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Pathways Analysis of Gleditsia spina Extract on Changes of 

Gene Expression in Human Melanoma cells

Bu-Yeo Kim·Se-Hyun Lim·Byoung-Ho Lee·Chi-Yeon Lim·Yong-Seong Kim·Su-In Cho

  Glenditsia spina (GS) can resolve carbuncle, relive swelling, dispel wind and destroy parasites. For these 

reasons, GS has been widely used as dermatologic agent clinically. In this study, the specific pathways of 

anti-proliferative effect of GS on human derived melanoma cells were identified. The molecular profile was 

measured using microarray technique to identify up- or down-regulated genes in SK-MEL-2 cell line. 

Pathway analysis was done by listing percentage of pathway involvement, and the represented pathways 

were obtained from KEGG. The transcription factor binding sequences were obtained by Transfac database. 

By the promoter analysis, up-regulated genes by GS were mainly associated with MAPK, Regulation of actin 

cytoskeleton, Wnt, Focal adhesion and Long term potentiation pathway. Down-regulated genes by GS were 

mainly associated with MAPK and Antigen processing and presentation pathway. And some of the 

transcription factors like Sp1 and NF-Y in up-regulated genes and Oct-1 in down-regulated genes by GS 

also identified.

Key words : Gleditsia spina, Human Melanoma, Pathways analysis, Gene Expression

Ⅰ. 서 론

  DNA 칩을 이용한 연구들은 최근 약물 기전을

분석하는데도 유용하여, 대용량 분석을 통해 얻어

진 데이터를 이용하여 분석하는데 편리한 이유 등

으로 인해 다양한 종류의 종양에 대한 연구에 이

용되고 있으며, 유전자 발현을 분석하는데 있어 표

준화된 분자생물학적 기법으로 인정받고 있다1-3)
. 

또한 최근 몇 년간의 연구를 통해 거의 모든 종류

의 종양에 대한 DNA 칩 실험이 실행되어져 왔는

데, 종양의 유전자 프로파일을 통해 진단 마커나 
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치료에 필요한 타겟 물질이 선정되어질 수 있으며 

여기에 임상정보까지 더해 분석을 실시하면 암환

자의 생존을 예측할 수 있을 정도로 많은 발전이 

이루어져 왔다1,4-6)
. 

  치료 약물들의 작용 기전을 밝히기 위한 방법 

중 하나로 대용량 분석을 통해 얻어진 모든 종류

의 데이터를 분석하는 접근법이 최근 많이 사용되

고 있으며 앞으로 이러한 연구 방법들이 더욱 진

보하게 될 전망이다2,3)
. 

  본 연구의 재료로 사용된 皂角刺는 豆科 (콩과 ; 

Leguminosae)에 속한 落葉喬木인 조각자나무 

(Gleditsia Sinensis LAM.)의 가시를 건조한 것으

로7-9)
, 消腫排膿 瘰癧惡瘡 등의 효능이 있는 것으

로 알려져 있다7-11)
.

  皂角刺에 관해서는 기원, 소염 작용, 항바이러스 

작용, 항암 작용 등에 대한 연구12-15)가 있었으나 

분자 수준에서의 분석이나 전사인자의 확인 등은 

전혀 발표된 바 없다. 

  이에 저자는 皂角刺 추출물이 악성흑색종 세포

주 사멸에 관여하는 기전을 실험적으로 검증하기 

위하여 SK-MEL-2 증식 억제 효과를 확인한 이전 

연구 자료를 바탕으로 발현이 변화되는 유전자가 

주로 관여하는 pathway와, 유전자들의 발현을 직

접적으로 조절할 수 있는 전사인자 분석을 시행하

여 유의한 결과를 얻었기에 이를 보고하는 바이다.

Ⅱ. 재료 및 방법

1. 재료

1) 세포주

  인간 유래 악성 흑색종 세포인 SK-MEL-2는 한

국 세포주 은행 (서울, 한국)으로부터 구입하였으

며, 실험에 사용되기 전 해동되어 배양액 속에 분

주하였다. 2주 이상 계대 배양하여 실험실 환경 

및 기타 배양 환경에 충분히 적응 시킨 후 증식률 

(Doubling Time)이 구입처에서 제공한 자료와 거

의 일치하게 되었을 때, 충분히 적응하였다고 생각

하고 실험에 사용하였다. 

