
Abstract Sweet potato (Ipomoea batatas L. Lam) is an 

economically important root crop and a valuable source of 

nutrients, processed foods, animal feeds, and pigment 

materials. However, during post-harvest storage, storage 

roots of sweet potatoes are susceptible to decay caused by 

various microorganisms and diseases. Post-harvest curing is 

the most effective means of healing wounds and preventing 

spoilage by microorganisms during storage. In this study, we 

aimed to identify proteins involved in the molecular 

mechanisms related to curing and study proteomic changes 

during the post-curing storage period. For this purpose, 

changes in protein spots were analyzed through 2D-electro-

phoresis after treatment at 33°C (curing) and 15°C (control) 

for three days, followed by a storage period of eight weeks. 

As a result, we observed 31 differentially expressed protein 

spots between curing and control groups, among which 15 

were identified. Among the identified proteins, the expression 

level of ‘alpha-amylase (spot 1)’ increased only after the 

curing treatment, whereas the expression levels of ‘probable 

aldo-keto reductase 2-like (spot 3)’ and ‘hypothetical protein 

CHGG_01724 (spot 4)’ increased in both the curing and 

control groups. However, the expression level of ‘sporamin 

A (spot 10)’ decreased in both the curing and control 

treatments. In the control treatment, the expression level of 

‘enolase (spot 14)’ increased, but the expression levels of 

‘chain A of actinidin-E-64 complex+ (spot 19)’, ‘ascorbate 

peroxidase (spot 22)’, and several ‘sporamin proteins (spot 

20, 21, 23, 24, 27, 29, 30, and 31)’ decreased. These results 

are expected to help identify proteins related to the curing 

process in sweet potato storage roots, understand the 

mechanisms related to disease resistance during post-harvest 

storage, and derive candidate genes to develop new varieties 

with improved low-temperature storage capabilities in the 

future.
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서 론

고구마[Ipomoea batatas (L.) Lam.]는 아시아, 아프리카 및 미

국을 포함한 100개 이상의 국가에서 재배되는 중요한 뿌리 

작물로서, 2018년 기준으로 전 세계적으로 9,195만 톤이 생

산되었다(FAO 2020). 고구마는 식량과 동물 사료로 이용될 

뿐만 아니라 고 영양소 및 다양한 항산화물질들을 포함하고 

경제적으로 큰 가치를 가지고 있는 작물로(Teow et al. 2007; 

Yoshinaga et al. 1999), 비생물학적 및 생물학적 스트레스에 

대해 내성을 갖기 때문에 척박한 환경의 토양에서도 재배 가

능하며 중요한 세계 식량 공급원의 역할을 하고 있다(Ziska 

et al. 2009). 이와 같이 고구마는 다양한 산업적 가치를 가지

고 있지만 수확 후 저장 과정에서 물리적 상처 및 충격에 의

한 손상, 건중량 감소, 해충 및 질병 발생 등으로 인해 생산지

로부터 시장에 이르는 과정에서 다양한 형태의 손상에 노출

된다(Ray and Ravi 2005). 최근 미국에서 보고된 자료에 의하

면 저장기간 동안 고구마의 수확 후 손실량은 20-25%이며, 

주로 수확 중 발생하는 외부 표피의 손상과 직접적으로 관련

된 수분 손실 및 부패로 인해 발생하고 있다(Hayes et al. 

2014). 그러므로, 고구마 저장 뿌리의 손실을 줄이기 위해 적

절한 수확 후 처리가 매우 중요하다.

고구마의 외피는 목질화된 체관부층으로, 이의 손상은 수

확 및 수확 후 여러 취급 작업 중 나타나는 가장 큰 문제 중 하

나이다(Tomlins et al. 2000; Tomlins et al. 2002; Villavicencio et 

al. 2007). 고구마 외피의 손상은 내부 조직을 외부 환경에 노

출시켜 건중량 감소 및 탈수에 의한 내부 조직의 수축, 병원

균 감염 등을 일으켜 상품가치가 없을 정도로 고구마를 변질 

시킨다(Ray and Ravi 2005; Tomlins et al. 2002; Wang et al. 

