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The purpose of this study was to identify conserved metabolic pathways and conserved genes in 
122 archaeal species. Using the Clusters of Orthologous Groups of Proteins (COG) database of con-
served genes, we analyzed whether 122 species had 63 COG metabolic pathways, the 822 COGs 
that compose them, and a total of 4,877 COGs. Archaeal ribosomal proteins were the most conserved 
in metabolic pathways. 46 COGs in seven COG pathways among 63 COG pathways and 20 COGs 
in others were conserved in 122 species. Some genes involved in cell wall and extracellular matrix 
synthesis, replication, transcription, translation, and protein metabolism were common to all 122 
species. When the distance value of the phylogenetic tree was analyzed at the phylum level or class 
level, the average was the lowest at the class Halobacteria of the phylum Euryarchaeota. Standard 
deviation was high for the class Nitosospharia of the phylum Thaumarchaeota, the unclassified members 
of phylum Thaumarchaeota, the class Halobacteria of the phylum Euryarchaeota, the class Thermoprotei 
of the phylum Crenarchaeota, and other archaea. Furthermore, the phylogenetic tree analysis revealed 
six commonalities. The results of this study, along with data on conserved genes, could be used 
for drug development and gene selection for strain improvement.
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서 론

진화의 결과로 다양한 생명체들이 지구에 존재하며, 생
명체들 사이에는 물질대사와 번식 등의 몇 가지 공통점이 

있다. 생명체들 사이에서 공통된 기능을 수행하는 단백질

이 있다면 유전자의 염기서열이 달라도 공통된 유전자를 

갖고 있다고 할 수 있다. 공통조상의 유전자는 종분화

(speciation)로 여러 자손 종들에 분포하고 동일한 기능을 

나타내는데, 이런 유전자들의 집합을 ortholog라고 하고 

동일한 ortholog에서 유래하여 3종(species) 이상에 존재하

는 단백질의 집합을 COG (Cluster of Orthologous Groups 
of proteins)라고 하며, 2023년 현재 4,877개의 COG가 보고

되었다[13]. 이러한 보존적 유전자에 대한 연구는 생명에 

대한 기초 자료를 제시할 뿐만 아니라 응용 측면에서 균

주의 개선을 위해 선택하는 유전자의 선택[9]과 항암 의약

품 개발[3] 등에 활용될 수 있는 유용성도 있다.

Lee와 Lee [11]는 원핵생물 711개에 보존적인 유전자를 

보고하면서 ribosomal large subunit인 COG0080이 711개의 

원핵생물에 공통적이라고 보고하였다. Lee와 Lee [12]는 

168개의 고세균 모두에 14개의 보존적 유전자가 있고 이

들이 tRNA synthetase, ribosome, phe-tRNA의 변형된 염기

인 wybutosine 합성 효소, tRNA 성숙과 연관이 있다고 보

고하였지만 하나의 종에 10개의 균주가 사용되는 등 종의 

수는 168개에 훨씬 모자랐다. 한편, COG 데이터베이스는 

2020년에 업데이트 되어 1종에 1개의 균주로 하며 1,309
종의 원핵생물을 포함하고 있다. Lee와 Lee [13]는 1,309종
의 원핵생물이 보유한 COG들을 보고하였고, Lee 등[14]
은 1,309종의 원핵생물에 대해 COG 자료에서 제시하는 물

질대사인 63개의 COG pathways에 대해 보고하였다.
원핵생물은 의학, 산업, 기초과학의 측면에서 중요한 

연구대상이다. 이들은 주변 환경에 따라 생명현상을 조절

하며 현재 각 서식지에서 역할을 수행하고 있다[14]. 고세

균은 지구에 최초로 출현한 생명체로 알려져 있어 이들 

고세균들에 대한 이해는 지구의 생명체를 이해하는데 도

움이 될 것이다. 본 연구에서는 2023년 현재의 COG 자료

를 구성하는 122종의 고세균에 대하여 63개의 COG path-
ways와 이 경로들을 구성하는 822개의 COG등을 파악하

여 고세균과 생명에 대한 이해를 높이고자 하였다.

