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ABSTRACT  Chicken is an important livestock as a valuable biomedical model as well as food for human, and there is a strong 
rationale for improving our understanding on metabolism and physiology of this organism. The first draft of chicken genome assem-
bly was released in 2004, which enables elaboration on the linkage between genetic and metabolic traits of chicken. The objectives 
of this study were thus to reconstruct metabolic pathway of the chicken genome and to construct a chicken specific pathway genome 
database (PGDB). We developed a comprehensive genome database for chicken by integrating all the known annotations for chicken 
genes and proteins using a pipeline written in Perl. Based on the comprehensive genome annotations, metabolic pathways of the 
chicken genome were reconstructed using the PathoLogic algorithm in Pathway Tools software. We identified a total of 212 me-
tabolic pathways, 2,709 enzymes, 71 transporters, 1,698 enzymatic reactions, 8 transport reactions, and 1,360 compounds in the 
current chicken genome build, Gallus_gallus-2.1. Comparative metabolic analysis with the human, mouse and cattle genomes re-
vealed that core metabolic pathways are highly conserved in the chicken genome. It was indicated the quality of assembly and anno-
tations of the chicken genome need to be improved and more researches are required for improving our understanding on function 
of genes and metabolic pathways of avian species. We conclude that the chicken PGDB is useful for studies on avian and chicken 
metabolism and provides a platform for comparative genomic and metabolic analysis of animal biology and biomedicine.
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서 론

닭(Gallus gallus)은 인류에게 중요한 단백질 공급원으로써

축산업에 있어 중요한 가축이며, 조류인 닭은 사람을 기준으

로 생쥐 등의 실험 동물보다 먼저 종 분화가 이루어졌기 때

문에 비교 생물학적 접근을 통해 의학, 생명의 진화 및 발생

학적 측면 연구의 모델 동물로서 그 가치가 높다(Seo et al., 
2009). 따라서 닭의 대사 생리에 대한 연구는 생산성, 질병 저

항성, 사료 효율 등과 관련된 산업적 가치가 높을 뿐만 아니

라 생물학, 의학적으로도 매우 중요하다. 
동물의 대사는 효소에 의한 반응과 세포의 유기체 전달

및 유기 화합물의 전환을 통해 생명 현상을 조절하는 복잡

한 과정으로, 유전체에 담긴 정보에 의해 발현, 조절되기 때

문에 유전체 수준 모델(genome-scale model)을 통한 분석이

필요하다(Schilling et al., 1999). 유전체 수준 모델 분석은 단

순히 유전자의 구조, 기능을 밝히는 것이 아니라, 유전자형

과 표현형의 상관관계를 분석, 해석, 예측함을 말한다. 유전

체 수준 모델 분석을 위해 대사 경로 재확립이 선행되어야

하며, 이에 따라 박테리아, 단순 진핵생물 또는 고등 진핵생

물을 포함한 다양한 생물체의 유전체 대사 경로 구축이 시

도되었다(Seo and Lewin, 2009). 특히, Pathway Tools 소프트

웨어는 전체 대사 경로를 구축하는데 유용하게 활용될 수

있는데, PathoLogic 알고리즘을 이용하여, 동물 유전체의 정

보와 MetaCyc(Caspi et al., 2006)에 포함된 대사 경로를 비
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교, 분석하여 종 특이적 PGDB(Pathway Genome Database)
를 생물정보학적으로 생성할 수 있도록 한다(Karp et al., 
2010). 현재까지 다양한 박테리아, 식물 및 동물 유전체 정

보를 활용한 673개의 종 특이적 PGDB가 구축되어 BioCyc 
collection (http://biocyc.org)에 ‘-Cyc’ 데이터베이스의 형태로

포함되어 있다(Karp et al., 2005). 통일된 데이터베이스 구조

를 갖는 PGDB는 종간 비교 분석이 용이하며, 이를 이용해

대사 경로 중심(metabolism-centered)의 유전체 주석(genome 
annotation)이 가능함이 보고되었다(Seo and Lewin, 2009). 
Pathway Tools 소프트웨어를 이용하여 경제 동물 중 소 특

이 PGDB인 CattleCyc이 구축된 바 있다(http://biocyc.org/ 
CATTLE/).

