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보안 과제( ), 일반 과제( O ) / 공개( O ), 비공개( )발간등록번호( O )
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제 출 문

농림축산식품부 장관 귀하

본 보고서를 “인공지능 기반 유전체 분석 프로그램 및 디지털 육종 플랫폼 개발”(개발

기간：2021.04.01 ~ 2023.12.31)과제의 최종보고서로 제출합니다.

2024. 07. 09.

     
 주관연구기관명 : 한국생명공학연구원 (대표자) 김 장 성     (인)  
 공동연구기관명 : ㈜유클리드소프트   (대표자) 박 주 한     (인)
 

        

                                  주관연구책임자 : 김 용 민       (인) 
                                  공동연구책임자 : 박 주 한       (인) 
                                   
                                  

국가연구개발사업의 관리 등에 관한 규정 제18조에 따라 보고서 열람에 동의합니다.
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< 요 약 문 >
 ※ 요약문은 5쪽 이내로 작성합니다.

사업명 기술사업화지원사업
총괄연구개발 식별번호 

(해당 시 작성)

내역사업명

(해당 시 작성)
공공기술 사업화 촉진 연구개발과제번호 821026-03

기

술

분

류

국가과학기술

표준분류
1순위 LB0202

50

%
2순위 LA0706

50

%
3순위 %

농림식품

과학기술분류
1순위 AA0201

50

%
2순위 CA0302

50

%
3순위 %

총괄연구개발명

(해당 시 작성)
-

연구개발과제명  인공지능 기반 유전체 분석 프로그램 및 디지털 육종 플랫폼 개발

전체 연구개발기간 2021. 04. 01 – 2023. 12. 31 (2 년 9개월)

총 연구개발비
 총 949,840 천원 
 (정부지원연구개발비: 825,000 천원,  기관부담연구개발비 : 124,840 천원)

연구개발단계
기초[  ] 응용[  ] 개발[✔] 

기타(위 3가지에 해당되지 않는 경우)[  ] 

기술성숙도

(해당 시 작성)

착수시점 기준(3단계)

종료시점 목표(9단계)

연구개발과제 유형

(해당 시 작성)

연구개발과제 특성

(해당 시 작성)

연구개발 

목표 및 내용

최종 목표
 인공지능 기술 기반의 유전체 분석 프로그램 개발과 인공지능 및 

웹 기반의 디지털 육종 플랫폼 개발 및 서비스

전체 내용

 - 인공지능 분석 기반 유전체 데이터 분석 및 가공 프로그램 

개발을 통한 유전체 통합 분석 프로그램 개발

 - 인공지능 기반 계통/개체 분류 및 유전자 네트워크 분석 기술개발

 - 인공지능 및 웹 기반 디지털 육종 플랫폼 개발 및 서비스

1단계

(해당 시 작성)

목표

n 개체/계통 특이적 변이 탐색 프로그램

n 전사체 분석 자동화 프로그램 개발

n 유전체 변이기반 개체/계통분류 프로그램 개발

n 표현형 데이터 생산

n 유전체 데이터베이스 구축

n 표현형 기반 분류 프로그램 개발

n 유전자 네트워크 분석 프로그램 개발

내용

n 개체/계통 특이적 변이 탐색 프로그램의 범용화 및 자동화를 통한 

프로그램 고도화(정확도 81.5% 이상)

n 전사체 기반 유전자 네트워크 분석 프로그램 개발을 위한 데이터 생산 및 

분석 자동화 프로그램 개발

n 인공지능과 유전체 변이 데이터를 활용한 개체/계통분류 프로그램 개발

n 표현형 기반 분류 모델 프로그램 개발을 위한 표현형 데이터 생산 및 제공

n 웹 기반 디지털 육종 플랫폼을 서비스를 위한 유전체 DB 구축

n 인공지능을 활용한 표현형 기반 계통 분류 프로그램 개발

n 전사체 데이터를 활용한 유전자 네트워크 분석 프로그램 개발

2단계

(해당 시 작성)
목표

n 유전체 통합 분석 프로그램 개발 완료

n 유전체-표현형 연관 분석 프로그램 개발

n 디지털 육종 플랫폼 구축 및 서비스
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내용

n 개발된 유전체/전사체 분석 프로그램의 통합 분석 프로그램 개발 완료 

및 정확성 검증

n 유전체 변이와 표현형의 연관 분석 프로그램 개발 완료

n 인공지능 및 웹 기반 디지털 육종 플랫폼 구축 및 서비스 개시를 통한 

사업화 완료

연구개발성과 

n 개체/계통 특이적 변이 탐색 프로그램 자동화 완료

n 유전체 변이기반 개체/계통분류 프로그램 개발 및 특허 출원 완료

n 표현형 데이터 생산 및 분류 프로그램 개발

연구개발성과 

활용계획 및

기대 효과

 - 인공지능 기반 유전체/전사체 분석의 핵심 원천기술 확보 

 - 핵심 원천기술 응용을 통한 유전체 분석 프로그램 개발을 통한 주요 농업자원의 

종자순도 검증 마커 개발 및 계통분류 활용을 통한 디지털 육종 체계 구축

 - 고가의 유전체 분석 프로그램의 수입 대체 효과 및 유전체 분석 프로그램의 대중화

를 통한 유전체 데이터 활용성 제고 및 분석 시장 확대를 통한 신규 시장 개척

연구개발성과의 

비공개여부 및 사유

연구개발성과의 

등록ㆍ기탁 건수

논문 특허
보고서 

원문

연구

시설

ㆍ장비

기술

요약 

정보

소프트 

웨어
표준

생명자원

화합물

신품종

생명

정보

생물

자원
정보 실물

4 2 30

연구시설ㆍ장비 

종합정보시스템 

등록 현황

구입

기관

연구시설

ㆍ장비명

규격

(모델명)
수량

구입 

연월일

구입가격

(천원)

구입처

(전화)

비고

(설치장소)

ZEUS

등록번호

국문핵심어

(5개 이내)
인공지능 유전체 전사체 계통/개체 분류

유전자 네트워크 

분석

영문핵심어

(5개 이내)

Artificial 

Intelligence
Genome Transcriptome

Identification of 

variety/individual 

Gene network 

analysis
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〈  목   차  〉

   1. 연구개발과제의 개요

   2. 연구개발과제의 수행 과정 및 수행내용

   3. 연구개발과제의 수행 결과 및 목표 달성 정도

   4. 목표 미달 시 원인분석(해당 시 작성)

   5. 연구개발성과 및 관련 분야에 대한 기여 정도

   6. 연구개발성과의 관리 및 활용 계획

    별첨 자료 (참고 문헌 등) 

※ 각 항목에서 요구하는 정보를 포함하여 연구개발과제의 특성에 따라 항목을 추가하거나 항목의 순서와 구성을 변경하는 

등 서식을 수정하여 사용하거나 별도의 첨부자료 활용이 가능합니다.
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■ 농림축산식품연구개발사업 관리기준 [별지 제17호 서식] <제23조제3호 관련>

최종보고서 보안등급
일반[ ü ], 보안[  ]

중앙행정기관명 농림축산식품부
사업명

사업명 기술사업화지원사업

내역사업명
(해당 시 작성)

공공기술사업화촉진전문기관명
(해당 시 작성)

농림식품기술기획평가원

공고번호 제 농축2021-41호
총괄연구개발 식별번호 

(해당 시 작성)
-

연구개발과제번호 821026-03
기

술

분

류

국가과학기술

표준분류
1순위 LB0202

50
%

2순위 LA0706
50
%

3순위 %

농림식품과학기술분류 1순위 AA0201
50
%

2순위 CA0302
50
%

3순위 %

총괄연구개발명
(해당 시 작성)

국문
영문

연구개발과제명
국문 인공지능 기반 유전체 분석 프로그램 및 디지털 육종 플랫폼 개발

영문
Development of Artificial Intelligence-based Genome 

Analysis Programs and Digital Breeding Platform

주관연구개발기관
기관명 한국생명공학연구원 사업자등록번호 314-82-06063

주소
(우)34141 대전광역시
유성구 과학로 125

법인등록번호 160171-0001632

연구책임자
성명 김용민 직위 책임연구원

연락처
직장전화 휴대전화
전자우편 국가연구자번호

연구개발기간

전체 2021. 04. 01 - 2023. 12. 31 (2년 9개월)

단계
1단계[2년] 2021. 04. 01 - 2022. 12. 31 (1년 9개월)
2단계[1년] 2023. 01. 01 - 2023. 12. 31 (1년)

연구개발비

(단위: 천원)

정부지원

연구개발비

기관부담

연구개발비

그 외 기관 등의 지원금
합계

연구개발비 

외 

지원금

지방자치단체 기타(   )

현금 현금 현물 현금 현물 현금 현물 현금 현물 합계
총계 825,000 8,734 116,106 833,734 116,106 949,840

1단계
1년차 225,000 3,734 33,606 228,734 33,606 262,340

2년차 300,000 0 37,500 300,000 37,500 337,500

2단계 1년차 300,000 5,000 45,000 305,000 45,000 350,000

공동연구개발기관 등
(해당 시 작성)

기관명 책임자 직위 휴대전화 전자우편
비고

역할 기관유형

공동연구개발기관
㈜유클리드소프트 박주한 대표이사 수요 중소기업

위탁연구개발기관

연구개발기관 외 기관

연구개발담당자

실무담당자

성명 신아영 직위 선임연구원

연락처
직장전화 휴대전화
전자우편 국가연구자번호

이 최종보고서에 기재된 내용이 사실임을 확인하며, 만약 사실이 아닌 경우 관련 법령 및 규정에 따

라 제재처분 등의 불이익도 감수하겠습니다.

2024 년     2 월     29 일

연구책임자:               김 용 민  (인)

주관연구개발기관의 장:    김 장 성  (직인) 

공동연구개발기관의 장:    채 은 경  (직인)

 

    농림축산식품부장관·농림식품기술기획평가원장 귀하
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1. 연구개발과제의 개요

1) 연구개발과제의 최종 목표
○ 인공지능분석을위한유전체데이터분석및가공프로그램개발을통한유전체통합분석프로그램개발
○ 인공지능 분석을 활용한 계통/개체 분류(정확도 81.5% 이상) 및 계통 특이적 마커

발굴 프로그램 개발

○ 전사체 데이터를 활용한 유전자 네트워크 분석 프로그램 개발

○ 인공지능 및 웹 기반 디지털 육종 플랫폼 구축 기술의 개발 및 서비스화

2) 연구개발과제의 내용

2. 연구개발과제의 수행 과정 및 수행 내용

○ 개체/계통 특이적 변이 탐색 프로그램의 범용화 및 자동화를 통한 프로그램 고도화

- 공동연구개발기관의 인공지능 기반 유전체 분석 프로그램 개발을 위한 개체/계통 특이적 변이

데이터산출및서비스제공을위한자동화분석파이프라인을개발함.

- 디지털육종플랫폼탑재를위해공동연구개발기관으로해당파이프라인이관및탑재를완료함.

- NGS 데이터를 활용한 자동화된 계통별 변이 산출 프로그램의 기술이전을 실시함(2022년).

○ 인공지능 기반 개체/계통 분류 프로그램 개발

- 기 개발된 인공지능 기반 개체/계통 분류 프로그램의 경우, 개체 특이적인 유전체

영역을 특정할 수 없는 기술적인 한계가 존재하여 문자 데이터인 변이정보를 이미지로

변환하여 계통특이적 영역을 식별하는 새로운 방법을 제시함(그림 1).

