
Abstract Although new plant breeding technologies facilitate 

efficient plant breeding without introducing a transgene, 

they are creating indistinct boundaries in the regulation of 

genetically modified organisms (GMOs). The rapid ad-

vancement in plant breeding by genome-editing requires the 

establishment of a new global policy for the new bio-

technology, while filling the gap between process-based and 

product-based GMO in terms of regulations. In this study 

recent developments in producing major crops using new 

plant breeding technologies were reviewed, and a regulatory 

model that takes into account the various methodologies to 

achieve genetic modifications as well as the resulting types 

of mutation were proposed. Moreover, the communication 

process were discussed in order to understand consumers’ 

current situation and problems of new plant breeding 

technology, establish social acceptance well, and understand 

consumers’ disputes such as GMO crops.
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서 언

식물 육종기술은 인류가 원하는 방향으로 식물의 기능을 수

정하는 기술로, 기존 품종의 불량 형질을 유전적으로 개량

하여 우수한 집단을 육성하는 것이다. 식물의 품종 개량은 1) 

육종 목표의 설정 2) 육종 소재의 선정 3) 육종 기술의 선정 

등 3단계로 나누어 육종 계획 수립으로부터 시작한다. 작물

의 육종 목표는 기존 품종을 개량하는 것이다. 예를 들어 지

구 온난화의 영향으로 기온이 높아져 토마토 착과의 문제가 

대두되어 이를 해결하기 위한 육종목표로 고온에도 착과 할 

수 있도록 개량하는 것이다. 육종은 몇 년에서 수십 년이라

는 기간이 필요하기 때문에 육종 목표 설정에 있어서는 현재

의 요구를 반영 할뿐만 아니라 미래의 변화하는 요구도 예측

해야 한다. 육종 소재는 기존의 보유하고 있는 다양한 소재 

중에서 육종 목표에 부합하는 소재를 선정한다. 일반적으로 

육종가가 보유한 소재 및 기존 품종 중에서 선택되지만 유전

자원 은행 등에 저장된 자원을 이용할 수도 있다. 최근 유전

자원의 이용에 있어서 국제적으로 엄밀한 규정 때문에 돌연

변이 처리에 의해 변이확대를 통한 육종 소재 개발에 많은 

노력을 하고 있다. 새로운 식물의 육종 기술은 화학 약품 처
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분자 메커니즘에 대해 많은 연구가 진행되고 있다(Wakasa 

and Widholm 1987; Lee and Kameya 1991; Kim et al. 2005). 식

물육종 기술은 유전적 변이의 확대, 목적 변이의 선발, 선발 

형질의 고정 등의 몇 가지 과정으로 이루어진다. 이 중 

NBT(new breeding technology)는 유전적 변이의 확대에 기여

할 수 있는 기술로 기대되고 있다(Francis 2016; Podevin et al. 

2013; Belhaj et al. 2015). 기존 육종 방법 중에서 유전적 변이

를 확대하는 기술로는 인공 교배, 소포자 및 약 배양, 배주배

양, 염색체 조작, 세포 융합, 유전자 재조합 등을 들 수 있다. 

