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	1. 곤충(누에)의 탈피ㆍ변태 및 휴면 기구

	 
	 
	가. 누에 전흉선 자극 호르몬의 분비와 탈피ㆍ변태
  곤충의 가장 큰 특징인 탈피ㆍ변태는 전흉선에서 분비되는 엑다이선과 알라타체에서 분비되는 유약호르몬의 균형에 의해 조절되며, 이들 엑다이선과 유약호르몬은 신경 펩타이드호르몬인 전흉선자극호르몬과 알라타체 자극호르몬(allatotropin), 알라타체 억제호르몬(allatostatin)에 의해 조절된다. 이러한 신경 펩타이드호르몬이 외부의 자극과 체내의 환경정보하에서 신경 분비세포로부터 분비되거나 억제됨으로서 탈피시기가 결정되고, 유충에서 번데기, 나방으로 변태 한다. 누에 변태시 흐름도를 보면 뇌에서 전흉선 자극호르몬이 만들어지고 이호르몬은 알라타체에서 방출되어 전흉선으로 전해진다. 호르몬의 신호를 받은 전흉선에서 변태호르몬인 엑다이선이 합성ㆍ방출되어 변태를 일으킨다(그림 1). 누에의 전흉선 자극호르몬은 뇌의 측방부 2개의 신경 분비세포에서 합성되어, 알라타체로부터 혈액중에 분비되어 전흉선에서 엑다이선의 합성과 분비를 촉진한다. 한편, 곤충의 탈피와 변태를 최종적으로 제어하는 것은 스테로이드 호르몬인 엑다이 스테로이드이다. 이 호르몬은 거의 모든 탈피동물에서 보여지지만 그 존재와 작용이 명확하게 밝혀진 것은 누에를 포함한 일부 곤충 뿐이다. 
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그림 1. 곤충(누에) 변태시 신호의 흐름 

	 
	 
	 
	 
	 
	 

	 
	 
	나. 누에 휴면 호르몬과 페로몬 생합성 활성화 신경펩타이드
  누에는 초기배에서 휴면하는 대표적인 곤충이다. 배휴면의 유도는 친세대의 배발육기에 노출된 온도에 의해 결정된다. 많은 조직과 기관의 이식 실험결과 Fukuda와 Hasekawa는 각각 독립적으로 식도하 신경절(SG)이 휴면 유도기관이라는것을 밝혔다. 휴면호르몬(DH)은 식도하 신경절로부터 분비된다. Hasekawa는 1957년에 DH 활성을 나타내는 추출물을 분리하는 것에 성공하였다. DH 활성을 나타내는 추출물의 증명은 다화성 계통 누에 번데기에 주사해서 낳은 휴면란의 수로서 판정하였다. 수 만개의 SG를 출발 재료로 DH 활성물질의 정제를 시도했지만 당시의 기술로서는 단리에 성공하지 못했다. 1980년대 후반에 이르러 SG를 적출, 정제를 시도하여 1991년에 물 추출과 2단계의 고속액체크로마토그래피에 의해 단일 peak의 DH를 얻어서 구조를 분석한 결과 DH는 24개 아미노산 잔기로 구성된 펩타이드라는 것을 증명하였다. 
  한편 많은 인시목 곤충 특히 야간에 활동하는 나방들은 암컷이 수컷을 유인하는 휘발성 화학물질, 즉 성페로몬을 생산하여 공기중에 방출한다. 성페로몬은 긴 체인(C10-C20)의 불포화 탄화수소 혹은 그 유도체 알코올, 알데하이드, 초산에스테르 등이고 암컷의 페로몬선에서 합성되어진다. 최초로 동정되어진 성페로몬은 누에의 봄비콜이고, 현재 200종류가 알려지고 있다. 암나방은 1일중 특정 시간대에 페로몬선을 복부로부터 돌출시켜서 페로몬을 발산시키고 페로몬을 합성한다. 뇌-SG복합체와 즉심체에 페로몬 생합성을 자극하는 활성이 있고, 활성 분획이 protease처리에 의해 실활화하는 펩타이드를 페로몬 생합성 활성화 신경펩타이드(PBAN)로 명명했다.

	 
	 
	 
	 
	 
	 

