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■ 제목/부제

제목 국문
자연변이 연구로 진화적 신규성 기전을 규명: 

최소한의 발현 변화만으로도 진화적 신규성을 획득함을 증명

부제 국문
진화적 신규성: 문제는 단백질의 구조가 아니라 

언제 어디에서 발현되는가였다!!

■ 요약

연구

필요성

o 진화의 과정에서 새로운 형질은 어떻게 생겨나는 것일까라는 질문은 진화생물
학에서 가장 중요한 것 중 하나다. 다양한 기전이 제안되어 있으나 실험적으로 
실증해 보인 예는 많지 않다.

o 생태계에는 수많은 종류의 종간 상호작용이 존재한다. 편승(phoresy)은 종간 상호
작용의 한 종류로, 생명체가 보다 더 큰 동물 등에 올라타서 이동하는 것이다. 이
러한 상호작용에는 걸맞게 발달한 특별한 형질이 존재하기도 하는데, 여러 사례들
이 제시되어 있지만 상호작용 행동의 조절 기전에 대해서 실험 유전학적 연구가 
이뤄진 바는 거의 없다.

연구성과/

기대효과

o  본 연구진의 양희승 연구원은 전 세계에서 채집된 예쁜꼬마선충의 히치하이킹 행
동에 차이가 있음을 확인하고, 이에 대한 유전적인 분석을 통해 스테로이드 생합성 
효소 (steroidogenic enzyme) 유전자가 행동 차이를 조절함을 확인하였다. 

o  유전자의 아미노산 서열이 아닌 조절부위(promoter) 서열 차이로 인해 특정 신경
아교세포(glial cell)에서의 발현 유무가 조절됨에 따라 행동에 차이가 나타남을 확
인하였다.

o 히치하이킹 행동을 잘하는/못하는 2가지의 서로 다른 서열이 예쁜꼬마선충의 오래
전 집단에서부터 균형선택(balancing selection)을 통해 유지되어 왔음을 집단유전학 
분석을 통해 확인하였다. 히치하이킹을 낮추는 서열이 오히려 특정 상황에서 빠른 
번식을 유도하였으며, 히치하이킹과 번식 속도의 트레이드오프가 균형선택에 영향
을 줬을 가능성을 암시한다.  

 o 이상 본 연구는 행동 분석, 양적유전학 분석, 집단유전학적 분석을 통합하여 행동 



■ 본문

차이의 유전적 기반을 단일유전자 수준에서 확인하였으며, 진화적 신규성이 특정 
세포에서 유전자의 발현 조절로 이루어지는 사례를 성공적으로 제시하였다. 이는 
세계적 권위의 학술지인 Proceedings of the National Academy of Sciences(PNAS)
에 2024년 7월에 발표되었다.

Abstract

Professor Junho Lee and his colleagues at Department of Biolgical sciences succeeded in 
revealing the genetic basis of behavioral differences. They characterized the genetic 
architecture of the natural differences in nictation behavior of wild C. elegans strains 
and uncovered the molecular and cellular basis involved. By combining population genetic 
and phnotypic analyses, they provided insights into the origin and maintenance of genetic 
diversity.

Phoresy is an inter-species interaction that facilitates spatial dispersal by attaching to a 
more mobile species. Hitchhiking species have evolved specific traits for physical contact 
and successful phoresy,  the regulatory mechanisms involved in such traits and their 
evolution are largely unexplored. In this study, we investigated the nictation behavior of 
137 wild C. elegans strains sampled throughout the world. We identified species-wide 
natural variation in nictation and performed a genome-wide association mapping. We 
show that the variants in the promoter of nta-1, encoding a putative steroidogenic 
enzyme, underlie differences in nictation. This difference is due to the changes in nta-1 
expression in glial cells, which implies that glial steroid metabolism regulates phoretic 
behavior. Population genetic analysis and geographic distribution patterns suggest that 
balancing selection maintained two nta-1 haplotypes that existed in ancestral C. elegans 
populations. Our findings contribute to further understanding of the molecular mechanism 
of species interaction and the maintenance of genetic diversity within natural populations.

Journal Link https://www.pnas.org/

□ 연구결과 

Glial expression of a steroidogenic enzyme underlies natural variation in 

hitchhiking behavior

Heeseung Yang1, Daehan Lee2,3, Heekyeong Kim4, DanielE. Cook2, Young-ki Paik4, Erik C. 
Andersen2,5,Junho Lee1,6*

 
1Department of BiologicalSciences, Seoul National University, Seoul 08826, Republic of Korea

2Department of MolecularBiosciences, Northwestern University, Evanston IL 60208, USA
3Departmentof Biological Sciences, Sungkyunkwan University, Suwon, 16419, Republic ofKorea

4Yonsei Proteome ResearchCenter, Yonsei University, Seoul 03722, Republic of Korea
5(Current address) BiologyDepartment, Johns Hopkins University, Baltimore, MD 21218, USA

6Research Institute of Basic Sciences, Seoul NationalUniversity, Seoul 08826, Republicof Korea

제1저자 양희승 shylish@snu.ac.kr
교신저자 이준호 elegans@snu.ac.kr

o 행동은 동물의 가장 복잡한 형질 중 하나이다. 행동 조절에 대한 유전적인 원인을 규명하는 것은 

생물학의 주요 질문이자 난제이다. 

