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요   약   문

Ⅰ. 제  목

   배추종자 수출확대를 위한 품종․기술개발

Ⅱ. 연구개발의 목적 및 필요성

   채소 종자 중 수출량이 많은 작물은 고추, 무, 배추 등이며 이중 배추 종자의 수출

량은 10년 전에 비해 2배 이상 증가하 다. 현재 배추종자는 20여 국에 수출되고 있

으며 총 수출액은 약 298만 불이고 이중 67%정도가 중국에 수출되고 있다. 또한 배추

의 주요 소비국은 한국, 중국, 일본 등으로 그 중에서도 중국이 가장 많은 재배 면적

을 가지며 배추 소비국이다.  중국의 배추 재배면적은 약 3천만무 (2백만ha)이고 이중 

大白菜(결구배추) 재배면적은 1,000만무(67만ha)정도이며 배추종자의 시장규모는 2,000

Ton 정도로 추정된다. 따라서 중국은 우리나라 주요 수출국이나 더 많은 수출량 증가

를 위해서는 지역별 배추 기호도 등 중국시장에 대한 체계적이고 효율적인 정보 수집

을 통한 수출 전략 수립 및 시장 확대가 반드시 필요하다. 배추의 기호도는 국가와 

지역에 따라 다르므로 중국내의 각 지역에 적합한 배추 품종 육성이 적실히 요구되고 

있다. 과거의 중국 재배 품종은 재래종이 대부분을 차지하 으나 최근에는 일대잡종

의 보급률이 점차 증가되고 있고 우수한 품질의 품종을 점차 더 요구하고 있다. 그러

므로 우리나라의 우수한 품종 보급 시 배추 종자 수출량이 증가할 것이며 기업은 이

윤의 극대화로 국가 경쟁력도 확보될 것이다.     

   관세청에 따르면 중국산 김치 수입은 2000년 473t에 불과했으나 3년이 지난 2003

년 2만7555t, 2004년에는 7만3280t으로 매년 두배 이상의 기하급수적인 증가세를 보이

고 있다. 이러한 현상은 국내 배추 산업기반 자체가 붕괴될 수 있을 뿐만 아니라 김

치의 부재료인 고추, 마늘 등에도 큰 타격을 주고 있다.

  이러한 변화에 능동적으로 대처하기위해서도 무한의 종자시장인 대 중국 수출종자 

확대가 무엇보다도 절실히 필요하다.  



Ⅲ. 연구개발 내용 및 범위

   본 연구는 배추 종자 수출확대를 위한 품종․기술개발이다. 이를 위해 배추의 원

산지인 중국의 유전자원을 확보하고 중국의 지역별 작형별 배추 품종 및 기호도 등의 

정보를 수집하여 배추 품종 육성의 기반을 확충한다. 수집된 품종의 특성조사를 통해 

중국 지역별 기호도를 파악하는 것이며 이와 병행으로 내병성 검정을 거쳐 병저항성 

신계통을 육성하여 육성 소재로 활용하는 것이다. 또한 주관기관이 계속 육성하여 온 

기 고정 및 분리계통과 앞의 소재를 이용하여 중국지역별 기호도 알맞은 품종을 육성

하는 것이다. 3년의 짧은 기간동안 품종을 개발하기는 어렵다. 따라서 약배양 및 소포

자배양 기술을 이용하고 유묘 상태에서 자가불화합성을 분류하고 계통 간의 원연관계

을 분석하여 단기 육종체계를 확립한다면 육종 기간을 현저히 단축시킬 수 있을 것이

다. 개발된 품종은 고 순도의 품질과 품종 보호를 위해 웅성불임 연구도 필요하다.  

Ⅳ. 연구개발 결과 및 활용에 대한 건의

  1.  중국 지역별 작형별 품종 특성 탐색, 정보 및 유전자원 수집

    중국 지역별 작형별 재배 품종 및 기호도 등의 수집된 정보를 세미나를 통해 정

보를 공유하 으며 수집된 233점의 유전자원은 농촌진흥청 원예연구소, 유전자원과  

및 민간종자회사에 분양하여 육성 소재로 이용토록 하 다.

  2.  중국 지역별 작형별 수출용 품종 개발

    과제 기간동안 총 4,959계통의 성능검정을 수행하여 4,178개체를 선발하 으며 내

병성 검정으로 바이러스병 373개체, 무사마귀병 1,231개체, 복합내병성 1,266개체를 선

발하 다. 이를 통해 획득한 계통은 후대 종자를 채종하 고 고정 작업을 지속적으로 

수행하 다. 또한 단기육종체계 확립을 위해 약배양 및 소포자 배양 등 총 1,698개체

의 식물을 획득하여 성능검정을 수행하 으며 3년 동안 기 보유계통과 중국 수집계통

을 포함하여 약 5,500여개의 SI를 분석하 으며 이들 분석결과는 실제 육종 교배에 

매우 유용하게 이용되어 졌다. 우량 F1조합성능검정은 총 1,501조합을 공시하 으며 

이에 우수한 17조합을 선발하 다. 선발된 조합은 격리된 하우스에서 벌 방사에 의한 

채종시험을 거쳐 농가실증시험을 실시하 다. 이들 중에서 남방계 품종으로는 

02CC843, 00CC240조합이 중국 현지 적응성 시험 결과 우수하여 생산 계획에 들어갔

고 북방계로는 웅성불임을 이용한 04CC713조합과 바이러스 저항성인 04CC718을 선

발하 으며 ‘05년 가을 중국 현지 실증시험을 할 예정이다. 수집된 유전자원 및 육성



계통은 과제 종료 후에도 지속적으로 중국 시장용 품종 육성에 적극 활용코자 한다.  

  

  3.  우량 교잡종 단기 육종 체계확립 및 적용연구

 1) 중국에 수집된 ‘북경신 3호’ 등 67점을 가을 작형으로 재배해 평가한 결과, 대표적

인 수량 관련 특성인 주중은 580g∼4,230g, 엽수는 31.3개∼67개 사이에 분포하 으

며, 숙기는 극조생∼만생, 결구형은 반결구대두형, 결구장타원형, 결구역삼각형, 결

구장원통형, 결구대두원통형, 결구구형, 결구원통형, 결구도란형 등 다양한 특성을 

보 다.

 2) 계통 육성을 위한 소포자 배양에서 3∼4월에 배양한 경우 가장 많은 배가 발생하

으며, 기본배지는 NLN, 생장조절제로는 BA 0.05㎎·L
-1
, kinetin 0.05㎎·L

-1
 등 저 농도

의 cytokinin 처리가 소포자 배 발생에 중요한 요인으로 작용하는 것으로 추정되었다. 

Genotype별 배 발생에는 차이가 있어 BA 0.05㎎·L
-1 

처리에서 페트리디쉬당 ‘Baicai 

98-1’은 168.6개, ‘Lubai 3’은 0.2개의 배가 발생하 다.

 3) 식물체 재분화율도 모본에 따라 차이가 있어 ‘Beijingxiaoza 61’에서 유래된 배의 

재분화율이 38.8%로 가장 높았는데 페트리디쉬당 20개 이내의 배가 발생한 것이 

정상적인 식물체로 재분화하는데 효과적이었다. 

 4) 소포자 유래 454개체에 대해 배수성을 검정한 결과, 반수체가 60개체, 2배체 239

개체, 4배체 46개체, 6배체 1개체로 다양한 배수성을 가진 식물체가 출현하 으며 

mixoploid로 추정되는 개체가 99점, 배수성 구분이 명확하지 않은 개체가 9점이 있

었다.

 5) 소포자 유래 7계통 중 3계통이 SSI(single-spore isolate) TuMV race 4 (SSI79 

-2-1) 균주에 저항성을 보 으며, 7계통의 원예적 특성은 결구형은 장타원형, 도란

형, 원통형, 숙기는 조생∼만생, 주중은 2.0∼3.7kg, 엽수는 51.7∼65.3개에 분포하

다. 

 6) 일대잡종 육성의 기초 자료로 이용하고자 96점의 배추 유전자원을 대상으로 

RAPD 분석 결과 1개의 프라이머 당 평균 7.65개의 단편이 증폭되었으며, 단편의 

크기는 0.3∼3kb 정도 고 유사도 수준을 0.72를 기준으로 하 을 때 12개 그룹으

로 구분되었다.

 7) 유사도 0.72를 기준으로 그룹별로 교배 조합을 작성하고 원예적 특성을 조사한 결

과, 그룹 내 또는 그룹 간의 차이가 명확하게 구분되지 않았으며, 수량 관련 특성

인 주중은 양친에 비해 일대잡종에서 많이 나가는 경향이었으나 엽수는 양친에 비



해 증가하지 않았다.

 8) 일대잡종 육성은 일반적으로 잡종 강세를 이용한 품종으로 알려져 있어 생명공학기법을 

이용한 유연관계 분석을 통해 유전적 거리가 먼 조합을 작성할 경우 우수한 일대잡종 

품종을 육성할 수 있을 것이란 가정 하에 RAPD 표지를 이용하여 계통간의 유전적 거리를 

분석하 다.  그 결과 유사도 0.72을 기준으로 12개의 그룹으로 구분되었으나, 그룹을 

구분할 수 있는 특성이 명확하지 않아 일반적인 특성과 RAPD 분석으로 구분되어진 

그룹 간에는 차이가 있었다. 

 9) RAPD 분석을 기초로 그룹 간의 교배조합을 작성하여 원예적 특성을 조사한 결과 

그룹 내와 그룹 간의 뚜렷한 차이가 없었다.  그룹에 관계없이 결구형은 양친의 중간형을 

보 으며 숙기는 양친보다 빨라지지 않았으나, 수량 관련 형질인 주중의 경우 양친에 

비해 일대잡종에서 증가하는 경향이 있었다.  또한 엽수의 경우 일대잡종이 양친에 비해 

증가하지 않아 엽수에서는 잡종강세 현상이 일어나지 않았다.

 10) 중국 남방계 바이러스병 저항성 품종 육성을 위하여 중국에서 바이러스병 저항

성 품종을 수집하여 F1 조합을 작성하고 이들 조합을 이용하여 소포자배양을 하

다.  소포자 유래계통들 간의 조합을 작성하여  조합 능력 검정을 한 결과 결구

형, 숙기 등 원예적 형질이 다양하 으며 바이러스병에 강한 조합도 선발할 수 있

었다.

 11) EcoRⅠ+ANN primer와 MseⅠ+CNN 16조합의 primer를 이용하여 소포자 유래 

99개체를 대상으로 AFLP 분석한 결과 총 216개의 다형성 밴드를 얻었다. 16개 

조합에서 primer당 polymorphic band는 8(E+AAT/M+CAC 등)개에서 22(E+ 

AAT/M+CCG)개까지로 평균 13.5개 다.

   AFLP 분석에 의해 얻어진 216개의 다형 밴드들의 존재 부재를 0과 1로 코드화하

여 data matrix를 작성하 고 이 data matrix를 가지고 SM(simple matching) 유

사지수(similarity coefficient)를 이용한 다변량 분석을 통해 소포자 유래 계통들간

의 유사도를 측정하 다.

  4.  자가불화합성 인자형 동정 기술 개발

    본 연구는 배추의 SLG/SRK/SP11  자가불화합성 유전자 해석을 통하여, 자가불

화합성에 대한 분자적 정보를 확보하고, 확보된 정보를 기초로 하여 육성계통에서 S 

haplotype 동정을 위한 PCR-RFLP 방법을 개발하 다. 



 1) 주두측 자가불화합성 유전자인 SLG와 SRK 유전자 역을 이용한 PCR-RFLP법

에 의하여 국내에서 육성된 배추의 F1 종자 생산에 이용되고 있는 육성계통에 있

어서 S-haplotype을 동정하 다. Class I내의 S-haplotype의 분류는 SRK보다 

SLG를 이용하는 것이 정확하며, SLG class I 특이적 primer를 이용하여 증폭된 

PCR 산물을 Mbo I으로 소화 하 을 때 F1 교배조합과 일치하 다. Class II는 

SLG을 이용할 경우 band pattern이 S-haplotype간에 차이가 없어 분류가 불가능

하 으며, SRK class II specific primer로 증폭후 Hinf I으로 소화하 을 때 정확

한 분류가 가능하 다. 

 2) SLG 및 SRK에 의하여 동정된 13 S-haplotype에 대하여 SP11/SCR과 특이적 

promoter 역의 염기서열 결정에 의해 S-allele 특이적 primer를 선발하 다. 

Class I의 SP11/SCR의 증폭을 위한 PCR 결과, 9개 haplotype은 SPIF와 SPIR의 

primer에 의해 S
a
와 S

b
에서 약 500bp의 단일 단편이 증폭되었으나 S

e
에서는 약 

1,300bp의 단일 단편이 증폭되었다. 증폭된 산물은 cloning후 DNA 염기서열을 결

정하 다. 

 3) SP11/SCR 유전자들의 5'-flanking 역들은 53%∼96%의 높은 상동성을 나타내

었다. B. rapa와 B. oleracea간의 5'-flanking 역 염기들의 상동성은 76%∼

96%로 R. sativus와의 염기 상동성(60%∼91%)보다 더 높았다. 추가적으로, 추정

되는 TATA box의 위치와 염기들은 B. rapa, B. oleracea  R. sativus line 모두

에서 보존되어 있었다. 

 4) S15-SP11을 포함하는 2종류의 게놈 단편들(0.4와 0.9 kb)은 Class-II SP11 유전

자들을 특이적으로 증폭시킬 수 있는 primer조합에 의해 S15 homozygote의 

genomic DNA로부터 증폭되었으며, 증폭된 2개의 단편들을 cloning 및 염기서열

을 결정한 결과, 하나의 SP11 유전자를 포함하고 있는 0.4-kb 단편(S15-SP11a)

과 2개의 SP11 유전자들을 포함하고 있는 0.9-kb단편(S15-SP11a, S15-SP11b)들

이 동정되었다. 2개의 증폭된 단편들은 각각 동일한 S15-SP11a 염기들을 포함하

고 있었으며, S15 haplotype의 S-locus 역에서 2개의 SP11 유전자(S15-SP11a과 

S15-SP11b)는 동일한 전사방향으로 배열되어 있었다. 

  5) S15-SP11a와 S15-SP11b의 DNA 염기를 비교한 결과, exon 1, intron 1, exon 2

에 상응하는 염기 유사성들은 각각 65.2%, 100%, 98.5%이었다. 또한, S15-SP11a

의 5-upstream 역을 증폭하여 염기서열을 결정한 결과, 추정되는 TATA-box 

element와 Class-II S60-SP11의 5-promoter 역에 유사한 염기들이 동정되었다. 



이것은 S15-SP11a가 약에서 정상적으로 전사되어 진다는 것을 의미한다. 

S15-SP11a와 S15-SP11b를 분리하는 239-bp intergenic 역은 S15-SP11a와 다

른 Class-II SP11 유전자들의 5-promoter 역과 상동성이 없었다. 이것은 이 

intergenic 역이 S15-SP11b을 위한 promoter element를 포함하지 않는 다는 것

을 의미할 것이다.

  6) 농우에서 육성한 배추 9계통의 화분 특이적 promoter 분석 및 화분측 자가불화

합성 S 유전자(SP11/SCR)의 분석을 실시한 결과 9개 계통의 S haplotype간 

78~99%의 상동성을 나타내었다. 결정된 염기서열을 바탕으로 개시코돈을 포함한 

7종의 Class I 특이적 forward primer를 합성한 후 화뢰에서 약을 채취하여 

mRNA를 추출, cDNA를 합성하 으며 PCR법에 의해 4계통의 exon 역에서 염

기서열 및 아미노산 코돈을 결정하 다. 또한 농우에서 육성한 배추 3계통의 

class II 염기 서열을 분석하여 gene bank에 등록되어 있는  SP11 유전자와 비교

한  결과 전체적으로 82∼99%라는 높은 상동성을 보 다.



SUMMARY

Ⅰ. Title

  Development of Varieties and Breeding Technologies for the Export Expansion of 

Chinese Cabbage Seeds.

Ⅱ. Importance and objectives

  Among vegetable seeds, the crops showing good result in export are pepper, radish, 

Chinese cabbage etc. and out of which the export quantity of the Chinese cabbage 

increased more than twice compared with ten years ago.  Now we are exporting the 

Chinese cabbage seeds to more than 20 countries summing up to 2,980 million sales 

and 67% of it is being exported to China.   The main countries consuming Chinese 

cabbage are Korea, China, and Japan.  Especially China has the largest cultivated 

land and, therefore, consumes the most.  The cultivation area of China is about 2 

million ha, and the area of bulbing formation type is 670,000 ha that is 20 times of the 

one cultivating in Korea.  The total seed market of Chinese cabbage is estimated 

about 2,000 ton in China.  Therefore, China is the main country for the seed export 

from Korea.   In order to increase the export amount we need to establish exportation 

strategy and market extension through systematic and efficient research, for instance 

the local preference for Chinese cabbage etc.  As the taste of Chinese cabbage differs 

in their country and region, it is demanded fervently to breed hybrid varieties of 

Chinese cabbage suitable each region in China.  Previously, in China, local seeds 

were occupied the most part but recently the F1 hybrid is being popularized more and 

more and they demand the superior seeds.   Therefore,  if we develop superior 

varieties, we will be able to increase the seed exports.  This will lead to the profit 

maximization of enterprises and eventually to Korea more competitive internationally.

   According to the Customs Administration, the import of kimchi was only 473 ton in 

2000 but 27,555 ton in 2003 and 73,280 ton in 2004, continuously showing a twice 

increase at every year.  Owing to this, not only the industrial business of Chinese 

cabbage falls down but also those would give an additive damage to the pepper and 



garlic industry etc., secondary materials of Kimchi.

   For coping with these situations, first of all, we must actively engage in increasing 

export the elite Chinese cabbage to China that holds the infinity market of the seeds.

Ⅲ. Contents and scope of the project

  This project is to develop varieties and breeding technologies for the expansion of 

exporting Chinese cabbage seeds.  For this, we establish the basis of breeding for 

varieties of Chinese cabbage through securing hereditary resources present in China, 

the original place  of Chinese cabbage, and collecting informations on preference and 

regional type of cultivation.  From the varieties collected, we understand the preference 

of Chinese cabbage regionally and at the same time we select the new line that has 

disease resistance through the trials for disease resistance.  Besides, using former 

fixed line and division line having been bred by Nong Woo Bio Co. and this new line, 

we will breed varieties eligible for cultivating in China.  It is difficult to develop the new 

varieties within 3 years.  However, we will shorten the breeding term considerably by 

establishing a breeding system that could use the skill of anther culture, microspore 

culture, classifying SI (self-incompatibility) in a bud state and analyzing affinity-relation 

between lines.

Ⅳ. Results and suggestions of Application

1. Search of variety characteristics, genetic sources, general information based 

on regional and cultivation type in China

  We shared the collected informations with this project investigators through seminars.  

 A total of 233 varieties collected were distributed to department of hereditary resource 

in NHRI RDA and private seed companies to utilize as breeding resources.

2.  Development of varieties for regional and cultivational types toward export in 

China

  During this project, we have done the performance test with 4,959 lines and selected 

4,178 individuals from the test.  Among them, we selected 373 individuals for TuMV 



resistance, 1,231 individuals for club root resistance, 1,266 individuals for multiple 

resistance through the trials for diseases resistance.  The selected individuals were 

planted for the next generation and plants that showed good characteristics have been 

fixed.   Also in order to establish a short-term breeding system, we obtained 1,698 

individuals through anther culture and microsphore culture and conducted a 

performance test.  During 3 years, we analyzed SI (self-incompatibility) test with 5,500 

plants including the present lines and the new line collected in China.  And the results 

of these analysis were used in breeding experiments.    A total of 1,501 combinations 

were planted in field by the excellent F1 combination performance test and among 

them 17 superior combinations were selected.  The selected combinations have been 

applied to an actual farm by letting bees to fertilize in plastic house to obtain seeds 

properly.  Thereupon, we selected for the tropical plant, 02CC843 and 00CC240, that 

shows an excellence in application test in China allowing marketing already.    For the 

cold-adaptation, 03CC713 combination by MS (male sterile) and 04CC718 combination 

resistant to TuMV were selected.   These are scheduled to be tested for actual 

experiments in China at this autumn in 2005.  We will utilize these collected hereditary 

resources and breeding-lines continuously in breeding program so that we can develop 

more varieties for marketing in China even though this project ends.

3. Establishment of a short-term system of breeding and its application 

from elite hybrids

1) The 67 Chinese cabbage germplasm collected from China was cultivated fallowing 

typical autumn cultivation method in NHRI. The plant weight varied from 580 to 4,230g, 

leaf number was 31.3∼67, maturation was from early to late and showed various 

heading types.

2) To shorten the breeding period and rapidly obtain elite lines in Chinese cabbage, 

microspore culture to facilitate haploid breeding was studied. NLN medium was more 

effective than 1/2NLN as a basal medium for embryo production. Many embryos were 

induced from microspores cultured from March to April. Treatment with low 

concentration of cytokinin such as BA (0.05mg·L
-1
), kinetin (0.05mg·L

-1
) or thidiazuron 

(0.001mg·L
-1
), was more effective in inducing embryogenesis than treatment with 



combinations of BA and NAA. Varietal differences for embryogenic ability were 

observed. Among 37 accessions evaluated, 'Baicai 98-1' showed the highest rate of 

embryo induction at 168.6 embryos per Petri dish (1×10
5
 microspores), while 'Lubai 3' 

was the lowest at 0.2 embryos per Petri dish (1×10
5
 microspores). 

3) Frequency of plant regeneration from embryos was dependent on genotypes and 

density of embryos in the Petri dish. 'Beijingxiaoza 61' had the highest rate of plant 

regeneration (38.8%), and induced fewer than 20 embryos per Petri dish. 

4) Out of 7 Chinese cabbage lines regenerated from microspores, 3  were resistant to 

clubroot SSI-race 4 (SSI79-2-1). The 7 lines had heading types ranging from ovate to 

cylindrical and stout-cylindrical, maturation periods varying from early to late, plant 

weights of 2.0 to 3.7kg, and leaf numbers from 51.7 to 65.3. 

5) In order to improve the efficiency of breeding F1 hybrid varieties in Chinese 

cabbage, 96 germplasm accessions were evaluated by RAPD analysis. Out of 30 

random primers screened, 28 primers produced a total of 213 polymorphic bands with 

the size of amplified fragments of ranging from 0.3 to 3kb. The germplasm accessions 

were classified into twelve clusters using a similarity index of 0.72. 

6) Hybrids made with crosses both within and between the seven clusters displayed no 

clear distinctions in morphology or traits due to the clustering. Head weight of hybrids 

tended to be heavier than their parents, but the number of leaves did not increase 

compared with parents. 

7) For the purpose of developing viral disease resistant varieties for southern China 

using microspore culture, F1 hybrid materials was made with crossing among varieties 

showing viral disease resistance collected from China. After testing cross compatibility 

through field test with DH inbred lines derived from micro spore culture, some inbred 

lines could be selected that having viral disease resistance with various heading type 

and maturation. 



8) The AFLP test using 16 combination of primers in 99 inbreds showed 216 

polymorphic band patterns. In average, 13.5 polymorphic band was detected from each 

primer combination. The genetic diversity of the inbred lines was measured through 

simple matching and similarity coefficient which was calculated with data matrix.

9) Based on the RAPD analysis, horticultural characteristics of cross-combination 

among groups were examined and no significant difference was observed among 

groups.  Irrespective of groups, the bulbing type showed a type in between both 

parents and the maturity in growth was not faster than parents.  The quantity wise, 

some F1 plants showed heterosis, but no hybrid vigor was seen for the leaf number.   

10) In order to develop a virus resistant variety for the Southern region, we collected a 

virus resistant variety and proceeded a F1 cross-combination, and finally conducted the 

microspore culture from the F1.  From the microspore culture derived lines, the 

cross-combination was performed and elite combinations were selected for the bulbing, 

maturity and virus resistance.

11) We obtained a total of 216 polymorphic bands by analyzing 99 microspore derived 

lines using 16 combination of EcoR1 + ANN primer and MseI + CNN.  A  number of 

the average polymorphic band per each primer was 13.5.  The presence and absence 

of 216 polymorphic bands was coded by 1 and 0, and the data matrix was 

established.  Using this matrix and SM (simple matching) similarity coefficient, the 

similarity among microspore derived lines was estimated.

4. Identification Skill Development for Self-incompatible factor types

  Through analysis of genomic organization of the SLG/SRK/SP11 gene of the S locus 

in radish, we wish to secure molecular information. And, this research performed the 

PCR-RFLP system(primer design and restriction enzyme selection) development for 

determination of S haplotype in inbred lines.  Through the analysis of the 

SLG/SRK/SP11 self-incompatible genes, we developed the PCR-RELP skills for the S 



haplotype identification in breeding lines on the base of the molecular information on 

the self-incompatibility.

1) We identified S haplotype in the breeding lines used in F1 seed production of the 

Chinese cabbage grown home through the PCR-RELP method using the SLG and 

SRK gene area, a self-incompatibility genes of the stigma surface. The assortment of 

S-haplotype in class I is more accurate when using SLG than when using SRK, and 

amplified PCR produce through the specific primer in class I was consistent with F1 

cross fertilization compounding when used in Mbo I. The assortment of the class  II 

was impossible because there was no difference in the band pattern of the 

S-haplotype when using SLG, and after amplified by the SRK class II specific primer 

and used in Hinf I, it was possible. 

2) We chose the S-allele specific primer by the decision of the SP11/SCR and the 

basic orders of the specific promoter area against the 13 S-haplotypes identified by 

SLG and SRK. As a result of the PCR for the amplification of SP11/SCR in class I, 9 

haplotypes were amplified by the SPIF and SPIR primer at S
a and 

S
b 
by about 500bp, 

but, at S
e
 by about 1,300bp. 

3) 5-flanking areas of the SP11/SCR genes showed high homology of 53% to 96%. 

The basic homology of 5 flanking areas of B. rapa and B. oleracea was 76% to 96%, 

higher than the homology of R. sativus(60%∼91%). In addition, the locations of TATA 

boxes and bases were kept in the B. rapa, B. oleracea and R. sativus lines.

4) Two genomic pieces(0.4 and 0.9 kb) including S15-SP11 was amplified by the 

primer composition capable of amplifying SP11 genes in the class-II from the S15 

homozygote genomic DNA, and according to the result of the cloning and basic orders 

of the 2 pieces, 0.4-kb pieces(S15-SP11a) including a SP11 gene and 0.9-kb 

pieces(S15-SP11a, S15-SP11b) including 2 SP11 genes were identified. 2 amplified 

pieces each included the same S15-SP11a bases, and 2 SP11 genes(S15-SP11a and 

S15-SP11b) were arranged in the same direction in the S-locus areas. 



5) According to the result of the comparison of the DNA bases of the S15-SP11a and 

S15-SP11b, the similarities of exon 1, intron 1, exon 2 were 65.2%, 100%, 98.5% each. 

And, also, after deciding the basic orders by amplifying the 5 upstream areas of 

S15-SP11a, similar bases were identified in the 5 promoter areas of the TATA-box 

elements and  class-II S60-SP11. That means that S15-SP11a is normally transcribed 

at the low position. In the 239-bp intergenic areas dividing S15-SP11a and S15-SP11b, 

there was no homology in the S15-SP11a and the SP11 genes in the class-II. That 

could mean the intergenic area doesn't include the promoter elements for S15-SP11b.

6) Nine chinese cabbage in inbred lines from Nong-Woo by nucleotide sequences of 

the promoter analysis and S haplotypes(SP11/SCR). Analysis were degrees of similarity 

of the nucleotide sequences to SP11 of B. rapa ranged from about 78% to 99%.  We 

synthesized that could be amplified by PCR using the class I specific seven primer 

designed based including the initiation codon. mRNA were isolated from anther of bud, 

We synthesized that could be amplified by PCR using. We determined the nucleotide 

sequences and amino acid cordon of 4 exons region. Also, in the analysis of the class 

II from inbred line in Nong-Woo by comparing of SP11 genes. Similarities between the 

nucleotide sequences from the SP11 ranged from 82∼99%.
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제 1 장  연구개발과제의 개요

  제 1 절  연구개발의 필요성 및 배경

    채소 종자 중 수출량이 많은 작물은 고추, 무, 배추 등이며 이중 배추 종자의 수

출량은 10년 전에 비해 2배 이상 증가하 고 앞으로도 계속 증가할 것이다. 현재 배

추종자는 20여개 국에 수출되고 있으며 총 수출액은 약 298만 불이고 이중 67%정도

가 중국에 수출되고 있다. 배추의 주요 소비국은 한국, 중국, 일본 등으로 그 중에서

도 중국이 가장 많은 재배 면적을 가지며 배추 소비국이다.  중국의 배추 재배면적은 

약 3천만무 (2백만ha)이고 이중 大白菜(결구배추) 재배면적은 1,000만무(67만ha)정도이

다. 또한 배추종자 시장규모가 2,000Ton 정도로 추정되며 우리나라 주요 수출국이나 

더 많은 수출량 증가를 위해서는 지역별 배추 기호도 등 중국시장에 대한 체계적이고 

효율적인 정보 수집을 통한 수출 전략 수립 및 시장 확대가 반드시 필요하다. 

    국내 배추는 자가불화합성을 이용한 일대잡종 품종이 95% 이상이며, 일대잡종 품

종육성에 관련된 육종 기술은 세계적인 수준이다. 이에 비해 중국은 배추 품종육성에 

절대적으로 필요한 자가불화합성을 이용한 육성기술이 부족하여 만추대, 내병성, 내서

성, 고품질 등의 형질을 갖춘 품종이 요구되지만 이에 미치지 못하고 있으므로 우수

한 국내 배추품종 육성능력과 중국의 유전자원을 적극 활용한다면 중국에서 요구하는 

형질을 갖춘 우수한 품종 개발이 가능하다고 본다. 

   배추의 기호도는 국가와 지역에 따라 다르므로 중국내의 각 지역에 적합한 배추 

품종 육성이 적실히 요구되고 있다. 즉 중국의 남부지방에 많이 재배되고 있는 남방

계 배추에는 연부병, 무사마귀병등의 내병성품종을, 북부지방에 많이 재배되고 있는 

직통형 배추에는 바이러스 내병성품종을 원하고 있다. 이에 부합된 품종을 개발하여 

보급한다면 한국제품의 우수성을 보다 널리 알릴 수 있는 계기가 될 것이다. 

    과거의 중국 재배 품종은 재래종이 대부분을 차지하 으나 최근에는 일대잡종의 

보급률이 점차 증가되고 있고 우수한 품질의 품종을 점차 더 요구하고 있어서, 우수

한 품종 보급 시 기업 이윤의 극대화로 국가 경쟁력도 확보될 것이다. 

    관세청에 따르면 중국산 김치 수입은 2000년 473t에 불과했으나 3년이 지난 2003



2

년 2만7555t, 2004년에는 7만3280t으로 매년 두배 이상의 기하급수적인 증가세를 보이

고 있다. 이러한 현상은 국내 배추 산업기반 자체가 붕괴될 수 있을 뿐만 아니라 김

치의 부재료인 고추, 마늘, 등에도 큰 타격을 주고 있다.

  이러한 변화에 능동적으로 대처하기위해도 무한의 종자시장인 대 중국 수출종자 확

대가 무엇보다도 절실히 필요하다.

  제 2 절  연구개발의 목표 및 범위

    배추 종자 수출확대를 위하여 첫째, 중국 현지 출장으로 지역별 작형별 품종의  

정보 및 유전자원을 수집하여 공공기관 및 민간기업에 정보공유로 품종육성의 재료로 

이용함은 물론 수집된 품종의 특성 조사를 통해 재배 품종의 기호도를 조사하여 중국

용 품종육성 방향을 설정코자 하 다. 둘째, 자체적으로 육성하여온 고정 또는 분리계

통 및 수집된 재료의 성능검정과 내병성 검정을 통해 중국지역별 기호도에 알맞은 병

저항성 계통 육성 및 F1 조합을 작성하여 이 합성조합을 이용한 신계통을 육성하고 

동시에 우량 F1 조합 성능검정 및 중국 현지 지역적응성 시험을 거쳐 중국 수출용 품

종을 개발하고자 하 다. 한편으로는 고 순도의 품종을 보급하고 품종의 양친을 보호

하기위한 웅성불임 탐색도 병행되었다. 셋째, 3년의 짧은 기간동안 품종을 개발하기는 

어려우므로 단기간 계통 육성법 확립을 위한 원연관계 분석 기술 개발과 조기 계통확

보를 위해 소포자 배양기술 확립에 중점을 두었다. 넷째, 또한 유묘기때 자가불화합성

을 검정하여 조기 조합을 작성하여 성능검정을 할 수 있도록 주두측 자가불화합성 유

전자형 동정법 확립, 화분측 자가불화합성 유전자형 동정법 확립과 PCR-CAPS분석에 

의한 자가불화합성 인자형 동정 기술을 확립하고자 하 다. 
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제 2 장   국내외 기술개발 현황
  

  우리나라 배추 육종기술은 보편적으로 다른 나라에 비하여 월등히 진보되었다고 

할 수 있다. 특히 배추 일대잡종 채종에 관련된 자가불화합성을 이용한 육성기술은 

세계적인 수준이다. 또한 엽수, 노란속 잎색, 만추대, 내병성(바이러스, 무사마귀병)등 

배추 품질에 관련된 특성의 품종 육성 기술은 세계에서 최상의 수준이다. 

   자가불화합성에 관한 유전학적, 생리학적 연구는 금세기 초부터 시작되었다. 유전 

기작이 정확하게 밝혀진 것은 1952∼1955년의 Bateman에 의해서이다.  즉 배추과 식

물의 자가불화합성은 조포체 반응이며 단인자좌 복대립인자라는 것이다. 그리고 그 

후 1961년 하루다(治田)에 의해 이러한 사실이 확인됨과 동시에 서로 다른 복대립인

자 간에는 주두와 화분쪽 모두 우열관계가 있어서 4가지 형의 우열관계가 개체에 따

라 나타날 수 있음이 밝혀졌다. 우리나라에서는 1950년 우장춘박사가 환국하여 한국

농업과학연구소의 소장 직을 맡으면서 활용하기 시작하 는데 1960년에 원예 1, 2호 

배추가 자가불화합성을 이용한 F1으로 육성되게 되었다.  

   미국 코넬대학의 Nasrallah 등은 주로 게놈 DNA해석으로부터 SLG, SRK유전자 

주변에 존재하며 화분에서 발현하는 유전자를 탐색하고 있으며 그 중 SLA라고 불리

우는 유전자를 분리하 지만 화분측 인자의 본체는 아니 다. 또한 그들은 자가불화

합성을 나타내는 배추과 식물과 자가화합종인 애기장대 게놈의 상동 역을 비교하고 

애기장대에는 S유전자 좌에 해당되는 부분이 결여되어 있다는 것을 보고하 다. 국

의 Dickinson 등은 화분측인자의 탐색법으로서 SLG와의 결합성을 지표로 하는 방법

을 고찰해서 화분단백질을 정제하고 PCP(pollen coat proteain)A-1등의 단백질을 분

리하 으나 S유전자 특이성이 없고 화분측 인자의 본체가 아니었다. 일본 이와데대학

의 Watanabe 등은 SLG 및 SRK를 포함하는 약 80kb의 게놈단편을 해석하여 약 및 

화분에서 발현하는 유전자를 cloning하 다. 또한 나라 선단대학원대학의 Isogai 등은 

현재 biacore 시스템을 이용해서 SLG등에 결합성을 갖는 화분 단백질 PCP를 정제하

고 있다. 또한 화분에서 발현하고 S 유전자형이 다른 mRNA를 탐색하여 화분 인자를 

분명히 하려고 하고 있으며, 동북대학의 Nishio 등은 지금까지 배추과 식물에 있어서 

많은 S test line을 정리하 고, 이들을 이용해서 SLG, SRK의 염기배열을 결정함과 

동시에 이들의 종내에서의 변이를 명확히 하여 왔다. 주두에는 S  유전자 산물로서 
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SLG 이외에 이것과 구조가 극히 유사하면서 S 유전자 좌에 연쇄되어 있지 않은 

SLR1이 있다. 국의 Dumas 등은 SLR1의 antisense유전자를 도입한 브로콜리를 작

성하 고 화분의 접착력이 감소된다는 것을 발견하 다. Isogai 등은 이 SLR1 에 특

이적으로 결합하는 화분표층단백질도 분리하 고 이러한 것이 종간의 불화합성에 관

여하고 있는 가능성을 시사하 다. 최근 Nasrallah팀은 화분에서 특이적으로 발현하는 

유전자(SCR; S  locus cysteine-rich protein)을 보고하 다. 현재, 자가불화합성 연구

의 세계적인 토픽은 화분측 자가불화합성 유전자가 동정됨에 따라 이 유전자를 형질

전환 시킴으로써 자가불화합성 기구의 기능을 해석하는데 초점이 모아지고 있다.

   우리나라에서도 Brassica류의 주두측에서 발현하는 자가불화합성 유전자(SLG; 

S-locus glycoprotein, SRK; S-locus recepter kinase)를 계속 동정, 분석하여 왔으며, 

최근 화분측 자가불화합성 유전자(SP11/SCR)를 활용한 S-유전자형 동정용 primer를 

개발하고 있다.

   배추에 있어 자가불화합성의 연구 전망은 주두측 및 화분측에서 발현하는 자가불

화합성 유전자를 동정․분석함으로써 몇 개의 gene bank에 등록된 주두측 자가불화

합성 유전자인 SLG유전자와 더불어 배추의 자가불화합성 기구의 해석이 분명히 될 

것이며, 화분측 발현 유전자를 동정함으로써 배추 뿐만아니라 배추과 작물의 자가불

화합성 기능분석에 관한 기초자료가 확보될 것이다. 또한 자가불화합성 유전자를 포

함하는 promoter 역의 분석과 화분측에서 발현하는 유전자를 동정함으로써 자가불화

합성 유전자형 분석이 가능할 것이다.    