- Variant Calling Format(VCF) 데이터의 genotype 변수를 분석에 사용했으며,

CHROM, POS, Genotype data(REF, ALT)를 필터링하여 사용함.

- 필터링한 데이터를 사용하여 문자의 sequence가 아닌 하나의 이미지로 표현하여

분석하고자 함. Genotype data의 A, T, G, C를 조합하여 16차원의 색상으로 표현하고

CHR과 POS로 유전체 이미지 내 픽셀의 위치를 지정함.

연구목표 연구 범위 및 내용

1차년도
(2021)

n 개체/계통 특이적 변이 탐색

프로그램

n 전사체분석자동화프로그램개발

n 유전체 변이기반 개체/계통분류
프로그램개발

n 개체/계통 특이적 변이 탐색 프로그램의 범용화 및 자동화를

통한프로그램고도화(정확도 81.5% 이상)
n 전사체 기반 유전자 네트워크 분석 프로그램 개발을 위한 데이터

생산및분석자동화프로그램개발

n 인공지능과유전체변이데이터를활용한개체/계통분류프로그램개발

2차년도
(2022)

n 표현형데이터생산

n 유전체데이터베이스구축

n 표현형기반분류프로그램개발

n 유전자네트워크분석프로그램개발

n 표현형기반분류모델프로그램개발을위한표현형데이터생산및제공

n 웹기반디지털육종플랫폼을서비스를위한유전체 DB 구축

n 인공지능을 활용한 표현형 기반 계통 분류 프로그램 개발

n 전사체 데이터를 활용한 유전자 네트워크 분석 프로그램 개발

3차년도
(2023)

n 유전체 통합 분석 프로그램 개발

완료

n 유전체-표현형 연관 분석 프로그램
개발

n 디지털육종플랫폼구축및서비스

n 개발된 유전체/전사체 분석 프로그램의 통합 분석 프로그램 개발

완료및정확성검증

n 유전체 변이와 표현형의 연관 분석 프로그램 개발 완료

n 인공지능 및 웹 기반 디지털 육종 플랫폼 구축 및 서비스

개시를 통한 사업화 완료
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그림 1. 개발한 유전체 데이터 2D 이미지화 프로세스

- 유전체 변이지도의 디지털 이미지 변환 알고리즘의 개량을 통해, 유전체 변이를

특정하기 위한 연구를 수행 중임(그림 2).

- 한 개체의 유전체 전체 정보를 하나의 이미지 데이터로 생성하는 것에서 더 나아가

특이적 마커 추출을 위해 탐색의 범위를 좁혀가는 hierarchical 방법으로 분석을 시도함.

- 전체 sequence를 사용하여 변환한 이미지를 chromosome 및 genetic region 단위로

crop하여 분석을 수행함. 생성된 이미지는 224*224 픽셀로 resize하여 분류 모델의

input으로 사용함.

- CNN 모델 학습시 데이터 셋을 train과 test set으로 활용하기 위해 전체 데이터를 8대2로

분류하고 train set에서 다시 train과 validation set을 8대2로 분류하여 사용함. Train set은

학습용도, validation set은과적합을막기위한 용도, test set는모델의정확도를테스트하기위한

용도로사용함.

- 하이퍼파라미터(학습률, 옵티마이져, 배치사이즈 등)를 최적화하여 정확도 성능을 고도화함.

Hierarchical 분석을 위해 whole 이미지, chromosome 이미지, genetic region 순으로 분류

모델을 생성하고 test set(전체 데이터의 20%)으로 모델 테스트를 진행함.

- Test set의 결과를 정렬하여 가장 유사한 chromosome 및 region을 선별하여 계통

특이적 마커 추출 후보로 선정함.

        

그림 2. 인공지능을 활용한 특이적 마커 추출 프로세스

- 전체 156개 배추 개체의 20%에 해당하는 32개 test set을 생성된 분류 모델에 입력한

결과, 과제 시작 이전의 선행 연구결과에서 나타난 정확도(81.5%)를 초과하는 새로운

이미지 분류 모델(분류 정확도 87.5%)을 생성하였음(그림 3).

- 구축한 이미지 분류 모델을 활용하여 예측한 결과를 실제 accession 정보와 대조한

혼동행렬을 구성하여 모델의 성능을 확인하였음(그림 4).



(124쪽 중 10쪽)

그림 3. 인공지능 기반 유전체 이미지 분석 모델의 test set 분류 결과

그림 4. 인공지능 기반 유전체 이미지 분석 모델의 테스트셋

분류 결과 - 혼동 행렬 (confusion matrix)

○ 그룹 특이적 변이 탐색 파이프라인의 구성
- 작물의 유전연구 및 육종을 위해 구축한 핵심집단의 경우, 다양한 야생종, 지역별

재래종, 및 육종활용 계통으로 구성된 것을 확인함.

- 식물의 집단유전학적 분석 및 문헌 조사를 통해 배추 핵심집단을 크게 4개의

그룹으로 구분이 가능한 것을 확인함(그림 5.A).

- 배추 156개 계통으로 구성된 집단에서 식별된 3,834,809개 SNP를 활용하여, 4개의

그룹에서 나타나는 6개 조합에서 조합별로 그룹을 구분할 수 있는 마커를

개발하였음(그림 5.B).
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그림 5. 배추 156개 계통의 분류 정보를 활용한 그룹특이적 SNP의 개발

개요, A) 배추 156개 계통의 분류 정보, B) 배추 집단 변이 데이터를

활용한 그룹특이적 변이의 식별 파이프라인

- bcftools 소프트웨어를 활용, 집단 변이정보를 갖는 vcf 파일에서 지정된 2개 그룹에

해당하는 계통들의 변이정보만을 추출하여 새로운 vcf 파일을 구성함(그림 6).

- perl script를 활용, 새로운 vcf 파일 내 2개 그룹에서 minimum allele frequency,

heterozygosity, missing rate 등을 계산 및 dominant allele 패턴을 구분함(표 1).

- Target group에서 alternative allele이 우세하고(10% ≥ MAF, 10% ≥ heterozygosity,

10% ≥ missing rate) control group에서 reference allele이 우세하게(20% ≥ MAF, 10%

≥ heterozygosity, 10% ≥ missing rate) 나타나는 SNP를 그룹특이적 SNP로서 식별

그림 6. 그룹 특이적 SNP 식별을 위한 VCF 파일 분리 및

dominant allele 식별 과정
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# Category Description Value
1 SNP 크로모좀/스캐폴드상의 위치 Ex) A01_1024
2 Group name 파이프라인에 의해 입력된 그룹의 이름 입력된 텍스트
3 Majorallele 집단 내에서 우세한 allele의 개수 Number
4 Minor allele 집단 내에서 소수인 allele의 개수 Number
5 MAF Minimum Allele Frequency (MAF) Number

6 Missing allele
집단 내에서 genotype이 나타나지 않은

allele의 개수
Number

7 No.of homozygous line
집단 내에서 해당 SNP 위치가 동형접합인

계통의 개수
Number

8
No. of heterozygous

line

집단 내에서 해당 SNP 위치가 이형접합인

계통의 개수
Number

9 No. of missing line
집단 내에서 해당 SNP 위치의 genotype이 나

타나지 않은 계통의 개수
Number

10 No. of total line VCF파일내의 총 계통의 개수 Number

11 Homozygous rate
해당 SNP 위치에서 homozygous allele을

갖는 계통의 비율
L %

12 Heterozygous rate
해당 SNP 위치에서 heterozygous allele을

갖는 계통의 비율
M %

13 Missing rate
해당 SNP 위치에서 missing인 계통의 비

율
N %

14 Total proportion 전체 비율 100 (L+ M + N) %

15 Dominant alternative
Major allele이 alternative allele과 같음을

판정한 결과
O/X

표 1. 그룹 특이적 SNP 식별을 위해 반영되는 그룹별 변이 통계 정보

- 배추 156개 계통은 Brassica rapa의 야생종 그룹(Non-pekinensis accession), 중국 계통(Chinese

germplasm), 육종 초기 도입 계통(Early introduced accession), 및 현재 육종활용 계통(Korean

breeding accession)로구분됨.

- 배추 집단으로부터 총 6개의 비교 조합을 구성하였으며 조합별로 그룹특이적

SNP를 식별하였음(표 2).

- Group 6에 해당하는 Early introduced accessions와 Korean breeding accessions의

경우, 구축한 파이프라인으로부터 그룹 특이적 SNP가 나타나지 않아 target

group과 control group의 MAF로 정렬한 SNP 정보에서 상위 40개 SNP를 식별함.

- 유전적 근연관계가 먼 Non-pekinensis와 다른 그룹 사이에서는 2,374 ~ 9,901개의 그룹

특이적 변이가 산출되었으며, 배추 육종 과정이 진전됨에 따라 식별된 그룹 특이적 변이의

개수가 증가하는 것으로 나타남.

- 각 그룹별 상위 40개 SNP를 대상으로 변이 데이터 상의 그룹 특이적 패턴을 확인함(그림 7).

Group Target group Control group
Number of group

specific SNPs
Group1 Non-pekinensis Chinese 2,374

Group2 Non-pekinensis Early introduced 4,383

Group3 Non-pekinensis Korean breeding 9,901

Group4 Chinese Early introduced 41

Group5 Chinese Korean breeding 1,756

Group6 Early introduced Korean breeding 40＊

표 2. 배추 집단내 분류의 조합별로 식별된 그룹특이적 SNP 개수

*그룹 특이적 SNP 관련 계산 통계 상위 40개 SNP
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그림 7. Non-pekinensis와 Korean breeding group 간의 상위 40개 그룹 특이적 SNP(Red:

Alternative allele, Blue: Reference allele, Yellow: Heterozygous allele, Grey: missing allele)

- Primer3를 활용, target SNP를 left primer의 end position에 고정된 primer 서열을

구성하였으며, 6개 그룹에서 총 63개의 프라이머 서열을 구성함(표 3).

