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 I. 프로테오믹스의 뜻과 ‘-omics’ 세계

가. 정의

프로테옴(proteome)은 게놈(genome)의 상대어

지만, 그 보다는 <PROTEin expressed by a 

genOME>의 합성어로 ‘단백(질)체’로 지칭된

다. 이 말은 1995년에 이태리 Siena에서 열린 2-

Dimensional Electrophoresis(2DE) meeting에

서 처음으로 Marc Wilkins에 의해서 사용되었다
(1).프로테오믹스(proteomics)의 수사학적 의미

는 프로테옴(proteome)의 어미에 ~학, ~론을 의

미하는 접미사 -ics가 붙어 프로테옴을 연구하는 

기술을 포괄적으로 의미하며, 우리말로는 ‘단백

체학’이다. 요즈음엔 접미사  ‘-omics’를 각

종 생명과학 연구분야에 붙여서 유전체기반의 학

문임을 표방하는게 유행이 되고 있다. 가령, 대사

체학(metabolomics), 전사체학

(transcriptomics), 생리체학(physiomics), 화학

유전체학(cheminomics), 약물유전체학

(pharmacogenomics), 세포체학(cellomics), 독

성체학(toxicomics), 지질체학(lipidomics), 임상

체학(clinomics) 등이다. 이에 이런 이름의 회사

들도 빈번하다.프로테오믹스의 기능적인 의미는 

 ‘세포내 전체단백질을 연구하는 대형스케일의 

단단계 단백체분석 기술’을 뜻한다(그림 1). 즉, 

단백체의 성질을 발현(expression), 기능

(function), 구조(structure) 및 번역후 구조변형

(post-translational modification: 이하 PTM), 

유전체학과 비교시 프로테오믹스의 가장 큰 특징

은 질병상태와 건강한 상태에서의 변화되는 단백

질을 구조/기능적으로 아주 쉽게 비교할 수 있고 

세포의 생리상태변화에 따른 결합성과 기능을 파

악할 수 있는 분석능을 가진 점이다(2). 예를 들

면, 유전자에는 전혀 내포되어 있지 않은 단백질

의 이성구조(isoform)(3)(그림 2), 인산화등의 

PTM, 결합파트너 등을 분석하여 이것을 질병의 

발생이나 치료 진단에 연계시킬 수 있기 때문이

다. 그러나 중요한 것은 지노믹스(DNA chip 등)

와 프로테오믹스 기술을 상호보완적으로 사용하

여 보다 깊이 있는 유전체기능의 연구를 수행하는 

일이다. 

 본 고에서는 프로테오믹스분야 중 Expression 

Proteomics와 연관된 내용을 중심으로 요약한

다. 보다 전문적인 내용은 여기서 인용한 참고문헌

을 활용하면 될 것이다.
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다른 단백질과의 결합성(protein-protein 

interaction)에 초점을 두고, 세포내 발현과정과 

네트웍 형성을 특정 질병의 진행과정과 연계시켜 

총괄적으로 분석하는 기술이다.

나. 기술의 특징

이런 의미에서 프로테오믹스는 종래의 단백질 화

학과 같이 ‘한 개 단백질’을 연구하는 학문이 아

니라,  생물체의 조직, 또는 액체샘플내의 모든 단

백질을 한번에 대형 스케일로 고속 분석하는 방법

이다. 이 때문에 계속적으로 고속분석의 도구가 필

요하고,  유전체학보다 매우 복잡하며 데이터양도 

매우 크다.

그림 2 간암조직내 ALDH2의 소멸과 ALDH3의 

생성 변화 (-Ref. Park et al., Intl J. Cancer, 

97, 261-265, 2002)
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그림 1 프로테오믹스의 방법

◀ 전화면           1  2  3  4  5  6           찾아보기(목차) ▶
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 II. 프로테오믹스의 연구대상 

가. 게놈과 프로테옴

프로테오믹스는 이제 6년여 밖에 안된 기술로서 

인간게놈프로젝트(Human Genome Project: 

