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AI 과학자의 등장
식물 연구를 돕는 OASIS 이야기





프롤로그: 자료를 찾고 가설을 제
안하는 AI 과학자의 등장

생명과학 연구에는 읽을 논문과 분석할 자료가 계속 쌓인다. 생명과학은

생물이 어떻게 살아가고 환경에 반응하는지 연구하는 학문이다. 식물이

짠 땅에서 어떻게 버티는지 밝히는 일도 여기에 속한다. 연구자는 논문을

읽는 데서 그치지 않고, 서로 다른 실험 결과를 연결해 그 이유를 찾아야

한다.

생물의 몸속을 살피는 자료도 여러 종류다. 유전자는 생물의 몸을 만들고

유지하는 데 필요한 정보를 담은 DNA의 한 부분이다. 생물이 가진 유전

정보 전체를 유전체라고 한다. 유전자가 얼마나 작동하는지, 어떤 단백질

과 물질이 생기는지를 넓게 조사하는 연구들을 묶어 오믹스라고 부른다.

이런 자료를 함께 보면 한 종류의 자료만으로는 찾기 어려운 관계를 알아

낼 수 있다.

하지만 자료가 많다고 답이 저절로 드러나지는 않는다. 논문마다 실험 조

건이 다르고, 자료를 보관하는 곳과 표시 방식도 다르다. 한 연구에서 찾

은 유전자가 다른 연구의 유전자와 같은 것인지 확인하는 데도 시간이 든

다. 연구자가 필요한 정보를 모두 읽고 연결하기는 점점 어려워진다.



이런 부담을 줄이기 위해 AI가 연구에 들어왔다. AI는 문헌을 찾고 긴 글

을 정리하며 자료를 분석하는 일을 돕는다. 여기에 연구 계획을 세우고,

필요한 도구를 쓰고, 결과를 검토하는 기능을 더한 시스템이 등장하고 있

다. 여러 단계를 거쳐 과학 연구를 돕는 이런 시스템을 AI 과학자라고 부

른다.

AI 과학자가 제안하는 가설은 아직 확인되지 않은 설명이다. 과학에서 가

설은 관찰 결과를 설명하면서 실험이나 분석으로 시험할 수 있어야 한다.

어떤 유전자가 식물의 소금 피해와 관련이 있다는 논문을 찾는 일과, 여러

자료를 연결해 새로운 연구 후보를 제안하는 일은 다르다. 후자에는 각 자

료가 어떤 관계를 뒷받침하는지 따져 보는 과정이 필요하다.

OASIS는 식물이 어려운 환경에 반응하는 과정을 연구하도록 만든 AI 과

학자다. 중국농업과학원 선전 농업유전체연구소의 Lianguang

Shang(商连光) 연구팀 등이 개발했다. 야저우완 국가실험실과 염알칼리

지 종합이용 국가기술혁신센터도 공동개발에 참여했다. 염알칼리지는 염

분이 많거나 알칼리성이 강해 작물이 자라기 어려운 땅을 뜻한다.

OASIS가 다루는 환경은 염해, 가뭄, 고온, 저온이다. 염해는 소금기가 많

아 식물이 입는 피해다. 이런 환경에서 식물이 겪는 부담을 비생물적 스트

레스라고 한다. 해충이나 병원균처럼 살아 있는 생물이 일으키는 피해와



구분하는 말이다. OASIS는 식물 6종에 관한 문헌과 생물학 자료를 연결

해 연구 질문에 답하도록 설계됐다.

이 시스템 안에는 맡은 일이 다른 AI 에이전트 6개가 있다. 에이전트는 주

어진 목표에 맞춰 필요한 작업을 수행하는 AI 구성요소다. OASIS에서는

계획을 세우고, 자료를 찾고, 증거를 추리고, 데이터를 조회하고, 진행 상

황을 검토하고, 결과를 종합하는 역할을 나눠 맡는다. 한 번의 답변보다

여러 단계의 작업을 이어 가는 데 초점을 둔 구조다.

지난 작업 경험을 다시 쓰는 기능도 갖췄다. 자기진화 경험학습, 곧 SEEL

은 작업 이력과 오류를 고친 경험에서 재사용할 절차 규칙을 얻는다. 다만

경험을 쌓는 기능이 있다고 해서 새로운 답이 모두 옳아지는 것은 아니다.

규칙이 도움이 되는지 확인하는 일과 연구 가설이 맞는지 시험하는 일은

구분해야 한다.

OASIS의 능력은 연구용 평가 문제와 벼 실험 사례를 통해 살폈다. 평가

문제를 잘 푼다는 사실은 자료를 찾고 연결하는 능력을 판단하는 근거가

된다. 실제 식물을 대상으로 한 실험은 제안한 후보가 생물의 반응과 관련

되는지 확인하는 근거가 된다. 두 결과는 서로 다른 질문에 답한다.

벼 사례에서는 연구진이 여러 차례 질문하며 분석을 이끌었다. OASIS는

관련 자료를 연결해 후보 유전자 5개의 우선순위를 정했다. 연구진은 그



중 OsPP2a를 골라 실제 실험을 진행했다. 실험 결과는 이 유전자가 벼의

염 스트레스 반응에 관여한다는 증거를 제공했다.

AI 과학자의 등장은 연구자가 맡을 일을 다시 생각하게 한다. 자료 사이의

관계를 빠르게 찾더라도, 무엇을 연구할지 정하고 어느 증거를 믿을지 판

단해야 한다. 그럴듯한 설명을 시험 가능한 가설로 다듬고, 실제 결과가

예상과 다를 때 이유를 살피는 과정도 남는다. AI가 내놓은 답의 가치는

문장의 자신감보다 확인할 수 있는 근거에 달려 있다.
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1장: 자료에서 답을 찾는 일과 가
설을 세우는 일

연구자가 논문에서 답을 찾는 일과 새로운 가설을 세우는 일은 이어져 있

다. 어떤 유전자가 식물의 소금 피해와 관련되는지 알려면 기존 연구부터

읽어야 한다. 그러나 관련 논문을 찾았다고 해서 그 유전자가 다른 식물에

서도 같은 일을 한다고 말할 수는 없다. 그 사이에는 추가 자료를 확인하

고 설명을 시험하는 과정이 필요하다.

대형언어모델은 많은 글을 학습해 질문에 맞는 문장을 만들어 내는 AI다.

흔히 LLM이라는 약자로 부른다. 연구자는 이런 모델로 긴 논문을 정리하

거나 낯선 용어를 설명받을 수 있다. 다만 자연스러운 문장이 곧 정확한

답을 뜻하지는 않는다. 모델이 사실과 다른 내용을 그럴듯하게 만드는 현

상을 환각이라고 한다.

이 문제를 줄이는 방법 중 하나가 검색증강생성, 곧 RAG다. RAG는 질문

과 관련된 외부 자료를 찾아 AI에 함께 제공하는 방식이다. AI는 그 자료

를 참고해 답을 만든다. 학습할 때 접하지 못한 정보를 답에 반영하거나,

답의 근거가 된 문서를 제시하는 데 도움이 된다.



RAG를 문헌 요약만 하는 기술로 이해하면 범위를 잘못 잡게 된다. 찾아

온 자료로 여러 근거를 비교하고 설명을 구성할 수도 있다. 연구 계획이나

데이터 분석 기능을 갖춘 시스템 안에서 RAG를 쓸 수도 있다. 다만 자료

를 검색해 답을 만드는 기능에, 분석 도구를 고르고 가설을 시험하는 절차

가 저절로 포함되는 것은 아니다.

차이는 질문에 답하기 위해 어떤 작업이 필요한지에 있다. 이미 알려진 유

전자의 기능을 묻는 질문은 문헌 검색으로 답을 얻을 수 있다. 반면 아직

기능을 확인하지 않은 유전자를 연구 후보로 고르려면 여러 종류의 증거

가 필요하다. 다른 식물에서의 기능, 유전 정보의 유사성, 실험 자료의 변

화를 함께 살펴야 한다.

전문 용어를 제대로 구분하는 일도 중요하다. 식물 연구에서 ABA는 아브

시스산이라는 식물 호르몬을 뜻한다. 호르몬은 생물의 몸 안에서 반응을

조절하는 신호 물질이다. 아브시스산은 식물이 건조한 환경 등에 반응하

는 데 관여한다. 같은 약자가 다른 분야에서는 다른 뜻으로 쓰이므로, 문

맥에 맞춰 해석해야 한다.

FT와 CO도 글자만 보고 뜻을 짐작해서는 안 된다. FT는 꽃이 피는 과정

에 관련된 유전자 이름이다. CO는 유전자가 작동하는 과정을 조절하는

단백질의 이름이다. CO처럼 특정 유전자의 작동을 조절하는 단백질을 전



사인자라고 한다. 두 이름이 함께 등장한다는 사실과, 하나가 다른 하나를

어떻게 조절한다는 설명은 서로 다른 정보다.

이런 관계를 정리하는 방법으로 지식 그래프가 있다. 유전자와 단백질 같

은 대상을 각각 표시하고, 대상 사이의 관계를 연결한 자료다. 어떤 단백

질이 어느 유전자의 작동을 조절하는지 관계를 따라가며 찾을 수 있다. 낱

말이 비슷한 문서를 찾는 데서 더 나아가, 생물학적 연결을 살피도록 돕는

다.

