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서 론

미세조류는 줄기, 잎, 뿌리가 명확히 구분되지 않

는 엽상체 식물로 분류되며 대기 중 이산화탄소를 

유기탄소로 전환시켜 탄소원을 전달해주는 먹이사

슬의 제 1차 생산자로서 생태계의 중요한 역할을 담

당한다. 미세조류는 육상식물에 비해 상대적으로 빠

른 성장과 광생물 배양기(Photo-bioreactor) 및 옥외 

배양시스템으로의 적용을 통한 바이오매스의 대량

생산, 배양 환경 조건 변화를 통한 카로테노이드 등
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Abstract  Over the past few decades, microalgae-based biotechnology conjugated with innovative 
CRISPR/Cas9-mediated genetic engineering has been attracted much attention for the cost-effective 
and eco-friendly value-added compounds production. However, the discharge of reproducible living 
modified organism (LMO) into environmental condition potentially causes serious problem in aquatic 
environment, and thus it is essential to assess potential environmental risk for human health. 
Accordingly, in this study, we monitored discharged genetically modified microalgae (GMM) near 
the research complex which is located in Daejeon, South Korea. After testing samples obtained from 
6 points of near streams, several green-colored microalgal colonies were detected under hygromicin-con-
taining agar plate. By identification of selection marker genes, the GMM was not detected from all 
the samples. For the lab-scale environmental risk assessment of GMM, acute toxicity test using rotifer 
Brachionus calcyflorus was performed by feeding GMM. After feeding, there was no significant differ-
ence in mortality between WT and transformant Chlamydomonas reinhardtii. According to further anal-
ysis of horizontal transfer of green fluorescence protein (GFP)-coding gene after 24 h of incubation 
in synthetic freshwater, we concluded that the GFP-expressed gene not transferred into predator. 
However, further risk assessments and construction of standard methods including prolonged toxicity 
test are required for the accurate ecological risk assessment.

Keywords : Environmental risk assessment, GMO, LMO, Horizontal gene transfer, Monitoring, 
Microalgae
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의 고부가 물질 생산 최적화와 더불어 대기 중 이산

화탄소 감축효과 등 다양한 장점을 가지고 있기 때

문에 최근 산업 및 연구적으로 많은 관심을 받고 있

다 [1,2]. 실제 미세조류는 식품첨가물, 양식어종의 

먹이생물 등 식품 및 수산업에서 활발히 활용되어 

왔으며 향후 바이오연료, 오폐수 처리, 의약품, 농업 

및 화장품 등 다양한 산업에도 적용이 가능할 것이

라 예측되고 있다 [2-6]. 스페인 바르셀로나에 위치

한 MONZON BIOTECH 회사에서는 현재 양식용 먹

이생물, 애완견을 위한 건강기능사료, 화장품 첨가

제 등을 해양 미세조류 Nannochloropsis sp.와 

Dunaliella salina를 활용하여 산업적으로 적용하였

으며 (https://mznbiotech.com), 국내에서는 PHYCOIL 
BIOTECH에서 미세조류에서 추출한 Docosahexanoic 
acid (DHA)를 건강기능식품으로 생산중이다 

(http://www.phycoilbiotech.com).  또한, ㈜ 대상에서는 

Chlorella를 건강기능 식품으로 판매하고 있다 

(https://www.daesang.com). 이렇듯, 미세조류에 대한 

산업적인 가치가 점차적으로 부각되며 이를 활용한 

고부가물질의 생산최적화를 위한 배양 공학적 연구

와, 더 나아가 유전공학기술을 접목한 연구들도 지

속적으로 확대되고 있다. 특히, CRISPR/Cas9을 활용

한 혁신적인 유전자 편집 기술의 개발과 형질전환의 

모델 균주인 Chlamydomonas reinhardtii를 활용한 지

속적인 미세조류 유전공학 연구결과의 축적은 미세

조류를 기반으로 한 다양한 고부가물질의 생산 가능

성을 확대시키고 있으며, 국내에서도 한양대학교, 
한국생명공학연구원 및 카이스트를 중심으로 다양

한 연구들이 이뤄지고 있다 [7-9]. 일례로, 한국생명

공학연구원에서는 최근 유전공학기술을 활용한 미

세조류의 자가 포식(Autophagy) 생물 대사과정 조절

을 통한 지질 및 카로테노이드 생산 최적화 연구가 

활발하게 진행 중에 있다 [10,11]. 실제 이러한 유전

공학기술들을 활용하여 Hamilton et al. [12]은 긴 사

슬(long chain)의 오메가3 지방산 생산을 미세조류 

Phaeodactylum tricornutum에 최적화 하였으며, León et 
al. [13]은 C. reinhardtii를 활용하여 생물활성물질인 

