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Abstract Plant metabolomics is a research field for iden-
tifying all of the metabolites found in a certain plant cell, 
tissue, organ, or whole plant in a given time and conditions 
and for studying changes in metabolic profiling as time goes 
or conditions change. Metabolomics is one of the most re-
cently developed omics for holistic approach to biology and 
is a kind of systems biology. Metabolomics or metabolite 
fingerprinting techniques usually involves collecting spectra 
of crude solvent extracts without purification and separation 
of pure compounds or not in standardized conditions. There-
fore, that requires a high degree of reproducibility, which can 
be achieved by using a standardized method for sample 
preparation and data acquisition and analysis. In plant 
biology, metabolomics is applied for various research fields 
including rapid discrimination between plant species, cultivar 
and GM plants, metabolic evaluation of commercial food 
stocks and medicinal herbs, understanding various physi-
ological, stress responses, and determination of gene func-
tions. Recently, plant metabolomics is applied for charac-
terization of gene function often in combination with trans-
criptomics by analyzing tagged mutants of the model plants 
of Arabidopsis and rice. The use of plant metabolomics com-
bined by transcriptomics in functional genomics will be the 
challenge for the coming year. This review paper attempted 

to introduce current status and prospects of plant meta-
bolomics research.

Keywords  Chemometircs, metabolomics, metabolic profiling, 
multivariate statistical analysis, plant functional genomics

서 론

  최근 애기장대, 벼, 포플러 등 다양한 식물종의 전체유

전자 염기서열 분석이 완료된 이후 각각의 유전자 기능

을 이해하기 위해 여러 오믹스 연구 분야의 개발이 이루

어지고 있다. 이중에서 메타볼로믹스 (metabolomics)는 생

물체내 대사산물의 질적 또는 양적 변화를 다양한 기기

분석을 통해 조사하고 이를 토대로 세포 또는 생물의 다

양한 생리현상이나 기작을 총체적 수준에서 해석하는 연

구 분야이다 (Fig. 1). 즉 식물 대사체 (plant metabolomics) 
연구는 식물 세포 및 조직에 존재하는 모든 대사산물의 

시간적, 공간적 변화를 추적 조사함으로써 식물의 복잡

한 생리 현상을 총체적으로 이해하는 연구 분야이다. 최
근 식물 대사체 연구분야는 유전체학에서 제공되는 풍부

한 생물학적 정보와 분석 기기의 발달에 힘입어 기능유

전체학의 연구 수단은 물론 식물의 종, 품종, 더 나아가 

GM 식물의 식별, 대사조절 기작 규명, 유용물질 생산, 식
물의 다양한 생리적 반응 이해 등 다양한 연구 분야에서 

새로운 관심이 이루어지고 있다 (Table 1, 2). 최근 들어 

식물대사체 연구 분야의 발표 논문 건수를 PubMed (2010.02. 
19)를 통해 검색한 결과 식물 대사체 관련 연구 논문들이 매

년 큰 폭으로 증가하고 있음을 알 수 있었다 (Fig. 2).
  식물은 신진대사에 필요한 다양한 화합물을 직접 생산

한다. 식물계 전체에 존재하는 대사산물의 종류는 약 9만
에서 20만 종류 이상 존재하는 것으로 추정되고 있다 
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Fig. 1 General principle of plant metabolomics approach.

Fig. 2 Annual publications of plant metabolomics approach. (PubMed, 
2012.2.19)

(Roessner et al. 2001). 연구 모델식물인 애기장대의 경우 

약 5천 종류의 대사산물을 가지고 있는데 이는 특정 미

생물과 동물이 가지고 있다고 추정되는 1천5백과 2천5백 

종류에 비하면 대단히 많은 숫자이다. 이와 같은 식물체

내의 저분자 대사산물은 효소반응의 기질과 중간산물 또

는 최종산물로써 활용되며 이들의 양적, 질적 패턴변화

는 궁극적으로 세포 또는 생물의 표현형 (phenotype)을 결

정하게 된다. 이 중 많은 화합물이 인간에게는 식품, 의
약, 염료, 향신료 등의 원천 소재로 이용되고 있어서 우

리 생활에 매우 중요한 역할을 하고 있다. 이와 같은 유

용물질의 상업적 생산을 위하여 최근 이들 대사산물의 

생체내 작용 기작 및 기능 이나 대사경로 기작 규명 연구 

등을 통해 대사산물에 대한 이해의 폭이 더욱 넓어지고 

있으며 이에 따라 식물 대사체 연구에 대한 관심이 더욱 

크게 증가하고 있다.
  식물 대사체 연구 초창기인 2000년 초반에서부터 현재

에 이르기까지 대사체 시료의 준비 및 분석 방법 표준화 

체계 확립, 분석 기장비의 해상도 및 분해능 향상, 통계

분석 알고리즘의 개발을 통해 날로 변모하고 있다. 식물

대사체 연구에 이용되고 있는 식물 재료는 초창기인 

2000년 초에는 모델식물인 애기장대를 주로 사용한 보고

들이 많았지만 다양한 응용 분야 개척이 이루어지면서 

현재는 애기장대를 포함하여 포도, 인삼, 당귀, 밀, 브로

콜리, 해바라기, 토마토, 감자 등 주요 식량작물 및 약용 

작물 등을 대상으로 적용 범위가 크게 확대되고 있다.  
이와 같은 분석 시료의 다양화는 식물대사체 연구의 응

용 및 활용 가능성이 점점 확대 되고 있음을 시사하고 있

다고 볼 수 있다. 
  대사체 연구의 궁극적인 목표는 대사과정 또는 대사경

로를 총체적 입장에서 이해하고 해석하는 것이다. 따라

서 식물 대사체 연구 역시 대사경로 규명을 목적으로 시

스템 생물학 입장에서 대사경로를 이해하는 방향으로 발

전하고 있다. 본 보고에서는 식물 대사체 연구의 현황 및 

다양한 응용 분야를 소개함으로써 향후 식물 대사체 연

구의 활용 전망을 고찰하고자 한다.