또한 적절한 육종 소재를 사용할 수 없는 경우에는 화학 약

품, 방사선 및 조직 · 세포 배양에 의한 돌연변이 유발 기술을 

사용하고 있다. 인공 교배에 의한 유전적 변이는 염색체 구

조변이 및 염색체내 유전자치환 등에 의해 일어난다(Moore 

and Haig 1991; Wu et al. 2013). 교잡은 양친의 유전적인 차이

로 인해 종내 교배와 종간 교잡이 있는데, 종간교잡의 경우 

잡종 배아가 도중에 퇴화되기 때문에 배 배양 등을 통해 식

물체로 육성하여야 한다. 이런 방법으로도 수행 할 수 없을 

경우 세포융합기술을 이용한다. 자가수정 작물의 교잡 육종 

방법으로는 한 품종과 유전적으로 다른 품종을 교잡 한 후 

반복적으로 자가수정하여 개체 및 집단 선발하여 자식계통

을 육성한다. 이때 양친의 선정은 육종 목표에 적합한 유전

적 특성을 가진 품종에서 유전양식, 유전적 유연관계 등의 

데이터를 활용하여 결정한다(Yan et al. 2009). 돌연변이 유도

에는 방사선, 화학 약품, 조직배양이 사용되고 있다. 돌연변

이는 인공 교배에 의한 변이 확대에 비해 장점이 있다. 첫 번

째는 기존의 유전자원에 없는 돌연변이를 유발 할 수 있고, 

다음으로 개량 품종의 유전자형을 전체적으로 변경하지 않

고 특정형질을 개선 할 수 있다. 또한 생식 양식에서 교배 육

종을 선택하기 어려운 영양 번식성 작물에 중요한 육종 수단

이 되고 있다. 돌연변이 육종의 단점으로는 대부분의 유용

한 형질은 일반적으로 돌연변이 비율이 낮으며 돌연변이체 

선발을 위해 많은 개체를 취급하여야한다. 따라서 많은 시

간과 노력이 필요하고, 얻어진 변이의 대부분이 유전적으로 

열성을 갖고 있으며, 돌연변이의 유발 부위를 인위적으로 

자유롭게 조작 할 수 없다(Abe et al. 2012; Takagi et al. 2015). 

최근 차세대 고속 시퀀서 등의 개발을 통해 작물의 중요한 

형질 발현의 분자 메커니즘의 이해가 급속히 진행되고 있

다. 그리고 그 식견을 이용하여 작물 개량하는 분자 육종학

이 탄생되었다. 또한 후성유전학 등의 유전자 발현 제어 및 

인공 제한 효소를 이용하여 상동성 재조합 등의 유전자 

targeting의 NBT로 분류되는 새로운 기술 개발이 활발하게 

진행되고 있다. 1세대 유전자 재조합 기술이 질적 형질의 변

경을 주로하고 있는 반면, 후성 유전학은 수량성 등 양적 형

질과 관련된 변이의 작출에 성공적이었으며 표적 유전자의 

변형은 물론 게놈 전체의 변이 확대 기술로서 기대되고 있

다. 이러한 NBT는 육종 체계에서 육종기술의 하나로 자리 

매김하고 있으며 어떻게 다룰 것인가에 대하여 많은 생각을 

하게 된다. NBT가 작물의 변이를 자유자재로 모든 유전자에 

가능하게 된다면 NBT에 의해 유전적 변이를 획득한 후 선발

과 고정을 통해 직접 육종에 활용 할 수 있다고 생각된다. 따

라서 본 논문에서는 새로운 식물육종 기술의 현황 및 문제점

을 인식하고, 사회적 수용여부를 잘 수립하여 GMO 작물과 

같은 논란이 재현되지 않도록 소비자들의 이해를 도모하고

자 커뮤니케이션 과정을 심도 있게 논의하고 고찰하고자 한

다.  

새로운 식물 육종기술의 개요

Genome 편집

징크핑거 뉴클레아제(Zinc Finger Nucleases, ZFN, ZFNs)는 징

크핑거 도메인 및 DNA 절단 도메인으로 구성된 인공 제한 

효소이다. 징크핑거 뉴클레아제, 아연 핑거 뉴클레아제로 

표기한다. 징크핑거 도메인은 임의의 DNA 염기 서열을 인

식하도록 변경 가능하며 이에 따라 징크핑거 뉴클레아제가 

복잡한 게놈 중 하나의 배열을 표적으로 하여 게놈 편집을 

가능하게 한다(Durai et al. 2005; Shukla et al. 2009). 또한 

TALE Nuclease는 식물 병원균 Xanthomonas 유래 TALE (Tran-

scription Activator-Like Effector) 단백질의 고도로 보존 된 33 ~ 35 

amino acid로 이루어진 DNA 결합 도메인과 Fok I의 뉴클레아

제 도메인을 융합한 하이브리드 효소이다(Joung et al. 2013). 