- Note -
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Table 1. Phylogenetic groups, numbers of studied species, and average (range) among 63 COG pathways, 822 COGs in 63 
COG pathways, and all 4,877 COGs

Phylogenetic Group
Phylum
  Class

Abbre-
viations

# of
species

Average (range) among

63 COG 
pathways

822 COGs of 63 
COG pathways all 4,877 COGs

Crenarchaeota
  Thermoprotei CR 25 11.1(3~18) 364.9 (273~428) 947.1(783~1119) 
Euryarchaeota
  Archaeoglobi
  Halobacteria
  Methanobacteria
  Methanococci
  Methanomicrobia
  Methanopyri
  Thermococci

Thermoplasmata
Candidatus Nanohaloarchaea
Other

EU-A
EU-H

EU-Mb
EU-Mc
EU-Mm
EU-Mp
EU-Tc
EU-Tp
EU-Cn
EU-Ot

3
31
5
4
18
1
4
10
1
1

14.3(13~15)
20.3(16~25)
13.0(11~15)
12.8(11~14)
15.6(11~19)

11
11.8(10~15)
12.9(11~16)

2
8

405.7(399~411)
424.4(339~450)
385.0(372~405)
392.5(386~399)
401.4(373~443)

381
368.8(352~395)
371.4(354~396)

326
202

1232.0(1176~1266)
1253.6(860~1413)
1071.4(960~1212)

1115.8(1068~1150)
1257.2(1084~1521)

1044
1097.3(1077~1108)

916.2(861~966)
918
557

Candidatus Thermoplasmatota EU-CT 1 9 431 1309
Thaumarchaeota
  Nitrososphaeria
  Others

TH-Ns
TH-Ot

7
5

14.0(13~15)
12.5(12~13)

368.3(342~386)
360.6(346~370)

927.9(811~1026)
862.3(827~895)

Other Archaea OA 6 11.7(3~23) 240.7(126~433) 661.3(332~1289)

재료 및 방법

분석재료

COG 데이터베이스는 Lee와 Lee [12]의 보고 후에 업데

이트되어 2023년 현재까지 유지되는 데이터베이스를 이

용하였고[13] 1,309종의 원핵생물 중에서 고세균은 총 122
종이고 전체 COG는 4,877개였다. 고세균에 속하는 122 
종의 자료를 생성하고 분석에 이용하였다. 분석대상 고세

균이 가지는 COG 데이터베이스를 생성한 후, COG path-
ways [6]에서 정한 63개의 대사경로와 63개의 대사경로를 

구성하는 822개의 COG 종류들을 파악하였으며, 전체 

4,877개의 COG 데이터베이스에서 각 고세균이 가지는 

COG 들을 확인하였다. Table 1은 실제로 분석한 122종의 

고세균을 강(class) 수준에서 각 강을 구성하는 종(species)
의 개수를 나타내고 있다. 문(phylum)은 파악되었지만 강

을 알 수 없는 종은 Euryarchaeota 문에 1개(EU-Ot), Thau-
marchaeota 문에 5개(TH-Ot)였다. Crenarchaeota 문의 25개 

종은 모두 Thermoprotei 강에 속하였다(Table 1). 

대사경로와 대사경로별 COG 보유 여부 파악

Perl 프로그램과 엑셀 프로그램을 이용하여 COG에서 

제시하는 63개의 COG pathways [6], 63개의 COG pathways
의 각 대사경로를 구성하는 822개의 COG와 전체 4,877개
의 COG를 각 고세균 종이 보유하는지를 파악하였다.

대사경로 orthologs를 이용한 유전체 분석

대사경로 및 대사경로 관련 보존적 유전자 등의 보유 

계통수를 작성하였다. 행렬로 만든 분석대상 고세균들의 

자료들을 MegaX 프로그램[10]으로 다중서열비교를 수행

한 후, Maximum-Likelihood와 Neighbor-joining 방법으로 

Presence-Absence phylogenetic tree를 제작하였다. 이때 

bootstrap method (n=1,000)를 이용하였고 distance value를 

담고 있는 nwk 파일을 생성하였다. Distance value는 Den-
droscpe 프로그램(ver 0.8)으로 얻었고[7], distance value 등
의 분석에는 엑셀 프로그램을 이용하였다. E. coli K12 
MG1655균주를 outgroup 으로 설정하였다. 

