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Abstract The plant breeding technology was developed 

with genetic engineering. Many researchers and breeders 

have turned from traditional breeding to molecular breeding. 

Genetically modified organisms (GMO) were developed via 

molecular breeding technology. Currently, molecular breeding 

technologies facilitate efficient plant breeding without intro-

ducing foreign genes, in virtue by of gene editing technology. 

Gene targeting (GT) via homologous recombination (HR) is 

one of the best gene editing methods available to modify 

specific DNA sequences in genomes. GT utilizes DNA 

repair pathways. Thus, DNA repair systems are controlled to 

enhance HR processing. Engineered sequence specific 

endonucleases were applied to improve GT efficiency. 

Engineered sequence specific endonucleases like the zinc 

finger nuclease (ZFN), TAL effector nuclease (TALEN), 

and CRISPR-Cas9 create DNA double-strand breaks (DSB) 

that can stimulate HR at a target site. RecQl4, Exo1 and 

Rad51 are effectors that enhance DSB repair via the HR 

pathway. This review focuses on recent developments in 

engineered sequence specific endonucleases and ways to 

improve the efficiency of GT via HR effectors in plants.

Keywords Gene editing, Gene targeting, Homologous 

recombination, Engineered endonucleases

서 론 

식물은 인간의 식재료 및 심미적 목적에 맞게 육종되어 

왔다. 과거에는 전통육종 방법인 교배를 통한 식물체의 

개량이 주된 방법이었다. 그러나 유전공학의 발달과 더

불어 분자육종 기술도 함께 발달하면서 유전자를 변형시

켜 식물을 개량하는 방법들이 주목 받기 시작하였다. 각

종 유전자의 기능분석 및 신품종 개발을 위해 유전자변

형 기술을 활용한 연구개발이 진행되어 왔다. 유전자의 

변형에는 화학적 돌연변이 처리, 방사선 조사, transfer 

DNA (T-DNA)의 삽입 등 다양한 방법이 이용되고 있다

(Kaul and Bhan 1977; Alonso et al. 2003; An et al. 2003). 그

러나 변이된 식물로부터 유전자의 변이를 찾는 forward 

genetics는 모래밭에서 바늘 찾기와 같이 많은 노력과 시

간이 필요하다. Forward genetics의 대안으로 유전자 분석

을 먼저 시도하여 표현형을 밝히는 reverse genetics이 대두

되었다. 대표 기술로는 특정 유전자의 발현을 억제하여 목

표유전자의 변이를 유발하는 RNA interference (RNAi)가 있

다(Schwab et al. 2006). RNAi을 이용하여 많은 연구성과가 

도출되었지만 특정 유전자에 따라 발현 억제가 충분한 

효과를 보지 못하거나 안정성에 문제가 발생하는 경우가 

있다. 유전자 기능이 억제된 돌연변이를 제작하는 것과

는 다르게 특정 유전자가 식물체내에서 과발현하여 기능

이 강화된 작물을 제작하는 방법도 있다. 그 결과물로 인간

에게 유리한 제초제저항성 및 해충저항성 등 기능이 강화된 

유전자변형작물(genetically modified organisms: GMO)이 개발

되어 재배되고 있다(James 2013). 그러나 과발현구조가 삽

입된 위치를 분석해야 하며 삽입위치에 따라 효과가 다르

게 때문에 최적 이벤트의 선점이 어려운 경우도 있다.

  최근 유전공학은 무작위적인 돌연변이 유도 및 유전자 

삽입, 그리고 불완전한 발현 억제 기술을 넘어서 목표 유
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전자를 직접 조작할 수 있는 유전자 편집기술까지 발달 

하게 되었다. 유전자 편집기술로는 상동재조합(Homologous 

Recombination: HR)을 이용하여 목표한 내재유전자(endogenous 

gene)의 특정 염기서열을 조작하는 진타겟팅(gene targeting: 

GT)이 있다. GT은 특정 유전자만을 조작하는 유용한 기

술이다. 식물에서는 담배에서 처음으로GT을 성공하였으

며(Paszkowski et al. 1988), 다른 다양한 식물에서도HR을 

이용한GT에 대한 연구가 활발하게 수행되고 있다(Terada 

et al. 2007; Puchta and Fauser 2013; Voytas 2013; Endo and 

Toki 2014). 하지만 식물에서는 HR을 이용한GT가 이루어

지는 빈도가 동물에 비해 매우 낮기 때문에 보편적으로 

이용되기가 어려웠다(Lee et al. 1990; Terada et al. 2002; 

Hohn and Puchta 2003; Endo et al. 2006b; Endo et al. 2007). 

