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Abstract Rice (Oryza sativa) is a major cereal crop that has 
been developed as a monocot model species. In past decades 
rice researchers have established valuable resources for 
functional genomics in rice, such as complete genome se-
quencing, high-density genetic maps, a full length cDNA 
database, genome-wide transcriptome data, and a large num-
ber of mutants. Of these, rice mutant lines are very important 
to definitively determine functions of genes associated with 
valuable agronomic traits. In this review we summarize the 
progress of functional genomics approaches in rice using 
T-DNA mutants.

Keywords Activation tagging, Entrapment tagging, For-
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서 론

  벼는 전체 염기서열 분석의 완료 및 28,000개 이상의 

완전장 cDNA (full-length cDNA) 데이터 베이스의 구축 등 

체계적인 분자유전학적 자원이 확보되고 (Harushima et 
al. 1998; Sakata et al. 2000; Yuan et al. 2000; McCouch et 
al. 2002; Wu et al. 2002; Yu et al. 2002; Kikuchi et al. 2003; 
IRGSP 2005), 유전자 기능분석을 위한 형질전환 방법이 

확립되었으며 (Hiei et al. 1994; Jeon et al. 2000; Tyagi and 
Mohanty 2000), 게놈 크기 (380-430 Mb)가 비교적 작아 연

구하기 용이하며 (Arumuganathan and Earle 1991), 경제적

으로 중요한 작물이기 때문에 단자엽 모델식물로 활용되

고 있다 (David 1991). 쌍자엽 모델식물로 알려진 애기장

대 (Arabidopsis thaliana)에서 규명된 유전자들의 기능정

보가 벼 등 작물에서 그대로 적용되지 않는 경우가 다수 

보고 되었다. 예로서 LEAFY (LFY) 유전자의 경우 애기장

대에서는 화아 형성 유전자의 발현조절에 관여하지만, 
벼 상동 유전자는 이삭 가지 형성에 관여하는 것으로 밝

혀졌다 (Kyozuka et al. 1998). 특히 벼와 보리, 밀, 옥수수 

등 곡류는 서로간에 염기서열 유사성이 높아, 상동 유전

자들의 기능이 진화적으로 보존될 가능성이 높다 (Gale 
and Devos 1998). 그러므로 벼 유전자들의 기능을 밝히는 

것은 주요 작물에서 응용 가치가 높다. 
  현재까지 벼 구조 유전체 (structural genomics) 분야의 

비약적인 성과에도 불구하고, 대다수 벼 유전자들의 정

확한 기능은 밝혀지지 않아 기능 유전체 (functional geno-
mics) 분야의 연구는 여전히 미진하다. 유전자의 기능을 

해독하기 위한 방법으로 발달 단계 및 기관 부위 별로 발

현 양상이나 다양한 환경에 대한 유전자의 발현을 분석

하여 기능을 유추하는 방법이 있다. 최근에 DNA 칩(chip)
을 이용한 게놈 규모 유전자 발현을 분석하는 방법이 활

용되고 있다 (Brenner et al. 2000; Jeon and Kim 2003). 더 

직접적인 방법으로 특정 유전자의 발현이 변화된 돌연변

이를 제작하여 다양한 분석을 통하여 해당 유전자의 기

능을 규명하는 것이다. 이와 같은 방법으로 벼 유전자 기

능 분석을 위하여 T-DNA와 Ac/Ds 혹은 Tos17 전이인자 

   J Plant Biotechnol (2010) 37:133–143
   DOI:10.5010/JPB.2010.37.2.133

Review



134 J Plant Biotechnol (2010) 37:133–143

Table 1 Flanking Sequence Tag (FST) database for T-DNA insertion mutants in rice

Research
group

No. of linesa / 
No. of FSTsb Update Website Reference

PFG 107,171/67,282 2010 http://signal.salk.edu/cgi-bin/RiceGE 
http://www.postech.ac.kr/life/pfg/risd

Jeon et al. 2000, Jeong et al. 2002, 
An et al. 2003, Jeong et al. 2006

Genoplante 29,263/28,324 2007 http://orygenesdb.cirad.fr/ Sallaud et al. 2004
RMD 33,197/33,197 2010 http://rmd.ncpgr.cn Zhang et al. 2006
SHIP 10,381/10,281 2010 http://ship.plantsignal.cn Fu et al. 2009b
TRIM 18,024/17,937 2008 http://tdna.bts.asia.edu.tw/ Hsing et al. 2007

a the number of rice mutant lines generated by Agrobacterium-mediated transformation using T-DNA vectors
b the number of Flanking Sequence Tags

