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P. gingivalis에 특이적으로 작용하는 앱타머에 관한 연구
A study on the Aptamer Specific Detection on P. gingivalis
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요약

본 연구는 치주질환의 주 원인균인 P. gingivalis에 선택적으로 작용하는 특이적 앱타머를 선별하고 선별된 
앱타머와 결합하는 단백질 분자를 정제 및 동정함으로써 P. gingivalis에 관한 작용기전을 규명하고자 하였다. 
이를 위하여 39개의 random sequence를 갖는 DNA library를 제조하여 SELEX 방법을 이용하여 P. 
gingivalis에 특이성을 가진 앱타머를 선별하였으며 PCR2.1 cloning vector를 활용한 cloning을 시행하여 
염기서열을 분석했다. 8종의 각기 다른 염기서열을 가진 앱타머를 선별하였고 직접적으로 작용하는 단백질을 
밝혀내고자 선별된 앱타머 중 APG-3를 이용하여 modified weston blot을 시행하고 단백질을 분석한 결과 
P. gingivalis에 선택적으로 결합하는 11종의 단백질을 분리, 동정하였다. 이와 같은 결과로 앱타머가 치주질
환의 원인균인 P. gingivalis의 당 대사 및 세포활성억제와 관련된 단백질에 선택적으로 결합하여 부착함으로
써 치주질환의 진단을 위한 센서로 가능성을 제시했다.

■ 중심어 :∣P. gingivalis∣앱타머∣SELEX∣
Abstract

In this study, by selecting specific aptamers that selectively detection on P. gingivalis, the main cause 
of periodontal disease, and purifying and identifying protein molecules that bind to the selected 
aptamers, the mechanism of action of P. gingivalis was investigated. A DNA library having 39 random 
sequences was prepared, and aptamers with specificity for P. gingivalis were selected using the SELEX 
method, and the nucleotide sequence was analyzed by cloning using PCR2.1 cloning vector. 8 of 
aptamers with different nucleotide sequences were selected, and modified weston blot was performed 
using APG-3 among the selected aptamers to identify 11 proteins that act directly, and proteins were 
analyzed. As a result, a protein that selectively binds to P. gingivalis was isolated and identified. 
Therefore, aptamer selectively binds and attaches to proteins related to inhibition of sugar metabolism 
and cell activity of P. gingivalis, suggesting the possibility of a sensor for diagnosis of periodontal 
disease.
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I. 서 론

삶의 질이 향상되고 건강한 삶을 유지하려는 노력이 
계속되는 가운데 구강건강관리에 대한 중요성이 주목
받고 있다. 치주질환은 전 세계 인구의 90%가 발병된 
경험이 있을 정도로 보편적인 질환으로 치아를 지지하
는 주위조직에 발생하는 만성 감염성 구강질환이며 성
인의 약 15%는 심한 치주질환에 까지 이환된 경험이 
있다[1]. 

감염성 치주질환은 특정 미생물에 의하여 발생하고 
치아주위조직에 응집체를 형성하여 염증을 일으키고 
염증성 병변인 치주낭을 형성하는데 초기에는 자각증
상이 거의 없어 치조골의 파괴까지 진행되어 결국 치아
상실의 주된 원인이 된다[2][3].

치면세균막은 건강한 상태에서 그람양성의 호기성 
세균이 주를 이루고 치주질환이 진행됨에 따라 그람음
성의 혐기성 세균이 증가하며 병원성이 높은 세균의 복
합체로 전환하면서 독소와 대사산물이 방출되어 치주
조직이 파괴되고 면역체계에 영향을 주어 치주질환이 
발생한다[4][5]. 

치주질환 원인균 중 가장 독성이 강한 Porphyromonas 
gingivalis (P. gingivalis)는 Bacteroide gingivalis
로도 불리는 세균으로 건강한 치주조직이나 초기 치은
염의 상태에서는 거의 나타나지 않고 대부분 치주질환
이 진행된 상태에서 발견된다. 정상세균총의 미생물에 
불균형을 유발하여 질환의 상태로 진행하게 하는 주된 
역할을 하는 세균으로 치주조직의 파괴를 위하여 피막, 
섬모, 점소 등으로 구강 내에서 세균의 집락이 잘 형성
될 수 있게 작용하고 골 흡수를 유도하는 등 독성인자
로 작용한다[6-8].

또한 gingipain이라 불리는 단백질분해효소는 P. 
gingivalis의 성장을 위한 단백질 분해에 작용하여 숙
주조직에 침입한 후 치주조직을 파괴하고 면역체계에 
영향을 주기도 한다[9].

