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ABSTRACT

 Toll-like receptors (TLRs) are a major pattern recognition receptor that recognize the structure of invading 
pathogen and play key roles by triggering immune response. In this study, we identified a sequence of TLR 
homolog and characterized at molecular level from the abalone (Haliotis discus hannai). Multiple alignments and 
phylogenetic analysis of abalone TLR protein belongs to the TLR 2/6. Expression level of abalone TLR 2/6 in the 
tissue was comparatively high in the mantle, gill, digestive duct, and hemocytes, but lowest in the muscle. 
Expression level of abalone TLR 2/6 mRNA in the mantle, gill, digestive duct, and hemocytes was 20-fold, 60-fold, 
115-fold, 112-fold higher than in the muscle, respectively. Expression level of abalone TLR 2/6 mRNA in the mantle 
was steadily increased until 12 h and decreased post-infection with Vibrio parahemolyticus. While the expression 
level of abalone TLR 2/6 mRNA in the gill and hemocytes was drastically increased at 6 and 9 h post-infection with 
Vibrio parahemolyticus, respectively. These results suggest that abalone TLR 2/6 is conserved through evolution 
and may play roles similar to its mammalian counterparts.
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서  론

무척추동물을 비롯한 생명체는 박테리아, 곰팡이, 기생충과 

바이러스와 같은 병원균의 감염으로부터 자기 보호를 위해 면역

시스템을 발달시켰다. 일반적으로 면역시스템은 선천면역과 획

득면역이 존재하며 상호 보완하여 감염으로부터 숙주를 보호하

는 것으로 알려져 있으나 전복과 같은 무척추동물은 획득면역보

다 선천면역에 의존적인 것으로 알려져 있다 (Iwanaga and 

Lee, 2005). 선천면역에 있어 가장 중요한 것은 침입한 병원균

을 인지하는 과정이며 이는 병원균의 특정 패턴 (pathogen- 

associated molecular patterns; PAMPs) 을 인지하는 수용체  

(pattern recognition receptors; PRRs) 에 의해서 이루어진

다. 이러한 수용체들은 진화적으로 보존되어 있으며 숙주에는 

없으나 병원균에 존재하는 lipopolysaccharide (LPS), 

peptidoglycan과 같은 세포막의 구성물질이나 핵산 등을 인

지하고 결합하는 것으로 알려져 있다 (Medzhitov R, 2001). 

Toll-like receptor (TLRs) 는 패턴인지 수용체 중 가장 잘 

알려진 수용체로 초파리의 발생단계에서 발견된 후 면역반응

에서 중요한 역할을 하는 것으로 밝혀졌다. TLR은 척추동물을 

비롯한 식물, 미생물에서 보고되고 있으며 종간에 매우 보존적

이다 (Uematsu and Akira, 2008). TLR은 미생물의 구조적 

특징을 인지하고 결합하는 PAMP의 종류에 따라 적어도 사람
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의 경우 지금까지 11종이 보고되고 있다 (Casanova et al., 