(transposable element)와 같은 특정 DNA를 삽입하거나 물

리 및 화학적인 방법을 사용하여 돌연변이를 유발하고 

있다 (Gierl and Saedler 1992; Jeon and Kim 2003; Krishnan 
et al. 2009). 특히, 벼 T-DNA 삽입 돌연변이는 이미 구축

된 돌연변이 데이터 베이스 탐색을 통하여 특정 유전자

의 돌연변이에 대한 유, 무를 판단할 수 있어 가장 많이 

이용되고 있다 (An et al. 2003; Barrett et al. 2005; Krishnan 
et al. 2009). 
  본 논문에서는 T-DNA 삽입에 의하여 확립된 돌연변이 

집단의 현황과 이를 활용한 벼 유전자의 기능 연구방법

에 대한 최근 연구성과를 요약하고자 한다.

1. 벼 T-DNA 돌연변이 생산

  고등식물에서는 상동 재조합 (homologous recombination)
을 통해 유전자를 치환시킬 수 있는 효과적인 방법이 개

발되지 않았다. 이와 같은 이유 때문에 아그로박테리움 

(Agrobacterium)을 매개로 T-DNA 삽입 돌연변이체를 생

산하여 고등식물 유전자들의 기능 연구에 활용하고 있다 

(Hiei et al. 1994; Azpiroz-Leehan and Feldmann 1997; Zhang 
et al. 1997; Jeon et al. 2000; Bouche and Bouchez 2001; Jeong 
et al. 2002; An et al. 2005b). 
  T-DNA 삽입 돌연변이 생산의 장점은 첫째 T-DNA가 

게놈 내부로 안정적으로 삽입되어 다음 세대에 유전되

며, 둘째 T-DNA 삽입에 의해 결손된 유전자가 타 유전자

와 기능상 중복 (functional redundancy)이 없다면 동형접합 

자손은 형태학적, 생화학적, 혹은 생리학적으로 비정상

적인 표현형을 보일 가능성이 높으며, 셋째 T-DNA가 삽

입된 위치는 PCR 방법에 의해 쉽게 동정될 수 있다. 
TAIL-PCR (Thermal asymmetric interlaced PCR) 방법은 T-
DNA에 상보적인 프라이머와 degenerate primer를 이용하

며, iPCR (inverse PCR) 방법은 T-DNA의 일부분과 인접한 

식물의 염기서열을 함께 제한 효소로 자른 후 접합 

(ligation)하여 형성된 원형의 DNA 조각을 주형으로 이용

하며, adaptor ligation PCR 방법은 추출된 DNA를 제한효

소로 잘라 어댑터 (adaptor)를 접합시킨 뒤 T-DNA와 어댑

터에 상보적인 프라이머를 이용해 PCR을 수행하는 방법

이다 (Ochman et al. 1988; Liu and Whittier 1995; Siebert et 
al. 1995; Kim et al. 2010). 
  현재 애기장대 T-DNA 돌연변이는 22만여 이상의 라인

이 확보되어 있다(Alonso et al. 2003; http://signal.salk.edu/
cgi-bin/tdnaexpress). 벼 돌연변이 라인은 경희대 약 10만 

라인을 포함하여 전세계적으로 19만여 라인이 확립되어 

기능 유전체 연구에 활용되고 있다 (Table 1). 현재 진행

되고 있는 T-DNA 돌연변이를 활용한 벼 기능 유전체 연

구의 방법을 요약하고자 한다.