HGP)의 완성으로 새로운 전기를 맞았다. 이제 

HGP 후속으로 인간프로테옴프로젝트(Human 

Proteome Project: HPP)라는  새로운 패러다임

의 연구과제를 창출하고, 게놈 다음의 생명공학 혁

명의 주역을 담당할 것으로 예상된다. 과제의 포화

성과 완결시점이 분명한 HGP에 비해 HPP는 아직

은 관련 기술의 미성숙으로 인하여 향 후 수십여년

이 걸려야 전체윤곽이 예상될 만큼 속도가 아직은 

늦다(그림 3). 역설적으로 말하면, 한국이 뛰어 들

면 충분히 공헌할 수 있는 기회가 있다는 얘기도 

된다. 즉,  HPP를위해 결성된 세계 기구인 HUPO

(www.hupo.org)에서 한국이 사무총장직과 

Web 운영을 수행하고 있고,  작년에 500여명의 

회원을 가진 한국인간프로테옴기구(KHUPO)가 

조직되어 HUPO활동과 AOHUPO(아세아오세아

니아 인간프로테옴기구)의 창립에 활력을 넣은 것

은 과학외교상 뜻깊은 성과가 아닌가 싶다. 이런 

측면에서 과기부(www.most.go.kr)가 2002년

에 독립적으로 프로테오믹스를 프론티어사업으로 

지원하게된 것은 다행 스럽고, 결코 우연이 아니

다.

실상 인간 게놈과 프로테옴은 동전의 앞·뒷면과 같

은 뗄 수 없는 관계이고, 둘 다 인류의 과학분야 진

Functional Proteomics 분야의 주 연구분야이기

도 하다.탐지방법에서도 이들의 구조가 환경에 따

라 매우 변하기 쉬워서 질량분석기와 항체 등으로

만 탐지되는 특성을 지닌다.또한 단백질의 구조 측

면에서 보면, 게놈연구는 genomics의 각종 길을 

열어, structural genomics를 통해 단백질의 3차

원 예측구조를 가능하게 했고, 프로테옴 연구는 여

기에 각종 리간드 결합성과 단백질 구조의 변형정

보까지 반영하여 기능적인 단백질의 3차구조를 예

측하는 structural proteomics를 발전시킬 것이

다. 궁극적으로는 두 분야 모두 단백질의 생리적기

능을 이해하는데 필수적이다.  

나. 프로테오믹스의 연구대상

프로테오믹스는 HUPO의 분류방식에 따라 크게 

발현 프로테오믹스, 기능 프로테오믹스 및 프로테

옴 정보학(Proteome Informatics/Knowledge 

Base)으로 나눈다. 이런 분류는 세분야가 별도의 

영역이 아니라 단백체의 특성을 알아내어 질병연

구를 하자면 이들 모두가 종합적으로 적용되어야 

한다는 최소한의 필요충분조건으로 이해된다. 프

로테오믹스의 연구에서 다루는 분야를 나열하면 

다음과 같다.

(1) 단백체의 대량발현, 정제 및 특성을 통한 세포

특정기능(예, 질환) 단백질군의 규명
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보의 상징성을 지닌다.  즉, HGP를 ‘인간의 달 

착륙’ 쾌거에 비유한다면, HPP는 아마도 ‘달 자

원의 활용’에 비유될 수 있을 만큼 선후가 분명하

고, 공통목적이 긴밀하여, 두 프로젝트는 향 후 

Big Science의 전형적인 유형으로서 정책입안자, 

과학자, 의학자 및 일반인에 이르기까지 모두를 한

데 묶는 생명공학의 ‘성장엔진’ 역할을 할 것으

로 기대된다. 

단백질이 유전자와 다른점은 mRNA level 과 단

백질 발현간의 상관성이 매우 낮고(예, 효모의 경

우 상관지표좰0.5)(4), 단백질은 기능을 발휘하는

데 PTM을 거치는데다 반감기가 각양각색이란 점

이다. 세포내 위치에 따라 기능도 변하고, 똘똘 뭉

쳐서 일하는 특성 때문에 거의 대부분 복합체를 이

루는 경우가 많다(예, TATA-box 관련 전사체). 