TALEN은 헤테로 다이머 인식 서열을 갖는 이중 가닥 DNA

를 절단한다. 절단한 후 세포 내 메커니즘을 이용한 비 상동 

말단 재결합(Non-Homologous End Joining : NHEJ)의 수리가 

일어나고 이로 인해 모든 유전자의 삽입 및 결실이 이루어진

다(Li et al. 2012; Shan et al. 2015). 그리고 마지막으로 “Clustered 

regularly interspaced short palindromic repeats (CRISPR) / CRISPR 

associated protein 9 (Cas9)”은 DNA의 모든 염기 서열을 인식

하고 그 부분의 절단･치환･결합하는 게놈 편집의 핵심 기술

로서 표적이 되는 염기 서열로 이끌어 특이적으로 결합하는 

RNA를 가진 CRISPR 및 특정 염기 서열에서 DNA를 절단하

는 제한 효소 Cas9로 구성된 단백질 복합체를 사용한다. 원

래는 원핵생물이 가지는 획득 면역기구이다(Zhou et al. 2015; 

Jiang et al. 2013). 이들 편집기술은 염기 서열 특이 적으로 이

중 가닥 DNA를 절단하는 인공 효소의 구축이 가능하고, 이

러한 효소를 이용한 내재 유전자 염기 서열의 특이적으로 절

단하여 표적 유전자의 염기의 결실, 치환 또는 삽입 등의 게

놈 편집이 가능하다(Fig. 1). 현재는 표적 유전자 이외의 염기 

서열에 대한 영향을 배제 할 수 없지만 오프 타겟을 줄일 수 

있는 연구를 끊임없이 수행하고 있다(Voytas et al. 2014). 외

부로부터 유전자 단편을 삽입하지 않고 목적하는 유전자 일

부의 염기를 편집한 경우 자연 변이와 구별할 수 없다. 따라

서 이들 변이계통은 자연돌연변이와 동등한 것으로 간주되

는지? 또는 동등성이 인정되지 않는다면 검출방법과 관리 

등이 충분하게 검토 할 필요가 있다고 생각된다.
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Epigenome 편집 및 접목

Small RNA를 통한 DNA 메틸화와 히스톤 수식에 의한 

epigenome 편집은 DNA 염기 배열은 변경되지 않지만 동일

한 유전자의 다양한 발현 제어가 가능하며, 양적 형질의 변

경이 기대되고 있다(Saze et al. 2012; Nathan and Robert 2014). 

또한 epigenome 편집은 유전자의 삽입, 수정을 수반하지 않

기 때문에 현재 Cartagena법의 규제 대상에서 제외된다고도 

생각할 수 있지만 그 평가는 확실하지 않다. 마찬가지로 유

전자 재조합체(GMO)의 대목에 접목을 통해 개화와 결실을 

통한 수확물은 Cartagena법의 규제 대상에서 제외된다고도 

생각되지만 그 평가는 아직 확정되지 않고 있다. 따라서 

epigenome 편집, 접목 및 게놈 편집 등의 기법은 생물공학기

술을 사용하였으나 자연돌연변이에서 나타난 변이보다 게

놈 레벨에서 볼 때 전혀 차이를 느끼지 못하거나, 또는 검증

에 대한 과제가 여전히 남겨놓고 있다. 즉 다시 말하면, 생물

공학자가 처음 육종에 대한 정보를 제공하지 않는다면, 이

들 수확물에 대한 검증 자체가 불가능하다고 생각된다.

신속 효율적 육종을 위한 기술

신속하고 효율적인 육종을 위한 기술로서 Seed Production 

Technology (SPT), Reverse Breeding, 조기개화에 의한 세대촉

진기술 등이 개발되었다(Kempe and Gils 2011). 이러한 기법

에서 중요한 과제는 육종 과정에서 외래 유전자가 도입 된 

개체는 GMO로 Cartagena 법의 규제를 받지만 육종이 종료 

된 후에 도입 유전자를 유전분리에 의해 제거한 개체(Null 

Segregant)의 취급 여부이다(Jung et al. 2017). 우리나라에서 

SPT 프로세스의 생산물은 유전자 재조합체로서 규제 대상

이라고 판단하고 있으나 유전분리에 의해 분리된 null 

Segregant는 어떤 기준으로 규제하고, 또한 보장하느냐가 향

후 중요한 과제이다. 