또한 P. gingivalis는 구강 내에서만 제한적으로 작
용하는 세균이 아니고 혈관 내 염증반응을 일으키는 
biofilm에서 다수가 발견되어 혈관을 막는 역할을 하
는 주요 세균으로 지목되었을 뿐만 아니라 류마티스 질
환 등 전신질환에도 영향을 준다고 보고되었다

[10][11]. 
치주질환을 예방하는데 방법은 치면세균막을 제거하

는 기계적인 방법과 항균제 및 항생제를 이용해 세균의 
수를 줄이는 화학적인 방법이 있다. 이상적인 기계적 
제거에도 불구하고 전반적으로 치주질환이 개선되지 
않는 경우 항생제를 적용하여 치주치료의 효과를 높였
으나, 항생제 내성균주가 생성되고 비특이적 작용에 의
해 정상세균총에 까지 불균형을 초래하는 등의 부작용
을 일으키게 된다[12]. 클로르헥시딘 양치용액은 구강 
내 세균의 수를 효과적으로 감소시키는 효과가 검증된  
반면 장기간 사용했을 때 치아와 연조직의 착색 등 부
작용이 나타난다[13][14]. 따라서 치주질환의 원인균에 
특이성이 강하여 그 세균에만 선택적으로 작용하고 내
성과 부작용 없는 새로운 물질에 대한 연구가 필요하
다. 앱타머는 DNA 또는 RNA 조각의 핵산중합체로 
1970년대 까지는 단순히 유전정보를 전달하는 기능을 
한다고 알려졌지만 1980년대 Colorado 대학의 연구
팀들은 앱타머가 특정 단백질 또는 생물분자 등의 다양
한 표적물질에 강한 결합을 하는 효소임을 밝혀냈고 단
백질처럼 안정화된 3차원적인 구조를 형성하며 복잡한 
작용한다고 보고했다[15]. 

SELEX (Systematic Evolution of Ligands by 
EXponential enrichment)는 1990년 Colorado 대
학에서 개발된 연구방법으로 표적물질에 대한 앱타머
를 선별하는 과정이다. random nucleotide 
sequence RNA 분자들의 라이브러리로 부터 표적물
질에 친화력이 높고 특이적으로 결합하는 염기서열을 
찾아 앱타머를 선별하였고 이를 통해 선별된 앱타머는 
표적분자에 nM ~ pM 수준의 높은 친화력과 특이성을 
가진다.  SELEX로 앱타머 선별 시 어떠한 제한 없이 다
양한 표적물질을 대상으로 할 수 있고 화학적인 합성이 
가능하며 고가의 장비가 별도로 필요하지 않아 저비용
으로 빠른 시간 내에 선별이 가능하고 동일한 과정을 
반복하여 선별 시 선별된 각 앱타머는 차이가 없이 동
일하다. 항체와 매우 유사할 것이라 여겨졌던 앱타머는 
관리가 어려운 항체와 다르게 실온에서 보관이나 운반
이 가능할 뿐 아니라 멸균 후에도 기능이 유지되고 변
성이 되더라도 빠른 시간 안에 재생이 가능할 정도로 
매우 안정적이며 생체 내에서 면역거부반응이 거의 없
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어 치료제로서의 가능성이 제시된다[16-18]. 또한 최근
에는 앱타머를 이용한 코로나-19 진단키트 등을 개발
하는 연구가 진행되고 있다[19]. 이와 같이 다양한 질환
의 진단 및 치료를 위해 사용되는 앱타머를 보편적인 
구강질환인 치주질환에 적용하여 보다 쉽게 치주질환
을 예측할 수 있도록 앱타머에 대한 연구가 필요할 것
이다. 따라서 본 연구는 치주질환의 주된 원인균으로 
작용하는 P. gingivalis에 특이적인 앱타머를 SELEX방
법을 이용하여 선별하고, 그와 결합하는 단백질 분자를 
정제 및 동정함으로써 P. gingivalis의 작용기전을 규
명하여 치주질환 진단을 위한 센서로의 가능성을 확인
하고자 한다.

Ⅱ. 연구방법 및 연구도구

1. 실험균주 및 세포 
치주질환의 원인이 되는 대표 균주로 

Porphyromonas gingivalis ATCC 33277를 사용하
였고, 앱타머의 특이성에 대한 교차검증을 시행하기 위
하여 구강질환을 일으키는 대표적인 세균인 
Streptococcus mutans ATCC 31989, Treponema 
denticola ATCC 33521을 사용하였다. 앱타머 
cloning을 위하여 pCR2.1-TOPO TA cloning 
vector (Invitrogen, USA)와 E. coli TOP10을 사용
하였다.

