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easyLMO : LMO 실험을 위한 유전자 편집 Editor 설계 및 구현
easyLMO : Implementation of Gene Editor for LMO
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 요약

본 논문에서 구현한 시스템은 LMO를 생산하기 위하여 수행하는 실험과정 중 Protein coding을 변화시켜 인위적으로 변형된 생

물체를 확보하기 위하여 수행하는 전처리 작업을 용이하게 수행 할 수 있도록 설계되고 구현되었다.

I. 서론
  
  LMO[Living Modified Organisms]는 현대생명공학기술
을 이용하여 생물종의 유전물질을 인위적으로 변형시킨 
생물체를 포괄적으로 지칭하며, 농업분야에서는 농산물
의 생산량 증대, 품질 향상 등을 목적으로 주로 사용되고 
있으며 유전자변형기술을 통해 개발된 작물은 1996년 상
업화 이후 지속적으로 증가하고 있다[1].
  이는 1996년 유전자변형작물의 재배면적 170만 ha에 
비해 약 100배 이상의 증가세를 보임으로써, 근래 농업 
역사에 있어 가장 빠르게 채택된 작물 생산 기술로 평가 
된다. 그러나 LMO를 만들수 있는 과정 중 다양한 LMO 
변형을 시도하여야 하는데 자동화 된 과정이 없어 연구
원이 수많은 protein code를 눈으로 확인하고 이를 수정
한 후 실험에 적용하고 있다[1]. 
  이에 본 논문에서 제안하는 시스템은 밝혀진 protein
을 자동으로 찾아내고 유사종에 적용가능한 LMO 조합을 
자동으로 찾아내어 시퀀스를 변형하여 연구자에게 제공
함으로써 유전자 편집 기술의 수월성을 높이도록 설계되
고 구현되었다.

Ⅱ. 시스템 설계 및 구현

1. 시스템 고려사항

  본 시스템의 설계시 고려사항은 미지의 종 특이적인 
protein coding 빈도를 확보하고 이를 활용하여 새로운 
protein 조합을 생성하며 정확한 protein Translation 
Frame을 확보하기 위하여 기 발견된 유사종의  Protein
과 BLAST하여 Translation Site를 확보하여 오번역을 방
지할 수 있도록 하여야 한다. 또한, 확보된 Translation 
site를 이용하여 입력된 sequence를 다양한 조건으로 파
싱해야 하며 파싱된 시퀀스를 Translation 시킨 후 빈도 
계산을 수행한 후 계산된 빈도를 데이터베이스에 저장, 
로드, 삭제 할 수 있는 모듈이 개발되어야 한다. 이후 계

산된 빈도를 불러온 후 새로운 시퀀스를 계산된 빈도를 
참조하여 자동 수정한다. 이때 수정된 빈도내에서 선택
된 enzyme site를 회피 할 수 있어야 하며 Protein 
database를 다운로드 받아 자동으로 BLAST DB화 시킬 
수 있어야 한다.

2. 시스템 설계

  easyLMO는 레퍼런스 BLAST DB를 확보한 후 BLAST
를 수행 한 후 시퀀스를 파싱 데이터베이스에 저장한다. 
저장된 데이터를 이용하여 입력된 시퀀스에서 그림 1와 
같은 조건을 체크하여 조건에 맞는 시퀀스를 확보한다. 
확보된 시퀀스를 이용하여 데이터베이스에 분석된 정보
를 저장하고 새로 입력된 시퀀스를 코돈테이블의 상위 
코돈으로 치환하고 선택된 enzyme site를 회피할 수 있
도록 구성되었다. 이러한 최종 과정을 거치게 되면 최종 
sequence를 확보할 수 있도록 설계되었다. 그림 1은 
easyLMO 시스템의 데이터 흐름도이다.  

▶▶ 그림 1. easyLMO 데이터 흐름도



한국콘텐츠학회 2018 춘계종합학술대회 524

2. 시스템 구현

  그림 2, 그림 3, 그림 4 는 easyLMO 시스템 구현 화면

이다. 그림 2는 확보된 레퍼런스 데이터베이스에 확보된 

시퀀스를 입력하여 BLAST 검색을 하여 Translation site

를 확보할 수 있는 과정이다.

▶▶ 그림 2.  Translation 정보를 위한 BLAST

  그림 3은 BLAST된 결과파일을 이용하여 자동으로 시

퀀스를 Translation 한 후 각각의 빈도 값을 계산하여 데

이터베이스에 저장할 수 있으며 이전 파싱을 통해 확보

된 코돈테이블을 관리할 수 있도록 구현되었다.

▶▶ 그림 3.  Codon Table 로딩

  

 

  그림 4은 입력된 시퀀스를 코돈테이블을 참조하여 높

은 빈도 및 enzyme site를 회피하여 원하는 시퀀스를 얻

을 수 있도록 구현되었다. 

▶▶ 그림 4. High value sequence 교체

Ⅳ. 결론

  본 연구에서는 밝혀진 protein을 자동으로 찾아낸 후, 

유사종에 적용가능한 LMO 조합을 자동으로 찾아내어 사

용자의 수고 없이 시퀀스를 변형하여 연구자에게 제공할 

수 있는 easyLMO 시스템을 설계하고 구현 하였다. 

easyLMO는 유전체 연구자들에게 유전자 편집 기술의 수

월성을 높이도록 구현되었다.
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