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ABSTRACT - In this study, the experimental method has been investigated using molecular biological way to

identify raw materials from seasoned red-pepper sauce which is one of the most popular spices in Korea. 6 kinds of

seasoned red-pepper sauces were chosen as a sample containing chilli pepper, garlic, onion as a major ingredient and

species specific primers were used for the identification of the raw material of processed food. Selected samples were

pre-treated to remove salt (samples were washed with distilled water 3~4 times for desalting), after that, to amplify

the extracted genes, whole genome amplification (WGA) kit was performed. Afterwards, PCR products were con-

firmed through the electrophoresis. As a result, 102, 180, 280 bp of specific PCR products were confirmed for each

major ingredients such as chilli pepper, garlic, onion. From this study, the gene extraction method was validated for

the identification of ingredients from the spices and it would be applied to distinction of low quality chilli pepper pow-

der including seasoned red-pepper sauce illegally.
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서  론

최근 식품 원자재 값이 높아짐에 따라 불법 식품 제조

업자의 증가에 대비한 안전관리 대책 마련이 시급한 실정

이다. 경제적인 이득을 취하기 위해 저렴한 식품원료를 사

용하는 방법이 다양화되고 소비자를 기만하는 가짜(불량)

식품의 제조유통으로 인하여 식품에 대한 불안감이 높아

지고 있다1,2). 가짜식품(EMA, Economically Motivated

Adulteration)이란 경제적 이득을 취하기 위하여 제조된 식

품을 일반적으로 말한다. 가짜식품은 소비자의 건강을 위

협할 뿐 아니라 건전한 식품 유통 질서를 어지럽히는 주

범으로 국내에서도 외국처럼 이들 식품에 대한 관리, 감

독을 강화해 나가야한다. 미국 식품의약품청(FDA), 영국

식품기준청(FAS)에서도 최근에 늘어나는 가짜식품, 가짜

의약품, 가짜 화장품 등에 대한 관리를 강화하고 있다. 우

리나라의 경우 이슈가 되었던 주요사례로는 2009년 11월

메기내장을 이용한 가짜 창난젓 사건과 중국에서 멜라민

이 첨가된 유제품 및 유가공품의 생산 등이 대표적이다3,4).

또한, 최근 들어 이상기후로 인해 농산물이 정상적으로

자라지 못하고 흉작이 들어 농산물의 물가가 상승하고 있

다. 최근 통계청에서 발표한 2012년 3월 소비자물가 동향

에 따르면 풋고추 가격은 지난해 같은 기간보다 50.0%나

올랐고 고춧가루도 78.6%가 상승하였다5). 특히 고춧가루

는 한국고유의 발효식품인 김치와 고추장의 주원료로서

우리의 식문화에서 중요한 위치를 차지하게 되었다. 그러

나 1980년대부터 국내의 고추 생산이 수요를 따르지 못하

여 외국산 고추를 수입하였고 고추값의 폭등을 가져와 가

짜 고춧가루가 사회적인 문제로 제기되어 이를 판단할 수
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있는 방법이 필요하다6). 불량 고춧가루의 제조에는 고춧

가루에 혼합조미료인 양념용 다대기를 섞는 방법, 고춧가

루 제조 시 원료고추 이외의 고추씨 종자 분쇄하여 혼합

하는 방법, 탄저병에 걸린 고추(희아리)를 혼합하는 방법,

옥수수 속대 등을 갈아서 혼합 후 파프리카 색소를 혼합

하는 방법 등 주를 이루며 대부분 증량을 목적으로 사용

되고 있다.

향신료조제품의 일종인 다대기류는 마늘, 생강, 양파, 파

등을 다져 넣고 고춧가루를 넣어 만든 양념이다. 이렇듯

육안으로 원재료를 확인할 수 없거나 의도적으로 값이 저

렴한 원료를 혼입하여 제조된 식품에 대하여 사용원료를

확인을 위한 분석법 개발에는 특정유전자 검출을 위한

PCR 방법과 특정 단백질을 이용한 면역학적 방법이 국내

외적으로 활발히 진행되고 있다7-9). 특히 가공식품에 적용

하기 위한 방법으로 PCR을 이용한 정성, 정량적 방법을

중심으로 연구 개발되고 있다10,11). PCR을 이용한 DNA 검

출방법은 매우 특이적이고 감도가 뛰어날 뿐 아니라 DNA

가 식품의 가공이나 제조과정 중 단백질에 비해 매우 안

정하므로, 식품에서 효율적으로 추출할 수 있으며, 유전물

질을 분석하는 것이므로 계절이나 지역적으로 식품원료에

서 단백질 함량의 차이로 인한 분석결과의 오차를 줄일 수

있다12).

