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요약문

단백질 기반 LMO의 비의도적 환경 유출 및 유전자 오염 사례가 발생하며 

환경 위해성에 대한 우려가 커지고 있다. 환경부의 환경 위해성 평가 가이드

라인이 부재한 상황에서, 다국적 LMO 개발사 및 관계 기관의 요구가 증가하고 

있다. 이에 본 연구는 「유전자변형생물체의 국가 간 이동 등에 관한 법률」 

통합고시 별표 10-1의 주요 항목인 상호작용, 세부 위해 영향, 환경 위해성, 

도입유전자 관련 자료등을 중심으로 국내 자연생태계 기반 자료를 확보하고, 

환경 위해성 평가를 위한 가이드라인 개발을 목표로 한다. 이를 위해 본 연구

에서는 단백질 기반 LMO를 식품·사료·가공용(FFP)과 환경정화용으로 구분하여 

각 용도에 적합한 위해성 평가 항목을 발굴하고, 이를 기반으로 평가 지침

(안)을 작성하였다. 또한 국제적 위해성 평가 동향을 분석하여, 환경 위해성 

평가에 환경 마이크로바이옴 개념의 적용 필요성을 논의하였다. 현안으로 

제기된 유전자 오염지를 중심으로 현장 환경 위해성 평가를 실시하여, 중점 

연구 지역을 설정하고 식물 전생물체 및 주변 생물 마이크로바이옴 연구를 

진행하였다. 그 결과, LM 갓은 야생 갓과 비교해 꽃과 잎의 박테리아 군집에서 

뚜렷한 차이를 보였으며, 주변 생물의 마이크로바이옴 또한 차이를 나타냈다. 

생태계 분해자를 대상으로 한 LM 갓 섭식 실험에서는 LMO 섭식 시 장내 

마이크로바이옴 구성이 변화함을 확인하였다. 격리 온실에서 LMO 재증식 

과정을 모니터링한 결과, 확산 우려 없이 모의환경 연구 활용 가능성을 입증

하였다. LM 식물뿐만 아니라 LM 미생물의 환경 위해성 평가를 위해 오염지 

환경을 모사한 실험을 통해 중금속 내성 LM 미생물의 적응도와 환경 내 수평 

유전자 전달 가능성을 평가하였으며, 이를 기반으로 LM 미생물의 환경 위해성 

평가 항목을 발굴하였다. 아울러 환경부의 자연생태계 통합 위해성 평가 체계 

구축을 지원하고자, 시급성이 높았던 ‘환경부 NGS 이용 환경정화용 LMO 도

입유전자 평가 가이드라인‘을 작성 및 발간하여 안전관리 체계를 강화하였다. 

마지막으로, 3세대 NGS 기술을 활용한 실시간 생물다양성 평가 시스템을 

개발하여 현장에서의 활용 가능성을 검증하였다. 이러한 연구 결과는 국내 

자연생태계 내에서 LMO가 생물다양성 및 생태적 상호작용에 미치는 영향을 

선제적으로 평가하는 기반을 마련하였으며, 향후 LMO 위해성 심사 및 안전

관리 체계를 강화하는 데 기여할 것이다.

핵심어: 유전자변형생물체; 환경위해성평가; 생물다양성; 생물간 상호작용
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Abstract

Unintended environmental release and genetic contamination cases 

involving conventional living modified organisms (LMOs), which account for 

99% of domestically imported and approved LMOs, have raised significant 

concerns over their potential ecological risks. The absence of environmental 

risk assessment guidelines by the Ministry of Environment has led to 

increasing demands from multinational LMO developers, regulatory bodies, 

and other stakeholders. This study aims to address these concerns by focusing 

on key elements outlined in Annex 10-1 of the Act on Transboundary 

Movement of Living Modified Organisms, including interactions, adverse 

effects, and introduced gene-related data. The primary objective was to secure 

ecosystem-specific baseline data for the domestic environment and develop 

guidelines for environmental risk assessment. To this end, LMOs were 

categorized into those for food, feed, and processing (FFP) and 

environmental remediation purposes, with tailored risk assessment criteria 

developed for each category. Comprehensive international trends in LMO 

risk assessment were analyzed, emphasizing the need to integrate the 

environmental microbiome concept into risk evaluation frameworks. A 

site-specific environmental risk assessment was conducted in areas of genetic 

contamination, identifying key research zones and advancing studies on 

plant holobionts and associated microbiomes. Results demonstrated distinct 

differences in bacterial communities of flowers and leaves between LM and 

wild Brassica juncea, as well as variations in microbiomes of surrounding 

organisms. Feeding trials with LM B. juncea on ecosystem decomposers 

revealed significant changes in gut microbiome composition compared to 

those fed on wild B. juncea. Monitoring of LMO regeneration within confined 

greenhouse environments confirmed the feasibility of microcosm conditions 

for controlled studies without risk of unintended release. For LM bacteria, 

environmental remediation simulations were conducted to assess adaptation 

traits and horizontal gene transfer potential under microcosm. This resulted 

in the identification of key risk assessment criteria for LM microorganisms. 

Furthermore, a guideline for evaluating introduced genes in environmental 

remediation LMOs using next-generation sequencing (NGS) was developed 

and published, addressing an urgent regulatory need. Lastly, a real-time 

biodiversity assessment system leveraging third-generation sequencing technology 
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was developed, demonstrating practical feasibility for on-site applications. 

These findings provide critical insights into the ecological impacts of LMOs 

on biodiversity and ecological interactions in domestic ecosystems, laying the 

groundwork for enhanced LMO risk assessment and safety management 

frameworks.

Keyword: Living Modified Organism; Environmental Risk Assessment; 

Biodiversity; Interaction
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Ⅰ. 서론

1. 단백질 기반 LMO의 환경위해성 연구

가. 단백질 기반 LMO 정의 및 현황

유전자변형생물체(Living Modified Organism, 이하 LMO)는 1980년대 

후반부터 본격적인 연구와 상업화가 시작되었다. 1987년에 몬산토, 칼젠, 

듀폰 등 다국적 기업들이 제초제에 저항성을 갖는 유전자 변형 토마토의 

시험 재배에 성공하며 LMO의 상업적 가능성을 열었고, 이후 1996년에는 

몬산토의 제초제 저항성 콩과 노바티스의 해충 저항성 옥수수가 개발·

재배되면서 LM 작물이 본격적으로 상업화되었다. 유전자 변형 기술은 

옥수수, 콩, 목화, 카놀라와 같은 주요 작물의 품종 개선에 활용되며, 생산성 

증대와 경제적 가치를 극대화하는 데 중요한 역할을 해왔다(표 1, 그림 1). 

2017년 기준으로 전 세계 주요 작물의 약 90%가 유전자 변형 생물체로 

재배될 정도로, LMO는 농업 생산성 향상을 위한 필수적 요소로 자리 잡고 

있다(한국바이오안전성정보센터, 2017).

표 1. 주요 국가(5개국) 작물별 단백질 기반 LMO 재배면적 비중

국가 작물 LMO 재배면적(백만ha) 비중(%)

미국

옥수수 33.17 92

콩 30.43 94

면화 5.31 98

사탕무 0.45 100

카놀라 0.89 100

브라질

콩 35.1 95.7

옥수수 16.3 89

면화 1.4 84

아르헨티나

콩 17.5 96

옥수수 5.9 91

면화 0.48 90.5

캐나다

카놀라 8.8 95

옥수수 1.6 89

콩 2.1 82

인도 면화 11.9 94

(자료 : ISAAA Brief No 55)
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그림 1. 전세계 연도별 유전자 변형 작물 재배 면적 변화(ISAAA, 2018).

최근 CRISPR-cas9 등의 유전자 편집 기술이 개발되면서 새로운 형태의 

유전자 변형 생물이 등장하고 있다(Doudna, Charpentier, 2014). 이에 따라 

기존의 LMO와 구분하기 위해 본 과제에서는 전통적인 유전자 삽입 방식을 

통해 단백질을 발현하게 하는 기존 LMO를 단백질 기반 LMO로 지칭하며 

연구 대상으로 정의하였다. 단백질 기반 LMO는 특정 단백질을 발현하여 

해충 저항성 및 제초제 저항성 등의 특정 기능을 수행하도록 설계되며, 

전통적인 유전자변형기술(Transformation 등)을 통해 기존 유전자의 변형을 

기반으로 개발된 유전자 변형 생물체이다(그림 2). 단백질 기반 LMO는 

해충 저항성 및 제초제 저항성 등의 특성을 통해 재배지에서 기존 작물 

대비 높은 생산성을 보이며, 1996년 이후 전 세계 재배 면적이 100배 이상 

증가했다(Beckie & Owen, 2007, Kamatham et al., 2021). 이러한 추세는 

향후 지속될 것으로 예측되며, 이에 따라 국내에서도 단백질 기반 LMO의 

안전성 및 환경위해성 평가의 필요성이 높아지고 있다.
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그림 2. 무작위 돌연변이화(random mutagenesis), 기존 LMO

형질전환 방법, 신규 유전체 편집 기술.

이러한 단백질 기반 LM 작물의 개발과 상업화가 가속화되면서, 각국 

정부는 LMO의 비의도적 유출이 환경 및 인체에 미칠 가능성을 방지하기 

위해 엄격한 안전관리 체계 마련에 나섰다. 유전자변형생물의 국제 이동이 

활발해짐에 따라, 국제사회는 2000년 생물다양성협약(CBD, Convention on 

Biological Diversity) 산하에서 카르타헤나 바이오안전성 의정서(Cartagena 

Protocol on Biosafety)를 채택하여 LMO의 안전관리를 위한 국제 규범을 
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확립했다. 카르타헤나 의정서는 2003년 9월 발효되었으며, 각국이 자국의 

생물다양성과 환경에 맞는 LMO 안전관리 체계를 구축할 것을 요구하고 

있다.

우리나라는 2000년 9월 바이오안전성 의정서에 서명한 후, 이를 국내법으로 

이행하기 위해 2001년 "유전자변형생물체의 국가 간 이동 등에 관한 법률

(LMO법)"을 제정·공포하고, 2008년 1월부터 이 법을 시행하고 있다. 현재 

한국은 환경부, 농림축산식품부, 해양수산부, 산업통상자원부 등 7개 부처가 

협력하여 LMO의 운송, 보관, 유통 및 사용 과정 전반에 걸쳐 안전 관리를 

시행 중이다(그림 3).

그림 3. 정부 LMO 안전관리 체계.

단백질 기반 LMO는 국내에서 재배되지는 않지만, 식용, 사료용, 가공용

(Food, Feed, or Processing, FFP) 목적으로 수입되며, 유통 과정에서 비의

도적 유출 가능성이 존재한다. 이에 따라 환경부는 국내 생태계에 적합한 

LMO 평가 및 관리 체계 구축을 목표로 하고 있다. 이러한 체계는 특히 

식량 안보와 생태계 안전성을 확보하기 위한 필수 과제로 대두되고 있다.

최근 국내에서도 LMO가 의도치 않게 자연 생태계로 유출된 사례가 다수 

보고되고 있다(그림 4). 환경부 LMO 자연환경 모니터링 조사 결과에 따르면 

인천항과 같은 주요 항만 및 유전자 조작 작물 가공 공장, 축산농가 주변 

등지에서 옥수수, 콩, 면화, 유채 등의 유전자 조작 작물 시료를 채취하여 
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유전자 분석을 실시한 결과, 다수 지역에서 LMO가 검출되었다(국립생태원 

2023). 예를 들어, 인천광역시 중구 북성동 공장 주변에서는 유전자 변형 

유채가 발견되었으며, 그 외 경기도와 강원도 일대에서도 유전자 조작 옥

수수와 면화가 발견된 바 있다. 유출된 유전자 변형 작물들은 대개 유통 

및 운반 중에 떨어진 씨앗에서 발아한 것으로 나타났지만, 일부 지역에서는 

군락을 형성하기도 했다.

그림 4. 비의도적으로 유출된 LMO의 언론 보도 기사 일부 발췌.

한편, 이러한 유전자 변형 작물 유출이 생태계 안전성에 미치는 영향에 

대해 전문가들 사이에서도 우려가 증가하고 있다. 환경단체들은 유전자 

조작 작물의 인체 건강에 미치는 영향에 대한 논란은 있을 수 있지만, 

생태계에 미치는 위협은 분명하다는 입장을 표명하고 있다. 이에 따라 

LMO의 유출을 사전에 방지하고, 유출 시 철저한 조사와 사후관리가 이루어

져야 한다는 목소리가 높아지고 있다. 이러한 유출 방지를 위한 안전관리 

체계 강화와 더불어 관련 정보의 투명한 공개가 필수적이라는 지적이 

이어지고 있다.

이와 같은 상황에서 환경부는 국내 생태계를 보존하고 LMO의 안전한 

관리 및 평가 체계 구축을 위해 실효성 있는 평가 체계 도입이 필수적

이라는 인식하에 환경위해성 평가의 중요성을 강조하고 있다.
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나. 단백질 기반 LMO의 위해성 평가 항목 발굴 필요성

단백질 기반 LMO는 농업 생산성 향상과 경제적 가치 창출에 크게 기여할 

잠재력이 있다. 그러나 이러한 유전자변형 생물이 환경에 미치는 영향은 

예측이 어렵고 다양한 생태적 요인과의 복잡한 상호작용으로 인해 그 

평가가 쉽지 않다(Kolseth et al., 2015; Dunfield and Germida, 2004). 특히 

단백질 기반 LMO가 자연 생태계로 유출될 경우 생물다양성 손실, 생태계 

내 상호작용 변화, 그리고 의도하지 않은 유전자 전파 등으로 인해 예상치 

못한 환경적 위험이 발생할 수 있다는 우려가 지속적으로 제기되고 있다. 

유전자 변형 작물이 의도치 않게 자연 생태계에 자리 잡게 될 경우, 주변 

생물과의 상호작용을 통해 생태계 균형을 교란하거나 생물다양성에 부정적인 

영향을 미칠 가능성이 있다(Tiedje et al., 1989; Krogh et al., 2020). 국립환경

과학원은 보고서에서 유전자 변형 생물체가 미치는 생태적 영향을 △토양 

미생물상의 변화 △해충 저항성 유전자에 의한 비의도적 초식성 절지동물의 

죽음 △먹이사슬 파괴 △생물다양성 감소 등으로 지적하고 있다. 이러한 

부정적 영향은 생물군 간의 상호작용을 변화시키고, 토착 종의 생태적 

위치를 흔들 수 있어 생물다양성에 부정적 영향을 미칠 수 있다(그림 5).

그림 5. LMO 유출 사례와 주변 자연생태계 내 생물 간 상호작용.
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또한, 유전자 변형 작물에서 발현되는 특정 유전자는 지역 고유종의 

유전자 발현에 영향을 미칠 가능성이 있다(Sánchez et al., 2016. 특히, 

인접한 근연종과의 유전자 교환 가능성이 존재하며, 이로 인해 기존 생물 

종의 유전자 구성이 변형되거나 기존 고유 유전자가 훼손될 수 있다는 

우려가 제기되고 있다(Fitzpatrick et al., 2010; Warwick et al., 2009). 국립

생물자원관 식물자원과는 LMO와 근연종 간에 유전자 확산 가능성이 

존재하며, 유출된 유전자가 기존 생태계 고유 유전자에 영향을 줄 수 있다고 

밝혔다.

이러한 배경에서 최근 제15차 유엔 생물다양성회의(COP15)에서는 전 세계 

생물다양성 보전을 위한 구체적인 목표가 담긴 쿤밍-몬트리올 글로벌 

생물다양성 프레임워크(GBF)가 채택되었다(Chan et al., 2023; 그림 6). 

이 프레임워크는 생태계의 온전성, 연결성, 복원력 강화를 위한 목표를 

제시하며, 특히 유전자원의 접근과 이익 공유를 통해 생물다양성의 지속 

가능한 이용과 관리 방안을 강조하고 있다. LMO의 생태계 안전성을 강화하기 

위한 프레임워크 내 실천목표인 실천목표 17(Target 17)은 기존 생물다양성

협약 8조(g) 조항과 유사한 방향으로 개발 중에 있으며, 향후 LMO의 안전

관리와 생물다양성에 미치는 영향을 아우르는 범위로 확장될 것으로 보인다. 

이를 통해 LMO에 대한 정밀한 환경위해성 평가가 강화될 필요성이 강조

되고 있으며, 단백질 기반 LMO의 잠재적 생태계 영향을 평가하는 기준이 

더욱 세분화될 것으로 기대된다. 이러한 국제적 논의와 방향성은 국내에서도 

LMO의 환경 위해성 평가 체계를 개선하기 위한 기초 자료로 활용될 수 

있을 것이다.

그림 6. 쿤밍-몬트리올 글로벌 생물다양성 프레임워크가 채택된 

15차 유엔 생물다양성회의. 
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국제적으로 LMO가 생물다양성에 미치는 영향에 대한 연구는 지속적으로 

수행되고 있다. 대부분의 연구에서는 단백질 기반 LMO가 관행 대조군과 

비교했을 때 주변 생물상에 미치는 영향이 미비하며, 환경 위해성도 낮은 

것으로 보고되었다(He et al., 2018; Liang et al., 2018; Tang et al., 2019; 

Zhou et al., 2021). 그러나 최근 Liu et al. (2018)의 연구에서는 해충 저항성 

LMO가 토양 생물인 선충의 군집 구조와 개체수에는 영향을 미치지 않지만, 

생태계 내 생물 간 상호작용에 변화를 일으킨다는 결과를 발표했다. 이는 

LMO가 개별 생물군의 생장뿐만 아니라, 생태계 내 복합적인 생물 간 상호

작용에 잠재적으로 영향을 미칠 수 있음을 시사하며, 향후 생물다양성 보호를 

위해 이러한 상호작용에 대한 연구와 평가가 더욱 필요함을 보여준다(그림 7).

그림 7. 자연생태계에서 나타날 수 있는 환경미생물군 및 

다른 생물간의 상호작용.

단백질 기반 LMO의 환경 위해성을 평가하는 기존 체계는 주로 특정 독성 

실험이나 제한된 환경에서의 생장 변화를 중점적으로 평가하는 방식에 

머물러 있으며, 복잡한 생태계 내의 상호작용을 충분히 반영하지 못하고 

있다(Dolezel et al., 2020). 예를 들어, 특정 해충이나 제초제에 저항성을 

지닌 LMO는 자연 생태계에 유입될 경우 해당 유전자 특성으로 인해 주변 
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생물군과 예상치 못한 경쟁 관계를 형성하거나, 생물 군집 내 우위를 점할 

가능성이 있다(Huseth et al., 2018). 이러한 변화는 생태계 균형을 교란시켜 특정 

종의 과도한 번식이나 지역 생물다양성 감소 등의 문제로 이어질 수 있다.

단백질 기반 LMO가 단순히 특정 독성을 나타내는 것을 넘어, 생태계 내 

다양한 생물종과의 상호작용을 통해 생태적 변화를 일으킬 수 있다는 

점에서, 이러한 복합적인 환경위해성을 파악하기 위한 정밀한 평가 항목이 

필요하다. 따라서 환경부는 이러한 평가 체계의 한계를 보완하기 위해 

LMO가 생태계에 미치는 복합적인 생태적 영향을 종합적으로 고려하는 

새로운 평가 항목을 추가 발굴하고자 한다. 이를 통해 LMO가 유출될 경우 

생물다양성 보호와 생태계 안전성을 확보할 수 있는 실효성 있는 관리 

방안을 마련할 것이다.

다. LMO 모니터링 및 유전자 오염 조사 결과와 환경 위해성 평가 간 연계 

필요성

환경부는 2009년부터 국내 자연생태계에서 LMO의 잠재적 환경 위해성을 

모니터링하기 위해 전국적으로 조사를 실시해왔다. 이 모니터링은 주로 국

내로 수입된 주요 LM 작물인 카놀라, 콩, 옥수수, 면화, 그리고 2019년부터는 

알팔파까지 포함한 5종을 대상으로 진행되었다. 조사 결과, LMO 개체수와 

발견 지역 수는 해마다 증가하는 추세를 보였으며, 특히 2014년 LMO 

모니터링 체계가 개선된 이후부터 발견된 LMO 개체수가 크게 늘어났다

(Lim et al., 2024). 2017년에는 승인되지 않은 LM 카놀라가 전국적으로 

유통되면서 채집 시료 수가 급증하여 LMO 개체수가 크게 증가했다(그림 8).

그림 8. 연도별 대한민국 LMO 발견지역 수 및 발견 개체수.
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2009년부터 2023년까지 환경부는 10,571개 지역을 조사하여 382개 지역에서 

총 1,118개의 LMO 개체를 발견하고 사후 관리를 진행하였다. 이 같은 

모니터링을 통해 비의도적으로 자연 생태계로 유출된 LMO가 자생하고 

있음을 확인하였으며, 이를 통해 LMO가 생태계에 미치는 영향을 보다 

정확히 파악하고, 유전자 전이와 생태계 교란 가능성을 조기에 진단할 수 

있는 근거를 제공하고 있다(국립생태원 2023). LMO가 생태계 내에서 교잡을 

통해 유전자 오염이 발생할 가능성이 확인되었으며, 이러한 교잡은 근연종

으로 유전자가 전이되면서 생태적 균형을 교란할 위험성을 가지고 있다. 

특히 항생제 및 제초제 저항성 유전자가 근연종으로 확산될 경우, 생태계에 

큰 영향을 미치는 '슈퍼 잡초'가 형성될 가능성이 우려되는 상황이다(그림 9).

이러한 문제를 해결하기 위해 환경부는 유전자 오염 가능성이 높은 

지역을 대상으로 집중적인 관리와 모니터링을 지속하고 있으며, 유전자 

오염 조사 범위를 점차 확대하고 있다. 그러나 동일한 지역에서 LMO가 

반복적으로 재발견되는 사례가 꾸준히 보고되고 있으며, 이는 유전자 전이 

및 확산 가능성에 대한 우려를 더욱 증가시키고 있다. 이러한 상황은 단순히 

모니터링과 사후 제거에 그칠 것이 아니라, LMO 안전관리 체계 내에서 

모니터링 결과와 환경위해성 평가 간의 긴밀한 연계가 필요하다는 점을 

강조한다.

그림 9. 비의도적으로 재배된 LMO가 재배지로부터 자연생태계로 

유전자 전이 및 오염이 진행되는 과정.
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특히 다양한 LMO 중 LM 카놀라는 비의도적으로 유출되어 자연생태계에서 

자생할 가능성이 큰 작물로, 특히 근연종(갓, 배추 등)이 많은 환경에서는 

교배 가능성이 높다. 생장 조건만 갖춰지면 자연에서 개체군을 형성할 수 

있으며, 대량 운송 시 유출 위험이 크다. 실제로 일본, 미국, 유럽 등지에서 

운송로와 주변 도로에서 제초제 저항성을 지닌 LM 카놀라가 발견되었으며, 

이는 자연생태계로 유전자 이동을 일으켜 생태적 영향을 미칠 수 있는 위험성을 

시사한다(Yoshimura et al., 2016; Travers et al., 2024). 국내에서는 ‘19년 

LMO 발견지를 중심으로 LM 카놀라와 야생 갓 간 유전자오염이 확인되어 

지속적인 모니터링을 수행하고 있어 모니터링과 사후관리 뿐만 아니라 실제 

자연생태계에서 발생한 유전자오염 사건에 대한 정밀한 환경위해성 평가가 

필요한 상황이다. 

이에 따라 본 과제는 기존 모니터링 조사와 유전자 오염지 모니터링 

결과를 참고하여 단순 발견에서 제거를 넘어 체계적이고 과학적인 환경

위해성 평가를 수행함으로써 LMO가 생태계 내에서 일으킬 수 있는 유전자 

오염과 생물다양성 감소, 생태계 교란 등의 영향을 다각도로 분석할 계획이며 

LMO 안전관리의 새로운 기준을 제시하고자 한다. 이를 위해 LMO 주요 

현안인 유전자 오염지의 실제 LMO를 대상으로 당해연도부터 연구를 

시작하여 정부 제 4차 안전관리계획이 종료되는 시점까지 LMO 유전자 

오염지에서 중점관리지역까지 실제 LMO가 빈번히 발견되는 지역을 대상으로 

주변 생물다양성, 생물 간 상호작용, 멀티오믹스 기반 영향 평가 등 다양한 

최신 위해성평가 기법을 이용해 영향 평가를 수행하고 이에 대한 결과를 

제시할 계획이다(그림 10). 이러한 연구는 향후 생태계 건강을 보장하고, 

LMO의 안전한 관리를 위한 기초 자료를 마련함으로써 LMO가 유출될 

경우의 생태적 위험성을 효과적으로 줄이는 데 기여할 것으로 기대된다.
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그림 10. 제4차 안전관리계획에 따른 오전자오염지역 관리 로드맵.

라. 모의환경을 이용한 단백질 기반 LMO의 위해성 평가 

단백질 기반 LMO가 주변 생물군에 미치는 영향을 보다 정밀하게 파악하기 

위해서는 모의환경(Microcosm) 기법이 필요하다. 모의환경은 LMO가 

생태계 내에서 어떻게 행동하고, 주변 생물과 상호작용하는지를 통제된 

환경 하에서 관찰할 수 있는 방법으로, 전통적인 평가 방법의 한계를 보완할 

수 있는 유용한 도구이다(Höss et al., 2014). 실제 환경에 유출된 LMO의 

경우 사후관리를 위해 후속세대가 생성되기 전 반드시 제거되어야 하기에 

이를 통제된 환경 내에서 연구하기 위해 모의환경 구축이 필요하다(표 2). 

이 방법을 통해 LMO가 특정 생장 단계에서 미생물, 곤충, 식물 등 다양한 

생물군에 미치는 영향을 보다 세밀하게 평가할 수 있다. 모의환경 내에서의 

평가 항목은 유전자 변형 생물이 생물다양성에 미치는 직접적 및 간접적 

영향을 포함하며, 이를 통해 생태계 내에서의 잠재적 위험성을 사전에 

탐지할 수 있는 근거 자료를 확보할 수 있다.
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표 2. 자연생태계와 모의환경 실험의 장단점 비교

구분 자연생태계 모의환경

장점

실제 생태계의 상호작용 관찰 가능 환경 요인을 통제하며 정확한 실험 가능

생태계 전체의 복합적 반응 분석 가능 재현성 높은 반복 실험 가능

현실적인 생태계 패턴 반영 특정 요인의 영향 명확히 분석 가능

장기적 환경 변화와 누적 효과를 자연스럽게 

반영
연구 비용과 시간 절감 가능

단점

환경 요인 통제가 어려움
실제 생태계와의 차이로 인해 외삽에 제한 

존재

연구 기간이 길고 비용이 높음
단순화된 생물군 구성으로 복잡한 생태계 

상호작용 반영 어려움

다양한 요인이 복합적으로 작용해 특정 원

인 분석 어려움

제한된 환경 조건에서의 결과가 실제 환경에 

적용될지 불확실

인간 활동 등의 예측 불가능한 외부 요인

으로 실험 방해 가능

특정 생물군이나 조건에 대한 의도적 설정이 

생태계의 자연성을 감소

또한, 모의환경 평가를 통해 LMO가 주변 생물들에게 미치는 미세한 

유전자 전파 가능성이나 예상치 못한 상호작용의 발현을 관찰할 수 있다. 