Agroinfiltration 및 agroinocuration

아그로박테리움이나 바이러스벡터를 이용하여 일시적인 

유전자의 도입 및 발현에 의한 agroinfiltration 및 agroi-

nocuration법으로 그 자체는 식물 육종 기술이 아니다. 일시

적으로 도입되어 발현하는 유전자는 다음세대로 유전되지 

않는다. Agroinocuration을 이용한 과수류의 세대촉진기술은 

육종과정에서는 유전자조환기술을 사용하지만 그 다음 세

대 실생묘에서는 유전자가 전달되지 않는다고 보고되고 있

다(Van der Hoorn et al. 2000). 앞에서 기술한 null segregant와 

같이 비재조합 식물의 범주에 들어가는 것으로 판단되는데, 

어떻게 도입 유전자가 전파하지 않는다는 것을 증명할 수 있

을지가 과제라고 생각된다.

Cis genesis 및 intra genesis

시스 제네시스 및 인트라 제네시스는 동종 또는 교잡 친화력 

있는 근연종의 유전자 또는 염기 배열의 도입이라는 개념으

로 육종의 마지막 단계에서 외래 DNA가 식물 게놈에 잔존

하지 않는다(Holme et al. 2013). 유전자 도입에 필요한 식물 

유래의 border 배열과 선발 마커 유전자의 제거를 증명하는 

것이 필수적이다. 또한 이것은 게놈 편집 기준과 밀접한 관

계가 있는데 외래유전자라고 판정하는 기준이 염기배열의 

차이라고 규정하는 것 또한 매우 위험하다고 생각된다(Fig. 1). 

자연계의 같은 종에서 기능이 같은 유전자간의 염기배열 차

이는 흔히 찾을 수 있기 때문이다. 따라서 이와 같은 생명공

학기술을 이용한 작물들의 평가과제는 여전히 남아있다고 

할 수 있다. 이상 간략하게 소개 한 것처럼, NBT는 다양한 기

술로 이루어지며, 그 어느 때보다 정확하며 신속하고 효율

적인 게놈 변경 및 육종 촉진이 가능한 기술과 기존의 질적 

형질에 양적형질도 추가 적용이 가능한 기술도 포함되어 있

다. 따라서 향후 급속히 변화하는 환경에서 식량 생산에서 

NBT는 지극히 중요한 기술이 될 것으로 예상된다. 한편 이

미 지적했듯이 NBT 의해 육성된 작물에서 변이를 어떻게 감

지하는지, 자연변이로 제거된 것과의 차이를 어떻게 해명 

할 것인지, 또한 의외의 변이와 유전자 기능 개선을 어떻게 

평가 하는지 등 NBT에는 많은 기술적 과제도 남아있다. 이

를 위해서는 기술 개발과 함께 NBT 기술 자체와 NBT 기술에

서 얻은 작물의 평가를 지속적으로 수행하여 NBT기술에 피

드백하는 것이 필수적이다. 또한 국제 공조 속에서 세계 공

통의 이용 기준을 만드는 것도 매우 중요하다.

  위와 같은 이해를 바탕으로 다음과 같은 상황에서의 대응

을 제안한다. 즉, NBT의 적절한 수용은 시민의 이해가 필수

적 이다. 이를 위해도 NBT의 개발은 시민에 대한 충분한 정

보의 공개가 필수적이다. 또한 NBT을 이용한 작물 개발에 

있어서 외래 유전자의 삽입 및 수정이 아니므로 독단적으로 

비재조합체라고 판단하는 것이 아니라 Cartagena 법에 따라 

실험 계획 등을 신청하여 허가받은 후 실험을 실시하는 종전

의 방법과 같이 관리 운용되어야 하며, 많은 시행착오를 통

해 더 많은 지식이 집적되는 것이 매우 중요하다. 이러한 운

용 및 실적이 쌓이면 우리나라에서 NBT에 대한 더 나은 합

의가 나타나길 기대해 본다.

NBT에 대한 사회적 수용

그동안 우리사회는 급속한 경제성장과정에서 과학기술을 

적극적으로 받아들이고 육성하는 과학기술진흥정책을 추

진해왔는데, 이는 정부 관료와 과학기술자들이 주도해왔다. 

