
20세기 말까지 인류의 산업활동 및 화석연료 사용량의 증가로 야기되기 시작한

환경오염은 환경생태계의 파괴, 기형동물의 출생, 및 지구온난화 등의 결과로

나타나는 심각한 양상으로 전개되어 왔으며 이제 21세기에도 환경오염 방지에 대한 특별한

노력이없이이러한경향이계속된다면환경오염문제는지역적, 국지적문제로부터전지구

적환경문제로확산될것이다. 이러한점에서오염된환경을정확히진단하고처리기술을평

가하기위한환경모니터링기술은자연과학및공학관련기술의적극적인도입과새로운기

술수요에 부응하는 21세기 환경분야의 신기술영역으로 발전해 나가고 있다. 오염물질의 성

분분석을 근간으로 하는 분석모니터링 기술이 이미 알려진 물질의 화학적 상태와 정량적인

정보를 주는 반면, 미지의 오염물질 또는 복합적인 오염상태에서의 환경 독성 및 위해성에

대한직접적인자료를제공하기는불가능하다. 특히환경오염모니터링이라는것이특정성

분분석을 해 내는 것도 의미가 있겠지만 더욱 그 본질적인 필요를 생각한다면 그 영향 또는

위해성에대한정보를제공하는것이더욱중요한목적이라고할수있다. 또한최근전세계

적으로문제가되는내분비계장애물질즉소위환경호르몬을생각할때이러한문제점은더

욱심화된다.

1. 환경공학 기술과 바이오 모니터링

환경공학기술은 정보통신, 바이오 기술과 더불어 미래 핵심 산업기술의 하나로 분류되

고있다. 생활수준이높아지고삶의질이향상될수록좋은환경에서살고자하는인간의욕

구는 높아지게 마련이고 그에 따라 환경오염에 대한 규제는 점점 더 강화될 전망이다. 당연

히환경오염처리나예방과관련된시장은나날이커지고있고관련기술또한비약적인발전

을 거듭하고 있다. 환경공학기술은 크게 환경오염 처리기술(Environmental Treatment

Technology), 환경오염방지기술(Pollution Prevention Technology) 그리고환경진단기술

(Environmental Monitoring Technology) 등으로나눌수있다. 지금까지의환경공학기술
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DNA 칩을 활용한 환경 바이오 모니터링 기술

이천육년 가을호 15

은 주로 오염된 물질을 사후에 처리하는 end of pipe

technology로써 환경오염 처리기술이 주류를 이루어 왔지

만, 앞으로는 사전에 오염을 차단하는 오염 예방(Pollution

Prevention)분야및오염사전진단, 환경생태진단기술이

핵심이 되는 환경 진단 기술이 중요하게 부각될 것이다. 환

경 진단 기술 중 특히 생물공학 기술을 이용하는 기법을 환

경 바이오 모니터링(Environmental biomonitoring)이라

한다. 환경 바이오 모니터링 연구에는 환경매체 내에서의

오염도와 독성 정도를 측정하거나 혹은 환경호르몬으로 불

리는 내분비계 장애물질 등 특수한 유해 화학물질을 탐지

및 측정할 수 있는 바이오센서 개발 및 바이오 assay기법

개발기술, 환경생태계내에서의미생물분류및탐지기술

등이 핵심기술이다. 대기, 토양 및 지하수, 그리고 지표수

등의 독성 정도 및 그 유해성을 평가하거나 생태 군집 진단

및 생태 유전체 분석 기술을 모두 환경 바이오 모니터링 기

술이라할수있다. 

유독성 물질일수록 분석에 많은 시간과 경비와 노력이

든다는점을생각할때환경유해물질로오염된수질, 대기,

토양 및 지하수 등의 유해성을 간편하고 신속하게 측정할

수 있는 측정기술 및 방법의 개발은 필연적이다. 지금까지

사용되고있는전통적인환경바이오모니터링기술은물벼

룩 <그림 1>, 물고기 <그림 2>, 혹은 홍합 <그림 3> 및 해저

발광미생물등 살아있는 생물체를 이용하여 수질의 독성을

평가하는 방법이었다. 즉, 이러한 독성/유해성측정의 공통

점은그매개체로서살아있는생명체나혹은세포를사용한

다는 점이다. 이 외에도 유전공학기법을 이용하여 세포가

가지는 외부 스트레스에 반응하는 메커니즘을 응용하여 세

포기반 바이오센서 혹은 Biofuel cell을 이용하여 독성을 모

니터링하는시스템도국내외에서개발되고있다.