   수출 대상국인 중국의 상황은 과거 재래종이 대부분 이 으나 현재는 교배종 비율

이 점차 높아지고 있으며 채종 체계는 자가불화합성이 위주이나 MS를 이용한 연구도 

활발히 진행되고 있다. 특히 요녕성, 북경, 중국농과원에서는 품종보호차원에서 MS 

이용을 활발하게 연구하고 있는데 요녕성은 GMS이용단계이며, 중국농과원은 MS 연

구와 분자표지인자 개발에 주력하고 있다. 북경농과원의 경우 폴리마 CMS는 온도에 

민감하여 이용하지 않고 있으며 Ogura CMS는 잡종강세가 생기지 않아 문제가 있으

나 최근 프랑스에서 도입한 신재료를 이용한 계통은 양호한 것으로 평가하고 있었다. 

산동성 농과원은 여교잡에 의한 형질변이를 우려하여 MS이용은 고려하지 않고 SI를 

이용하고 있다고 한다. 
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   한편 중국은 육성목표에서 개량대상형질을 바이러스병, 연부병, 노균병 및 흑반병

에 대한 복합내병성 육성은 모든 연구기관 공히 추진하고 있었다. 한국 배추 품종은 

만추대성이 우수하여 선호하고 있는데 만추대성 계통선발요령 등에 대한 관심이 높았

다. 품질면에서는 저섬유질, 고당도, 고비타민으로 조리할 때 빨리 익으면서 물러지지 

않아야 하며, 탕의 국물에서 맛과 향이 있고, glucosinolate의 함량이 낮아야 한다. Ca, 

Zn의 함량을 높이기 위한 중국농과원과 화란의 공동연구가 진행되고 있으며 산동성

농과원에서는 4배체 배추를 연구 중이다. 

   육종 연한 단축을 위한 배추 반수체 육종기술은 어느 정도 체계화되어 실용화 하

고 있으나 유전형에 따라 차이가 많은 단점이 있다. 소포자 이용기술은 Lichter가 

1982년에 유채의 약에서 분리한 소포자를 배양하여 반수성 식물을 얻는데 성공하

다. 우리나라에서는 Lee 등에 의하여 결구배추, 한국순무, 녹색꽃양배추 등에서 소포

자 배양 기술이 개발되었다.(1985, 1986, 1999) 한편 중국에서는 북경농과원에서 소포

자배양으로 연간 30품종 정도 공시하여 반수성 2배체 1,000여개 계통을 육성하고 있

으며 바이러스 내병성을 가진 다양한 형태의 계통을 육성하고 있다고 한다.   

  또한 국제적으로 미국 위스콘신대학 등에서 배추 유전자 지도의 작성을 하고 있으

며, 노르웨이 스완슨그룹, 미국 코넬대학에서 배추 원형질체 융합 연구와 유전자 클로

닝, 형질전환등 생명공학 관련 연구가 진행되고 있다. 



6

제 3 장   연구개발수행 내용 및 결과

  제 1 절  재료 및 방법

   1.  중국 지역별 작형별 품종 특성 탐색, 정보 및 유전자원 수집

     중국 지역별 배추 품종 및 기호도 등의 정보와 품종을 수집하고 특성을 파악하

여 수출품종개발 유전자원으로 활용하기 위하여 중국 북부 및 남부 지역을 선정하여 

봄, 가을 작형별 배추 재배시기에 중국을 방문 조사하고 관련 정보 및 유전자원을 수

집하 다.

    가. 중국 북부지역 출장 조사

  1차년도 가을(2002. 10. 27-11. 3)에 북경시, 요녕성 심양시, 산동성 제남시를 방문하

여 가을배추 종자 67점을 수집하여 유관기관 및 종자회사에 분양하 으며, 중국 연구

기관 및 종자회사 6개소와 종자시장을 방문하여 육종현황, 육종방향 등의 정보를 수

집하고 연구포장을 견학하는 등 전반적인 배추품종육종현황을 파악하 다.

  2차년도 가을(2003. 9. 25-10. 1)에 흑룡강성 하얼빈시, 길림성 장춘시, 하남성 정주

시를 방문하여 가을배추 종자 94점을 수집하여 유관기관 및 종자회사에 분양하 으

며, 중국 연구기관 및 종자회사 9개소와 종자시장을 방문하여 육종관련 정보를 수집

하고 연구포장을 견학하 다.

    나. 중국 남부지역 출장 조사

  1차년도 봄(2003. 5-6월)에 실시예정이었던 남부지역 봄배추에 대한 종자 및 정보수

집은 중국내 SARS(중증급성호흡기증후군) 발병으로 인해 중국방문이 여의치 못하여 

농림기술관리센터의 승인하에 출장조사를 보류하 다(기평02101-10278 : 2003. 5. 20).

  2차년도 봄(2004. 5. 31-6. 8)에 운남성 곤명시, 광서성 계림시, 광동성 연주시를 방

문하여 배추종자 72점을 수집하여 유관기관 및 종자회사에 분양하 으며 중국 연구기

관, 종자회사 등 10개소와 종자시장 및 농가재배포장을 방문하여 육종관련 정보를 수

집하 다.
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   2.  중국 지역별 작형별 수출용 품종 개발

    일반적으로 F1 품종 개발에서 육성 연한을 고려할 때 3년 내에 수출용 품종을 개

발한다는 것은 불가능하기 때문에 본 과제의 목표를 달성하기 위하여 주관 연구기관

에서는 첫째는 그동안 중국 수출용으로 개발 중인 기 분리계통을 활용하여 고정화시

켜 조합작성에 이용토록 하고, 둘째로는 기 분리 계통 및 고정계통에 대한 각종의 내

병성 계통을 확보하여 육성에 활용하 다. 셋째 당사에서 보유하고 있는 고정계통을 

이용하여 조합작성부터 시험을 수행하여 기간 내에 품종을 개발코자 하 으며, 넷째 

주관연구기관과 원예연구소에서 개발한 약배양 및 소포자 배양 유래 식물체를 활용하

여 연구기간 내에 F1 조합 작성과 성능검정을 실시하 다. 한편, 수집된 유전자원을 

평가하여 이들 중 육성에 유용 형질을 함유한 계통은 합성조합을 작성하여 약배양과 

소포자배양의 모본으로 사용하고, 또한, 연구기간 내에 품종화는 어렵지만 연구 종료 

후에 조합작성에 이용하기 위하여 순화 고정을 하 다. 순계분리, 계통 성능검정, 채

종능력 검정 등 모든 시험연구의 재배법이나 검정기술은 주관 연구기관에서 확립하여 

이용하고 있는 관행에 따랐다.

   가. 기 보유계통(고정 및 분리계통) 및 수집한 재료의 계통성능검정은 봄 하우스에

서 월동성능검정까지 표 1과 같이 계통 성능검정을 실시하 다. 각 작형별 선발기준

은 표 2와 같으며 선발된 계통은 다음 세대 진전을 위한 증식 및 F1조합 작성, 합성

조합에 이용하 다. 합성조합은 기 보유계통과 수집된 품종과 교배하여 이용하 으며 

이 중 일부는 원예연구소에 분양하여 소포자 배양용 모본으로 사용토록 하 다. 

   내병성 검정은 바이러스(C4-race), 무사마귀병, 복합내병성(TuMV+무사마귀병) 접

종을 실시하 다. 바이러스(TuMV) 접종은 원예연구소에서 분양받은 TuMV-C4를 사

용했으며 (주) 농우바이오의 매력배추로 증식하 다. 바이러스 증상이 심하게 나타난 

배추잎을 인산완충액과 1:4로 넣고 마쇄하여 바이러스 접종원을 만들었고 이 접종원

을 어린 식물의 어린 잎 2장에 카보런덤법으로 접종하 다. 무사마귀병 접종은 강원

도 평창에서 채집된 균주(race 11)를 사용했으며 (주) 농우바이오의 매력배추를 사용

하여 증식하 다. 접종은 파종된 배추에 증식된 무사마귀병균을 마쇄하여 일정농도로 

희석된 병원균을 일정량씩 관주접종을 실시하 다. 복합내병성(TuMV+무사마귀병) 접

종은 증식된 무사마귀병균을 마쇄하여 일정농도로 희석시킨 현탁액을 관주 접종을 실

시한 후 TuMV-C4를 카바란덤법으로 접종을 실시하 다. 내병성 검정을 통해 얻어진 
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개체는 다음 세대 진전을 위해 저온 처리 후 증식을 도모하 다. 내병성 검정 경종개

요는 표 3과 같다.

                   

표 1. 계통 성능검정 경종개요

재배작형 파종기 정  식 조  사    구당주수 비  고

봄 하우스 12. 16 1. 16 3.20 - 4.10 18주×1반복

봄노지 3. 20 4. 15 5.20 - 6.10 20주×1반복

여름배추 7. 20 8. 10 9. 1 - 9. 25 〃

중국남방계 7. 25 8. 15 9. 1 - 9. 30 〃

가을배추 8. 10 9.  1 10. 1 - 11. 1 〃

중국북방계 8.  8 8. 28 10. 1 - 10. 20 〃

월동 9.  1 9. 25 2. 10 - 2. 20 18주×1반복

표 2. 각 작형별 선발기준

 

     ｏ 봄 배추 

외엽색 내엽색 엽수 숙기 순도 추대성 내병성
Z

농록 노랑 많음 조생 양호 만추대 강

     내병성Z : 무사마귀병, 바이러스병, 노균병 

     

     ｏ 여름 배추 

외엽색 내엽색 엽수 숙기 순도 내서성 내병성
Z

농록 노랑 많음 조생 양호 강 강

     내병성Z : 무사마귀병, 바이러스병, 노균병
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     ｏ 가을 배추 

외엽색 내엽색 엽수 숙기 순도 품질 내병성Z

농록 노랑 많음 중생 양호 우수 강

     내병성Z : 무사마귀병, 바이러스병, 노균병

     ｏ 남방계 배추 

외엽색 엽질 엽수 숙기 순도 내서성 내병성Z

농록 강 많음 조생 양호 강 강

     내병성Z : 무사마귀병, 바이러스병, 무름병 

     ｏ 북방계 배추 

외엽색 내엽색 엽수 숙기 순도 품질 내병성Z

농록 노랑 많음 중생 양호 우수 강

     내병성Z : 무사마귀병, 바이러스병

    ｏ 월동 배추 

외엽색 내엽색 엽수 숙기 순도 품질 내한성 내병성
Z

농록 노랑 많음 중만생 양호 우수 강 강

     내병성Z : 무사마귀병, 바이러스병, 노균병

표 3. 내병성 검정 경종개요

검정작형 파종기 접종시기 조사 및 선발 비  고

봄 내병성 5월 중순 6월 상순 7월 상순

가을 내병성 9월 상순 9월 하순 10월 하순
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   나. 중국 지역별 기호도에 알맞은 병저항성 신계통 육성을 위해 기보유중인 내병

계와 수집된 품종의 상호 합성조합을 작성하여 신계통의 육성 모본으로 이용하 다. 

합성조합 모본을 원예연구소에 인계하여 소포자 배양을 실시하 으며 주관기관인 농

우바이오에서도 약배양 및 소포자배양의 모본으로 이용하 다. 획득한 약배양 및 소

포자배양 모본은 내병성 검정을 시행하여 개체선발을 하 다. 또한 선발되어진 개체

는 기 고정계통과 F1조합 작성에 이용하 다. 

    

   다. 우량 F1 조합 성능검정 및 지역적응성 검정

     본 과제 시작 전에 작성되어진 F1조합, 과제 진행 중에 획득한 약배양 및 소포

자배양 모본과 기 고정계통과의 F1조합을 이용하여 F1 성능검정을 봄 하우스에서 월

동까지 시험하 으며 경종개요는 표 4와 같다. 각 작형별 선발기준은 표 2와 같으며 

우량 F1 조합은 미숙모본으로 파종하여 저온 처리 후 격리된 하우스에서 벌을 이용한 

채종시험을 수행하 다. 채종 능력이 우수하고 순도가 좋은 조합은 지역적응시험을 

실시하 다.  

     중국현지 지역적응성 시험은 2차년도에서 1차년도에 선발되어진 조합중 일반계

는 국내에서 바이러스에 저항성인 계통을 이용한 7조합을 북경근교에서 시험하 으며 

남방계 지역적응성 시험은 광동성 2곳에서 시험하 다. 또한 3차년도에서는 2차년도

에서 선발되어진 조합과 우량 F1 조합으로 북경 세농 연구소에서 중국현지 지역적응

성 시험을 실시하 다. 경종개요는 표 5와 같다. 
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표 4. 우량 F1조합 성능검정 경종개요

재배작형 파종기 정  식 조  사    구당주수 비  고

봄 하우스 12. 16 1. 16 3. 20 - 4. 10 20주×2반복

봄노지 3. 20 4. 15 5. 20 - 6. 10 20주×3반복

고랭지 봄 5.  6 5. 30 7. 1 - 7. 20 〃

고랭지 여름 6. 15 7.  6 8. 10 - 8. 25 〃

여름배추 7. 20 8. 10 9. 1 - 9. 25 20주×2반복

중국남방계 7. 25 8. 15 9. 1 - 9. 30 〃

가을배추 8. 10 9.  1 10. 1 - 11. 1 20주×3반복

중국북방계 8.  8 8. 28 10. 1 - 10. 20 20주×2반복

월동 9.  1 9. 25 2. 10 - 2. 20 20주×3반복

표 5. 중국현지 적응시험 경종개요

재배작형 파종기 정  식 조  사    구당주수 비  고

일반계 봄 04.  3월 04.  4월 04, 6월 20주×3반복 북경

남방계 04.  7월 04.  8월 04. 9월 20주×3반복 광동성

일반계 가을 05.  8월 05.  8월 05. 11월 20주×3반복 북경

남방계 05.  7월 05.  8월 05. 9월 20주×3반복 광동성

   라. 웅성불임 유전자원탐색은 기 보유중인 Ougura 유래 19계통 및 타 수집계통을 

이용하여 여교잡법으로 웅성불임을 유기하고 있다.

   마. 원연관계 분석 및 자가불화합성 검정

     1) 기 보유계통에 대한 원연관계 분석

       가) RAPD를 이용한 기 보유개통 분석

       -재    료 : 여름 성숙모본 30개체와 남방계, 북방계 배추의 엽육 조직
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       -실험방법 : (1) PxE-0.2(ThermoHybaid) PCR 기기를 이용하여 OPERON 

10mer primer와 genomic DNA를 이용하여 RAPD를 수행하 다. PCR 반응은 

template DNA 10ng, primer 농도 25pmol, Bioneer premix kit (dNTP 250uM, Taq 

DNA polymerase 1U, MgCl2 1.5mM, Tris-HCl 10mM, KCl 40mM)에 멸균 3차 증류

수를 첨가하여 최종 용량을 20㎕로 하 으며, PCR 조건은 94℃ 5min 1cycle로 DNA

를 pre-denature 후 94℃ 1min, 37℃ 2min, 72℃ 1min으로 45cycle 반응시켰으며 7

2℃에서 10분동안 post-extension을 수행하 다. 선발되어진 primer 만을 이용하여 여

름 성숙모본 30개체와 북방계, 남방계 배추를 위 조건으로 반응을 수행하 다. 이를 

2.% QA-AgaroseTM 에 전기 동으로 분리 후 UV trans-illuminator상에서 확인하

다.

    (2) 개체간 원연 관계분석 : 증폭된 DNA band의 존재 유무(유는 1, 무는 0)에 따

라 data matrix를 작성한 후(자료생략), numerical taxonomy and multivariate 

analysis system(NTSYS) ver. 1.70 computer program을 이용, 개체간의 유전적 유사

성과 원연관계를 파악하 다. 이때 개체간의 유전적 유사도 계수(similarity 

coefficient)는 Sokal 과 Sneath의 방법에 따라 구하 으며, 이를 토대로 한 유전적 관

련성에 대한 계통수는 unweighted pair group method using arithmetic 

average(UPGMA)법에 의하여 구하 다.

       

       나) 주두측 자가불화합성 유전자형별 분류

       - 재    료 : 5500 육성계통(S-haplotype)

       - 실험방법 : 엽육조직으로부터 DNA 추출 및 정제 

    (1) 자가불화합성 유전자 증폭 : PxE-0.2 PCR (ThermoHybaid)을 이용하 으며, 

SLG primer (class I specific primer)와 SRK primer (class II specific priemr) 사용 

시 94℃ 5min, pre-denaturation 시킨 후, denaturation을 94℃ 30sec. annealing은 5

5℃ 30sec. extension은 72℃ 1min. 30회 반응시켰으며, post-extension은 72℃에서 10

분간 수행하 다. 

    (2) RFLP 분석 : SRK class II specific primer에 의해 증폭된 PCR 산물은 Hinf 

I으로 SLG class I specific primer에 의해 증폭된 산물은 Rsa  I으로 동정하 다. 반응 

조건으로 2㎕의 10×buffer(750mM KCl, 150mM tris-HCl, pH 7.5, 92.5mM MgCl2, 
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10mM dithiothreitol)를 첨가하고 PCR산물 13.5㎕, restriction endonuclease 2.5units, 

멸균 증류수 4㎕ 을 더한 다음 최종 volume을 20㎕로 하 다. 반응액은 37℃에서 2시

간 이상 incubation시킨 후 3% QA-AgaroseTM High Resolution에 전기 동으로 분리

하여 UV trans-illuminator상에서 확인하 다.

   3.  우량교잡종 단기 육종체계 확립 및 적용연구 

    가. 교배종 모본 육성 및 반수체 육종법 확립

     1) 교배종 모본 재료 작성(주관연구기관에서 제공)

      가) 재 료  

       ○ 교배모본

         - 남방계 : 농우바이오 제공(10점)

         - 병저항성 : 원예연구소 보유

          ․ 바이러스병 저항성 계통 : BP079, 원예20024호

          ․ 무사마귀병 저항성 자원 : 저항성 순무, ECD04

          ․ 무름병 저항성 계통 : 원예연 육성 2계통

      나) 처 리 : 수집자원의 F1 작성

     2) 반수체 육종법 확립 

      가) 처리 : 최적 소포자 배양 조건 확립을 위한 배지, 온도 및 생장조절제 처리

      나) 조사내용 : 배상체 발생율 

    나. 중국수집 자원의 특성 평가

     1년차에 수집한 중국배추 품종 67점을 2003년 8. 8.에 72공 플러그 트레이에 파

종하여 한달간 육묘하여 2003. 9. 8.에 재식거린 70×50cm로 하여 정식하 으며 2003. 

10. 27∼28.에 결구형, 주중, 속잎색 등이 원예적 특성을 조사하 다. 결구형은 농사시

험연구조사기준표에 준하여 불결구형 등 12가지의 결구모양에 대한 조사를 수행하

으며 결구된 잎 모양이 겹치는 정도로 포합형, 포피형 등을 조사하 다. 엽색이나 속

잎색 등 색깔 관련 특성은 DIC 칼라차트를 이용하여 조사하 으며, 수량 관련 형질인 

주중은 뿌리부분을 제외한 포기의 무게를 측정하 으며 엽수의 경우 엽장이 1cm이상

되는 잎의 수를 헤아려 조사하 다.
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그림 1. 엽색 및 속잎색 조사에 이용한 색차표

    다. 저항성 계통 육성을 위한 소포자 배양

     1) 배지, 모본, 생장조절제 처리에 의한 배 발생

      다양하고 신속한 무사마귀병 저항성 계통 육성을 위해 반수체 육종법의 하나인  

소포자 배양기술을 활용하기 위해 무사마귀병 저항성으로 판명된 ‘MSH-128’ 등 일본 4

품종과 국내에서 작형별로 시판되는 품종을 교배한 F1 12조합 및 농우바이오에서 분양

받은 11점 등 총 23개의 모본을 이용하여 소포자 배양을 수행하 다. 

    라. 소포자 배양에 의한 계통 획득 

     바이러스병 검정을 위하여 파종 후 3주된 배추에 TuMV- C4를 카보랜덤을 이

용한 인공접종하여 2주후에 병징을 조사하 으며, 소포자 배양을 통한 다양한 계통확

보를 위하여 1년차에 배발생이 가장 좋았던 배지인 NLN+BA 0.05mg/ℓ 등 3개의 배

지를 이용하여 배양하 으며 재료로는 1년차 중국수집 배추 품종 67점과 보유 유전자

원 5점을 이용하 다. 소포자(microspore) 배양은 Conventry 등(1988)이 B. napus에

서 확립한 방법을 토대로 수행하 다. 1세포성(late uni-nucleate) 후기의 소포자가 있

는 2∼3mm 크기의 꽃봉오리를 수집하여 95% ethanol에 2∼3초, 2% NaOCl에 15분 

소독한 후 멸균수로 3회 이상 수세하 다. 소독된 꽃봉오리는 sucrose 13%의 

B5(Duchefa, G0210) washing 배지를 넣은 유발에서 부드럽게 파쇄한 후 1,000rpm에

서 3분간 원심분리한 후 상징액은 버리고 B5 washing 배지를 넣어 다시 2∼3회 원심
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분리하 다. 마지막 원심분리한 후 B5 대신 sucrose  10%  NLN[Duchefa, 

N0252+N0253, Ca(NO3)2.4H2O 500mg·L
-1
]배지를 넣은 다음 hemacytometer를 이용하

여 10
5
microspores·mL

-1
개로 희석한 후 직경 5cm 페트리디쉬에 3∼5mL씩 분주하여 

파라필름으로 2겹 싼 후 32.5℃에서 24시간 암 상태로 고온처리한 후 25℃의 암상태

에서 배양하 다. 

  소포자 유래 배가 발생하면 Keller와 Armstrong(1983)의 보고를 토대로 자엽모양이 

잘 전개되고 크기가 5mm이상인 정상 배는 sucrose 2%의 MS에, 비정상적인 배는 

sucrose 3%의 MSK(MS+BA 1mg·L
-1
+NAA 0.02mg·L

-1
)에서 식물체 재분화를 유도

하 다.

  소포자 배양 조건 확립을 위해 NLN배지를 기초로 다량요소의 양을 1/2로 감소시킨 

1/2NLN 배지처리 및 생장조절제 BA 0, 0.05, 0.25, 0.5(mg·L
-1
)및 NAA를 4수준[0, 

0.25, 0.5, 1.0(mg․L
-1
)] 단독 및 혼합 16처리하 으며, cytokinin류인 kinetin 0.05, 0.1, 

0.5, 1.0(mg․L
-1
)과 thidiazuron 0.001, 0.005, 0.01, 0.05(mg․L

-1
)를 각각 단독처리 하

다.

    마. 소포자 유래 개체의 배수성 검정 

 소포자 유래 개체의 배수성 검정은 ploidy analyzer(Patec PA-1, Germany)를 이용한 

핵 내의 DNA 함량으로 조사하 다. 소포자 유래 454개체의 잎을 0.5cm×0.5cm 크기

로 절단하여 잎 조직 분리 용액 HR(High resolution plant)-A(Partec, Germany) 

0.5mL를 절편체 위에 부어 날카로운 칼로 잘게 잘랐다. 잘게 자른 시료 용액을 20~30

㎛ 체에 걸러 조직을 제거한 후 형광 염색 시약인 HR-B(DAPI, 4,6-diamidino, 

Partec Germany) 2mL 첨가하여 배수성 판정기에서 핵 내의 DNA량을 조사하 다. 

    바. 소포자 유래 계통의 특성 검정 

  소포자 배양 후 정상적으로 식물체로 재분화된 개체 중 춘화처리하여 종자증식에 

성공한 7계통에 대한 원예적 특성 및 병 저항성을 검정하 다. 

  원예적 특성 검정을 위해 2004년 8월 16일에 105공 플러그트레이에 파종, 육묘하여 

9월 2일 포장에 난괴법 3반복, 반복당 10주씩 정식하 으며, 11월 1일에 수확하여 조

사하 다. 재식거리는 150cm 이랑에 주간 간격 50cm 2줄로 정식하고 10월말에 수확, 

조사하는 가을재배법에 준하 다. 평가 형질로는 결구형, 숙기, 모용, 겉잎색, 속잎색, 

주중, 엽수 등이었다. 결구형은 농사시험연구조사기준표(농촌진흥청, 2004)에 준하여 
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불결구형 등 12가지의 결구모양에 대한 조사를 수행하 으며, 결구된 잎 모양이 겹치

는 정도에 따라 포합형, 포피형 등으로 구분하 다. 겉잎색이나 속잎색 등 색깔 관련 

특성은 DIC칼라차트로 조사하 으며, 수량 관련 형질인 식물중은 뿌리부분을 제외한 

포기의 무게를 측정하 고 엽수의 경우 엽장이 1cm이상 되는 것을 조사하 다.

    사. 자가불화합성 인자 분류 및 원연관계 분석 

  소포자 유래 24개체와 원예연구소 보유 97계통의 DNA를 Raz와 Ecker(1997) 방법

으로 추출하 다. DNA 분석을 위하여 배추의 잎으로부터 핵산을 추출하는방법은 식

물체당 잎 조직을 0.5g 채취하여 액체질소로 얼려 마쇄하여 가루로 만든 후 15mL의 

추출용 완충액(buffer)(100 mM Tris.Cl; 50mM EDTA; 500 mM NaCl; 100 mM 

beta-mercaptoethanol; 1% SDS)을 넣고 잘 섞어준 다음 65℃에서 10분간 보관하

다. 여기에 다시 5mL의 5M potassium acetate를 넣고 0℃에서 20분간 보관한 후 

12,000rpm에서 20분간 원심분리한 후 상징액을 회수하여 용액의 0.6배 isopropanol을 

넣고 잘 섞은 후 10,000rpm에서 10분간 다시 원심분리하 다. 침전물을 5mL의 

Tris-EDTA 용액(50mM Tris, 10mM  EDTA, pH 8.0)에 잘 녹인 후 50μL의 10

㎎·mL
-1
 RNase를 처리한 다음 동량의 phenol 및 chloroform-isoamyl alcohol(24:1) 

용액으로 DNA를 추출하 다. 추출한 DNA 용액에 100μL의 3M sodium acetate와 

500μL의 isopropanol을 넣고 다시 원심분리하여 70% ethanol을 이용하여 침전된 

DNA를 씻어낸 후 말려서 500μL의 TE buffer(10mM Tris, 1mM EDTA, pH 8.0)에 

녹인 후 PCR반응을 위하여 DNA를 10ng·μL
-1
로 희석하 다. 

  RAPD는 Williams 등(1990)의 방법에 따라 수행하 는데 총 25μL의 반응액에 20ng

의 genomic DNA, dATP, dCTP, dGTP, dTTP 각각 100μM, 0.2μM의 임의 프라이머, 

1× Taq polymerase buffer(10mM Tris-HCl,  pH 8.3, 50mM KCl, 1.5mM Mg2
+
, 

0.001% gelatin)와 0.8 units의 Taq DNA polymerase (Boehringer Mannheim)를 첨가

하 다. PCR 반응주기는 94℃에서 3분간 주형 DNA를 변성시킨 후, 94℃에서 1분, 3

5℃에서 1분, 72℃에서 2분간 각각 변성, annealing 및 extension 과정을 45회 반복하

으며 마지막 반복 후에는 72℃에서 5분간 처리한 후 반응을 종료하 다. PCR반응

이 끝난 후 합성된 산물을 1.4% agarose 젤에서 전기 동하여 RAPD 표지(marker)를 

선발하 다.  

 유연관계 분석을 위해 Operon사의 임의 프라이머 Kit U01∼U20과 V01∼10 30개를 

이용하여 RAPD 분석 후, 다형성을 보이는 단편(band)의 유, 무에 따라서 1과 0으로 
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coding하고 NTsys 프로그램을 이용하여 유사도 및 군집분석을 실시하 다. NTsys 

프로그램 내에서 1과 0으로 coding한 marker data는 단편의 강도나 증폭량에 따라 가

중치를 부여하지 않는 비가중평균분석(UPGMA)법으로 유사도를 결정하 으며, 얻어

진 유사도 값을 phylogenic tree의 작성 자료로 이용하 다. 

    아. 소포자 유래 계통의 유연관계 분석

     1) 시험재료

      소포자 유래 계통의 유연관계를 분석하고자 총 99개체를 이용하 다(표 6).

     2) Genomic DNA 추출

      소포자 유래 계통의 어린 잎으로부터의 DNA 추출은 Raz와 Ecker의 방법을 사용

하 다(Roger와 Gemmill. 1997). 채취한 유엽 0.5g을 유발에 넣고 액체질소로 동결하여 

완전히 분말이 되도록 곱게 마쇄하 다. 분말상태의 시료를 2ml 튜브에 넣고 추출용 

buffer(3% CTAB, 100mM Tris-Cl(pH 8.0), 20mM EDTA, 1.4M NaCl, 2% PVP, 1% 

2-mercaptoethanol) 800 μL를 첨가하여 완전히 섞이도록 한 후 65℃ 항온수조에서 30

분간 반응시켰다. 여기에 동량의 chloroform : isoamyl alcohol(24 : 1)을 첨가하여 

shaker에서 10분간 혼합한 후 10,000×g에서 10분간 원심분리하 다. 원심분리 후 상징액

을 새 튜브로 옮겨 동량의 isopropyl alcohol을 첨가하여 천천히 섞어 실온에 10분간 둔 

후 10,000×g에서 10분간 원심분리하여 DNA를 침전시켰다. 침전된 DNA를 70% ethanol

로 세척한 후 진공건조시켜 400μL의 TE buffer(10mM Tris-Cl; 1mM EDTA, pH 8.0)에 

녹인 다음 4μL RNase(10mg/ml)를 넣어 37℃에서 1시간 반응시켰다. 동량의 

chloroform: isoamylalchol(24:1)를 넣어 잘 섞은 후 원심분리 하 고, 원심분리 후 상

징액을 새 튜브에 옮겨 동량의 isopropanol을 첨가하여 -20℃에서 20분간 둔 후  

10,000×g에서 15분간 원심분리 하 다. DNA pellet을 70% 에탄올로 세척한 후 진공

건조한 다음 100μL TE buffer에 녹 다. 추출된 DNA는 0.8% agarose gel 상에 전기

동하여 확인하 고 DNA양은 Fluorometer(Turner, TD-360, USA)로 정량하여 실험

에 이용하 다. 
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표 6.   AFLP 분석용 소포자 배양 유래 99개체 

No. Line No. Line No. Line

1 105-15-3 36 123-36-7 71 140-24-3

2 105-44-40 37 123-36-20 72 140-25-2

3 105-56-1 38 123-36-22 73 140-25-3

4 105-56-4 39 123-40-1 74 140-27-3

5 108-7-1 40 123-40-5 75 140-31-3

6 108-7-2 41 123-40-14 76 140-33-1

7 123-1-1 42 123-40-16 77 140-35-1

8 123-1-4 43 123-40-18 78 140-35-2

9 123-1-11 44 123-40-23 79 140-35-4

10 123-1-19 45 128-1-8 80 140-36-1

11 123-1-20 46 128-28-2 81 140-47-3

12 123-1-65 47 139-2-1 82 140-48-1

13 123-1-70 48 139-7-2 83 140-63-1

14 123-2-2 49 139-36-1 84 140-66-1

15 123-2-3 50 139-45-1 85 140-69-4

16 123-2-23 51 139-56-1 86 140-78-1

17 123-2-27 52 140-2-4 87 140-83-1

18 123-3-6 53 140-2-6 88 140-86-1

19 123-3-49 54 140-3-1 89 140-90-1

20 123-3-51 55 140-5-5 90 140-97-1

21 123-3-96 56 140-7-1 91 140-98-3

22 123-3-98 57 140-8-1 92 140-102-1

23 123-4-6 58 140-9-2 93 143-28-1

24 123-4-11 59 140-9-3 94 143-28-4

25 123-5-1 60 140-14-1 95 143-30-1

26 123-5-11 61 140-14-2 96 144-5-1

27 123-6-2 62 140-14-3 97 144-5-4

28 123-6-8 63 140-14-4 98 144-5-6

29 123-6-21 64 140-14-6 99 144-15-1

30 123-6-86 65 140-17-1

31 123-7-1 66 140-18-1

32 123-7-5 67 140-19-1

33 123-7-10 68 140-22-2

34 123-7-26 69 140-23-1

35 123-7-50 70 140-24-2

     3) AFLP 분석

      AFLP 분석은 Vos 등(1995)의 방법을 약간 변형하여 수행하 다. DNA 250ng

에 제한효소 EcoRⅠ과 MseⅠ을 각 5 unit 씩 첨가하고 8 μL의 5 × restriction 

ligation (RL) buffer(10 mM Tris acetate (pH 7.5), 10 mM magnesium acetate, 50 
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mM potassium acetate, 5 mM DTT, 50ng/ μL BSA)를 넣어 총 반응액을 40 μL로 

조정하여 37℃에서 1시간 반응시켰다. 이 반응액에 5 pmol EcoRⅠadapter, 50 pmol  

MseⅠadapter, 10 mM ATP, 2 μL 5 × RL buffer로 구성된 10 μL의 ligation 반응액

을 첨가하여 37℃에서 3시간 동안 adapter와 제한효소 단편을 결합시킨 후 5배로 희

석하여 preamplification의 template로 이용하 다. Preamplification은 총 20 μL 반응

액에 희석한 ligation 반응액 5 μL, 5 pmol의 EcoRⅠ+A primer, 5 pmol의 MseⅠ+C 

primer, 200 μM dNTP, 10 mM Tris-HCl(pH 8.3), 1.5 mM MgCl2, 50  mM KCl 및 

1 unit Taq DNA polymerase를 첨가하 다. PCR 반응은 94℃에서 45초, 56℃에서 30

초, 72℃에서 1분간 24회 반복하 다. Selective amplification은 preamplification 반응

액을 20배로 희석한 후 5 μL를 취하고 여기에 선택염기 3개가 포함된 각 5 pmol의 

EcoRⅠ+ANN primer와 MseⅠ+CNN primer, 200 μM dNTP, 1× PCR buffer,  1 unit 

Taq DNA polymerase를 첨가하여 반응액은 15 μL로 조정하 다. PCR 반응은 94℃에

서 30초 변성, 30초 annealing, 72℃ 1분간 변성 과정을 36회 수행하 는데 annealing 

온도는 65℃에서 매회 0.7℃씩 낮추면서 13회 반복하 고 이후에는 56℃에서 23회 수

행하 다. PCR 증폭산물에 10 μL 의 loading buffer (98% formamide, 10 mM EDTA 

pH 8.0, 0.1% bromophenol blue, 0.1% xylene cyanol)를 넣어 95℃에서 5분간 변성키

고 바로 얼음에 넣어 급랭시켰다. 이 용액 중 5 μL를 6% denaturaing polyacrylamide 

gel에 넣고 3시간 동안 50W로 전기 동하 다. 전기 동이 완료된 후 Silver 

sequencing kit(Promega, Madison, WI, USA)로 염색하 다. 

표 7. AFLP 분석에 사용된 adaptor와 primer의 염기서열

 Adapter/Primer  Sequence

 EcoRⅠadapter

 

 CTGTAGACTGCGTACC

         CTGACGCATGGTTAA 

 EcoRⅠ+ 1 primer  GACTGCGTACCAATTC + A

 EcoRⅠ+ 3 primer  +AAG, +AAT, +ACA

 MseⅠadapter  GACGATGAGTCCTGAG

       TACTCAGGACTCAT

 MseⅠ+ 1 primer  GATGAGTCCTGAGTAA +C

 MseⅠ+ 3 primer  +CAA, +CAC, +CAG, +CAT, +CTA, +CTC, +CCC,  

 +CCG, +CCT, +CGA, +CGC, +CGG, +CGT
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     4) 유연관계 분석

      본 시험에 사용한 primer는 예비검정에서 선발된 primer 중에서 16 조합의 

primer를 이용하 다. 증폭된 DNA 사진에서 특정밴드의 유무에 따라서 1과 0으로 

coding하여 data matrix를 작성하 고, 통계프로그램 NTSYS(numerical taxonomy 

analysis system)를 이용하여 비가중평균결합(UPGMA; unweighted pair group mean 

arithmetic) 방법으로 집괴분석하 다.

    자. 유연관계 분석을 이용한 조합의 특성 평가 

     유연관계 분석을 기초로 유전적 거리가 멀고 가까운 27계통을 이용하여 F1 32조

합을 작성하 다.  양친 27점과 이를 이용하여 작성된 F1 32 조합은 소포자 유래 계

통의 원예적 특성 평가에 준하여 포장에서 특성 평가하 다. 

     차. 바이러스병 저항성 남방계 배추 육성을 위한 조합 작성 및 선발

      바이러스병 저항성 남방계 배추 품종 육성 : 1차 년도에 작성한 F1 조합을 

2004. 1. 4.에 파종하여 무가온 비닐하우스에 2004. 2.14-15.에 정식하여 자연상태에서 

춘화처리하 으며 4월초부터 자가수분에 의한 인공교배를 실시하여 채종하 다.

   4.  자가불화합성 인자형 동정 기술 개발 

   가. 화분측 S-유전자(SP11/SCR)의 cloning 및 염기서열 결정

    1) 공시재료

        1차년도 연구결과, 동정된 class I 9개(S
a
∼S

i
)와 class II 4개(S

w
∼S

z
)의 총 

13개의 S-haplotype을 공시재료로 사용하 으며, 엽으로부터 genomic DNA 추

출하 다.

    2) 화분측 S-allele의 특이적 primer 탐색

         B. rapa  SP11-52, 8과 9(GenBank acc. no. AB035505, AB035504, 

AB022078)의 DNA 염기서열에 기초하여 class I S-haplotype의 SP11/SCR 유

전자의 증폭을 위하여 첫 번째 exon과 종지코돈의 하류쪽에서 특이적 primer를 

합성하 다(SPIF: ATG AAA TCN GNT NTT TAT GCT TTA TTA TGT 

TTC, SPIR: GAA AAA AGT AGA GTT GTT GT). 또한, class II 

S-haplotype에 대한 SP11/SCR의 genomic 구조를 결정하기 위해서는 B. 

oleacea의 S2-b, S5와 S15 haplotype의 DNA 염기에 기초하여 개시코돈부터 상
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류 30bp와 종지코돈을 포함하여 합성하 다(SPIIF: GCG AAA ATC TTA 

TAT ACT CAT AAG, SPR: TTC GTT GAT CAA TTA TGA TT).

