
Life Science & Biotechnology 22 연재기획 인간과 유인원의 게놈비교를 통한 인간의 독자성 탐구

Life Science & Biotechnology 22

  연재기획

인간과 유인원의 게놈비교를 통
한 
인간의 독자성 탐구 

Naruya Saitou 
일본 국립유전학 연구소

현대생물학의 흐름은 공통성에서 독자성, 다양성으로 변하고 있으며, 그 중 하나가 인간의 독자성을 규
명하는 것이다. 인간의 독자성을 연구하기 위하여 근연종인 유인원을 인간과 비교하는,유인원 유전자 해
석 계획으로 silver project가 시작되었다.무엇보다도 표현형과 유전자형을 연결하는 것은 그렇게 간단
하지 않으므로, 많은 연구가 필요하다. 

■ 서론: 공통성에서 다양성으로

생물학의 역사는 적어도 2300년 이전 아리스토텔

레스 시대로 거슬러 올라간다. 세포가 생물의 단위

라는 것이 밝혀지기까지 생물학의 중심은 박물학

이었다고 할 수 있다. 세포에서 그 아래 단계로 생

화학 지식을 토대로 내려가 다윈 이후 근대진화론

적 생물단일발생론에 귀결되었다. 이는 무생물 즉 

세포이전의 분자상태 단계를 거쳐 생명이 탄생한

다는 것을 의미한다. 이 논리와 DNA가 이중나선 

분자구조로 이루어졌다는 발견은 정확하게 연결된

다.우주물리학이 빅뱅으로 거슬러 올라감에 따라 

물리학법칙이 통합되듯 세포에서 핵, 염색체, 

DNA로  전체 생물의 공통성을 찾는 작업은 20세

기 중반에 끝났다. 그 후 분자유전학, 분자생물학

의 발전은 마치 넓은 공간에서 회전을 하듯 방향

을 전환하여 생물의 다양성을 해명하기 시작하였

다. 분자생물학이 발전하기 전의 유전학은 멘델의 

완두콩에서 시작하여 초파리, 붉은 곰팡이, 대장

균, 박테리오파지와 같이 실험하기 간단한 생물을 

이용한 연구였으나, 전체 생물에 공통적인 시스템

이 발견되면서 각 생물군에서 독자적으로 연구테

마로 옮겨지고 있다.

현재 생물학은 다양성 연구에 대한 중요성이 대두

되고 있으나, 이는 40년 이전부터 생물학의 연장

선상에 있는 것이며, 게놈 그 자체의 염기서열 결

정도 다양성 연구의 연장선상에 있다. 다양성은 독

자성의 중복이며 각 생물의 독자성은 진화에 의해 

유전자내에 축적되어 온 유전자 변화에 근거한다. 

어떤 생물의 독자성을 밝히기 위해서는 진화적으

로 그 생물과 유사한 다른 복수의 생물을 조사하

고 비교해야한다.

I. 인간의 독자성 결정

여러 생물학자가 다종 다양한 생물을 연구대상으

로 하고 있으나 필자의 연구 중심은 인간이다. 아

직까지 생물전체에 대한 공통 시스템이 명확하지 

않은 단계이고 인간은 사람이라는 생물이므로 박

테리아를 연구하고 있어도 인간에게 적용될지 모

르는 시스템을 연구하고 있을지도 모른다. 그러나 

조금씩 생물군 특유의 시스템이 밝혀짐에 따라 인

간을 이해하려면 가능한한 인간에게 가까운 생물

을 연구해야 한다는 경향이 강하게 대두되고 있

다. 박테리아보다 초파리가 훨씬 인간에 가깝고, 

같은 포유류인 쥐는 초파리보다도 훨씬 사람에 가

깝다.
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그림1 유인원 게놈 계획 Silver Project 홈페이지 화면
URL은 http://sayer.lab.nig.ac.jp/~silver/index-j.html
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현재 인간 게놈에 이어 마우스 게놈연구가 한창 진