한편 1995년 Stanford대학의 P.O. Brown그룹에서

cDNA 칩의 개발 내용과 응용 가능성을 Science지에 개제

한 이후 생명공학연구 전반에 걸친 DNA 칩의 응용 사례가

지속적으로 발표되고 있다(Schena et al, 1995). 다양한 종

의genome project에의해수많은염기서열정보가쏟아져

나오고 있고 이들 각각의 DNA가 어떻게 발현이 조절 되며

연관 지어 질 수 있는지에 대한 관심이 커지고 있으며 이에

대한연구가활발히진행중이다. 즉, DNA구조와기능해석

에중점을둔기존의연구접근방식과더불어동시에DNA

들사이의연관성을살펴보려는노력들이진행되고있는것

<그림 1> Dynamic daphnia test 장치 개념도 및

물벼룩 (daphinia), 물벼룩의 활동성에 따라

광 다이오드의 진동 정도로 독성을 판단한다.

<그림 2> 물고기를 이용한 수질 독성 모니터링 장치, 

물고기가 물의 흐름에 역방향으로 유영하는 것에

착안하여 구성된 장치로 독성에 의해

물고기 유영 속도가 줄어들게 되면 챔버 뒷부분의

센서를 작동시키는 원리로 수질 독성을 판단한다.
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이다. 이러한측면에서DNA 칩기술은수천, 수만DNA의

발현 정도를 동시에(high-throughput) 탐지할 수 있으므

로이와같은연구방향을이끌어줄가장주목받는기술이

라할수있다. DNA 칩은생명과학및공학분야에이미광

범위하게 사용되고 있으나 환경 공학 분야의 응용은 이제

막 태동하는 단계라 할 수 있다. 하지만 진단이라는 측면에

서 생물분자를 활용하는 DNA 칩 형태의 플랫폼은 그 광범

위한 진단 특성을 고려할 때 환경 바이오 모니터링 연구에

가장적합한도구라할수있겠다. 따라서본고에서는DNA

칩의환경바이오모니터링응용이라는주제로독성유전체

학(toxicogenomics) 연구를 위한 DNA 칩의 활용, DNA 칩

정보로부터 분석 가능한 신기술 응용 및 환경 센서로서의

DNA 칩활용에관한신기술등을살펴보자한다.

2. DNA 칩 기반 독성유전체학 연구

1) DNA 칩과독성유전체학연구

현재 Chemical Abstract Service(CAS)에는 유기, 무

기화학물질을통틀어대략1800만종의화학물질이등록되

어 있다. 이들 화학물질은 산업 전반에 걸쳐 인류에게 막대

한 부를 가져다 주고 있지만 이들의 환경과 인간 건강에 대

한 잠재적인 위해성을 간과해서는 안 된다. 생물학적 관점

에서 화학물질의 독성을 판별하는 가장 일반적인 방법은

animal/fish/bacteria test를 이용한 bioassay다. 개체에

직접 화학물질을 투여 혹은 접촉 시켜 사멸 정도를 확인 함

으로써 LD(lethal dose), LC(lethal concentration) 값의

기준농도를결정하고이를근거로화학물질의독성강도와

여부를 구분 짖게 된다. 그러나 자연 환경에 유출되는 화학

물질들은 단일 종 만이 아니며 또한 현재 유출되는 화학물

질의 10% 정도만이 유출 후 분석 가능한 것으로 알려져 있

다. LD, LC 기준의 농도는 화학물질이 사멸을 유도 하기까

지 세포나 개체에 미치는 생리 활성적 영향의 지표는 전혀

제시 해 줄 수 없는 것이 사실이다. 즉, 저 농도에 오랫동안

노출 될 경우 나타나는 세포의 생리활성 변화에 의한 독성

이 더 심각할 수 있다는 의미이다. 이런 관점에서 볼 때 화

학물질의 독성 정도를 밝혀내기 위해 유전자 발현수준에서

화학물질이어떠한영향을미치는지반드시살펴볼필요성
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<그림 3> 홍합을 이용한 수질 독성 모니터링 장치 개념도,

홍합의 호흡에 따른 패각의 벌려짐과 닫혀짐의 빈도를 이용하여 수질 독성을 판단한다.
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을 느끼게 된다. 따라서 독성학적 측면에서 새로운 독성 정

