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PANM 데이터베이스 업데이트 (Version 5.1) : 연체동물 
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ABSTRACT

The PANM database (Protostome DB) is a public repository of protein sequences available from the Protostomia 
group (includes Arthropoda, Mollusca, and Nematoda). The latest version of PANM DB v5.0 (released in 2022) 
contained 21,276,123 protein sequences that comprised 4% of the total NCBI nr protein data. In this study, an 
update of PANM DB, i.e., version 5.1, is presented that could accurately analyze the large-scale transcriptome 
data of molluscs for the contaminating fungal gene sequences. This version can filter out the fungal genes, thereby 
restricting the annotation to molluscs-only sequences. Using the database, we confirmed 1,589,546 amino acid 
sequences from 32 fungal species, which can be essentially filtered from the unigenes of 20 species of 
endangered molluscs. In general, the updated version of PANM DB is expected to enhance the accuracy of 
bioinformatics analyses of invertebrate NGS data, providing a valuable resource for researchers. PANM version 
5.1 can be downloaded for free at https://panm.sch.ac.kr/ for local BLAST analysis.
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서  론

차세대염기서열분석 (Next Generation Sequencing: NGS) 

기술의 발전으로 염기서열 해독 비용이 저렴해지고 분석 시간

이 짧아지면서 유전체 및 전사체 염기서열 데이터를 대량으로 

생산할 수 있게 되었다 (Metzker, 2010; van Dijk et al., 

2014). 이러한 기술 발전으로 인해 국제적으로 진행되던 유전

체 프로젝트가 국내 컨소시엄으로 전환되었으며, 미생물, 곰팡
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이 등 유전자 서열이 짧은 생물들의 경우 실험실 단위에서 연

구 수행이 가능해졌다 (Morozova and Marra, 2008; Yang 

et al., 2009; Bang et al., 2010). NGS 기술의 활용도가 높

아지면서 이전보다 더 많은 연구자들이 다양한 분야에서 NGS

를 활용하기 시작했으며, NCBI Sequence Read Archive 

(SRA) 에 등록되어지는 데이터량은 NCBI GenBank에 등록

되어지는 데이터량에 비해 빠른 속도로 증가하고 있다 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/statistics/). Long 

read sequencer의 발전으로 WGS (Whole Genome 

Shotgun) 데이터의 길이 (Read length) 와 데이터의 양이 증

가하면서 NCBI nr database를 활용한 NCBI BLAST 

(Basic Local Alignment Search Tools) 분석을 통한 

annotation의 정확성을 높이는 것이 더욱 중요해지고 있지만, 

대량의 염기서열 데이터를 NCBI nr database를 활용한 

BLAST 분석은 매우 오랜 시간이 소요된다는 단점이 있다 

(Altschul et al., 1990; McGinnis and Madden, 2004).

본 연구진은 분석시간의 단축과 annotation의 정확성을 높

이기 위해 2004년 연체동물 전용 BLAST 서버를 구축하였으

며 (Lee et al., 2004), 절지동물을 비롯한 무척추동물의 유전

자원에 대해 적절한 분석을 수행하기 위해 동일한 인터페이스

를 사용하여 2015년 PANM (Arthropoda, Nematoda, 

Mollusca) database version 1.0 (https://panm.sch.ac.kr) 

을 구축하였다 (Kang et al., 2015). 유전정보 데이터의 지속

적인 증가에 따라 PANM database는 2016년 9월 version 

2.0으로 업데이트 되었으며 (Kang et al., 2016), 2019년 3월 

아미노산 서열을 추가한 version 3.0 업데이트가 수행되었다 

(Kang et al., 2019). 이후 2021년 2월 추가적으로 업데이트

된 NCBI database의 Arthropoda, Nematoda, Mollusca

의 아미노산 서열을 PANM database에 추가하는 것으로 

version 4.0 업데이트가 수행되었으며 (Sang et al., 2021), 

최근에는 version 4.0 업데이트 이후 NCBI database에서 아

미노산 서열의 수가 133.47% 증가함에 따라 최신 유전정보를 

추가하는 것으로 2022년 9월 version 5.0 업데이트가 수행되

었다 (Jeong et al., 2022). 본 연구진이 구축한 PANM 

database는 해외에서도 활용하고 있음을 확인할 수 있다 

(Capt et al., 2018).

Davis 등 (1954) 에 의해 이매패류에 감염된 곰팡이가 언급

된 후, Zvereva and Vysotskaya (2005) 에 의해 알려진 이

매패류에 감염된 32종의 곰팡이의 유전정보를 데이터베이스화 

한 후, 본 연구진에 의해 발굴된 20종의 연체동물 unigene을 

query로 하여 어느 정도의 서열이 곰팡이의 서열로 판단되어

질 수 있을지 알아보는 연구를 통해 연체동물의 NGS 분석 전

사체 서열에 곰팡이 서열이 혼합되어 있을 수 있는 가능성이 

확인되었다 (Song et al., 2022). 그러나 SRA에 등록되어져 

있는 감염체 관련 서열들은 분석에 활용되기 어렵기때문에, 

BLAST database (PANM, NCBI nr) 를 활용하여 분석할 

시 기생, 공생 및 감염체와 관련된 서열에 대해 annotation 

이 제대로 잘 되어지지 않는다. 그러므로 unigene 확보 후 곰

팡이 서열을 확인할 수 있는 알고리즘을 추가하는 일이 필요하

다. 본 연구는 전사체서열이 해독 되어진 연체동물의 unigene 

데이터 에서 곰팡이 유래 서열을 필터링하여 annotation 의 

정확도를 높이고자 수행되었다.