2011). 일반적으로 TLR은 주로 면역, 상피 또는 내피세포의 

막에 존재하며 TLR은 단백질 서열과 세포 내 위치에 따라 면

역세포의 세포막에 존재하는 형태 (TLR 1, 2, 4, 5, 6) 와 세

포내막성 소기관 (TLR 3, 7, 8, 9) 에 존재하는 형태로 구분할 

수 있다. 또한 TLR은 인지하는 PAMP 종류에 따라 박테리아

의 세포벽 구성성분과 바이러스의 지질을 인지하는 TLR 1, 2, 

4, 5, 6와 박테리아와 바이러스의 DNA, RNA와 같은 핵산을 

인지하는 TLR 3, 7, 8, 9로 구분될 수 있다. TLR 2의 경우 

TLR 1, TLR 6와 heterodimer을 형성하여 박테리아나 곰팡

이 균의 세포벽 성분이나 그람 양성 세균의 lipoteichoic acid 

(LTA)를 인지하는 것으로 알려져 있다 (Medzhitov R, 

2001). TLR 4의 경우는 그람 음성세균의 LPS를 TLR 5의 

경우는 박테리아의 섬모를 구성하는 flagellin 단백질을 인지

하여 면역반응을 유도한다 (Medzhitov R, 2001, Moon et 

al., 2011). TLR 3는 바이러스의 dsRNA를 인지하여 type I 

interferon을 생성하며, TLR 7과 8의 경우 바이러스의 

ssRNA를 인지하고 TLR 9의 경우 박테리아의 

unmethylated CpG motif를 인지하여 면역반응을 일으키는 

것으로 알려져 있다 (Uematsu and Akira, 2008). TLR은 

주로 면역, 상피 또는 내피세포의 막에 존재하며 공통적으로 3

가지 구조로 구성된다. 이는 세포 밖으로 노출되어 박테리아나 

바이러스의 분자패턴을 인식하는 Leucine Rich Repeat 

(LRR) 영역, 막에 걸쳐진 transmembrane domain (TM) 영

역, 세포질로 노출되어 신호전달을 하는 Toll /Interleukin 1 

receptor (TIR) 영역으로 구성된다 (Bell et al., 2003). 

사람을 비롯한 척추동물의 패턴인지 수용체의 돌연변이 또

는 비정상적인 신호전달은 염증성질환과 연관되어 있다. TLR

의 돌연변이는 패혈증, 면역결핍질환, 류마티스질환, 자가면역

질환과 연관되어 있으며 특히 사람의 TLR 4의 돌연변이는 그

람음성세균 감염 시 패혈증 쇼크를 일으키는 것으로 알려져 있

다 (Cook et al., 2004; Sabroe et al., 2003). TLR은 면역계

에서 중요성이 인식된 이후 antagonist와 수용성 TLR을 활

용해 패혈증에 대한 치료제로 개발되고 있다 (Kaczanowska 

et al., 2013; Shanmugam et al., 2012).  최근에는 포유류

뿐만 아니라 경골어류와 같은 수생생물에서도 다양한 종류의 

TLR이 존재하고 있는 것이 밝혀졌고 분자생물학적 특징과 구

조에 대한 연구가 이뤄지고 있다 (Oshiumi et al., 2003; 

Bilodeau et al., 2005). 둥근전복 (Elvitigala et al., 2013) 

과 굴 (Zhang et al., 2011) 을 비롯한 무척추동물에서도 패

턴인지수용체가 존재하고 있다는 보고가 있으나 척추동물에 

비해 연구결과가 부족한 실정이다. 따라서 본 연구에서는 북방

전복 (Haliotis discus hannai) 의 전사체 분석을 통해 TLR 

유전자의 단편 서열을 확보한 후 아미노산 서열을 예측하고 분

석하였다. 정상 전복조직으로부터 TLR 2/6 mRNA의 발현 분

포를 확인하고 비브리오균을 감염시킨 후 각 조직에서 시간에 

따른 TLR의 발현변화를 분석하였다. 본 연구를 통하여 미생물 

감염에 대한 북방전복의 면역작용에 대한 기초 자료로 활용하

고자 하며 향후 병원균 감염에 대한 바이오마커로의 활용 가능

성에 대해 알아보고자 한다.

재료 및 방법

1. 실험동물

본 연구에 사용된 북방전복 (Haliotis discus hannai) 은 

국립수산과학원 육종연구센터에서 공급받아, 40리터 수조 내

에서 18-20°C 의 흐르는 해수에 일주일간 순치시킨 후 외관상 

건강한 개체 (평균 중량; 50 g, 평균 각장; 62 mm, 평균 각폭; 

45 mm, 평균 각고; 15 mm) 를 선별하여 사용하였다.