최근에 이 문제를 해결 하기 위한 방법으로HR은DNA가 

절단된 부위에서 발생한다는 점을 착안하여 특정 염기서

열을 인식하여 절단 할 수 있는 유전자 가위(engineered 

sequence specific endonuclease)가 주목 받고 있다. 유전자 

가위는 Zinc Finger Nucleases (ZFN)을 시작으로 Transcription 

Activator-Like Effector Nucleases (TALEN)을 거쳐, 최근에

는 높은 효율로 유전자를 절단하는 Clustered Regularly 

Interspaced Short Palindromic Repeats (CRISPR-Cas9)까지 빠

른 속도로 기술이 발달하여 GT을 비롯한 유전자 편집기술

에 많은 기여를 하고 있다(Puchta and Fauser 2013; Voytas 

2013; Gaj et al. 2013). 유전자 가위는 목표유전자를 절단

하여 비상동말단재조합(Non-Homologous End Joining: NHEJ) 

과정을 이용해 삽입-결실(indel)을 만들거나HR 과정을 통

해 GT가 이루어지도록 유도하기 때문에 유전자편집기술

에 있어서 매우 유용한 도구이다. 본 리뷰에서는 최근 주

목을 받고 있는 유전자가위와 함께 GT을 이용하여 목표

유전자를 직접 다룰 수 있는 유전자편집 기술에 관한 동

향을 살펴보고자 한다.

Positive-negative selection system을 이용한GT

Positive-negative selection system을 이용한GT은 쥐의 knockout 

돌연변이를 효율적으로 만드는 방법으로 개발되었다(Mansour 

et al. 1988). 이 시스템은 HR을 통해 결합된 목표유전자

에는 positive marker만 삽입되고, 무작위적으로 삽입된 비

목표유전자에는 negative marker도 함께 삽입된다. 작동방

식은 먼저 positive marker를 이용하여 유전자가 삽입된 

개체를 선발하고, 다음으로 negative marker를 이용하여

negative marker가 삽입된 개체는 고사시켜 최종적으로 HR

을 통해 목표유전자에만 삽입된 변이체를 선발하는 시스

템이다. 식물에는 kanamycin, geneticin (G418)에 저항성을 

보이는 NPTII 유전자와 hygromycin에 저항성을 보이는 

HPT 유전자가 positive marker로 사용되며, 식물의 생존에 

영향을 미치는 치사유전자인 cytosine deaminase를 번역하

는 codA유전자와 diptheia toxin A fragment를 번역하는 

DT-A유전자가 negative marker로 사용된다 (Iida and Terada 

2005). 벼에 이 시스템을 적용하여 Waxy (Terada et al. 2002; 

Iida and Terada 2004; Iida and Terada 2005; Ozawa et al. 

2012), Alcohol dehydrogenase2 (ADH2) (Terada et al. 2007), 

Methyltransferase1a (Met1a) (Yamauchi et al. 2009), Repressor 

of silencing1 (ROS1) (Ono et al. 2012), Domains rearranged 

methylase1 (DRM2) (Moritoh et al. 2012), 그리고 β1,2-xylo-

syltransferase (Ozawa et al. 2012) 의 변이체가 제작되었다

(Table 1). 그러나 상동재조합을 통한 진타겟팅의 성공율

은 positive selection된 개체 중 약 1.1%만 negative selection

에서 생존하였다(Ono et al. 2012). 즉, 벼의 형질전환율이 

20%라고 가정하였을 때 20% 중에서 1%가 성공하였으므

로 0.002%가 진타겟팅의 효율이다. 

  Positive-negative selection system은 HR을 통한 GT가 이

루어진 후에 positive marker가 남아 있어 변형된 작물의 실

용화에 있어서 이를 제거해야 하는 문제점이 있다. Positive 

marker를 제거하기 위해 Cre/loxP system과 같은 위치특이

성 재조합(site-specific recombination) 방법을 적용하여 모

델식물과 작물식물에서 성공한 사례가 보고되었으며(Wang 

et al. 2010), GT가 이루어진 DNA위치에서도 positive marker

를 제거하는데 성공하였다(Terada et al. 2010). 그러나Cre/loxP 

system은 positive marker가 제거된 자리에 불필요한 염기

서열이 남는 문제가 있다. 이 문제를 해결하기 위해 곤충에 

이용되고 있는 piggyBac transposon이 적용되었다. PiggyBac 

transposon은 TTAA 서열에 삽입되고 제거되는 과정에 불

필요한 염기서열을 남기지 않는다(Cary et al. 1989). 최근

에 piggyBac transposon을 벼에 적용하여 높은 빈도로 marker

를 제거한 사례가 보고되었다(Nishizawa-Yokoi et al. 2014). 

