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요 약 문

Ⅰ. 제 목

볼락류(Sebastes spp.)의 체색관련 기능유전체 연구

Ⅱ. 연구개발의 필요성 및 목적

다양한 해양생명자원의 유전체 정보 해독은 신품종 개발과 식의약 소재 개발에 도움이

되고 식량안보 및 기후변화 등의 위기 대응에 도움이 되는 것으로 인식되고 있다.

해양생명자원의 유전체 정보를 분석하여 확보한 유용한 물질은 신약, 신소재, 바이오

에너지 생산을 위한 자원으로 개발할 가치가 매우 높다.

방대한 양의 염기서열을 신속하게 분석할 수 있는 NGS(next generation

technology) 기술 개발로 기존 유전체 연구의 패러다임이 기술이나 시간, 비용 측면에서

급격하게 변하였다. NGS 분석 방법으로 생산된 대량의 염기서열 데이터는 유전체

재분석 연구, 유전자 발현 연구, allele variation 및 association mapping 등에 적용할 수

있는 새로운 연구 플랫폼을 제공하고 있다. 유전체 분석의 가속화로 다수의 생물

유전체가 해독됨에 따라 많은 양의 새로운 유전체 정보, 이른바 빅데이터 처리를 위한

기술 및 유전체 정보 실용화 기술 개발이 필요하다.

본 연구를 통하여 해양어류 자원의 기능유전체 정보뱅크를 구축하고 미이용 어류

자원의 유용자원화 및 고부가가치 산업화 연구에 활용하고자 한다. 또한, 양식이 가능한

수산생물의 생산성 향상 관련 분자유전학적 도구를 개발하고 생명자원의 유전체 정보

활용연구 기반을 마련하고자 한다.
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Ⅲ. 연구개발의 내용 및 범위

1. 동해서식 볼락류의 유전자 정보 탐색

- 미토게놈 정보 분석

2. 동해서식 볼락류의 체색관련 기능유전체 탐색

- 개볼락 체색타입별 근육조직 전사체 정보 분석

- 개볼락 체색타입별 차등발현유전자 분석

Ⅳ. 연구개발결과

1. 동해서식 볼락류의 미토게놈 정보 분석 및 Genbank 등록

- 동해서식 볼락류 4종(우럭볼락, 흰꼬리볼락, 황볼락, 노랑볼락)의 미토게놈을

분석하고 염기서열 정보를 NCBI (National Center for Biotechnology Information)의

GenBank에 등록하였다. 우럭볼락 미토게놈의 전체 크기는 16,453 bp (GenBank

Accession No. KJ 525745), 흰꼬리볼락 미토게놈의 전체 크기는 16,445 bp (GenBank

Accession No. KJ 834061), 황볼락 미토게놈의 전체 크기는 16,465 bp (GenBank

Accession No. KJ 834063), 노랑볼락 미토게놈의 전체 크기는 16,450 bp (GenBank

Accession No. KJ 834060)이었다.

2. 동해서식 볼락류의 체색관련 기능유전체 탐색 및 차등발현유전자 기능 분석

- 개볼락의 체색 타입별 근육조직 전사체를 RNA-seq 방법으로 분석하여 101,112개의

unigene을 확보하였다. BLASTx 검색과 InterProScan(v5) 검색으로 unigene의 기능을

예측하였다. 기능이 밝혀진 35,482개 유전자와 기능이 밝혀지지 않은 유전자 65,630개의

염기서열 정보 및 아미노산 서열을 확보하였다. 개볼락의 체색타입별 근육조직 전사

유전체의 발현량을 측정하여 두 개의 근육조직 시료에서 발현량 차이를 나타내는 164개의
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차등발현 유전자(DEG, differentially expressed gene)를 확보하였다. 개볼락 근육조직의

체색 타입에 따른 차등발현 유전자의 기능 정보를 파악하기 위하여 Gene Ontology

(GO) enrichment 분석한 결과, 164개의 DEG가 1,613개의 GO ID에 해당함을 확인

하였으며, DEG 2개는 molecular function, 46개는 biological process, 6개는 cellular

component 기능그룹에 해당하였다.

Ⅴ. 연구개발결과의 활용계획

본 연구를 통하여 확보한 볼락류 미토게놈 정보 및 개볼락의 전사유전자 정보는

유전자 기능분석을 통하여 어류의 체색관련 생명현상 규명에 활용할 계획이다. 또한,

어류의 기능유전체 정보를 이용하여 분자유전학적 도구를 개발하고 더 나아가 생물의

유전체 정보 자원을 산업화 할 수 있는 기술 개발을 위한 참고자료로 사용하고자 한다.
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S U M M A R Y & KEYWORDS

A development of genome sequence Big-data application technology is

needed for bio-industrial utilization of marine fish functional genome sequence.

Rockfishes are members of the genus Sebastes. Currently, we know of about

110 rockfishes species worlwide. We analysed the complete mitochondrial

genome of 4 rockfish species were determined using next-generation

sequencing, including Sanger sequencing.

Hybrids of Sebastes hubbsi, considered a valid species, have been found in

the ocean. The complete mitogenome of S. hubbsis was 16,453 bp (GenBank

Accession No. KJ 525745) in length and comprised 13 protein-coding genes

(PCGs), 2 rRNAs, 22 tRNAs and 1 control region. The complete mitochondrial

DNA had 27.9% A, 26.7% T, 17.2% G and 28.3% C, showing a slight AT bias

(54.5%). The start codon of all PCGs was ATG, except COX1 (GTG). The

stop codons in the PCGs were mainly TAA, except ND1 and ND3 (TAG),

ND4 (AGA) and Cytb (incomplete termination codon, T). The tRNAs had a

typical cloverleaf structure, except tRNASer (AGY) which lacked the DHU

arm.

Sebastes longispinis is considered to be a valid species despite its

incomplete mitochondrial lineage. The complete sequence S. longispinis is

16,445 bp (GenBank Accession No. KJ 834061) in length and comprised of 13

protein-coding genes (PCGs), 2 rRNAs, 22 tRNAs and a control region. The

complete mitogenome contains 28.0% A, 26.7% T, 17.1% G and 28.3% C

nucleotides, with a slight AT bias (54.6%). The start codon of each PCG is

ATG, except for COX1 (GTG). The stop codons found in the PCGs are

mainly TAA, except for ND1 (TAG), ND3 (TAG), ND4 (AGA), and Cytb

(incomplete termination codon, T). The tRNAs have a typical cloverleaf form,
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except for tRNASer (AGY), which lacks the DHU arm.

Sebastes owstoni is popular fishery species in the northern western Pacific

Ocean. The assembled mtDNA was 16,465 bp (GenBank Accession No.

KJ 834063) in length, comprising 13 protein-coding genes (PCGs), 2 rRNAs,

22 tRNAs and 1 control region. The complete mitogenome comprised 27.7% A,

26.6% T, 17.3% G and 28.4% C, indicating a slight AT bias (54.3%). The

start codon of all PCGs was ATG, with the exception of COX1 (GTG). The

stop codons in the PCGs were mainly TAA, with the exception of ND1 and

ND3 (TAG), ND4 (AGA) and Cytb (incomplete termination codon, T). All

tRNAs had a typical cloverleaf shape, with the exception of tRNASer (AGY),

which lacked the DHU arm.

The mitogenome of S. steindachneri was 16,450 bp (GenBank Accession

No. KJ 834060) in length, and comprised of 13 protein-coding genes (PCGs),

2 rRNAs, 22 tRNAs, and a control region. The mitogenome is 27.4% A, 21.1% T,

17.5% G, and 28.0% C, showing a slight AT bias (54.5%). ATG was the start

codon in all of the PCGs, except COX1 (GTG). The termination codon in the

PCGs was TAA, except in ND1 and ND3 (TAG), ND4 (AGA), and Cytb

(incomplete termination codon, T). All of the tRNAs had a typical cloverleaf

shape, except tRNASer(AGY), which lacked the DHU arm. The sequenced

mitogenome of Sebastes can be used in genetics-based management initiatives

or for constructing the mitochondrial lineages within Scorpaenidae.

We constructed cDNAs from total RNA isolated from the skeletal muscles

of two blass bloched rockfish (S. pachycephalus) genotypes : wild type and

color type. We use next-generation sequencing (Illumina) RNAseq analyses to

compare skeletal muscle transcriptome-wide expression levels in two distinct

color pattern in blass bloched rockfish. Sequencing generated 156,145,718 raw

reads and this number was reduced to 146,847,238 sequences after the cleaning

pipeline was implemented. The latter sequences were used to build the de

novo assembly. Trinityt produced a high number of transcripts that were
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clustered by TGICL into 101,112 unigenes. Using a combination of differential

expression analyses (DE) we identified 164 candidate genes that showed DE

between the color morphs. We assigned Gene Ontology (GO) terms to the

1,613 annotated loci. Fourty-six 'Biological Process' categories were assigned

among 1,191 blass bloched rockfish loci; Six 'Cellular Component' categories

were assigned among 192 blass bloched rockfish loci; and Two 'Molecular

Function' categories were assigned among 230 blass bloched rockfish loci. Our

study provides valuable transcriptome sequence data for S. pachycephalus.

Our transcriptomic sequences will enhance the quality of gene annotation

and functional analysis of the blass bloched rockfish genome and serve as a

material basis for future genomic research on marine fishes. Using

transcriptomic analyses we successfully identified key expression differences

between different color morphs of blass bloched rockfish. These differentially

expressed genes have important implications for our understanding of the

molecular mechanisms underlying pigmentaion. The sequencing data from this

study can be used to develop molecular markers and to identify the extreme

differences among the phenotypes of different species in the genus Sebastes.

