
NGS (Next Generation Sequencing)와 컴퓨터 
프로그램의 융합적 연구를 통한 비수리(Lespedeza 

cuneata. G. don)의 생리적 변화에 따른 유용 유전자 
분리
안철현

국립한국농수산대학

Isolation of Gene according to the Physiological Changes of 
Lespedeza cuneata. G don by the Convergence Study using a 

Computer Program and NGS (Next Generation Sequencing)
Chul-Hyun Ahn

Korea National College of Agriculture and Fisheries

요 약 본 연구는 콩과 식물인 비수리의 유용유전자를 NGS (Next Generation Sequencing)와 분자생물학의
융합적인 연구를 통해 분리하고 가능성을 알아보고자 시행하였다. 비수리는 자원식물이지만 많은 유용물질을 가지
고 있다. 특히 항당뇨 기능을 하는 D-pinitol을 많이 함유하고 있는데 아직까지 비수리에서 D-piniol의 생합성에
관련된유전자가분리되지않았다. 비수리에 비생물학적스트레스(가뭄)를 처리하고 처리하지않은 대조군과같이
total RNA를 추출한 후에 library를 만들어 NGS를 실시하였다. 이를 통해 D-pinitol 생합성에 관련된 유전자들을
분리하여 in silico 상에서 염기서열을 확인하였다. 이를 뒷받침하기 위해 Blast 프로그램을 사용하여 D-pinitol 생
함성에 관여하는 ononitol epimerase를 확인하였고 in vitro 상에서도 RT-PCR을 통해 유전자 발현이 증가됨을
확인함으로써 융합적 연구를 통해 유전자를 찾고 분리하여 발현양상을 확인하였다.

• 주제어 : Next Generation Sequencing, D-pinitol, Epimerase, 항당뇨, 비생물학적 스트레스, 기능성 물질

Abstract This study was carried out to investigate the possibility of isolating the useful gene of
soybean plant, anthocyanin, through NGS (Next Generation Sequencing) and molecular biology
experiments. Lespedeza cuneata. G. don is a resource plant but has many useful materials. Especially,
D-pinitol, which has anti-diabetic function, is contained in a large amount. However, the gene related to
the biosynthesis of D-piniol has not been isolated in the non-spermatid. Lespedeza cuneata. G. don was
treated with abiotic stress (drought), total RNA was extracted, and a library was constructed to perform
NGS. In this way, the genes involved in D-pinitol biosynthesis were isolated and sequenced in silico. In
order to support this, ononitol epimerase involved in D-pinitol amplification was identified using the Blast
program and RT-PCR confirmed the increased gene expression in vitro, and the gene was isolated and
identified by convergence study.

• Key Words : Next Generation Sequencing, D-pinitol, Epimerase, Abiotic stress, Anti-diabetic, Functional
material
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1. 서론
최근현대인의 5대사망원인중하나인당뇨병은음식

물 과다섭취로 인한 비만과 운동부족으로 인해 많은 나

라에서지속적으로증가하고있는추세이다. 우리나라의

경우 당뇨 발생률이 2003년도에는 인구의 약 5.9%에 불

과했지만 2030년에는 10.85%로급격히증가될것으로예

상되어진다[1,2]. 이에당뇨병을치료하기위한많은치료

법과약재가연구및개발이루어지고있다. 연구결과중

식물체에 함유된 다당류의 활성에 관해서는 혈당강하

[3,4], 항암[5], 면역증강[6]등이 보고되어 항암치료의 면

역요법제로서 임상에 응용되고 있다.

당뇨병은인슐린분비량이부족과결핍되어나타나는

제 1형 당뇨병과 인슐린은인식하지못해나타나는제 2

형 당뇨병으로구분할수있다. 이중제 2형당뇨병은고

혈압, 고지혈증, 백내장등여러합병증으로유발할수있

다[2].. 또한 면역체계에도 영향을 주게 되어 세포매개성

면역에더큰영향을미치는것으로알려져있다[7]. 당뇨

병을완치할수있는치료약과치료법은아직개발중이

므로주로환자들에게는정상적인수준의혈장을유지하

는것이현재로써는좋은치료법으로알려져있다[8]. 이

를 위해 당뇨병을 개선하기 위해선 주로 식이요법과 운

동요법을 기본으로 하면서[9], 추가적으로 경구 혈당 강

하제나인슐린을사용되고있다[10]. 하지만이러한약은

주로저혈당, 체증증가, 구토 및소화불량등의부작용의

가능성이보고되었다[11,12]. 따라서 최근 천연물의약품

및 기능성 식품에 관한 시장이 확대됨에 따라 천연소재

에대한연구가활발히진행되고있다[13]. 식물 내의 기

능성 물질에 대한 선행 연구가 이루어지고 있고, 민간요

법에서사용되고있거나한방에서효능이검증되어사용

되고 있는 소재나 직접 섭취가 가능하고 부작용이 없거

나적은식물유래천연물을대상으로연구가이루어지고

있다[14,15].