PiggyBac transposon은 불필요한 염기서열을 남기지 않는 

장점이 있지만 목표유전자부분에 적절한 TTAA 서열이 

존재하지 않으면 적용하기 어려운 단점이 있다. 따라서 

positive-negative selection system을 이용한 GT 이후에 positive 

marker를 제거하기 위해서는 앞서 서술한 위치특이적 재

조합, piggyBac transposon 그리고 HR 등의 방법을 상황에 

맞게 적용해야 할 것이다.

유전자가위를 이용한 GT

DNA가 절단되었을 때 NHEJ과 HR 경로로 DNA를 복구

하게 되며, 이 과정에서 GT 및 indel이 일어나게 된다. 목

표 유전자를 절단하는 유전자 가위는 DNA 복구를 촉진

시켜 GT의 효율을 높일 수 있는 도구로 주목 받게 되었

다. 유전자 가위의 첫 세대인 ZFN는 특정 염기서열을 인

식하는 zinc finger domain에 가위역할을 하는 FokI 제한효

소를 결합한 것으로(Kim et al. 1996), 식물에서도 ZFN을 

이용한 GT가 보고되었다. 담배의 acetolactate synthase (ALS) 
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Table 1 List of examples of gene editing in plants

Modification 

type
Plant Gene Method Gene delivery Reference

Point mutant
a)

Arabidopsis PPO spontaneously GT Agrobacterium (intact plants) Hanin et al. 2001

Arabidopsis ALS spontaneously GT Agrobacterium (intact plants) Endo et al. 2006b

Nicotiana 

benthamiana
PDS CRISPR-Cas9 Electroporation (protoplasts) Li et al. 2014

Rice ALS spontaneously GT Agrobacterium (callus) Endo et al. 2007

Rice ASA2 spontaneously GT Agrobacterium (callus) Saika et al. 2011

Rice PDS CRISPR-Cas9 Electroporation (protoplasts) Shan et al. 2013

Tobacco ALS ZFN Electroporation (protoplasts) Townsend et al. 2009

Knockout
b)

Arabidopsis ADH11, TT4 ZFN Agrobacterium (intact plants) Zhang et al. 2010

Arabidopsis PDS3 CRISPR-Cas9 Electroporation (protoplasts) Li et al. 2013

Maize IPK 
TALEN, 

CRISPR-Cas9

Agrobacterium (immature 

embryos),

Electroporation (protoplasts)

Liang et al. 2014

Nicotiana 

benthamiana
PDS CRISPR-Cas9 Agroinfiltration (leaf) Nekrasov et al. 2013

Rice SWEET14 TALEN Agrobacterium (callus) Li et al. 2012

Rice BADH2, DEP1, CKX2 TALEN Agrobacterium (callus) Shan et al. 2013

Rice BADH2, MPK2 CRISPR-Cas9 Bombardment (callus) Shan et al. 2013

Tobacco PDS CRISPR-Cas9 Agrobacterium (leaf discs) Gao et al. 2014

Knock-in of 

GUS
a)

Rice Met1a
Positive-negative 

selection
Agrobacterium (callus) Yamauchi et al. 2009

Rice ROS1
Positive-negative 

selection
Agrobacterium (callus) Ono et al. 2012

Rice DRM2
Positive-negative 

selection
Agrobacterium (callus) Moritoh et al. 2012

Knock-in of 

HPT
a)

Rice Waxy
Positive-negative 

selection
Agrobacterium (callus) Terada et al. 2002

Rice ADH2
Positive-negative 

selection
Agrobacterium (callus) Terada et al. 2007

Rice XYL
Positive-negative 

selection
Agrobacterium (callus) Ozawa et al. 2012

Knock-in of 

NPTII
a) Arabidopsis ADH1 CRISPR-Cas9 Agrobacterium (intact plants) Schiml et al. 2014

Knock-in of 

PAT
a) Maize IPK1 ZFN Whisker-mediated transformation Shukla et al. 2009

Knock-in of 

YFP
a) Tobacco ALS TALEN Electroporation (protoplasts) Zhang et al. 2013

a)
HR mediated GT. 