2013). 동아프리카 지역에서 보고된 연구에서도 고구마 보

관 중 뿌리 썩음, 탈수에 의한 수축현상 및 건중량 감소는 외

피의 상처와 직접적인 관련이 있다고 보고되어 있다(Tomlins 

et al. 2002). 이러한 문제를 해결하기 위해 농가에서는 일반

적으로 수확 후 저장 전에 큐어링 처리를 한다. 큐어링은 고

구마 수확 직후 최적의 온도(29~33°C)와 상대습도 (85~90%) 

하에서 3~7일 동안 저장 뿌리를 보관하는 것인데, 이렇게 하

면 장기 저장 중에도 상처 치유를 촉진하고 질병 발병률을 

줄이는 데 매우 효과적이다(Clark et al. 2013). 큐어링 처리를 

하면 고구마의 표면 세포층이 건조되고 하부 세포층이 목질

화되며 그 아래에 새로운 표피층이 형성되는데, 이것은 효

과적인 상처 치유에 필수적이며 수분 손실 및 병원체 감염에 

대한 장벽으로 작용한다고 알려져 있다(Ray and Ravi 2005; 

Sowley and Oduro 2002; Van Oirschot et al. 2006). 또한 큐어링 

처리는 저장성을 향상시킬 뿐만 아니라 고구마의 단맛과 기

호성에도 긍정적인 영향을 미친다고 알려져 있다(Aidoo 

1993; Miyazaki 1990; Tomlins et al. 2002). 최근에 큐어링 처리 

동안 높은 저장성을 갖는 고구마 품종인 풍원미를 이용하여 

전사체 분석이 진행된 바 있다(Ji et al. 2022). 그러나, 큐어링 

처리시 관여하는 추가적인 핵심 유전자의 동정이 필요하며, 

이는 큐어링 처리를 통한 저장 능력의 향상과 관련된 연구에 

도움이 될 것이다. 그러나 아직까지 큐어링 처리 후 저장하

는 동안 고구마 저장뿌리에서 나타나는 분자적 변화에 대한 

연구는 매우 제한적인 편이다.

단백질체 분석은 추출된 단백질을 2차원전기영동(2-DE; 

two-dimensional electrophoresis)으로 전개한 후 각각의 단백

질 spot을 coring 한 다음 질량 분석을 통하여 동정하는 것으

로, 단백질 전체의 대량 분석과 상호기능관계 지도의 작성, 

구조분석 등을 통해 궁극적으로 특정 단백질과 이를 만드는 

유전자의 기능을 동시에 밝혀낼 수 있다(Chen and Harmon 

2006). 이와 같은 분석 방법과 기술을 이용하여 현재까지 다

양한 작물들에서 단백질체의 구명을 위한 연구가 진행되었

다(Andrade et al. 2012; Manaa et al. 2013; Zeng et al. 2011). 선행

연구에서 고구마의 뿌리 발달, 선충 저항성 및 저온 저장성 

반응과 관련하여 단백질체 연구가 진행된 바 있지만, 아직

까지 큐어링 기작연구와 관련된 단백질체 분석은 보고된 바

가 없다(Ha et al. 2017; Kim et al. 2022; Lee et al. 2015). 그러므

로, 본 연구의 목적은 선행연구에서도 사용된 풍원미를 큐

어링 처리한 후 관련된 반응성 단백질의 분리 및 분자적 기

작을 연구하는 것이다. 고구마 큐어링과 관련된 단백질체의 

분석결과는 저온 저장에서 유의미한 단백질 및 유전자의 분

자적 역할의 구명에 중요한 정보를 제공할 것으로 기대된다.

재료 및 방법

식물 재료 및 큐어링 처리

선행연구에서 큐어링 처리 후 전사체 분석에 사용되었던 고

구마 풍원미 품종을 본 연구에 사용하였다(Ji et al. 2022). 실

험에 사용된 고구마 저장 뿌리는 큐어링 처리를 하지 않으면 

저장 8주 후부터 부패되기 시작하여 30주 보관시 47.2%의 높

은 부패율을 보인 반면, 큐어링 처리시에는 30주 보관 시에

도 부패율이 9.8%에 불과하였다(Yu et al. 2018). 연구에 사용

된 고구마는 수확 후 플라스틱 상자에 담아 상대습도 92 ± 

3%, 온도 32 ± 1°C 조건의 큐어링 처리시설로 옮긴 후 3일간 

치상 하였다. 대조군 시료들은 큐어링 처리 없이 기내 배양

기에 보관하였다. 이후 모든 시료들은 13 ± 1°C, 상대 습도 90 

± 3%에서 8주 동안 보관하였으며, 예정된 시간에 샘플링하

여 즉시 액체 질소로 동결 한 후 마쇄하였고 단백질 추출 전

까지 -70°C에서 보관하였다.