KEYWORDS : 볼락류, 미토게놈, 기능유전체, 전사유전체, 차등발현유전자

Rockfish, Mitogenome, Functional genome, Transcriptome,

Differentially expressed gene
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제1절 연구 필요성

생명공학 관련 기술의 발달로 생물의 유전체 정보를 신속하게 대량으로 생산할 수

있게 됨에 따라 유전자의 기능과 생명현상 규명 등 유전체 정보 활용 연구가 활발히

진행되고 있다. 유전체 데이터 분석 및 이용기술 개발 연구의 필요성 증가에 따라

다양한 생물의 유전체 정보를 활용하기 위한 맞춤형 데이터베이스가 구축되고 있으며

생명체가 가진 유전체 정보는 매우 유용한 연구자산으로 개별 유전자의 기능 및 유전자의

상호 네트워크를 이해하기 위한 유전체 정보 활용기술 개발이 요구되고 있다. 방대한 양의

염기서열을 신속하게 분석할 수 있는 NGS(next generation technology) 기술 개발로

기존 유전체 연구의 패러다임이 기술이나 시간, 비용 측면에서 급격하게 변하였고, NGS

분석 방법으로 생산된 대량의 염기서열 데이터는 유전체 재분석 연구, 유전자 발현

연구, allele variation 및 association mapping 등에 적용할 수 있는 새로운 연구 플랫폼을

제공하고 있다. 유전체 분석의 가속화로 다수의 생물 유전체가 해독 되었으며, 방대한 양의

새로운 유전체 정보, 이른바 빅데이터를 처리하기 위한 기술 및 유전체 정보 실용화

기술 개발이 시급하다.

해양생명자원의 유전체 정보 분석 및 이용기술 개발을 통하여 유용한 물질 및 기능을

활용한 신약, 신소재, 바이오에너지 등을 생산하는 해양바이오산업 육성을 위한 기반이

마련되어야 한다. 맥킨지(2013년 보고서)는 유전체학을 인류의 삶을 근본적으로 바꿀

미래기술로 분류하였으며, 2025년까지 글로벌 경제 파급효과를 1.6조 달러로 추정하였다.

해외 선진국들은 유전체 정보 활용기술의 막대한 경제효과를 인식하고 유전체 산업

자체가 미래 성장동력이 될 것으로 보고 치열한 경쟁을 벌이고 있다. 다양한 해양

생명자원의 유전체 정보 해독은 신품종 개발과 식의약 소재 개발에 도움이 되고

식량안보 및 기후변화 등의 위기 대응에 도움이 되는 것으로 인식되고 있다.

NGS 유전체 해독 기술 등 생명공학기술의 발전으로 다양한 생물의 유전체 정보 및

오믹스 정보가 축적되었고, 이들 정보를 활용하기 위한 데이터베이스 및 프로그램이

구축되고 있다. 『포스트 게놈 신산업 육성을 위한 다부처 유전체 연구사업』(보건

복지부, 농림축산식품부, 해양수산부, 미래창조과학부, 산업통상자원부, 농촌진흥청 /
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2014년~2021년)이 ‘유전체 연구를 통한 국민건강 증진과 산업화 연계시스템 구현’이라는

비젼으로 동·식물, 해양생물등 유전정보를 활용한 고부가가치 생명자원을 개발하기 위한

프로젝트가 시작되었다. NGS 기술 개발로 생물의 유전체 정보가 매우 빠른 속도로

축적되고 있으나 유용한 연구자산인 유전체 정보를 효율적으로 활용할 수 있는 준비가

부족하다. 매우 빠른 속도로 발전하고 있는 생명공학은 다양한 분야와 융복합하여 많은

새로운 첨단기술이 개발되고 있으나 생명공학 연구의 활용은 매우 미흡한 실정이다.

제2절 연구 목표

해양어류 자원을 효율적으로 활용하기 위하여 볼락류(Sebastes spp.)를 중심으로

기능유전체 정보뱅크를 구축한 후, 유전체 빅데이터 정보 데이터베이스를 융복합한

기능유전체 이용기술을 개발하고자 한다. 볼락류는 전 세계에 걸쳐 약 110종이 분포

하고 있으며, 우리나라에는 19종이 출현하고 있다. 체색이나 생태 및 행동이 매우

다양하게 나타나는 특성을 가진 볼락류는 특정 해역에서만 출현하는 지리학적인 분포

특성을 가진 종(species)도 있다. 본 연구사업에서는 우리나라에 서식하는 볼락류를

중심으로 유전특성을 조사하고 기능유전체를 분석하여 어류자원을 효율적으로 활용하기

위한 기능유전체 정보뱅크를 구축할 계획이다. 또한, 볼락류 기능유전체 연구 결과는

미이용 어류자원의 유용자원화 및 고부가가치 산업화 연구에 활용하고자 하며, 양식이

가능한 수산생물의 생산성 향상 관련 분자유전학적 도구를 개발하고 생명자원의 유전체

정보 활용연구 기반을 마련하고자 한다.
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제3절 연구내용 및 범위

구 분 목 표 내 용 및 범 위

1차년도

(2014)

◦유용 해양어류 유전자원 정보 탐색

•유용 어류자원 탐색 및 볼락류

유전자 정보 탐색

• 동해서식 유용 어류자원 조사

- 동해서식 볼락류의 자원특성 조사

• 동해서식 볼락류의 유전특성 조사

- 동해서식 볼락류의 유전정보 확보

- 개볼락 시료의 유전특성 조사

◦해양어류자원 기능유전체 이용기술 탐색

•볼락류 기능유전체 이용기술 탐색 • 동해서식 볼락류의 기능유전체 정보 탐색

• 개볼락의 체색관련 유전특성 분석

구 분 목 표 내 용 및 범 위

2차년도

(2015)

◦유용 해양어류 유전자원 확보

•유용 어류자원 탐색 및 볼락류

유전자 정보 탐색

• 동해서식 볼락류 시료 확보

- 동해 고유서식 볼락류 확보

- 체색 및 spot 패턴이 다양한 개

볼락 확보

• 동해 고유서식 볼락류의 유전특성 조사

- 개체 또는 집단수준에서 유전자 변

이 분석

- 동해 고유서식 볼락류 미토게놈 분석

• 체색 및 spot 패턴이 다양한 개볼

락의 유전특성 조사

- 개볼락의 미토게놈 분석

◦해양어류자원 기능유전체 이용기술 탐색

•볼락류 기능유전체 이용기술 탐색 •동해서식 볼락류 기능유전체 정보뱅

크 구축

•개볼락의 체색 관련 기능유전자 확

보 및 정보 분석

•개볼락의 다양한 체색과 기능유전자

발현과의 상관성 조사

•개볼락 기능유전체 활용방안 탐색
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구 분 목 표 내 용 및 범 위

3차년도

(2016)

◦유용 해양어류 유전자원의 활용 연구

• 볼락류 유전자 정보 활용 연구 •볼락류의 유전특성 비교분석

•양식이 가능한 수산생물의 생산성

향상 관련 유전자마커 개발

◦해양어류자원 기능유전체 이용기술 개발

•볼락류 기능유전체 이용기술 개발 •개볼락 기능유전체를 활용한 유전자

마커 개발

•볼락류 기능유전체 이용기술 개발

- 분자유전학적 도구 개발 / 적용기술

개발

- 바이오산업소재화 가능성 탐색
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제 2 장 국내외 기술개발 현황
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제1절 국내 기술개발 현황

국내 해양생물 유전체 연구는 해양생명공학사업으로「해양극한생물분자유전체

연구단」에서 유전체 연구를 추진(2004년～2013년)하였으며, 해양극한생물을 대상으로

유전자 및 단백질 수준에서 생명기능과 현상을 해석하고 유용유전자 및 단백질을

발굴하여 활용하기 위한 기술 개발 연구가 진행된 바 있다. 이 연구사업을 통하여

밍크고래 전장유전체가 해독되었고, 해양 동식물 12종과 해양미생물 43건의 유전체

정보가 확보되었다. 국립수산과학원에서는「양식생물 및 수산생물의 육종(분자육종

포함) 연구」가 넙치, 전복, 돌돔, 멍게를 대상으로 2004년터 2013년까지 10년간 진행

되었다. 이 연구사업을 통하여 넙치 유전체를 완전해독하고 유전자 지도를 작성하였으나,

유전자 정보 활용 연구 결과는 없는 상태이다.

국내에서 진행되고 있는 어류의 기능유전체 연구는 제주대학교에서 까막전복과

돌돔을 대상으로 수행하였으며, 한국해양과학기술원에서는 강도다리와 볼락을 대상으로

근육성장과 관련된 기능유전체를 분석하고 기능유전자를 이용한 어류의 생산성 향상 관련

유전자마커 개발 연구를 수행하였다.

제2절 국외 기술개발 현황

해양생명자원의 유전체 연구는 인간유전체를 비롯하여 육상생명자원을 대상으로

다른 바이오 분야에 비하여 늦게 시작되었으나, 최근 미국 등 선진국을 중심으로 대

규모 연구가 진행되고 있다.

미국은「21세기 해양청사진」과 같은 해양에 대한 지속적인 정책을 선언하고 세계

해양바이오에 대한 연구를 주도하며 다양한 해양시료 수집 활동 및 해양생물종 유전체

연구를 활발하게 진행하고 있다.
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일본에서는 산학연 협력 연구활성화를 통하여 해양유전체 연구를 추진하고 있으며,

문부과학성, 국토 교통성 등 부처 공동으로 해양유전체 연구 분야 지원을 확대하였고,

해양과학기술연구센터(JAMSTEC)와 해양생명공학연구소(MBI), 수산종합연구센터

(FRA)를 중심으로 유전체 연구에 많은 예산을 투자하고 있다.

중국에서는 해양환경변화와 해양생물자원의 지속가능한 이용 및 대양 심해 연구에

대한 국가 지원을 강화하고 중국과학기술부를 중심으로 서해, 동중국해, 남중국해에

서식하는 어류, 원핵생물, 식물, 부유동물, 무척추동물 등 주요 해양생물 2천종의 유전자

정보를 담은 DNA 바코드를 데이터베이스화하는 사업인 ‘중국 근해 해양생물 DNA

바코드 DB구축 프로젝트’를 착수하였다.

프랑스에서는 로스콥해양연구소와 프랑스 국립시컨싱센터(Genoscope)가 중심이 되어

해조류 유전체 분석연구를 진행하였고, 캐나다에서는 수산해양부(DFP, Department

of Fisheries and Oceans)를 중심으로 해양생명공학 분야에서 유전체학 및 생명공학

발전계획을 수립하였으며, 대서양연어 유전자지도 작성 등 연어 유전체 연구를 수행

하였다.
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제 3 장 연구개발 수행내용 및 결과
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제1절 유용 해양어류 유전자원 정보 탐색

1. 연구 재료 및 방법

가. 어류시료 확보

동해에 서식하는 볼락류 시료를 확보하였으며, 임원항과 죽변항 일대에서 개볼락,

우럭볼락, 흰꼬리볼락, 황볼락, 노랑볼락을 구입하였다. 유전자 분석시료는 근육조직 및

지느러미 조직을 이용하였으며 절단하여 냉동 보관하였다.