2. 순유전학 (forward genetics) 분석

  표현형을 보이는 돌연변이 개체를 선발하여 원인 유전

자를 동정하는 전통적 순유전학 (forward genetics) 분석방

법은 표현형과 직, 간접적으로 연관된 유전자의 기능을 

밝히는데 효과적인 방법이다. 이 방법은 벼 T-DNA 돌연

변이 집단에서 육안으로 관찰하기에 용이한 생장 및 발

달 동안에 비정상적인 표현형을 보이는 개체를 주로 분

석하여 원인 유전자를 동정하는데 많이 활용되고 있다 

(Table 2). 예로서 Jung 등(2003)은 1,995개 T-DNA 돌연변

이 집단 중 엽색이 변화된 189개의 돌연변이 라인을 찾

아 분석하였다. 이들 중에서 T-DNA 내부 표지 유전자인 

GUS (β-glucuronidase)가 발현되는 라인을 추가 선별한 후

에 T-DNA가 삽입된 위치를 결정하였다. 최종 규명된 엽

색 변이 원인 유전자 중의 하나는 엽록소의 생합성 효소

인 magnesium chelatase를 암호화하는 것으로 밝혀졌으며, 
해당 돌연변이는 엽록체 틸라코이드막 (thylakoid memb-
rane)이 형성 되지 않아 엽록소 함량이 매우 낮은 것을 알 

수 있었다. 또한 꽃 발달이나 종자발달의 이상을 보이는 

T-DNA 돌연변이 라인의 분석을 통해 원인 유전자를 밝

힌 예도 있다. Jung 등(2005)은 14,000 T-DNA 돌연변이 라

인 중에서 GUS가 수술에서 발현되는 270라인을 선별하

였다. 이 중 15개 라인에서 불임 표현형을 관찰할 수 있
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Table 3 Functionally characterized genes via reverse genetics 
approaches using T-DNA mutants in rice

Gene Reference
Os ABF1 Amir Hossain et al. 2010 
OsKu70 Hong et al. 2010 
Gibberellin 2-oxidase 6 Huang et al. 2010
OsCPL1 Ji et al. 2010 
OsACP6 Kumar et al. 2010 
OsRPA1 Chang et al. 2009 
Castor Pollux Chen et al. 2009 
OsBC1L family Dai et al. 2009 
Osphot1a Goh et al. 2009 
MIR Ishimaru et al. 2009
OsOGR Kim et al. 2009
OsCBT Koo et al. 2009
Polycomb group Luo et al. 2009
Erect panicle3 Piao et al. 2009
Aldehyde dehydrogenase7 Shin et al. 2009a
ATG10b Shin et al. 2009b
OsIAA1 Song et al. 2009
ETR1 Wuriyanghan et al. 2009
ABC transporter gene 5 Xu et al. 2009
PAIR3 Yuan et al. 2009
Oswm2 Hu et al. 2008
Light-responsive unique genes Jung et al. 2008b
Sck and cryIAc genes Li et al.2008b
Peptide deformylase Moon et al. 2008
RID1 Wu et al. 2008
β-Ketoacyl CoA synthase Yu et al. 2008
OsSSIIIa/FLO5 Ryoo et al. 2007
OsHMA9 Lee et al. 2007b
OsAGP Lee et al. 2007c
Constitutively wilted 1 Woo et al. 2007
Glutamate receptor-like gene Li et al. 2006b
FON1 Moon et al. 2006 
Undeveloped Tapetum1 Jung et al. 2005
Chlorophyll a oxygenase genes Lee et al. 2005
Cysteine protease Lee et al. 2004

Table 2 Functionally characterized genes via forward genetics 
approaches using T-DNA mutants in rice

Gene Reference
DES1 Chi et al. 2009
OsEF3 Fu et al. 2009a
Seed quality related genes Fu et al. 2009b
Cinnamyl-alcohol dehydrogenase Li et al. 2009
HTD2 Liu et al. 2009
OsPE Puri et al. 2009
DH1 Li et al. 2008a
Phytochrome B Jeong et al. 2007
OsGSK1 Koh et al. 2007
Liguleless gene Lee et al. 2007a
SPL18 Mori et al. 2007
Rice Immature Pollen 1 Han et al. 2006
Wax-deficient anther1 Jung et al. 2006
OsPPDK Kang et al. 2005
Heading-delayed mutant Chen et al. 2004
OsCHLH Goh et al. 2004
OsCHLH Jung et al. 2003
Anther-specific gene Muthukalianan et al. 2003
Rolled-leaf Shen et al. 2003

었고, 이 중 GUS와 불임 표현형이 공동 분리되는 라인을 

발견하였다. TAIL-PCR을 통하여 T-DNA에 인접한 원인 

유전자를 동정하여 UDT1 (Undeveloped Tapetum1)으로 명

명하였으며, UDT1은 tapetum 발달에 중요한 역할을 하는 

것으로 확인되었다. 