 

그림 2. 화분측 자가불화합성 유전자 및 promoter 역의 증폭을 위한 

primer를 합성한 위치. Box부분은 S60-haplotype의 SLG, 

SP11/SCR과 SRK의 coding 역 

SLG 6 0 SRK 6 0SP 11 /SCR 6 0SLG 6 0 SRK 6 0SP 11 /SCR 6 0

       자가불화합성 유전자 SP11/SCR의 증폭 : PE-9700(Perkin-Elmer, CA, USA)

을 이용하 으며, SP11/SCR의 증폭을 위해서 1분간 94℃에서 pre-denaturation 

시킨 후, denaturation을 94℃에서 1분, annealing은 55℃에서 2분, extension은 

72℃에서 1분간 35회 반응시켰으며, promoter 역의 증폭을 위해서는 57℃에서 

2분간 반응시켰다. Post-extension은 72℃에서 5분간 수행하 다. 

       PCR 산물의 cloning 및 염기서열 결정 : 증폭된 PCR 산물은 pGEM-T Easy 

Vector (Promega USA)에 cloning하 고, cloning된 nucleotide sequence는 

Auto sequencer (Applied Biosystems)에 의해 3회 실시하여 결정하 다.

   나. 화분측 S-유전자(SP11/SCR)의 promoter 분석

       최근에 동정된 SP11/SCR 유전자의 5'-flanking 역들의 물리적 구조를 분석

하기 위하여 Brassica rapa, Brassica oleracea (Cabbage, Broccoli), Raphanus 

sativus의  SP11/SCR 유전자의 5'-flanking 역들을 동정하여 sequencing하

다. 22개의 inbred line들( B. rapa, 3 line;  B. oleracea, 7 line; R. sativus, 12 

line)들을 재료로 이용하 다. SP11/SCR 유전자의 5'-flanking 역들을 증폭하

기 위하여 S
9
-SP11 (Shiba et al. 2001)의 5'-flanking 역의 염기에 기초하여 
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SP11-PF (5'-AR(A/G) TTR(A/G) GAC CCG TTA W(A/T)TC 

TM(A/C)G-3') Forward primer를 합성하 고, SP11-PR2과 SP11-PR3 

(5'-GAT GAA TAT GAA ACA TAA TAA TGC-3' 과 5'-GCA TAA ACA 

GCA GAT TTC AT-3')은 S
8
, S

9
, S

9
, S

52
-SP11 (Suzuki et al. 1999; 

Takayama et al. 2000) 염기들에 기초하여 Reverse primer를 합성하 다

   다. 화분측 자가불화합성 S15 haplotype SP11 유전자의 게놈구성과 전사체의 특징

     1) 공시재료

       Class-II S haplotype인 B. oleracea S15 homozygote는 inbred line #102 

(NongWoo Seed Co., Seoul, Korea)와 inbred line TCS15(Takii Seed Co. 

Kyoto, Japan)를 이용하 다.

       S15-SP11의 cloning 및 염기서열 분석 : SP11의 게놈구조를 결정하기 위하여, 

class II SP11 특이적 primer들을 S60-SP11 coding 역의 5-, 3-말단의 염기에 

기초하여 합성하 다(5-GCG AAA ATC TTA TAT ACT CAT AAG-3 및 

5-TTC GTT GAT CAA TTA TGA TT-3). SP11의 5-upstream 역을 증폭

하기 위하여 C2SP11pro-2F: 5-CGC AGG AAA AGA AGA ATT GGA T-3, 

C2SP11pro-2R: 5-CAG GGC ATT TCC AAG CTC CCA C-3를 이용하 다. 

SP11의 3-말단은 3-RACE(3-rapid amplification of the cDNA ends)법을 이용

하여 결정하 다. RT-PCR primer들은 2번째 exon과 3-untlansrated region 

(UTR) 역에서 합성된 S15-SP11F: 5- ACT AGA TGT GGG AGC TTG 

GAA ATG-3, S15-SP11R: 5- CTC GAG TTC GTT GAT CAA TTA TGA 

TT-3 이용하 다. 증폭된 PCR 단편들은 vector pGEM-T Easy (Promega, 

Madison, USA)에 cloning하 고, dideoxy-chain termination법에 의해 염기서열

을 결정하 다. 염기서열 분석은 GENETYX(Software Development, Tokyo, 

Japan)와 DNASIS(Hitachi Software, Tokyo, Japan)를 이용하 다.

    2) RNA gel blot 분석

       S15-SP11a probe로 hybrid한 후, membrane은 0.1x SSPE, 0.1% SDS로 65℃ 

30분 세척한 후 X-ray film에 노출시켰다. 

   라. 주두측 S 유전자(SLG)를 이용한 S-haplotype 동정

    1) 공시재료
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       소포자 유래 24 개체와 원예연구소 보유 97계통의 DNA를 Raz and Ecker 방

법을 이용하여 잎에서 추출하 다

    2) 주두측 SLG primer 탐색 및 합성

       주두측 S-allele의 SLG 특이적 primer는 class I과 class II를 구분할 수 있는 

primer를 SLG 역에서 합성하 다. Class I primer의 조합은 우성 S-haplotype

에 속하는 S18, S22, S23, S46의 DNA 염기에 기초하여 합성하 다. 반면 class 

II primer는 열성 S-haplotype에 속하는 S2, S5, S15, S29, S60 SLG의 DNA 염

기에 기초하여 합성하 고, Forward primer 및 reverse primer 공히 개시코돈이 

포함되게 합성하 다.

       SLG 산물의 증폭 : PE-9700(Perkin-Elmer, CA, USA)을 이용하 으며, SLG 

specific class I primer 사용시 2분간 94℃에서 pre-denaturation 시킨 후, 

denaturation을 94℃에서 1분, annealing은 64℃에서 2분, extension은 72℃에서 

1분간 35회 반응시켰으며, class II primer는 57℃에서 2분간 반응시켰다. 

Post-extension은 72℃에서 5분간 수행하 다.

    3) PCR-RFLP 분석

       SLG class I 및 class II 특이적 primer에 의해 증폭된 PCR 산물은 Hinf I으

로 소화하 다. 반응조건으로 1.5㎕의 10×buffer(750mM KCl, 150mM tris-HCl, 

pH 7.5, 92.5mM MgCl2, 10mM dithiothreitol)를 첨가하고 PCR산물 7㎕, 

restriction endonuclease 2.5units를 첨가한 다음 최종 volume을 15㎕로 하 다. 

반응액은 37℃에서 10시간 incubation시킨 후 3% Metaphor agarose(BMA, 

USA) gel과 5% QA-Agarose
TM

 High Resolution에 전기 동으로 분리하여 UV 

trans-illuminator상에서 확인하 다.

   라. PCR법에 의한 SP11의 cloning 및 염기서열분석

     1) 농우에서 육성한 9개 계통의 SP11 promoter 역 분석

       농우(NongWoo Seed Co., Seoul, Korea)에서 육성한  배추 9개 계통의 inbred 

line을 재료로 이용하 으며 엽에서 genomic DNA를 CTAB법에 의하여 추출하

다. 자가불화합성 유전자 SP11/SCR의 -192bp 부분에 위치한 promoter 역

을 분석하여 개시코돈 역에서의 특이적 primer를 합성하기 위해 SP11/SCR을 

PCR 증폭(PE-9700, Perkin-Elmer, CA, USA)하 다.

     PCR 산물의 cloning 및 염기서열 결정 : 증폭된 PCR 산물은 pGEM-T Easy 
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Vector (Promega USA)에 cloning하 고, Macrogen사에 의뢰하여 sequencing 

한 후 BLASTN 프로그램(NCBI)을 이용하여 분석하 다.

    2) Calss I SP11의 cloning 및 염기서열분석

       9개 계통의 화뢰에서 약을 채취하여 mRNA를 추출(Invitrogen, Micro-FastTrack 

mRNA Isolation Kit)한 후 추출 산물에 NotI-dT(18)을 붙여 cDNA(Amersham-Phar 

macia, First-Strand cDNA Synthesis Kit)를 합성하여 이용하 다. 

     화분측 SP11/SCR primer 합성 : 화분측 S-allele의 class I용 SP11/SCR 특이

적 forward primer를 7종 합성하 으며 reverse primer로는 NotI-dT(18)를 이용

하 다.

     SP11  산물의 증폭 : PE-9700(Perkin-Elmer, CA, USA)을 이용하 으며, SP11 

class I specific  forward primer와 NotI-d(T)18 reverse primer를 사용하여 

denaturation을 94℃에서 30초, annealing은 45℃에서 30초, extension은 72℃에

서 2분간 42회 반응시켰으며,  post-extension은 72℃에서 5분간 수행하 다.

     SP11의 cloning 및 염기서열 분석 : SP11 class I specific primer와 NotI-d(T)18 

primer에 의해 증폭된 PCR 산물은 pGEM-T Easy Vector (Promega USA)에 

lagation 한 후 electroporation법(Bio-Rad사의 MicroPulser)에 DH5α에 형질전환

하 고, Macrogen사에 의뢰하여 염기서열을 결정, Blast(http://www.ncbi. 

nlm.nih.gov)로 염기서열 분석을 수행하 다.

    3) Class II SP11 cloning 및 염기서열분석 

  농우에서 육성한 배추 3계통을 공시하 으며 각 계통으로부터 CTAB법에 의

해 genomic DNA를 추출하 다. 

SP11 class II 특이적 primer(Fw: 5'-GCGAAAATCTTATATACTCATAA-3', 

Rv: 5'-TTCGTTGATCAATTATGATT-3')를 이용하여 Perkin-elmer사의 

PE-9700으로 PCR 증폭하 다. PCR 조건은 94℃에서 5분간 pre-denaturation 

시킨 후, denaturation을 94℃에서 30초, annealing은 50℃에서 30초, extension은 

72℃에서 1분간 30회 반응시켰으며, post-extension은 72℃에서 10분간 수행하

다.

증폭된 PCR 산물은 PCR Purification Kit(DYNE)로 정제하여 pGEM-T Easy 

Vector  (Promega USA)에 cloning하 고 Macrogen사에 의뢰하여 염기서열을 

결정, Blast (http://www.ncbi.nlm.nih.gov)로 염기서열 분석을 수행하 다.     
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제 2 절  연구 개발 결과

  1.  중국 지역별 작형별 품종 특성 탐색, 정보 및 유전자원 수집

    가. 1차년도 중국 북부지역 출장 조사

     1) 출장 결과 개요

      1차년도 가을(2002. 10. 27-11. 3)에 연구팀 소속 3인(김한수, 이수성, 박현경)이 

중국 북부지역(북경시, 요녕성 심양시, 산동성 제남시)을 방문하여 가을배추 종자를 

67점을 수집하여 농촌진흥청 원예연구소, 유전자원과와 19개 종자회사(분양신청회사)

에게 종자 및 특성(종자봉투 사본)을 배부하 으며 중국 연구기관 및 종자회사(동아종

묘육종연구소, 심양농업과학원, 중국농업과학원 채소화훼연구소, 북경농업과학원 채소

연구소, 산동성농업과학원 채소연구소, 청도국제종묘사) 6개소와 종자시장을 방문하여 

육종현황, 육종방향 등의 정보를 수집하고 연구포장을 견학하는 등 전반적인 배추품

종 육종현황을 파악하 다. 

    나. 중국 배추 현황

     중국 채소재배면적 16백만ha중 배추류는 2백만ha, 결구배추는 67만ha 재배되고 

있으며 양자강 이북은 결구배추를 10년 전에는 7하-8상순에 파종하여 10중 수확하여 

겉잎을 말린 상태로 얼지 않을 곳에 보관하여 5개월 저장하는 작형으로 연 1회 재배

하 으나 최근 작형이 분화되어 연 2-3작 재배하며 한국으로부터 만추대성 춘파품종

을 도입하고 대만으로부터 만춘 또는 조추 작형으로 대농1호 등 내서성 품종을 도입

하고 있다. 동북 3성의 북방지역은 고온, 건조로 만춘, 조추 작형 재배는 곤란한 것으

로 파악되었다. 양자강 이남은 팍초이류를 연 7-8작 재배하고 있다.

    지역별 배추품종 기호도를 지역별로 분석하면 남부는 소구, 무모용(권심형?), 하

남/산서는 3-4kg의 역삼각형, 산동은 역삼각형과 한국형, 북경이북은 북경신3호 등 구

의 크기 25×35cm, 구 무게 5-7kg의 긴원통형과 80일형으로 구분된다. 

    가을배추품종의 특성을 분류하면 북경 이북은 잎이 크고 농녹색이며, 중륵이 넓

고 두터운 엽중형으로 구가 크고 직통형이며 구고 35cm, 구경 25cm, 구중 6-7kg 정

도이다. 바이러스에 강하며 80일형 중만생 품종을 직파재배하고 있다. 한국 품종은 중

국에서 바이러스에 약한 것으로 평가되고 있다. 산동지방은 잎이 크고 녹(연녹)색이

며, 중륵이 넓고 두터운 엽중형으로 구가 크고 역삼각형이다. 바이러스에 강하며 

55-85일형 등 다양한 숙기의 품종을 직파재배하고 있다. 잎조직은 매우 연한 편이다.
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    다. 중국 배추 연구기관 육종현황 및 육종 방향

     배추는 중국에서 연구기관 수가 가장 많은 채소로, 농업과학원, 대학, 개인기업

체 등으로 구성되어 있으며 최근 개인육종회사가 급증하고 있다. 국가지정연구소는 

흑룡강성, 북경, 산동성 등 3개 성에 있으며 각 현의 농업과학원이 종자회사를 운 하

고 있다. 배추육종 전문인력으로 중국과학원 5명, 북경연구원 7명, 산동과학원 2명(보

조 5명), 요령과학원 3명을 보유하고 있다.

    각 기관별 주요육성품종의 경우 요령성농과원은 요백8호를 육성보급하고 있으나 

최근 북경신3호로 급속히 대체 보급되고 있으며, 중국농과원은 중백1호 등 17품종을 

보급하 으며, 북경 농과원은 북경신3호를 보급하고 있으며 4호, 5호 등을 육성중이며 

북경이북 재배면적의 70-80%를 점유하고 있다. 산동농과원은 다수성(산동1, 2, 3…

호), 내병성(로백1, 2, 3…호), 내병 양질 다수성(천정1, 2, 3…호) 등으로 구분하여 보

급하고 있으며 북경이남 재배변적의 60%에 보급하고 있다. 북경신3호는 바이러스에 

강한 친과 약한 친을 교배하여 육성한 바이러스저항성 교배종으로 1997년부터 보급되

고 있으며 바이러스와 연부병에 내병성이 있고, 넓은 토양적응성으로 인해 비옥도가 

낮은 토양에서도 잘 자라며 수송성이 강한 원통형으로, 볶을 때 빨리 익고 맛이 좋은 

장점이 있으나 바이러스에 점점 약해지는 것으로 추정되었다.  

    중국 배추연구기관의 육종목표를 분석하면 F1채종체계는 현재 모두 SI를 이용하

고 있으나 요녕성, 북경, 중국농과원에서는 품종보호차원에서 MS이용을 활발하게 연

구하고 있다. 요녕성은 GMS이용단계이며, 중국농과원은 MS연구와 분자표지인자 개

발에 주력하고 있다. 북경농과원의 경우 폴리마MS는 온도에 민감하여 이용하지 않고 

있으며 Ogura MS는 잡종강세가 생기지 않으나 프랑스에서 도입한 신재료를 이용하

여 BC6세대를 진행중인 바 양호한 것으로 평가하고 있다. 산동농과원은 여교잡에 의

한 형질변이를 우려하여 MS이용은 고려하지 않고 SI를 이용하고 있다. 

    북경농과원은 2002년에 등황색 표지인자를 개발하여 SCAR marker를 개발중이

며, 소포자배양으로 연간 30품종 정도 공시하여 반수성 2배체 1,000여개 계통을 육성

하고 있으며 특히 바이러스 내병성을 가진 다양한 형태의 계통을 육성하고 있었다 

    개량대상형질을 분석하면 바이러스병, 연부병, 노균병 및 흑반병에 대한 복합내병

성 육성은 모든 연구기관 공히 추진하고 있으나, 무사마귀병에 대해서는 중국 토양의 

pH가 7.0이상으로 무사마귀병이 발병하지 않기 때문에 관심이 없다. 석회결핍증 내성 

품종 육성을 추진중이며 한국 배추형을 선호하는 경향이므로 현재의 다양한 구형 추
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세가 변화할 것으로 판단된다. 품질면에서는 저섬유질, 고당도, 고비타민으로, 볶을 때 

빨리 익으면서 물러지지 않아야 하며, 탕의 국물에서 맛과 향이 있고, glucosinolate함

량이 낮아야 한다. Ca, Zn의 함량을 높이기 위한 중국농과원과 화란의 공동연구가 진

행되고 있다(Zn에 발암유기물질 흡착 기능이 있다?) 만추대성, 내서성, 조숙성 등이 

개량대상형질에 포함되며 산동성농과원에서는 4배체배추를 연구 중인데 생으로 먹을 

때 조직이 아삭아삭한 장점이 있다고 한다.

    라. 한국 배추품종에 대한 반응 및 개선방향

     한국 배추품종에 대한 반응을 분석하면 춘하왕, 정상, 금봉 등 만추대성 품종이 

중국 춘파작형을 석권하고 있으나 추파 품종은 바이러스(TuMV race C-4/북경, C-5/

산동성), 무름병, 석회결핍증 등에 대한 내성이 약해 재배가 거의 없다. 중국품종은 대

체로 외엽이 크고 포피형인데 한국품종은 포합형으로 외엽이 구를 덮지 않는 차이가 

있으며 속노란 형질을 선호하고 있었다. 

    중국 수출용 배추품종 개발을 위해 TuMV race와 발병관계에 대한 중점 연구, 

TuMV내병성 재료 이용, 무름병 내병성 및 석회결핍증 연구를 강화하되 기타 형질은 

현재 품종과 동일한 방향을 추구하며, 회사별로 특정지역을 공략하는 전략이 필요한 

것으로 파악되었다.

  2.  1차년도 중국 남부지역 출장 (보류)

   1차년도 봄(2003. 5-6월)에 실시예정이었던 남부지역 봄배추에 대한 종자 및 정보

수집 출장은 중국내 SARS(중증급성호흡기증후군) 발병으로 인해 농림기술관리센터의 

승인하에 보류하 다.(기평02101-10278 : 2003. 5. 20).

  3.  2차년도 중국 북부지역 출장 조사

    가. 출장 결과 개요

     2차년도 가을(2003. 9. 25-10. 1)에 연구팀 소속 3인(서기호, 이수성, 박현경)이 

중국 북부지역(흑룡강성 하얼빈시, 길림성 장춘시, 하남성 정주시)을 방문하여 가을배

추 종자 94점을 수집하여 농촌진흥청 원예연구소, 유전자원과와 21개 종자회사(분양신

청회사)에게 종자 및 특성(종자봉투 사본)을 배부하 으며 중국 연구기관 및 종자회사

(하얼빈시 소재 동북농업대학, 중국 농과원 흑룡강성원예분원, 흑룡강성 종자관리국, 

하얼빈시 종자관리처, 흑룡강성 종자공사, 아기종묘, 장춘시 소재 길림성 농과원 소채
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화훼연구소, 정주시 소재 하남성 농과원 원예연구소) 9개소와 종자시장을 방문하여 육

종현황, 육종방향 등의 정보를 수집하고 연구포장을 견학하는 등 전반적인 배추품종 

육종현황을 파악하 다.

    나. 흑룡강성, 길림성, 하남성 채소 및 배추 육종연구 현황

구분 흑룡강성 길림성 하남성

 농과원 연구원 수 100 66명(총 132명) -

 연구포장 면적 200무(40.000평) - -

 연구대상 작물

  가지, 피망, 고추

  오이, 수박, 참외,   

  배추

  감자, 가지, 오이,   

  배추

  양배추, 꽃양배추 

  녹색꽃양배추, 배추

 배추육종 연구원 2명 2명 2명

 배추육종 연구 1966년 시작 1964년 설립 1970년대 중반 시작

 배추 재배면적 12만무(8.000ha) 7.000ha 30.000ha

    다. 흑룡강성, 길림성, 하남성 배추 육종현황 및 육종 방향(계획)

성 별 연  구  업  적 육  종  방  향

흑룡강성 

 동백 2호 (동북농대)

 601호 (농과원)

 602호 (농과원)

 용협백3호 (농과원)

 동북농대: 복합내병, 황심, 저장계 육성

 농과원: 복합내병, 조숙, 양질품종육성

 생명공학기술 적용 연구

길림성

길연 1~6호 육성

핵내 열성웅성불임성이용 F1채종

 가을배추 국한

 복합내병, 다수성, 장원통형 선호

 저장용→ 양질

하남성

예신계열 14품종(소포자 배양)

예원〃    6 〃

예생〃    3 〃

예설〃    4 〃

예청〃    2 〃

 내한, 내서, 내추대성의 표지인자개발

 웅성불임성 이용 계획중

 표피, 황심, 직통형
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    라. 한국 배추품종에 대한 견해

     한국 배추 품종은 만추대성이 좋아 봄재배작형의 주요품종으로 이용되고 있으

며, 순도가 균일하고, 엽수형의 황심계로서 포합형의 외관이 양호하고 중륵이 백색인 

특성이 있어 좋아하 다. 그러나 내병성이 약하여 가을재배에는 적합하지 않다고 하

다. 

    마.  배추 주요 보급 품종

     흑룡강성지역에서는 586, 로백7호, 동백1호, 용백1호 등이 많이 보급되고 있으며, 

북경신3호 품종이 인기를 얻기 시작하 다. 길림성지역에서는 10년전에는 길연2호가 

인기품종이었으나, 2년전부터는 길연6호가 보급되고 있다. 하남성지역에서는 예신계열 

품종이 많이 보급되고 있다.

    바. 기타 참고사항

  - 현재 품종등록제가 실시되고 있으며, 2년간 성능검정 후 등록하여 판매하고 있다. 

  - 배추 품질 검사시 끓인 맹물에 배추를 데쳐 육질상태를 살핀다. 

  - 북경농과원에서 무름병 연구를 시작하 다.

    (연구 진척 상황 등 세부정보 수집이 필요함). 

  - 각 육종기관의 육종팀으로 중국 소채 양종 산업화 협회를 결성하여 중국 농업과  

   학원 소채화훼연구소 내 개발처에서 주관하고 있음. 매년 말 정기총회를 개최하여  

   각 연구소의 연구결과를 소개하는 소식지를 발간하고 있었다.

  - 흑룡강성 및 길림성의 배추 추작 면적이 감소하고 있는데 그 원인은 산동성의 겨  

   울배추 공급 증대 때문이라고 하 다.

  - 춘파품종 육성에 대한 관심이 대단히 높아 만추대성 계통선발요령 등에 대한 정  

   보를 수집하기 위해 많은 노력을 하고 있었다.

  - 농약 잔류독성 검사제도가 실시되어 무공해, 유기, 녹색, 일반 등 4개 상품으로   

   구분하 다. 

  - 각 농업과학원마다 생명공학기술이용 연구기구(과 수준)를 설립하여 집중 연구중  

   이고 하남성은 배추육종을 생명공학기술연구소가 전담하여 소포자배양에 의한 육  

   종을 진행중에 있었다. 

  - 산동성의 겨울배추 생산이 확대되어 동북 3성의 겨울과 봄 사이에 공급되므로 동  

   북 3성의 가을 저장계 배추가 감소하고 있었다. 
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  4.  2차년도 중국 남부지역 출장 조사

    가. 출장 결과 개요

     2차년도 봄(2004. 5. 31-6. 8)에 연구팀 소속 3인(서기호, 이수성, 박현경)이 중국 

남부지역(운남성 곤명시, 광서성 계림시, 광동성 연주시)을 방문하여 배추 종자 72점

을 수집하여 농촌진흥청 원예연구소, 유전자원과와 22개 종자회사(분양신청회사)에게 

종자 및 특성(종자봉투 사본)을 배부하 으며 중국 연구기관 및 종자회사(곤명시 소재 

운남농업대 원예학원 부원장, 곤명시 종자회사, 곤명시 정공현 종자관계자, 계림시 소

재 금리달종묘사, 종묘상, 농민, 광주시 소재 위흥리종자회사 관계자, 종묘상, 농민, 연

주시 양산현 청련진 거주 농민) 등 10개소와 종자시장을 방문하여 육종현황, 육종방향 

등의 정보를 수집하고 재배포장을 견학하는 등 전반적인 배추품종 육종현황을 파악하

다.

    나. 운남성 배추재배현황

     운남성의 주요재배작물은 담배 426만무(1무는 200평), 차 300만무, 채소 600만무, 

사탕수수 350만무로서 담배면적은 줄고 채소면적이 크게 증가하고 있음. 운남성은 토

마토, 피망, 양파, 오이 등의 주산지 다.

    곤명 지역은 해발 1,830m에 위치하고 있으며, 해발 약 3,000m까지 경작함. 연평균

온도는 14℃, 겨울 최저온도는 -2∼3℃(약 1주 정도), 여름 최고온도는 32℃(1주일 미만)

로서 ⋅1년 내내 봄이라고 생각할 수 있는 기후조건임. 연간 강우량은 2,700mm, 우기

는 5-6월부터 8-9월까지이며, 건기는 10월∼4월이고 이 기간의 관개 문제가 심각하

다. 

    1) 곤명 지역의 채소 산업

   - 춘하재배와 추동재배의 2기작 재배가 보편적임.

   - 춘하재배 : 3-4월 파종, 8-9월 수확, 배추, 양배추, 녹색꽃양배추(broccoli), 상추  

    등 주로 엽채류를 재배함. 

   - 추동재배 : 7-8월 파종, 12-3월 수확, 주요 재배채소는 양파, 마늘, 토마토, 채두,  

    완두(순 이용 포함)임. 통마늘 생산이 특산품임. 

   - 통마늘 생산 : 사천성의 6쪽마늘 당년산을 6-7월에 도입하여 1개월간 특수처리  

    (비 )후 9월에 파종, 1-2월에 생산함. 통마늘 률은 50-80%, 통마늘의 지름은     

    5-6cm임. 품종, 특수처리, 기후조건의 3요인이 작용함.

   - 배추 재배 현황 : 해발 2천∼3천m 지대(널리 분포되어 있음)에서 재배하며. ⋅재  
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    배면적은 약 3,300ha(50,000무)임. 노춘백 1호(魯春白 1号)가 80% 이상 재배(북방  

    계 배추)되고 있음. 이 품종은 산동성 농업과학원에서 육성된 내바이러스성 및 만  

    추대성 품종임. 한국의 춘파재배용 품종이 앞으로 보급될 가능성이 있음. 추동재  

    배(8∼9월 파종)때 연작지에서 특히 곤명지역에서 뿌리혹병 발병이 심함(곤명 지  

    역의 토양 산도는 6.2-6.8pH로서 5.0정도인 곳도 있음). 다른 성으로 판매하기 위  

    해 재배하며, 광동(1,000km 거리), 상해(3,000km 거리)까지도 수송되고 있었다.

   - 정공(呈貢)지구의 배추재배농가 포장 답사 : 수확기가 얼마 남지 않은 곳과 불과  

    며칠 전에 정식한 포장 등이 있었음. 재배규모는 모두 작아 농가별 재배 면적이  

    200평(1무) 이내임(농지 배분 면적이 적다고 함).

   - 재배품종 : 진록(津綠) 50%, 노춘백 1호(魯春白1号) 50% 정도라고 함. 모든 배  

    추가 진한 녹색이고 조직이 억세 보 음. 노춘백 1호는 바이러스병 증상을 보이  

    는 포기가 있고 두 품종 모두 노균병이 상당히 심하게 발병하고 있으며 뿌리혹병  

    감염주도 가끔 있었다.

    다. 광서성 배추재배현황

     정확한 배추재배면적 통계는 알 수 없었으나, 직접 면담한 종자판매상이 계림 

지역에서 연간 약 5,000kg정도의 배추종자를 판매하고 있음(다른 종묘상이 4-5개 있

으며 그들도 상당량 판매함). 봄배추는 없고 대부분 여름배추와 가을배추 다. 

     1) 재배 품종에 대한 견해

   - 여름 배추 : 포합 직통형의 만추대성, 조, 중, 만생 품종이 필요함. 직통형을 선  

    호하는 이유는 식재배가 가능하고 다수확을 기대할 수 있기 때문임.  태원2청  

    (太原二靑)품종이 직원통형의 대표인데 같은 형의 배추품종이 화북성, 산동성, 북  

    경시 등에서 육성 보급되고 있음. 이 품종은 무름병에 강하고 바이러스에도 강한  

    데 잎 뒷면에 모용이 있는 것과 없는 것이 있음. 진채(晉菜) 1,2,3호도 판매되고   

    있는데 특히 2호가 인기가 있음(태원2청형임). 복합내병성 때문에 진백4호(秦白   

   四号)도 일부 보급되고 있었다.

   - 가을배추 : 산동성 농업과학원의 노백(魯白) 및 천정(天正) 계열(산동5호, 산동6  

    호, 춘백1호, 추백1호 등) 배추가 가을재배에 많이 이용되었다.

   - 앞으로 작은 배추(200-400g)가 생육기간이 짧아 인기가 있을 것임. 배추 품종의  

    가장 중요한 요소는 복합내병성과 맛임. 맛의 경우 저작감이 좋고(질기지 않을    

    것) 단맛이 있어야 함. 태원2청이 이점에서는 특히 우수하 다.
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   - 앞으로 채심(꽃대를 먹는 배추류의 일종)이 많이 재배될 것이고 이 종자를 연간  

    약 5,000kg정도 판매하고 있었다. 

   - 팍초이(청경채, 백경채)가 많이 재배됨. 남경농대에서 많은 연구를 하고 있으며,⋄  

    웅성불임성을 이용한 F1 품종이 육성 보급되고 있음.⋄ 일본의 무사시노 종자 회  

    사에서도 종자를 보급하고 있음.

     2) 계림시 천현(靈川縣) 배추 재배지 방문

   - 재배품종은 조숙5호(절강성 농업과학원 육성 남방계 품종) 음. 잎이 아주 두텁  

    고 연하게 보임. 내습성이 강하고 온도의 변화에 잘 견딤. 한국 농우바이오의 하  

    보품종과 비교하면 조숙5호가 조숙, 대구인 것 같음. 하보는 무름병에 강한 것 같  

    았다.  

   - 재배 상황 : 직파 40일째 재배한 상태임. 직파 50일경에 큰 것부터 조금씩 수확  

    하며, 대단히 식하고 있음. 무름병이 발병된 것도 있으나 잎에만 증상이 있고   

    포기 전체가 쓰러지는 것은 거의 없음. 무름병에 상당히 강한 것 같았다.

   - 무석(無錫) 배추 재배 : 우리나라 솎음배추와 비슷하게 파종후 약 30일경에 수확  

    하는 어린 배추임. 기온이 30℃이상일때 재배함. 기온이 낮으면 생장이 불량하고  

    추대하기 쉬움. 일반 재래종 품종이라고 함. 재배법은 직파 및 육묘이식이 병행되  

    고 있었다. 

     3) 계림시 하차전(下茶田) 배추 재배농가 방문

   - 재배 품종은 4계왕(북방계 춘파용)이었음. 2월 5일에 파종하여 방문 당시 대부분  

    수확하고 일부만 남아 있었음. 충해(배추흰나비) 및 병해(무름병, 바이러스병)가   

    심하 다.  

   - 지역의 금년 봄 기상조건이 좋지 않아(온도 등의 변화 극심) 모든 배추가 죽었  

    는데 이 4계왕만이 살아남았다고 함. 석회결핍증(tip burn)이 심하게 나타난다고  

    하 다. 

     4) 하차전 부락의 가을배추 재배

   - 벼를 수확한 후 가을배추를 재배하는 가을배추의 대단위 산지임. 주로 산동19호  

    (약간 역삼각형으로 생긴 배추)가 재배됨. 7월 20일경 100공 포트에 파종하여 육  

    묘 재배하고 10월 5일경부터 수확하며 광동, 호남, 호북 등지로 판매하고 있었다. 

   - 산동19호 외 진백2호(秦白二号), 산동4호(山東四号), 노백6호(魯白六号) 등도 약  

    간씩 재배되고 있었다. 

   - 무름병, 바이러스병, 노균병 등의 피해가 심하고, 뿌리혹병도 최근에는 발생하고  
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    있으며, 담배나방, 좀나방, 달팽이의 피해도 심하 다. 

    라. 광동성 연주(連州)의 고랭지 배추 재배지 답사

      지역명은 陽山현 江英전 企山村으로, 광주에서 차량으로 4시간 반 정도 거리

(300km 이상)에 위치하고 있다.   

   - 해발 1000m 이상의 대단위 고랭지대(관광지 비슷함)로서, 전체면적은 약 200∼

    300ha임. 안개가 많고 습도가 높으며. 토양 산도는 pH가 높고 염도가 높음. 

   - 재배상황 : 고랭지이지만 위도가 낮아 북방계 품종은 재배가 안되고 남방계를   

    재배함. 4월부터 8월까지 파종하며 연 2-3회 재배가 가능함. 연작에 의한 병충해  

    가 심하고 생육이 불량하여 구가 작아져 점점 다비재배화 하고 있음. 특히 수확  

    기 무렵에 무름병과 근부병이 많이 발생함. 유기질 비료는 거의 없으며 인분뇨를  

    주로 쓰고 금비에 의존함. 최근 고랭지 배추의 시세가 좋지 않아 벼 재배로 전향  

    하는 농가가 많아짐.

     1) 농가별 현황

   - A 농가 : 재배품종은 302호(세미니스/흥농 품종)이며, 10여년 전부터 이 품종을  

    재배하고 있음. 생육상황은 이식후 약 40일 정도되어 수확기에 가까운 상태임. 재  

    식거리는 잘 지켜지고 있으며, 빈도는 낮으나 무름병과 뿌리혹병 이병주가 있음.  

    기상 이변으로 생육이 불량하다고 하 다. 

   - B 농가 : 재배품종은 606호(일본 다끼이 품종)로 황청하(黃淸河)라고도 함. 302  

    호와 비교하면 생육기간은 동일하나 606호가 더 크고, 잘 팔리며, 잎이 두터움.⋅  

    내습성도 강하고 많은 비가 온 후 손상이 적음.⋅ 48일형이라고도 함. 302호(한국  

    품종)와 경쟁하기 위하여 종자 값을 절반으로 낮추고 품종이름까지 ‘황청하’로 바  

    꾸고 있음. 재배상황은 이미 수확기인데 A농가보다 생육상태가 양호하고, 균일하  

    며 잎 색이 더 농녹색임. 추대한 포기는 제거하 다고 하 다. 

   - C 농가 : 재배품종은 606호로서 4월 2일 파종, 4월 25일 정식하 으며, 7-10일후  

    수확예정임. 작황은 양호하나 노균병(흑심병이라고 함)이 많이 보 다. 

    마. 출장결과 요약

     운남성의 곤명지역은 고원지대로서 중국의 남부지역임에도 불구하고 일년내내 

봄과 같은 기상조건임. 따라서 북방계 배추가 여름에 재배되는데,⋅ 봄재배용 만추대성

으로서 바이러스병(TuMV), 노균병, 뿌리혹병, 무름병 등에 대한 복합내병성 품종이 
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필요하다고 생각됨. 최근 한국의 농우바이오에서 육성 발표하고 있는 고랭지 여름재

배용 품종을 현지에 시험해 볼 필요가 있다고 생각되었다. 

    광서성 계림지구는 주로 여름배추와 가을배추가 생산되는데, 가을배추는 산동성

의 산동19호가 주로 재배되고(북방계 조합형), 여름배추는 남방계의 조숙5호와 북방계

의 4계왕이 재배됨. 장원통형(구고 60cm, 구폭 15cm 내외)의 복합내병성 품종이 요망

된다고 하 다. 

    광동성의 연주지역 고랭지는 모두 남방계  품종이 재배되는데, 현재는 한국 세미

니스(흥농)의 302호와 일본 다끼이의 606호가 서로 경쟁중임. 구가 더 크고 복합내병

성인 품종이 요구되고 있었다. 

    종합적으로 볼 때 바이러스병, 무름병, 노균병, 뿌리혹병의 복합내병성이 최우선

적으로 필요하며, 2차적으로 조직이 연하고 단맛이 강한 품종, 3차적으로 지역에 따라 

구형과 결구 형태가 고려된 품종육종이 필요하다고 생각되었다. 

    바. 참고사항

    호텔의 뷔페식당(아침식사)에서 북방계 배추와 남방계 배추를 각각 따로 중국식

으로 조리(약간의 전분 용약에 넣고 익힌 것)하여 제공되었는데, 두가지 배추요리의 

맛이 서로 전혀 달랐음. 남방계는 섬유질이 적어 훨씬 부드러우면서 고소하고 맛이 

있었으며, 북방계는 다소 질기고 비린듯한 맛이 있어 좋지 않았다.

  중국에는 중국농업과학원 주관으로 “배추과 식물 연구회”가 결성되어 있다고 하며, 

“중국채소”라는 잡지가 4곳에서 출판되고 있다고 하 다. 중국에서는 배추를 “紹菜”라

고도 한다.
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그림 3. 운남성 곤명시 정공(呈貢)지구 배추재배포장 

※ 이미 수확한 포장, 10일-2주후 수확예정 포장, 며칠전 정식한 포장 등이 있음.