식물종, 품종 및 GM 작물의 판별

  식물대사체 연구의 가장 활발한 응용 분야 중 하나는 

식물의 종, 품종 더 나아가 야생종과 GM 작물 사이의 조

기 식별 및 판별 분야이다 (Table 1). 현재까지 식물의 종, 
품종, 변종 등의 식별은 주로 분자분류 기술이나 식물의 

형태적 특성에 따른 분류 구분이 주로 이루어지고 있다. 
이에 반하여 대사산물의 패턴 분석 기법에 의한 식물종 

및 품종 식별 기술은 각 시료의 복잡한 대사산물 패턴을 

다변량통계분석 기법으로 쉽게 판별 및 예측이 가능하여 

매우 신속하게 진행 될 수 있다. 하나의 예로 애기장대 

메탄올 추출물의 
1H NMR 조사로 각 ecotype간의 판별이 

가능하며 ecotype간에 sugar 및 fumaric acid 함량이 차이가 

커서 이들 대사산물이 각 ecotype를 구분하는 대사체 마

커로 활용이 가능함을 보고 (Ward et al. 2003)한 바 있다. 
이후 FT-IR 스펙트럼 분석에 의한 식물 종 구분 (Gidmana 
et al. 2003; Kim et al. 2004), 1H NMR 스펙트럼 분석에 의

한 Ephedra 속 식물의 구분 (Kim et al. 2005), GC/LC-MS 
분석을 통한 식물종 구분 (Arbona et al. 2010), GC-MS 분
석을 통한 Echinacea purpurea 식물종 구분 (Houa et al. 2010) 
등 다양한 식물체로부터 대사산물 패턴분석을 통한 식물

의 종 구분이 가능하다는 연구결과들이 보고되고 있다.
  식량 자원이나 원예 식물종에서 품종의 조기 식별은 

우량 품종의 상업화 과정에서 매우 중요하다. 대사산물 

패턴분석 기술은 식물의 종 이하 분류체계인 변종이나 

품종의 식별에 활용이 가능하다. 본 연구팀에서 8개의 

Catharanthus roseus cultivar로부터 
1H NMR 스펙트럼 분석 

결과와 대표적인 분자분류기술인 RAPD나 AFLP 분석 결

과와 상호 비교한 결과 대사산물 패턴 분석을 통해서 분

자분류기술과 거의 대등한 수준에서 cultivar 식별이 가능
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Table 1 Major application fields for plant metabolomics

Funtional caregory Plant species Analytic instrument Statistic algorithm References

Species Cultivar
GM plant 
discrimination

Arabidopsis thaliana HNMR PCA, PLSDA Ward et al. 2003
E. purpurea GC-MS PCA Hou et al. 2010
Ephedra species HNMR PCA Kim et al. 2005
plant species LC-MS, GC-MS PCA Arbona et al. 2009
plant species FT-IR PCA, HCA Kim et al. 2009
B. distachyon, A. thaliana FT-IR DFA, CVA Gidman et al. 2003
Catharanthus roseus HNMR PCA Kim et al. 2007
potato FIE-MS RF (random forest) Beckmann et al. 2007
strawberry FT-IR PCA, LDA Kim et al. 2009
pea HNMR PCA, PLS, LDA Charlton et al. 2004
lettuce GC-APCI/EI-MS fold change Garratt et al. 2005
Arabidopsis thaliana HNMR, CNMR PLSDA Tian et al. 2007
Arabidopsis thaliana HNMR PLSDA Ren et al. 2009
Arabidopsis thaliana GC-MS PCA, HCA Messerli et al. 2007
Nicotiana tabacum FT-ICR-MS fold change Mungur et al. 2005
Broccoli UV ANOVA-PCA Luthria et al. 2008a
Broccoli DIMS ANOVA-PCA Luthria et al. 2008b

Quality
Origin 
evaluation

green tea UPLC-TOF-MS PCA, PLSR Pongsuwan et al. 2007
green tea GC-TOF-MS PCA, PLSR Pongsuwan et al. 2008
Angelica acutiloba HNMR PLSDA, PSLR Tarachiwin et al. 2008
Angelica acutiloba UPLC/TOF MS PCA, PLSDA Tianniam et al. 2009
Angelica acutiloba PY-GC-MS PCA, PLSDA Tianniam et al. 2010
wine HNMR PCA, PLSDA, OPLSDA Son et al. 2009
wheat HNMR PCA Baker et al. 2006
ginseng HNMR PCA, PLSDA Lee et al. 2009
Astragalus HNMR PCA, CDA Shin et al. 2009
ginseng HNMR PCA, CDA Shin et al. 2007
wheat HNMR PCA Baker et al. 2006
potato FT-IR, HNMR PCA Kim et al. 2009

함을 보고한 바 있다 (Kim et al. 2007a). 식물 대사체 연구

를 통해 품종의 신속한 식별 및 판별은 감자 (Beckmann 
et al. 2007) 에서도 보고된 바 있다. 원예적 가치가 높은 

상업용 품종의 경우, 딸기의 품종의 식별이 가능하며 (Kim 
et al. 2009b), 브로콜리 (Luthria et al. 2008a; Luthria et al. 
2008b)의 품종 식별도 가능하다. 그러나 아직 대사산물의 