닭의 유전체 염기 서열 분석 결과는 2004년에 처음 발표

되었고, 2006년 5월에 발표된 Gallus-gallus build 2.1이 현재

까지 사용되고 있다. 유전체의 크기가 포유동물에 비해 30%
정도인 1.2 Gb 가량이고, 유전자 수는 약 2만개 이상인 것으

로 추정되고 있다(Hillier et al., 2004). 닭의 유전체 정보에 기

반한 대사 경로의 재구성은 Reactome Project를 통해 이루어

지고 있으나(http://www.reactome.org), 아직까지 ‘-Cyc’ 데이

터베이스 형태의 PGDB가 구축된 바 없다. 따라서 본 연구의

목적은 인터넷 상의 생물 정보 데이터베이스를 통해 제공되

고 있는 닭 유전체 및 단백질, 대사체 정보를 바탕으로 대사 
경로를 재확립하고, 닭 특이 PGDB를 구축함에 있다. 이를 위

해 NCBI(National Center for Biotechnology Information; Mag-
lott et al., 2007)에서 제공하는 유전자 모델 및 유전체의 구

조적, 기능적 정보와 UniProt(Universal Protein Resource; 
Apweiler et al., 2010)의 단백질 정보 및 KEGG(Kyoto Ency-
clopedia of Genes and Genomes; Kanehisa et al., 2006)의 대사

경로 관련 정보를 포함한 통합 데이터베이스를 구축하고, 
Pathway Tools 소프트웨어를 이용해 유전체 주석과 MetaCyc
의 대사 경로 정보를 연결하여 생물정보학적으로 닭 특이

대사 경로 재확립 및 PGDB를 구축하였다. 

방 법

1. 닭 특이 통합 데이터베이스 구축

닭의 유전체 정보에 기반한 대사 경로 재확립은 유전자

특히 단백질 발현 유전자의 기능에 관한 정보를 필요로 한

다. 보다 완전한 genome annotation(유전체 주석)을 위해 Perl 
언어를 기반으로 개발된 자동 파이프라인(pipeline)(Kim et 
al., 2010)을 이용하여 여러 생물정보 데이터베이스에 산재해

있는 정보를 통합한 닭 특이 통합 데이터베이스를 구축하였

다. 파이프라인에 의한 유전체 정보 통합과정을 요약하면 다

음과 같다. 1) NCBI와 Ensembl에 제공되는 종별 유전체 정

보(유전자 모델 및 주석)를 각각 FTP(ftp://ncbi.nlm.nih.gov/ 
gene/DATA)와 BioMart(http://www.biomart.org; Durinck et al., 
2005)를 통해 자동 다운로드, 2) UniProt의 단백질 주석을

BioMart를 통해 다운로드 한 후, NCBI와 Ensembl genome an-
notation에 포함된 단백질 accession에 매핑(mapping)시켜 Uni-
Prot의 정보 통합, 3) KEGG의 대사 관련 정보를 FTP를 통해

다운로드 한 후, UniProt 정보가 통합된 NCBI 기반 genome 
annotation과 Entrez Gene ID를 매핑하여 통합, 4) 각각 NCBI 
기반, Ensembl 기반 통합 genome annotation을 매칭(matching)
과정을 통해 하나의 통합 데이터베이스(amalgamated genome 
database)로 구축한다. 다만, 본 연구에서는 NCBI와 Ensembl
의 유전자 모델 및 scaffold 구성에 큰 차이를 보여 4번째 단

계인 매칭을 통한 통합 데이터베이스는 구축하지 못하고, 
NCBI 유전자 모델에 기반한 닭 특이 통합 데이터베이스를

구축하였다(Fig. 1). 닭 유전체의 염기서열 및 기본 주석은

2010년 7월 19일자 NCBI Gallus_gallus-2.1 reference genome
을 기반으로 하고 단백질의 정보는 2010년 7월 13일자 Uni-
Prot release 2010_08, 효소 및 대사관련 KEGG의 정보는 2010
년 7월 1일자 release 55.0을 이용하였다.

