
한 개체에서 분비된 화합물이 다른 개체의 행동변화를 유도

하였을 때, 이러한 물질을 신호물질(Semiochemical)이라고 한

다. 신호물질을 이용한 곤충의 소통은 크게 종내 또는 종간 소

통으로 나눌 수 있다. 여기에는 종내 특이적인 페로몬, 종간 특

이적인 물질로써 물질을 내는 개체에 유리하게 작용하는 알로

몬, 반대로 물질을 수용하는 개체에 유리하게 작용하는 카이로

몬이 있다. 이들 중 곤충의 페로몬은 기능에 따라 성페로몬, 집

합페로몬, 경고페로몬, 길잡이페로몬 등 다양하다. 곤충의 페로

몬은 특정한 화학물질들을 이용하여 동종의 개체 간에 의사소

통에 관여한다(Bober and Rafaeli, 2010; Cheng et al., 2010). 

곤충은 페로몬을 분비하여 동종 개체의 행동 반응이나 생리적 

변화를 야기하며, 이러한 변화는 곤충의 생존, 번식, 이동 등의 

다양한 생활사에 영향을 미친다(Stökl and Steiger, 2017). 곤충

의 페로몬 중의 하나인 성페로몬(sex pheromone)은 동종의 개

체 사이에 교미 행동을 유도 및 조절하는 신호물질로, 나방에서

는 주로 암컷이 분비하는 것으로 알려져 있다. 암컷 나방에 의

해 분비된 성페로몬은 동종 수컷의 촉각에 의해 감지됨으로써 

수컷을 유인하여 교미 행동을 유도한다(Jurenka, 2004; Fujii et 

al., 2015; He et al., 2017). 나방에서 성페로몬은 암컷의 8~9번

째 복부 마디(abdominal segment)에 위치한 페로몬샘(phero-

mone gland)에서 합성되어 분비된다. 성페로몬은 주로 우화 후 

수일부터 분비되기 시작하며, 하루 중 특정 시간(주로 밤)에 분

비되는 것으로 알려져 있다(Roelofs and Rooney, 2003; Antony 

et al., 2015). 성페로몬 성분은 페로몬샘에서 합성된 여러 가지 

페로몬 성분들이 다양한 비율로 구성되며, 성분의 종류와 비율
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은 종 특이적이다(Lu et al., 2013). 나방의 성페로몬은 누에

(Bombyx mori)에서 bombykol이 처음으로 동정된 이후, 600종 

이상의 나방들에서 성페로몬이 보고되어 있다(Petkevicius et 

al., 2020). 이러한 성페로몬은 종특이적 유인 효과, 다른 종에 

대한 무독성, 환경에 대한 안정성, 다른 방제 수단과 동시 적용 

가능성 등의 다양한 이점을 가짐으로써 화학 살충제를 대신할 

친환경적 해충 방제 물질로 주목받고 있다(Vogel et al., 2010). 

콩명나방의 성페로몬

콩명나방(Maruca vitrata)은 나비목(Lepidoptera) 포충나방

과(Crambidae)에 속하는 해충으로, 콩, 녹두, 동부 등의 콩과 작

물을 가해하는 것으로 보고되어 있다(Sharma, 1998). 콩명나방

의 가해로 발생하는 콩과 작물의 피해는 특히 동부에서 극심하

며, 수확량이 20~80%까지 감소하는 것으로 알려져 있다(Zhou 

et al., 2015). 지금까지 콩명나방의 방제를 위해 주로 화학 살충

제가 이용되고 있으며, 화학 살충제 사용으로 인해 발생하는 환

경적, 경제적 문제점들의 대안으로 콩명나방의 성페로몬이 주

목받고 있다.

콩명나방은 주로 밤(저녁 7시부터 새벽 3시 사이)에 교미 행

동을 하며, 성충의 나이에 따라 교미행동이 지속되는 시간에 차

이가 있는 것으로 보고되어 있다(Lu et al., 2007; Eurekha et al., 

2019). 콩명나방의 교미행동을 위한 성페로몬은 암컷에서 합

성 및 분비되며, 주성분인 (E,E)-10,12-hexadecedienal (E10E12- 

16:Ald)과 보조성분인 (E)-10-hexadecenal (E10-16:Ald) 및 

(E,E)-10,12-hexadecadienol (E10E12-16:OH)으로 구성된다

(Adati and Tatsuki, 1999; Downham et al., 2003). 또한, 아시아

와 아프리카에 각각 분포하는 콩명나방은 서로 동일한 성페로

몬 성분을 합성 및 분비함에도 불구하고, 두 지역 간에 성페로

몬 성분 비율에 차이가 존재하며, 동종임에도 불구하고 서로를 

유인하지 못하는 연구 결과가 보고되어 있다(Schläger et al., 

2015). 이러한 결과는 동종 간의 성페로몬 유인 효과에서 성페

로몬의 구성 성분과 더불어 성분의 비율도 매우 중요하다는 사

실을 보여준다. 최근의 한 연구에 따르면, 콩명나방 방제를 위

해 세 가지 성페로몬 성분(E10E12-16:Ald, E10-16:Ald, E10E

12-16:OH)을 1:1:1의 비율로 혼합하여 만든 페로몬 루어가 교

미행동 교란에 가장 효과가 좋은 것으로 확인되었다(Dhanya-

kumar et al., 2020).