2. 미생물 배양 및 감염

Vibrio parahemolyticus는 25°C에서 brain-heart 

infusion medium (BD Biosciences, USA) 배지로 배양하였

다. 배양된 균은 1.2 × 108 cells/ml로 phosphate buffered 

saline (PBS) 에 희석한 후 100 μl를 근육 주사하였으며, 대

조군은 동량의 PBS를 근육 주사하였다. 균을 주사한 후 0, 1, 

3, 6, 9, 12, 24, 48, 72 시간마다 3마리씩 개체를 선별하여 

외투막, 아가미, 근육, 패각근, 간췌장, 족부, 소화관 조직을 적

출하였다. 그 후 즉시 액체질소로 고정하였으며 RNA 분리를 

위해 - 80°C에 보관하였다. 혈액은 주사기로 채취한 후 원심분

리 (4°C, 3000 rpm, 5분) 로 혈구 세포만을 분리하여 액체질

소에 고정한 후 다른 조직과 마찬가지로 RNA 분리를 위해 - 

80°C에 보관하였다. 

3. 북방전복 TLR 유전자의 cDNA 클로닝

북방전복 조직별 (외투막, 아가미, 근육, 간췌장, 혈구) 

RNAseq 분석을 수행하였다 (data not shown). De novo 

assembly를 진행한 후 Basic Local Alignment Search 

Tool (BLAST) 을 이용한 대용량 시퀀스 분석을 통하여, 모시

조개 (Cyclina sinensis) TLR 2 (accession no. AIZ97750) 

와 굴 (Crassostrea gigas) TLR 6 유전자 (accession no. 

EKC38225) 와 아미노산 수준에서 상동성을 가지는 약 1044 

bp의 TLR 유전자의 cDNA단편을 찾았다. 전장 TLR cDNA 

클로닝을 위해 1044 bp의 TLR cDNA단편의 염기서열을 기

초로 한 유전자 특이 프라이머를 디자인하였고 (HDH-TLR 

ORF-F: 5’-ATG CTG TAC TTT AAC GAT-3’, HDH-TLR 

ORF-R: 5’-CTA TCT TCC TCC TCG TCT-3’, HDH-TLR 

RT-F: 5’-GAT GCT ACG AAT GCC AAG GT-3’, 
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HDH-TLR RT-R: 5’-TGG ATG GCA TTT TGT GAG 

AG-3’, HDH-TLR 3'RACE: 5’-CAT TGA GGA CAG 

GAA CAT G-3’), SMART RACE cDNA amplification kit 

(Clontech) 를 이용하여 5’-과 3’-말단의 염기서열을 확보하였

다. 확보된 5’-과 3’-말단의 유전자 단편을 pGEM-T easy 

vector (Promega) 에 클로닝하여, E. coli strain XL1-blue

로 형질전환 하였다. Plasmid purification kit (Intron) 로 

plasmid를 정제한 후에 자동염기 서열분석기 (AB-3730XL, 

Applied Biosystems)  로 염기서열을 결정하였다.

4. RNA 분리 및 RT-PCR 과 qPCR을 이용한 발현분석

- 80°C 에 보관한 각각의 샘플은 TRIzol reagent 

(Invitrogen) 를 사용하여 RNA를 분리하였다. 1 μg의 RNA

로부터 transcriptor first strand cDNA synthesis kit 

(Roche) 와 oligo (dT) primer를 이용하여 cDNA를 합성하

였다. 북방전복의 조직에서 TLR 2/6 유전자의 발현은 cDNA 

서열을 기초로 제작한 프라이머 (HDH-TLR RT-F: 5’-GAT 

GCT ACG AAT GCC AAG GT-3’, HDH- TLR RT-R: 