비수리는 콩과(Leguminosae) 싸리속(Lespedeza)에

속하는식물로서야생에서는주로산기슭이나강가천을

따라서척박한토양에서자란다. 농업분야에서는기능성

식물보다는 자원식물의 기능으로 지력이 떨어진 토양의

지피물조성에사용되거나절개지의녹화용식물로사용

되고있지만[16,17] 예로부터민간요법으로는기침, 천식,

조루 등의 치료제로 사용되어 왔다. 비수리는 일반적인

자원식물이면서도 다양한 기능을 하는 나타내는 기능성

물질을포함하고있는식물이다. 선행연구에서자생식물

26종 가운데 비수리가 폴리페놀 함량이 제일 높게 나타

났으며, 플라보노이드도가장높게나타났다[18]. 또한밝

혀진 물질로는 kaempferol, quercetin, D-pinitol 등 많은

물질이 분리되었고[18], 항당뇨 및 항산화 활성이 높은

것으로보고되어[19] 생리활성물질에대한개발가능성이

확인되었다[20].

이중 D-pinitol은 식물체에서의역할이최근에밝혀지

고있다. D-pinitol은 식물체가가뭄과온도등비생물학

적 스트레스(abiotic)를 받는 경우 식물체내의 수분유지

를 스트레스에 저항할 수 있는 삼투(osmotic) 물질로써

체내에 축적되어지는 것으로 밝혀진 바 있다. 콩과에서

는이러한경로만밝혀졌지만생합성에관여하는효소가

O-methyltransferase만 분리되고 ononitol epimerase 유

전자는 분리된 바가 없다. 선행실험에서 비수리에서

myo-inositol과 pinitol이 분석되어 ononitol epimerase의

해 D-pinitol로 전환되는 것으로생각할 수있다. 이러한

다양한 기능과 흔히 볼 수 있는 천연자원임에도 불구하

고비수리에대한연구는아직까지생리활성물질의생산

에관여하는유전자에대한구체적인연구가미비하다고

할 수 있다. 따라서 본 연구에서는 비수리 내에 다량 존

재하는 기능성 물질인 D-pinitol 소재 개발을 위한 목적

과대사과정에서관여하는 ononitol epimerase 유전자를

NGS와유전자데이터베이스를이용한융합한연구를통

해 분리하여 고기능성 물질의 생산 가능성에 대한 기초

자료를 얻고자 한다.

2. 재료 및 방법
2.1 실험재료
비수리종자를표면살균한후, 여과지상에서발아시

켜 2주간 키웠다. 건조(가뭄) 스트레스를 처리하기 위해

뿌리 부분의 물기를 여과지를 이용하여 충분히 제거한

후 0시간, 2시간, 3.5시간 동안 공기 중에 노출시켜 스트

레스 처리를 수행하였다.

2.2 실헙방법
2.2.1 비수리 RNA 분리
건조 스트레스 비처리 및 처리 유식물로부터 전체

RNA의 분리는 Quick-RNATM MiniPrep kit (Zymo

Research, Irvine, CA, USA)를 사용하여 분리하였다.
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RQ1 RNase-free DNase (Promega, Madison, WI, USA)

를 처리하여 Genomic DNA를 제거한후, RNA Clean &

ConcentratorTM-25 (Zymo Research, Irvine, USA)를

이용하여 정제하였다. 정제한 RNA는 DeNovix DS-11

분광광도계(DeNovix, Wilmington, USA)로 정량한 후,

1% agarose gel을 이용하여 전기영동을 실시하였다.

RNA-seq을 위한 RNA QC는 Agilent 2100 Bioanalyzer

(Agilent Technologies, USA)를 이용하였다.