예를 들어, 특정 단백질을 발현하는 LMO가 생태계 내에서 유사한 기능을 

가진 야생종과 교차할 경우, 유전자 전파를 통해 새로운 유전적 조합이 

생길 위험이 있다(Landis et al., 2000). 이는 LMO의 환경 위해성 평가에서 

기존에 고려되지 않았던 부분이며, 이러한 위험성을 포함한 세부적인 평가 

항목을 발굴하는 것이 중요하다. 따라서, 환경부는 모의환경 평가 결과를 

바탕으로, 유전자 전파 가능성, 생태계 내 경쟁력, 생물 간 상호작용 변화 등을 

반영한 세밀한 항목을 발굴하고자 한다.

이를 위해, 환경부는 전통적 생태 조사 방법과 더불어 환경 DNA(eDNA) 

메타바코딩 기법을 도입하여 LMO가 생태계 내 생물 군집 구조와 다양성 

지수에 미치는 영향을 분석할 계획이다(그림 11). eDNA 메타바코딩은 환경 

샘플에 존재하는 DNA를 통해 생물 군집을 파악하고 다양한 생물종 간의 

상호작용 네트워크를 구성할 수 있게 하는 기술로, LMO의 도입으로 인한 

생태계 변화와 상호작용을 정밀하게 평가할 수 있는 장점을 지닌다

(Ruppert et al., 2019). 이를 통해, LMO가 특정 서식지 내에서 어떤 

방식으로 생물다양성을 변화시키는지, 특정 종에게 미치는 영향이 시간이 

지남에 따라 어떻게 변하는지 등을 평가할 수 있다.
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그림 11. eDNA를 이용한 메타바코딩 분석 과정 개요.

환경부가 발굴하고자 하는 평가 항목은 통합고시 별표 10-1을 기반으로 

하여, LMO의 생장 단계별로 주변 생물에 미치는 세부적이고 정량적인 

영향 평가를 목표로 한다. 이를 통해 기존의 평가 항목이 놓치고 있는 

미세한 생태적 변화와 잠재적 위험 요소를 발견하고, 이를 평가 체계에 

통합하여 보다 신뢰할 수 있는 평가 결과를 도출하고자 한다. 이와 같은 

체계적이고 정밀한 항목 발굴을 통해 환경부는 단백질 기반 LMO의 도입이 

국내 생태계에 미치는 영향을 종합적으로 파악하고, 잠재적 위험을 사전에 

관리할 수 있는 기반을 마련하고자 한다.

마. 자연생태계 통합 위해성평가 체계 개발: 차세대 염기서열 분석(NGS) 

기술의 적용과 LMO 관리의 혁신적 접근

본 연구과제의 또 다른 주요 목적은 정부 제4차 LMO 안전관리계획

(’23-‘27) 및 ’24년 환경부 세부시행계획에 따라 환경부 자연생태계 통합 

위해성평가 체계를 개발하는 것이다. 이 통합 위해성평가 체계는 다양한 

생물학적 요소와 생태계 내 상호작용을 고려하여 LMO의 위해성을 총체적

으로 평가하는 것을 목표로 한다. 특히 LMO법 별표 10-1의 평가 항목을 

기존의 개별 시험 방법에만 의존하지 않고, 최신의 차세대 염기서열 분석
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(NGS) 기술을 도입해 분석하고 대체할 수 있는 항목을 발굴함으로써, 보다 

체계적이고 효율적인 평가 체계를 구축하고자 한다(그림 12).

그림 12. 차세대 분석 기술을 도입한 자연생태계 LMO 

환경위해성평가 시스템.

이 중 대표적인 대체 가능 항목으로는, LM 식물 및 미생물 도입유전자에 

대한 정보(통합고시 별표 10-1 ①-7, ②-5-나)가 있으며, 본 과제에서는 이를 

위해 NGS 기반의 도입유전자 분석 가이드라인을 마련하고 있다(표 3). 이 

가이드라인은 향후 LMO 개발사의 안전한 개발 절차와 환경부 위해성심사

위원회의 효율적 운용을 지원하는 데 중요한 역할을 할 것이다.

또한 LMO가 주변 생물다양성과 생태계 내에서 일으킬 수 있는 상호

작용을 평가하기 위해(통합고시 별표 10-1 ①-8-(3), ①-9, ②-7-다), 기존의 

제한된 표적·비표적 생물 관찰 기반의 평가 기법을 보완하고, 나아가 이를 

NGS 기반 군집 분석 체계로 발전시키고자 한다. 이 체계는 특히 자연 

환경에 비의도적으로 유출된 LMO의 생태적 영향을 과학적으로 사후 

관리할 수 있도록 하여, 생태계 내에서의 유전자 확산 및 생물다양성 변화와 

같은 잠재적 위해성을 조기에 파악하고 대응할 수 있게 한다.
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표 3. 통합고시 별표 10-1 일부 발췌

① 유전자변형식물 위해성평가 자료

8. 유전자변형생물체와 비변형생물체의 비교자료

가. 유전자변형 후의 개선된 특성 및 성질

나. 숙주와 유전자변형생물체의 생존, 증식 및 불활성화 방법의 차이 비교

다. 숙주 또는 숙주가 속하는 생물종과의 차이점

(1) 자연환경 또는 자연환경을 반영하는 시험 조건하의 생존 및 생식ㆍ번식 능력

(2) 생식 ㆍ 번식양식 주기 및 교잡성

(3) 자연생태계 또는 해양생태계에서 다른 생물과의 상호작용(천적, 병원성생물, 경쟁자, 포식자 등)

(4) 생식양식 및 다른 품종 또는 근연종과의 생식 호환성

(5) 산포(화분 종자의 산포 특성, 산포에 영향을 주는 환경요인)

(6) 이동(해양수산생물의 경우)

(7) 유해물질 생산 및 생태계 잔류 영향

(8) 체조성성분 비교자료(해양수산생물의 경우에 해당)

② 유전자변형미생물의 위해성평가자료

7. 세부 위해 영향 평가 자료

다. 환경위해성평가자료

(1) 토양 이화학성에 미치는 영향

(가) 토양 pH

(나) 유기물 용탈 등

(2) 토양 또는 수계에서의 생존능력

(3) 포자생성여부

(4) 토양 유용미생물에 미치는 영향(Rhizobium  등 근권 미생물)

(5) 주변 곤충, 식물, 동물에 미치는 영향

(6) 알려진 식물병원균과의 유전물질 교환 가능성 여부

한편, NGS 기술은 현재 빠르게 발전하고 있으며, 2세대 기술의 한계를 

극복하기 위해 3세대 염기 서열 분석 기법이 활발히 개발되고 있다. 대표

적인 3세대 시퀀싱 기술로는 Pacific Biosciences의 SMRT 시퀀싱과 

Oxford Nanopore Technologies의 나노포어 시퀀싱이 있으며(Eid et al., 

2009; Jain et al., 2016; Rhoads and Au, 2015), 이들 기술은 긴 DNA 서열을 

실시간으로 분석할 수 있는 장점을 갖고 있다(표 4). 비록 현재는 비용과 

정확성 문제로 2세대에 비해 널리 사용되지는 않으나, 기술의 발전 속도를 

고려할 때, 3세대 시퀀싱이 통합 위해성평가 체계에서도 중요한 역할을 할 

가능성이 매우 높다. 따라서 본 연구에서는 3세대 기술의 적용 가능성을 

검토하여 향후 자연생태계 통합 위해성평가 체계에 활용할 수 있는 방안을 

모색하고자 한다.
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표 4. 각 세대별 대표적인 NGS 장비 및 특징

세대 1세대 2세대

회사/장비명 ABI 3730XL Illumina MiSeq PacBio RS C2 Oxford Nanopore MinION

사진

분석 기법 Sanger Sequencing Sequencing by Synthesis Single-molecule sequencing Single-molecule sequencing

증폭 방식 - Bridge PCR - -

Sequencing 속도 20 kb/h 200 - 210 Mb/h 50 Mb/h 450 Mb/h

출력/Run 1.9 - 84 Kb 7.8 - 8.5 Gb 100 Mb 최대 50 Gb

시간/Run 20 min - 3h 39 h 2 h 실시간 분석 가능

Read 길이 400 - 900 bp 2x250 bp 2900 bp 최대 수백 Kb (long read)

Reads/Run - 30 - 34 million - 실시간 데이터 수집 가능

Cost/Run - $128K $695K $2,000

Cost/Gb $2,457,600 $502 $2,000 약 $20 - $100/Gb

정확도 (Accuracy) 99.90% 99% 87% (CLR), 99% (CCS) 90 - 98% (보정 시 98% 이상)

장점
긴 개별 읽기 길이
다양한 응용에 유용

높은 시퀀스 수율 가능
시퀀서  및 응용에 따라 달라짐

가장 긴 읽기 길이, 빠름
4mC, 5mC, 6mA 감지 가능

실시간 데이터 제공
매우 긴 읽기 길이

휴대성

단점 비용이 비싸고 느림 장비가 매우 비쌈
정확도가 높은 경우 수율이 낮음

장비가 매우 비쌈
비교적 낮은 정확도
(소프트웨어 보정 필요)

3세대

이처럼, 통합 위해성평가 체계는 LMO가 생태계에 미칠 수 있는 영향력을 

정확히 파악하기 위해 다양한 생물학적 요소를 결합하여 평가하는 시스템을 

구축하는 것이며, 최신 분석 기술을 활용하여 생물 간의 상호작용과 

기능성을 종합적으로 연구하고 평가하는 것을 지향하고 있다. 이를 통해, 

생태계 안전성을 보장하고 지속 가능한 LMO 관리 방안을 마련하는 데 

기여하고자 한다.

바. 환경 마이크로바이옴을 기반으로 한 LMO 환경 위해성 평가의 방향성: 

EFSA 로드맵과 국내 정책적 시사점

최근 EFSA(European Food Safety Authority)는 환경 마이크로바이옴을 

위해성 평가 체계에 통합하기 위한 로드맵을 발표하며, 생물다양성과 생태계 

안정성 보호를 목표로 하고 있다(Debode et al. 2024, Merten et al. 2020). 

이 로드맵은 마이크로바이옴 연구의 표준화, 데이터베이스 구축, 해석 도구 

개발을 중점적으로 다루며, 특히 다중 오믹스 기술(메타바코딩, 메타게놈, 

메타트랜스크립토믹스 등)을 활용한 생태 네트워크 분석을 통해 마이크로

바이옴이 생태계 기능과 생물 다양성에 미치는 영향을 예측하고 평가하는 

접근법을 강조한다. 이러한 로드맵은 LMO와 환경 간 복잡한 상호작용을 

보다 명확히 이해하고 평가하기 위한 혁신적인 방향성을 제시하고 있다

(그림 13).
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그림 13. EFSA 환경위해성평가 마이크로바이옴 로드맵(EFSA, 2024)

EFSA의 로드맵은 생물다양성 손실과 생태계 교란을 최소화하기 위한 

다학제적 연구와 정책적 통합의 필요성을 강조한다. 마이크로바이옴은 

생태계의 기본적인 기능(영양소 순환, 병원체 저항성, 생물 간 상호작용 

등)을 유지하는 데 중요한 역할을 하며, 환경 내 마이크로바이옴의 변화는 

생태계 안정성에 큰 영향을 미칠 수 있다. 따라서 LMO의 유출로 인해 환경 

마이크로바이옴이 변화할 경우, 이는 단순히 특정 생물체에 영향을 미치는 

것을 넘어 생태계의 복원력과 균형성을 위협할 가능성이 있다. EFSA는 

이러한 맥락에서 마이크로바이옴 연구를 위해성 평가의 중심에 두고, 

데이터 표준화 및 다중 오믹스 접근법을 활용하여 생태적 변화를 정밀히 

예측할 수 있는 기반을 마련하고자 한다.

환경부는 EFSA 로드맵의 정책적 방향성을 참고하여 국내 환경 위해성 

평가 체계에 마이크로바이옴을 통합하는 방안을 적극적으로 검토해야 

한다. 현재까지의 LMO 환경 위해성 평가는 주로 개별 생물체 및 제한된 

환경 변수에 초점을 맞추고 있어, 생태계 내 복잡한 상호작용과 장기적 

영향을 충분히 반영하지 못하는 한계가 있다. 마이크로바이옴 기반 접근법은 

토양, 수생 생태계, 식물 표면 등 다양한 환경에서 LMO와 주변 생물 간의 

상호작용을 총체적으로 이해할 수 있는 방법을 제공하며, 이를 통해 LMO가 

미생물 군집의 구조와 기능에 미치는 영향을 다각적으로 평가할 수 있다

(그림 14).
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그림 14. 마이크로바이옴 기반 자연생태계 환경위해성 연구.

특히, EFSA 로드맵에서 제안된 다중 오믹스 기술은 LMO 유출로 인한 

미생물 생태계 변화를 정밀히 파악할 수 있는 도구로, 이를 통해 유전자 

전이 및 생태계 교란 가능성을 조기에 진단할 수 있다. 이러한 기술은 

마이크로바이옴 데이터를 기반으로 생태계 내 변화를 지속적으로 모니터링

하고, LMO로 인해 발생할 수 있는 장기적 환경 영향을 예측하는 데 필수적

이다. 더불어, 데이터베이스 구축과 표준화는 국제적 협력과 비교 연구를 

가능하게 하여, 국내 LMO 환경 관리 체계를 국제적 기준에 부합하게 

발전시키는 데 기여할 수 있다.

향후 정책 방향은 단순히 마이크로바이옴 연구를 확대하는 것에 그치지 

않고, 이를 환경위해성 평가 체계와 긴밀히 연결하여 생태계 보호와 LMO 

관리 간의 정책적 연계성을 강화해야 한다. 예를 들어, LMO 모니터링 

데이터와 마이크로바이옴 분석 데이터를 통합하여 지역 생태계의 변화와 

영향을 종합적으로 평가하는 체계를 구축할 필요가 있다. 또한, 마이크로

바이옴을 활용한 위해성 평가 결과를 기반으로 자연 생태계 복원력 강화와 

생물다양성 보전을 목표로 하는 정책을 설계하는 것이 중요하다(그림 15).

EFSA의 로드맵은 환경 마이크로바이옴 연구와 환경 위해성 평가의 방향성을 

재정립하는 중요한 시사점을 제공하며, 이를 국내 정책에 적용함으로써 
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생태계 보호와 지속 가능한 LMO 관리 체계를 구축하는 데 기여할 수 있을 

것이다. 환경부는 이러한 접근을 통해 장기적으로 생물다양성을 보전하고, 

LMO의 환경 영향을 효과적으로 평가할 수 있는 선진적 모델을 마련해야 

할 것이다.

그림 15. 마이크로바이옴 기반 분석 파이프라인.
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Ⅱ. 연구내용 및 방법

1. 국내 수입·승인 단백질 기반 LMO 위해성평가 항목 발굴

본 연구는 단백질 기반 LMO의 환경 위해성 심사를 위한 평가 항목을 

도출하고, 이를 바탕으로 국내 LMO 위해성 심사 기준을 강화하여 환경부의 

환경 위해성 평가 지침서 초안을 작성하는 것을 목적으로 한다. 이를 달성하기 

위해 연구는 1) 기존 문헌 및 심사 자료의 체계적인 검토, 2) 국내외 위해성 

평가 기준 및 항목 비교, 3) 평가 항목 도출 및 전문가 자문을 통한 지침서 

초안 설계의 세 가지 주요 단계를 통해 수행되었다. 이러한 단계별 접근을 

통해, 연구는 단백질 기반 LMO의 특성을 반영하여 생태계에 미칠 수 있는 

잠재적 위험 요소를 다각적으로 분석하고, 평가 항목의 구체적 설계와 함께 

국내 지침의 과학적 근거를 강화하는 데 중점을 두었다.

가. 기존 문헌 및 심사 자료 검토

첫 번째 단계로, 단백질 기반 LMO의 환경 위해성 평가 항목을 체계적으로 

도출하기 위해 국내외의 관련 문헌과 심사 자료를 심도 있게 검토했다. 

주요 자료로는 환경부와 국립생태원에서 진행한 기존 위해성 심사 자료와 

국내외 정책 문서를 포함하며, 특히 국내에서 단백질 기반 LMO의 위해성 

심사에 활용되는 주요 법적·제도적 기준을 검토했다. 이를 통해 국내 심사 

과정에서 고려되는 평가 항목의 현황과 그 이론적 배경을 이해하고, 기존 

평가 항목의 한계점을 도출했다. 구체적으로는 LMO법과 통합고시 및 

카르타헤나 의정서 부속서 III의 항목을 검토하여, 국내외 법적 기준 간의 

차이점을 파악했다. 이와 함께, 국내외 다양한 사례를 바탕으로, 단백질 기반 

LMO의 환경 위해성 평가 항목이 LM 식물 및 미생물의 생태계 상호작용과 

자연생태계의 유해성에 대한 세부적인 검토가 필요한 부분이 있음을 확인

했다.

또한, 단백질 기반 LMO가 가지는 고유 특성에 주목하여, 단백질 발현과 

생태계의 반응에 관한 학술 문헌 및 사례 연구를 광범위하게 조사했다. 

특히 단백질 기반 LMO가 비표적 생물에 미치는 영향, 토양 및 수질 내 

자생 가능성, 장기적인 유전자 전이 위험성, 알레르기 반응 가능성 등과 

관련된 연구 결과를 중심으로 분석을 수행했다. 이러한 문헌 검토 결과는 

단백질 기반 LMO의 특성에 적합한 구체적인 평가 항목을 설계하는 데 

중요한 기초자료로 활용되었다.



- 25 -

나. 국내외 위해성 심사 항목 비교 및 발굴

두 번째 단계에서는 국내외 주요 위해성 평가 기준을 비교·분석하여, 

단백질 기반 LMO의 특성에 맞춘 새로운 평가 항목을 발굴하고 도출하는 

작업을 수행했다. 구체적으로 유럽식품안전청(EFSA), 미국 농무부(USDA), 

캐나다 보건부 등에서 단백질 기반 LMO에 대해 적용하는 심사 기준과 

항목을 분석하여, 국내 기준에서 보완이 필요한 부분을 확인했다. 국제적

으로는 단백질 기반 LMO에 대해 특정 생물학적 작용, 알레르기 유발 

가능성, 토양 및 수질 생태계 내 유해성, 비표적 생물에 대한 영향 등의 

항목이 세부적으로 다루어지고 있었다. 특히 유럽 및 북미 국가들은 LMO가 

환경에 미치는 영향의 예측 및 사후 모니터링 체계를 엄격히 유지하고 

있었으며, 이와 관련된 평가 항목을 국내 기준에 반영하는 방향을 검토했다.

국제 기준과의 비교를 통해 얻은 자료를 바탕으로, 연구는 단백질 기반 

LMO의 위해성 평가 항목에 대해 추가적인 요소를 고려했다. 특히, 단백질 

발현 기반 LMO가 자연생태계에서 발현할 수 있는 특정 단백질의 발현 양상, 

그 단백질이 비표적 생물과의 상호작용에서 나타내는 생태적 위험, 생물

다양성에 미치는 잠재적 영향 등을 평가하는 항목을 구체화했다. 추가로 

유전자 전이 가능성 평가에 있어서는 단백질 특이적 반응이 다른 종이나 

생태계 구성 요소에 미칠 수 있는 간접적 영향을 포함하여 평가 항목을 

심화하였으며, 장기적 관찰이 필요한 사례에 대한 세부적인 모니터링 

절차 또한 검토했다.

다. 평가 항목 도출 및 전문가 자문을 통한 지침서 초안 설계

마지막 단계로는 단백질 기반 LMO의 환경 위해성 평가 항목을 바탕으로 

환경부의 심사 지침서 초안을 설계했다. 초안에는 단백질 기반 LMO가 

자연생태계에서 발생할 수 있는 잠재적 위해성 및 특수한 환경 영향을 

평가하기 위한 주요 항목과 구체적인 평가 방법이 포함되었다. 각 항목별로 

단백질 발현에 따른 생태적 변화 가능성, 자연생태계에서의 생존 및 번식 

가능성, 비표적 생물 및 생태계에 미치는 영향 등을 종합하였다. 예를 들어, 

특정 단백질이 비표적 생물종에 미칠 수 있는 생리적 영향과 생태적 영향을 

객관적으로 평가할 수 있도록 평가 항목을 정립하고, 이를 판단할 수 있는 

구체적 방법론을 제시했다. 이 과정에서 위해성 평가에 필요한 자료 요구 

사항과 평가 방법론, 결과 해석 방법 등을 구체화함으로써 평가 기준의 

일관성과 과학적 타당성을 확보했다.
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지침서 초안 작성 후에는 관련 분야 전문가로 부터 다양한 피드백을 

수집하였으며, 이를 반영하여 평가 항목의 수정 및 보완 작업을 수행했다. 

예를 들어, 생태계에 장기적으로 방출될 가능성이 있는 단백질의 특성에 

대한 지속적 모니터링 필요성, 비표적 생물에 대한 잠재적 영향 평가 강화 

방안, 그리고 평가 결과의 과학적 신뢰성을 높이기 위한 추가 실험 항목 

등을 추가·보완했다.

최종적으로, 본 연구는 환경부의 단백질 기반 LMO 환경위해성 평가 

체계를 과학적 근거에 기반하여 강화하는 것을 목표로, 연구 결과를 토대로 

설계된 지침서 초안을 작성하였다.

2. 단백질 기반 LM 식물 자연생태계 유출지 모의환경 위해성평가

본 연구는 군산시 유전자 오염지에서 확인된 LM 갓의 생태적 영향을 

심층적으로 분석하기 위해 올해 유전자 오염지를 주요 연구 대상으로 설정

하고, 이를 중심으로 다각적인 접근법과 정밀한 실험을 수행하였다. 유전자 

오염지로 확인된 군산시 지역은 LM 갓과 주변 생물체 간의 상호작용, 

그리고 이로 인해 생태계 안정성에 미칠 수 있는 영향을 평가하기에 적합한 

주요 현안 지역으로, 본 과제는 이를 기반으로 중점적으로 연구를 진행

하였다.

특히, 본 연구는 현장 생태 조사, 식물 공생체 연구, 곤충 마이크로바이옴 

분석, 그리고 모의환경 실험을 포함하는 통합적 접근법을 통해 LM 갓이 

자연 생태계 내 다른 종과 어떻게 상호작용하는지를 평가하였다(그림 16). 

현장 조사를 통해 유전자 오염지 주변에 자생하는 식물과 LM 갓 간의 

유전자 흐름 가능성을 파악하였으며, 식물 공생체 연구에서는 LM 갓이 주변 

토양 미생물 군집과 공생 또는 경쟁하는 방식에 주목하였다. 곤충 마이크로

바이옴 연구는 LM 갓이 곤충 군집에 미치는 직접적·간접적 영향을 분석하기 

위해 수행되었고, 모의환경 실험은 통제된 조건에서 LM 갓의 환경 적응성과 

생태적 안정성을 평가하는 데 활용되었다.
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그림 16. 통합적 접근을 이용한 현장 LMO 위해성평가 분석 방식.

가. 현장 구역 모니터링 및 구역 설정

본 연구의 주요 조사 대상 지역은 유전자 오염지 내 LMO가 가장 많이 

출현하는 구역을 중심으로 설정되었다. 이를 위해, 2024년 3월 전라북도 

군산시 내초동 유전자 오염지에서 장 LMO 검출 빈도가 높고 LM 유채가 

초기에 발견되었던 지역을 중심으로 CP4-EPSPS 스트립 키트(EnviroLogix 

Inc., USA)를 이용해 현장의 각각의 개체에 대해 모니터링을 진행하였다

(그림 17). CP4-EPSPS 키트는 LMO 식물에 도입된 특정 유전자를 표적하여 

육안으로 검출할 수 있는 진단법으로, 오염지 전반에 걸쳐 LMO 밀도가 

높은 구역의 파악 및 선정에 효과적으로 사용되었다. 
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그림 17. 간이면역검사를 이용한 유전자 오염지 현장 개체 확인.

해당 지역을 기준으로 조사 구역을 확대하며 LMO의 전이 범위를 확인

하였다. 모니터링 당시 십자화과 식물은 로제트 형태를 유지하며 꽃대를 

올리기위해 신장하는 단계였다. 모니터링의 경우 각각의 개체를 라벨하기 

위해 현장에서 키트를 이용해 시험한 후 결과를 바탕으로 봉을 이용해 양성 

개체와 음성 개체로 나눠 각 개체를 지속적으로 관찰 할 수 있게 진행

하였다. 최종적으로 LMO의 출현 빈도가 가장 높은 지역을 연구 구역을 

선정하고 가로 8m × 세로 2m의 구역을 설정하였다 (그림 18).

그림 18. 중점 조사 지역 선정과 주변 조사 구역 특징.
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또한, 연구 구역의 안전한 관리를 위해 연구 구역의 경계를 따라 지지대 

펜스를 설치하여 접근을 제한하고, 주변 사람들에게 연구 구역임을 명확히 

하였다. 펜스에는 경고 표지판을 부착하여 해당 구역에서 연구가 진행 

중임을 안내하였다. 이를 통해 불필요한 접근을 방지하고 연구 구역의 

보안과 안전성을 강화하여, 연구 과정에서 발생할 수 있는 잠재적 안전 

문제를 사전에 차단했다.

또한, 구역 설정 과정에서 LMO와 교잡 가능성이 있는 야생 근연종의 

확산을 방지하기 위해 구역 주변의 모든 근연종을 제거하여 잠재적인 

유전자 확산 위험을 미리 차단했다. 조사는 구역 내 LMO 및 근연종 개체가 

씨앗을 형성하기 전에 종료되도록 계획되었으며, 조사가 완료된 후 모든 

LMO와 근연종 개체는 구역 내에서 제거하고 연구실로 옮겨 멸균처리 후 

폐기하였다. 해당 과정을 통해 연구 과정 중 조사구 외부로 비의도적인 

LMO의 추가 확산을 최대한 방지하였다(그림 19).

그림 19. 위해성평가용 LMO 야생 근연종 확산 방지를 위한 제초 작업.

따라서, 본 연구의 구역 설정 과정은 LMO의 밀집 분포와 주변 생태계에 

미치는 영향을 면밀히 평가할 수 있는 최적의 환경을 조성하는 데 중점을 

두었으며, 연구의 정확성과 신뢰성을 높이는 동시에 안전 관리 측면에서도 

충분한 조치를 마련하여 연구 구역의 보안과 주변 환경의 안전성을 강화

하는 데 기여했다.
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나. 자연 생태계 분포 LM 갓 및 야생형 갓의 형태학적 비교

LM 갓과 야생 갓 간의 형태학적 차이를 보다 정밀하게 분석하기 위해, 

온실 내 배양개체가 아닌 현장에서 각 그룹의 표본을 획득하고 다양한 

형태적 특성을 세부적으로 측정하여 비교하였다(Kramer‐Walter et al., 

2016; Bai et al., 2013). 조사 항목으로는 식물체의 전체 길이, 줄기 폭, 

여러 높이에 위치한 잎의 길이 및 폭, 그리고 식물체와 뿌리의 무게 등이 

포함되었다. 이러한 항목들은 LM 갓과 야생 갓의 생장과 구조적 차이를 

파악하는 데 활용되었다(그림 20).

그림 20. 식물 형태학적 특성 조사 항목 및 각 부위의 역할.

먼저, 각 식물체의 전체 길이를 측정하여 LM 갓과 야생 갓 간의 크기 

차이를 평가하였다. 전체 길이는 식물의 생장 상태와 건강을 나타내는 

중요한 지표로, 두 그룹 간의 생장 속도와 크기 차이를 비교하는 데 활용
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되었다(Knauer and Feiler, 2008). 이를 통해 도입유전자에 의해 식물의 

키와 같은 주요 생장 특성에 미치는 영향을 평가하고자 하였다. 메인 줄기의 

폭을 측정함으로써, LM 갓과 야생 갓의 줄기 강도와 내구성의 차이를 

파악하였다. 줄기 폭은 식물의 안정성과 생장 환경에 대한 적응 능력을 

반영하기 때문에, 줄기 두께의 차이는 두 그룹이 생태적 압력에 어떻게 

반응하는지를 나타낼 수 있는 중요한 단서이다.

