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특집 전분가공기술 및 산업체 응용

1. 서론

전분은 재생가능한 생분해성 천연 고분자 물질

로서 대부분의 식물체에서 에너지 저장 매체로서 
합성, 축적되며, 인간에게는 섭취에너지의 70-80 
%를 제공한다. 식물체의 줄기, 뿌리, 종자 및 쌀, 
옥수수, 밀, 타피오카, 감자, 고구마 등의 곡물에

서 발견되어 자연계에 존재하는 두 번째로 풍부

한 탄소자원이다. 전분산업에서는 습식분쇄(wet 
milling) 공정을 통한 침지, 분쇄, 여과(체질), 건조 
과정 등을 통해 전분을 추출하고 정제한다. 추출

된 전분은 천연전분(native starch) 자체로 혹은 화
학적 처리를 통해 특수한 특성을 갖게 제조된 변
성전분(modified starch)으로 증점제, 젤화제, 보습

제, bulking agent, 지방대체제, sizing agent, 접착제 
등 식품 및 비식품 산업 분야를 망라해서 다양한 
용도로 활용된다. 전세계적으로 옥수수(82%), 밀

(8%), 감자(5%), 카사바(5%) 등이 주요 전분 공급

원으로 이용되고 있다. 2000년에는 전세계 전분시

장이 천연 및 변성전분을 합쳐 48.5 백만 톤 규모

로 추정되었고 생산량의 경제적 규모는 연간 150
억 유로에 이르는 것으로 파악되었다. 이는 산업

계 및 학계에서 전분의 새로운 특성이나 고부가

가치 응용분야를 지속적으로 추구하고 있음을 간
접적으로 암시하고 있다.

2. 전분의 화학적 구조와 물리적 특성

전분은 본질적으로 포도당(D-glucose)으로 이루

어진 고분자이며, 포도당 단량체의 결합양식에 
따라 두가지 고분자인 아밀로펙틴(amylopectin)과 
아밀로스(amylose)로 구분한다(그림 1).  
아밀로펙틴은 포도당 분자들이 α-(1, 4)-glycosidic 

결합으로 이루어진 주쇄(backbone)상에 약 4-5%의 
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α-(1, 6)-glycosidic 결합을 분지점(branching point)으로 
갖고 있는 생체고분자이다. 이 고분자의 평균 중합

도(degree of polymerization, DP)는 104-106 glucose units/
molecule에 이르며, 이는 106-108 g/mol에 해당되

는 분자량으로 계산된다. 자연계에 존재하는 전
분 급원에 따라 탈분지화 효소 처리된 아밀로펙

틴의 수평균(number-average) DP는 대부분 20-30
의 범위 내에 있다. 이 아밀로펙틴의 분지사슬길

이가 전분입자 결정성 타입을 결정하는 것으로도 
보고되어 있다. 상대적으로 짧은 분지사슬길이 분
포를 갖는 아밀로펙틴은 결정성을, 긴 분지사슬길

이를 갖는 전분입자 내의 아밀로펙틴은 B- 타입

을 갖는다. A- 타입의 일반 옥수수전분의 자연발

생적인 돌연변이에 의해 겉보기 아밀로스함량이 
50-70%에 이르는 B- 타입의 고아밀로스 옥수수전

분으로의 전이는 이러한 분지사슬길이분포와 결
정성과의 관계를 극명하게 보여준다. 참고로 고아

밀로스 옥수수전분의 현저한 아밀로스 함량 증가 
이유는 잘 증명되어 있으며, 이 원고의 다음 단원

인 전분의 생합성 경로를 통해 이해하도록 하자. 
현재 아밀로펙틴의 화학적 구조를 설명하기 위해 
가장 설득력있게 받아들여지고 있는 가설은 “클
러스터 모델(cluster model)”이며, 이 모델은 A, B, 
C 등 3가지 형식의 결합사슬들로 표현되어 있다 
(그림 2). A-사슬은 다른 분지사슬이 결합되어 있
지 않고 B- 또는 C-사슬에 α-(1, 6)-결합으로 결합