2. 앱타머의 선별
P. gingivalis에 특이적으로 결합하는 앱타머를 선별

하기 위해 중합효소연쇄반응(polymerase Chain 
Reaction, PCR) 기반의 SELEX (Systemic 
Evolution of Ligand by Exponential Enrichment) 
방법을 수정해 사용하였다[16]. DNA library는 39개 
random sequence를 갖는 뉴클레오티드의 5’와 3’의 
위치에 각 44개, 38개의 primer sequence가 결합된 
oligomer를 고안하여 사용하였고, PCR을 통해 선별된 
앱타머를 증폭시키기 위하여 사용된 primer는 BamHI 
sequence만을 포함된 reverse primer와 T7 
promoter sequence와 BamHI sequence가 포함된 

forward primer를 제조하여 사용했다[Table 1]. 제조
된 primer의 상등액을 제거하고 selection  buffer를 
50 μl 넣은 뒤 13,000×g, 4°C, 5분동안 원심분리를 
시행하였고 200 μl의 PBS로 세척 후 10 μl의 PCR 
product를 100°C에 5분동안 가열하고 즉시 얼음으로 
열을 식히고 10 μl의 세균 현탁액과 혼합하였다. 
Rocking shaker로 4°C로 1시간 동안 보관 한 후, 
13,000×g, 4°C에서 10분간 원심분리를 시행하였고 
PBS 50μl를 넣은 뒤 현탁시키고 다시 500 mM의 
NaCl 200 μl를 넣은 뒤 현탁하고 13,000×g, 4°C로 
10분 동안 원심분리를 시행하여 상등액을 모아서 
20°C로 보관하였다. 제조된 상등액을 nucleic acid 
library pool에 혼합하여 nucleotide 단편들이 대상 
DNA에 부착될 수 있도록 일정 시간이 지난 후에 결합
하지 않은 핵산들을 제거 하였고, 다른 한 편으로는 단
백질에 결합된 핵산을 분리하였다. 분리된 핵산 단편들
은 다시 PCR 과정을 통하여 증폭시킨 후에 1차 앱타머 
library로 사용하였고 선별된 앱타머 library는 다시 
target 분자와 혼합하고 대상 DNA에 대한 선택성을 
높이기 위하여 수차례 위의 과정을 반복하였다. 선택된 
앱타머에 대한 염기서열 분석은 Bioneer Co. Ltd. 
(South Korea, Daejeon)에 의뢰했다. 

3. Modified-western blot analysis
선별된 앱타머의 결합성을 분석하기 위하여 배양된 

균주에 lysis buffer (50 mM NaH2PO4, 300 mM 
NaCl, 10 mM imidazole, pH 8.0) 5 ml를 첨가하여 
초음파 파쇄기(Vibra cell VCX-600, Sonics and 
Materials Inc., USA)에 균체를 파쇄한 후 13,000 
rpm에서 10분간 원심분리를 시행하여 상등액을 분리
하였다. Nitrocellulose membrane은 5 cm × 1 cm 
크기로 잘라 transfer buffer (25 mM Tris, 192 mM 

Primers Sequences
A P T - N 4 0 
(86mer)

5'-CGGATCCATGGGCACTATTTATATCAA -N40-
AATGTCGTTGGTGGCCC-3'

APT-F (44mer) 5'-CGCGGATCCTAATACGACTCACTATAGGGGC
CACCAACGACATT-3'

A P T - R 
(38mer)

5'CCCGACACCCGCGGATCCATGGGCACTATTTA
TATCAA-3'

Table 1. Random DNA library and primers used for 
SELEX
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Glycine, 20% (v/v) methanol)에 20분 동안 담가놓
고, membrane에 20 ng/ml의 균주를 분주했다. 해당 
membrane은 TTBS buffer (0.2 M Tris-HCl pH 
7.6, 1.37 M NaCl, 0.1% Tween 20)에 20분 동안 
blocking하고 nitrocellulose membrane을 0.1% 
Tween 20이 함유된 TBS buffer 50ml에 15분씩 3회 
세척하고 TTBS에 primary antibody를 1 : 500의 농
도로 희석하여 첨가한 후 24시간 동안 반응시켰다.