3. 역유전학 (reverse genetics) 분석

  역유전학 (reverse genetics) 분석방법은 1995년 애기장

대에서 소개된 후 (McKinney et al. 1995), 많은 고등식물 

유전자들의 기능 분석에 활용되고 있다 (Vitha et al. 2003; 
Leonhardt et al. 2004; Li et al. 2004; Adham et al. 2005; 
Zolman et al. 2008). 벼 전체 유전자의 염기서열이 해독됨

에 따라 특정 유전자를 선택하여 해당 돌연변이를 분석

하여 기능을 밝히는 ‘유전자로부터 표현형 (from gene to 
phenotype)’의 방향으로 진행되는 역유전학 분석이 주된 

연구방법으로 활용되고 있다 (Table 3). 예로서 OsATG10b 
유전자의 기능연구를 위하여 T-DNA 돌연변이를 선발하

고, 특정 스트레스 상황에서 표현형을 분석하여 해당 유

전자의 기능을 규명하였다 (Shin et al. 2009b). OsATG10b 
기능 결손 돌연변이는 고농도 염분 스트레스나 methyl 
viologen (MV) 처리시 야생형 (대조구) 보다 더 민감해지

는 표현형을 보였으며, 스트레스 처리 후 돌연변이에서 산

화된 단백질의 양이 증가되는 것을 밝혔다. 즉, OsATG10b
는 스트레스 상황에서 식물세포에 유해한 물질들의 제거

를 위한 자가포식 작용에 관여함을 알 수 있었다. 또 다

른 예로서 ETHYLENE RESPONSE2 (ETR2)의 기능 상실 

T-DNA 돌연변이는 에틸렌에 과민 반응을 보이며 조기 

개화 및 전분 축적을 유발하는 표현형을 보였다. 추가 분

석 결과, 개화 지연 유전자인 GIGANTEA와 TERMINAL 
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FLOWER1/CENTRORADIALIS (RCN1) 및 전분분해 유전자

인 RAmy3D가 ETR2의 기능이 상실됨에 따라 이들의 전사

활성이 감소되어 나타나는 표현형으로 밝혀졌다 (Wuri-
yanghan et al. 2009).
  역유전학 연구방법은 주로 다음과 같은 두 가지 방법

을 활용한다. 돌연변이 개체를 2차원 및 3차원의 풀 

(pool)로 조직화하고, 이를 이용하여 PCR을 통해 특정 유

전자의 돌연변이를 찾는 방법과, 삽입된 T-DNA의 인접 

염기서열을 모든 라인으로부터 분리하여 데이터 베이스

로 만들어서 활용하는 방법이다.

3-1. T-DNA 풀 스크리닝 (pool screening)
  T-DNA 풀 스크리닝 방법은 Drosophila에서 개발된 PCR
을 이용한 전략으로 현재는 고등식물의 돌연변이 분리에 

활용되고 있다. 원리는 특정 유전자와 T-DNA에 상보적

인 프라이머의 조합을 이용하여 T-DNA가 해당 유전자에 

삽입된 개체를 찾아내는 것이다 (Lee et al. 2003; Li et al. 
2006a). 이중 중합효소연쇄반응 (nested PCR)을 사용하여 

특정 유전자의 돌연변이는 큰 풀로부터 작은 풀 순서로 

단계적으로 역추적하여 찾아낼 수 있다. 실제 벼 T-DNA 
돌연변이 풀의 PCR을 통해 5개의 OsMADS 유전자 (Os-
MADS27, 30, 33, 55, 57)의 돌연변이가 성공적으로 분리되

었다 (Lee et al. 2003). 전체 돌연변이라인을 먼저 90개씩

의 단위 풀로 묶어 총 235개의 풀을 만들었으며, 잘 보존

된 MADS 도메인 염기서열에 상보적인 프라이머를 이용

하여 PCR을 이중 중합효소연쇄반응을 수행하였다. 이와 

유사한 방법으로 1,000개의 T-DNA 돌연변이 집단으로 

구성된 풀을 PCR 분석하여 OsAGPS2 및 OsALPL2의 돌연

변이를 동정하였다 (Lee et al. 2007c). 