PlantScience.ai는 식물학 지식을 바탕으로 질문에 답하는 별도의 AI 시

스템이다. 자동으로 과학 지식을 정리하는 AutoSKG를 통해 지식 그래프

를 만들었다. 여기에 문서 속 유전자와 단백질 등의 이름을 구분하는 기능

을 결합했다. 질문을 받으면 뜻이 비슷한 자료를 찾는 검색과, 지식 그래

프의 관계를 따라가는 탐색을 함께 수행한다. 이런 방식을 그래프 기반

RAG라고 부른다.

PlantScience.ai는 찾은 관계들을 지식 사슬로 연결해 답의 근거를 제시

한다. 전문가가 추린 1,770개 문항으로 평가했을 때, 비교 대상인 범용 언

어모델에 따라 73.1~87.6%의 문항에서 더 낫거나 비슷한 결과를 보였

다. 이 수치는 모든 질문의 정답률을 뜻하지 않는다. 비교 대상과 견주어

우수하거나 동등했던 문항의 비율이다.



문헌 속 관계를 잘 찾는 능력만으로 모든 연구 질문을 해결할 수는 없다.

연구자는 유전자의 작동량을 측정한 수치와 식물의 특징이 달라지는 위

치 정보도 함께 살핀다. 이때 전사체는 세포에서 유전자 정보가 RNA로

옮겨 적힌 결과 전체를 뜻한다. 전사체를 비교하면 조건에 따라 어떤 유전

자의 작동이 달라지는지 살필 수 있다.

QTL은 키나 소금 피해를 견디는 정도처럼 수치로 나타내는 특징과 관련

된 유전체 구간이다. eQTL은 유전자의 작동량 차이와 관련된 유전체 위

치다. 어떤 구간이 식물의 특징과 관련된다고 해서, 그 안의 특정 유전자

가 원인이라고 곧바로 확정할 수는 없다. 문헌의 설명과 실제 측정 자료를

더 연결해야 연구 후보를 좁힐 수 있다.

AI 에이전트를 결합한 연구 시스템은 이런 작업을 여러 단계로 나눈다. 연

구 질문을 세부 과제로 바꾸고, 필요한 문헌과 수치 자료를 찾는다. 이어

자료가 가설을 뒷받침하는지 살피고 결과를 정리한다. 시스템에 따라 분

석 코드를 작성하거나 실행하는 기능을 포함하기도 한다. 코드 실행은 계

산을 수행하는 과정이며, 그 결과의 생물학적 의미까지 보장하지는 않는

다.

OASIS는 식물 스트레스 연구에서 문헌과 오믹스 자료를 연결하도록 역

할을 나눴다. 문헌에서 작용 원리를 찾는 작업과 데이터에서 관련 증거를



조회하는 작업을 함께 수행한다. 검토 역할은 증거가 필요한 범위를 다뤘

는지, 과제를 마쳤는지 확인한다. 이를 모든 환각이나 논리 오류를 걸러

내는 장치로 볼 수는 없다.

벼 연구 사례에서도 한 번의 질문으로 발견이 끝난 것은 아니다. 연구진이

여러 차례 질문하며 분석을 이끌었고, OASIS는 그 과정에서 후보들의 근

거를 연결했다. 연구진은 제안된 후보 중 실제 실험할 대상을 선택했다.

이 사례가 보여 주는 차이는 검색의 유무보다, 자료를 연결해 시험할 후보

를 좁히는 작업의 범위에 있다.

가설을 만드는 AI에도 한계가 있다. Bisht 연구팀의 비판적 연구는 출판

된 글에 크게 의존하는 AI의 문제를 지적한다. 연구 현장에서 몸으로 익힌

요령이나 공개되지 않은 실패 결과는 논문만으로 충분히 배우기 어렵다.

학습 자료에 드러나지 않은 조건 때문에, 글로는 설득력 있던 제안이 실제

실험에서는 맞지 않을 수 있다.

여러 에이전트를 둔다고 가설이 저절로 다양해지는 것도 아니다. 사람의

평가와 선호에 맞춰 답하도록 조정한 모델들은 비슷한 설명에 모일 수 있

다. Bisht 연구팀은 이를 가설의 다양성이 줄어드는 위험으로 논의한다.

여러 답변이 일치하더라도, 서로 독립된 실험 증거가 모인 것과 같지는 않

다.



자료에서 답을 찾는 능력과 가설을 세우는 능력은 경쟁 관계가 아니다. 정

확한 검색은 가설의 출발점이 되고, 가설은 어떤 자료를 더 찾아야 할지

알려 준다. 연구에 필요한 것은 이 과정을 이어 가면서 각 단계의 근거를

확인하는 일이다. 새로운 후보를 제안했다면, 왜 그 후보인지 설명하고 무

엇으로 시험할지도 분명해야 한다.
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2장: 논문과 생물학 자료가 많아도
답을 찾기 어려운 이유

작물은 자라는 동안 가뭄과 고온, 소금기 많은 토양을 견뎌야 한다. 이런

환경은 식물의 성장을 방해하고 수확량을 줄일 수 있다. 기후 변화로 극단

적인 날씨에 대응할 필요가 커지면서, 연구자들은 작물이 환경 변화에 버

티는 원리를 찾고 있다. 그 원리를 알아야 어떤 특징을 가진 작물을 길러

야 할지 판단할 수 있다.

식물의 반응을 이해하려면 겉모습만 보아서는 부족하다. 유전 정보가 어

떻게 달라졌는지, 어떤 유전자가 더 많이 작동하는지 함께 살펴야 한다.

단백질과 몸속 물질의 변화도 반응을 이해하는 단서가 된다. 서로 다른 종

류의 자료를 함께 분석하는 연구를 다중 오믹스라고 한다.

다중 오믹스에 포함되는 자료는 각각 다른 내용을 보여 준다. 유전체 자료

는 생물이 가진 DNA 정보를 다룬다. 전사체 자료는 유전자 정보가 RNA

로 옮겨 적힌 상태를 보여 준다. 단백체 자료는 단백질 전체를, 대사체 자

료는 생명 활동 과정에서 만들어지거나 쓰이는 물질 전체를 다룬다. 후성

유전체 자료는 DNA의 글자 순서가 달라지지 않아도 유전자의 작동에 영

향을 주는 표지 등을 살핀다.



DNA의 정보를 빠르게 읽는 기술과 식물의 특징을 대량으로 측정하는 장

비가 발전하면서 자료도 늘었다. 식물의 키와 잎 모양 같은 관찰 가능한

특징을 표현형이라고 한다. 연구자는 유전 정보와 표현형을 비교하며 관

련성을 찾는다. 그러나 자료를 생산하는 속도와 그 의미를 밝혀내는 속도

는 같지 않다.

연구가 막히는 지점 중 하나는 자료가 여러 곳에 흩어져 있다는 점이다.

논문에는 특정 유전자의 기능 설명이 있고, 별도의 데이터베이스에는 측

정값이 있다. 또 다른 곳에는 그 유전자의 위치가 기록돼 있다. 데이터베

이스는 이런 자료를 일정한 방식으로 모아 검색하도록 만든 저장소다. 필

요한 자료가 어디에 있는지 찾은 뒤에도 서로 맞춰 보는 일이 남는다.

같은 유전자를 다른 이름으로 표시하기도 한다. 연구에서는 유전자를 구

분하는 식별번호인 유전자 ID를 쓴다. 하지만 데이터베이스마다 ID 체계

가 다를 수 있다. 벼 연구에는 RAP-DB와 MSU 자료가 쓰이고, 애기장대

에는 TAIR, 감자에는 Spud DB 같은 자료원이 있다. 이름을 그대로 비교

하면 같은 대상을 다른 유전자로 잘못 셀 수 있다.

유전자의 위치를 나타내는 기준도 확인해야 한다. 참조 유전체는 여러 연

구가 위치를 비교할 때 기준으로 삼는 유전체 정보다. 이 기준이 새로 정

리되면 같은 유전자의 좌표가 달라질 수 있다. 서로 다른 판본의 위치를



그대로 겹쳐 놓으면, 실제로 가까운 대상을 떨어져 있다고 판단하거나 그

반대로 판단할 수 있다.

자료의 형식과 설명도 제각각이다. 유전자의 기능을 설명해 붙인 정보를

주석이라고 한다. 어떤 자료에는 기능이 자세히 적혀 있지만, 다른 자료에

는 아직 알 수 없다고 표시돼 있다. 측정값의 단위와 실험 조건을 적는 방

식도 다르다. 자료를 한곳에 모으는 작업만으로는 이런 차이를 해결할 수

없다.

같은 작물 안의 차이도 고려해야 한다. 벼에는 자포니카와 인디카 같은 계

통이 있고 통일형 품종도 있다. 계통과 품종에 따라 유전적 바탕이 달라

같은 환경에서도 반응이 다를 수 있다. 한 품종에서 찾은 염 스트레스 관

련 신호가 다른 품종에서도 그대로 나타난다고 가정해서는 안 된다.

식물이 자란 단계와 주변 환경도 결과를 바꾼다. 어린 모종일 때와 줄기가

갈라지거나 이삭이 나올 때의 반응은 다를 수 있다. 온도와 습도, 빛의 조

건도 영향을 준다. 유전적 특징에 따라 환경의 영향이 달라지는 관계를 유

전형과 환경의 상호작용이라고 한다. 유전 정보만 보거나 환경만 보아서

는 반응을 충분히 설명하기 어렵다는 뜻이다.