잎의 경우, 상엽과 하엽으로 구분하여 각 위치에서 잎의 길이와 폭을 

측정하였다. 하엽1, 하엽2, 하엽3의 길이와 폭을 각각 측정하여, 각 잎의 

크기와 형태적 차이를 분석하였다. 또한, 꽃 아래에 위치한 잎1, 잎2, 잎3의 

길이와 폭을 측정하여, 개화와 관련된 생식 기관 주변의 잎이 가지는 형태적 

특성도 파악하였다. 특히, 꽃 주변의 잎 크기와 모양은 개화 시기와 영양분의 

분배와 관련이 있어, 식물의 생식 전략과 생장 방식에 대한 중요한 정보를 

제공하였다(Winn 1996).

뿌리의 건중량 측정은 LM 갓과 야생 갓 간의 생체량 차이를 비교하기 

위해 수행되었다. 뿌리 무게는 뿌리 발달과 관련된 지표로, 두 그룹이 토양 

속에서 자원을 얼마나 효율적으로 흡수하고 있는지를 간접적으로 파악할 

수 있는 수단이다(Fageria 2005). 이는 특히 LM 갓이 야생 갓에 비해 자원 

흡수 및 생장 효율이 어떻게 다른지 이해하는 데 도움을 줄 수 있는 지표이다.

이와 같은 다양한 형태적 측정 항목들을 바탕으로, LM 갓과 야생 갓의 

구조적 특성과 생장 방식 차이를 종합적으로 평가하였다. 예를 들어, LM 

갓이 야생 갓보다 큰 잎을 가지거나 줄기가 두꺼운 경우, 이는 광합성 

효율이나 영양분 흡수와 같은 생리적 차이로 이어질 수 있으며, 이러한 

구조적 특성 변화는 생태적 경쟁력에 직접적인 영향을 미칠 수 있다. 이러한 

형태적 분석을 통해 LM 갓이 야생 환경에서 야생형 갓과 비교하여 보유할 

수 있는 경쟁 우위 또는 열위를 평가하는 데 필수적인 데이터를 확인하였다.

다. 식물 공생체 및 미생물 군집 연구

본 연구에서는 22년도에 수행한 식물 holobiont 연구 방법을 바탕으로, 

LM 갓과 야생 갓이 생물 군집과 상호작용하는 방식을 평가하였다(Chun 

et al., 2022). 각 식물체에 서식하는 미생물 군집(prokaryotes 및 fungi)을 

식물 전생물체(꽃, 잎, 사엽, 뿌리 등)에서 각각 채취한 후, 16S rRNA 및 

ITS 유전자 서열 분석을 통해 미생물 군집의 다양성과 구성을 비교 분석

했다. LM 갓과 야생 갓 간의 공생 생물 간의 차이를 파악하여, 유전자 변
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형이 공생 미생물 구조에 미치는 영향을 평가하고, 이를 통해 LMO가 

생태계 내 다른 생물과 상호작용하는 방식과 관련된 생태적 리스크를 

평가했다. 구체적인 eDNA 분석 방법은 기존 과제에서 구축한 시스템을 

이용했으며 요약하면 아래와 같다.

본 연구에서는 환경 DNA (eDNA) 추출을 위해 이전 연구에서 결정된 

FastDNA SPIN Kit for Soil (MP Biomedicals 6560-200)을 사용하였고(국

립생태원, 2021), 추출 방법은 제조사 매뉴얼을 따랐다. NGS 라이브러리 제

작 과정은 Illumina사의 16S Metagenomic Sequencing Library Preparation 

지침서 (Part # 15044223 Rev. B, 2013)를 참고하여 진행했다(그림 21). 

라이브러리 제작을 위한 프라이머는 1차 PCR (1st PCR)과 2차 PCR (2nd 

PCR)에 필요한 것으로 구성되었다. 1차 PCR 프라이머는 표적 유전자 

증폭을 위해 제작되었으며, overhang 시퀀스가 포함된 Illumina adapter 

시퀀스와 결합된 구조이다. Prokaryote, fungi를 대상으로 하는 프라이머를 

선정하여 overhang 시퀀스를 추가해 제작했다(국립생태원, 2022). 2차 

PCR 프라이머는 overhang 서열과 함께 adapter와 index를 포함하여 구성

되었으며, Herculase II Fusion DNA Polymerase Nextera XT Index V2 

Kit의 i7 및 i5 프라이머를 사용하여 인덱싱을 진행했다.

그림 21. Miseq 라이브러리 제작 과정 도식도.
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PCR 과정에서 발생할 수 있는 비특이적 증폭 및 mispriming을 방지하기 

위해 TaKaRa사의 Ex Taq® Hot Start (RR006B)를 사용하였고, PCR inhibitor 

억제를 위해 Bovine Serum Albumin (2320, TaKaRa)를 추가로 사용했다. 

또한, 식물체 host DNA의 증폭을 막기 위해 prokaryotic 시료 분석 시 

antimitochondrial peptide nucleic acid (mPNA)와 antiplastid peptide 

nucleic acid (pPNA)를 적용했다(Lundberg et al., 2013). 이는 peptide 

nucleic acid (PNA)의 높은 특이성과 DNA 결합력을 이용한 것으로, PNA는 

식물체의 mitochondria 및 plastid DNA와 결합해 증폭을 억제한다(그림 14). 

실험에 사용된 PNA는 Panagene에서 제작하였으며, mPNA의 서열은 5′

-GGCAAGTGTTCTTCGGA-3′, pPNA는 5′-GGCTCAACCCTGGACAG-3′

이다 (Fitzpatrick et al., 2018, Taerum et al., 2020).

PCR 후 정제 과정은 AMPure XP beads (A63881, Beckman Coulter)를 

이용해 수행하였으며, 고효율 파이펫 장비인 Magnetic Bead Press 

Pipettor (SJ1-MPS96, Biofact)을 사용해 대량 시료의 빠른 정제가 가능하도록 

했다(그림 15). 정량은 Varioskan LUX (Thermo Fisher Scientific)로 진행

하였으며, 각 시료를 40~50 ng/ul 농도로 pooling하여 MiSeq 시퀀싱을 

의뢰했다. QC 과정에서는 LightCycler qPCR (Roche)을 사용하여 

amplicon의 농도와 길이를 확인한 후 적합한 시료만 시퀀싱을 진행했다. 

최종 시퀀싱 데이터는 fastq.gz 형식의 raw data로 받아 분석을 시작했다.

군집 분석과 통계 분석은 고성능 컴퓨팅 시스템을 활용하여 진행되었으며, 

DADA2 (v.1.16)를 이용해 Amplicon Sequence Variant (ASV) 수준에서 

분석을 진행했다(Callahan et al., 2016). 박테리아는 DADA2 Pipeline 

Tutorial (v.1.16)을, 곰팡이는 DADA2 ITS Pipeline Workflow (v.1.8)를 

참고했다. 박테리아 분류는 SILVA 데이터베이스(silva_nr99_v138.1_train_ 

set.fa.gz)를 사용했다(Quast et al., 2012). 곰팡이 분류에는 UNITE 데이터

베이스(sh_general_release_dynamic_all_29.11.2022.fasta)를 사용하였고(Nilsson 

et al., 2019), 추가로 ShortRead와 Biostrings 패키지를 적용하여 분석했다

(Morgan et al., 2009, Pages et al., 2013). 오류 최소화를 위해 시퀀스 수가 

10 미만인 ASV를 제거하였으며, 박테리아 NGS 결과에서는 chloroplast 

및 mitochondria 관련 시퀀스를 제외하여 최종 데이터 정제를 마쳤다.
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라. LMO 유전자 오염지 주변 곤충 마이크로바이옴 연구

본 연구는 LM 갓이 생태계에 미치는 영향을 평가하기 위해, LM 갓 

주변에서 서식하는 다양한 곤충의 마이크로바이옴을 분석하였다. 분석 대상 

곤충으로는 배추흰나비(Pieris rapae), 홍비단노린재(Eurydema dominulus), 

꿀벌(Apis melifera), 진딧물(Aphid), 호리꽃등에(Episyrphus balteatus), 

공벌레(Armadillidium vulgare)를 선정하였다(그림 22). 각 곤충의 장내 

미생물 군집을 조사하여 LMO가 환경에 미치는 잠재적 영향을 평가하고자 

하였다. 해당 연구는 2026년까지 연속으로 진행할 계획이며 당해연도에는 

오염지 내 곤충 마이크로바이옴의 기초 자료를 제시할 계획이다.

그림 22. 십자화과 식물과 상호작용하는 대표적인 절지동물군.

배추흰나비와 홍비단노린재는 십자화과 식물을 주요 기주로 삼는 곤충으로, 

LM 갓과 밀접한 상호작용을 한다. 배추흰나비는 애벌레 시기에 십자화과 

식물의 잎을 주요 먹이로 삼으며, 기주 식물로 활동하기 때문에 갓의 변화에 

따라 장내 미생물 군집이 변화할 가능성이 높다. 또한 성충 단계에서는 

꿀을 섭취하기 때문에 화분을 옮길 수 있는 수분매개자로 활동할 수 있다

(Agrawal and Kurashige, 2003). 홍비단노린재는 성충과 유충 시기에 

십자화과 식물의 수액을 섭취한다(Rather et al., 2010), LM 갓 섭취 시 미

생물 군집에 변동이 일어날 수 있어 장내미생물군 군집을 분석하였다. 

꿀벌과 호리꽃등에는 십자화과 식물뿐만 아니라 일대의 꽃 전체를 폭넓게 

활동하며 꿀과 화분을 채집한다(Jauker et al., 2012). 따라서 주변 생태계
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에서 LM 갓의 확산이 간접적으로 미칠 수 있는 영향을 평가하였다.

LM 갓 꽃에서 꿀벌 15개체, 홍비단노린재 17개체, 배추흰나비 애벌레 

3개체 및 번데기 4개체, 호리꽃등에 2개체를 수집하였으며, 야생형 갓만 

존재하는 동일 지역에서는 홍비단노린재 13개체, 호리꽃등에 5개체, 배추

흰나비 15개체를 채집하였다. 갓이 자생하지 않는 대조 지역으로는 동부

저수지 인근과 충남 서천군 마서면 일대를 선정하여 각각 꿀벌 15개체를 

채집하였다. 수집된 샘플은 비드를 이용해 곤충 전체를 파쇄하여 DNA를 

추출하고, 박테리아 및 곰팡이 특이적 프라이머를 사용해 Miseq 분석용 

라이브러리를 제작하였다. 이를 통해 곤충별 장내 미생물 군집 구조를 

비교하였다. 꿀벌, 배추흰나비, 호리꽃등에의 일부는 화분을 따로 분리하기 

위해 PBS 버퍼를 이용해 벌로부터 화분을 분리한 후 원심분리를 통해 

화분을 확보하였다.

마. 모의환경 실험

LM 갓이 생태계에 미치는 영향을 다각적으로 평가하기 위해 자연 환경을 

최대한 모사한 모의환경 실험을 설계하고 수행하였다. 연구의 주요 목적은 

LM 갓이 주변 생물체 및 생태계와 어떤 상호작용을 가지는지를 파악하고, 

기존의 유출 LMO 관리 방식이 가진 한계를 보완하여 보다 정밀한 환경 

영향 평가를 진행하는 것이다. 이를 위해 모의 환경을 개발하여 LM 갓과 

야생 생태계의 상호작용을 분석하였다.

현장의 생태적 변화를 제한된 실험 환경에서 최대한 자연에 가깝게 재현

하기 위해, 맞춤형 아크릴 박스를 활용한 모의환경 실험을 설계하였다

(그림 23). 이전 연구에서 단일 식물과 관련된 미생물 군집이 30cm 이내에서 

대부분 형성됨을 참조하여(국립생태원 2023b), 가로 및 세로 30cm, 높이 

20cm의 사각형 화분을 흑색 아크릴로 제작하였다. 아크릴 재질은 빛을 

차단하여 광합성을 조절하고, 두께는 3t로 설정해 견고한 지지대 역할을 

수행할 수 있도록 하였다. 화분 바닥에는 직경 1cm의 구멍 9개를 뚫어 배수 

기능을 확보하고, 이 구멍을 통해 물이 고이지 않도록 하여 토양과 식물의 

안정적인 생장 환경을 조성하였다. 현장에서 미리 간이면역검사를 통해 

LMO 유무를 판별한 뒤, LM 갓을 중심에 배치하고 주변 흙과 뿌리의 

손상이 최소화되도록 주의하며 옮겨 심었다. 박스 상단에는 탈부착이 

가능한 투명 뚜껑을 덮어 외부와의 접촉을 차단하며, 내부 환경을 안정적

으로 유지할 수 있도록 설계되었다. 흙과 함께 옮긴 샘플을 아크릴 박스에 
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이식함으로써 주변 생태적 영향을 최소화하고, 현장에서 채집한 생태적 

상태를 그대로 국립생태원의 격리된 온실로 이동하였다. 이를 통해 생태적 

상호작용을 연구하는 데 필요한 최적의 환경을 조성하였다.

그림 23. 모의환경 이식을 위한 아크릴 박스 제작 모형과 실제 활용 예시.

세 가지 환경 조건을 조성하여 생장을 분석하였다. 첫 번째 그룹은 식물과 

주변 자연생태계를 온전히 포함한 조건으로, 식물과 토양을 그대로 옮겨 

주위 미생물과 곤충 등 생물체를 보존한 채 배치하였다. 두 번째 그룹은 

2mm 망목의 스테인레스 체를 이용해 대부분의 생물체를 제거한 토양에 

식물을 이식하여 주변 동식물과의 상호작용을 일정 부분 제한하였다. 

마지막 세 번째 그룹은 배양토(바이오상토, 흥농종묘)에 식물만 이식하여 

기존 토양과의 상호작용을 배제하였다. 이식 후, 각 그룹의 화분은 즉시 

국립생태원 격리 온실로 이동되어 관리되었으며, 실내 온도와 일조량은 

실제 환경을 모사하여 조절하였다. 규칙적으로 물을 공급하기 위해 스프

레이건을 사용하여 매일 분무해주었다.

이식된 식물들은 약 2달간 재배되었으며, 이 기간 동안 LM 갓과 야생형 

갓의 성장 차이와 생존율, 번식 능력, 생장 속도 등을 지속적으로 관찰

하였다. 또한 주변 생물상에 미치는 영향을 평가하기 위해 각 조건에서 

발생한 생태적 변화를 시계열적으로 기록하였다. 공벌레와 같은 생물이 

박스 내에서 발견될 경우 기록과 촬영을 수행하여 정성적인 평가를 수행
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하였다. 또한, 실험의 전 과정을 통해 LM 갓이 주변 생물체와 생태계에 

미치는 영향을 다각도로 분석할 수 있도록 실험 기간 초장을 꾸준히 기록하여 

성장 데이터를 수집하였다.

LM 식물의 생산·잔류 유전산물(단백질) 대상 환경 위해성평가를 위하여 

다양한 주변생태계 상호작용 생물 중 공벌레를 우선적으로 선정하였다. 

공벌레는 대표적인 자연생태계의 분해자로, 습한 환경을 선호하여 토양에 

주로 분포하며 유기물 분해를 통해 토양의 비옥도를 증가시켜 식물의 

성장에 도움을 주는 것으로 알려져 있다(Pokhylenko et al., 2020). 또한 

식물의 낙엽을 섭식하여 분해하기 때문에, LM 식물과 야생 식물과 직접적

으로 상호작용하는 생물이다. 따라서 이번 실험에서 공벌레에게 LM 갓의 

낙엽과 야생형 갓의 잎을 섭식시켜 성장률, 생존율, 섭식률을 확인하여 

위해성을 평가하였다(그림 24). 공벌레는 LM 갓이 발견된 군산시 내초동 

일대에서 채집하였으며, 12.6cm 사각 페트리디쉬에 공벌레 20마리와 

잎 5g씩을 급여하였다. 각 실험은 3반복으로 수행되었으며, 대조군으로 

공벌레가 없는 페트리디쉬에 LM 갓과 야생형 갓 잎 5g을 두었다. 실험은 

4월 2일부터 4월 9일까지 총 8일간 수행되었으며, 1일차, 4일차, 8일차에 

공벌레 무게, 잎 무게, 생존율을 측정하였다. 실험이 끝난 4월 9일에 각 

페트리디쉬의 공벌레 1개체씩 3반복으로 획득하여 라이브러리 제작 및 

박테리아와 곰팡이 프라이머를 이용하여 Miseq 분석을 수행하였다.

그림 24. LM 및 non-LM 갓 사엽을 이용한 공벌레 섭식 실험.
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3. 단백질 기반 LM 미생물 유출지 모의환경 위해성평가

2024년 6월, 미국 캘리포니아 공과대학(Caltech) 린데 센터(Linde Center 

for Science, Society, and Policy)는 "환경방출 유전자변형 미생물의 안전하고 

효과적인 활용 방안"을 주제로 한 워크숍의 후속 조치로 EMERs 

(Engineered Microbes for Environmental Release)에 대한 정책 제안서를 

발표했다(Marken et al., 2024). 이 제안서는 EMERs의 위해성을 과학적으로 

평가하고 이를 토대로 새로운 규제 시스템을 마련할 필요성을 강조하며, 

환경 및 생태계에 대한 잠재적 영향을 최소화하기 위한 방향을 제시했다. 

그러나 현재 국내에는 환경정화용 EMERs의 개발 및 활용을 위한 체계적인 

규제와 평가 시스템이 미비하여, 이러한 기술이 가진 잠재력을 안전하게 

구현하기 위한 기반 조성이 시급하다. 이에 본 과제에서는 환경부가 환경

정화용 EMERs의 안전성을 평가하고 활용 가능성을 검토할 수 있는 새로운 

위해성 평가 시스템 구축의 필요성을 강조하며, 이를 위한 모델 시스템을 

구축하고 유출지 모의환경을 조성하여 실험에 활용하고자 하였다. 환경정

화용 미생물 모델은 ‘2024년 신기술 LMO의 위해성 평가 기술 및 가이드라인 

개발’ 과제에서 개발한 카드뮴 내성 Pseudomonas putida를 이용했다. 

해당 미생물은 다양한 오염원에 대한 분해능을 가지고 있어 환경정화용으로 

널리 활용되며 형질전환을 통해 다양한 LMO가 개발되고 있다(Fan et al. 

2024). 모델 균주를 모의환경에 적용하기 앞서 카드뮴 내성에 따른 P. 

putida의 생장률 변화를 분석하기 위해, 형질전환된 균주의 생리적 특성을 

평가하였다. 구체적인 실험 방법은 다음과 같다.

1. 배지 준비

◦ 96 well plate의 각 well에 LB 배지와 LB 배지에 1 mM CdCl₂를 첨가한 

배지를 각각 170 μL씩 분주하였다.

2. 균주 접종

◦ P. putida 야생형(WT)과 형질전환체(mutant)를 각각 30 μL씩 준비된 

배지에 접종하였다.

◦ 최종 반응 부피는 200 μL로 설정하였다.

3. 배양 조건

◦ 28°C에서 120 rpm으로 진탕 배양하여 균주를 배양하였다.
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4. 흡광도 측정

◦ 배양 초기(0시간)를 포함하여 일정 시간 간격으로 흡광도(A₆₀₀)를 

측정하였다.

◦ 흡광도 변화는 균주의 생장률과 CdCl₂에 대한 내성을 평가하기 위한 

지표로 활용하였다.

5. 데이터 분석

◦ P. putida WT와 mutant의 LB 배지와 LB + 1 mM CdCl₂ 배지에서의 

흡광도 차이를 시간별로 비교하였다. 

◦ 생장 곡선을 기반으로 WT와 mutant 간의 카드뮴 내성 및 생장률 변화를 

분석하였다. 

◦ 형질전환체가 CdCl₂에 내성을 보이며 생장률이 증가하는 경우, 환경

정화능력을 갖춘 형질전환체로 판단할 수 있다.

이후 카드뮴 내성 LM 미생물의 영향 평가를 위해 모의환경을 구축하고 

모의환경 내 근연종 및 주변 생물상을 분석했다. 모의환경은 자연 생태계의 

주요 요인을 최대한 재현한 조건에서 수행하기위해 중금속 오염토를 

사용하여 LM 미생물의 유출을 가정할 수 있는 모의환경을 구축하였다. 

중금속 오염토는 격리 온실 내 안전한 실험 구역에 배치하였다. 오염토 내 

P. putida와 수평유전자전달이 가능한 미생물의 다양성을 확인하고 생물

다양성 평가를 통해 위해성평가에 필요한 기초자료를 확보하였다.

실험 구역 주변에는 생물 안전을 강화하기 위해 실험이 종료된 후 모든 

시료와 실험 구역을 철저히 멸균 처리 후 폐기하였다.

4. 환경부 자연생태계 통합 위해성평가 체계 구축

환경부의 자연생태계 통합 위해성평가 체계 구축의 일환으로, LMO 도입

유전자(구성요소, 위치, 복제수 등)에 대한 평가 가이드라인을 제시하였다. 

본 가이드라인은 정부 제4차 LMO 안전관리계획(2023-2027)에 근거하여 

2023년에 초안을 마련하고, 전문가 검토 및 수정을 거쳐 최종 발간되었다

(통합고시 별표 10-1 ①-7-가).

자연생태계 통합 위해성평가 체계 구축에 있어 기존 2세대 시퀀싱 기법을 

주로 활용하지만 빠르게 발전하고 있는 3세대 시퀀싱 기법의 적용 가능성 
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또한 본 과제에서 타진하고 있다. 3세대의 대표적인 시퀀싱 기술은 나노포어 

시퀀싱과 Pacbio 기반 시퀀싱이 있으며 각각의 장단점이 있어 시장을 양분

하고 있다. 본 과제에서는 크기가 작아 사용이 상대적으로 편리한 나노포어 

시퀀싱 시스템을 이용하여 실시간 생물다양성 평가 시스템을 개발하여 

현장에서의 즉각적 생태계 모니터링이 가능하도록 하였다. 이 시스템은 

들고 다닐 수 있는 형태로 설계되어 현장 연구자들이 손쉽게 운반하고 

사용할 수 있으며, 내부에는 노트북, 실시간 DNA 추출 키트, 라이브러리 

제작 키트, 나노포어 장비 등이 포함되어 있다. 이를 통해 현장에서 토양 

생태계의 생물다양성을 실시간으로 평가하고, 다양한 생물 종의 존재 및 

변동을 빠르게 확인할 수 있도록 설계하였다. 이 시스템은 생태계 변화에 

대한 신속한 대응을 지원하며, 자연생태계 통합 위해성평가의 효율성을 

크게 향상시킬 것으로 기대된다.

나노포어 시퀀싱의 경우 최신 flow cell (R10)을 이용하였으며 MinION 

Sequencing Device (MIN-101B)에 부착하여 사용하였다(그림 25).

그림 25. 나노포어용 라이브러리 제작 도식도

(출처: Ligation sequencing amplicons - native barcoding). 
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사용 키트 및 시약은 다음과 같다. Ligation Sequencing Kit (SQK-LSK114), 

Native Barcoding Expansion (EXP-NBD114), NEBNext® FFPE DNA Repair 

Mix (M6630S), NEBNext® Ultra™ II End Repair/dA-Tailing Module 

(E7546S), NEBNext® Quick Ligation Module (E6056S), Blunt/TA Ligase 

Master Mix (M0367S). 라이브러리 제작은 Oxford Nanopore에서 제공하는 

Ligation sequencing amplicons - native barcoding (SQK-LSK114 with 

EXP-NBD114)을 따라 진행하였다. Full-length 16S-rRNA 시퀀스 확보를 위해 

Amplicons 제작에는 27f/1492r (27F 5'-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3'; 

1492R 5'-GGTTACCTTGTTACGACTT-3') 프라이머 세트를 이용해 약 1.5kb의 

Amplicon을 제작하였다. PCR 조건은 다음과 같았다(Frank et al. 2008). 

1. 95°C for 5 min; 2. 30 cycles at 95°C for 30 s, 50°C for 30 s, 72°C for 30 

s; 3. 72°C for 10 min. 사용 프로그램으로는 MinKNOW (ver. 22.08.9)을 이용

하였다. Basecalling의 경우 Guppy (3.0.7)를 사용하였다. 분석된 fastq 

파일은 바코드별로 emu를 이용해 분석하였다(Curry et al. 2022) 

(https://gitlab.com/treangenlab/emu). emu 구동을 위해 Minimap2, Kraken 2, 

Bracken, NanoCLUST, Centrifuge, QIIME 2 등의 툴을 추가적으로 이용했다

(Li, 2018, Wood et al., 2019, Lu et al., 2017, Rodríguez-Pérez et al., 2021, 

Kim et al., 2016, Bolyen et al., 2019).

본 과제에서는 NGS 기반 통합 위해성평가 체계의 일환으로, 유전자 

오염지에서 발생한 LMO 오염을 확인하기 위한 전장유전체 수준의 분석을 

지원 및 수행하였다. 해당 분석 결과는 LMO 안전관리 5개 과제 중 하나인 

「2024년 LMO 자연환경 모니터링 및 사후관리 연구」 보고서에 포함되었다. 

해당 분석은 교잡 및 유전자 전이 가능성을 보다 정밀하게 평가하기 위해 

유전체 데이터 수집과 해석을 포함하며, LMO와 근연종 간의 교잡 유무를 

확인하는 데 중점을 두었다. 이를 통해 교잡된 개체의 존재 및 유전적 특성을 

유전체 수준에서 파악함으로써, 해당 지역 내 LMO의 유전적 영향 및 확산 

가능성을 과학적으로 분석할 수 있도록 하였다. 이러한 유전체 분석 지원은 

유전자 오염 지역의 생태계 모니터링과 위해성 평가 체계 내에서 중요한 

역할을 하며, LMO의 환경 내 안전성 확보를 위한 기초 자료로 활용되었다.
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Ⅲ. 연구결과 및 고찰

1. 국내 수입·승인 단백질 기반 LMO 위해성평가 항목 발굴

가. 단백질 기반 LMO의 환경위해성 심사 결과 분석

LMO법이 시행된 2008년부터 환경부의 LMO 위해성심사는 국립환경과

학원이 2014년에 국립생태원으로 업무를 이관하기 전까지 수행했으며, 

2014년부터 지금까지 국립생태원이 환경부 LMO 위해성심사를 수행하고 

있다. 현재까지 환경부 주관인 환경정화용 LMO의 위해성심사는 없었으며, 

관계 중앙행정기관으로부터 요청받은 FFP-LMO 위해성 협의심사는 

지금까지 98건이며 작물별로는 옥수수 28건, 콩 21건, 면화 11건, 카놀라 

9건, 카네이션 4건, 알팔파 3건, 잔디 3건, 사탕수수 1건, 감자 3건, 사탕무 

1건, 미생물 14건이었다. 이 중에서 심사완료는 78건이며 신청자의 자진

철회로 11건이 취소되었고, 현재 심사중인 것은 9건이다(표 5). 

도입형질로는 단일형질로 제초제 내성이 36건으로 가장 많았으며, 해충

저항성이 13건, 효소생산이 12건, 기타형질이 13건이며, 복합형질로는 

제초제내성과 해충저항성이 16건, 제초제내성과 기타형질이 8건이었다.

