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ABSTRACT

In general, the mean silkmoth lifespan is around 8 days for female and 5 days for male. But, the duration of J037 strain’s
lifespan is remarkably long in both sexes. On the contrary, the Daizo(sdi) strain has a remarkably short lifetime. The
differences in adult lifetime among various silkworm strains has been suggested that the adult lifetime may be genet-
ically controlled. In this experiment, using J037 and Daizo strains we investigated genetic factors related to the adult
lifetime of silkworm. We constructed the full-length cDNA library from the adult male of the J037 strain. A total of
2,688 clones were randomly selected, and we performed a differential display hybridization with cDNA probes gen-
erated from J037 and Daizo adult males. In conclusion, 193 clones were identified as differential expressed genes, and
154 unique genes were generated after the assembly of 193 clones. Of the 154 unique genes, the most abundant genes
were cytochrome oxidase subunit-1 gene(9 times) and unknown(clone ID; 1-50) gene(5 times). The functional groups
of these unique genes with matches in the AmiGo database were constructed according to their putative molecular func-
tions. Among thirteen functional categories, the largest group was unclassified protein(24%). In addition, we analyzed
the nucleotide and deduced amino acid sequences of the most highly occurred gene(1-50, EF434397), which consisted
of 240 amino acids. However, it is confirmed yet that these genes really have an affected on the silkworms longevity.
Further studies on these molecules biological roles will give us well-fined information about mechanisms of insect aging
and/or scenesence.
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서 론

cDNA 유전자은행 제작 및 발현 유전자 꼬리표(EST)

염기서열 해독을 통한 유전정보의 데이터베이스 분석법

은 생체 또는 세포에서 발현되는 유전자군의 종합적 분

석을 가능하게 하는 가장 보편적인 방법이며(Olsen et

al. 1989), 생물 게놈 연구에서도 cDNA 부분 염기서열 정

보가 반드시 필요하다(Goldsmith et al. 2005). EST 기술

은 특정 세포나 조직의 발달 단계에 따른 유전자 발현 양

상을 분석하기 위한 도구로도 널리 활용되고 있는데, 배

양 세포계 또는 모델생물로부터 물리적, 화학적 스트레스

에 특이 발현하는 유전자를 선발하거나 유전자 발현 변

화를 관찰하기 위한 기술로도 활용되고 있다(Adams et al.

1991, Newman et al. 1994). 이렇듯 EST 데이터베이스 활

용이 유전자 기능분석이나 새로운 유전자 발굴에 보편적으

로 사용되는 이유는, 실험대상으로부터 얻은 아미노산 및

DNA 염기 서열을 기존의 데이터베이스와 연계함으로써 목

적하는 유전자의 탐색이 용이하고 새로운 유전자의 기능도

추정할 수 있기 때문이다(Boguski et al. 1994).

지난 반세기 동안, 분자생물학과 유전공학의 발달로 많은

생물종 유전체 연구가 급속도로 발전하고 있다. 여기에

는 조직이나 세포단위의 유전자 전사복제 및 단백질 생

합성, 이들의 상호작용 및 염색체 구조 및 기능 등에 관

한 기본적인 연구뿐만 아니라 생물체 수명 결정에 관여
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하는 유전인자 발굴연구도 활발하다. 선충으로부터 확인

된 수명 유전자로서는 age-1, dauer, daf, spe, mev, clk 등

이 있으며(David and Johnson 1987), 이 중 daf-16 유전자

는 수명에 영향을 미치는 여러 인자들을 종합적으로 조

절하여 선충 수명의 핵심적 기능을 한다(Coleen et al. 2003).