이런 문제는 지면상 여기서 다루지 않겠지만,

(2)  생물학적인 동요(perturbation)(질병, 약물

투여, shock 등)에 의하여 변하는 단백체의 

특정 세포내 발현 양상도(profiling)

 

(3) 단백질-단백질간의 결합 양상과 이들이 만들

어내는 새로운 다단계 생리기능연구

 

(4) 세포내 단백질기능의 발현 경로(pathway)와 

네트웍 구축

(5) 대량의 단백질 folding 연구 및 3차원 입체구

조(structural proteomics)

(6) 단백체의 생물정보 분석기술(proteome 

informatics)과 DB 구축 및 활용

(7)   in vivo에서 유전자발현의 궁극적인 양상 규

명을 통한 유전자-단백질- 질병간의 연계성 

 

 

그림3 인간프로테움 프로젝트에 대한 경주

◀ 전화면           1  2  3  4  5  6           찾아보기(목차) ▶
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III. Expression Proteomics의 핵심 기술과 단백

체 정보학(Proteome Informatics)

이 분야는 매우 다양한 분석기술을 활용하는 연구

분야이다(그림 1).  여기서는 가장 근간이 되는 몇

몇 기술에 대하여 최근의 동향을 간단히 소개하고

자 한다.

1. 2DE 분석기술

가. 개요

1975년 O'Farell 에 의해 도입된 이래 지난 27년

간 2-DE는 매우 보편화되었고,  세포내 단백체

의 변화양상을 탐지하고, 표지할 수 있는 기술이

다 (5). 1차원으로는 등전점 (pI)에 의하여 분리하

고 2차원에서는 단백질 크기에 따라 분리하는 기

술로서 별다른 사전 정제단계없이 원액(crude 

sample)을 분석하여 질량분석을 통해 단일 단백

질로서의 특성(분자량, isoform, PTM 여부 등)

을 규명한다. 한 gel에서 약 700개에서 1000개 

정도를 펼쳐볼 수 있으나 몇 가지 한계성을 지니

고 있다.

2DE 중에서는 IPG-DALT 시스템(아머샴: 

www.apbiotech.com)이 편리성을 인정받고 있

다. 이 시스템은 다양한 pH 범위별 isoelectric 

focusing strip 및 pre-made gel을 사용하여 재

현성에서도 매우 뛰어난 기능을 보여준다. 특히 1 

pH range strip(Zoom-in gels: 예, pH 3.0-

5) 따라 spot의 분리양상나 상대적인 위치가 실

험 batch 별로 재현되는 것이 매우 떨어진다.

6) 자동화, high throughput의 장애: 일부 회사

(예, OGS, Large Scale Biology 등)에서 시

험적으로 실시하고 있는 것을 제외하고는 

2DE 전과정을 robotics으로 대량 분석하는 일

은 매우 어렵다. 

다. 2DE 기술의 개선동향

몇가지 분야에서 이루어 지고 있는 2DE의 한계성

을 극복하려는 기술동향을 요약한다.

1)샘플의 제조와 사전 분획기술

이 기술은 각종 생물체(예, 박테리아, 사람조

직, 배양세포, 효모 등)로부터 얻어진 원액을 처

리하여 용액화하는 기술, 단백질외의 물질(핵

산, 지질 등)을 제거하는 기술, 단백질 침전기

술, 단백질분해 및 산화방지기술 및 salt 제거기

술 등으로 이루어 진다(6). 최근에는 대부분 이

런 과정의 표준화가 이루어 졌고, 희소성 단백

질이나 소수성 단백질의 분리를 위해서도 단계

별 분획기술, 특정 단백질의 사전제거기술(예, 

혈액의 IgG나 Albumin 등)이 일부 나왔다. 예

로, affinity resin이나 filter같은 것이다. 하지

만 아직도 목적하는 희소단백질만을 분리하는 

방법은 개선이 필요하다. 

시료의 전처리 기법의 발달로 2DE 전에 미리 
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4.0, 3.5-4.5, 4.0-5.0 단위)의 사용으로 획기적

인 단백질 분석능을 가지고 있다. 지금까지 사용

하던 미소샘플탐지로 쓰이는 silver 염색법은 각 

단백질 샘플의 MALDI 분석에는 적합하지 않기 

때문에 여러가지 변형방법이 시도되고 있다. 그러

나 변형된 silver 염색법에도 한계가 있기 때문에 

형광염색법이 도입되어 CYPROTM 같은 시약이 

쓰여져 왔는데, 이 또한 고가이고 부수적인 형광 

detector를 필요로 하는 등 아직도 해결되어야 

할 것이 많다. MALDI 분석 목적으로는 본 연구팀

의 경험으로 종래의 Coomassie 염색법을 사용하

여 각 spot의 단백질을 gel에서 분리시켜 사용하

는게 편리한 것 같다. 최근에 아머샴 기술진이 개

발한  2D-Fluorescence difference gel 

electrophoresis(2D-DIGE)는 2DE 전에 다른 

단백질들을 각기 다른 형광염색(예, CyTM, Dye: 