표 5. 환경부 단백질 기반 LMO 자연생태계 위해성 협의심사 진행 현황

(‘24년 10월 기준)

  콩 옥수수 면화 카놀라 알팔파 카네이션 잔디 미생물 사탕수수 감자 사탕무 합계

2008년 1 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 1

2009년 2 4 　 　 　 　 　 　 　 　 　 6

2010년 1 1 1 　 　 　 　 　 　 　 　 3

2011년 4 1 1 　 　 　 　 1 　 　 　 7

2012년 2 3 1 2 　 　 　 　 　 　 　 8

2013년 3 　 2 1 　 　 　 　 　 　 　 6

2014년 1 1 1 1 1 　 　 1 　 　 　 6

2015년 1 1 1 　 　 　 　 　 　 　 　 3

2016년 1 3 　 　 　 　 　 2 　 　 　 6

2017년 　 1 　 　 2 　 　 　 　 1 　 4

2018년 　 　 　 　 　 　 　 2 　 　 　 2

2019년 　 1 1 1 　 　 　 　 　 　 　 3

2020년 　 1 1 　 　 　 　 2 　 1 　 5

2021년 1 　 1 　 　 　 　 2 　 　 　 4

2022년 　 2 　 2 　 　 1 　 　 1 　 6

2023년 　 4 　 1 　 　 　 1 　 　 　 6

2024년 　 1 　 　 　 　 　 1 　 　 　 2

합계 17 24 10 8 3 0 1 12 0 3 0 78
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위해성심사에서의 우선 요구사항은 위해성평가서의 자료의 적정성이다. 

이는 심사대상이 되는 LMO의 생태계위해성에 대한 중요한 요소가 비교

평가 실험의 현실적이며 적정한 수행이 이루어졌는지의 여부를 검토한다. 

따라서 위해성평가자료가 충분치 않으나 별도로 다시 생산하는 것이 

불합리한지의 여부도 판별하게 된다. 또한 위해성평가자료는 불충분하나 

사후관리로 안전관리가 보장된다면, 해당 LMO의 위해성을 어느 정도 낮출 

수 있다고 판별하는가에 대한 평가도 이 영역에서 이루어진다. 

위해성심사에서 친숙성(Familiarity)과 실질적 동등성(Substantial Equivalence)은 

LMO의 위해성평가를 구조화하고, 과학적이고 신뢰성 있는 근거를 

바탕으로 안전성을 판단하는 데 필수적인 기준으로 작용한다. 두 접근법은 

신속하고 효율적인 평가가 가능하게 하며, 비교 대상이 되는 기존 생물체와의 

유사성에 기반하여 새로운 유전자변형 생물체의 안전성을 보장하기 위한 

과학적, 규제적 지침으로 자리잡고 있다(표 6).

표 6. 위해성심사의 기준이 되는 친숙성과 실질적 동등성

항목 친숙성 (Familiarity) 실질적 동등성 (Substantial Equivalence)

정의

기존 생물체에 대한 생태적·환경적 정보 

및 경험을 바탕으로 유전자변형생물체를 

평가하는 접근법

유전자변형생물체와 비유전자변형 생물체 

간 주요 특성을 비교하여 안전성을 평가하는 

방법

평가 

기준

유전적 구성, 생리적 기능, 생태적 역할에서 

기존 생물체와의 유사성

영양 성분, 독성, 알레르기 유발 가능성, 

환경적 반응 등 본질적 특성의 유사성

적용 

단계

위해성 평가 초기 단계에서 주요 위해 

요소를 식별하고 평가

인체 및 환경 위해성 평가에서 과학적 

데이터 기반으로 안전성을 검토

장점

- 기존 생물체 정보 활용으로 평가 용이

- 잠재적 위해요소 효율적 식별

- 신속한 초기 평가 가능

- 과학적이고 규제적인 평가 가능

- 기존 생물체와의 본질적 유사성 

  확인으로 신뢰도 향상

- 차이점 분석을 통한 안전성 평가 강화

한계
기존 생물체 정보가 부족한 경우 평가 

어려움

주요 특성이 아닌 부분에서의 차이점을 반

영하지 못할 가능성

활용 

사례

- 기존 식량작물(예: 쌀, 옥수수 등) 

  기반의 유전자변형생물체 평가

- 생태적 역할이 잘 알려진 생물체 평가

- 영양학적 특성 평가

- 알레르기 유발 가능성 비교

- 환경적 반응 검토

결론
유전자변형생물체의 기존 생물체와의 

생태적 유사성에 초점

유전자변형생물체와 비유전자변형 생물체

의 본질적 차이 여부 확인
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친숙성은 기존의 전통적인 생물체에 대해 축적된 생태적·환경적 정보와 

경험을 바탕으로 유전자변형생물체를 평가하는 접근법이다Barrett and 

Abergel, 2000). 이 개념은 유전자변형생물체가 기존 생물체와 유전적 구성, 

생리적 기능, 생태적 역할에서 얼마나 유사한지를 평가하여 위해성을 

예측하는 데 사용된다. 예를 들어, 친숙성이 높은 생물체일수록 그 특성과 

잠재적 영향이 잘 이해되어 있어, 새로운 유전자변형 생물체의 평가에 

활용하기 용이하다. 이는 위해성 평가의 초기 단계에서 중요한 역할을 

하며, 기존 생물체에 대한 친숙성을 통해 잠재적 위해요소를 효율적으로 

식별하고 평가할 수 있게 한다.

실질적 동등성은 유전자변형생물체가 비유전자변형 생물체와 영양 성분, 

독성, 알레르기 유발 가능성, 환경적 반응 등에서 유사한지 여부를 비교하는 

방법이다(Miller, 1999). 이 개념은 유전자변형생물체와 기존 생물체 간의 

차이점을 찾아내어, 만약 주요 특성에서 유사성을 보인다면 안전성이 크게 

다르지 않다고 간주할 수 있다는 가정을 바탕으로 한다. 실질적 동등성 

평가 방식은 과학적 및 규제적 판단에 있어 중요하게 적용되며, 특히 인체 

및 환경 위해성 평가 시 유전자변형 생물체와 비유전자변형 생물체의 

본질적인 유사성을 과학적 데이터로 검토하여, 그 안전성을 평가하는 

근거를 제시한다.

나. 주요국의 LMO 위해성 심사제도

EU의 LMO 위해성심사제도는 카르타헤나 의정서(CPB)를 기반으로 하며, 

식품 및 사료용(FFP), 환경 방출용, 밀폐 이용으로 구분하여 관리를 

수행하고 있다. EFSA (European Food Safety Authority)가 LMO의 위해

성평가를 전담하고, EU 집행위원회는 위해성 관리 의사결정을 담당한다. 

만약 EFSA의 심사결정이 회원국의 규제정책과 충돌할 경우, 최종 결정은 

회원국의 법 및 제도에 따라 이루어지고, 결과는 EU 집행위원회와 공유

된다.

LMO 위해성심사 신청서는 회원국에 제출되며, 평가도 회원국이 수행하는 

것이 원칙이다. 회원국은 90일 이내에 평가 자료를 집행위원회에 제출하고, 

다른 회원국의 의견을 수렴한다. 의견 차이가 해결되지 않으면 EFSA에 

추가 평가 요청을 할 수 있다. EFSA의 보고서를 받은 후 3개월 이내에 

집행위원회는 승인 여부를 회원국들에게 제시하고, 가중다수결로 승인 

여부를 결정한다. 결론이 나지 않으면 항소위원회로 이송되며, 최종 결정은 
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집행위원회가 내린다. EFSA의 LMO 위해성평가는 LMO 패널과 워킹그룹의 

자문을 통해 이루어지며, LMO 패널은 식품 및 사료 안전, 환경 위해성, 

분자 생물학 분야의 전문가들로 구성된다.

미국은 1986년 “생명공학 규제를 위한 조정 프레임워크(The Coordinated 

Framework for the Regulation of Biotechnology)”를 통해 새로운 생명공학 

제품의 인체 및 환경 위해성을 평가하고 있다. 이 프레임워크는 유전자변형 

제품이 기존 제품과 근본적으로 다르지 않다고 판단하여, FDA, EPA, 

APHIS 등 기관들이 기존 규제 프로세스를 동일하게 적용하는 방식으로 

운영된다. 주요 목표는 규제 지연 최소화, 혁신 지원, 인체 및 환경 보호와 

대중 신뢰 증진이다. 단일 주관기관이 책임을 지며, 복수 기관이 관여할 

경우 자료 검토와 조정을 통합한다. 그러나 각 기관의 역할과 책임 구분이 

불명확하다는 문제점이 제기되어 2017년에 개선 작업이 이루어졌다. 특히 

FDA, EPA, APHIS 간의 업무 조정이 완료되어 기관별 권한과 생명공학 

제품 영역이 명확히 구분되었다. 결과적으로 LMO에 대한 위해성 평가 

기준은 일관되지만, 각 기관의 심사 방식은 다양하며, 협력 체계를 통해 

심사의견이 공유된다.

일본은 카르타헤나 의정서의 국내 이행법인 카르타헤나법을 통해 유전자

변형생물체(LMO)를 제1종 사용(환경 방출용)과 제2종 사용(폐쇄계 이용)으로 

구분하여 관리한다. 제1종 사용은 환경방출을 목적으로 하며, LMO의 안전성이 

확인되어야 주무장관의 승인을 받을 수 있다. 제2종 사용은 환경방출이 

아닌 연구개발 및 산업적 이용에 해당하며, 확산 방지 조치를 의무적으로 

이행해야 한다. 식품으로 수입될 경우, 후생노동성(MHLW)에 신청서를 

제출하고 식품안전위원회(FSC)의 자문을 받아 위해성 심사가 이루어진다. 

사료로 수입될 경우, 농림수산성(MAFF)에서 사료 위원회 등의 전문가 

패널을 통해 심사를 진행한다. 일본의 LMO 위해성평가는 식품안전성은 

후생노동성, 사료안전성은 농림수산성에서 각각 식품위생법, 사료안전법에 

따라 평가한다. 특히 MAFF는 사료용 LMO의 운송 중 유출 시 생물다양성에 

미치는 영향을 평가하기 위해 환경방출용 LMO와 동등한 수준의 안전성 

평가 자료를 요구하며, 실제 3단계 포장시험(S3-FT)을 수행하도록 규정하고 

있다. MAFF와 환경성(MOE)의 전문가 패널은 환경 안전성 평가를 6개월간 

합동으로 운영하며, 자료 보완이 필요한 경우 심사기간이 중단되는 점은 

국내와 유사하다. 일반적으로 식품에 대한 승인을 먼저 받고, 이후 사료와 

환경에 대한 승인을 받는 절차를 따른다(표 7).
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표 7. 주요 국가들의 LMO 위해성 심사제도

구분 EU 미국 일본

기본 

법적 

기반

카르타헤나 의정서(CPB) 기반
생명공학 규제를 위한

조정 프레임워크
카르타헤나법

관리 

구분

- 식품 및 사료용(FFP)

- 환경방출용

- 밀폐이용

단일 또는 복수 기관(FDA, 

EPA, APHIS)이 기존 규제 

프로세스를 통해 관리

- 제1종 사용(환경 방출용)

- 제2종 사용(폐쇄계이용)

주요 

기관

- EFSA(위해성 평가 담당)

- EU집행위원회(위해성관리

  및 최종의사결정)

- FDA(식품, 의약품)

- EPA(환경보호)

- APHIS(농업)

- 후생노동성(식품 안전성)

- 농림수산성(사료안전성)

- 환경성(환경위해성)

심사 

절차

- 회원국이 신청서 접수 및 

  초기 평가 수행

- EFSA 추가 평가 요청 가능

- 가중다수결로 승인 여부 

결정

- 최종결정은 집행위원회

에서 처리

- 기존 제품과의 차이점을

중심으로 심사

- 기관간 협력을 통해 심사

의견공유

- 환경 방출: 주무장관 승인 

필요

- 식품 및 사료: FSC 및 

전문가 패널의 심사를 

거쳐 승인

특징

- 회원국 간 의견 차이 시 

  EFSA가 중재

- 최종 승인 결정이 다단계로 

이루어짐

- 규제 지연 최소화 및 혁

신 지원

- 각 기관간 역할 불명확성

문제로 2017년 개선 작업 

수행

- 환경 방출용 LMO는 3단계 

포장시험(S3-FT) 요구

- 자료 보완시 심사기간 중단 

가능

평가 

기준

- FFP: 안전성 평가

- 환경방출: 생태적 위해성

- 인체 및 환경 위해성

- 기존 제품과의 근본적

차이 여부

- 생물다양성에 미치는 영향

- 식품 및 사료 안전성

결정 

방식

- 회원국 가중다수결 또는 

  항소위원회로 이송

- 단일 기관 책임 또는 

  복수 기관 협력

- 환경, 식품, 사료 승인 

절차를 각각 독립적으로 

수행

다. 단백질 기반 LMO 환경부 위해성심사 지침서(안) 작성

FFP-LMO에 대한 환경위해성 협의심사에서 별표 10-1 위해성평가자료의 

모든 범위를 검토할 수 있으나 직접적으로 보완요청할 수 있는 범위는 

통합고시 별표10-2의 LMO 협의심사 자료보완범위 기준에 따라 보완요청을 

할 수 해당 기준 항목을 대상으로 한다. 이에 따라 생물종 위해성 판단 영역, 

도입유전자 위해성 판단 영역, 주변생태계의 위해성 판단로 나눠 단백질 

기반 LMO 환경부 위해성심사 지침서(안)을 작성하였다.
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1) 생물종 위해성 판단 영역

LMO의 자연생태계 위해성 평가에서 생물종 자체의 위해성을 판단하는 

것은, 생물종이 환경과 어떻게 상호작용하고 적응하는지에 대한 과학적 

기초를 이해하는 데 중요한 단계이다. 적응(Adaptation)은 생물체가 

주어진 환경에서 번식 성공률을 높이는 특성으로, 이는 자연선택에 의해 

세대 간 축적되며 생태계 내에서 생물 간 경쟁과 생존 우위를 좌우하는 

중요한 요소이다. 생물종이 특정 환경에 적응하면서 나타나는 유전적 

변화와 적응도는 위해성평가의 중요한 기준이 된다.

LMO는 유전자변형을 통해 자연적 선택을 뛰어넘는 비의도적 특정 

압력으로 환경에 영향을 끼칠 수 있다. LMO의 도입유전자가 환경으로 

확산되거나 전이될 경우, 특정 생태계 내 유전자 흐름이 변하고, 예상치 

못한 생태적 변화를 일으킬 수 있다(Hill and Sendashonga, 2006). 예를 

들어, 해충 저항성 유전자가 야생 식물군으로 확산되면, 이는 기존의 

생태적 균형을 무너뜨리고 생물다양성에 부정적인 영향을 미칠 수 있다. 

최근 연구에서는 생태적 적응도와 유전적 변이가 생물체의 환경 적응과 

밀접하게 연결되어 있으며, 이러한 연결 고리를 이해하는 것이 생물다양

성과 생태계 안정성을 위한 필수적인 평가 기준이 될 수 있다.

따라서 LMO의 확산 가능성, 근연종으로의 유전자전이 우려, 생존과 

번식에 따른 생태적 적응력을 종합적으로 평가해 관리가 어렵거나 환경에 

장기적인 위험을 초래할 가능성이 있는 경우 해당 LMO의 위해성이 높다고 

판단할 수 있다. 위해성평가 자료에서 생물종의 위해성 판단 영역은 크게 

3개 영역으로 구분할 수 있다. 첫 번째는 인류에 의한 이용 내력 평가로, 

LMO가 기존에 인류가 안전하게 이용해 온 생물과 동일하거나 유사한지를 

평가하는 단계이다. 인류가 이미 오랜기간 동안 이용해 온 생물종을 이용한 

경우 해당 특성을 고려하여 위해성을 판단할 수 있다. 두 번째는 유해물질 

생성 여부이다. LMO가 특정 유해물질을 생성할 가능성을 평가하는 것으로, 

유해물질이 자연 환경에 방출되면 생태계에 부정적인 영향을 미칠 수 

있기 때문에, 이를 사전에 검토하고 확인하는 것이 필요하다. 세 번째로는 

자연생태계 내 확산과 유전자전이 가능성을 판단하는 것이다. LMO가 

환경 내에서 자생하거나 원래 목적을 벗어나 확산될 가능성을 평가한다. 

확산 가능성이 높을수록 생태계에 미치는 장기적 위해성이 크다고 할 수 

있다. 확산과 더불어 LMO가 특정 유전자를 다른 근연종으로 전이할 

가능성도 평가한다. 전이가 쉽게 이루어질 경우, 예상하지 못한 생태적 

변화와 잠재적 위험이 발생할 수 있다.
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① 2. 숙주생물체에 관한 자료

LM 식물의 숙주로서의 자연생태계 위해성을 평가할 때, 우선적으로 

국내에 근연종이 존재하는지를 확인하는 것이 필수적이다. 근연종의 

존재 여부는 LMO의 유전자가 생태계 내로 확산될 가능성 및 생물

다양성에 미칠 영향을 판단하는 중요한 지표이다. 근연종이 존재하는 

경우 LMO의 확산성이 높아질 수 있으며, 이는 자연생태계 위해성 평가

에서 주의 깊게 검토해야 할 요소이다. 특히, 이미 알려진 숙주생물체에 

대해서는 친숙성과 실질적 동등성을 기준으로 심사할 수 있지만, 새롭게 

개발·이용된 숙주생물체와 사용(승인) 이력이 적은 숙주생물체는 항목별 

제출내용에 대한 철저한 검증을 기준으로 해야 한다. 특히, ‘나. 자연

생태계 또는 해양생태계에 있어서 분포 상황’에서 국내 분포 상황과 ‘차. 

국내 생태계 대상 잡초화 가능성’을 심도있게 평가해야 한다.

확산성과 생존능을 기준으로 할 때, LMO가 자연생태계에 유출되면 

통제가 어려워질 가능성이 존재한다. 특히, 근연종이 풍부하고 활발히 

생식하는 환경에서는 유전자전이 위험성이 커지며, LMO의 도입유전자가 

근연종의 유전자 풀에 통합될 가능성이 높아진다. 이는 자연생태계에서 

존재하지 않았던 유전적 특성이 근연종으로 전달됨으로써 예기치 않은 

유전자 오염을 초래하고, 결과적으로 생태계의 유전자 흐름과 종간 균형에 

변화를 일으킬 수 있다.

반대로, 근연종이 없거나 드문 경우, LMO의 확산 가능성은 근연종이 

다수 존재하는 상황보다 훨씬 낮아진다. 이 경우, LMO 자체만을 통제함

으로써 자연생태계로의 유입과 확산을 비교적 용이하게 관리할 수 있다. 

다만, 확산성과 생존능이 낮은 LMO라도 근연종이 존재할 경우, 비의도적인 

유전자전이를 방지하기 위해 근연종에 대한 추가적인 관리와 통제가 

필요할 수 있다.

근연종의 범위는 종-속-과 분류체계 내에서 교잡과 생식이 과학적으로 

확인된 종들로 제한되며, 일반적으로 같은 종이거나 동일한 속에 속하는 

생물을 근연종으로 간주한다.

② 3. 공여생물체에 관한 자료 

공여생물체는 LMO의 위해성평가에서 중요한 요소이다. 이는 공여

생물체가 LMO의 유전적 구성에 직접적으로 관여하여, LMO가 환경 
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내에서 어떻게 상호작용하고 확산될지 예측하는 데 중요한 역할을 하기 

때문이다. 먼저, 공여생물체가 독성이나 병원성을 가진 생물체일 경우, 

그 특성이 LMO에 포함됨으로써 사람, 동물 또는 식물 및 주변생태계에 

예상치 못한 위험을 초래할 수 있다. 예를 들어, 병원성을 가진 공여

생물체에서 유전자를 받은 LMO는 환경 내에서 비의도적인 병원성을 

나타낼 가능성에 대해 평가가 필요하다. 질병관리청에서는 병원체 생물

안전정보집에서 생물체 위험군 분류기준을 제시하였다. 공여생물체는 

LMO의 위해성 평가에서 중요한 요소로 작용한다. 이는 공여생물체가 

LMO의 유전적 구성에 직접적으로 관여하여, LMO가 환경 내에서 어떻게 

상호작용하고 확산될지를 예측하는 데 중요한 역할을 하기 때문이다.

먼저, 공여생물체가 독성이나 병원성을 가질 경우, 그 특성이 LMO에 

포함됨으로써 사람, 동물 또는 식물에 예상치 못한 위해를 초래할 수 있다. 

예를 들어, 병원성을 가진 공여생물체에서 유전자를 받은 LMO는 환경 

내에서 비의도적인 병원성을 나타낼 가능성이 있어 사전 평가가 필요하다.

또한, 공여생물체가 생태계에서 수행하는 역할과 환경 내 확산력은 

LMO의 환경 내 생존과 확산에 영향을 미칠 수 있다. 공여생물체가 기존 

생태계에서 높은 확산성과 생존 능력을 가진 경우, 유사한 생존 및 확산 

특성이 LMO에서도 나타날 수 있다. 이로 인해 LMO가 환경 내에서 

자생하거나 근연종에 유전자가 전이될 가능성이 증가하여 생태계 균형에 

영향을 줄 수 있다. 따라서 공여생물체의 특성은 LMO가 환경과 어떻게 

상호작용할지를 예측하는 데 필수적인 자료를 제공하며, LMO의 잠재적 

위해성을 종합적으로 판단하기 위해 공여생물체에 대한 평가가 필수적이다. 

2) 도입유전자 위해성 판단 영역

도입유전자의 위해성 판단은 LMO의 자연생태계에 미치는 잠재적 위해성을 

평가하는 핵심 과정으로, 도입된 유전자가 환경적 안정성과 생태계 균형에 

미칠 위험을 사전에 분석하는 중요한 기준이 된다. 도입된 유전자가 

생산하는 단백질이 독성을 가지는 경우, 혹은 그 유전자가 기존 숙주생

물체에 비해 생존력이나 확산성을 증가시키는 경우, 이러한 특성은 LMO의 

주변생태계으로 확산과 유전자전이를 초래하여 자연생태계에 미치는 

위해성을 높이는 요인이 된다. 이러한 위해성평가에는 도입유전자로 인한 

단백질의 생물학적 독성 여부, 주변생태계 확산 가능성과 위해영향에 대한 

정밀한 분석이 포함된다. 특히, 도입유전자가 기존 생태계의 고유 유전자 
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풀과 상호작용하면서 발생할 수 있는 유전자전이와 같은 잠재적 위험을 

예방하기 위해, 단백질의 생리적 안정성 및 독성 여부를 개별적으로 검토

하고, 해당 유전자가 비표적 생물체에 미칠 장기적 위해영향을 분석하는 

것이 필수적이다.

① 8. 유전자변형생물체와 비변형생물체의 비교자료

LMO의 개선된 특성과 성질은 위해성심사에서 중점적으로 다루는 

부분으로, 대부분의 항목에서 개발된 LMO를 대상으로 생존력, 번식력 

등이 환경 내 확산성과 주변생태계 영향에 미칠 가능성을 평가한다. 

숙주생물체와 LMO의 생존 및 증식 방법 차이는 자연생태계 내에서 

LMO가 의도치 않은 방식으로 자생하거나 확산될 가능성을 평가하는 데 

중요한 자료이며, 특히 LMO의 자연생태계 내 생존성과 지속성을 중점적으로 

평가하여 위해성정도를 분석하여야 한다.

또한 자연생태계에서의 자생 및 생식 능력과 교잡성은 비변형생물체와 

비교해 LMO의 도입유전자가 자연생태계 내에서 전이될 가능성을 

평가하는 데 필수적이다. LMO와 근연종 간의 교잡 가능성을 평가하여 

유전자전이의 영향이 생태계에 미칠 장기적 위해성을 분석하며, 이는 

생물다양성에 영향을 줄 가능성이 있다. 유해물질 생성 및 생태계 잔류와 

관련하여 유해물질이 비표적 생물에 미치는 영향을 중점 평가하며, 이러한 

물질이 생태계에 부정적 영향을 미칠 수 있는지 판단해야 한다. 이와 

같은 항목별 비교자료는 LMO의 잠재적 위험을 사전에 예측하고, 생태계의 

안전성을 유지하기 위한 관리 방안을 마련하는 중요한 기초 자료로 

활용될 수 있다.

3) 주변생태계의 위해성 판단

주변생태계 위해성 판단의 필요성은 LMO가 환경 내에서 생물적 및 

비생물적 요소와 상호작용하면서 자연생태계에 미칠 영향을 평가하기 위한 

필수적인 과정이다. 생물체는 주변 환경과 다양한 방식으로 교류하며, 

이러한 교류는 생태적 요인과 군집의 변화를 유발할 수 있다. 따라서 LMO에 

의한 생태적 위해성을 과학적으로 검증하여 평가하는 것이 중요하다.

LMO가 환경에 미칠 잠재적 영향이 미리 파악되지 않거나 예상치 못한 

방식으로 나타날 수 있으므로, 지속적인 모니터링을 통해 LMO의 주변

생태계에 미치는 영향을 주기적으로 확인하는 것이 필요하다. 이러한 
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모니터링은 생태계 내에서의 장기적 변화나 위해 요인을 조기에 발견하여, 

필요 시 신속히 통제 조치 등 사후관리를 실행할 수 있게 한다.

또한, 사전 평가에 기반한 영향 예측 외에도, 지속적인 모니터링을 통해 

수집된 데이터는 위해성 평가 기준에 활용될 수 있다. 이를 통해 LMO의 

자연생태계생태계 위해성이 예상보다 낮거나 높은 경우에 따라 평가 

수준을 유연하게 조정하고, 필요한 경우 보다 강화된 관리와 규제를 

시행하여 생태계 안전성을 유지할 수 있다.

① 9. 세부 위해 영향 자료

세부 위해 영향 자료는 LMO가 환경과 상호작용할 때 발생할 수 있는 

다양한 위험 요소를 종합적으로 평가하는 데 있어 자연생태계 위해성 

협의심사의 핵심 자료로 사용된다. LMO가 생태계 내에서 주변 생물 및 

생태계에 미치는 영향을 사전에 파악하는 것은 잠재적 위험을 조기에 

인식하고 관리 조치를 강화할 수 있는 기초 자료로 작용한다. 먼저, 주변 

생물 및 생태계에 미칠 수 있는 영향을 확인하는 과정에서는 LMO가 

비표적 생물과의 상호작용을 통해 비표적 생물뿐만 아니라 군집변화 등 

생태계 균형에 영향을 미칠 수 있는 가능성을 평가한다. 또한, LMO의 

잡초화 및 토착화 가능성은 기존 생태계 내에서 자생하거나 예기치 않은 

적응으로 생태적 균형에 영향을 줄 수 있는 요소로, 이를 평가하는 것이 

중요하다. 특히, LMO의 예상치 못한 잡초화나 토착화로 인해 주변 식물과 

우위 경쟁할 가능성을 평가해야 한다. 마지막으로, LMO가 도입될 환경에 

대한 지리적, 기후적 정보는 해당 LMO의 특성이 도입될 환경에 미칠 수 

있는 가능성을 사전에 파악하고 평가하는 중요한 자료이다.