초파리에서도 Mus, NDC, SOD, CAT, EF, InR 등이 수명과

관련된 유전자로 알려져 있는데(Anne et al. 2005, Johannes

et al. 2004, Satomi et al. 2003), 초파리 methuselah 유전

자는 초파리 수명을 최대 35% 까지 조절할 수 있다고 보

고되어 있다(Lin et al. 1998). 이 외에도 수명과 노화현상

을 규명하기 위한 다양한 연구가 진행되고 있는데, 인간 등

생물체가 성장(노화) 하면서 점차로 짧아지는 염색체 골무

(telomere)에 관한 연구가 보고된 바 있다(Bodnar et al. 1998,

Chantal et al. 1996, Nakamura et al. 1998).

일반적으로 동일한 사육 조건에서 암나방은 수나방에

비해 약 1.5배 생존시수가 길어지고(Murakami 1991), 누

에 표준사육환경(25oC) 조건에서 암나방은 7 ~ 10일, 수나

방은 4 ~ 5일간 생존한다고 알려져 있다. 그러나 누에 교잡

종의 경우는 성충 수명이 더욱 길어진다는 보고가 있다

(Murakami 1989). 이러한 수명 기작은 누에의 brain-central

nervous system에서 관장한다는 결과도 알려진 바 있다

(Murakami and Shimada 1988). Kang 등(1999)은 최장명누에

품종인 J037과 최단명 품종인 Daizo(sdi)로부터 체액단백질에

대한 SDS-PAGE 패턴을 비교한 실험에서, 장·단명 누에 품

종 간 뚜렷이 구분되는 단백질 패턴은 없으나 특정 단백질

에서는 성충시기에 품종 간 뚜렷한 양적 차이를 확인한 바 있다. 

분자생물학 연구에서 생체 내 서로 다른 조직과 환경

으로부터 생성되는 다양한 전사체들을 탐침으로 새로운

유전자를 선발하기 위한 방법으로서 발현유전자 차별화

선별법(differential display hybridization)이 널리 이용되

고 있는데(Kim et al. 1996), 이러한 분석 방법을 수명 시

수가 명확히 차이나는 누에나방에 적용한다면 누에나방

수명 현상과 관련된 유전자들을 분리할 수 있을 것으로

예상된다. 이에 본 연구에서는 국립농업과학원에서 보유

하고 있는 대표적인 장명 및 단명누에 품종인 J037과 Daizo(sdi)

의 수나방으로부터 발현유전자 차별화선별법을 이용하여 누

에 수명과 관련한 유전자를 선발하고자 한다.

재료 및 방법

1. 공시 누에 및 RNA 순수분리 

장·단명 누에 수나방으로부터 수명과 관련한 특이발현

유전자를 선발하기 위한 공시 누에 품종으로서 국립농업과

학원 잠사양봉소재과에서 사육한 장명누에 품종 J037과

단명누에 품종 Daizo(sdi)를 사용하였다. J037과 Daizo는

국립농업과학원이 보유중인 누에 유전자원 중 성충 생존

일수 차가 가장 큰 것으로 알려져 있다(Kang et al. 1999).

J037과 Daizo 품종의 우화 직후 수나방 약 100㎎을 각

각 액체질소가 담긴 유발에서 마쇄한 후 RNA isolation

kit(Qiagen, Valencia, CA)를 사용하여 제조사 매뉴얼에 따

라 total RNA를 순수분리하고 분광광도계로 정량한 후 실

험 때까지 -80oC에 보관하였다.

2. cDNA 유전자은행 제작

장명누에 품종 J037의 수나방 total RNA는 Micro-

FastTrack 2.0TM mRNA Isolation Kit(Invitrogen, Calsbad,

CA)을 사용하여 poly(A)+ RNA를 순수 분리한 후 cDNA

유전자은행을 제작하였다. cDNA 유전자은행 제작은 ZAP-

cDNA synthesis kit와 Gigapack III Gold packaging

extract(Stratagene, La Jolla, CA)를 사용하였다. 분리한 poly(A)+

RNA에 Xho I linker primer와 역전사효소를 사용하여

2nd-strand cDNA로 합성하였다.