5’-TGG ATG GCA TTT TGT GAG AG-3’) 를 이용하여 

RT-PCR 과 quantitative real time-PCR (qPCR) 로 확인

하였다. 내재 표준 유전자로는 북방전복의 18S rRNA 

(accession no. AY319433; 18S rRNA F: 5’-CTC ACG 

Fig. 1. The cDNA and deduced amino acid sequences of TLR from abalone Haliotis discus hannai. 
Leucine rich repeat (LRR) regions are indicated by arrows. Transmembrane domain is indicated by 
box and the TIR domain is indicated by a discontinuous-border arrow, and the domain’s conserved 
consensus amino acid sequences are indicated in red.
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GAA AGA GCG CGT TTA-3’, 18S rRNA R: 5’-GAC 

TTG CCC TCC AAT AGA TC-3’) 를 사용하였다. RT-PCR 

조건은 다음과 같다: Pre-denaturation 95°C, 5분; 

denaturation, annealing, extension 각각 95°C 30초, 

55°C 30초, 72°C 30초, 35회; extention 72°C, 10분. 증폭

된 PCR산물은 ethidiumbromide (100 ng/ml) 이 섞인 

1.5% 아가로즈젤에 전기영동하여 확인하였다. qPCR은 

FastStart DNA Master SYBR Green I 을 이용하여 

LightCycler system (Roche Diagnostics) 에서 수행하였다. 

qPCR 조건은 다음과 같다: Taq activation step, 95°C, 10

분; denaturation, annealing, extension 각각 95°C 10초, 

57°C 5초, 72°C 30초; 40회 반복. PCR cycle이 끝난 후, 온

도를 단계적으로 증가시켜 melting-curve를 분석하였다. 

TLR 2/6유전자 발현양은 내재표준유전자인 18S rRNA의 상

대적인 발현량을 2-ΔΔCT 방법으로 결정하였다 (Livak and 

Schmittgen, 2001). 모든 실험은 3반복하였으며 데이터는 

mean ± SD로 나타내었다.

5. 바이오인포메틱스 분석

북방전복 TLR의 cDNA염기서열로부터 아미노산 서열을 유

추하는 작업은 GENETYX8.0 (SDS Software 

Development, Japan) 프로그램을 이용하였다. 북방전복 

TLR의 아미노산 서열을 이용하여 domain 분석은 SMART 

(http://smart.embl-heidelberg.de) 에서 분석하였다. TLR의 

염기서열과 아미노산서열 비교는 NCBI의 BLAST 프로그램 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/) 과 데이터베이스를 

이용하였다. 연체동물문에 속하는 생물 및 기타 생물들의 유사

서열을 찾은 후, MEGA 4.0 프로그램의 CLUSTALW 모듈

을 이용하여 multiple sequence alignment를 수행하였으며, 

phylogenetic tree 는 아미노산 서열에 기초한 

Neighbor-Joining 알고리즘으로 분석하여 제작하였다.

결과 및 고찰

1. 북방전복 TLR cDNA 다중서열비교 및 계통수 분석

북방전복 (Haliotis discus hannai) 의 대용량 전사체 분

석을 통하여 347개의 아미노산을 코딩하는 1044 bp의 TLR 

유전자 염기서열 일부를 확보할 수 있었다 (Fig. 1). BLASTP 

search 결과, 확보된 염기서열은 모시조개 (Cyclina 

sinensis) TLR 2 유전자 (accession no. AIZ97750) 와 굴 

(Crassostrea gigas) 의 TLR 6 유전자 (accession no. 

EKC38225) 와 각각 97, 95%의 상동성을 보였다. 확보한 북

방전복 TLR의 단백질 서열을 SMART 프로그램으로 domain

을 분석해본 결과, N-말단 부분 (Phe39-Asp62, Leu63- 

Val86, Asp100-Arg153) 은 leucine rich repeat (LRR) 영

역이 있었고, Val157-Ala179 영역에 막을 통과하는 구조인 

transmembrane domain과 C-말단의 (Ile207-Arg347) 은 

Toll /Interleukin 1 receptor (TIR) 으로 TLR의 특징적인 

도메인이 존재하였다 (Fig. 2). 일반적으로 TLR은 막에 존재

하는 수용체 형태로, 세포 밖으로 노출되어 PAMP와 결합하

는 부분인 N-말단의 LRR 영역, 막을 통과하는 구조와 그리고 

세포질 내로 노출되어 adaptor와 결합하여 신호전달이 일어나

는 C-말단의 TIR domain으로 구성된다 (Bell et al., 2003). 