연구자는 이런 차이를 줄이기 위해 통계 방법을 쓴다. BLUP은 여러 관측

값과 조건 차이를 고려해 특징의 값을 예측하는 방법이다. 여러 연구의 결



과를 함께 분석하는 메타분석도 쓴다. 하지만 통계로 차이를 보정했다고

해서 모든 조건이 같아지지는 않는다. 관련된 유전자 구간을 찾는 일과 실

제 원인 유전자의 작용을 밝히는 일 사이에는 여전히 간격이 있다.

가뭄과 고온이 함께 닥치면 상황은 더 복잡해진다. 식물 잎의 기공은 물과

기체가 드나드는 작은 구멍이다. 기공을 통한 수분 손실을 줄이는 일은 가

뭄을 견디는 데 도움이 된다. 한편 물이 증발하며 식는 과정은 고온에 대

응하는 데 관련된다. 두 환경이 겹치면 식물은 서로 다른 요구에 함께 대

응해야 한다.

그래서 가뭄 때의 변화와 고온 때의 변화를 각각 알아도, 두 조건이 겹친

결과를 그대로 더해 예측하기 어렵다. 유전자의 작동과 몸속 물질의 변화

가 별도의 양상을 보일 수 있기 때문이다. 한 가지 스트레스를 연구한 자

료를 복합 스트레스에 적용하려면, 어떤 조건에서 얻은 결과인지 다시 따

져야 한다.

많은 유전자를 후보로 찾은 뒤에도 해석은 남는다. GWAS는 유전체 전반

의 차이와 생물의 특징 사이에 어떤 관련이 있는지 살피는 분석이다. QTL

분석은 수치로 나타내는 특징과 관련된 유전체 구간을 찾는다. 이런 분석

으로 관련 위치를 좁힐 수 있지만, 그 위치에 있는 어느 유전자가 어떤 일

을 하는지까지 곧바로 알 수는 없다.



전사체 분석에서도 비슷한 문제가 생긴다. 소금물 처리 뒤 어떤 유전자의

작동량이 달라졌다고 하자. 그 변화는 피해를 줄이는 데 기여한 반응일 수

도 있고, 식물이 이미 피해를 입어서 나타난 결과일 수도 있다. 측정값이

달라졌다는 사실만으로 원인과 결과를 정할 수는 없다. 기능을 모르는 유

전자라면 해석에 필요한 문헌도 부족할 수 있다.

문헌 검색은 이런 자료를 해석하는 데 도움을 준다. 다른 식물에서 비슷한

유전자가 어떤 일을 하는지 찾을 수 있기 때문이다. 그러나 문헌에서 확인

한 기능과 현재 측정한 수치가 같은 조건을 다루는지 살펴야 한다. 유전자

이름이 맞는지, 자료의 위치 기준이 같은지, 실험 조건이 비교 가능한지도

확인해야 한다.

검색증강생성인 RAG도 자료를 찾고 근거를 제시하는 데 쓸 수 있다. 다

만 문헌을 읽어 답하는 기능만 갖춘 시스템에는 수치 자료를 맞추고 분석

하는 별도의 과정이 필요하다. 표 안의 측정값과 유전체 좌표를 비교하려

면 글을 잘 읽는 능력에 더해 자료의 형식과 의미를 다루는 기능이 요구된

다.

OASIS는 이런 간격을 줄이기 위해 문헌과 오믹스 자료를 하나의 작업 과

정으로 연결한다. 벼 연구에서는 다른 식물의 기능 연구와 벼의 유전 자료

를 함께 살펴 후보를 좁혔다. 연구진의 질문에 따라 서로 다른 증거를 이



어 붙였다는 점에서, 자료 통합이 가설 탐색에 어떻게 쓰이는지 보여 준

다.

생명과학의 어려움은 필요한 숫자가 부족해서만 생기지 않는다. 같은 이

름이 같은 대상을 뜻하는지, 같은 수치가 같은 조건을 나타내는지 확인해

야 한다. 관련성이 작용 원리를 뜻하는지도 구분해야 한다. 자료를 연구에

쓸 수 있는 증거로 바꾸려면, 이런 해석과 연결의 과정을 거쳐야 한다.
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3장: OASIS의 일을 나눠 맡는 6
개 AI 에이전트

연구 질문 하나에 답하려 해도 여러 종류의 작업이 필요하다. 문헌을 찾

고, 실험 조건을 읽고, 수치 자료를 비교해야 한다. 찾은 증거가 질문에 충

분히 답하는지도 살펴야 한다. 서로 성격이 다른 이 작업들을 이어 가려

면, 각 단계가 무엇을 맡고 어떤 결과를 넘길지 정해야 한다.

OASIS는 그 일을 6개의 전문 에이전트에 나눴다. 에이전트는 맡은 목표

에 따라 작업을 수행하는 AI 구성요소다. 여러 에이전트를 결합한 구조를

다중 에이전트 시스템이라고 한다. OASIS에서는 기획, 하이브리드 검색,

증거 추출, 데이터 조회, 검토, 종합이라는 여섯 역할이 협력한다.

역할을 나누는 것만으로 답이 정확해지지는 않는다. 문헌에서 찾은 유전

자와 데이터에서 조회한 유전자가 같아야 한다. 검색한 내용이 연구 질문

과 관련되는지도 확인해야 한다. 각 에이전트가 어떤 자료를 다뤘는지 이

어서 살필 수 있어야, 결과에 문제가 생겼을 때 그 이유를 찾아볼 수 있다.

이 작업의 바탕에는 식물 스트레스 관련 자료가 있다. OASIS는 애기장

대, 벼, 옥수수, 밀, 대두, 육지면 등 식물 6종을 다룬다. 육지면은 목화의

한 종류다. 자료가 다루는 스트레스는 염해, 가뭄, 고온, 저온의 네 종류



다. 서로 다른 식물에서 얻은 결과를 연결하되, 종과 환경 조건의 차이를

함께 고려해야 한다.

문헌 자료에는 15만 편 이상의 논문 초록과 약 1만 5천 편의 전문이 포함

된다. 초록은 연구의 목적과 방법, 결과 등을 짧게 정리한 글이다. 전문은

논문 전체 글을 뜻한다. 필요한 지식을 모아 검색할 수 있도록 만든 이런

자료 집합을 지식베이스라고 한다. 문헌 수가 많아도 질문에 맞는 근거를

찾아내는 작업은 따로 필요하다.

OASIS는 글로 된 문헌에 더해 오믹스와 유전체 자료를 연결한다. 조건에

따라 유전자의 작동량이 달라진 자료, 식물 집단 사이의 유전적 차이, 특

징과 관련된 유전체 위치 등이 여기에 속한다. 문헌이 어떤 유전자의 작용

원리를 설명한다면, 데이터는 그 설명과 맞닿는 측정 결과가 있는지 살피

게 한다.

첫 번째 역할은 기획이다. 기획 에이전트는 연구자가 던진 질문을 실행할

수 있는 작은 과제로 나눈다. 질문에 답하려면 무엇을 알아야 하는지, 어

떤 자료를 먼저 찾아야 하는지 정리한다. 한 작업의 결과가 있어야 다른

작업을 할 수 있다면 그 순서도 고려한다.

기획은 넓은 연구 목표와 실제 조회 사이를 연결한다. 식물의 염 스트레스

반응을 알아보라는 요청만으로는 찾아야 할 자료의 범위가 넓다. 관련 유



전자를 찾는 일인지, 알려진 기능을 비교하는 일인지에 따라 필요한 증거

가 달라진다. 세부 과제를 나누면 검색 결과가 원래 질문에서 벗어났는지

도 살피기 쉬워진다.

두 번째 역할은 하이브리드 검색이다. 하이브리드는 서로 다른 방식을 결

합한다는 뜻이다. 문장의 뜻이 비슷한 자료를 찾는 방법과, 유전자 이름이

나 전문 용어가 일치하는 자료를 찾는 방법을 함께 쓴다. 뜻을 따라 찾는

검색은 표현이 달라도 관련 자료를 찾는 데 도움이 된다. 이름을 맞춰 찾

는 검색은 특정 유전자나 용어를 구분하는 데 필요하다.

두 검색 방식은 살피는 대상이 다르다. 같은 생물학적 과정을 논문마다 다

른 말로 설명할 수 있다. 반대로 이름이 비슷한 유전자들이 서로 다른 기

능을 가질 수도 있다. 따라서 표현의 유사성과 대상의 정확한 이름을 함께

확인해야 한다. 검색 단계는 답을 확정하기보다, 검토할 자료를 모으는 과

정이다.

세 번째 역할은 증거 추출이다. 검색한 글에는 질문과 직접 관련 없는 내

용도 섞여 있다. 증거 추출 에이전트는 그중 연구 목표와 관련된 작용 원

리의 근거를 추린다. 어떤 유전자가 어느 반응과 연결되는지, 그 설명이

어떤 실험 조건에 근거하는지 살피는 데 필요한 내용을 남긴다.



생물학에서 작용 원리를 기전이라고 부른다. 두 대상이 함께 언급됐다는

사실만으로 기전이 설명되지는 않는다. 예를 들어 한 유전자의 작동이 달

라졌을 때 어떤 반응이 이어졌는지가 연구 질문과 관련될 수 있다. 문헌

속 이런 근거를 추려 두면, 뒤에서 실제 데이터와 연결할 내용을 분명히

할 수 있다.

네 번째 역할은 데이터 조회다. 이 에이전트는 연결된 오믹스와 유전체 자

료에서 질문에 필요한 정보를 찾아 살핀다. 문헌에 적힌 설명을 읽는 것과

달리, 측정값과 유전체 위치 같은 자료를 다룬다. 조건에 따른 유전자의

작동 변화나 특정 위치의 관련 신호를 확인해 문헌 증거와 연결한다.