종 판별을 위한 유전자 증폭에는 일반 프라이머(universal

primer)를 이용하는 방법13-16)과 종 특이 프라이머(species

specific primer)를 이용하여 종을 판별하는 방법17,18)이 있

는데, 일반 프라이머의 경우 대부분 PCR 산물의 크기가

650 bp 이상으로 되어 있어 가공식품에 적용하기에는 한

계가 있다. 즉, 가공식품에는 제조공정 중에 주형유전자가

파괴되어 PCR 산물의 크기를 최소화하여야 되기 때문에

종 특이 프라이머를 개발하여 유전자 증폭 유무로 종을

판별하였다.

본 연구에서는 종 특이 프라이머를 이용하여 고추다대기

에 함유되어있는 고추, 마늘, 양파의 검출법을 확립하였으

며, 향후 고추다대기를 이용한 불량고춧가루 제조 시 이를

판별할 수 있어 식품안전관리에 활용할 수 있을 것으로 기

대된다.

재료 및 방법

시약 및 시료 구입

유전자증폭(Polymerase Chain Reaction, PCR)을 위한 프

라이머 및 Taq DNA polymerase는 바이오니아(Bioneer, 대

한민국)에 의뢰하여 합성 또는 구매하였으며, PCR 장비는

GeneAmpTM PCR System 9700 (Applied Biosystems, USA)

을 사용하였다. 시료로부터 유전자를 추출하기 위한 DNeasy

plant maxi kit는 Qiagen (Qiagen GmbH, Hilden, Germany)

으로부터 구매하였으며, 추출유전자의 증폭은 GenomePlex®

Whole Genome Amplification (WGA) kit (Sigma-Aldrich®,

USA)를 사용하였다. WGA 후에는 AccuPrep® PCR Purifi-

cation Kit (Bioneer, Korea)를 사용하여 정제하였다. 시료

로 사용된 향신료조제품은 경인청(시험분석센터)으로 부터

제공받았으며 시료별 주요 구성성분은 Table 1에 나타내었다.

시료의 전처리

시료는 모두 염 성분을 포함하고있어 유전자추출 효율

을 높이기위하여 탈염과정을 수행하였다. 염을 제거하기

위해 시료 1 g에 가온(약 60oC)한 증류수 30 ml을 넣어 잘

섞어준 후 5,000×g에서 5분간 원심분리 후 침전물을 취하

였으며 이 단계를 3~4회 반복하였다. 세척된 시료는 건조

기(50oC)에서 하루 동안 건조 후 유전자추출을 위한 시료

로 사용하였다.

유전자 추출 및 WGA 키트 사용

DNeasy Plant maxi kit를 사용하여 유전자를 추출하였

다. 추출방법은 제조사에서 제공하는 방법에 의거하여 추

출하였고 최종 용출단계에서는 AE 완충용액 대신 멸균증

류수를 사용하여 DNeasy Mini spin column으로부터 용출

하였다. 추출된 유전자는 증폭을 위하여 WGA 키트를 사

용하였으며 간단히 요약하면, WGA 과정은 fragmentation,

OmniPlex library generation, PCR amplification의 총 3단

계로 이루어진다. 시료로부터 추출된 소량의 DNA를

fragmentation buffer를 이용하여 무작위로 단편화를 시킨

후 작은 단편들을 PCR 증폭이 가능한 OmniPlex® Library

molecules로 전환시킨다. 그 후, OmniPlex® Library는

Table 1. List of samples used in this study

Samples
Components

Powdered red pepper Garlic Onion NaCl

s1 38.8% 20.0% 6.3% 3.4%

s2 39.5% 5.0% 6.0% 3.0%

s3 40.0% 7.0% 4.0% 14.0%

s4 39.0% 4.0% 6.0% 2.0%

s5 39.5% − 6.0% 1.0%

s6 19.0% − 3.0% 8.0%

(−): not contain
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universal olignucleotide 프라이머를 이용하여 유전자를 증

폭하였다. 증폭된 유전자는 AccuPrep® PCR Purification

Kit를 이용하여 최종적으로 정제하였다.