결과 및 고찰

COG pathways의 수와 구성 COG의 수

Lee 등[14]은 완전한 하나의 대사경로가 보유하는 COG
의 개수를 분모로 하고 각 세균종이 보유하는 해당 대사

경로의 COG의 개수를 분자로 하는 대사경로 구성율의 

개념을 제시하면서 63개의 COG pathway [7]에 대해 1,309
종의 원핵생물 각 구성원이 0~26개만이 완전한 “대사경

로 구성률”을 보이며, 63개의 COG pathways 모두에 결함

이 있는 원핵생물이 53종이라고 보고하면서 대사경로를 

구성하는 COG가 완전하지 않아도 대사가 이루어지는 가

능성을 토의하였다. 또한, 대사경로에 대한 정보를 담고 

있는 MetaCyc에서도 하나의 대사경로에서 빠진 효소를 
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Table 2. Common COGs and their metabolic pathways in all 122 archaebacteria (Numbers in parenthesis are total numbers 
of conserved genes in that pathway and prefix COG was omitted in COGs columns)

Pathways COGs
P53 Ribosome 30S subunit (21)
P05 Archaeal ribosomal proteins (33)
P54 Ribosome 50S subunit (33)
P04 Aminoacyl-tRNA synthetases (26)
P61 Translation factors (21)
P51 RNA polymerase (16)
P63 tRNA modification (59)
Others

0092, 0522, 0098, 0049, 0096, 0103, 0051, 0100, 0099, 0186, 0185
1358, 2058, 1727, 2147, 1997, 1631, 1890, 1471, 2007, 2238
0081, 0087, 0088, 0244, 0080, 0093, 0089, 1841
0017, 0124, 0180, 0423, 0495
0532, 1093, 1503, 5256, 5257
0086, 1095, 1761
3642, 2520
0012, 0024, 0201, 0250, 0258, 0358, 0417, 0438, 0459, 0464, 0638, 1047,
1094, 1405, 1899, 1936, 1990, 2101, 2511, 2890,

pathway hole이라고 정의하며[2], genome에서 해당 유전자

가 발견되지 않았거나 다른 경로를 통해 대사를 완성할 

가능성을 제시하고 있다[8]. 이에 본 연구에서는 각 대사

경로를 구성하는 COG의 비율이 70% 이상이면 해당 대사

경로를 가진 것으로 설정하였다. 이 기준으로는 122종의 

고세균 모두가 25개의 대사경로가 없었으며, 122종의 고

세균 모두에 공통적인 대사경로는 없었다. COG pathways
는 MetaCyc와 달리 리보솜을 구성하는 단백질과 번역인

자들을 대사경로에 포함시켰다[14]. 가장 많은 고세균들

에 공통적인 대사경로는 archaeal ribosomal proteins로 120
종의 고세균에 존재하였고 archaeal ribosomal proteins를 

70% 미만으로 가지는 2개의 종은 other Archaea의 Candi-
datus Nanopusillus acidilobi와 Eubacteria의 Candidatus 
Nanohaloarchaea 강에 속하는 Nanohaloarchaea archaeon 
SG9로 각각 58%와 67%였다. 그 다음으로 많은 고세균에 

분포하는 대사는 pyrimidine biosynthesis가 117종에, A/V- 
type ATP synthase가 112종, ribosome 30S subunit가 111종
의 고세균에 존재하여 단백질, 핵산, 그리고 ATP 합성이 