② 10. 유전자변형생물체의 환경 방출·모니터링·폐기에 관한 자료

LMO의 환경 방출·모니터링·폐기에 관한 자료 항목은 FFP-LMO의 

자연생태계 위해성평가에서 환경에 미치는 영향을 예측하고 사후관리를 

설계하는데 중요한 역할을 하지만, 해당 자료가 LMO 생산국에서 수집된 

정보에 기반하기에 국내 환경에 그대로 적용하기에는 일정한 한계가 

존재한다. 국내 자연생태계와의 차이를 고려해 평가를 보완하는 접근이 

필요하다.

이러한 환경 방출 격리포장실험 자료를 통해 LMO의 자생 능력, 이동 

경로, 확산 가능성 등을 사전에 파악하여 모니터링 설계 및 폐기 방안을 
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마련할 수 있다. 모니터링 계획은 환경 중 LMO의 확산과 생태계 영향성을 

지속적으로 관찰하여 예기치 않은 위해성을 발견하고, 통제·폐기 같은 

사후관리 조치를 취할 수 있도록 해야 한다. 이러한 모니터링 과정에서는 

다양한 요인을 반영하여 예측해야 하며, 기본 정보를 포함한 포괄적 

검토가 요구된다. 

이와 함께 LMO와 환경 방출 장소에 대한 정보는 LMO가 수입될 국내 

환경의 특성 및 자연생태계와의 관계를 분석하는 기초 자료가 되며, 

모니터링 과정에서는 주기적인 데이터 수집과 분석을 통해 환경 내 

위해성을 지속적으로 평가하여야 한다. FFP-LMO의 모니터링 계획에서 

수입·유통의 주체는 수입자로서 개발사와 다르므로 법적 책임 부과가 

어려운 상황이다. 이에 따라 원론적 수준의 모니터링 계획으로 심사를 

대신할 수 있으며, 향후 “책임과 복구”와 관련한 국제적 합의가 이루어

지면 국내법 개정을 통해 해당 사항에 대한 보완이 가능할 것으로 보인다. 

불활성화 방법, 긴급 상황 대응 계획, 폐기물 처리 방안은 LMO의 환경 

유출, 확산, 유전자 전이 등의 긴급 상황 발생 시 생물적, 물리적, 화학적 

대응을 통해 조기에 차단하고 잠재적 위험을 줄이는 데 중요한 역할을 

할 것이다.

라. 환경 마이크로바이옴의 중요성과 LMO 환경위해성평가 시사점

최근 EFSA(European Food Safety Authority)가 발표한 환경 마이크로

바이옴을 위해성평가에 통합하기 위한 로드맵은 생태계와 인간 활동의 

상호작용을 이해하는 데 있어 환경 마이크로바이옴의 중요성을 강조하고 

있다. 환경 마이크로바이옴은 생태계 내에서 유기물 분해, 질소 고정, 영양 

순환과 같은 주요 생태계 기능을 수행하며, 그 변화는 생태계의 안정성과 

생물다양성에 직결된다. EFSA는 이러한 마이크로바이옴을 활용하여 LMO의 

도입이 생태계에 미치는 잠재적 영향을 분석하고, 이를 위해 표준화된 

오믹스 기술 및 데이터베이스 구축, 핵심 미생물군 정의 등 다각적인 접근 

방식을 제안하였다.

LMO의 비의도적 유출과 환경 방출은 생태계 마이크로바이옴에 교란을 

일으킬 가능성이 있다. 예를 들어, 중국과 미국에서 수행된 연구들은 LM 

작물과 중금속 내성 미생물이 토양 마이크로바이옴의 구조와 기능에 영향을 

미치고, 생태계 내 특정 유전자 확산을 촉진할 수 있음을 보여주었다. 

이러한 연구들은 LMO가 환경 내 미생물 군집과 상호작용하여 토양 탄소-
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질소 순환과 같은 생태계 기능에 영향을 줄 수 있음을 시사한다.

우리나라에서도 LMO 환경위해성평가에 환경 마이크로바이옴을 통합할 

수 있는 방안을 마련하고 이를 위한 기초 연구가 필요하다. 특히, LMO 

방출 이후의 생태계 변화를 추적하기 위해 정기적인 자연생태계 마이크로

바이옴 모니터링 체계를 구축하고, 이를 활용한 기초 자료 확보가 중요하다. 

EFSA의 로드맵은 이러한 방향성을 제공하며, 국내 정책과 연구 기반을 

강화하여 글로벌 환경 변화에 선제적으로 대응할 수 있는 역량을 확보할 

필요가 있다. 본 과제에서는 아래와 같이 KBCH 브리핑을 통해 환경 

마이크로바이옴을 위해성평가에 통합하기 위한 주요 내용 검토 및 시사점을 

제시하였다(그림 26).

그림 26. EFSA의 환경 마이크로바이옴 로드맵 및 KBCH 브리핑
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2. 단백질 기반 LM 식물 자연생태계 유출지 모의환경 위해성평가

가. LMO 유출지 유전자오염 모니터링 및 조사 정점 확인

군산시 내초동 유전자 오염지에서 현장 검출 결과, 양성 개체가 확인된 

정점을 중심으로 하여 주변 지역을 대상으로 추가적인 샘플링과 CP4-EPSPS 

간이면역검사를 진행하였으며, 그 결과 그림 25와 같이 1번 정점에서 전체 

21개 개체 중 17개가 양성으로 나타나 약 81%로 가장 높은 밀도를 보여 

중점 연구 지역으로 설정하였다(그림 27). 이는 해당 지역에서 제초제 

저항성 유전자를 보유한 개체의 확산이 활발하게 이루어졌을 가능성을 

시사한다. 이후 1번 정점을 중심으로 추가적인 샘플링 결과(그림 28), 3번 

정점에서는 전체 11개 개체 중 양성 개체가 전혀 발견되지 않아, 이 지역은 

유전자 변형 개체의 영향을 상대적으로 적게 받았거나 유전자가 확산되지 

않은 지역임을 나타냈다.

그림 27. 유전자 오염지 위해성평가 수행지.
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그림 28. 유전자 오염지 LMO 간이 면역 검사 결과 일부.
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그림 27에서 확인되듯, LM 갓의 비중이 가장 높게 나타난 1번 중점 연구 

지역에서 3m 폭의 도로를 넘어 15,880m² 면적의 관리되지 않은 자연생태계

(버려진 밭으로 추정)의 존재를 확인하고 이에 대한 모니터링을 수행하였다. 

해당 지역은 다양한 야생 식물들이 서식하는 환경으로, 십자화과 식물의 

존재 가능성이 높은 조건이었다. 그러나 정밀 조사 결과, 해당 자연생태계 

내에서 야생 십자화과 식물(갓)과 LM 갓의 서식이 전혀 확인되지 않았다

(그림 29).

그림 29. 조사구 인근 자연생태계. 

이 결과는 LM 갓이 현재로서는 운송로와 같은 제한된 환경에서 주로 

확산되고 있으며, 자연생태계로의 전파가 아직은 미미한 수준임을 시사한다. 

운송로와 같은 인공적 환경은 LMO가 외부 환경으로 유출될 때 초기적으로 

영향을 미치는 주요 경로로 작용하지만, 관리되지 않은 자연생태계에서는 

확산이 제한적일 수 있음을 보여준다. 이는 야생 십자화과 식물의 분포가 
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특정 환경 요인(예: 토양의 성분, 습도, 경쟁 식물 등)에 크게 영향을 받기 

때문일 가능성이 있다. 자연생태계에 퍼져있는 갓의 경우 일반적으로 강둑, 

도로변과 같은 제한된 조건에서 우점하는 식물이다. 이는 일반적인 자연

생태계에서는 다른 식물과 경쟁 우위를 접하지 못하는 점을 시사하며 

홍수, 제초 작업과 같은 자연적인 혹은 인위적인 요소가 존재하는 조건에서 

서식할 수 있음을 나타낸다.

또한, 자연생태계 내에서 LMO와 유전자 교잡이 가능한 근연종이 부재할 

경우, 유전자의 확산이 제한될 수 있음을 알 수 있다. 이는 자연생태계의 

특정 환경적 조건이 LMO 확산을 억제하는 요소로 작용할 수 있음을 

시사하며, LMO의 확산 경로가 주로 인간 활동(운송, 가공 등)과 밀접히 

연결되어 있음을 확인할 수 있다. 다만, 이러한 결과는 현재 조사된 특정 

지역의 조건에 따라 다를 수 있으며, 다른 자연생태계에서의 모니터링과 

비교하여 보다 일반화된 결론을 도출할 필요가 있다. 이를 위해 지속적인 

샘플링과 모니터링을 통해 다양한 환경 조건에서 LMO의 확산 경로와 

제한 요인을 종합적으로 평가해야 할 것이다. 

나. LM 식물 및 야생형 식물의 형태학적 비교

본 연구에서는 유전자 변형 갓(LMO)과 야생형 갓(WT) 간의 형태학적 

특성을 비교 분석하였다(그림 29). 분석 항목은 토양 상부 길이, 줄기 폭, 

하엽 길이와 폭, 상엽 길이와 폭, 뿌리 건중량으로 구성되었으며, 각 

그룹에서 12개체씩 샘플링하여 각각의 항목을 측정하였다. 측정값을 

바탕으로 ANOVA 검정을 실시한 결과, 모든 항목에서 통계적으로 유의한 

차이는 확인되지 않았다(그림 31).
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그림 30. LM 식물 및 야생형 식물의 형태학적 비교 사진.

토양 상부 길이 측정 결과, LMO와 WT 간의 평균 길이는 유사하게 

나타났으며, LMO가 약간 더 긴 경향을 보였으나 변동성 역시 커서 통계적 

유의성은 없었다. 줄기 폭의 경우에도 LMO와 WT 간의 차이는 유의하지 

않았다. 줄기 폭은 식물체의 강도와 생리적 안정성을 나타내는 중요한 

지표이지만, 두 그룹 간 유의미한 차이가 없다는 결과는 유전자 변형이 

줄기 두께에 미치는 영향이 제한적임을 보여준다. 하엽 길이와 폭에서는 

LMO와 WT 간에 일부 차이가 관찰되었으나, 이러한 차이는 변동성 내에서 

발생한 것으로 통계적 유의성을 나타내지 않았다. 하엽의 크기는 영양분 
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흡수와 관련된 잎의 역할에 영향을 미칠 수 있으나, 본 연구에서는 유전자 

변형이 이러한 측면에서 큰 차이를 만들지 않았음을 알 수 있다. 상엽 

길이와 폭에서도 LMO와 WT 간의 평균값은 유사하게 나타났으며, 

통계적으로 유의한 차이가 없었다. 상엽은 광합성과 관련된 역할을 수행하기 

때문에, LMO가 야생형 갓과 유사한 상엽 특성을 보인다는 결과는 유전자 

변형이 광합성 효율에 미치는 영향이 크지 않음을 나타낸다. 뿌리 건중량 

역시 LMO와 WT 간의 유의한 차이는 발견되지 않았다. 뿌리는 토양 내 

수분과 영양분 흡수에 중요한 역할을 하므로, 두 그룹 간 뿌리의 건중량이 

유사하다는 결과는 유전자 변형이 뿌리 생장에 미치는 영향이 크지 않음을 

시사한다. 

본 연구의 결과는 LMO가 야생형 갓과 비교했을 때 형태학적 특성에서 

유의미한 차이를 보이지 않음을 확인시켜 준다. 이는 유전자 변형이 갓의 

외형적 구조나 생리적 특성에 제한적인 영향을 미쳤음을 의미하며, LMO가 

야생 생태계에서 WT와 유사한 생장과 생리적 기능을 유지할 가능성을 

시사한다. 또한, LMO와 WT가 유사한 생리적 특성을 보이는 것은 유전자 

변형이 환경에 미치는 영향이 크지 않을 수 있음을 암시한다.

하지만, 이러한 결과는 단기적인 비교에서 나타난 것이므로, 장기적인 

생태적 영향 평가에서는 추가적인 관찰과 연구가 필요하다. 예를 들어, 

제초제 저항성 유전자 도입이 식물 생장 초기 단계에서는 유의미한 변화를 

일으키지 않더라도, 환경 스트레스에 장기적으로 노출될 경우 다른 특성 

변화를 나타낼 가능성도 있다. 또한, 유전자 변형이 식물체의 형태학적 

특성에는 큰 영향을 주지 않더라도, 미생물 군집이나 곤충과의 상호작용과 

같은 생태적 관계에서 미묘한 영향을 미칠 가능성도 존재한다.

따라서 본 연구의 결과는 LMO의 형태학적 특성이 야생형 갓과 유사

하다는 것을 보여주지만, LMO의 생태적 안전성을 종합적으로 판단하기 

위해서는 다양한 환경적 요소와의 상호작용을 고려한 추가적인 장기 

연구가 필요하다.
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그림 31. LM 식물 및 야생형 식물의 형태학적 비교 결과.

다. 식물 전생물체 및 토양 박테리아 군집 분포

LMO와 WT 간의 미생물 군집 차이를 평가하기에 앞서, 두 샘플이 동일한 

종에 속하는지를 확인하기 위해 미토콘드리아 서열 분석을 수행하였다. 

그림 31에서 나타난 바와 같이, 검은색 막대는 갓 관련 미토콘드리아 서열을 

나타내며, 이를 통해 LMO와 WT가 동일한 종의 꽃임을 확인할 수 있었다

(그림 32). 반면 토끼풀, 개망초, 그리고 민들레와 같은 다양한 대조군은 

갓과는 뚜렷하게 구분되는 미토콘드리아 분포를 보여주었다. 이와 같은 

결과는 갓의 미생물 군집 분석 시 야생화 샘플과의 교차 오염을 최소화

하였음을 의미한다. 
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그림 32. 유전자 오염지 LMO, 근연종 및 

주변 꽃 미토콘드리아 시퀀스 다양성.

꽃 부위에서 LMO와 WT 간의 미생물 군집 분석 결과, 주요 속들의 평균 

상대적 풍부도와 표준편차에서 뚜렷한 차이가 관찰되었다(그림 33). 

Pseudomonas 속은 WT 샘플에서 평균 62.27%로 나타났으며, LMO 샘플

에서는 24.94%로 유의미하게 낮았다. 한편, Rhodococcus 속은 LMO에서 

평균 29.13%, WT에서 29.57%로 나타나 두 그룹 간 평균 차이는 크지 않았다. 

LMO와 WT 간의 잎 부위 미생물 군집 분석 결과, Massilia 속과 

Burkholderia-Caballeronia-Paraburkholderia 속에서 두 그룹 간 차이가 두드러

졌다. Massilia 속은 LMO에서 평균 5.02%, 표준편차 5.34%를 나타냈으며, 

WT에서 평균 7.39%, 표준편차 4.68%로, 평균값은 WT가 LMO보다 

높았지만 표준편차는 LMO에서 더 크게 나타났다. 이는 WT 잎에서 

Massilia 속의 풍부도가 더 일정하게 분포하는 반면, LMO에서는 군집의 

불균일성이 증가했음을 시사한다. Burkholderia-Caballeronia-Paraburkholderia는 

WT에서 평균 8.99%로 LMO(4.16%)보다 약 두 배 이상 높게 나타났다. 이는 

WT 잎에서 해당 미생물이 더 우점적으로 나타날 가능성을 보여준다. 한편, 

Sphingomonas 속은 LMO에서 평균 2.56%, 표준편차 2.21%로, WT의 평균 

2.89%, 표준편차 2.91%와 유사한 분포를 보였다. Pseudomonas 속은 

LMO에서 평균 0.77%로 매우 낮게 나타난 반면, WT에서 2.26%로 다소 

높은 값을 보였으나, 표준편차가 각각 0.70%와 5.23%로 WT에서 더 크게 

나타났다. 이는 WT의 Pseudomonas속 군집 구조가 더 불안정하게 유지됨을 

시사한다.
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사엽 부위에서의 미생물 군집 분석 결과, Sphingomonas 속과 Pseudomonas 

속이 두 그룹 간의 주요 차이를 나타냈다. Sphingomonas 속은 LMO에서 

평균 10.81%, WT에서 14.81%로 WT에서 더 높은 분포를 보였으며, 두 그룹 

모두 표준편차가 높아(7.38%와 11.85%), 군집 구조의 불균일성이 존재했다. 

Pseudomonas 속은 LMO에서 평균 15.94%, 표준편차 11.83%로 WT의 평균 

17.93%, 표준편차 20.56%와 유사한 수준을 나타냈다. 그러나 WT에서의 

높은 표준편차는 군집의 분포가 보다 다양하게 나타남을 의미한다.

LMO와 WT 뿌리 및 주변 흙에서의 박테리아 군집을 분석한 결과, 

대부분의 미생물 속에서 두 그룹 간 큰 차이가 나타나지 않았다. 뿌리에서는 

NA(미분류된 미생물)가 LMO에서 평균 20.30%, WT에서 17.46%로 나타나 

약간 높은 값을 보였다, Flavobacterium과 Massilia는 WT에서 각각 9.51%와 

5.93%로 LMO의 6.91%와 4.27%보다 소폭 높은 경향을 보였다. 

Mycobacterium은 LMO 뿌리에서 평균 4.39%로 WT(1.97%)보다 높은 분포를 

나타냈지만, 전체 군집의 구조에서 지배적인 차이는 아니었다.

흙에서는 NA가 WT에서 평균 41.19%, LMO에서 37.54%로 다소 높게 

나타났으나, 다른 주요 미생물 속에서는 차이가 더 미미했다. 예를 들어, 

Flavobacterium과 Massilia는 WT에서 각각 평균 1.15%와 0.70%로, LMO의 

2.46%와 0.91%와 유사한 분포를 보였다. Streptomyces의 경우 WT 흙에서 

평균 1.37%, LMO에서 0.97%로 비교적 작은 차이를 보였다.

해당 연구 결과는 LMO가 식물의 부위별에 따라 미생물 군집 구조와 

균일성에 영향을 미칠 수 있음을 보여준다. LMO는 특정 부위에서 특정 속

(Pseudomonas, Massilia, Burkholderia-Caballeronia-Paraburkholderia 등)의 

풍부도를 감소시키거나 군집 구조의 불균일성을 증가시킬 수 있으며, 

이러한 변화는 식물-미생물 간 상호작용 및 생태계 기능에 영향을 미칠 

가능성이 있다.

특히, LMO는 꽃 부위에서 Pseudomonas 속의 풍부도와 안정성을 감소시켜 

미생물 군집 구조에 중요한 생태적 영향을 미쳤을 가능성이 높다. 반면, 

WT는 특정 속에서 더 높은 풍부도와 안정성을 보이며, 생태계 내에서 

보다 안정적인 군집 구조를 유지할 수 있다. 위와 같은 차이는 식물의 

상부에서 더 특징적으로 나타나며, 뿌리나 토양과 같은 식물 하부에서는 

상대적으로 차이가 적었다.
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그림 33. 유전자 오염지 현장 LMO 및 WT 전생물체 분석결과(박테리아).
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박테리아에 이어 곰팡이의 군집 분포를 확인하고, 박테리아의 군집 분포 

결과와 비교하였다(그림 34). LMO와 WT의 꽃, 잎, 그리고 사엽 부위에서 

곰팡이 군집 분석에서는 Alternaria와 Cladosporium이 꽃, 잎, 사엽 부위 

모두에서 주요 우점 균주로 나타났다. Alternaria는 LMO와 WT 꽃에서 

각각 평균 24.95%와 25.97%의 비슷한 분포를 보였으며, 표준편차는 

LMO에서 약간 더 높았다(LMO: 5.86%, WT: 4.19%). Cladosporium 역시 

꽃 부위에서 LMO와 WT 간 평균값의 차이가 크지 않았으나(LMO: 

24.76%, WT: 21.51%), 표준편차는 유사하게 낮았다. 그러나 잎과 사엽으로 

갈수록 두 그룹 간의 차이가 확대되었다. 예를 들어, 잎 부위에서 Alternaria의 

분포는 LMO에서 평균 20.57%, WT에서 21.02%로 유사했지만, 표준편차는 

각각 11.18%와 10.50%로 LMO에서 다소 높은 불균일성을 보였다. 사엽 

부위에서는 LMO와 WT 모두에서 Alternaria의 평균 분포가 상대적으로 

높았으나(LMO: 23.62%, WT: 17.36%), 표준편차는 WT에서 낮아 군집 

구조가 더 안정적임을 시사하였다.

식물 뿌리 및 주변 흙에서의 곰팡이 군집 분포를 분석한 결과, 주요 

곰팡이 속 대부분에서 두 그룹 간 상대적 풍부도가 유사한 경향을 보였다. 

주로 십자화과의 병원성 곰팡이인 Olpidiaceae는 뿌리에서 LMO에서 평균 

77.81%, WT에서 79.99%로 나타나 두 그룹 간 큰 차이가 없었다. 주변 

흙에서도 WT에서 평균 30.83%, LMO에서 25.80%로 유사한 수준을 보였다. 

이는 해당 곰팡이가 LMO와 WT 환경 모두에서 안정적으로 분포하고 

있음을 시사한다.

곰팡이와 박테리아 군집 간의 비교에서 곰팡이 군집은 상대적으로 LMO와 

WT 간 차이가 작고, 특정 균주의 우점도가 더 균일하게 분포하는 경향을 

보였다. 박테리아 군집에서는 특정 속에서 LMO와 WT 간의 차이가 

뚜렷하게 나타났으며, 특히 Pseudomonas와 같은 속에서 이러한 차이가 

두드러졌다. 이러한 결과는 LMO에 의해 곰팡이보다 박테리아 군집의 

구조와 다양성에 더 큰 영향을 미칠 가능성이 있다.
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그림 34. 유전자 오염지 현장 LMO 및 WT 전생물체 분석결과(곰팡이).
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라. LMO 유전자 오염지 주변 곤충 마이크로바이옴 연구

자연생태계에서 LMO와 WT를 비교 연구하는 과정에서 곤충 미생물 

연구는 매우 중요한 역할을 한다. 곤충은 생태계 내에서 중요한 매개체로, 

식물의 수분, 병원균의 확산, 분해 과정, 그리고 영양 순환에 크게 기여한다

(Douglas, 2015). 특히 곤충의 미생물 군집은 곤충과 식물 간의 상호작용뿐만 

아니라, LMO가 생태계 전반에 미치는 위해성을 간접적으로 평가하는 데 

필수적인 정보원을 제공한다(그림 35).

곤충은 식물에 서식하는 미생물과 밀접한 관계를 가지며, 이들의 미생물 

군집은 곤충의 먹이원, 서식 환경, 그리고 유전자 변형 식물과의 상호작용에 

의해 영향을 받을 수 있다(Mondal et al., 2023). 예를 들어, LMO가 생산하는 

특정 단백질(예: Bt 독소)이 곤충의 장내 미생물 군집에 변화를 유발할 

가능성이 있다(Li et al., 2021). 이는 곤충의 생존율, 번식 능력, 그리고 

생태계 내에서의 역할에 직접적인 영향을 미칠 수 있다. 따라서 곤충 미생물 

군집의 변화를 모니터링하면 LMO가 생태계 내 미생물 네트워크와 생물 

다양성에 미치는 영향을 간접적으로 이해할 수 있다.

또한 곤충은 다양한 식물 종과 접촉하기 때문에, 이들의 미생물 군집은 

LMO와 WT 간의 차이를 비교하는 데 유용한 바이오마커로 작용할 수 

있다(Xia et al., 2017). 따라서 해당 연구는 LMO가 생태계에 유발할 수 있는 

장기적인 변화를 평가하는 데 필요한 과학적 근거를 제공한다. 또한 LMO법 

통합고시 별표 10-1라(1)에 따라 자연생태계의 다른 생물과의 상호작용 

평가의 근거가 된다.

꿀벌

LMO 지역에서 채집된 꿀벌의 미생물 군집은 Gilliamella, Lactobacillus, 

Snodgrassella와 같은 장내 공생균이 주요 우점종으로 나타났다. Gilliamella는 

LMO 꿀벌 군집에서 평균적으로 31.04 ± 10.35%로 분포하였다. 반면 WT 

꽃의 꿀벌에서는 Gilliamella의 분포가 약 16.65 ± 9.19% 내외로 LMO 지역

보다 낮았다. 한편, Lactobacillus와 같은 젖산균은 LMO 지역과 WT 지역간 

큰 차이를 보이지 않았다. Snodgrassella의 군집은 LMO 지역에서 9.50 ± 

7.05%였고, WT 지역에서 13.73 ± 9.29%로 WT의 우점율이 더 높은 경향을 

보였다.

이번 결과는 LMO에 의해 꿀벌의 장내 미생물 군집에 영향을 줄 수 

있는 것으로 생각된다. 이러한 결과는 LMO 작물이 생산하는 특정 물질
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(예: 유전자 발현 산물 또는 독소)이 주변 생태계에 간접적으로 영향을 

미칠 수 있음을 시사한다. 특히 Lactobacillus Firm5에 속하는 박테리아는 

꿀벌 체내 트립토판 대사와 연관되어 기억력과 같은 지능에 긍정적인 

영향을 주는 것으로 알려져 있고(Zhang et al., 2022), Gilliamella 및 

Snodgrassella는 꿀이나 꽃가루 소화에 도움을 주는 장내미생물로 영양 

섭취와 활용에 영향을 미치며, 면역에 중요한 역할을 수행한다(Engel et 

al., 2012). 꿀벌의 생존과 관련이 있는 만큼 향후 면밀한 연구를 통해 해당 

장내미생물 군집에 영향을 주는지 검토하고, 필수적으로 위해성평가 항목에 

반영되어야 할 것으로 보인다.

홍비단노린재

분류가 명확하지 않은 분류군(NA)은 LMO와 WT에서 각각 평균 64.28 

± 41.99%와 55.81 ± 35.70%로 나타났으며, 홍비단노린재에서 아직 밝혀지지 

않은 장내미생물군이 다수 존재함을 시사한다. 홍비단노린재는 십자화과 

식물을 기주식물로 삼으며, 비의도적인 화분 이동 등의 영향을 미칠 수 

있기 때문에 메타지노믹스 등의 기법을 활용하여 장내미생물의 군집이나 

기능적 차이가 있는지 추가적인 확인이 필요하다.

배추흰나비

LMO와 WT 지역에서 배추흰나비의 애벌레와 번데기는 LMO에서 획득

하였고, 성충은 WT가 분포하는 지역에서 채집하여 직접적인 비교는 

어렵지만, 향후 연구에서는 LMO와 WT 지역에서 동일한 발달 단계의 

배추흰나비를 채집하고, 이를 다양한 환경 요인과 연계하여 분석하는 것이 

필요하며, 해당 자료는 그에 따른 기초 자료로 활용될 수 있다. LMO 

지역에서는 애벌레 단계에서 Bacillus와 Staphylococcus와 같은 특정 미생물 

군집이 우점적인 반면, WT의 성충에서는 Enterobacter와 Holzapfelia가 

두드러지게 나타났다. 이는 지역적 환경과 발달 단계가 상호작용하여 

미생물 군집 구성에 영향을 미칠 수 있음을 암시한다.

호리꽃등에

LMO와 WT에서 호리꽃등에의 미생물 군집 차이를 분석한 결과, 특정 

미생물군의 분포 차이가 LMO 작물과 관련될 가능성을 시사하였다. 특히 

Wolbachia와 Holzapfelia는 지역별로 뚜렷한 차이를 보였으며, 이는 지역적 
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환경 또는 LMO의 영향을 반영할 수 있다. 다만, 본 연구에서 호리꽃등에의 

채집 개체 수가 상대적으로 적어 통계적 신뢰도를 확보하기에는 한계가 

있었다.