유전체 위치 정보는 연구 후보를 좁히는 데 도움이 된다. QTL은 수치로

나타내는 특징과 관련된 유전체 구간이고, eQTL은 유전자의 작동량 차이

와 관련된 위치다. 두 신호가 같은 위치나 겹치는 구간에 나타나는 것을

공위치라고 한다. 공위치는 후보를 살필 근거가 될 수 있지만, 그것만으로

어느 유전자가 원인인지 확정할 수는 없다.

다섯 번째 역할은 검토다. 검토 에이전트는 수집한 증거가 과제에 필요한

범위를 다루는지 확인한다. 계획한 작업을 마쳤는지도 살핀다. 자료를 찾

았다는 사실과 질문에 충분히 답했다는 판단 사이를 점검하는 역할이다.

이를 거쳤더라도 과학적 결론의 정확성이 자동으로 보장되지는 않는다.



검토가 필요한 이유는 작업의 완료와 증거의 충분함이 다르기 때문이다.

문헌을 여러 편 찾았어도 필요한 식물이나 조건을 다루지 않을 수 있다.

데이터 조회 결과가 있어도 질문의 일부만 다뤘을 수 있다. 증거 범위와

과제 완료 상태를 살피면, 무엇을 확인했고 무엇이 남았는지 구분할 수 있

다.

여섯 번째 역할은 종합이다. 종합 에이전트는 문헌에서 추린 근거와 데이

터 조회 결과를 연결해 연구자가 읽을 수 있는 답으로 정리한다. 연구 질

문에 따라 가설이나 후보 유전자의 우선순위를 제시할 수 있다. 이때 결과

와 근거를 함께 제시해야 연구자가 판단 과정을 살필 수 있다.

종합 결과에서는 관찰한 사실과 그로부터 얻은 추론을 구분해야 한다. 특

정 위치에서 관련 신호를 찾았다는 것은 자료에서 확인한 내용이다. 그 위

치의 유전자가 염 스트레스 반응에 관여할 수 있다는 설명은 시험할 가설

이 된다. 둘을 구분해야 후보를 추천한 이유와 추가 확인이 필요한 부분을

이해할 수 있다.

여섯 역할은 연구자의 질문과 연결돼 움직인다. 벼 연구에서는 연구진이

여러 차례 질문하며 분석의 방향을 이끌었다. OASIS는 그에 따라 문헌과

데이터의 근거를 연결하고 후보들의 우선순위를 정했다. 따라서 에이전



트의 역할 분담은 사람의 질문이나 선택 없이 연구 전체가 끝났다는 뜻이

아니다.

이 구조에서 중요한 연결은 문헌의 설명과 데이터의 신호 사이에 있다. 기

획은 필요한 작업을 정하고, 검색과 증거 추출은 문헌 근거를 마련한다.

데이터 조회는 수치와 위치 자료를 살피며, 검토와 종합은 과제의 범위와

결과를 정리한다. 각 단계에서 어떤 근거가 더해졌는지 살필 수 있을 때,

연구자는 제안된 가설을 실제로 검토할 수 있다.
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4장: 실패를 다음 연구의 규칙으로
바꾸는 SEEL

AI가 연구 자료를 찾고 분석하는 과정은 한 번의 답변으로 끝나지 않는다.

여러 자료를 읽고 도구를 차례로 쓰는 동안 오류가 생길 수 있다. 같은 유

전자라도 자료마다 이름이나 식별 번호가 다르면 연결이 막힌다. 유전자

는 생물의 몸이 만들어지고 작동하는 데 필요한 정보를 담은 DNA의 일부

다. 유전자에 붙인 번호를 잘못 연결하면 다른 유전자의 자료를 가져올 수

도 있다.

자료의 숫자 표기가 서로 다르거나 분석 프로그램이 맞지 않아도 작업이

멈춘다. 도구를 쓰는 순서가 어긋나면 필요한 결과를 얻지 못할 수 있다.

이런 문제를 한 번 고쳤더라도 다음 과제에서 그 경험을 쓰지 못하면 같은

시행착오를 되풀이한다. 연구를 돕는 AI에는 답을 만드는 능력과 함께, 지

나간 작업에서 배운 내용을 다시 쓰는 능력이 필요하다.

OASIS에는 이런 목적의 자기진화 경험학습 기능이 들어 있다. 영어 이름

은 Self-Evolving Experience Learning이며, 줄여서 SEEL이라고 부른

다. 여기서 경험은 AI가 과제를 수행하며 남긴 작업 기록을 뜻한다. 자기

진화란 그 기록에서 얻은 교훈을 이후 작업에 쓸 수 있도록 바꾸는 것이

다.



SEEL은 처음부터 끝까지 아무 문제 없이 마친 결과만 보는 데 그치지 않

는다. 처음에는 실패했지만 오류를 고쳐 마친 과정도 살핀다. 실패했을 때

어떤 단계를 거쳤고, 무엇을 바꾼 뒤 작업을 마쳤는지 비교한다. 성공한

답만 저장하면 놓칠 수 있는 교정 과정을 함께 보는 셈이다.

핵심은 지나간 기록을 그대로 쌓아 두는 데 있지 않다. SEEL은 그 기록에

서 다른 과제에도 다시 쓸 수 있는 작업 규칙을 뽑는다. 이를 절차적 규칙

이라고 한다. 결과로 얻은 지식이 무엇을 알게 되었는지에 해당한다면, 절

차적 규칙은 어떤 순서와 방법으로 일을 해야 하는지에 해당한다.

실패한 경로와 고친 경로를 비교하면, 작업의 어느 부분을 바꿔야 하는지

살필 수 있다. 이렇게 얻은 경험은 한 과제의 긴 기록보다 다시 쓰기 좋은

형태가 된다. 다만 한 번 도움이 된 방법이 모든 과제에 맞는 것은 아니다.

잘못된 교훈을 규칙으로 남기면 같은 오류를 여러 작업으로 퍼뜨릴 위험

도 있다.

그래서 OASIS는 검증된 경험을 기술 라이브러리에 넣는다. 기술 라이브

러리는 이후 작업에서 다시 꺼내 쓸 방법을 모아 둔 곳이다. 경험에서 규

칙을 뽑는 일과, 그 규칙을 믿고 다시 써도 되는지 확인하는 일은 구분된

다. 실패 기록이 많다는 사실만으로 시스템이 나아졌다고 볼 수는 없다.



SEEL이 다룬 구체적인 사례로는 PlantStressQA의 과제 수행 이력 86건

이 있다. PlantStressQA는 식물이 소금기나 가뭄 같은 어려운 환경에 반

응하는 문제를 AI가 얼마나 잘 다루는지 평가하는 문제 모음이다. SEEL

은 이 과제들의 수행 기록에서 이후 작업에 쓸 경험을 얻었다. 여기서 86

건은 경험학습에 쓰인 이력 과제 수다.

이런 경험학습이 겨냥하는 것은 연구 과정의 반복이다. 새 과제라도 자료

를 연결하거나 도구를 사용하는 일부 단계는 지난 과제와 닮을 수 있다.

검증된 규칙을 다시 쓸 수 있다면 이미 해결한 문제를 처음부터 풀 필요가

줄어든다. 다만 규칙을 적용할 조건이 맞는지 살피는 과정은 여전히 필요

하다.

다른 AI 연구 시스템에서도 경험을 남겨 다시 쓰려는 시도가 이어진다.

EvoScientist는 연구 아이디어와 실험 수행의 기억을 나누어 관리하는

구조를 제안한다. 연구 중의 기록을 이후 작업에 연결한다는 점에서

SEEL과 비교할 수 있다. 그러나 서로 다른 시스템이 같은 기억 구조나 같

은 개선 방법을 쓴다고 볼 수는 없다.

작업을 잘 수행하는 규칙과 생물학적 사실은 구별해야 한다. 자료를 빠짐

없이 찾고 분석 오류를 줄였다고 해서 새 가설이 곧 사실이 되는 것은 아

니다. SEEL이 돕는 일은 과거의 교정 경험을 다음 작업에 이어 주는 것이



다. 그 과정을 거쳐 나온 가설이 실제 식물에서도 맞는지는 별도의 실험으

로 확인해야 한다.
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5장: 여러 AI 과학자 사이에서
OASIS가 맡는 일

AI 과학자라는 이름을 쓴다고 해서 모두 같은 일을 하지는 않는다. 어떤

시스템은 컴퓨터 안에서 실험을 수행하고, 어떤 시스템은 질병 치료에 관

한 가설을 제안한다. 식물 자료를 찾는 데 초점을 맞춘 시스템도 있다. 서

로 비교하려면 먼저 어떤 문제를 풀도록 만들었는지 살펴야 한다.

여기서 에이전트란 목표에 맞춰 자료를 찾거나 도구를 쓰며 작업을 진행

하는 AI 프로그램을 뜻한다. 여러 에이전트를 함께 쓰는 시스템은 역할을

나누기도 한다. 자료를 찾는 역할과 결과를 검토하는 역할을 따로 두는 식

이다. 이런 구성은 연구의 여러 단계를 연결하려는 방법이지만, 실제 맡는

일의 범위는 시스템마다 다르다.

사카나 AI의 The AI Scientist는 주로 AI와 머신러닝 연구의 자동화를 다

룬다. 머신러닝은 컴퓨터가 자료에서 규칙을 배우도록 하는 기술이다. 이

시스템은 연구 아이디어를 만들고, 실험용 코드를 작성하고 실행하며, 결

과를 정리하는 과정을 연결한다. 논문 작성과 자동 검토도 연구 대상에 들

어간다. 중심 무대는 컴퓨터로 수행하는 연구다.