 2) 약재의 준비

  본 실험에 사용된 皂角刺는 콩과에 속한 쥐엄나

무 (G. japonica var. korainensis Nakai)의 가시

를 건조한 것으로, 동신대학교 부속한방병원에서 

구입 및 정선하고 전남생약 (화순, 한국)에서 기원

을 확인한 것을 사용하였다. 

3) 시약 및 기기

  Fetal bovine serum (Gibco LOT. NO. 

1006842, FBS) 및 mRNA 분리를 위한 Trizol 

reagent (invitrogen, Cat# 15596-026)은 진성SMR 

(광주, 한국)을 통하여 구입하였고, RPMI 1640 

(Sigma, R4130), penicillin -streptomycin (100 

units/㎖, 100 ㎍/㎕), Trypsin-EDTA (Sigma) 및 

기타 시약은 Sigma (St. Louis, MO, USA)제품을 

구입 사용하였다. 측정을 위해 Micro-plate reader 

(Bio-rad, CA), 광학 현미경 (Olympus, Japan) 등

이 사용되었다.

2. 방법

1) 세포주 배양 환경

  악성 흑색종 (melanoma) 세포주인 SK-MEL-2의 

생육 배지로는 RPMI 1640  (Sigma, R4130) 배지

를 사용하였고, 배지에는 10% fetal bovine 

serum (Gibco LOT. NO. 1006842, FBS)와 

penicillin-streptomycin (100 units/㎖, 100 ㎍/㎕)

을 첨가하였다. 세포주의 계대 배양은 2일 간격으

로 시행하였고, 부착세포의 탈착을 위해서 Trypsin 

-EDTA (Sigma, USA)를 사용하였다. 악성 흑색종 
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세포주는 5% CO2가 공여되는 배양기 속에서 3

7℃를 유지하며 배양되었다.

2) 약재 추출

  皂角刺  100g을 증류수  1,000㎖과 합하여 상

온에서 24시간 동안 방치한 후, 전기약탕기 (대웅, 

한국)를 이용하여 30분 동안 전탕하여 추출을 시

행하였다. 減壓 加溫의 상태에서 건조 추출물을 얻

었는데 이때 온도는 약 70℃를 유지하였으며, 48

시간의 減壓 加溫이 끝 난 후, 최종적으로 얻어진 

건조분말은 3.5 g으로 수득률은 3.5%였다. 이렇게 

하여 얻어진 분말을 실험에 사용하기 위하여 인산 

완충액 (PBS, phosphate buffered saline)에 다시 

녹인 후, 2000 rpm에서 15분간 원심분리하여 찌

꺼기를 제거하고 상층액을 얻었다. 상층액은 

Whatman paper로 거른 다음 최종적으로 0.22 ㎛ 

pore size의 필터 (Syringe filter, Whatman)로 걸

러 멸균하였다. 이렇게 하여 얻어진 검액은 소량씩 

나누어 -20℃에 보관하였다가 사용 직전 해동하여 

사용하였다. 

3) RNA 분리를 위한 약물 처리 및 실험군 분류

  1×10
6개의 악성흑색종 세포를 100 Φ dish 

(SPL, 한국)에 분주한 후,  37℃, 5% CO2 환경에

서 24시간을 배양하여 부착 및 안정화를 시행하였

다. 24시간의 배양이 끝난 후, 실험군은 GS를 125 

㎍/㎖ 농도로 처리하고 다시 24시간 동안 배양하였

다. 정상 대조군으로는 실험군과 동일한 조건에서 

배양된 후 동일한 용량의 인산 완충액을 투여하였

다. 

4) RNA 분리, 정도 관리 및 DNA 칩을 이용한 

실험

  Microarray 분석을 위한 RNA 분리는 Florell 

등16)의 방법을 변형하여 시행되었는데, GS 처리 

후 24시간이 지난 다음 생육 배지를 완전히 제거

하고 인산 완충액을 이용하여 3번 수세 하였다. 

수세 과정이 끝 난 후, 각각의 dish에 2 ㎖의 

Trizol reagent (invitrogen, Cat# 15596-026)를 

넣고 pipet을 이용하여 세포를 분리 수거 한 다음 

바로 동결시킨 후 액체질소에 보관하였다가 RNA 

분리에 사용하였다.

  정도 관리는 total RNA를 아가로스겔 상에서 

전기영동한 후 28S/18S RNA의 비율을 측정한 후 

적합 판정 과정을 거쳐 실험을 진행하였다. 