되어 있으며, 주로 아밀로펙틴 분자의 바깥쪽에 존

재한다. B- 사슬은 A- 및 다른 B- 사슬과 결합하고 
있으며 2 개 혹은 그 이상의 클러스터 단위에 걸쳐 
존재한다. C- 사슬은 이론적으로 아밀로펙틴 분자

에 1 개만 존재하며, 동시에 유일하게 환원성 말단

을 갖고 있다. 
아밀로스는 본질적으로 포도당이 오로지 α-(1, 

4)-결합만으로 이루어진 수평균 DP990(옥수수전

분)-DP2110(감자전분)를 갖는 직쇄형 고분자이

나, 일부 소수의 분지점(α-1, 6-결합)을 갖고 있
는 것으로 알려져 있다. 아밀로스 분자는 독특하

게도 전분생합성 과정에 관여하는 효소류 중 입
자결합 전분합성효소, 즉 granule-bound starch syn-
thase I (GBSSI)에 의해 합성된다. 아밀로스의 사슬

길이 및 합성량은 전분입자가 발달하는 생육기간

동안 이 효소의 상대적 활성에 따라 달라진다. 아
밀로스 분자간 및 복합체 형성제제와의 빠른 속
도의 결정생성은 이 고분자의 또 다른 고유한 특

그림 1. 아밀로스와 아밀로펙틴의 분자 구조

그림 2. 아밀로펙틴 분자구조를 설명하기 위한 클러스터 모델
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성이다. V- 타입의 결정성은 바로 아밀로스분자의 
단독 나선구조의 공간배치로 중앙 채널에 지질과 
같은 소수성 물질이 결합함으로써 이루어진다. 

아밀로스의 노화(retrogradation) 또는 재결정화(re-
crystallization)는 매우 빠른 속도로 진행되어 불완

전하지만 큰 결정을 만들게 된다. 실제로 아밀로

스 분자길이의 차이가 재결정화 속도에 영향을 주
며, DP 80-100가 가장 빠른 노화속도를 나타낸다.
기타 전분과 공존하는 미량의 구성성분으로 지

질, 단백질, 인산에스터 등을 제시하기도 하나, 본 
단원에서는 그간 상대적으로 많이 다루어지지 않
은 전분구조에 존재하는 인산에스터가 전분의 물
리적 특성에 미치는 영향을 설명하고자 한다. 추
출된 전분에 존재하는 인산은 크게 인지질과 인
산에스터 2가지 형태로 존재한다. 감자전분의 독
특한 열적 특성은 부분적으로는 상당량의 인산에

스터의 존재로부터 비롯되는 것으로 알려져 있으

며, 이는 곡류 전분에서 주요하게 발견되는 인지

질과는 거의 완벽히 다른 영향을 전분 특성에 부
여한다. 일반 밀전분의 경우 거의 모든 내부 지질

과 인산 함량은 인지질임이 알려져 있으며, 이는 
시차주사열량계 분석을 통한 아밀로스-지질 복합

체로 검출된다. 감자전분의 아밀로펙틴에 결합된 
인산에스터는 페이스트 점도 상승, 겔 투명도 및 
안정성 향상을 나타내며, 또한 페이스팅 및 호화 
온도 저하, 인산기들간의 음전하를 통한 반발력

에 기인한 노화속도 저하 등을 가져온다. 이러한 
물리적 특성의 부여는 산업적으로 매우 유용하여 
화학적 변형 방법이 아닌 생합성 경로의 조절을 
통한 인산에스터 부여의 가능성을 탐색하여 왔으

나, 현재까지 전분인산화에 관련된 효소가 발견되

지 않고 있다.
여기까지 전분의 구성성분에 대한 논의를 마무

리한다면, 이 이외의 다른 거의 대부분의 전분 특
성은 전분의 입자상 구조에 기인하는 것으로 이
해되고 있다. 아밀로펙틴의 지구상에 존재하는 그 
어떤 천연 및 합성 고분자와 비교해도 비교할 수 
없을 정도로 큰 분자량을 갖고 있다. 크기배제 크
로마토그래피기법 등을 통해 전분의 분자량 분포