	 
	2. 누에 실크 단백질 합성기구
  ‘실크 (silk)’는 Lepidoptera와 Arthropoda의 일부 종에서 볼 수 있으며, 몸 외부로 분비하여 cocoon 또는 webs과 같은 구조물을 만들어 자신을 보호하는 단백질성 섬유이다. 그러나 산업적 측면에서의 실크라 하는 것은 가잠(Bombyx mori)으로부터 얻을 수 있는 실크나 pernyi, yamamai, mylitta 그리고 assamensis 등과 같은 야생 누에에서 얻을 수 있는 실크를 말한다. 
  가잠(B. mori)과 천잠 (Antheraea pernyi) 실크 단백질의 화학적 구조는 많은 부분에서 glycine과 alanine의 두 가지 아미노산 잔기의 반복으로 구성된 경우가 많은데, 이들은 전체 실크 단백질 함량의 약 75%를 차지할 정도로 매우 높다. 특히, 산누에 나방실크(tussah silk) 단백질의 경우에는 가잠에 비해 상당히 높은 glycine 함량을 갖고 있어 가잠 실크 단백질의 1차구조와는 큰 차이를 나타낸다.
  가잠 (B. mori)의 실크 단백질 구조는 주로 -(Gly-Ala-Gly-X)-의 반복되는 아미노산 서열을 갖고있는 crystalline 영역을 갖는데, X는 serine 또는 tyrosine으로 치환될 수 있다. 하지만 야생 누에 실크 단백질의 crystalline 영역에서는 대부분이 -(Ala)n-으로 구성되어 있는 특징이 있다 (Shaw and Smith, 1961). 실크 단백질의 무정형 (amorphous) 영역은 거대한 polar side chains의 아미노산 잔기로 구성되어 있으며, 이러한 양상은 야생 누에 실크 단백질에서 뚜렷하게 확인할 수 있다. 
  실크 단백질의 crystallin 구조 영역은 주로 실크사 (fiber)의 인장력에 관계한다. 반면에 수분 보유력과 같은 물리적 특성 및 착색력등의 화학물질에 대한 안정성을 나타내는 특성은 무정형 영역과 밀접한 관계가 있는 것으로 알려져 있다 (Mori and Tsukada, 2000). X-선 회절연구 결과에서 비평형 구조인 β-sheet 구조는 누에(B. mori)와 야생 누에의 견단백질 (fibroin)에서 모두 확인할 수 있었으며, 이들은 crystalline 구조를 하고 있는 것으로 확인되었다(Fraser and MacRoe, 1973). Fraser 와 MacRoe의 X선 해석에 의한 구조적 분류에 의하면 누에 피브로인은 β(3a)형인 것으로 알려지고 있다.

	 
	 
	 
	 
	 
	 

	 
	 
	가. 누에(B. mori) 피브로인 관련 유전자
  피브로인 유전자에 관한 연구는 주로 누에를 비롯한 견사곤충을 중심으로 수행되어 왔다. 누에 피브로인은 light chain(L-chain), heavy chain(H-chain)및 P25로 구성되어 있다. L-chain유전자는 14.626bp로서 7개의 exon과 6개의 intron으로 구성되어 있다(Kikuchi et al., 1992). H-chain 유전자는 짧은 exon 1 과 intron 및 exon 2로 구성되어 있다(Zhou et al., 2000).

	 
	 
	 
	 
	 
	 

	 
	 
	나. 천잠 (Antheraea yamamai) fibroin 유전자
  천잠 실크사는 누에 실크사보다 강도가 높고, 염색시에 독특한 문양이 생기는 특성으로 누에 실크사보다 높은 가격으로 거래되고 있다. 
  천잠 피브로인 유전자는 그림 2에서와 같이 14개의 아미노산 잔기를 encoding하는 exon 1, 150bp의 intron 그리고 2,641개의 아미노산 잔기를 encoding하는 exon 2로 구성되어 있다(Hwang et al., 2001). 
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그림 2. 천잠(Antheraea yamamai) 피브로인 유전자 구조 

	 
	 
	 
	 
	 
	 

	 
	3. 누에 염색체 말단의 구조와 기능 
  대부분의 진핵세포 염색체 말단은 수 bp단위의 반복 서열(telomere반복 서열)로 구성된다. 일반적으로 염색체 말단은 DNA복제시 짧게되지만 대신에 telomerase 효소가 telomere 반복 서열에 부가해서 그 길이를 유지하고 있으며, 이들 서열은 염색체 끝의 융합을 방지하고 핵막과의 결합 부위로 되는 등 많은 기능을 가지고 있다. 누에의 염색체 말단은(TTAGG)n의 반복 서열과 이들 반복서열사이에 복수 타입의 Retrotransposon TRAS1(Telomeric Repeat Associated Sequence)과 SART1이 삽입되어 있다. 이들 Retrotransposon은 telomere 길이의 신장 조절에 중요한 역할을 할 것으로 추정되며, 특히 누에에서는 telomerase 활성이 검출되지 않기 때문에 TRAS 등의 Retrotransposon이 telomere 반복서열사이에 전이해서 염색체 말단의 길이 유지에 관여할 가능성이 높다. 이와 같이 곤충의 특수한 telomere구조와 그것에 결합한 Retrotransposon의 거동을 밝히는 것에 의해 telomere의 일반적인 기능이 밝혀질 것이며, 또한 Retrotransposon이 특이적으로 telomere 반복서열을 절단해서 전이하는 활성을 이용하면 세포의 노화와 암화에 일어나는 telomere의 감소나 증가를 제어할 가능성이 높다. 
  한편 사람등의 체세포에서는 노화와 함께 telomere가 단축되며, 악성의 종양 세포에서는 정상인 체세포에서 발견되지 않는 telomerase의 활성이 다시 발현하는 경우가 많다. 따라서 telomerase활성 검정에 의해 암 진단이나 암 치료의 중요한 수단이 되어 질 것으로 생각되며, 노화나 암화의 메카니즘과 관련지어서 telomere영역의 구조와 기능이 주목되고 있다.
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