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1. 서론

지구상의 생명체들은 핵산을 통해 유전정보를 저장하고, 이 정보가 단백질 생합성으로 발
현되는 공통된 시스템을 사용하고 있다. 특히 박테리아에서 사람에 이르기까지 같은 단량체의 
뉴클레오타이드와 아미노산을 사용하고, 또 이들을 이용하여 핵산과 단백질을 생합성하는 시
스템이 동일하다는 점은 매우 흥미로운 사실이다. 이러한 체계가 전체 생명체에 있어서 동일
하게 유지된다는 점은 현재의 이 시스템이 최적화에 가깝다는 점을 시사하기도 한다. 그러나, 
우리가 생명현상에 대한 지식을 조금씩 넓혀감에 따라, 생명체가 가지고 있는 최적화에 가까
운 시스템을 변형하여 향상된 또는 새로운 기능을 수행할 수 있는 생명체를 만드려는 노력이 
다양한 분야에서 진행되고 있다. 그 중에서 단백질을 구성하는 20개의 아미노산 외에 추가된 
아미노산을 단백질 합성에 사용하는 바이오 시스템을 구축하려는 노력이 성공적인 결과로 나
타났고, 현재 다양한 분야로 확대되고 있다. 이러한 확장된 유전코드를 가지는 생명체를 이용
하면 생화학적으로 유용한 비천연 아미노산 (unnatural amino acid, UAA)을 원하는 단백질
에 도입하여 생명현상 연구와 바이오 의약품 등 다양한 분야에 발전을 가져올 수 있을 것으로 
기대된다. 여기서는 UAA를 유전적으로 도입하는 유전코드 확장 기술과 이를 이용한 최신 응
용 연구에 대해서 소개하고자 한다.

2. 비천연 아미노산의 유전적 도입법

2001년에 살아있는 세포 내에서 특정 단백질의 원하는 위치에 UAA를 도입하는 방법이 최
초로 개발되었다[1]. 이 기술은 세포 내의 단백질 합성 시스템을 사용하기 때문에, 이 방법을 
적용하기 위해서는 세포 내의 단백질 합성 시스템에 몇 가지 추가적인 요소를 더해 주어야 한
다[2,3]. 먼저 20개의 아미노산 각각에 대하여 할당된 코돈(codon)이 존재하듯이 UAA를 위한 
코돈이 필요하다. 마찬가지로 각각의 20개의 아미노산을 위한 aminoacyl-tRNA (aatRNA)와 
aaRS가 있듯이 UAA를 위한 aatRNA와 aaRS도 필요하다. 그리고 중요한 것은 이 추가적인 
요소들이 세포 내에서의 단백질 합성 시스템에 영향을 주지 않아야 한다는 점이다. 즉 UAA를 
위한 aatRNA는 세포 내에 존재하는 다른 aaRS들에 의해서 아실화가 되어서는 안 되고, 
UAA를 위한 aaRS는 세포 내에 존재하는 다른 aatRNA에 아실화를 시키면 안 되며, UAA를 
위한 tRNA만을 인지하여 아실화를 시켜야 한다 (orthogonal aatRNA/aaRS pair). 그리고 
이 aaRS는 UAA만을 인지하여 그에 해당되는 aatRNA에 아실화를 시켜야 하고, 세포 내에 
존재하는 20개의 아미노산들은 아실화시켜서는 안 된다 (그림1). 마지막으로 UAA는 세포 내
에서 단백질 합성에 사용될 수 있도록 안정해야하고, 세포 내로 잘 흡수가 되어야 한다.