단백질 추출 및 이차원 전기영동(Two-dimensional electrophoresis; 

2-DE)

단백질은 액체질소로 마쇄한 20 ml 부피의 고구마 저장 뿌리 
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가루를 사용하여 phenol법으로 추출하고(Hurkman and Tanaka 

1986), Bradford법으로 정량하였다(Bradford 1976). 이차원 전

기영동은 Lee 등(2012)의 방법에 따라 실시되었다. 등전점

(isoelectronic-focusing; IEF) 전기영동은 17 cm immobilized pH 

gradient gel (IPG) strip (pH4-7, Bio-rad, CA)에 단백질 400 µg을 

로딩하고 PROTEAN IEF Cell (Bio-rad, CA)에서 실시하였으

며, IPG strip에 분포된 단백질의 이차원 전개를 위한 SDS- 

PAGE는 11.5% polyacrylamide gel을 이용하여 PROTEAN® II 

xi Cell (Bio-rad, CA)에서 실시하였다. 2-DE가 끝난 gel은 

Coomassie Brilliant Blue G-250 (CBBG-250, Bio-rad, CA)을 이

용하여 염색하였으며(Matsui et al. 1999), GS-800 Calibrated 

Densitometer (Bio-Rad)로 스캔하였다. 5번의 단백질 추출 및 

전기영동을 실시하였으며, 가장 고화질의 이미지를 갖는 

gel을 선택하여 master gel로 정하였고, 각각의 처리에서 명

확한 차이가 나는 단백질 spot들에 고유 번호를 부여하였다.

MALDI-TOF/TOF MS의 측정, 데이터의 분석 및 정리

CBBG로 염색된 master gel에서 명확한 차이가 나는 단백질 

spot을 coring하고, destaining, reduction, alkylation 및 In gel 

digestion을 하였다(Kim et al. 2004). MALDI-TOF/TOF MS 분

석은 355 nm에서 작동하는 200 Hz ND: YAG laser를 사용하

는 ABI 4800 Plus TOF-TOF Mass Spectrometer (Applied Biosystems, 

Framingham, MA, USA)로 실시하였다. MS와 MS/MS spectra 

data는 검색엔진으로서 MASCOT (http://www.matrixscience. 

com)와 NCBInr database (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) (version 

20131104; 33815671 sequences)에서 50 ppm의 peptide와 fragment 

ion mass tolerance로 검색하였다. 각각의 동정된 단백질은 그 

score 값이 p＜0.05의 유의성을 나타내었으며, ‘GO-MIPS 

funcat conversion table’ (http://geneontology.org/external2go/mi 

ps2go)의 기준에 따라 분류되었다.

결과 및 고찰

큐어링 처리 및 무처리 고구마 저장뿌리에서 발현된 단백질체의 

비교

선행연구의 조건에 따라 풍원미 품종의 저장뿌리를 33°C에

서 3일간 큐어링 처리한 반면 대조구 조건은 15°C에서 3일간 

치상하였다(Ji et al. 2022). 15°C에서 3일간 경과 후 동일한 조

건에서 8주간 보관한 대조군과 33°C에서 3일간 처리 후 15°C

에서 보관한 큐어링 처리군의 단백질체를 비교하기 위해 각

각의 저장뿌리로부터 단백질을 추출하였다. 예비실험에서 

pH 3-10의 IEF gel과 SDS-PAGE로 이차원 전기영동을 실시

하였을 경우 주로 pH 4-7 범위에서 많은 단백질이 탐색 되었

으므로, 영동 이미지의 해상도를 높이기 위해 본실험에서는 

pH 4-7 범위에서 단백질체를 전기영동하여 분석하였다. 대

조구에서는 0주와 비교하여 8주차에 16개 spot (spot 3, 4, 5, 6, 

7, 8, 9, 11, 13, 14, 15, 16, 17, 25, 26 및 28)들의 발현량이 현저하

게 증가되었고 12개 spot (spot 10, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 27, 

29, 30 및 31)들은 감소한 것으로 나타났다(Fig. 1 및 2). 큐어

링 처리군의 전기영동 이미지에서는 0주와 비교하여 8주차

에 12개 spot (spot 1-9, 11-13)들의 발현량이 증가하였고 1개 

spot (spot 10)은 감소하였는데, 이 중에서 3개 spot (spot 1, 2 및 

12)들은 큐어링 처리시에만 발현량이 증가하였다. 나머지 9

개의 spot (spot 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 11 및 13)은 대조구와 큐어링 

처리구 모두에서 발현이 증가하였다. 또한 spot 10은 8주 후

에 대조구와 큐어링 처리구 모두에서 발현이 감소하였는데, 

대조구에서의 감소율이 큐어링 처리구보다 현저하게 높은 

것으로 나타났다.

