).

그림 151. YU3-92-11 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1
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3.5.3.7. YU3-92-12 (KS51365, Pseudomonas trivialis)

3.5.3.7.1. 문헌조사 결과

Ÿ Pseudomonas trivialis : fluorescent, Gram-negative bacterium isolated from phyllosphere

of grasses

Ÿ 분류 : Pseudomonas-Pseudomonadaceae-Gammaproteobacteria-Pseudomonadota-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Pseudomonas trivialis에 대해 108(Scifinder), 0(Reaxys) 개의 문헌이

존재함.

3.5.3.7.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 152).

그림 152. YU3-92-12 추출물 분석결과 

3.5.3.7.3. 대사체 de-replication 결과(그림 153―156).

그림 153. YU3-92-12 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1
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그림 154. YU3-92-12 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2

그림 155. YU3-92-12 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 3

그림 156. YU3-92-12 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 4
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3.5.3.8. YU3-92-14 (KS51367, Psychrobacter urativorans)

3.5.3.8.1. 문헌조사 결과

Ÿ Psychrobacter urativorans : gram-negative, aerobic, nonmotile bacterium

Ÿ 분류 :

Psychrobacter-Moraxellaceae-Pseudomonadales-Gammaproteobacteria-Pseudomonadota-B

acteria

Ÿ DB searching 결과, Psychrobacter urativorans에 대해 27(Scifinder), 0(Reaxys) 개의 문헌

이 존재함.

3.5.3.8.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 157).

그림 157. YU3-92-14 추출물 분석결과

3.5.3.8.3. 대사체 de-replication 결과

Ÿ MS 분석 결과 대사체 없음

3.5.3.9. YU3-92-15 (KS51371, Psychrobacter fozii)

3.5.3.9.1. 문헌조사 결과

Ÿ Psychrobacter fozii : obligate aerobe, psychrophiilc, Gram-negative prokaryote that was

isolated from sediment

Ÿ 분류 :

Psychrobacter-Moraxellaceae-Pseudomonadales-Gammaproteobacteria-Pseudomonadota-B

acteria

Ÿ DB searching 결과, Psychrobacter fozii에 대해 33(Scifinder), 0(Reaxys) 개의 문헌이 존재

함.
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3.5.3.9.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 158).

그림 158. YU3-92-15 추출물 분석결과

3.5.3.9.3. 대사체 de-replication 결과(그림 159).

그림 159. YU3-92-15 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

3.5.3.10. YU3-92-16 (KS51380, Psychrobacter cryohalolentis)

3.5.3.10.1. 문헌조사 결과

Ÿ Psychrobacter cryohalolentis : gram-negative, nonmotile species of bacteria

Ÿ 분류 :

Psychrobacter-Moraxellaceae-Pseudomonadales-Gammaproteobacteria-Pseudomonadota-B

acteria

Ÿ DB searching 결과, Psychrobacter cryohalolentis에 대해 123(Scifinder), 1(Reaxys) 개의

문헌이 존재함.
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3.5.3.10.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 160).

그림 160. YU3-92-16 추출물 분석결과

3.5.3.10.3. 대사체 de-replication 결과(그림 161).

그림 161. YU3-92-16 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

3.5.3.11. YU3-92-17 (KS51383, Bacillus subtilis)

3.5.3.11.1. 문헌조사 결과

Ÿ Bacillus subtilis : gram-positive, catalase-positive bacterium, found in soil and the

gastrointestinal tract of ruminants, humans and marine sponges

Ÿ 분류 : Bacillus-Bacillaceae-Bacillales-Bacilli-Bacillota-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Bacillus subtilis에 대해 155,115(Scifinder), 228(Reaxys) 개의 문헌이

존재함.
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3.5.3.11.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 162).

그림 162. YU3-92-17 추출물 분석결과

3.5.3.11.3 대사체 de-replication 결과(그림 163, 164).

그림 163. YU3-92-17 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 1

그림 164. YU3-92-17 추출물 내 대사체의 de-replication 결과 2
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3.5.3.12. YU3-92-18 (KS51389, Psychrobacter cryohalolentis)

5.3.12.1. 문헌조사 결과

Ÿ Psychrobacter cryohalolentis : gram-negative, nonmotile species of bacteria

Ÿ 분류 :

Psychrobacter-Moraxellaceae-Pseudomonadales-Gammaproteobacteria-Pseudomonadota-B

acteria

Ÿ DB searching 결과, Psychrobacter cryohalolentis에 대해 123(Scifinder), 1(Reaxys) 개의

문헌이 존재함.

3.5.3.12.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 165).

그림 165. YU3-92-18 추출물 분석결과

3.5.3.12.3. 대사체 de-replication 결과.

Ÿ 추출물 내 대사체 없음.

3.5.3.13. YU3-92-19 (KS51430, Paracoccus seriniphilus)

3.5.3.13.1. 문헌조사 결과

Ÿ Paracoccus seriniphilus : marine gram-negative, non-motile, non-spore-forming, aerobic

bacterium

Ÿ 분류 :

Paracoccus-Paracoccaceae-Rhodobacterals-Alphaproteobacteria-Pseudomonadota-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Paracoccus seriniphilus에 대해 24(Scifinder), 0(Reaxys) 개의 문헌이

존재함.
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3.5.3.13.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 166).

그림 166. YU3-92-19 추출물 분석결과

3.5.3.13.3. 대사체 de-replication 결과.

Ÿ 추출물 내 대사체 없음.