2.1 사용 가능한 코돈

단백질 합성에 사용되는 유전코드는 4개의 염기 중 3개로 구성되어 64개의 코돈으로 이루
어져 있고, 이 64개의 코돈 중에서 61개는 20개의 아미노산에 할당이 되어 있고, 3개는 단백
질 합성을 멈추는 신호(stop codon, 정지코돈)로 사용된다. 단백질 합성을 멈추기 위해서는 
이론적으로 하나의 정지코돈만 필요하기 때문에 나머지 두 개의 정지코돈은 UAA를 도입하는



데 사용될 수 있다. 3개의 정지코돈 중 TAG 코돈은 대장균과 이스트에서 가장 사용 횟수가 
적고, 필수적인 유전자를 멈추는 데는 거의 사용되지 않는다. 그리고 박테리아들 중에서 
mRNA의 UAG 코돈(앰버 코돈, amber codon)을 인지하여 아미노산을 삽입하는 억제 tRNA 
(suppressor tRNA, UAG의 경우 앰버 억제 tRNA, amber suppressor tRNA)를 가지고 있
는 것들이 존재한다고 알려져 있다[4,5]. 실제로 앰버 억제 tRNA는 1980년대부터 단백질 변
형 실험에 사용되어 왔다[6,7]. 따라서 이 앰버 코돈은 세포의 단백질 합성 시스템에 큰 영향
을 미치지 않으면서 UAA를 도입하는데 사용될 수 있다. 오팔 코돈(opal codon, TGA)도 같
은 목적으로 사용될 수 있지만, 앰버 코돈에 비해 사용빈도가 높기 때문에 원하지 않은 억제
가 일어날 가능성이 높다[8].

또 다른 방법은 4개로 염기로 이루어진 코돈(quadruplet codon)을 사용하는 것이다. 4개
의 염기로 이루어진 코돈을 사용할 때 나타날 수 있는 문제점은 처음 3개의 염기로 구성된 
코돈이 번역(translation)되는 것에 의한 코돈의 프레임쉬프트(frameshift)이다. 이러한 문제
점은 처음 3개의 염기를 AGG와 같이 사용 빈도가 낮은 코돈으로 구성함으로써 어느 정도 해
결될 수 있다. 최근 Schultz와 Chin 등은 4개의 염기로 구성된 AGGA 코돈을 사용하여 대장
균 내에서 좋은 효율로 UAA를 도입했고, 나아가서 AGGA와 TAG를 사용하여 두 개의 다른 
UAA를 한 단백질에 도입함으로써 여러 개의 다른 UAA를 동시에 한 단백질에 도입할 수 있
는 가능성을 보여주었다[9,10]. 여기에서 더 나아가 Chin 등은 서로 다른 두 개의 UAA를 도
입할 때의 낮은 도입 효율을 개선하여 일반적으로 사용가능한 시스템을 구축하였다[11].

2.2 사용 가능한 aatRNA/aaRS pairs

비천연 아미노산의 유전적 도입에 있어서 핵심이 되는 부분이 바로 특정 비천연 아미노산
에 작용하는 aatRNA/aaRS pair라고 할 수 있다. 단백질의 생합성 과정에 관여하는 aaRS는 

그림 1. 세포 내의 단백질 합성 시스템을 이용하는 유전코드 확장 기술에 의한 UAA의 도
입. 세포 내에 존재하는 (endogenous) tRNA/aaRS들과 교차반응이 없는 tRNA/aaRS를 
UAA에 대해서 작용하도록 변형하여 추가로 발현해 주는 것이 핵심 요소임. 



aatRNA의 여러 부분과 상호작용을 함으로써 다른 tRNA들로부터 그것의 짝이 되는 tRNA를 
인지한다[12]. 그 상호작용이 아주 세밀하면서 복잡하고, 세포 내에 이미 각각의 아미노산에 
해당하는 aatRNA/aaRS pair들이 존재하기 때문에 이들과는 독립적으로 UAA에만 작용하는 
tRNA/aaRS pair를 만들어 내는 것은 아주 어려운 일이다. 하지만 원핵 세포 (prokaryotic 
cell), 진핵 세포 (eukaryotic cell), 그리고 아케이아 (archaea)에서 사용되는 tRNA를 비교해 
보면, aaRS에 의해 인지되는 부분들이 각각 다르다는 것을 알 수 있다[13,14]. 따라서 다른 
종에서 사용되는 aatRNA/aaRS pair를 UAA에 대해서 사용하면 어느 정도의 orthogonality
를 가질 수 있을 것이다. 실제로 몇몇 원핵 세포의 tRNA/aaRS는 진핵 세포의 tRNA/aaRS와 
반응하지 않는다는 연구 결과가 알려져 있다[15,16].