2.2.2 mRNA를 이용한 Library 제작
가뭄스트레스가처리된비수리에서분리한총 RNA

2 ug에올리고 dT를이용하여mRNA를분리후 TruSeq

RNA Sample Prep 킷(Illumina, USA)을 이용하여 cDNA

library를 제작하였다. 만들어진 Library는 KAPA library

quantification 킷을이용하여정량후그룹화하고 Hiseq

2500을 이용하여 paired-end (2x101bp)로 염기서열을진

행하였다.

2.2.3 NGS(Next-Generation Sequencing)를 
이용한 RNAseq data 분석

2.2.3.1 서열 조립 및 유전자 획득

외부 스트레스에 의해 발현된 전사체(transcript)들의

서열을 얻기 위한 조립과정에 앞서 서열 필터링 작업을

진행하였다. 필터링작업은 추출이후 시간이 경과 될 경

우 양끝 말단 염기서열의 신뢰도가 급격히 떨어지는

mRNA 특성때문에조립하는염기서열의신뢰도를높이

기위해진행되었다[21]. 염기서열들의중첩을통해전사

체들의 서열 데이터를 전체 하나로 합친 뒤 Trinity[22,

23] 프로그램을이용하여염기서열들의조립을진행하였다.

2.2.3.2 전사체 염기서열 집단화(Clustering)

Trinity 프로그램을사용하여조립한염기서열들은유

전자가 아닌 유전자와 유사한 형태를 가지는 전사체를

기준으로 조립되고, 여러 부분에 나누어져 있어 같은 염

기서열이중복적으로존재하여서열조립과정에서생기

는 Chimera 전사체가 포함되어 있다고 알려져 있다[24].

따라서 문제점의 해결을 위해서 Trinity 프로그램을 이

용하여조립한전사체의염기서열에대해집단화방법을

이용하여중복서열을제거하고 Chimera 염기서열도 제

거하였다. 조립된 전사체의 집단화는 TGICL 프로그램

[25]이 이용 하였다. TGICL 프로그램은 기준서열을 1:1

로 염기서열의비교를통하여염기서열간의유사도를확

인하고, 확인된 유사성에 기준으로 서열들을 집단화를

한다. 이후 CAP3[26]를 이용하여 각각 집단들에 포함된

서열을다시재조립하여집단의대표적인염기서열을만

들어내었다. 이때집단화를하기위한염기서열간유사

도의 기준은 0.94로 설정하였다.

2.2.3.3 전사체의 기능 예측

UNIGENE의 기능을 알기 위한 과정의 바로 전 과정

으로 단백질이 발현되는 부분(coding sequence)을 확인

함으로써 다른 단백질과 비교하여 예측하였다. 이 과정

은 TransDecoder 프로그램[23]을 이용하였다.

TransDecoder 프로그램은 Trinity 결과에서 CDS

(coding sequence)를 찾기위해서 같이사용되어지는프

로그램으로결과에서나타난전사체염기서열중단백질

일가능성있는 CDS를 예측하였다. 미리 예측된 CDS에

대해서 GeneID[26] 프로그램으로 log-likelihood 값이 0

보다높은것을선택하여가능성을높이고, 가장높은점

수의 단백질을 선택했다. 이때 중복되지 않는 ORF

(Open readling frame)가 존재하는데 여러 개의 ORF가

존재하면 모든 CDS를 전부 선택하였다.

[Fig. 1] Schematic diagram of RNAseq using NGS (Next 
Generation Sequencing)

2.2.3.4 유전자 기능 분석

UNIGENE과 예측된 CDS의 기능을 알아보기 위해

DNA 염기서열의 상동성을 활용한 검색과 단백질 아미

노산 서열을 이용한 검색방법을 사용하였다. DNA 염기

서열검색은 NCBI의 Blast tool이 사용하고, 단백질아미

노산서열검색은 Inter Pro Scan tool이사용하였다(Fig. 1).

DNA 염기서열을 기준으로 한 검색 위해서 NCBI

Blast 2.2.28+와 NCBI Non-redundant(nr) database

(2013-07-17)가 사용되었다. Blast tool 중 BlastX를이용
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하여 UNIGENE 염기서열에서 나타나는 모든 단백질아

미노산 서열을 Non-redundant database에 삽입하여 유

사단백질을 도출함으로써 단백질의 기능을 예측하였다.

결과 검색 과정에서 유의성을 나타내는 값으로 E-value

< 1e-5로 설정하였다.