Cy2, Cy3, Cy5 등)으로 표지 한 후 전기영동을 

하고 이를 DeCyder라는 Image 분석 시스템으로 

분석하여 샘플내 단백질별로 보이는 형광 발색의 

차이로 정성적, 정량적인 분석을 고속으로 할 수 

있게 한다. 이외에도 MPD(Multiple Photon 

Detection) 방법을 사용, 매우 희소한 단백질의 

변형을 탐지할 수 있도록 개발중이다.

나. 2DE의 기술적 한계성

1)지질막 단백질분리: 소수성 지질막 단백질의 분

리가 용해성 문제로 잘 안된다. 용해용 

detergent 칵테일이 제공되는데 이들을 이용해

도 분리가 어려운 경우가 많다.

2)희소성 단백질 분리: gel에 load 할 수 있는 샘

플양의 한계로 희소성 단백질은 대부분 다른 단

백질과 함께 이동하여 염색되는 게 보통이므

로, 이들만을 별도로 분리하기 위해서는 고난도

의 기술이 필요하다.

3)호알카리성이나 호산성 단백질 분리: 현재 비교

적 광역대의 알카리성 영역대의 IPG strip(pH 

6-12)이 나와 있긴 하지만 buffer 용액 조건 

등의 문제로 아직도 개선이 필요하다. 

4)분자량이 큰 단백질의 분리: 최근에 

GradPoreTM라는 장치로 사전에 분자량별로 

분획하는 기술이 도입이 되었으나 단백질의 용

해성과 맞물려 있어서 이 역시 최적조건의 개발

이 필요하다.

cysteinyl peptide capture 기법을 사용하는 

것이 시도되고 있다. 일종의 enrichment 기법

으로 사전에 특정 펩타이드군(예, 

anhydrotrypsin)을 선택해 내는 방법으로, 사

전 정제된 단백질들은 LC-MS/MS 등에 의해 

분석된다.

LCD(laser capture microdissection)를 이용

하면 특정조직의 병소나 부위만을 선택적으로 

분리할 수 있다. 최근, 미국립보건원(NCI)나 국

내 일부 연구그룹이 활용하여 소기의 성과를 내

고 있다(7). 문제는 양이 충분치 않아 2DE 분석

용으로 일반화 하기엔 다소 개선이 필요하다.

프로테옴 분석의 첫 단계는 샘플의 적절한 조

제 방법인데 MCE(multi-compartment 

electrolyser)(그림 4)라는 장치가 고안되어 

보다 많은 양의 샘플을 gel에 loading할 수 있

고 이들을 전개할 수 있는 방향으로 연구가 진

행되고 있다.  또한 ‘Proteomics toolbox’라

는 새로운 개념이 도입되어 프로테옴 분석에 필

요한 필수시약과 방법, 장비 등이 포함되어 이

들을 하나의 set로 규정하는 경향이 있다. 이와 

함께 각종의 단백질을 잘 용액화 할 수 있는 

detergent cocktail 제조 조건과 high 

throughput에 편리한 IPG strip을 개발 중에 

있고, alkaline pI(>pH 10)를 갖는 단백질의 

분리문제도 매우 중요하게 다루어지고 있다. 

 분자량이 매우 큰 단백질들(>500 kDa)에 대

한 분리는 GradiporeTM를 사용하여 미리 사전

에 큰 단백질을 분리한 후 전기영동을 시도하

는 경향이 있으나 이 장치는 호주 외에는 아직 

시판되지 않고 있다.

2)재현성 기술

이 문제는 표준, 규격화된 IPG strip, 적정 

buffer 및 detergent 등의 개발로 재현성 문제

는 실상 우려할 수준은 아닌 만큼 개선되었다. 

대개 공급업체에서 비교적 동일 batch의 시약

과 재료를 대량 확보하여 실험을 실시하는 것

이 바람직하다.
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5)재현성: 실험별로 동일한 샘플을 분석하고자 할

때, buffer, IPG strip의 batch, gel size 등에 

3)호염기성, 호산성 단백질의 분리

알카리 영역의 단일 pI의 IPG strip(예, pI 

9.5-10.5)을 사용한다거나 특수 buffer 용액

조성을 통해 개선시키고 있다. 현재 국내 전문

연구소와 호주 연구소간 공동연구를 통해 호염

기성 단백질의 분리기술을 개발중에 있다.