반응시간 종료 후 nitrocellulose membrane을 
TBS buffer 50ml에 15분씩 3회에 걸쳐 세척하고 
Alkaline phosphatase-conjugated anti DIG를 
blocking buffer에 1 : 2000의 농도로 희석한 
secondary antibody 용액에서 1시간 동안 반응시켰
다. 반응 후 TBS buffer에 동일하게 세척하고, 
NBT/BCIP stock solution 200 μl이 첨가된 
detection buffer (0.1 M Tris-HCl, 0.1 M NaCl, 
pH 9.5) 5 ml에 발색했다. negative control로 E. 
coli TOP10을 1번에 S. mutans를 2번에 P. 
gingivalis를 3번에, T. denticola를 4번에 loading하
였다. 이를 filter paper에 옮기고, 선택된 앱타머를 
primary antibody로 사용해서 modified-Western 
blot을 수행했다.

4. 앱타머 결합 단백질의 분석
앱타머의 부착에 직접적으로 관여하는 P. gingivalis 

유래물질을 분석하기 위하여 초음파 파쇄기를 이용하
여 배양된 균체를 파괴한 뒤 원심분리를 통하여 균체의 
세포벽과 세포질을 분리하여 분획하였고, 각각에 대하
여 modified-Westernblot analysis를 시행하였다. 
또 한편으로는 앱타머를 nitrocellulose membrane
에 고정화한 후 분획된 세포벽 용액을 첨가하여 부착되
도록 한 후에 단백질을 분석하였다.

Ⅲ. 연구결과

1. 선별된 앱타머의 염기서열
P. gingivalis의 DNA에 부착된 앱타머를 분리시킨 

후 PCR을 통해 증폭하고, 전기영동을 통하여 분석하였

는데 동일하게 약 100 base pair 정도의 위치에서 분
리된 앱타머를 확인할 수 있었다. 선택된 앱타머를 
pCR2.1-TOPO cloning vector로 cloning하고 E. 
coli TOP10에 형질전환 시킨 후, 형질전환 된 
positive colony들을 배양하였고, 이로부터 plasmid 
vector를 분리하고 확인한 결과, 앱타머 단편들이 
cloning된 것을 확인했다. lane M에는 100 base 
pair DNA ladder를 lane 1,3은 온전한 plasmid 
vector, lane 2,4는 분리한  plasmid vector를 확인
한 결과이다[Figure 1].

Fig. 1. Cloning of aptamers with of pCR2.1-TOPO

선택된 앱타머를 염기서열 분석하였고 그 중 SELEX
를 위해 사용된 DNA library로부터 유래한 것을 확인
하기위해 BamHI와 T7 promoter sequence를 기준
으로 이들 염기서열이 포함된 앱타머만 선택한 결과 8
개 앱타머가 확인되었다. 각 앱타머를 APG-1, APG-2, 
APG-3, APG-4, APG-5, APG-6, APG-7, APG-8이
라고 명명하였고 그 염기서열은 다음과 같다[Table 2].

Table 2. Nucleotide sequences of aptamers specific to 
P. gingivalis

Name Sequences

APG-1 
  
5’-TGCTACAGCATTCAACGTCGCGTGGTACAGCATTGTGA
A-3’

APG-2 
  
5’-GGGTATCCCTTTCGGACGTTCATACCTGGCTGGTTGCA
A-3’

APG-3 
  
5’-AGCGCGTGGACACTATGCGCTAGCTTCAATTTGAGCTA
A-3’
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2. 앱타머의 선택적 결합
선택된 앱타머의 결합성은 E. coli TOP10(lane 1)

을 negative control로 하고 S. mutans(lane 2), P. 
gingivalis(lane 3), T. denticola(lane 4)을 사용하여 
modified-Western blot을 시행하였다. 그 결과 
APG-1과 APG-4를 제외한 다른 앱타머들은 S. 
mutans(lane 2)와도 미약하게 교차결합의 가능성을 
보였으며 그 중 APG-7과 APG-8은 S. mutans와 P. 
gingivalis(lane 3)에 비교적 강한 교차결합 특성을 나
타내었다. APG-1과 APG-4는 P. gingivalis에 선택적
으로 결합하는 것으로 나타났다[Figure 2].

Fig. 2. Modified-Western blot of APG

3. 앱타머 결합 단백질
앱타머의 부착에 직접적으로 관여하는 P. gingivalis 

유래의 물질을 분석하기 위하여 APG3의 단백질을 분
석한 결과 분자량이 유사한 11종의 단백질이 동정되었
다[Table 3].