호리꽃등에는 주요 수분매개자로서 생태적 중요성을 지니므로(Jauker et 

al., 2012), 향후 연구에서는 다양한 지역 및 환경 조건에서 채집 개체 수를 

증가시켜 보다 정밀한 미생물 군집 분석을 수행할 필요가 있다. 이를 통해 

LMO와 WT 지역이 수분매개자의 미생물 생태에 미치는 영향을 명확히 

이해할 수 있을 것으로 기대된다.

그림 35. LMO 유전자 오염지 주변 곤충 마이크로바이옴 분석 결과.
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마. 모의환경 실험

본 연구에서는 온실에서 재배된 LMO와 WT를 모의 환경으로 옮겨 도입 

유전자의 생태적 영향과 성장 차이를 평가하였다(그림 36). 실험 결과, 

LMO 식물과 WT 간 성장 차이는 명확하게 관찰되지 않았으며, 이는 도입 

유전자가 직접적인 생장률 증가에 영향을 미치지 않았음을 시사한다. 

또한, 후대 새싹에서 도입 유전자의 유전적 전이가 확인되었으며, 이는 

도입 유전자가 안정적으로 다음 세대로 전달될 수 있음을 보여준다. 도입 

유전자가 포함된 후대 새싹은 비도입 유전자를 가진 새싹과 동일하게 

발아하였으며, 이는 도입 유전자가 생태적으로 적응 가능한 특성을 가질 

가능성을 뒷받침한다.

그림 36. 모의환경 내 LMO 성장 사진.

모의 환경에 이식한 LMO와 WT의 초장을 시기별로 측정하여 비교한 결과, 

두 그룹 간의 성장 패턴에서 유의미한 차이가 관찰되지 않았다(그림 37). 

평균 초장은 모든 시점에서 WT가 LMO보다 약간 더 높았지만, 그 차이는 

통계적으로 유의미하지 않은 수준이었다. 예를 들어, 03월 14일에는 WT가 

평균 92.2cm, LMO가 90.0cm로 나타났으며, 04월 30일에는 WT가 

100.0cm, LMO가 97.2cm로 기록되었다. 두 그룹 모두 시간이 지남에 따라 
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유사한 성장 추세를 보이며, 성장 속도와 최종 초장에서 큰 차이를 보이지 

않았다. 이는 유전자 도입이 갓의 초장에 미치는 직접적인 영향이 거의 

없음을 시사한다.

그림 37. 모의환경 내 LMO 및 WT의 시계열 초장 변화.

이어 자연생태계와 온실에서 재배한 LMO 및 WT 주변 생물상을 비교 

분석하였다(그림 38). 자연생태계와 온실 모의환경에서 공통적으로 확인된 

주요 생물상은 달팽이, 배추흰나비(애벌레, 번데기, 성충), 화랑곡나방, 

진딧물, 공벌레 등이었다. 자연생태계에서만 확인된 생물상으로는 홍비단

노린재, 꿀벌, 호리꽃등에가 포함되었으며, 이는 자연환경에서의 다양한 

생물적 상호작용과 풍부한 수분매개자 존재를 반영한다. 반면, 모의환경

에서는 소형 딱정벌레류가 추가적으로 발견되었으나, 천적이 없는 특성으로 

인해 갓에 피해를 주는 화랑곡나방이나 진딧물의 개체수가 자연생태계보다 

높은 빈도로 관찰되었다.

자연생태계에서 생물상을 확인하는 연구는 실제 환경에서 도입 유전자가 

생태계에 미치는 영향을 평가할 수 있는 중요한 정보를 제공한다. 특히 

다양한 생물적 상호작용과 천적의 존재는 생태계의 균형을 유지하며, 

LMO 및 WT 간의 잠재적인 차이를 효과적으로 평가할 수 있게 한다. 

그러나 자연환경은 여러 요인에 의해 영향을 받을 수 있으며, 환경적 

변동성과 생물 다양성이 높은 만큼 실험 재현성과 정밀성이 제한적이라는 

단점이 있다.
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반면, 온실에서의 모의환경 실험은 통제된 환경에서 연구를 수행할 수 

있어 재현성과 정밀성이 높다. 이는 특정 변수의 영향을 명확히 평가할 

수 있는 장점을 제공한다. 그러나 천적의 부재와 인위적 조건으로 인해 

생태계의 복잡성을 반영하지 못하는 한계가 있다. 예를 들어, 본 연구에서 

모의환경에서는 화랑곡나방과 진딧물의 개체수가 자연생태계보다 높은 

빈도로 관찰되었으며, 이는 천적이 없는 환경에서 특정 해충이 급증할 수 

있음을 시사한다.

그림 38. 모의환경에서 실험 기간 중 확인된 생물 출현종.
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자연생태계와 모의환경 연구는 각각의 장단점이 있으며, 상호보완적으로 

활용될 때 가장 큰 효과를 발휘할 수 있다. 자연생태계 연구는 실제 환경에서의 

생물적 상호작용과 영향을 평가할 수 있는 반면, 모의환경 실험은 특정 

변수와 도입 유전자의 직접적인 영향을 통제된 조건에서 확인할 수 있다. 

따라서 자연생태계와 모의환경에서의 복합적인 확인을 통해 도입 유전자의 

안정성과 생태적 영향을 평가하는 종합적인 접근이 필요하다. 이를 통해 

LMO와 WT의 생태적 영향을 보다 명확히 파악하고, 생태계의 안전성을 

확보할 수 있을 것이다.

세 가지 그룹(자연 토양 이식 그룹, 자연 토양에서 잡초를 걸러낸 그룹, 

배양토 그룹)에서 LMO와 WT 갓을 재배하여 새싹의 발아와 도입유전자의 

전이를 확인하였다(그림 39). 자연 토양 이식 그룹에서는 다양한 잡초와 

주변 식물이 자랐으며, 이로 인해 갓 새싹의 발아를 확인하는 데 어려움이 

있었다. 하지만 세밀한 조사를 통해 드물게 갓 새싹이 발견되었고, 이는 

자연 환경에서 갓 씨앗이 생존하고 발아할 수 있는 잠재력을 보여준다. 

자연 토양에서 잡초 씨앗을 제거한 그룹에서는 갓 새싹이 자연 토양 이식 

그룹에 비해 빈번하게 확인되었다. 이는 잡초와의 경쟁이 줄어들어 갓 

새싹의 발아와 생존 가능성이 높아졌음을 시사한다. 배양토 그룹에서는 

외부에서 유입된 잡초가 전혀 자라지 않았으며, 갓 새싹만이 발아하여 

성장하는 모습을 보였다. 이는 다른 생물학적 상호작용 없이 갓 자체의 

성장과 도입유전자의 전이를 확인하는 데 효과적이었다.

세 가지 그룹에서의 실험은 각각 다른 연구 목적에 적합한 정보를 제공

하였다. 자연 토양 이식 그룹은 실제 자연 생태계를 모방하여 갓과 주변 

생태계 간의 복잡한 상호작용을 탐구할 수 있는 환경을 제공하였다. 하지만 

잡초와 주변 식물의 번식으로 인해 갓 새싹의 발아 여부를 세밀히 확인

하기에는 어려움이 있었다. 반면, 자연 토양에서 잡초 씨앗을 제거한 그룹은 

자연 토양의 특성을 유지하면서도 잡초와 같은 경쟁 요인을 배제하여 갓 

새싹의 생존 가능성을 상대적으로 명확하게 관찰할 수 있었다. 배양토 

그룹은 갓 이외의 다른 식물의 성장을 완전히 배제함으로써 갓의 발아와 

도입유전자의 전이를 확인하는 데 있어 가장 효과적인 환경을 제공하였다. 

이 그룹은 갓 새싹의 발아율 및 도입유전자의 안정성을 직접적으로 

관찰하는 데 이상적이었다. LMO 갓의 새싹이 자연 토양 이식 그룹, 잡초 

제거 토양 그룹, 배양토 그룹 모두에서 도입유전자를 보유하고 있는 것으로 

확인된 점은 도입유전자가 후대로 안정적으로 전이될 가능성을 보여준다.
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따라서 각 그룹은 연구 목적에 따라 상호보완적으로 활용될 수 있으며, 

자연 환경에서 LMO의 장기적 생태적 영향을 보다 포괄적으로 평가하기 

위해 다양한 실험 조건이 조합된 연구가 필요하다. 이러한 연구는 LMO의 

환경 위해성을 분석하고 관리하기 위한 중요한 기반 자료가 될 것이다.

그림 39. 모의환경 내 LMO 발아 가능성 확인.

특히, 자연 토양 이식 그룹에서 드물게나마 새싹이 발견된 점은 LMO 갓의 

씨앗이 자연 환경에서도 발아 가능성을 가지고 있음을 시사한다. 이는 

유전자 오염의 가능성과 관련하여 자연 생태계에서의 관리가 중요함을 

강조한다. 새싹에 대한 간이 면역검사 결과, LMO 그룹에서 자란 모든 갓 

새싹은 도입유전자를 보유하고 있음이 확인되었다. 반면, WT 그룹에서 

자란 새싹에서는 도입유전자가 전혀 발견되지 않았다. 이는 도입유전자가 

안정적으로 후대에 전이될 수 있음을 보여주는 결과이다.
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자연생태계 내에서도 갓이 사멸한 뒤 다른 식물군으로 천이가 발생한 

환경에서도 드물게 갓 새싹이 발견되었으며(그림 40), 이는 유전자 전이가 

자연 환경에서도 이루어질 가능성을 시사한다. 해당 구역은 실험 종료 후 

잡초가 무성하게 자라난 상태였지만, 그 속에서도 갓 새싹이 확인되었다. 

이를 통해 도입유전자를 포함한 갓이 생존하고 발아하여 세대를 이어나갈 

가능성을 확인할 수 있었다.

그림 40. 현장 중점연구지역 시계열에 따른 관리 및 변화. 



- 75 -

자연생태계에서 갓 새싹이 드물게 발견되었다는 점은 도입유전자가 경쟁 

식생과 같은 자연적 요인에 의해 제한될 수 있음을 암시한다. 그러나 이러한 

경쟁 속에서도 새싹이 생존하고 발아한 점은 도입유전자가 자연 환경에서도 

일정한 확률로 퍼질 수 있음을 의미한다. 특히, 갓 새싹이 자란 구역에서 

잡초가 무성하게 번성하였음에도 도입유전자가 포함된 갓의 새싹이 발견된 점은 

유전자 전이가 자연환경에서 예상보다 쉽게 일어날 수 있음을 강조한다.

이 결과는 도입유전자가 포함된 작물이 자연 생태계에서 발아하고 번식할 

경우, 수분매개자와 같은 기존 생태계 구성원과의 상호작용에 따라 환경

오염 및 생태계 교란으로 이어질 가능성을 보여준다. 따라서, 이러한 유전자 

전이의 가능성은 환경 위해성평가 및 관리 전략에서 반드시 고려되어야 

한다. 향후 연구에서는 자연생태계와 모의환경 실험을 병행하여 유전자 

전이의 발생 빈도와 영향을 장기적으로 추적할 필요가 있다. 특히, 자연 

생태계에서 확인된 잡초와의 경쟁 및 다른 생물학적 요인들이 도입유전자의 

확산에 미치는 영향을 정량적으로 평가하여, 유전자오염 방지 및 관리 

방안을 마련해야 할 것이다.

실험 기간 동안 공벌레가 있는 환경에서 LMO와 WT 잎의 무게 감소는 

서로 비슷한 경향을 보였다(그림 41). 이는 공벌레가 LMO 잎과 WT 잎을 

구분하지 않고 섭식했음을 나타낸다. 공벌레가 있는 환경에서의 LMO 

잎은 4월 9일까지 3.21 ± 0.3g으로 감소했으며, WT 잎은 3.18 ± 0.4g으로 

감소했다. 이는 공벌레가 실험기간 동안 두 유형의 잎에서 충분한 섭식 

활동을 했음을 시사한다. 실험 기간 동안 공벌레의 수와 벌레당 무게를 

분석한 결과, LMO와 WT 사이에 유의미한 차이는 관찰되지 않았다. 

공벌레의 수는 LMO 잎을 먹인 그룹에서는 초기 20마리에서 4월 9일에는 

18 ± 2마리로, WT 잎을 먹인 그룹에서는 같은 기간 동안 19.7 ± 0.6마리에서 

19.3 ± 0.6마리로 소폭 감소하였다. 공벌레당 무게에서도 비슷한 경향을 

확인할 수 있었다. LMO 그룹의 공벌레당 평균 무게는 0.044 ± 0.001g에서 

4월 9일 0.052 ± 0.003g으로 증가하였고, WT 그룹에서는 0.041 ± 0.004g에서 

0.049 ± 0.002g로 증가하였다. 이는 실험기간 동안 남아있는 공벌레들이 

충분한 섭식을 통해 체중이 증가했음을 나타내며, LMO와 WT 잎을 섭식한 

공벌레 사이에 뚜렷한 차이가 없음을 보여준다. 이와 같은 결과를 통해 

먹이가 되는 잎의 LMO 여부는 공벌레의 생존이나 성장률과 요인에 영향이 

낮음을 확인할 수 있었다.

하지만 각 사엽을 먹인 공벌레의 장내미생물 군집 분포는 뚜렷한 차이가 

관찰되었다. 이는 잎의 유전적 변형 여부가 공벌레의 장내 미생물 군집에 

영향을 미칠 수 있음을 시사한다. 특히, 박테리아 중에서는 Vibrio 속의 
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비율이 LMO 그룹에서 평균 50.96 ± 10.51%로, WT 그룹의 36.65 ± 11.95%에 

비해 유의미하게 높았다. Pseudomonas와 Carnobacterium 또한 LMO 그룹에서 

각각 평균 23.42 ± 9.10%와 2.96 ± 6.19%로 높은 비율을 보였으나, WT 

그룹에서는 17.96 ± 7.05%와 0.30 ± 0.61%로 낮았다. 반면, Buttiauxella 

종은 WT 그룹에서 3.33 ± 3.35%로 LMO 그룹의 0.42 ± 0.51%보다 상당히 

높았다. 곰팡이에서는 Alternaria와 Naganishia의 차이가 두드러졌다. LMO 

그룹에서 Alternaria는 평균 31.76 ± 11.45%인 반면, WT 그룹에서는 54.77 

± 5.45%로 매우 높게 나타났다. Naganishia도 WT 그룹에서 17.75 ± 3.43%

로, LMO 그룹의 6.24 ± 4.30%에 비해 높았다. 그러나 Plectosphaerella는 

LMO 그룹에서 평균 39.12 ± 13.23%로 매우 높은 반면, WT 그룹에서는 

11.07 ± 2.72%에 그쳤다.

그림 41. 공벌레 LM 및 non-LM 갓 사엽 섭식 결과. 

(a) 표현형질 특징 변화 (b) 박테리아와 곰팡이 미생물 군집 분포 

(c) 박테리아와 곰팡이 미생물 군집 분포 NMDS 분석 및 시각화.
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NMDS plot에 공벌레의 장내 미생물 군집에 대한 분석 결과를 시각화하

였다. 박테리아(위)와 곰팡이(아래) 그래프에서 보이듯, LMO와 WT 잎을 

섭식한 공벌레 사이에 뚜렷한 그룹화가 이루어졌다. 각 그룹의 점들이 서로 

다른 위치에 배치되어 있는 것을 통해, 잎의 유전적 변형 여부가 공벌레의 

장내 박테리아와 곰팡이 군집에 다르게 영향을 미쳤다는 것을 알 수 있다. 

이 결과는 유전적으로 변형된 식물이 공벌레의 미생물 다양성에 중대한 

영향을 줄 수 있음을 나타내며, 이러한 변화가 생태계에 미치는 잠재적 

영향을 더 깊이 연구할 필요가 있다.

종합적으로, LMO 잎의 특정 유전산물이 공벌레의 생존이나 성장 등에 

미치는 영향이 낮거나 적다고 할 지라도, 공벌레의 장내 미생물 군집에 

변화를 유발할 수 있음을 보여주며, 이는 장기적으로 공벌레를 포함한 

생태계 내 다른 생물 종과의 상호작용에 중요한 영향을 줄 수 있다. 이러한 

미생물 군집의 변화는 생태계의 건강과 기능에 영향을 미치므로, LMO의 

환경적 영향을 평가할 때는 이러한 미생물학적 관점도 고려되어야 한다.

현재 한국의 평야 지역은 대부분 농업 목적으로 활용되고 있으며, 논이나 

밭으로 개간된 인공적인 환경이 주를 이루고 있다. 이러한 이유로 평야 

지역에서의 자연 생태계는 사실상 거의 존재하지 않는 상황이다. 이러한 

상황은 LMO 유출 모니터링과 위해성 평가에 있어 중요한 문제점을 야기

한다. 현재 한국에서 LMO 유출 모니터링은 주로 운송로, 가공 공장 주변과 

같은 인공적 환경 주변에서 수행되고 있으며, 이를 통해 자연 생태계의 

영향을 제대로 반영하지 못하고 있다.

운송로나 가공 공장 주변은 중금속, 석유 화합물 등과 같은 오염물질로 

인해 이미 인간 활동의 영향을 크게 받은 지역이다. 이와 같은 인공 환경은 

생물다양성이 낮고 생태계의 복잡한 상호작용이 제한되어 있기 때문에, 

LMO가 실제 자연 생태계로 유출될 경우 발생할 수 있는 잠재적 영향을 

평가하기에는 부적절하다. 자연 생태계에서는 다양한 종 사이의 상호작용, 

복잡한 영양 관계, 그리고 환경적 요인(예: 토양, 수분, 미생물 군집)이 

유기적으로 작용하며, 이는 LMO의 생존, 증식, 확산, 그리고 수평 유전자 

전달(HGT) 가능성에 중요한 영향을 미친다(Keese, 2008). 그러나 이러한 

복잡한 생태적 변수를 반영하지 못하는 인공 환경에서 수행되는 모니터링은 

LMO가 자연 생태계에서 나타낼 수 있는 영향을 과소평가하거나 간과할 

가능성이 크다.

또한, 이러한 인공적 환경에서의 모니터링은 비표적 생물체(예: 야생 곤충, 



- 78 -

토착 식물, 미생물 군집 등)에 미칠 수 있는 영향을 충분히 평가하지 

못한다는 한계가 있다. 특히, 자연 생태계는 다양한 생물군이 밀접하게 

상호작용하는 공간으로, LMO 유출이 단순히 국소적인 환경에서 끝나지 

않고, 생태계 전체에 연쇄적인 영향을 미칠 가능성이 있다(Tsatsakis et al., 

2017). 그러나 현재와 같은 운송로 및 공장 중심의 모니터링은 이러한 

생태적 맥락을 반영하지 못하며, 결과적으로 LMO 위해성 평가의 신뢰성과 

타당성을 저하시킬 수 있다.

따라서 한국에서의 LMO 유출 모니터링과 위해성 평가 체계를 개선하기 

위해서는, 인공 환경뿐만 아니라 자연 생태계와 유사한 환경 조건을 포함한 

모니터링 체계가 필요하다. 이를 위해, LMO가 유출될 가능성이 있는 

지역 중 일부를 자연 복원 프로젝트와 연계하여 생태적 맥락이 반영된 

연구와 모니터링이 수행되어야 한다. 또한, 평야 외의 자연생태계, 예를 

들어 산림, 습지, 또는 하천 생태계를 포함하여 보다 다양하고 복잡한 

환경에서의 모니터링이 필수적이다. 이러한 접근은 LMO의 실제 환경적 

영향을 보다 정확히 평가하고, 한국의 생태적 특성을 반영한 위해성 평가 

체계를 구축하는 데 기여할 것이다.

3. 단백질 기반 LM 미생물 유출지 모의환경 위해성평가

가. 환경정화용 LM 미생물(Pseudomonas putida) 우성형질 선별 및 내성 확인

일반적으로 산업용 LM 미생물은 밀폐된 이용 시설 내에서 활용되며, 비

의도적 유출이 발생하더라도 공장 인근의 토양이나 운송로와 같은 인공적인 

환경에 제한적으로 노출되는 경향이 있다(Schmidt and de Lorenzo, 2012). 

반면, 환경정화용 LM 미생물은 오염된 자연환경을 정화하는 목적으로 

사용되므로, 자연 생태계에 직접 노출될 가능성이 높다(Tiedje et al., 

1989). 이러한 특성을 고려할 때, 환경정화용 LM 미생물의 환경위해성

평가는 자연 생태계를 반영한 연구 설계와 접근이 필요하다.

본 연구에서는 기개발된 LM 미생물을 기반으로 자연 생태계 모의환경에서의 

환경위해성평가를 수행하고자 하였다. 이를 위해, 모의환경 내 위해성평가에 

앞서 LMO법 통합고시 별표 10-1 ‘유전자변형미생물의 위해성평가자료’ 

제6항에 따라, 유전자변형미생물체와 비변형미생물체 간 생존 및 증식 

특성의 차이를 확인하기 위한 실험을 진행하였다. 해당 실험은 LM 

미생물의 특성과 자연 생태계 내 적응 가능성을 평가하는 데 중요한 기초 
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자료로 활용되며, 이후 위해성평가의 신뢰성을 보장하는 근거가 된다.

야생형과 5개 후보 LM 미생물을 선택하여 single colony를 얻은 다음(그림 42) 

LB(kanamycin 저항성) 액체배지에서 대량 증식하였다. 96 well plate에 

LB와 1mM 카드뮴을 넣은 LB 액체배지 배지에서 5개 후보 LM 미생물을 

배양하여, 시간별로 흡광도(OD600nm)를 측정하였다. 그 결과, LB와 1mM 

카드뮴을 넣은 LB 액체배지 배지에서 야생형과 LM 미생물의 생존, 증식의 

큰 차이를 보이지 않았다(그림 43). 

1mM 농도의 카드뮴이 포함된 배지에서 Ycf1 유전자가 도입된 유전자변형 

미생물(LM, M1~M5)과 비유전자변형 미생물(WT)이 유사한 성장 패턴을 

보인 결과는 여러 요인에 의해 설명될 수 있다. 실험 결과를 통해 확인된 

성장 곡선에 따르면, 정상 배지(A)에서는 LM 미생물과 WT 미생물 간에 

명확한 차이가 나타나지 않았으며, 1mM 카드뮴 배지(B)에서도 두 그룹 

간의 성장 차이가 거의 관찰되지 않았다. 이러한 결과는 Ycf1 단백질의 

작용 한계, 비유전자변형 미생물의 내재적 카드뮴 저항성, 그리고 실험 

조건에 따른 Ycf1 발현 및 활성화 제한과 같은 다양한 요인의 영향으로 

보인다.

먼저, Ycf1 단백질은 ATP-binding cassette(ABC) 트랜스포터로 카드뮴

(Cd²⁺)과 글루타치온-카드뮴 복합체를 세포 내 액포로 수송하여 독성을 

줄이는 역할을 한다(Eraso et al., 2004). 하지만 1mM이라는 고농도의 

카드뮴은 Ycf1 단백질의 해독 능력을 초과했을 가능성이 있다. Ycf1의 

작용에는 글루타치온(GSH)과 같은 보조 분자가 필수적인데, 카드뮴 

스트레스가 강할 경우 세포 내 글루타치온이 부족하여 Ycf1의 효과가 

저하되었을 가능성도 존재한다. 이러한 요인은 LM 미생물이 WT에 비해 

성장에서 명확한 우위를 보이지 못한 이유를 뒷받침한다.

반면, 비유전자변형(non-LM) 미생물의 내재적 카드뮴 저항성도 중요한 

요인으로 작용했을 수 있다. WT는 자체적인 카드뮴 배출 시스템(예: Cdf 

또는 P-type ATPase)이나 세포벽 보호 메커니즘을 통해 카드뮴 흡수를 

제한하거나, 활성산소종(ROS)을 중화하는 스트레스 반응 경로를 활성화했을 

가능성이 있다. 이는 WT가 예상보다 높은 카드뮴 내성을 나타냈을 수 

있음을 설명한다. 또한, 1mM 농도의 카드뮴은 매우 높은 독성을 가지므로, 

이 조건에서 LM 미생물과 WT 모두 대사 속도가 감소하며, 유전자 변형 

여부에 따른 차이가 뚜렷하지 않았을 가능성도 있다.
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그림 42. 선별된 카드뮴 내성 LM 미생물.

이와 함께, Ycf1 단백질의 발현 수준이나 실험 조건 또한 영향을 미쳤을 

수 있다. Ycf1의 단백질 발현량이 충분하지 않았거나, 배지 내 이온 농도, 

pH, 또는 글루타치온 수준이 Ycf1의 기능을 제한했을 가능성을 고려해야 

한다. 더 나아가, 카드뮴으로 인해 세포 에너지 대사가 억제되면서 ATP 

의존적인 Ycf1의 작용이 완전히 발휘되지 못했을 가능성도 있다. 따라서 

Ycf1이 정상적으로 발현되고 기능했는지에 대한 추가적인 확인이 필요하다.

이 실험 결과는 LM 미생물이 자연 환경에서 중금속 정화에 활용될 때, 

카드뮴 농도가 Ycf1의 효과적 작용 한계 내에 있어야 한다는 점을 시사한다. 

정상 배지에서는 LM 미생물이 비유전자변형 미생물과 유사한 생장 능력을 

유지하며, 카드뮴 농도가 낮은 조건에서는 Ycf1의 효과가 더욱 뚜렷하게 

나타날 가능성이 크다. 동시에, 이 결과는 단일 유전자 변형만으로는 

고농도의 중금속 환경에서 유의미한 효과를 얻기 어려울 수 있음을 보여

준다. 향후 연구에서는 다양한 카드뮴 농도에서 두 미생물의 성장 패턴을 

비교하고, Ycf1 발현 확인 및 글루타치온 합성 경로 강화와 같은 다중 

유전자 변형 접근법을 고려할 필요가 있다. 이를 통해 Ycf1 기반 시스템의 

중금속 내성 효율을 개선하고, 실제 환경 적용 가능성을 높이는 방향으로 

연구를 진행할 수 있을 것이다.
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그림 43. 카드뮴 조건에 따른 좌) 일반 배지, 

우) 카드뮴(1mM) 조건하 성장 그래프.

나. LM 미생물 환경위해성 평가를 위한 자연생태계 한실 내 모의환경 및 

평가시스템 구축

본 연구에서는 중금속 오염 토양을 활용하여 모의환경을 조성하고, 

환경정화용 LMO 및 주변 미생물의 상호작용과 수평유전자전달(Horizontal 

Gene Transfer, HGT)에 대한 가능성을 평가하였다(그림 44). 모의환경 

조성에는 청양 폐광산의 중금속 오염지 토양이 사용되었다. 중금속 오염이 

심한 토양에서는 식물의 성장이 제한되며, 식물 부재로 인해 토양 함수율이 

낮아지는 동시에 미생물 활성도 또한 감소하는 것으로 알려져 있다(Giller 

et al., 2009; Santala and Ryser, 2009). 반면, 중금속 농도가 상대적으로 

낮은 경우 일부 식생이 형성되고 일반적인 토양 수준의 함수율을 보여 

미생물 활성도가 높은 것으로 보고되고 있다(Gómez-Sagasti et al., 2012).

본 연구에서는 중금속 오염 농도에 따라 두 가지 조건의 모의환경을 

조성하였다. 첫 번째는 높은 중금속 농도로 인해 식물이 자라지 못하는 

조건이며, 두 번째는 중금속 농도가 낮아 일부 식물이 성장할 수 있는 

조건이다. 두 가지 모의환경은 격리 온실 내에서 3개월간 유지되었으며, 

이 기간 동안 토양 미생물 군집의 안정화와 다양성을 모니터링하였다. 