구글의 Co-Scientist는 연구자가 제시한 목표에 따라 과학적 가설을 만

들고 다듬는다. 여러 에이전트가 제안을 만들고 검토하며 순위를 매긴다.

후보끼리 비교하고 수정하는 과정을 거쳐 더 살펴볼 가설을 좁힌다. 컴퓨

터 실험의 전 과정을 자동화하는 일과, 검토할 가설의 질을 높이는 일은

목적이 다르다.

Co-Scientist의 적용 사례에는 급성 골수성 백혈병의 치료 후보를 찾는

연구가 있다. 기존 약물을 다른 치료에 쓸 가능성이나 약물 조합을 살피는

방식이다. 간에 흉터 조직이 쌓이는 간섬유화와 항생제 내성에 관한 연구

도 다뤘다. 이런 사례에서는 AI가 제안한 가설과 연구진이 실험으로 확인

한 결과를 나누어 읽어야 한다.

Biomni는 생의학 연구의 여러 작업을 수행하는 범용 에이전트다. 다양

한 도구와 자료, 프로그램 실행 환경을 연결해 분석을 진행한다. 질병과

관련된 유전자 후보를 좁히거나 분자생물학 연구의 작업을 돕는 것이 그

범위에 들어간다. 폭넓은 도구를 연결해 여러 종류의 연구 문제를 다루려

는 접근이다.

CellVoyager는 개별 세포에서 얻은 생물학 자료를 분석하는 데 초점을

맞춘다. 그중 단일세포 전사체 자료는 세포마다 어떤 유전자의 정보가 얼

마나 읽혔는지 보여 준다. 같은 조직의 세포라도 활동 상태가 다를 수 있



어 세포별 분석이 필요하다. CellVoyager는 이런 자료를 분석하고 가설

을 시험하는 작업을 돕는다.

Robin도 OASIS와 구분해야 하는 생명과학 연구 시스템이다. 문헌 검색

과 데이터 분석을 연결하고, 실험 결과를 후속 연구에 반영하는 흐름을 다

룬다. 적용 사례에는 눈의 중심 시력을 해치는 건성 황반변성의 치료 후보

를 찾는 연구가 있다. 생명과학을 다룬다는 공통점만으로 이 성과를

OASIS의 성과로 옮길 수는 없다.

식물을 대상으로 한 에이전트에도 서로 다른 목적이 있다. BotAI는 식물

다양성 자료를 바탕으로 정보를 찾고 탐색하는 일을 돕는다.

PotatoAgent는 감자 연구에 초점을 맞춘다. 감자의 여러 생물학 자료와

유전체 자료를 연결해 유전자 탐색 같은 작업을 지원한다. 대상이 식물이

라는 점은 같지만, 다루는 자료와 연구 질문은 다르다.

OASIS는 식물이 어려운 환경에 반응하는 문제에 초점을 맞춘다. 소금기,

가뭄, 고온, 저온처럼 생물이 아닌 환경 요인 때문에 받는 부담을 비생물

적 스트레스라고 한다. 같은 스트레스라도 식물 종과 유전자에 따라 반응

이 달라질 수 있다. OASIS는 이런 차이를 문헌과 생물학 자료를 연결해

살피도록 만들어졌다.



OASIS가 다루는 범위는 애기장대, 벼, 옥수수, 밀, 대두, 육지면의 6개 식

물 종이다. 문헌 자료에는 초록 15만 편 이상과 논문 전문 약 1만 5천 편

이 포함된다. 초록은 논문의 핵심을 짧게 정리한 글이고, 전문은 논문 전

체다. 여기에 유전자 활동과 유전체 차이 등을 넓게 측정한 오믹스 자료를

연결한다.

식물 종이 달라지면 유전자의 이름과 번호, 자료 형식도 달라질 수 있다.

한 식물에서 알려진 유전자의 역할이 다른 식물에서도 이어지는지 살피

려면 이런 차이를 맞춰야 한다. OASIS의 전문성은 식물 스트레스라는 연

구 질문에 필요한 자료를 함께 다루는 데 있다. 다른 시스템이 그런 자료

를 전혀 다룰 수 없다는 뜻은 아니다.

OASIS는 계획, 검색, 증거 정리, 데이터 조회, 검토, 종합의 역할을 나누

어 작업한다. 수행 이력을 재사용할 규칙으로 바꾸는 SEEL도 갖추고 있

다. 이 구성은 문헌의 설명과 실제 측정 자료를 연결하려는 목적에 맞춰져

있다. 도구 수가 많거나 역할이 여럿이라는 사실만으로 연구 결과의 가치

를 판단할 수는 없다.

AI 과학자를 비교할 때는 어느 시스템이 더 넓은 이름을 가졌는지보다 무

엇을 맡길 수 있는지가 중요하다. 컴퓨터 실험, 의학 가설 제안, 세포 분

석, 작물 자료 탐색에는 서로 다른 준비가 필요하다. OASIS가 보여 준 가



능성은 식물 스트레스 연구에서 흩어진 근거를 연결하고 검토할 후보를

좁히는 데 있다. 그 범위를 분명히 해야 연구자는 자신의 질문에 맞는 시

스템을 고를 수 있다.
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6장: PlantStressQA 84점이 알
려 주는 것과 알려 주지 않는 것

AI가 연구를 얼마나 잘 돕는지 알려면 같은 기준으로 능력을 비교해야 한

다. 이를 위해 쓰는 시험이나 평가 기준을 벤치마크라고 한다. 다만 어떤

시험을 치렀는지에 따라 점수의 뜻도 달라진다. 수학 문제를 잘 푼다는 사

실만으로 식물 연구 자료를 잘 분석한다고 판단할 수는 없다.

식물 스트레스 연구에서는 글의 뜻을 이해하는 능력만으로 부족하다. 논

문에서 필요한 증거를 찾고, 측정 자료를 읽고, 서로 다른 결과가 어떻게

이어지는지 따져야 한다. 유전자의 이름을 안다고 해서 그 유전자가 소금

기에 대한 반응에 관여하는지 곧바로 알 수 있는 것은 아니다. 관련 근거

를 찾아 연결하는 능력을 따로 평가할 필요가 있다.

PlantStressQA는 이런 연구 문제를 평가하기 위해 만든 문제 모음이다.

전문가들이 마련한 200개 문항으로 구성된다. 식물 스트레스에 관한 지

식과 자료를 AI가 얼마나 잘 다루는지 살피는 데 목적이 있다. 평가 범위

에는 6개 식물 종과 소금기, 가뭄, 고온, 저온의 4가지 스트레스가 들어간

다.



이런 문제를 풀려면 유전자에 관한 설명과 실제 측정 결과를 함께 읽어야

한다. 유전자의 기능은 몸 안에서 어떤 일에 관여하는지를 뜻한다. 유전자

발현은 그 유전자의 정보가 읽혀 사용되는 과정이다. 어떤 환경에서 발현

량이 달라졌다는 결과는 기능을 추리할 단서가 되지만, 그것만으로 역할

을 확정할 수는 없다.

유전체에서 어떤 위치가 식물의 특징과 관련되는지 찾는 자료도 필요하

다. 이때 염색체의 넓은 구간이 단서로 나타날 수 있다. 그 구간에는 여러

유전자가 들어 있을 수 있으므로, 위치를 찾는 일과 원인이 되는 유전자를

고르는 일은 다르다. 문헌과 다른 측정 결과를 함께 살펴야 하는 이유다.

OASIS는 PlantStressQA에서 100점 만점에 84.0점을 받았다. 비교 기

준으로 삼은 언어모델들보다 33.9점에서 50.2점 높았다. 이 수치는 점수

의 차이다. 성능이 33.9퍼센트에서 50.2퍼센트만큼 올랐다는 뜻으로 바

꾸면 안 된다.

과제별 비교에서 가장 큰 차이로 제시된 분야는 군집 변이와 유전 위치 분

석이다. 군집 변이는 여러 개체 집단의 유전체에서 나타나는 차이를 다루

는 과제다. 이 분야의 격차는 55.6점이었다. 유전 위치 분석은 특정한 특

징과 관련된 유전체 위치를 찾는 과제이며, 격차는 52.3점이었다. 전체

평가의 점수 차이와 과제별 점수 차이는 구분해서 읽어야 한다.



이 결과는 OASIS가 해당 평가에서 비교 대상보다 문제를 잘 풀었다는 근

거다. 문헌과 측정 자료를 함께 다루도록 만든 시스템이 전문 연구 문제에

서 도움이 될 수 있음을 보여 준다. 그러나 전체 점수 하나만으로 어떤 기

능이 차이를 얼마나 만들었는지까지 알 수는 없다. 검색, 데이터 조회, 검

토, 경험학습의 기여를 나누려면 그에 맞는 비교가 필요하다.

84.0점을 실제 실험의 성공률 84퍼센트로 읽어서도 안 된다. 이 점수는

PlantStressQA 문항에 대한 평가 결과다. AI가 유전자 후보 100개를 제

시하면 그중 84개가 실험에서 맞는다는 뜻이 아니다. 모든 종류의 식물

연구에서 같은 성능을 낸다는 보장도 아니다.

평가 문항을 푸는 일과 새로운 연구 문제를 해결하는 일에는 차이가 있다.