   품종은 북방계(우리나라와 동일)의 내병, 내서성인 진록(津綠)이라 함

그림 4. 계림시 천현의 남방계 배추 재배 광경 및 개체 모양   

       - 이 지역에서 기온이 30℃이상일때 재배

       - 기온이 낮으면 생장이 불량하고 추대하기 쉽다

       - 품종은 일반 재래종이라 함

       - 재배법은 직파 및 육묘이식이 병행되고 있음
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그림 3.  무석(無錫)배추의 파종기별 생육상태와 모의 모양

 - 좌측 사진 : 좌로부터 정식후 10일, 정식직후, 수확기(정식후 15일)

 - 우측 사진 : 정식직후 묘 상태(엽병이 길고 잎은 숟가락 모양, 서울배추와 다소 비슷

※ 무석(無錫)배추 : 우리나라 솎음배추와 비슷, 파종후 약 30일경에 수확하는 어린 배추

그림 4. 계림시 하차전 부락의 배추재배포장 (2월 5일 파종, 수확 말기)

※ 장미 포합형의 북방계 춘파 품종
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그림 5. 광동성 연주 고랭지의 농가 배추밭

- 좌측 사진 : 세미니스(흥농)의 302호 (A농가)

- 우측 사진 : 다끼이의 606호 (B농가)

      

그림 6. 광동성 연주 고랭지의 B농가 배추밭   그림 7. 태원2청 품종의 구 모양

※ 품종 : 다끼이의 606호(남방계)



38

 5.  1차년도 및 2차년도 중국 북부지역 관련 정보 전파 (조사결과 소개)

    2차년도 가을(2003. 11. 6) 한국종자협회가 개최한 가을철 경 자간담회(수안보 상

록호텔)에서 종자회사 경 자(28사 31인)를 대상으로 이수성 박사가 중국 1, 2차년도 

북부지역 방문 조사 결과를 발표하고 세부정보를 제공하 다.

    주요 내용은 중국 배추 재배 현황(채소 및 배추 재배면적, 1인당 채소 소비량, 재

배작형), 지역별 배추품종 현황 및 기호도, 가을배추 품종의 특성, 배추 품종개량사업 

현황, 주요육성품종, 북경신3호 배추의 장・단점, 중국의 배추 육종목표, 한국 배추품

종에 대한 반응 및 기타 참고 자료 등을 발표하 다. 

  6.  중국 우량배추품종 정보 수집

    1차년도 봄(2003. 3월)에 중국 국가가 인정한 우량배추품종 20품종에 대한 자료

(중국 농작물 우량품종 ; 1990-2000년 국가인정품종, 孫世賢 編)를 수집, 번역 후 원예

연구소 및 채소종자회사에 배부하여 수출용 품종육성 참고자료로 활용할 수 있도록 

조치하 다.(별첨 참고)
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  2.  중국 지역별 작형별 수출용 품종개발

    가. 기 보유계통(고정 및 분리계통)및 수집한 재료의 계통성능검정 및 

        내병성검정

   중국 수출용 품종개발을 위한 기 보유계통(고정 및 분리계통) 및 수집한 재료의 

계통 성능검정은 3년 동안 표 8과 같이 각 작형별 4,957계통을 공시하여 4,178개체를 

선발하 다. 선발된 우량개체는 시설내에 옮겨져 개화를 유도하고 인공뇌수분하여 후

대의 자식 및 F1조합 종자를 채종하 고, 합성조합 소재로 이용하 다. 이와 동시에 

선발개체 및 미숙모본에서 얻은 계통으로 바이러스병 및 무사마귀병과 복합내병성(바

이러스병+무사마귀병) 접종시험을 실시하여 표 9과 같이 바이러스 내병성 373개체, 무

사마귀병 내병성 1,231개체, 복합내병성 1,266개체를 선발하 다. 또한 1차년도에서 중

국 출장 중 수집한 67점 중 바이러스 내병성으로 표기된 51점의 바이러스 접종 시험 

결과 39점이 내병성을 나타내었고, 2차년도에서도 중국 출장 중 수집한 166점 중 바

이러스 내병성으로 표기된 31점의 바이러스 접종 시험 결과 24점이 내병성을 나타내

었고 66개체를 선발하 다(표 11, 12). 3차년도 중국 육성계통을 이용한 바이러스 내

병성 검정은 총 191계통을 시험하 다. 또한 바이러스 C5 strain검정을 14계통에 C4

와 같이 시험한 결과 거의 유사한 결과를 나타내었다(표 13). 이 내병성 선발 개체는 

저온 처리후 후대 분리를 위한 자식종자 채종을 하 으며 각 작형별 계통 성능검정을 

거쳐 내병성이면서 형질이 우수한 계통을 선발하는 고정 작업을 계속하 다.

  3차년도 북경근교 가을배추 바이러스 내병 현지 적응시험을 실시하 는데  본시험

에서의 바이러스증상은 조합 및 품종에 따라 2가지 형태로 나타나 좀더 검토를 하여

야겠지만 적어도 2가지 이상이 공존하는 것으로 판단되었으므로 금후 이와 같은 환경

에서도 완전한 저항성을 나타내는 계통을 탐색하거나 육성이 되어야 할 것이다.

(그림 8, 9)
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                   그림 8.  북경근교 현지 적응성시험 전경

           그림 9. 현지 적응성시험포장 중에 나타난 2가지의 바이러스 증상
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표 8. 계통 성능검정 공시계통수 및 선발 우량 개체 수 (‘03-05, 3개년)

재배작형 공시계통수 선발개체수

봄 하우스 776 774

봄노지 967 -

여름배추 913 984

중국남방계 255 167

가을배추 1,509 1,648

중국북방계 87 96

월동 452 509

계 4,959 4,178

표 9. 기 보유계통 및 수집한 재료의 내병성검정 계통수(‘03-05, 3개년)     

작   형 바이러스병 무사마귀병 복합내병성
Z
 

봄 내병성 228 669 618

가을 내병성 371 852 1,285

계 599 1,521 1,903

       복합내병성
Z
 : 바이러스+무사마귀병    

표 10. 내병성 검정 선발 개체 수 (‘03-05, 3개년)     

작   형 바이러스병 무사마귀병 복합내병성
Z
 

봄 내병성 209 406 256

가을 내병성 164 825 1,010

계 373 1,231 1,266

       복합내병성
Z
 : 바이러스+무사마귀병    



42

표 11. 바이러스 C4 strain 접종시험 결과 (1차년도, 51점)

B.N 품  종  명

TuMV-C4

접종

주수

이병

주수

이병율

(%)

1 新北京3号 24 0 0.0

2 83-24 22 6 27.3

3 山東5号 17 15 88.2

4 山東6号 16 13 81.3

5 山東19号 19 4 21.1

6 春白1号 21 2 9.5

7 秋白1号 19 2 10.5

8 秋白19号 24 0 0.0

9 超白2号 22 0 0.0

10 夏伏2号 23 2 8.7

11 夏白3号 21 0 0.0

12 夏伏5号 24 2 8.3

13 魯百1号 24 20 83.3

14 魯百2号 19 19 100.0

15 魯白6号 22 22 100.0

16 魯百8号 11 4 36.4

17 北京新1号 23 2 8.7

18 北京新3号 23 0 0.0

19 北京新4号 24 3 12.5

20 北京新5号 24 3 12.5

21 北京75号 17 0 0.0

22 北京80号 17 0 0.0

23 北京106号 13 0 0.0

24 北京桔紅心 23 2 8.7

25 北京大牛心 25 0 0.0

26 98-1 24 0 0.0

27 秋豊三号 25 1 4.0

28 鴻均168 20 0 0.0

29 中白2号 18 0 0.0

30 中白4号 19 0 0.0

31 北秋1号 25 0 0.0
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B.N 품  종  명

TuMV-C4

접종

주수

이병

주수

이병율

(%)

32 秋珍白11号 21 0 0.0

33 秋綠 55 23 0 0.0

34 秋綠 60 25 1 4.0

35 津育 80 23 2 8.7

36 黃心鳥 14 0 0.0

37 遼白八号 25 0 0.0

38 靑綠王 24 1 4.2

39 賽新五号 25 1 4.0

40 精品五号 23 0 0.0

41 綠星 67 24 0 0.0

42 綠星 70 25 1 4.0

43 秋冠 25 1 4.0

44 全勝 22 22 100.0

45 高抗二号 22 0 0.0

46 魚白 17号 22 6 27.3

47 秋菜王 20 0 0.0

48 新世紀1号 25 0 0.0

49 高抗酸 菜王 25 0 0.0

50 保收 3 23 0 0.0

51 新錦菜八 18 0 0.0
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표 12. 바이러스 C4 strain 접종시험 결과 (2차년도, 31점)

B.N 품  종  명

TuMV-C4

접종

주수

이병

주수

이병율

(%)

1 天津靑痲葉 25 7 28.0

2 鄭州新4号 25 0 0.0

3  新欣3号 25 0 0.0

4 晋綠3号 25 0 0.0

5 晋綠65号 25 0 0.0

6 晋綠70号 25 0 0.0

7 晋綠80号 25 0 0.0

8 秋抗王15号 25 0 0.0

9 津育60 25 0 0.0

10 津育75 25 0 0.0

11 津育80 24 0 0.0

12 鄭雜2号 25 1 4.0

13 豊抗80 25 22 88.0

14 晋菜3号 25 2 8.0

15 吉林大矬 24 8 33.3

16 豫新4号 25 10 40.0

17 東農902 25 0 0.0

18 東農902 25 1 4.0

19 東白1号 25 0 0.0

20 東白2号 25 0 0.0

21 濰春白2号 25 0 0.0

22 586新世紀 25 0 0.0

23 大昌秋王 25 4 16.0

24 大昌秋宝 25 0 0.0

25 佳白2号 25 6 24.0

26 大蓮91-12 25 0 0.0

27 龍白3号 25 0 0.0

28 龍協白3号 25 6 24.0

29 京綠60 25 0 0.0

30 津冠70 25 0 0.0

31 中白76 25 0 0.0
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표 13. 바이러스 C4, C5 strain 접종시험 결과

NO 품종명 접종주수
이병율(%)

비고
C4 C5

5001 북경신2호 F3 25주 0 16

5002 〃 〃 0 0

5003 북경신3호 F2 〃 0 0

5004     〃    F3 〃 0 0

5005 〃 〃 0 0

5006 〃 〃 32 48

5007 〃 〃 0 0

5008      〃    F1 〃 0 0

5011 87-114 〃 0 0

5012 〃 〃 48 64

5013 강력분리계 〃 0 0

5014 북경신4호 F1 〃 0 0

   나. 중국 지역별 기호도에 알맞은 병저항성 신계통 육성 및 F1조합작성

    기 보유중인 내병계와 수집된 품종을 이용하여 약배양, 소포자 배양용 모본 및 

신계통 육성을 위하여 상호 합성조합 20개와 수집재료를 이용하여 약 70여개를 작성

하 다. 기 합성된 합성조합을 협동연구기관인 원예연구소에 모본을 분양하여 약배양 

및 소포자 배양에 이용하도록 하 고 주관기관인 농우바이오에서 약배양 및 소포자 

배양 총 1,698개체의 식물을 얻었다. 얻어진 식물체는 내병성 검정 및 작형별 성능검

정을 거쳐 우수하면서 내병성이 강한 32개의 신계통을 확보하 다. 한편 2년차에 원

예연구소에서 개발한 소포자 유래계통의 성능검정 결과 우수하다고 판단되는 3개의 

남방계 계통을 인수 받아 6개의 F1조합을 작성하 으며 남방계 F1성능검정을 수행중

에 있다. 또한 자체적으로 육성하여온 고정계통과 약배양 및 소포자에서 얻은 계통을 

이용하여 총 853개의 F1조합을 작성하 다. 작성된 F1조합은 각 작형별로 파종되어져 
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우량시 되는 조합이 선발되어졌다 (표 14). 

  다. 우량 F1 조합 성능검정 및 지역적응성 검정

     앞에서 언급했다시피 연구기간 내에 품종화는 어렵지만 연구 종료 후에도 수집

된 유전자원을 이용하여 중국 기호에 맞는 계통을 만들어 나가며 계속해서 F1조합 성

능검정을 한다면 수출용 품종화가 어렵지 않을 것으로 보인다. 

   각 작형별 F1 성능검정은 총 1,501조합을 공시하여 최종 우량시 되는 17조합을 선

발하 으며(표 14) 이 선발조합은 시설내 격리된 곳에서 벌 방사에 의한 F1 종자 채

종시험을 거쳐 농가실증시험을 하 다. 선발된 조합의 특성은 표 15과 같다. 선발된 

조합중 중국 수출용 품종으로 4조합을 선발하 다. 2차년도 광동성 2곳에서 행하여진 

중국현지적응성 남방계 시험에서 02CC843조합과 00CC240조합이(그림 10) 우수한 성

적을 나타내어 선발되었으며 추후 품종화 할 예정이다. 

   3차년도 중국 중북부 지역에서의 지역별 배추의 선호 형태 및 기호도에 대한 정보 

수집 및 현지 적응성 시험 조사를 위해 2004년도 10월 심양, 대련 수사 종묘, 북경세

농종묘, 화북성 당산 지역을 방문하 다. 이쪽 지역에서는 직통형 배추를 선호하여 

04CC713조합과 04CC718조합을 선발하 다. 04CC713조합은 북경신3호처럼 구형이 직

통형으로 웅성불임을 이용한 조합이며 04CC718조합은 바이러스내병성 조합으로 채종

시험을 거쳐 중국 현지 적응 시험코자 한다(그림 11, 12). 

표 14. 우량 F1 성능검정 공시조합수 및 선발 조합수 (‘03-05, 3개년)

재배작형 공시조합수 선발조합수

봄 하우스 173 1

봄노지 187 2

만춘 143 1

고랭지 봄 96 1

고랭지 여름 180 1

여름배추 157 2

중국남방계 121 2

가을배추 240 3

중국북방계 73 2

월동 131 2

계 1,501 17
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표 15. 선발조합의 특성 (‘03-05, 3개년)

재배작형
선    발

조합번호
주요특성

봄 하우스 02CC897 CR, 노균병 내병, 황심, 만추대

봄노지
02CC227 CR내병, 황심, 만추대, 품질우수

02CC282 CR, 노균병 내병, 황심, 포피, 만추대

만춘 04CC479 CR내병, 포합으로 입모우수

고랭지 봄 04CC743 CR내병, 황심, 엽질강

고랭지 여름 04CC469 CR내병, 황심, 엽질강, 입모우수

여름배추 04CC447 CR내병, 황심, 포합으로 입모우수

04CC483 CR, 노균병 내병, 황심, 엽질강

중국남방계 02CC843 외엽 농록, 대비종 보다 숙기早, 대구

00CC240 외엽 농록, 대비종 보다 숙기早

가을배추

03CC122 CR, 노균, 바이러스 내병, 황심

04CC652 CR, 노균병 내병, 황심, 엽질강

04CC664 CR, 노균, 바이러스 내병, 황심

중국북방계 03CC713  황심직통형, MS이용조합

03CC718 바이러스내병 직통형

월동 02CC198 CR, 노균병 내병, 황심, 만추대, 중만생

03CC621 CR, 노균병 내병, 황심, 만추대, 만생
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그림 10. 남방계 F1 성능검정에서 선발되어진 00CC240, 02CC843

그림 11. 북방계 F1 성능검정에서 선발된 04CC713
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그림 12. 북방계 F1 성능검정에서 선발된 04CC718

  라. 웅성불임 유전자원탐색

    제 1차 중국 현지출장 중 수집한 67점 중 웅성불임으로 사료되는 靑綠王, 綠星67, 

綠星70 3점을 저온처리 후 개화하여 개체별 화분검경 및 웅성불임 개체의 비율을 조

사한 결과 화분이 발생하여 세포질 웅성불임이 아닌 것으로 판명되었다.

    기 보유 AD CR SINKI 외 19계통에 계속 웅성불임(오꾸라CMS)을 유기 중에 있

으며 새로운 웅성불임 소재로 早生綠塔외 2품종을 수집하여 조사해 본 결과 오꾸라

CMS로 판명 되었다. 기 보유 CMS계통(MS 904)과 칠리계 계통을 이용하여 F1 조합

을 작성하 고 F1성능검정 결과 우수한 성적을 나타내어 04CC713조합을 선발하 다.  

    배추에 있어서 웅성불임은(오꾸라CMS) F1 조합시 약세로 나타나 기존 품종에 이

용하기가 어려운 실정이다. 하지만 앞으로 새로운 유전자원을 계속 탐색하고 유전공

학을 이용한 새로운 CMS를 개발한다면 멀지 않아 배추에도 상용화할 수 있을 것이

다. 

  마. 기보유계통 및 수집계통에 대한 원연관계 및 SI인자 분석

     1년차 과제에서 RAPD 수행함에 앞서 400개의 10mer Primer와 서로 연관관계
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가 먼 북방계와 남방계 배추를 이용한 RAPD 조건을 확립하 으며 이에 따라 확립된 

조건을 이용하여 2년차에는 기 보유개통 30개체와 RAPD 조건 확립 시 사용되어진 

남방계, 북방계 배추를 포함하여 32 개체의 RAPD 실험을 실행하 다. RAPD 분석결

과를 살펴보면 Operon사 random primer OPA01부터 OPZ20까지의 520 종류를 이용

하여 PCR한 결과 개체간 다형성을 나타내는 28종류의 primer를 선발하 으며 유연관

계 분석을 실시한 결과 총 94개의 polymorphic band가 얻어졌다(Table 16). 이 94개

의 polymorphic band를 이용하여 NTsys(v1.70)에 의한 line 간의 유전적 유사도를 분

석한 결과 배추 32 line 의 유사도 계수는 0.351~0.978에 이르 으며, primer 선발에 

사용되어진 북방계와 남방계 배추간의 유사도 계수는 0.361로 두 계통간의 유사도 계

수가 아주 낮게 나타났다. 이는 사용되어진 남방계와 북방계 배추가 실질적으로 먼 

거리일 것이라고 추정한 것이 수치로도 표현되어졌다(자료생략). 그리고 가장 높은 유

사도 계수는 1569와 1571과의 비교에서 0.978로 나타나 두 line은 유사성이 높은 것으

로 분석되었다. 이상의 유사도 계수 matrix를 이용하여 UPGMA법에 의한 32개 배추 

line을 구하 다(그림 14). 그 결과 32 개체는 유사도 계수 0.5를 기준으로 했을 경우 

크게 2개의 group으로 분류할 수 있었으며, 이들 group은 RAPD 분석을 통하여 확연

하게 북방계와 남방계 group으로 구분되어졌다. Group I의 경우 옆중형 형태로 잎의 

잔털이 없고 잎맥이 적은 전형적인 남방계 특성을 보여 북방계의 group II 와는 눈으

로 구별되어지는 group이다. Group I의 1354와 1356 line 이 가까운 원연관계를 보

으며 1350과는 상당한 거리를 두고 있음으로 나타났다. 1354와 1356 line 경우 한 조

합에서 3세대까지 자식해 오다가 4세대부터 분리한 아계로서 가까운 원연관계를 지닐 

것으로 추정되는 line이다. 1350경우 남방계 배추에 속하지만 다른 남방계 배추와 상

당한 거리를 두고 있어 (유사도 계수 0.5) 남방계 group 내 교잡이 가능함을 나타내

고 있다. Group II의 경우는 유사도 계수 0.6을 기준으로 하 을 겨우 크게 2개의 

group(Group II-1 & Group II-2)으로 구별되어졌다. 북방계 내에서 두 group으로 나

뉘는 것은 Group II-1와 Group II-2내 line이 합성되어질 때 각각 동일한 한쪽 line을 

이용하여 합성조합이 이루어졌고 이를 중심으로 북방계 내에서도 서로 다른 group으

로 분류되어졌다. Group II-1의 경우 유사도 계수가 0.7이상으로 나타났으며 F2세대 

이상 동일한 line은 보다 원연관계가 가까운 것으로 나타났고 F2부터 분리되어진 개

체들은 보다 먼 원연관계를 지닌 것으로 분석되었다. Group II-2에서는 유사도 계수
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가 0.9이상을 보이는 개체들이 분류되었고 이들의 경우 대부분은 3세대까지 동일한 

것으로 나타났다. 그 중 1569와 1571 line가장 가까운 유연관계를 나타내었는데 이들

은 5세대에서 분리되어진 것으로써 형태적 특성의 차이가 없는 동일한 개체로 구분된

다. 이는 본 data에서 유사도 계수가 0.97이상으로 나옴으로써 2002년의 원예과학 기

술지에 수록 논문에 따르면 ‘AFLP 유사도가 96% 이상 되면 유사품종 범위로 판단된

다’ 라는 문구와 일치하기도 한다. 따라서 본 실험결과 얻어진 원연관계 분석 데이타

와 실제 모본과 비교하여 볼 때 본 연구에 사용되어진 primer와 94개의 polymorphic 

band 수는 원연관계 분석에 충분했다고 판단되어지며 이들 polymorphic band의 유무

를 기초로 하여 개체 간 원연관계를 분석한 결과는 실질적으로 포장에서도 그 이용가

치가 있다고 하겠다. 실제적으로 현재 F1으로 시판 중인 것의 양친의 유사도 계수를 

조사한 결과 약 0.5에 상응하는 값을 나타났다. 또한 3년차 과제에서는 polymorphic 

bands를 나타내는 primer 가 너무 많아 그 수를 줄이고자 data 분석을 하 다. OPJ1 

등과 같이 표에 변화 없이 사라지는 primer를 찾을 수가 있었으나 기 보유계통과 수

집계통 간의 원연관계의 분석에 대한 효용성 문제가 제기되어 더 이상 실험을 진행치 

않고 원연관계의 분석보다는 순천대 노일섭 교수가 진행하는 주두측 자가불화합성 유

전자인 SLG와 SRK의 class I 및 class II specific primer를 이용한 PCR-RFLP 분석

법을 이용에 보다 많이 치중하 다. 주두 측의 자가불화합성 결정 유전자로 보고된 

S-locus glucoprotein(SLG) 역에서 합성되어진 class I SLG specific primer와 

S-locus receptor kinase(SRK) 유전자의 kinase domain 역에서 합성되어진(순천대 

노일섭) class II SRK specific primer를 사용하여 PCR 수행결과 Class I 에 속하는 

개체는 1,050bp, Class II에 속하는 개체는 900bp에서 증폭 산물을 얻을 수 있었다. 

class I or II specific primer에서 증폭된 산물은 Rsa  I 혹은 Hinf I 제한효소를 처리

하 을 경우 각각 12개의 band pattern으로 분류되었다. 3년 동안 기 보유계통과 중

국 수집종을 포함하여 약 5,500여개의 SI를 분석하 으며 이들 분석결과는 실제 육종 

교배에 매우 유용하게 이용되어졌다. 중국 수집종 중 기 보유 계통에서 보이지 않는 

새로운 SI-type pattern이 보 으나(그림 13) 이들이 기 보유계통과는 다른 SI-type인

지는 교배시험을 통한 확인이 요구된다. 이들 중 기존 SI 분석에 사용하는 SLG 혹은 

SRK specific primer을 이용한 PCR-RFLP 방법으로 분석함에 있어 다소 명확치 않

은 종도 있어 이에 대한 분석 방법도 모색되어져야 할 것이다.
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   Table 16. The random primers used for RAPD analysis of Chinese cabbage.

Primer  Sequence polymorphic 
bands Primer  Sequence polymorphic 

bands

OPA06 GGTCCCTGAC 2 OPU01 ACGGACGTCA 2

OPB18 CCACAGCAGT 5 OPU06 ACCTTTGCGG 2

OPG11 TGCCCGTCGT 5 OPV01 TGACGCATGG 5

OPH09 TGTAGCTGGG 4 OPV04 CCCCTCACGA 2

OPJ09 TGAGCCTCAC 1 OPV18 TGGTGGCGTT 8

OPJ10 AAGCCCGAGG 3 OPW02 ACCCCGCCAA 5

OPJ11 ACTCCTGCGA 4 OPW04 CAGAAGCGGA 4

OPK08 GAACACTGGG 2 OPW08 GACTGCCTCT 3

OPM08 TCTGTTCCCC 4 OPW11 CTGATGCGTG 2

OPM09 GTCTTGCGGA 1 OPW15 ACACCGGAAC 2

OPM10 TCTGGCGCAC 6 OPX03 TGGCGCAGTG 5

OPM18 CACCATCCGT 4 OPX09 GGTCTGGTTG 3

OPN17 CATTGGGGA 2 OPY10 CAAACGTGGG 4

OPP11 AACGCGTCGG 3 OPZ18 AGGGTCTGTG 3

    

그림 13. Agarose gel electrophoresis of PCR using the class I specific primer 

(upper of A or B) and restriction pattern (bottom) with Rsa  I (A) or Hinf  I (B).  

S1∼S10: breeding lines of chinese cabbage (Nongwoobio Ins.); C1∼C15: commer- 

cial F1 hybrids in China.
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그림 14. UPGMA dendrogram of the 32 lines of Chinese cabbage based on 94 

RAPD bands.

1335
1351
남방계
1350
1354
1356
1476
1737
1544
1479
1719
1740
북방계
1747
1692
1723
1515
1563
1484
1489
1674
1677
1753
1758
1764
1776
1488
1500
1569
1571
1589
1600

0.48                   0.64                 0.80              0.96           1.00

0.7659574
0.8936170
0.5886525
0.6595745
0.9148936
0.5245499
0.9361702
0.9148936
0.8900709
0.8696808
0.9361702
0.8599290
0.7872340
0.7792553
0.8404255
0.7223404
0.7659574
0.6751520
0.7659574
0.7393617
0.8936170
0.7061171
0.9468085
0.9414894
0.8439716
0.6906029
0.7702127
0.8510638
0.9787234
0.9308511
0.9574468

Group 
I

Group 
II-1

Group 
II-2

1335
1351
남방계
1350
1354
1356
1476
1737
1544
1479
1719
1740
북방계
1747
1692
1723
1515
1563
1484
1489
1674
1677
1753
1758
1764
1776
1488
1500
1569
1571
1589
1600

0.48                   0.64                 0.80              0.96           1.00

1335
1351
남방계
1350
1354
1356
1476
1737
1544
1479
1719
1740
북방계
1747
1692
1723
1515
1563
1484
1489
1674
1677
1753
1758
1764
1776
1488
1500
1569
1571
1589
1600

0.48                   0.64                 0.80              0.96           1.000.48                   0.64                 0.80              0.96           1.000.48                   0.64                 0.80              0.96           1.000.48                   0.64                 0.80              0.96           1.00

0.7659574
0.8936170
0.5886525
0.6595745
0.9148936
0.5245499
0.9361702
0.9148936
0.8900709
0.8696808
0.9361702
0.8599290
0.7872340
0.7792553
0.8404255
0.7223404
0.7659574
0.6751520
0.7659574
0.7393617
0.8936170
0.7061171
0.9468085
0.9414894
0.8439716
0.6906029
0.7702127
0.8510638
0.9787234
0.9308511
0.9574468

Group 
I

Group 
II-1

Group 
II-2

0.7659574
0.8936170
0.5886525
0.6595745
0.9148936
0.5245499
0.9361702
0.9148936
0.8900709
0.8696808
0.9361702
0.8599290
0.7872340
0.7792553
0.8404255
0.7223404
0.7659574
0.6751520
0.7659574
0.7393617
0.8936170
0.7061171
0.9468085
0.9414894
0.8439716
0.6906029
0.7702127
0.8510638
0.9787234
0.9308511
0.9574468

Group 
I

Group 
II-1

Group 
II-2

Group 
I

Group 
II-1

Group 
II-2

Group 
I

Group 
II-1

Group 
II-2

  



54

  3.  우량 교잡종 단기 육종체계확립 및 적용연구

   가. 교배종 모본 육성 및 반수체 육종법 확립

    소포자 배양용 모본을 작성하기 위해 중국형 배추는 주관기관인 농우바이오에서 

10점을 종자 및 유묘로 분양받아 친으로 이용하 다.  다른 친으로는 바이러스병에 

저항성이면서 품질이 좋은 원예20024호와 AVRDC에서 도입한 바이러스병 저항성 배

추 BP079, 무사마귀병에 저항성으로 알려진 ECD04, 저항성 순무(IT033820), 무름병 

저항성 집단 내에서 선발한 2계통을 이용하 다.  

 교배는 뇌수분을 이용하 으며, 무름병 저항성 집단과의 교배된 조합은 현재 조제 

중에 있으며 다른 조합에 대한 교배내역 및 채종량은 표 17과 같다. 

표 17. 중국 수출용 배추 소포자 배양용 교배내역 및 채종량             (단위 : 립)

♀         ♂ ECD02 ECD04
저항성 순무

(IT033820)
BP079 원예20024호

농우-8 265 376 378 269 491

농우-9 833 481 517 587 1,039

농우-10 509 788 628 839 874

농우-1 289 222 - 197 191

농우-3 386 366 487 1,202 700

농우-311 236 194 - - -

농우-320 593 455 245 660 -

농우-322 194 387 - - 598

농우-325 337 482 82 - -

농우-330 284 409 483 - -

  

  획득한 일대잡종 종자는 소포자 배양을 위해 6월말에 파종하여 춘화처리한 후 9월

부터 소포자 배양 모본으로 이용하 다.

  소포자 배양법 확립을 위해 농우종묘에서 분양받은 10점을 모본으로 소포자 배양한 

결과 모본, 배지, 생장조절제 및 치상후 온도에 따라 배상체 발생율에 차이가 있었다. 

  배추과 작물의 소포자 배양에는 sucrose 농도가 10%인 NLN10 배지가 주로 이용되
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고 있으며 특히 배추에서는 NLN배지의 다량요소를 절반으로 줄인 1/2NLN10배지에

서 배상체 발생이 잘되는 것으로 보고되었다.  따라서 1/2NLN10과 NLN10 배지를 이

용하여 소포자를 배양한 결과 1/2NLN10배지에서는 배상체가 전혀 발생하지 않은데 

비해 NLN10 배지에서는 식물생장조절제를 처리하지 않은 배지에서 4개의 배상체가 

발생하 으며 식물생장조절제를 처리한 배지에서 다량의 배상체를 획득하여 이 실험

에 이용한 모본의 경우 기본배지로 1/2NLN10을 이용하는 것 보다 NLN10을 이용하

는 것이 배상체 발생에 효과적이었다(표 18). 

표 18. 배지 및 식물생장조절제 처리에 따른 배상체 발생수

           배지  

 모본
1/2NLN10 1/2NLNPGR NLN10 NLN10PGR

농우-7 0 0 1 66

농우-8 0 0 2 49

농우-9 0 0 2 1

농우-1 0 0 0 201

농우-2 0 0 0 132
  

    그림 15. 소포자 유래 배상체(좌: 어뢰형배, 우: 호른형배)

 

  식물생장조절제 처리는 auxin류인 NAA를 0, 0.05, 0.25, 0.5㎎/ℓ와 cytokinin류인 

BAP를 0, 0.05, 0.25, 0.5㎎/ℓ 혼용 및 단용처리하 으며, 처리당 5개의 petridish를 치

상하 다. 

  식물생장조절제 처리결과 모본에 따라 차이가 있었으나 NAA와 BA를 혼용처리한 
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것보다 0.05㎎/ℓ의 낮은 농도의 BA를 단용처리한 것이 배상체 발생수가 많았으며 호

르몬 농도가 높아질수록 기형배가 많이 발생하 다(표 19). 

표 19. 식물생장조절제 처리별 배발생수(기본배지: NLN10)

    PGR

모본

BA 0 ㎎/ℓ BA 0.05 ㎎/ℓ BA 0.25 ㎎/ℓ BA 0.5 ㎎/ℓ

계NAA ㎎/ℓ NAA ㎎/ℓ NAA ㎎/ℓ NAA ㎎/ℓ

0.0 0.25 0.5 1.0 0.0 0.25 0.5 1.0 0.0 0.25 0.5 1.0 0.0 0.25 0.5 1.0

농우-7 0 0 0 1 18 13 5 10 1 4 1 2 4 2 3 3 67

농우-8 2 0 1 0 10 4 5 3 14 4 2 1 2 0 0 3 51

농우-9 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 3

농우-1 0 0 0 0 132 69 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 201

농우-3 0 0 0 0 17 19 15 8 24 12 11 7 12 7 0 0 132

합계 4 0 0 0 177 105 25 21 39 20 15 10 18 9 3 6 452

 

  조직배양에서 유전형에 따른 배상체 발생율이나 재분화율의 차이에 대한 보고가 있

는데 배추 소포자 배양에서도 모본에 따라 배상체 발생에도 차이가 있었다.  농우-7

등 5개의 모본에서는 배상체가 발생하 으나 나머지 5개의 모본에서는 배상체 발생이 

전혀 없었으며 배상체가 발생한 5개의 모본 중에서 농우-1이 배상체 발생이 가장 많

았고 농우-9가 가장 적었다(표 19). 소포자로부터 유래된 배상체중 정상배는 MS배지

에, 기형이지만 배상체의 크기가 크고 활력이 좋아 보이는 배는 MS배지에 BA 1㎎/

ℓ와 NAA 0.021㎎/ℓ를 첨가한 MSK배지에 이식하여 식물체로 분화시켰으며(표 20, 

그림 16) 분화된 식물체는 순화 후 저온처리하여 종자 증식하 다. 

표 20. 소포자 유래 배상체 재분화 배지 이식수

모 본 MS배지 이식 배상체수 MSK배지 이식 배상체수

농우-7 26 7

농우-8 25 10

농우-1 11 12

농우-3 34 -
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    그림 16. 식물체 재분화(좌) 및 뿌리 발근(우)

 나. 중국수집 자원의 특성 평가

  중국에 수집된 ‘북경신 3호’ 등 67점을 가을 작형으로 재배해 평가한 결과, 대표적

인 수량 관련 특성인 주중은 580g∼4,230g, 엽수는 31.3개∼67개 사이에 분포하 으며, 

숙기는 극조생∼만생, 결구형은 반결구대두형, 결구장타원형, 결구역삼각형, 결구장원

통형, 결구대두원통형, 결구구형, 결구원통형, 결구도란형 등 다양한 특성을 보 다(그

림17. 표 21).

                      2이하     2-2.5    2.5-3    3-3.5     3.5-4    4이상

A : 주중(Kg)
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                        30-35   35-40    40-45   45-50    50-55   55-60   60이상

B : 엽수(매)

                   20이하  20-30  30-40   40-50  50-60  60-70  70-80  80이상

C : 엽중(주중/엽수)

그림 17. 중국 배추 유전자원의 주중, 엽수, 엽중 특성(A:주중, B:엽수, C:엽중) 
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표 21. 중국배추의 원예적 특성

No. 숙기 결구형 엽색 속잎색 주중 엽장 엽수 생리장해

신북경3호 만생 8
*

포합 8
**

3
***

2283.3 53.3 46.0 
석회결핍

심

83-24대백채 만생 11 반포피 5 2 2600.0 50.7 51.0 
석회결핍

심

산동5호 중 5 포피 3 2 4233.3 55.3 50.3 

산동6호 중 5 포피 4 2 2933.3 50.7 44.3 

산총19호 조 5 포피 4 3 2466.7 41.0 39.3 

춘백1호 조 11 포피 5 3 2683.3 45.2 38.3 

천정추백1호 조 5 포피 6 2 2866.7 49.0 34.3 

추백19호 조 5 포피 3 3 2066.7 40.7 41.3 

천정초백2호 조 4 포합 4 3 2833.3 42.8 52.3 

하우2호 극조 5 포피 4 4 2100.0 40.5 40.0 

하우3호 극조 5 포피 5 3 1866.7 39.8 40.3 

하우5호 조 5 포피 5 3 2000.0 46.5 42.7 

노백1호 중조 11 포피 4 3 2783.3 51.7 42.3 

노백3호 조 10 반포피 5 2 2450.0 53.0 52.3 

노백6호 중조 11 포피 3 2 3033.3 52.0 43.3 

노백8호 중조 5 포피 4 2 2466.7 50.0 36.3 

북경소잡50호 극조 9 포피 5 1 1683.3 33.0 37.0 

북경소잡55호 중조 11 포합 3 3 2400.0 42.5 48.7 

북경소잡55호 중조 포피 4 3 1933.3 42.7 44.0 

북경소잡56호 중조 11 포합 2 4 2200.0 50.3 37.0 

북경소잡60호 조 5 포피 3 4 2100.0 35.5 41.0 

북경소잡60호 극조 5 포피 5 3 2900.0 46.2 47.3 

북경소잡61호 조 11 포피 4 3 2566.7 49.7 38.0 

소잡 55호 중 11 포피 3 3 2183.3 48.7 45.0 

소잡 56호 중 8 포합 2 3 1083.3 44.7 31.3 
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No. 숙기 결구형 엽색 속잎색 주중 엽장 엽수 생리장해

북경신1호 조 6 포합 5 2 2133.3 59.3 37.3 

북경신1호 만 6 포피 5 3 2033.3 59.0 39.7 

북경신1호 만 6 포피 5 3 2033.3 59.0 39.7 

북경신3호 만 10 포합 5 4 2516.7 48.0 50.0 석회결핍

북경신4호 중만 10 포피 5 4 2733.3 54.0 51.0 

북경신5호 중만 6 포합 5 3 1883.3 52.3 47.3 석회결핍

북경75호 만 11 포피 5 2 2283.3 51.7 42.3 

북경80호 중 6 포합 5 3 2566.7 56.7 45.3 

북경80천 중만 6 포합 5 3 2650.0 58.7 45.0 

북경106 중만 6 포피 5 4 2333.3 60.7 34.3 

북경결홍심 중조 4 포피 4 5 2000.0 45.8 42.3 

북경대우심 조 4 포합 5 2 2683.3 40.0 50.0 

백채98-1 중조 10 포합 4 3 2500.0 56.0 40.7 

홍균168 중조 8 포합 5 3 2700.0 53.7 38.7 

추왕3호 중 10 포피 3 3 1566.7 48.0 43.7 

중백2호 중만 11 포피 3 3 2233.3 45.8 36.3 

중백4호 중만 11 포피 4 3 2500.0 48.0 39.0 

경추1호 중조 10 반포피 5 2 2316.7 48.7 46.3 

추진백11호 조 12 포피 3 3 2066.7 46.0 38.7 

추녹55 조 8 포합 3 2 1956.7 49.0 40.7 

추녹60 조 8 포합 3 2 2183.3 49.3 36.3 

진육80 중 6 포합 4 4 2950.0 64.7 37.7 

북경신3호 중만 8 포합 4 3 2400.0 47.7 46.7 

흑심오백채 중조 3 포합 5 3 1283.3 29.7 50.7 

특선황심오 중조 3 포합 5 2 633.3 32.7 37.0 석회결핍

흑오왕 중 3 포합 5 5 583.3 32.8 33.7 석회결핍

회남황심오 중 3 포합 5 3 683.3 31.0 34.3 

유백8호 중만 3or6 포합 5 3 1800.0 62.3 43.7 



61

No. 숙기 결구형 엽색 속잎색 주중 엽장 엽수 생리장해

청녹왕 만 2 포합 5 3 2083.3 60.3 40.0 

새신5호 만 10 포합 5 3 1800.0 51.3 47.7 

정품5호 중만 6 포합 3 3 2233.3 60.7 43.0 

녹성67 만 4 포합 3 2 1916.7 50.0 47.3 석회결핍

녹성70 중 8 포합 5 2 1483.3 48.3 37.3 

추관58 중 10 포합 4 2 2166.7 52.7 47.3 

전승백채 중 4 포피 5 3 1866.7 48.0 67.0 

교백4호 만 10 반포피 4 4 1383.3 40.7 52.0 석회결핍

고항2호 만 2 포피 5 2 2100.0 46.0 53.7 석회결핍

노백17호 중만 4 포합 4 2 1900.0 49.7 43.7 

항병3호추채왕 만 3 포피 3 4 1150.0 46.3 40.3 

신세기1호 만 12 포합 5 4 1983.3 51.0 52.3 

고황산채왕 만 2 포합 5 3 2000.0 50.5 46.3 

보수3호 중만 4 포합 5 3 1940.0 46.0 48.0 

신금채팔 중만 10 포합 5 3 2000.0 53.0 47.3 

*3: 반결구대두형, 4: 결구장타원형, 5: 결구역삼각형, 6: 결구장원통형, 8:결구대두원통형, 9: 결구구형, 10: 

결구원통형, 11: 결구도      란형

**
0; DIC361, 1; DIC362, 2; DIC246, 3; DIC369, 4;DIC2324, 5; DIC2336, 6; DIC2325, 7; DIC2356, 8; 

DIC2355

***
0; DIC2087, 1; DIC2088, 2; DIC2089, 3; DIC2540, 4;DIC167, 5; DIC166, 6; DIC86, 7; DIC85, 8; DIC84

  또한 중국에서 가장 문제되고 있는 바이러스병(TuMV-C4)에 대해서 유묘검정한 결

과 67점중 18점만 이병성으로 나타나 바이러스병에 강한 품종이 많았다(표 22).
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표 22. 중국에서 수집한 배추 유전자원의 바이러스병 유묘검정 

원산지 품종 이병주/조사주 병징*

중 국

신북경3호 1/12 M

83-24대백채 1/12 Mal

산동5호 3/11 Mal, CS, M

산동6호 2/12 Mal, CS, M

산총19호 1/12 Mal

춘백1호 2/12 Mal

하우2호 12/12 MM

하우3호 3/12 MM

노백1호 8/12 SM

노백3호 11/12 SM

노백6호 10/12 M

노백8호 6/12 M

북경106 1/12 MM

흑심오백채 1/12 M

회남황심오 4/12 M

전승백채 8/12 SM, CS, Mal

교백4호 8/12 M, CS

신금채팔 1/12 M

한 국(대비) 불암3호 6/6 SM

  *
MM: mild mosaic, SM: severe mosaic, CS: chlorotic spot , Mal: malformation, M: mosaic

  다. 저항성 계통 육성을 위한 소포자 배양

  2003년 2월부터 10월에 걸쳐 배양을 수행한 결과 치상시기에 따른 배 발생에 차이가 

있어 3월∼4월에 치상한 경우 배 발생이 많았으나, 그 외에는 배 발생이 거의 없어 치상

시기가 배 발생에 중요한 향을 미치는 것으로 추정되었다(그림 18). 