DNA 중합효소를 이용하여 2nd-strand cDNA의 말단을

평활말단으로 만든 다음 EcoR I adapter를 부착시키고 Xho

I으로 절단한 후 1㎖ 플라스틱 피펫을 이용하여 cDNA를

size별로 분획하여, 500 bp 이상 크기의 분획구만을 수거

하였다. 분획한 cDNA는 Uni-ZAP XP vector에 결합시켜 삽

입한 후 ZAP-cDNA Gigapack III Gold Cloning Kit(Stratagene,

La Jolla, CA)의 매뉴얼에 따라 완전한 bacteriophage 상태가

되도록 coat protein으로 packaging 함으로써 장명누에(J037)

수나방 cDNA 유전자은행을 제작하였다. 제작된 cDNA 유

전자은행은 숙주세포(XL1-Blue MRF’ strain)를 사용하여

phage 농도를 조사하였다. 

3. 차별화선별 수명관련 유전자 선발

제작된 cDNA 유전자은행으로부터 in vivo excision에

의해 무작위로 2,688개 콜로니를 선발하여 ampicillin이 첨

가된 LB 액상배지(1㎖)에서 37oC, 12시간 진탕배양한 후

MWG plasmid prep 96(MWG AG Biotech)을 사용하여

2,688개 플라스미드 DNA를 순수 분리하여 농도를 조사하

였다. 분리한 플라스미드는 100oC, 5분간 변성시킨 후 두 장

의 나일론 막에 동량의 플라스미드 DNA(500 ng)를 각각 점

적하였다. 두 장의 나일론 막은 J037 수나방에서 분리한

poly(A)+ RNA와 Daizo 수나방에서 분리한 poly(A)+ RNA

를 각각 M-MLV 역전사효소를 사용하여 1st-strand cDNA

를 합성하고 농도를 조사한 후 차별화선별을 위한 탐침

으로 사용하였다. 탐침 제조는 J037과 Daizo 수나방 1st-

strand cDNA 1㎍씩을 각각 1.5㎖ 튜브에 넣고, 여기에 1㎍

oligo(dT) primer, dGTP, dCTP, dTTP (20 mM/each), 120 uM

dATP, 10㎕ [α-32P] dATP (3,000 Ci/mmol)와 20unitsunits M-



누에나방 수명관련 특이발현 유전자 탐색 

213

MLV 역전사효소를 함께 넣고 1시간 동안 역전사반응을 유

도하였다. 여기에 2 units RNaseH를 첨가하고 37oC, 15분간

반응한 후 동위원소가 표지된 cDNA만을 G-50 Sepadex(GE

Healthcare) 칼럼으로 정제하여 발현유전자 차별화선별을 위

한 DNA-DNA hybridization 탐침으로 사용하였다.

4. 부분 염기서열 분석 및 유전자 꼬리표 작성

차별화선별을 통해 선발된 누에 수명 관련 클론의 부분

염기서열 분석은 자동염기서열 분석장치(Perkin Elmer,

ABI377)를 사용하여 수행하였다. 각 염기의 표지는 Bigdye

ready reaction kit(Applied Biosystems)를 이용하여 반응액

을 조제하고 PCR 증폭을 수행한 후, 반응산물을 정제하

여 4.5% 아크릴아마이드겔에서 전개하였다. 아크릴아마이

드 예비통전은 30 W로 20분간 하였으며, 시료주입은 정

제한 PCR 산물에 formamide 5㎕와 50 mM EDTA 1㎕

를 넣에 96oC에서 2분간 변성시킨 후 급냉하여 각 well에

2㎕씩 분주하였다. 염기서열은 DNA Sequencing Analysis

Software(Perkin Elmer)에 의해서 분석하였다. 그 후 얻어

진 염기서열은 GenBank 데이터베이스를 통한 상동성 분

석을 수행한 후 선발된 누에 수명관련 주요 유전자 정보

는 국제유전자은행에 등록하였다.