재료 및 방법

1. 데이터베이스 업데이트

PANM database version 5.0의 업데이트를 위하여 (Song 

et al., 2022) 에서 확보된 Acremonium, Alternaria, 

Aspregillus, Aureobasidium, Cladosporium, Penicillium, 

Dichotomopilus, Chaetomium, Xanthiomyces, Myxotrichum 

속에 해당하는 32종의 곰팡이에 대한 염기서열과 아미노산 서

열을 NCBI database에서 다운로드하였다. 확보한 유전자 서

열을 PANM database version 5.0에 추가하여 BLAST가 

가능하도록 formatdb program을 사용하여 데이터베이스화 

하였다.

2. 웹 인터페이스의 개선

기존에 사용된 PANM database version 5.0이 구축된 웹

서버에 새로 적용한 PANM database version 5.1을 적용하

여 BLAST 수행이 가능하도록 인터페이스를 설정하였으며, 

PANM database version 5.0과 같이 많은 연구자들이 이용

할 수 있도록 PANM database version 5.1을 다운로드 할 

수 있도록 구축하였다.

결과 및 고찰

NCBI에 등록된 절지동물문, 선형동물문, 연체동물문의 유

전자 아미노산 서열들은 1999년 최초로 등록되기 시작하였으

며, PANM database version 1.0이 발표된 2015년 6월까지 

4,051,323개의 유전자 아미노산 서열이 등록되었으며, 최근에

는 더욱 긴 서열의 유전자 아미노산 서열이 등록되고 있다 

(Sang et al., 2021). 이는 빠른 속도로 발전하고 있는 차세대 

염기서열 분석기에 의해 생물자원의 유전자원 연구가 증가하

고 있으며 다양하게 연구가 되고 있음을 의미한다.

NCBI nr, PANM ver 5.0 등의 데이터베이스를 활용한 

BLAST 분석이 수행 되었을 때, 기생, 공생 및 감염체 관련 서

열에 대한 분석 결과를 명확하게 얻을 수 없는데, 이는 SRA에 

등록되어져 있는 감염체 서열들이 분석에 활용되지 못하기 때
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문인 것으로 사료된다 (Song et al., 2022). 

이러한 문제점의 해결을 위해 본 연구진에 의해 수행되어 확보된 

Acremonium, Alternaria, Aspregillus, Aureobasidium, 

Cladosporium, Penicillium, Dichotomopilus, Chaetomiumm, 

Xanthiomyces, Myxotrichum 속에 해당하는 32종의 곰팡이 

유전자인 518,528개의 염기서열과 1,589,546개의 아미노산 서

열을 다운로드 하여, Version 5.0을 업데이트 하여 PANM 

database Version 5.1을 구축하였다. Version 5.1의 곰팡이 

데이터에서 염기서열은 Aspregillus 속이 전체의 38.45%를 차

지하는 199,399개로 가장 많이 확보되었으며, Aureobasidium 

속이 129,250개 (24.93%), Penicillium 속이 106,872개 

(20.61%), Alternaria 속이 57,910개 (11.17%) 순으로 많이 

확보되었다. 아미노산 서열은 Aspregillus 속이 전체의 

47.51%를 차지하는 755,150개로 가장 많이 확보되었으며, 

Aureobasidium 속이 675,075개 (42.47%), Penicillium 속

이 100,500개 (6.32%), Chaetomium 속이 56,949개 

(3.58%) 의 순으로 많이 확보되었다 (Table. 1).

PANM DB 5.1 업데이트로 인해 감염되어진 곰팡이의 서

열이 unigene의 서열에서 걸러내는 annotation 결과를 도출

할 수 있었지만 여전히 내재되어 있는 또 다른 감염체의 서열

이 있을 수 있다고 판단된다. 그러므로, 연체동물을 포함한 무

척추 동물들에 대한 유전자원이 확보되어 질 필요가 있으며, 

감염체에 대한 전사체, 유전체 연구도 많이 수행되어야 명확하

게 생물정보학적 분석이 가능해질 것으로 사료된다. 그리고 연

체동물의 전사체 및 유전체 데이터에서 곰팡이 서열을 필터링 

할 수 있도록 더 많은 감염체 관련 유전자원을 확보할 필요성

이 요구된다. 따라서 연체동물 전사체 및 유전체 서열에서 곰

팡이 서열을 필터링할 수 있는 데이터베이스의 지속적인 업데

이트가 필요하며, 연체동물 내 기생, 공생 및 감염체에 대한 기

초연구가 많이 수행되어 질 필요가 있다고 판단된다.

요  약

업데이트된 PANM database version 5.1은 이전 version

과 비교하여 연체동물에 오염된 곰팡이 유전자를 발굴하여 새

로운 인터페이스와 데이터베이스를 구축하는 것으로 518,528 

개의 nucleotide 서열과 1,589,546 개의 아미노산 서열들이 

추가되었다.

연체동물의 유전체 및 전사체 데이터에서 반드시 곰팡이 서

열을 필터링 할 수 있는 알고리즘을 추가하여 unigene의 퀄리

티를 끌어올리는 것이 필요하며, 연체동물과 관련된 기생 및 

공생하는 곰팡이 서열 데이터베이스의 작성을 통해, 이를 기반

으로 전사체 및 유전체 서열에 대한 생물정보학적 분석의 정확

도를 향상시키고 퀄리티가 높은 unigene을 생성하는데 기여

할 것으로 사료된다.

또한 PANM database version 5.1은 이전 version과 같

이 많은 연구자들이 활용할 수 있도록 오픈하여 데이터를 다운

로드할 수 있도록 하였으며, 연체동물을 포함한 무척추동물을

연구하는 연구자들에게 유용하게 사용될 것으로 사료된다.
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