북방전복과 다른 종의 TLR의 단백질 서열을 비교한 결과, N-

말단의 LRR 영역보다 C-말단의 TIR 도메인 영역의 상동성이 

높았으며, 특히 C-말단의 TIR domain에는 YDA 

(Tyr208-Ala210), RD (Arg243-Asp244), FW 

(Phe337-Trp338) 와 같이 수용체가 막에 구성하기 위해 필요

한 잔기들이 종간에 보존되어 있었다 (Fig. 3). 일반적인 TLR

의 N-말단에 LRR이 약 7-10개 이상 반복적으로 존재하는 것

으로 보고되어 있으나 본 연구에서 밝혀진 북방전복의 TLR의 

경우, Asian arowana (Scleropages formosus) TLR과 마찬

가지로 단일의 LRR로 구성되어 있었다. 북방전복 TLR이 어

떤 종류의 TLR인지 알아보기 위해 NCBI 데이터베이스에서 

다양한 종에서 TLR 참고 서열을 선정하고 MEGA 4 프로그

램을 이용하여 Neighbor-Joining 방법으로 계통수를 그려보

았다. 그 결과 무척추동물, 어류와 포유류로 분류되었고 특히 

북방전복 TLR은 모시조개 그리고 굴과 같은 패류의 TLR 2 

또는 TLR 6와 하나의 그룹을 이루었다 (Fig. 4).

Fig. 2. Schematic structure of TLR from invertebrate 
homologs from Haliotis discus hannai (HdhTLR 2/6), 
Crassostrea gigas (CgTLR 6; EKC38225), Cyclina 
sinensis (CsTLR 2; AIZ97750), Mytilus galloprovincialis
(MgTLR; AGI05195), Scleropages formosus (SfTLR; 
KKX00545). 
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2. 북방전복 조직에서 TLR 2/6 mRNA 발현 분석 

북방전복의 9조직 (외투막, 아가미, 근육, 패각근, 간췌장, 

생식소, 족부, 소화관, 혈구) 에서 TLR 2/6 유전자의 mRNA 

발현을 qPCR로 확인하였다. 북방전복 TLR 2/6의 mRNA는 

실험에 사용된 모든 조직에서 관찰되었으며 특히 외투막, 아가

미, 소화관, 혈구에서 발현이 높았고 근육에서 발현이 가장 낮

았다 (Fig. 5A). 북방전복 TLR 2/6 mRNA 발현은 외투막, 

아가미, 소화관 그리고 혈구에서 근육에 비해 20배, 60배, 115

Fig 3. Multiple alignment of the amino acid sequences of abalone TLR with those of other species using 
ClustalW. Sequences were obtained from GenBank: Cyclina sinensis (CsTLR 2; AIZ97750), 
Crassostrea gigas (CgTLR 6; EKC38225), Mytilus galloprovincialis (MgTLR S; AGI05195, MgTLR C; 
AFU48615, MgTLR N precursor; AGI05190). Leucine rich repeat (LRR) regions are indicated by 
arrows. The TIR domain is indicated by a discontinuous-border arrow, and the domain’s conserved 
consensus amino acid sequences are boxed. 
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배 그리고 112배 더 높았다. 이와 유사한 결과는 둥근전복, 굴 