3-2. T-DNA FST (flanking sequence tag) 검색

  벼는 애기장대에 비해 전체 게놈이 크고 G/C의 비율이 

높은 지역이 많아 PCR에 어려움이 있어 풀 스크리닝 방

법을 통한 돌연변이 분리는 효율이 낮다 (Yu et al. 2002; 
Lee et al. 2003; An et al. 2005a). 따라서 벼 T-DNA 돌연변

이 연구그룹에서는 효율적인 돌연변이의 동정과 활용을 

위해 삽입된 T-DNA에 위치한 벼 염기서열을 분리하여 

대규모의 FST (Flanking Sequence Tag; 혹은 Tag End Se-
quence로 불림) 데이터 베이스를 구축하였다. 벼 FST 정
보는 경희대 (Jeon et al. 2000; Jeong et al. 2002; An et al. 
2003; Jeong et al. 2006), 중국 기능유전체 컨소시엄 (Wu et 
al. 2003), 중국 상하이 연구소 (SHIP) (Fu et al. 2009b), 프
랑스 Genoplante (Sallaud et al. 2004), 대만 학술원 벼 돌연

변이 연구센터 등으로부터 제공되고 있다 (Table 1). 현재

까지 T-DNA 돌연변이 라인으로부터 전체 17만 개 이상

의 FST가 축적되었다. 이들 정보는 RiceGE (http://signal.

salk.edu/cgi-bin/RiceGE) 에서 통합관리하고 있어 효과적

으로 활용되고 있으며, BLAST 방법을 통하여 유용 돌연

변이에 대한 정보를 쉽게 검색할 수 있다. 

4. Entrapment 표지법 (tagging)

  Entrapment 표지법은 표지 유전자인 GUS 혹은 green 
fluorescent protein (GFP)를 특정 유전자와 융합함으로써 

해당 유전자의 발현을 확인하는 방법이다. 이 방법은 크

게 enhancer-trap, promoter-trap, gene-trap의 3가지 방법으로 

나눌 수 있다. Enhancer-trap은 TATA-box와 전사개시신호

를 포함하는 최소 프로모터(minimal promoter)와 표지 유

전자를 갖는 T-DNA가 식물체의 enhancer 서열 주위에 삽

입될 경우에 표지 유전자의 발현을 유도할 수 있다. 벼에

서 enhancer-trap을 이용한 31,443개의 돌연변이가 생산되

었으며, 이 중 1,000여 개의 돌연변이를 사용하여 GUS의 

발현을 확인하였다 (Wu et al. 2003). 이와 함께 GAL4-GFP 
융합을 이용한 방법도 개발되었다 (Johnson et al. 2005). 
Enhancer-trap을 이용한 생산된 벼 돌연변이 데이터 베이

스가 구축되어 (http://urgi.versailles.inra.fr/OryzaTagLine/) 돌
연변이들의 표현형이나 표지 유전자의 발현을 검색할 수 

있다 (Larmande et al. 2008). Promoter-trap과 gene-trap은 프

로모터가 없는 표지 유전자만을 갖는 T-DNA를 게놈에 

삽입하는 방법이다. Promoter-trap은 표지 유전자가 엑손

(exon)에 삽입되어 정확한 융합 단백질을 형성할 경우에 

표지 유전자의 발현 확인이 가능하다. 예로서 Chen 등 

(2007)은 OsRRM 유전자의 5’-UTR (untranslated region)에 

삽입된 T-DNA의 GUS 유전자의 발현 분석을 통하여, 이 

유전자가 벼 배유 (endosperm)에만 특이적으로 발현된다는 
것을 밝혔다. Gene-trap의 경우에는 다중의 splice donor/
acceptor 서열을 갖는 인트론(intron)을 표지 유전자의 앞

에 두어, 엑손, 인트론 혹은 UTR에 삽입되는 경우에 해

당 유전자와 전사방향이 일치하면 높은 효율로 표지 유

전자의 발현이 가능하다. 이 방법을 이용하여 생산된 돌

연변이 집단에서 약 25-59%의 비율로 GUS 유전자의 발

현을 관찰하였다 (Chin et al. 1999; Jeon et al. 2000; An et 
al. 2005b; Chen et al. 2008). Gene-trap 방법을 통하여 벼 cys-
tein protease 유전자인 OsCP1에 대한 해당 유전자의 발현