ketocarotenoid의 합성을 증가시켰다는 보고가 있다. 
하지만, 이러한 미세조류의 유전공학 기술의 발달

과 더불어 형질전환 미세조류의 환경 위해성에 대한 

이슈들이 지속적으로 제기되어 왔다 [14-17]. 최근 

미국 Environmental Protection Agency (EPA)의 허가

를 받고 진행한 Szyjka et al. [17]의 유전자 변형 미세

조류 Acutodesmus dimorphus의 연구에서 지방산 조

성과 green fluorescence protein (GFP)을 발현시킨 미

세조류를 옥외에서 성공적으로 배양하였으며, 환경 

노출 시 지역 호소의 생태계 구성에 큰 영향을 주지 

않는 것을 확인한 바 있지만, 여전히 생태계 구성을 

변화시킬 수 있는 잠재적인 환경 위해성은 제대로 

평가되지 못하고 있다. 특히, 유전공학기술에 의해 

형질 전환된 미세조류는 예상치 못한 대사물질을 생

성할 수 있으며, 수생태계 먹이사슬에서 잠재적인 

독성을 야기할 수 있다. 하지만, 잠재적인 독성에 대

한 생태계 영향평가 연구는 거의 이뤄지지 않았다.
그리고 유전자변형생물체로부터 수해양생태계의 

생물로의 수평적 (Horizontal gene transfer, HGT), 수
직적 유전자 전달 가능성에 대한 우려가 제기되고 

있다. 유전자전달은 인위적으로 만들어진 유전자의 

확산을 초래하고 수해양생태계의 다양성을 훼손할 

잠재적 가능성이 있다. 따라서 유전자변형 미세조류

의 생태유출을 방지하기 위한 노력과 모니터링이 필요

한 실정이지만 현재 시행된 유전자 변형 미세조류 

(Genetically modified microalgae, GMM)의 모니터링 및 

독성에 대한 연구는 거의 진행된 바가 없다. 따라서 이

번 연구에서는 국내에서 미세조류 형질전환 연구가 활

발히 진행되고 있는 대전 연구 단지를 중심으로 유출된 

형질전환 미세조류의 유무를 모니터링 하였고, 이전 연

구에서 GFP를 성공적으로 발현시킨 모델 미세조류 

Chlamydomonas reinhardtii CC-621의 형질 전환체를 활

용하여 실험실 수준에서 GMM의 잠재적인 환경 위해

성을 평가하였다.

재료 및 방법

조사지역 및 시료채취
유전자변형 미세조류의 모니터링을 위해 미세

조류 형질전환 연구가 활발하게 진행되고 있는 한

국생명공학연구원과 KAIST가 위치해 있는 대전

광역시 유성구의 연구단지 인근의 갑천과 탄동천

을 중심으로 조사를 진행하였고, 조사기간은 미세

조류의 성장 온도 조건이 유지되는 2017년 7월 및 

8월에 걸쳐 총 2회 실시되었다. 조사는  Fig. 1A,B
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에 표시된 것처럼 갑천 원류에서 3개 지역 (a. 
36°26'54.7"N 127°23'25.7"E, b. 36°23'17.3"N 
127°24'39.9"E, c. 36°22'02.8"N 127°22'09.5"E), 탄동

천 지류에서 3개 지역 (a. 36°23'16.1"N 127°21'25.0"E, 
b. 36°22'36.3"N 127°21'41.5"E, c. 36°22'32.2"N 127°21'57.1"E)

을 선정하여 멸균된 채수기를 활용하여 진행되었

으며, 채집된 샘플은 분석 전까지 1 L 눈금실린더

에 방치하여 24시간 어두운 곳에 보관하였다 (Fig. 
1A, B). 이후 침전된 샘플을 회수하여 분석에 활용

하였다.