◀ 전화면           1  2  3  4  5  6           찾아보기(목차) ▶
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                                                             그림4 Multi-Compartment Electrolyser 

(MCE)
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4) 자동화 문제

프로테오믹스의 자동화 과정은 인간 게놈에 적

용되었던 자동염기서열분석기나 PCR처럼 쉽

지 않은 것이 사실이다. 대부분 단백질은 DNA

와는 달리 변형구조를 지니고 있기 때문에 초

고속 구조 분석이나 분리가 어렵기 때문이다. 

따라서 프로테오믹스의 자동화과정은 가장 큰 

bottleneck 중의 하나이다. 여기서 자동화라 

함은 2DE나 그 대체분석 방법으로부터 

MALDI 분석을 거쳐 최종적으로 단백질을 

annotation하는 일련의 과정을 의미한다(그림 

5). 2DE 분석에서 MALDI까지 가는 

robotics 과정에는 소위 Molecular scanner

라는 개념이 SIB(Swiss Institute of 

Bioinformatics)에 의해 도입되어 부분적으로 

성공한 바가 있다. 즉, 2DE를 한 후 gel 자체

를 통째로 trypsin 처리하고, 이를 다시 

PVDF membrane에 blotting시켜서 각 spot 

별로 MALDI 분석을 대량으로 하여 데이터를 

분류하고 각각의 단백질을 annotation 하는 것

이다. 그러나 여기에는 아직도 해결해야 할 문

제점들이 많다. 예를 들면 trypsin 처리과정의 

재현성, blotting의 효율성, 각 spot 별 

MALDI 결과의 체계적인 관리 등이다. ABI

(www.appliedbiosystems.com)가 개발하여 

이미 실용화되고 있는 것은 Proteomics 

Solution 1으로 자동화된 고속 단백질 식별 시

스템이다. 

 이것은 MASS와 연계되어 있고 DB 검색도 가

능하도록 고안되어 있다. 이 workstation은 

submicroliter의 용량까지도 취급이 가능하

며, robotic arm 과 data 전달을 할 수 있다. 

비교적 사용자 친화적으로 S/W가 만들어져 

MALDI의 사용도  쉽도록 되어 있다Bio-Rad

(www.biorad.com)와 Micromass

(www.micromass.com)가 공동으로 개발중

인 ProteomeWorks™ 은 샘플로부터 spot 분

리, MASS 분석 및 Data 분석과정을 한데 연

결시켜 주는 기능을 갖고 있다. 이 시스템은 단

백질의 용액화에 대한 kit가 활용되고 사전 분

획과 microplate로의 loading 도 가능 하며, 

Micromass'의 다기능 로봇 단백질처리 시스

템은 잘라낸 단백질을 탈염색시킨 후 MS 분석

에 적합하도록 전처리 과정을 맡는다. MS에서

는 Peptide mass fingerprinting이 DB를 통

해 자동적으로 실행되어 연구자들은 각 단백질

의 특성을 바로 알 수 있도록 고안되어 있다. 

필요시 Electrospray MS/MS 가 de novo 

sequencing을 수행하도록 연계되어 있다.

Genomic Solusions(www.

genomicsolutions.com)의 반자동화 시스템

인 The Investigator™ Proteomic System

은 2-DE, 자동 염색장치,  spot 분리, 

ProGest(한번에 96개 샘플을 digest 할 수 있

음) 및 ProMS MALDI 전처리 로봇을 갖추고 

있다. 이들은 다른 회사의 개별 장비와도 호환

이 가능하도록 고안된 것이 특징이다.
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  그림5 2DE 기반 Expression Proteomics 자동화 

◀ 전화면           1  2  3  4  5  6           찾아보기(목차) ▶
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라. 2DE Image 분석기술

우선 단백질 spot 분석에는 많은 S/W가 개발되어 

있는데, Melanie (GenBio),  PDQuest(BioRad); 

ImageMaster(Amersham Bioscience), Gellab 

(Scanalytics) and Kepler (Large Scale 

Proteomics), Z3(Compugen), Progenesis

(Nonlinear Dynamics)가 있다. 이중 자동화된 이

미지 분석기인 progenesis가 국내에서도 처음으

로 두 개 연구소 등에 도입되어 향후 판도에 변화

가 예상된다.