현재 세포 내에서 유전적인 방법으로 UAA를 도입하는데 사용되고 있는 aatRNA/aaRS 
pair는 다양하게 존재하지만 주로 아래의 pair들이 많이 쓰이고 있다. 대장균에서 사용되는 
것들은 Methanococcus jannaschii tRNATyr/TyrRS pair[1]와 Methanosarcina maize 또
는 Methanosarcina barkeri tRNAPyl/PylRS pair[5,1719]가 있고, 이 중 tRNAPyl/PylRS 
pair는 진핵 세포에서도 사용할 수 있다. 그리고 진핵 세포에서 사용되는 orthogonal 
tRNA/aaRS pair는 대장균 유래의 tRNATyr/TyrRS pair22와 tRNALeu/LeuRS pair[20]가 있
다. 각 aaRS마다 선택적으로 잘 인지하는 UAA의 일반적인 구조가 다르기 때문에, UAA의 구
조와 응용할 세포 등을 고려하여 적절한 tRNA/aaRS pair를 선택하는 것이 중요하다. 최근에
는 tRNAPyl/PylRS pair가 많이 사용되고 있는데, 원핵/진핵 세포 모두에서 잘 작용하고, 다양
한 구조의 라이신 유도체를 효과적으로 도입하는 것으로 알려져 있다[21].

그림 2. 박테리아에서의 aaRS 기질 선택성 변형 방법. 양성 스크리닝에서는 자연에 
존재하는 20개의 아미노산 또는 UAA를 인지하는 aaRS 변이를 가지는 세포만이 살
아남고, 음성 스크리닝에서는 자연에 존재하는 아미노산을 인지하는 aaRS 변이를 가
지는 세포는 모두 죽게 된다. 따라서 양성선택과 음성선택을 거치면 UAA만을 인지하
는 aaRS 변이를 선택할 수 있다.



2.3 aaRS의 기질 특이성 변형 (aaRS engineering) 

비천연 아미노산의 유전적 도입 방법에서는 각각의 비천연 아미노산에 대해 선택적으로 작
용할 수 있는 변형 aaRS가 필수적으로 필요하다. 따라서 새로운 구조의 UAA를 단백질에 도
입하기 위해서는 그에 해당되는 aaRS 변이를 찾는 과정이 수반된다. 각 aaRS가 어느 종으로
부터 왔느냐에 따라 aaRS 변형에 사용할 호스트가 달라지는데, 최근에는 주로 대장균을 사용
하기 때문에 여기서는 대장균에서의 스크리닝 방법에 대해서만 간단하게 설명하고자 한다. 
aaRS의 기질 선택성을 바꾸기 위해 X선 결정 구조로부터 해당 aaRS의 아미노산 인식 부위
의 잔기들(일반적으로 5~6개)을 각각 20개의 아미노산으로 변형한 라이브러리를 제작한다
[13]. 이 라이브러리로부터 UAA만을 선택적으로 아실화시키는 aaRS를 찾기 위해 그림 2와 
같이 양성스크리닝과 음성스크리닝 과정을 진행한다[2]. 양성스크리닝은 클로람페니콜 아세틸
트랜스퍼라제 (CAT, chloramphenicol acetyl transferase) 유전자의 특정 위치의 앰버 코돈 
억제를 통해 생성된 클로람페니콜 저항성에 의한 선택과정이고, 음성스크리닝에서는 독성을 
가지는 바네이즈 (barnase) 유전자의 앰버 코돈 억제 작용을 통해 원하는 변이를 선택한다. 
이러한 양성/음성 스크리닝 과정을 거치면 특정 UAA에 선택적인 aaRS를 얻을 수 있다. 
UAA의 구조에 따라 적절한 pair를 선택하는 것이 중요하고, 구조의 특성에 따라서는 선택적
인 aaRS를 얻지 못하는 경우도 많이 나타난다.