나. 볼락류 어류의 genomic DNA 분리 및 정제

우럭볼락, 흰꼬리볼락, 황볼락, 노랑볼락의 꼬리지느러미를 0.5㎝ X 0.5㎝(가로X세로)

크기로 잘라서 lysis buffer[10mM Tris-HCl pH7.5, 125mM NaCl, 10mM EDTA, 0.5%

SDS, 5M Urea, 0.1㎎/㎖ proteinase K]를 첨가하여 충분히 용해한 후, binding buffer와

isopropanol을 사용하여 genomic DNA를 분리하였고, AccuprepⓇ Genomic DNA

Extraction Kit(Bioneer Co., Korea)의 column을 이용하여 정제하였다. 분리ㆍ정제한

genomic DNA는 전기영동으로 확인한 후, NanoDropⓇ ND-1000

Spectrophotometer(NanoDrop Technologies, USA)를 사용하여 농도를 측정하고 -80℃에

보관하였다.

다. 미토게놈 정보 분석 및 GenBank 등록

분리․정제한 genomic DNA의 순도를 확인한 후 HiSeq2000(Illumina Inc.)을 이용하여

염기서열을 분석하였다. 볼락류의 미토게놈 정보를 SOAPdenovo2 software로 어셈블리 한 후,

빠진 영역의 염기서열은 PCR 증폭산물을 Sanger sequencing하여 확보하였다. 어셈블리가

끝난 미토게놈 정보는 DOGMA와 tRNA-SE를 활용하여 annotation 하여 GenBank에

등록하였다.
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2. 연구결과

가. 동해서식 볼락류의 자원특성 조사 및 시료 확보

볼락류(Sebastes spp.)는 전 세계에 걸쳐 약 110종이 분포하고 있으며, 우리나라에는

19종이 출현하고 있다. 체색이나 생태 및 행동이 매우 다양하게 나타나는 특성을 가진

볼락류는 특정 해역에서만 출현하는 지리학적인 분포특성을 가진 종(species)도 있다.

볼락류는 대부분 난태생으로 연안의 암초가 많은 수심 20～170m 이내 지역에 서식하며,

돌삼뱅이(Sebastes baramenuke), 황볼락(Sebastes owstoni), 노랑볼락(Sebastes

steindachneri) 등 일부 종은 100～400m 이내의 다소 깊은 바다에 서식한다. 동해안에는

17종의 볼락류가 출현하는 것으로 알려져 있으며, 돌삼뱅이, 황볼락, 노랑볼락, 탁자볼락

(S. taczanowskii), 말락볼락(S. wakiyai), 좀볼락(S. minor)은 동해에서만 서식하는 것으로

보고되었다. 체색과 관련된 기능유전체를 분석하기 위하여 다양한 체색 패턴을 나타내는

개볼락(S. pachycephalus), 우럭볼락(S. hubbsi) 및 흰꼬리볼락(S. longispinis)을 확보

하였다. 또한, 동해 중부 이북에 서식하는 황볼락(S. pachycephalus), 노랑볼락(S.

pachycephalus), 탁자볼락(S. taczanowskii), 세줄볼락(S. trivittatus), 좀볼락을 확보하여

유전정보 분석을 위한 시료로 활용하였다.

나. 동해서식 볼락류의 미토게놈 정보 분석 및 GenBank 등록

우럭볼락 미토콘드리아 DNA의 전체 염기서열(미토게놈) 정보를 분석하여 세계유전자

은행인 NCBI의 GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/)에 등록(Accession

number KJ525745)하였다(Figure 1). 우럭볼락의 미토게놈은 13개의 단백질 암호화

영역, 2개의 리보좀, 22개의 tRNA 및 1개의 조절영역으로 이루어져 있었고, 전체 크기는

16,453 bp 이었다. 우럭볼락의 미토콘드리아 DNA의 염기 조성비는 27.9% (A),

26.7% (T), 17.2% (G) 및 28.3% (C)이었고, AT 비율이 약간 높았으며(54.6%), COX1

(GTG)을 제외한 모든 단백질 암호영역의 개시코돈은 ATG이었고, 종결코돈은 TAA가

주를 이루었으나 ND1과 ND3는 TAG, ND4는 AGA였으며 Cytb는 종결코돈이 불완전

(T)하였다(Table 1). tRNA형태는 tRNASer(AGY)(lacked DHU-arm 구조)을 제외하고

모두 전형적인 cloverleaf 구조로 되어 있었다(Figure 2).
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Figure 1. Sequences of the mitogenome of S. hubbsi (GenBank Accession No. KJ525745).
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(Figure 1. Continued)
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(Figure 1. Continued)
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(Figure 1. Continued)
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(Figure 1. Continued)
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Locus Location (bp) Length 
(bp)

Start 
codon

Stop 
codon

Intergenic 
sequence Strand

tRNAPhe 1-68 68 0 H

12S rRNA 69-1,014 946 0 H

tRNAVal 1,015-1,086 72 1 H

16S rRNA 1,088-2,778 1,691 1 H

tRNALeu(UUR) 2,780-2,853 74 0 H

ND1 2,854-3,828 975 ATG TAG 4 H

tRNAIle 3,833-3,902 70 -1 H

tRNAGln 3,902-3,972 71 -1 L

tRNAMet 3,972-4,042 71 0 H

ND2 4,043-5,089 1,047 ATG TAA -1 H

tRNATrp 5,089-5,159 71 1 H

tRNAAla 5,161-5,229 69 1 L

tRNAAsn 5,231-5,303 73 37 L

tRNACys 5,342-5,408 67 2 L

tRNATyr 5,411-5,481 71 1 L

COX1 5,483-7,033 1,551 GTG TAA 0 H

tRNASer(UCN) 7,034-7,104 71 3 L

tRNAAsp 7,108-7,180 73 6 H

COX2 7,187-7,891 705 ATG TAA -14 H

tRNALys 7,878-7,951 74 1 H

ATP8 7,953-8,120 168 ATG TAA -10 H

ATP6 8,111-8,794 684 ATG TAA -1 H

COX3 8,794-9,579 786 ATG TAA -1 H

tRNAGly 9,579-9,650 72 0 H

ND3 9,651-10,001 351 ATG TAG -2 H

tRNAArg 10,000-10,068 69 0 H

ND4L 10,069-10,365 297 ATG TAA -7 H

ND4 10,359-11,744 1,386 ATG AGA -5 H

tRNAHis 11,740-11,808 69 0 H

tRNASer(AGY) 11,809-11,876 68 4 H

tRNALeu(CUN) 11,881-11,953 73 0 H

ND5 11,954-13,792 1,839 ATG TAA -4 H

ND6 13,789-14,310 522 ATG TAA 0 L

tRNAGlu 14,311-14,379 69 6 L

Cytb 14,386-15,526 1,141 ATG T 0 H

tRNAThr 15,527-15,598 72 -1 H

tRNAPro 15,598-15,667 70 0 L

Control region 15,668-16,453 786 H

Table 1. Summary of the mitochondrial genome of S. hubbsi

*H and L denote heavy and light strands, respectively.
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Figure 2. A gene arrangement in the complete mitogenome Sebastes hubbsi.

흰꼬리볼락의 미토게놈은 13개의 단백질 암호화 영역, 2개의 리보좀, 22개의 tRNA 및

1개의 조절영역으로 이루어져 있었고, 전체 크기는 16,445 bp 이었다(GenBank

Accession number KJ834061)(Figure 3). 흰꼬리볼락의 미토콘드리아 DNA의 염기

조성비는 28.0% (A), 26.7% (T), 17.1% (G) 및 28.3% (C)이었고, AT 비율이 약간

높았으며(54.6%), COX1 (GTG)을 제외한 모든 단백질 암호영역의 개시코돈은 ATG

이었고, 종결코돈은 TAA가 주를 이루었으나 ND1과 ND3는 TAG, ND4는 AGA였으며

Cytb는 종결코돈이 불완전(T)하였다(Table 2). tRNA형태는 tRNASer(AGY)(lacked

DHU-arm 구조)을 제외하고 모두 전형적인 cloverleaf 구조로 되어 있었다(Figure 4).
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Figure 3. Sequences of the mitogenome of S. longispins (GenBank Accession No. KJ834061).
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(Figure 3 Continued)



- 32 -

(Figure 3. Continued)
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(Figure 3. Continued)
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(Figure 3. Continued)
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Locus Location (bp) Length 
(bp)

Start 
codon

Stop 
codon

Intergenic 
sequence Strand

tRNAPhe 1-68 68 0 H

12S rRNA 69-1,014 946 0 H

tRNAVal 1,015-1,086 72 1 H

16S rRNA 1,088-2,778 1,691 1 H

tRNALeu(UUR) 2,780-2,853 74 0 H

ND1 2,854-3,828 975 ATG TAG 4 H

tRNAIle 3,833-3,902 70 -1 H

tRNAGln 3,902-3,972 71 -1 L

tRNAMet 3,972-4,042 71 0 H

ND2 4,043-5,089 1,047 ATG TAA -1 H

tRNATrp 5,089-5,159 71 1 H

tRNAAla 5,161-5,229 69 1 L

tRNAAsn 5,231-5,303 73 38 L

tRNACys 5,342-5,408 67 2 L

tRNATyr 5,411-5,481 71 1 L

COX1 5,483-7,033 1,551 GTG TAA 0 H

tRNASer(UCN) 7,034-7,104 71 3 L

tRNAAsp 7,108-7,180 73 6 H

COX2 7,187-7,891 705 ATG TAA -14 H

tRNALys 7,878-7,951 74 1 H

ATP8 7,953-8,120 168 ATG TAA -10 H

ATP6 8,111-8,794 684 ATG TAA -1 H

COX3 8,794-9,579 786 ATG TAA -1 H

tRNAGly 9,579-9,650 72 0 H

ND3 9,651-10001 351 ATG TAG -2 H

tRNAArg 10,000-10,068 69 0 H

ND4L 10,069-10,365 297 ATG TAA -7 H

ND4 10,359-11,744 1,386 ATG AGA -5 H

tRNAHis 11,740-11,808 69 0 H

tRNASer(AGY) 11,809-11,876 68 4 H

tRNALeu(CUN) 11,881-11,953 73 0 H

ND5 11,954-13,792 1,839 ATG TAA -4 H

ND6 13,789-14,310 522 ATG TAA 0 L

tRNAGlu 14,311-14,379 69 6 L

Cytb 14,386-15,526 1,141 ATG T 0 H

tRNAThr 15,527-15,598 72 -1 H

tRNAPro 15,598-15,667 70 0 L

Control region 15,668-16,445 778 H

Table 2. Summary of the mitochondrial genome of S. longispinis

*H and L denote heavy and light strands, respectively.
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Figure 4. A gene arrangement in the complete mitogenome Sebastes longispinis.