위의 과정을 통해 구축된 통합 데이터베이스는 각 유전자

별 염색체상의 위치, strand, biotype(protein coding, pseudo, 
microRNA 등), 유전자 이름, 단백질 이름, 기능 설명, EC(En-
zyme Commission) number, 여러 데이터베이스의 유전자 및

단백질 ID, Unigene ID, GO(Gene Ontology) ID, Pubmed ID 
등의 정보를 가지고 있다. 

2. 닭 특이 PGDB(Pathway Genome Database) 구

축 및 대사 경로 재확립

구축된 닭 특이 통합 데이터베이스를 이용하여 닭 특이

대사 경로․유전체 데이터베이스(PGDB)를 구축하고, Patho-
Logic 알고리즘을 구현한 Pathway Tools 소프트웨어 version 
13.5(Karp et al., 2010)을 이용하여 닭 특이 대사 경로를 재확

립하였다. PathoLogic 알고리즘은 유전자의 기능에 관한 주

석이 포함된 데이터베이스에 담긴 각 유전자의 EC number, 
유전자가 발현하는 단백질의 기능 설명 및 GO ID 정보와

MetaCyc 데이터베이스 내에 존재하는 curate된 대사 경로를

비교 분석하여 종 특이 대사 경로를 재확립할 수 있도록 한

다(Karp et al., 2010). 
재확립된 닭 특이 대사 경로를 ‘-Cyc’ 기반으로 작성된 사



Kim et al. : Reconstruction of Metabolic Pathways of the Chicken Genome using Bioinformatics 277

NCBI Gallus_gallus-2.1 
reference genome

(A total of 19,679 genes)

By mapping cross-referenced 
UniProt accessions

By mapping cross-referenced 
gene IDs

Reconstruction of metabolic 
pathways using Pathway Tools

Comprehensive chicken genome 
database with KEGG annotations 

integrated for 2,593 genes

Chicken genome database with 
UniProt annotations integrated 

for 1,124 genes

KEGG releaseg 55.0
(A total of 925 E.C. 

numbers for the 
chicken genome)

UniProt release 2010_08
(A total of 8,326 protein 

accessions for the 
chicken genome)

Fig. 1. Scheme of developing a comprehensive chicken genome database using the pipeline and metabolic reconstruction for the chicken 
genome.

람, 생쥐, 소 특이 대사 경로와 비교하였다. 사람과 생쥐는

기존에 개발된 HumanCyc(Romero et al., 2004) version 13.5와
MouseCyc(Evsikov et al., 2009) version 1.36을 이용하였고, 소
의 경우에는 manual curation이 더해지지 않은 상태에서의 두

종간 비교를 위해 Btau_4.0을 기반으로 한, 소 특이 대사 경로

를 새로이 구축하여 닭 특이 대사 경로와 비교 분석하였다. 

결과 및 고찰

1. 닭 특이 통합 데이터베이스 구축

NCBI Gallus_gallus-2.1의 유전자 모델 및 scaffold 구성을

기본 모델로 한 닭 특이 통합 데이터베이스는 미토콘드리아, 
1～28번의 상동 염색체, Z와 W의 성염색체 및 3,008개의 con-

tig로 구성되어 있다. 총 19,679개의 유전자를 포함하고

있으며, 이 중 18,457개의 유전자는 단백질을 발현하는 것으

로 예측되고, 그 밖에 1,044개의 pseudo gene, 154개의 miscella-
neous RNA, 22개의 unknown, 2개의 other 타입으로 구성되어

있다. 
유전자들 중 Refseq 또는 UniProt accession을 보유하고 있

는 유전자는 18,201개이며, Unigene ID를 가지고 있는 유전

자는 13,104개이다. 또한, 2,464개와 3,277개의 유전자가 각각

EC number, KEGG pathway에 대한 정보를 보유하고 있고, 
GO term의 경우 biological process, cellular component, mole-
cular function에 관한 정보를 각각 6,262, 5,882, 8,118개의 유