보를 알려줄 수 있는 도구의 필요성이 대두되고 있는 시점

에서DNA 칩기술은이의궁금증을해결해줄강력한도구

가 된다. 특히 각종 생물체의 genome시퀀스와 이에 따른

EST(Expression Sequence Tag) 정보가 체계적으로 축적

되고있는상황에서대상생물종의DNA 칩활용은생물체

의 화학물질에 대한 반응 기작을 유전자 발현 수준에서 확

인하는데 강력한 도구로 자리잡고 있다. 이와 같이 독성 물

질에 대한 전체 유전자 발현 패턴을 분석하고 조절하는지

밝히는연구분야가독성유전체학이며이를위한DNA 칩

의활용은필수불가결하다할수있겠다. 

독성 유전체학연구는 화학물질이나 약품이 처리된 대

상세포나개체가어떠한방식으로유전자를발현시키고조

절하는지를 genome wide 수준에서 분석하는 것을 의미한

다(Neumann and Galvez, 2002). 따라서 독성 유전체학

측면에서 DNA 칩을 활용하여 유전자 발현 패턴에 따른 화

학물질 스크리닝, 화학물질에 의한 종간 생리활성 변화 분

석, 독성학적 기작 분석을 수행할 수 있다. DNA 칩을 이용

한 독성 유전체학 연구는 서로 다른 클래스에 속하는 화학

물질이 접종된 시간이나 농도에 따라 대상 세포나 개체의

유전자 발현 패턴의 차이가 날 것이라는 점을 전제로 시작

한다. 서로 다른 클래스에 속하는 화학물질은 잠재적으로

DNA 발현양상에차이를보이게될것이며이를통해화학

물질에 특이적인 발현 양상을 DNA 칩으로 분석함으로써,

첫째DNA 발현네트워크검증을통해환경시료에대한잠

재적인독성평가를실시할수있으며, 둘째잘분석된화학

물질의DNA 발현정보를통해미지시료나독성분석이이

루어 지지 않은 신규 화학물질의 독성 정보를 비교하고 그

독성 효과를 예측 할 수 있고, 셋째 멀티 바이오마커

biomarker) 역할을 기대 할 수 있다. 넷째 사용되는 DNA

칩의 DNA 소스에 따른 중복되는 DNA 발현을 분석함으로

써종간독성비교연구가가능하며, 다섯째복잡성상의화

학 종에 대한 생리활성 측면에서의 독성 분석이 가능하다.

마지막으로 화학물질의 급성 독성 혹은 장기 독성 효과를

판단할 수 있다. 이와 같은 가능성은 이미 몇몇 연구진들에

의해 제시되고 있다. Hepatotoxin 독성 분석을 위해 rat

DNA 칩을 이용 각각의 hepatotoxin류에 대해 특이적인

DNA 발현 패턴을 분석하고 이들 간의 DNA 발현을

hepatotoxin류를 중심으로 clustering한 결과가 보고되었

으며(Waring et al, 2001), 비슷한 구조를 갖는 화학물질에

따라발현되는유전자패턴이연관성있게분류된다는보고

도 있다(Kitagawa et al, 2003). Bartosiewicz 는 물고기

DNA 칩을이용하여몇몇환경호르몬에대한DNA 발현패

턴이달라짐을확인하였고화학물질의fingerprinting으로

DNA 발현 패턴을 이용할 수 있음을 제시 하였다

(Bartosiewicz et al, 2001).

2) DNA 칩정보기반신기능연구

DNA 칩으로부터 얻을 수 있는 유전자 발현 정보를 통

해 기존의 환경 바이오 모니터링 기법으로는 접근할 수 없

었던 다양한 신기능 연구가 가능케 되었다. 앞서 제시한

DNA 칩의독성유전체학응용성중에가장크게부각되는

것은특정화학물질에특이적으로발현하게되는다양한바

이오마커를 transcription 수준에서 빠른 시간 내에 선별하

고 확보할 수 있다는 점이다. 일반적으로 잘 알려진 바이오

마커로는 내분비계 장애 물질에 대해 과 발현되는

vitellogenin(난황단백질)을 들 수 있다. Vitellogenin의 발

현정도는화학물질의내분비계장애가능성을가늠하는중

요한 척도로 활용되고 있다(Brasfield et al, 2002). 그러나

vitellogenin을 유도하기까지의 관련 유전자 발현 과정은

vitellogenin 단일 바이오마커로는 확인할 수 없는 한계가

있으며, 이는대상물질의환경호르몬으로써의작용가능성

을 제시해줄 뿐 다른 생리 활성적 영향을 단일 바이오마커

측정 결과로 판단하는 것은 무리가 있다. 독성 분석을 위한

바이오마커 활용 측면에서 DNA 칩 결과는 단일 유전자뿐

만아니라유전자간의상관관계를좀더광범위하고때로는

세세하게추적할수있도록해준다. 