Polymerase Chain Reaction (PCR) 반응액 조성 및 반

응조건

PCR을 위한 반응액의 조성은 주형 DNA 50 ng, dNTPs

200 µM, MgCl2 2.5 mM, 프라이머 각 0.5 µM이 되게 혼

합하였으며 최종 부피는 25 µL로 하였다. 사용된 프라이

머에 대한 정보는 Table 2에 명시하였다. 그리고 종별로

PCR 조건은 달리하여 실시하였다. 고추 검출을 위한 반

응조건은 94oC에서 5분 예비가열 후, 94oC 30초 변성, 62oC

30초 재결합, 72oC 30초 중합반응의 과정을 40회 반복하

고 마지막에 72oC에서 7분간 처리하였다. 마늘 및 양파의

반응조건은 94oC에서 10분 예비가열 후, 94oC 30초 변성,

50oC 30초 재결합, 72oC 30초 중합반응의 과정을 40회 반

복하고 마지막에 72oC에서 5분간 처리하였다.

결  과

전처리법에 따른 유전자추출 효율 검토

본 연구에서는 향신료조제품인 고추다대기 중 고추, 마

늘, 양파의 함유여부를 확인하기위한 효율적인 유전자추

출 방법을 검토하였다. 대상 식품으로는 고추, 마늘, 양파

를 모두 함유하는 제품 4건과 고추와 양파가 첨가된 제품

2건 등 총 6건을 대상으로 하였다. 첫째, 시료로부터 직접

유전자를 추출 후 고추(CCS-F/CCS-R), 마늘(GM-ASM-

080-F/GM-ASM-080-R), 양파(API73-F/API73-R)에 특이적

으로 반응하는 프라이머를 사용한 결과 모든 시료에서

PCR 산물을 확인하지 못하였다. 두 번째, 시료 중 함유되

어 있는 염을 제거하기 위하여 증류수를 사용하여 3~4회

세척 후 침전물을 건조시켜 유전자 추출 후 PCR을 수행

하였다. 그 결과 총 6건 중 5건에서 102 bp의 고추에 특

이적인 산물이 생성됨을 확인할 수 있었으나 마늘과 양파

에 대하여는 PCR 산물을 확인하지 못하였다. 

추출 유전자 증폭을 위한 WGA 키트의 적용성 검토

상기와 동일한 목적으로 고추다대기의 구성성분인 원료

의 확인을 위하여 시료를 증류수로 3~4회 세척 후 침전물

로부터 유전자를 추출 후 WGA 키트를 사용하여 추출 유

전자를 증폭하였다. 증폭된 유전자를 대상으로 PCR을 수

Table 2. Information of species-specific primer used in this study

Items Name Sequence (5' → 3') Size (bp) Ref.

Red pepper
CCS-F CTAATGGAAACCCTTCTAAAGC

102 Song, et al 200728)
CCS-R GGTTGGATTTGGAAAAGTGG

Garlic
GM-ASM-080-F AATCTCCCTCCAAAGTCCC

180 Zhoa, et al 201130)
GM-ASM-080-R CTGTATTTTGTGTAAAGCATCA

Onion
API73-F GTTTCTTGGATGCGATTTTG

280 McCallum, et al 200631)
API73-R GCAACTGTATAATCAGCATATGC

Fig. 3. Detection of onion from spice formula by PCR using

onion-specific primer. Lane 1; onion, 2; s1, 3; s2, 4; s3, 5; s4, 6;

s5, 7; s6, 8; No Template control.

Fig. 2. Detection of garlic from spice formula by PCR using gar-

lic-specific primer. Lane 1; garlic, 2; s1, 3; s2, 4; s3, 5; s4, 6; s5,

7; s6, 8; No Template control.

Fig. 1. Detection of red pepper from spice formula by PCR using

red pepper-specific primer. Lane 1; Red pepper, 2; s1, 3; s2, 4; s3,

5; s4, 6; s 5, 7; s6, 8; No Template control.
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행한 결과 6건 모두에서 고추의 유전자(102 bp)를 확인하

였다(Fig. 1). 그리고 마늘을 함유하는 4건의 시료에서 마

늘 유전자(180 bp)가 확인되었으며(Fig. 2), 양파를 함유하

는 6건의 시료에서 양파유전자(280 bp)가 확인되었다(Fig. 3).