Table 3. Putative list of proteins from Porphyromonas 
gingivalis which bind to APG3 

Ⅳ. 고찰

앱타머는 질환의 원인이 되는 표적분자에 대한 선별
과 그 질환의 치료제로서의 가능성을 위한 연구가 지속
적으로 진행되고 있다. 현재까지 가장 각광받고 있는 
표적 지향적 치료제인 항체보다 앱타머는 표적분자에 
친화력이 뛰어나 세포와 같은 시료도 확인이 가능하고 
생체에 특정조직에서 발현되는 분자들이나 질환에 특

APG-
4 

  
5’-GCCAACTGGTTATTCCCCTGTGTCTAAACATCCCGGAA
A-3’

APG-
5 

  
5’-CGTTTGGGGTGCACTTGCAAGACCGTACGTTGCCCCC
AA-3’

APG-
6 

  
5’-TGCAACCGTTCGTGTTGAGGAGGTTGACGCAATGCGT
AA-3’

APG-
7 

  
5’-TGGTACGGAGCGTGGAGTCGTGGGAGGCGCAATGCGT
AA-3’

APG-
8 

  
5’-TTACGTCAGTCTCCCACGTTGATCGTTCGTTTACGGAA
A-3’ Acce

ssion

Seq 
cov
erag

e

seq 
cou
nt

Description

A 0A 1
W7R0
76

68.3 52 Cell division protein 

A 0A 1
W9FL
68

63 31 Phospho-2-dehydro-3-deoxyheptonate 
aldolase 

A 0A 1
W9FP
S5

60 45 Ketol-acid reductoisomerase (NADP(+)) 

A 0A 1
W9FM
53

51.8 29 Aminotransferase 

A 0A 1
W9FL
P0

58.3 22 Catabolite control protein A 

A 0A 1
W9FM
22

47.8 22 dTDP -glucose 4,6-dehydratase

A5HK
P2 45.2 15 Elongation factor Tu

A 0A 1
W7QZ
N8

39.1 25 G l y c e r a l d e h y d e - 3 - p h o s p h a t e 
dehydrogenase 

A 0A 1
W9FL
Y7

33.7 15 Ribonuclease Z 

A 0A 1
W7R3
I3

32.5 15 Methionine import ATP-binding protein 

A 0A 1
W7R0
28

31.3 16 Cysteine synthase 
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이적으로 발현하는 단백질을 인지하여 인식매체로 활
용 가능한 바이오센서로 적용하는 등의 다양한 시도가 
이루어지고 있다[20][21]. 이러한 질환의 예측가능성을 
바탕으로 2006년 제노프라사에서는 앱타머칩을 개발
하여 심혈관환자의 질병진행 단계를 예측하는 실험을 
통해 77~100% 구분하는 효과가 입증되었다[22]. 

항체와 비교적 유사한 특성의 앱타머는 표적분자에 
작용하지만 단백질인 항체와는 다르게 핵산성분이므로 
면역반응을 유도하지 않고 그 크기가 매우 작아 항체가 
접근하기 어려운 부분과도 선택적으로 상호작용을 할 
수 있어 질환의 치료제로 활용가능성이 매우 크다. 
1970년대 초 folkman은 질환의 치료를 위한 혈관내
피세포성장인자(vascular endothelial growth 
factor, VEGF)의 억제에 대한 연구를 시작하였고 망막
의 손상을 주는 신생혈관의 성장을 억제하는 물질을 탐
색하는 연구를 하여 VEGF165 단백질에 특이적으로 
작용하는 앱타머를 선별하였다. 이를 2004년에 미국식
약처(food and drug administration, FDA)에 승인
을 받았고 그로써 사용이 허가된 앱타머 기반의 최초 
노화성 황반변성(age-related macular degeneration, 
ADM)의 치료제인 Pegaptanib (Macugen®)가 개발
되어 시판되었다. 이와 같이 다양한 표적분자에 결합력
이 우수하고 특이성이 뛰어난 앱타머를 이용하여 효소
반응을 억제하는 화합물을 선별이 가능하기 때문에 그
를 위한 연구는 활발히 진행 중 이다[23][24].   