행 중이며, 이는 인간 게놈연구에 많은 도움이 된

다. 그러나 궁극적으로 인간의 독자성 조사를 위해

서는 우선 언급한 근연종인 유인원과 비교하는 것

이 가장 좋은 방법이다.1).인간 게놈이 몇 개의 유

전자로 이루어져 있는가는 그 추정방법에 따라 3

만에서 14만 정도로 크게 나누어져 있지만, 일반

적으로 5만으로 가정하자. 유전자 1개당 크기로 

“실효 염기수(effective number of 

nucleotides)”라는 개념을 도입하면, 실제로 필

요한 정보를 가지고 있는 염기의 총수이다. Exon

은 전부 해당되지만 그 외에 조직특이적인 발현 등

을 조절하는 영역도 추가할 필요가 있으며 intron

은 무시할 수 있다. 아직 명확하지 못한 부분이 많

아 통계적으로 조사할 수 없으나 대충 하나의 유전

자당 실효 염기수는 평균 3000개 정도이다. 그러

면 인간 게놈 중 실제 유전 정보라고 할 수 있는 것

은 3000×5만=1.5억 염기가 

되고 이는 30억 염기로 알려진 게놈 전체의 5%

에 해당하는 것이다. 한편 인간은 가장 근연종 생

물인 침팬지 유전자 전체와 비교할때 1.5%정도

의 차이가 난다. 그러나 이들은 불필요한 “잡동사

니 DNA”를 포함하는 것으로 실효 염기수에 해당

하는 유전자 영역만 지정한다면 그 차이는 훨씬 작

을 것이다. 이 영역에서 인간과 침팬지의 차이를 

0.6%로 가정하면 이 중 반 정도가 침팬지로 진화

한 부분이고, 그 후 500만년간 인간계통으로 독자

적으로 진화한 부분으로, 인간 독자 유전자 변화

의 총수는 1.5억×0.006×1/2=45만 염기로 추

정할 수 있다. 이 변화는 동의치환(아미노산을 변

화시키지 않은 염기치환)도 있으며, 아미노산을 

바꾸어도 기능에 변화가 없는 염기치환도 포함되

므로 표현형에 커다란 영향을 준 염기변화는 상당

히 적어 1만개 전후일 것으로 추정되고 있다.

◀ 전화면     1  2  3  4      찾아보기(목차) ▶
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표 1 유인원 게놈계획 Silver Project로 염기서열을 결정한 유전자 리스트 Promotor 영역

Promotor 영역

aromatic L-amino acid decarboxylase

brain-2/N-Oct 3

differentiation-dependent A4 protein

dystrophin(Duchenne muscular dystrophy)

dystrophin(Purkinje promoter, alternatively spliced)

monoamine oxidase A

nerve growth factor

neurofilament M

Code 영역 (뇌신경계에서 발현하는 것)

brain natriuretic protein

β-nerve growth factor, exon 2

gap junction protein connexin-36, exon 2

5-hydroxytryptamine(serotonin) receptor 1A

5-hydroxytryptamine(serotonin) receptor 1F

5-hydroxytryptamine(serotonin) receptor 2A, exon 3

OTX1, exon 3

OTX2, exon 3

voltage-gated sodium channel α subunit gene, exon 24

indolethylamine N-methyltransferase

differentiation-dependent A4 protein

5-hydroxytryptamine(serotonin) receptor 1B
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5-hydroxytryptamine(serotonin) receptor 1E

5-hydroxytryptamine(serotonin) receptor 1D

histamine H1 receptor

histamine H2 receptor

histamine N-methyltransferase

muscarinic acetylcholine receptor m2

muscarinic acetylcholine receptor m3

homeodomain protein OPTX2

guanine nucleotide-binding regulatory protein-coupled receptor

당전이효소

ABO blood group gene

β-1, 3-galactosyltransferase polypeptide 1

UDP-Gal: GlcNAcb-1, 3-galactosyltransferase 5

α-1, 4-N-acetylglucosaminyl and/or galactosyl transferase

유인원 게놈 계획 Silver Project로 염기서열을 결정하고, DDBJ/EMBL/GenBank 국제염기서열 
database에 등록한 유전자 리스트
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2. 근연종 게놈비교 모델로서 유인원 게놈계획  