Microarray 실험에 있어서 결과에 영향을 주는 여

러 가지 factor들 중 가장 중요한 것이 RNA이며
17)

, 이 RNA 상태를 확인하기 위해 Agilent사의 

Bioanalyzer2100을 사용하여 rRNA ratio 

(28S/18S ribosomal RNA)를 확인함으로써 판정하

였다. 

  DNA 칩 실험은 45K oligo-chip
18)을 이용하여 

실험을 수행하였으며 탐침 준비와 혼성화 반응은 

3DNA array detection system을 이용하였다

(Genisphere, PA). 형광 표지된 cDNA 제작시 20 

㎍ total RNA를 사용하였으며, 어레이를 씻어낸 

후 ScanArray scanner(Perkin-Elmer, Boston, 

MA)로 스캔 하였다. 정상 RNA를 레퍼런스로 사

용하여 DNA 칩상의 대다수 cDNA spots(85% 이

상)이 검출됨을 확인하였다. 분석에 사용된 이미지

(Fig. 1)는 Cy3와 Cy5로 구성된 two colors 

system을 사용하였기 때문에 적색과 녹색 spot으

로 표현되어졌으며, 대부분의 유전자는 유의한 변

화를 보이지 않았기 때문에 대부분의 스팟이 노란

색으로 나타나고 있다.

5) 데이터 분석

  이미지 파일에서 IMAGENE 4.0(Bio-discovery, 

Marina del Rey, CA)를 사용하여 1차 데이터를 

얻은 후 lowess method
19)를 사용하여 표준화하였

으며, 모든 칩의 spot에서 각 채널의 형광 강도가 

배경의 형광 강도보다 1.4배 더 큰 경우에 한해 
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Fig. 1. Raw image of microarray. A total sequence 

set of ~45,000 oligo-nucleotides were 

printed onto glass microscope slides. The 

probe preparation and hybridization were 

performed using 3DNA array detection 

system with 20 ㎍ of total RNA from cells. 
Untreated cells was used as reference RNA.

제대로 측정된 것으로 판단하여 선별하였고, 시료

에서 제대로 측정되지 않은 것은 제외시켰다. 발현 

비율은 CLUSTER를 이용하여 순차적 클러스터링한 

후 TREEVIEW(M.B. Eisen, http://rabam.lbl.gov)
20)

를 이용하였으며, 유전자 기능분석은 FatiGo 

algorithms(Http://.babelomics.bioinfo.cipf.es)를 

이용하여 수행하였다. 클래스간 비교분석을 통해 

얻어진 결과는 False Discovery Rate(FDR) 값이 

0.05 이하일 때 의미 있는 것으로 판단하였다. 

Pathway 분석은 Kyoto Encyclopedia of Genes 

and Genomes(KEGG) 데이터베이스(http://www. 

genome.jp/kegg/)에서 제공하는 pathway를 이용하

여 수행하였다. 전사인자 분석을 위해서 유전자 전

사조절부위(프로모터) 서열(-1500~500 bp) 내에 존

재하는 전사인자 결합부위의 존재를 TFM- 

Explorer 프로그램을 이용하여 측정하였다 (http:// 

bioinfo.lifl.fr/TFME/form). 

Ⅲ. 성적

1. 발현이 증가된 유전자들이 연관된 pathway 

분석

  GS 처리에 의해 발현이 증가된 유전자들을 분

석하였으며(Fig. 2), 이러한 유전자들이 많이 속해

있는 대표적인 pathway 5가지를 함께 나타내었다

(MAPK pathway, Regulation of actin cytoskeleton 

pathway, Wnt pathway, Focal adhesion 

pathway, Long term potentiation pathway). 

MAPK 및 Wnt pathway는 세포의 성장 및 분열

에 관련되어 있으며 이와 관련해서 세포의 골격을 

구성하는 actin 관련 pathway도 연관되어 있었다. 

2. 발현이 감소된 유전자들이 연관된 pathway 

분석

  GS 처리에 의해 발현이 증가된 유전자와 마찬

가지로 발현이 감소된 유전자의 경우에도 MAPK 

pathway에 가장 많이 관련 되어 있다는 것을 확

인 할 수 있다(Fig. 3). 이러한 결과는 동일한 

pathway가 관련되긴 하지만 실제로 pathway를 구



김부여 외 5인 : 皂角刺가 악성흑색종 세포주에 미치는 영향

51

성하는 단백질의 종류를 살펴보면 모순되지 않은 

결과라는 것을 보여주는데, 즉 발현이 증가된 유전

자의 경우에는 ERK나 p38이 포함되어 있으나, 발

현이 감소된 유전자의 경우에는 MKP가 포함되어 

있다.  