동정된 단백질의 기능 분석

분리된 31개의 단백질을 MALDI-TOF/TOF로 분석한 결과, 

spot 1 (alpha-amylase), spot 3 (probable aldo-keto reductase 

2-like), spot 10, 20, 23, 27, 30 (sporamin A), spot 14 (enolase), 

spot 19 (Chain A of actinidin-E-64 complex), spot 21, 29, 31 

(sporamin A precursor), spot 22 (ascorbate peroxidase) 및 spot 24 

Fig. 1 High-resolution 2D-electrophoresis analysis of total proteins 

extracted from storage roots of sweet potatoes during post-curing 

storage. After treatment at 33°C (curing) and 15°C (control) for 

three days and after eight weeks of storage, the expression level 

of protein spots was confirmed through 2D-electrophoresis analyses.

The proteins were first separated on IPG strips (pH 4-7), and 

SDS-PAGE was performed on 11.5% polyacrylamide gels. Gels 

were stained with colloidal CBB. Spot numbers indicate proteins 

differentially expressed between curing and control conditions at 

three days and after eight weeks. Five gels per biological replicate

were assessed.
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(sporamin B)는 동정되었고, spot 2, 5, 6, 7, 8, 9, 11, 12, 13, 15, 

16, 17, 18, 25, 26 및 28은 미동정되었다(Table 1). Spot 4는 

hypothetical protein CHGG_01724로 동정되었으나 그 생리적 

기능에 대해서는 아직 알려진 바 없다. 한편, 선행연구를 통

해 풍원미 저장뿌리의 큐어링 처리군과 대조군에서 전사체 

분석이 진행되었다(Ji et al. 2022). 큐어링 처리와 대조군에서

의 분석을 통해 단백질 발현의 큰 변화가 확인된 alpha- 

amylase, aldo-keto reductase, sporamins 및 enolase 유전자들의 

발현변화를 선행연구에서 이용된 전사체 데이터의 DEGs 

변화 값을 이용해 비교한 결과(Ji et al. 2022), alpha-amylase, 

aldo-keto reductase 및 sporamin 유전자들은 큐어링 처리에 의

해 전사수준의 발현이 증가하였으나, enolase는 전사수준의 

발현이 감소하였다(Fig. 3). 전사체 분석의 결과를 단백질체 

분석의 결과와 비교해 볼 때 전사체와 단백질체의 발현 정도

가 일치하는 것도 있었으나 다르게 나타나는 것도 있었다. 

Alpha-amylase (spot 1)는 전사체와 단백질의 발현이 큐어링

Fig. 2 Enlarged views of 2D maps of differentially expressed proteins marked in Fig. 1. (A) Spots responding to curing during eight 

weeks in Fig. 1. (B) Spots responding to control conditions eight weeks in Fig. 1. (C) Spots responding to both control and curing 

treatments during eight weeks in Fig. 1.
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에 의해 모두 증가하였다. Aldo-keto reductase (spot 3)의 전사

체는 큐어링에 의해 발현량이 증가하나 단백질은 큐어링은 

물론 대조구에서도 증가하는 경향이었다. Sporamin류의 전

사체는 큐어링에 의해 발현이 증가하나 단백질은 큐어링에 

의해 감소하였다(spot 10). 또한 대조구의 경우에도 sporamin 

단백질들의 발현이 대부분 감소하는 경향이었다(spot 20, 21, 

23, 24, 27, 29, 30 및 31).

동정된 단백질 중 spot 1번의 alpha-amylase (AMY)는 식물, 

동물 및 미생물에 의해 합성되는 가수분해효소로서 전분, 

글리코겐 및 다양한 다당류 내부의 α-(1-4) 글리코시드 결합

의 절단을 촉매한다. AMY의 다양성은 많은 생명체들이 환

경적으로 다양한 종류의 다당류를 주요 에너지 및 탄소원으

Table 1. Differentially expressed proteins in the storage roots of sweet potato in curing and storage conditions identified by 

MALDI-TOF/TOF MS

Spot

number
Protein name Organism

Accession number

(NCBI gi number)

Mwz/pIy

(Theoretical)

Mwz/pIy

(Observed)
Score

Matched 

peptide

Sequence 

coverage (%)