황볼락의 미토게놈은 13개의 단백질 암호화 영역, 2개의 리보좀, 22개의 tRNA 및

1개의 조절영역으로 이루어져 있었고, 전체 크기는 16,465 bp 이었다(GenBank

Accession number KJ834063)(Figure 5). 황볼락의 미토콘드리아 DNA의 염기 조성비는

27.7% (A), 26.6% (T), 17.3% (G) 및 28.4% (C)이었고, AT 비율이 약간 높았음

(54.3%), COX1 (GTG)을 제외한 모든 단백질 암호영역의 개시코돈은 ATG이었고,

종결코돈은 TAA가 주를 이루었으나 ND1과 ND3는 TAG, ND4는 AGA였으며 Cytb는

종결코돈이 불완전(T)하였다(Table 3). tRNA형태는 tRNASer(AGY)(lacked DHU-arm

구조)을 제외하고 모두 전형적인 cloverleaf 구조로 되어 있었다(Figure 6).
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Figure 5. Sequences of the mitogenome of S. owstoni (GenBank Accession No. KJ834063)
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(Figure 5. Continued)
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(Figure 5. Continued)
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(Figure 5. Continued)
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(Figure 5. Continued)
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Locus Location (bp) Length 
(bp)

Start 
codon

Stop 
codon

Intergenic 
sequence Strand

tRNAPhe 1-68 68 0 H

12S rRNA 69-1,014 946 0 H

tRNAVal 1,015-1,086 72 0 H

16S rRNA 1,088-2,778 1,691 1 H

tRNALeu(UUR) 2,780-2,853 74 0 H

ND1 2,854-3,828 975 ATG TAG 4 H

tRNAIle 3,833-3,902 70 -1 H

tRNAGln 3,902-3,972 71 -1 L

tRNAMet 3,972-4,042 71 0 H

ND2 4,043-5,089 1,047 ATG TAA -1 H

tRNATrp 5,089-5,159 71 1 H

tRNAAla 5,161-5,229 69 1 L

tRNAAsn 5,231-5,303 73 37 L

tRNACys 5,341-5,407 67 2 L

tRNATyr 5,410-5,480 71 1 L

COX1 5,482-7,032 1,551 GTG TAA 0 H

tRNASer(UCN) 7,033-7,103 71 3 L

tRNAAsp 7,107-7,179 73 6 H

COX2 7,186-7,890 705 ATG TAA -14 H

tRNALys 7,877-7,950 74 1 H

ATP8 7,952-8,119 168 ATG TAA -10 H

ATP6 8,110-8,793 684 ATG TAA -1 H

COX3 8,793-9,578 786 ATG TAA -1 H

tRNAGly 9,578-9,649 72 0 H

ND3 9,650-10,000 351 ATG TAG -2 H

tRNAArg 9,999-10,067 69 0 H

ND4L 10,068-10,364 297 ATG TAA -7 H

ND4 10,358-11,743 1,386 ATG AGA -5 H

tRNAHis 11,739-11,807 69 0 H

tRNASer(AGY) 11,808-11,875 68 4 H

tRNALeu(CUN) 11,880-11,952 73 0 H

ND5 11,953-13,791 1,839 ATG TAA -4 H

ND6 13,788-14,309 522 ATG TAA 0 L

tRNAGlu 14,310-14,378 69 6 L

Cytb 14,385-15,525 1,141 ATG T 0 H

tRNAThr 15,526-15,597 72 -1 H

tRNAPro 15,597-15,666 70 0 L

Control region 15,667-16,465 799 H

Table 3. Summary of the mitochondrial genome of S. owstoni

*H and L denote heavy and light strands, respectively.
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Figure 6. A gene arrangement in the complete mitogenome Sebastes owstoni.

노랑볼락의 미토게놈은 13개의 단백질 암호화 영역, 2개의 리보좀, 22개의 tRNA 및

1개의 조절영역으로 이루어져 있었고, 전체 크기는 16,450 bp 이었다(GenBank

Accession number KJ834060)(Figure 7). 노랑볼락의 미토콘드리아 DNA의 염기 조성비는

27.7% (A), 26.6% (T), 17.3% (G) 및 28.4% (C)이었고, AT 비율이 약간 높았음

(54.3%), COX1 (GTG)을 제외한 모든 단백질 암호영역의 개시코돈은 ATG이었고,

종결코돈은 TAA가 주를 이루었으나 ND1과 ND3는 TAG, ND4는 AGA였으며 Cytb는

종결코돈이 불완전(T)하였다(Table 4). tRNA형태는 tRNASer(AGY)(lacked DHU-arm

구조)을 제외하고 모두 전형적인 cloverleaf 구조로 되어 있었다(Figure 8).
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Figure 7. Sequences of the mitogenome of S. steindachneri (GenBank Accession No. KJ834060)
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(Figure 7. Continued)
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(Figure 7. Continued)
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(Figure 7. Continued)
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Locus Location (bp) Length 
(bp)

Start 
codon

Stop 
codon

Intergenic 
sequence Strand

tRNAPhe 1-68 68 0 H

12S rRNA 69-1,014 946 0 H

tRNAVal 1,015-1,086 72 0 H

16S rRNA 1,087-2,778 1,692 2 H

tRNALeu(UUR) 2,781-2,854 74 0 H

ND1 2,855-3,829 975 ATG TAG 4 H

tRNAIle 3,834-3,903 70 -1 H

tRNAGln 3,903-3,973 71 -1 L

tRNAMet 3,973-4,043 71 0 H

ND2 4,044-5,090 1,047 ATG TAA -1 H

tRNATrp 5,090-5,160 71 1 H

tRNAAla 5,162-5,230 69 1 L

tRNAAsn 5,232-5,304 73 36 L

tRNACys 5,341-5,407 67 2 L

tRNATyr 5,410-5,480 71 1 L

COX1 5,482-7,032 1,551 GTG TAA 0 H

tRNASer(UCN) 7,033-7,103 71 3 L

tRNAAsp 7,107-7,179 73 6 H

COX2 7,186-7,890 705 ATG TAA -14 H

tRNALys 7,877-7,950 74 1 H

ATP8 7,952-8,119 168 ATG TAA -10 H

ATP6 8,110-8,793 684 ATG TAA -1 H

COX3 8,793-9,578 786 ATG TAA -1 H

tRNAGly 9,578-9,649 72 0 H

ND3 9,650-10000 351 ATG TAG -2 H

tRNAArg 9,999-10,067 69 0 H

ND4L 10,068-10,364 297 ATG TAA -7 H

ND4 10,358-11,743 1,386 ATG AGA -5 H

tRNAHis 11,739-11,807 69 0 H

tRNASer(AGY) 11,808-11,875 68 4 H

tRNALeu(CUN) 11,880-11,952 73 0 H

ND5 11,953-13,791 1,839 ATG TAA -4 H

ND6 13,788-14,309 522 ATG TAA 0 L

tRNAGlu 14,310-14,378 69 6 L

Cytb 14,385-15,525 1,141 ATG T 0 H

tRNAThr 15,526-15,597 72 -1 H

tRNAPro 15,597-15,666 70 0 L

Control region 15,667-16,450 784 H

Table 4. Summary of the mitochondrial genome of S. steindachneri

*H and L denote heavy and light strands, respectively.
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Figure 8. A gene arrangement in the complete mitogenome Sebastes steindachneri.

3. 결론 및 토의

동해서식 볼락류의 자원특성을 조사하고 유전특성을 파악하기 위하여 다양한 체색

패턴을 가진 볼락류를 대상으로 연구를 수행하였다. 우럭볼락, 흰꼬리볼락, 황볼락,

노랑볼락의 미토게놈 정보를 분석하여 염기서열 정보를 세계유전자은행인 GenBank에

등록하였고 분석정보는 논문으로 출판하였다. 본 연구를 통하여 확보한 4종의 볼락류

미토게놈 정보는 해양어류의 유전정보 뱅크화에 직접 사용이 가능하다.
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제2절 해양어류자원의 기능유전체 정보 이용기술 탐색

1. 연구 재료 및 방법

가. 어류시료 확보

볼락류의 체색관련 기능유전체 분석을 위하여 체색이 다양한 개볼락을 임원항에서

구입하였다. 개볼락 시료는 반점이나 마크를 기준으로 color type과 wild type으로 구분

하였으며, 체색관련 기능유전체 분석 시료로 활용하였다.

나. 개볼락 체색타입별 total RNA 추출

개볼락의 근육조직을 각각 100mg씩 취하여 호모게나이저를 사용하여 파쇄하였다.

TRIzolⓇ Reagent(Invitrogen, USA) 1㎖을 첨가하여 상온에서 5분간 방치하면서 완전히

섞어 준 다음, chloroform을 0.2㎖ 넣는다. 상온에 3분간 두었다가 원심분리(12,000xg,

4℃, 15분) 하였다. 상층액에 isopropyl alcohol을 첨가하여 상온에 10분간 두었다가

원심분리(12,000xg, 4℃, 10분)하여 RNA pellet만 취했다. 75% 에탄올로 세정 후에

RNA pellet을 건조시킨 후, RNase-free water를 첨가하여 충분히 녹인다.

추출한 total RNA는 Agilent사의 2100 BioAnalyzer를 이용하여 QC 과정을 거쳤으며,

BAConcentration(ng/ul), RIN value, 28s/18s ratio 값을 활용하였다.

다. 개볼락 근육조직 RNA-seq 분석

개볼락 체색 타입별 근육조직 각각의 total RNA 2㎍을 oligo(dT)를 사용하여

mRNA를 분리ㆍ정제하였다. Library는 Paired-end 100 bp로 진행되었으며, Illumina사의

TruSeq RNA Sample Prep Kit을 이용하여 Library 준비를 진행하였다. 분리ㆍ정제된

mRNA는 fragmentation 단계를 거쳐 random hexamer primer를 사용하여

single-stranded cDNA로 합성하였다. 이를 주형으로 하여 double stranded cDNA를
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합성하였다. Blunt-end를 만들기 위한 End Repair, Adapter를 붙이기 위한 A-tailing,

Adapter ligation 과정을 순차적으로 거친 후 PCR(Polymerase Chain Reaction)을 이용

증폭하였다. PCR 최종 산물은 2100 BioAnalyzer를 사용하여 확인하였으며, 제작된

library는 KAPA library quantification kit을 이용하여 정량한 후 cluster generation하여

Hiseq 2500을 이용하여 염기서열 해독을 진행하였다(Figure 9).