과학기술의 발달은 사회의 제반여건을 혁신적으로 변화시

킴에 따라 과학기술과 연계된 사회문제를 발생시키고 있다. 

이러한 사회문제는 과학적 차원의 문제 보다는 신기술의 사

회적 수용과 어느 정도를 어떤 방식으로 관리할 것인지에 대

한 정책적 측면에 기인하고 있다. 이러한 과정에서 발생되

는 사회적 갈등은 신기술의 편익을 축소시키고 연구개발을 

위축 및 지연시킴으로서 관련 기술과 산업 경쟁력의 약화뿐
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만 아니라 막대한 정책비용의 증가로 기술의 최종 수혜자인 

소비자에게 전가되기도 한다. 반면에 새로운 기술의 잠재적 

위험성에 대한 감시와 검증요구 등을 통하여 안전성의 제고

로 기술의 완성도를 높이는 긍정적 측면도 존재한다.

  NBT 기술 개발이 급속히 진전되는 가운데 NBT을 어떻게 

관리할 것인지에 대한 논의가 EU 등에서 시작되었지만 NBT

의 사회적 수용에 대한 국제적 논의 및 연구 사례가 현저히 

부족한 상황이다. 논의의 초점은 NBT을 GM으로 간주할 것

인가? 이지만, NBT가 GM이 아니라는 정책적 판단으로 사회

적 합의가 될 것이라고 단정하거나 기대하기 어렵다. 최근 

NBT기술로 DNA의 변형 흔적이 삭제되는 것을 “유전자 조

작, 사라지는 흔적” 이라고 일부 언론에서 보도한 바 있다. 

만약 이러한 보도내용으로 인하여 NBT가 불편한 진실을 소

비자에게 숨기는 기술로 인식된다면 GMO과 마찬가지로 엄

청난 유익성과 어떤 식품보다 안전성에 대해 철저한 검증이 

되었음에도 불구하고 반 GMO단체의 부정적 프레임에 소비

자가 갇히게 될 수도 있다. 자국의 농산물보호를 위해 GM농

산물에 회의적인 EU의 국가들은 NBT에 대한 비판을 이미 

표명하고 있다. 이러한 국제적 상황에서 식량부족으로 쌀을 

제외한 대부분의 농산물을 수입하는 우리나라의 경우 NBT

에 대하여 우리의 실정에 적절한 책임성 있는 정책과 사회적 

수용이 절실하다. 현재 저렴한 수입농산물 덕택에 연간 4천

억 원을 음식쓰레기 처리비용으로 사용될 만큼 식량이 낭비

되고 있다. 그러나 기후변화와 도시화로 농지면적과 생산량

이 감소하는 동시에 인구증가 및 고령화에 따른 식량수요의 

증가로 인한 식량부족사태는 매우 심각하며, 남은 시간이 

그리 길지 않다.      

  우리는 곧 직면하게 될 식량부족사태의 대비를 위하여 새

Fig. 1 The presumed regulatory relevance of crop mutants generated with genome editing technology. This analysis assumed that 

genome editing enzymes are introduced in the form of protein or RNA, and not in form of DNA. Initially, the genome-editing 

pathways were categorized as non-homologous end-joining (NHEJ) and homology-directed repair (HDR) because HDR requires 

exogenous DNA that may potentially increase the regulatory relevance in light of the definition of a ‘living modified organism’ in 

the Cartagena Protocol on Biosafety. HDR was further segmented into three pathways according to the length of exogenous DNA. 

Although NHEJ can also cause gene modification as HDR with a short DNA sequence, such pathways are treated differently from 

a regulatory viewpoint. Therefore, NHEJ-mediated indel generation was further subdivided into deletion and insertion. Secondly, 

genome-editing crops were subdivided based on the type of mutation to map these mutations according to their regulatory relevance. 