특히, 환경정화용으로 개발된 LMO와 HGT가 가능한 미생물 군집 및 

이들의 다양성에 초점을 맞추었다.
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그림 44. 모의환경 조성을 위한 폐광산 시료 샘플링과 모의환경 실험 사진.

다. LM 미생물 유출 모의시험을 통한 모의환경 내 생물다양성 및 상호작용 

위해성 평가

LM 미생물 유출 모의시험에 앞서 모의환경 내 HGT 가능성을 고려하여, 

주요 대상으로 Pseudomonas aeruginosa, P. fluorescens 등 Pseudomonas 속의 

다른 종들을 분석하였다. 이들은 유사한 유전체 구조를 가지며 플라스미드나 

트랜스포존을 통해 유전자를 교환할 가능성이 높다(Shintani et al., 2005). 

또한, Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae, Salmonella spp.와 같은 

Enterobacteriaceae 계열의 미생물들은 플라스미드 기반의 유전자 전달을 

통해 Pseudomonas putida와 항생제 내성 또는 병원성 관련 유전자를 교환

할 가능성이 있는 것으로 평가되었다(McMillan et al., 2020). Bacillus 

subtilis, B. cereus 등 Bacillus 속 미생물들은 세포외 DNA를 흡수하여 

HGT를 수행할 가능성이 높으며(Zafra et al., 2012), Acinetobacter spp., 

Burkholderia spp., Ralstonia spp.와 같은 그람음성 환경 미생물들은 P. 

putida와 공존하며 유전자 교환의 잠재적 대상이 될 수 있다(Martínez‐

García and de Lorenzo, 2011). 특히, Acinetobacter spp.는 DNA 흡수 능력이 

뛰어나 HGT의 주요 대상으로 주목받고 있다(Wilharm et al., 2013).
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모의환경에서의 마이크로바이옴 분석 결과 총 4507의 미생물 ASV가 

검출되었으며, 전반적인 미생물 구조는 그림 x에 제시되어 있다. 주요 

미생물 Phylum은 Proteobacteria, Actinobacteriota, Chloroflexi이었으며 

우점 Genus는 Marmoricola, Polycyclovorans 등으로 비오염지와 확연한 

차이를 나타냈다(그림 45).

그림 45. 모의환경에서 확인된 미생물 군집 분포. 

HGT 가능성이 높은 미생물을 추출한 결과, Pseudomonas (8 ASV), 

Acinetobacter spp. (1 ASV), Ralstonia spp. (1 ASV) 등이 검출되었으며, 

이들의 정보는 표 8에 정리하였다. 특히 Pseudomonas 속으로 clustering 

되는 13개의 ASV를 확인하였으며(그림 46), 이는 LM 미생물이 환경에 

방출될 경우, 특정 환경에 적응해 개체군을 유지할 가능성을 시사한다. 

더불어, 다양한 HGT 가능 종의 존재는 식물 유래 외래 유전자(ycf)가 

주변 미생물로 전달될 가능성 또한 뒷받침한다.
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표 8. 수평적 유전자 이동 확률이 높은 미생물 출현 목록

ASV
비오염지 
토양(n=3)

모의환경 
오염지 
토양(n=3)

Class Order Family Genus

ASV03573 0.020 0.000

Gammaproteo-
bacteria

Pseudomonadales Pseudomonadaceae Pseudomonas

ASV02621 0.000 0.020

ASV03740 0.018 0.000

ASV04626 0.014 0.000

ASV04842 0.000 0.014

ASV05722 0.011 0.000

ASV05283 0.000 0.009

ASV05833 0.000 0.008

ASV05834 0.000 0.008

ASV06723 0.000 0.006

ASV06724 0.000 0.006

ASV07779 0.000 0.005

ASV10082 0.004 0.000

ASV00517 0.020 0.036

Bacilli Bacillales Bacillaceae Bacillus

ASV03047 0.000 0.023

ASV03700 0.000 0.019

ASV00976 0.000 0.018

ASV04492 0.017 0.000

ASV03690 0.000 0.016

ASV02525 0.006 0.010

ASV00774 0.000 0.012

ASV04819 0.000 0.010

ASV07618 0.008 0.000

ASV07936 0.008 0.000

ASV01431 0.000 0.007

ASV07213 0.000 0.006

ASV08054 0.000 0.005

ASV09918 0.000 0.003

ASV09895 0.000 0.002

ASV10617 0.000 0.002

ASV08314 0.000 0.004
Gammaproteo-
bacteria

Pseudomonadales Moraxellaceae Acinetobacter

ASV07473 0.000 0.005
Gammaproteo-
bacteria

Burkholderiales Burkholderiaceae Ralstonia

모의환경 연구에서 미생물 군집의 안정화는 위해성 평가 실험의 신뢰성을 

확보하는 데 중요한 과정이다. 본 연구에서는 약 1개월 경과 후 안정적인 

미생물 군집이 정착함을 확인하였다. 이러한 안정화는 이후 LMO 도입 시 

정확한 상호작용 분석과 HGT 검출의 기반이 될 것으로 판단된다.

안정화 이후 모의환경 내 LM 미생물 유출 모의 시험을 위해 LMO 개발에 

사용된 숙주를 접종하였다. 접종 농도는 106 CFU/ml로 약 10ml 정도를 

저압스프레이를 이용해 표면에 살포하였다. 이후 생물다양성 평가를 통해 
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살펴본 결과 접종균이 접종 이후 감소하여 한달 이후 약 0.012%로 안정적인 

수치를 보이는 결과를 나타냈다. 이는 기존의 Pseudomonas 속에 속하는 

ASV들과 유사한 수치이며 (0.005-0.019%) 이는 환경정화용으로 개발된 

LMO가 접종이후 장기간 안정적인 개체군을 유지함을 시사하였다.

 NR 116899.1 320-734 Pseudomonas baetica strain a390
 NR 025227.1 329-743 Pseudomonas umsongensis strain Ps 3-10
 NR 024927.1 346-760 Pseudomonas migulae strain CIP 105470
 NR 114223.1 333-747 Pseudomonas migulae strain NBRC 103157

 NR 179728.1 353-767 Pseudomonas laurylsulfativorans strain AP3 22
 NR 179103.1 357-771 Pseudomonas laurylsulfativorans strain AP3 22
 NR 181890.1 356-770 Pseudomonas zeiradicis strain PI116

 NR 181570.1 360-774 Pseudomonas kielensis strain MBT-1
 NR 179985.1 353-767 Pseudomonas crudilactis strain UCMA 17988

 NR 148763.1 353-767 Pseudomonas helleri strain DSM 29165
 ASV07779

 NR 118155.1 356-770 Pseudomonas kuykendallii strain H2
 NR 116646.1 298-712 Pseudomonas seleniipraecipitans strain CA5

 NR 179563.1 321-735 Stutzerimonas nosocomialis strain A31/70
 NR 157777.1 353-767 Pseudomonas reidholzensis strain ID3

 NR 043174.1 308-722 Pseudomonas segetis strain FR1439
 NR 145562.1 345-759 Pseudomonas glareae strain KMM 9500
 NR 180497.1 356-770 Pseudomonas juntendi strain BML3
 NR 179898.1 343-757 Pseudomonas laurentiana strain GSL-010
 NR 178288.1 338-752 Pseudomonas kurunegalensis strain RW1P2
 NR 116904.1 345-759 Pseudomonas benzenivorans strain DSM 8628

 NR 179595.1 319-732 Pseudomonas alloputida strain Kh7
 NR 181197.1 353-767 Pseudomonas urethralis strain BML-PP042

 NR 178289.1 339-753 Pseudomonas vlassakiae strain RW4S2
 NR 179339.1 353-767 Pseudomonas faucium strain BML-PP048
 NR 178547.1 314-728 Pseudomonas hunanensis strain LV
 NR 178291.1 339-753 Pseudomonas promysalinigenes strain RW10S1

 NR 179314.1 333-747 Pseudomonas piscis strain MC042
 NR 178366.1 333-747 Pseudomonas sessilinigenes strain CMR12a
 NR 169429.1 354-768 Pseudomonas piscis strain CMAA1215

 NR 025947.1 353-767 Pseudomonas flavescens strain B62
 NR 180312.1 297-712 Pseudomonas daroniae strain FRB228
 NR 114195.1 333-747 Pseudomonas flavescens strain NBRC 103044

 NR 025881.1 351-765 Pseudomonas oryzihabitans strain L-1
 NR 104279.1 345-759 Pseudomonas cremoricolorata DSM 17059 NBRC 16634 strain IAM 1541

 NR 181080.1 308-722 Pseudomonas quercus strain hsmgli-8
 NR 042450.1 333-747 Pseudomonas borbori strain R-20821

 NR 180313.1 296-710 Pseudomonas dryadis strain FRB230
 NR 024662.1 353-767 Pseudomonas plecoglossicida strain FPC951
 NR 179596.1 315-731 Pseudomonas persica strain VKh13
 NR 178287.1 338-752 Pseudomonas oryzicola strain RD9SR1
 NR 114226.1 333-747 Pseudomonas plecoglossicida strain NBRC 103162
 NR 181196.1 356-770 Pseudomonas ceruminis strain BML-PP028

 NR 024924.1 344-758 Pseudomonas mosselii strain CFML 90-83
 NR 115336.1 339-753 Pseudomonas entomophila L48
 NR 178290.1 339-753 Pseudomonas wayambapalatensis strain RW3S1
 NR 135703.1 365-779 Pseudomonas guariconensis strain PCAVU11
 NR 102854.1 353-767 Pseudomonas entomophila L48
 NR 180102.1 353-767 Pseudomonas sichuanensis strain WCHPs060039

 NR 180457.1 314-728 Pseudomonas juntendi strain BML3
 NR 179597.1 319-733 Pseudomonas shirazica strain VM14
 NR 178286.1 338-752 Pseudomonas anuradhapurensis strain RD8MR3
 NR 114224.1 333-747 Pseudomonas monteili i strain NBRC 103158
 NR 112073.1 333-747 Pseudomonas monteili i strain CIP 104883
 NR 024910.1 344-758 Pseudomonas monteili i strain CIP 104883
 NR 116172.1 351-765 Pseudomonas taiwanensis DSM 21245 strain BCRC 17751

 NR 026395.1 353-767 Pseudomonas graminis strain DSM 11363
 NR 029063.1 354-768 Pseudomonas rhizosphaerae strain IH5
 NR 181571.1 360-774 Pseudomonas baltica strain MBT-2

 NR 137215.1 340-754 Pseudomonas coleopterorum strain Esc2Am
 ASV02621

 NR 029103.1 354-768 Pseudomonas lutea strain OK2
 NR 179168.1 356-770 Pseudomonas defluvii strain WCHP16

 NR 179327.1 306-720 Pseudomonas brassicae strain MAFF 212427
 NR 178340.1 9-415 Pseudomonas massiliensis strain CB1

 NR 181427.1 360-774 Pseudomonas palmensis strain BBB001
 NR 169411.1 353-767 Pseudomonas qingdaonensis strain JJ3

 NR 114192.1 333-747 Pseudomonas japonica NBRC 103040 DSM 22348
 NR 040992.1 353-767 Pseudomonas japonica NBRC 103040 DSM 22348

 NR 178327.1 160-574 Pseudomonas bharatica CSV86
 NR 181017.1 407-821 Pseudomonas bharatica strain CSV86

 NR 197682.1 356-770 Pseudomonas fortuita strain GMI12077
 NR 114794.1 226-640 Pseudomonas putida strain ICMP 2758

 NR 117825.1 305-719 Pseudomonas viridiflava
 NR 114482.1 343-757 Pseudomonas viridiflava strain ATCC 13223
 NR 042764.1 305-719 Pseudomonas viridiflava strain CECT 458

 NR 181265.1 360-774 Pseudomonas pratensis strain MHJ-10J
 NR 159301.1 267-681 Pseudomonas floridensis strain GEV388
 NR 180078.1 353-767 Pseudomonas ovata strain F51

 NR 159101.1 333-747 Pseudomonas bohemica strain IA19
 NR 181670.1 301-715 Pseudomonas alliivorans strain 20GA0068

 NR 041952.1 333-747 Pseudomonas abietaniphila strain BKME-9
 NR 165748.1 360-774 Pseudomonas hutmensis strain XWS2
 NR 181730.1 339-753 Pseudomonas harudinis strain SS112

 NR 180737.1 334-748 Pseudomonas akapageensis strain PS24
 NR 157778.1 360-774 Pseudomonas wadenswilerensis strain ID2
 NR 136501.2 360-774 Pseudomonas donghuensis strain HYS

 NR 181857.1 391-805 Pseudomonas arcuscaelestis strain P66
 NR 180103.1 353-767 Pseudomonas huaxiensis strain WCHPs060044
 NR 179480.1 284-698 Pseudomonas arcuscaelestis strain P66
 NR 043313.1 346-760 Pseudomonas vranovensis strain 2B2

 NR 145644.1 330-744 Pseudomonas alkylphenolica strain KL28
 NR 040802.1 333-747 Pseudomonas asplenii strain ATCC 23835
 NR 116700.1 301-715 Pseudomonas fuscovaginae strain ICMP 5940

 NR 114793.1 226-640 Pseudomonas agarici strain ICMP 2656
 NR 036998.1 333-747 Pseudomonas agarici strain 71A
 NR 115608.1 312-726 Pseudomonas agarici strain ATCC 25941

 NR 113578.1 333-747 Pseudomonas fragi strain NBRC 3458
 NR 024946.1 341-755 Pseudomonas fragi strain ATCC 4973

 NR 117552.1 333-747 Pseudomonas deceptionensis strain M1
 NR 148764.1 353-767 Pseudomonas weihenstephanensis strain DSM 29166
 NR 178975.1 332-746 Pseudomonas paraversuta strain V4/DAB/S4/2a

 NR 178974.1 332-746 Pseudomonas bubulae strain TH39
 NR 108461.1 340-754 Pseudomonas asturiensis strain LPPA 221

 NR 149823.1 304-718 Pseudomonas versuta strain L10.10
 NR 152639.1 317-731 Pseudomonas caspiana strain FBF102

 NR 179736.1 357-771 Pseudomonas coronafaciens strain NCPPB 600
 ASV05833

 NR 025550.1 335-749 Pseudomonas cannabina strain CFBP 2341
 NR 114480.1 343-757 Pseudomonas syringae strain ATCC 19310

 NR 115612.1 313-727 Pseudomonas syringae strain ATCC 19310
 NR 036830.1 315-729 Pseudomonas caricapapayae strain Robbs ENA-378

 NR 132724.1 290-704 Pseudomonas prosekii strain AN/28/1
 NR 114216.1 335-749 Pseudomonas mandelii strain NBRC 103147
 NR 178772.1 290-704 Pseudomonas gregormendelii strain CCM 8506
 NR 156815.1 362-776 Pseudomonas silesiensis strain A3

 ASV06724
 NR 197684.1 303-717 Pseudomonas fragariae (ex Marin et al. 2024) strain 17
 NR 043716.1 303-717 Pseudomonas syringae strain NCPPB 281

 NR 117820.1 307-721 Pseudomonas syringae strain ICMP 3023
 NR 028985.1 335-749 Pseudomonas congelans strain P 538/23
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그림 46. 중금속 오염지 모의환경 내 Pseudomonas속 ASV 계통도.
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향후 과제에서는 본 모의환경에 LM 미생물을 도입하여, 미리 확인된 후

보군과의 HGT 발생 여부를 추적하고 생물 간 상호작용에 미치는 영향을 

세부적으로 평가할 예정이다. 이는 ‘26년까지 수행될 연구 계획의 일환으로, 

LMO의 환경위해성을 심층적으로 분석하고 생태적 영향을 최소화할 수 

있는 평가 체계를 구축하는 데 기여할 것이다.

라. LM 미생물 세부 위해 영향 평가용 환경부 가이드라인 항목 개발

환경정화용 LM 미생물의 환경위해성 평가를 위해서는 생태계에 미칠 

수 있는 다양한 영향을 체계적으로 분석하고, 평가 결과를 바탕으로 안전성을 

확인해야 한다. 이에 따라 본 연구에서는 환경부 가이드라인 수립을 

목적으로, 환경정화용 LM 미생물의 세부 위해성 평가에 필요한 주요 항목 

10가지를 선정하고, 각 항목의 필요성과 평가 방법, 평가의 의미를 정리

하였다.

1) 주요 평가 항목

평가 항목은 유전자변형 미생물의 생존, 증식, 전파 가능성뿐만 아니라, 

주변 생물체 및 생태계에 미치는 영향, 수평 유전자 전달(HGT) 가능성, 

생태적 기능 변화를 포함하여 다각적인 관점에서 설정하였다. 각 항목은 

실험적 검증 가능성과 평가의 과학적 근거를 기반으로 선정되었고, 해당 

내용을 표 9에 기재하였다.

표 9. LM 미생물 위해성평가를 위한 세부 평가 항목

평가 항목 필요성 평가 방법 평가의 의미

생존 및

증식 특성

LM 미생물이 환경에서 

지속적으로 생존 및 증식할 

가능성을 파악하여 유출 시 

잠재적 위험성을 평가해야 함.

비변형 미생물(WT)과의 

비교 실험을 통해 생장률 

및 생존률을 측정.

환경 내에서 LM 미생물의 

지속 가능성과

환경 교란 가능성을 평가.

환경 내 전파 

가능성

LM 미생물이 환경에서 

확산되어 예상하지 못한 

지역으로 이동할 가능성을 

확인해야 함.

이동성 분석 (e.g., 마커 

유전자를 이용한 추적) 및 

실험적 방출 후

검출 실험.

LM 미생물이 국소적 

활동에 제한되지 않고, 

생태계를 교란할 

가능성을 예측.

수평 유전자 

전달(HGT) 

가능성

유전자변형 생물체가 주변 

미생물에 유전자를 전달하여 

생태학적 영향을 확대할 

가능성을 확인해야 함.

LM 미생물과 토양 미생물 

간 유전자 이동 분석

(예: PCR 기반 탐지 및 

메타유전체 분석).

유전자의 확산 가능성을 

평가하여 생태계 내 

유전자 안정성을 확인.



- 87 -

2) 평가의 의의

이러한 항목들은 환경정화용 LM 미생물의 환경위해성을 다각적으로 

평가하여 안전성을 확보하는 데 필수적이다. 각 항목은 생태계 내 미생물과 

환경 간의 상호작용 및 유전적 안정성을 기반으로 평가하도록 설계

되었으며, 이를 통해 LM 미생물의 실용적 활용 가능성을 높이면서도 환경 

교란을 최소화할 수 있다. 특히, 수평 유전자 전달(HGT) 가능성, 비표적 

생물체에 대한 영향, 그리고 토양 미생물 다양성에 미치는 영향을 정밀히 

평가함으로써, 자연 생태계에 미칠 수 있는 예기치 못한 위험 요소를 

사전에 파악할 수 있다.

평가 항목 필요성 평가 방법 평가의 의미

비표적 

생물체에 대한 

영향

LM 미생물이 비표적 

생물체(예: 곤충, 미생물, 

식물)에 미치는 

직접적·간접적 영향을 

평가해야 함.

비표적 생물체의 생존 및 

증식률, 행동 변화를 

실험적으로 평가.

LM 미생물이 생태계 

구성원의 상호작용에 

미치는 부정적 영향을 

사전에 파악.

토양 미생물 

다양성에 

미치는 영향

LM 미생물이 토양 미생물 

군집의 구조와 기능적 

다양성에 미치는 변화를 

평가하여 장기적 생태적 

영향을 확인.

토양 미생물의 

메타유전체 분석(DNA 

시퀀싱 기반) 및 군집 

다양성 지표 평가.

LM 미생물이 미생물 

생태계의 균형과 

안정성에 미치는

영향을 예측.

환경 내

안정성

LM 미생물의 유전적 물질이 

환경에서 장기간 잔류하여 

잠재적 위험을 초래할 

가능성을 평가.

유전자 잔류 분석

(예: PCR 또는 시퀀싱)

및 장기 환경 모니터링.

유전자의 안정성과 분해 

가능성을 평가하여 환경 

잔류 위험성을 판단.

환경 복원 효과

LM 미생물이 실제로 

환경정화 목적으로 기대한 

효과를 달성하는지 확인.

오염물질 농도 변화, 토양 

및 수질 개선 정도 측정.

LM 미생물이 목표 

환경에서 기능적 효과를 

발휘할 수 있는지 평가.

항생제 내성 

유전자

보유 여부

LM 미생물이 항생제 내성 

유전자를 보유할 경우, 

의료적·환경적 위험성을 

증가시킬 수 있으므로

이를 사전에 평가.

항생제 내성 유전자 

탐지(PCR 또는

NGS 기반 분석).

LM 미생물의 잠재적 

의료적 위험성을 

확인하여 안전성을 보장.

기능적

유전자 안정성

도입된 유전자가 예상대로 

작동하며 환경에서 변형되지 

않음을 확인.

유전자 발현 

분석(RT-PCR, 단백질 

발현 평가) 및

기능 검증 실험.

도입 유전자의 안정성과 

기능성을 보장하여 

의도하지 않은

변이를 방지.

생태계 내

상호작용

LM 미생물이 환경 내 다른 

생물체와 상호작용하여 

생태계 구조에 영향을

미칠 가능성을 평가.

군집 간 네트워크 분석 및 

상호작용 실험

(예: 미생물-식물, 

미생물-미생물

상호작용 평가).

LM 미생물이 생태계의 

상호작용 네트워크와 

종다양성에 미치는 

영향을 이해.
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향후, 이러한 항목들은 환경정화용 LM 미생물의 활용 시 반드시 검토

되어야 할 표준 지침으로 발전될 수 있으며, 국가 환경정책 및 국제적 

가이드라인 수립에도 기여할 수 있을 것이다.

4. 환경부 자연생태계 통합 위해성평가 체계 구축

가. LMO 도입유전자(구성요소, 위치, 복제수 등) 평가 가이드라인 제시

(통합고시 별표 10-1 ①-7-가)

환경부 자연생태계 통합 위해성평가 체계 구축은 정부 제4차 LMO 안전

관리계획(2023-2027)에 근거하며 기존에 다양한 방식으로 수행되던 자연

생태계 위해성평가를 NGS와 같은 생태계의 복잡한 생물상을 평가 할 수 

있는 기법을 이용하여 통합 평가하는 체계이다. 본 과제에서는 2023년에 

초안을 마련하고, 전문가 검토 및 수정을 거쳐 ‘환경부 NGS 이용 환경정

화용 LMO 도입유전자 분석 가이드라인(안)‘을 최종 발간되었다(그림 47).

본 가이드라인은 「유전자변형생물체의 국가간 이동 등에 관한 법률」 

(이하 LMO법) 제 7-2조(신규 유전자변형생물체에 대한 위해성 심사) 및 

동법 통합고시 별표 10-1의 ‘유전자변형생물체 특성에 관한 자료’와 

관련하여 , 차세대 염기서열 분석법(Next-generation sequencing, NGS) 

기술을 이용한 환경정화용 유전자변형생물체(LMO)의 도입 유전자 특성 

자료에 관한 이론과 작성 지침을 제공한다. 또한, 안전한 LMO 개발, 심사 

및 활용을 촉진하기 위해 고려 사항과 권고 사항을 제시하였다. 이 가이드

라인은 법적 효력을 가지지 않으므로, 본문 내용과 형식을 반드시 준수해야 

하는 것은 아니다. 실제 심사 과정에서는 환경정화용 LMO의 위해성 평가를 

담당하는 전문가 심사위원회가 LMO법 통합고시 별표 10-1에 근거하여 

추가 또는 보완 자료를 요청할 수 있음을 사전에 알려야 한다.

이 문서는 2024년 10월 현재의 과학적·기술적 사실과 유효한 법규를 

토대로 작성되었으므로, 가이드라인에서 제시하는 분석 방법과 관련 매개 

변수는 법적 구속력이 없다. 또한, 향후 법규 개정이나 과학 기술의 발전 

및 연구 대상의 변화에 따라 추후 변경되거나 달리 적용될 수 있다. 

LMO의 특성과 연구 환경에 따라 각 단계에서 유연하게 적용될 수 있는 

이 가이드라인은, 실험과 분석 과정에서 발생할 수 있는 다양성을 고려하고 

있다. 필요한 경우, 여기서 제공되는 방법과 지침을 바탕으로 실험적 목적에 

맞게 적절히 수정·보완하여 사용할 수 있으며, 이는 연구팀의 전문성과 
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현장 경험을 반영하는 방향으로 수행될 수 있다. 앞서 언급한 것처럼 

가이드라인에 담긴 정보와 권장사항은 법적 구속력이 없으며, 실제 심사 

과정에서는 각 사례의 특수성과 법적 요구에 따라 전문가의 판단이 반영

될 수 있다.

환경정화용 LMO는 환경 오염 문제 해결에 중요한 역할을 할 잠재력이 

있지만, 이와 동시에 생태계에 미치는 영향을 세심하게 평가해야 한다. 이 

가이드라인은 이러한 평가에 있어 과학적 근거를 바탕으로 한 참고 자료를 

제공하며, 특히 NGS를 이용한 유전자 분석에서 발생할 수 있는 오류를 

최소화하고 데이터 신뢰성을 확보하는 데 필요한 기본 원칙을 안내하는 데 

중점을 두었다. 향후 과학 기술의 발전과 규제 요건의 변화에 따라, 

가이드라인의 내용은 업데이트될 수 있다. 연구자와 개발사는 본 가이드

라인을 유연하게 활용하여, 환경정화용 LMO의 안전성 평가에 필요한 

자료를 작성하고 제출하는 데 실질적인 도움을 받을 수 있기를 기대한다.

          환경부 NGS 이용 환경정화용 LMO 도입유전자 평가 가이드라인 책자

그림 47. 환경부 NGS 이용 환경정화용 LMO 도입유전자 

평가 가이드라인 책자.
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1) 도입유전자 관련 위해성심사 자료 제출

환경부 LMO 위해성심사 자료 제출 시 도입유전자 항목 관련하여 다음과 

같이 위해성평가 자료를 작성할 것을 권장한다. 도입유전자 관련 자료로 

기존에 활용하던 서던 블롯 결과 또한 제시 가능하다.

① 유전자변형식물 위해성평가 자료

 7. 유전자변형생물체 특성에 관한 자료

  가. 유전자변형생물체 내 도입유전자에 관한 자료

   (1) 유전자변형생물체 내 도입유전자 구성 요소 확인

NGS를 통해 생성된 리드를 형질전환에 사용된 플라스미드에 매핑하여 플라스미드의 어떤 유전자 

구성 요소가 LMO 유전체로 이동하였는지 확인하고 도입 유전자 구성 요소를 분석 결과를 

제시한다. 구제적으로는 도입된 염기서열의 완전성 여부, 선발 표지 유전자 및 백본(Backbone) 

염기서열의 유무 등을 확인하고, 이를 통해 발생 가능한 변이 또는 예상치 않은 구성 요소에 대한 

평가 자료를 제시할 것을 권장한다.

예시) LMO에 단일 T-DNA I 단일 사본이 재배열없이 포함되어 있지만 플라스미드 선발 표지 

카세트, backbone 및 T-DNA II 서열이 포함되어 있지 않음을 확인하였다. 또한 삽입된 

T-DNA I 서열은 플라스미드의 서열과 일치함을 확인하였다. 