Figure 9. Workflow of amplicon library construction and Hiseq2500 sequencing.

라. 염기서열 조립 및 유전자 확보

전사체 서열을 얻기 위한 조립과정에 앞서 서열 해독과정에서 생긴 잘못된 서열을

가진 리드(Read)나 혹은 어댑터 서열을 제거하고, 낮은 품질의 서열로 인한 조립 오류를
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줄이기 위한 서열 필터링 작업을 진행하였다.

서열 조립은 전체 샘플의 서열 데이터를 하나로 합친 뒤, de Bruijin graph

(DBG) 알고리즘을 이용하여 RNA-seq de novo assembly를 수행하는 대표적인 RNA

Assmebler인 Trinity (Grabherr et al., 2011; Hass et al., 2013) 프로그램을 이용하여

서열을 조립하였다. Trinity의 서열 조립과정은 3단계(Inchworm, Chrysalis,

Butterfly)로 이루어져 있고, 첫 번째 단계인 Inchworm에서는 메모리의 효율적인

사용을 위하여 각 서열을 서로 연결하여 서브그룹으로 나누는 작업을 하였다.

Inchworm 단계에서는 contig를 구성하였고, Chrysalis 단계에서는 Inchworm에서

구성된 contig를 이용하여 리드에 대한 집단화 (clustering)를 진행하였다.

조립된 전사체의 집단화는 주어진 서열을 1대 1로 비교하여 서열간의 유사도를

계산하고, CAP3 (Huang and Madan, 1999)으로 각 집단에 속한 서열을 재조립하여

집단을 대표하는 서열을 만들어 내는 TGICL (Pertea et al., 2003) 프로그램을 이용하여

수행하였다.

Unigene의 기능을 알기 위하여 단백질 발현 부분인 coding sequence (CDS)를

예측하였다. CDS 예측과정은 TransDecoder (Haas et al., 2013)를 이용하였으며,

주어진 서열에서 가능성 있는 모든 CDS 서열을 예측하였고, GeneID(Blanco et al.,

2007)로 가능성을 검증하여 log-likelihood score가 0보다 큰 것을 선택하였다.

마. 유전자 기능 분석

조립된 unigene과 이를 기반으로 예측된 CDS의 기능을 파악하기 위하여 DNA

서열 및 단백질 서열의 상동성 검색을 진행하였다. DNA 서열의 상동성은 BLAST

검색을 하였고, 단백질 서열의 상동성은 InterProScan을 이용하였다.

DNA 서열에 기반한 상동성 검색은 NCBI Blast 2.2.28+와 NCBI

Non-redundant(nr) database(2013/07/17)가 사용되었고, Blastx를 사용하여 unigene

서열에 대한 모든 가능한 단백질 서열을 non-redundant database를 검색하여서 그

기능을 예측하였다. 검색 과정에서 상동성의 유의성은 E-value < 1e-5로 설정하였다.

단백질 서열 기반의 상동성 검색은 Hidden Markov Model을 이용하여 단백질

기능의 단위인 도메인 수준에서 유사성을 검색하여 기능을 예측하는 InterProScan
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(v5)을 이용하였다. ProDom, PfamA,Panther, SMART, SuperFamily, Gene3d의 총 6개의

단백질 데이터베이스를 E-value < 1e-5를 기준으로 검색하였다.

바. 유전자 발현량 측정 및 차등발현유전자 기능정보 분석

개볼락 체색타입별 근육조직 발현유전자의 발현량 분석은 유전자의 발현량을

측정하는 도구인 RSEM (Li and Dewey, 2011) 프로그램을 이용하였으며, Bowtie를

사용하여 리드를 전사체에 정렬한 뒤 directed graph model로 전사체의 발현량을 계산

하였다.

조직별 발현량을 이용하여 체색타입별로 발현량 차이를 나타내는 차등발현유전자

(Differentially Expressed Gene, DEG)를 탐색하였다. DEG 분석은 TCC (Sun et al.,

2013) 프로그램의 DEGES/DESeq 방법을 활용하였다. DEGES/DESeq 방법은

Negative-binomial 분포를 이용하여 DEG 분석을 수행하는 DESeq(Anders and

Huber, 2010) 방법에 기반한 분석 방법으로 초기 두 시료 사이의 normalization 과정을

반복 수행함에 따라 DEG 선정의 정확도를 높여준다(Kadota et al., 2012). 본 연구에서는

normalization 과정을 3번 반복 수행하였으며 , 기준값을 q-value < 0.05 이하로

설정하여 DEG를 선정하였고, 차등발현유전자의 기능 정보는 Gene Ontology (GO)

enrichment 분석으로 확인하였다.
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2. 연구결과

가. 볼락류의 체색관련 기능유전체 분석을 위한 시료 확보

체색이 다양한 개볼락 시료를 확보하여 반점이나 mark가 있는 color type과 반점이나

mark가 없는 wild type으로 구분하여 체색관련 기능유전체 분석 시료로 활용하였다

(Figure 10).

Figure 10. The skeletal muscles of S. pachycephalus for RNA-seq analysis.

나. 개볼락 체색타입별 근육조직 total RNA 추출

Color type과 wild type 개볼락의 근육조직 total RNA를 추출하여 전기영동으로

확인한 후, RNA-seq 분석에 사용하기 위하여 순도를 조사하였다(Figure 11).

Figure 11. The result of quality assessment of total RNA.
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다. 볼락류의 체색관련 기능유전체 확보를 위한 RNA-seq analysis

(1) 개볼락 체색타입별 근육조직 전사유전체 서열 조립 및 unigene 확보

개볼락 체색타입별 근육조직 각각의 cDNA 라이브러리를 제작한 후, 전사체 정보를

분석하기 위하여 염기서열을 해독하였다. 염기서열 정보 중 N으로 나타난 염기의

비율이 전체 서열의 10% 이상 포함되어 있거나, Q20 미만의 염기가 20% 이상인

리드, 평균 quality가 Q20 이하인 리드 및 서열의 양끝에 존재하는 Q20 미만의 염기를

제거하여 전사유전체 서열 조립을 위한 필터링을 수행하여(Table 5) unigene을 확보

하였다.

Table 5. Summary of short-read data from skeletal muscle of S. pachycephalus

S amp l e 

name 

Raw Clean

Low Quality reads 

Reads Basepair Reads Basepair

Bbrf-Wt 78,199,118 7,819,911,800
73,392,934

(93.9%)

7,316,256,602

(93.6%)

4,806,184

( 6.1%)

Bbrf-Ct 77,946,600 7,794,660,000
73,454,304

(94.2%)

7,323,430,566

(94.0%)

4,492,296

( 5.8%)

서열 조립은 개볼락 체색 타입별 근육시료의 서열 데이터를 하나로 합친 뒤

Trinity 프로그램을 이용하여 Inchworm, Chrysalis, Butterfly 3단계를 거쳐 진행하였

고, 조립된 전사체 서열의 집단화(Clustering)는 TGICL 프로그램을 이용하였으며, 클

러스터링을 위한 서열 유사성 기준은 0.94로 설정하여 101,112개의 unigene(평균길이

655bp)을 확보하였다(Figure 12).
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Figure 12. Results of the blass bloched rockfish (S. pachycephalus) de novo assemly

확보한 101,112개 unigene의 DNA 서열을 BLASTn 검색한 결과 67,419개(66.7%) 유

전자는 상동성이 확인되지 않았고, 상동성이 확인된 33,693개(33.3%)의 유전자를

annotation 하였다(Figure 13). Unigene의 기능은 아미노산 서열을 기반으로

InterProScan v5을 이용하여 예측하였으며, 6개의 단백질 데이터베이스(ProDom,

PfamA, Panther, SMART, SuperFamily, Gene3d)를 검색하였으며, 기준은 e-value <

1e-5로 정하였다(Figure 14). 개볼락 체색타입별 근육조직 전사체로부터 확보한

unigene을 검색하여 유전자의 기능이 밝혀진 35,482개와 기능이 밝혀지지 않은 65,630개

유전자의 염기서열 정보 및 아미노산 서열정보를 뱅크화 하였다(Figure 15, Table 6,

Figure 16, Figure 17).
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Figure 13. Frequancy of the blass bloched rockfish unigenes BLAST annotation
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Figure 14. Predict of CDS of unigenes by InterProScan

Figure 15. Annotation consensus between Blastx and InterProScan of the unigenes
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Table 6. Unigenes transcripts detected in this study

.

.

.

.



- 61 -

Figure 16. DNA sequences of unigene transcripts

Figure 17. Amino acid sequences of unigene transcripts
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(2) 개볼락 체색타입별 근육조직 전사유전체의 발현량 측정

RSEM 프로그램을 이용하여 개볼락 체색 타입별 근육조직 발현량을 분석하였으며

Bowtie를 이용하여 리드를 전사체에 정렬한 뒤 directed graph model로 전사체의

발현량을 측정하였다. 개볼락 근육조직에서 발현되는 유전자 개수가 체색타입별로

차이를 나타내었다. 노란색 반점을 가진 color type (Bbrf-Ct) 근육조직에서는 53,499개의

유전자가 발현되었으며, wild type (Bbrf-Wt) 근육조직에서는 55,508개의 유전자가

발현되었다(Figure 18).

Figure 18. Expressiom levels of unigene transcripts
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(3) 개볼락 근육조직의 체색타입별 차등발현유전자 탐색

개볼락의 체색 타입에 따른 DEG를 탐색하고 분석한 결과, 164개의 유전자가 발현량 차이를

나타내었으며(Figure 19), 차등발현유전자중 wild type에서만 발현되는 68개의 유전자와

color type에서만 발현되는 51개의 유전자를 확보하였다(Table 7).

개볼락 color type 근육조직에서 차등발현하는 유전자 개수는 83개 중 51개 유전자는

wild type 근육조직에서는 발현되지않고 color type 근육조직에서만 발현되었으며,

35개는 기능이 밝혀진 유전자이었다(Table 8). 반면, 개볼락 wild type 근육조직에서

차등발현하는 유전자 개수는 81개이었고, 68개 유전자는 color type 근육조직에서는

발현되지않고 wild type 근육조직에서만 발현되었으며, 44개가 기능이 밝혀진 유전자

이었다(Table 9).