패턴차이와 이들의 유전자형의 차이와 직접적인 연관을 

규정하지는 못하고 있는 상황이다. 따라서 이들의 상관

관계를 찾는 연구가 수반되고 대사산물의 차이에 기여하

는 유전자 규명이 이루어지면 보다 명확한 품종 식별 기

술로 활용이 가능할 것이다. 즉, 대사산물 패턴분석에 의

한 신속한 품종 식별 기술은 품종의 육성과정에서 부계 

및 모계의 유전자형을 신속히 판별함으로써 관행육종에

서 품종의 고정에 요구되는 시간을 단축하여 조속한 품

종 및 계통 확립에 기여 할 수 있을 것으로 예상된다.
  야생종과 외래 유전자가 도입된 GM작물의 구분은 분

자생물학적 분석을 통해 도입 및 마커 유전자의 존재 유

무를 조사함으로써 간단한 검증할 수 있다. 그러나 도입 

유전자가 대사산물의 생합성 조절에 관여하는 유전자라

면 대사산물의 기기분석을 통해서도 쉽게 검증이 가능하

다. 이처럼 대사산물 패턴분석 기술은 GM작물의 형질전

환 여부는 물론 도입 유전자의 효과, 즉, 특정 목표 대사

산물의 생산성 변화 및 도입 유전자로 인한 전반적인 대

사산물의 패턴 변화를 동시에 추적 조사할 수 있는 장점

을 가지고 있다. 대사산물 패턴분석 기술에 기반한 GM
작물의 식별은 콩 (Charlton and Allnutt, 2004), 상추 (Garratt 
and Linforth, 2005), 담배 (Choi et al. 2004; Mungur et al. 
2005), 애기장대 (Messerli  et al. 2007; Tian et al. 2007; Ren 
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Fig. 3 PCA-score plot (A), LDA-score plot (B) and dendrogram of 
HCA (C) for 1H NMR spectral data from several CRDS- or glgA- 
expressing potato tubers and two control Desiree tubers (Control 
1 and 2). A: Two-dimensional PCA-score plot of FT-IR data.  The 
first two principal components, which accounted for 91.35% and 
6.06% (97.41% total) of the total variation, respectively, are shown. 
B: LDA-score plot of PCA-score data. C: Dendrogram based on 
HCA of the PCA-score data. Symbols represent replicates of each 
tuber line

et al. 2009) 등 여러 작물에서 보고된 바 있다. 특히 Messerli 
(2007) 등은 유사한 표현형을 보이는 다양한 돌연변이체

들로부터 GC-MS를 이용하여 대사산물의 양을 측정하고, 
측정된 대사산물의 함량에 따라 돌연변이주들의 유연관

계를 규명하고 더 나아가 대사산물의 생합성 과정에서 

어떻게 연결되는 지를 조사한 바 있다. 이처럼 대사산물

의 패턴분석 기술은 다수의 GM작물로부터 우량 형질을 

가진 우수라인의 조기 선발 수단으로 향후 활용성이 크

게 증대될 것으로 사료된다.

품질 평가

  의약품 및 식품제조에는 엄격한 품질 관리 규정이 요

구된다. 그러나 현재 시중에서 유통되는 농수축산물 및 

이의 가공산물의 식별은 관련 전문가 육안관찰에 의한 

고전적 감별법이 주로 활용되고 있다. 따라서 식품의 안

정성 제고 측면에서 유용 약초나 기능성식품, 축산 사료 

등의 경우 보다 표준화된 다양한 품질 평가 수단의 개발

이 요구되고 있다. 식물대사체 연구는 이러한 요구에 신

속하고 효율적으로 대응할 수 있는 수단으로 활용이 이

루어지고 있다(Table 1).
  식물의 생장은 유전적 요소와 재배환경적 요소에 의해 

영향을 받는다. 따라서 비록 유전자형이 동일하더라도 

재배환경이 상이하면 두 개체 사이에는 대사체 수준에서 

차이가 나타나게 된다. 이러한 대사산물의 차이점은 두 

개체의 차별화하는 수단으로 활용이 가능하다. 식물대사

체 연구는 이러한 재배 환경적 요인의 특성을 규명하여 

식물의 최종 품질을 결정하는 도구로 활용이 되고 있다. 
녹차의 경우 잎으로부터 대사산물을 GC-TOF-MS (Pongsuwan 
et al. 2007)나 UPLC-TOF-MS (Pongsuwan et al. 2008)로 측

정하여 PCA분석을 통해 각 시료별 품질 순위를 결정한 

다음 정확한 품질을 예측할 수 있는 PLS예측 모델을 보

고 한 바 있다. 대표적인 한약재인 당귀 (Angelica acutiloba)
의 경우도 UPLC-TOF-MS 분석 후 대사산물 패턴분석을 

통해 각 재배 지역별 구분이 가능함을 보고한 바 있다 

(Tarachiwin et al. 2008; Tianniam et al. 2009; Tianniam et al. 
2010). 중국의 약재로부터 약효 성분인 aristolochic acid의 

존재 유무를 확인 수단으로 활용이 이루어지고 있다 

(Jacob et al. 2007). 인삼의 경우 역시 
1H NMR 분석을 통

해 아시안산 및 미국산 인삼의 구분은 물론 홍삼 등 인삼 

가공식품의 식별이 가능하다 (Lee et al. 2009). 더 나아가 

인삼 (Shin et al. 2007)이나 황기 (Shin et al. 2009)의 경우 

대사산물 패턴분석을 통해 재배 연근의 식별도 가능하다.
또한 와인의 경우도 

1H NMR 및 HPLC분석을 통해 포도

의 생산연도, 생산지역 등에 따른 구분이 가능하다 (Pereira 
et al. 2006; Anastasiadi et al. 2009). 아울러 

1H NMR 기반 

대사체 연구는 와인의 제조과정에서 효모를 통한 발효과

정을 시간별로 추적함으로써 발효의 전과정 및 최종 품

질 평가가 가능하다 (Son et al. 2009). 이상의 연구 결과들

로 미루어 볼 때 식물대사체 연구는 다양한 가공식품이

나 기능성식품의 품질 평가는 물론 원산지의 식별 수단

으로 적극적인 활용이 가능할 것으로 기대된다. 아울러 

다양한 발효과정에서 이루어지는 대사산물의 패턴 변화

를 추적할 수 있으므로 이들 과정의 표준화 및 과학적 체

계화 수단으로 활용이 가능 할 것으로 기대된다.
  최근 국내외적으로 GM 작물에 대한 기대와 이의 안정

성에 우려가 교차되고 있다. 도입 유전자의 안정성 및 부

작용에 대한 사회의 우려를 잠재우기 위해서는 야생종과 

도입 GM 작물사이의 전체 대사산물의 패턴을 비교 분석

하여 안정성을 검토하는 것 또한 하나의 대안이다. 현재

까지 토마토 (Le Gall et al. 2003), 벼 (Oberdoerfer et al. 
2003), 감자 (Catchpole et al. 2005; Colquhoun et al. 2006) 밀 