전자가 가지고 있다. 
특히, 유전자의 이름 및 기능 설명은 NCBI과 UniProt의 주

석을 모두 포함하고 있기 때문에, 동일한 유전자가 여러 가
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지로 명명됨에 따른 혼란을 최소화 하였다. 본 연구의 결과

로 구축된 닭 특이 통합 데이터베이스의 정보는 웹 서비스의

형태로 공개될 예정이며, 현재 웹사이트가 구축 중에 있다. 
기존에 구축된 소 유전체 통합 데이터베이스(Seo and Le-

win, 2009)와 마찬가지로 닭 유전체 통합 데이터베이스도

NCBI 뿐만 아니라 Ensembl의 genome annotation도 통합하고

자 하였다. 하지만, 닭 유전체 데이터베이스의 경우는 소 유

전체와는 달리 NCBI와 Ensembl 데이터베이스가 제공하는

유전자 모델과 scaffold 구성의 차이가 큰 관계로 두 데이터

베이스를 통합할 수 없었다. NCBI에서 제공하는 닭 유전체

의 염색체 및 un-assigned scaffold의 수는 앞에서 언급한 바

와 같이 총 3,039개인데 반해, Ensembl 데이터베이스에서 제

공하는 염색체 및 scaffold는 미토콘드리아, 1～28번의 상동

염색체, 1, 2, 4, 5, 7, 8, 10, 13, 16, 18, 20, 22, 25, 28번 염색

체 각각의 random assembly, 2개의 연관 그룹과 그들의 ran-
dom assembly, Z와 W의 두 개의 성염색체와 그들의 random 
assembly, unassigned contig의 random assembly로 총 52개였

다. 기본 유전자 모델 및 주석을 NCBI를 기반으로 한 이유

는 다른 데이터베이스(특히 대사 경로 및 효소 반응에 대한

정보를 담고 있는 KEGG 데이터베이스)의 내용을 통합하는

데 NCBI 유전자 모델이 더욱 용이하고, 또한 NCBI의 경우

고유한 유전자 ID를 부여하는 반면 Ensembl의 경우 유전자

ID가 일정하지 않기 때문에 향후 데이터베이스를 업데이트

함에 있어 NCBI 유전자 모델이 더 용이하기 때문이다.
본 연구에서 구축된 닭 특이 통합 데이터베이스는 En-

sembl의 genome annotation을 통합하지는 못했지만, 10,975개
의 유전자는 NCBI genome annotation에서 제공된 Ensembl 
gene ID를 보유하고 있으며, 유전자 이름 및 기능 설명 등의

내용은 UniProt 데이터베이스의 통합 과정에서 일부 병합이

되었으므로 닭 유전체에 관한 다양하고많은 정보를 포함하

고 있다고 할 수 있다. 향후 NCBI와 Ensembl간 닭 유전체에

대한 genome assembly 및 annotation의 통일성을 보다 더 높

이는 노력이 필요한 것으로 생각된다. 

2. 닭 특이 PGDB 구축 및 대사 경로 재확립

본 연구에서 Pathway Tools 소프트웨어를 이용하여 닭의

유전체 정보를 대사 경로와 연계한 대사 경로․유전체 데이

터베이스를 구축하였는데, Pathway Tools 소프트웨어를 사

용한 이유는 Seo and Lewin(2009)이 언급한 바와 같이 1) Patho-
Logic 알고리즘을 구현한 Pathway Tools 소프트웨어는 가장

포괄적이고 curation이 잘된 데이터베이스 중 하나인 Meta 
Cyc 데이터베이스와 genome annotation을 매핑하여 보다 쉽

고 정확하게 유전자와 대사 경로가 연계된 종 특이적 대사

경로의 재확립을 가능하게 하며, 2) BioCyc에 소장되어 있는

673종의 PGDB들과 같이 '-Cyc' 형식의 데이터베이스 형식을

이용함으로써 동일한플랫폼에서 다른 종과의 대사 경로 비

교 분석이 용이하고(Urbanczyk-Wochniak and Sumner, 2007), 
3) 재구축된 대사 네트워크를 시스템 생물학적 모델에 적용