에 대해 어느 정도는 이해하고 있으나, 상대적 분
자량을 측정하기 위한 표준물질의 부재, 아밀로펙

표 1. 다양한 전분 유래 아밀로펙틴의 평균 분자량, 크기 및 밀도

Mw(×108)b Rz (nm)c ρ(g/mol/nm3)d

A-type starches
normal maize 4.9 (0.8)e 312 (23) 16.1
waxy maize 8.3 (0.2) 372 (11) 16.1
du wx maize 4.9 (0.5) 312 (13) 16.1
normal rice 26.8 (2.9) 581 (41) 13.7
waxy rice 56.8 (9.3) 782 (36) 11.9
sweet rice 13.9 (1.0) 486 (5) 12.1

normal wheat 3.1 (0.3) 302 (3) 11.3
waxy wheat 5.2 (0.4) 328 (6) 14.7

barley 1.3 (0.1) 201 (8) 16.0
waxy barley 6.8 (0.1) 341 (3) 17.1
cattail millet 2.7 (0.2) 278 (6) 12.6
mung bean 3.8 (0.2) 312 (3) 12.5
chinese taro 12.6 (3.6) 560 (15) 7.2

tapioca 0.7 (0.1) 191 (25) 10.0
B-type starches

ae wx maize 3.2 (0.2) 306 (8) 11.2
amylomaize V 2.4 (0.0) 357 (24) 5.3

amylomaize VII 1.7 (0.0) 389 (57) 2.9
potato 1.7 (0.2) 356 (36) 3.8

waxy potato 2.0 (0.2) 344 (37) 4.9
green leaf canna 3.4 (2.2) 436 (85) 4.1
C-type starches

lotus root 1.5 (0.4) 280 (57) 6.8
water chestnut 7.1 (1.5) 230 (25) 58.4
green banana 1.9 (0.8) 286 (29) 8.1

Glycogen
cyanobacterial 

glycogenf 0.2 (0.0) 55 (4) 99.2

a Data were averages of at least two injections
b weight-average molecular weight
c z-average radius of gyration
d Density (ρ) = Mw/Rz

3  
e Standard deviation
f  Glycogen was isolated from Synechocystis sp. PCC6803 in our laboratory
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틴 분자 크기를 분리할 수 있는 분자체(molecular 
sieve)에 해당되는 담체의 부재 등으로 완벽한 정
보를 얻기에는 무리가 있다. 실상 아밀로스와 아
밀로펙틴의 분자량이 전분의 물리적 특성에 많은 
영향을 준다. 이들 두 고분자의 분자량이 커질수

록 전분의 페이스트 점도가 높아짐을 예상하기 어
렵진 않다. 비교적 최근 다각도 광산란 기법이 전
분 내 아밀로펙틴의 절대 분자량 측정에 활용되면

서 보다 정밀한 전분분자구조의 정보를 얻어낼 수 
있었다. 밀전분의 경우 아밀로펙틴의 질량평균 분
자량(Mw)은 아밀로스 함량과 역비례관계를 나타

낸 반면, 아밀로펙틴 내 최장분지사슬(Extra-long 
branch chain) 함량은 아밀로스 함량과 비례관계를 
나타냈다. 다양한 종류의 식물체로부터 얻어진 전
분의 아밀로펙틴 분자량의 범위는 7.0×107 – 5.7 
×109 g/mol로 분석되었다(표 1).
일반적으로 찰전분의 아밀로펙틴 분자량과 수

화분자밀도가 일반전분에 비해 현저히 높게 나타

났다. 찰전분 아밀로펙틴 내에는 최장분지사슬이 
존재하지 않았으며, 이 최장사슬은 아밀로스 합성

에 관계하는 GBSSI(Granule-bound starch synthase I)
에 의해 합성됨이 확인되었다. 위의 결과들은 찰
전분 아밀로펙틴이 최장분지사슬을 갖고 있지 않

으며 상대적으로 분지 비율이 높고, 이는 다시 일
반전분 아밀로펙틴보다 더 밀도 높은 분자들임을 
보여준다. A- 타입과 B- 타입 결정성을 갖는 전분

입자 내 아밀로펙틴 분자들 사이의 분지구조 차이

는 전분 희박용액에서의 수화된 아밀로펙틴 분자

들의 밀도차이로 나타난다. B- 타입 아밀로펙틴은 
현저히 길지만 상대적으로 적은 양의 분지 사슬을 
갖고 있어, A- 타입 아밀로펙틴과 비교하여 수화

된 분자의 밀도가 작은 것으로 보여진다(그림 3).