(Baker et al. 2006; Shewry et al. 2007) 등 여러 작물에서 야

생종과 GM 작물사이의 전체 대사산물의 비교 분석이 이

루어지고 있다. Baker 등은 (2006) GM 밀을 서로 다른 지

역에서 3년에 걸쳐서 재배를 한 후에 그 시료의 분석을 

수행한 결과 야생종과 형질전환체의 차별화도 이루어지

지만 그것보다는 재배 지역과 재배 년도에 따라서 더 큰 

차이를 보인다는 흥미로운 보고를 하였다. 본 연구팀에

서도 GM 감자와 야생종을 FT-IR 및 
1H NMR 스펙트럼 

조사 후 PCA, LDA 분석을 수행한 결과 저온 저장이 이

루어진 야생종 감자의 대사산물 패턴 변화가 야생종 및 

GM 감자 사이에서의 변화보다 훨씬 크게 이루어짐을 보

고한 바 있다 (Fig. 3)(Kim et al. 2009a). 현재 전세계적으
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Table 2 Major application fields for plant metabolomics

Funtional caregory Plant species Analytic instrument Statistic algorithm References

Understanding 
physiological 
response

tomato HNMR PCA, PLSDA Deborde et al. 2009
tomato HNMR, LC-MS, GC-MS PCA, SOM Mounet et al. 2007
strawberry FT-IR PCA Kwak et al. 2007
barley, rice, Brachypodium GC-MS GC-MS Parker et al. 2009
Catharanthus roseus 2D-NMR PCA Choi et al. 2004
tomato FT-IR PCA, DFA Shin et al. 2010
ginseng HNMR fold change Jung et al. 2006
Arabidopsis thaliana HNMR PCA, fold-change Kim et al. 2007
sunflower, bread wheat NIRS ANOVA-PCA Sarembauda et al. 2007
tangerine peel HPLC HELP method, PCA Yi et al. 2009
Artemisia annua L GC-MS PCA, PLSDA MA et al. 2008
Datura innoxia Mill. UFLC-ESI-HRMS PLSDA Jousse et al. 2010
melon GC-MS, HNMR fold change Biais et al. 2010
opium oppy HNMR OPLSDA, PCA Zulak et al. 2008
Arabidopsis thaliana FT-ICR/MS PCA, fold change Gray et al. 2005
Arabidopsis lyrata ssp. HPLC, GC PCA,  ANOVA Davey et al. 2009
Arabidopsis thaliana GC–MS HCA, PCA Korn et al. 2010
Arabidopsis  thaliana HPLC-TOF-MS PCA, HCA, ANOVA Boccard et al. 2007
Arabidopsis thaliana UPLC–TOF-MS PLSDA, PCA Grata et al. 2008
Arabidopsis thaliana GC-MS PCA, HCA, SAM Sun et al. 2010
Arabidopsis thaliana GC-MS ICA Trenkamp et al. 2009
sunflower GC–MS non-parametric analysis Peluffo et al. 2010
grapevine NMR PCA, PLSDA, HCA Ali et al. 2009
Camptotheca acuminata HPLC, ESI-MS monitoring HPLC-MS/MS Montoro et al. 2010

Gene function 
Arabidopsis thaliana GC-MS t-test, PCA Fiehn et al. 2000
Arabidopsis thaliana HNMR, Microarray SAM, visual comparison Huang et al. 2009
Arabidopsis thaliana FT-ICR-MS, Microarray PCA Hirai et al. 2004

Poplar GC-MS, DNA-chip,
qRT-PCR ANOVA, SAM Luo et al. 2009

Arabidopsis thaliana HPLC, qRT-PCR PCA Gluser et al. 2010

Arabidopsis thaliana HPLC, ESI-MS, FT-MS, 
Microarray PCA Tohge et al. 2005

　 Arabidopsis thaliana Microarray BL-SOM analysis Hirai et al. 2005

로 매우 다양한 GM 작물의 개발이 이루어지고 있다. 이
들 GM 작물에서 도입 유전자의 안정성 평가는 반드시 

수행해야 될 과제이다. 특히 유전자 도입 과정에서 이루

어지는 knockout effect는 염기서열 분석이 이루어지지 않

은 작물에서는 분석에 어려움이 따른다. 따라서 식물대

사체 연구는 대사산물 수준에서 GM 작물의 안정성 및 동

등성 평가 수단으로 활용이 가능할 것으로 기대된다. 아
울러 대사산물 수준에서 부정적 효과를 나타내는 GM 식
물체를 조기 선발 제거함으로써 우량 엘리트 라인을 조기

에 신속하게 선발하는 수단으로 활용이 가능할 것이다.

다양한 생리현상 규명

  유전적, 환경적 요인의 변화는 식물 대사과정의 질적 

또는 양적 변화를 초래하며 식물은 대사기작의 조절을 

통하여 이와 같은 다양한 생리적 변화에 적응을 할 수 있

게 된다. 식물대사체 연구는 식물체에서 이루어지는 여

러 생리적 기작이나 현상을 규명하고 이의 총체적 이해

를 위한 효율적인 연구 수단으로 활용이 이루어지고 있

다(Table 2). 아울러 이와 같은 접근 방법은 환경요인에 

대한 적응 과정에서 수반되는 농수산물이나 한약재의 상
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품성 변화와 직결되어 있어 다양한 상업적 활용이 기대