Figure 1. Sampling points (near Daejeon research complex, Korea) for the monitoring of genetically modified microalgae. 
(A) is Gap-Cheon and (B) is Tandong-Cheon.

유전자변형 미세조류 판별
미세조류의 형질전환 연구는 모델 미세조류인 

Chlmydomonas reinhardtii가 널리 활용되고 있으며, 
미세조류의 형질 전환체를 선별하기 위해 

Hygromycin 항생제가 선택표지인자로서 일반적으

로 활용되고 있다. 따라서 채집된 시료들에 함유된 

유전자변형 미세조류를 식별하기 위해, C. rein-
hardtii 배양 시 사용되는 TAP 배양배지(1.5% Agar) 
를 활용하여 Hygromycin을 포함시킨 한천 배지와 

포함시키지 않은 한천 배지를 각각 만들어 Bi-pet-
ridish (SPL Life science, Cat. No. 10092)에 굳힌 이

후 50 µL의 샘플을 각각 도말 하였다. 이후 25˚C,

150 µmole m-2 s-1 광도의 형광등 아래에서 

Continuous light 조건에서 배양하였다. 그리고 

Hygromycin 배지에서 검출된 미세조류 집락의 형질

전환 여부를 검증하기 위해 Table 1과 같이 항존 유

전자(house keeping gene)인 rbcL과 Hygromycin 내성 

유전자인 Hyg를 검출하기 위한 primer를 제작하였

고, PCR과 전기영동을 통해 검증하였다. PCR 조건

은 95˚C에서 5분간 초기 반응(initial-activation) 이후, 
95˚C에서 30초간 denaturation, 59˚C에서 annealing 및 

72˚C에서 1분간 extension으로 30 cycle 반응을 진행

하였다. 이후 전기영동을 통해 PCR 밴드를 확인하

였다.

(A) (B)
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Primer Sequence (5' to 3') Gene

rbcL_F TATGCCAGTTGCTTCAGGCG Rubisco large 
subunit

rbcL_R AGAGCTACACGGTTAGCTGC

C_Hyg_F ATGATTCCTACGCGAGCCTG Hygromycin 
resistance BC_Hyg_R GAAGTCGTGCAGGAAGGTGA

Table 1. Design of primers for house keeping (rbcL) and 
selection marker (Hygro)-coding genes

형질전환 미세조류의 윤충류 급성 독성 평가

실험실 수준에서 GMM의 독성여부와 수평적 유

전자 전달 여부를 확인하기 위해, 이전 연구에서 

subtilisin (Alcalsase)을 활용하여 형질전환을 수행 하

였던 C. reinhardtii CC-621 GFP 발현 형질 전환체를 

실험군으로 사용하였다 [18]. 미세조류의 상위포식

자인 윤충류는 표준 시험생물로 활용되고 있는 

Brachionus calyciflorus를 활용하였고 ROTOXKIT F 
(MicroBioTests Inc. Gent, Belgium) cyst를 96 mg/L의 

NaHCO3, 60 mg/L의 CaSO4, 60 mg/L의 MgSO4 및 

4 mg/L의 KCl을 녹여 만든 합성 담수 (Synthetic 
freshwater, SFW)에 16시간 동안 배양하여 부화시켰

으며 Fig. 2.에 나타낸 것처럼 각 well당 5개체를 분주

하여 형질 전환체 미세조류와 야생형 미세조류를 조

류 대 발생 초과농도(4.0-6.0 × 106 cells/mL)로 처리

하여 24시간 동안 섭식시킨 후 윤충류의 치사율을 

확인하였다. 또한 용매 대조군(Solvent control)에 의

한 독성 영향을 확인하기 위해 윤충류를 미세조류가 

없는 SFW에서 배양하며 치사율을 관찰하였다.

Figure 2. Schematic of experimental procedure for genetically modified microalgal toxicity test using rotifer Brachionus 
calyciflorus.