1 alpha-amylase Ipomoea nil gi|21670851 47478/4.94 44.5/6.8 107 2 5

2 - - - - 40.1/5.6 - - -

3
PREDICTED: probable 

aldo-keto reductase 2-like
Cicer arietinum gi|502102350 38423/5.81 39.8/7.3 107 3 22

4
hypothetical protein

CHGG_01724

Chaetomium 

globosum 

CBS 148.51

gi|116182192 65071/6.38 34.2/6.3 87 2 15

5 - - - - 34.7/6.7 - - -

6 - - - - 33.5/6.7 - - -

7 - - - - 29.1/7.0 - - -

8 - - - - 29.1/5.5 - - -

9 - - - - 28.8/5.3 - - -

10 Sporamin A Ipomoea batatas gi|134841 24241/5.81 26.7/6.3 501 7 40

11 - - - - 25.5/5.5 - - -

12 - - - - 23.8/6.8 - - -

13 - - - - 17.3/6.3 - - -

14 enolase
Ophiostoma piceae

UAMH 11346
gi|512188986 47832/5.14 50.6/6.9 333 6 18

15 - - - - 36.9/6.1 - - -

16 - - - - 36.8/6.4 - - -

17 - - - - 35.7/6.4 - - -

18 - - - - 32.2/5.3 - - -

19
Chain A of 

actinidin-E-64 complex
Actinidia chinensis gi|157829826 23942/4.23 32.0/5.2 124 2 12

20 Sporamin A Ipomoea batatas gi|134841 24241/5.81 29.3/6.1 484 7 40

21 Sporamin A precursor Ipomoea batatas gi|162708016 24192/5.67 28.8/5.9 421 7 30

22 Ascorbate peroxidase Ipomoea trifida gi|532166928 27762/5.42 30.5/6.8 68 0 39

23 Sporamin A Ipomoea batatas gi|404351739 24165/5.38 26.8/5.6 179 2 60

24 Sporamin B Ipomoea batatas gi|404351741 24151/5.38 24.1/5.8 538 6 41

25 - - - - 23.3/5.2 - - -

26 - - - - 22.1/5.4 - - -

27 Sporamin A Ipomoea batatas gi|404351739 24165/5.38 22.0/6.2 525 6 33

28 - - - - 21.1/6.6 - - -

29 Sporamin A precursor Ipomoea batatas gi|162708016 24192/5.67 20.7/5.2 190 5 22

30 Sporamin A Ipomoea batatas gi|134841 24241/5.81 19.6/5.4 97 3 22

31 Sporamin A precursor Ipomoea batatas gi|83265586 22064/5.44 18.9/5.4 176 3 21

zMw; Molecular weight (kDa). ypI; Isoelectric point.

Fig. 3 Transcriptome-based DEG analysis of genes encoding 

also-keto reductase, alpha-amylase, enolase, and sporamins. A 

heatmap was constructed using Multi Experiment Viewer (MeV).
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로 사용하고 있음을 시사한다(Ju et al. 2019). 초본류에서 종

자 발아 및 곡물 성숙 과정에 AMY가 중요한 기능을 수행하

기 때문에 식물에서 AMY 유전자에 대한 연구는 주로 밀, 보

리 및 벼를 포함한 초본류에서 진행되었다(Gale et al. 1983; 

Jacobsen and Higgins 1982). 발아 중인 곡물 종자에서 AMY는 

분비 조직에서 생합성 된 후 녹말이 축적되는 배유로 운반되

는 전형적인 분비 단백질이다. 다른 분비 동위효소들과는 

대조적으로 애기장대의 AMY3는 엽록체 국재화를 위한 N-

말단 전이 펩티드를 가지며 잎의 일시적인 전분 분해에 관여

한다(Seung et al. 2013; Streb et al. 2012). 벼에서 보고된 동위

효소인 α-amylase I-1도 전형적인 분비 당단백질이며 잎 엽

록체의 전분 분해에 관여한다(Asatsuma et al. 2005; Kitajima 

et al. 2009). 또한 고온으로 인해 α-아밀라아제 I-1의 활성화

가 증가하면 발달 과정의 곡물에서는 백색화가 진행된다

(Hakata et al. 2012). 감자의 저장줄기에서는 2개의 AMY 유전자

(StAmy1 및 StAmy23)가 발현되지만 StAmy23만이 저온에 의

해 유도되며, 덩이줄기에서는 세포질의 식물 글리코겐을 분

해하는 것으로 알려졌다(Hou et al. 2017). 이와 같은 점은 

alpha- amylase가 외부 자극에 의해 조절되어 식물의 다당류 

분해를 조절할 수 있음을 의미하는 것이라 할 수 있다. 본 실

험에서 AMY의 발현량은 대조구에서는 별다른 차이가 없었

지만 큐어링 처리에 의해 약 5.1배 증가한 것으로 보아 큐어

링은 AMY의 발현량을 증가시키는 것으로 판단되었다(Fig. 