그리고 비단 가리비에서도 보고된 바 있다 (Elvitigala et al., 

2013, Zhang et al., 2011, Zhang et al., 2013, Qiu et al., 

2007). 둥근전복의 경우 혈구와 아가미에서 TLR의 발현이 높

았으나 근육과 소화관에서는 발현량이 낮았으며 (Elvitigala 

et al., 2013), 굴과 비단가리비의 경우 혈구에서 TLR의 발현

이 높았으나 아가미, 소화관에서는 발현량이 상대적으로 낮았

다 (Zhang et al., 2013, Qiu et al., 2007). 연체동물의 경우 

혈구세포는 척추 동물의 단핵구 혹은 대식세포와 유사하게 면

역세포로 작용하며 미생물의 분자패턴을 인식하고 

chemotaxis와 phagocytosis에 관여한다 (Jeong and Lee, 

2013; Donaghy et al., 2009). 또한 체액성 면역인자인 

lysozyme, lectin과 같은 항균물질을 분비한다 (Wootton et 

al., 2003). 수생생물의 아가미는 출수·입수 시 외부로부터 유

입되는 이물질과 미생물을 걸러주는 기관이므로 TLR의 발현

이 높은 것으로 생각된다.

　

3. 병원균 감염 시 북방전복 TLR 2/6 mRNA 발현 분석 

북방전복에 비브리오균을 감염시킨 후, TLR 2/6 mRNA의 

발현을 확인해 봄으로써 병원균 감염에 대한 바이오마커로의 

활용가능성에 대해 알아보았다. 그 결과, 병원균을 감염시킨 

북방전복의 외투막, 아가미와 혈구세포에서 병원균에 의한 초

기 감염 후 시간경과에 따라 TLR 2/6의 mRNA 발현이 증감

하는 것을 확인하였다. 외투막에서는 비브리오균 감염 후 12시

간까지 점차적으로 증가했다가 감소하였다 (Fig. 5B). 아가미

와 혈구에서는 감염 후 각각 6, 9시간 째 발현이 급격히 증가

Fig. 4. Phylogenetic relationships of abalone TLR proteins with those of other species, 
calculated using the neighbor-joining method. Sequences were obtained from 18 
GenBank: CsTLR 2 (Cyclina sinensis, AIZ97750), CgTLRs (Crassostrea gigas, 
CgTLR 1; NP001295783, CgTLR 2; EKC38226, CgTLR 6; EKC38225, CgTLR 13; 
EKC34370), MgTLRs (Mytilus galloprovincialis, MgTLR S; AGI05195, MgTLR C; 
AFU48615, MgTLR N; AGI05190), SfTLR 22 (Scleropages formosus, KKX00545), 
EaTLR (Eisenia Andrei, AGS14315), ScTLR 22 (Siniperca chuatsi, AFC95889), 
LcTLR 13 (Larimichthys crocea, KKF22743), LcTLR b (Lethenteron camtschaticum, 
BAE47506), SsTLR 13 (Salmo salar, NP001133860), GgTLRs (Gorilla gorilla, 
AGR83152), HsTLRs (Homo sapiens, HsTLR4 isoform D; NP612567, HsTLR 4 
isoform C; NP003257)   
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했다가 감소한 후, 48 시간 뒤 다시 증가하였다 (Fig. 5C, D). 