3.5.3.14. YU3-92-20 (KS51450, Bacillus cereus)

3.5.3.14.1. 문헌조사 결과

Ÿ Bacillus cereus : gram-positive rod-shaped bacterium commonly found in soil, food and

marine sponges

Ÿ 분류 : Bacillus-Bacillaceae-Bacillales-Bacilli-Bacillota-Bacteria

Ÿ DB searching 결과, Bacillus cereus에 대해 43,747(Scifinder), 44(Reaxys) 개의 문헌이 존

재함.

3.5.3.14.2. UPLC-MS/ELSD 분석 결과(그림 167).

그림 167. YU3-92-20 추출물 분석결과
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3.5.3.14.3. 대사체 de-replication 결과.

Ÿ 추출물 내 대사체 없음.

3.5.3.15. YU3-92-3, 18, 20의 Molecular Networking 분석 결과
Ÿ De-replication 결과를 바탕으로 3종의 박테리아 YU3-92-3, 18, 20을 선별하여 Molecular
Networking 분석을 실시함.

3.5.3.15.1. YU3-92-3 Molecular Networking 분석 결과(그림 168).

그림 168. YU3-97-3 추출물의 Molecular Networking 분석 결과

Ÿ YU3-97-3 추출물의 Molecular Networking 분석 결과 대사체가 없음.

3.5.3.15.2. YU3-92-18 Molecular Networking 분석 결과(그림 169).

그림 169. YU3-97-18 추출물의 Molecular Networking 분석 결과

Ÿ YU3-97-18 추출물의 Molecular Networking 분석 결과 주성분의 node가 library에서
Surfactin C15로 예측됨.

Ÿ 주성분이 포함된 node와 동일 cluster를 형성한 2개의 node는 Molecular Networking
library matching 결과가 없어, 대량배양을 진행하고자 함.
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3.5.3.15.3. YU3-92-20 Molecular Networking 분석 결과(그림 170).

그림 170. YU3-97-20 추출물의 Molecular Networking 분석 결과

Ÿ YU3-92-20 Molecular Networking 분석 결과 추출물의 주성분이 포함된 cluster의 node들
이 library에서 cyclo-(L-Leu-L-Pro), cyclo-[L-(4-hydroxy-Pro)-L-leu],
cyclo-(L-Pro-L-val), Dihydroergotamine, Pro-Tyr로 예측됨.

Ÿ 따라서, 추가적인 대량배양은 실시하지 않음.

3.5.3.16. 극지 미생물 1종의 대량배양 추출물 제조

Ÿ Molecular Networking 분석 결과 1종의 극지 유래 박테리아 YU3-97-18의 대량배양을 진

행함.

Ÿ 25 ℃ 조건에서 약 7일간 Marine Broth배지를 3 L 액체배양하고, 3 L EtOAc로 용매 분획

을 실시함.

3.5.4. 5차 시료 결론

Ÿ 2025년 9월 극지연구소로부터 수령한 극지 유래 박테리아 20종을 UPLC-MS/ELSD를 이용

하여 추출물의 대사체 분석을 실시함.

Ÿ de-replicaion 및 Molecular Networking 분석을 바탕으로 대량 배양을 진행할 신규 활성 대

사체 분리 가능성이 높은 1종의 박테리아의 대량배양을 실시함.

Ÿ 대량배양한 박테리아 추출물에 대한 UPLC-MS/ELSD 추가 분석이 필요함.
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제 4 장 연구개발목표 달성도 및 대외기여도

년도 성과목표 세부목표 가중치 달성율(%)

1차년도(2024)

1. 대사체 분석

및 분자네트워킹

기법 기반

극지미생물 유래

바이오소재 발굴

LC-MS를 이용한

추출물의 대사체

분석(metabolomics)을

통한 유용 극지 미생물

추출물 선정(prioritizing)

및 DB화

30

100

MS fragmentation 기반

분자네트워킹 분석기법을

통하여 선정된 추출물 내

특이적 대사체 구조 특성

분석 및 표적화

30

선정된 유용
극지미생물의 대량 배양
및 표적화된 신규 할성
대사체 분리 및 구조

연구

40

2차년도(2025)

2. 대사체 분석

및 분자네트워킹

기법 기반

극지미생물 유래

바이오소재 발굴

LC-MS를 이용한

추출물의 대사체

분석(metabolomics)을

통한 유용 극지 미생물

추출물 선정(prioritizing)

및 DB화

30

100

MS fragmentation 기반

분자네트워킹 분석기법을

통하여 선정된 추출물 내

특이적 대사체 구조 특성

분석 및 표적화

30

선정된 유용
극지미생물의 대량 배양
및 표적화된 신규 할성
대사체 분리 및 구조

연구

40
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ü 극지 유래 미생물의 LC-MS를 이용한 추출물의 대사체 분석(metabolomics)을 통한 유용

극지 미생물 추출물 선정(prioritizing) 및 DB화와 MS fragmentation 기반 분자 네트워킹

(Molecular networking) 분석기법을 통하여 선정된 추출물 내 특이적 대사체 구조 특성 분

석 및 표적화(targeting)를 통한 분리 결과를 바탕으로 대사체를 예측하여 신규 활성물질

또는 유용 활성물질을 탐색하여 효용성이 높은 균주를 선택하는 데 도움을 준다.

ü 선정된 유용 극지 미생물의 대량 배양 및 표적화된 신규 활성 대사체 분리 정제 연구를 위

한 토대를 마련할 수 있으며, 극지 미생물 기반 천연물 신약개발에 있어 선도 물질을 신속

히 확보하는데 기여하며, 이를 통해 우선권을 선점할 수 있다.
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ü 없음.
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