2 및 Table 1).

Spot 3번의 산화환원효소의 큰 유전자군에 속하는 aldo- 

keto reductases (AKRs)는 스트레스 조절 유전자이며 조효소 

NAD(P)(H)의 존재에 따라 전자전달, 삼투변화 및 산화 스트

레스에 대한 세포 반응에서 중요한 역할을 수행한다(Penning 

2015; Sengupta et al. 2015). 일반적으로 AKR은 원핵생물과 진

핵생물에 존재하며, 18개의 단백질군이 있는 것으로 알려져 

있다(Huo et al. 2018). 이와 같은 여러 AKR은 비생물적 스트

레스와 관련된 해당과정에서 세포독성이 있는 aldehyde를 

효과적으로 해독하여 식물의 스트레스 저항성을 개선하는 

것으로 알려져 있다. 고구마의 IbAKR로 형질전환된 담배에

서는 카드뮴 독성에 대한 내성을 증가시켰으며(Huo et al. 

2018), 복숭아의 PpAKR1은 애기장대에서 염분에 대한 내성

을 증가시켰다(Kanayama et al. 2014). 그러므로 AKR은 대조

구와 큐어링 처리구 모두에서 고구마의 장기 저장 시 발생할 

수 있는 스트레스와 관련된 독성물질을 해독하기 위하여 발

현량이 증가하는 것으로 사료되었다(Fig. 2 및 Table 1). 

Spot 10, 20, 23, 27 및 30의 sporamin A, spot 21, 29 및 31의 

sporamin A precursor, spot 24의 sporamin B와 같은 sporamin류

의 단백질들은 고구마 저장뿌리에서 주로 발현되는 주요 저

장 단백질로 전체 수용성 단백질의 60~80%를 차지하며 트

립신 억제제로도 기능하는데(Yeh et al. 1997), 줄기 및 잎에

서는 발현량이 적거나 거의 없는 것으로 알려져 있다(Hattori 

et al. 1990). Sporamin은 뉴클레오티드 상동성에 기초하여 

sporamin A와 B로 나누어지며 다양한 다중 유전자 군들에 의

해 암호화된다(Hattori et al. 1989). Sporamin 유전자의 발현은 

polygalacturonic acid, 앱시스산 및 sucrose에 의해 유도될 수 

있으며, 상처, 병 처리 및 선충 감염에 의해서도 유도된다

(Cai et al. 2003; Senthilkumar and Yeh 2012). 이와 같은 사실들

은 고구마에서 sporamin이 생물적 및 비생물적 스트레스에 

의해 유도되어 저장뿌리의 스트레스에 대한 방어기구에서 

긍정적인 역할을 할 수 있음을 시사한다. 본 실험에서 

sporamin류의 단백질 발현량은 큐어링 처리시 1개 spot만이 

감소(spot 10)하였으나, 대조구의 경우에는 다수의 sporamin 

spot들(spot 10, 20, 21, 23, 24, 27, 29, 30 및 31)이 8주 후에 현저

하게 감소하는 것으로 나타났다(Fig. 2 및 Table 1). 따라서, 큐

어링 처리의 경우에는 sporamin의 감소율이 적어서 미생물 

등의 작용으로 인한 저장뿌리 조직의 부패를 막는데 기여하

나, 대조구의 경우에는 sporamin이 현저히 감소하여 저장뿌

리 조직의 부패가 증가하는 것으로 예상되었다.