3. 발현 차이를 보이는 유전자간의 pathway 비교

  발현이 증가한 유전자와 감소한 유전자의 

pathway 차이를 조사한 결과(Fig. 4), Wnt 

pathway, Long term potentiation, Adherens 

junction pathway의 3개가 관련되어 있었으며, 상

위에 랭크된 3개 pathway 모두 발현이 증가한 유

전자만이 관련되어 있었고 발현이 감소한 유전자

는 없다는 것을 알 수 있다.

4. 전사인자 (transcription factor) 분석

  발현이 증가되거나 감소되었다는 것은 이들 유

전자들의 발현을 직접 결정하는 전사인자의 활성

이 증가 또는 억제 되었다는 것을 의미한다. 특정 

전사인자는 다수의 유전자들의 발현을 조절할 수 

있다는 점과 전사인자의 경우 자체의 발현이 크게 

변하지 않는 다는 점에서 직접적인 발현의 양을 

조사하는 것보다 관련 유전자들의 발현을 조사하

여 역으로 전사인자의 활성을 유추하는 것이 더 

정확할 수 있다. 

  Table 1에 발현이 증가된 유전자(A) 및 발현이 

감소한 유전자(B)와 관련된 전사인자들이 각각 나

열되어 있다. 발현이 증가한 유전자의 경우 Sp1 

과 NF-Y 전사인자가 다수 포함되어 있으며, 이들 

전사인자가 약물 처리에 의해 활성화 되어있을 가

능성이 높다고 할 수 있다. 반면, 발현이 감소한 

유전자의 경우에는 Oct-1이 다수 포함되었는데 이 

전사인자의 경우에는 활성이 매우 떨어져 있다고 

유추할 수 있다. 

Fig. 2A. Pathway analysis of up-regulated genes 

by GS treatment. The horizontal bar 

represents the percentage of genes on 

each pathway. The list was arrayed in 

decreasing percentage of pathway 

involvement. The represented pathways 

were obtained from KEGG.
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Fig. 2B. MAPK signaling pathway.

Fig. 2C. Regulation of actin cytoskeleton.
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Fig. 2D. Wnt signaling pathway.

Fig. 2E. Focal adhesion.
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Fig. 2F. Long-term potentiation.

Fig. 3B. MAPK signaling pathway.
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Fig. 3A. Pathway analysis of down-regulated genes 

by GS treatment. The horizontal bar 

represents the percentage of genes on 

each pathway. The list was arrayed in 

decreasing percentage of pathway 

involvement. The represented pathways 

were obtained from KEGG.

Fig. 4A. Pathway analysis between up-and 

down-regulated genes in cells treated 

with GS. Involvement of these genes on 

different pathway was analyzed. The 

horizontal bar represents the percentage 

of genes on each pathway. The list was 

arrayed in decreasing percentage of 

pathway involvement. Top 3 pathways 

were showed in detail in which the up- 

or down-regulated genes were colored in 

red or blue, respectively. The 

represented pathways were obtained from 

KEGG. 
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Fig. 3C. Antigen processing and presentation.

Fig. 4B. Wnt signaling pathway.
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Fig. 4C. Long-term potentiation.

Fig. 4D. Adherens junction.
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Table 1A. Transcription Factor Binding Analysis Up-regulated Genes.

Table 1B. Transcription Factor Binding Analysis Down-regulated Genes.

Transcription factor binding analysis. The transcription factor binding site (TFBS) were predicted using 5' 

upstream of exons of up- or down-regulated genes. The transcription factor binding sequences were obtained 

by Transfac database. The list were ranked by P-value. Matrix and TF column represent transcription factor. The 

location information and number of TFBS were also shown in Location  and ns column, respectively. 

Ⅳ. 고 찰

  皂角刺는 조각자나무(Gleditsia Sinensis LAM.)

의 가시를 건조한 것으로7-9,12)
, 本草綱目에서는 “辛

溫無毒 米醋熬嫩刺作煎 涂瘡癬有奇效 治痈腫妬乳 

風疠惡瘡 胎衣不下 殺蟲”이라 하고21)
, 東醫寶鑑에

서 “一名天丁, 凡癰疽未破者, 已破者, 能引藥達瘡
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處, 乃諸惡瘡及癘風要藥也”라 하여10)
 외과 질환에 

많이 사용되어져 왔으며 이로 인해 消腫排膿․瘰癧
惡瘡 등의 효능이 있는 것으로 잘 알려져 있다
7-11,21)

. 