되고 있다.
  토마토의 대사체 분석을 통한 성숙과정의 이해는 식물

대사체 연구의 대표적인 접근방식의 하나이다. 토마토가 

꽃이 피고 열매가 성숙되는 과정을 발달단계별로 구분하

고, 열매의 씨 부분과 과육 부분으로 나누어 각기 
1H NMR 

및 LC, GC 등 기기분석을 통하여 씨의 발달과정 및 과육

의 발달과정에서 이루어지는 전체 대사산물의 변화를 추

적하여 각 시기별 주요 대사산물의 변화를 일목요연하게 

관찰 할 수 있게 되었다 (Mounet et al. 2007). 이와 같은 

접근 방식으로 토마토의 품종별, 재배 방법별 대사산물

의 차이를 조사한 결과 품종별 성분 차이보다는 성숙단

계 즉 수확시기가 전체 대사산물의 양적, 질적 패턴변화

에 더 중요한 차별화 요인임을 밝혀졌다 (Deborde et al. 
2009). Camptotheca acumin에서도 생장 단계별 대사산물 

패턴 변화가 조사 된 바 있으며 (Montoro et al. 2010), 본 

연구팀에서도 딸기의 성숙 단계별 대사산물의 패턴변화

를 FT-IR로 조사한 결과 당 성분 변화가 크게 이루어짐

을 보고한 바 있다 (Kwak et al. 2007). 농수산물의 경우, 
장단기 저장과정에서 대사산물의 변화를 조절하여 신선

도를 유지하는 것이 상품성 제고에 중요한 요소이다. 해
바라기와 밀의 저장성과정에서 적외선 분석과 ANOVA-PCA 
분석을 연계하여 저장 시간 및 저장 온도에 따른 저장 상

태의 변화를 추적함으로써 저장상태에 미치는 요인을 분

석하였다 (Sarembaud, et al. 2007). 메론의 저장과정에서도 

메론의 부위별 당 성분의 차이가 보고된 바 있다 (Biais 
et al. 2010). 이처럼 대사산물의 패턴 변화는 재배 또는 

수확이 이루어진 농수산물의 상품성을 결정하는 핵심 요

소이다. 따라서 농수산물의 상품성을 제고하기 위한 다

양한 연구 과정에서 식물 대사체 연구의 접근 방식을 도

입하게 되면 보다 양질의 농수산물 상품성 제고 방안 도

출에 효과적인 접근 방안으로 활용을 기대할 수 있을 것

으로 사료된다.
  한약재의 경우 약재의 재배 방법이나 채취시기에 따라 

성분이 변화된다. 식물 대사체 연구는 이와 같은 한약재 

원재료 식물의 표준화를 위한 연구 수단으로 활용이 가

능하다. 개똥쑥의 발달단계별 artemisinin 함량을 GC-MS
로 분석결과 개화기 이후에 artemisinin 축적이 증가 (Ma 
et al. 2008)되며, 수확 시기에 따른 귤 껍질의 약효 성분 

함량 변화 (Yia et al. 2009), elicitor를 처리한 후 시간 경과

에 따른 양귀비의 주요 metabolite의 함량 변화 (Zulak et 
al. 2008), Datura innoxia로부터 Agrobacterium rhizogenes 접
종 후 뿌리와 잎에서 tropane alkaloid의 함량 변화 (Balkhi 
et al. 2010) 등 한약재를 재료로 다변량통계분석 기법을 

도입한 연구들이 보고되고 있다. 이와 같은 연구 결과들

은 전통 약재의 경우 어느 시기의 약재 채취가 가장 적당

한 것인지 결정하는데 도움을 주게 된다. 따라서 식물 대

사체 연구는 각 약재의 표준성분 연구 결과와 연계를 통

하여 한약재의 표준화에 기여할 수 있을 것으로 사료된다.
  질병 진단을 위한 대사체 연구는 동물 분야 특히 인체

의 경우 질병 진단 및 예후 조사를 위한 바이오 마커로써 

상업적 활용이 가장 활발한 연구분야이다. 특히 대사체 

마커의 경우 DNA 달리 후생유전적 (epigenetic) 변화의 영

향으로 유발된 생물체의 변화를 감지할 수 있는 지표로

써 맞춤약물요법 시대를 여는 핵심 열쇠라 할 수 있으며, 
바이오 의약품 연구에 있어 전략적 쟁점이 되고 있다. 식
물병원균에 대한 대응기작 규명이나 발병 진단은 작물의 

생산성과 직접적으로 연관되어 있다. 따라서 동물과 마

찬가지로 식물 대사체 연구는 생물적 또는 환경적 요인

의 변화가 식물에 미치는 영향을 조사하기 위한 연구수

단으로 활용이 예상된다. Catharanthus roseus 잎에 phytoplasma
가 감염되면 phenylpropanoids 또는 terpenoid indole alkaloids 
함량이 증가됨을 1H NMR 분석을 통해 보고한 바 있다 

(Choi et al. 2004). 최근 Magnaporthe grisea 감염에 따른 숙

주 식물 (보리, 벼, 및 Brachypodium distachyon) 에서 이루

어지는 공통적인 대사산물 패턴 이 존재함을 밝혔다 (Parker 
et al. 2009). 해바라기의 경우 genotype에 따라 Sclerotinia 
sclerotiorum 감염에 따른 대사산물 패턴 변화가 이루어짐

을 밝혀 냈다 (Peluffo et al. 2010). 포도의 경우 내병성 및 

감수성 품종에 따른 대사산물 패턴 차이를 규명하여 병

원균에 대한 바이오마커로 활용 가능성이 제시 되었다 

(Ali et al. 2009). 이처럼 식물 질병의 표지물질, 즉 대사체 

마커의 탐색 및 활용은 식물에서 병원균에 의한 질병 발

병 여부 조기 진단이나 질병의 메커니즘 파악 및 효율적

인 방제 수단 개발에 효과적인 도구로 활용이 가능할 것

이다.
  또한 식물대사체 연구는 여러 환경 스트레스가 식물의 

대사산물 패턴 변화에 미치는 영향을 조사하는 수단으로 

활용이 가능하다. 염분 스트레스가 토마토의 열매의 대

사산물 패턴 변화에 미치는 영향을 FT-IR 분석을 통해 

조사된 바 있다 (Johnson et al. 2003). 이 외에도 저온 스트

레스 (Gray et al. 2005; Davey et al. 2009; Korn et al. 2010), 
상처 (Boccard et al. 2007; Grata et al. 2008), 중금속 (Sun 
et al. 2010), 제초제 (Trenkamp et al. 2009) 등 다양한 스트