을 분석하였다. OsCP1은 벼 약 (anther)에서 발현이 가장 

높았으며, T-DNA가 삽입된 돌연변이의 경우 화분 발달

이 저해된다는 것을 관찰하였다 (Lee et al. 2004). 광범위

하게 사용되는 표지 유전자인 GUS 분석방법은 조직 혹

은 기관의 화학 염색반응을 통해서만 관찰이 가능한 단

점이 있다. 이런 점을 극복하기 위하여 최근에는 GFP나 

luciferase 같은 세포 비파괴적인 표지 유전자를 이용하는 

방법을 사용하기도 한다 (An et al. 2005b). 
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5. 활성 표지법 (activation tagging)

  특정 유전자의 기능 상실 돌연변이 (loss-of-function mu-
tant)를 이용하여 해당 유전자의 기능을 알아보는 방법은 

일부 단점이 있다. 예로서 동일한 기능을 갖는 유전자가 

군(family)으로 존재하여 서로간에 기능이 중복되는 경우

에는 단일 유전자의 기능 상실만으로는 표현형이 나타나

지 않는다. 벼 염기서열 분석을 바탕으로 상동 유전자들

이 다수 존재한다는 것이 밝혀졌고, 이들 유전자들 사이

에 기능이 중복되는 예는 많이 발견되고 있다 (Jung et al. 
2008b, 2008c). 또 다른 경우는 초기 식물발달에 필수적인 

유전자의 경우에 기능 상실이 될 경우 돌연변이 식물이 

어린 시기에 죽어 성체를 얻을 수 없는 문제점이 있다. 
  이런 점을 극복하기 위하여 표현형의 변화를 우성으로 

확인할 수 있는 활성 표지법 (activation tagging)이 개발되

었다. 활성 표지법은 CaMV (cauliflower mosaic virus) 35S 
transcriptional enhancer를 식물 게놈에 삽입하여 인접 유

전자의 전사를 활성화시켜 기능 획득 돌연변이 (gain-of-
function mutant)를 생산하는 방법이다 (Marsch-Martinez et 
al. 2002; Tani et al. 2004; Jeong et al. 2006). 최근까지 애기

장대와 벼에서 35S enhancer element를 이용한 기능 획득 

돌연변이 집단을 대량 생산하였다 (Weigel et al. 2000; 
Jeong et al. 2002; Jeong et al. 2006; Mori et al. 2007). 이 방

법을 이용하여 생산된 벼 돌연변이 라인의 약 40%에서 

35S enhancer element에 의하여 인접 유전자의 전사 활성

이 일어났음을 확인하였다 (Jeong et al. 2002; An et al. 
2005b). 그러나 증가된 전사 활성이 돌연변이의 형질 변

화와 항상 일치하지는 않는 경우가 종종 발견된다. 이것

은 35S enhancer element가 특정 유전자 뿐만 아니라 주변

의 인접한 타 유전자의 전사를 동시에 활성화 시키거나, 
해당 유전자의 promoter가 영향을 받아 전체적인 ectopic 
발현 효과를 유발할 수 있는 가능성이 존재하기 때문이

다 (Neff et al. 1999; Weigel et al. 2000; Jeong et al. 2002). 
또한 기능 획득 돌연변이의 경우 종종 불안정한 경우가 

있어 세대가 진전될 경우 획득한 기능을 상실하는 경우

도 보고되었다 (Weigel et al. 2000). 이런 일부 단점에도 

불구하고 기능 획득 돌연변이를 이용하여 일부 애기장대 

및 벼 유전자들의 기능이 규명되었으며, 페튜니아, 토마

토 등 다른 식물 종에서도 활용되고 있다 (Zubko et al. 
2002; Mathews et al. 2003). 
  벼 활성표지 돌연변이를 이용하여 OsAT1 (Oryza sativa 
Acyl-transferase1) 유전자의 기능을 분석하는데 성공하였

다 (Mori et al. 2007). 13,000 여 개의 활성표지 돌연변이 

집단으로부터 Spotted leaf 18 표현형에 해당하는 lesion 
mimic 돌연변이체를 선별하였다. 이들로부터 원인 유전

자를 TAIL-PCR을 이용하여 동정하였으며, 담배에서 과

민반응 (hypersensitive response)에 의해 발현이 증가되는 

Acyl-transferase와 상동 유전자임을 밝혔다. OsAT1유전자

의 5’-UTR 부위에 35S enhancer element가 삽입되어 해당 

유전자의 전사가 증가되었음을 확인하였다. 추가 분석을 

통해 OsAT1의 전사가 증가됨에 따라 병 저항성 관련 

Pathogenesis-related (PR) 유전자의 발현증가와 phytoalexin 
물질인 momilactone A 및 sakuranetin가 돌연변이 내에서 

축적된다는 것을 증명하였다.