대상균주는 치주질환의 주 원인균인 p. gingivalis로 
DNA분석을 통하여 치아우식증의 대표적인 원인균인 
streptococcus mutans (S. mutans)의 GTPase인 
SGP에 대한 아미노산 염기서열과 비슷한 특성을 가진 
PGP (P. gingivalis GTP-binding protein)가 존재한
다[25]. 그렇기 때문에 PGP 유전자를 가진 E. coli를 
배양하였고 재조합 PGP 단백질(recombinant PGP, 
rPGP)을 생산하고 정제하여 특이적 결합을 하는 앱타
머를 선별는데 이 때 SELEX 방법을 바탕으로 NI-NTA 
아가로스 레진에 고정시킨 rPGP를 적용하였고 선택적
으로 결합하는 8개의 앱타머를 선별하였다. 선별된 앱
타머의 특이적 특성과 작용기전의 분석을 위해 앱타머
가 직접적으로 작용하는 단백질을 밝혀내고자 P. 
gingivalis의 세포벽과 세포질을 분획하여 modified 

weston blot을 시행한 결과 APG-3 앱타머에서 P. 
gingivalis에 선택적으로 결합하는 8개의 단백질 분획
을 분리, 동정하였다. 구강세균인 S. mutans에 대한 연
구[26]에서는 앱타머와 결합하는 6개의 단백질 분획을 
밝혀내어 비슷한 수준이다. 또한 S. mutans는 분획들 
중 약 36 kDa의 분획을 분석하여 비슷한 분자량의 단
백질이 동정되었는데 P. gingivalis는 분획들은 중 약 
25 kDa의 분획을 획득하였고 그를 분석한 결과, 유사
한 분자량의 단백질 11종이 동정되었으며 
Aminotransferase, Catabolite control protein A, 
Cell division protein, Cysteine synthase, 
dTDP-glucose 4,6-dehydratase, Elongation 
factor Tu, Glyceraldehyde-3-phosphate 
dehydrogenase, Ketol-acid reductoisomerase 
(NADP(+)), Methionine import ATP-binding 
protein, Phospho-2-dehydro-3-deoxyheptonate 
aldolase, Ribonuclease Z로 모두 세포질 내 존재하
는 단백질이다. 단백질은 치주질환의 주된 국소적인 원
인으로 작용하는 치면세균막을 형성하는데 작용하기도 
하는데 치면세균막을 형성하는데 필수 세균인 
streptococcal pathogenesis를 대상으로 한 연구에
서 Kietzman[27]은 Catabolite control protein A 
(Ccp A)이 결핍되었을 때 세균의 성장이 억제됨을 확
인하였고 Tang 등[28]은 Streptococcus suis의 Ccp 
A가 탄소의 분해를 억제하고 독성에 작용함이 밝혀져 
Ccp A가 세균에 의한 국소적인 감염에 작용할 뿐 아니
라 치면세균막을 조절하는데 중요한 역할을 할 것이라 
생각된다. Cell division protein은 세포표면에 존재하
는 단백질로 당성분과 결합할 수 있는 수용체 부위를 
가진 단백질인 렉틴과 유사한 활성을 보여 당단백질이 
탄수화물에 결합할 수 있게 도움을 주고 이러한 분자는 
획득피막의 생성을 촉진하고 균체의 연결을 도와 초기
의 치면세균막을 형성하게 한다. 

본 연구는 다음의 결과를 바탕으로 DNA 앱타머가 
치주질환의 원인균인 P. gingivalis의 대사작용 조절 
및 세포활성억제에 관여하는 단백질에 선택적으로 부
착함으로써 치주질환의 진단을 위한 센서로의 사용 가
능성을 제시했다. 또한 P. gingivalis가 치주질환 뿐만 
아니라 다양한 질환에 영향을 주기 때문에 그에 따른 
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전신질환의 진단 및 예방, 치료에도 활용될 수 있을 것
이다.

Ⅴ. 결론

본 연구에서는 치주질환의 주 원인균인 P. 
gingivalis에 선택적으로 결합하는 앱타머를 탐색하고 
선별하고자 하였다. 

1. P. gingivalis를 대상물질로 선별한 앱타머를 
SELEX 방법을 통해 pCR2.1 cloning vector에 
cloning하고, 그 염기서열을 분석하였다.

2. 그 결과 각기 다른 8종의 염기서열을 가진 앱타머
를 선별하였다.

3. 선별된 앱타머 중 APG-3를 이용하여 앱타머와 직
접 결합하는 단백질 11종을 분리, 동정하였다.

위의 결과로 선별된 앱타머들은 P. gingivalis에 선
택적으로 결합함을 확인하였고, 이 앱타머가 당 대사 
및 세포활성억제와 관련된 단백질에 결합함으로써 치
주질환의 진단에 앱타머를 활용한 새로운 진단도구로
의 가능성을 확인했다.
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