- 본 성과를 활용한 특허 출원 절차가 진행 중

Group SNP position Forward(FAM) Forward(HEX) Reverse

Group1

SNP_A01_28209220 GTTCTGCTACGTCATCAGTGTCTCT GTTCTGCTACGTCATCAGTGTCTCC AACCGGCGGAGGAGTGTC

SNP_A03_1440680 GACTAAAGCTTCTACGGGTATAATGC GACTAAAGCTTCTACGGGTATAATGT AGTTACTTACTTTCCCCTCTGCT

SNP_A03_822149 TCTTCTTTCTCGATTAACTAGCCCC TCTTCTTTCTCGATTAACTAGCCCA CTGTATGCATTAGATCCAGCATTAT

SNP_A03_5083670 ACTTGTTGGTGACTTAGTTCAAAGAC ACTTGTTGGTGACTTAGTTCAAAGAT AGGCTCGTGTCTGATGTTATCA

SNP_A03_12209934 ACAAGTGTGTTATCATGTTATCAGTAG ACAAGTGTGTTATCATGTTATCAGTAA AGATGGCTTCACTCTTCTCGT

SNP_A03_12214598 GATTATCCGAGTTGAAATCGATGCTT GATTATCCGAGTTGAAATCGATGCTC TGAGAATGTTATGAGCGTTAAGTTCA

SNP_A04_12210838 CATTGGCCTACATGGTCTATTTCATA CATTGGCCTACATGGTCTATTTCATT ACCACACATGTAGTAAAAGGTGAC

SNP_A06_1346319 AGCAAAAACGGAGGAAAGCTTCTTA AGCAAAAACGGAGGAAAGCTTCTTG GCGTAAGAGGATAGTTGAAAGCG

SNP_A07_7621524 TTCAAAGGGCTTCTCTTTCCGTCTC TTCAAAGGGCTTCTCTTTCCGTCTA GAGACTAGGGTCGGAATAAGCT

SNP_A07_7630465 GAGTAACAAACTAACATCACATCGAAG GAGTAACAAACTAACATCACATCGAAT TCATTCTAACTTGGTTTTTCGATAACT

SNP_A08_2627388 CGCATTTCAGATGGTGGTAAAGTGAA CGCATTTCAGATGGTGGTAAAGTGAG AGTCAAATTTATGTAAAACTTCGGTCA

SNP_A09_18791040 AACCCTATTGAAAAGGAAAGACTCC AACCCTATTGAAAAGGAAAGACTCT CATCAACAACAAGATAACTCAGGTCA

Group2

SNP_A06_21097459 TGTAATAACCAAGGTTTGACCACAATT TGTAATAACCAAGGTTTGACCACAATA TTTATCCGGACAACTTCCATGT

SNP_A06_21097595 AACCTGAAACGATTTACTTGGAAGTT AACCTGAAACGATTTACTTGGAAGTC GACTTTTCCTAGACGACTTACACG

SNP_A06_21102003 CACTGATACAGCCGTAAATAGTTGC CACTGATACAGCCGTAAATAGTTGT GTAATGTGGTCATATCGAATCACAT

SNP_A06_21102006 TGATACAGCCGTAAATAGTTGCGTG TGATACAGCCGTAAATAGTTGCGTC CTAGTAATGTGGTCATATCGAATCACA

SNP_A06_21102014 CCGTAAATAGTTGCGTGAACCAAAT CCGTAAATAGTTGCGTGAACCAAAC TGGAGACTCTAGTAATGTGGTCA

SNP_A06_21102017 GTAAATAGTTGCGTGAACCAAATGAG GTAAATAGTTGCGTGAACCAAATGAA TGATGGAGACTCTAGTAATGTGGT

Group3

SNP_A03_5935616 AACTTCATTGAAAGTTGTAAGCAAG AACTTCATTGAAAGTTGTAAGCAAC AACATTGCAGGTTCCTATGACA

SNP_A03_5937267 ATAACAAGACAATCTGGATAAGAAACA ATAACAAGACAATCTGGATAAGAAACG TGGAAAATCACTGCAATCATCTCG

SNP_A03_11382697 CATGATAAGTGAAAAGACAAGAAAGTC CATGATAAGTGAAAAGACAAGAAAGTT TGGGTTTATCATGGGGTAGTTT

SNP_A03_11352762 ACAATATCTCTAAACCAGTATGAACAG ACAATATCTCTAAACCAGTATGAACAA TGATGATGATCCAGTCCTTATGTT

표 3. 배추 집단내 그룹 구별을 위한 KASP 마커 개발 결과
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SNP_A03_11382508 TGCAACAACGAGAAAATCCTTCAGC TGCAACAACGAGAAAATCCTTCAGA TAGAGTTGCTCTGGTATACTACACT

SNP_A04_12210838 CATTGGCCTACATGGTCTATTTCATA CATTGGCCTACATGGTCTATTTCATT ACCACACATGTAGTAAAAGGTGAC

SNP_A07_7621524 TTCAAAGGGCTTCTCTTTCCGTCTC TTCAAAGGGCTTCTCTTTCCGTCTA GAGACTAGGGTCGGAATAAGCT

SNP_A07_7630465 GAGTAACAAACTAACATCACATCGAAG GAGTAACAAACTAACATCACATCGAAT TCATTCTAACTTGGTTTTTCGATAACT

Group4

SNP_A01_3301675 ATTACCGATGTGAATGGTCTCTCAC ATTACCGATGTGAATGGTCTCTCAA CAAACGTGATTAAATACATACGTCCA

SNP_A02_30651212 ACATCCTCAGCTTCAATCTCTTCAT ACATCCTCAGCTTCAATCTCTTCAA TTGCTAACGTTCCACCGGC

SNP_A02_30651232 TCTTCATACAACGCATAGTTAATCCAC TCTTCATACAACGCATAGTTAATCCAT AGAAGTTTACGAGAGGGCTGT

SNP_A02_30651277 GTAACATTTCTCATTAGCCGGTGGA GTAACATTTCTCATTAGCCGGTGGG AGAGGAAGAGGTGGCTTCTTC

SNP_A02_30651284 TTCTCATTAGCCGGTGGAACGTTAG TTCTCATTAGCCGGTGGAACGTTAC TTAGGTTAGAGGAAGAGGTGGC

SNP_A03_18195518 ACACGATTACTCCTAGAGATTCCCA ACACGATTACTCCTAGAGATTCCCG CTCTCTGCACGCAAGCTGC

SNP_A03_18195519 CACGATTACTCCTAGAGATTCCCAA CACGATTACTCCTAGAGATTCCCAC GCTCTCTGCACGCAAGCT

SNP_A07_19139938 AAACCATGCATCAAACATAAACTAAAT AAACCATGCATCAAACATAAACTAAAG CAACGCAAGAGATTCCCCCT

SNP_A07_19140181 AAGTGTGTCGGTGAAGTGGGAATAA AAGTGTGTCGGTGAAGTGGGAATAG CGGAGTCGGATAAAGGCCTA

SNP_A07_19140182 AGTGTGTCGGTGAAGTGGGAATAAC AGTGTGTCGGTGAAGTGGGAATAAT TCGGAGTCGGATAAAGGCCT

SNP_A07_19173020 CAAGACCTCGAATCGTAATAATCTTTC CAAGACCTCGAATCGTAATAATCTTTA TCCTTGAACACCCTGCAAGC

Group5

SNP_A07_19156259 GCTTCTCCAAATTGACTCTTATAAGTA GCTTCTCCAAATTGACTCTTATAAGTC CACTGATTTAGAGAGGTTTTGTTCGA

SNP_A08_14224373 TCATACAATGAGATTTGTTCCTAGTGC TCATACAATGAGATTTGTTCCTAGTGA CCAAGCCAATTCACATCATCATCA

SNP_A08_14224831 ATGCATCTTCCAAATCGGTGAGTTA ATGCATCTTCCAAATCGGTGAGTTG AACATTAGACTCAACAACACATGT

SNP_A08_14225137 GTTTGCTATGTGCCTTTGCTTACAG GTTTGCTATGTGCCTTTGCTTACAA AGAAAGAGGTGGAGACGATTCTG

SNP_A08_14223077 ACTGACACCTGCAAAAATGTTGACT ACTGACACCTGCAAAAATGTTGACG AGTAAAGTTTCCATCTTTCCAACTCAC

SNP_A08_14223929 AGATCCTGTTCAAGTAAGGTCGTGG AGATCCTGTTCAAGTAAGGTCGTGA TAGGAAGTAAAAGTCCCACATCGG

SNP_A08_14224023 ACTTCCTAACTTATTAGCTCCTTTTAC ACTTCCTAACTTATTAGCTCCTTTTAT CCATAAGATAAAGCCACTTGTCTTT

SNP_A08_14224436 AGGTTTTTCGTTGATGATGATGATGT AGGTTTTTCGTTGATGATGATGATGG TCTTCCAAGTCTCCAACTTCTCT

SNP_A08_14224834 CATCTTCCAAATCGGTGAGTTATGA CATCTTCCAAATCGGTGAGTTATGT TTCAACATTAGACTCAACAACACA

SNP_A08_14225035 TATGTACTCATGCCCTTTTTAGACT TATGTACTCATGCCCTTTTTAGACA TCAAACTGGGGACTAACACAA

SNP_A08_14225072 CATTTACTACAGTTAAGTTCCCCAGG CATTTACTACAGTTAAGTTCCCCAGA TTTACATATCTGTAAGCAAAGGCACA

SNP_A08_14225075 TACTACAGTTAAGTTCCCCAGGTTA TACTACAGTTAAGTTCCCCAGGTTC AGTCTTTACATATCTGTAAGCAAAGGC

SNP_A08_14225118 GTTAGTCCCCAGTTTGATTGTTTGC GTTAGTCCCCAGTTTGATTGTTTGG TCTGACTGCGTCTCACATCA

SNP_A08_14229644 GCTTAAGATTTCGGAAAAGGTAGGATC GCTTAAGATTTCGGAAAAGGTAGGATG TGTTCTGAGTTGAAAGCACATGC

Group6

SNP_A09_2859289 GCCATTCTATTAACAACTATCGTATCG GCCATTCTATTAACAACTATCGTATCA TCCTTGTCTCGTTGTTCGTGT

SNP_A09_2859730 CCAGGGCTTAATCTCGACTTTACAA CCAGGGCTTAATCTCGACTTTACAG CACTGTGACGTGGGCCAA

SNP_A09_2859833 AAACAAGTCCTTCCTCGAATACGGA AAACAAGTCCTTCCTCGAATACGGC GAGTCCAAGTTGCGGATTCG

SNP_A09_2866527 AAGAGTGAACATAAGAGCGGTGAAG AAGAGTGAACATAAGAGCGGTGAAA GAGATCTCTGTGAATCACTGGAGG

SNP_A09_2866578 GGCTTACACTATCTACATACACATGAC GGCTTACACTATCTACATACACATGAT ACCAATCTTGACTTCTCCTTGGT

SNP_A09_5862593 GATGGAAGGGGTAACGTTGTCAATA GATGGAAGGGGTAACGTTGTCAATG GACCAAACTCAAACAAGGCTT

SNP_A09_5862617 AGACTCTGCTGATGTTTTGAATAGC AGACTCTGCTGATGTTTTGAATAGT CGACATCGAAACTCGTTTTTGT

SNP_A09_5870163 TAAATGAACGGGGAAGAACTTGAAA TAAATGAACGGGGAAGAACTTGAAT TGCTCGATTGAAAAGGGACCT

SNP_A09_2852967 CTCTGTCTTTAAGTTAATATGACCGTT CTCTGTCTTTAAGTTAATATGACCGTG TAATCATACGTAACCAATCCTCTTAGT

SNP_A09_2860541 TGATTTTTGAATTTTCTTGGCACACG TGATTTTTGAATTTTCTTGGCACACT TTTTGTCAGCGTTTAATCTGAATAACT

SNP_A09_2863077 GATCGACCGACATTAACGTGAAATC GATCGACCGACATTAACGTGAAATT CAACAAAAGGAAATGAAATCACAAGA

SNP_A09_37236608 AACACGGATTATTCTTGATTACGTAA AACACGGATTATTCTTGATTACGTAC GTGGCATATATTATAACCACACACT



(124쪽 중 15쪽)

○ 표현형 데이터 생산 및 표현형 분류 프로그램의 개발

- 배추의 발달 단계별 표현형 데이터 및 외부 공개 데이터베이스의 식물의 병징과 관련된

이미지를 생산 및 확보하였음.

- 배추의 표현형 기반 계통의 그룹 분류 프로그램 개발에 관련된 논문을 출판하였음(Frontiers

in Plant Science. 2021; 12: 738685., 그림 8).

  

그림 8. 출판된 논문의 주요 결과

- 타 작물의 표현형 데이터 분류 모델 구축을 위해 산림청, 경상대학교, 연암대학교와의

협업을 통해 작물의 이미지 데이터의 추가 생산을 진행 중임.

- 인공지능을 활용한 표현형 데이터 분류 모델 생성을 위해 normal과 disease(특정

질병)의 데이터를 획득하여 noise 제거 등의 전처리 후 annotation을 수행하였음.