2.2.4 비수리 putative OEP(ononitol epimerase) 
cDNA의 cloning

Blast search로 찾아낸 putative OEP 유전자를

cloning 하기 위하여 XhoⅠ과 SacⅠ의 제한효소 서열을

포함하는 primer를 제작하였다. PCR을 수행하기 위해

비수리에서 추출한 Total RNA에서 cDNA를 합성하여

cDNA를만들었다. E-tube에 cDNA, primer, ExTaq중합

효소, dNTP, 10x Reaction Buffer를첨가하였다. 이후 다

음과 같은 PCR 조건으로[(94℃ 10분), (94℃ 1분→ 55℃

1분→ 72℃ 1분) 35 cycles, (72℃ 10분)] PCR을 수행하

였다.

2.2.5 PCR을 이용한 비수리 ononitol epimerase 
유전자 발현 확인

OEP 유전자가 건조 스트레스에서 유도된다는 사실

을확인하기위해 정상조건에서 2주간 키운비수리유

식물에 건조 스트레스를 처리하여 각각 시간대별로

RNA를 분리하였다. 추출한 total RNA는 cDNA를 합성

하기위해총 volume을 20 ㎕로하여 RNA 2 ㎍, 올리고

DT 1 ㎕ (10 pmol), dNTP, 10 X reaction buffer, 역전사

효소(reverse transcriptase)를혼합하고 25℃에서 5분반

응후에 55℃ 1시간, 72℃ 10분간반응시켜 cDNA를합성

하였다. 합성된 cDNA를 template로 하여 PCR [cDNA

(5 ㎕), 유전자 특이적 primer (10 pmol), Ex중합효소,

dNTP, 10X reaction buffer]을 수행하였다. PCR 수행조

건은 처음 5분간은 94℃에서 pre-heating으로 1cycle 진

행후 94℃ 30초, 65℃ 30초, 72℃ 1 분 30초로 35 cycle을

진행하고 마지막은 72℃에서 10 분간 1 cycle 진행하였

다. 결과는 전기영동을 실시하여 band를 확인하였다.

3. 결과 및 고찰 
3.1 비수리에 건조 스트레스를 처리한 후 RNA 

추출 
3.1.1 비수리에 건조 스트레스를 처리한 후 D-pinitol 

함량 측정

비수리가 건조 스트레스를 받을 때 D-pinitol이 증가

하는 것을 확인하기 위하여 2주간 키운 비수리에 건조

스트레스를 시간대 별로 처리한 후 D-pinitol 함량을 측

정하였다. 스트레스 처리 후 시간이 지남에 따라

D-pinitol이 증가하는데 1시간이 이후에는 더 많은 양이

증가되는 것을 확인할 수 있었다. 따라서 비수리가 비생

물학적 스트레스 즉 가뭄 스트레스를 상황일 때 식물체

를보호하는방어기작이작용한다고볼수있다. 방어물

질 중 삼투보호 물질인 D-pinitol 생성이 증가하는 것이

고이에관련된대사과정에관여하는효소들이작용하여

D-pinitol 체내 함량 변화가 일어난다고 볼 수 있다.

RNA를 추출하기 좋은 조건은 D-pinitol 함량이 가장

높이 나타난 스트레스 처리 후 2시간 경과되었을 때

RNA을 추출하여 RNAseq을 과정을진행하였다(Fig. 2).

[Fig. 2] The amount of D-pinitol after air dry stress 
treatment.

3.1.2 RNA 추출 및 RNAseq data 분석
건조 스트레스를 처리한 것과 처리하지 않은 비수리

유식물로부터 Total RNA 분리 후 1% agarose gel로 확

인하였고 이후 RNA-seq을 위한 RNA QC는 Agilent

2100 Bioanalyzer (Agilent Technologies, Santa Clara,

CA, USA)를 이용하여 수행하였다(Data not Shown).

RNAseq 결과총 40,445개의 ORF (Open Reading frame)

가 확보되었다(Fig. 3).

[Fig. 3] Lists of ORF from RNAseq. data analysis.
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40,445개의 ORF 중에서 D-pinitol 생합성에 관련된

ononitol epimerase를 찾기 위해 다른 개체에서 이미 알

려진 epimerase 염기서열을사용하였는데이들유전자의

특징은 NAD+ binding site를 가지고 있다. 이들

epimerase를 기준으로 NCBI BLASTX프로그램을수행

하여검색한결과총 25 개의 putative epimerase가 확인

되었다(Fig. 4).