  배추의 경우 3∼4월은 증식을 위해 소포자가 발달하는 시기로 온도와 일장 등 주위 

환경이 소포자 발달에 적합하게 작용하여 배 발생에 향을 미친 것으로 추정되었다. 

  총 23점의 모본 중 ‘MT-3’ 등 10개의 모본에서는 배가 발생하였으나 나머지 모본

에서는 배 발생이 없었으며, 배가 발생한 10개의 모본 중에서 ‘NW-1’의 배 발생이 

가장 많았고 ‘MT-5’, ‘NW-9’가 가장 적어 genotype에 따른 배 발생에 차이가 있었

다. 
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그림 18. 배추 재배시기가 소포자 배양시 배발생에 미치는 효과

  

  배추과 작물의 소포자 배양에는 sucrose 농도가 10%인 NLN10 배지가 주로 이용되

고 있으나, 이와 김(2000)이 배추 소포자 배양의 기본배지로 다량요소의 양을 절반으

로 줄인 1/2NLN10배지를 이용하 다는 보고를 기초로 1/2NLN10과 NLN10 배지를 

비교하여 소포자 배양하 다. 그 결과 1/2NLN10과 생장조절제를 처리한 1/2NLN 

10PGR배지 모두에서 배 발생이 전혀 없는데 비해 생장조절제를 처리하지 않은 

NLN10배지에서 12개의 배가 발생하 으며 생장조절제를 처리한 NLN10PGR배지에서

는 623개가 발생하여 기본배지로 1/2NLN10보다 NLN10을 이용하는 것이 배 발생에 

효과적이었다(표 23). 

  소포자 배양에서 생장조절제에 대한 반응은 배추류 아종(subspecies)에 따라 다른 

것으로 보고되어있다. Baillier 등(1992)과 Burnett 등(1992)은 유지용 배추에서 생장조

절제가 없는 배지가 우수하다고 하 으나, Cao 등(1994)은 청경채에서, 김과 이(1997)

는 순무에서 생장조절제가 첨가된 배지가 우수하다고 하 다. 그러나 결구배추에 대

해서는 Sato 등(1989)은 생장조절제가 없는 배지가, 이와 김(2000)은 생장조절제를 처

리한 배지가 배 발생에 좋다고 하 다. 따라서 배양 모본에 따라 생장조절제를 처리

해보는 것이 유리할 것으로 판단되었다. 배추류 소포자 배양에 가장 많이 이용되는 

auxin인 NAA와 cytokinin인 BA를 처리한 결과 모본에 따라 차이가 있었으나 이와 

김(2000)의 보고와 유사하게 생장조절제를 처리한 배지에서 배 발생이 많았다. 
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표 23. 배추의 유전형, 배지 및 생장조절 물질이 소포자 배양의 배발생에 미치는 효과

유전형
배지별 배발생 개체수z

1/2NLN10 1/2NLNPGR NLN10 NLN10PGR

MT-3y 0 0 0 148

MT-5 0 0 3 0

MT-11 0 0 0 13

MT-12 0 0 3 10

MT-13 0 0 1 3

NW-1 0 0 0 201

NW-2 0 0 0 132

NW-7 0 0 1 66

NW-8 0 0 2 49

NW-9 0 0 2 1

계 0 0 12 623

z
1/2NLN10 : NLN (1/2macro)+sucrose 10%, 

 1/2NLN10PGR : NLN (1/2macro)+sucrose 10% + 생장조절 물질   (BA +NAA)

 NLN : NLN+sucrose 10%, 

 NLN10PGR : NLN+sucrose 10% + 생장조절 물질 (BA+NAA).

y
MT 일본 및 한국의 무사마귀병 저항성 품종간의 교배 후대, NW 농우바이오(주) 품종
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그림 19.. 육종 집단, NAA 및 BA가 소포자 배양의 배발생에 미치는 효과

 

  배양 모본에 따라 식물생장조절제에 대한 다른 반응을 보 는데 ‘NW-2’ 경우는 

BA 0.05㎎·L-1와 NAA 0.25㎎·L-1를 혼용처리한 배지에서 배 발생이 많았다. 그러나 
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다른 모본의 경우 BA와 NAA를 혼용처리한 배지보다 BA를 단용처리한 배지에서 배 

발생이 많았다(그림 19). 이러한 결과는 BA 0.05㎎·L
-1
와 NAA 0.5㎎·L

-1
를 혼용처리

한 배지에서 배 발생이 많았다는 이와 김(2000)의 보고와는 차이가 있었다. NAA를 

단용처리한 배지에서는 배 발생이 없었으나 BA를 단용처리한 배지에서는 배 발생이 

많았으며, 특히 BA를 낮은 농도로 처리하 을 때 배 발생에 가장 효과적인 것으로 

나타났다. 따라서 cytokinin이 배추 소포자 배양에 중요한 역할을 하는 것으로 추정되

어 다른 종류의 cytokinin처리 효과를 구명하고자 kinetin 0.05, 0.1, 0.5, 1.0㎎·L
-1
, 

thidiazuron 0.001, 0.005, 0.01, 0.05㎎·L
-1
를 ‘NW-7’과 ‘NW-8’에 각 10개의 페트리디쉬

씩 처리한 결과 ‘NW-8’의 경우 kinetin, thidiazuron, BA 처리시 모두 배가 발생하

는데 kinetin과 thidiazuron에서는 가장 낮은 농도인 0.05㎎·L
-1
과 0.001㎎·L

-1
 처리에서

만 배가 발생하 으나 BA의 경우 3처리 모두에서 배가 발생하여 cytokinin 종류에 따

른 반응이 달랐다. ‘NW-7’의 경우 kinetin 0.05㎎·L
-1
에서만 배가 발생하여 배양 재료 

따라 cytokinin에 대한 반응도 달랐다. 그러나 두개의 모본 모두에서 비교적 낮은 농

도의 cytokinin이 배 발생에 효과적이었다는 결과는 유사하 다(그림 20). 

  조직배양에서 cytokinin은 세포 분열에 관련되어 유사분열을 연장시키며 유사 분열 

중기에 방추사의 기능과 형성에 관련된 단백질 합성을 조절하는 것으로 알려져 있다

(George와 Sherrington 1984). 그리고 소포자 배양 초기에 세포 분열이 진행되는 것으

로 알려져 있는데 이 때 cytokinin의 작용으로 배 발생을 촉진하는 것으로 추정된다.

    배 발생이 가장 좋았던 NLN10에 BA 0.05㎎·L-1을 처리한 배지를 중국 수집 67

품종에 각 20~30 페트리디쉬씩 적용한 결과 37품종에서 배가 발생하였다.  그 중 

‘Lubai 3’의 경우 페트리디쉬당 0.2개의 배가 발생한 반면 ‘Baicai 98-1’에서는 페트

리디쉬당 160개 이상의 배가 발생하여 품종에 따라 배 발생 차이가 있는 것으로 재

확인되었다(표 24, 그림 21).  

    소포자 배양에서 genotype에 따른 배 발생의 차이는 재료를 달리한 많은 논문에

서 보고되고 있으며(김과 이, 1997; 이와 김, 2000; Borderies 등 2004;  Rudolf 등, 

1999), 배지나 생장조절제 등의 다른 요인에 비해 중요한 영향을 미치는 것으로 알려

져 있다(George and Sherrington 1984). 
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그림 20. 배추 배발생에 미치는 품종과 cytokinin의 종류가 효과 (K : 키네틴, 

T : 티디아주론)
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    Goldberg 등(1989)은 모본에 따라 배 형성에 관여하는 유전자의 발현 유무가 결

정되어 배 발생을 결정한다고 하였다.  Borderies 등(2004)은 옥수수의 소포자 배양에

서 배 발생에 arabinogalactan proteins(AGPs) 등 특이한 extracelluar protein이 관

여하고 있고, 이 것을 배 발생이 안 되는 모본에 적용하는 등 여러 방면에서 원인 구

명에 대한 실험이 진행되고 있다. 

  Rudolf 등(1999)은 양배추의 소포자 배양에서 모본에 따른 배 발생의 차이를 극복

하고자 배 발생이 잘되는 품종과 잘되지 않는 품종을 교배한 후대를 배양하였다. 그 

결과 배 발생이 잘되는 경향을 보여 배 발생에 관여하는 유전자가 우성으로 유전하는 

것으로 보고하였다. 이와 같은 방법을 같은 Brassica속 작물인 배추에 적용하면 배 

발생률을 높일 수 있을 것으로 추정되었다. 
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표 24. 중국 유래 배추의 유전형과 생장조절 물질이 소포자 배양시 배발생에 미치는 

효과

 

유전형 번호 품종명

유기된 배의 수/petri-dish

NLN
+BA0.05
(mg·L

-1
)

+BA0.05
+NAA0.5
(mg·L-1)

101 Shinbukyeong 3 (新北京3號) 4.2 25.5 79.9 

105 Sandong 19 (山東19號) 3.9 50.8 70.6 

107 Chaobai 1 (春白1號) 0.0 6.0 9.1 

108 Qiubai 1 (秋白1) 0.5 2.8 2.2 

110 Xiayou 3 (夏優3) 0.4 0.3 0.5 

111 Xiayou 5 (夏優5) 0.6 3.5 4.7 

114 Lubai 3 (魯白3號) 0.0 0.2 0.3 

115 Lubai6 (魯白6號) 0.0 0.6 0.2 

116 Lubai 8 (魯白8號) 0.0 17.1 0.0 

118 Beijingxiaoza 55 (北京小雜55) 0.2 0.8 0.4 

119 Beijingxiaoza 55 (北京小雜55) 0.6 3.4 4.2 

120 Beijingxiaoza 56 (北京小雜56) 0.3 0.9 1.4 

121 Beijingxiaoza 60 (北京小雜60) 0.1 1.4 0.7 

122 Beijingxiaoza 60 (北京小雜60) 0.0 103.8 16.1 

123 Beijingxiaoza 61 (北京小雜61) 5.0 31.8 17.5 

124 Xiaozab 55 (小雜55號) 0.2 1.4 2.0 

125 Xiaozab 56 (小雜56號) 1.9 6.3 5.0 

126 Beijing xin 1 (北京新1) 1.6 22.8 20.9 

128 Beijing xin 3 (北京新3) 0.9 9.3 11.0 

135
Bukyeong-
gyeolhongsim (北京桔紅心)

0.1 3.9 3.2 

137 Baicai 98-1 (白菜98-1) 105.6 168.6 176.6 

138 Hongguin 168 (鴻均168) 0.4 5.3 5.8 

139 Chupung 3 (秋豊3) 18.4 89.8 50.3 

140 Jungbak 2 (中白2) 5.0 25.5 15.6 

141 Jungbak 4 (中白4) 14.5 57.7 57.4 

142 Kyeongchu 1 (京秋1號) 0.5 1.0 1.1 

143 Chujinbak 11 (秋珍白11) 36.7 71.4 63.0 

144 Chunok 55 (秋綠55) 0.5 0.6 0.3 

145 Chunok 60 (秋綠60) 4.1 32.1 32.1 

146 Jinuik 80 (津育80) 0.1 1.2 2.5 

153 Chungnokwoang 1.5 29.5 31.2 

154 Saeshin 5 19.6 39.0 51.6 

158 Chugoan 58 0.0 0.2 0.4 

159 Jeonsung (全勝) 0.1 3.3 2.8 

164 Shinsegi1 (新世紀1號) 0.2 1.4 0.8 

165 Gohoangsanchae-wang (高抗酸菜王) 0.0 9.1 7.3 

167 Shinjumchae 8(新錦菜8) 0.2 2.5 2.2 
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그림 21. 배추의 유전형과 생장조절 물질이 소포자 배양의 배발생에 미치는 효과 
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  사용된 모든 품종에서 생장조절제의 처리가 배 발생에는 효과적이었으나 정상  배

의 확보에 있어서는 재료에 따라 다른 경향을 보였다(표 25). 무처리 구에서 배 발생

수가 많은 ‘Baicai 98-1’ 등의 경우 무처리구가 생장조절체 처리구에 비해 정상배 발

생률이 높은 경향이 있어 무처리하여 배양하는 것이 유리하였다.  그러나 생장조절제 

처리시 무처리에 비해 현저하게 배 발생수가 많아지는 ‘Beijing xin 3’ 등의 경우는 

생장조절제를 처리하여 정상배를 확보하는 것이 계통 획득에 유리할 것으로 판단되었

다

 

표 25. 배추 유전형에 따른 정상 소포자 배유래 개체 발생 비율 

품종

정상배 개체수

NLN10z NLN10+BA0.05mg·L-1

Embryos
(A)

Normal 
embryos(B)

B/A
×100

Embryos
(A)

Normal 
embryos(B)

B/A
×100

Baicai 98-1 5,323y 103 1.9 7,679 89 1.2

Beijing xin 3 17 6 35.3 186 49 26.4

zNLN : NLN+sucrose 10%

y20개의 페트리디쉬에서 발생한 정상배 개체수(105microspores·mL-1 /Petri-dish).
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  소포자 배양을 통한 계통 획득을 위해서는 정상적인 식물체 재분화를 반드시 거쳐

야 하며 재분화율이 높아야 많은 계통을 확보할 수 있게 된다.  

 페트리디쉬당 너무 많은 배가 발생하면 미숙하거나 기형 배가 많이 발생하여 정상적

으로 식물체로 재분화하는데 문제가 있었는데 페트리디쉬당 20개 이내의 배가 발생

한 것이 정상적인 재분화에 효과적이었다. 또한 재분화율도 모본에 따라 차이가 있어 

‘Beijingxiaoza 61’에서 유래된 배의 재분화율이 38.8%로 가장 높았다(표 26). 

표 26. 배추 소포자 배양 결과 획득한 식물체 개체수

유전형

배의 갯수 개체수

정상개체 빈도

(B/A×100) Induced/ 

Petri-dish

Transplanted

(A)

Plants 

regenerated

(B)

Hardened

plants

(C)

Sandong 19 41.7 1,783 43 42 2.4

Beijingxiaoza 61 18.1 2,425 940 570 38.8

Beijing xin 3 7.0 197 2 2 1.0

Chupung 3 52.8 2,214 8 7 0.4

Jungbak 2 15.4 729 31 27 4.3

Chujinbak11 57.0 531 6 5 1.1

Chunok 55 0.4 822 10 7 1.2

  

‘Baicai 98-1’ 등과 같이 배 발생이 너무 많아 미숙배나 기형배 등 비정상적인 배가 

많은 품종은 소포자 치상 농도를 조절하거나 cytokinin의 효과를 억제하는 호르몬인 

ABA 등을 처리하면 정상배가 많아질 것으로 생각되었다. 그러나 소포자 배양에 관련

된 대부분의 연구가 배 발생을 촉진하기 위한 것으로 배 발생 억제에 대한 실험이 거

의 진행된 바 없어 실제로 실험을 수행해야할 필요성이 있다.  

  라. 소포자 배양을 계통 획득 

  다양한 계통육성을 위하여 중국에서 수집한 67점과 원예연 보유 자원 5점을 이용

하여 소포자 배양을 실시한 결과 중국 도입 배추 38점과 원예연 자원 3점 등 총 41점

에서 71,600가량의 배상체가 발생하 다(표 27).
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표 27. 모본에 따른 배지처리별 배발생수 

모본번호

무처리(NLN) +BA 0.05mg/ℓ
+BA0.05+NAA0.5

(mg/ℓ)
총배발생수

치상페트리

디쉬수
배발생수

치상페트리

디쉬수
배발생수

치상페트

리디쉬수
배발생수

101 20 84 20 510 20 1,598 2,192 

105 40 154 40 2,030 20 1,412 3,596 

107 35 0 35 210 35 318 528 

108 25 12 25 70 25 56 138 

110 20 7 20 6 20 9 22 

111 15 9 15 53 15 70 132 

114 20 0 20 4 20 6 10 

115 15 0 15 9 15 3 12 

116 15 0 15 256 15 256 

118 20 3 20 16 20 7 26 

119 20 11 20 68 20 84 163 

120 20 5 20 17 20 27 49 

121 20 0 20 2 20 1 3 

121 20 1 20 27 20 14 42 

122 25 1 20 2,075 30 483 2,559 

123 40 198 35 1,114 35 614 1,926 

124 30 5 30 42 30 60 107 

125 45 85 45 282 45 224 591 

126 50 80 45 1,027 45 939 2,046 

128 20 17 20 186 20 219 422 

135 15 1 15 59 15 48 108 

137 60 6,335 60 10,118 60 10,594 27,047 

138 40 14 45 240 45 263 517 

139 20 367 15 1,347 15 754 2,468 

140 105 529 105 2,682 135 2,105 5,316 

141 35 508 35 2,021 35 2,009 4,538 

142 35 19 15 15 15 17 51 

143 55 2,018 55 3,928 55 3,464 9,410 

144 20 9 20 12 20 5 26 

145 20 81 20 641 20 641 1,363 

146 20 1 20 23 20 50 74 

153 40 61 40 1,180 40 1,248 2,489 

154 20 392 20 779 20 1,032 2,203 

158 10 0 10 2 10 4 6 

159 20 1 20 65 20 56 122 

164 20 3 20 27 20 15 45 

165 20 0 20 182 20 146 328 

167 20 4 24 60 24 53 117 

A86 30 0 30 22 30 7 29

A94 20 3 25 52 25 21 76

A172 20 2 20 294 20 223 519

계 1,160  11,020  1,134  31,753 1,154 28,899 71,672
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  모본별 배상체 발생 정도를 보면 121번의 경우 3개의 배상체가 발생한데 비해 137

번의 경우 27,000개 이상의 배상체가 발생하여 배상체가 발생한 모본 중에서도 배상

체 발생 정도의 차이는 심했다.  또한 배지별 배상체 발생을 보면 1차 년도에 선발한 

NLN+BA0.05mg/ℓ에서 가장 많았다.  그러나 발생한 배상체 발생이 많다고 식물체로 

재분화되는 정상배가 많은 것은 아니다. 무처리 구에서도 배상체 발생수가 많은 137 

등 모본의 경우 무처리구에서 생장조절체 처리구에 비해 정상배 발생율이 높은 경향

이 있어 무처리하여 배양하는 것이 유리하다. 

  그러나 생장조절제 처리시 무처리에 비해 현저하게 배발생수가 많아지는 143 등의 

모본의 경우는 정상배 발생율은 높으나 생장조절제를 처리하여 정상배를 확보하는 것

이 계통 획득에 유리할 것으로 판단된다(표 28).

표 28. 모본에 따른 배상체 및 정상배 발생수

모본
무처리(NLN) NLN+BA0.05mg/ℓ

배상체(A) 정상배(B) B/A×100 배상체(A) 정상배(B) B/A×100

137 5,323 103 1.9 7,679 89 1.2

143 11 6 54.5 157 49 31.2

  모본 36점으로부터 획득한 18,304개의 배상체는 비교적 크고 정상인 배는 MS 배지

에 비정상인 배는 MSK 배지(MS+BA 1mg/ℓ+NAA 0.02mg/ℓ)에 이식하여 식물체 

재분화를 유도하 으며, 일부 재분화된 157개의 식물체는 종자 증식을 하 다(표 29). 
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표 29. 모본에 따른 식물체 재분화 및 순화개체수 

모 본 이식 배상체수 순화개체수

101 23 -

105 1,780 1

107 4 -

108 108 -

110 15 -

111 105 -

114 10 -

115 9 -

116 162 -

118 7 -

119 89 -

120 35 -

121 15 -

123 2,425 141

125 189 -

126 197 2

127 10 -

128 4 -

135 94 -

137 987 -

139 2,214 1

140 729 2

141 18 -

142 1 -

143 531 6

144 822 4

145 22 -

146 7 -

153 434 -

158 5 -

159 89 -

164 1 -

165 1 -

A86 23 -

A172 1 -

A94 43 -

  1차 년도에 소포자 배양을 통해 획득한 개체 중 종자 증식에 완료한 10계통에 대해

서는 8월 중순에 파종하여 가을재배를 통해 원예적 특성을 평가하고, 병저항성은 9∼
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12월에 평가하 다 

  마. 소포자 유래 개체의 배수성 검정 

  정상적으로 순화된 소포자 유래 454개체에 대해 flow cytometry로 배수성을 검정한 

결과 반수체가 60개체, 2배체 239개체, 4배체 46개체, 6배체 1개체로 다양한 배수성을 

가진 식물체가 출현하 으며 mixoploid로 추정되는 개체가 99개체, 배수성 구분이 명

확하지 않은 개체가 9개체가 있었다(표 30, 그림 22). 이론상으로 소포자 유래 개체는 

반수체이여야 하나, 이와 김(1997)에 의하면 결구배추와 순무의 교배조합의 소포자 배

양에서 2배체가 70%, 반수체가 14%, 4배체 이상이 8%, 기타가 7% 다고 하 으며, 

Rudolf(1999) 등은 양배추의 소포자 배양에서 자연적으로 이배체가 되는 비율이 

21~67%, 1999년 Wang은 녹색꽃양배추를 약과 소포자 배양한 결과 반수체, 2배체, 4

배체 및 다른 배수성을 가진 개체가 확인되었으며 이배체가 우세하게 발생된다고 하

다.

  자연적인 염색체 배가는 배양 초기 소포자의 핵내 유사분열(endomitosis)과 복제

(endoreduplication) 또는 핵 융합에 의한 것(Sunderand 등, 1974; Keller와 

Armstrong, 1978)과 반감되지 않는 배우체(unreduced gametes)에 의한 것(Wenzel 

등, 1977; Chen과 Beversdorf, 1992)으로 추정하고 있으며 최근에는 소포자 배양 중에 

염색체 배가를 유도하기 위하여 trifluralin과 colchicine 등을 첨가하여 배양하는 방법

도 시도되고 있다(Zhao와 Simmonds, 1995). 

표 30. 소포자 배양 유래 식물체의 배수성

Ploidy level No. of plants % of ploidy

Haploid (x) 60 13.5

Diploid (2x) 239 53.7

Tetraploid (4x) 46 10.3

Hexaploid (6x) 1 0.2

Mixoploid (x+2x) 54 12.1

Mixoploid (2x+4x) 45 10.1
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(A) (B)

(C) (D)

     그림 22. DNA contents of haploid (A), diploid (B), tetraploid (C), 

       mixoploid (x+2x, D) as measured by flow cytometry.

  바. 소포자 유래 계통의 특성 검정 

  무사마귀병 재료를 이용한 소포자 유래 7계통에 대한 무사마귀병 저항성 검정 결과 

저항성 재료로 ‘MSH-128’을 이용한 6계통 중 3계통에서 단포자 분리균주 race 

4(SSI79-2-1)에 저항성을 나타냈으며 ‘空海70’을 이용한 1계통은 감수성을 보였다

(표 31). 소포자 유래 계통의 결구형은 장타원형, 도란형, 원통형이었으며 숙기는 조~

만생, 주중은 2~3.7kg, 엽수는 51.7~65.3개에 분포하고 있었으며 특히 ‘MT3-4’ 계

통은 속잎이 다른 계통에 비해 노란 특성을 보였다(표 32, 그림 23). 
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표 31. 일곱 개의 소포자 유래 계통의 무사마귀병 저항성 평가
z
.

Line
개체수

저항성원
감염개체/ 접종개체

MT3-1 36 / 40 MSH-128

MT3-2 33 / 34 〃

MT3-3 24 / 24 〃

MT3-4 0 / 45 〃

MT3-5 0 / 44 〃

MT3-6 0 / 46 〃

MT5-1 22 / 22 Kukai70

z병원균: 윌리엄스법에 의하여 구분된 single-spore isolate race 4 (SSI79-2-1) (107~108spores·mL-1), 접종

방법 : root dip method.

표 32. 일곱 개의 소포자 유래 배추 계통의 원예적 특성

Line 결구형 숙기
엽색 주중

(kg)
엽장
(cm)

엽수

외엽 내엽

MT3-1 계란형, 반포피 조생 5
z

2
y

2.9 abc
x

33.5 bc 65.3 a

MT3-2 계란형, 반포합 조생 3 3 2.3 bc 34.0 bc 59.3 ab

MT3-3 계란형, 반포피 중간 5 2 2.0 c 31.5 c 57.7 ab

MT3-4 평평한 실린더형, 포피형 만음 3 4 3.4 ab 51.7 a 50.7 b

MT3-5 평평한 실린더형, 포피형 중만 3 3 3.7 a 51.3 a 57.7 ab

MT3-6 평평한 실린더형, 반포피 중만 4 3 3.7 a 51.7 a 51.7 b

MT5-1 뭉친 실린더형, 포합형 중간 5 2 3.1 abc 36.5 b 57.3 ab

x
Mean separation within columns by DMRT at 5% level.

z
0: DIC(大日本インキ化學)361, 1: DIC362, 2: DIC246, 3: DIC369, 4:  DIC2324,  

 5: DIC2336, 6: DIC2325, 7: DIC2356, 8: DIC2355.

y
0: DIC2087, 1: DIC2088, 2: DIC2089, 3: DIC2540, 4: DIC167, 5: DIC166, 

 6: DIC86, 7: DIC85, 8: DIC84.
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                                C: 'MT5-1'

그림 23. 소포자 유래 DH 계통의 모습 (A: 'MT3-2', B: 'MT3-6' 및 C: 'MT5-1')

  사. 자가불화합성 인자 분류 및 원연관계 분석 

  소포자 유래 24개체와 원예연구소 보유 97계통 등 121점에 대한 DNA를 추출하여 

순천대에서 자가불화합 인자분류를 수행하 다. 그 결과 71점에 대한 자가불화합 인

자를 분류한 결과 총 12개의 인자로 분류되었으며 ClassⅠ에 속하는 인자형이 8개,  

ClassⅡ에 속하는 인자형이 4개로 분류되었다. 

  배추의 최적 증폭조건을 찾기 위해서 고추, 마늘, 수박 등(Kang 등 1997)에서 적요

한 RAPD 조건을 검토하 다. 배추의 RAPD 조건으로는 template DNA 10ng, primer 

200nM, dNTP 100μM 및 Taq DNA polymerase 0.8 unit에서 가장 안정적이고 재현성 

    A : ‘MT3-2’

      B : ‘MT3-6’
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있는 결과를 얻을 수 있었다. 

  B. rapa 유전자원 96점을 대상으로 30개 임의 프라이머(random primer) 중 단편수가 

적어도 선명한 단편을 나타내어 개체 간 구분이 가능한 프라이머를 포함한 28개의 임

의 프라이머를 선발하 다. 이를 이용하여 RAPD한 결과 총 213개의 다형성 단편이 

증폭되어 1개의 프라이머 당 평균 7.65개의 단편이 증폭되었으며, 단편크기는 0.3~3kb 

정도 다(표 33, 그림 24, 그림 25, 그림 26). 

그림 24. 배추 유전자원을 6개의 오페론 프라이머로 RAPD 분석 결과

M 1   2  3 4  5   6 7   8  9   10 M   1   2    3 4 5   6  7 8  9   10

M   1 2 3   4 5   6   7   8 9   10 M   1   2 3   4 5 6   7   8   9   10

OPV 8 OPV 10 OPV 12

OPU 1 OPU 17 OPU 18

  RAPD를 통한 유전자원의 유연관계 분석에서 1(‘ECD02’)과 4(‘ECD04’)는 유전적 거

리가 먼 것으로 나타났으며, 나머지 유전자원들은 대략 유사도 0.65을 기준으로 같은 

그룹에 위치하 다. 하지만 유사도 수준을 0.72로 나누었을 때 12개 그룹으로 구분되

었다(그림 14). 

  유사도 0.72를 기준으로 나누어진 1, 2그룹은 아종인 순무 ‘ECD02’, ‘ECD04’가, 3그

룹은 ‘ECD05’, ‘BP079’, ‘서울배추’, ‘송도신2호’, ‘YC30’ 및 약유래 계통인 ‘An12’, 

‘89-45(1)-9-1-1’ 등 18계통 등 총 24점, 4그룹은 ‘직예’, ‘조생청방’, ‘춘파야기’ 등 원예

연구소 육성 21계통, 5그룹은 ‘청방’, ‘서울배추’ ‘전구’ 및 ‘농림1호’ 등 11계통과 소포

자 배양을 통해 육성된 무사마귀병 저항성 계통 ‘MT3-3’ 등 11계통 및 남방계인 
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‘AVRDC' 등 1계통 등 총 23점, 6그룹에는 원통형 배추인 ‘Chihili’와 남방계인 

‘T.F.F.L’ 계통이 포함되었다. 7그룹에는 ‘Chinese michihili’와 ‘T.F.F.L’ 계통, 8그룹에

는 ‘원예20024호’, ‘저항성순무(IT033820)’와 우즈베키스탄에서 수집 계통, 9그룹에는 

약배양 유래 ‘89-31(1)-1-4-1’ 등 3계통과 ‘An 6’, ‘내병60일’, ‘평총1호’, ‘대형가락’ 등 

총 7계통이 포함되었다.  10, 11, 12그룹은 소포자 유래 계통이 속했는데 10그룹에는 

소포자 유래 ‘3-2-3’과 ‘3-2-2’계통, 11그룹에는 남방계에서 유래된 ‘15-2-1’ 등 5계통

과 무사마귀병 저항성 재료에서 유래된 ‘5-77-2-3-1’ 등 2계통, 12그룹에는 무사마귀

병 저항성 재료에서 유래된 ‘5-77-5-2’ 등 3 계통이 포함되었다(그림 14). 

  한 그룹내에 원형의 남방계와 원통형이 북방계 배추가 포함되어 있었고, 순무인 

‘IT033820’이 배추인 ‘원예20024호’와 같은 그룹에 속해 그룹을 나누는 기준이 명확하

지 않았다. 또한 소포자 배양에서 유래한 계통들은 다른 계통과 구분이 되어 크게 두 

그룹으로 나누어지면서 약 80%의 밴드를 공유하고 있었는데 같은 그룹 내에 남방계

와 국내 배추형의 소포자 유래 계통들이 혼재해 있어 그룹 내에서 구분은 명확하지 

않았다. 

  배추과 작물에서의 RAPD를 이용한 유전적 다양성 분석은 B. oleracea, B. juncea 

및 B. napus  등에서 수행된 바 있다.  Rabbani 등(1998)은 파키스탄의 여러 지역에서 

수집한 갓(B. juncea) 41점과 유채 6점 및 일본의 배추과 채소 5점에 대해 RAPD를 

통한 유전적 다양성(genetic diversity) 분석 결과 다른 유전자원과 일본 채소와는 유

사도가 낮아 명확하게 구분이 되었으나, 파키스탄에서 수집된 갓과 유채는 유전적인 

유사도가 높아 자원 간 구분이 불가능했으며 수집지역에 따른 분류도 명확하지 않았

다고 하 다. Lázari와 Aguinagalde(1998)와 Geraci 등(2001)이 B. oleracea와 같은 염

색체수(n=9)를 가진 종(species)이 다른 Brassica 야생종을 RAPD로 분석한 결과, 대

부분 종에 따라 그룹이 나누어지는 것을 확인하 으나 같은 종 내의 아종 간에는 지

리적, 형태적 차이를 구분 할 수 없었다고 하 다. 종 내의 재료에 대한 RAPD 분석

은 Yuan 등(2004)이 계통육종법(pedigree)과 순환선발법(recurrent selection)을 통해 

육성된  B. napus  46점에 대해 분석한 결과 계통육종법으로 육성된 계통의 유사도가 

순환선발법에 의해 육성된 계통에 비해 높아 순환선발법을 통한 계통의 유전적 변이

가 넓은 것으로 보고하 다.

  아종인 순무가 포함된 배추 유전자원의 유연관계 분석에서 그룹을 구분할 수 있는 

표현형이나 지역적, 형태적 기준이 명확하지 않았으며, 이러한 결과는 Geraci 등

(2001), Lázari와 Aguinagalde(1998), Rabbani 등(1998) 및 Ren 등(1995)이 보고한 아
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종간의 차이나 형태적, 지리적인 차이를 명확하게 구분할 수 없었다는 보고와 유사하

다

표 33.  RAPD 분석에 사용된 28개의 Operon 프라이머 정보 및 결과분석.

프라이머 염기서열 polymorphic band 개수 기타

U1 5'-ACGGACGTCA-3' 6

U3 5'-CTATGCCGAC-3' 3

U4 5'-ACCTTCGGAC-3' 4

U6 5'-ACCTTTGCGG-3' 5

U7 5'-CCTGCTCATC-3' 4

U8 5'-GGCGAAGGTT-3' 7

U9 5'-CCACATCGGT-3' 5

U10 5'-ACCTCGGCAC-3' 9

U11 5'-AGACCCAGAG-3' 9

U12 5'-TCACCAGCCA-3' 6

U13 5'-GGCTGGTTCC-3' 6

U14 5'-TGGGTCCCTC-3' 9

U15 5'-ACGGGCCAGT-3' 10 smear

U16 5'-CTGCGCTGGA-3' 8

U17 5'-ACCTGGGGAG-3' 8

U18 5'-GAGGTCCACA-3' 11

U20 5'-ACAGCCCCCA-3' 7

V1 5'-TCACGCATGG-3' 9

V2 5'-AGTCACTCCC-3' 12 smear

V3 5'-CTCCCTGCAA-3' 8

V4 5'-CCCCTCACGA-3' 9

V5 5'-TCCGAGAGGG-3' 5

V6 5'-ACGCCCAGGT-3' 11

V7 5'-GAAGCCAGCC-3' 8

V8 5'-GGACGGCGTT-3' 11

V9 5'-TGTACCCGTC-3' 6

V10 5'-GGACCTGCTG-3' 10

V12 5'-ACCCCCCACT-3' 7

total 28 7.6
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그림 25. RAPD analysis of 96 Chinese cabbages with primer OPU 03 

  and agrose-gel electrophoresis. M: DNA molecular weight marker

  The number of each lane is matching with that listed in Appendix 

2.