NHEJ-mediated deletion and insertion were categorized into gain-of-function and leaky or null mutations. HDR with a gene element 

was categorized into transgenesis and cisgenesis. Cisgenesis is considered to be less relevant to the regulations than transgenesis 

because a cisgene is derived from a cross-compatible species. Similarly, HDR with a short sequence was considered to be less relevant 

to the regulations than HDR using a full gene element because the short sequence is only a portion of the gene element. HDR with 

a short sequence was subdivided into gain-of-function mutations and loss-of-function mutations because crops generated via HDR 

with a short sequence are more likely to resemble crops generated via NHEJ on a product-basis. Crops generated via HDR with 

a short sequence were considered to be more relevant to the regulations than crops produced via NHEJ owing to the use of exogenous 

DNA. Four potential regulatory lines are vertically indicated from the most stringent (line 4) to the least stringent (line 1). Mutants 

which are mapped beyond the regulatory line are significantly relevant to the regulations. Leaky mutations denote a type of mutation 

that may leave some function, but not at the level of the wild type allele (Araki et al., 2015)
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로운 육종기술에 대한 실마리를 누가 어떻게 풀 것인지? 에 

지혜를 모아야 한다. 당면과제는 NBT에 대한 객관적 지식과 

실태 및 정보의 올바른 소통을 바탕으로 사회적 수용을 도출

하는 것이다. 이를 위해 소통분야에서 과정과 구성요소를 

설명하는 데에 보편적으로 통용되고 있는 SMCRE 모형의 

SMC에 대한 논의를 하고자 한다. 이는 GMO에 대한 사회적 

갈등과 반GMO단체의 부정적 프레임을 타산지석으로 삼아 

향후 NBT에 대해서는 GMO와 같은 왜곡된 사회적 수용의 

재현이 발생되지 않기 위해서다.

어떤 정보원(Source)이어야 하는가?

정보원은 일반적으로 “지식이나 정보를 제공하는 자”를 말

하며, 정보원이 얼마나 많고 그들이 가지고 있는 견해가 어

느 정도 일치되는가, 사실적 근거에 입각하여 정보를 제공

하는가, 다양한 이해관계자의 견해를 수렴하고 있는가에 따

라 신뢰성이 좌우된다. 정보원은 연구자 및 전문가 집단의 

검증된 사실만을 제공하기 보다는 정보원의 입장에 따라 출

처가 불분명한 ‘ ~ 하더라’식의 추측성 내용뿐 만 아니라 검

증하기 전에는 구별할 수 없는 가짜정보가 넘치고 있다. 한

국공공관리연구원의 2018년 조사결과에 의하면 우리나라

의 소비자들은 GMO에 대한 지식이나 정보를 자발적으로 

수집하는 경우가 34%로 나타났으며, 이는 소비자의 66%가 

수동적 정보노출로 인식하고 판단한다는 것을 의미한다. 