25개 putative epimerase 중에서 logFC≧0 값이 1.7로

가장높은 ORF를 확보하고 DNA 클럽프로그램을통해

전체 유전자인지 부분적 유전자 인지 확인하였다. 확인

결과 start codon과 stop codon 양쪽모두가지고있는유

전자로확인이되었다. 이는비수리에서 pinitol 생합성과

관련된유전자인 epimerase 일가능성이높을것으로판

단되어 졌다. logFC 1.7보다 낮은 값을 4개의 ORF를 확

인한 결과 모두 start codon과 stop codon 양쪽 codon을

동시에가지고있는 ORF는없었다. 따라서가장높은값

의 LCUN_198323_m33288이 D-pinitol 생합성에 관여하

는 ononitol epimerase일 가능성이 높다고 판단된다.

[Fig. 4] Lists of putative epimerase which have NAD+ 
binding site.

3.1.3 비수리 putative ononitol epimerase  cloning 
In silico 상에서 찾아낸 putative ononitol epimerase

전체서열에 XhoⅠ과 SacⅠ의 제한효소 site 들어간

primer를 제작하고 PCR을 수행하고 T-vector에 cloning

하여얻어진염기서열을얻었다(Fig. 5) 염기서열의길이

는 1176 bp이고 392 amin acid로 구성되어있는것을확

인하였다. In silico 상에서얻은 sequence와비교한결과

in vitro 실험을 통해서 얻어진 sequence는 동일한 결과

를 나타내었다.

ATGGCATCGCGCGTCAGCATTGGCAACCTCACTTCATCCGCACCGTATATTAATTCCCCTC

ATTTTCGGTCTCCACCTAAGATTTCTAATCCCTCTTCTTTGCAAAACCCTGCACATCAAAA

TATCATGCGCGAGAAAACGGTGTTGGTTACCGGCGGAGCCGGTTACATCGGTAGCCACACC

GTTCTTCAGCTCTTGCTTGGTGGTTTCAGAACCGTCGTCGTCGATAACCTCGACAATTCCT

CCGAGGTTGCTTTACATAGAGTCAAGGAACTCGCTGCTGAATTTGGGAATAACCTCTCTT

TTCACAAGGTGGACCTACGGGACAGAGCTGCACTAGAGCAAATTTTTGTGTCCACACAAT

TTGATGCTGTCATACATTTTGCTGGACTGAAAGCAGTGGGAGAAAGTGTGCAAAAACCTT

TACTATACTACAACAACAACTTGACTGGGACAATCACTCTATTGGAAGTCATGGCTGCCC
ATGGATGCAAGAAGCTTGTATTCTCATCCTCTGCAACTGTATATGGTTGGCCAAAGGAGG