미세조류 형질 전환체의 수평적 유전자 이동 확인
미세조류 형질 전환체의 윤충류 섭식에 의한 수

평적 유전자 이동 여부를 확인하기 위해 광범위 

세균 항생제인 Imipenem (Sigma-Aldrich, USA)을 

100 µg/L로 처리하여 SFW에서 16시간 동안 부화

시킨 B. calyciflorus에 GFP 형질전환 미세조류인 

C. reinhardtii CC-621를 조류 대 발생 세포농도인 

4.0~6.0 × 106 cells/mL로 처리한 이후 2시간 동안 

형질 전환체를 윤충류에 섭식 시켰다. 이후 해부 

현미경을 활용하여 형질 전환체에 노출시킨 윤충

류를 확보하였고, 배양액 환수 후 다시 24시간 

SFW에 방치하여 B. calyciflorus의 소화관 내용물

을 모두 배출 시켰다. 이후 AccuPrep Genomic 
DNA Extraction Kit (Bioneer, South Korea)를 활용

하여 확보된 윤충류 시료의 Genomic DNA를 추출

하였고, Wizard DNA Clean-Up System (Promega, 
USA)을 활용하여 불순물을 제거한 이후 DNA를
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정제하였다. 추출된 DNA를 주형으로 PCR을 통

해 GFP 유전자 검출을 시도하였으며, 전기영동을 

통해 GFP 유전자 밴드를 확인하였다. 또한, 비교 

검증을 위해 음성대조군으로 야생형 C. rein-
hardtii CC-621의 genomic DNA를 사용하였다.

통계학적 분석
실험결과에 대한 유의성 검증은 one-way analy-

sis of variance (ANOVA)와 post-hoc t-test 분석을 

통해 진행하였으며 Excel 2016 (Microsoft, USA) 
프로그램을 활용하였다.

결과 및 고찰

Hygromycin 저항성 미세조류 군집 및 변이 검증
형질전환 미세조류의 환경 노출 모니터링을 위해, 

현재 미세조류 연구가 활발히 진행되고 있는 한국생

명공학연구원과 KAIST 인근 하천인 갑천과 지류인 

탄동천을 중심으로 Fig. 1A와 B에 나온 지점에서 샘플

링을 진행하였다. 형질전환 미세조류의 선별표지인자

는 Table 2에 보이는 것처럼 Hygromycin, Kanamycin, 
Zeocin, Norflurazon, G418, Nourseothricin 등 매우 다양

하게 존재하지만, 가장 많이 활용되고 있는 형질전환 

모델종인 C. reinhardtii의 경우 Hygromycin을 표지 인

자로 널리 사용하고 있다 (Table 2).

Table 2. Transformation method and widely used antibiotics for genetic engineering of various microalgae

Transformation method Antibiotics Reference

Chlamydomonas

Glass beads Hygromycin Ladygin and Boutanaev [19]
Electroporation Hygromycin Wittkopp [20]

Silicon carbide whiskers Hygromycin Dunahay [21]
Bombardment Hygromycin EL-Sheekh et al. [22]
Agrobacterium Hygromycin Kumar et al. [23]

Chlorella
Bombardment Kanamycin Talebi et al. [24]

Electroporation Hygromycin Chow and Tung [25]
Protoplast transformation Zeocin Liu et al. [26]

Haematococcus Bombardment Norflurazon Steinbrenner and Sandmann [27] 
Phaeodactylum Bombardment Zeocin Apt et al. [28]

Navicula Bombardment G418 Dunahay et al. [29]
Thalassiosira Bombardment Nourseothricin Poulsen et al. [30]
Amphidinium Silicon carbide whiskers Hygromycin Te and Miller [31]
Symbiodinium Silicon carbide whiskers Hygromycin Te and Miller [31]

따라서 이번 조사에서는 Hygromycin을 처리한 

Chlamydomonas 배양 배지인 TAP 배지를 활용하여 

형질전환 미세조류의 존재 유무를 판별하였다. 그 

결과 Fig. 3A 및 C에서 보는 것처럼 문지동 근처에서 

채취한 샘플에서 Hygromycin에 내성을 갖는 미세조

류 집락이 형성된 것을 관찰할 수 있었다. 
하지만 Fig. 3B에서 보이는 것처럼 탄동천에서는 

Hygromycin에 내성을 갖는 미세조류는 관찰되지 않았다. 
형성된 미세조류 집락의 Hygromycin 저항 유전자의 존재 

여부를 판별하기 위해 Table 1에 나타낸 것처럼 항존유전

자인 rbcL 유전자를 검출하기 위해 rbcL_F 
(5’-TATGCCAGTTGCTTCAGGCG-3’)와 rbcL-R (5’- 
AGAGCTACACGGTTAGCTGC-3’)를 사용하였고, 