3. 비천연 아미노산의 유전적 도입법의 응용

지금까지 설명한 유전적 도입 방법으로 2017년 현재 약 150개 정도의 UAA들이 박테리아, 
이스트, 그리고 포유 세포에서 성공적으로 단백질에 도입되었다. 그림 3은 대표적인 UAA들의 
구조를 보여 준다. 이들 중 많은 아미노산들이 생화학적으로 유용하고 세포 내의 단백질 연구
에 중요한 성질을 가지고 있다.
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그림 3. 유전적 방법으로 도입된 대표적인 UAA의 구조.



3-1. 단백질 표지와 변형

현재까지 단백질 내에 도입된 비천연 아미노산들 중에는 케톤 (ketone)이나 아자이드 
(azide)와 같이 세포 내의 천연 아미노산들에는 없는 특별한 반응성을 가지는 
(bioorthogonal) 작용기들을 포함한 것들이 있다. 이러한 UAA가 단백질에 도입이 되면, 이 
UAA에 표지 물질 (biophysical probes), 번역후 변형 (posttranslational modification), 또
는 단백질의 안정성이나 활성을 증가시킬 수 있는 물질 등, 다양한 작용기들을 특정 위치에 
선택적으로 도입할 수 있다.  

케톤기는 자연에 존재하는 아미노산에는 없는 작용기이고, 히드라자이드 (hydrazide)나 알
콕시아민 (alkoxyamine)과 반응하여 중성 산성도에서 안정한 히드라존 (hydrozone)이나 옥
심 (oxime)을 생성한다. 따라서 p-acetylphenylalanine (1)과 같이 케톤기를 포함한 UAA가 
단백질에 도입되면 특정 위치에 선택적으로 다양한 작용기들을 도입할 수 있기 때문에 생화학
적으로 아주 유용하게 쓰일 수 있다. 실제로 이 아미노산을 특정 단백질에 도입한 뒤, 그 단
백질에 형광체 (fluorophores)[22,23], 바이오틴 (biotin)[22], 당 (sugars)[24] 등이 도입되었
다. 최근에는 이 아미노산을 항체에 도입하고, 약물을 위치 선택적으로 도입하여 
antibody-drug conjugate (ADC)를 합성한 예가 보고되었다[25]. 현재 anti-Her2 antibody
에 monomethyl auristatin D 가 적용된 ADC가 임상 1상에 진입하였다.

아자이드와 아세틸렌 (acetylene)은 구리(I)를 촉매로 사용하면 [3+2] 고리첨가반응
(cycloaddition reaction)을 하는 것으로 알려져 있다 (클릭 반응, click reaction). 아자이드
와 아세틸렌 작용기를 각각 포함하고 있는 p-azidophenylalanine (2)과 
p-propargyloxyphenylalanine (3)은 박테리아[26]와 이스트[27]에서 성공적으로 단백질에 도
입되었다. 이 아미노산들 중 하나를 포함한 단백질과 클릭반응을 할 수 있는 기질에 형광 물
질[27]이나 PEG (polyethyleneglycol)[28]등을 연결하여 단백질의 특정 위치에 선택적으로 형
광 물질이나 PEG을 도입하였다. 하지만 클릭반응은 구리(I)를 촉매로 사용하기 때문에 세포 
내에서는 이 반응을 사용할 수가 없다. 이런 단점을 보완하기 위해서 최근에는 시클로옥타인 
(cyclooctyne), 트랜스시클로옥틴(transcyclooctene)을 포함한 UAAs (4, 5)를 단백질에 도입
하여 테트라진 (tetrazine)과 반응시킴으로 해서, 구리 (I)과 같이 독성이 있는 물질을 사용하
지 않고 매우 효율적으로 클릭반응을 진행하였고, 이를 이용하여 세포 표면에 존재하는 단백
질의 특정 위치를 표지할 수 있음이 보고되었다[29,30]. 그리고 이러한 선택적 반응을 하는 
UAA를 이용하여 세포 내에서 특정 단백질의 활성을 선택적으로 조절하는 연구가 최근에 보
고되었다[31].