<그림 4>는 15종의 화학물질에 대한 대장균 RFM443

의 유전자 발현 패턴을 클러스터링한 결과이다. 15종 모두

동일한 유전자 발현 패턴이 나타나지 않으며 일부 비슷한

화학종의경우유의성을나타내게된다. 또한혼합화학물질

DNA 칩을 활용한 환경 바이오 모니터링 기술
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의경우각각에서up regulation/down regulation 된유전

자 패턴의 중첩이 정확하게 나타난다. 이로부터 각각의 화

학종에대한유전자발현패턴을data base 화하여여타다

른화학물질검색으로부터그화학물질의유전자발현유도

과정을통해독성정도를예측하고분류할수있다. 각각의

유전자발현패턴특이성으로부터multi 바이오마커로의활

용이 가능하다. 바이오마커의 또 다른 활용 가능성은 특정

화학물질에서 유도되는 탐색된 바이오마커 선별을 통해 발

광 혹은 형광 유전자와의 결합을 활용한 독성 탐지용 재조

합세포주를개발할수있다. DNA 칩결과로부터선별된유

전자 군을 이용하여 독성 분석에 용이한 DNA 칩의 개발이

가능하다. 실제 수천 수만 DNA 중 어느 화학물질에 어느

DNA가 발현될지는 알 수 없으나 데이터 베이스 축적을 위

한 실험 과정 중 그 대상 후보군이 선정 될 수 있고 이들 중

대표성이 나타나는 몇몇의 DNA를 선별하고 조합하여

DNA 수 측면에서 축소화된 DNA 칩을 활용하면 여타 다른

화학물질이나 환경 시료의 독성을 분석하는데 훌륭한 환경

독성바이오센서의역할을할수있는것이다. 

광범위한 유전자 발현 정도는 독성 측면에서의 유전자

발현 network 분석을 가능케 한다. 기존의 많은 통계학적

분석방법을통해속속히더욱정교하고분석적인모티프를

활용한 방법들이 등장하고 있다. DNA 칩에서의 유전자 발

현 정도는 ratio 값으로 나타나며 그 데이터의 양 또한 수천

에서 수만에 이른다. 따라서 DNA 칩으로부터 유전자 발현

network의 엄밀한 구성을 위해 다양한 알고리즘과 방법이

개발되고 있다. 유전자 발현에 대한 대표적인 통계 분석 법

은clustering 방법인데이는발현양상이비슷한유전자군

을 군집 시켜주지만 그 유전자들이 반드시 동일 발현 선상

에(regulatory network) 위치하는 것을 의미하지는 않는

다. 그러나 유전자의 발현을 on-off 개념으로 변환시키게

되면유전자network 구성을위해흔히logic 알고리즘으로

불리는‘Boolean 알고리즘’을활용할수있다. 이는연속적

인유전자발현흐름을밝히는데는불리하나특수상황에서

연관유전자들의on-off 특성을살펴유전자발현network

를분석할수있으며각화학물질을유전자발현패턴을근

거하여fingerprinting mapping을할수있는근거를제시

해준다(Hatzimanikatis and Lee, 1999). 이와같은특성을

이용하여 독성 환경 하에서의 생물 종의 유전자 발현 패턴

| BT News | 신기술∙특허 동향
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궁극적으로화학물질의시간에따른노출과

농도별노출을통한유전자발현패턴에근거하여

화학물질의독성분석이가능하며

이들로부터얻어진정보는대사과정흐름분석과

fingerprint mapping 등의분석과정을통해

화학물질이미치는독성을좀더세분화하여

관찰할수있으며나아가서는실제환경생태계의

독성분석과risk assessment를수행하는데

활용될수있을것이다.