  皂角刺에 대한 최근의 연구들로는 성분, 독성, 

면역세포억제, 소염, 항바이러스, 항암 등에 관한 

결과들13-15,22-26)이 보고된 바 있으나 피부 질환에 

常用되는 약물임에도 불구하고 악성 흑색종을 대

상으로 한 연구는 아직 미미한 실정이다. 

  악성 흑색종은 멜라닌 생성 세포의 악성병소로 

피부에서 가장 흔하게 발생하는데, 이처럼 피부에 

발생하는 악성 흑색종은 인종․성별 및 환경적인 요

인에 의해 발생 빈도와 임상 양상에 많은 차이를 

보이며, 최근 우리나라에서도 피부 흑색종에 관한 

임상 연구들이 이루어지고 있다27,28)
. 한의학적으로

는 악성 흑색종을 癌, 癰疽 및 瘡瘍의 범주로 분

류하여 SK-MEL-2를 이용한 실험29,30)이 수행되고 

있다.

  본 연구에 사용된 DNA 칩을 이용한 선택적인 

형광탐지기법은 DNA-DNA 또는 DNA-RNA 

hybridization 방법을 사용하여 유전자변이를 측정

하는 것으로, 대조군과 실험군에서 비교되어지는 

cDNA는 서로 다른 2가지의 형광물질(cy3와 cy5 

dye)로 표지되어지며, 이렇게 만들어진 탐침을 이

용하여 hybridization과 스캐닝 과정을 거쳐 각각

의 형광강도를 측정한다. 이러한 DNA 칩 연구는 

치료에 필요한 후보 약물들을 선정하는데 이용할 

수 있으며, 약물의 기전 또한 대용량 분석을 통해 

얻어진 데이터를 이용하여 분석할 수 있어 최근 

많이 사용되어지고 있다4-6)
.

  최근 현대 생물학을 이용한 한의학 연구가 활발

하게 진행되고 있음에도 불구하고 한약재를 포함

한 한의학에서의 치료 수단들이 유전자들의 작용 

기전 및 전사인자에 미치는 영향에 대한 분석은 

많이 이루어지지 않고 있으므로, 본 연구에서는 악

성흑색종 세포에 대한 GS 투여의 효과를 작용 기

전과 전사인자 중심으로 분석하여 보았다.

  GS 처리에 의해 변화된 유전자들의 세포내 

pathway를 KEGG 데이터베이스 (http://www. 

genome.jp/kegg/)를 이용하여 분석을 수행 한 결

과 MAPK 또는 Wnt pathway 같은 세포내 성장 

및 분열 등에 연관된 중요 pathway가 관련되어 

있다는 것을 알 수 있었다. 흥미롭게도 발현이 증

가하는 유전자들과 발현이 감소하는 유전자들의 

경우 모두에서 MAPK pathway가 모두 제일 상위

로 선별되었다. MAPK 외에도 많은 동일한 

pathway가 발현 증가 및 감소 유전자들과 관련 

되어 있었다(Fig. 2, 3, 4).

  특이한 점은 MAPK pathway 경우 발현이 증가

된 유전자와 감소된 유전자가 관여하는 지점이 서

로 매우 상이함을 알 수 있는데, 즉 발현이 증가

된 유전자의 경우에는 ERK 나 p38 이 포함되어 

있으나, 발현이 감소된 유전자의 경우에는 MKP가 

포함되어 있다. ERK 나 p38는 세포를 자극하여 

pathway를 활성화 시키며, MKP는 JNK나 p38을 

억제시키는 작용을 하므로 ERK와 p38의 발현이 

증가되었고, MKP의 발현이 감소하였다는 것은 전

체적으로 MAPK pathway가 활성화 되고 있다는 

것을 보여준다. 이와 같이 동일한 기능 및 

pathway가 발현이 증가되거나 감소된 유전자들 사

이에서 공통으로 선별되지만 실제 유전자들의 개

개의 역할을 고려해보면 일관된 방향으로 세포에 

작용한다는 것을 알 수 있다. 이러한 결과에 대한 

명확한 분석은 향후 지속적인 연구를 통해 그 이

유를 규명해야 할 것으로 생각된다.