GMO와 같은 새로운 과학기술에 대한 수용에는 높은 전문

성을 요구하므로 대부분의 소비자들은 스스로 판단하기 보

다는 그들이 신뢰하는 기관에 의존하게 된다. 따라서 소비

자가 신뢰하는 기관의 내용이 그대로 수용될 가능성이 매우 

높다. 소비자의 기관신뢰도에 대한 조사에서 2011년 이후 

NGO단체가 전문가 집단보다는 낮지만 정부기관과 공급기

관보다 높은 신뢰도를 지속하고 있다. 그동안 NGO단체는 

반 GMO운동의 주도적 입장을 취하고 있다. 목적은 다르지

만 반대라는 수단이 동일한 이해관계 집단과 함께 1건의 사

례도 없는 인체 안전성에 대한 부정적 프레임으로 일관하는 

정보원이다(ht tp: / /www.inspection.gc.ca/eng/12979 

64599443/1297965645317, https://laws-lois.justice.gc.ca/eng/). 스

스로 정보처리 능력이 부족할수록 전문가의 안전하다는 말

보다 비전문가의 불안하다는 선동에 심리적으로 미니맥스

의 논리가 더 작동될 수 있다. 그렇다면 어떻게 소비자가 올

바른 정보나 지식의 공유와 소통을 통한 합리적 수용이 될 

수 있도록 할 것인가? 소비자에게 정보원의 소개나 안내 뿐 

만아니라 올바른 정보원의 선별법을 알려주는 것이 시급하

다. 우선 과학적, 경제적, 정치적, 환경적, 사회문제 해결을 

위한 다양한 관점의 정보를 충분히 제공하는가? 제공하는 

정보내용의 출처가 분명하고 출처가 검증된 또는 검증 가능

한가? 해당분야의 전문성이 충분히 갖추고 있는가? 현재뿐 

만 아니라 미래를 예측하고 있는가? 국가별, 집단별 다양한 

이해관계를 포괄하는 종합적 내용인가? 중립적 입장의 정

보원인가? 양방향 소통체계가 가능한가? 등을 선별기준으

로 참고하는 것이 중요하다. 동시에 이러한 기준에 충족하

며 접근성이 용이한 정보원이 많다면 더할 나위없다. 이외

에 모든 정보원이 사용하는 용어가 합의로 일관성을 유지해

야 한다. 특히 해당되는 내용은 쉽고 간결하지만 정확히 담

아내는 개념정의가 필요하다. GMO의 경우 농업생명공학, 

유전자변형생물체, 유전자조작, 유전자 재조합, 유전공학

작물, LMO 생명공학 등 혼용해서 사용할 뿐만 아니라 사회

적으로 부정적 이미지로 고착된 용어의 선정으로 소비자에

게 부정적이며, 혼란을 가중시켜 왔다. NBT의 경우 새로운 

식물 육종 기술이라고 설명하여도 대중은 그 기술 내용을 잘 

모르고 있는 실정이다. 앞서 설명한 genome 편집, epigenome 

편집 및 접목, SPT, reverse breeding, 조기개화에 의한 세대촉

진기술, agroinfiltration 및 agroinocuration법, cis genesis 및 intra 

genesis 기술등은 왜 NBT라는 하나의 카테고리로 정리하는

지에 대해 그 의도를 잘 모르겠다. 과학적 지식이 충분하지 

않은 단계에서 정확한 정의에 합의하는 것이 어렵지만, 과

학 기술의 리스크 평가 및 관리 규정과 밀접한 관련을 갖고, 

관리 규제의 국제 정합성을 도모하는데 필요하다. NBT에 대

해서 오해와 편견을 막을 수 있으며, 해당기술의 본질과 핵

심을 담은 개념정의와 용어 선정이 NBT의 사회적 수용을 위

한 첫 단추이며, 연구자 및 전문가 집단의 중요한 역할이라

고 생각한다. 우리는 이미 어긋난 첫 단추로 GMO에서 어려

움을 겪고 있는 중이다. 

메시지(Message)를 어떻게 구성할 것인가?

지식이나 정보의 내용을 메시지라고 한다. 그 동안 메시지

와 관련하여 중시되었던 것은 주로 충분한 정보 전달과 정보

내용의 정확성이다. 그러나 정보수용자 입장에서는 메시지

의 형식과 종류, 성향 및 구성에 영향을 받는 것으로 확인되

고 있다. 과학 기술의 커뮤니케이션은 그 기술 내용을 평이

한 말로 알기 쉽게 소개하려는 노력을 해야 한다. 그러나 많

은 사람들은 “그 기술에 대해 알기 쉽게” 보다 “그 기술이 사

회와 개인에 미칠 수 있는 영향에 대해 알기 쉽게” 전달하는 

것이 커뮤니케이션의 테마라고 생각한다. 기술이란 사회에

서 문제를 해결하기 위한 것이며, 시민들이 알고 싶은 포인

트는 바로 거기에 있다. 그 기술에 의해 문제의 해결책을 예

상하여 사회적인 과제를 제시하고, 그 기술이 다른 기술에 

비해 얼마나 목적 달성에 있어서 우위에 있는 지를 이야기하

고, 지금 그 기술이 왜 필요한 지를 시민이 객관적으로 평가 

할 수 있도록 하여야 한다. 만약 사과의 조기 개화 유전자 활

용에 의한 세대 촉진법을 예로 든다면, 첫째, 품종 개량에 있

어서 시간이 많이 걸리는 것이 왜(이익을 얻은 개별 육종가

의 것이 아니라) 사회 전체에 있어서 문제가 되는지 설명이 

필요하다(http://governor.vermont.gov/ newsroom-gmo-bill-signing- 

release). 또한 이 기술이 다른 육종 기술과의 장단점을 비교

해서 제공하면 시민들이 검토 할 수 있도록 하는 것이다. 그 
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동안 설득적 메시지(편익성 및 긍정적 측면 강조)가 사회적 