3. 전분입자의 구조

식물체로부터 분리된 전분은 냉수에 녹지 않는 
백색 가루 형태로 존재하며, 식물체 급원에 따라 
0.5-200 µm 범위의 직경, 약 1.5 수준의 밀도를 갖
고 있는 입자상이며, 입자의 모양은 생육 환경 및 
생육 기간에 따라서도 달라진다. 전분구조는 생체

고분자로써(C6H10O5)n의 매우 쉬운 화학식으로 표
현되며 포도당 단량체가 반복적으로 결합된 구조

로 오랜 기간 연구되어옴에도 불구하고, O-glyco-
sidic linkage로 대표되는 공유결합양식 분포 및 비
공유결합에 의한 결정성 분포 등에 대한 이해 부
족으로 여전히 보편적으로 인정받고 있는 모델은 
존재하지 않고 있다. 아무튼 현재까지 이루어진 
연구를 토대로 한가지의 구조 모델이 설득력있게 

그림 4. 아밀로펙틴 분자를 기반으로 한 전분입자 구조의 단계적 해석그림 3. 다양한 전분 유래 아밀로펙틴의 분자량과 분자크기간의 관계

Data are plotted on Log-Log scale: A-type (); B-type (); C-type (); waxy A-type 
(); waxy B-type () amylopectins; glycogen (). The linear regression line on the 
graph comprises data of A-type amylopectin. 
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받아들여지고 있다. 이 모델은 분자단위의 수준으

로부터 현미경학적으로 측정될 수 있는 전분 입자 
수준에 이르는 구조를 단계별로 구분하여 제시하

고 있고 이를 간단히 표현하면 그림 4와 같다.
현재까지도 많은 연구자들이 잘못이해고 있거

나 이해하지 못하는 사항을 잠시 언급하고자 한
다. 반결정성을 갖고 있는 전분입자 내의 아밀로

스분자는 실제 전분입자의 결정성을 나타내는데 
참여하고 있지 않으며 이는 실험적으로도 증명된 
사실이다. 아밀로스 분자가 결정을 쉽게 만드는 
것은 호화과정 등을 통해 입자로부터 분리된 이후

의 거동양식이다. 또한 아밀로스 분자는 용해도가 
지극히 낮은 고분자임을 분명히 하고자 한다. 물
론 아밀로펙틴 분자가 참용액을 만드는 수준의 용
해도를 갖고 있지 못하나 점도가 높은 meta-stable 
분산용액의 형태로 아밀로스에 비해서는 훨씬 높
은 수화(solvation) 능력을 갖추고 있다. 전분입자

의 형태와 크기는 그 식물체 급원의 종류만큼이

나 다양하게 존재한다. 입자 표면에 pore가 존재

하는 전분도 있으며, 경우에 따라서는 이 pore가 
완벽한 channel을 이루어 입자의 중심에 해당되는 
hilum or cavity에 이르기도 한다. 편광현미경하에

서는 결정성에 해당되는 복굴절(birefringence) 특
성을 나타내고 이는 “Maltese cross”로 표현된다. 
전분입자의 반결정성은 X-선 회절 분석법을 통해 
밝혀졌다. 사슬간의 이중나선구조 형성을 통해 이
루어지는 결정성은 동일한 아밀로펙틴 분지 클러

스터 혹은 이웃한 클러스터간에 이루어지고 1차
원적인 섬유상 구조에서 이를 통해 초나선구조를 
형성하게 된다. 이와같은 초2차구조가 발전하여 
crystal lamellar 구조를 형성하며 다시 3차원적으로 
진행되면 바로 입체적인 결정구조를 나타내는 것
이다. 아밀로펙틴 내 하나의 분지사슬 클러스터는 
약 9 nm의 길이를 갖고 있다. 아밀로스 분자는 개
별적인 분자로 입자 내에 존재하며, 비교적 무작