<그림 4> 15종의 화학물질에 대한 E. coli RFM443의

DNA 발현 패턴 양상과 화학 종의 clustering
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이 어떻게 변화하는 가를 살피고 유전자 발현 흐름이 어떻

게조절되는지알게된다면화학물질의유전자분석방법에

근거한독성정보를더욱세분화하여구축할수있으며이

에대한질병유발인자분석과함께새로운해독제제작분

야에도 응용될 수 있을 것이다. 궁극적으로 화학물질의 시

간에 따른 노출과 농도 별 노출을 통한 유전자 발현 패턴에

근거하여 화학물질의 독성 분석이 가능하며 이들로부터 얻

어진 정보는 대사과정 흐름 분석과 fingerprint mapping

등의 분석 과정을 통해 화학물질이 미치는 독성을 좀더 세

분화하여 관찰 할 수 있으며 나아가서는 실제 환경 생태계

의 독성 분석과 risk assessment를 수행하는데 활용될 수

있을것이다(그림5).

이런 응용성을 기반으로 2000년부터 미국의 NIEHS의

Toxicogenomics Research Consortium(TRC-

http://www.niehs.nih.gov/dert/trc/home.htm) 을 중심

으로 DNA 칩 연구 분야/독성학 연구 분야/분석 분야로 나

뉘어서로의연구결과를공유하고정보를구축하고있으며

그핵심은DNA 칩연구와분석분야이다(그림6).

이 콘소시움에는 미국의 NIHES를 비롯하여 Duke

University Medical Center, Fred Hutchinson Cancer

Research Center/University of Washington,Oregon

Health and Science University, Paradigm Genetics 등이

참여하고있다. 

3. DNA 칩 기반 환경 바이오센서

환경 바이오센서 및 바이오 모니터링에 사용되는 기술

은첫째특이한유해화학물질을독립적으로탐지하고정량

화 시킬 수 있는 화학물질에 특이한 바이오센서 시스템이

존재해야하는데화학물질에특이한효소를활용하거나혹

은 생물체 전체를 활용한다(Rowe-Taitt et al., 2000). 이

들은 일반 기기 분석 방법으로 측정하는데 걸리는 시간과

장비및경제성등을극복해낼수있다는점에서매우유리

하나유사화학물질이혼합되어있을경우에는그분석의효

용성이 떨어질 수밖에 없다. 두 번째는 지구상의 모든 생명

체가 외부의 환경 오염으로 인한 스트레스를 받을 때 그 독

성으로인하여자신을보호하고자가지는스트레스반응대

사과정과 방어 기작을 활용하는 기술이다. 독성 물질로 인

한 생물체의 반응을 DNA 수준에서의 대응을 준비하게 되

는데독성물질과접촉시그피해정도에따라이를회복하

거나 대응하기 위한 요소 DNA들의 발현이 진행되며 이를

유도하는 DNA를 스트레스 DNA라고 명칭 한다. 바로 이들

스트레스DNA의선별을위해DNA 칩이적용될수있으며

새로운 스트레스 DNA의 기능을 분석함으로 써 다양한 형

태와기능을갖는환경바이오센서를제작할수있다. 이들

스트레스 DNA의 프로모터 영역을 발광(lux)/형광(GFP)

DNA 칩을 활용한 환경 바이오 모니터링 기술
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<그림 5> DNA 칩을 활용한 독성 유전체 학의

신기능 연구 흐름도

<그림 6> 독성 유전체학 연구 콘소시움 분야 별 구성도

(출처 : http://www.niehs.nih.gov/dert/trc/intro.htm)
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DNA로 대변되는 소위 리포터 DNA와의 결합을 통하여 세

포에 특이적인 스트레스를 유도하는 독성 물질을 탐지 할

수 있는 DNA 재조합 생물체를 개발하여 활용할 수 있다

(Min et al., 1999; Daunert et al., 2000; Gu et al, 2002;

Kim et al. 2005) (그림 7). 이 기술은 DNA 칩이 trans-

cription 수준에서의 발현 여부를 알려주는데 비해

translation 수준 즉 단백질 발현 수준에서의 독성 평가에

활용될수있다는측면에서서로상호보완적인관계로발전

해나갈수있다.