고세균에 중요한 것으로 유추되었다. 
고세균의 강 단위에서 대사경로의 수가 가장 많은 것은 

Euryarchaeota 문의 Halobacteria 강이 20.3개이고 Crenarch-
aeota 문의 Thermoprotei 강이 11.1개로 최저였다(Table 1). 
63개의 COG pathways 중 0개를 가져 최소인 고세균은 

other Archaea의 Candidatus Nanopusillus acidilobi로 이 종

은 Crenarchaeota에 속하는 Acidilobus sp. 7A를 숙주로 하

여 세포외부에 기생하며 세포에 필요한 전구체 생산을 

숙주에 의존하는 것으로 알려져 있다[17]. 다음으로 3개의 

대사경로를 가진 고세균은 2종으로 Crenarchaeota 문의 

Thermofilum adornatus가 archaeal ribosomal proteins, mo-
lybdopterin biosynthesis, pyrimidine biosynthesis를 가졌고, 
other Archaea에 속하는 Nanoarchaeum equitans Kin4-M이 

aminoacyl-tRNA synthetases, archaeal ribosomal proteins, ri-
bosome 30S subunits를 가졌다. Archaeal ribosomal proteins
는 두 고세균에서 공통으로 다른 대사경로는 없어도 고세

균 특이적인 리보솜은 필요한 것을 알 수 있었다.

63개의 COG pathways를 구성하는 822개의 COG에 대

한 보유 평균이 가장 많은 강은 Halobacteria 강(424.4개)이
었고, 최소는 other Archaea (240.7개)였다(Table 1). 분류가 

가능한 수준에서는 Thaumarchaeota 목에서 강을 알 수 없

는 고세균들이 360.6개로 최소였고, Crenarchaeota 목의 

Thermoprotein 강이 364.9개로 다음이었다. 822개의 COG 
중에서 보유한 COG 수가 적은 종은 모두 other Archaea에 

속하였는데, 최소부터 나열하면 Candidatus Nanopusillus 
acidilobi (126개), Nanoarchaeum equitans Kin4-M (149개), 
Candidatus Mancarchaeum acidiphilum Mia14 (179개), ar-
chaeon GW2011 AR15 (231개), Candidatus Korarchaeum 
cryptofilum OPF8 (334개)로 이들 균주들은 단독생활이 불

가능하여 기생 혹은 체외공생을 영위하여 독립적인 대사

경로가 부족한 것으로 토의되었다[14]. 

보존적 유전자의 기능

Table 2에 연구대상 122종의 고세균 모두에서 발견되는 

COG들을 63 COG pathways의 대사경로를 구성하는 COG
와 그 외(Others)로 구분하였다. Others는 전체 4,877개의 

COG들 중에서 63 COG pathways에 속하는 822개의 COG
를 제외하였을 때, 122종의 고세균 모두에 공통적인 것이

었다. 63개의 COG pathways 중에서 7개의 COG pathways
에 속하는 COG가 46개, 그리고 others가 20개였다. Ribo-
some을 구성하는 3개의 pathways에 속하는 것이 29개, 
tRNA synthetase와 전사인자가 각각 5개, RNA polymerase
를 구성하는 16개 중 3개, 그리고 tRNA modification에 관

련된 59개 중에 2개의 COG가 공통적이었다. 63개의 COG 
pathways에 속하지 않고 122종의 고세균에 공통적인 보존

적 유전자는 복제(COG0258, COG0358, COG0417), 전사

(COG0250, COG1094, COG1405, COG2101), 번역(COG 
0012, COG0201, COG1990, COG2511, COG2890), 세포벽

과 세포외기질의 합성(COG0438, COG1047), 번역후변형

(COG0024, COG1899), ATP 등의 뉴클레오티드의 대사

(COG0464, COG1936), 단백질 접힘(COG0459), 단백질 분

해(COG0638) 등에 관련되었다. 고세균은 지구에 최초로 
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출현한 생물체로 생각되며, 현재 발견되는 고세균들의 보

존적 유전자는 초기의 고세균이 가진 보존적 유전자와 

변화한 지구환경에서 필요한 보존적 유전자의 조합일 가

능성이 높을 것이다. 그런 관점에서 외부와 세포질을 구

분 짓는 세포벽과 세포외기질의 합성, 복제, 전사, 번역, 
단백질의 대사와 관련된 유전자들이 공통적인 core ge-
nome이 되고, 각 고세균이 접한 환경에서 필요한 유전자

들이 차이를 보인다고 할 것이다.