3-2. 단백질의 구조와 기능 연구

NMR을 통한 단백질의 구조 연구를 위해 불소 (fluorine)를 포함한 아미노산 
trifluoromethylphenylalanine (6)이 단백질에 도입되었다. 이 아미노산은 nitroreductase와 
같은 단백질에 도입되어 19F NMR 스펙트럼 변화를 통해 기질, 효소 억제제, 코펙터 
(cofactor)등의 결합과 효소반응을 연구하는데 사용되었다[32]. 또 다른 연구에서는 
trifluoromethylphenylalanine과 13C나 15N로 표지된 o-methyltyrosine, 또는 15N로 표지된 
o-nitrobenzyltyrosine을 특정 단백질의 여러 곳에 도입하여 작은 분자와의 결합을 NMR 스
펙트럼 변화로 관찰함으로써 이 분자가 단백질의 어느 부위에 결합하는지를 예측할 수 있었다
[33].



최근에는 형광을 가지는 아미노산들도 단백질에 도입되었다. Dansylalanine (7)은 human 
superoxide dismutase에 도입되어 형광의 변화를 통해 단백질의 구조 변화를 관찰하였다
[34]. 이 아미노산이 단백질의 표면에 도입되었을 때에는 단백질의 denaturation 후에 거의 
형광변화가 없었지만, 단백질의 내부에 도입되었을 때에는 denaturation 후에 형광의 파장과 
세기가 모두 크게 변화하였다. Coumarin을 포함하고 있는 아미노산 (8) 또한 비슷한 연구에 
사용되어 우레아 (urea)의 농도에 따른 단백질의 부분적인 unfolding 현상을 형광변화를 통
해 관찰하였다[35]. Prodan 유사체를 포함하고 있는 아미노산 (9)은 E. coli glutamine 
binding protein에 도입되어 glutamine의 결합에 따른 형광의 차이를 관찰하여, 형광을 가지
는 비자연 아미노산을 통하여 작은 분자와 단백질과의 결합을 측정할 수 있었다[36]. 게다가 
이 아미노산은 포유 세포에서 핵, 골지체, 소포체 등에 존재하는 단백질에 도입되어 각 단백
질이 각 세포 소기관에 위치하는 것을 실시간으로 살아있는 세포의 이미징을 통해 관찰할 수 

그림 4. (A) 형광 아미노산 9를 골지체와 소포체 내에 존재하는 단백질에 도입하여 살아있는 
세포 이미징을 통해서 단백질의 세포 내 위치를 형광 이미지로 분석한 결과. (B) FRET을 이
용한 단백질간 상호작용 분석 연구. (C) Phe22 위치에 hydroxyquinolinylalanine (HQ-Ala, 
17)이 도입된 TM0665 단백질의 X-선 결정구조. TM0665 단백질은 아연(II) 이온과 함께 결
정화 되었고, 아연 이온은 주변 잔기의 도움 없이 UAA 17과 안정한 결합 구조를 형성하고 
있다.



있었다(그림 4)[37]. 그리고 최근에는 형광 공명 에너지 전이를 이용하여 세포 내에서의 단백
질간 상호작용을 연구하는데 사용되었다 (그림 4)[38].