b)
NHEJ mediated indel formation

유전자(Townsend et al. 2009), 옥수수의 inositol-1,3,4,5, 

6-pentakisphosphate 2-kinase (IPK1) 유전자(Shukla et al. 2009), 

그리고 애기장대의 ADH11, TT4 유전자(Zhang et al. 2010)

에 ZFN를 적용하여 성공하였다(Table 1). 유전자 가위의 

다음 세대로 등장한 TALEN은 식물병원균인 Xanthomonas

에서 유래한 단백질인 Transcription Activator-Like Effector

를 이용한 것으로 특정염기서열을 인식하는 TALE domain

에 ZFN와 동일하게 FokI을 결합하여 특정염기서열을 절

단하게 된다. 벼의 SWEET14유전자(Li et al. 2012), BADH2 

유전자(Shan et al. 2013a), 담배의 원형질체에 ALS유전자에 

TALEN을 적용하여 GT가 성공하였다(Zhang et al. 2013) 

(Table 1).

  ZFN는 세 개의 염기서열을 인식하는 모듈의 조합으로 

목표 염기서열에 결합하여 절단하게 된다(Liu et al. 1997). 

반면 TALEN은 하나의 모듈이 하나의 염기서열을 인식 

할 수 있어 모듈의 조합이 ZFN 보다 자유로워 다양한 
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Fig. 1 Model of the NHEJ/HR-mediated DNA double stranded 

break (DSB) repair (A. The NHEJ-mediated DNA DSB repair is: 

1) binding Ku70/80 on the DNA broken ends; 2) ligating via 

Lig4; 3) simply joining each other. B. The steps of HR-mediated 

DNA DSB repair are: 1) processing of DSBs to create a 3’-single-

strand overhang via resection of 5’-ssDNA; 2) polymerized Rad51

on this ssDNA directed homology search; 3) strand invasion into 

undamaged homologous template duplex DNA (blue lines) and 

finally, the DNA broken lesion is repaired)

DNA 염기서열에 결합 할 수 있기 때문에 모듈 조합의 

자율성과 보다 긴 염기서열을 인식 할 수 있는 장점이 있

다. 그러나 동일 목표 유전자를 인식하는ZFN가 TALEN

보다 작은 크기로 식물체에 형질전환을 쉽게 할 수 있다

는 장점이 있다. 각각의 장단점이 존재하므로 목표유전

자에 맞게 적절하게 이용해야 할 필요성이 있다.

  최근에 등장한 RNA-guided DNA endonuclease인CRISP-Cas9

는 짧은 non-coding RNA (crRNA)가 목표 염기서열을 인식

하고 Cas9 nuclease을 통해 절단된다(Terns and Terns 2011; 

Ran et al. 2013). CRISPR-Cas9 체계는 RNA에 기반하여 목

표 염기서열에 결합하는 방식으로 단백질 형태로 목표 

염기서열에 결합하는 ZFN, TALEN에 비해 크기가 작다. 

즉, CRISPR-Cas9는 ZFN와 TALEN의 장점을 모두 갖추고 

있는 형태이다. 그러나 인간세포에서CRISPR-Cas9를 적

용 하였을 때에 비목표 유전자에도 영향을 준다(off-target)

는 보고가 있다(Fu et al. 2013). 식물에CRISPR-Cas9를 이

용하여 벼의 phytoene desaturase gene (PDS)가 성공되었으

며(Shan et al. 2013b), 애기장대와Nicotiana benthamiana의 

PDS3유전자가 성공되었다(Li et al. 2013). 또한 아그로박테리움 

형질전환법으로 CRISPR-Cas9을 일시적으로 발현시켜 Nicotiana 

benthamiana의 PDS3유전자 변이도 성공하였다(Nekrasov et 

al. 2013). CRISPR-Cas9을 이용하여 벼 PDS유전자에서 돌

연변이(indel 형성) 율이 15%를 보였으며 형질전환된 원

형질체 29 콜로니 중 2 콜로니에서 GT가 성공하였다(Shan 

et al. 2013b). 최근에는Nicotiana tabacum (Gao et al. 2014)

과, 옥수수(Liang et al. 2014)에서도 성공한 사례가 보고되

었으며, 애기장대(Schiml et al. 2014)에서 HR을 이용한 유

전자삽입도 성공하였다(Table 1). 애기장대에서 동일한 목

표유전자의 절단 효율이 CRISPR-Cas9가 TALEN보다 높으

며 off-target 효과도 적다는 연구결과도 발표되었다(Johnson 

et al. 2014). 가장 최근에 CRISPR-Cas9 기작 및 식물 유전자 

편집 적용에 관한 리뷰가 발표되었다(Bortesi and Fischer 

2015; Belhaj et al. 2015). 이 결과들은 CRISPR-Cas9가 식물

의 유전자편집에 있어서 매우 가치 있는 도구로 이용될 

수 있음을 시사한다.