OPU3

73  74  75 76  77  78  79  80  81 82  83 84  85  86  87  88  89 90  91 92  93  94  95  96

49  50  51  52 53  54  55  56  57 58  59  60  61  62  63 64  65 66  67  68 69  70  71  72

M   1   2 3 4 5 6  7   8 9 10  11  12 13 14   15  16  17 18 19  20   21 22  23 24

25  26  27  28  29  30  31 32  33  34  35  36  37  38  39  40  41  42  43 44 45  46  47 48 
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그림 26. OPU 17 프라이머를 이용한 96개 배추 유전자원의 RAPD

        분석결과

M   1   2   3 4 5   6  7  8 9  10  11  12 13 14 15 16  17  18 19  20  21 22 23 24

25 26  27 28  29 30  31  32 33  34 35 36   37 38  39 40 41 42  43 44 45 46 47 48 

49  50  51 52  53 54  55  56  57  58 59 60  61 62 63 64  65 66  67 68 69  70 71 72

73  74  75  76  77 78  79  80  81 82  83 84 85  86  87 88 89  90  91 92 93 94  95  96

OPU17
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소포자유래계통군 1

소포자유래계통군 2

그림 27. 96개의 배추 유전자원과 소포자 유래 계통의 유전적 거리
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  아. 소포자 유래 계통의 유연관계 분석

  EcoRⅠ+ANN primer와 MseⅠ+CNN 16조합의 primer를 이용하여 소포자 유래 99

개체를 대상으로 AFLP 분석한 결과 총 216개의 다형성 밴드를 얻었다(표 20, 그림 

28). 16개 조합에서 primer당 polymorphic band는 8(E+AAT/M+CAC 등)개에서 

22(E+AAT/M+CCG)개까지로 평균 13.5개 다(표 34).

 AFLP 분석에 의해 얻어진 216개의 다형 밴드들의 존재 부재를 0과 1로 코드화하여 

data matrix를 작성하 고 이 data matrix를 가지고 SM(simple matching) 유사지수

(similarity coefficient)를 이용한 다변량 분석을 통해 소포자 유래 계통들간의 유사도

를 측정하 다. 이 유사지수를 기초하여 비가중평균결합 방법으로 집괴분석하여 

dendrogram을 작성하 다(그림 29).

표 34. AFLP 분석 결과.

  프라이머 조합 polymorphism 개수 프라이머 조합 polymorphism 개수

E+AAG/M+CGA 15 E+AAT/M+CTC 11

E+AAG/M+CGG 13 E+AAT/M+CCC 20

E+AAG/M+CGT 9 E+AAT/M+CCG 22

E+AAT/M+CAA 19 E+AAT/M+CCT 15

E+AAT/M+CAC 8 E+AAT/M+CGC 8

E+AAT/M+CAG 12 E+ACA/M+CTA 9

E+AAT/M+CAT 16 E+ACA/M+CCT 8

E+AAT/M+CTA 13 E+ACA/M+CGA 18
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그림 28.  EcoRⅠ+AAT/MseⅠ+CTA 프라이머를 이용한 AFLP 분석 결과
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그림 29. 소포자 배양 결과 육성된 99 개체의 유전적 거리
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  자. 유연관계 분석을 이용한 조합의 특성 평가 

  RAPD 분석을 기초로 나누어진 12그룹을 이용하여 그룹 내 또는 그룹 간 교배를 

통해 작성된 조합의 원예적 특성을 조사한 결과 그룹 내와 그룹 간의 뚜렷한 차이가 

없었다(표 35). 

 그룹에 관계없이 계통에 따라 결구형은 포합과 포피를 교배한 경우 중간 형태인 반

포합이나 반포피가 나오는 경우가 많았으며, 숙기도 양친에 비해 F1에서 빨라지지 않

는 조합이 많았다. 수량 관련 형질인 주중의 경우 양친에 비해 일대잡종에서 많이 나

가는 경향이 있었으나 엽수의 경우 일대잡종이 양친에 비해 증가하지 않아 엽수에서

는 잡종강세 현상이 일어나지 않는 것으로 보여 김(1991)의 보고와 유사하 다.  Sant 

등(1999)은 indian chickpea 29점을 이용하여 잡종강세를 고려한 일대잡종 품종을 육

성하고자 RAPD 분석을 토대로 5개의 그룹으로 나누었다. 그룹 간의 일대잡종을 작성

하고 특성을 평가한 결과 종자수량 등 일부 특성에 있어서는 잡종강세를 보 으나 잡

종강세와 유전적 거리 간에는 반드시 정의 상관을 나타내지는 않았다고 하 는데, 배

추에서도 유전적 거리가 멀수록 잡종강세가 반드시 크게 일어나는 것은 아닌 것으로 

추정되었다.  

  또한 대비로 이용된 시판 품종을 보면 결구형은 포합, 숙기는 조생~중조생, 주중은 

4kg 내외, 엽수가 80장 이상으로 시판 품종과 같은 조합을 만들기 위해서는 결구형은 

포합이나 반포합, 숙기는 조생~중조생, 주중은 3kg이내이며 엽수가 많은 양친을 이용

해야 하므로, 배추의 일대잡종 품종 육성이 잡종강세가 큰 방향으로만 이루어졌다고 

단정하기는 어려울 것이다.   
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표 35. RAPD로 분류된 계층에 속한 배추의 원예적 특성  

Cross  

group
z Variety Heading type

Maturation 

period

Color of 

inner 

leavesy

Weight

(kg)
No. of leaves

3×3 43×74
Flat-topped 
cylindrical, 
wraed-over

mid-late 3 3.8 d-fx 57.7 c-f

3×3 107×115
Flat-topped 
cylindrical, 
wrapped-over

mid-late 1 3.9 d-f 41.7 hi

3×3 115×123
Fluffy-topped 
cylindrical, 
wrapped-over

mid 3 3.3 efg 36.3 ij

3×4 107×161
Flat-topped 
cylindrical, semi 
joint-up

mid 3 4.7 a-e 55.0 d-g

3×4 115×161
Cylindrical, 
semi 
wrapped-over

mid-late 3 5.5 abc 46.7 hg

3×6 107×195
Flat-topped 
cylindrical, semi 
wrapped-over

mid 2 5.8 ab 54.7 d-g

3×7 44×197
Flat-topped 
cylindrical, 
joint-up

mid-late 2 6.1 a 61.3 dc

3×9 130×140
Flat-topped 
cylindrical,  
wrapped-over

early-mid 2 5.2 a-d 51.0 efg

3×9 43×63
Flat-topped 
cylindrical, semi 
joint-up

mid-late 2 5.7 ab 65.7 c

3 43 Fluffy-topped, late 2 3.6 efg 48.3 fgh

3 44
Ovate, semi 
joint-up

early-mid - 4.8 a-e 88.0 b
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Cross  

groupz
Variety Heading type

Maturation 

period

Color of 

inner leavesy
Weight

(kg)
No. of leaves

3 74

Flat-topped  

cylindrical, semi 

joint-up

mid-late 2 3.1 fg 61.0 cd

3 107
Stout-cylindrical, 

joint-up
mid-late 3 2.6 hg 53.0 d-g

3 115
Stout-cylindrical, 

wrapped-over
mid-late 2 3.0 gf 31.0 j

3 123 Wrapped-over late 3 1.4 h 29.0 j

4 161
Fluffy-topped 

ovate, joint-up
mid-late 2 4.2 c-f 52.0 d-g

6 195

Flat-topped 

cylindrical, 

wrapped-over

mid-late 1 4.3 b-f 54.0 d-g

7 197

Stout-cylindrical, 

semi wrapped- 

over

early-mid 2 4.8 a-e 61.3 cd

9 140

Flat-topped 

cylindrical, semi 

joint-up

mid 2 3.6 efg 59.3 cde

9 63
Cylindrical, 

joint-up
late 2 - -

Check

'Manna' Ovate, joint-up early 2 4.3 c-e 99.3 a

'Gaoeul-

hang'
Ovate, joint-up early-mid 4 3.9 d-g 83.3 b

zNumber used in RAPD analysis.

y0; DIC2087, 1; DIC2088, 2; DIC2089, 3; DIC2540, 4;DIC167, 5; DIC166, 6; DIC86, 7; DIC85, 8; DIC84.

xMean separation within columns by DMRT at 5% level.
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  차. 바이러스병 저항성 남방계 배추 육성을 위한 조합 작성 및 선발

 표 36. 중국 수집 배추의 바이러스병 검정 

품 종 명
TuMV-C4 병징 TuMV-C5 병징

이병주수 총주수 이병주수 총주수

天津靑麻葉 0 8 7 7 M

晋綠18 0 7 0 5

鄭州新四 0 6 0 5

北京小雜55 0 7 0 7

新欣三 0 7 0 7

晋綠3 0 7 0 7

晋綠65 0 7 0 7

晋綠70 0 7 0 7

晋綠80 0 7 0 7

麗靑 0 7 0 7

秋抗王15 5 5 MM 0 5

抗病19 5 6 M 3 6 MM

熱抗王38天 6 6 M 6 6 M

熱抗王48天 6 6 MM 6 7 M

熱抗王50天 6 7 MM 7 7 M

熱抗王58天 0 7 1 7 M

熱抗王60天 1 7 MM 0 7

津育55 0 7 0 5

津育60 7 7 0 7

津育75 0 7 0 7

津育80 0 7 0 6

新六 0 8 0 7

小雜51 0 5 0 2

豊抗70 2 7 MM 0 5

北京小雜56 2 7 MM 0 7

大春白菜 7 7 VN, SM 5 5 SM

鄭雜二 0 8 0 7

四季小白菜 8 8 M 7 7 M

北京小雜56 0 6 0 6

矮抗靑 2 7 M 5 7 M

太原二靑 0 6 4 6 M

山東六 7 7 VN, NS 7 7 SM, MR

豊抗70 6 7 SM, VN 3 5 M, MR

豊抗80 5 7 NS, VN 6 7 VS, M
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품 종 명
TuMV-C4 병징 TuMV-C5 병징

이병주수 총주수 이병주수 총주수

大靑麻葉 0 4 0 1

太原二靑 0 5 0 4

晋菜三 3 7 M 0 7

黑油白菜 5 8 MM, NS 0 7

黃心菜 6 7 M 4 7 MM

優良七五八 0 6 1 4 MM

優良四平大 2 6 M 5 7 M

優良四平二 0 6 2 4 M

優良吉林大 0 6 0 4

豫新一 0 7 0 7

豫新二 0 5 0 6

豫新三 0 7 0 7

豫新四 4 7 VN, NS 0 7

豫新五 0 7 0 7

豫新六 0 7 0 7

豫新48 8 9 M 2 7 MM

豫新60 0 7 0 7

四平二 4 7 M 0 7

東農902 2 7 MM 0 7

東農905(秋寶) 0 6 0 7

東白一 1 7 VS 0 7

東白二 0 7 0 7

春白二 0 7 0 6

586新世紀 0 7 0 7

慶半王 0 7 0 7

A81 0 6 0 3

豫園50 5 7 M 5 7 MM

改良758 0 7 0 7

正宗橋頭 0 7 0 7

正宗二混子 0 7 0 7

牧丹江一 1 8 M 2 7 MM

牧丹江三 0 5 2 2 M

二牛心 0 7 0 7

心 6 6 M 4 6 MM

牧丹江二 1 8 2 8 MM

大昌秋王 0 8 5 7 MM

大昌秋寶 1 7 MR 0 7
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품 종 명
TuMV-C4 병징 TuMV-C5 병징

이병주수 총주수 이병주수 총주수

昌王小根 0 7 0 7

精選牧丹江一 0 7 2 5 NS

精選牧丹江二 0 7 0 7

精選佳白二 0 7 0 7

精選牧丹江三 1 7 3 7 MM

特選二牛心 0 7 4 7 MM

精選四菜 0 7 0 6

佳白二 0 6 0 5

大蓮91-12 0 7 0 7

龍白三 0 6 0 2

龍協白三 0 7 0 6

傲龍江春 7 7 VS,NS,SM 6 6 NS, MR

春王 3 6 VS, MR 3 3 NS, MR

春秋

抗熱早熟48 0 7 1 7 M

京綠60 0 7 0 7

春萌冬春王 0 7 0 6

保豊3 0 7 0 7

進冠70 0 6 0 7

北方唐老大 0 7 0 7

祥夏寶 0 4 

早熟五 6 7 MM 0 7

多抗78 1 7 M 0 7

불암3호 5 5 M 5 5 M

춘추왕대백채 0 7 5 6 MM

태원이청 0 8 4 7 M

거용열항왕 0 7 1 7 MM

신추8호

신추6호

춘미인 5 9 VS, SM 7 7 NS,CS,SM

F1조숙5호 0 7 0 7

춘하녹소채716 0 7 0 7

덕고항심58 0 7 0 7

전우춘항왕 7 7 VS 6 6 VS, CS

열항왕 0 6 0 6

진흥156 0 6 0 6



92

품 종 명
TuMV-C4 병징 TuMV-C5 병징

이병주수 총주수 이병주수 총주수

춘희고항황AC-3 0 6 0 7

춘희일본하장군BC-1 3 8 MM 0 4

춘희고항왕AC-1 0 7 0 6

춘희고항왕AC-4 0 7 0 8

춘희고항왕AC-2 5 6 NS, M 6 6 VS, CS, M

강춘2호 6 6 NS, VS 4 4 VS

금맹춘왕2호 7 7 M 5 7 M

금맹춘왕3호 4 7 M 0 7

태국쾌채 7 7 M 7 7 M

항서1호 7 7 M 7 7 M

진능80 0 6 0 7

황심조48 7 7 7 7 M

하첨녹주60천소채 0 5 0 7

초급금염첨결구50천 0 7 0 7

조숙항열45천첨목주소채 0 7 0 7

정익농하양백채조50 7 7 7 7 D, VS

추첨녹주80천소채 0 6 0 3

항열결구하양포심백50천 7 7 6 6 M

신경전4호 0 7 0 6

녹청60 0 7 0 7

덕고황심68 0 7 0 7

항열왕 7 7 MM 1 4 M

덕양01 4 6 MM 1 7 M

덕고황심70 0 7 7 7 M

우조4호 7 7 M, CS 1 7 MR, VS

하왜대백채 7 7 M 4 5 SM

일본하장군BC-4 0 7 1 7 MM

흥전14호 7 7 SM, MR 5 7 M, VS

항병왕뮤 1 7 MM 0 7

개량청잡3호 2 7 M 0 7

포심갈채 7 7 SM 6 6 M

흑엽조시백채 6 6 SM 7 7 SM

청도83-1 6 7 VS, NS, M 3 6 SM

추록75 0 6 0 7

금강탑1호 0 6 0 6

금강탑2호(금황백) 7 7 M 1 7 M

금강탑3호(특항왕) 0 7 0 7
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품 종 명
TuMV-C4 병징 TuMV-C5 병징

이병주수 총주수 이병주수 총주수

흥전12호 7 7 VS, NS, M 7 7 VS

미가풍신8호

특급항병왕 8 8 NS, M 5 5 SM, VS

신일본춘추65 0 7 0 7

하열신선봉하양백채50천 6 7 SM 7 7 MR, SM

춘설 7 7 M 7 7 MM

녹관청채

하지선50 0 7 0 6

ALT조황보 0 6 0 6

91-1 0 6 0 7

전관춘추왕 2 6 M, NS 0 3

전관특항왕 0 6 0 5

조숙5호 0 7 1 7 MM

중백78 0 7 0 7

정양춘추 7 7 MR,VS,SM 6 7 MR, CS

북진5호 7 7 VS, M 5 7 VS, CS, M

북진6호 0 7 0 6

보랑춘천보 7 7 VS,SM,MR 7 8 CS, MR

흑엽조시백채 7 7 SM 5 5 SM

83-1대백채 3 3 SM, NS 1 5 SM

복산모주 8 8 M 2 4 M

금도소백채 5 6 M 4 4 SM

금도5호소백채 4 4 M 4 4 SM
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표 37. 소포자 유래 계통의 조합능력 검정

조합명

(계통명)
결구형

숙기

(조-만)
겉잎색 속잎색

주중

(g)

구중

(g)

엽장

(cm)

엽폭

(cm)

구고

(cm)

구폭

(cm)

외엽

수

내엽

수

03-43

x03-74
포피 중만 3 3 3,766.7 2,900.0 51.3 40.8 36.0 18.7 6.3 51.3

03-107

x03-115
포피 중만 4 1 3,866.7 3,100.0 52.0 36.2 38.7 18.3 5.7 36.0

03-107

x03-161
반포합 중 3 3 4,700.0 3,900.0 50.0 32.7 38.0 18.3 7.3 47.7

03-107

x03-195
반포피 중 5 2 5,800.0 4,100.0 53.5 33.7 36.3 19.3 8.7 46.0

03-44

x03-197
포합 중만 3 2 6,133.3 5,100.0 50.7 37.0 40.7 19.0 6.7 54.7

03-43

x03-63
반포합 중만 2 2 5,733.3 4,600.0 52.7 35.0 40.0 18.7 8.3 57.3

03-115

x03-123
포피 중 4 3 3,333.3 2,666.7 55.3 31.7 40.0 17.0 5.3 31.0

03-115

x03-161
반포피 중만 3 3 5,500.0 4,466.7 59.0 37.8 45.0 18.7 7.0 39.7

03-120

x03-181
포피 만 5 1 3,566.7 2,800.0 51.5 32.7 39.3 18.3 6.0 36.3

03-129

x03-195
포피 조 3 2 5,966.7 4,600.0 61.0 39.3 38.3 19.3 6.0 41.7

03-130

x03-140
포피 중조 3 2 5,166.7 3,766.7 61.0 42.3 43.0 20.0 6.0 45.0

03-133

x03-142
포피 조 3 2 3,933.3 3,166.7 39.5 34.0 27.7 20.3 6.0 35.0

03-131

x03-130
포피 중 3 3 4,066.7 3,200.0 57.0 29.3 44.3 16.0 6.0 32.7

03-133

x03-139
포합 중 3 1 4,033.3 3,333.3 42.0 29.7 32.3 19.3 7.3 50.7

03-155

x03-181
포피 중조 3 2 4,400.0 3,600.0 48.0 34.0 35.0 18.3 6.3 40.0

03-193

x03-196
포피 극조 3 2 2,966.7 2,500.0 33.8 26.0 22.7 17.7 5.0 42.3

03-165

x03-173
반포피 만 5 3 3,733.3 0.0 48.3 31.2 0.0 0.0 6.7 40.7

03-167

x03-61
포합 중조 3 2 5,400.0 4,366.7 42.8 34.0 34.0 23.0 5.7 41.0

03-181

x03-115
포피 중조 3 2 5,766.7 4,300.0 60.3 40.2 40.0 20.3 8.7 37.3

03-191

x03-193
반포합 조 4 2 4,966.7 4,066.7 46.3 36.0 34.0 18.7 5.0 44.7

03-186

x03-192
포합 중조 5 3 4,566.7 3,700.0 47.2 32.7 35.7 18.3 5.3 47.7
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조합명

(계통명)
결구형

숙기

(조-만)
겉잎색 속잎색

주중

(g)

구중

(g)

엽장

(cm)

엽폭

(cm)

구고

(cm)

구폭

(cm)

외엽

수

내엽

수

03-184

x03-197
포합 조 3 1 6,133.3 5,033.3 56.7 33.5 36.0 18.0 6.3 63.0

03-181

x03-188
포합 조 3 1 3,866.7 3,066.7 43.3 28.2 34.3 18.3 6.7 62.7

03-196

x03-192
반포피 조 3 1 5,300.0 4,433.3 43.3 35.3 32.7 21.0 5.3 50.0

03-63

x03-74
포합 중조 3 2 5,666.7 4,600.0 53.3 34.7 40.7 17.3 7.0 47.7

03-21

x03-139
반포합 만 5 3 3,933.3 3,100.0 57.5 33.2 38.3 18.0 5.7 46.3

03-188

x03-189
포합 조 3 2 4,766.7 3,966.7 42.8 27.5 31.3 19.7 7.7 73.3

03-188

x03-195
반포합 중 3 2 5,233.3 4,100.0 50.0 35.0 37.0 18.3 8.0 59.0

03-21 만 3 2 3,133.3 0.0 68.7 42.0 0.0 0.0 5.0 29.7

03-43 만 1 2 3,566.7 2,266.7 53.3 29.3 38.0 13.0 7.3 41.0

03-44 반포합 중조 3 4,800.0 4,000.0 39.0 25.0 32.0 23.0 10.0 78.0

03-61 포합 조 5 7,400.0 6,200.0 47.0 34.0 38.0 25.0 7.0 75.0

03-74 반포합 중조 3 2 3,200.0 2,500.0 38.0 24.5 31.0 17.0 5.5 54.0

03-107 포합 중만 5 3 2,566.7 1,850.0 42.3 27.2 32.0 14.3 8.7 44.3

03-115 포피 중만 4 2 3,050.0 1,900.0 58.0 41.0 38.5 12.5 5.5 25.5

03-123 포피 만 4 3 1,400.0 1,000.0 52.0 27.5 36.0 11.0 4.0 25.0

03-129 포피 중만 6 3 3,425.0 2,650.0 53.3 33.1 38.8 18.0 5.5 31.0

03-131 포합 만 3 2 3,700.0 2,166.7 56.3 29.7 39.0 12.0 7.3 32.0

03-133 포합 만 3 1 3,766.7 2,966.7 49.5 34.2 39.7 15.3 6.7 34.0

03-139 포합 중만 3 2 4,366.7 3,666.7 39.2 24.7 33.7 18.3 6.3 58.3

03-140 반포합 중 3 2 3,600.0 3,033.3 51.0 36.2 37.3 17.3 6.3 53.0

03-142 포피 극조 3 1 2,733.3 2,400.0 29.7 30.8 18.7 17.7 5.7 35.0

03-161 포합 중만 3 2 4166.7 3233.3 43.7 33.0 34.0 18.0

03-165 포합 중조 5 2 4366.7 3033.3 42.0 28.3 33.7 18.7

03-167 반포피 중만 3 3 4033.3 3166.7 48.5 34.0 35.7 19.3

03-184 포합 만 3 2 3900.0 3166.7 56.7 31.0 37.7 16.3
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조합명

(계통명)
결구형

숙기

(조-만)
겉잎색 속잎색

주중

(g)

구중

(g)

엽장

(cm)

엽폭

(cm)

구고

(cm)

구폭

(cm)

외엽

수

내엽

수

03-186 반포합 만 1 2 2,866.7 1,900.0 50.3 30.2 36.0 12.0

03-188 포합 중조 3 2 3,200.0 1,546.7 35.7 21.8 30.7 17.3

03-189 반포합 조 5 7,000.0 5,700.0 47.0 35.0 36.0 23.0

03-191 반포합 중조 4 3 3,166.7 2,633.3 50.0 23.3 37.0 13.7

03-192 포합 조 3 2 4,066.7 3,400.0 40.0 32.2 31.0 19.0

03-193 포피 극조 5 1 2,000.0 1,666.7 27.8 23.7 19.0 15.3

03-195 포피 중만 2 1 4,333.3 3,466.7 48.2 31.0 38.0 17.7

03-196 포피 극조 3 2 3,866.7 3,200.0 32.2 28.5 20.7 17.7 6.3 41.7

03-197 반포피 중조 3 2 4,766.7 3,666.7 51.5 27.8 36.7 17.7 8.3 53

03-198 포합 조 4 2 3,933.3 3,533.3 39.8 21.7 30.7 18.7 7.3 76

03-199 포합 중조 3 4 4,333.3 3,633.3 41.0 29.2 29.3 21.0 8.3 91

  중국에서 수집한 배추 168품종에 대하여 바이러스(TuMV-C4, TuMV-C5) 검정 결

과 2 strain에 모두 저항성인 것은 75품종이 으며(표 36), 이들 저항성 품종들은 바이

러스 저항성 품종 육성을 위하여 집단채종하여 농촌진흥청 유전자 은행에 입고할 예

정이다. 중국 남방계 바이러스병 저항성 품종 육성을 위하여 중국에서 바이러스병 저

항성 품종을 수집하여 F1 조합을 작성하고 이들 조합을 이용하여 소포자배양을 하

다.  소포자 유래계통들 간의 조합을 작성하여  조합 능력 검정을 한 결과 결구형, 숙

기 등 원예적 형질이 다양하 으며 바이러스병에 강한 조합도 선발할 수 있었다(표 

37). 또한 중국 남방계의 특성인 모용이 없는 계통 및 조합 선발도 가능할 것으로 판

단되어 중국 수출용 배추 품종 육성에 이용 가능할 것이다.
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 4.  자가불화합성 인자형 동정 기술 개발 

  가. 화분측 S-유전자(SP11/SCR)의 cloning 및 염기서열 결정

       배추과 채소의 대부분은 자가불화합성 현상을 이용하여 F1 잡종 종자를 생산

하기 때문에 S-haplotype의 동정은 배추과 채소의 육종에 절실히 요구된다.

       Brassica류는 포자체형 자가불화합성 체계를 가지고 있으며, 이 체계는 단일 

S  유전자 좌의 S 복대립 유전자에 의하여 설명되어진다. S-locus에는 주두측 자

가불화합성 결정유전자로 SLG(S-locus glycoprotein)와 SRK(S-locus receptor 

kinase)가 보고 되었으며, 화분측 결정유전자는 SP11/SCR(S-locus cysteine rich)

이 이미 보고 되어 있다. S-haplotype은 SLG 핵산 서열의 상동성으로 class I에 

속하는 우성 S-haplotype과 class II에 속하는 열성 S-haplotype으로 분류되며, 

현재까지 B. campestris에서 30, B. oleracea에서 50개 이상이 동정되었다. 

       1년차에는 주두측 자가불화합성 유전자인 SLG와 SRK 유전자의 kinase 

domain 역을 이용한 PCR-RFLP법에 의하여 국내에서 육성한 배추 S-homo 

zygote의 S-genotype을 신속, 정확히 동정할 수 있는 분자적 방법을 개발하 다.

       주두측의 자가불화합성 결정 유전자로 보고된 S-locus receptor kinase(SRK) 

유전자의 kinase domain 역에서 SRK specific primer를 합성하 으며, class I 

SRK specific primer(KD5 + KD8)를 사용하여 PCR한 결과 143개 inbred line 중 

61개의 inbred line에서 약 1,050bp의 단일 단편 산물을 얻을 수 있었다. 또한 나

머지 73개의 inbred line은 모두 class II SRK specific primer(KD4 and KD7)를 

사용하여 PCR한 결과 약 900bp에서 증폭 산물을 얻을 수 있었다. class I SRK 

specific primer에서 증폭된 산물은 Hinf I과 EcoR II로 이중 소화하 을 때 61개

의 inbred line들은 4개의 band pattern으로 분류되었으며, class II SRK specific 

primer pair로 증폭된 산물은 Hinf I으로 소화한 결과 73개의 inbred line들은 4개

의 band pattern으로 분류되었다. 이상 SRK의 PCR-RFLP 분석결과 국내에 육성

된 143 Brassica rapa  inbred line은 class I과 class II SRK specific primer pairs

를 이용한 PCR 증폭으로 신속하게 class I과 class II를 분류할 수 있었으며, 동

정된 8 S-haplotype은 class I에 속한 4개 S-haplotype(Sa∼d)과 class II에 속한 4

개 S-haplotype(Sw∼z)으로 구성되어 있었다(그림 30). 
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    그림 30. SRK의 kinase domain에서 합성된 class I과 class II primer에 의한 

PCR-RFLP 결과(a, b ; class I에서 증폭된 산물을 EcoR II +Hinf I 이

중소화한 결과. c, d ; class II의 증폭 산물을 Hinf I로 소화한 결과)
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      S-haplotype의 빈도는 class I에 비해 class II의 비율이 54.5%로 약간 많았으

며, class I에서는 Sa(26.1%)와 Sb(18.0%), class II에서는 Sw(27.6%)와 Sx(16.4%)

의 빈도가 높은 것으로 나타났다(표 38). 

 표 38. SRK 특이적 primer에 의한 143개 inbred line들의 PCR-RFLP 결과와 

S-haplotype 분류 및 빈도

Class S-haplotype Frequency  Accesion No. of B. rapa  inbred line

class I

Sa 35(26.1)

    A2, A3, A6, A8, A12, A 16, A18, A28, A29, 

A31, A33, A39, A41, A49, B6, B7, B8, B9, 

B12, B13, B14, B19, B20, B30, B31, B32, B33, 

B34, B35, C6, C9, C18, C20, C23, C30

Sb 24(18.0)

    A19, A20, A22, A23, A24, A25, A30, A32, 

A40, A42, A50, B26, B27, B28, B29, B43, 

B44, B49, B52, B54, B56, C1, C3, C29

Sc 1(0.7)     A44

Sd 1(0.7)     A47

class II

Sw 37(27.6)

    A5, A7, A11, A13, A14, A15, A27, A34, A35, 

A36, A37, A38, A43, A45, A46, A51, A52, 

A53, A54, B3, B4, B5, B48, B50, B51, B53, 

C4, C5, C9, C11, C16, C17, C19, C21, C25, 

C26, C27

Sx 22(16.4)

    A1, A21, A48, B2, B10, B11, B15, B16, B17, 

B18, B23, B24, B25, B37, B38, B41, B55, C7, 

C10, C14, C22, C29

Sy 2(1.5)
    A4, A9, B1, B21, B22, B36, B39, B40, B42, 

C13, C15, C24

Sz 2(1.5)     C2, C12

Total 8 S-haplotypes 143

    또한 8 S-haplotypes에서 증폭된 PCR 산물의 nucleotide sequence를 결정하여 

분석한 결과, class I과 class II내에서는 각각 82∼93%, 94∼99%의 높은 상동성
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을 보 으나, class I과 class II 간에는 66∼71%의 상동성을 나타냈다(그림 31). 

이러한 결과는 8 S-haplotypes이 nucleotide sequences의 상동성에 따라 class I

과 class II로 분류 할 수 있었으며, 이는 PCR-RFLP의 결과와 동일하 다.

S
b 
(A23)   ------------------------------------------------------------

S
d 
(A47)   ------------------------------------------------------------

S
c 
(A44)   ------------------------------------------------------------

S
a
 (A6)    ------------------------------------------------------------
S
z 
(C2)    GAGGGCGAGAAGATCTTAATTTACGAGTACTTGGAGAATCTAAGCCTCGACTCTCATCTC

S
y 
(C13)   GAGGGCGAGAAGATCTTAATTTACGAGTACTTGGAGAATCTAAGCCTCGACTCTCATCTC

S
w 
(C4)    GAGGGCGAGAAGATCTTAATTTACGAGTACATGGAGAATTTAAGCCTCGATTCTCATCTC

S
x 
(C7)    GAGGGCGAGAAGATCTTAATTTACGAGTACTTGGAGAATCTAAGCCTCGATTCTCATCTC

                                   
                                    

S
b 
(A23)   ------------------------------------------------------------

S
d 
(A47)   ------------------------------------------------------------

S
c 
(A44)   ------------------------------------------------------------

S
a
 (A6)    ------------------------------------------------------------
S
z 
(C2)    TTTGGTTAGTGCCTCAACACATCAGACAGATTTATTTTTACAGTTAAATGTCTTTGGA--

S
y 
(C13)   TTTGGTTAGTGCCTCAACACATCAGACAGATTTATTTTTACAGTTAAATGTCTTTGGA--

S
w 
(C4)    TTTGGTTAGTGCTTCAACACATCAGACCGATTTATTTTTACAGTTAAATGTCTTTGAAAA

S
x 
(C7)    TTTGGTTAGTGCTTCAACACATCAGACAGATTTATTTTTACAGTTAAATGTCTTTGGAAA

                  
                                                     

S
b 
(A23)   ------------------------------------------------------------

S
d 
(A47)   ------------------------------------------------------------

S
c 
(A44)   ------------------------------------------------------------

S
a
 (A6)    ------------------------------------------------------------
S
z 
(C2)    TATGTTAATGTGATTCTGTTGTGAACGTACTGCAGATGAAACCAGGAGCTGTATGTTAAA

S
y 
(C13)   TATGTTAATGTGATTCTGTTGTGAACGTACTGCAGATGAAACCAGGAGCTGTATGTTAAA

S
w 
(C4)    TATGTGAATGTGATTCTGTTGTGAACCAAGTGCAGATGAAACCAGAAGCTGTATGTTAAA

S
x 
(C7)    TATGTTAATGTGATTCTGTTATGAACAAAGTGCAGATGAAACCAGAAGCTGTATGTTAAA

        
                                                             

S
b 
(A23)   -TGGAAGGAGAGATTCGACATTACCAATGGTGTTGCTCGAGGGCTTTTATATCTTCATCA

S
d 
(A47)   -TGGAAGGAGAGATTCGACATTACCAACGGTGTTGCTCGAGGGCTTTTATATCTTCATCA

S
c 
(A44)   -TGGAAGGAGAGATTCGACATTACCAATGGTGTTGCTCGAGGACTTTTATATCTTCATCA

S
a
 (A6)    -TGGAAGGAGAGATTCGACATTACAAATGGTGTTGCTCGAGGGCTTTTATATCTTCATCA
S
z 
(C2)    TTGGCAAATGAGATTTGATATTATCAATGGTATTGCCCGAGGGCTTCTGTATCTTCACCA

S
y 
(C13)   TTGGCAAATGAGATTTGATATTATCAATGGTATTGCCCGAGGGCTTCTGTATCTTCACCA

S
w 
(C4)    TTGGCAAATGAGATTTGATATTATCAATGGTATTGCCCGAGGGCTTCTGTATCTTCACCA

S
x 
(C7)    TTGGCAAATGAGATTTGATATTATCAGTGGTATTGCCCGAGGGCTTCTGTATCTTCACCA

            *** *   ****** ** ****  *  *** **** ***** *** * ******** **

S
b 
(A23)   AGACTCACGGTTTAGGATAATCCACAGAGATTTGAAAGTAAGTAACATTTTGCTTGATAA

S
d 
(A47)   AGACTCACGGTTTAGGATAATCCACAGAGATTTGAAAGTAAGTAACATTTTGCTTGATAA

S
c 
(A44)   AGACTCACGGTTTAGGATAATCCACAGAGATATAAAAGTAAGTAACATTTTGCTTGATAA

S
a
 (A6)    AGACTCACGGTTTAGGATAATCCACAGGGATTTGAAACCAGGTAACATTTTGCTTGATAA
S
z 
(C2)    AGATTCACGGTTTAGAATCATCCATAGGGATTTGAAAGCAAGCAATGTCTTGCTTGATAA

S
y 
(C13)   AGATTCACGGTTTAGAATCATCCATAGGGATTTGAAAGCAAGCAATGTCTTGCTTGATAA

S
w 
(C4)    AGATTCACGGTTTAGAATCATCCATAGAGATTTGAAAGCAAGCAATGTCTTGCTTGATAA

S
x 
(C7)    AGATTCACGGTTTAGAATCATCCATAGGGATTTGAAAGCAAGCAATGTCTTGCTTGATAA

           *** *********** ** ***** ** *** * ***  * * **  * ***********
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S
b 
(A23)   AAATATGATCCCAAAGATCTCGGATTTTGGGATGGCCAGGATATTCGCAAGGGACGAGAC

S
d 
(A47)   AAATATGACCCCAAAAATCTCGGATTTTGGGATGGCCAGGATATTTGCAAGGGACGAGAC

S
c 
(A44)   AAATATGATCCCAAAGATCTCGGATTTTGGGATGGCCAGGATATTTGCAAGGGACGAAAC

S
a
 (A6)    ATATATGATCCCAAAGATCTCGGATTTTGGGATGGCCAGAATCTTTGCAAGGGACGAAAC
S
z 
(C2)    AGATATGACTCCAAAAATTTCAGACTTCGGAATGGCAAGGATCTTTGGACAAGATGAGAC

S
y 
(C13)   AGATATGACTCCAAAAATTTCAGACTTCGGAATGGCAAGGATCTTTGGACAAGATGAAAC

S
w 
(C4)    AGATATGACTCCAAAAATTTCAGACTTCGGAATGGCTAGGATCTTTGGACGGGATGAGAC

S
x 
(C7)    AGATATGACTCCAAAAATTTCAGACTTTGGAATGGCTAGGATCTTTGGACGGGATGAGAC

           * ******  ***** ** ** ** ** ** ***** ** ** ** * *   ** ** **

S
b 
(A23)   -TGAAGCTAACACAATGAAGGTGGTCGGAACTTAGT-AAGCAATCAAAATATCACCAACA

S
d 
(A47)   -CGAAGCTAACACAATGAAGGTGGTCGGAACTTAGT-AAGCAAACAAAATATCACAAACA

S
c 
(A44)   -GGAAGCTAACACAATGAAGGTGGTCGGAACTTAGT-AAGTAATCAAAATATAACCAACA

S
a
 (A6)    -TCAAGTTAGGACAGACAATGCGGTCGGAACTTAGT-AAGCAA-----------------
S
z 
(C2)    -GGAAGCTGACACGAGGAAGGTGGTCGGAACTTAGT-AAGCAATTAAA------------

S
y 
(C13)   CGGAACTTGCCCCGAGGAAGGGGGTCGGAACTTAGT-AAGCAATTAAA------------

S
w 
(C4)    -GGAAGCTGACACGAGGAAGGTGGTCGGGACCTAATTAAGCAATTAAA------------

S
x 
(C7)    -GGAAGCTGACACGAGGAAGGTGGTCGGAACTTAGT-AAGCAATTAAA------------

              **  *    *    ** * ****** ** ** * *** **                 

Sb (A23)   TCAGTATCTTTGATATTACAAATAGATA-TTGTTTTAACCCATAACTCTACAAAATGTAT
S
d 
(A47)   TCAGTATCTTTGAAACTAGAAATAAATA-TTGTTTCAACCCATAACTCTGCAAAATTCAT

Sc (A44)   TCAGTATCTTCGAAAATAGAAAGATATA-TTGTTTTAACTCATAACTCTACAAACTTCAT
Sa (A6)    -----GTCTTTGA----------AGATA-TT-TTCTTACCCATAACTCTATAGAACTCAT
S
z 
(C2)    ---GCATCTTTGTATTTTGAAACAAAGACTTACCTGGGTACAGAA---TCAAAACCGGAT

Sy (C13)   ---GCATCTTTGTATTTTGAAACAAAGACTTACCTGGGTACAGAA---TCAAAACCGGAT
Sw (C4)    ---GCATCATCATATTTTGAAACAAAGAGTTACCTGGGTACAAAA---TAACAACCTGAT
S
x 
(C7)    ---GCATCATCATATTTTGAAACAAAGAGTTACCTCGGTACAAAA---TCAAAACCTGAT