- 공개데이터베이스인 Plant village에서식물의병징과관련된이미지를확보하였음(그림 9, 표 4).

그림 9. Plant village의 식물 병 이미지 예시, 건강한 잎(상)과 병든 잎(하)의 비교
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Species Disease Count

Apple

Healthy 1,645

Apple scab 630

Black rot 621

Cedar apple rust 275

Cherry
Healthy 854

Powdery mildew 1,052

Corn

Healthy 1,162

Cercosporaleaf spot 513

Common rust 1,192

Northern leaf blight 985

Grape

Healthy 423

Black rot 1,180

Esca(Black Measles) 1,384

Leaf blight 1,076

Peach
Healthy 360

Bacterial spot 2,297

Pepper
Healthy 1,456

Bacterial spot 929

Potato

Healthy 148

Early blight 929

Late blight 734

Strawberry
Healthy 456

Leaf scorch 1,109

Tomato

Healthy 1,217

Bacterial spot 1,670

Early blight 302

Late blight 467

Leaf mold 334

Septorialeaf spot 497

Spider mites 1,354

Target spot 740

Tomato mosaic virus 281

Tomato yellow leaf curl virus 1,704

표 4. 식물 병 이미지 확보 결과(출처: Plant-village)

- 인공지능 분석 방법을 이용하여 농작물의 잎에서 발생하는 질병을 판별하는 모델을

생성 및 합성곱신경망분석을 활용하여 1) 식물의 종 분류, 2) 식물 병 발생 여부 및 3)

식물 병 분류 모델 구축을 수행하였음

- PlantVillage에서 확보한 공개 DB의 이미지는 서로 다른 작물 9종에서의 건강한 잎과

병든 잎으로, 이 중 가지과 작물인 토마토, 감자, 고추의 이미지 데이터를 활용하여

단계별 질병 탐색 모델을 구축하였음(그림 10).
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그림 10. 인공지능을 활용한 단계별 작물 질병 탐색 모델

- 다양한 architecture의 pre-trained CNN model을 사용하여 단계별로 분류 모델을

생성하였고, fine-tuning을 통해 각 단계별로 최적의 분류 모델을 생성하였음(표 5).

- 실제 사용을 가정하여 병반만을 취한 이미지, field 생산 이미지뿐만이 아니라 분류

모델에 사용하지 않은 작물의 이미지를 이용하여 질병 분류 모델을 검증하였음(그림 11).

그림 11. 모델 구축에 사용하지 않은 데이터를 이용한 분류 분석 테스트 결과

- 생산한 단일 데이터 및 외부에서 생성된 다른 데이터셋을 활용하여 분류 모델을 검증함.

- 한국지능정보사회진흥원(National Information Society Agency, NIA)의 AI 통합플랫폼

AI-hub(https://www.aihub.or.kr/)에서 제공하는 인공지능학습용 데이터를 활용하여

테스트를 실시함.

- 배경이 제거되지 않은 노지 생산의 식물 작물 질병 진단 이미지 데이터 셋를 활용하여 검증을

실시한결과, 74.55%의정확도로분류됨(그림 12).



(124쪽 중 18쪽)

Step Crop
Pre-trained

Model

Performance

Accuracy Precision Recall F1-score

Ⅰ
Crop

Classification
All

ResNet50 91.84% 92.86% 91.84% 91.66%

AlexNet 96.87% 96.87% 96.87% 96.86%

GoogLeNet 99.08% 99.08% 99.08% 99.08%

VGG19 98.71% 98.71% 98.71% 98.71%

EfficientNet 99.33% 99.33% 99.33% 99.32%

Ⅱ
Disease

Detection

Bell

Pepper

ResNet50 98.32% 95.90% 100.00% 97.91%

AlexNet 99.16% 99.46% 98.40% 98.93%

GoogLeNet 100.00% 100.00% 100.00% 100.00%

VGG19 99.58% 99.47% 99.47% 99.47%

EfficientNet 99.58% 100.00% 98.93% 99.46%

Potato

ResNet50 99.45% 100.00% 99.40% 99.70%

AlexNet 98.90% 99.70% 99.10% 99.40%

GoogLeNet 99.45% 99.70% 99.70% 99.70%

VGG19 100.00% 100.00% 100.00% 100.00%

EfficientNet 99.45% 100.00% 99.40% 99.70%

Tomato

ResNet50 99.75% 99.75% 99.75% 99.75%

AlexNet 99.45% 99.50% 99.50% 99.49%

GoogLeNet 99.62% 99.62% 99.62% 99.62%

VGG19 99.62% 99.62% 99.62% 99.62%

EfficientNet 98.23% 98.33% 98.23% 98.24%

Ⅲ
Disease

Classification

Potato

ResNet50 98.80% 99.31% 97.96% 98.63%

AlexNet 99.40% 99.32% 99.32% 99.32%

GoogLeNet 99.40% 100.00% 98.64% 99.32%

VGG19 99.40% 100.00% 98.64% 99.32%

EfficientNet 99.40% 100.00% 98.64% 99.32%

Tomato

ResNet50 87.80% 90.31% 87.80% 88.39%

AlexNet 95.45% 95.32% 95.45% 95.35%

GoogLeNet 95.81% 96.29% 95.81% 95.82%

VGG19 95.08% 94.92% 95.08% 94.96%

EfficientNet 97.09% 97.19% 97.09% 97.12%

표 5. 복수의 pre-trained CNN model을 사용한 검증 결과
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그림 12. 일반 field에서 촬영된 AI-hub의 딸기 이미지 데이터(왼쪽 아래)를 이용하여

질병 분류 모델의 검증 결과(오른쪽)

- 병반이 드러난 식물 잎의 일부분을 이용하여 구축한 질병 분류 모델을 검증함(그림 13).

감자와 토마토 질병 데이터에서 병반만을 취하여 분류 모델에 적용하여, 해상도 및

이미지 크기와 정확성의 상관관계를 검증함.

- 비교적 병반의 형태와 색이 선명한 질병 데이터(Early blight)의 경우는 온전하지 않은

이미지 또는 낮은 해상도의 이미지임에도 불구하고 높은 정확도의 분류가

가능하였으나 (정확도: 95.56%), 병반의 경계가 모호하고, 색이 불분명한 경우(Late

blight)에는 분류 성능의 편차가 큰 것을 확인함(정확도: 70.62%)(그림 13).

- 따라서 다양한 작물의 질병 분류 모델의 구축 이전에 양질의 데이터를 확보가 선행되어야 함.

그림 13. 두 가지 질병의 병반 이미지만을 이용한 분류 모델의 성능 비교
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○ 고추 표현체 데이터 확보 및 가공

- 경상대학교와의 공동연구를 통해 고추의 서로 다른 두 계통인 수비초와 MC4의 F1

집단에서 육성된 F2 집단의 과실에 대한 사진 이미지 데이터를 확보함.

- F2 집단 309개 개체에서 수확된 과실에 대하여 총 389장의 고화질 이미지 데이터가

균일한 조건으로 생산되었으며 이는 과실의 선단 부분의 형태에 따라 표현형이 총

3개의 형태로 분류가 되었음(그림 14, 표 6).

그림 14. 수비초와 MC4 계통의 F2 집단에서 나타나는 과실의 형태에 따른 분류의 예시

분류
둥근

과실

둥근

과실#

중간

과실

중간

과실#

각진

과실

각진

과실# 계

개수 60 12 155 40 90 32 389

표 6. 수비초 X MC4의 F2 집단의 과실 표현형 분류 결과 (경상대학교 제공)

# 해당 형태에 근접한 형질

- 확보된 고화질 이미지 데이터(Step 1)는 배경의 제거와 동일 축척의 설정(Step 2),

과실의 시작 위치 일치 및 이미지의 정사각형화(Step 3)로 작업 순서를 설정하고

표준화 작업을 수행 중임(그림 15).

- 본 이미지 데이터 및 편집 결과는 추후 생산 예정인 수비초 X MC4의 F2 집단의

변이 데이터와 함께, 유전체-표현체 연관분석 프로그램 개발에 활용될 예정임.

그림 15. 확보된 고추 과실 이미지의 계통별 편집 과정 개요(Step 1: 계통별 이미지

데이터의 확보, Step 2: 이미지 데이터의 배경 제거, Step3: 과실 시작 부분 및 축척

일치)
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○ 오이 표현체 데이터 확보 및 인공지능 기반 질병 중증도 판별 모델 구축

- 연암대학교와의 공동연구를 통해 오이에서 발생한 흰가루병(Powdery mildew)의

질병 이미지 데이터 392장을 확보함.

- 작물 질병의 조기 진단을 위하여 질병의 중증도 구분 작업이 필요함. 오이 흰가루병

데이터를 전문가의 평가를 거쳐 초기, 중기, 말기의 3가지 단계로 구분함.

- 한국지능정보사회진흥원의 AI학습용 데이터 공개 데이터베이스인 AI-hub에서 오이의 정상

생육 이미지 데이터를 확보하여 AI 기반 작물 질병의 조기 진단 모델 구축 작업을 진행중임.

- 정상 샘플과 질병 초기 샘플을 AI 모델로 분류 분석을 실시한 결과, 89.5%의 정확도로

분류되었음(그림 16). 모델의 개선을 통해 작물 질병의 조기진단 모델을 구축할 예정임.

그림 17. 작물의 질병 중증도 구분을 위한 인공지능 분석

○ 유전체 데이터를 이용한 인공지능 기반 작물 표현형 예측 분석

- 배추의 158개 핵심집단의 유전체 데이터와 표현형 측정 데이터를 이용하여 인공지능

알고리즘 기반 표현형 예측 분석을 실시함.

- 핵심집단의 plant weight 표현형에 대한 수치형 데이터의 기준값을 설정하고, 세 가지

범주로 분류하였음. 측정이 누락된 샘플을 제외하고 총 137개 샘플을 47, 46, 44개의

High, Medium, Low 범주로 구분하여 분석함.

- pre-trained CNN model(VGG19)을 활용하여, training set과 test set을 각각 80%,

20%로 나누어 80%의 training set으로 표현형 예측 모델을 학습한 후, 20%의 test

set으로 모델을 검증하였음(그림 17).

- 총 28개의 test set을 이용하여 모델을 검증한 결과, 64.29%의 정확도로 예측함.

그림 18. 유전체 데이터를 이용한 표현형 예측 분석
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○ 전사체 네트워크 분석 프로그램 개발

- 기능적으로 중요한 많은 수의 유전자들은 보통 발현 패턴이 일정하게 유지되고 있으며,

이러한 유전자들이 기존의 DEG 기반 분석에서는 제외되어 정확성이 떨어지는 단점이 있음.

- 예측된 유전자 사이의 상호작용 연구가 잘되어 있는 인간유전체와 달리, 상호작용의

규명이 진행 중인 식물에서는 DEG 기반의 네트워크 분석 결과가 낮은 정확성을 보일

것으로 우려됨. 이를 활용하여 개발된 형질전환 식물체의 경우, 예상치 못한 부작용(side

effect)을 보일 수 있음.

- 이러한 문제점 해결을 위해, DEG 정보와 유전자 기능 기반(예: 생합성 경로)의

클러스터링을 활용한 유전자 상호작용 분석을 융합하여 전사체 네트워크 분석 프로그램을

개발하고자 하였음.

- 이러한, 전사체 네트워크 분석 프로그램 개발을 위해, 일반 배추와 기능성 자색 배추와의 비교

분석을 통한 자색 형질 관련 유전자의 분리·동정을 위한 전사체 세트를 설계함(그림 18).