HR을 이용하는 GT

GT는 손상을 받은 DNA를 복구하는 과정을 이용한다. 

HR을 이용한 DNA 복구는 다음과 같은 과정으로 복구된

다. 1) RecQl4 helicase와 Exo1 nuclease가 3’ 말단 단일 

DNA 가닥을 만들고, 2) 만들어진 단일 DNA 가닥에 

Rad51이 중합되어 Rad51이 손상된 DNA와 상동성이 있

는 DNA를 탐색한 다음, 3) Rad51이 중합되어있는 단일 

가닥이 상동DNA의 염기서열을 복제하여 복제된 DNA 염

기서열을 이용하여 손상된 DNA를 복구하게 된다(Heyer 

et al. 2010; Symington and Gautier 2011) (Fig. 1B). 그러나 

손상된 DNA부위를 간단히 접합하는 방식으로 복구하는 

NHEJ 경로(Fig. 1A)로 대부분 복구되어 HR을 통한 DNA

복구 빈도가 매우 낮기 때문에 HR을 이용한 GT의 성공

율은 형질전환체의 10
-3
에서 10

-6
에 그치고 있다(Lee et al. 

1990; Terada et al. 2002; Hohn and Puchta 2003; Endo et al. 

2007).

  GT의 효율을 높이는 방법으로 인위적으로 DNA 손상

을 유도하고 HR의 빈도를 높이는 전략이 시도되었다. 인

위적으로 DNA 손상을 유도하는 전략은 앞서 서술한 유

전자 가위를 이용한 것이다. HR의 빈도를 높이는 전략으

로는 손상된 DNA복구에 관여하는 유전자를 이용하여 

NHEJ으로의 복구 경로를 차단하고 HR으로의 복구 경로

를 유도하는 방법이다(Fig. 1). 모든 진핵생물에서 Ku70, 

Ku80, Lig4는 NHEJ에 주요하게 관여한다고 보고되어 있

다(Singh et al. 2010; Symington and Gautier 2011). 애기장대

에서 AtLig4의 결손으로 AGL4 유전자의 GT 빈도가 증가

되었으며(Tanaka et al. 2010), 벼에서는 Ku70/80과 Lig4의 

억제로 HR의 빈도가 증가되었다(Nishizawa-Yokoi et al. 2012). 

HR에는 다양한 유전자들이 관여하며(Schuermann et al. 

2005), 그 중 실제로 HR 효율을 높이기 위해 시도된 몇 

가지 사례를 소개한다. 상동DNA 찾기에 관여하는 Rad51C

가 애기장대에서 기능을 상실하면 HR이 약 4배 감소하
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Table 2 List of modified DNA repair genes for improve HR

Relative pathway Species Gene Method Frequency of HR Reference

NHEJ Arabidopsis Lig4 Knockout × 2 Tanaka et al. 2010

 Rice Ku70/80, Lig4 Knockdown × 3 Nishizawa-Yokoi et al. 2012

HR Arabidopsis Rad51C Knockout × 0.25 Abe et al. 2005

Arabidopsis CAF1 Knockout × 40 Endo et al. 2006a

Chicken DT40 cell BLM, Exo1 Overexpression × 20 Kikuchi et al. 2008

 Rice RecQl4, Exo1 Overexpression × 30 Kwon et al. 2012

여 HR에 중요한 요소라고 보고되었으며(Abe et al. 2005), 

DNA복제와 복구에 관여하는 상위 유전자 중 하나인 

Chromosome Assembly Factor-1 (CAF-1) 돌연변이 애기장

대에서는 HR 빈도가 약 40배까지 증가되었다고 보고되

었다(Endo et al. 2006a). 또한 동물에서는 BLM (RecQ와 동

일한 기능)과 Exo1이 DNA 이중나선 절단을 촉진한다고 

보고되었으며(Nimonkar et al. 2008), 닭DT40 B lymphocytes 

세포에서 BLM과 Exo1을 과발현 시켰을 때에는 GT 빈도

가 약 20배 증가되었다(Kikuchi et al. 2009). 벼에서 BLM

과 동일한 기능을 갖는 OsRecQl4가 보고되었으며(Kwon 

et al. 2013), DNA이중나선을 절단 하였을 때 OsRecQl4와 

OsExo1의 일시적 과발현이 HR의 빈도를 약 30배 증가시

켰다(Kwon et al. 2012) (Table 2). HR을 통한 GT을 효율적

으로 성공시키기 위해서는 유전자 가위를 이용하여 목표

유전자를 절단하여 DNA 손상을 유도하고, 그 다음으로 

보조인자(HR/NHEJ에 관여하는 유전자)를 이용하여 HR

의 빈도를 높이는 전략이 필요하다. 