5. 수명관련 선발유전자 기능 분류

차별화선별로 선발된 누에 수명관련 유전자의 기능별 분

류는 AmiGo database(http://www.godatabase.org)를 통해 효모

(Saccharomycetes cerevisiae)의 functional classification catalogue

와 비교하여 수행하였다(Ashburner et al. 2000). 본 연구에서

는 선발된 154개 수명 관련 선발 독립유전자를 control of cellular

organization 등 13개 기능으로 분류하였다. 

6. Northern hybridization

선발된 누에 수명관련 주요 선발유전자(ID; 1-50)의 구조

분석을 위해, northern hybridization 분석을 수행하였다. J037

과 Daizo 수나방에서 분리한 100 ng의 각각의 total RNA는

1.8% formaldehyde와 1 × FA gel buffer(200 mM MOPS,

50 mM Sodium acetate, 10 mM EDTA)가 함유된 1.2%

agarose gel에서 전개, 나일론 막에 흡착한 후 UV cross-

linker로서 흡착된 RNA를 고정 하였다. 선발유전자(ID; 1-50)

의 약 1.4 kb를 사용하여 상기 언급한 제조 방법으로 탐침을

제작, hybridization buffer (% ×SSC, 5×Denhardt's solution,

0.5% SDS, 50㎎/㎖ denatured salmon sperm DNA)에서 65oC,

16시간 동안 northern hybridization을 수행하였다. 각각의 나

일론 막은 3회 세척과정을 거친 후 X-ray film에 감광

후 선발 수명유전자별 전사체 크기 및 발현 특성을 분

석하였다.

결과 및 고찰

1. 장명 수나방 cDNA 유전자은행 제작

본 연구에서 사용한 장단명누에 품종 간 나방의 생존

시수는 장명인 J037 품종의 암·수나방이 각각 평균 16.1

일과 15.8일, 단명인 Daizo 품종은 암·수 평균 3.9일과

4.6일 생존한다고 알려져 있다(Kang et al. 1999). 따라서

생존기간의 뚜렷한 차이를 보이는 두 누에 품종 수나방

을 대상으로, 발현유전자 차별화선별법을 활용하여 발현

유전자군의 차이를 조사함으로써 누에의 수명과 관련한

유전자를 선발할 수 있을 것으로 사료된다. 

J037 수나방 total RNA를 사용하여 cDNA 유전자은행

을 제작하였다. 제작된 cDNA 유전자은행으로부터 in vivo

excision을 통해 pBluescript SK+ 플라스미드 벡터에 클로

닝 된 105개 클론을 무작위 추출하여 pfu, insert ratio 및

insert size를 조사하였다. 제작된 cDNA 유전자은행 역가

(titer)는 1.5 × 106pfu/㎖ 였다. 또한 평균 insert size 측정

은 T3 promoter primer와 T7 promoter primer를 이용한

PCR 증폭 후 조사하였는데, insert size는 약 1,300 bp 이

상이었으며, 그 중 2,000 bp 이상인 클론도 다수 포함되어

있었다(Table 1). 일반적으로 유전자은행의 효율성은 제작

된 cDNA 유전자은행의 plaque forming unit(pfu), 단편의

삽입률(insert ratio) 및 삽입 단편의 크기 등으로 판단할

수 있는데(Sung et al. 1998), 본 연구에서 제작된 J037 수나

방 cDNA 유전자은행은 유전자 선발과 분석에 적합한 것으

로 판단되었다.

2. 차별화선별법에 의한 수명관련 클론 선발

제작된 J037 수나방 cDNA 유전자은행으로부터 2,688

개 클론을 무작위 선발하여 ampicillin이 첨가된 LB 액상배

지에서 배양한 후 플라스미드 DNA를 순수 분리하였다. 분

리된 플라스미드 DNA를 100oC에서 5분간 변성한 후 500 ng

의 DNA를 두 장의 나일론 막에 각각 점적하였다. DNA

가 점적된 나일론 막은 우화 직후의 장·단명 수나방

mRNA로부터 합성된 1st-strand cDNA를 탐침으로 하여

DNA-DNA hybridization에 의한 차별화선별을 수행하였다.