실제 연구에서는 필요한 자료가 빠져 있거나 결과가 서로 맞지 않을 수 있

다. 생물의 반응은 실험 조건에 따라 달라지기도 한다. 정해진 문제 모음

에서 얻은 점수만으로 이런 상황을 얼마나 잘 다룰지 모두 판단하기는 어

렵다.

벼의 OsPP2a 사례도 시험 점수와 실험 증거가 다른 종류의 근거임을 보

여 준다. 연구진은 여러 차례 질문하며 OASIS의 분석을 이끌었다.

OASIS가 우선순위를 정한 5개 후보 가운데 연구진이 OsPP2a를 골라 실

제 실험을 수행했다. 그 실험은 이 유전자가 벼의 염 반응에 관여한다는



유전적·분자적 증거를 제공했다. 이는 PlantStressQA의 점수에서 자동

으로 따라 나오는 결과가 아니다.

벤치마크는 연구 도구를 고르고 개선할 때 쓸 수 있는 근거다. 어떤 분야

에서 비교적 강한지, 어떤 과제에서 차이가 큰지 살피게 해 준다. 다만 점

수가 답해 주는 질문의 범위를 지켜야 한다. PlantStressQA의 84.0점은

정해진 식물 스트레스 문제를 다루는 능력의 평가이며, 새 가설의 진위를

대신 판정하는 숫자는 아니다.
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7장: 여러 식물의 단서를 연결해
OsPP2a를 고르다

토양에 소금기가 많이 쌓이면 벼가 자라는 데 어려움을 겪는다. 이런 환경

을 견디는 능력을 내염성이라고 한다. 내염성을 높이는 데 도움이 될 유전

자를 찾으려면 많은 후보 가운데 실제로 관여할 가능성이 있는 것을 좁혀

야 한다. 유전자의 이름을 길게 모으는 것과 실험할 대상을 고르는 것은

다른 일이다.

연구 자료마다 알려 주는 내용도 다르다. 어떤 논문은 유전자가 식물 몸

안에서 맡는 일을 설명한다. 어떤 자료는 소금기를 받았을 때 유전자 활동

이 어떻게 달라지는지 보여 준다. 또 다른 자료는 내염성과 관련된 유전체

위치를 알려 준다. 이 단서들이 같은 후보를 가리키는지 살피는 과정이 필

요하다.

OASIS의 벼 연구는 AI 혼자 질문을 정하고 끝까지 진행한 사례가 아니

다. 연구진이 여러 차례 질문하며 분석을 이끌었다. OASIS는 질문에 따

라 문헌과 생물학 자료를 연결하고 후보를 좁혔다. 연구진의 질문과 판단

이 분석 과정 안에 들어 있었다.



분석의 출발점에는 애기장대의 조절 유전자 284개가 있었다. 애기장대는

식물의 생명 현상을 연구할 때 널리 쓰는 작은 식물이다. 조절 유전자는

다른 유전자의 활동이나 몸 안의 반응을 조절하는 데 관여한다. 연구진과

OASIS는 애기장대에서 얻은 지식 가운데 벼 연구의 단서가 될 내용을 살

폈다.

초기 문헌 탐색에서 OASIS가 정리한 반응에는 이온의 균형과 나트륨·칼

륨의 이동, ABA 신호와 삼투 조절이 포함됐다. 삼투 조절은 세포 안팎의

물 이동과 관련된 균형을 조절하는 과정이다. 활성산소(ROS)의 균형,

MAPK 신호전달, 칼슘 이온(Ca²⁺) 신호도 살폈다. 활성산소는 반응성이

큰 산소 관련 물질이고, MAPK 신호전달은 단백질들이 차례로 신호를 전

하는 과정이다. 칼슘 이온도 세포 안에서 신호를 전하는 데 쓰인다. 이런

반응들을 정리한 것은 후보를 찾는 바탕이며, OsPP2a가 이 모든 반응을

조절한다고 확인한 것은 아니다.

서로 다른 식물의 유전자를 연결할 때는 상동성을 살핀다. 상동성은 유전

자들이 공통 조상에서 비롯되어 닮은 관계를 뜻한다. 이 가운데 종이 나뉘

면서 각 종에 이어진 유전자 관계를 직계동형이라고 한다. 이런 관계는 한

식물의 연구 결과를 다른 식물에서 살펴볼 출발점이 된다. 다만 닮은 유전

자라고 해서 모든 조건에서 같은 역할을 한다고 단정할 수는 없다.



후보를 살피는 데 쓰인 단서 중 하나는 애기장대의 TAP46이었다. TAP46

은 식물 호르몬인 아브시스산, 곧 ABA의 신호와 관련된다. 호르몬은 몸

안에서 반응을 조절하는 신호 물질이다. 이런 문헌 속 작동 원리와 유전자

사이의 닮은 관계를 연결하면, 벼에서 어떤 유전자를 살펴볼지 근거를 얻

을 수 있다.

여기에 벼 자체에서 얻은 유전체 자료를 연결했다. 유전체는 한 생물이 지

닌 유전 정보 전체다. GWAS는 여러 개체의 유전체 차이와 특징을 비교해

관련 위치를 찾는 분석이다. QTL은 내염성처럼 정도의 차이가 있는 특징

과 관련된 염색체 구간을 뜻한다. 이런 자료는 후보 유전자가 벼의 내염성

과 관련된 위치에 있는지 살피게 해 준다.

여러 QTL 연구 결과를 모아 분석한 구간은 meta-QTL이라고 한다. 한 연

구의 위치 정보에 다른 연구의 단서를 더해 살피는 방법이다. 그러나 그

구간에 유전자가 들어 있다는 사실만으로 원인 유전자라고 확정할 수는

없다. 넓은 구간 안에 여러 후보가 함께 들어 있을 수 있기 때문이다.

eQTL은 유전자의 발현량 차이와 관련된 유전체 위치를 뜻한다. 유전자

발현량은 유전자의 정보가 얼마나 읽혀 사용되는지 보여 주는 값이다. 후

보 유전자의 위치가 eQTL 신호의 위치와 겹치는 것을 공위치라고 한다.



위치가 겹친다는 결과도 후보를 검토할 근거가 되지만, 그 자체로 작동 원

리를 모두 설명하지는 않는다.

OsPP2a는 이런 여러 단서를 함께 살펴 우선순위를 정한 후보 가운데 하

나다. 식별 번호는 LOC_Os12g04290이다. 이 유전자는 애기장대

TAP46과 대응하는 벼 유전자로 검토되었다. 벼 내염성과 관련된

meta-QTL 구간에 있고, eQTL 신호 하나와 위치가 겹친다는 단서도 있

었다.

각 단서는 서로 다른 질문에 답한다. 문헌은 관련된 생물학적 반응을 알려

주고, 상동성은 식물 종 사이의 연결을 보여 준다. 벼의 유전체 자료는 그

후보를 벼 안에서 살펴볼 이유를 더한다. 어느 한 단서에만 기대기보다 이

근거들이 어떻게 이어지는지 따져 후보를 좁힌 것이다.

이 과정을 거쳐 OASIS는 5개 후보에 우선순위를 매겼다. 이는 5개 유전

자의 내염성 조절 기능이 모두 확인되었다는 뜻이 아니다. 실험으로 살펴

볼 가치가 있는 후보를 골라 놓은 단계다. 연구진은 그 가운데 OsPP2a를

검증 대상으로 선택했다. OsPP2a의 벼 내염성 조절 참여는 이전에 직접

보고되지 않았다는 점도 이 후보를 살펴볼 이유였다.

이런 분석은 이미 알려진 내용을 찾아 옮기는 일보다 더 나아간다. 다른

식물에서 알려진 작동 원리와 벼에서 얻은 자료를 연결해 새로 시험할 가



설을 만든다. 다만 검색증강생성인 RAG가 요약만 할 수 있다는 뜻은 아

니다. RAG는 외부 자료를 찾아 답을 만드는 방식이며, 그 자료를 바탕으

로 추론을 돕는 데도 쓸 수 있다. 이 사례의 핵심은 특정 기술의 이름보다

후보를 뒷받침하는 근거를 어떻게 연결했는지에 있다.

OsPP2a를 고른 뒤에는 실제 벼를 대상으로 확인하는 단계가 필요했다.

연구진의 후속 실험은 이 유전자가 벼의 염 스트레스 반응에 관여한다는

증거를 제공했다. 후보 선정 단계에서 세운 가설과 실험으로 얻은 증거는

구별해야 한다. 284개의 애기장대 유전자에서 출발한 탐색은 벼에서 직

접 물어볼 수 있는 연구 질문으로 좁혀졌다.
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8장: AI가 낸 가설을 실제 벼로 확
인하다

컴퓨터가 어떤 유전자를 연구할 후보로 골랐다고 해서 그 유전자의 역할

이 밝혀지는 것은 아니다. 유전자는 생물이 자라고 살아가는 데 필요한 정

보를 담은 DNA의 한 부분이다. 자료를 분석하면 유전자의 역할을 짐작할

수 있다. 그 짐작이 실제 생물에서도 맞는지 알려면 실험으로 확인해야 한

다.

OASIS의 벼 연구에서도 이 두 과정은 구분되어 있었다. OASIS는 논문과

생물학 자료를 연결해 소금에 견디는 능력과 관련이 있을 만한 유전자를

추렸다. 인간 연구진은 분석 방향을 이끌고 실험 대상을 골랐다. 실제 벼

를 기르고 소금에 대한 반응을 측정한 주체도 인간 연구진이었다.