위로 결정과 비결정 부위에 산재해 있는 것으로 
보고되고 있다. 천연전분입자는 약 15-45% 수준

의 결정성을 갖고 있다. X-선 회절 분석 결과에 따

르면 결정 패턴에 따라 3가지 형태인 A, B, C 타입

으로 구분된다. 아밀로펙틴 사슬길이가 결정타입

을 결정하는 중요한 인자이며 실험적으로도 유의

적인 연관성을 나타내었다. 이 서로 다른 결정성

은 분지형식의 차이에서 기인될 수 있음이 제시되

었다. B- 타입의 경우 아밀로펙틴 내 분지점의 분
포가 대부분 비결정 부위에 몰려있는 반면, A- 타
입은 비결정 부위뿐만 아니라 결정 부위 내에도 
분지점들이 존재해서 상대적으로 결정의 유연성

이 높을 것으로 예상된다(그림 5).
전분입자의 결정구조가 9.0-9.2 nm에 해당되는 

크기로 반복됨을 저각도 X-선 회절분석법을 통해 
밀, 감자, 쌀, 옥수수, 보리, 타피오카 전분으로부

터 측정되었다. 한 단위의 결정 및 비결정 부위에 
해당되는 이 반복적인 길이는 분지사슬길이 분포 
측정을 통한 아밀로펙틴 클러스터 크기와 정확히 
일치하고 있음이 확인되었다. 

4. 전분의 생합성 기전에 대한 이해 

전분의 생합성 경로는 그림 6에 간략하게 도식화

되어 있다. 잎으로부터 저장기관에 전달된 자당(su-
crose)는 alkaline invertase 혹은 sucrose synthase(SuSy)

그림 5.  A- 와 B- 타입 결정구조 전분입자의 아밀로펙틴 분자 구조 
모델 비교

Amylopectin structure models of of a, normal maize (A-type) and b, amylomaize VII 
(B-type) starches. A and C stand for the amorphous and crystalline regions, respectively. A 
repeating distance of 9.0 nm for the cluster and A:B chain ratio of 1.2:1 for both starches are 
used for the models. Average branch chain-lengths of normal maize and amylomaize VII 
amylopectins are 24 and 31, respectively.
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에 의해 포도당(또는 UDP-glucose)과 과당(fructose)
으로 분해되고, 이는 다시 계속 대사과정을 거치거

나 수용체(translocators)를 통해 hexose phosphates
의 형태로 amyloplast 내로 전달된다. 일단 ADP-
glucose로 전환되면 이미 존재하고 있는 a-D-glu-
can 사슬의 비환원성 말단에 포도당 공여체로 작
용하여 전분합성을 개시한다. 이때 관여하는 효소

가 starch synthase이며, 이를 포함해 전분합성에 관
여하는 주요 효소를 크게 3가지로 분류한다. 다른 
2가지가 ADP-glucose pyrophosphorylase와 branch-
ing enzyme이다. 식물체에서 전분 생합성에 관여

하는 이들 효소는 각기 여러 개의 동위효소들(iso-
zymes)을 갖고 있어 생합성 기전을 이해하기 어렵

게 하고 있다. 
ADP-glucose pyrophosphorylase(ADPG-PP, EC 2.7. 

7.27)는 전분합성 방향으로 탄소 유입을 조절하는 
핵심 효소이다. ADPG-PP는 glucose-1-phosphate와 
ATP를 활용하여 비가역적으로 ADP-glucose를 생
산한다. 따라서 ADPG-PP 활성량의 변화는 직접

적으로 전분합성량은 물론 전분구조에 영향을 
주어 아밀로펙틴과 아밀로스 생성량의 상대적

인 비율에 변화를 줄 수 있는 것으로 밝혀졌다. 옥
수수 품종 중 2가지 돌연변이체인 Shrunken-2와 

Brittle-2에서는 전분함량이 절대적으로 감소했으

며, 이는 ADPG-PP의 활성 수준이 현저히 감소한 
결과로 파악되었다. 담배잎, 토마토, 감자 등의 식
물체에 조절인자에 의해 조절받지 않도록 유전자 
조작을 한 대장균 ADPG-PP을 이식한 형질전환체