Figure 19. Differentially expressed genes (DEG) analysis of unigene transcripts
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Table 7. List of color pattern type-specific differentially expressed genes

GeneId GeneName q-value DEG:UP_DOWN EXP:Bbrf_WT:FPKM EXP:Bbrf_CT:FPKM

TBIU062084 - 0.000288592 DOWN 270.35 0

TBIU064175 - 7.42E-05 UP 0 72.53

TBIU064176 - 1.60E-05 DOWN 341.79 0

TBIU065291 - 0.00541945 DOWN 29.63 0

TBIU065468 - 0.000878531 DOWN 82.08 0.1

TBIU067415 rnaset2 0.00327647 DOWN 9.03 0

TBIU067654 - 0.00332399 UP 0 14.36

TBIU068429 - 0.000901415 UP 0.11 55.42

TBIU069081 - 0.00317218 DOWN 23.33 0

TBIU069579 - 0.00541945 UP 0 9.14

TBIU069971 - 0.000136337 UP 0.16 246.51

TBIU069985 - 0.00101459 UP 0 21.7

TBIU069986 - 0.00174934 DOWN 19.56 0

TBIU070060 - 0.00648428 DOWN 20.85 0

TBIU070198 - 0.00877295 DOWN 10.6 0

TBIU070559 - 0.000205273 DOWN 72.34 0

TBIU070668 - 0.00374817 DOWN 20.79 0.02

TBIU070994 - 0.000562856 UP 1.91 978.01

TBIU071086 - 0.00397836 DOWN 9.72 0

TBIU071087 - 0.00399712 UP 0 9.39

TBIU071155 - 0.00225047 DOWN 37.96 0

TBIU071992 - 0.00374817 UP 0 35.14

TBIU073514 - 0.0092286 UP 0 15.61

TBIU072198 - 0.00201045 DOWN 27.79 0

TBIU072278 - 0.00790906 UP 7.13 688.67

TBIU073257 - 0.00631178 UP 0 11.92

TBIU073667 Etnk1 0.000350436 DOWN 11.09 0

TBIU073754 - 3.84E-05 UP 0 158.4

TBIU073969 - 0.000581513 UP 0 15.98

TBIU074890 - 0.00572695 UP 0 19.16

TBIU075697 - 0.00545732 UP 0.14 56.99

TBIU075704 - 0.00397836 UP 0 18.8

TBIU019675 letm2 0.00182905 UP 0.04 14.88

TBIU024777 CUL1 5.88E-05 UP 0 58.69

TBIU011833 - 0.000443256 UP 0 48.18

TBIU027578 NMRK2 1.60E-05 DOWN 453.55 0.02

TBIU004254 Sds 0.00101915 UP 0.22 65.74

TBIU027579 NMRK2 1.60E-05 DOWN 520.22 0

TBIU022000 - 0.00313787 DOWN 122.01 0.46
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GeneId GeneName q-value DEG:UP_DOWN EXP:Bbrf_WT:FPKM EXP:Bbrf_CT:FPKM

TBIU005394 bcas2 0.00180366 DOWN 21.63 0

TBIU020370 - 0.00273889 UP 0 17.38

TBIU004387 TOMM7 5.94E-05 DOWN 147.43 0

TBIU025303 - 0.000903742 UP 0 13.79

TBIU027572 NMRK2 1.60E-05 DOWN 184.81 0

TBIU018571 LACTB 0.00349544 UP 0 11.22

TBIU026119 MST4 0.000831836 DOWN 18.56 0

TBIU027793 DCAF11 0.000640213 DOWN 14.4 0

TBIU011844 mrp63 0.000831836 UP 0 50.88

TBIU028221 murc 0.000382233 DOWN 17.89 0

TBIU028294 - 0.000500669 DOWN 41.26 0

TBIU027575 NMRK2 3.84E-05 DOWN 129.75 0

TBIU028890 S100a9 0.00371605 DOWN 24.49 0

TBIU010317 vma21 8.86E-05 DOWN 67.08 0

TBIU025670 MRPL18 0.000382233 DOWN 43.5 0

TBIU014060 MYH7 2.43E-05 UP 0 441.29

TBIU027577 NMRK2 0.00660113 DOWN 91.4 0.78

TBIU019691 - 0.000146252 UP 0 24.81

TBIU021247 ANXA6 0.000665209 UP 0 15.31

TBIU023744 Rnf213 0.000355721 DOWN 40.56 0

TBIU015845 SCEL 0.000471375 DOWN 19.74 0

TBIU022338 NBR1 0.00973217 UP 0.04 14.22

TBIU010365 - 0.000351338 UP 0.34 245.76

TBIU014932 MRPS14 0.00310118 UP 0 30.76

TBIU028775 samhd1 0.00131392 DOWN 18.96 0

TBIU010202 Wdr33 0.000382233 UP 0 40.17

TBIU013082 fos 0.00431954 DOWN 38.75 0.24

TBIU020844 YPEL5 0.00522832 DOWN 9.06 0

TBIU026224 ascc3 0.000562856 UP 0 9.65

TBIU023185 tiprl 0.00476572 UP 0 9.89

TBIU001129 C1QTNF3 0.00215564 UP 0.57 105.08

TBIU023347 GIMAP8 0.00973217 DOWN 100.51 1.05

TBIU028776 samhd1 0.000903742 UP 0 20.02

TBIU021383 Ppan 0.00141128 DOWN 27.74 0

TBIU008482 PFKM 0.000760019 UP 0.61 193.8

TBIU017755 isca1 9.91E-05 UP 0 67.85

TBIU008448 HRSP12 0.000382233 DOWN 54.72 0

TBIU028292 - 0.00101915 DOWN 70.09 0

TBIU024593 GIMAP7 0.00840863 DOWN 6.62 0

TBIU010127 SNTX subunit 
beta 0.000471375 DOWN 1331.32 0.43
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GeneId GeneName q-value DEG:UP_DOWN EXP:Bbrf_WT:FPKM EXP:Bbrf_CT:FPKM

TBIU016181 ZRSR2 0.00259161 DOWN 8.55 0

TBIU019960 Lgals9 0.000180366 UP 0 38.83

TBIU017754 isca1 9.91E-05 DOWN 68.02 0

TBIU009302 - 7.36E-05 UP 0 126.86

TBIU004388 TOMM7 6.02E-05 UP 0 163.5

TBIU023658 cmas 0.00028491 UP 0 23.93

TBIU012460 - 0.000894994 DOWN 20.32 0

TBIU020950 PCBP2 0.000279397 DOWN 23.78 0

TBIU030108 klhl20 0.00166919 UP 0.22 42.75

TBIU015715 IGFN1 0.00476572 UP 0 6.88

TBIU028527 Emilin1 0.000208004 UP 0 14.56

TBIU025158 - 0.000298688 UP 0 31.45

TBIU025851 TNS 0.000125783 DOWN 65.93 0.06

TBIU017534 ACADM 7.42E-05 DOWN 46.83 0

TBIU026028 slc38a2 0.000124019 DOWN 18.78 0

TBIU016140 unc45b 0.00572695 UP 0 5.72

TBIU021898 RBM12B 0.000740309 UP 0 8.94

TBIU016179 ZRSR2 0.000629851 UP 0 13.07

TBIU021897 RBM12B 0.000424178 DOWN 11.05 0

TBIU023497 SGCA 8.86E-05 DOWN 220.52 0.13

TBIU017010 LEG_ELEEL 0.00729205 UP 3.36 2635.33

TBIU018148 FEL 0.000640213 UP 0.51 160.02

TBIU005395 bcas2 0.00264582 UP 0 19.06

TBIU013080 fos 0.000333069 DOWN 25.34 0

TBIU025160 - 0.000148257 DOWN 39.9 0

TBIU008231 ARL3 0.00190558 UP 0 24.19

TBIU005548 - 0.0003629 DOWN 148.14 0

TBIU025389 - 0.000529899 DOWN 22.94 0

TBIU010126 SNTX subunit 
beta 0.000124019 UP 0.15 125.42

TBIU026370 - 0.00235698 DOWN 71.57 0

TBIU028859 Dhx8 0.00314893 DOWN 10.11 0

TBIU017395 - 0.00186158 DOWN 35.51 0

TBIU030393 MYOT 5.94E-05 UP 0 20.64

TBIU026051 Nfkb2 0.00374817 UP 0 8.85

TBIU023584 Bag6 0.00724879 DOWN 4.23 0

TBIU027220 CTL 8.86E-05 UP 0 71.44

TBIU015844 SCEL 0.00259161 UP 0.2 37.93

TBIU019692 - 0.00028491 DOWN 18.9 0

TBIU008479 PFKM 0.00374817 UP 0.51 113.64

TBIU022019 tmem66 0.00541772 DOWN 10.57 0
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GeneId GeneName q-value DEG:UP_DOWN EXP:Bbrf_WT:FPKM EXP:Bbrf_CT:FPKM