                 ** *             * * * **         ** **   *    *    **
   

Sb (A23)   ATCCTTTAAGTTTAATTTTTC-GTTACTCAGCGGTTACATGTCCCCGGAGTACGCAATGC
Sd (A47)   AACCTTTTAGTTTAATTTTTC-GTTACTCAGCGGCTACATGTCCCCGGAGTACGCAATGC
S
c 
(A44)   AACCTTTAAGTTTATTTTTCT-TTTACTCAGCGGATATATGTCCCCGGAGTACGCAATGG

Sa (A6)    GACCTCTAAGTTCAATTTTTTTGCTACTCAGCGGCTACATGTCTCCGGAGTACGCAATGT
Sz (C2)    AGCTTATCTATTTAATATTT--GTTATGCAGTGGCAACATGTCTCCAGAATATGCGATGA
S
y 
(C13)   AGCTTATCTATTTAATATTT--GTTATGCAGTGGCTACATGTCTCCAGAATATGCGATGA

Sw (C4)    AGCTTTTCTATTTAATATTT--GTTATGCAGTGGCTACATGTCTCCAGAATATGCGATGA
Sx (C7)    AGGTTTTCTATTTAATATAT--GTTATGCAGTGGCTACATGTCTCCAGAATATGCGATGA
               * *   ** * * *      **  *** **  * ***** ** ** ** ** *** 

   

S
b 
(A23)   GTGGGATATTCTCGGAAAAATCAGATGTTTTCAGTTTTGGAGTCATAGTTCTTGAAATTG

Sd (A47)   ATGGGATATTCTCGGAAAAATCAGATGTTTTCAGTTTTGGAGTTATAGTTCTTGAAATTG
Sc (A44)   ATGGGATATTCTCGGAAAAATCAGATGTTTTCAGTTTTGGAGTCATAGTTCTTGAAATTG
S
a
 (A6)    ATGGGGTAATCTCGGAAAAAACAGATGTTTTCAGTTTTGGAGTCATAGTTCTTGAAATTG
Sz (C2)    ACGGGACATTCTCGATGAAGTCAGATGTGTTCAGTTTTGGGGTCTTGCTTCTTGAAATTA
Sy (C13)   ACGGGACATTCTCGATGAAGTCAGATGTGTTCAGTTTTGGGGTCTTGCTTCTTGAAATTA
S
w 
(C4)    ACGGGACATTCTCGATGAAGTCAGATGTGTTCAGTTTTGGGGTCTTGCTTCTTGAAATTA

Sx (C7)    ACGGTACTTTCTCGATGAAGTCAGATGTGTTCAGTTTTGGGGTCTTGCTTCTTGAAATTA
             **     *****   **  ******* *********** **  *  *********** 

  
 

Sb (A23)   TTAGTGGAAAGAAGAACAGCAGATTCTACAAATTGAACTGCGAAAACGATCTTCTAAGCT
S
d 
(A47)   TTAGTGGAAAGAAGAACAGC------TACAATTTAAACTACAAAAACAATCTTTTAAGCT

Sc (A44)   CTACTGGAAAAAGGAGCAGAACACTCTACAACTTGAACCATGAGAACAATCTTCTAAGCT
Sa (A6)    TTATTGGAAAAAGAAATAGAGGATTCTACCAGGTGAACCCTGAAAACAATCTTCCAAGCT
S
z 
(C2)    TAAGTGGCAAGAGGAACAAAGGCTTCTGCGACTCGGATAGTAATCTTAATCTTCTCGGAT

Sy (C13)   TAAGCGGCAAGAGGAACAAAGGCTTCTGCGACTCGGATAGTAATCTTAATCTTCTCGGAT
Sw (C4)    TAAGTGGCAAGAGGAACAAAGGCTTCTGCGACTCGGATAGTAGCCTTAACCTTCTCGGAT
S
x 
(C7)    TAAGTGGCAAGAGGAACAAAGGCTTCTGCGACTCGGATAGTACCCTTAATCTTCTCGGAT

             *  ** ** *  *  *        * * *     *           * ***    * *
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S
b 
(A23)   ATGT--AAGTATGAGAACCAATTATGT-CGATCTGCTTTCGAGAGTGATCAAACACTT--

Sd (A47)   ATGT--AAGTATGATAACCAATTATATTCGACCTGCTTTC-AGAGTGATCAATCACTT--
Sc (A44)   ATGT--AAGTTTAAAAACCAATAATATTCGATCTGCTTTCGTGATTGCTAAAACACTT--
S
a
 (A6)    ATGT--AAGTTTAAGAACCAATAATATTCTATCTACTCTCGAGATTGCTGAAACACTTAT
Sz (C2)    GTGT--AAGCTTGAAACCTCTTAATT-CGATTGTG-TTTTGACG-----AAATCACTAA-
Sy (C13)   GTGTGTAAGCTTGAAACCTCTTAATTTCGATTGTG-TTTTGACG-----AAATCACTAA-
S
w 
(C4)    GTGT--AAGCTTGAAACCTCTTAATT-CGATTGTGGTTTCGATG-----ATATCACTAA-

Sx (C7)    GTGT--AAGCTTGAAACCTCTTAATT-CGATTGTG-TTTCGATG-----ATATCACTAA-
            ***  ***  * * * *   * **        *  * *            * ****   

Sb (A23)   ------------------------AAAACGCTTTTTACTTAATAAACAGGCATGGAGTCA
Sd (A47)   ------------------------TAAACGCTTTTATCTTAATAAACAGGCTTGGAGTCA
S
c 
(A44)   ------------------------TAAGTCCTTTTATCTTTATAAACAGGTATGGAGTCA

Sa (A6)    ATTTTGAACAACGCTAAAACAATTTAAATGCTTTTATTTTTATAAACAGGCATGGACTCA
Sz (C2)    ------------------------GAAAAGATCCTACCATTATCCACAGGTGTGGAGAAA
S
y 
(C13)   ------------------------GAAAAGATCCTACCATTATCCACAGGTGTGGAGAAA

Sw (C4)    ------------------------GAATTGATCCGACCTTTAAGCACAGGTGTGGAGGAA
Sx (C7)    ------------------------AAATTGATCCGACCTTTATGCACAGGTGTGGAGGAA
                                    **    *       * *   *****  ****   *

Sb (A23)   CTGGAAGGAAGGAAGAGCGCTAGAAATCGTAGATCCAGTAATCGTAGATTCATTGCCATC
S
d 
(A47)   GTGGAAGGAAGGAAGAGCACTAGAAATCATAGATCCAGTAATCGTAGATTCATTGCCATC

Sc (A44)   TTGGACGGAGGGAAGAGCGCAAGAAATCGTAGATCCAATCATCATAGATTCATTGTCATC
Sa (A6)    TTGGGCGGAGGGAAGAGCGCTAGAAATCGTAGATCCAGTCATCTTAGATTCATTGTCATC
S
z 
(C2)    TTGGAAAGAAGGTCAAGGTCTAGAGATAGTAGACAGGGTCATCATAGATTCTTCATCACC

Sy (C13)   TTGGAAAGAAGGTCAAGGTCTAGAGATAGTAGACAGGGTCATCATAGATTCTTCATCACC
Sw (C4)    TTGGAAAGAAGGTCAAGGTCTAGAGATAGTAGACAGGGTCATCATAGATTCTTCATCACC
S
x 
(C7)    TTGGAAAGAAGGTCAAGGTCTAGAGATAGTAGACAAGTTCATCAACGATTCCTCATCACC

            ***   ** **   **  * *** **  ****     * ***   ***** *   ** *

Sb (A23)   ACTGCCATTAACATCTCAACCACAAGAAGTCCTAAAATGCATCCAAATTGGTCTCTTGTG
Sd (A47)   A---------ACATTTCAACCACAAGAAGTCCTAAAATGCATCCAAATTGGACTCTTGTG
Sc (A44)   ACCGCCATCAACATTTCAACCAAAAGAAGTCCTAAAATGCATACAAATTGGTCTCTTGTG
Sa (A6)    TCTGCCATCAACATTTAAACCAAAAGAAGTCCTAAAATGCATACAAATTGGTCTATTGTG
Sz (C2)    A---------ACGTTCAGGCCACGTGAAATCTTAAGATGCTTACAAATTGGCCTCTTGTG
Sy (C13)   A---------ACGTTCAGGCCACGTGAAATCTTAAGATGCTTACAAATTGGCCTCTTGTG
Sw (C4)    A---------ACGTTCAGGCCAAGTGAAATCTCAAGATGCTTACAAATTGGCCTTTTGTG
Sx (C7)    A---------ACGTTCAAGCCACGTGAAATCTTAAGATGCTTACAAATTGGTCTCTTGTG
                     ** *     ***   *** **  ** **** * ******** ** *****

   

Sb (A23)   TGTTCAAGAACGTGCGGAGCACAGACCAACGATGGCGTCGGTGGTTTGGATGCTTGGAAG
Sd (A47)   TGTTCAAGAACTTGCAGAGCACAGACCAACGATGTCGTCTGTGGTTTGGATGCTTGGAAG
Sc (A44)   TGTTCAAGACCGTGCAGAGCACAGACCAACAATGTCGTCGGTAGTTTGGATGCTTGGAGG
Sa (A6)    TATTCAAGAACGTGCGGAGCACAGACCAACGATGTCGTCGGTGGTTTGGATGCTTGGAAG
Sz (C2)    TGTTCAAGAACGTGTAGAGGATAGACCAATGATGTCGTCAGTAGTTTTGATGCTCGGAAG
Sy (C13)   TGTTCAAGAACGTGTAGAGGATAGACCAATGATGTCGTCAGTAGTTTTGATGCTCGGAAG
Sw (C4)    TGTTCAAGAACGTGTAGAGGATAGACCAATGATGTCGTCAGTAGTTTTGATGCTCGGAAG
Sx (C7)    TGTTCAAGAACGTGTGGAGGATAGACCAATGATGTCGTCAGTAGTTTTGATGCTCGGAAG
           * ******* * **  *** * *******  *** **** ** **** ****** *** *

  
 

Sb (A23)   TGAAGCAGCAGATATTCCTCAGCCTAAACCGCCAGGTTATTGCATCCAAAGAAGTCCTTA
Sd (A47)   TGAAGCAAAAGAGATTCCTCAGCCTAAACAGCCAGGTCATTGCATCGGAAGAAGTCCCTA
Sc (A44)   TGAAGCAACAGAGATTCCTCAGCCTAATCCGCCAGGTTATTGCGTCGGAAGATGTCCTCA
Sa (A6)    TGAAGCAACAGAGATTCCTCAGCCTAAACCGCCAGTTTATTGTCTCATAGCAAGTTATTA
Sz (C2)    TGAAACTGCATTGATTCCTCAACCTAAACAACCAGGTTATTGCGTCAGCCAAAGTTCTCT
Sy (C13)   TGAAACTGCGTTGATTCCTCAACCTAAACAACCAGGTTATTGCGTCAGCCAAAGTTCTCT
Sw (C4)    TGAAGCTGCATTAATTCCTCAACCTAAACAGCCAGGTTATTGCGTCAGCGGAAGTTCTCT
Sx (C7)    TGAAGCTGCATTGATTCCTCAACCTAAACAGCCAGGATATTGCGTCAGCGGAAGTTCTCT
           **** *       ******** ***** *  ****   ****  **     * **     
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S
b 
(A23)   TGAACTTGATCCTTCATCAAGTAGGCAGTGCAACGAAGATGAATCCTGGACGGTGAACCA

S
d 
(A47)   TGATCTTGATCCTTCATCAAGTAGCCAGTGCGACGACGATGAATCCTGGACGGTGAACCA

S
c 
(A44)   TGAAAATAATCCTTCATCAAGTAGGCTTTGTGAGGACGATGAATCCTGGACGGTGAACCA

S
a
 (A6)    TGCAAATAATCCTTCCTCAAGTAGGCAATTCGACGACGATGAATCCTGGACGGTGAACAA
S
z 
(C2)    GGAAACTTATTCTAGTTGGAGTAAACTGCGT---GACGATGAAAATTGGACAGTGAACCA

S
y 
(C13)   GGAAACTTATTCTAGTTGGAGTAAACTGCGT---GACGATGAAAATTGGACAGTGAACCA

S
w 
(C4)    TGAAACTTATTCTAG------------GCGT---GACGATGAAAATTGGACAGTGAACCA

S
x 
(C7)    TGAAACTTATTCTAG------------GCGT---GACGATGAAAATTGGACAGTGAACCA

            *    * ** **                     ** ******   ***** ****** *

    S
b 
(A23)   GTACACCTGCTCACTCATCGATGCCCGGTAATATGAAAGC---

    S
d 
(A47)   GTACACCTGCTCACTCATCGATGCCCGGTAATATGAAATC---

    S
c 
(A44)   GTACACCTGCTCAGTCATCGATGCCCGGTAATATGAAAAC---

    S
a
 (A6)    GTACACCTGCTCAGTCATCGATGCCCGGTAATATGAACGC---

    S
z 
(C2)    AATCACCATGTCGATCATTGACGCTCGGTAATATGATCGTCTT

    S
y 
(C13)   AATCACCATGTCGATCATTGACGCTCGGTAATATGATCGTCTT

    S
w 
(C4)    AATCACCATGTCGATCATTGACGCTCGGTAATATGATAGTCTT

    S
x 
(C7)    AATCACCATGTCGATCATTGACGCTCGGTAATATGATCGTCTT

                  ****   **  **** ** ** ***********       

    그림 31. SRK의 PCR-RFLP에 의해 분류된 8 S-haplotype의 nucleotide 

sequences. A23, A47, S44, A6은 class I(KD5+KD8)이며, C2, C13, C4, 

C7은 class II(KD4+KD7)에 의해 증폭된 산물. Boxs은 kinase domain의 

4th, 5th, 6th와 7th exon. Bold latters는 stop codon을 나타냄. 

        이상 SRK의 PCR-RFLP 결과는 class I과 class II의 분류 및 class II내의 

S-haplotype에 대한 grouping은 명확한 것으로 판단되나 F1 품종의 교배조합 결

과 class I의 S
a
 haplotype내에 2개의 S  allele가 존재하는 것으로 나타났다. Class 

I S-haplotype의 정확한 분류를 위하여 SLG class I specific primer를 사용하여 

Sa haplotype과 새로운 68개의 inbred line을 증폭한 결과 25개의 inbred line에서 

약 1,000bp의 단일 단편이 증폭되었다. S
a
 haplotype의 SLG class I specific 

primer에 의해 증폭산물을 Afa  I과 Mbo I으로 소화한 결과 2개의 S-haplotype으

로 분류되었다(그림 32).

A2 A3 A6 A12A8 A16 A18 A28 A29 A31 A39 A41 A33 A49M

300

100

bp

    그림 32. SLG class I specific primer에 의한 PCR-RFLP 결과 Sa haplotype에 2

개의  allele가 동정됨
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        또한 68개의 새로운 육성계통과 SRK에 의해 동정된 class I의 대표 타입을 

SLG class I primer에 의해 증폭후 Mbo I과 Afa  I으로 소화한 결과 모두 9개의 

서로 다른 band타입이 검출 되었다. SLG class I primer에서 증폭되지 않은 40개

의 inbred line의 분류는 SRK의 class II specific primer로 증폭한 결과 모두 

900bp의 단일단편을 얻을 수 있었으며, 증폭산물을 Hinf I 소화결과 3개의 

S-haplotype이 동정되었다(그림 33, 34). 

M 4 9 10 13 17 23 32 33 43 44 47 48 21 23 27 74 85 86 15 16 30 41 39 42 Sa1 Sb Sa Sc Sd

300

100

bp

    그림 33. SLG class I specific primer에 의해 증폭된 산물을 Mbo I으로 소화한 

결과. 9개의 band타입이 검출 되었음.

      68개의 국내 육성계통에 있어서 S-haplotype의 빈도는 SRK와 SLG에 의한 

PCR-RFLP의 결과가 유사하며, class II가 class I보다 높은 빈도를 보 으며, 육

성계통은 class I의 Sa와 class II의 Sw haplotype에 집중됨을 보 다(표 39). 

M S w S x S y 2 3 6 7 8 1 1 1 2 1 5 1 9 2 1 2 5 2 8 3 1 3 4 3 5 3 6 3 8 4 0S z

5 0 0

2 0 0

b p

2 2 2 5 2 6 3 0 3 2 4 7 4 8 5 7 5 8 5 9 7 6 7 7 7 8 8 1 8 2 8 3 8 4 8 9 9 0 9 1 9 44 6

    그림 34. SRK class II specific primer에 의해 68개 inbred line의 PCR-RFLP 결

과. 증폭된 산물을 Hinf I으로 소화하 으며, 3개의 S-haplotype이 동정되었음.
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    표 39. SLG class I과 SRK class II specific primer에 의한 69개 inbred line들의 

PCR-RFLP 결과와 S-haplotype 분류 및 빈도

Class S-haplotype
Frequency

(%)
 Accesion No. of B. rapa inbred line

class I

(SLG)

Sa 10(14.9)
13, 23(신비얼갈이A친), 47(아시아1호A친), BN23, 

BN27, BN28, BN29, BN62, BN85, BN86

Sb 7(10.4)
4(서호B친), 10(진보청청A친), 15(하루방월동B친), 

16(하복A친), 33(노란A친), BN21, BN74

Sc 1(1.49) BN95

Sd 1(1.49) BN70

Se 4(5.9)
9(농우60일B친), 31(오복A친), 43(92cc258A친), 48

(다조은A친)

Sf 2(2.9) 41(95cc175A친), 44(92cc258B친)

Sg 1(1.49) 42(95cc175B친)

Sh 1(1.49) 1(농우1호A친)

Si 17(칠성A친)

9 28(41.1)

class II

(SRK)

Sw 27(40.2)

8(농우60일A친), 11(진보B친), 25(샛노랑A친), 28(설

왕B친), 34(노란자B친), 35(강서여름A친), 38(CR으

뜸B친), 40(94cc961A친), BN22, BN25, BN30, 

BN32, BN47, BN48, BN57, BN58, BN59, BN76, 

BN77, BN78, BN81, BN82, BN83, BN84, BN89, 

BN90, BN91, BN94

Sx 4(5.9)
3(서호진미A친), 6(장미A친), 36(강서여름B친), 46

(아시아1호B친, 90cc278B친)

Sy 7(10.4)

2(농우1호B친), 7(장미B친), 12(청청B친), 15(하루방

월동B), 19(매력A친), 21(새봄솎음A친), 31(오복A

친), BN26

Sz - -

4 40(58.8)

Total 13 S-haplotypes 68
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     이상 국내에서 육성된 배추의 F1 종자 생산에 이용되는 육성계통에 있어서 주두

측 자가불화합성 유전자를 이용한 S-haplotype의 동정법 개발결과 class I과 class 

II의 분류는 SRK의 kinase domain에서 합성 primer를 사용하여 명확히 분류할 수 

있었다. Class I내의 S-haplotype의 분류는 SRK보다 SLG를 이용하는 것이 정확

하며, SLG class I specific primer를 이용하여 증폭된 PCR 산물을 Mbo I으로 소

화 하 을 때 F1 교배조합과 일치하 다. Class II는 SLG을 이용할 경우 band 

pattern이 S-haplotype간에 차이가 없어 분류가 불가능하 으며, SRK class II 

specific primer로 증폭후  Hinf I으로 소화 하 을 때 정확한 분류가 가능하 다. 1

년차 연구결과 class I 9개와 class II 4개의 총 13개의 S-haplotype을 동정하 으

며, PCR-RFLP의 profile은 그림 35과 같다. 

ShM

300

100

bp
500

Sa Si Sb Se Sf Sg Sc Sd M

300

100

bp
500

Sw Sx SySz

class I class II

 

   그림 35. SLG class I과 SRK class II specific primer에 의해 동정된 13개 

S-haplotype의 profile.

      주두측 자가불화합성 유전자인 SLG와 SRK의 class I 및 class II specific 

primer를 이용한 PCR-RFLP 분석법은 육종현장에서 요구되고 있는 S-haplotype

을 신속, 정확히동정할 수 있었으며, F1 종자의 순도검정과 S-호모접합체들 간의 

화합 여부를 검정할 수 있는 방법으로 활용할 수 있을 것으로 판단된다.
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   2) 화분측 S-유전자(SP11/SCR)의 cloning 및 염기서열 결정

 1년차에는 주두측 자가불화합성 유전자인 SLG와 SRK 유전자의 kinase domain 역

을 이용한 PCR-RFLP법에 의하여 국내에서 육성된 배추의 F1 종자 생산에 이용되고 

있는 육성계통에 있어서 S-haplotype의 동정하 으며, class I과 class II의 분류는 

SRK의 kinase domain에서 합성 primer를 사용하여 명확히 분류할 수 있었다. Class 

I내의 S-haplotype의 분류는 SRK보다 SLG를 이용하는 것이 정확하며, SLG class I 

specific primer를 이용하여 증폭된 PCR 산물을 Mbo  I으로 소화 하 을 때 F1 교배

조합과 일치하 다. Class II는 SLG을 이용할 경우 band pattern이 S-haplotype간에 

차이가 없어 분류가 불가능하 으며, SRK class II specific primer로 증폭후 Hinf I으

로 소화 하 을 때 정확한 분류가 가능하 다. 연구결과 class I 9개(S
a
∼S

i
)와 class 

II 4개(Sw∼Sz)의 총 13개의 S-haplotype을 동정되었으며, 2년차에는 동정된 13 

S-haplotype에 대한 화분측 자가불화합성 유전자인 SP11/SCR과 특이적 promoter 

역의 cloning법 확립과 염기서열 결정에 의한 S-allele 특이적 primer를 선발하 다. 

Class I의 SP11/SCR의 증폭을 위한 PCR 결과, 9개 haplotype은 SPIF와 SPIR의 

primer에 의해 Sa와 Sb에서 약 500bp의 단일 단편이 증폭되었으나 Se에서는 약 

1,300bp의 단일 단편이 증폭되었다. 증폭된 산물은 cloning후 DNA 염기서열을 결정하

다(그림 36). Class I의 SP11/SCR은 지금까지의 보고와 같이 2개의 exon과 1개의 

intron으로 구성되어있으며, signal peptide는 3개의 S-haplotype간 높은 상동성을 보

으나, intron의 크기는 큰 차이가 났고, 상동성 또한 낮았다(그림 37). 결정된 DNA 

염기서열로부터 putative amino산 배열을 지금까지 보고된 B. rapa의 SP11/SCR과 비

교한 결과, 모든 cysteine잔기가 보존되어 있으며, class II에 비해 S-haplotype간 낮은 

상동성을 보 다(그림 38).
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S
a
  ATGAAATCTGCTGTTTATGCTTTATTATGTTTTGTGTTCATTATTTCAAGTCATTTTCAA 60

Sb  ATGAAATCTGCTGTTTATGCTTTATTATGTTTTGTTTTCATTATTTCAAGTCATTTTCAA 60

Se  ATGAAATCTGCTGTTTATGCTTTATTATGTTTCCTATTCATCGTTTCAGGTCATATTCAA 60

    ********************************  * *****  ***** ***** *****

Sa   GAAGTGGAAACTAA---------GCAGTGCTCCTGTAACGGAACATTT-CGAGGAAGATG 110

S
b
   GAAGTGGAAGCAAATAAGAAGAAGCTGTGCATCTGTAACGGAACTTTT-GAAGGAAGATG 119

Se   GAAGTGGAAGCTAATCTGATGAAGCAGTGCAAC-ATTGGGTATCGTATGCCTGGAAATTG 119

     ********* * **         ** ****  *  *   * * * * *    ****  **

Sa   TGTCGATCCCAAAAACGCGTAC-TGCGCAGACTTATTTAAGGGAAATTATCAAGATAATA 169

Sb   TGCCAATACCAGAGAGGCGTTC-TGCGAAAACTTATTTAAGAAAAATTTGCAAGAGAAGA 178

S
e
   TGCCGAGTT----AGCCCAGACATGCGAAAAATTTTGTTCGCGGGGTAAGGAAAAGAA-G 174

     ** * *           *   * **** * * ** * *  *     *    ** * **  

S
a
   CCCGGTTTTAAATTGCGGATGCACAGATG--CACATNCACACCGTCATTTGTACTTGCCA 227

Sb   CC--GCTTTTAATTGCGGCTGCACAAATT--CAAGTCCACAC-ATCCTTTGTACTTGTCA 233

Se   CC----TTCACATTGGAAATGTACAAATGGTCCAAAGAATACTTATTCTTGCGATTGT-A 229

     **    **   ****    ** *** **   *      * **      ***   ***  *

Sa   AATAG---------------------- 232

S
b
   CGTAG---------------------- 238

Se   AATAGGGGCAGACCCAGAAGTTTATAA 256

             *** 

    그림 36. Class I 3 S-haplotype의 DNA 염기서열. Underline은 putative signal 

peptide 역, Asterisk은 보존된 염기, Arrow는 intron,  Boldface latters

는 개시코돈과 종지코돈을 나타냄.
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Sa  ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

Sb  ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

Se  GTACTACATACACTCAGCTACCACTGGTGCTACAATTGGTTACTTGAGAAAATTTAAACTCCTCTTTAAGTCTTTCCCGACTAATAAACTTTTCTCTCTTTTTTTGGGCTAAACGTTAGA 120

Sa  ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

Sb  ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

Se  CTTATAAATAAATATTATGAAGTGTTAACATATTCTTTCAATATGTTTTGAACATCTAGCACTAGACATCATGTGGATTCCGCTGTATAGGCCGCGAAGTTTTACTTAATCACTTTTATT 240

Sa  ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

Sb  ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

Se  GGGTCTAAGGTCAACTCCATTAGTAGGTTCTTGATAGGTTTCGAACTAATTAAAAGAATTAAGAAACAAGAAGAGTCGGGAGTTTTTTCGCAGGAGAACTTTGGAGAACCCTTAACTTTT 360

Sa  ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

Sb  ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

Se  TAGAAACTCAGAGTACAGATGTTTAGTTTTTTAATTGAACAATTTTTACACAAAAAAATAAATTTAAATAAAAAAAATTGTTATTAAAGTATAAATATTCTTACTACCAAGAGCTTGAGG 480

Sa  ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

Sb  ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

Se  TGGATATCTCCACCGTTAGAGATGATCATGCTCTAGACCCAAAAGTTTTTTTTTTGTTTTCTTTTGAATCTTTCCATAAGTTTATTAGCGATAGGGTTAAAGGCGTAGGATATTTATATA 600

Sa  ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

Sb  ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

Se  TACACATTAGATTCTTGTAATGGCTATTCAAAAAACTTGTACCGCTTCAATATCACTATTTCTGGTTATCAGTAAAAATAATTAGGTTAATGGACATATATATATATTTTTTTTTTTTCA 720

Sa  ----------------------------------------------------------------------------------------------------------GTAATACTAGTAGT 14

Sb  ----------------------------------------------------------------------------------------------------------GTATTACTAGTAGT 14

Se  ACCAGTTTAATGGACTATTTTAAATCTTTTTTTTTGGGGAACATGGTAAAATTCATACCAATTTTCAGGAGGTTTACATGGTCCATTACCAACTTTTTTTAAGTGAGCCCTCCCAACCAT 840

                                                                                                              *   * * *    *

Sa  CTAGTACATACTCCTAGC-TACGATTGGTGCAACAAGTGGTTAATTGAGAAAATTCTAAAATACCGAA-ATGATGAGCA--------------------AAACTATCTTTTT--GGTATC 110

Sb  TCAGTACATAATCCTAGC-TACGATTTGTGCAACAAGTGGTTAATTGAGAAAATTCTAAAATGCCTAA-ATGATGAGTCTTTACATAAAAGTAGATTTTAAACTATCTTTTTC-GGTATC 131

Se  AAAATCCTTTATATTATCCTACGTTTATCCCATCGATTTTTGAATCTATTTTTTTTTCACATCCGTAACATCTCAAGTCTCTGTAAGAAAGTAGATTCTATACTATTTTTTCCCGGCATC 960

      * * * *  *  ** * **** **    ** * * *  * ***  *     ** * * ** *  ** **    **                      * ***** ****   ** ***

Sa  AAAGTAATCAATTTAGATAGCAAAACTCACTACTATTATTCCGGCAAAACTATACTGTGATCAAA-GTGCTTCTAGAGCATC---ATTTAGTTTTAAACTTCTTTTAC---CGAACTTTC 223

Sb  AACGTAATCAATTTAGATAGCAAAACTCACTACTACTAATCAGGCAAAACTATATTGTGATCAAAAGTGGTTCTAGAGCATCGTCATTTAGTTTTAAACTTGTTTTACTACCGATTTTTC 251

Se  AA--------ATTTAGATAGCAAAATTCACTACTAATAATCAGG-AAACCTATATTGCGA---AAAGGGGTTCTAGAGCCGT---GGTTGGTCTTAAACTTATTTTATTACCAG---TTC 1062

    **        *************** ********* ** ** ** *** ***** ** **   ** * ***********        ** ** ******** *****    *     ***

Sa  ATCTAACTTTTTGTAACAGATAACATTTATGATG----ATTGATATAA-TTAACAG 274

Sb  ATCTAACTTTTT-TAACAACTAACATTTATGATTGATTATTGATATAA-TTAACAG 305

Se  ATCTAACATTTT--ATCATCTAACATT-GTGATG----ATTGATATAAATTAATAG 1111

    ******* ****  * **  *******  ****     ********** **** **

    그림 37. Class I 3 S-haplotype의 intron 역의 DNA 염기서열. Asterisk은 보존

된 DNA 염기서열을 나타냄.
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S a

S b

S e

    그림 38. 결정된 class I S-haplotype(S
a
, S

b
, S

e
)의 amino산 다중배열. Arrow는 

intron, Box는 보존된 cysteine잔기을 나타냄.

    선발된 class II S-haplotype의 증폭을 위한 primer(SPF+SPR)에서 S
w
, S

x
, S

y
와 

S
z
에서 약 400bp의 단일단편이 증폭되었다. DNA 염기서열을 결정한 결과, SP11/SCR

은 2개의 exon과 1개의 intron으로 구성되어 있으며, SLG와 SRK에서와 같이 exon 

역에서는 haplotype간 높은 상동성을 보 으나 intron은 낮은 상동성을 보 다(그림 

39). S-haplotype에 대한 특이적 primer는 intron에서의 합성이 용이할 것으로 판단된

다.
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S
w
  GCGAAAATCTTATATACTCATAAGTCATGAGATATGCTACTTCTATATATACATTTTTAA 60
Sz  GCGAAAATCTTATATACTCATAAGTCATGAGATATGCTACTTCTATATATACATTTTTAA 60
Sx  GCGAAAATCTTATATACTCATAAGTCATGAGATATGCTACTTATATATATTTTTTTTTAA 60
S
y
  GCGAAAATCTTATATACTCATAAGTCATGAGATATGCTACTTCTATATATAATTTTTTAA 60
    ****************************************** *******   *******

S
w
  CAAATATACACTACTTATGTTTCATATTTTTGATTTTGACATATGTTCAAGgtaaactat 120
Sz  CAAATATACACTACTTATGTTTCATATTTTTGATTTTGACATATGTTCAAGgtaaactat 120
Sx  CAAAGATACACTACTTGTGTTTCATATTTTTGACTTTGACATATGTTCAAGgtaaactat 120
S
y
  CAAAGATACACTACTTGTGTTTCATATTTTGGACTTTGACATATGTTCAAGgtaaactat 120
    **** *********** ************* ** **************************

S
w
  atcaataactttcccccttttatggac--------------------------------- 147
Sz  atcaataactttcccccttttatggac--------------------------------- 147
Sx  atcaataacttttcccctcttgttgaggatttaggattttttttttttgataaagggctt 180
S
y
  atcaataactttttccctcttgttga-------------------------------ct- 148
    ************  **** ** * **                                  

S
w
  --gctttaggatttttcttacctaattgcaattcataattttttgttaatttaaagCACT 205
Sz  --gctttaggatttttcttacctaattgcaattcataattttttgttaatttaaagCACT 205
Sx  aggatttaggatttttcttacccaattgcaattcataatttttttt--atttaaagCACT 238
S
y
  ---atttaggatttttcttacccaattgcaattcataatttttttt--atttaaagCTCT 203
        ****************** ********************* *  ********* **

S
w
  AGATGTGGGAGCTTGGAAATGCCCTGAAGGCATCGTCTATCCGAGTCCTATCTCAGGAAG 265
Sz  AGATGTGGGAGCTTGGAAATGCCCTGAAGGCATCGTCTATCCGAGTCCTATCTCAGGAAG 265
Sx  AGATGTGGGAGCTTGGAAATGCCCTGGAGCCGTCGCCAAAGCGGATAATATCACAGGAAC 298
S
y
  AGATGTGGGACCTTTGGAATGCCCTAAAGGCGTCGCCGAATCGGGTCCTATCAGAGGATC 263
    ********** *** * ********  ** * *** * *  **  *  ****  ****  

S
w
  GTGCATTAATTCCAGGAGCACAGAGTGTAAAAAACACTATGAAGTTGAGGGACAGAATGT 325
Sz  GTGCATTAATTCCAGGAGCACAGAGTGTAAAAAACACTATGAAGTTGAGGGACAGAATGT 325
Sx  ATGCGTAAATTCAGTGAGCGAAGACTGTCAAAGATTCGTCG---------GACCGAATGT 349
S
y
  ATGCTTAAACTCCACGAGCGCAGCCTGTAAAACCCACTTCA---------GACAGAATGT 314
     *** * ** **   ****  **  *** ***    *             *** ******

S
w
  TACTAATTGCCGTTGTGATACTTATAGCATGCAAAATCCTGCGAGGATTACTTGCTACTG 385
Sz  TACTAATTGCCGTTGTGATACTTATAGCATGCAAAATCCTGCGAGGATTACTTGCTACTG 385
Sx  TAATAATTGCCTTTGTTTAAAATTTAGCGAGCATAATCGTGGGAGGATTACTTGCTACTG 409
S
y
  TACTAATTGCCTTTGTATTAATTTTAGCAACCATAATCGTGGGAGGATTAATTGCTACTG 374
    ** ******** ****   *  * ****   ** **** ** ******** *********

Sw  TTGCAAAGTTAAATCATAATTGATCAACGAA 416
Sz  TTGCAAAGTTAAATCATAATTGATCAACGAA 416
S
x
  TTGCAAAGTTAAATCATAATTGATCAACGAA 440
Sy  TTGCAAAGTTAAATCATAATTGATCAACGAA 405
    *******************************

    그림 39. Class II로 동정된 4 S-haplotype의 SP11/SCR 유전자의 nucleotide 

sequences. Boldface latters의 ATG는 개시코돈과 TAA는 종지코돈을 나타

냄. Lowercase latters는 intron 역임.
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    동정된 SP11/SCR 대립유전자로부터 putative amino산 배열를 alignment한 결과 

class I의 SP11에서 보여진 특이적 8개의 cysteine 잔기가 보존되어 있었다. 또한 대

립유전자간 약 80%이상의 상동성을 보 으며, 이는 class I보다 높게 나타났다(그림 

40).

 그림 40. Class II의 4 S-haplotype(Sw, Sx, Sy, Sz)과 B. oleracea의 S5, S2의 추측 

amino산 배열의 비교. Box는 보존된 cysteine잔기을 나타냄.

   3)  화분측 S-유전자(SP11/SCR)의 promoter 분석

    증폭된 PCR 산물들을 sequencing하 으며, 이들 염기들의 비교 분석에 의하여 

SP11/SCR 유전자들의 5'-flanking 역들은 53%∼96%의 높은 상동성을 나타내었다. 

B. rapa와 B. oleracea간의 5'-flanking 역 염기들의 상동성은 76%∼96%로 R. 

sativus와의 염기 상동성(60%∼91%)보다 더 높았다. 추가적으로, 추정되는 TATA 

box의 위치와 염기들은 B. rapa, B. oleracea R. sativus line 모두에서 보존되어 있었

다(그림. 41). 

    두 개의 반복배열 (TTT TAG ATA TAA A)과 추정되는 pollen-specific 

element (CTT AAA TTA GA) 염기들은 pollen 특이적 유전자인 PCP-A class 유전

자에서 동정되었다. 반면에, tapetum과 pollen에서 발현되는 Bcp1 유전자는 tapetum 

Sw MRYATSIYTFLTNIHYLCFIFLILTYVQALDVGAW-KCPEGIVYPSPISGRCINSRSTEC 59 
Sz MRYATSIYTFLTNIHYLCFIFLILTYVQALDVGAW-KCPEGIVYPSPISGRCINSRSTEC 59 
Sx MRYATYIYFFLTKIHYLCFIFLTLTYVQALDVGAW-KCPGAVAKADNITGTCVNSVSEDC 59 
Sy MRYATSIYNFLTKIHYLCFIFWTLTYVQALDVGPL-ECPKGVAESGPIRGSCLNSTSAAC 59 
S5 (B.o.) MRYATYIFFFLTKIHYLCFIFLTLTYVQALDVGAW-KCPGAVAKADNITGTCVNSVSEDC 59 
S2 (B.o.) MRYATSIYNFLTKIHYLCFIFWTLTYVQALDVGPL-ECPEGVAKSGPIRGSCLNSTSAAC 59 
S52(B.r.) MK--SVLYALL------CFIFIVSSHAQDVEANLMNRCTRELPFP----GKCGSSEDGGC 48 

Sw KKHYEVEGQNVTNCRCKHYEVEGQNVTNCRCDTYSMQNPARITCYC-CKVKS 110 
Sz KKHYEVEGQNVTNCRCKHYEVEGQNVTNCRCDTYSMQNPARITCYC-CKVKS 110 
Sx QRFV---GPNVNNCLCLKFRFVGPNVNNCLCLKFSEHNRGRITCYC-CKVKS 107 
Sy KTHF---RQNVTNCLCINFTHFRQNVTNCLCINFSNHNRGRINCYC-CKVKS 107 
S5 (B.o.) QRYV---GQNVN---------------NCLCLNFSKHNRGRITCYC-CKVKS 92 
S2 (B.o.) QKHF---GQNVT---------------NCLCFAFSKHNRGRINCYC-CKVKS 92 
S52(B.r.) IKLYS-SEKKLHP-------------SRCECEP—RYKARFCR-CK-IC---- 79 

C1 C2 C3

C4C5 C6C7C8

Sw MRYATSIYTFLTNIHYLCFIFLILTYVQALDVGAW-KCPEGIVYPSPISGRCINSRSTEC 59 
Sz MRYATSIYTFLTNIHYLCFIFLILTYVQALDVGAW-KCPEGIVYPSPISGRCINSRSTEC 59 
Sx MRYATYIYFFLTKIHYLCFIFLTLTYVQALDVGAW-KCPGAVAKADNITGTCVNSVSEDC 59 
Sy MRYATSIYNFLTKIHYLCFIFWTLTYVQALDVGPL-ECPKGVAESGPIRGSCLNSTSAAC 59 
S5 (B.o.) MRYATYIFFFLTKIHYLCFIFLTLTYVQALDVGAW-KCPGAVAKADNITGTCVNSVSEDC 59 
S2 (B.o.) MRYATSIYNFLTKIHYLCFIFWTLTYVQALDVGPL-ECPEGVAKSGPIRGSCLNSTSAAC 59 
S52(B.r.) MK--SVLYALL------CFIFIVSSHAQDVEANLMNRCTRELPFP----GKCGSSEDGGC 48 

Sw KKHYEVEGQNVTNCRCKHYEVEGQNVTNCRCDTYSMQNPARITCYC-CKVKS 110 
Sz KKHYEVEGQNVTNCRCKHYEVEGQNVTNCRCDTYSMQNPARITCYC-CKVKS 110 
Sx QRFV---GPNVNNCLCLKFRFVGPNVNNCLCLKFSEHNRGRITCYC-CKVKS 107 
Sy KTHF---RQNVTNCLCINFTHFRQNVTNCLCINFSNHNRGRINCYC-CKVKS 107 
S5 (B.o.) QRYV---GQNVN---------------NCLCLNFSKHNRGRITCYC-CKVKS 92 
S2 (B.o.) QKHF---GQNVT---------------NCLCFAFSKHNRGRINCYC-CKVKS 92 
S52(B.r.) IKLYS-SEKKLHP-------------SRCECEP—RYKARFCR-CK-IC---- 79 

C1 C2 C3

C4C5 C6C7C8



113

또는 pollen에서의 발현을 부여하는 일반적인 cis-acting element들에 접속하므로써 

발현이 조절되어 진다(Xu et al. 1993). B. rapa(S8, S9, S12)와 oilseed rape(S910, SA14)

에 있어서도, 이 반복 배열과 pollen-specific 염기들은 SP11/SCR 유전자들의  

5'-flanking 역에서 발견되지 않았다(Shiba et al. 2001). 