가 대조구에 비해 훨씬 더 많은 양의 전분을 합성

하여 축적한 사례들이 보고되었다. 
Starch synthase(SS, EC 2.4.1.21)는 ADP-Glc를 공

여체 기질로 활용하여 이미 존재하고 있는 말토

올리고당류나 글루칸 분자들을 수용체 기질로 인
식하고 포도당을 새로운 α-1, 4-결합을 통해 비환

원성 말단에 옮겨주는 전이효소이다. 다양한 종류

의 식물체 내에서 다수의 starch synthase 동위효소

들이 발견되어 오고 있다. 아미노산 서열 분석을 
통해 옥수수에는 최소 3 종류의 수용성 SS 동위

효소들이 존재함이 확인되었다. 이들 각각의 동위

효소가 인위적으로 유도된 돌연변이주 연구를 통
해 어떻게 개별적인 역할을 하고 있는지 밝혀지

고 있으나, 정확한 반응 및 대사조절 기전에 관해

서는 좀 더 많은 연구가 필요하다. Granule-bound 
starch synthase I(GBSSI)은 전분입자에 단단히 결
합된 형태의 SS 동위효소이며, 아밀로펙틴 합성

에 관여하는 수용성 SS와 기능적 역할에 있어서 
완벽하게 분리된 특이한 효소다. 이 효소는 아밀

로스 합성을 위한 배타적이고 유일하게 진행하는 
효소로 알려져 있다. 따라서 GBSSI 효소 유전자

의 발현 억제를 통해 전분입자 내의 아밀로스 합
성을 원천적으로 차단할 수 있다. 물론 GBSSI가 
아밀로펙틴 합성에 관여할 수 있음을 배제할 수는 
없다. GBSSI이 결여된 돌연변이주에서 아밀로펙

틴의 최장분지사슬 비율이 대조구에 비해 현저히 
감소하거나 사라진 결과가 이를 뒷바침하고 있다. 

Branching enzyme(BE, EC2.4.1.18)은 전분구조 내 
새로운 α-(1, 6)-결합을 생성함으로써 전분생합성 
과정에 관여하는 가지화 효소이다. 식물체 BE 동위

효소들의 역할은 상대적으로 SS 동위효소들에 비
해 잘 이해되고 있는 편이다. 2가지 타입의 옥수수 
BEI과 II가 in vitro 생화학적 연구방법을 통해 서

그림 6. 저장기관 내 전분의 생합성 예상 경로

a, Sucrose synthase (Susy); b, Sucrose-phosphate synthase (SPS); c, Invertase; d, ADPG 
pyrpphosphorylase; e, UGPase; f, Phosphoglucomutase; g, Soluble starch synthase (SSS); 
h, Branching enzyme (BE); I, Granule-bound starch synthase (GBSS).
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로 다른 기질 특이성과 분지 양식을 갖고 있음을 
알아냈다. BEI은 상대적으로 긴 사슬을 전이시키

며 BEIIa 나 BEIIb 보다 상대적으로 아밀로스에 대
한 활성이 높게 측정되었고, 이들 BEII 아밀로펙

틴과 짧은 사슬에 대한 반응을 선호하는 것으로 
나타났다. hypothesized BEI 이 아밀로펙틴의 B- 사
슬을 생산하는데 깊이 관여하고 있는 반면, BEIIa
와 BEIIb는 A- 사슬을 생성하는데 주로 관여할 것
으로 가설을 제시하기도 했다. 몇몇 연구에서는 
특정 SS와 BE 동위효소들간에 아밀로펙틴의 분
지비율 조절을 위한 상호작용이 존재하는 것으로 
가설을 제시했다. 아마도 발현되는 SS와 BE 효소