차별화선별 결과, 선발된 차별화발현 클론 수는 전체 조

Table 1. Summary of cDNA library generated from the emerged

adult male of J037 longevity inbred strain

Characterization cDNA library (J037 adult male)

No. of tested clones 105

Titer (pfu/㎖) > 1.5 × 106 

Average insert size (bp) 1,300
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사한 클론수의 7.2%인 193개로 조사되었다(Fig. 1). 

3. 선발 차별화발현 클론 EST 작성

차별화선별법에 의해 선발된 193개 클론에 대해 부분

염기서열 분석을 통한 EST를 작성하였다. 총 193개 EST

를 대상으로 50 bp에서 95% 이상의 상동성이 인정되는

값으로 모두 154개의 독립유전자(unigene)로 assembly할

수 있었는데, 이는 전체 분석한 클론 수의 5.7%를 차지

하였다. 154개 독립유전자는 장명 J037 품종 탐침에서 과

발현된 124개(80.5%)와 단명 Daizo 품종 탐침에서 과발

현된 30개(19.5%)의 독립유전자로 구성되었다(Table 2).

선발된 154개 독립유전자는 2회 이상 출현 빈도를 보인

유전자가 21개(13.6%)였으며, 나머지 133개 독립유전자

(86.4%)는 한 번 출현하는 유전자였다(Fig. 2). 

한편, 3회 이상의 출현빈도를 갖는 독립유전자 중

cytochrome C oxidase subunit 1(gil5852928l)이 가장 높은

9회 출현빈도를 나타내어 전체 독립유전자의 5.8%를 차

지하였다(Table 3). BLAST score와 E-value는 유전자 간

상동성의 중요한 판단 기준으로서, 미지의 유전자 기능을

유추하는데 필수적인 판단기준이다(Newman et al. 1994).

본 연구를 통해 선발된 수나방 수명관련 독립유전자의 상

동성 분석 결과, 대부분 독립유전자가 기존 보고된 유전

자의 정보와는 대체로 낮은 수준의 상동성이 인정되거나

상동성이 없는 것으로 확인되었다(Table 3). 차후, 상동성

분석에 의한 미지의 수명 관련 유전자의 기능분석 및 분자

생리학적 연구를 통하여 누에 수명현상과의 연관성 구명이

필요할 것으로 사료된다.

4. 수명관련 선발유전자의 기능별 분류

선발된 154개 수나방 수명관련 독립유전자의 기능별 분

Fig. 2. Histogram showing the number of presumed lifespan-

related genes at each level of their redundancy. In total 193

identified clones, 21 appeared at least two times, whereas 133

clones appeared just once.

Table 2. Characterization of 154 non-redundant differential

expressed genes probably associated with lifespan of silkmoth 

No. of total 

tested clones 

No. of 

differential 

expressed genes

Characterization

Up-regulated in 

J037

Up-regulated in

 sdi

2,688 154 (5.7%)a 124 (80.5%)b 30 (19.5%)b

aPercentage in the total clones tested in this experiment.
bPercentages in the number of differential expressed clones.

Table 3. Characterization of the most highly-occurred (> 3 times) clones

ID Occur. Putative identification
Accession No.

(GenBank)
Score

a
E-value

b

1-46 9

gil5852928l 

cytochrome 

C oxidase sub.1like

EF514896.1 199 5.0E-50

1-50 5 unknown EF434397.1 - -

1-15 5 unknown EF440436.1 - -

2-52 4
gil22474516l Titin-like 

protein
EF440441.1 237 6.0E-62

1-49 3 unknown EF434396.1 - -

aBLASTx stringency score.
bBLASTx expected value obtained from homology analysis

between the ESTs and nr/aa database.