표현형으로 인간에게 독자성을 주는 유전자 변화

가 무엇인지 해명하고자 1999년 유인원 게놈계

획 silver project를 시작하였다2), 3). 그림 1은 

silver project의 홈페이지를 나타내고 있다. 현재

까지 뇌신경계에서 실질적으로 기능을 나타내고 

있는 유전자를 중심으로한 35종류에 대하여 침팬

지, 고릴라, 오랑우탄의 염기서열을 결정하고 이

를 DDBJ/EMBL/GenBank 국제염기서열 

database에 등록하였다(표 1). 또 현재 Hox 

cluster A의 염기서열을 결정하고 있다. 고릴라

는 fosmid library를 구축중이며 침팬지의 BAC

(bacterial artificial chromosome) library와 맞

추어 가능하면 빨리 random shot gun으로 염기

서열을 결정할 계획이다. 일본 이화학연구소의 유

전자과학종합연구센터의  인간 게놈해석 그룹에

서 침팬지 유전자 서열 결정이 완성됨에 따라 유인

원 게놈의 염기서열 결정을 앞당길 수 있을 것이

다.               

이와 같은 근연종의 게놈 염기서열을 비교하여 얻

을 수 있는 정보를 명확히 하면 근연종 게놈계획 

모델로 유인원 게놈계획을 어떻게 활용할 것인지 

결정할 수 있을 것이다. 또한 생물의 독자성을 가

지게 하는 유전자변화를 찾아 근연종 비교를 통하

여 분자진화의 기본적인 변화를 정밀하게 추정하

는 부수적인 목적도 있다. 염기치환에 대해서는 많

은 연구가 있지만 염기의 삽입결실과 유전자중복

에 대해서는 아직 많은 연구가 진행되지 않고 있

세포 속에서 전사시스템이 DNA 상에서 유전자 발

현을 조절하고 있지만 그 전체 정보를 갖고 있지

는 않다. 모든 전사제어시스템이 해명되면 그 정보

를 토대로 전사 시뮬레이터를 만들 수 있을 것이

다. 거기에 유전자 서열을 넣으면 유전자 정보가 

인식되어 즉시 발생하는 다세포생물을 만들 수 있

다. 이것은 아주 미래의 일로 이를 달성하기 위하

여 다양한 실험 방법을 개발해야 할 것이다.일반적

인 염기서열 정보로 유전자의 기능을 해석할 수 있

다. 예를 들어 human hydroxylase는 인간 유전

자의 exon에 92 염기가 결실된 psudogene이다

4), 5). 대량 염기서열에 대한 데이터를 얻으면 이

와 같이 사람에서 psudogene이 되는 예도 있다. 

물론 반대로 사람에서 유전자가 중복된 예도 알 

수 있다. 또 자연도태로 진화하지 않은 유전자도 

코딩영역의 염기서열 해석을 통하여 알 수 있다. 

필자가 이전부터 연구하고 있는 ABO식 혈액형 유

전자와 Rh식 혈액형 유전자의 경우 이와 같은 가

능성이 높다6), 7). 유전자가 바르게 자연도태되

고 있는지 조사하기 위해서는 기능에 대한 보다 많

은 이해가 필요할 것이다.     