들간의 평형관계가 전분의 최종 구조를 결정하는

데 중요한 인자일 가능성은 매우 높다. 그러나 전
분구조에 미치는 영향이 일방적으로 돌연변이에 
의해 나타난 결과인지 이들 효소간의 활성 평형이 
파괴됨으로써 이차적인 영향을 준 것인지 해답을 
얻기가 쉽지 않다. 또 다른 연구들에서는 이들 해
당 효소 유전자의 antisensing이나 돌연변이를 통
해 pleiotropic effect(특정 효소 유전자 발현 억제가 
동위효소 유전자의 발현을 통해 상쇄되어 표현형

에 변화가 없는 효과)가 관여하고 있음을 제안하

기도 했다.
Starch debranching enzyme(DBE)는 특이적으로 전

분구조내의 α-(1, 6)-결합을 특이적으로 분해하는 
탈가지화 효소이며, 2가지 서로 다른 DBE가 식물체

에 존재함을 확인하였다. Isoamylase-타입(glyco-
gen 6-glucanohydrolase, EC 3.2.1.68) 효소는 아밀로

펙틴이나 글리코겐의 α-(1, 6)-결합을 쉽게 분해

하지만 분지된 말토올리고당이나 플루란 구조에

는 미미하거나 전혀 활성을 나타내지 못한다. Pul-
lulanase-타입(pullulan 6-glucanohydrolase, EC 3.2.1.41) 
효소는 식물체에서 R-효소 또는 한계-dextrinases
로도 알려져 있으며, 플루란과 β-한계 덱스트린에 
훨씬 높은 특이적 활성을 보여준다. 생화학적 연구

를 통해 옥수수와 쌀의 Sugary-1과 Chlamydomonas
의 Sta-7 돌연변이체가 모두 DBE 활성이 결여되

어 전분 대신 phytoglycogen을 생산하여 축적하는 

결과를 나타냈다. 두 가지 가설이 DBE 효소의 전
분생합성에 관여하는 역할을 설명하기 위해 제시

되었다. 첫번째 가설인 “glucan-trimming model”에
서는 글리코겐과 유사한 무작위적인 분지패턴(즉 
phytoglycogen)이 중간산물 혹은 아밀로펙틴 전구

체로 생산되며, 이후 DBE가 과도하게 분지된 사
슬을 가지치기하여 아밀로펙틴의 클러스터화된 
분지구조로 발전하게 된다고 설명하고 있다. 두번

째 가설은 phytoglycogen이 전분생합성 과정에서 
SS and BE가 수용성 올리고당 또는 글루칸에 작
용하여 일반적으로 생성되는 부산물이며, 이 phy-
toglycogen 분자는 대부분 amylases, phosphorylases, 
DBE 효소들의 작용을 통해 전분으로 축적되는 
과정이 억제된다는 설명을 하고 있다. 이 “glucan 
recycling model”가설에 따르면 DBE이 소실된 돌
연변이주에서는 phytoglycogen 합성이 아밀로펙

틴 합성 과정과 SSS, SBE, ADP-glucose를 활용하

기 위해 경쟁적으로 이루어지고 있으며, 결과적으

로 아밀로펙틴의 합성이 감소하고 phytoglycogen
이 축적되는 것으로 설명하고 있다. 현재까지도 
DBE 효소들이 아밀로펙틴 합성에 직접적으로 관
여하고 있는지 여부는 직접적인 증명을 통해 밝혀

야 하는 연구주제이다. 

5.  유전자 조절을 통한 맞춤형 전분구조 개발 및 식품 산업체 

응용

ADPG-PP은 전분합성 방향으로의 탄소 공급 속
도를 지배하는 핵심 효소이자 조절 효소이다. 앞
선 단원에서도 언급했듯이 대장균 ADPG-PP 유전

자를 감자에 발현시킴으로써 전분 함량을 유의적

으로 증가시킨 연구결과가 보고되었으며, 이는 유
전공학적 기법을 활용한 첫번째 연구결과로써 의
미가 매우 크다. 전체적으로 전분합성을 위한 탄
소 유입속도는 결과적으로 전분구조에 큰 영향을 
준다. 전분 생합성 대사경로에서 ADP-glucose를 
생산하는데 관여하는 이 효소활성의 감소는 아밀