Fig. 3. Functional categorization of 154 presumed lifespan-

related genes based on the ontology(AmiGo). Functional

classification of 154 non-redundant unigenes according to their

biological process. 

Fig. 1. Differential display dot hybridization analysis. To find a

lifespan related gene, differential dot blotting hybridization was

performed with the two radio-labeled 1st-strand cDNA generated

from adult males(J037 and sdi). Differential expressed clones

were indicated by thick arrows(up-regulated in J037) and thin

arrows(up-regulated in sdi), respectively.
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석·분류는 AmiGo database (http://www.godatabase.org)를

활용하여 13개 세포내 기능별 카테고리로 분류하였다. 본

연구에서 선발된 독립유전자의 기능 분류 결과, 전체의

24%로 가장 많은 독립유전자인 unclassified protein 기능

군은 아직까지 기능이 밝혀지지 않았거나 미분류로 남아

있다고 확인된다. 다음으로는 control of cellular organization

과 metabolism 기능군에 각각 21%, 10%가 포함되어 있

었으며, protein synthesis 그룹과 cellular communication 기

능군은 각각 2%로서 가장 낮았다(Fig. 3).

5. 주요 선발유전자 구조분석

본 연구에서 선발된 수명관련 클론 중, 출현빈도가 높

으나 아직까지 기능이 알려지지 않은 것으로 조사된 ‘1-50’

클론의 전체 cDNA 염기서열 및 아미노산 정보를 분석하

였다. 1-50 클론의 정확한 구조분석을 위해 northern

hybridization 분석으로 전사체 크기를 측정하였다. 전사체

크기측정을 위해 사용된 탐침은 [á-32P〕 dATP로 표지한

1-50 cDNA(1.4 kb)를 사용하였다. northern hybridization 결

과, 누에 수명관련 유전자 1-50의 전사체(mRNA)는 장단

명에서 동일한 크기로 발현됨이 확인되었으며, 그 크기는

약 1.5 kb 인 것으로 추정되었다(Fig. 4). 따라서 본 연구에

서 선발된 1-50 클론은 완전장 유전자로서 해당 유전자의

모든 정보를 담고 있다고 판단할 수 있었다. 1-50 클론의 전

체 염기서열 분석결과, 전체 1,523 bp의 염기로 구성되어 있

었고, 723 bp로 구성된 Open Reading Frame(ORF)로서 240개

의 아미노산을 coding하고 있었다(Fig. 5). 본 연구에서 분석

된 ‘1-50’ 유전자 염기서열정보는 국제유전자은행 EST online

database(GenBank accession No. EF434397)에 등록하였다.

곤충의 수명이나 노화에 관여하는 요인들로서 곤충의

유전적 요인, 곤충에 공급되는 먹이, 사육밀도·온도 및

산소량 등이 보고된 바 있다(Murphy et al. 1983, Giesel

et al. 1982, Strehler 1980). 교미행동과 곤충의 수명에 관

한 연구에서는 교미하지 않은 암컷과 수컷은 교미한 초

파리에 비해 생존시수가 길었다는 보고하고 있다(Patridge

et al. 1986, Patridge and Andrews 1985). 그러나 누에의

수명과 노화에 관한 연구로서는, 누에나방의 수명에 관해

서는 품종 간 생존시수의 차이 등 생태학적 연구가 주로

이루어졌으며, 최근에 이르러서야 누에 체액단백질에 관한

연구, free radical 그리고 telomere와 telomerese에 관한 연

구 결과가 보고된 바 있다(Kang et al. 1999, Tomohiro et al.

2001, Yan and Sohal 1998). 또한, 누에에서는 성충의 생존시

수(2 ~ 3일)를 조절할 수 있는 sdi(short duration of imaginal

lifetime) 유전자가 상염색체에서 확인되었다(Murakami 1989).