Spot 14번의 enolase는 해당과정에서 2-phosphoglycerate 

(2-PGA)로부터 phosphoenolpyruvate (PEP)로의 가역적 탈수

를 촉진한다(Givan 1999; Prabhakar et al. 2009). 이 효소는 식

물의 작은 유전자군에 의해 암호화되고 주로 세포질에 존재

하는데, 일부는 비광합성 세포의 색소체에서도 발견된다

(Andriotis et al. 2010; Lal et al. 1998). PEP는 색소체의 enolase

에 의해 생합성되거나 세포질에서 PEP/무기인산 transporter

를 통해 색소체로 유입되며, shikimate pathway를 통해 방향

족 아미노산 및 다양한 2차 대사산물을 생합성한다(Herrmann 

and Weaver 1999). 또한, PEP는 색소체에서 pyruvate kinase에 

의해 pyruvate로 전환될 수 있으며, 지방산, 분지쇄 아미노산 

및 isoprenoids의 합성을 위한 전구체 역할을 수행하므로 PEP 

수준은 1차 및 2차 대사의 흐름을 결정하는 중요한 요소가 

될 수 있다. 실제적으로 애기장대에서 분리된 색소체의 

enolase 동위효소 유전자인 AtENO1의 발현을 억제시킨 식물

은 세포질의 해당작용이 색소체 경로의 부재를 보상하기 때

문에 뚜렷한 표현형의 차이가 없었지만, AtENO1과 PEP/무

기인산 트랜스포터가 모두 결여된 이중 돌연변이체는 생장

과 대사에 치명적인 것으로 나타났다(Andriotis et al. 2010; 

Prabhakar et al. 2009). 이는 색소체의 enolase 또는 PEP/무기인

산 트랜스포터의 작용에 의해 제공되는 PEP의 중요성을 시

사하는 것이다. 본 실험에서 저장 8주 후 큐어링 처리의 경우

에는 enolase 발현량의 별다른 차이가 없었으나 대조구의 경

우에는 enolase의 발현량이 현저하게 증가하였다(Fig. 2 및 

Table 1). 이 결과로부터 큐어링 처리구에 비해 대조구의 저

장뿌리에서는 미생물의 감염으로 인해 enolase의 발현량이 

증가하므로 PEP의 생성량도 증가하고 저장 조직의 1차 및 2

차 대사 작용도 활발히 진행되어 부패가 가속화 되는 것으로 

예상되었다.

Spot 19번은 actinidin-E-64 complex의 chain A로 동정되었

다. Actinidin (EC 3.4.22.14)은 키위, 바나나, 망고, 파인애플 
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및 파파야 등의 과일에 함유되어 있는 cysteine protease로 파

파인 유사 프로테아제이며(Gul et al. 2006; Kamphuis et al. 

1985), 키위 특이적 allergen이기도 하다(Aleman et al. 2004; 

Bublin et al. 2004). Actinidin은 일부의 사람들에서 알레르겐

으로 작용하며(Aleman et al. 2004; Palacin et al. 2008; Pastorello 

et al. 1998), 임상 증상은 일반적으로 구강 점막에 국한되나 

심각한 아나필락시스 반응도 관찰된다(Lucas et al. 2003; 

Ratnasiri et al. 2013). 한편 E-64 (1-(L-trans-epoxysuccinylleucy-

lamino)-4-guanidinobutane)는 actinidin, papain, cathepsins 및 

ficin 과 같은 많은 cysteine protease들의 강력하고 비가역적인 

억제제이다(Kottayil et al. 1992). 따라서 actinidin-E-64 complex

는 cysteine protease이자 allergen인 actinidin과 강력한 억제제

인 E-64가 결합한 형태이므로 cysteine protease의 활성이 강

력히 억제될 것으로 예상된다. 본 실험에서는 저장 8주 후 큐

어링 처리에 비해 대조구에서는 actinidin-E-64 complex의 

chain A 발현량이 1/35 정도로 현저하게 감소하였다(Fig. 2 및 

Table 1). 따라서 큐어링 시에는 cysteine protease inhibitor인 

actinidin이 정상적으로 생합성되어 미생물 감염에 의한 단

백질 분해효소의 활성을 억제하나, 무처리의 경우에는 그 

actinidin이 actinidin-E-64 complex의 형태로 전환되므로 미생

물 감염시 단백질 분해 및 부패가 증가할 것으로 예상되었다.