레스 요인들의 작용기작이 식물 대사체 연구를 통해 연

구되고 있다. 본 연구그룹에서도 애기장대 현탁 배양세

포로부터 탄소원 결핍이 미치는 영향 (Fig. 4)(Kim et al. 
2007b), glutamine이 인삼 모상근의 뿌리 생장에 미치는 

영향 (Jung et al. 2006) 등을 보고한 바 있다. 최근 식물세

포벽의 분해과정에 관여하는 미생물인 Saccharophagus 
degradans의 대사에 관한 연구 (Shin et al. 2010)가 보고된 

바 있다. 이처럼 식물과 미생물의 상호작용를 식물 대사

체 연구를 통해 이해하려는 시도들이 증가할 것으로 예

상된다. 특히 환경 스트레스가 식물에 미치는 영향을 분
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Fig. 4 Peaks assignment from 1H NMR spectrum of aliphatics (A) and aromatics (B) during sucrose starvation. Red solid line (--), blue 
dashed line (--), and black dotted line (--) represent 0%, 3%, and 6% sucrose treatment, respectively. Each peak was assigned by comparison 
to peak signals from standard chemicals subjected to 1H-NMR spectroscopy. PCA score plots from the aliphatic (C), and aromatic regions 
(D) of 1H NMR spectral data during sucrose starvation. Symbols represent 0% (●), 3% (■), and 6% (▲) sucrose treatment and values 
on the PCA plot represent mean of three replicates. The numbers represent culture period of each sucrose starvation treatment

석 하는 연구는 microarray 데이터와 연계를 통해 총체적 

접근을 시도하는 연구들이 보고되고 있다. 따라서 식물 

대사체 연구는 생물학적, 환경적 요인들이 식물체에 미

치는 영향을 해석하는 도구로 활용이 증대될 것으로 기

대된다.

유전자 기능 분석

  식물분야에서 최근에 대사체 연구에 관심을 가지게 된 

직접적 계기는 식물의 유전자 기능 분석과 밀접하게 연

관되어 있다. 즉, 애기장대 혹은 벼와 같은 모델식물의 

게놈 염기서열분석이 완료된 이후 확보된 무수한 유전자

들의 기능을 규명하기 위하여 여러 분석 기법들이 활용

되고 있다. 이중 대표적인 유전자 기능 정의 방법으로 특

정 유전자가 tagged mutant를 제작하여 wild type과 형태적

으로 어떻게 구별되는 지를 분석함으로써 tagged gene의 

기능을 정의하고 있다. 그러나 이와 같은 접근 방법으로

는 구조 분석이 완료된 무수한 유전자들의 기능을 일일

이 정의하기에는 분명한 한계를 가지고 있으며 보다 빠

르고 간편한 방법으로 유전자의 기능을 유추하기 위한 

수단으로 최근 대사체 연구 기법들이 연계되어 활용되고 

있다. 표현형에 기초한 유전자 기능분석 연구에 있어서 

커다란 문제점은 애기장대 knockout mutant의 90%이상이 

형태적 변화를 수반하지 않는 silent mutant라는 점이다. 
이런 돌연변이주의 경우 유전자의 기능을 metabolic profiling
을 통해서 인지할 수 있다 (Fiehn et al. 2000). 이처럼 표현

형이 수반되지 않는 대사조절 유전자의 경우 식물 대사

체 연구를 통해 유전자 기능 정의가 이루어지고 있다 

(Tohge et al. 2005; Fellenberg et al. 2009) (Table 2).
  FANCY (functional analysis by co-responses in yeast)는 효

모 (Saccharomyces cervisae)의 knock out mutant를 이용하여 

유전자 기능 예측이 가능하다는 보고로 각 mutant를 개별

적으로 metabolic profile한 후 다변량통계분석 하게 되면 

클러스터링 패턴에 따라 유전자의 기능을 예측할 수 있

다 (Raamsdonk et al. 2001). 이 방법을 이용하여 식물 

tagged mutant의 metabolic profiling을 통하여 미지의 유전

자의 기능을 대량으로 유추해 볼 수 있을 것이다. 현재 

본 연구그룹에서는 애기장대의 tagged mutant와 anthocyanin 
생합성 조절 유전자의 knock out mutant를 이용하여 FT-IR 
스펙트럼 분석 기법을 활용하여 anthocyanin 생합성 tagged 
mutant의 선발 및 기능 정의를 시도하고 있다.
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  그러나 실제 식물체에서 이루어지는 다양한 metabolism
은 복잡한 network으로 연결되어 있으므로 metabolic pro-
filing만으로 간단하게 해당 유전자의 기능을 정의할 수

는 없다. 따라서 DNA microarray 등 다른 결과들과 연계

하여 해석을 해야만 보다 정확하게 기능 정의가 가능할 

것이다. 이처럼 대사체 (metabolome)과 유전체 (transcriptome) 
데이터의 상호 연계를 통해 유전자의 기능 정의 및 생리 

현상을 총체적으로 해석하고자 연구가 진행되고 있다. 
애기장대의 nutrition 및 2차 대사과정에 관련된 transcriptome 
데이터와 FT-MS 등의 metabolome 데이터와 연계를 통하

여 식물의 대사과정을 총체적으로 해석 접근하는 시도된 

바 있다 (Hirai et al. 2004). 또한 microarray 데이터를 이용

하여 intensity 값을 측정한 후 알려진 gene과 novel gene의 

clustering을 통하여 유전자의 잠재적인 기능을 예측하고 

in vitro에서 novel gene의 기능을 metabolite와 연계시켜 유

전자의 실제적인 기능을 정의한 보고 (Hirai et al. 2005)도 

이루어지고 있다. 최근에는 애기장대의 drought 와 NaCl
에 처리에 따른 microarray와 metabolite profiling 데이터 연