o 본 연구는 1) 예쁜꼬마선충이 지구상 거의 모든 곳에서 발견되며, 2) 다양한 환경에서 살아남기 
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위한 진화적 변화를 오랜 기간에 걸쳐 체득했을 것이라는 점과, 3) 체득된 변화가 세대를 이어 

나타나기 위해서는 생식세포를 넘어가는 유전자 속에 새겨져 있어야 할 것이라는 자연스러운 

논리적 기반 위에서 진행되었다.  

o 본 연구가 주목한 현상은 새로운 서식지를 찾아가기 위한 선충의 히치하이킹 행동이었다. 예쁜

꼬마선충은 자연상에서 호황과 불황을 반복하는 ‘boom and bust’ 생활사를 가지는 것으로 알

려져 있다. 즉, 먹이가 풍부한 환경에서 집단이 빠르게 번성하고, 먹이가 고갈되면 다시 빠르게 

쇠퇴하는 양상이다. 어린시절 열악한 환경에서 자란 선충은 다우어(dauer)라는 휴면 상태의 유

충으로 발생하게 되고, 다우어 유충은 고개를 들고 흔드는 히치하이킹 행동(닉테이션)을 보인다. 

닉테이션은 열악한 환경에서 발생한 다우어가 다른 서식지로 이동하여 다시 집단이 번성할 수 

있도록 돕는 행동으로, 새로운 서식지로 빠르게 이동할 수 있는가 없는가를 결정하는 중요한 

요인이 된다. 

o 본 연구진은 이러한 행동이 지구상 다양한 곳에서 발견된 예쁜꼬마선충 품종들에서 다른 빈도

로 일어난다는 것을 발견하고 그 이유가 되는 유전자를 찾아가는 연구를 하게 되었다. 전장유

전체 연관분석(Genome-wide assocation study, GWAS) 등 다양한 유전학적 분석 기법을 도입

하여, 행동의 차이를 만들어내는 염기 서열 변이를 단일 유전자 수준에서 규명하는데 성공하

였다. 

o 진화의 과정에서 새로운 성질이 나타나는 (또는 없어지는) 분자적 기전은 일반적으로는 기존 

단백질의 새로운 변형, 즉 새로운 아미노산 서열의 출현으로 설명될 것으로 예상된다. 그런데 

본 연구에서는 단백질 자체의 구조의 변화가 그 분자적 기전이 아니라는 점을 확인할 수 있

었다. 오히려 특정 유전자의 발현이 특정 세포에서 특정시간에 있는가 없는가가 형질의 유무

를 결정한다는 것을 발견하게 되었다. 본 연구에서 규명한 유전자는 스테로이드 생합성에 관

여하는 효소 유전자인데, 효소 단백질을 구성하는 아미노산의 변화가 아닌 유전자의 프로모

터(promoter)의 서열 변이가 행동을 조절하는 것을 확인하였다. 이어 유전자의 발현 양상에 

대한 연구 결과, 효소가 선충의 신경아교세포(Glial cell)에서 발현되면 히치하이킹 행동을 억

제하는 방향으로 작동하게 된다는 사실을 알 수 있었다.  

o 닉테이션을 높이는 서열이 선충의 번식에 유리하게 작용하여 선택될 것으로 쉽게 예상되지만, 집

단유전학적 분석 결과는 해당 부위의 두 가지 유형(닉테이션이 높은/낮은)의 서열이 예쁜꼬마선

충의 오래전 집단에서부터 함께 존재하였음을 보였다. 닉테이션을 낮추는 서열이 도태되지 않고 

함께 유지되어올 수 있었던 점에는 여러 이유가 있을 수 있는데, 본 연구에서는 열악한 환경에서 

벗어난 이후에는 닉테이션을 낮추는 서열을 가진 선충이 오히려 빠르게 번식할 수 있다는 점을 

확인하였다. 이는 히치하이킹과 번식 속도의 트레이드 오프에 따라 두 가지 유형의 염기서열이 

공존할 수 있었음을 암시한다. 

o 본 연구의 의의는 히치하이킹 행동의 새로운 조절 기전을 확인한 점과, 진화적 신규성이 생겨

나기 위해서는 유전자의 발현 조절만으로도 가능하다는 점을 자연변이의 존재로부터 확인했



다는 것에 있다.

□ 용어설명  

 1. 닉테이션 행동

- 닉테이션 행동은 열악한 환경(온도가 너무 높거나, 굶주리거나, 주변의 개체 밀도가 높을 시)에서 

발생하는 다우어라는 특수한 유충에서 나타나는 행동으로, 선충이 몸을 세우고 흔드는 행동이다. 

다우어는 닉테이션 행동을 통해서 새로운 서식지로 이동할 수 있다. 실제로 닉테이션을 잘 하는 

다우어가 초파리, 쥐며느리 등에 올라타서 이동할 수 있음이 실험적으로 검증되었다. 닉테이션은 

예쁜꼬마선충 뿐 아니라 다른 여러 선충 종에서도 확인된다. 

 2. 프로모터(Promoter)

 - 프로모터는 유전자의 단백질 암호 서열 앞에 위치하는 유전자의 조절부위이다. 중합 효소가 결

합하여 전사가 시작된다. 프로모터 서열은 유전자의 발현에 매우 큰 영향을 준다. 

 3. 균형선택(balancing selection)

- 균형선택은 여러 대립유전자가 집단의 유전자 풀에서 임의적인 정도보다 높게 적극적으로 유

지되는 자연선택 과정을 말한다. 균형선택은 집단에서 유전적인 다양성을 높인다.