콩명나방의 PBAN과 수용체 

나방의 성페로몬 생합성은 식도아래신경절(suboesophageal 

ganglion)에서 합성된 페로몬생합성촉진신경펩타이드(phero-

mone biosynthesis-activating neuropeptide: PBAN)가 혈림프

로 분비된 후, 페로몬샘 상피 세포막에 존재하는 PBAN 수용체

와 결합함으로써 시작된다(Lee and Boo, 2005). PBAN이 수용

체와 결합하면, 페로몬샘 세포 내에서 2차 전령(Ca2+ 또는 cyclic 

AMP)의 양이 증가하고, 성페로몬 생합성 신호가 유도된다

(Jurenka, 2017; Choi et al., 2003; Hull et al., 2004; Lee et al., 

2011a).

콩명나방 페로몬샘에 대한 전사체 분석을 통해, 성페로몬 생

합성 신호를 유도하는 PBAN과 PBAN 수용체가 동정되었다

(Cha et al., 2017; 2018). 콩명나방 PBAN은 197 개의 아미노산

을 암호화하였다. 구조적으로 콩명나방의 PBAN 유전자는 다

른 나비목 곤충과 동일한 구조를 가졌으며, diapause hormone 

(DH)-like peptide, PBAN, α-neuropeptide(NP), β-NP, γ-NP

의 5가지 펩타이드를 암호화하였다(Cha et al., 2018). 이 펩타

이드들은 공통적으로 C-말단이 아마이드화 되어 있으며, 활성

에 필요한 최소한의 서열인 YFXPRL-NH2를 포함하여 구조적

으로 유사성을 가진다(Jurenka and Rafaeli, 2011; Hariton-Shalev 

et al., 2013; Chang and Ramasamy, 2014).

콩명나방 PBAN의 성페로몬 생합성 신호 유도를 확인하기 

위해, 콩명나방 처녀 암컷에 인위적으로 합성된 PBAN 주입 및 

GC 분석을 통해 페로몬 주성분인 E10E12-16:Ald의 합성량을 

측정하였다. 그 결과 PBAN (1 μM) 주입 2시간 후에 성페로몬 

생합성량이 대조군에 비해 10배 이상 증가했다(Cha et al., 2018). 

또한, 콩명나방 PBAN은 알부터 성충까지의 모든 발육 단계 및 

암컷과 수컷에서 모두 발현되었으며(Cha et al., 2018), 이러한 

발현 패턴은 Helicoverpa zea에서도 확인되었다(Ma et al., 1998; 

Choi et al. 1998).

PBAN 수용체는 7 transmembrane domain (TM)을 포함한 

G 단백질 연결 수용체(G protein-coupled receptor: GPCR)에 

속하며, C-말단의 길이와 구성 요소에 따라 -A, -B, -C의 3가지 

subtypes이 존재한다(Kim et al., 2008; Nusawardani et al., 2013). 

콩명나방 페로몬샘 전사체 분석을 통해 동정된 PBAN 수용체

는 B type으로, 클로닝을 통해 콩명나방에서 PBAN 수용체는 

475 개의 아미노산을 암호화하며, 7 TM을 포함하는 것으로 확

인되었다(Cha et al., 2017; 2018). 콩명나방 PBAN 수용체는 

모든 발육단계에서 발현되었으나, 발현 수준에 차이가 있었으

며, 성충의 경우 암컷에서만 특이적으로 발현되었다(Cha et al., 

2018). 이와 같은 유충에서의 PBAN 수용체 발현은 Spodoptera 

littoralis에서도 확인되며, 표피층 색소화(cuticular pigmen-

tation)에 관여하는 것으로 알려져 있다(Zheng et al., 2007). 콩

명나방에서 동정된 PBAN 수용체와 성페로몬 생합성의 연관
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성은 현재 연구 진행중에 있다. 

콩명나방 성페로몬 생합성 경로

나방에서 PBAN과 PBAN의 상호작용으로 성페로몬 생합성 

신호가 유도되면, 성페로몬 생합성 관련 효소들이 활성화된다. 

활성화되는 효소들은 지방산 생합성 과정에 관여함으로써 다

양한 성페로몬 성분들을 생합성한다(Shalev and Altstein, 2015; 

Lee et al., 2011b). 따라서 성페로몬 생합성 경로를 이해하기 위

해서는 성페로몬 생합성에 관여하는 효소들을 동정하는 것이 

매우 중요하다. 