Hygromycin resistant 유전자인 Hyg를 검출하기 위해 

C_Hyg_F (5’- ATGATTCCTACGCGAGCCTG-3’)와 
C_Hyg_R (5’-GAAGTCGTGCAGGAAGGTGA-3’)를 각

각 제작하여 PCR 분석에 사용하였다. PCR 이후 전기

영동을 통해 확인한 결과, Fig. 3D에서 보이는 것처

럼 Hygromycin 내성유전자를 포함하는 벡터(양성대

조군)와 형질 전환체에서는 Hygromycin 내성유전자 

밴드가 검출된 반면, Hygromycin에 내성을 갖는 미

세조류 군집에서는 모두 Hygromycin 내성유전자가 

검출되지 않았다. 따라서 이번 조사지역에서 채취된 

샘플에서는 형질전환 미세조류가 존재하지 않는다

는 사실을 확인할 수 있었다. 이번 결과를 토대로 

현재 조사지역 부근에서 미세조류 C. reinhardtii의 
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(A) (B)

(C)

(D)

Fig. 3. Microalgal colony formation under hygromycin supplemented or non-supplemented TAP agar medium of obtained 
samples from (A) Gap-Cheon and (B)  Tandong-Cheon. The microalgal colony (C) was obtained and hygromycin-coding 
gene was estimated by PCR and electrophoresis (D). 1, Vector DNA; 2, genetically modified Chlamydomonas reinhardtii; 
3-16, Hygromycin-resistant algal colony.

형질 전환체의 노출 관리는 잘 이루어지고 있다는 

결론을 내릴 수 있었지만, 형질전환을 시도하고 있

는 미세조류의 종류가 상당히 다양하고 사용되는 항

생제 등의 선별인자들도 상당히 다양하기 때문에 정

확한 모니터링을 위해서는 좀 더 다각화 된 접근이 

필요할 것으로 사료된다. 실제 KAIST의 최근 연구

에서는 미세조류 Chlorella의 광수용 안테나의 유전

적 변형을 통한 광합성 효율과 미세조류 바이오매스 

생산과 관련된 연구가 진행된 바 있으며 [32], 한국

생명공학연구원에서도 Chlorella를 활용한 형질전

환 연구가 진행되고 있다. 이러한 사실은 미세조류 

형질 전환체의 모니터링에 사용되는 최적화 배지를 

검출하고자 하는 미세조류의 종류에 따라 선별하거

나 보편적으로 검출 될 수 있는 미세조류 배지를 개

발하여 다각화 할 필요성이 있다는 사실을 내포하고 

있다. 또한, 이번 조사에 사용된 선별 인자인 

Hygromycin 이외에도 Kanamycin, Zeocin, 
Norflurazon, G418, Nourseothricin 등의 선별인자들

이 현재 미세조류 형질전환에 다양하게 활용되고 있

을 뿐만 아니라 새로운 선별 인자 개발도 진행되고 

있기 때문에, 현재 연구가 이뤄지고 있는 다양한 선

별인자들을 활용하여 미세조류 형질 전환체를 모니

터링 할 수 있는 방법이 강구되어야 할 것으로 사료

된다.
미세조류의 환경 유출에 따른 생태계 피해사례는 

아직 보고된 바가 없지만 잠재적인 위험 가능성은 

여전히 연구가 많이 필요한 상황이다. 실제 미국 환

경 보호국 (United States Environmental Protection 
Agency)에서 허가를 받고 캘리포니아 대학교 샌디

에고 캠퍼스에서 진행된 형질전환 미세조류 
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Acutodesmus dimorphus의 옥외배양 실험에서 지방산 

합성과 GFP를 발현시킨 미세조류가 15일간 잘 배양

되어 산업적으로 활용 가능함을 확인할 수 있었고, 
미세조류 형질 전환체의 노출에 의한 생물다양성 등 

생태적인 영향은 없다는 사실이 보고된 바 있다 

[17]. 하지만 단편적인 연구를 벗어나 장기 노출에 

따른 생태변화 모니터링과 독성 영향을 줄 수 있는 

인자들을 지속적으로 모니터링 할 필요가 있으며, 
효율적인 모니터링 기술이 개발되어야 할 것으로 사

료된다. 실제로 Beacham et al. [14]은 이전에 발표한 

총설을 통해 GMM의 대량 배양을 위해서 효율적인 

환경 위해성 평가방법이 정립되어야 함을 보고한 바 

있다. 따라서 이번 연구에서는 새로운 GMM의 위해

성 평가방법을 모색하기 위하여 먹이사슬을 통해 상

위포식자에 발생할 수 있는 독성을 확인해 보았다.