그림 18. 자색 배추 분석을 위한 전사체 데이터 세트 설계

- 샘플당 3개의 biological replicate를 두어 총 30개의 전사체 데이터를 생산하였으며,

샘플당 6Gb 내외의 데이터를 생산하였음.

- 전사체 데이터를 활용하여 Differential Expressed Gene(DEG)와 유전자의 발현 패턴

분석을 통해 일반 배추와 자색 배추의 생육 일자에 따른 DEG를 식별함(그림 19, 표 7).

발달 단계 DEG 수

Day 10 3,116

Day 20 4,246

Day 30 2,851

Day 40 2,046

Day 50 1,938

표 7. 일반 및 자색 배추의 발달 단계에 따른 DEG의 산출결과
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그림 19. 발달 단계에 따른 유전자 발현 패턴의 확인

- 산출된 DEG 유전자의 GO term 분석과 KEGG Pathway 분석을 수행하여, DEG를

clustering하고, clustering 된 DEG를 기반으로 생합성 경로를 탐색함(그림 20).

그림 20. 전사체 분석에서 산출된 DEG 분석의 work flow

- 다양한 조건에서 관련된 hub 유전자의 발굴을 위해 DEG의 GO term 및 유전자의

네트워크 분석을 수행하는 프로그램을 개발하고 있음(그림 21).

      

그림 21. 현재 개발 중인 유전자 네트워크 분석 프로그램 결과
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- 실험 결과로 생성된 sequencing raw data를 전처리한 후 비교 그룹 간의 차등발현

유전자 (Differentially Expressed Gene, DEG) 분석을 실시하였으며(그림 22) 조건에

따른 DEG 결과(그림 23, 표 8) 및 GO term set을 구성함(그림 24). 기능 중심의 GO

term set과 관심 유전자인 DEG set을 이용하여 그 연관성과 중요도를 탐색함. 연관성을

네트워크로 표현함.

그림 22. 전사체 유전자 발현량 데이터를 이용한 네트워크 분석의 workflow

그림 23. 배추의 발달 단계별 유전자 발현량 데이터를 이용한 DEG 분석 결과
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　 　 　 Up Down Total
Green vs. Red Day 10 850 926 1,776

Day 20 1,483 1,601 3,084
Day 30 820 938 1,758
Day 40 358 353 711
Day 50 402 246 648
Day 50 In 716 428 1,144
Day 50 Mid 262 202 464

　 　 Day 50 Out 728 516 1,244
Green Developmental Day 10 vs. 20 3,707 3,498 7,205

Stage Day 10 vs. 30 3,764 3,639 7,403
Day 10 vs. 40 724 343 1,067
Day 10 vs. 50 2,070 1,910 3,980
Day 20 vs. 30 105 45 150
Day 30 vs. 40 747 393 1,140

　 Day 40 vs. 50 0 4 4
Position In vs. Mid 645 780 1,425

In vs. Out 2,037 2,464 4,501
　 　 Mid vs. Out 52 183 235
Red Developmental Day 10 vs. 20 679 1,189 1,868

Stage Day 10 vs. 30 525 811 1,336
Day 10 vs. 40 865 1,522 2,387
Day 10 vs. 50 532 957 1,489
Day 20 vs. 30 39 8 47
Day 30 vs. 40 1,150 727 1,877

　 Day 40 vs. 50 48 64 112
Position In vs. Mid 63 36 99

In vs. Out 157 366 523
　 　 Mid vs. Out 6 40 46

표 8. 일반 배추와 자색 배추의 발달 단계별 차등발현 유전자의 수

그림 24. 배추의 차등발현 유전자를 활용한 pathway 기반 GO term 분석 결과
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- GO term set을 이용하여 연관분석을 시행하여 클러스터내의 유전자간의 연관성을 확인하였으며,

유전자를점(node), 연관관계를선(edge)로표현하여네트워크이미지를구현함(그림 25).

- 시계열로 수집된 데이터 또는 서로 다른 샘플을 활용하여 구축된 네트워크의 경우, 관련

처리구에서의 유전자간의 상호작용을 서로 다른 색으로 표시하여 연구자가 시각적으로

쉽게 확인할 수 있게 구현하였음(그림 25).

- 관심 유전자군 개별로 몇 개의 유전자와 상호 연관되어 있는지 확인하여, hub gene

target을 선정할 수 있도록 정량적으로 표시하였음.

그림 25. GO term 유전자 set을 이용한 네트워크 이미지

○ 담배 전사체 데이터를 활용한 유전자 네트워크 분석

- 배추에 이어, 담배(Nicotiana benthamiana)의 전사체 데이터를 활용하여 유전자 네트워크

분석 프로그램을 고도화 하였음(그림 26).

그림 27. 담배의 전사체 데이터를 활용한 네트워크 분석 개요도

- 전사체 데이터의 전처리시 발현량이 특정 기준 (read count 5 미만)인 유전자는 분석

대상에서 제외하였음.

- 분석 파이프라인은 담배 전사체에서 설정된 비교군을 활용하여, 발현 비교를 실시하여

차등유전자를 탐색하고 후속 분석에 활용될 수 있게 함.

- 관심 유전자의 cluster를 구성하여, 담배의 차등발현유전자와 그 연관 유전자의 상관관계를

확인함. 관심 유전자 cluster는 연관 품종(토마토, 고추)와 함께 Domain architecture를 비교하여

유사성이 있는 유전자세트(OrthoFinder Domain Architecture Genes (ODG))로 구성함.
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- Gene annotation database와 domain architecture를 기반으로 구성된 ODG 유전자세트에서

관심 유전자인 차등발현유전자를 확인하여, 차등발현유전자가 많이 mapping된 ODG

유전자 세트의 기능 분석(functional analysis)을 실시하여, ODG 유전자세트를 한층 더

세분화 함(그림 27).

그림 28. 네트워크 분석을 위한

유전자세트 구성 과정 
- Domain architecture와 gene function을 기반으로 구성된 유전자세트에서 관심 유전자인

차등발현유전자를 확인하여, 해당 유전자세트 내에 속한 차등발현유전자와 상관관계가

있는 유전자를 모두 검토하여 네트워크 분석을 실시함(그림 28).

그림 29. Domain architecture의 유사성을 바탕으로 생성된 유전자세트(좌)와

해당 유전자세트를 활용한 네트워크 분석 결과(우)

- 네트워크 분석 결과 유전자들의 상호관계를 시각적으로 확인하고, 여러 유전자와 상호

연관된 유전자를 hub gene target으로 선정하여 그 목록을 제시하였음 (그림 29).

그림 30. domain architecture 기반 유전자 그룹의 네트워크 분석 결과로

나타낸 네트워크 이미지와 hub gene 목록
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○ 디지털 육종 플랫폼 구축

- 현재, 다양한 연구 및 관련 사업을 통해 국내에서 중요하게 취급되고 있는 작물을

대상으로 유전체 및 표현체 정보가 지속적으로 생산 및 공개가 되고 있음.

- 그러나 중요한 시장적 가치를 가진 작물의 표준유전체 및 변이정보와 작물의

핵심집단에서 얻어진 표현체 데이터를 효율적으로 연관 분석할 수 있는 플랫폼은

전무한 상태임.

- 본 과제에서는 다양한 생물 데이터를 이용하여 인공지능 분석이 가능한 웹 플랫폼인

Demeter를 구축하고 있으며, 본 과제의 1단계에서 확보된 데이터 및 개발 완료된

프로그램의 탑재를 진행하고 있음(그림 30, http://demeter.euso.kr/)

그림 30. 디지털 육종 플랫폼 Demeter의 메인 웹페이지 및 주요 기능 

- 배추, 고추, 토마토, 및 무궁화를 대상 작물로 하여 Demeter의 구축이 진행 중이며 각

작물에 대한 일반적 정보, 표현체 데이터, 변이(유전체) 데이터, 전사체 데이터를

확보하여 Demeter에 탑재 중임(그림 31).

- 표현체 데이터의 경우, 표현형의 측정치 데이터와 실제 촬영된 이미지 데이터를

분류하고 딥러닝 모델 구축에 활용하기 위한 데이터의 전처리 및 편집을 추가적으로 수행함.

- 배추의 경우, 156개 핵심 계통에서 생산된 표현체(이미지 및 측정된 표현형 수치)

데이터 및 인공지능 기반 계통분류를 위한 2D 디지털 이미지로 변환된 변이지도 정보

데이터가 데이터베이스화 되어 현재 열람이 가능함.

- 본 연구에서 수행된 전사체 데이터 세트로부터 생산된 DEG 및 관련 파이프라인으로

전사체(Transcriptome) 부분의 웹페이지 구성 및 관련 컨텐츠의 구성을 진행하고 있음.

      

그림 31. Demeter에서 제공하는 주요 contents의 구축 현황
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- Crops는 본 데이터베이스에서 다루는 작물의 일반적 사항 및 표준유전체의 세부

정보의 열람이 가능함.

- Genome은 작물의 계통별 변이정보 및 이의 인공지능 분석을 위한 이미지 변환 정보를

제공하고, 보유 변이정보 이미지를 활용한 사용자 보유 작물의 계통 분류를 지원할 예정임.

- Phenome은 연구과정에서 구축된 CNN 기반 분류 모델을 활용하여 사용자가 입력한 배추

계통의 사진 데이터를 통해 배추의 기원 및 그룹을 분류할 수 있는 기능을 구성하고

있음(그림 32).

그림 33. 계통 이미지를 활용한 작물 계통의 분류 기능 개요도

- My Data 페이지에서는 Demeter에서 보유하고 있는 다양한 데이터(표현체, 유전체,

전사체)를 활용하여, 연구자의 데이터 분석을 지원할 수 있는 1) 유전체 변이지도 이미지

기반 계통 분류 프로그램, 2) 표현체 기반 계통분류 프로그램, 3) 전사체 기반 유전자

네트워크 분석 프로그램 및 4) 계통 특이적 변이 발굴 프로그램 등을 지원할 예정임.

- 일례로, 연구자는 Demeter 보유 작물의 변이정보와 계통 특이적 변이 발굴 프로그램을

활용하여, 사용자 보유 작물의 유전체 재분석 데이터(fastq 파일)를 활용하여 보유

작물의 계통 특이적 변이를 탐색할 수 있음. 해당 프로그램은 기술이전을 통해,

Demeter에 탑재되어 있음.

- Demeter의 변이 탐색 프로그램 ‘Run Pipeline’은 1회 수행시 최소 30분에서 1시간

이상 소요되는 작업으로 고성능 서버 도입 및 파이프라인 구축을 통해 최대 4개의

생성 프로세스를 동시에 진행할 수 있음(그림 33).
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그림 34. 디지털 육종 플랫폼 Demeter의 계통 특이적 변이 탐색 과정

○ 유전자 네트워크 분석 프로그램의 웹 플랫폼 구현

- 서로 다른 두 품종 작물의 전사체 데이터 비교 분석 과정을 파이프라인 형태의

프로그램으로 제작함

- 1차년도에 생산된 일반 배추와 기능성 자색 배추의 전사체 데이터의 비교 분석 결과는

GO term 유전자 set 단위로 웹플랫폼에서 검색하도록 구현함(그림 34)

○ 유전체 기반 knowledge 데이터베이스 구축

- 배추, 고추, 토마토의 공개된 표준유전체의 정보에 기반한 knowledge 데이터베이스를

구축하였음(그림 35).