3-3. 단백질의 상호작용 분석과 활성의 조절

Photocrosslinking은 세포 내에서 단백질의 상호작용을 분석하는데 중요한 도구로 사용되
어 왔다. p-Azidophenylalanine (1)[26], p-benzoylphenylalanine (10)[39], 그리고 
p-(3-trifluoromethyl-3H-diazirin-3-yl)phenylalanine (11)[40]은 photocrosslinking 을 
할 수 있는 작용기를 포함하고 있고, 유전적 방법에 의해 단백질에 도입이 가능하다. 이 중에
서 p-benzoylphenylalanine은 다양한 단백질에 도입이 되어 그 단백질과 상호작용을 하는 
기질이나 리간드 (ligand), 단백질, DNA와 photocrosslinking 을 일으켜서 세포 내에서 또는 
세포 밖에서 단백질의 상호작용을 분석하는데 이용되었다[4144]. 그리고 UAA 12는 세포 내
에서 chaperone HdeA에 도입되어, 이 단백질과 상호작용하는 단백질을 찾아내는데 사용되
었다[45].

Photocaged 아미노산은 단백질의 활성을 조절하는데 이용될 수 있다. 예를 들어 caspase 
3의 활성 부위의 시스테인을 o-nitrobenzylcysteine으로 변형하면 caspase 3는 더 이상 활
성을 가지지 않는다. 하지만 o-nitrobenzyl 부분은 자외선에 의해 쉽게 제거될 수 있기 때문

그림 5. (A) hexosaminidase의 특정 위치에 alkyne을 도입한 뒤 Lysosome에 투과될 수 있
는 sugar를 표지하여 hexosaminidase가 작동하지 않는 질병 세포의 Lysosome에 
hexosaminidase의 활성을 부여한 연구. (B) 형광 아미노산 9를 골지체와 소포체 내에 존재하
는 단백질에 도입하여 살아있는 세포 이미징을 통해서 단백질의 세포 내 위치를 형광 이미지
로 분석한 결과(B)와 FRET을 이용한 단백질간 상호작용 분석 연구(C).



에 이러한 광반응을 통해서 caspase 3의 활성을 쉽게 회복시킬 수 있었다[20]. 마찬가지로 
o-nitrobenzyltyrosine (13)을 β-galactosidase의 Tyr503에 도입하면 활성이 없는 단백질을 
만들 수 있었고, 여기에 자외선을 비춰주면 다시 단백질의 활성이 되살아났다[46]. 

4,5-Dimethoxy-2-nitrobenzylserine (14)은 전사 요소 (transcription factor) Pho4에 도입
되어 이스트 세포 내에서 빛을 통해 인산화 (phosphorylation)를 조절하는데 사용되었다[47]. 
최근에는 ortho-azidobenzyloxycarbonyl-L-lysine (15)을 단백질에 도입하여 스타우딩거 환
원 반응 (Staudinger reduction reaction)을 할 수 있는 저분자 물질을 이용하여 세포 내의 
효소의 활성을 조절하는 연구가 보고되었다[48].