윤충류 급성독성 및 수평적 유전자 이동 여부
미세조류 형질 전환체의 노출로 인한 상위 포식자

에 발생할 수 있는 위해성과 수평적 유전자 이동 여

부를 평가하기 위해 미세조류를 포식하는 동물플랑

크톤의 독성을 실험실 수준에서 평가하였다. 윤충류 

B. calyciflorus를 활용한 독성 테스트는 그 동안 다양

한 화학물질의 독성을 평가하는데 사용되어 왔으며, 
광범위한 데이터베이스가 구축되어 있기 때문에 환

경에서 잠재적으로 나타날 수 있는 독성을 효율적으

로 평가할 수 있다. 최근 연구에서도 B. calyciflorus
를 활용한 나노플라스틱, 중금속 등의 독성평가가 

실험실 수준에서 이뤄진 바 있다 [33-35]. 따라서 이

번 연구에서도 윤충류 B. calyciflorus를 활용하여 미

세조류 형질 전환체의 잠재적인 독성을 확인해 보았

다. 미세조류 형질 전환체는 이전 연구에서 GFP를 

성공적으로 발현시킨 C. reinhardtii CC-621를 사용

하였으며, 생태계에 노출 시 수계에 조류 대 발생을 

일으킨다는 가정 하에 4.0~6.0 × 106 cells/mL의 세포 

농도로 미세조류 형질 전환체를 윤충류에 섭식 시켰

다. 그 결과 Fig. 4A에 나타낸 것처럼 합성 담수에서

는 치사율이 관찰되지 않은 반면, C. reinhardtii 
CC-621을 섭식시킨 B. calyciflorus에서 약 23.3% 정
도의 치사율을 나타내는 것을 확인할 수 있었다. 또
한 GFP를 발현하는 C. reinhardtii CC-621의 형질 전

환체 섭식에 의한 치사율은 야생형 C. reinhardtii의 

치사율과 큰 차이를 나타내지 않았으며, post-hoc 
t-test 결과에서도 야생형과 큰 유의성을 나타내지 않

았다. 이러한 결과를 토대로 미세조류 형질 전환체

의 조류 대 발생이 일어났다고 가정했을 때 상위포

식자인 동물플랑크톤 B. calyciflorus에 야생형 미세

조류와 비교해서 큰 독성을 나타내지 않는 것을 확

인할 수 있었다. 이러한 형질 전환체 섭식에 의한 

독성은 이미 다양한 생물에서 평가되어 왔다. 일례

로, Bhatti et al. [36]의 최근 연구에 따르면, AVP1 
유전자를 포함하는 GM 사탕수수 섭식에 의한 마우

스 독성 실험에서 야생형과 비교할 때 큰 독성을 나

타내지 않는 것을 확인한 바 있으며, 이러한 GMO의 

섭식에 의한 독성 평가는 인간의 건강과 직결되므로 

다양한 연구가 진행되어왔다 [36-38]. 유전자변형 생

물체 섭식에 의한 독성은 아직까지 크게 알려진 것

은 없지만, GM 옥수수인 MON863의 마우스 섭식에 

의해 변화되는 성비 균형과 무게 및 잠재적인 간 독

성이 Séralini et al. [39]에 의해 보고된 바가 있기 때

문에, 미세조류의 상위 포식자 독성 연구 또한 지속

적이고 장기적인 연구가 필요할 것으로 사료된다.
미세조류 형질 전환체 섭식에 의한 상위포식자로

의 수평적 유전자 전달 여부를 확인하기 위해 GFP 
발현 미세조류를 섭식 시킨 B. calyciflorus를 24시간 

이상 합성 담수에 방치하여 소화관을 비운 후 GFP 
유전자의 존재 유무를 확인하였다. 그 결과 Fig. 4B
에 보이는 것처럼 GFP 발현 미세조류 형질 전환체