분류그룹별 COG pathways 등의 분포

분석대상 고세균들의 대사경로 혹은 COG의 보유 유무

에 따른 presence/absence 계통수를 maximum-likelihood와 

bootstrap (n=1,000)을 적용하여 작성한 결과를 토대로 계

통수에서 구한 각 고세균의 distance value의 평균과 표준

편차를 Table 1의 분류단위별로 구하였다(자료미제시). 공
통점은 EU-H (Euryarchaeota문의 Halobacteria강)의 평균이 

가장 낮으며 다른 분류그룹과 분리되어 있었다. 어느 분

류단위의 distance value의 평균이 낮다는 것은 phyloge-
netic tree의 root에 가깝다는 것이다. Outgroup으로 사용한 

E. coli K12의 root distance가 가장 높았다. 따라서 대장균

과 고세균들의 공통조상에서 변이가 가장 적은 것이 EU-H
라고 해석할 수 있었다. 각 구성원이 1개인 EU-Cn, EU-Ot, 
EU-CT, EU-Mp 등을 제외하면 63개의 COG pathways에서

는 OA와 TH-Ns, TH-Ot가, 63개의 COG pathways를 구성

하는 822개의 COG에서는 EU-Tc와 EU-Mc가, 전체 4,877
개의 COG에서는 OA와 EU-Mb가 평균값이 높아 대장균

과 각각 가장 거리가 먼 것으로 해석되었다. 
분류단위가 문(phylum)까지 확정된 것들은 비교하면 

표준편차가 높은 분류그룹은 COG pathways 등의 분석기

준에 따라 각각 달랐다. 표준편차는 63개의 COG pathways
에서는 TH-Ns (0.367), TH-Ot (0.351), EU-H (0.293), OA 
(0.243)의 순서로 높았고, 63개의 COG pathways를 구성하

는 822개의 COG에서는 OA (0.275), CR (0.085), TH-Ot 
(0.084)의 순서로 높았으며, 전체 4,877개의 COG에서는 

OA (0.154) 다음으로 EU-Mb (0.035)와 EU-H (0.035)가 공

동 2위였다. 게놈에서 개별 유전자의 생성 혹은 소실의 

속도가 종에 상관없이 일정하다고 가정하면 진화적으로 

뒤에 생성된 강(class)보다 먼저 생성된 강을 구성하는 각 

생물종들이 유전자 보유 유무에 편차가 높을 것이며, 여
러 개의 유전자로 구성된 대사경로의 보유는 상대적으로 

편차가 낮을 것이다. 하지만 63개의 COG pathways보다 

이를 구성하는 822개의 COG가 더 낮은 편차를 보였고 

4,877개의 COG가 가장 낮은 편차를 보였다. 정량적으로 

각 분류단위의 구성원의 보유범위(Table 1)를 비교대상의 

수로 나누면 63개의 COG pathways는 22/63=0.35, 822개의 

대사구성 COG는 203/822=0.25, 4,877개의 전체 COG는 

710/4877=0.15였다. 따라서 예상과 다르게 편차가 나타난 

이유는 비교하는 형질의 수가 다른 점과 비교 형질의 수

에 비해서 각 분류단위 내에서 형질 차이의 범위에 의해 

나타난 결과로 유추되었다. 
분류단위는 일정하지만 63, 822, 4,877개 등의 비교하는 

형질 숫자에 차이가 있어도 산포도를 확인할 수 있는 변

동계수를 구하여 비교하였다. 전반적으로 EU-H, OA, TH- 
Ot가 높았다. 63개의 COG pathways에서는 EU-H (142.05), 
TH-Ot (64.97), TH-Ns (60.92), OA (35.88)의 순서로 높았

고, 63개의 COG pathways를 구성하는 822개의 COG에서

는 OA (46.31), EU-H (44.29), TH-Ot (24.93), CR (22.48)의 

순서로 높았으며, 전체 4,877개의 COG에서는 OA (35.27), 
EU-H (27.02), EU-Mb (8.19)의 순서였다. 