TBIU017325 Ube2l3 0.000529899 DOWN 26.21 0

TBIU023496 SGCA 0.000216366 UP 0.23 145.08

TBIU026697 fam73a 0.000476091 DOWN 11.1 0

TBIU025540 BAG4 0.000374894 DOWN 18.58 0

TBIU019961 LGALS9 0.000773707 DOWN 22.97 0

TBIU025183 CAC1S_CYPCA 0.000208004 UP 0 35.2

TBIU029397 Aloxe3 0.00313787 DOWN 15.58 0

TBIU028649 - 0.000443256 DOWN 14.43 0

TBIU031738 GPI 0.000903742 UP 0.69 598.34

TBIU010316 vma21 9.21E-05 UP 0 63.64

TBIU026225 ascc3 0.00141128 DOWN 7.24 0

TBIU026410 - 0.00180366 UP 0 8.23

TBIU029225 brd4 0.00407128 DOWN 5.67 0

TBIU038365 MYSS_CYPCA 0.00401887 UP 2.08 299.64

TBIU025184 CAC1S_CYPCA 0.000873524 DOWN 21.09 0

TBIU027136 CUZD1 0.00122484 UP 0.71 185.84

TBIU028904 ZNF106 5.88E-05 UP 0 18.34

TBIU029809 NEB 0.000119949 UP 0 18.82

TBIU028488 Acot11 0.00186827 UP 0 14.25

TBIU026001 - 0.0022221 DOWN 29.66 0

TBIU020166 - 0.00484085 DOWN 84.23 0

TBIU028706 - 0.00174934 DOWN 19.86 0

TBIU025069 ASL 0.00186825 UP 0 15.92

TBIU023901 V-MIL 0.00322677 UP 0 19.34

TBIU015572 egr1 0.00943071 DOWN 46.82 0.47

TBIU022079 Gm129 9.91E-05 DOWN 23.03 0

TBIU029492 Thrap3 0.0031625 UP 0.1 15.4

TBIU025757 GOT1 0.00837356 UP 0.59 53.97

TBIU020411 FAM57B 0.00440512 DOWN 12.89 0

TBIU026698 fam73a 5.94E-05 UP 0 28.19

TBIU008401 lyrm7 0.00886531 UP 0 21.49

TBIU020043 krt13 0.00652609 UP 2.93 867.66

TBIU020410 FAM57B 0.00724879 UP 0 10.64

TBIU024378 ACVR1 0.00474586 DOWN 16.87 0

TBIU025825 POL 0.00101915 DOWN 14.92 0.03

TBIU029849 TNNI3 0.00141128 UP 0.51 106.61

TBIU027072 SLC4A7 0.000471375 DOWN 20.99 0

TBIU033342 Apcs 0.00392642 UP 2.17 306.99

TBIU029784 b2m 0.000102214 UP 0 57.3

TBIU026562 FLNC 5.88E-05 DOWN 13.49 0

TBIU029975 - 3.84E-05 UP 0 46.64

TBIU024774 CUL1 0.000180366 DOWN 97.11 0.11

TBIU029786 b2m 5.88E-05 DOWN 66.42 0

TBIU045153 - 0.00584705 UP 3.61 398.03

TBIU042518 - 0.000562856 UP 0.33 173.1
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Table 8. Known genes of color-type skeletal muscle specific expressed genes

No. GeneId GeneName Description EXP:Bbrf_WT:FPKM EXP:Bbrf_CT:FPKM

1 TBIU024777 CUL1 Cullin-1 0 58.69

2 TBIU018571 LACTB Serine beta-lactamase-like protein 
LACTB, mitochondrial 0 11.22

3 TBIU011844 mrp63 Ribosomal protein 63, mitochondrial 0 50.88

4 TBIU014060 MYH7 Myosin-7 0 441.29
5 TBIU021247 ANXA6 Annexin A6 0 15.31

6 TBIU014932 MRPS14 28S ribosomal protein S14, 
mitochondrial 0 30.76

7 TBIU010202 Wdr33 pre-mRNA 3' end processing protein 
WDR33 0 40.17

8 TBIU026224 ascc3 Activating signal cointegrator 1 
complex subunit 3 0 9.65

9 TBIU023185 tiprl TIP41-like protein 0 9.89

10 TBIU028776 samhd1 Deoxynucleoside triphosphate 
triphosphohydrolase SAMHD1 0 20.02

11 TBIU017755 isca1 Iron-sulfur cluster assembly 1 
homolog, mitochondrial 0 67.85

12 TBIU019960 Lgals9 Galectin-9 0 38.83

13 TBIU004388 TOMM7 Mitochondrial import receptor 
subunit TOM7 homolog 0 163.5

14 TBIU023658 cmas N-acylneuraminate cytidylyltransferase 0 23.93

15 TBIU015715 IGFN1 Immunoglobulin-like and fibronectin 
type III domain-containing  protein 1 0 6.88

16 TBIU028527 Emilin1 EMILIN-1 0 14.56
17 TBIU016140 unc45b Protein unc-45 homolog B 0 5.72

18 TBIU021898 RBM12B RNA-binding protein 12B 0 8.94

19 TBIU016179 ZRSR2
U2 small nuclear ribonucleoprotein 
auxiliary factor 35 kDa  
subunit-related protein 2

0 13.07

20 TBIU005395 bcas2 Pre-mRNA-splicing factor SPF27 0 19.06

21 TBIU008231 ARL3 ADP-ribosylation factor-like protein 3 0 24.19
22 TBIU030393 MYOT Myotilin 0 20.64

23 TBIU026051 Nfkb2 Nuclear factor NF-kappa-B p100 
subunit 0 8.85

24 TBIU027220 CTL Galactose-specific lectin nattectin 0 71.44

25 TBIU025183 CAC1S_CYP
CA

Dihydropyridine-sensitive L-type 
skeletal muscle calcium  channel 
subunit alpha-1

0 35.2

26 TBIU010316 vma21 Vacuolar ATPase assembly integral 
membrane protein vma21 0 63.64

27 TBIU028904 ZNF106 Zinc finger protein 106 0 18.34
28 TBIU029809 NEB Nebulin 0 18.82

29 TBIU028488 Acot11 Acyl-coenzyme A thioesterase 11 0 14.25
30 TBIU025069 ASL Argininosuccinate lyase 0 15.92

31 TBIU023901 V-MIL Serine/threonine-protein 
kinase-transforming protein mil 0 19.34

32 TBIU026698 fam73a Protein FAM73A 0 28.19

33 TBIU008401 lyrm7 Complex III assembly factor LYRM7 0 21.49
34 TBIU020410 FAM57B Protein FAM57B 0 10.64
35 TBIU029784 b2m Beta-2-microglobulin 0 57.3
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No. GeneId GeneName Description EXP:Bbrf_WT:FPKM EXP:Bbrf_CT:FPKM

1 TBIU067415 rnaset2 Ribonuclease T2 9.03 0

2 TBIU073667 Etnk1 Ethanolamine kinase 1 11.09 0

3 TBIU027579 NMRK2 Nicotinamide riboside kinase 2 520.22 0

4 TBIU005394 bcas2 Pre-mRNA-splicing factor SPF27 21.63 0

5 TBIU004387 TOMM7 Mitochondrial import receptor 
subunit TOM7 homolog 147.43 0

6 TBIU027572 NMRK2 Nicotinamide riboside kinase 2 184.81 0

7 TBIU026119 MST4 Serine/threonine-protein kinase 
MST4 18.56 0

8 TBIU027793 DCAF11 DDB1- and CUL4-associated 
factor 11 14.4 0

9 TBIU028221 murc Muscle-related coiled-coil 
protein 17.89 0

10 TBIU027575 NMRK2 Nicotinamide riboside kinase 2 129.75 0

11 TBIU028890 S100a9 Protein S100-A9 24.49 0

12 TBIU010317 vma21
Vacuolar ATPase assembly 
integral membrane protein 

vma21
67.08 0

13 TBIU025670 MRPL18 39S ribosomal protein L18, 
mitochondrial 43.5 0

14 TBIU023744 Rnf213 E3 ubiquitin-protein ligase 
RNF213 40.56 0

15 TBIU015845 SCEL Sciellin 19.74 0

16 TBIU028775 samhd1 Deoxynucleoside triphosphate 
triphosphohydrolase SAMHD1 18.96 0

17 TBIU020844 YPEL5 Protein yippee-like 5 9.06 0

18 TBIU021383 Ppan Suppressor of SWI4 1 homolog 27.74 0

19 TBIU008448 HRSP12 Ribonuclease UK114 54.72 0

20 TBIU024593 GIMAP7 GTPase IMAP family member 7 6.62 0

21 TBIU016181 ZRSR2

U2 small nuclear 
ribonucleoprotein auxiliary factor 
35 kDa  subunit-related protein 

2

8.55 0

22 TBIU017754 isca1 Iron-sulfur cluster assembly 1 
homolog, mitochondrial 68.02 0

23 TBIU020950 PCBP2 Poly(rC)-binding protein 2 23.78 0

24 TBIU017534 ACADM Medium-chain specific acyl-CoA 
dehydrogenase, mitochondrial 46.83 0

25 TBIU026028 slc38a2 Sodium-coupled neutral amino 
acid transporter 2 18.78 0

26 TBIU021897 RBM12B RNA-binding protein 12B 11.05 0

27 TBIU013080 fos Proto-oncogene c-Fos 25.34 0

28 TBIU028859 Dhx8 ATP-dependent RNA helicase 
DHX8 10.11 0

29 TBIU023584 Bag6 Large proline-rich protein BAG6 4.23 0

30 TBIU022019 tmem66
Store-operated calcium 

entry-associated regulatory 
factor

10.57 0

31 TBIU017325 Ube2l3 Ubiquitin-conjugating enzyme E2 
L3 26.21 0

32 TBIU026697 fam73a Protein FAM73A 11.1 0

33 TBIU025540 BAG4 BAG family molecular chaperone 
regulator 4 18.58 0

34 TBIU019961 LGALS9 Galectin-9 22.97 0

Table 9. Known genes of wild color-type skeletal muscle specific expressed genes
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No. GeneId GeneName Description EXP:Bbrf_WT:FPKM EXP:Bbrf_CT:FPKM

35 TBIU029397 Aloxe3 Hydroperoxide isomerase ALOXE3 15.58 0

36 TBIU026225 ascc3 Activating signal cointegrator 1 
complex subunit 3 7.24 0

37 TBIU029225 brd4 Bromodomain-containing protein 4 5.67 0

38 TBIU025184 CAC1S_CYPCA
Dihydropyridine-sensitive L-type 
skeletal muscle calcium  channel 

subunit alpha-1
21.09 0

39 TBIU022079 Gm129 Uncharacterized protein C1orf51 
homolog 23.03 0

40 TBIU020411 FAM57B Protein FAM57B 12.89 0

41 TBIU024378 ACVR1 Activin receptor type-1 16.87 0

42 TBIU027072 SLC4A7 Sodium bicarbonate cotransporter 3 20.99 0

43 TBIU026562 FLNC Filamin-C 13.49 0

44 TBIU029786 b2m Beta-2-microglobulin 66.42 0
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개볼락 체색 타입별 근육조직 전사체 분석에서 확보한 차등발현하는 유전자의 기

능정보를 Gene Ontology(GO)enrichment 분석으로 확인한 결과, 164개의 DEG가

1,613개의 GO ID에 해당하고(Figure 20), DEG 2개는 molecular function, 46개는

biological process, 6개는 cellular component 기능그룹에 해당하였다(Table 10,

Table11, Table 12).