연구진은 한 번 질문한 뒤 결과를 기다리기만 하지 않았다. 여러 차례 질

문하면서 분석을 이끌었다. OASIS는 연구에 자주 쓰이는 식물인 애기장

대의 조절 유전자 284개를 출발점으로 삼았다. 이어 벼의 비슷한 유전자,

논문에 나온 작동 원리, 벼의 유전 자료를 연결했다. 이 과정을 거쳐 연구

할 후보 5개의 우선순위를 정했다.



연구진은 그 가운데 OsPP2a를 실험 대상으로 골랐다. 이 유전자를 자료

에서 구별하는 이름은 LOC_Os12g04290이다. 후보를 고르는 일은 실험

의 출발점을 정하는 판단이었다. OASIS가 제시한 근거를 검토한 뒤, 실

제 벼에서 그 역할을 확인하기로 한 것이다.

살아 있는 식물이나 세포, 시약을 직접 다루는 실험을 습식 실험이라고 부

른다. 컴퓨터 안에서 자료를 비교하는 분석과 달리, 생물이 주어진 조건에

서 어떻게 반응하는지 관찰하는 과정이다. OsPP2a를 연구할 때도 자료

속 연결이 실제 벼의 변화로 나타나는지 확인하는 일이 필요했다.

연구진은 OsPP2a 유전자의 기능이 상실된 벼 두 계통을 조사했다. 두 계

통은 서로 독립적인 Ospp2a 돌연변이 계통이었다. 돌연변이 계통은 유

전 정보에 변화가 생긴 식물 무리를 뜻한다. 연구진은 이 벼들을 비교 기

준이 되는 일반형 벼와 함께 살펴보았다.

실험에서는 어린 벼에 150 mM NaCl 조건을 주었다. NaCl은 소금의 주

성분인 염화나트륨이고, mM은 용액의 농도를 나타내는 단위다. 이 조건

에서 벼가 소금 때문에 받는 부담을 염 스트레스라고 한다. 연구진은 일반

형 벼와 돌연변이 벼가 같은 염 처리에 어떻게 반응하는지 비교했다.

두 Ospp2a 돌연변이 계통은 일반형 벼보다 소금에 더 민감한 모습을 보

였다. 소금에 견디는 능력이 좋아진 것이 아니라, 소금의 영향을 더 크게



받은 것이다. 염 처리를 마치고 정상 조건으로 옮긴 뒤에도 차이가 나타났

다. 돌연변이 벼는 회복 과정에서 살아남은 비율이 더 낮았다.

겉으로 드러나는 반응과 생존율만으로는 벼 안에서 어떤 변화가 일어났

는지 알기 어렵다. 연구진은 식물체 안에 들어 있는 이온의 양도 측정했

다. 이온은 전기를 띠는 작은 입자다. 여기서 살펴본 것은 나트륨 이온인

Na⁺와 칼륨 이온인 K⁺였다.

염 스트레스 조건에서 돌연변이 벼에는 나트륨 이온이 더 많이 쌓였다. 나

트륨과 칼륨 사이의 균형도 달라졌다. 칼륨에 견준 나트륨의 비율인

Na⁺/K⁺ 비율이 높아진 것이다. 이 결과는 돌연변이 벼의 염 민감성이 식

물체 안의 이온 변화와 함께 나타났음을 보여준다.

연구진은 유전자가 얼마나 발현되는지도 조사했다. 유전자 발현은 유전

정보가 읽혀 작동에 쓰이는 과정이다. 그 과정에서 만들어지는 RNA의 양

을 측정하면 발현 정도를 살펴볼 수 있다. 연구진이 쓴 RT-qPCR은 특정

유전자에서 나온 RNA의 양을 비교하는 방법이다.

이 분석에서는 나트륨 이동과 관련된 OsSOS1과 OsHKT1;5 유전자를

살펴보았다. Ospp2a 돌연변이 벼에서는 두 유전자의 발현 수준에 변화

가 나타났다. 이는 생존율과 이온 함량 측정에 더해, 유전자 발현에서도



차이가 있음을 보여주는 결과였다. 다만 이 결과만으로 두 유전자가 변한

모든 이유나 세포 안의 전체 작동 과정까지 밝혀졌다고 할 수는 없다.

실험에서 얻은 증거들은 서로 다른 측면을 보여준다. 염 처리 뒤의 생존율

은 벼가 받은 영향을 보여준다. 이온 측정은 나트륨과 칼륨의 상태를 알려

준다. 유전자 발현 분석은 분자 수준의 변화를 살펴보게 한다. 이 결과들

을 함께 보면 OsPP2a가 벼의 염 스트레스 반응에 관여한다는 근거가 된

다.

이때 실험 결과가 말하는 범위를 지키는 일이 중요하다. 연구진은 두 독립

돌연변이 계통을 정해진 염 처리 조건에서 비교했다. 그 결과는 OsPP2a

의 역할을 뒷받침하는 유전·분자 수준의 증거다. 모든 재배 환경에서 같

은 효과가 나타난다거나, 이 유전자만 바꾸면 소금에 강한 벼를 만들 수

있다는 뜻까지 담고 있지는 않다.

이 연구에서 AI의 분석은 무엇을 시험할지 좁히는 데 기여했다. 인간 연구

진은 그 제안을 검토해 실험 대상을 정하고, 비교 조건을 마련하고, 결과

를 측정했다. 자료에서 나온 가설과 실제 벼에서 얻은 증거가 연결되려면

이 과정들이 모두 필요했다.

실험 결과를 해석할 때도 같은 구분이 이어진다. AI가 낸 설명에 맞춰 관

찰을 읽는 대신, 관찰한 결과가 그 설명을 얼마나 뒷받침하는지 따져야 한



다. OsPP2a 연구의 의미는 AI의 제안을 그대로 정답으로 받아들였다는

데 있지 않다. 시험할 수 있는 가설을 실제 식물에 묻고, 그 답을 여러 종

류의 측정으로 확인했다는 데 있다.
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9장: 무엇을 묻고 어떤 결론을 내
릴지는 사람이 정한다

AI가 연구할 후보를 제안하면 사람은 무엇을 해야 할까. 결과를 받아 실험

하는 일만 남는 것은 아니다. 무엇을 알아낼지 정하고, 어떤 근거를 믿을

지 따지고, 어디까지 결론을 내릴지 판단해야 한다. AI가 연구에 더 깊이

참여할수록 이런 선택의 무게도 커진다.

자료를 빠르게 분석하는 능력과 자연을 정확히 설명하는 능력은 같은 뜻

이 아니다. 컴퓨터가 여러 자료 사이에서 연결을 찾았더라도, 그 연결이

실제 생물에서 어떤 역할을 하는지는 별도로 확인해야 한다. 잘 정리된 설

명이나 자신 있게 쓴 문장도 실험 증거를 대신하지 못한다.

가설은 관찰한 현상을 설명하기 위해 세우는 생각이다. 가설에는 확인할

가치가 있지만, 틀릴 가능성도 남아 있다. AI가 가설을 많이 제안한다고

해서 그만큼 많은 사실이 밝혀지는 것은 아니다. 어떤 가설을 시험할지 고

르는 판단과 시험 결과를 해석하는 과정이 뒤따라야 한다.

여기서 연구의 막힘이 생길 수 있다. 제안은 빠르게 늘어나는데 실험에 쓸

시간과 비용, 장비는 한정되어 있기 때문이다. 확인해야 할 후보가 쌓여

연구가 더 나아가기 어려운 상태를 검증의 병목이라고 한다. 이때 필요한



것은 후보 목록을 더 길게 만드는 일만이 아니다. 근거를 비교해 먼저 시

험할 대상을 정하는 일이다.

좋은 연구 질문은 탐색의 방향을 잡아준다. 무엇을 알아내려는지, 어떤 생

물을 대상으로 삼는지, 어떤 조건에서 확인할지를 정해야 한다. 목표가 흐

리면 자료를 많이 모아도 무엇이 중요한 근거인지 가리기 어렵다. 연구자

는 AI에게 일을 맡기기 전에 이런 기준을 세우고, 분석 도중에도 질문을

다듬어야 한다.

OASIS의 벼 연구에서는 인간 연구진이 여러 차례 질문하며 분석을 이끌

었다. OASIS는 자료를 연결해 유전자 후보 5개의 우선순위를 정했다. 그

가운데 OsPP2a를 실제 실험 대상으로 고른 쪽은 연구진이었다. 분석 과

정의 제안과 연구를 진행할 결정이 어떻게 이어졌는지 보여주는 사례다.

후보를 고를 때는 추천 순위만 보아서는 부족하다. 어떤 자료가 그 후보를

뒷받침하는지, 자료 사이에 맞지 않는 부분은 없는지 살펴야 한다. 서로

다른 식물에서 얻은 근거를 연결했다면, 한 식물에서 알려진 역할이 다른

식물에서도 같을지 물어야 한다. 자료가 가리키는 가능성과 이미 확인된

사실을 구별하는 일이 필요하다.

연구자는 AI의 답이 어디에서 왔는지도 확인해야 한다. AI는 없는 내용을

사실처럼 제시하거나, 자료의 뜻을 잘못 읽을 수 있다. 서로 떨어져 있는



자료를 연결하는 과정에서 중요한 조건을 놓칠 수도 있다. 답이 매끄럽다

는 이유로 믿기보다, 근거 자료와 그 자료가 말하는 범위를 함께 살펴야

한다.