TTCCATGTACAGAAGAGTTCCCTCTGTCAGCAGCGAACCCATATGGACGAACCAAGCTTAT

CATTGAAGATATTTGCCGTGATGTCCACCGTGCAGAACCAGATTGGAAAATAATATTGTT

AAGGTACTTCAACCCAGTTGGTGCCCACCCTAGTGGTTATATTGGGGAGGATCCTCGCGGA

ATTCCAAACAATCTCATGCCATTTGTTCAGCAAGTGGCAGTTGGCAGACGGCCTGCACTGA

CAGTTTTTGGAAATGATTATAATACAAGTGATGGCACTGGGGTTCGGGATTACATTCATG

TTGTTGATTTAGCAGATGGGCACATTGCTGCATTGCTTAAACTAGATGAACCTAATATAG

GTTGTGAGGTTTATAACCTGGGAACAGGAAAAGGAACATCAGTTTTGGAGATGGTTAGA

GCTTTTGAAAAGGCATCCGGAAAGAAAATTCCACTTGTGATGGCTGGCCGTAGACCCGGT
GATGCTGAAATAGTTTATGCATCAACAAAGAAAGCGGAAAGAGAGCTTAAATGGAAGGC

AAAATATGGCATTGATGAGATGTGCCGCGATCAATGGAATTGGGCTAGCAAAAACCCTTA

TGGCTATGGAGATCAGGACTCCACAGATTAA

[Fig. 5] Nucleotide sequence of putative ononitol epiemrase 

비수리에서 분리한 putative ononitol epimerase가 기

능을하기위한 epimerase의 domain을 가지고있는지다

른개체에서존재하는 epimerase의 아미노산서열을비교

해 보았다. 이미 알려진 epimerase인 UDP-glucose

epimerase 와 UDP-galactose epimerase는 3차상의형태

가 homodimer 형태이며 각 subunit의 N-terminal에는

NAD+ binding domain을 가지고 있고 C-terminal에는

기질을결합하는기질 binding domain을 가지고있다. 실

험에서 얻어진 putative ononitol epimerase도

N-terminal에 NAD+ 결합 motif를 가지고 있다고 확인

할 수가 있었다. 또한 애기장대, 벼의 UDP-glucose-

4-epimerase의 아미노산 서열과도 높은 상동성을 나타

내었다. 이것은 NAD+ binding domain과 기질 binding

domain을 가지고 있어 D-pinitol 생합성에 관련한

ononitol epimerase의 기능이있을 것으로 유추할수있

다(Fig. 6).

[Fig. 6] Analysis the conserved domains of putative 
ononitol epimerase.
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3.1.4 RT-PCR을 이용한 ononitol epimerase 
유전자 발현양상 분석

OEP 유전자가 가뭄(drought) 스트레스에 의해 유도

된다는것을확인하기위해 2 주간키운비수리유식물에

건조 스트레스를 시간대별로 처리하였다.

스트레스를처리한유식물에서mRNA를추출하고유

전자특이적 primer를 이용하여 RT-PCR을 수행하였다.

비수리에 건조 스트레스를 처리 후에 시간이 지나면서

OEP 유전자의 발현양이 증가됨을 확인할 수 있는데

(Fig. 7) 이것은 OEP 유전자가 D-piniol의 생합성 과정

에관여한다는결과라고볼 수있다. Fig. 2를 보면 스트

레스처리시시간이경과될수록 D-pinitol이점차증가됨

을볼수있는데 OEP 유전자의발현양상과동일하게일

어나고 있다(Fig. 7).

[Fig. 7] Expression pattern of the OEP transcripts upon 
drought stress. 

        Expression of the OEP transcripts after 0, 0.5, 
1, 1.5, 2, 2.5, 3 hr air dry stress treatment. 

이것은 비수리 내에 다량 존재하는 유용물질인

D-pinitol과 관련이 있는데 fig. 2를 보면 스트레스 처리

시점에서 1시간 이후부터 D-pinitol이 증가함으로 보이

고 있다. 이사 결과는 NGS와 IT를 이용한 유전자 분석

그리고 분자생물학적 실험을 융합적으로 연구하여 유전

자를 성공적으로 찾아서 분리하였음을 나타내었다.

4. 적 요 
자원식물인 비수리는 많은 유용한 물질을 함유하고

있지만아직까지많은연구가이루어지지않고있다. 비

수리내 함유한 유용 물질 중 항당뇨 기능이 있는

D-pinitol 이 있다. 주로콩과메밀에함유되고있는데비

수리분석결과[27] 다량의 D-pinitol 당 물질을함유하고

있어 D-pinitol 생합성에관여하는유전자를분리하여대

량 생산에 준비과정이 필요하였다. 이를 위해 비수리의

total RNA를 분리하고 NGS (Next Generation

Sequencing)를 통해관련후보유전자(ORF)들을선발하

였고 이 중 발현이 가장 많이 된 ORF를 선별하여

BLAST 분석을 수행한 결과 D-pinitol 생합성에 관련한

2개의유전자중마지막단계의유전자로확인되었다. 유

전자를 실제 확보하기 위해 분자생물학 실험을 통해 분

리하고 염기서열을 확인한 결과 NGS를 통해서 얻은 염

기서열과 동일한 결과를 얻을 수 있었고 이를 기반으로

RT-PCR을 수행하여 발현 양상을 확인하였다. 이를 통

해자원식물로서주로민간요법으로활용중인비수리가

함유하고 있는 D-pinitol 대사과정을 증명함으로써 비수

리를약용식물로사용이가능한이용가치가높은식물로

기준을마련하였으며기능성물질인 D-pinitol의 대량생

산에관련한 ononitol epimerase를 RT-PCR을 통해유전

자발현이증가됨을확인함으로써 IT와 BT의 융합적연

구를 통해 유전자를 분석하고 분리하였다.
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