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단백질체학을 이용한 야생 호밀의 단백질 기능 탐색
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[서론] 

야생 호밀은 재배종과는 다른 특성들을 많이 지니고 있어 재배종들의 유전적 한계를 극복하기 위한 돌파구이며 미래지향적 

연구 소재로서 매우 중요하다. 야생 호밀은 재배종보다 열악한 환경에 적응성을 가지고 있을 뿐만 아니라 생물학적ㆍ비생물

학적 스트레스 저항성도 가지고 있기 때문에 이러한 유용 인자들을 밀과의 육종을 통하여 밀의 유전적 다양성의 확장뿐만 아

니라 환경 적응성 향상을 위한 연구가 일본과 중국에서 꾸준히 수행되고 있으나, 우리나라에서는 전혀 연구가 이루어지고 있

지 않다. 따라서 이 연구에서 야생 호밀의 단백질체학을 응용한 단백질 기능성을 확인함으로써 유전적 자원으로서의 가치를 

증명하고자 한다.

[재료 및 방법] 

야생 호밀종인 Leymus mollis와 L. racemosus를 국내 밀 품종인 금강과 중국 밀(CS)과 단백질 발현양상을 SDS-PAGE와 

2-DE를 이용하여 비교·분석하였다. 2-DE 결과를 바탕으로, LTQ Velos mass spectrometer를 이용하여 단백질 기능을 분석하

였다.

[결과 및 고찰]

단백질 발현 양상(SDS-PAGE)을 비교한 결과, 고분자서브유닛(high molecular weight glutenin subunit)은 CS가 4개의 주요 

밴드를 보인 반면 L. racemosus는 2개의 주요 밴드와 4개의 미세 밴드를 보였다. 금강과 L. mollis의 수용성 단백질의 발현 양상

에는 큰 차이를 보이지 않았다. 2-DE의 분석결과는 HMW-GS(150 ~ 250와 50 ~ 75 kDa)에서는 L. mollis에서 더 많은 단백질 

스팟이 확인되었으며, 20 ~ 50과 75 ~ 100 kDa에서는 금강에서 더 많은 단백질 스팟이 확인되었다. 이러한 단백질 스팟의 수의 

차이는 유전적인 특성의 차이뿐만 아니라 단백질의 발현 정도에 차이를 의미하며, 이러한 차이는 금강밀의 유전적으로 향상

시킬 수 있는 유전자원으로서의 충분한 가치가 있다고 생각한다.
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