이들간에는 대부분 공통기능을 갖고 있으나 특정 

목적(예, 워핑능력, 통계적 알고리즘, 분석기능 및 

그래픽도구 등)에 따라 각기 장단점이 있어서 상세

히 살펴보고 구입하여야 한다. 국내에서도 BioBud

사에서 개선된 형태의 이미지 분석이 개발된 바 있

다. 최근 자동분석이 가능한 Progenesis

(Nonlinear Dynamics, UK)가 선보여 혁신적인 

highthroughput을 갖게 되었다.

3. Mass Spectrometry

MALDI-MS(Matrix assisted laser desorption 

ionization mass spectrophotometry)는 펩타이

드 분석에 가장 많이 활용되고 있다. 본 내용은 최

근 상세하게 소개된 관련 문헌(8-10)을 참고하기 

바란다. 이 장비에 일종의 microsystem(flow-

through piezo dispenser)을 붙여서 희소 농도의 

peptide를 분석하는 방법도 개발중이다. FTICR 

MS는 ESI와 MALDI ionization을 사용하여 100 

이미 몇 개 회사(Celera Genomics, OGS, LSB, 

GeneProt 등)는 이를 도입하여 실용화 하고 있는 

중이다. 액체크로마토그래피 기술의 개발(LC-

MS/MS or 2D chromatography MS/MS)이 현

재 많은 부분에서 진척되어 MDLC (Muti-

dimensional LC) 가 ICAT 분석 등에 연결되어 활

용되고 있다.

나. Differential Isotope labeling

2개의 다른 생리적 조건하에 있는 세포나 조직(e.

g. diseased vs. normal)의 전체 프로테옴을 분석

할 때에는 2DE로 비교시 재현성에 문제가 있을 수 

있다. 이런 문제를 해결하기 위하여 이 기술을 사용

한다. 즉, 배양세포를 정상배지와 15N이 혼합된 배

지에서 키우고 이들을 2DE로 분석한 후 대사적으

로 표지된 peptide를 MASS를 분석하면 동일 

peptide라도 MASS상 분자량의 차이로 구분되어 

정량적인 변화를 측정할 수 있다(11).

다. ICAT(isotope-coded affinity tags)

ICAT은 단백질의 cysteine에 정상 또는 2중수소

가 표지된 biotin을 표지한 후 표지된 단백질을 

avidin resin으로 정제한 후 LC로 분화, 각 샘플에 

대한 MASS 차이를 분석하여 생리상태가 다른 표

적단백질을 정량하는 방법이다 (12). 이 방법의 한

계는 cystein만을 인식하므로 전체의 15%에 달하

는 cystein을 갖지 않는 단백질을 분석하기가 어렵

고, 현재 적절한 software가 완벽하게 구동되지 않

아 high throughput으로서의 기능을 완벽하게 갖
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kDa 이상의 단백질을 분석하는데 활용되고 있는

데, 특히 ESI-FTICR의 경우 affinity proteomics

라는 새로운 시도를 가능하게 하고 있다.  MALDI 

QIT (quadrapole ion trap) reflection time-of-

flight(TOF) MS는 당쇄화된 당단백질들의 구조

적 특성을 분석하는데 활용되고 있다. 이 기기는 기

존의 MALDI가 지니는 장점들과 매우 높은 해상

도, 분해능을 갖고 있으며 질소 laser를 사용하는 

것이 특징이다. 

4. ‘Expression Proteomics’ 관련 Non 2DE 

   Techniques 개요

가. Non 2DE Tech을 통한 프로테오믹스 연구의 

중요성

자동화와 high throughput을 위해서는 2DE 보다

는 non-2DE 방법의 도입이 고려되고 있다. 

추고 있지 않다. 