에서는 GFP 유전자가 뚜렷하게 검출된 반면 (Lane 
1), 섭식 이후 바로 분석한 B. calyciflorus에서는 상당

히 희미한 GFP 유전자 밴드만 나타나는 것을 확인

할 수 있었다 (Lane 3). 또한 24시간 이상 소화관을 

비운 B. calyciflorus와 야생형 C. reinhardtii에서는 

GFP 유전자 밴드가 검출되지 않았다 (Lane 2, 4). 이
러한 결과를 바탕으로 상위 포식자로의 수평적 유전

자 이동은 발생하지 않는다는 결론을 도출할 수 있

었다. 하지만, 좀 더 장기적인 연구를 통해서 수평적 

유전자 이동이 발생하는지 여부를 판단할 필요가 있

으며 정확한 평가에 대한 지침이 필요한 상황이다. 
유전자의 수평적 이동에 의한 잠재적인 위해성은 그

동안 지속적으로 논의되어 왔다 [40,41]. Thomson 
[41]이 발표한 총설에 설명되어 있듯이 이러한 생물

체간의 수평적 유전자 이동은 드물지만 충분히 일어
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(A)
(B)

Fig. 4. (A) Effect of feeding wild-type (WT) and green fluorescence protein  (GFP)-expressed Chlamydomonas reinhardtii 
CC-621 transformant on the mortality (%) of rotifer Brachionus calyciflorus (B) Detection of GFP-coding genes by PCR 
and electrophoresis after 24 h cultivation of Brachionus calyciflorus in synthetic freshwater.  SFW, synthetic freshwater; M, 
1 kb DNA ladder; Lane 1, GFP transformant; Lane 2, wild-type; Lane 3, B. calyciflorus after feeding; Lane 4, incubated 
B. calyciflorus (24 h) after feeding GFP-expressed microalgal transformant. Different letters exhibit significant difference 
(P<0.05)

날 가능성을 가지고 있기 때문에 생태적인 영향이나 

위해성에 대한 많은 연구가 필요한 상황이다. 또한 

항생제 저항성 유전자의 수평적 유전자 이동에 의한 

병원체 미생물로의 전이는 잠재적으로 인간에게 심

각한 위협이 될 수 있다 [41]. 따라서 본 연구에서는 

미세조류 형질 전환체에 의한 포식자로의 수평적 유

전자 이동에 대해서만 평가하였지만, 포식자의 소화

관을 구성하는 박테리아와 특정 수 생태를 구성하는 

다양한 미생물로의 수평적 유전자 이동에 대한 연구

도 필요할 것으로 사료된다.

결 론

이번 연구를 통해 GMM 연구가 활발하게 이뤄지

고 있는 대전 연구단지 부근의 미세조류 형질 전환

체의 노출을 모니터링 하였고 실험실 수준에서 포식

자에 나타나는 독성과 수평적 유전자 전달 여부를 

평가 하였다. 그 결과 연구단지 부근의 하천에서 미

세조류 형질 전환체는 검출되지 않았고, 포식자인 

B. calyciflorus에 급성 독성과 수평적 유전자 전이 

또한 나타나지 않는다는 사실을 확인할 수 있었다. 
하지만, 현재 연구되고 있는 미세조류의 종이 상당

히 다양할 뿐만 아니라 형질 전환체의 선별 표지인

자의 종류 또한 다양하기 때문에 이를 효율적으로 

모니터링하기 위한 기술들이 개발되어야 할 것이다. 
또한, 미세조류 등 미생물의 환경 노출에 의한 상위 

포식자의 독성에 대한 연구는 거의 진행된 바가 없

기 때문에 실험실 수준에서 포식자의 독성을 평가한 

본 연구는 향후 미세조류 형질 전환체의 환경 위해

성 평가 시 유용한 정보를 제공할 것으로 기대되며, 
이러한 정보를 토대로 정확한 평가지침 마련이 이뤄

져야 할 것으로 사료된다. 또한 수평적 유전자 전달

의 경우 수 생태 또는 포식자의 소화관을 구성하는 

다양한 미생물과의 상호작용에 대한 연구도 필요할 

것으로 보이며, 특히 인간에게 유해한 병원성 미생

물로의 수평적 유전자 전달에 대한 연구를 통해 국

가적 차원에서 미세조류 형질 전환체에 대한 정확한 

유해성 평가 지침을 마련해야 할 것으로 판단된다. 
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