- 수집 가공된 표준유전체의 정보는 Gene Archive 페이지에서 확인을 할 수 있으며 이는

표 및 도식을 통해 표준유전체의 버전, 출처, 관련된 종의 taxonomy 정보를 제공함.

- 추후 같은 종내의 다양한 아종의 표준유전체가 구축되어있는 배추와 고추의 경우,

이를 아종별로 검색이 가능하도록 조치할 계획임.

그림 35. 전사체 네트워크 분석 결과 검색 화면
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그림 35. Demeter의 knowledge 데이터베이스의 메인 페이지

- 각 작물의 공개된 표준유전체 정보를 수집하였으며(표 9) 지식기반 데이터베이스에서

이를 활용할 수 있는 형태로 가공하였음.

- 표준유전체 구성 정보로부터 유전자의 protein 서열 데이터를 활용, 추가적인 domain

구조 분석 및 Gene ontology 정보의 산출을 진행하고 있으며 이는 Demeter에

업데이트될 예정임.

- 일반적인 공개된 데이터베이스에서의 BLAST 분석을 통한 서열 상동성 기반의 유전자

검색 기능과 달리 Demeter의 knowledge 데이터베이스에서는 Gene Search 웹

페이지에서 유전자의 도메인 ID를 쿼리로 삼아 도메인 구조에 기반한 유전자 검색

기능을 제공함(그림 36).

- Gene Search 기능에서 검색된 도메인 유전자를 대상으로 Demeter에 저장되어있는

유전자의 정보를 요약한 통계를 표로 제시함.

- Alternative splicing이 있는 유전자의 경우, 검색된 유전자의 표준유전체에서의 gff

파일의 gene location 정보를 활용하여 대표 유전자와 함께 exon/intron 구조를

splicing variant 별로 제시함.

- InterPro 웹 데이터베이스(https://www.ebi.ac.uk/interpro/)에서 제공하는 도메인 구조의

IPR ID 체계와 연동하여 Demeter가 보유한 Gene viewer 페이지를 통해 종별 유전자

정보에 접근 및 관련 정보의 활용이 가능함.

- 특정 종에서 검색한 유전자에 대한 근연종에서의 orthologue 및 paralogue에 해당하는

유전자의 정보를 함께 제시하여, 연구의 대상으로 설정된 유전자를 다른 종으로

확장하여 검색할 수 있는 시스템을 구축함.
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Species Version Database Detail Institute/University Release
date

Brassica
rapa

Brapa_sequence_v1.5 BRAD Brassica rapa cv. Chiifu
institute of Vegetables and Flowers,
Chinese Academy of Agricultural
Sciences

2011-03-07

BrapaV.2.5_chr BRAD Brassica rapa cv. Chiifu
institute of Vegetables and Flowers,
Chinese Academy of Agricultural
Sciences

2017-04-03

Brara_chiifu_V.3.1 BRAD Brassica rapa cv. Chiifu
institute of Vegetables and Flowers,
Chinese Academy of Agricultural
Sciences

2021-03-01

Brara_chiifu_V.3.5 BRAD Brassica rapa cv. Chiifu
institute of Vegetables and Flowers,
Chinese Academy of Agricultural
Sciences

2021-11-28

GCA_008629595.
1_ASM862959v1 NCBI Brassica rapa ssp. pekinensis Kyung Hee University 2019-09-20

Capsicum
annuum

Annuum.v.1.6 PEPPER GENOME Capsicum annuum cv. CM334 Seoul National University 2012-12-30
Baccatum.v.1.2 PEPPER GENOME C. annuum spp. Baccatum Seoul National University 2017-10-27
Chinese.v.1.2 PEPPER GENOME Capsicum chinense Seoul National University 2017-08-14
ASM51225v2 NCBI Capsicum annuum cv. CM334 Seoul National University 2017-10-30
GCA_011745865.
1_SNU _SF NCBI Capsicum annuum cv. SF Seoul National University 2020-03-25

GCA_021292125.
1_CA_59_1.0 NCBI Capsicum annuum cv. 59 South China Agriculture University 2021-12-28

GCF_000710875.
1_Pepper_zunla_
1_REF_v1.0_gen
omic

NCBI Capsicum annuum cv. Zunla-1 Beijing Genome Institute 2015-03-11

SNU_ECW.v.1.0 NCBI Capsicum annuum cv. ECW Seoul National University 2020-03-25

Solanum
lycopersicum

1 Sol genmics Solanum lycopersicum cv.
Heinz 1706 SOL Genomics Network(SGN) 2009-11-27

1.03 Sol genmics Solanum lycopersicum cv.
Heinz 1706 SOL Genomics Network(SGN) 2010-01-22

1.5 Sol genmics Solanum lycopersicum cv.
Heinz 1706 SOL Genomics Network(SGN) 2010-06-16

2.1 Sol genmics Solanum lycopersicum cv.
Heinz 1706 SOL Genomics Network(SGN) 2010-06-25

2.3 Sol genmics Solanum lycopersicum cv.
Heinz 1706 SOL Genomics Network(SGN) 2010-08-09

2.3.1 Sol genmics Solanum lycopersicum cv.
Heinz 1706 SOL Genomics Network(SGN) 2011-11-15

2.4 Sol genmics Solanum lycopersicum cv.
Heinz 1706 SOL Genomics Network(SGN) 2011-02-02

2.5 Sol genmics Solanum lycopersicum cv.
Heinz 1706 SOL Genomics Network(SGN) 2014-02-03

표 9. Demeter Knowledge 데이터베이스에서 배추, 고추, 토마토를 대상으로 수집한 표준유전체의 정보

그림 36. Demeter knowledge 데이터베이스의 Gene search 페이지의 구성;

A) Gene search 메인 페이지, B) 검색된 유전자의 서열 상의 엑손/인트론 구조 확인 기능, C) 검색된

유전자의 도메인 구조 확인 기능, D) 검색된 유전자의 다른 종에서의 orthologue 및 paralogue 확인 기능.
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3. 연구개발과제의 수행 결과 및 목표 달성 정도

 1) 연구수행 결과

  (1) 정성적 연구개발성과

○ 개체/계통 특이적 변이 탐색 프로그램의 범용화 및 자동화 프로그램 개발 완료

○ 배추 전사체 데이터 세트 설계 및 전사체 데이터 생산 완료

○ 전사체의 DEG 분석 자동화 프로그램 개발 중임

○ DEG 정보를 활용한 네트워크 분석 프로그램 개발 중임

○ 배추와 고추의 표현형 데이터 확보 및 표현형 분류 프로그램 개발 완료

○ 인공지능과 유전체 데이터를 활용한 개체/계통 분류 프로그램의 정확도 87.5%이상 달성

(단계 목표로 설정된 정확도는 81.5%로 6% 이상 초과 달성)

○ 인공지능 분석기능이 탑재된 디지털 육종 플랫폼 구축함

○ 기술이전 1건 진행 완료

  (2) 정량적 연구개발성과(해당 시 작성하며, 연구개발과제의 특성에 따라 수정이 가능합니다)

○ SCI급 논문 출판 4건 완료(Impact factor 4.26 (1건), 4,60 (1건), 6.627 (2건))

○ 특허 출원 2건 완료

○ 배추 전사체 데이터 30건 생산 및 NABIC의 농생명 오믹스정보 등록시스템에 등록

○ 학술대회 발표 8건 수행

○ 기술이전 1건 달성(정액기술료 3,000만원)

○ 신규 인력 11명 채용 달성

< 정량적 연구개발성과표 >

(단위 : 건, 천원)

  연도

성과지표명

1단계

(2021~2022)

2단계

(2023)
계

가중치

(%)

전담기관 등록ㆍ기탁 지표1」

논문
목표(단계별) 3 2 5

실적(누적) 3 1 4

논문평균IF
목표(단계별) 4 4 4 (평균) 10

실적(누적) 5.9 4.6 5.56 (평균)

특허(출원)
목표(단계별) 2 1 3

실적(누적) 2 0 2

생명정보
목표(단계별)

실적(누적) 30 30

연구개발과제 특성 반영 지표2」

기술실시
목표(단계별) 0 1 1

실적(누적) 1 - 1

기술료
목표(단계별) 30,000 - 30,000 10

실적(누적) 30,000 - 30,000

채용
목표(단계별) 3 1 4 10

실적(누적) 8 3 11

계

  * 1」전담기관 등록ㆍ기탁 지표: 논문[SCI Expanded(SCIE), 비SCIE, 평균Impact Factor(IF)], 특허, 보고서원문, 연구시설·

장비, 기술요약정보, 저작권(소프트웨어, 서적 등), 생명자원(생명정보, 생물자원), 표준화(국내, 국제), 화합물, 신품종 

등을 말하며, 논문, 학술발표, 특허의 경우 목표 대비 실적은 기재하지 않아도 됩니다.

  * 2」연구개발과제 특성 반영 지표: 기술실시(이전), 기술료, 사업화(투자실적, 제품화, 매출액, 수출액, 고용창출, 고용효과, 

투자유치), 비용 절감, 기술(제품)인증, 시제품 제작 및 인증, 신기술지정, 무역수지개선, 경제적 파급효과, 산업지원(기

술지도), 교육지도, 인력양성(전문 연구인력, 산업연구인력, 졸업자수, 취업, 연수프로그램 등), 법령 반영, 정책활용, 설

계 기준 반영, 타 연구개발사업에의 활용, 기술무역, 홍보(전시), 국제화 협력, 포상 및 수상, 기타 연구개발 활용 중 선

택하여 기재합니다

(연구개발과제 특성별로 고유한 성과지표를 추가할 수 있습니다).
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< 연구개발성과 성능지표(예시) >

평가 항목

(주요성능1」)
단위

전체 항목에서 

차지하는 

비중2」(%)

세계 최고
연구개발 전

국내 성능수준
연구개발 목표치

목표설정 

근거
보유국/보유기관 성능수준 성능수준 1단계(21~22) 2단계(23)

1

시스템 

응답 

속도

sec 미국/Oracle 500ms - 1

2

트래픽 

처리 

속도

TPS 미국/Google ∞ - 10

3
시스템 

가동률
% - - - 99

4 정확도 % 81.5

  * 1」 정밀도, 인장강도, 내충격성, 작동전압, 응답시간 등 기술적 성능판단기준이 되는 것을 의미합니다.

  * 2」 비중은 각 구성성능 사양의 최종목표에 대한 상대적 중요도를 말하며 합계는 100%이어야 합니다.