Spot 23번의 ascorbate peroxidase (APX)는 ascorbic acid 

(AsA)의 1가 산화형인 monodehydroascorbate (MDAsA)의 생

성과 함께 H2O2를 물로 환원하기 위해 특정 전자 공여체로 

AsA를 사용하는 효소이다(Nakano and Asada 1981). MDAsA

는 자발적으로 AsA 및 dehydroascorbate (DAsA)에 의해 조절

되며, NAD(P)H 의존 MDAsA 환원효소의 작용에 의해 AsA

로 직접 환원된다. DAsA 환원효소는 glutathione (GSH)을 사

용하여 DAsA를 환원시켜 AsA를 재생하며, 산화된 GSH는 

NAD(P)H의 환원력을 이용하여 GSH reductase (GR)에 의해 

재생된다. 따라서 효과적인 AsA-GSH 환원 싸이클과 결합된 

APX는 광합성 유기체에서 유독성 H2O2가 축적되는 것을 방

지한다(Asada 1992). 고등 식물의 엽록체에서는 기질에서 이

루어지는 AsA-GSH 순환 작용과 더불어 광계 2에서 물로부

터 파생된 전자에 의해 산소가 광 환원되는 순환기작이 과잉

의 광에너지를 소거함으로써 활성산소의 해독에 참여한다

(Asada 1999). 현재까지 효소 및 분자적 연구들을 기반으로 

APX 동위효소의 정제, 유전자 클로닝 및 생리적 기능 연구

에 대한 많은 결과들이 발표되었으며, 이러한 연구들은 

APX 동위효소가 광합성을 하는 생명체들에서 산화 스트레

스를 방지하는 중요한 구성 요소임을 시사하고 있다

(Shigeoka et al. 2002). 또한, 일부 스트레스 조건 및 병원체 공

격에 대한 APX 발현과 관련된 최근의 연구에 의하면 세포 

내 신호 전달에서 H2O2 농도를 제어하는 데에도 APX가 중요

한 역할을 하는 것으로 알려져 있다(Saxena et al. 2016). 본 실

험에서 저장 8주 후 큐어링 처리의 경우에는 actinidin-E-64 

complex의 경우와 유사하게 APX의 발현량도 별다른 변화가 

없었으나 대조구의 경우에는 APX의 발현량이 감소하였다. 

그러므로 큐어링 처리시에는 고구마 저장뿌리 조직에서 

APX의 발현이 정상적으로 이루어져 미생물 병원체의 공격

에 의한 H2O2의 농도를 제어할 수 있으나, 대조구의 경우에

는 APX 발현량이 뚜렷하게 감소되어 세포 독성이 있는 H2O2

가 보다 높은 수준으로 증가할 것으로 예상되었다. 한편, 추

가적인 연구를 통하여 발현량의 차이가 나는 미동정된 단백

질들도 동정한다면 큐어링에 의한 방어기작과 관련된 단백

질들의 종류 및 그 역할을 보다 명확히 구명하는데 기여할 

것으로 사료되었다.

적 요

고구마(Ipomoea batatas L. Lam)는 영양소, 가공 식품, 동물 

사료 및 색소 재료의 유용한 공급원으로 이용 가능한 경제적

으로 중요한 대표적인 뿌리 작물이다. 일반적으로 고구마의 

저장 뿌리는 수확 후 저장 기간 동안 다양한 미생물과 질병

에 의한 부패에 노출되기 쉽다. 수확 후 큐어링은 저장기간 

동안 상처를 치유하고 미생물에 의한 부패를 방지하기 위한  

 가장 적합한 수단으로 알려져 있다. 본 연구에서는 큐어링

과 연관된 분자적 기작에 관여하는 단백질들을 확인하기 위

해, 큐어링 처리 후 저장기간 동안 단백질체의 변화를 분석

하였다. 33°C (큐어링) 및 15°C (대조군)에서 3일 동안 처리하

고 8주의 저장 기간이 지난 후 2D 전기영동 분석을 통해 단백

질 spot의 변화를 확인한 결과, 31개 단백질 spot의 발현량이 

차이 나는 것을 확인하였으며, 이들 중 15개의 단백질 spot을 

동정하여 그 특성을 분석하였다. 동정된 단백질 중 alpha- 

amylase (spot 1)는 큐어링 처리구에서만 발현량이 증가하였

으며, probable aldo-keto reductase 2-like (spot 3) 및 hypothetical 

protein CHGG_01724 (spot 4)는 큐어링 및 대조구에서 동시에 

발현량이 증가하였으나, sporamin A (spot 10)는 큐어링 및 대

조구에서 발현량이 감소하였다. 한편, 대조구에서 enolase 

(spot 14)는 발현량이 증가하였으나, chain A of actinidin-E-64 

complex+ (spot 19), ascorbate peroxidase (spot 22) 및 여러 

sporamin 단백질들(spot 20, 21, 23, 24, 27, 29, 30 및 31)은 발현

량이 감소하였다. 본 연구의 결과는 고구마 저장 뿌리에서 

큐어링 처리와 관련된 단백질의 동정 및 수확 후 저장 기간 

동안 병 저항성과 관련된 기작에 대한 이해를 높이며, 향후 

저온 저장 능력이 향상된 신품종 개발을 위한 후보 유전자의 

도출에도 기여할 수 있을 것이다.
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