■ 결론

유전자에 대한 방대한 정보가 얻어지는 21세기는 

생물학 연구도 많은 변화가 있을 것이다. 또한 이

와는 별도로 지금까지 자연계의 기술방법을 재검

토 해야한다. 예를 들어 자연언어와 컴퓨터언어(C

와 Java 등)와의 차이를 생각해 보자. 자주 이용하

는 고급 컴퓨터언어는 자연언어로 이용되고 있는 
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다. 근연종의 유전자 비교를 통하여 이들의 진화속

도를 추정하고 진화의 패턴을 추정할 수 있다.유인

원 게놈 서열은 SNP(single nucleotide 

polymorphism; 1염기다형)을 시작으로 하는 인

간 염기서열다형 유전자를 추측할 수 있다. 어떤 

염기위치에서 복수의 염기가 나타났을 경우 어떤 

염기는 원래 존재하는 것이며, 나머지는 돌연변이

로 거기서 파생한 것이다. 원래 염기를 추정하기 

위해서는 인간의 근연종인 유인원 유전자와 비교

하는 것이 가장 빠른 방법일 것이다.       

3. 유전자형과 표현형 연결의 어려움              

유전자의 유전자형과 표현형을 어떻게 연결할 것

인가? 우선 DNA를 생각해보자. 그 구조는 이중나

선이며 4종류의 nucleotide가 비주기적으로 결합

되어 있으며, A, C, G, T 4문자로 표현된다. 이런 

의미에서 유전자형은 명쾌하지만 유전자의 기능

이 나타내는 표현형은 그렇게 간단하지 않다. 

DNA는 유전자의 물질적 본체로 유전 정보가 들어

있으나, 이것을 “유전자”라고 정의하기는 어렵

다.일반적으로 유전자를 연구할 때 크게 물질과 사

실 두가지 관점이 있다. 물질은 물질 자체를,  사실

은 정보나 물질간의 상호관계를 의미한다. 사실은 

논리적으로 기술할 수 있지만, 물질은 그렇지 않

다. 구조는 물질로 기능은 사실로 생각하기 쉬우

나, 논리적인 기술의 용이성을 생각하면 구조 쪽

이 그 의미로는 상호관계의 기술인 사실에 가깝

다. 기능이 막연하다는 것은 물질의 기술이 극히 

곤란하다는 것으로 연결된다. 이것을 어떻게 생각

하면 좋을까? 유전자의 염기서열은 디지털이며 명

확하면서도 간단하게 기술할 수 있으므로 사실이

며, 이것은 유전자 서열 내에 있는 유전자의 기능

을 정보 수준 혹은 논리 구조로 기술하려면 해석하

기 어려우며, “유전자”의 “기능” 해석도 애매

한 부분이 존재한다.유전자의 염기서열은 상당히 

방대한 자료로 그속에서 유전자 기능을 찾는 것은 

그렇게 간단하지 않다. 

단어이므로 자연언어인 듯한 착각을 하기도 하지

만 결국은 컴퓨터를 명령하기 위하여 하나하나의 

단어는 엄밀하게 정의되어 있고 문법에도 엄격한 

논리적 정확성이 요구된다. 단어에 명확한 정의가 

없고 다양하여, 단어와 단어 사이에 풍부한 연상관

계를 가지는 자연언어와는 전혀 다르다. 이 같은 

차이가 생물의 현상과 그 기술에도 동일하게 적용

될 것이다.

현대생물학은 방대한 물질교대에 대한 지식을 가

지고 있으나 이는 인간이 명명한 물질명 사이의 상

호관계로 기술되고 있다. 많은 종류의 분자간 반응

이 존재하는 시험관내의 단순한 계라면 그들 나름

대로의 진리를 가지고 있지만, 다수의 유전정보를 

사용하는 세포 전체의 물질교대를 설명하는 것은 

무리가 있다. 멘델의 단순한 실험에서 유전학이 출

발한 후 100년 이상 지난 지금 유전자 지식은 소

위 생명현상 해명을 위하여 사용된다. 매우 복잡하

게 뒤섞인 현상을 새로운 기술로 해명해야 하며, 

이는 21세기 생물학 연구에서 가장 큰 과제 중의 

하나일 것이다.
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