할 때 MetaCyc의 대사 경로 구현방식이 KEGG에 비해 오류

가 적고(Poolman et al., 2006), 4) Pathway Tools에 내재된

‘Omics Viewer’를 통해 향후 유전자의 전사체, 단백질체, 대
사체 그리고 reaction flux에 대한 데이터를 PGDB에 통합시

키기 용이(Choi et al., 2007)하기 때문이다. 
Pathway Tools를 이용하여 닭의 유전체 정보를 MetaCyc 

데이터베이스에 포함된 1,530여 개의 대사 경로와 분석한 결

과, 현재의 닭 유전체 Gallus_gallus-2.1에서 2,709개의 효소, 
71개의 운반체(transporter)와 1,698개의 효소반응, 8개의 운

반 반응(transport reaction)이 도출되었다. 이를 통해 총 212개
의 대사 경로가 재확립되었고, 1,360개의 화합물(compound)
이 닭 특이 대사 데이터베이스에 포함되었다(Table 1). 총 대

사 경로의 수는 사람(285), 생쥐(224), 소(298)에 비해 적었다. 
닭 특이 212개의 대사 경로에 총 215개의 Pathway hole이

존재하는데(Table 1), Pathway hole이란 대사 경로 중 생화학

적 반응을 매개하는 효소를 발현하는 유전자가 현재의 유전

체에서 확인되지 않은 어느특정 반응(reaction)을 말한다. 본
연구에서 구축된 닭 특이 대사 데이터베이스의 경우 총 215
개의 반응이 그 반응을 매개하는 단백질 및 유전자의 존재

가 아직 확인되지 않았다. Pathway hole이 존재하는 이유는

크게 두 가지로, 그 종이 특정 대사 경로를 가지고 있지 않거

나, 유전체의 genome annotation에 문제가 있는 경우(유전체

assembly 오류 또는 annotation의 미비 또는 오류)이다. 대사

경로 재확립을 통한 pathway hole의규명은 유전체의 assembly
와 annotation의 질을 대변하기도 한다(Seo and Lewin, 2009). 

닭 특이 대사 경로에 존재하는 215개의 pathway hole은 대

사 경로의 전체 반응의 30%로 충분한 manual curation을 거

친대장균(6%, http://ecocyc.org), 소(15%, http://biocyc.org/CATTLE/) 
보다는 높았으며, manual curation 정도가 대장균과 소보다는

낮은 생쥐(27%)와 비슷한 수준이었다(Table 1). 사람의 경우, 
370개(44%)의 많은 pathway hole이 존재하는 데, 이는 사람

PGDB의 기본방향이 더많은 대사 경로를 도출하는 데 있음

(personal communication with Dr. Peter D. Karp)에 기인한 것

으로 생각된다. 도출된 대사 경로, 효소 반응, 효소의 개수

및 pathway hole의 비율(26%) 등의 측면에서, 본 연구에서 함

께재확립된 소 특이 PGDB와 비교할 때, 닭의 유전체 anno-
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Table 1. Comparison of selected organism-specific pathway ge-
nome databases (PGDB)

Database statistics Chicken Human† Mouse‡ Cattle

Metabolic pathways 212 285 224 298

Enzymatic reactions 1,698 1,598 1,686 2,040

Enzymes 2,709 2,821 11,101 4,116

Compounds 1,360 1,115 1,140 1,529

Pathway holes 

Number of Pathway holes 215 370 192 260

Percentage* 30% 44% 27% 26%

Pathway with No Holes 121 116 134 179

Pathways with 1 Hole 47 64 40 53

Pathways with 2 Holes 23 49 22 28

Pathways with 3 Holes 7 20 10 9

Pathways with 4 Holes 3 11 7 10

Pathways with 5 Holes 2 8 3 5

Pathways with >5 Holes 9 17 8 14

Total Pathway with Holes 91 169 90 119

*Pathway holes as percentage of total reactions in pathways.
†HumanCyc 13.5, ‡MouseCyc 1.36.

tation의 완성도가 소에 비해 떨어짐을 알 수 있다(Table 1). 
향후 닭 유전체 assembly 및 annotation의 질을 높이는 과정과

manual curation을 통하여 구축된 닭 특이 PGDB의 pathway 
hole을 줄이는 노력이 필요한 것으로 사료된다. 