연구전망

  벼 전체 염기서열 분석의 완료 (IRGSP 2005) 등 구조 

유전체 분야의 비약적인 성과를 바탕으로 앞으로 모든 

벼 유전자들의 기능 규명을 목표로 하는 기능 유전체 연

구가 주 과제로 진행되고 있다. 벼 유전자의 원활한 기능 

연구를 위하여 한국, 중국, 대만, 프랑스 등 여러 연구그

룹에서 T-DNA 돌연변이를 생산 및 분석하고 있으며, 확
립된 T-DNA 돌연변이 집단의 FST 정보는 벼 유용 유전

자의 기능 연구에 효과적으로 활용되고 있다. 
  이와 더불어 최근에 70여 개의 대용량 병렬 염기서열 

표식 (Massively Parallel Sinature Sequening) 정보, 250여 개

의 키나아제 단백질의 상호작용 정보 및 1,700여 개의 마

이크로 어레이 (microarray) 결과가 공개 되어 고효율의 

정보 분석이 가능해졌다 (Nakano et al. 2006; Rohila et al. 
2006; Jung et al. 2008a; Ding et al. 2009). 특히 마이크로 어

레이 정보는 전체 유전자의 발현을 동시에 보여줄 수 있

어, 벼 유전자의 기능에 관한 예측 가능한 정보를 제공하

는 수단으로 사용될 것으로 기대된다. 예로서 빛의 유무 

조건에 따른 유전자들의 발현을 마이크로 어레이를 이용

하여 분석하여 2,300여 개의 빛에 반응하는 유전자를 선

별하였다 (Jung et al. 2008b). 이 중 발현이 특히 높은 365
개에 대하여 T-DNA 돌연변이 FST 정보를 검색하여 205
개 유전자에 대하여 T-DNA 삽입 돌연변이 라인을 분리

하였다. 최종적으로 돌연변이의 분석을 통해 엽록소 합

성의 저하 혹은 초기 생장에 중요한 유전자를 규명하였

다 (Jung et al. 2008b). 이 결과는 마이크로 어레이 자료의 

분석을 통해 후보 유전자를 선별하고 T-DNA 돌연변이 

집단의 표현형 분석을 통하여 해당 유전자의 기능을 규

명하는 방법이 매우 효과적임을 증명하였다 (Fig. 1). 앞
으로 생물정보학 기술을 종합적으로 활용하는 고효율 통

합 연구방법이 벼 유전자들의 기능 규명에 폭넓게 활용

될 것으로 기대된다.

적 요

  주요 작물인 벼 (Oryza sativa)는 단자엽 모델식물이다. 
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Fig. 1 An integrated high throughput strategy to identify functions of light responsive genes using T-DNA mutants and genome-wide 
microarray experiments. The NSF rice oligonucleotide microarray represents 90% of annotated rice gene models. Genome-wide 
transcriptome analysis of light- versus dark-grown seedlings revealed that 2,323 genes showed significant light inducible expression 
patterns with more than 2 fold change. T-DNA mutants were characterized to determine the functions of selected light-responsive 
genes

현재까지 벼 연구자들은 전체 염기서열 분석을 완료하였

으며, 고밀도 유전자 지도 작성, 전장 cDNA 유전자 은행 

구축, 게놈 규모의 유전자 발현 정보 및 대량의 돌연변이 

집단을 육성하는 등 기능 유전체 연구를 위한 중요한 재

료를 확립하였다. 특히 벼 돌연변이 라인은 유용 농업형

질 유전자들의 기능을 최종적으로 규명하는데 매우 중요

하게 사용되고 있다. 본 종설에서는 벼 T-DNA 돌연변이

를 사용한 기능 유전체 연구에 대한 최근의 현황을 요약

하고자 하였다. 
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