DNA 칩으로부터 새로운 바이오마커를 선별하여 개발

한바이오센서를이용하여서로다른종류의세포를집적시

킨 세포칩 제작이 가능하게 되었다(그림 8). 이러한 방법은

스트레스에 민감하게 반응하는 유전자만을 선택하여 선별

한 바이오마커를 활용하므로 초고속 독성 스크리닝을 가능

케 한다(Lee et al., 2005). 기존에 실험실에서 수행하던 환

경모니터링방법은96-well plate를사용하는방법으로실

제 환경에서 적용하는 단시간에 독성물질의 탐지에는 문제

점이 있었다. 또한 하나의 바이오센서 세포를 고정하여 활

용하는경우는한가지의스트레스물질만을모니터링할수

밖에없기때문에다양한스트레스를한번에탐지하는데는

문제점을 드러내고 있다. 따라서 DNA 칩을 기반으로 개발

된 다량의 바이오센서를 활용하여 High throughput 방식

의 독성 분석이 가능한 세포 칩 어레이 기술은 기존의 환경

모니터링기술의단점을극복한새로운모니터링방법을제

시해주고있다. 

4. 미생물 진단용 DNA 칩

환경 바이오 모니터링에서의 또 다른 DNA 칩의 활용

가능성은 환경 시료에서의 생태 군집을 진단할 수 있다는

점이다. 환경 미생물 생태학자들은 아마도 자연 환경에 존
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<그림 8> (가) 세포 어레이 칩, (나) CCD 카메라를 이용한 세포 어레이칩 반응 신호 감지.

(가) (나)

<그림 7> DNA chip 정보로부터 whole-cell

바이오센서 개발을 위한 과정
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재하는복잡한미생물생태군집분석과환경에서의이들의

역할을 밝히는데 주안 점을 둘 것이다. 복잡한 미생물 생태

군집안에서는다양한유전자pool이존재하고이들유전자

pool의 발현 검색과 미생물 군집 분석은 미생물에 의한 환

경 정화 작용 분석과 친 환경적 생태계 분석을 위해 필수적

인 과정이다. 이러한 관점에서 다양한 유전자 pool 확보와

분석을 가능케 하는 것이 바로 DNA chip의 역할이다. 이와

같은기능을부여한DNA 칩을species identification DNA

chip(SIDC) 혹은 community identification DNA

chip(CIDC) 라고 한다. 환경생물처리공정의 대표적인 공정

으로 하수처리과정 중 슬러지 공정과 토양오염복원 공정을

들 수 있는데 이들 공정들의 대부분은 공정설계 및 운영측

면에서는사실상연구가완료되었다고볼수있는데비해서

운영상에서 나타나는 문제점을 이해하고 해결하는 데는 아

직도 trial & errors 기법이 가장 중요한 해결책인 것이 현

실이다. 즉 아직도 이들 시스템의 핵심 처리공정은 블랙박

스라고 봐도 될 것이다. 핵심처리공정의 내부를 살펴보면

가장 중요한 것이 생촉매, 즉 다양한 생물체인데 이는 일반

화학공정에 비해서 너무나 많은 종류의 다양한 분해특성과

거동특성을가지는것들이다. 다시말하면일반화학처리공

정의 반응특성 및 효율예측을 위한 수치모사는 어느 정도

가능한것이현실이라고한다면이들생촉매로구성된환경

생물처리공정의 수치모사를 통한 예측은 거의 불가능하고

결국경험론적인예측과함께아주미미한수준의원인규명

을 시도하고 있는 수준이다. 한 가지 예로 폐수처리장의 효

율적인 운영과 밀접한 관계가 있는 bulking과 foaming은

그것들을일으키는원인미생물들을몇종류발견하는수준

정도까지는이르렀으나그원인이무엇이며그것들을어떻

게 제어해서 최적의 운영이 가능하게 할 수 있을 것인지에

관한 연구는 기본적인 도구가 마련되고 있지 않은 이유로

인하여 거의 진행되고 있지 못한 것이 현실이다(de los

Reyes et al, 2002). 이런 측면에서 볼 때 환경 공학분야의

SIDC/CIDC의응용가능분야는다양하다. 