로펙틴 대비 아밀로스 함량 비율을 낮추는 결과
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를 가져다 주었다. 전분 생합성 경로로의 탄소 유
입의 감소와 ADP-glucose 농도의 저하는 아밀로스

에 비해 아밀로펙틴 합성이 선호되는 것으로 보
인다. 전분합성을 위한 탄소공급 조절을 통해 전
분의 구성성분과 구조에 변화를 가져올 수 있도

록 할 수 있다는 것이다. 자연적으로 혹은 육종을 
통해 GBSS가 결여된 돌연변이는 아밀로스가 존
재하지 않는 100% 아밀로펙틴의 waxy-type 전분

을 합성하여 축적한다. 보다 적극적으로는 형질

전환 감자와 쌀의 antisense RNA 도입으로 GBSS
의 발현 수준을 저하시킬 수 있다. 역으로는 waxy 
발현형에 GBSS 유전자를 도입하여 발현시킴으

로써 GBSS가 명확히 아밀로스 합성에 관여함을 
보여주기도 했다. 따라서 아밀로스가 없는 전분

구조는 현재 유전공학적 기법을 통해서 상대적

으로 쉽게 생산될 수 있음을 의미한다. 반면 고아

밀로스 전분은 branching enzyme의 발현을 억제함

으로써 생산할 수 있으며, 현재 수 종의 고아밀로

스 옥수수 전분을 상업적으로 구입이 가능하다. A 
significantly reduced activity of 옥수수 BEII 동위효

소 활성의 감소를 통해 일반 옥수수전분의 아밀

로스 함량의 현저한 증가와 더불어 아밀로펙틴의 
평균적인 분지사슬길이의 증가로 이어졌다. 이는 
세균 glycogen branching enzyme을 감자에 과발현

시킴으로써 아밀로스가 사라지고 분지된 글루칸

이 생성됨으로써도 정확히 이해될 수 있었다. 동
시에 BEI과 II 동위효소들을 모두 antisensing을 통
해 발현 억제 시킴으로써 초 고아밀로스 감자전분

을 생산할 수도 있었다. 평균적인 분지사슬길이의 
변화 등을 통해 변형된 아밀로펙틴 구조의 생성

은 총 SS 활성의 조절 또는 개별적인 SS 동위효소 
활성을 조절함으로써 이루어질 것으로 예상된다. 

Pea embryo 내의 SSII 동위효소 활성의 변화를 
유도하여 아밀로펙틴의 분지사슬길이 분포를 바
꿀 수 있었다. 이 경우에서는 단쇄 및 장쇄 사슬들

의 상대적 분포 비율의 증가가 중간크기(DP15-50) 
사슬의 감소를 통해 이루어진 것으로 파악되었다. 
따라서 SSII 동위효소가 중간크기의 사슬을 생성

하는 역할을 담당하고 있는 것을 알게 되었다. 그
러나 감자에서는 SSII이나 SSIII 동위효소들의 발
현억제를 통해서 아주 미세한 분지사슬길이 분포

의 변화만을 나타냈다. 이들 SSII와 SSIII 동위효소

들의 동시적인 발현억제를 통해서는 상당히 큰 아
밀로펙틴 구조의 변화를 보여주었는데, DP12보
다 긴 분지사슬들의 비율이 현저히 감소했고 이
는 총 SS 활성 감소량과 밀접한 관계가 있는 것으

로 파악되었다. 지금까지 유전공학적 기법을 활용

한 전분구조의 변형은 전분생합성에 관여된 효소

들의 역할을 밝히는 수준에 머물러 있는 것이 사
실이다. 맞춤형 전분구조의 생산은 전분생합성 대
사경로와 조절기작에 대한 완벽한 이해를 통해 가
능할 것이다. 이 연구분야의 궁극적인 목적은 유
전공학적 기법으로 개량된 전분구조의 응용범위

를 고려한 정밀한 생산방법의 설계에 있다. 이와 
같은 목적지향적이고 예상 가능한 방향으로의 전
분생합성 대사경로의 조절은 식품산업뿐만 아니

라 기타 산업분야의 응용범위에도 큰 영향을 줄 
수 있을 것이다.
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