  (3) 세부 정량적 연구개발성과(해당되는항목만선택하여작성하되, 증빙자료를별도첨부해야합니다)

  [과학적 성과]

  □ 논문(국내외 전문 학술지) 게재

번호 논문명 학술지명 주저자명 호 국명 발행기관
SCIE 여부

(SCIE/비SCIE)
게재일

등록번호

(ISSN)
기여율

1

Genome-Wide 

Comparative 

Analysis

of Flowering-Time 

Genes; Insights

on the Gene Family 

Expansion and

Evolutionary 

Perspective

Frontiers in 

Plant Science

홍성민

(제1저자), 

신아영

(교신)

김용민

(교신)

- 스위스
FRONTIERS 

MEDIA SA
SCIE 2021.07.05 1664-462X 30

2

Deep Learning 

Algorithms Correctly 

Classify Brassica 
rapa Varieties Using 

Digital Images

Frontiers in 

Plant Science

정민아

(제1저자), 

김용민

(교신)

- 스위스
FRONTIERS 

MEDIA SA
SCIE 2021.09.29 1664-462X 40

3

Identification of 

accession-

specific variants and 

development of 

KASP markers for 

assessing the 

genetic makeup of 

Brassica rapa seeds

BMC 

Genomics 

홍성민

(제1저자), 

신아영

(교신)

김용민

(교신)

23 영국
BioMed 

Central
SCIE 2022.04.25 1471-2164

4

Construction of deep 

learning‑based 

disease detection 

model in plants

Scientific

Reports

정민아

(제1저자),

신아영

(제1저자),

김용민

(교신)

13 영국

Nature 

Publishing 

Group

UK

SCIE 2023.05.05 2045-2322 40

  □ 국내 및 국제 학술회의 발표

번호 회의 명칭 발표자 발표 일시 장소 국명

1 한국식물생명공학회 정민아, 김용민 2021.08.11 제주 라마다 호텔 대한민국

2 한국분자세포생물학회 홍성민, 김용민 2021.11.04 제주 ICC 대한민국

3 한국유전체학회 홍성민, 김용민 2022.02.09 홍천 비발디파크 대한민국

4 한국육종학회 신아영, 김용민 2022.06.30 제주 라마다 호텔 대한민국

5 한국식물생명공학회 고상진, 김용민 2022.08.11 제주 라마다 호텔 대한민국

6 한국분자세포생물학회 홍성민, 김용민 2022.09.29 제주 ICC 대한민국

7 한국유전체학회 홍성민, 김용민 2023.02.01 홍천 비발디파크 대한민국

8 한국유전체학회 고상진, 김용민 2023.02.01 홍천 비발디파크 대한민국
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  □ 기술 요약 정보

연도 기술명 요약 내용 기술 완성도 등록 번호 활용 여부 미활용사유
연구개발기관 

외 활용여부
허용방식

  □ 보고서 원문

연도 보고서 구분 발간일 등록 번호

  □ 생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물

번호 생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 명 등록/기탁 번호 등록/기탁 기관 발생 연도

1 빨간배추 생육 10일차 반복 1 NN-7855 NABIC 2021

2 빨간배추 생육 10일차 반복 2 NN-7863 NABIC 2021

3 빨간배추 생육 10일차 반복 3 NN-7865 NABIC 2021

4 빨간배추 생육 20일차 반복 1 NN-7869 NABIC 2021

5 빨간배추 생육 20일차 반복 2 NN-7870 NABIC 2021

6 빨간배추 생육 20일차 반복 3 NN-7871 NABIC 2021

7 빨간배추 생육 30일차 반복 1 NN-7878 NABIC 2021

8 빨간배추 생육 30일차 반복 2 NN-7879 NABIC 2021

9 빨간배추 생육 30일차 반복 3 NN-7880 NABIC 2021

10 빨간배추 생육 40일차 반복 1 NN-7881 NABIC 2021

11 빨간배추 생육 40일차 반복 2 NN-7876 NABIC 2021

12 빨간배추 생육 40일차 반복 3 NN-7882 NABIC 2021

13 빨간배추 생육 50일차 반복 1 NN-7883 NABIC 2021

14 빨간배추 생육 50일차 반복 2 NN-7884 NABIC 2021

15 빨간배추 생육 50일차 반복 3 NN-7877 NABIC 2021

16 일반배추 생육 10일차 반복 1 NN-7861 NABIC 2021

17 일반배추 생육 10일차 반복 2 NN-7856 NABIC 2021

18 일반배추 생육 10일차 반복 3 NN-7854 NABIC 2021

19 일반배추 생육 20일차 반복 1 NN-7857 NABIC 2021

20 일반배추 생육 20일차 반복 2 NN-7858 NABIC 2021

21 일반배추 생육 20일차 반복 3 NN-7859 NABIC 2021

22 일반배추 생육 30일차 반복 1 NN-7862 NABIC 2021

23 일반배추 생육 30일차 반복 2 NN-7864 NABIC 2021

24 일반배추 생육 30일차 반복 3 NN-7866 NABIC 2021

25 일반배추 생육 40일차 반복 1 NN-7867 NABIC 2021

26 일반배추 생육 40일차 반복 2 NN-7868 NABIC 2021

27 일반배추 생육 40일차 반복 3 NN-7872 NABIC 2021

28 일반배추 생육 50일차 반복 1 NN-7873 NABIC 2021

29 일반배추 생육 50일차 반복 2 NN-7874 NABIC 2021

30 일반배추 생육 50일차 반복 3 NN-7875 NABIC 2021

  [기술적 성과]

  □ 지식재산권(특허, 실용신안, 의장, 디자인, 상표, 규격, 신품종, 프로그램)

번호
지식재산권 등 명칭

(건별 각각 기재)
국명

출원 등록

기여율
활용 

여부출원인 출원일
출원 

번호

등록 

번호
등록인 등록일

등록 

번호

1
배추의 종자순도 검정을 위한 

KASP 마커 세트와 효율적인 

마커 개발을 위한 방법
대한민국 김용민 21.12.22

10-2021-

0185453
40

2
배추의 계통군 검정을 위한 

마커 및 이의 이용
대한민국 김용민 23.09.01

10-2023-

0116324

   ㅇ 지식재산권 활용 유형
      ※ 활용의 경우 현재 활용 유형에 √ 표시, 미활용의 경우 향후 활용 예정 유형에 √ 표시합니다(최대 3개 중복선택 가

능).

번호 제품화 방어 전용실시 통상실시 무상실시 매매/양도 상호실시 담보대출 투자 기타

  □ 저작권(소프트웨어, 서적 등)

번호 저작권명 창작일 저작자명 등록일 등록 번호 저작권자명 기여율
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  □ 신기술 지정

번호 명칭 출원일 고시일 보호 기간 지정 번호

 

  □ 기술 및 제품 인증

번호 인증 분야 인증 기관
인증 내용

인증 획득일 국가명
인증명 인증 번호

  □ 표준화

   ㅇ 국내표준

번호 인증구분1｣ 인증여부2｣ 표준명 표준인증기구명 제안주체 표준종류3｣ 제안/인증일자

     * 1｣ 한국산업규격(KS) 표준, 단체규격 등에서 해당하는 사항을 기재합니다.

     * 2｣ 제안 또는 인증 중 해당하는 사항을 기재합니다.

     * 3｣ 신규 또는 개정 중 해당하는 사항을 기재합니다.

   ㅇ 국제표준

번호
표준화단계구분1

｣ 표준명 표준기구명2｣ 표준분과명
의장단 

활동여부

표준특허 

추진여부

표준개발 

방식3｣ 제안자
표준화 

번호
제안일자

     * 1｣ 국제표준 단계 중 신규 작업항목 제안(NP), 국제표준초안(WD), 위원회안(CD), 국제표준안(DIS), 최종국제표준안

(FDIS), 국제표준(IS) 중 해당하는 사항을 기재합니다.

     * 2｣ 국제표준화기구(ISO), 국제전기기술위원회(IEC), 공동기술위원회1(JTC1) 중 해당하는 사항을 기재합니다.

     * 3｣ 국제표준(IS), 기술시방서(TS), 기술보고서(TR), 공개활용규격(PAS), 기타 중 해당하는 사항을 기재합니다.

  [경제적 성과]

  □ 시제품 제작

번호 시제품명 출시/제작일 제작 업체명 설치 장소 이용 분야
사업화 소요 

기간

인증기관

(해당 시)

인증일

(해당 시)

  □ 기술 실시(이전) 

번호
기술 이전 

유형
기술 실시 계약명

기술 실시

대상 기관

기술 실시

발생일

기술료

(해당 연도 발생액) 

누적

징수 현황

1 통상실시
전장유전체 데이터를 활용한 

프라이머 제작 파이프라인

㈜유클리드

소프트
2022.07.18 3,000 만원 3,000 만원

     * 내부 자금, 신용 대출, 담보 대출, 투자 유치, 기타 등

  □ 사업화 투자실적

번호 추가 연구개발 투자 설비 투자 기타 투자 합계 투자 자금 성격*

               

  □ 사업화 현황

번호
사업화 

방식1｣ 사업화 형태2｣ 지역3｣ 사업화명 내용 업체명

매출액
매출

발생 연도

기술

수명
국내

(천원)

국외

(달러)

     * 1｣ 기술이전 또는 자기실시



(124쪽 중 37쪽)

     * 2｣ 신제품 개발, 기존 제품 개선, 신공정 개발, 기존 공정 개선 등

     * 3｣ 국내 또는 국외

  □ 매출 실적(누적)

사업화명 발생 연도
매출액

합계 산정 방법
국내(천원) 국외(달러)

합계

  □ 사업화 계획 및 무역 수지 개선 효과

성과

사업화 계획

사업화 소요기간(년)

소요예산(천원)

예상 매출규모(천원)
현재까지 3년 후 5년 후

시장

점유율

단위(%) 현재까지 3년 후 5년 후

국내

국외

향후 관련기술, 제품을 

응용한 타 모델, 제품 

개발계획

무역 수지

개선 효과(천원)

수입대체(내수)
현재 3년 후 5년 후

수출

  □ 고용 창출

순번 사업화명 사업화 업체
고용창출 인원(명)

합계
2021년 2022년 2023년

1 기술사업화과제 ㈜ 유클리드소프트 2 6 3 11

합계

  □ 고용 효과

구분 고용 효과(명)

고용 효과

개발 전
연구인력

생산인력

개발 후
연구인력

생산인력

  □ 비용 절감(누적)

순번 사업화명 발생연도 산정 방법 비용 절감액(천원)

합계

  □ 경제적 파급 효과 
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(단위: 천원/년)

구분 사업화명 수입 대체 수출 증대 매출 증대 생산성 향상
고용 창출 

(인력 양성 수)
기타

해당 연도

기대 목표

  □ 산업 지원(기술지도)

순번 내용 기간 참석 대상 장소 인원

  □ 기술 무역 

(단위: 천원)

번호 계약 연월 계약 기술명 계약 업체명
계약업체 

국가
기 징수액 총 계약액

해당 연도 

징수액

향후

예정액

수출/

수입

  [사회적 성과]

  □ 법령 반영

번호
구분

(법률/시행령)

활용 구분

(제정/개정)
명 칭 해당 조항 시행일 관리 부처

제정/개정

내용

  □ 정책활용 내용

번호
구분

(제안/채택)
정책명

관련 기관

(담당 부서)
활용 연도 채택 내용

  □ 설계 기준/설명서(시방서)/지침/안내서에 반영

번호
구 분

(설계 기준/설명서/지침/안내서)

활용 구분

(신규/개선)

설계 기준/설명서/

지침/안내서 명칭
반영일 반영 내용

  □ 전문 연구 인력 양성

번호 분류 기준 연도
현황

학위별 성별 지역별

박사 석사 학사 기타 남 여 수도권 충청권 영남권 호남권 기타

  □ 산업 기술 인력 양성 

번호 프로그램명 프로그램 내용 교육 기관 교육 개최 횟수 총 교육 시간 총 교육 인원

  □ 다른 국가연구개발사업에의 활용

번호 중앙행정기관명 사업명 연구개발과제명 연구책임자 연구개발비

  □ 국제화 협력성과
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번호
구분

(유치/파견)
기간 국가 학위 전공 내용

  □ 홍보 실적

번호 홍보 유형 매체명 제목 홍보일

  □ 포상 및 수상 실적

번호 종류 포상명 포상 내용 포상 대상 포상일 포상 기관

  [인프라 성과]

  □ 연구시설ㆍ장비

구축기관
연구시설/

연구장비명

규격

(모델명)

개발여부

(○/×)

연구시설ㆍ장비 

종합정보시스템* 

등록여부

연구시설ㆍ장비 

종합정보시스템* 

등록번호

구축일자

(YY.MM.DD)

구축비용

(천원)

비고

(설치 장소)

    * 「과학기술기본법 시행령」 제42조제4항제2호에 따른 연구시설ㆍ장비 종합정보시스템을 의미합니다.