계통수  
Fig. 1은 분석대상 고세균들의 대사경로 혹은 COG의 보

유 유무에 따른 presence/absence 계통수를 maximum-like-
lihood와 bootstrap (n=1,000)을 적용하여 작성한 것으로 

122개의 고세균을 Table 1에서 약어로 표시된 분류단위 

2개까지 각 분지 말단에 표시하였고 분류단위 앞의 숫자

는 해당 분류단위에 속하는 종의 개수이다. 63개의 COG 
pathways로 작성한 계통도는 122종의 고세균이 57개의 분

지 말단으로 복잡하여 생략하였다. 63개의 COG pathways
를 구성하는 822개의 COG를 이용한 계통수(Fig. 1A)와 

4,877개의 COG를 이용한 계통수(Fig. 1B)의 공통점은 첫

째, outgroup인 Ecoli 가까이 EU-H가 위치하고, 둘째, OA05
가 EU-H와 함께 위치하고, 셋째, EU-Mc, EU-Mb, EU-Tc, 
EU-A의 구성원끼리 가장 가까우며, 넷째, TH-Ot1 (Candi-
datus Caldiarchaeum subterraneum)이 OA01 (Candidatus 
Korarchaeum cryptofilum OPF8)과 가장 가까우면서 둘다 

CR (Crenarchaeota)과 연관성이 높은 것이며, 다섯째, TH- 
Ot1을 제외한 나머지 Thaumarchaeota 문의 구성원들끼리

가 가장 유사하였고, 여섯째, OA01과 OA05를 제외한 나

머지 OA들끼리가 가장 유사하였다. 이러한 공통점은 

neighbor-joining 방법을 이용한 계통수에서도 동일하였다

(자료미제시). 
계통수에서 EU-H와 유사한 것으로 파악된 OA05 (ar-

chaeon AArc-Sl)는 other archaebacteria로 COG site에서 분

류하고 있지만 NCBI의 taxonomy에서는 Euryarchaeota문의 
Halobacteria강에 속하는 Halalkaliarchaeum desulfuricum로 

재분류가 되어있어 보존적 유전자의 산물인 COG를 분류

에 이용할 수도 있을 것으로 판단되었다. OA01 (Candida-
tus Korarchaeum cryptofilum OPF8)은 NCBI의 taxonomy에
서 Candidatus Korarchaeota 문으로 분류되어 있다. 고세균

은 Euryarchaeota와 Crenarchaeota 두 개의 문만 존재하다

가 중온성 Crenarchaeota인 Thaumarchaeota 문이 생기고

[1], 분류학적으로 불완전하며 호냉균부터 호열균까지 다

양한 환경에서 생활하며 다양한 물질 대사를 수행하는 
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A B

Fig. 1. The ML (Maximum Likelihood) phylogenetic tree of 122 species of archaebacteria in the sense of presence or absence 
of the union 822 COGs consisting 63 COG pathways (A), and all 4,877 COGs (B).

주로 혐기성 및 화학합성 고세균의 모임인 TACK (Thau-
marchaeota, Aigarchaeota, Crenarchaeota, Korarchaeota)이 

제안되었다[5, 15].
Crenarchaeota는 대부분 호열균이며 Euryarchaeota는 대

부분 메탄생성균이며 일부는 호염균과 호열균으로 알려

져 있다. 본 연구에서 Crenarchaeota는 25종이고 Euryarch-
aeota는 78종이며 이 중에 메탄 관련(Methanobacteria (EU- 
Mb), Methanococci (EU-Mc), Methanomicrobia (EU-Mm), 
Methanopyri (EU-Mp) 강)이 28종, 호염성(Halobacteria (EU- 
H) 강)이 29종, 호열성(Thermococci (EU-Tc), Thermoplas-
mata (EU-Tp) 강)이 14종, 해저 열수구에 서식하는 혐기성

이며 초고온성인 Archaeoglobi (EU-A) 강이 3종이었다

(Table 1). 두 계통도 모두에서 메탄 관련의 EU-Mb, EU- 
Mc, EU-Mp, EU-Mm 강은 서로 인접하였고 Euryarchaeota
이면서 호열성인 EU-Tc와 EU-Tp 그리고 EU-Ot가 호열성