고  찰

최근 값싼 식품원료를 의도적으로 혼합하거나 표시사항

을 허위로 기재한 EMA 식품이 급증하고 이로 인해 소비

자의 불안감이 높아져만 가고 있다. 이에 따라 가공식품

에 대한 원료의 정확한 표시와 소비자의 신뢰성 확보를

위해 식품의 원료 표시를 객관적으로 검증할 수 있는 과

학적인 판별기술법의 개발이 요구되고 있다1,2). 일반적인

농·축·수산물의 경우 육안으로 관찰하여 원재료를 확

인할 수 있으나 가공식품의 경우 육안으로 사용된 원재료

를 확인하는 방법이 어려우며 의도적 혼입량이 소량일 경

우에는 이화학적인 방법보다 분자생물학적인 분석법의 접

근이 용이하다.

지금까지 식품원료의 성분 분석 기술로서 광합성의 대

사경로에 따른 탄소동위원소비율 분석법19,20), 분자량이 적

은 ion-fragment의 패턴차이를 이용하여 비교분석하는 MS-

전자코 분석법21,22), 단백질분석법은 면역학적 방법23,24)이

주로 개발되고 있다. 유전자는 모든 동물 및 식물의 조직

내에 존재하며 식품제조 공정 중 처리되는 압력, 고열 등

에 대하여 단백질 보다 안정성이 높은 장점이 있다. 또한

PCR에 의하여 일부 유전자를 특이적으로 증폭 시키는 방

법은 신속성, 간편성, 민감도, 특이도 등이 우수하여 최근

에는 식품원료 동정을 위하여 PCR 방법을 사용하고 있는

추세이다13-15,17,18). 하지만 본 연구에서도 확인하였듯이 가

공식품에서 PCR 방법으로 원료를 확인하기란 쉽지가 않

다. 궁극적으로 가공과정을 거치면서 첨가된 식품에 존재

하는 PCR 저해물질이 PCR에 미치는 영향이 매우 크다는

것을 확인할 수 있었다. 실제로 식품은 다양한 매트릭스

를 가지고 있으며 가공과정 중 주형유전자의 파괴가 일어

나기 때문에 종 특이 프라이머를 설계하여 PCR 후 PCR

산물의 생성유무로 원료성분을 판별하는 방법에 대한 연

구가 다수 보고되었다2,25-27). 종 특이 프라이머를 이용하는

장점으로는 분석시간이 짧고 가공식품처럼 주형유전자의

크기가 작은 경우에도 적용이 가능하다. 단점으로는 설계

된 프라이머가 유사 종에서도 증폭 가능성이 있어 프라이

머 설계와 유사종에 대한 검증작업이 필수적이다.

본 연구에서는 불량 고춧가루를 판별할 수 있는 시험법

개발이 목적이다. 불량고춧가루제조의 유형으로는 향신료

조제품의 일종인 고추다대기를 혼입하는 방법, 고추의 병

든 부위인 희아리를 혼입하는 방법, 옥수수 속대 등을 섞

은 후 파프리카 추출색소를 혼입하는 방법 등이 주를 이

루고 있다. 고추다대기는 ‘관세법 제85조에 따른 품목분류

기준에 관한 고시(관세청 고시 제2010-129호, ‘10.12.27)

제23조 2항’에 따르면 ‘전체 성분 중 마늘, 파, 양파, 생강

등 다대기의 특성을 부여하는 물품이 두 종류 이상 적정

한 비율로 혼합되어야 하고 이들의 합의 중량비율이 전

중량의 100분의 10 이상이어야 한다’라고 규정하고 있다.

따라서 고추다대기를 혼합하여 제조된 불량고춧가루는 시

료로부터 마늘, 파, 양파, 생강의 유무를 확인하는 시험법

이 개발되면 불량고춧가루를 판별 수 있어 시료의 전처리

법, 유전자추출법 등에 대한 연구를 수행하였다.