북방전복 결과와 유사하게 둥근전복 (H. discus discus) 에서

도 비브리오균에 감염된 혈구에서 6시간째, 아가미에서는 24

시간 뒤 발현이 증가한다는 보고가 있다 (Elvitigala et al., 

2013). 또한 비단가리비 (Chlamys farreri) 의 경우 LPS를 

주사 후 6시간 뒤 혈구에서 TLR의 발현이 증가하였으며 (Qiu 

et al., 2007), 비브리오 균을 감염시킨 굴 (C. gigas) 의 혈구

에서도 감염 후 3시간 뒤부터 12 시간까지 TLR의 발현이 증

가한다는 보고가 있다 (Zhang et al., 2013). Mytilus 

(Mytilus galloprovincialis) 에서도 그람음성, 양성 세균 감

염 후 3시간 뒤부터 TLR의 발현이 증가하여 24시간까지 관찰

된 바 있다 (Toubiana et al., 2013; Toubiana et al., 

2014). 세균감염 시 외투막, 아가미를 비롯한 혈구에서 TLR

의 발현이 증가하는 것을 볼 때 전복 TLR 2/6 역시 병원균 감

염에 따른 면역 반응에 관여하는 것을 예상할 수 있다. 또한 북

방전복의 혈구에서 병원균 감염 시 패턴인지수용체의 발현이 

증가하는 것은 북방전복의 혈구 또한 중요한 면역세포임을 시

사한다. 북방전복 TLR 2/6가 실제로 혈구세포의 표면에서 발

현되는지, 어떠한 종류의 병원균을 인지하는지, 인지 후 어떠

한 메커니즘으로 면역반응을 조절하는지에 대한 후속연구가 

필요할 것이다. 지금까지 연구결과를 정리해보면 북방전복 

TLR 2/6는 아미노산 서열상에 병원균을 인지하는 TLR의 특

징을 잘 보존하고 있었으며, 발현패턴을 분석한 결과 병원균 

감염에 대한 면역반응에도 관여함을 알 수 있었다. 본 연구를 

통해 무척추동물의 면역유전자를 동정하고 병원균 감염에 의

한 발현변화를 알아봄으로써 무척추동물의 면역시스템을 이해

하기 위한 기초자료와 병원균감염에 따른 바이오마커 개발에 

활용되리라 기대한다.

결  론

본 연구에서는 북방전복 (Haliotis discus hannai) 의 대

Fig. 5. Normal tissue distribution (A) and expression level of abalone TLR 2/6 mRNA in the mantle, gill and hemocytes 
after Vibrio hemolyticus infection (B, C, D). Quantitative real-time PCR was performed on equal amounts of total 
RNA isolated from the internal organs of control abalone. 18S rRNA was used as an internal control. To determine 
tissue-specific expression levels, the expression level in each tissue was compared to that in the muscle, arbitrarily 
defined as 1.Values represent means ± SD (n = 3). (M, Mantle; G, Gill; Ms, Muscle; S, Shell muscle; L, Liver; F, 
Foot; D, Digestive duct; H, Hemocytes).
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용량 전사체 분석을 통해 TLR 2/6유전자의 일부 cDNA 염기

서열을 확보하였다. 북방전복 TLR 2/6 유전자는 1044 bp의 

ORF 부위는 347개의 아미노산을 코딩하는 것으로 예측되었

다. 북방전복 TLR 2/6의 아미노산 서열은 모시조개와 굴과 같

은 패류의 TLR 2/6와 유사성이 가장 높았으며 계통수 분석을 

통해 무척추동물의 TLR과 하나의 그룹을 이루었다.  북방전복 

TLR 2/6에는 TLR의 특징을 갖는 Leucine rich repeat 

(LRR) 영역, 막을 통과하는 transmembrane domain (TM), 

세포질내의 Toll /Interleukin 1 receptor (TIR) 영역이 잘 

보존되어 있었고, 구조 유지에 중요한 잔기가 종간에 잘 보존

되어 있었다. 북방전복 TLR 2/6 유전자의 mRNA는 관찰된 

모든 조직에서 발현하고 있었으며, 특히 외투막, 아가미, 소화

관 그리고 혈구에서 높게 발현되었다. 북방전복의 TLR 2/6의 

발현은 비브리오균을 인위감염 시킨 전복의 외투막에서 감염 

후 12시간 까지 점차적으로 증가했다가 감소하였고, 아가미와 

혈구세포에서는 감염 후 6시간, 9시간째 발현정도가 최고로 증

가했으며 48시간 뒤 다시 증가하였다. 따라서 북방전복 TLR 

2/6는 TLR의 구조적 특징을 보존하면서 병원체 감염에 따른 

면역반응 조절에 중요한 기능을 담당하고 있으므로 병원균 감

염에 따른 바이오마커로도 활용 가능할 것으로 예상된다.
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