계 (Huang et al. 2009), 애기장대 뿌리의 ectomycorrhizas 처
리에 따른 대사산물 변화와 어떠한 mRNA가 발현이 되

는지 DNA-chip 데이터와 연계 (Luo et al. 2009)등 metab-
olite와 transcript를 연결시켜 abiotic stress를 해석하는 시도

들이 증가하고 있다. 이는 tagged mutant 만으로 결정할 

수 없는 많은 유전자의 기능을 효과적으로 밝히기 위한 

방법으로 애기장대의 특정 조건과 식물부위에서의 non-
targeted metabolic profiling과 DNA microarray를 연계하여 

해당 mutant를 유발하는 유전자의 기능을 보다 효과적으

로 정의할 수 있게 될 것이다.

대사체 데이터 표준화, 통계분석 알고리즘 및 분석 장비의 

다양화

  식물 대사체 연구 초창기인 2000년 초반에서부터 현재

에 이르기까지 대사체 시료의 준비 및 분석 방법은 물론 

분석기기에 이르기까지 많은 발전이 이루어졌다. 특히 

대사체 연구의 진전은 분석 기장비의 해상도 및 분해능 

향상에 힘입은 바가 크다. 분석기기의 변화 양상을 보면 

FT-IR, 1H NMR 등 non-target 대사체 분석에서 출발하여 

화합물의 직접적인 동정이 가능한 GC-TOF-MS (Almstetter 
et al. 2009), LC-TOF-MS (t’Kindt et al. 2009) 등으로의 변화

가 이루어지고 있다 (Table 3). 즉 대사산물의 전체적인 

패턴변화도 중요하지만, 대사산물 각각의 양적 변화를 

보다 정확하게 분석해야만 복잡한 대사체 네트웍을 이해

할 수 있기 때문이라 사료된다. 1H NMR 분석 방법도 어

느 정도 대사산물의 정량 분석이 가능하지만, 양을 결정 

할 수 있는 metabolite의 수가 GC-MS, LC-MS 비해 적기 

때문에 특정 metabolite의 양을 알기 위해서는 target 대사

체 분석 방법이 주로 사용되고 있다 (Dunn et al. 2005). 최
근에는 보다 신속하고 재현성이 높은 데이터 분석을 위

해 P NMR (DeSilva et al. 2009) 및 DART-TOF-MS (Zhou et 
al. 2010) 등 분석 장비의 다양화가 이루어지고 있다. FT- 
ICR/MS (Takahashi et al. 2008; Han et al. 2008) 방법은 가장 

정밀한 측정이 가능하지만 고가의 분석 장비이기 때문에 

식물 대사체 연구의 보편화된 분석기기는 아니다. 장비

의 보급이 원활해지고, FT-ICR/MS로 측정된 단일 화합물

들의 데이터가 쌓이게 된다면 대사체 분석에서 FT-ICR/ 
MS의 사용이 증가할 것으로 예상된다.
  대사체 연구의 활성화에 기여한 또 다른 핵심 요소는 

다변량 통계분석 알고리즘이다. 또한 대사체 데이터 분

석에 필수적인 다변량 통계분석기법 역시 응용범위가 확

대됨에 따라 다양한 알고리즘들이 개발되고 있다. 초기

의 metabolite의 분석으로 사용된 방법은 전체적인 metabolite 
pattern의 변화를 보기 위한 방법으로 PCA, PLSDA 기법

이 많이 사용되었다. Metabolite 측정을 하게 되면, data의 

형태가 spectrum의 형태로 나오게 된다. non-target metabolite 
fingerprinting을 하면, 전체 metabolite가 나오기 때문에 모

든 metabolite의 양을 규정하는 것이 어렵다. 때문에, spec-
trum의 전체를 종속변수로 정하면, 기계에 따라서 다르지

만, 1000개에서 80000개의 변수가 나오게 되고 이 변수들

은 각 차원으로 설정이 된다. 이런 많은 차원을 PCA 방
법을 통하여 대표되는 component로 차원을 줄여서 계산

을 하게 된다. PCA는 많은 차원을 대표적인 component를 

정하여 차원의 수를 줄이는 방법이다. 현재의 경우 me-
tabolite의 개별적인 차이에 중점을 두기 때문에 microarray
에서 많이 사용된 SAM의 방법을 많이 사용된다 (Almstetter 
et al. 2009). SAM을 이용하기 위해서는 metabolite의 low 
spectrum을 사용할 수 없고, 개별 metabolite의 양을 정해

주어야 한다. 따라서 분해능이 뛰어난 GC-MS나 LC-MS
의 기법이 발달되고, GC-MS, LC-M에서의 pure compound 
데이터가 쌓임에 따라서 spectrum peak에서 metabolite의 

종류와 양을 정할 수 있게 되었고, SAM을 이용한 방법이 

사용되게 되었다. 이외에도 ICA (independent component 
analysis) 분석 (Scholz et al. 2004), CCA (canonical correlation 
analysis) 분석 (Yamamoto et al. 2008), RF (random forest) 분
석 (Enot et al. 2006) 그리고 ASCA (ANOVA-simultaneous 
component analysis) 분석 (Smilde et al. 2005) 기법 등이 사

용되고 있다. 그러나 아직까지도 metabolite data의 특성상 

많은 차원을 가지고 있기 때문에 PCA와 PLSDA 분석이 

많이 사용되고 있다 (Table 1).
  대사체 분석 결과의 재현성 향상을 위한 시료 준비 및 

분석방법 표준화 노력들도 활발히 진행되고 있다. 식물 

시료의 
1H NMR 분석시 시료의 추출 및 시료의 준비 과

정을 체계화하였으며 (Kruger et al. 2008; Parker et al. 2008), 
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Table 3 Key factors in advance of plant metabolomics