그 뒤에는 가설에 맞는 시험을 설계해야 한다. 무엇을 비교 기준으로 삼을

지, 어떤 조건을 줄지, 무엇을 측정할지에 따라 답할 수 있는 질문이 달라

진다. OsPP2a 연구에서는 돌연변이 벼와 일반형 벼를 비교하고, 생존율

과 이온 함량, 유전자 발현을 조사했다. 연구자는 이런 측정이 처음의 질

문에 어떤 답을 주는지 해석해야 한다.

기대한 결과가 나오더라도 결론의 범위는 따져야 한다. 정해진 실험 조건

에서 얻은 증거를 모든 상황에 적용할 수는 없다. OsPP2a 실험은 이 유

전자가 벼의 염 스트레스 반응에 관여한다는 근거를 제공했다. 그 사실을

곧바로 모든 환경에서 소금에 강한 벼를 만들 수 있다는 결론으로 넓히면

증거보다 앞서 나가게 된다.

AI가 경험을 바탕으로 작업 절차를 고치는 기능을 갖추더라도 이 원칙은

달라지지 않는다. OASIS의 자기진화 경험학습인 SEEL은 수행 이력과 오

류를 고친 경험을 다시 쓸 절차 규칙으로 바꾸는 방식이다. 검증된 경험을

모아 두는 일과 새로운 가설이 생물학적으로 맞는지 확인하는 일은 서로

다르다. 과거에 도움이 된 절차가 이번 결론까지 보증하지는 않는다.



연구 결과를 다루는 책임도 남는다. 자료를 유리한 쪽으로만 고르거나, 기

대와 다른 결과를 숨기면 연구에 대한 신뢰가 무너진다. 사람과 환경에 영

향을 줄 수 있는 연구라면 그 위험도 검토해야 한다. AI가 분석에 참여했

다는 사실은 연구자가 이런 판단과 설명의 책임에서 벗어나는 이유가 될

수 없다.

AI의 제안이 연구할 가치가 있는지 판단하려면 빠른 답보다 깊은 질문이

필요하다. 이 가설을 확인하면 무엇을 알게 되는가. 지금 가진 근거로 시

험할 수 있는가. 결과가 예상과 달라도 배울 것이 있는가. 연구자는 이런

질문으로 한정된 자원을 어디에 쓸지 결정한다.

사람의 역할이 자료를 찾고 정리하는 일에만 머물 필요는 없다. AI의 도움

으로 그 일을 줄일 수 있다면, 질문과 실험, 해석을 더 세심하게 다룰 여지

가 생긴다. 다만 그런 변화가 저절로 이루어지는 것은 아니다. 연구자가

분석의 근거를 이해하고 결과를 비판적으로 살필 때 가능한 변화다.

연구의 끝에서 남겨야 할 것은 확인한 내용과 아직 모르는 내용의 경계다.

그 경계를 분명히 그으면 다른 연구자도 결과를 검토하고 새로운 질문을

세울 수 있다. AI가 아무리 설득력 있는 답을 내놓아도, 그 답을 어느 범위

에서 받아들일지 판단하고 설명하는 일은 연구를 맡은 사람에게 남는다.
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에필로그: 더 많은 답 앞에서 더 좋
은 질문을

농업이 마주한 질문은 실험실 안에서 끝나지 않는다. 가뭄과 더위, 토양의

소금기는 작물이 자라는 데 부담을 준다. 이런 환경에서 작물이 어떻게 견

디는지 알아내는 일은 안정적으로 식량을 생산하려는 노력과 이어져 있

다. 작은 유전자의 역할을 묻는 연구도 그 큰 질문의 한 부분이다.

그 답을 찾기 위해 생명과학은 많은 자료를 쌓아 왔다. 생물의 유전 정보

를 읽고, 어떤 유전자가 얼마나 작동하는지 조사하며, 조건에 따른 변화를

기록한다. 자료가 늘면 찾을 수 있는 연결도 많아진다. 하지만 자료가 많

다는 이유만으로 중요한 연결이 저절로 드러나는 것은 아니다.

과학 연구를 돕는 AI는 그 사이에서 새로운 일을 맡고 있다. 떨어져 있던

자료를 함께 살피고, 사람이 시험해 볼 만한 설명을 제안한다. OASIS의

의미도 자료를 모으는 데서 멈추지 않고 실험으로 이어질 후보를 제시했

다는 데 있다. 그 후보 가운데 하나는 연구진의 선택과 실제 벼를 이용한

실험을 거쳐 염 반응에 관여한다는 증거를 얻었다.

이 증거의 가치는 모든 질문을 끝냈다는 데 있지 않다. 무엇을 더 물을 수

있는지 구체적으로 보여주었다는 데 있다. 정해진 조건에서 확인한 결과



는 다음 판단의 근거가 된다. 동시에 아직 확인하지 못한 조건과 설명은

남는다. 아는 것과 모르는 것을 구별할 때 연구는 앞으로 나아갈 수 있다.

AI가 제안을 더 많이 내놓을수록 선택은 더 중요해진다. 실험에 쓸 시간과

비용은 한정되어 있다. 제안의 수보다 어떤 질문에 그 자원을 쓸지 따지는

능력이 연구의 방향을 가른다. 그 판단에는 근거의 탄탄함과 시험할 수 있

는 가능성, 질문이 지닌 가치가 함께 들어가야 한다.

기후 변화에 대응할 작물을 연구하는 일에서도 가능성과 성과를 구별해

야 한다. 유전자의 역할을 이해한 결과가 곧바로 새로운 품종이나 농업 현

장의 해결책이 되는 것은 아니다. AI가 그 간격을 모두 메웠다고 말하기보

다, 어떤 단계의 탐색을 도왔는지 정확히 밝히는 편이 연구의 가치를 더

잘 드러낸다.

속도를 높이려는 노력과 근거를 꼼꼼히 살피는 태도는 함께 갈 수 있다.

AI가 자료를 연결하는 동안 사람은 그 연결이 타당한지 물을 수 있다. 실

험이 예상과 다른 답을 내놓으면 처음의 설명을 고칠 수 있다. 중요한 것

은 처음 낸 답을 지키는 일이 아니라, 얻은 증거에 맞춰 생각을 바꾸는 일

이다.

연구에 대한 신뢰는 큰 약속보다 확인할 수 있는 근거에서 자란다. 어떤

자료를 보았는지, 어떤 조건에서 시험했는지, 결과가 어디까지 말해 주는



지 드러내야 한다. 그래야 다른 사람도 그 결과를 살피고 이어서 연구할

수 있다. AI가 참여하는 과학에서도 이 기준은 그대로 필요하다.

AI와 함께하는 과학의 가능성은 아직 정해진 결말이 아니다. 어떤 질문을

던지고 어떤 증거를 요구하느냐에 따라 그 쓰임이 달라진다. 더 많은 답을

얻는 힘을 더 좋은 질문으로 이어 가는 것, 그리고 답이 닿는 곳과 닿지 못

하는 곳을 정직하게 밝히는 것이 탐구를 이어 가는 길이다.

참고자료

Han, Y., Wei, H., Wang, X., Li, Y., Zhang, Z., Liu, B., Wen, S., Pan, N., He,
H., Qian, Q., & Shang, L. (2026). OASIS, a self-evolving AI scientist that
integrates omics data and literature knowledge for plant stress
research. Molecular Plant. [온라인 선게재; 권·호·쪽 미확인]
https://doi.org/10.1016/j.molp.2026.09.005

한국과학기술한림원. (2026-07-14). AI Scientist 시대, 인간 과학자의 자리.
YouTube. [동영상] https://www.youtube.com/watch?v=WxsUB_-eCYo

刘祯. (2026-08-24). 【新华社】从“工具”到“搭档” AI应怎样助力科研. 新华
社（中国科学院转载）.
https://www.cas.cn/cm/202608/t20260824_5118852.shtml

윤시아. (2026-10-12). 과학의 다음 질문, 이제 AI가 고른다. MIT 테크놀로지 리뷰
코리아 (MIT Technology Review Korea).
https://www.technologyreview.kr/과학의-다음-질문-이제-ai가-고른다/

https://doi.org/10.1016/j.molp.2026.09.005
https://www.youtube.com/watch?v=WxsUB_-eCYo
https://www.cas.cn/cm/202608/t20260824_5118852.shtml
https://www.technologyreview.kr/%EA%B3%BC%ED%95%99%EC%9D%98-%EB%8B%A4%EC%9D%8C-%EC%A7%88%EB%AC%B8-%EC%9D%B4%EC%A0%9C-ai%EA%B0%80-%EA%B3%A0%EB%A5%B8%EB%8B%A4/


김영길, 이용주, 임수종, 송화전, 정문영, & 권오욱. (2026). AI Scientist 기술 개
발 동향. 전자통신동향분석, 41(5), 72–84.
https://doi.org/10.22648/ETRI.2026.J.410507

中国农业科学院深圳农业基因组研究所（大鹏湾实验室）. (2026-09-21).
Molecular Plant | 基因组所商连光团队开发自进化AI科学家“绿洲”助力作物
耐盐碱研究. 中国农业科学院深圳农业基因组研究所（大鹏湾实验室）.
https://www.agis.org.cn/xwzx/kyjz/b0960d967c964346b50cb50c4886c2
09.htm

© 2026 김경진. All rights reserved.

KIMKJ.COM

https://doi.org/10.22648/ETRI.2026.J.410507
https://www.agis.org.cn/xwzx/kyjz/b0960d967c964346b50cb50c4886c209.htm
https://www.agis.org.cn/xwzx/kyjz/b0960d967c964346b50cb50c4886c209.htm