3. 대사 경로의 종 간 비교 분석

구축된 닭의 대사 경로를 기 발표된 사람과 생쥐의 대사

경로 및 새로 재확립한 소의 대사 경로와 비교 분석하였다. 
사람, 생쥐, 닭의 대사 경로와 비교할 때, 닭에만 존재하는

특이 대사 경로는 65개이며, 사람과 생쥐는 각각 103개, 66
개였다(Fig. 2). 닭과 사람 두 종간 동일 대사 경로는 130개이

며, 닭과 생쥐의 경우는 106개의 대사 경로가 같았고, 닭, 사
람, 생쥐의 공통 대사 경로는 89개로 나타났다(Fig. 2). 이러

한 종 간의 차이는 실제 대사 경로의 차이라기 보다는 각 데

이터 베이스가 구축되는 과정에서의 차이에서 기인한 것으

로 보인다. Seo and Lewin(2009)의 소와 사람의 대사 경로 비

교에서 나타난 바와 같이 데이터베이스가 구축되는 과정에

서 manual curation 정도의 차이와 연구자간 일관적이지 않은

Fig. 2. Comparison of constructed metabolic pathways among the 
chicken, mouse and human genomes. Numbers of meta-
bolic pathways, shared by chicken, HumanCyc 13.5 and 
MouseCyc 1.36. The numbers in parentheses are the total 
number of pathways in the corresponding databases.

대사 경로에 대한 정의로 인해 실제 종 간의 차이에서 기인

하지 않은 데이터베이스 간의 차이가 존재한다. 향후 대사

경로 데이터베이스 간의 통일성을 높이는노력이 필요한 것

으로 생각된다. 
닭에 특이적으로 존재하는 대사 경로를규명하기 위해 재

확립된 소의 대사 경로와좀더 심도 있는 비교 분석을 실시

한 결과, 소의 대사 경로에는 존재하지 않는 닭 특이적인 10
개의 대사 경로를 확인하였다(Fig. 3). 하지만, 이 중 6개의 대

사 경로는 소의 대사 경로 구축 과정에서 유전자 주석의 미

비로 데이터베이스에 포함되지 않은 대사 경로였으며, 4개
의 경우, 닭의 대사 경로 구축 과정 중에 실제 닭에 존재하지

않음에도 false-positive로 포함된 대사 경로임이 밝혀졌다

(Table 2). 결과적으로 닭의 대사 경로는 모두 소의 대사 경

로에 포함되므로 두 종 간 대사 경로의 차이를 확인할 수 없

었다. 이러한 문제점은 Seo and Lewin(2009)이 지적한 바와

Fig. 3. Comparison of constructed metabolic pathways between 
the chicken and cattle genomes. Numbers of metabolic 
pathways, shared by chicken and cattle. The numbers in 
parentheses are the total number of pathways in the cor-
responding databases.
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같이 Metacyc에 포함되어 있는 대사 경로가 박테리아와 식

물에 근간을 두기 때문인데, 이후 사람, 생쥐 등의 포유동물

대사 경로가 많이 첨가되긴 하였지만, 조류의 대사 경로에

대한 정보는 아직 미흡하기 때문인 것으로 보여진다. 따라서

본 연구에서 생물정보학적 기법을 이용해 재확립된 닭의 대

사 경로를 바탕으로 조류 특히 닭에서 행해진 실험 결과를

토대로 한 manual curation은앞으로의 연구에 필요한 과정이

며, 이를 통해 닭 또는 조류 특이 대사 경로를 연구하는데

도움이 될 것으로 생각된다. 또한, 본 연구에서 개발된 닭 특

이 PGDB 및 재확립된 대사 경로는 동일한 ‘-Cyc’ 형식의 데

이터베이스로 포유동물 및 미생물과의 비교 생물학적 접근

을 통한 의학, 생명의 진화 및 발생학적 측면 연구에 활용될

것으로 기대된다.