최근 들어 pathogen을 이용한 생물학적 테러를 사전에

방지하기 위한 pathogen 분석 및 식중독균 분석용 DNA 칩

연구가 활발히 진행되고 있으며(Wilson et al, 2002), 토양

미생물 군집 분석을 위한 DNA 칩 등 다양한 응용 분야에

DNA 칩연구가활용되고있다(Small et al, 2001). 일반적으

로SIDC/CIDC를위해사용되는target probe는16s rRNA

가 많이 이용되고 있다. DNA 칩은 서로 다른 미생물의 16s

DNA를집적화하는것을가능케하므로이론적으로집적화

된probe의수가증가할수록검출해낼수있는미생물의수

가 증가한다. 이들의 예로 직접적으로 토양에서 분리된

nucleic acid 시료를이용하여Geobacter와Desulfovibrio종

의탐지를시도한경우가있으며(Small et al, 2001), Loy 등

은 sulfur reducing 박테리아의 16s RNA를 타겟으로 하는

DNA 칩을 개발하였고(Loy et al, 2002) 바이러스 검출과

genotyping을위한DNA 칩의응용예도보고되었다(Wang

et al, 2002). 16s DNA는 미생물 간의 homologous 한 영역

이많아이들의특이적인부위를찾아야하며특이적인부위

를 찾더라도 이들 간의 hybridization의 최적 조건을 고려하

기가어렵다. 이의대안으로16s DNA 뿐만이아닌다른대표

되는 DNA probe를 동시에 이용하는 방법이 고려되기도 하

며 또한 random fragmented 된 DNA pool 혹은 oligomer

를 집적화 하여 한 종의 미생물에 최소 수십에서 수백개의
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최근들어pathogen을이용한생물학적테러를사전에방지하기위한pathogen 분석및

식중독균분석용DNA 칩연구가활발히진행되고있으며, 

토양미생물군집분석을위한DNA 칩등다양한응용분야에DNA 칩연구가활용되고있다. 



probe를 확보하고 이를 community analysis나 species

identification에 활용하려는 노력이 시도되고 있다(Kim et

al., 2004, Kim et al., 2005). 또한 강이나 호소, 토양 등의

미생물 군집에서 특징적으로 과 발현되는 유전자를 선별하

여 환경 성상에서의 특정 유전자의 역할과 미생물의 역할을

살펴보려는시도가이루어지고있다. 호소에존재하는미생

물군집들의질소순환과정을알아보기위해질소순환에관

여하는유전자를집적화한DNA chip을구성하고질소순환

에중심적인역할을하는미생물검색과유전자발현분석을

시도하고있으며(Wu et al, 2001; Taroncher-Oldenburg et

al, 2003) 특정 화학물질에 노출된 호소에서의

biodegradatio에 관여하는 유전자 발현 정도를 살피려는 노

력도 진행되고 있다(Dennis et al, 2003). 따라서 기존의 미

생물군집분석과발현을위한여타분자생물학방법의취약

점인 high throughput 분석 관점에서 보면 black box와 같

은 복잡 생태계 모니터링을 위한 DNA 칩의 활용은 가히 혁

명적이라할수있다. 

5. 앞으로의 방향

이상과 같이 환경 바이오 모니터링에 응용될 수 있는

DNA 칩의신기술들을살펴보았다. 그러나이들기술이확

고히접목되기위해서는해결해야할문제점들도많은것이

사실이다. DNA 칩을 이용한 정확한 환경 진단이 가능해지

기위해서는칩으로부터양산되는무수히많은데이터의정

량, 정성적인 체계적인 분석, 민감도 향상 등이 고려되어야

한다. 비단 환경공학 분야의 적용을 위해서 만이 아니라

DNA 칩의 연구는 데이터의 논리적인 해석과 정렬이 반드

시 수반되어야만 한다. 이를 위해서는 체계적인 데이터 마

이닝 방식의 적용(bioinformatics의 활용)과 학제간 융합

연구 구축이 필수 적이다. 또한 한가지 간과해서는 안될 것

은 mRNA의 발현이 세포수준에서의 반응을 완전히 대변해

주지않는다는점이다. 

적용면에있어서아직까지는DNA 칩의민감도는그다

지만족할만한수준은아니다. 또한실제환경시료의진단

을 위해서는 좀더 간소화된 진단 과정이 필요하고 환경 바

이오센서로서 손쉽게 활용되기 위해서는 위해서는 DNA 칩

의 플랫폼이 변화되어야 할 필요성이 있다. 언급된 문제점

들을해결할수있는기술들이지속적으로등장하고있으며

이런 점에도 불구하고 DNA 칩은 환경연구에 있어서 가히

혁명적이라할수있는강력한도구로자리잡고있다. 
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