이 대부분인 CR이 분포한 지역에 존재하였으며 초고온성

인 EU-A는 메탄관련의 Euryarchaeota와 인접하였다(Fig. 
2). 중온성 Crenarchaeota로 분류되었다가 독립되어 암모니

아를 산화시키며 해양, 토양, 민물에 서식하는 Thaumarch-
aeota는 Nitrososphaeria (TH-Ns) 강[16]의 7종과 미분류된 

(TH-Ot) 5종이었다. 두 계통도에서 TH-Ns와 TH-Ot는 모

두 CR이 분포한 지역에 존재하였다(Fig. 1). Euryarchaeota 
문에 속하다가 Candidatus Thermoplasmatota 문으로 독립

하려는 EU-CT는 EU-Tp 혹은 Thaumarchaeota (TH)와 인접

하였다.
고세균은 지구상에 최초로 출현한 생물체로 생각되며, 

현재 발견되는 고세균들은 호염성, 호열성, 호냉성, 메탄

생성 등의 극한 환경 이외에도 중온성인 인간의 장내에서

도 1,167개의 고세균 게놈이 발견되어 고세균이 사람의 

건강과 관련이 있을 것으로 보고되었다[4]. 본 연구에서 

파악된 고세균의 보존적 COGs는 63 COG pathways를 구

성하는 46개, 그리고 나머지 20개였다. 분석에 사용된 고

세균들이 호열성, 호중성, 호염성, 메탄생성 등(Table 1)의 

다양한 환경에 분포하더라도 고세균들의 생명현상을 유

지하는데 필요한 것으로 유추된다. Lee와 Lee [11]는 원시

공통생명체가 보유했던 유전자가 현재까지 유지되거나, 
환경 변화에 따라 공통된 유전자 추가나 소실의 결과 등

이 현재의 생물들에 공통적 유전자의 기원으로 보고하였

다. 본 연구는 고세균이 겪은 수십억 년의 진화과정에서 

보존된 유전자의 종류에 대한 자료와 함께 의약품 개발

[3], 균주 개선을 위한 유전자 선택[9] 등에 필요한 기초자

료를 제공할 수 있을 것이다.
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초록：고세균 122종의 보존적 COG pathways와 유전자

이동근ㆍ이상현*

(신라대학교 제약공학과)

이 연구의 목적은 122종의 고세균 종에 보존된 대사 경로와 보존된 유전자를 확인하는 것이었다. 각각의 

122개 고세균이 63개의 COG 대사 경로, 이를 구성하는 822개의 COG, 총 4,877개의 COG를 보유하고 있는

지 분석했다. 대사경로에서는 archaeal ribosomal proteins만이 가장 보존적이었다. 122종의 고세균 모두에 

공통적인 COG는 7개의 COG pathways에서 46개, 그리고 그 외가 20개였다. COG pathways에서는 ribosome
을 구성하는 29개, tRNA synthetase와 전사인자가 각각 5개, RNA polymerase를 구성하는 3개, 그리고 tRNA 
modification에 관련된 2개의 COG가 공통적이었다. COG pathways에 속하지 않고 122종의 고세균에 공통적

인 보존적 유전자까지 고려하면 외부와 세포질을 구분 짓는 세포벽과 세포외기질의 합성, 복제, 전사, 번역, 
단백질 대사에 관련된 유전자들 중에서 일부가 공통적이었다. 계통수에서 구한 각 고세균의 distance value
를 분류단위로 보면 Euryarchaeota 문의 Halobacteria강의 평균이 가장 낮았고 표준편차는 Thaumarchaeota 
문의 Nitosospharia강, 강을 알 수 없는 Thaumarchaeota문의 고세균, Euryarchaeota 문의 Halobacteria 강, 
Crenarchaeota 문의 Thermoprotei 강, 기타 고세균(OA)이 높았다. 계통수 분석으로 6가지의 공통점을 찾았다. 
본 연구결과는 보존된 유전자에 관한 자료 외에도 의약품 개발, 균주 개선을 위한 유전자의 선택 등에 

활용될 수 있을 것이다.
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