결 론

유전공학기술로 식물 유전자의 기능이 많이 연구되었고 

이를 기반으로 식량부족, 기후변화에 대응하기 위하여 

GMO와 같은 작물 개발을 진행하고 있다. 그러나 GMO에 

삽입된 외래 유전자의 안전성 등의 문제로 GMO에 관한 

규제가 이루어져 이를 완화하기 위해 전세계적으로 신식

물육종기술(New plant Breeding Techniques: NBT)에 주목

하고 있다. NBT는 유전자를 변형한 식물체내 위해 요소 

발생을 억제하여 안정적으로 최종 산물을 개발하는 것으

로 유전자 편집기술인 목표유전자를 절단하는 유전자가

위를 이용한 기술이 포함되어 있다(Lusser et al. 2012). 유

전자 가위로 목표 유전자를 절단하여 NHEJ 경로로 절단

된 유전자가 복구되는 과정에서 목표유전자에 indel을 형

성(대부분 결손이 형성됨)하여knockout변이를 유도 할 수 

있다(Fig. 1). 그러나 유전자 가위만으로 목표유전자의 다

양한 변이를 만드는 것은 한계가 있다. HR을 이용한 GT

은 목표유전자에 편집된 염기서열로 바꾸어 넣을 수 있

으며 다른 유전자의 삽입도 가능하여 목표유전자의 기능

을 상실시키는 동시에 다른 유전자를 과발현 시키는 

knock-in이 가능하다. 이처럼 다양한 방식으로 편집된 염

기서열을 바꾸어 넣을 수 있는 기술적 이점이 있어 동물

에서는 GT을 이용하여 기능이 상실된 유전자를 복구하

는 유전자치료에 적용한 연구가 진행되고 있다(Kaufmann 

et al. 2013). 동물에서는 하나의 배아 세포에 mRNA 형태

로 직접 ZFN 을 주입하는 방법 등으로 그 효율이 높다

(Rémy et al. 2010). 그러나 식물의 형질전환 효율은 10-20% 

내외가 통념이며, 종류에 따라 형질전환 효율이 매우 낮

은 식물도 있으며 GT은 유전자 가위와 편집된 염기서열

(donor-vector)을 동시에 형질전환을 수행해야 하는 기술

적 문제와 낮은 HR 효율 등 해결해야 할 부분이 있다. 또

한 유전자가위가 지속적으로 식물체내에 발현하여 식물 

발달에 영향을 미칠 가능성이 있으므로 유전자가위가 일

시적으로 발현할 수 있도록 형질전환을 하거나 β-estradiol 

induction system과 같은 유도프로모터를 이용(Kwon et al. 

2012)하는 방안도 고려해야 한다. 유전자 조작을 통해 개

발된 식물(GMO)을 상업화하기 위해서는 유전자변형생

물체의 규정에 따른 위해성평가가 필요하다. 유전자 가

위를 이용하여 NHEJ경로로 목표유전자의 짧은 염기서열

을 삭제-삽입만 하여 얻어진 결과물과 HR을 이용하는 

GT의 결과물은 자연상태에서 얻어진 돌연변이와 동일하

게 인정 될 가능성이 있어 위해성평가를 피할 수 있다. 하

지만 GT을 이용하여 새로운 유전자 삽입(positive-negative 

selection system의 positive marker가 삽입)도 가능하기 때

문에 목표유전자의 변이 정도에 따라GMO로 분류될 가

능성도 존재하며, NBT에 언급된 기술에 관하여도 계속

적으로 논의 중이다(Hartung and Schiemann 2014; Araki 

and Ishii 2015). 그럼에도 불구하고 식물에서 목표유전자

를 직접적으로 다루는 것이 가능하여 목표유전자 기능의 

변화 및 기능이 상실된 유전자를 복구하는 유전자치료에 

적용 가능한 HR을 이용하는 GT은 유전자가위와 함께 지

속적으로 발전 할 것이다. 
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