나방의 성페로몬 생합성은 지방산 생합성 과정의 중간 산물

인 Acetyl-CoA로부터 시작되며, Acetyl-CoA carboxylase (ACC)

가 Acetyl-CoA를 Malonyl-CoA로 전환시킨다. Malonyl-CoA

에 fatty acyl synthase (FAS)가 작용하여, 탄소가 10(C10:0)~ 

18(C18:0)개인 포화지방산을 합성한다(Ding et al., 2014; Chen 

et al.,2017). 합성된 포화지방산은 fatty acyl desaturase (FAD)

에 의한 이중결합 형성으로 인해 불포화 상태가 된다(Roelofs 

et al., 2002). FAD는 이중결합 형성 위치에 따라 Δ4, Δ5, Δ6, Δ

9, Δ10, Δ11, Δ12, Δ14 불포화효소(desaturase)로 분류되며, cis 

또는 trans 타입의 입체 구조 선택성을 가진다(Moto et al., 

2004; Albre et al., 2012). FAD에 의해 불포화 지방산이 형성된 

이후, 특이적 β-산화과정에 의해 탄소 사슬이 짧아지는 경우도 

있다(Lin et al., 2018). 이러한 일련의 과정들로 형성된 불포화

지방산은 성페로몬 생합성의 마지막 과정으로써 여러 효소들

에 의해 탄소 사슬 말단의 carboxyl group이 다른 작용기로 전

환되며, 이 반응에 관여하는 효소로는 카르복실기를 알코올기

로 치환시키는 fatty acyl reductase (FAR), 알코올기를 알데하

이드기로 전환시키는 alcohol dehydrogenase (ADH) 등이 있

다(Ding and Löfstedt, 2015). 

콩명나방의 페로몬샘 전사체 분석을 통해 총 59개 전사체가 

성페로몬 생합성에 관여하는 효소들로 동정되었고, 각각 1개 

ACC, 29개 FAS, 20개 FAD, 4개 FAR, 5개 ADH로 확인되었

다. 특히 FAD의 경우, 대부분 Δ11 불포화효소었으며, Δ9 불포

화효소도 동정되었다(Cha et al., 2017). Δ11 불포화효소는 이

중 불포화효소로써, Δ11 불포화 작용과 다시 추가 불포화반응

으로 10,12–16:acyls과 같은 conjugated dienes으로 전환시킨

다(Yoshiga et al., 2000; Moto et al., 2004; Matousková et al., 

Fig. 1. The proposed pheromone biosynthetic pathway based on the transcriptomic analysis of the pheromone gland of M. vitrata. 
Pheromone biosynthesis-activating neuropeptide (PBAN) triggers sex pheromone biosynthesis by binding to its specific receptor. ACC, 
FAS, pgFAR, and ADH represent acetyl-CoA carboxylase, fatty acid synthase, pheromone gland-specific fatty acyl-CoA reductase, and 
alcohol dehydrogenase, respectively. This figure is modified from the result in the previous study (Cha et al., 2017).
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2007). 또한, FAR의 경우 1개 전사체가 페로몬샘 특이적 FAR 

(pheromone gland-specific FAR (pgFAR))로 추정되었다(Cha 

et al., 2017). 이와 함께 acyl-CoA oxidase, enoyl-CoA hydra-

tase, enoyl-CoA isomerase 등과 같은 β-산화 과정에 관여하는 

효소들도 콩명나방 페로몬샘 전사체 분석을 통해 동정되었다

(Cha et al., 2017). 

콩명나방 페로몬샘 전사체로부터 동정된 페로몬 생합성 관

련 효소들을 통해 페로몬 생합성 경로를 다음과 같이 추정하였

다(Fig. 1; Cha et al., 2017). 콩명나방 페로몬은 ACC와 FAS의 

순차적인 작용에 의한 지방산 생합성(C16:CoA 또는 C18: 

CoA)으로부터 시작된다. 주성분인 E10,E12-16:Ald와 보조성

분인 E10,E12-16:OH의 생합성은 C16:CoA에서 시작된다. Δ11 

불포화효소의 이중 산화반응에 의해 C16:CoA가 E10,E12- 

16:CoA로 전환된 다음, pgFAR에 의해 작용기가 알코올로 치

환되어 보조성분 E10,E12-16:OH가 합성되며, ADH에 의해 

E10,E12-16:OH의 알코올이 알데하이드로 치환되어 주성분 

E10,E12-16:Ald이 합성된다. 그리고, 나머지 보조성분인 E10- 

16:Ald는 C18:CoA로부터 β-산화 반응과 Δ11 불포화효소의 

작용으로 E10-16:CoA가 합성된 후, pgFAR에 의한 작용기의 

알코올 치환 및 ADH에 의한 알데하이드 치환으로 합성된다.

이와 같이 추정된 콩명나방 성페로몬 생합성 경로를 바탕으

로, 콩명나방 페로몬샘에서 동정된 PBAN 수용체의 발현 및 신

호전달분석, 페로몬 생합성 관련 효소들의 기능, 유전자 발현억

제를 통한 페로몬 생합성 억제 등이 연구 중에 있다. 이러한 연

구를 통해 콩명나방 페로몬 생합성에 관련한 생리현상을 이해

한다면, 해당 효소들은 교미 행동 교란을 통한 콩명나방 방제 

표적으로 응용될 수 있을 것으로 사료된다. 
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