  개별 유전자의 발현은 그 상위 단계인 전사인자

에 의해서 조절되는데, 전사인자는 외부 자극에 의

한 발현의 증감이 크지 않은 경우가 많기 때문에 

측정이 쉽지 않다. 따라서 GS 처리에 의해 발현이 

변화되는 유전자들의 전사조절부위(프로모터)의 서

열을 조사하여, 전사인자 결합부위 서열의 존재를 

측정하여 비교하는 간접적인 분석을 수행하였다. 
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일반적으로 특정한 전사인자 하나에 의해 다수의 

유전자가 발현이 조절되고 있기 때문에, 약물처리

에 의해 어떤 공통적인 전사인자가 활성화 또는 

비활성화 되는지 조사함으로써 변화되는 유전자의 

역할을 좀 더 세분화하여 분석할 수 있다. 발현이 

증가한 유전자들의 전사조절부위 서열에서 Sp1 과 

NF-Y 등의 전사인자 결합부위 서열이 다수 포함

되어 있으며, 발현이 감소한 유전자의 경우에는 

Oct-1 결합 서열이 다수 포함되어 있다(Table 1). 

즉 Sp1 과 NF-Y 전사인자 결합부위를 포함하고 

있는 유전자들의 경우  GS 처리에 의해 활성화 

되고, Oct-1 결합부위를 포함하고 있는 유전자의 

경우 반대로 비활성화 된다는 것을 의미한다. Sp1, 

NF-Y, Oct-1 등의 전사인자는 세포 성장(세포 주

기), 세포 분화 등의 조절 인자로 알려져 있으며, 

이 결과는 세포 성장 및 대사에 관련된 pathway

가 GS 처리에 의해 활성화 또는 비활성화 된다는 

분석 결과와도 일치한다. 이들 특정 전사인자를 포

함하여 더 많은 전사인자에 의해 공통적으로 조절 

받는 유전자들을 좀 더 심층적으로 분석함으로써 

GS 처리에 의한 세포내 유전자의 변화를 보다 명

확하게 구명할 수 있을 것으로 생각된다. 

  이상의 연구를 통하여 GS 처리에 의해 유도되

는 유전자의 발현 패턴 분석 결과 동일한 기능 및 

pathway에 연관되었다 하더라도 한약재 추출물이 

작용하는 위치 및 정도에 차이가 있다는 것을 

pathway 상에서 개개의 유전자 작용 위치 확인을 

통해 검증하였다. 또한 이런 유전자들의 발현변화

는 공통적으로 작용하는 전사인자에 의해 조절될 

가능성이 높다는 것을 확인하였다. 

  따라서 본 연구를 통해 다양한 구성 성분을 함

유하고 있는 특징으로 인해 복잡한 과정을 거쳐 

효능을 발휘하는 한약재 및 처방의 효능을 유전자 

발현 분석을 통해 통합적으로 확인하는 방법이 효

과적으로 이용될 수 있음을 알 수 있었다.

Ⅴ. 결 론

  皂角刺 추출물이 인간 유래 악성 흑색종 세포의 

유전자 발현에 미치는 영향을 관찰하기 위하여 

DNA 칩을 이용하여 분석한 결과 다음과 같은 결

론을 얻었다. 

1. 皂角刺 추출물에 의해 MAPK 또는 Wnt 

pathway 같은 세포내 성장 및 분열 등에 연관

된 중요 pathway에 발현이 증가하는 유전자들

과 발현이 감소하는 유전자들의 경우 모두에서 

MAPK pathway가 모두 제일 상위로 선별되었

다. 

2. Sp1과 NF-Y 전사인자의 경우 皂角刺 추출물에 

의해 활성화 되고, Oct-1의 경우 반대로 비활성

화 되었다.

3. 皂角刺 추출물에 의해 유도되는 유전자의 발현 

패턴 분석 결과 동일한 기능 및 pathway에 연

관되었다 하더라도 작용하는 위치 및 정도에 

차이가 있다는 것을 확인하였다.

4. 皂角刺 추출물에 의한 유전자들의 발현 변화는 

공통적으로 작용하는 전사인자에 의해 조절될 

가능성이 높았다.

  이상의 결과로 보아 皂角刺 추출물은 악성흑색

종세포주로 인하여 발생하는 질환의 예방 및 치료

에 효과적으로 활용될 수 있을 것으로 생각된다.
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