라. MCAT(mass-coded abundance tagging)방

법

이 같은 ICAT의 취약점을 보완 하기 위하여 

lysine에 특이적으로 결합하는 소위 MCAT

(mass-coded abundance tagging)이 개발되어 

보고되었다(13) (그림 6). 이 방법에서는 

guanidination 반응이 단백질내의 lysine을 변형시

켜 이것을 homoarginine으로 만든다. MCAT 단백

질 서열분석에는 먼저 trypsin으로 분해시킨 후 이

들을 MCAT 시약으로 철하여 O-methyliosure로 

만든 후 LC-MS로 서열을 분석하는 일이다. 이것

은 값이 싸고, 비교적 많은 residue를 갖는 lysine

에 specific하여 대부분 단백질을 차별없이 분석할 

수 있는 잇점이 있다. 그러나 실용화까지는 다소 시

간이 걸릴 전망이다.
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  그림 6 Mass-Coded Abundance Tagging (MCAT) 방법

◀ 전화면           1  2  3  4  5  6           찾아보기(목차) ▶
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6. 프로테옴 인포매틱스

DB 구축은 proteome informatics의 가장 중요

한 부분으로, 프로테오믹스 실험을 통해 산출되는 

많은 데이터의 효율적인 보관과 분석에 필수불가

결하다(그림 7). 현재 대다수의 2D-DB에서는 

Make2ddb라는 프로그램을 사용하여 각 gel 

image를 manage하는 것이 보편적이다. SIB에 소

개된 여러 가지 2DE의 DB가 대부분 이 프로그램

을 사용하고 있다. 그렇지만, query가 단순하게 구

성되어 있고, 실제 실험실에서 산출되는 많은 종류

의 관련정보를 효과적으로 처리하기 위해서는 부

족한 부분이 많은 것이 사실이다.

분석 tool로서 최근에 Bio-Rad와 MicroMass가 

공동으로 WorksBase SystemTM을 개발하여 샘

플제조로부터, 각 샘플의 임상적 history, 데이터 

저장 및 분석 등이 가능하게 되었다. 시장에 출시

되어 일부 사용중이나 고가(>USD200,000)인 

점이 부담이 되고 있다. 이외에도 PRIME, 

GlycoDB와 SIB의 HPI(Human Proteomics 

Initiative), HAMAP(High quality automated 

microbial annotation of proteomes) 등이 현재 

구축 중에 있다. 상용화된 DB로는 Incyte의 자회

사인 Proteome 회사가 개발한 각종 모델동물의 

DB(www.proteome.com)가 잘 알려져 있다(예, 

yeast, Candida albicans, Caenorhabditis 

elegans). 이 DB는 단백체 연구에서 나온 단백질

별 각종 유전자와 연관정보(예, 논문, 특허등)와 

실험결과의 의미 등을 싣고 있으며, 대학연구자들

4. Gygi SP, Rochon Y, Franza BR, 

Aebersold R. Correlation between 

 protein and mRNA abundance in yeast. 

Mol Cell Biol. 1999  Mar;19(3):1720-30.

5. Link, A.J. 1999, 2D Proteome Analysis 

Protocol in Methods in    Mol. Biol., vol., 

112, Humana Press, Totowa, New Jersey.

6. 5th Yonsei-APAF Proteomics Workshop 

Mannual, 2001. 11.          연세프로테옴연구

센터 (www.proteomix.org)

7.  Herrmann PC, Liotta LA, Petricoin EF 

3rd. Cancer proteomics:    the state of 

the art. Dis Markers. 2001;17(2):49-57. 

Review.

8. Mann, M., Hendrickson, R.C., Pandey, D., 

2001, Analysis of      protein and 
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spectrometry in proteomics.      Chem 

Rev. 2001 Feb;101(2):269-95. Review. 

No abstract   available.

10. Conrads TP, Issaq HJ, Veenstra TD. 

2002 New tools for 

quantitative     phosphoproteome 

analysis. Biochem Biophys Res 

Commun. ;290(3):885-90.
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에게는 기초정보에 한 해 무료로 제공되나 별도의 

가공된 정보는 유료화 되어있다.

IV. 결론과 전망

이제, 한국도 프로테오믹스 전성기에 진입하고 있

다. 국내 연구자들의 역량을 집중하기 위하여 한국

인간프로테옴기구(KHUPO)도 활성화 되었고 국

제연대(www.hupo.org/aohupo/)를 추진하고 있

어서 향후 국내연구의 세계화도 가능하게 되었다. 

이제 정부의 범사회적인 지원과 인프라구축의 촉

진이 중요한 과제로 남아있다.
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그림 7 프로테옴 DB의 구성 (YPRC-PDB)

◀ 전화면           1  2  3  4  5  6           찾아보기(목차) ▶
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