따라서 향신료조제품인 고추다대기 6건을 대상으로 하

였으며, 시료 자체로부터 전처리를 하지 않고 DNA를 추

출한 경우 고추, 마늘, 양파에 대한 종 특이 프라이머를

사용하여 PCR을 수행한 결과 모든 시료에서 특이적인 산

물이 생성되지 않았다. 시료는 1.0~14.0%의 염을 포함하

고 있는데 염성분이 DNA 추출 시 억제제 역할을 한 것

으로 추정된다. 따라서 염 성분을 제거하기 위하여 시료

를 증류수로 3~4회 세척 후 침전물을 대상으로 유전자를

추출하였다. 세척수로 사용된 증류수는 염 성분을 보다 효

율적으로 제거하기 위하여 가온(약 60oC)한 증류수를 이

용하였다. 전처리 과정을 수행 후 추출된 유전자를 대상

으로 PCR 실시 결과 시료 6건 중 5건에서만 PCR 산물

확인되었으며, 마늘과 양파에서는 PCR 산물이 나타나지

않았다. 고추다대기의 구성원료 함량을 보면, 고춧가루

19.0~ 40.0%, 마늘 0~20.0%, 양파 3.0~6.3%로 고춧가루에

비하여 마늘 및 양파의 함유량이 소량이었다. 따라서 추

출 유전자로부터 마늘 및 양파의 확인이 어려웠던 것으로

추정된다.

최근의 논문에 의하면 사용원료 판별을 위하여 올리브

오일로부터 유전자 추출 후 WGA 키트를 사용하여 DNA

의 양이 17~22배 정도 증가되었다는 논문이 발표되었다29).

상기 논문을 근거로 본 연구에서도 WGA 키트를 이용하

였다. 따라서 고추다대기로부터 추출된 유전자를 증폭하

기위하여 WGA키트를 사용 후 PCR을 수행하였다. 그 결

과 모든 시료에 대하여 고추유전자를 확인할 수 있었으며

(Fig. 1), 양파를 함유하는 6건 및 마늘을 함유하는 4건에

서 각각 양파 및 마늘 유전자를 확인할 수 있었다(Fig. 2

및 3). 그리고 성분 함유량에 따른 PCR 산물의 양적 변

화는 비교하기 어려웠다. 즉, 시료 1 및 시료 3의 경우 마

늘 함유량이 각각 20.0% 및 7.0%로 표시되어 있었으나

전기영동사진(Fig. 2)에서는 시료 3에서 오히려 많은 PCR

산물이 생성된 것으로 나타났다. 이것은 유전자 추출 및

WGA 키트의 효율에 의한 것이라 추정된다.

따라서 본 연구에서 검토된 시료 전처리법, 유전자추출

법, 추출유전자 증폭법 등은 가공식품에 대한 적용성을 최

종 확인하였으며, 향후 증량의 목적으로 고추다대기를 첨

가하여 제조된 불량고춧가루를 판별하는 경우 유용하게

활용할 수 있을 것으로 기대된다.



186 Yong-Chjun Park et al.

감사의 말

본 연구는 식품의약품안전평가원 2012년도 연구개발사

업지원비(12161소비연114)에 의해 수행되었으며 이에 감

사드립니다.

요  약

본 연구에서는 향신료 조제품인 고추다대기의 사용원료

확인을 위한 분자생물학적 기법을 이용한 시험법을 검토

하였다. 시료 중 원료성분 확인을 위하여 고추, 마늘, 양

파의 종 특이 프라이머를 이용하였으며, 대상 식품원료로

는 고추다대기 6건을 선정하였다. 시료로부터 직접 유전자

추출 후 PCR을 실시하였으나 고추 등 사용원료의 확인이

어려웠다. 따라서 염 성분을 제거하기 위하여 증류수를 이

용하여 3~4회 세척 후 PCR한 결과 6건 중 5건에서만 고

추유전자 확인되었으며, 마늘 및 양파 성분은 모두 확인이

불가능하였다. 따라서 염 성분 제거 후 추출유전자의 증폭

을 위하여 Whole Genome Amplification (WGA) 키트를

사용 후 PCR을 실시하였다. 그 결과 모든 시료에서 고추

유전자(102 bp)를 확인하였으며, 양파를 함유하는 6건 및

마늘을 함유하는 4건에서 각각 양파(280 bp) 및 마늘(180 bp)

유전자를 확인하였다. 따라서 본 연구에서 검토된 고추다

대기에 대한 시료 전처리법, 유전자추출법, 추출유전자증

폭법 등은 고추다대기를 이용한 불량고춧가루 제조 시 이

를 판별할 수 있어 식품안전관리에 활용할 수 있을 것으

로 기대된다.
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