① 유전자변형식물 위해성평가 자료

 7. 유전자변형생물체 특성에 관한 자료

  가. 유전자변형생물체 내 도입유전자에 관한 자료

   (2) 유전자의 도입 위치 (염색체 또는 세포 미소기관) 및 염기서열 (숙주 게놈 주변염기서열 포함)

삽입된 도입유전자의 도입 위치(염색체 또는 세포 미소기관) 및 염기 서열 정보는 앞서 확인된 

접합부 서열 정보를 이용해 알려진 숙주생물체의 유전체 데이터베이스에 BLAST를 통해 검색하거나 

레퍼런스가 불분명 할 경우 주변 염기서열 정보(양쪽 각각 최소 500bp)를 제공할 것을 권장한다. 

추가적으로 의도하지 않은 추가 서열 삽입 여부를 확인하고 이에 대한 결과를 제시한다.

예시) LMO 접합부 시퀀스 중 숙주 생물체의 시퀀스를 레퍼런스에 매핑한 결과 숙주생물체의 

염색체 8번 부위에 삽입된 것으로 나타났으며 이 위치는 레퍼런스 상 유전자 OOO(transcript)

가 위치하였다. Sanger sequencing을 통해 확인된 접합부 주변 염기 서열은 다음과 같다.

① 유전자변형식물 위해성평가 자료

 7. 유전자변형생물체 특성에 관한 자료

  가. 유전자변형생물체 내 도입유전자에 관한 자료

   (3) 도입 유전자의 복제수

도입유전자가 삽입되며 발생하는 접합부(Junction) 서열 분석 결과를 제시한다. 서로 다른 2개의 

접합부가 발생할 경우 한개 도입유전자가 삽입되었음을 의미하며 4개의 접합부가 나타날 경우 

복제수가 2개임을 보여준다.

예시) LMO에서 2개의 접합부가 확인되어 도입유전자가 단일 사본임을 보인 반면, 대조군에서는 

검출되지 않았다. 두 접합부 모두 인접한 게놈서열과 연결된 플라스미드 서열을 포함하고 

있어 해당 접합부가 플라스미드로부터 유래했음을 보여주었다.
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① 유전자변형식물 위해성평가 자료

 7. 유전자변형생물체 특성에 관한 자료

  가. 유전자변형생물체 내 도입유전자에 관한 자료

   (4) 도입유전자의 검출 및 발현의 확인에 사용된 방법

도입유전자의 검출 및 발현의 확인의 경우 NGS를 통해 확인된 도입유전자 산물에 대한 

Western blot 혹은 효소연결면역흡착검사법 자료(Enzyme-linked Immunosorbent Assay, ELISA)와 

같은 기법을 활용한다. 이에 구체적으로 사용된 방법을 평가 자료로 제시한다.

① 유전자변형식물 위해성평가 자료

 7. 유전자변형생물체 특성에 관한 자료

  가. 유전자변형생물체 내 도입유전자에 관한 자료

   (5) 도입유전자 안정성에 대한 자료

    (가) 도입된 유전자의 복수 세대 동안 후대 안정성

    (나) 도입된 유전자의 생장시기(Growth Stage)별, 생장부위(Growth Site)별 복수세대 동안 

유전자 수준 변화 확인

도입된 유전자의 복수 세대 동안 후대 안정성의 경우 복수 세대 시료에서 접합부가 동일하게 

나타나는지 확인하여 결과를 제시한다. 또한 접합부 서열이 동일한 지 확인하여 제시할 것을 

권장한다. 도입된 유전자의 생장시기(Growth Stage)별, 생장부위(Growth Site)별 복수세대 동안 

유전자 수준 변화 확인은 위와 같이 NGS를 통해 확인된 도입유전자 산물에 대한 Western blot 

혹은 효소연결면역흡착검사법 자료(Enzyme-linked Immunosorbent Assay, ELISA)와 같은 기법을 

이용하여 결과를 제시한다.

예시) 복수 세대에서 접합부 수는 예상한 바와 같이 각각 2개씩 확인되었으며 대조군에서는 

검출되지 않았다. 복수 세대에서 접합부 서열은 LMO와 동일하게 나타나 단일 도입유전자가 

안정적으로 유지되었음을 보여주었다.

① 유전자변형식물 위해성평가 자료

 7. 유전자변형생물체 특성에 관한 자료

  가. 유전자변형생물체 내 도입유전자에 관한 자료

   (6) 유전자변형생물체 게놈에 도입된 유전자가 독소, 알레르겐을 암호화하지 않음을 증명하는 

자료

유전자가 독소, 알레르겐을 암호화하지 않음을 증명하는 자료의 경우 NGS를 통해 확인된 도입

유전자 정보를 기반으로 알레르겐 상동성 검색을 수행한다. 데이터베이스는 AllergenOnline, 

COMPARE, SDAP 2.0 등과 같은 데이터베이스를 기반으로 결과를 제시한다.

또한 추가적으로 평가서 작성시 다음과 같은 자료를 제출할 것을 권장한다.

1. 대조군 및 실험군 정보, DNA 추출 방법 및 퀄리티, 라이브러리 제작 

방법, 염기서열생산 플랫폼 정보 등

2. 사용한 키트 및 바이오인포매틱 분석 시 사용된 툴 정보 및 버젼

3. Raw data의 염기서열 생산량(bp, read 등), 퀄리티 정보, Trimming 

결과, Coverage 정보 등



- 92 -

5. FASTQ 파일(*.fastq) 혹은 이에 상응하는 형식(압축(예: gzip) 또는 

비압축)

6. SAM 혹은 BAM 파일

해당 자료는 도입유전자 평가의 유효성을 확인할 수 있는 기초 자료로 

활용 가능하며 품질 검증, 신빙성, 재현성 등을 확인하기 위해 접근 가능한 

파일 형태로 제출할 것을 권장한다. 

2) 가이드라인 요약

이 가이드라인은 환경정화용 LMO의 안전성 평가를 지원하고, 평가 

과정에 필요한 참고 사항을 제공하기 위해 마련된 자료이다. 본 가이드라인은 

법적 의무를 부과하는 엄격한 규정이 아니라, 차세대 염기서열 분석

(NGS)을 활용하여 도입유전자에 대한 평가를 수행하고자 하는 연구자와 

개발사에게 참고용으로 제공된다. 이를 통해 환경정화용 LMO가 환경 

내에서 안전하게 활용될 수 있도록 기본 방향을 제시하고, 평가 절차의 

신뢰성을 높이는 데 도움이 되는 정보를 담고자 하였다.

LMO의 특성과 연구 환경에 따라 각 단계에서 유연하게 적용될 수 있는 

이 가이드라인은, 실험과 분석 과정에서 발생할 수 있는 다양성을 고려하고 

있다. 필요한 경우, 여기서 제공되는 방법과 지침을 바탕으로 실험적 

목적에 맞게 적절히 수정·보완하여 사용할 수 있으며, 이는 연구팀의 

전문성과 현장 경험을 반영하는 방향으로 수행될 수 있다. 가이드라인에 

담긴 정보와 권장사항은 법적 구속력이 없으며, 실제 심사 과정에서는 각 

사례의 특수성과 법적 요구에 따라 전문가의 판단이 반영될 수 있음을 

미리 고지한다.

환경정화용 LMO는 환경 오염 문제 해결에 중요한 역할을 할 잠재력이 

있지만, 이와 동시에 생태계에 미치는 영향을 세심하게 평가해야 한다. 

이 가이드라인은 이러한 평가에 있어 과학적 근거를 바탕으로 한 참고 

자료를 제공하며, 특히 NGS를 이용한 유전자 분석에서 발생할 수 있는 

오류를 최소화하고 데이터 신뢰성을 확보하는 데 필요한 기본 원칙을 안

내하는 데 중점을 두었다.

향후 과학 기술의 발전과 규제 요건의 변화에 따라, 가이드라인의 내용은 

업데이트될 수 있다. 연구자와 개발사는 본 가이드라인을 유연하게 활용
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하여, 환경정화용 LMO의 안전성 평가에 필요한 자료를 작성하고 제출하는 

데 실질적인 도움을 받을 수 있기를 기대한다.

나. NGS 기반(나노포어 기술) 실시간 자연생태계 생물다양성 평가 시스템 

개발

2022년 과제에서는 나노포어 시퀀싱을 통해 다양한 식물 부위의 미생물 

군집을 분석하여 생물다양성 평가를 수행하였다. 이를 통해 식물 근권 및 

상부 부위에서 미생물 군집 구성이 차별화되어 있다는 점을 확인하였고, 

근권에서는 Comamonadaceae, Chitinophagaceae, Methylophilaceae, 

Sphingobacteriaceae 등이, 상부에서는 Burkholderiaceae, Hymeno- 

bacteraceae, Rhodobiaceae 등이 우점하는 것으로 나타났다(국립생태원, 

2022). 이 같은 결과는 향후 생태계 내에서 LMO 유출에 따른 영향을 평가

하는 데 중요한 기초 자료로 활용될 수 있을 것이다. 이후 2023년 과제에

서는 나노포어 기술을 이용한 LMO 도입유전자 검출 시스템을 구현하였다

(국립생태원, 2023b). 2024년 과제에서는 이러한 연구 결과를 바탕으로, 

현장에서 실시간으로 생물다양성을 평가할 수 있는 포터블 시스템을 

개발하는 단계로 나아갔다. 이 시스템은 LMO 유출지와 같은 생태학적 

위험 지역에서 환경 DNA를 직접 추출하여 현장에서 바로 시퀀싱할 수 

있는 장비를 포함하고 있으며, 나노포어 기술의 이동성과 빠른 분석 속도를 

최대한 활용하였다. 이를 통해 전통적인 연구실 기반 생물다양성 평가 

방식을 현장에서 실시간으로 적용할 수 있는 형태로  개선한 것이다.

포터블 시스템 개발은 현장 테스트를 통해 실효성을 검증하였다(그림 49. 

LMO 유출 가능성이 있는 지역에서 환경 DNA 샘플을 채취하여 현장에서 

바로 분석을 진행하였으며, 실험적 결과로 시스템이 유출 지역 생물다양성의 

변화를 신속하게 탐지할 수 있음을 확인하였다. 현장에서의 실시간 분석은 

기존 연구실 분석 대비 빠르게 데이터를 얻을 수 있는 장점이 있으며, 

특히 실험 환경의 통제에서 벗어나 현장의 미생물 다양성을 더욱 정확하게 

반영하는 데이터를 확보할 수 있었다. 하지만 현재 프로토타입 개발 상태로 

고성능 노트북 및 분석 파이프라인의 추가적인 보완이 필요하다.

또한, 본 시스템의 개발은 LMO 유출과 같은 긴급 상황에서 신속한 대응이 

가능하게 한다는 점에서 큰 의의가 있다. 예를 들어, 특정 유전자 변형 

생물체가 유출되었을 때 생물다양성에 미치는 영향을 즉각적으로 평가하고 

관리할 수 있는 기초 자료를 제공할 수 있다. 이러한 현장 기반 평가 시스템은 
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미생물 군집 변화가 생태계 내 다른 생물군에 미치는 영향을 예측하는 데 

중요한 역할을 할 수 있으며, 조기 경고 체계로도 기능할 수 있다. 이를 

통해 신속한 의사결정과 사후 관리 방안을 마련할 수 있어, 생태계 보호 

및 환경위해성 관리 측면에서 중요한 기여를 할 수 있을 것이다.

그림 48. 실시간 자연생태계 생물다양성 평가 시스템(프로토타입)

향후 이 시스템을 보완하여 실용화하는 과정에서는 정확도와 분석 속도를 

더욱 향상시키기 위해 지속적인 기술 개선이 필요할 것이다. 특히, 현재의 

R10 나노포어 셀을 도입하여 시퀀싱 정확도를 높임으로써, 현장에서 더욱 

정밀한 데이터 수집이 가능해질 것이다. 또한, 데이터 처리 및 해석을 위한 

분석 툴을 현장 환경에 최적화하여, 분석의 정확성을 유지하면서도 

사용자가 손쉽게 조작할 수 있도록 하는 것이 과제로 남아 있다. 이를 통해 

시스템이 다양한 생태계 환경에서 적용 가능하도록 발전시키고자 한다.

본 연구의 결과는 단순히 LMO 유출지 모니터링에 그치지 않고, 전반적인 

생태계 보존을 위한 생물다양성 모니터링 시스템으로 확대 적용될 수 

있는 가능성을 시사한다. 특히 기후 변화로 인해 생태계의 동적 변화가 

가속화되고 있는 현 상황에서, 다양한 생물군의 변화를 실시간으로 추적할 

수 있는 도구로 활용될 수 있다. 결과적으로, 환경위해성 평가 및 생태계 

모니터링의 패러다임 전환을 이끌어내며, 향후 다양한 국가 및 연구기관에서 

본 시스템을 활용한 생물다양성 모니터링을 진행할 수 있는 기초 자료로서 

활용될 수 있을 것이다.
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이번 연구를 통해 개발된 나노포어 기반의 현장 생물다양성 평가 

시스템은 환경위해성 평가와 생물다양성 모니터링에 혁신적인 도구로서의 

가능성을 보였으나, 현재 기술의 한계로 인해 일부 제한이 존재한다. 이러한 

한계점에 대해 다음과 같이 고찰하고자 한다.

첫째, 최신 나노포어 셀(R10) 기반의 시퀀싱 장비는 실시간 데이터 처리와 

고해상도 시퀀싱을 지원하기 위해 고성능 GPU 및 데이터 처리 장치가 

필수적이다. 그러나 현장용 시스템으로 이를 구현하는 데는 몇 가지 

어려움이 따른다. 고성능 GPU를 장착한 이동식 노트북은 현재까지는 

한정된 모델만이 지원 가능하며, 대체로 고가의 장비로 구비가 어려울 뿐만 

아니라, 현장에서의 사용에 적합한 휴대성과 내구성을 갖추기 어려운 

상황이다. 또한, 고성능 GPU와 관련 장비는 많은 전력을 소모하기 때문에, 

전원 공급이 제한적인 현장에서는 사용이 제한적일 수밖에 없다. 이러한 

이유로, 현재 현장 시스템에서는 최신 고성능 나노포어 셀의 최대 성능을 

온전히 발휘하지 못하고 있으며, 이로 인해 시퀀싱 정확도가 낮아질 

가능성이 있다.

둘째, 나노포어 시퀀싱은 표준화된 연구실 환경에서는 비교적 정확한 

시퀀싱 결과를 제공하나, 현장에서는 시료의 종류와 추출 조건에 따라 

성능이 크게 달라질 수 있다. 특히 현장에서 직접 환경 DNA를 추출할 때, 

토양 및 식물 근권 시료와 같이 복잡하고 이질적인 조성의 시료는 불순물 

제거가 충분히 이루어지지 않아 DNA 순도와 수율이 낮아질 가능성이 있다. 

이러한 문제는 시퀀싱 결과의 신뢰도와 분석 결과에 영향을 미칠 수 있으며, 

표준화된 환경과 동일한 품질의 데이터를 얻기 어렵게 한다. 즉, 복잡한 

시료를 현장에서 직접 처리할 때는 DNA 추출 과정에 더 많은 시간이 

소요되거나, 경우에 따라 분석 결과의 신뢰성이 떨어질 수 있다.

셋째, 현장 시스템에서 수집된 1차 데이터를 즉시 해석할 수 있는 맞춤형 

데이터 분석 프로그램의 부재 또한 주요 한계점으로 지적된다. 나노포어 

시퀀싱 데이터는 기본적으로 높은 데이터량과 빠른 데이터 생성 속도를 

가지기 때문에, 실시간으로 분석을 수행하기 위해서는 자동화된 고효율 

데이터 해석 프로그램이 필수적이다. 현재 연구에서는 수집된 데이터의 

처리와 분석에 외부 소프트웨어와 다수의 단계가 필요하지만, 현장 실시간 

분석을 위해서는 모든 단계가 통합된 맞춤형 프로그램이 필요하다. 이를 

통해 현장 담당자들이 전문적인 생물정보학 지식 없이도 신속하게 결과를 

확인할 수 있도록 하는 것이 중요하다. 맞춤형 프로그램 개발이 이루어지지 
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않은 상태에서는, 결과 해석이 지연되거나 분석 오류가 발생할 가능성이 

있어 현장 상황에서 즉각적인 의사결정에 어려움을 초래할 수 있다.

향후 이러한 한계점을 보완하기 위해, 저전력 소모형 고성능 GPU의 

개발과 전원 공급이 어려운 지역에서도 사용할 수 있는 자가 전력 생산 

장치의 도입이 필요할 것이다. 또한, 복잡한 시료에 적합한 간편한 DNA 

추출 키트 및 프로토콜 개발이 요구되며, 데이터 해석을 자동화하고 

효율적으로 통합할 수 있는 현장 맞춤형 소프트웨어 솔루션의 구축이 

필수적이다.
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Ⅳ. 결론 및 제언

본 연구 과제는 국내 수입·승인된 LMO의 99%를 차지하는 단백질 기반 

LMO의 환경위해성을 체계적으로 평가하기 위한 과제로, 환경부의 자연생

태계 위해성평가 체계 구축 및 관련 가이드라인 개발을 목표로 한다. 환경

위해성이란 LMO가 환경에 방출되거나 유출될 경우 생물다양성 보전과 

지속 가능한 이용에 미칠 부정적인 영향을 의미하며, 최근 비의도적인 환경 

유출 및 유전자 오염 사례가 지속적으로 보고되면서 이에 대한 관심과 

우려가 증가하고 있다.

특히, 2022년 제15차 유엔 생물다양성회의(COP15)에서 채택된 쿤밍-몬트리올 

글로벌 생물다양성 프레임워크(GBF)는 생물다양성 보전과 지속 가능한 

이용을 위한 전 지구적 전략을 제시하였으며, 그 실천 목표 중 하나인 T17은 

LMO의 안전관리와 생물다양성에 미치는 영향을 다룰 예정이다. 이는 

기존 생물다양성협약(CBD) 8조(g)와 유사한 원칙을 기반으로 하고 있으며, 

앞으로 각국의 생물다양성 정책과 연계되어 구체적인 실행 방안이 수립될 

것으로 보인다. 이러한 글로벌 동향은 국내 LMO 관리 체계에도 영향을 

미치며, 보다 정교하고 과학적인 위해성평가 체계의 필요성을 강조하고 있다.

국내에서 수입·승인된 대부분의 LMO는 식품용·사료용·가공용(FFP) 단백질 

기반 LMO로, 환경 방출을 전제로 하지 않고(LMO법 제2조제4호), 소규모 

비의도적 환경 유출(unintentional release)을 고려한 수준에서 평가되고 있다. 

그러나 최근 환경 방출을 목적으로 한 환경정화용 LMO의 개발이 활발히 

이루어지고 있으며, 이러한 유형의 LMO는 기존 FFP LMO와 달리 자연

생태계를 대상으로 하는 심층적 환경위해성평가가 필요하다. 환경 방출 

LMO는 기존 평가 체계만으로는 잠재적 환경 영향을 충분히 평가할 수 

없으므로, 이를 위한 새로운 평가 기법과 관리 체계가 필수적이다.

국내에서는 현재 LMO 환경위해성평가의 명확한 가이드라인 부재로 인해 

다국적 LMO 개발사, 환경부 위해성심사위원회, 관계 기관에서 연구 및 지침 

개발에 대한 요구가 꾸준히 제기되고 있다. 특히, 최근 국제적 논의에서 

LMO와 관련된 "책임과 복구"(Liability and Redress) 원칙이 주요 이슈로 

부각되고 있어, 국내에서도 이를 반영한 정책 수립 및 법적 근거 강화가 

필요한 상황이다. 이러한 원칙은 LMO의 비의도적 환경 유출로 인한 생태적 

피해에 대한 책임 소재를 명확히 하고, 복구 방안을 마련하는 데 중점을 둔다. 

이는 유엔 생물다양성협약과 나고야-쿠알라룸푸르 보완의정서의 주요 의제로, 

향후 국내 환경위해성평가 체계에도 반영될 가능성이 크다.
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본 연구는 이러한 정책적·학술적 요구에 부응하여 「유전자변형생물체의 

국가간 이동 등에 관한 법률」 통합고시 별표 10-1 위해성평가자료 중 

생물다양성 관련 항목(별표10-1 ①-8-(3), ①-9, ②-7-다)과 도입유전자에 관한 

자료(①-7, ②-5-나)를 우선적으로 검토하였다. 이를 기반으로 국내 자연

생태계를 대상으로 한 환경위해성평가 기법을 개발하고, 기초 연구 결과를 

확보함과 동시에 관련 가이드라인을 마련하였다.

특히, 본 연구에서는 최신의 NGS 기반 생물다양성 분석을 기반으로 기존 

평가 방식의 한계를 보완하였다. 이러한 과학적 접근은 LMO와 주변 생물군 

간의 상호작용과 생태적 영향을 보다 정밀하게 평가할 수 있는 기틀을 

마련한다. 연구 결과는 향후 단백질 기반 LMO 뿐만 아니라 환경정화용 

LMO의 안전한 개발과 관리뿐만 아니라, 국제적 기준에 부합하는 국내 

환경위해성평가 체계 구축에 기여할 것이다. 나아가, 생물다양성 보전 목표와 

연계하여 지속 가능한 생태계 관리 방안을 수립하는 데 중요한 과학적·

정책적 기반을 제공할 것으로 기대된다. 연구를 통해 도출된 결과는 다음과 

같다.

1. 현재까지 다양한 작물에 대한 위해성 협의 심사가 진행되었으며, 대부분 

FFP-LMO에 초점을 맞추고 있다. 그렇기 때문에 실제 환경 방출을 

목적으로 하는 LMO의 경우는 별도의 심층적 평가가 요구된다. 이에 

따라 본 과제에서는 주요 국가들의 LMO 위해성 심사제도를 분석하고 

위해성심사 지침(안)을 제시하였다. 또한 국제 동향을 조사하여 위해성

평가시 환경 마이크로바이옴 적용 가능성과 시사점을 제시하였다

2. 단백질 기반 LMO 식물의 자연생태계 유출지 모의환경 위해성 평가를 

통해 군산시 내초동 유전자 오염지에서 LMO 갓이 주로 운송로와 

같은 제한된 환경에서 확산되었으며, 자연생태계로의 확산은 미미한 

수준임이 확인되었다. 형태학적 비교에서는 유전자 변형 갓과 야생형 

갓 간에 유의미한 차이가 관찰되지 않았다. 그러나 미생물 군집 분석

에서는 LMO가 특정 부위에서 미생물 군집 구조와 풍부도에 영향을 

미치는 것으로 나타났으며, 특히 꽃과 잎 부위에서 박테리아 군집의 

불균일성이 증가했다. 곤충 마이크로바이옴 연구에서는 LMO가 일부 

곤충의 장내 미생물 군집에 변화를 유발하며, 이는 생태계 내 상호작용에 

미칠 잠재적 영향을 보여주었다. 모의환경 실험에서는 LMO와 야생형 

갓 간 성장 차이는 없었으나, 도입 유전자가 안정적으로 후대에 전이될 



- 99 -

수 있음을 확인하였다. 자연생태계와 모의환경에서의 연구는 각각 다른 

장단점을 지니며, 자연생태계에서는 다양한 생물적 상호작용과 경쟁 

요인이 도입 유전자 확산을 제한할 수 있음을 나타냈고, 모의환경에서는 

특정 변수에 대한 통제된 평가가 가능했다. 이는 유전자 오염 가능성과 

관련하여 보다 정교한 관리와 모니터링 체계가 필요함을 시사한다. 

본 연구는 LMO의 환경적 영향을 평가하기 위해 자연생태계와 모의환경 

연구를 상호보완적으로 활용해야 함을 보여주었다. 자연생태계에서는 

생물적 상호작용과 환경적 요인을 포함한 포괄적 평가가 필요하며, 

모의환경에서는 도입 유전자의 직접적인 영향을 확인할 수 있다. 향후 

다양한 생물군과의 장기적인 상호작용, 도입 유전자의 환경적 확산 

빈도와 영향을 정량적으로 평가하여 생태계 교란 가능성을 최소화하는 

관리 방안을 마련해야 할 것이다. 이를 통해 LMO의 환경 위해성을 

보다 신뢰성 있게 평가하고, 생태적 안전성을 확보할 수 있을 것으로 

보인다.

3. 단백질 기반 환경정화용 LM 미생물의 유출지 모의환경 위해성 평가 

연구 결과, 일반 배지와 카드뮴 조건에서 유의미한 생장 차이가 나타나지 

않았다. 이는 Ycf1 단백질의 작용 한계, WT의 내재적 카드뮴 저항성, 

실험 조건에 따른 유전자 발현 제한 등이 영향을 미쳤을 가능성을 

시사하며, 중금속 농도가 유전자의 효과적 작용 한계 내에 있어야 

한다는 점을 보여준다. 모의환경 연구에서는 LM 미생물이 안정적으로 

개체군을 유지하며 Pseudomonas와 Acinetobacter 등 HGT 가능성이 

높은 미생물과의 상호작용이 관찰되었고, 유전자 전달 가능성을 

뒷받침하는 결과를 확인하였다. LM 미생물의 HGT 가능성은 생태계 

교란 가능성을 내포하므로, 이를 평가할 때 다중 유전자 변형 접근과 

장기적 생태적 영향을 고려해야 한다. 향후 연구에서는 다양한 카드뮴 

농도에서 LM 미생물과 WT의 성장 패턴과 Ycf1 단백질의 발현 및 

기능을 정밀히 분석하고, HGT 가능성을 정량적으로 추적하여 생태계 

안정성을 보장할 관리 전략을 수립해야 한다.

4. 환경부는 제4차 LMO 안전관리계획(‘23-’27)에 따라 자연생태계 통합 

위해성평가 체계를 구축하기 위해 NGS 기반 평가 방법을 도입하였다. 

이를 통해 NGS이용 환경정화용 LMO의 도입유전자 평가 가이드라인 

초안을 2023년 발표하고, 2024년 최종 발간하였다. 가이드라인은 도입

유전자 구성, 위치, 복제수 및 발현 안정성을 분석하기 위한 표준 절차를 
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제시하였다. 또한 나노포어 기술을 활용해 생물다양성을 평가할 수 있는 

포터블 시스템을 개발하였다. 해당 시스템은 현장에서 실시간으로 

LMO 유출지의 생태학적 변화를 평가할 수 있는 도구로 활용 가능함을 

확인하였다. 본 시스템을 다양한 생태계 환경에 적용하고, 생물다양성 

모니터링 및 환경 위해성 평가의 실용화를 추진할 수 있을 것이다. 이를 

통해 환경정화용 LMO의 안전성을 확보하고, 생태계 보호 및 관리에 

기여하는 통합 평가 체계를 구축할 수 있을 것으로 기대된다.
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6) KBCH 전문가패널 활동: 환경마이크로바이옴 관련 KBCH 브리핑 작성

KBCH 전문가패널 활동: 환경마이크로바이옴 관련 KBCH 브리핑 작성
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7) 콘텐츠 3건: 1) 위해성평가기술이용 연구 협업 결과 원내 전시, 2) ‘환경부 

NGS 이용 환경정화용 LMO 도입유전자 평가 가이드라인’ 발간, 3) 단백질 

기반 LMO 환경위해성 연구 홍보 영상(마이크로바이옴 기반 LMO 환경 

위해성평가)

위해성평가기술이용 연구 협업 결과 원내 전시, ‘환경부 NGS 이용 

환경정화용 LMO 도입유전자 평가 가이드라인’ 발간, 

단백질 기반 LMO 환경위해성 연구 홍보 영상
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8) 정책 활용:

- 제4차 환경부 LMO 안전관리 계획('23~'27) 이행

- 2024년 환경부 LMO 안전관리 세부시행계획 수립

- 2025년 환경부 LMO 안전관리 세부시행계획에 반영 예정

2024년 환경부 LMO 안전관리 세부시행계획 수립·이행
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