  [그 밖의 성과](해당 시 작성합니다)

  (4) 계획하지 않은 성과 및 관련 분야 기여사항(해당 시 작성합니다)

○ 농림식품부에서 진행하는 농식품 R&D 우수사례 선정

- 인공지능 기반 유전체 분석 프로그램 및 디지털 육종 플랫폼 개발

- 생물학 및 농업적 연구에 인공지능을 융합한 첫 번째 사례로 인정받음
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 2) 목표 달성 수준 

추 진 목 표 달 성 내 용 달성도(%)
○ 개체/계통 특이적 변이 탐색

프로그램

○ 전사체 데이터 생산

○ 전사체 분석 자동화 프로그램

○ 개체/계통 분류 프로그램

○ 표현형 데이터 제공

○ 유전체 기반 knowledge 데이터

베이스 구축

○ 표현형 기반 분류 모델 분석

프로그램 개발

○ 유전자 네트워크 분석 프로그램

○ 개체/계통 특이적 변이 탐색 프로그램의 범용

화 및 자동화를 통한 프로그램 고도화

○ 전사체를 활용한 유전자 네트워크 분석을 위한

데이터 세트 설계 및 데이터 생산

○ 전사체 데이터 분석 및 분석 자동화 프로그램 개발

○ 인공지능 기술과 유전체 변이 데이터를 활용한 개

체/계통 분류 프로그램 개발(정확도 87.5% 이상)

○ 표현형 기반 분류 모델 프로그램 개발을 위한 표현형

데이터생산, 공개데이터수집및제공

○ 웹 기반 디지털 육종 플랫폼을 서비스를 위한 유전체

기반 knowledge DB 구축

○ 인공지능을활용한표현형기반계통분류프로그램개발

○ 전사체데이터를활용한유전자네트워크분석프로그램개발

○ 100

○ 100

○ 80

○ 100

○ 100

○ 90

○ 100

○ 70
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4. 목표 미달 시 원인분석(해당 시 작성합니다)

 1) 목표 미달 원인(사유) 자체분석 내용

○ 1단계 2년차 등록특허의 경우, 1년차 때 출원을 완료하였으나 아직 심사 대기 중으로

나타나 2년차에 등록을 관련 절차를 시작하지 못하였음.

○ 전사체 분석 자동화 프로그램의 경우, R 스크립트 기반으로 관련 데이터를 통한 작업

파이프라인을 구축이 완료된 상태이며, 현재 Demeter 탑재를 위한 작업 스크립트의 python

변환이 수행되고 있음.

○ 유전자 네트워크 분석의 경우, 네트워크 분석 결과의 검증 방법 설계 및 검증 과정을

수행 중으로, 계획에 비해 다소 일정이 지체되었음.

 2) 자체 보완활동

○ 2단계 1년차 특허출원의 경우, 현재 원내 자체 출원 심사를 통과하여 출원 절차 진행 중임.

○ 유전자 네트워크 분석의 경우, 계산의 효율화를 위해 GO term category를 활용한

방식으로 진행 중이며, 현재 식물 gene ID에 대한 작업을 완료 후 파이프라인 검증 중임.

 3) 연구개발 과정의 성실성

○ 논문 출판 4건 완료 (계획 목표 5건, 추가 2건 진행 중, 출판 논문 4건의 impact factor 평균

5.56으로 기준 impact factor 4를 초과)

○ 특허출원 2건 완료 (계획 목표 3건)

○ 학술대회 발표 8건 수행으로 계획 목표 초과 달성(계획 목표 6건)

○ 신규인력 11명 채용으로 계획 목표를 초과 달성(계획 목표 4건)

○ 단계 성과 계획에 없는 생물정보 등록 및 기탁 30건을 달성(NABIC, 농생명 오믹스정보 등록

시스템)

○ Demeter 업데이트를 위한 신규 생물정보 데이터 및 표현체 데이터의 지속적인 수집 진행 중
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5. 연구개발성과의 관련 분야에 대한 기여 정도

○ 생물학 및 농업적 연구에 인공지능을 융합한 첫 번째 사례

- 본 연구 수행을 통해, 작물의 핵심 집단 내 유전적 다양성을 갖는 156개 계통에 대한 표현
체 데이터를 생산한 후 정제 및 인공지능을 직접적으로 활용하여 분류모델을 개발한 첫 사
례라는 점에서 의의가 크다.

- 이에 더하여 아직 국내에서 생소한 생물학 및 농업적 연구에 인공지능을 융합한 사례로
서 현재 산업 및 학계에서 대두되는 디지털 육종에 방향성을 제시할 수 있는 연구라고 할
수 있다.

○ 사회 경제적으로도 기여도

- 첫째, 현장에서 대량으로 생산된 이미지를 활용하여 본 연구에서 구축한 모델의 정확
성을 개선하게 되면 국내 농업 관련 산업의 다양한 분야에 적용이 가능할 것으로 예
상된다.

- 둘째, 이는 농작물의 이미지를 통한 비파괴 검사, 원산지 파악 및 이물 분류와 같은
분야에 적용하여 산물 분류에 필요한 비용의 감축을 이끌어 생산비 절감에 기여할 수
있을 것으로 기대된다.

- 셋째, 정확한 예측 및 분류를 수행하는 인공지능 모델의 구축을 통하여 과거 숙련자
들에 의해 소수로 운영되던 업종의 진입 장벽을 낮출 수 있을 것으로 전망된다.

6. 연구개발성과의 관리 및 활용 계획

○ 디지털 육종 플랫폼(Demeter)의 지속적인 업그레이드를 통한 사용자층 확대 및 내실화

- 주요 작물의 다양한 유전체/표현형 데이터의 지속적인 수집 및 정제‧가공 및 디지털
육종 플랫폼에 탑재하여 다양한 작물의 표현형-유전체 연관 분석을 지원할 계획임.

- 사용자 데이터를 분석할 수 있는 다양한 생물정보학 분석 프로그램 개발 및 탑재를
통한 사용자 편의성을 높이고자 함.

- 이러한 일련의 업그레이드를 통해 다양한 작물 육종에 활용될 수 있는 플랫폼 구축
및 사용자층 확대를 통한 이윤을 창출하고자 함.

○ 경제적 효용이 뛰어난 작물 및 표현형 분석 다양화에 기반한 서비스 대상 확장을 통한

사업화 추진

- 최근 식물 유래 이차 대사산물을 활용한 기능성 식품 및 의약품 개발 연구가 활발히 진
행되고 있으며, 이러한 연구 및 시장 상황을 반영하여 사업화 방향성을 정립하고자 함.

- 유용 이차 대사산물 함량이 높고 유전체 정보 및 표현형 정보 확보가 상대적으로 용이한 병풀
(centelloside), 인삼(saponin), 포도(resveratrol) 등의 작물에서의 이차대사산물 연구에 표현형 예
측 프로그램을 적용할 수 있는 연구를 진행하여 프로그램의 고도화 및 사업화를 추진하고자 함.

○ 디지털 육종 플랫폼(Demeter) 홍보 방안 수립

- 사업화대상인디지털육종플랫폼(Demeter) 서비스의성과창출을위한홍보방안을마련할예정임.
- 관련 학회 참석, 발표 및 홍보 부스 설치 등을 실시하여 잠재적 고객인 연구자들 대상
홍보 활동 예정임.

- Private 데이터 관리 방안 등을 적극 홍보하여 기관 또는 개인의 자발적 참여를 유도함.
- 네트워킹을 통해 공공/민간사업에 적극적으로 참여하여 공동 참여 기관 대상으로
플랫폼 서비스를 소개하여 사용자 효능감을 고취시킴.
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○ 디지털 육종 플랫폼(Demeter)의 사업화 전략

○ 과제종료 이후 사업화 추진 일정

구분 2024 2025 비
고6 7 8 9 10 11 12 1 2 3 4 5

디지털 육종 플랫폼 보완

수요처, 산업체  요구사항 분석
플랫폼 보완
플랫폼 재오픈

작물 데이터 추가 수집

데이터 수집처 조사
수집 방법 모색
수집프로그램
데이터 정제
데이터 등록
플랫폼 보완

네트워킹 및 사업 공동참여

중요 학회 발표 요청
수요처, 산업체 대상자 조사
사업 공동참여 요청 및 제안
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논문 실적 증빙 1
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논문 실적 증빙 2 (
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논문 실적 증빙 2 )
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논문 실적 증빙 3
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논문 실적 증빙 3
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논문 실적 증빙 4
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학술대회 실적 증빙 1



(124쪽 중 53쪽)

학술대회 실적 증빙 2
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학술대회 실적 증빙 3



(124쪽 중 55쪽)

학술대회 실적 증빙 4
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학술대회 실적 증빙 5
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학술대회 실적 증빙 6
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학술대회 실적 증빙 7
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학술대회 실적 증빙 8
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 1
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 2
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 3
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 4
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 5
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 6
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 7
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 8
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 9
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 11
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 12
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 13
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 14
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 15
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 16
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 17
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 18
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 19
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 20
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 21
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 22
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 23
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 24
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 25
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 26
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 27
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 28
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 29
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생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 실적 증빙 30
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특허 실적 증빙 1
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특허 실적 증빙 1
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특허 실적 증빙 2
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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기술실시(이전) 증빙 1
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신규채용 증빙 1 (유클리드소프트, 2021년, 신하승, 장주영)
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신규채용 증빙 1 (유클리드소프트, 2021년, 신하승, 장주영)



(124쪽 중 113쪽)

신규채용 증빙 1 (유클리드소프트, 2021년, 신하승, 장주영)
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신규채용 증빙 1 (유클리드소프트, 2021년, 신하승, 장주영)
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신규채용 증빙 2 (유클리드소프트, 2022년, 윤봉구, 윤영권, 이종석, 장인지, 최열, 최부겸)
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신규채용 증빙 3 (유클리드소프트, 2023년, 신예빈, 김연주, 김유상)
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< 연구개발성과 활용계획표>

구분(정량 및 정성적 성과 항목) 연구개발 종료 후 5년 이내

국외논문

SCIE 2

비SCIE

계 2

국내논문

SCIE

비SCIE

계

특허출원

국내

국외

계

특허등록

국내 2

국외

계 2

인력양성

학사

석사

박사

계

사업화

상품출시

기술이전

공정개발

제품개발 시제품개발

비임상시험 실시

임상시험 실시

(IND 승인)

의약품

1상

2상

3상

의료기기

진료지침개발

신의료기술개발

성과홍보

포상 및 수상실적

정성적 성과 주요 내용

< 별첨 자료 >

중앙행정기관 요구사항 별첨 자료

1. 공통 요구자료

1) 자체평가의견서

2) 연구성과 활용계획서

3) 연구부정행위 예방 확인서

2. 
1)

2)
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주 의

 1. 이 보고서는 농림축산식품부에서 시행한 기술사업화지원사업의 연구보고서입니다.

 2. 이 보고서 내용을 발표하는 때에는 반드시 농림축산식품부에서 시행한 기술사업화지원사업의 

연구결과임을 밝혀야 합니다.

 3. 국가과학기술 기밀 유지에 필요한 내용은 대외적으로 발표 또는 공개하여서는 안 됩니다.
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