수용의 제고방안으로 알려져 왔다. 메시지에는 핵심 및 주

요 기술의 내용, 리스크의 평가 및 관리 규제 등이 포함되어

야 한다. 관리 규정에서 부당한 리스크와 분배상의 불공정, 

책임 소재 여부 및 규제자의 태도 등도 중요하다고 생각한

다. 또한 새로운 과학 기술의 커뮤니케이션의 효과와 수용

의 제고를 위해서는 메시지에 신기술의 산출물을 예시하는 

것이  매우 효과적이다. 신기술이 적용된 구체적인 산물을 

통해서 신기술이 사회와 개인에 어떤 영향을 미치는지 소비

자 스스로 감지할 수 있기 때문이다. 좋은 이미지 형성과 소

비가 확산되는 나노 콜라겐과 나노 콜로이드 등 나노 기술을 

이용한 식품들이 좋은 사례이다. 소비자는 직접 편익을 느

끼지 않을 경우 혁신적 신기술에 대한 메시지를 접하더라도 

기술의 수용에는 소극적이기 쉽다. 그러므로 NBT가 사회와 

개인에 어떤 장점을 부여하는지 실감 할 수 있는 산출물을 

실례로 제공하는 것이 필요하고 생각한다. 

어떤 매체와 경로를 이용하여 정보를 전달할 것인가?

커뮤니케이션에 있어서 어떤 매체와 경로를 이용하여 정보

와 의견을 전달할 것인지에 대한 채널(Channel) 요소가 검토

되어야 한다. 가능한 왜곡 없이 신속하고 정확하게 정보가 

전달될 수 있는 전달통로를 확보하는 것이 관건이다. 일반

적인 정보원은 언론매체나 인터넷을 통한 미디어 활용방식

도 있지만 보고서를 포함한 각종 인쇄물의 배포, 설명회, 간

담회, 토론회, 세미나, 포럼 등과 같은 대면 전달방식을 활용

하고 있는 실정이다. 우리나라 소비자가 가장 선호하는 정

보수집매체는 TV (60%)와 인터넷(26%)이며 두 매체의 합이 

80%를 상회하는 수준이다. 두 매체의 선호 이유는 채널의 접

근성이 높기 때문이다. 선호하는 매체의 집중화 현상이 클

수록 선호하는 매체의 정보내용이 편향되었거나 오류가 있

을 경우 바로잡기가 대단히 어렵다. 두 매체는 정보 확산력

이 매우 높기 때문에 처음 부정적 메시지가 인식된다면, 소

비자의 수용도 제고를 기대하기 어렵다. 무엇보다 다양한 

채널의 활용이 요구되고 있지만 대면성 및 양방향 소통이 가

능한 채널의 확산이 필요하고 생각한다. 미국에서 GM작물

을 재배하는 농민이 도시민을 대상으로, 현장에서 대면성 

소통 방식으로 GM기술을 소개하고 이해시킨 결과 매우 긍

정적인 효과가 있었다. NBT 기술을 통한 소비자와의 소통은 

기술을 개발하는 것이 목표가 아니라, 그 기술을 활용하여 

사회의 과제를 해결하는 것이 목표가 된다면, 육종가와 생

산자(농업인) 및 소비자가 함께 상업화･실용화가 빠르게 전

개될 것이라고 생각한다. 따라서 기술에 관련된 다양한 이

해 관계자의 참여를 높임으로서 위험요소의 타협(Risk trade- 

off) 문제가 검토되어 사회 속에서 어떻게 그 기술을 활용하

는 것이 유효한가를 모색 할 수 있다. NBT 커뮤니케이션에 

있어서도 이해관계자뿐만 아니라 다양한 집단의 참여와 다

양한 전달통로의 활용이 필수적이라고 생각한다. 
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