Figure 20. Histogram of the Gene Ontology classification
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Table 10. Molecular function group of the differentially expressed genes

No. ACC Category
#

Transcripts
Definition

1 GO:0050262
p h o s p h o t r a n s f e r a s e
activity, alcohol group as
acceptor

5
ribosylnicotinamide kinase
activity

2 GO:0030628
organic cyclic compound
binding

2
pre-mRNA 3'-splice site
binding

Table 11. Celluar component group of the differentially expressed genes

No. ACC Category
#

Transcripts
Definition

1 GO:0030016 cytoplasmic part 10 myofibril

2 GO:0043292 cytoplasmic part 10 contractile fiber

3 GO:0016011 cell part 2 dystroglycan complex

4 GO:0016012 cell part 2 sarcoglycan complex

5 GO:0005742
mitochondrial membrane
part

2
mitochondrial outer membrane
translocase complex

6 GO:0030017 contractile fiber part 8 sarcomere
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Table 12. Biological process group of the differentially expressed genes

No. ACC Category
#

Transcript
s

Definition

1 GO:0045662
regulation of muscle
tissue development

5
negative regulation of myoblast
differentiation

2 GO:0009435
organonitrogen compound
biosynthetic process

5 NAD biosynthetic process

3 GO:0019359
organonitrogen compound
biosynthetic process

5
nicotinamide nucleotide biosynthetic
process

4 GO:0019363
organonitrogen compound
biosynthetic process

5
pyridine nucleotide biosynthetic
process

5 GO:0072525
organonitrogen compound
biosynthetic process

5
pyridine-containing compound
biosynthetic process

6 GO:0019674
organic cyclic compound
metabolic process

5 NAD metabolic process

7 GO:0051148
muscle structure
development

5
negative regulation of muscle cell
differentiation

8 GO:0045661
regulation of muscle
tissue development

5
regulation of myoblast
differentiation

9 GO:0006094
organic substance
metabolic process

5 gluconeogenesis

10 GO:0048742
regulation of muscle
tissue development

5
regulation of skeletal muscle fiber
development

11 GO:0070070
protein complex subunit
organization

2
proton-transporting V-type
ATPase complex assembly

12 GO:0070072
protein complex subunit
organization

2
vacuolar proton-transporting
V-type ATPase complex assembly

13 GO:0019362
organic cyclic compound
metabolic process

5
pyridine nucleotide metabolic
process

14 GO:0046496
organic cyclic compound
metabolic process

5
nicotinamide nucleotide metabolic
process

15 GO:0019319
organic substance
metabolic process

5 hexose biosynthetic process

16 GO:0072524
organic cyclic compound
metabolic process

5
pyridine-containing compound
metabolic process

17 GO:0046364
organic substance
metabolic process

5
monosaccharide biosynthetic
process

18 GO:0045445
cellular developmental
process

5 myoblast differentiation

19 GO:0051146
striated muscle cell
differentiation

9 striated muscle cell differentiation

20 GO:0006733 cellular metabolic process 5
oxidoreduction coenzyme metabolic
process

21 GO:0010830
muscle structure
development

5
regulation of myotube
differentiation

22 GO:0048641
regulation of muscle
tissue development

5
regulation of skeletal muscle tissue
development

23 GO:0051188 cofactor metabolic process 7 cofactor biosynthetic process
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No. ACC Category
#

Transcripts
Definition

24 GO:0048741
skeletal muscle organ
development

5 skeletal muscle fiber development

25 GO:0051153
muscle structure
development

5
regulation of striated muscle cell
differentiation

26 GO:0014904
striated muscle cell
development

5 myotube cell development

27 GO:0007519
skeletal muscle organ
development

7 skeletal muscle tissue development

28 GO:0048747
striated muscle cell
development

6 muscle fiber development

29 GO:0060538
skeletal muscle organ
development

7 skeletal muscle organ development

30 GO:0070071
protein complex subunit
organization

2
proton-transporting two-sector
ATPase complex assembly

31 GO:0016202
regulation of muscle
tissue development

5
regulation of striated muscle tissue
development

32 GO:1901861 biological regulation 5
regulation of muscle tissue
development

33 GO:0061061
anatomical structure
development

12 muscle structure development

34 GO:0048634 biological regulation 5
regulation of muscle organ
development

35 GO:0055002
striated muscle cell
development

7 striated muscle cell development

36 GO:0016051
organic substance
metabolic process

6 carbohydrate biosynthetic process

37 GO:0007517
anatomical structure
development

9 muscle organ development

38 GO:0014706
anatomical structure
development

9 striated muscle tissue development

39 GO:0006006
s i n g l e - o r g a n i s m
carbohydrate metabolic
process

7 glucose metabolic process

40 GO:0042692
cellular developmental
process

9 muscle cell differentiation

41 GO:0051147
muscle structure
development

5
regulation of muscle cell
differentiation

42 GO:0030150
establishment of protein
localization to organelle

2
protein import into mitochondrial
matrix

43 GO:0060537
anatomical structure
development

9 muscle tissue development

44 GO:0055001 muscle cell development 7 muscle cell development

45 GO:0014902
striated muscle cell
differentiation

5 myotube differentiation

46 GO:0051186
cellular metabolic
process

7 cofactor metabolic process
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제 4 장 연구개발 목표 달성도 및 대외기여도
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제1절 연구개발 목표 달성도

연구목표 및 달성도 평가
달성도

(%)

○ 유용 어류자원 탐색 및 볼락류 유전자 정보 탐색

- 동해서식 볼락류(우럭볼락, 흰꼬리볼락, 황볼락, 노랑볼락)의 미토콘드리아

염기서열을 분석하였고, 서열정보는 GenBank에 등록하였음

100

○ 볼락류의 체색 관련 기능유전체 정보 탐색

- 개볼락 체색 타입별 근육조직 전사체 정보를 분석하였음

- 개볼락 체색 타입별 차등발현 또는 특이발현 유전자의 염기서열 및

아미노산 서열 정보를 뱅크화하였고, 기능을 분석하였음

100

제2절 대외 기여도

1. 주요 연구성과의 우수성

동해서식 볼락류의 유전자 정보를 분석하였고, 체색과 관련된 기능유전체를 탐색

하여 다음과 같은 결과를 도출하였다.

가. 동해서식 볼락류의 유전자 정보 등록

- 우럭볼락 미토게놈 염기서열(16,453 bp) 정보를 GenBank에 등록
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- 흰꼬리볼락 미토게놈 염기서열 (16,445 bp) 정보를 GenBank에 등록

- 황볼락 미토게놈 염기서열(16,465 bp) 정보를 GenBank에 등록

- 노랑볼락 미토게놈 염기서열(16,450) 정보를 GenBank에 등록

나. 동해서식 개볼락의 근육조직 발현 전사체 정보 뱅크화

- 개볼락 체색 타입별 근육조직 전사체의 unigene을 확보(101,112개)하여 35,482개의

기눙이 밝혀진 전사체와 65,630개의 기능이 밝혀지지 않은 전사체의 염기서열 및

아미노산 서열 정보를 뱅크화하였음

다. 동해서식 개볼락의 체색타입별 근육조직에서 차등발현 유전자 확보

- 개볼락 color type 근육조직에서 발현되는 53,499개 유전자의 발현량 계산

- 개볼락 wild type 근육조직에서 발현되는 55,508개 유전자의 발현량 계산

- 개볼락 체색 타입별 근육조직에서 차등발현하는 유전자 164개 확보

- 개볼락 color type 근육조직에서 차등발현하는 유전자 83개와 color type 근육

조직에서만 특이적으로 발현되는 51개의 유전자 확보

- 개볼락 wild type 근육조직에서 차등발현하는 유전자 81개와 wild type 근육

조직에서만 특이적으로 발현되는 68개의 유전자 확보

라. 동해서식 개볼락의 체색관련 차등발현 유전자의 기능 분석

- Molecular function에 해당하는 2개의 차등발현 유전자 확보

- Biological process에 해당하는 46개의 차등발현 유전자 확보

- Celluar component에 해당하는 6개의 차등발현 유전자 확보
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2. 연구실적

구 분 최종
목표

(2014)

목표 실적

논문

게재

SCI(E) 2 2 4

기타 국외학술지

국내 학술지

학회

발표

국외

국내

특허

국외
출원

등록

국내
출원

등록

저서

세미나(워크샵), 전문가활용 등

가. SCI 논문

1. Complete mitochondrial genome of Sebastes hubbsi (Scorpaenidae,

Scorpaeniformes) from the East Sea, Korea

학술지명 / doi : Mitochondrial DNA / 10.3109/19401736.2014.971311

2. Complete mitochondrial genome of Sebastes longispinis (Scorpaenidae,

Scorpaeniformes) from the East Sea, Korea

학술지명 / doi : Mitochondrial DNA / 10.3109/19401736.2014.987240

3. Complete mitochondrial genome of Sebastes owstoni (Scorpaenidae,

Scorpaeniformes) from the East Sea, Korea

학술지명 / doi : Mitochondrial DNA / 10.3109/19401736.2014.989501

4. Complete mitochondrial genome of Sebastes steindachneri (Scorpaenidae,

Scorpaeniformes) from the East Sea, Korea

학술지명 / doi : Mitochondrial DNA / 10.3109/19401736.2014.1003834
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제 5 장 연구개발 결과의 활용계획

동해서식 볼락류의 자원특성 조사 및 유전자 정보 탐색 분야에서 확인한 볼락류의

미토게놈 정보는 유용어류자원의 정보뱅크화 작업에 필요한 기초자료이다. 해양어류의

미토게놈 정보뱅크는 어류의 서식환경과 관련된 유전특성을 파악하고, 개체군 수준에서

서식지 적응 또는 이동에 따른 개체군 수준의 유전자 변이 파악에 이용될 수 있다.

본 연구사업 수행으로 확보한 개볼락의 체색타입별 근육조직 전사체 정보 및 차등

발현유전자는 기능유전체 정보 이용 기술 개발 연구를 위한 기초자료로 활용할 계획

이다. 또한, 어류의 체색 패턴과 유전현상을 이해하고, 기능유전체 정보를 이용한 유

전자마커 등 분자유전학적 도구 개발에도 이용할 예정이다. 향후 연구에서는 어류의

체색 결정 또는 생명현상 유지에 필요한 유전자의 기능 및 작용기작을 밝히고, 다양

한 생물의 유전체 빅데이터를 융복합한 목표지향적인 기능유전체 활용 연구와 유전체

정보의 산업화를 위한 이용기술을 개발하고자 한다.
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