적 요

닭의 대사 생리에 대한 연구는 산업적 가치 및 생물학, 의
학적으로도 매우 중요하다. 닭의 유전체 염기서열 분석 결과

는 2004년에 처음 발표되었고, 이러한 유전체 정보를 바탕으

로 유전형과 표현형의 상관관계를 분석하는 연구가 필요하

Table 2. List of the ten chicken pathways not found in the cattle metabolic reconstruction

Pathway Status Comment

β-alanine biosynthesis Ⅴ Missing in Cattle
The enzymatic reaction, 1.5.3.- was not annotated for SMOX in the 

cattle database.

2-amino-3-carboxymuconate semial-
dehyde degradation to glutaryl-CoA

Missing in Cattle
Omitted in the cattle metabolic reconstruction because it is redundant 

with ‘tryptophan degradation Ⅲ (eukaryotic) mammals’.

Dolichol and dolichyl phosphate 
biosynthesis

Missing in Cattle
Dehydrodolichyl diphospahte synthase reaction was not annotated in 

the cattle genome. Nonetheless, there is no strong evidence of pre-
sence or absence of this pathway in chicken.

Alanine degradation Ⅲ Missing in Cattle
It is annotated as ‘alanine biosynthesis’ pathway in the cattle database 

(redundant pathway).

Putrescine biosynthesis Ⅲ Missing in Cattle
Omitted in the cattle metabolic reconstruction because it is redundant 

with ‘putrescine biosynthesis Ⅳ’. 

Tryptophan degradation to 2-amino- 
3-carboxymuconate semialdehyde

Missing in Cattle
Omitted in the cattle metabolic reconstruction because it is redundant 

with ‘tryptophan degradation Ⅲ (eukaryotic) mammals’.

β-carboline biosynthesis False-positive It is a plant pathway and not present in human, mouse, or cattle.

Cardiolipin biosynthesis Ⅱ False-positive It is a bacterial pathway and not present in human, mouse, or cattle.

Methionine biosynthesis Ⅳ False-positive Methionine is not synthesized in chicken.

Oleate β-oxidation False-positive It is a bacterial pathway and not present in human, mouse, or cattle.

다. 따라서 본 연구는 닭 유전체 정보를 바탕으로 대사 경로

를 재확립하고, 닭 특이 대사 경로․유전체 데이터베이스를

구축하였다. 이를 위해 Perl 언어를 기반으로 개발된 자동 파

이프라인(pipeline)을 이용하여 여러 생물정보 데이터베이스

에 산재해 있는 닭 유전체에 관한 정보를 통합한 닭 특이 통

합 데이터베이스를 구축하였다. 또한, 구축된 닭 특이 통합

데이터베이스를 기반으로 PathoLogic 알고리즘을 구현한 Path-
way Tools 소프트웨어를 이용하여 닭 특이 대사 경로를 재확

립하였다. 결과적으로, 닭 유전체 Gallus_gallus-2.1에서 2,709
개의 효소, 71개의 운반체(transporter)와 1,698개의 효소 반

응, 8개의 운반 반응(transport reaction)이 도출되었다. 이를

통해 총 212개의 대사 경로가 재확립되었고, 1,360개의 화합

물(compound)이 닭 특이 대사 데이터베이스에 포함되었다. 다
른 종(사람, 생쥐, 소)과의 비교 분석을 통해 중요한 대사 경

로가 닭 유전체에 보존되어 있음을 보였다. 또한, 닭 유전체

의 assembly와 annotation의 질을 높이는 노력과 닭 및 조류

에서 유전자 기능 및 대사 경로에 대한 연구가 필요한 것으

로 나타났다. 결론적으로, 본 연구에서 재확립된 닭의 대사

경로 및 데이터베이스는 닭 및 조류의 대사 연구뿐만 아니

라 포유동물 및 미생물과의 비교 생물학적 접근을 통한 의

학 및 생물학적 연구에 활용될 것으로 기대된다. 
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