3-4. 새로운 기능의 단백질 생합성

단백질 내의 원하는 위치에 선택적으로 금속 결합자리를 도입할 수 있으면 금속 이온을 포
함한 단백질 (metalloprotein)을 쉽게 설계/합성할 수 있을 것이다. 이러한 목적에서 금속 이
온에 결합할 수 있는 작용기를 포함하고 있는 bipyridylalanine (16)[49,50]과 
hydroxyquinolinylalanine (17)[51]이 대장균에서 단백질에 도입되었다. Bipyridylalanine은 
E. coli catabolite activator protein (CAP)에 도입되었고, 이 CAP 변형체는 구리 (II)와 환
원제의 존재 하에서 CAP 결합 부위를 포함한 DNA의 특정 위치만을 선택적으로 절단하였다
[48]. Hydroxyquinolinylalanine은 TM0665 단백질에 도입되어 아연 이온과 함께 결정을 만
든 다음, SAD (single-wavelength anomalous dispersion) phasing을 통해서 X선 결정 구
조를 밝히는데 사용되었다 (그림 4)[51]. 이 결정 구조의 금속 결합 부위에는 주위의 다른 잔
기들의 도움 없이 hydroxyquinoline만으로 안정한 금속 결합 구조를 형성하고 있었다. 이 결
과는 간단히 UAA의 도입만으로 쉽게 단백질 내에 금속 결합 부위를 만들어낼 수 있음을 보
여준다. 최근에는 bipyridylalanine을 이용하여 단백질 내에 금속 결합 부위는 만들고, 여기
에 구리 이온을 결합시켜 비대칭 Friedel–Crafts alkylation을 수행한 연구가 보고되었다[52].

p-Nitrophenylalanine (18)은 새로운 의학적 응용을 위해서 면역 반응을 촉진하는데 사용
되었다. 생물체는 일반적으로 자신이 가지고 있는 단백질에는 면역 반응을 보이지 않지만 
p-nitrophenylalanine을 항원 단백질에 도입했을 때, 면역 반응이 현저하게 높아졌다. 
p-Nitrophenylalanine은 tumor necrosis factor a (TNF-a)에 도입되었고, 이 변형 단백질
을 쥐에 주사했을 때, 보조제 (adjuvant) 없이도 강한 면역반응을 보였다 [53]. 최근에는
hexosaminidase의 특정 위치에 alkyne을 도입한 뒤 Lysosome에 투과될 수 있는 당을 표지
하여 hexosaminidase가 작동하지 않는 질병 세포의 Lysosome에 hexosaminidase의 활성
을 부여한 연구결과가 보고되었다 (그림 5)[54]. 최근에는 형광 아미노산(8)을 이용한 FRET을 
이용한 천연 아미노산의 능동수송 시스템 변형을 통해 비천연 아미노산 능동수송 시스템 구축
하여 다양한 비천연 아미노산에 대해서 3-5배의 발현 수율 향상을 가져올 수 있었다 (그림 
5)[55]. 

4. 결론

2001년 처음으로 세포 내에서 유전적 방법으로 비천연 아미노산이 도입된 이후로 현재까
지 150여 개의 비천연 아미노산이 다양한 세포에서 단백질에 도입되었다. 최근에는 동물 세
포, 쥐의 뇌 등에서도 비천연 아미노산이 도입된 예가 보고되었다[5658]. 이 유전적 도입 방
법은 다양한 구조와 작용기를 가지는 아미노산을 다양한 단백질의 어느 위치에든지 도입할 수 
있는 가장 일반적인 방법이라고 할 수 있다. 게다가 이 방법은 세포 내에서 진행되기 때문에 



기술적으로 간단하면서도 높은 수율로 비천연 아미노산을 포함한 변형 단백질을 생합성할 수 
있다. 유전코드의 확장을 통해 단백질에 도입된 새로운 아미노산의 작용기들은 이전에는 할 
수 없었던 생물학적/화학적 연구들을 가능하게 할 것이다. 현재까지는 이러한 아미노산들의 
응용범위가 비교적 단순한 시스템에 한정되었지만, 앞으로는 보다 도전적이고 흥미로운 실험
들에 응용되어서 실제로 생물학적/화학적으로 중요한 문제들을 해결하는데 사용될 수 있을 것
으로 기대된다. 이런 목적으로 형광을 가지는 아미노산, 빛에 민감한 아미노산, 생명체 내에서 
선택적 반응을 수행하는 아미노산 그리고 생체 내 번역후 변형 (posttranslational 
modification)을 모방할 수 있는 아미노산 등이 유용하게 쓰일 것으로 예상된다. 
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