유전공학 및 분자육종학의 비약적인 성장으로 다양한

생물종에서 수명 현상을 해석하려는 분자 수준의 연구가

활발히 진행되고 있다(Bodnar et al. 1998, Coleen et al.

2003, Lin et al. 1998, Tomohiro et al. 2001, Yan and

Sohal 1998). 하지만 이러한 일련의 연구에도 불구하고 생

명현상에 대한 포괄적인 정보 분석이 이루어지지 못하고

있다. 특히, 실험의 효율성과 편의성으로 인해 효모, 세균,

선충 및 초파리 등을 수명현상 해석을 위한 모델 생물체

로 사용하고 있는데, 이는 분류학적 근연관계에 있어서

누에에 비하여 인간과의 유전적 거리가 더욱 멀다고 할

Fig. 4. Northern hybridization analysis of the presumed lifespan-

related gene(1-50, EF434397) of silkmoth. Total RNAs were

isolated at J037 and sdi(Daizo) adult male, respectively.

cDNA(ID, 1-50) was used as probe. 

Fig. 5. The nucleotide and deduced amino acid sequences of the

presumed lifespan-related gene(1-50, EF434397). The predicted

amino acid sequence is shown upside the nucleotide sequence

within the open reading frame. The translation start codon and

stop codon, polyadenylation signal and poly-A tail are indicated

by underlines, respectively. 
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수 있다. 따라서 누에의 수명과 관련한 분자생물학적 요

인의 발굴은 인간의 생명현상 연구를 위한 효과적인 모

델을 제시할 수 있을 것으로 사료된다. 본 연구를 통해

작성된 누에나방 수명 관련 선발유전자 정보는 향후 곤

충을 포함한 생물체의 수명과 노화 현상 연구를 위한 유

용한 정보가 될 것으로 기대한다.

적 요

일반적으로 누에나방의 평균 생존시수는 암컷과 수컷이

각각 8일과 5일로 알려져 있다. 그러나 J037 품종의 성충

수명은 상당히 길며, 반대로 Daizo(sdi) 품종은 상당히 짧

은 성충 수명 특성을 갖고 있다. 이러한 누에 품종 간 성

충 수명의 차이는 유전적 차이에 따른 현상으로 추정되

어 왔다. 본 연구에서는 장단명누에 품종의 발현유전자를

분석함으로써 누에 수명 관련 유전자를 탐색하여 그 특

성을 분석하고자 하였다. 우선, 장명 수나방 mRNA를 사

용하여 cDNA 유전자은행을 제작하고, 제작된 유전자은

행으로부터 2,688개 클론을 무작위 선발한 후 장단명 수나

방 cDNA를 각각의 탐침으로 차별화선별을 수행하였다. 본

연구에서 차별화 발현하는 193개의 클론을 선발하여 EST

상동성 분석을 통해 최종적으로 154개의 J037 수나방 수

명 관련 독립유전자를 선발할 수 있었는데, 장명 탐침에

서 과발현하는 124개와 단명 탐침에서 과발현하는 30개

로 구성된다. 154개 독립유전자 중 가장 많은 발현빈도수

를 보인 유전자는 cytochrome oxidase subunit-1으로서 모

두 9회로 확인되었고, 현재까지 기능에 관해 알려진 바

없는 1-50번 독립유전자가 5회로 두 번째로 높은 발현빈

도를 보였다. 154개 선발 독립유전자를 기능별로 분류한

결과, unclassified protein군에 가장 많은 24%의 독립유전

자가 포함되어 있었다. 본 연구에서 두 번째로 발현빈도

가 높은 클론(ID;1-50)의 염기서열 및 아미노산 서열을 분

석하였는데, 1-50번 유전자는 전체 1,523 bp 염기로 구성

되어 있으며, 723개 염기쌍이 240개의 아미노산을 coding

하고 있었다. 본 연구에서 선발된 주요 수명 관련 유전자

는 국제유전자은행 EST database에 등록하였다. 
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