Categrory Sample type Analytic instrument Statisitc algorithm References

Analysis equipment
Escherichia coli FT-ICR/MS PCA, PLS Takahashi et al. 2008
human serum, mouse urin UF-FT-ICR/MS Han et al. 2008
human serum PNMR Silva et al. 2009
human serum DART-MS Zhou et al. 2010
Escherichia coli 2D GC-TOF-MS fold change, SAM Almstetter et al. 2009
Arabidopsis LC-MS, GC-MS PCA t'Kindt et al. 2009

Statistic
analysis algorithm 

Arabidopsis  thaliana NE/QTOF-MS PCA, ICA Scholz et al. 2004
green tea GC-MS CCA, PLS Yamamoto et al. 2008
Arabidopsis thaliana, potato FIE-MS RF (random forest) Enot et al. 2006
guinea pigs urin HNMR ASCA Smilde et al. 2005

Protocol standardization 
sunflower HNMR PCA, OPLSDA Kruger et al. 2008
Brachypodium distachyon FIE/MS PCA, PC-LDA Beckmann et al. 2008
Brachypodium distachyon FIE/MS PCA, PLSDA, RF Enot et al. 2008

　 Brachypodium distachyon FIE/MS LDA Parker et al. 2008

Brachypodium 잎으로부터 다량의 대사체 분석 시료의 준

비과정 (Beckmann et al. 2008)의 체계화가 보고된 바 있

다. 또한 FIE-MS 방법을 이용한 대사체 분석시 MS 데이

터 전처리 과정 및 분석 방법에 표준화가 시도되었다 

(Enot et al. 2008). 이와 같은 대사체 분석 시료의 추출방

법 및 얻어진 데이터의 분석 표준화 노력은 식물 대사체 

연구 결과의 재현성 향상은 물론 보다 다양한 응용 분야

의 개척을 더욱 가속화 시킬 것으로 예상된다.

결 론

  대사체 연구의 궁극적인 목표는 복잡한 대사경로 규명

을 통한 생명현상 이해 및 유용 대사산물의 효율적 생산

이다. 대사산물은 유전자 발현의 최종산물로 궁극적으로 

표현형 변화의 주요한 원인이 된다. 즉 metabolome은 생

물체의 유전자형과 표현형을 연계하는 가교 역할을 하고 

있다. 이와 같은 특성을 이용하여 식물 대사체 연구는 식

물조직의 구분, 농산물의 품질 평가, 다양한 생리 기작의 

규명 및 궁극적으로 유전자의 기능 연구를 위한 수단으

로 활용이 이루어지고 있다. 이처럼 식물 대사체 연구의 

활성화는 대사체 시료의 준비 및 분석 방법의 표준화, 다
양한 통계분석 분석 알고리즘의 개발은 물론 분석기기 

등의 분해능 향상에 힘입은 바가 크다.
  식물 대사체 연구를 통한 유전자 기능 분석을 위해서

는 돌연변이주가 필수적으로 요구된다. 식물에서는 다양

한 tagged mutant 개발이 용이하며 특히 애기장대에 대해

서는 DNA microarray가 판매되고 있으므로 이를 이용한 

transcriptome 데이터를 쉽게 확보할 수 있다. 또한 GC-MS, 

LC-MS, FT-MS 등의 분석기기를 이용 하여 대량의 meta-
bolome 데이터를 확보할 수 있다. 따라서 이와 같은 유전

체 데이터와 대사체 데이터의 연관 분석을 위한 다양한 

생물정보학적 기법이 향후 개발되어야 한다. 이와 같은 

유전체 데이터와 대사체 데이터의 연관 분석 체계는 복

잡한 대사경로의 해석 및 유전자 기능 정의를 한층 더 가

속화 시킬 수 있을 것으로 전망된다. 아직까지 유전체 데

이터와 대사체 데이터의 연관 분석은 애기장대에 국한되

어 있다. 포플러, 벼 등 더 많은 식물의 genome이 연구되

면서 보다 다양한 식물에게 적용될 것으로 기대된다. 이
와 같은 여러 omics 분석의 연계는 생명현상을 유전자 하

나가 아닌 총체적 접근 즉 시스템 생물학을 통한 해석이 

가능해질 것으로 전망된다.

적 요

  식물 대사체 (plant metabolomics) 연구는 식물 세포 및 

조직에 존재하는 모든 대사산물의 시간적, 공간적 변화

를 추적 조사함으로써 식물의 복잡한 생리 현상을 총체

적으로 이해하는 연구이다. 이와 같은 식물 대사체 연구

는 최근 개발이 이루어지고 있는 여러 오믹스 연구 분야

의 하나로 시스템생물학의 한 분야이다. 식물 대사체 연

구는 시료로부터 순수 화합물 또는 복합물을 정제하거나 

또는 정제가 이루어지지 않은 혼합액으로부터 대사체 스

펙트럼 정보를 확보하여 분석이 이루어지므로 추출액 제

조 및 얻어진 대사체 데이터의 분석과정의 표준화가 필

수적으로 이루어져야 한다. 이는 대사체 분석 결과의 해

상도 및 재현성의 확보의 핵심 요소 이다. 식물 대사체 
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연구는 기능유전체학의 연구 수단은 물론 식물의 종, 품
종, 더 나아가 GM 식물의 식별, 대사조절 기작 규명, 유
용물질 생산, 식물의 외부 환경 스트레스 요인에 대한 다

양한 생리적 반응 이해 등 다양한 연구 분야에서 활용이 

이루어지고 있다. 최근 식물 대사체 연구는 모델식물(벼, 
애기장대)의 유전체 정보와 연계하여 돌연변이주의 분석

을 통해 유전자의 기능 정의 수단으로 활용되고 있다.  
따라서 향후 유전체 정보와 대사체 정보의 연계를 통해 

복잡한 대사경로 규명이나 다양한 생리 현상 해석 연구

가 더욱 활발하게 진행될 것으로 전망된다. 
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