    본 연구에서 동정한 Brassica rapa, Brassica oleracea (Cabbage, Broccoli), 

Raphanus sativus의 5'-flanking 역에 대한 database 검색에서, 이들 반복 배열들과 

추정되는 pollen-specific 염기들은 또한 5'-flanking 역에서 발견되지 않았다. 또한 

다른 일반적 반복 배열 또는 palindromic 염기들 역시 발견되지 않았다. 그러므로 여

기에 제시된 data는 Brassica와 Raphanus에서의 포자체적 발현 양상은 SP11/SCR 유

전자의 promoter가 tapetum 또는 pollen에서의 발현을 부여하는 일반적인 cis-acting 

element들과 상호작용하여 발현되어 진다는 것을 강하게 시사하 다.

                          →-192aB.r.-23e   -182   AATTGGACCCGTTATTCTCGTTAAGT---ATCCAGT------------------------
B.r.-44    -190   AGTTGGACCCGTTAATCTCGTTGACTCGCCCTCAAA------------------------
B.r.-47    -186   AATTGGACCCGTTAATCTCGTTAAGTCGCAACCAAT------------------------
b
B.o.(C)-2  -184   AGTTAGACCCGTTATTCTCGTTAAGT---ATCCAGT------------------------
B.o.(C)-8  -199   AGTTAGACCCGTTATTCTCGTTGACTCGCCCCCAAA------------------------
B.o.(C)-18 -202   AGTTAGACCCGTTATTCTCGTTGACTCGCACCCAAA------------------------
cB.o.(B)-6  -201   AATTGGACCCGTTAATCTCGTTGACCCGCACGCAAA------------------------
B.o.(B)-10 -217   AGTTAGACCCGTTATTCTCGTTGACTCGCACCCAAACTTTTTTTTGGTAAAATGCACCCA
B.o.(B)-19 -199   AATTGGACCCGTTAATCTCGTTGACTCGCACCCAAA------------------------
B.o.(B)-55 -185   AGTTAGACCCGTTAATCTCGTTGACTCGCACCCCAA------------------------
dR.s.-8     -195   AGTTGGACCCGTTATTCTCGTTGACTGGCCCGCAAA------------------------
R.s.-17    -186   AGTTGGACCCGTTATTCTCGTTTAGTCA-GCCCAAT------------------------
R.s.-30    -191   AGTTAGACCCGTTATTCTCGTTGACTCGCACCCAAA------------------------
R.s.-38    -196   AGTTAGACCCGTTAATCTCGTTGACTCGCACCCAAA------------------------
R.s.-74    -215   AATTAGACCCGTTATTCTCGTTGACTTGCCCTCAAATCTTGTATTTTTTTAGTT------
R.s.-322   -193   AGTTGGACCCGTTATTCTAGTTGACTCAGCCCCAAA------------------------
R.s.-365   -189   AGTTGGACCCGTTAATCTCGTTGACTCGCCCC-AAA------------------------
R.s.-516   -183   AGTTGGACCCGTTATTCTCGTTGACTCGCACCCAAT------------------------
R.s.-713   -183   AGTTGGACCCGTTATTCTCGTTGACTCGCACCCAAA------------------------
R.s.-828   -166   AATTGGACCCGTTATTCTCGTTGACTCGCCCTCAGA------------------------
R.s.-912   -154   AGTTGGACCCGTTATTCTCGTTGACTCGCGCCCAAA------------------------
R.s.-918   -210   AGTTAGACCCGTTATTCTCGTTGAAT-GAACCCAAA------------------------
S9-SP11    -197   AATTAGACCCGTTAATCTCGTTGACTCGCACCCAAA------------------------
                  * ** ********* *** *** *                                    

B.r.-23    -149   --T-TT-GTAGTCTTAACCTAATTT-------------TATCTATTTTTAGG----TTAT
B.r.-44    -154   ---TCTTGTAGTTCTTACCTAAATTAA-----------AATATATTTTTACC----TTCT
B.r.-47    -150   --T-TTTGTAGTCTTGACCTAAATT-------------TATCTATTTTTACG----TTCT
B.o.(C)-2  -151   --T-TT-GTAGTCTTAACCTAATTT-------------TATCTATTTTTAGG----CTAT
B.o.(C)-8  -163   ---TTTTTAAGTTTTTATCTAACTTTTTTTAAA----AAATCTATTTTTACC----TTTT
B.o.(C)-18 -166   --T-TTTGTAGTCTTTACCTAATTTAGCTCGAA-----AATCTTTTTTTACGTACCTTCA
B.o.(B)-6  -165   --T-TTTGTAGTCTTTACCTAATTTAGTTCAAA-----AATCTTATTTTACGTACCTTCC
B.o.(B)-10 -157   CATTTTTTTAGTCTTTATCTAATTT-------------AATCTATTTTTACC----TTCT
B.o.(B)-19 -163   --T-TTTGTAGTCTGTACCTAATTTAATTGAAAA---AAATCTATTTTTACC----TTCT
B.o.(B)-55 -149   --ATTTTCTAGTGTTTACCTAATTT-------------AATCTATTTTTACC----TTCT
R.s.-8     -159   ---TTTTGTAGTTTT-ACTTAATTTAACTGAAA-----AATCTACTTTTACC----TTCT
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R.s.-17    -151   --T-TTTGTAGTCTTTACCTGATTT-------------TATCTATTTTTACG----TTCT
R.s.-30    -155   --T-TTTGT---CTTATCCTAATTCAATTGAAA-----AATCTATTTTTACC----TTCT
R.s.-38    -160   --T-TTTGTAGTCTTTACCTAATTTGATTGA-------AATCTATTTTTAGC----TTCT
R.s.-74    -161   --TAATTGAGATCTATTTGTCGTCCAAAAAAAAATTGAGATCTATTTTTACC----TTCT
R.s.-322   -157   ---TCTTGAAGCTTTTACCTAATTTTTTGGAAACG-AAAATCTATATTTACC----TTCT
R.s.-365   -154   ---TCTTAAAGTTTTTACCTAACTTTTTT-GAA----AAATCTATTTTTACC----TTCC
R.s.-516   -147   --C-TTTGTAATCTC-ACCTAATT--------------AATCTATTTTTAC----CTTCT
R.s.-713   -147   ---TTTTGTAGTATTTACCTAAGTTTTAACTCAA---ACGTCTATTTTTAGC----TACG
R.s.-828   -130   ---TCTTGGAGTTCTTACCGAAATTAA-----------AATATATTTTTACC----TTCT
R.s.-912   -118   --TTTCTCCAGTCTTTACCTAATTT-------------AATCTATTTTTACC----TTCT
R.s.-918   -175   --A-TT-GTAGTCTTTACCTAATTTAGTTC-AA-----AATCTATTTTTACATACCTTCT
S9-SP11    -161   --T-TTTGTAGTCTTATCCTAATTCAGTTGAAA-----AATCTATTTTTACC----TTCT
                                                          * *   ****          

B.r.-23    -110   GTTGGATATA----------TTTATAATGATT--TTAATAA-GGAAACATCATTGTATAT
B.r.-44    -112   GTGTGATATA----------TTTATAATGATTT-TGAACAG-TGACATAACAGTATGTA-
B.r.-47    -110   GTTGGATA------------TTTATAATGATTGGTTAACAA-GGAAACAGCAGTATGTAT
B.o.(C)-2  -112   GTTGGATATA----------TTTATAATGATT--TTAATAA-GGAAACATCATTATATAT
B.o.(C)-8  -114   GTTGGATATA----------TTTATAATGATTG-TTAACAA-AGACATAACAATCTGTAT
B.o.(C)-18 -114   GTTGGATACA----------TTTATAATGATTG-TTAACAA-GGAAACAACAAAATGTAT
B.o.(B)-6  -113   GTTGGATATA----------TTTATAATGATTG-TCAACAA-GGAAA-AACAAAATGTAT
B.o.(B)-10 -114   GTTGGATATA----------TTTATAATGATTG-TTATTAA-GAAAACAATAATATGTAT
B.o.(B)-19 -113   GTTGGATACA----------TTTATAATGATTG-TTAGCAA-GGAGACAACAATGTGTAT
B.o.(B)-55 -108   GTTGGATATA----------TTTATAATGATTG-TTATGAA-GAAAACAACAATACTTAT
R.s.-8     -112   GTTGGGTATA----------TTTATAATGACTG-TTAACAA-GGAAACAACAA----CAT
R.s.-17    -111   GTTAGATATA----------TTTATAATTATTG-CTAACAA-GGAAACAACAT---GTAT
R.s.-30    -110   GTTGGATA------------TTTATAATGATTG-TTAACAA-GGAAACAACAATGTGTAT
R.s.-38    -114   GTTGGATATA----------TTTATAATGATTG-TTAACAA-GGACACAATAATATGTAT
R.s.-74    -107   TTGTGAAACT----------TTTTAAGTGATTT-TTAATAG-TGACATAA----ATGTAT
R.s.-322   -105   GTTGGATATA----------TTTATAATGATTG-TTAACAA-ACACATA---------AC
R.s.-365   -106   GTTGGACATA----------TTTATAATGATTG-TTAACTA-AGACATA------CTTAT
R.s.-516   -109   GTTGGATATG---------ATATATAATGATTG-TTAGAAG-GAA-ACAAC-AAATGTTC
R.s.-713   -97    GTTGGATATA--------TATTTATAGTGATTG-TTAACAA-GAAAACAAC---------
R.s.-828   -88    GTGTGATATA----------TTTATAATGGTTT-TTAACAG-AGACATAA----------
R.s.-912   -77    GTTGGA----------------TATATT---------ACA--AG-------CATA-----
R.s.-918   -125   GTTGGATATATATATATATATATATAATGATTG-TTAACAC-GTATACAGCCAAATGTGT
S9-SP11    -113   GTTGGATA------------TTTATAATGATTG-TTAACAAAGGAAATAACAATATGTAT
                   *  *                 **** *                                

B.r.-44    -63    TACAAGAATAAGATAAACAAGAACTTCCTGCAAGTAAAAGAGA--AATTTTA-TCACTTT
B.r.-23    -65    TACAAGAGTAAGATAAACAAGAACTTTCTGCGAGTAAAATAGA--ATCTTTTATCACTT-
B.r.-47    -63    TATGAGAGTAAGATAAACAAGAACTTTCTCTAAGTAAAAGATT--ATCTTTTACCACTTT
B.o.(C)-2  -65    TACAAGAGTAAGATAAACAAGAACTTTCTGCAAGTAAAATAGA--ATCTTTTATCACCT-
B.o.(C)-8  -66    TACAGGAGTAAGATAAACCAGAACTTTCTGCAAGTAAAAGAGA--GATTTTTATCACTTT
B.o.(C)-18 -66    TACAAGCGTAAGATAAACAAGAATTTTCTGCAAGTAAAAGAGA--ATCTTTTATCACTTT
B.o.(B)-6  -66    TACAAGAGTAAGATAAGCAAGAATTTGCTGCAAGTAAAAGAGA--ATCTTTTATCACTTT
B.o.(B)-10 -65    TACGAGAGT-AAATAAACAATAACTTTCTGCAAGTAAAAGAGA--ATCTTTTATCACTCT
B.o.(B)-19 -66    TACAAGGGTAAGATAAAAACGAACTCTCTGCAAGTAAAAGAGA--ATCTTTCATCACTTT
B.o.(B)-55 -60    TACAAGAGTAAGATAAACAAGAACTTTC---GAGTAAAAGAGA--ATCTTTTATCACTTT
R.s.-8     -68    TATAAAAGTAAGATAAAAAAGAACTTTCTGCAAGTAAAAGAGAATCTCTTTTATCACTTT
R.s.-17    -66    TACAAGAGTAAGATAAACAAGAACTTTCTGCAAGTAAAAAAGA--ATCTTTTATCACTTC
R.s.-30    -64    TACAAGAGTAAGATAAACAAGAACTTTCTCCAAGTTAAAGAGA---ATCTTTATCACTTT
R.s.-38    -66    TACAAGGGTAAGATAAACAAGAACTTTCTGCAAGTAAAAGAGA--ATCTTTCATCACTTT
R.s.-74    -63    TACAAGAGTTAGATAAACAAGAACTTTCTGCAAGTAAAAGAGA--AAAATTTATCACTTT
R.s.-322   -66    AGTAAGAGTAAGATAAACAAGAACTTTCTACAAGTAAAAGAGA--AACTTTTATCACTTT
R.s.-365   -64    TACAATAGTAAGCTAAACAAGAACTTTCTCCAAGCAAAAGAGA--AATTTT--ACACTTT
R.s.-516   -62    TACTAGAGTAAGATAAA---GAACTTTCTGCA-GTAAAAGCTA--AT-TTTTGTCACTTT
R.s.-713   -56    ------------ATAAACAAGAACTTTCTGCAAGTATATAAGAGATAACCTTTTCCCTTT
R.s.-828   -50    ----------------ACAAGAACTTCCTGCATGTAAGAGAGA--TATTTGAATCACTTC
R.s.-912   -56    ----------AGATAAACAAGAACTTTCTGCAAGTAAAAGAGA--CTTTTCTATCACTCT
R.s.-918   -67    TAAAAGAGTAAGATAAACAAGAATTTTCTGCAAGTAAAAGAGA--ATCTTTTATCACTTT
S9-SP11    -66    TACAAGAGTAAGATAAACAAGAACTTTCTGCAAGTAAAAGAGAG-AATCTTTATCACTTT
                                       ** *  *     *                    * *   
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                           +1
B.r.-23    -6   T-TCTGA--ATGAAAGCTGCTACTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
B.r.-44    -8   T-CTGAATGATGAAATCTGCGATTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
B.r.-47    -5   T-TTGA---ATGAAAGCTGCTATTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
B.o.(C)-2  -8   T-CTGAATGATGAAAGCTGCTACGTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
B.o.(C)-8  -8   T-CTAAATTATGAAGTCTGAAGTTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
B.o.(C)-18 -8   T-CTGAATCATGAAAGCTGTTGTTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
B.o.(B)-6  -8   T-CTGAATCATGAAATCGGCTGTTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
B.o.(B)-10 -8   G-CTGAATGATGAAATCTGCTATTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
B.o.(B)-19 -8   T-CTAAATCATGAAATCCGCTGTTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
B.o.(B)-55 -5   G-CTGA---ATGAAATCTGCTGTTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
R.s.-8     -8   T-GTGAATCATGAAATCTGCTATTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
R.s.-17    -8   T-CTGAATGATGAAATCTGCTACATATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
R.s.-30    -7   --CCGTATCATGAAATCTGCTGTTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
R.s.-38    -8   T-CTAAATCATGAAATCAGCTGCTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
R.s.-74    -5   T-CCGA---ATGAAATCTTCAATTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
R.s.-322   -8   T-CTAAATCATGAGATCTGCAATTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
R.s.-365   -8   T-CTACGTCATGAAATCTGCTGTTTATGC---------------------- +20
R.s.-516   -8   T-CTCAATGATGAAAACTGCTATTTACGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
R.s.-713   -8   T-TCGAATCATGAAATCTTCTGTTTTTGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
R.s.-828   -8   T-CTGAATGATGAAACCTGTGATTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
R.s.-912   -8   G-CTGAATGATGAAATCTGCTATTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
R.s.-918   -9   TTCTGAATCATGAAATCTGCTGTTTATGCATTATTATGTTTCATATTCATC +42
S9-SP11    -7   --CTTAATAATGAAATCTGCTATTTATGCTTTATTATGTTTCATATTCATC +42
                         ****   *       *  **                        

그림 41. Brassica  및 Raphanus속에 있어서 SP11/SCR  5'-flanking의 염기서열 비교. 

Open box: TATA box. 동일 염기서열은 별표로 나타내었음. +1: 번역 개시

위치. Underline은 5'-flanking 역 증폭에 사용한 primer 위치. 

  

   4) 화분측 자가불화합성 S15 haplotype SP11 유전자의 게놈구성과 전사체의 특징

    가) S15 haplotype에 있어서 duplication SP11 유전자의 동정과 특징

      S15-SP11을 포함하는 2종류의 게놈 단편들(0.4와 0.9 kb)은 class-II SP11 유전

자들을 특이적으로 증폭시킬 수 있는 primer조합에 의해 B. oleracea  S15 

homozygote의 genomic DNA로부터 증폭되었으며, 증폭된 2개의 단편들을 cloning 및 

염기서열을 결정한 결과, 하나의 SP11 유전자를 포함하고 있는 0.4-kb 단편

(S15-SP11a)과 2개의 SP11 유전자들을 포함하고 있는 0.9-kb단편(S15-SP11a, 

S15-SP11b)들이 동정되었다. 2개의 증폭된 단편들은 각각 동일한 S15-SP11a 염기들

을 포함하고 있었으며, S15 haplotype의 S-locus 역에서 2개의 SP11 유전자

(S15-SP11a과 S15-SP11b)는 동일한 전사방향으로 배열되어 있었다(그림 42). 

S15-SP11a와 S15-SP11b의 DNA 염기를 비교한 결과, exon 1, intron 1, exon 2에 상

응하는 염기 유사성들은 각각 65.2%, 100%, 98.5%이었다. 
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     또한, S15-SP11a의 5-upstream 역을 증폭하여 염기서열을 결정한 결과, 추정

되는 TATA-box element와 class-II S60-SP11의 5-promoter 역에 유사한 염기들

이 동정되었다(그림 42, 그림 43). 이것은 S15-SP11a가 약에서 정상적으로 전사되어 

진다는 것을 의미한다. S15-SP11a와 S15-SP11b를 분리하는 239-bp intergenic 역

은 S15-SP11a와 다른  class-II SP11 유전자들의 5-promoter 역과 상동성이 없었

다. 이것은 이 intergenic 역이 S15-SP11b을 위한 promoter element를 포함하지 않

는 다는 것을 의미할 것이다.

  나) S15 haplotype에 있어서 SP11의 발현

    S15 haplotype의 duplication된 SP11 유전자들의 전사체를 분석하기 위하여, 

S15-SP11a probe를 이용하여 RNA gel blot를 수행하 다. 2 종류의 SP11 전사체(1.4 

kb and 0.65 kb)들은 약 조직에서 특이적으로 발현하 고, 개화 3일에서 6일전에 점

차적으로 강하게 발현되었고, 0.65-kb 전사체의 양이 1.4-kb 전사체의 양보다 훨씬 많

았다(그림 44).  

    또한, RT-PCR과 5-RACE 산물들의 염기서열 분석에 의해 SP11 전사체들을 특

징지었다. 증폭된 SP11 전사체들은 산물들의 길이에 기초하여 2개의 group으로 분류

되었다. 첫 번째 group의 ∼0.65-kb 전사체는 S15-SP11a 역만이 전사되었고 intron 

1은 splicing되었다(그림 45). 3-untlansrated region(UTR) 염기의 길이는 cDNA clone

들 간에 다양하 고, 흥미로운 점은 signal peptide를 만드는 S15-SP11의 exon-1이 

어떤 경우에는 S15-SP11a와 동시에 전사되어졌다는 것이다(그림 45). 이들 ∼0.65-kb 

전사체가 RNA gel blot 분석(그림 44)에서 나타낸 것과 같이 대부분 전사되어질 것이

라 생각되며, 실제적으로 S15-SP11a에 동일한 BoSP11-15 cDNA 염기가 보고되어져 

있다. 두 번째 group의 1.4-kb 전사체에 있어서, S15-SP11a와 S15-SP11b의 전장

(full-length)이 동시에 전사되어졌고, 각각의 15-SP11a와 S15-SP11b의 intron-1은 

splicing되었다(그림 45). 1.4-kb 전사체는 S15-SP11b의 182-bp downstream에 

S15-SP11a, S15-SP11b의 exon-1 역에 상응하는 S15-SP11b′ 역을 포함하고 있

었다(그림 45, 그림 42). 1.4-kb 전사체에서 관찰되어지는 S15-SP11b′의 exon 1과 

부분적 intron-1은 S15-SP11b의 exon 1과 intron-1의 일부분에 완전한 염기 상동성
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을 나타내었다. 이것은 duplication event가 S15-SP11b와 S15-SP11b′을 초래했다는 

것을 나타낸다. 

    S15-SP11b만을 포함하는 전사체는 RT-PCR과 5-RACE분석에서 검출되지 않았

다. 이것은 S15-SP11a와 S15-SP11b간의 intergenic 역에 promoter element들이 결

여되었기 때문일 것이며, S15-SP11b는 S15-SP11a를 포함하여 1.4-kb mRNA를 전사

만 하는 pseudogene일 것이다. 또한, S15-SP11b′도 S15-SP11b와 S15-SP11b′간의 

intergenic 역에 promoter element들이 없기 때문에 pseudogene일 것이다. 따라서, 

S15 haplotype의 자가불화합성 인식은 SRK15와 S15-SP11a에 의해 조절되어진다는 

결론을 내렸다.

 다) S15-locus 역에서 일어나는 duplication 및 conversion 

     S15-SP11 역내의 염기 유사성을 Harr plot에 의해 분석하 다(그림 46). Plot

은 S15-SP11 역내에서 유사한 염기들이 길게 늘어선 것을 나타내었으며, 이것은 

S15 haplotype에서 유전자 duplication event가 일어났다는 것을 암시한다. S15-SP11

의 duplication은 SLG의 duplication이 자가화합성 S15 계통에서 관찰되었기에 매우 

흥미롭다. S15-SP11a의 exon-1에서 S15-SP11b의 intron-1사이의 611-bp 역과 

S15-SP11b의 exon-1에서 S15-SP11b′의 intron-1사이의 554-bp 역의 염기들은 

611-bp 역의 AACATC 반복 염기를 포함하는 57-bp를 제외하고 단지 3개의 염기

만이 차이를 나타내었다(그림 42).  

     S15 haplotype에 있어서 502-bp 역의 100% 염기 동일성은 SRK15와 SLGA15

에서 나타나며(Cabrillac et al. 1999), 이것은 2개의 유전자가 유전자 conversion 

event를 일으켰다는 것을 암시한다. 또한 SP11 역에서 관찰되어지는 약 600-bp의 

매우 높은 염기 유사성은 Suzuki et al. (1997)와 Cabrillac et al. (1999)가 보고한 것

과 같이 SP11 유전자의 duplication 또는 duplication된 SP11 유전자의 유전자 

conversion에 의해 초래되었을 것이다. 이와 같은 증거들은 duplication 그리고/또는 

conversion event들이 S15 haplotype에서 빈번하게 일어난다는 것을 나타낸다. S15 

haplotype에서 duplication된 SP11 유전자는 전장의 S15-SP11a, S15-SP11b, 부분적 

S15-SP11b′를 포함하는 1.4-kb 전사체를 생산한다는 것을 보 다. 이 1.4-kb 전사체
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가 비록 SP11 단백질을 생산할 가능성이 있다 할지라도, 이 보기 드문 형태의 전사체

는 비 기능적일 것이다.

그림 42. S15 haplotype SP11의 염기 및 아미노산 배열. Uppercase letters: 코딩 역.  

5-RACE실험에 의해 결정된 염기서열은 전사개시 위치로부터 번호가 부여

되었음. Pputative TATA box는 underlined boldface letter로 나타내었음. 

Direct AACATC 반복배열은 underlined italic letter로 나타내었음. 

S15-SP11은 EMBL 및 DDBJ database에 등록되었음(accession no. 

AB176545).
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그림 43. S15-SP11a의 5-promoter 역. 배추 Class-II S60-SP11과 유사함을 알 수 

있음. Putative TATA box, CAAT motif의 sequence homologs 및 

LAT52/56 box를 underlined boldface letter로 나타내었음. B.o., Brassica 

oleracea; B.r., Brassica rapa.

그림 44. S15-SP11의 RNA gel blot 분석. S15 haplotype에서 2종의 SP11 전사물이 

검출되었음. A: anther, S: stigma, L: leaf. Anther의 발육단계는 stage 2, 개

화전 6-7일; stage 3, 개화전 5-6; stage 4, 개화전 4-5일; stage 5, 개화전 

3-4일; stage 6, 개화전 3일을 나타냄. 
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그림 45. RT-PCR 및 5-RACE products 의 염기서열 분석에 의해 관찰된 S15-SP11 

전사물의 구조. Filled 및 open box는 exon-1(without 5-UTR) 및 

exon-2(without 3-UTR) 역을 나타냄. 화살표는 SP11 유전자의 전사방향

을 나타냄.

그림 46. S15-SP11의 duplication. S15-SP11 역내의 염기유사성은 DNASIS V3.7 

software로 만든 Harr plot에 의하여 나타내었음. Plot내에서 각각의 dot는 

10염기의 한개 window내에서 90% 이상 match함을 나타냄. 

   

5)  주두측 S 유전자(SLG)를 이용한 S-haplotype 동정법 개발

     주두측의 자가불화합성에 관여하는 SLG 유전자 역에서 SLG class I, 

II-specific primer를 합성하 다. 공시된 재료를 우성과 열성으로 분류하기 위하여 



121

class I SLG specific primer(PS5 + PS15)와 class II SLG specific primer(PS3 + 

PS4)를 이용하여 PCR를 수행하 다. 그 결과, 공시된 inbred line중 class I specific 

primer로 41개의 inbred line이  1,300 bp에서 단일 밴드로 증폭되었고, class II 

specific primer로 30개의 inbred line이 1,300 bp에서 단일 밴드로 증폭되어 PCR 단계

에서 우성과 열성을 분류할 수 있었다. 

      각각의 specific primer로 증폭된 PCR 산물들은 S-haplotype를 분류하기 위하

여 사용되었다. Class I SLG specific primer에서 증폭된 산물을 Hinf I로 소화하 을 

때 41개의 inbred line들은 8개의 band pattern으로 분류되었다(그림 47-a). 또한, 

class II SLG  specific primer로 증폭된 산물을 Hinf I으로 소화하 을 때 30개의 

inbred line들은 4개의 band pattern으로 분류되었다(그림 47-b). 

      S-haplotype의 빈도에 있어서는 class I이 class II에 비해 57.75%로 약간 많았

으며, class I에서는 Sf(12.67%)와 Sb(9.86%), Sc(9.86%), class II에서는 Sj(30.98%)의 빈

도가 높은 것으로 나타났다(표 40). 

   이상 국내에서 육성되고 있는 71개의 배추 육성계통에 있어서, 주두측 자가불화합

성에 관여하는 SLG 유전자를 이용한 S-haplotype의 동정은 class I, II SLG specific 

primer에 의해 PCR 단계에서 class I과 class II를 분류할 수 있었으며, class I, II 

SLG specific primer로 증폭된 PCR 산물을 Hinf I으로 소화하 을 때 12 

S-haplotype을 동정할 수 있었다. 동정된 12 S-haplotype은 class I 그룹이 8개의 

S-haplotype(S
a∼h

)으로 class II 그룹이 4개 S-haplotype(S
i∼l
)으로 구성되어 있었다(그

림 19, 표 3 ). Class II 그룹에 있어서, 지금 까지 Brassica rapa에서 class II 그룹은 

4개(S24, S40, S44, S60)의 S-haplotype이 보고되어 있다. 그러므로, class II SLG  

specific primer로 증폭된 30개의 inbred line들의 PCR-RFLP 결과는 각각 S24, S40, 

S44, S60의 haplotype으로 구성되었을 것으로 추정되었다.
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그림 47. SLG 역에서 합성된 class I과 class II specific primer에 의한 PCR-RFLP 

결과(a ; class I에서 증폭된 산물을 Hinf I 소화한 결과. b ; class II의 

증폭 산물을 Hinf I로 소화한 결과)
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 표 40. SLG 특이적 primer에 의한 71개 inbred line들의 PCR-RFLP 결과와 

S-haplotype 분류 및 빈도

Class S-haplotype Frequency Accesion No. of B. rapa inbred line

class I

Sa 6(8.45)     4, 131, 138, 151, 170, 173

Sb 7(9.86)     24, 135, 136, 162, 165, 190, 20-31-1     

Sc 7(9.86)     44, 132, 133, 153, 154, 163, 195

Sd 2(2.82)     158, 160

Se 2(2.82)     166, 169

Sf 9(12.67)
    167, 171, 175, 184, 189, 15-2-1, 12-2-3, 16-2-3,        

    20-39-1

Sg 6(8.45)         194, 196, 3-11-1, 3-11-4, 3-11-1-3, 3-11-1-4

Sh 2(2.82)     19-4-1, 19-4-1-24-1

class II

Si 3(4.23)     17, 21, 193

Sj 22(30.98)
    33, 115, 116, 118, 122, 123, 126, 127,128, 129, 130, 143, 

149, 150, 157, 168, 172, 185, 188, 191, 192, 197

Sk 2(2.82)     147, 155

Sl 3(4.22)     152, 164, 186 

Total

12 

S-haplotype

s

71(100)

6) SP11의 cloning 및 염기서열 분석

     가) Promoter 역 분석

   농우(NongWoo Seed Co., Seoul, Korea)에서 육성한 SP11/SCR 유전자의 

promoter 역을 분석하여 개시코돈 역에서 S-haplotype 동정용 primer를 합

성하기 위하여 SP11 class I 특이적 primer로 PCR 증폭을 실시하 다. 그 결과 

9개의 육성 계통에서 200~300bp의 단일 단편이 증폭되었다 증폭된 PCR 산물은 

pGEM-T Easy Vector를 사용하여 클로닝 하 으며, DNA 염기서열을 결정하

다(그림 48). 9개 계통의 S haplotype간 78~99%의 상동성을 나타내었다. 결정

된 염기서열을 바탕으로 개시코돈을 포함하여 7종의 forward primer를 합성하

다(표 41).
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SP11-1   GACCCGTTATTCTCGTTGACTCGC-CCTCAAATCTTGTAGTTCTTACCTAAATT------ 53
SP11-2   GACCCGTTATTCTAGTTAAGT-----ATCCAGTTTTGTAGTCTTAACCTAATTTT----- 50
SP11-3   GACCCGTTATTCTCGTTGACTCGC-CCTCAAATCTTGTAGTTCTTACCTAAATT------ 53
SP11-4   GACCCGTTATTCTAGTTGAGTCGC-AACCAATTTTTGTAGTCTTGACCTAAATTT----- 54
SP11-5   GACCCGTTATTCTCGTTGACTCGC-CCCCAAATCTTGAAG-TTTTACCTAAATTTTT-TG 57
SP11-6   GACCCGTTATTCTCGTTAAGT-----ATCCAGTTTTGTAGTCTTAACCTAATTTT----- 50
SP11-7   GACCCGTTATTCTAGTTGACTCGC-CCCCAAATCTTGAAGCTTTTACCTAACTTTT---- 55
SP11-8   GACCCGTTATTCTAGTTGACTTGC-TCCCAAATTTTGTAGTATTTACCTAATTTTTAACT 59
SP11-9   GTCCCGTTATTCTAGTTGACTCGC-CCCCAAATCTTGAAGCTTTTACCTAACTTTT---- 55
         * *********** *** * *       * * * **  **   * ****** **      

SP11-1   --AAAATATATTTTTACCTTCTGTGTGATATAT--TTATA-------------------- 89
SP11-2   --A---TCTATTTTTAGGTTATGTTGGATATAT--TTATA-------------------- 83
SP11-3   --AAAATATATTTTTACCTTCTGTGTGATATAT--TTATA-------------------- 89
SP11-4   --A---TCTATTTTTACGTTCTGTTGGATA--T--TTATA-------------------- 85
SP11-5   AAAAAATCTATTTTTACCTTCTATTGGATATAT--ATATATATATATATATATATATATA 115
SP11-6   --A---TCTATTTTTAGGTTATGTTGGATATAT--TTATA-------------------- 83
SP11-7   GAAAAATCTATTTTTACCTTCTGTTGGATATAT--TTATA-------------------- 93
SP11-8   GAAAGGTCTATTTTTAGCTTCGGTTGGATATATATTTTTA-------------------- 99
SP11-9   GAAAAATCTATTTTTACCTTCTGTTGGATATAT--TTATA-------------------- 93
               * ********  **   *  ****  *   * **                    

SP11-1   -----------------ATGATTT-TGAACAGTGACATAACAGTATGTAT-ACAAGAATA 130
SP11-2   -----------------ATGATT--TTAATAAGGAAACATCATTGTATATTACAAGAGTA 124
SP11-3   -----------------ATGATTT-TGAACAGTGACATAACAGTATGTAT-ACAAGAATA 130
SP11-4   -----------------ATGATTGGTTAACAAGGAAACAGCAGTATGTATTATGAGAGTA 128
SP11-5   TATATATATATATATATATGATCA-TTAACAAACACATAACAGTATTTATTACAA-AGTA 173
SP11-6   -----------------ATGATT--TTAATAAGGAAACATCATTGTATATTACAAGAGTA 124
SP11-7   -----------------GTGATTG-TTAAGATAGGCATAGCAGTAGT-ATTACAAGAGTA 134
SP11-8   -----------------GTAATTG-TTAACAAGAAAACAACAATA--TGTTACAAGAGTA 139
SP11-9   -----------------GTGATTG-TTAAGATAGGCATAGCAGTAGT-ATTACAAGAGTA 134
                            * **   * *  *     * * ** *     * *  * * **

SP11-1   AGATAAACAAGAACTTCCTGCAA----GTAAAAGAGAAA---------TTTTATCACTTT 177
SP11-2   AGATAAACAAGAACTTTCTGCAA----GTAAAATAGAATC--------TTTTATCACTTT 172
SP11-3   AGATAAACAAGAACTTCCTGCAA----GTAAAAGAGAAA---------TTTTATCACTTT 177
SP11-4   AGATAAACAAGAACTTTCTCTAA----GTAAAAGATTATC--------TTTTACCACTTT 176
SP11-5   AGATAA-CCAAAACTTTCTGCAA----GTAAAAGAGAAAAATTCAAAATTTTATCACTCT 228
SP11-6   AGATAAACAAGAACTTTCTGCAA----GTAAAATAGAATC--------TTTTATCACTTT 172
SP11-7   AGAGAAACCAGACCTTTCTGCAC----GTAAAAGAGAGA--TT-----TTTTAACACTTT 183
SP11-8   ACATAAACAAGAACTTTCTGCAAATATATAAAAGATAACC--------TTTTATCACTTT 191
SP11-9   AGAGAAACCAGACCTTTCTGCAC----GTAAAAGAGAGA--TT-----TTTTAACACTTT 183
         * * ** * * * *** *          ***** *             ***** **** *
                 +1
SP11-1   TTTAAATGATGAAATCTGCGATTTATGCTTTATTGTGTTTCATCTTCATCATTTCAAGTC 237
SP11-2   TCTGAATGATGAAAGCTGCTACTTATGCTTTATTATGTTTCATATTTATCGTTTCAAGTC 232
SP11-3   TTTAAATGATGAAATCTGCGATTTATGCTTTATTGTGTTTCATCTTCATCATTTCAAGTC 237
SP11-4   TTTGAATGATGAAAGCTGCTATTTATGCTGTATTATGTTTCATATTCATCGTTTCAAGTC 236
SP11-5   TCTAAATCATGAAATCTGCAATTTATGCTCTACTATGTTTCATATTCATTATTTCAAGTC 288
SP11-6   TCTGAATGATGAAAGCTGCTACTTATGCTTTATTATGTTTCATATTTATCGTTTCAAGTC 232
SP11-7   TCCAAATCATGAAATCTGCAATTTATGTTCTATTATCTTTCGTTTCCATTATTTCAAGTC 243
SP11-8   TCTGAATCATGAAATCTTATGTTTGTGCTTTATTATGTTCCATATTCATCATTTCAAGTC 251
SP11-9   TCCAAATCATGAAATCTGCAATTTACGTTCTATTATCTTTCGTTTTCATTATTTCAAGTC 243
             *** ****** **     **  * * ** * * ** * * *  **  *********
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SP11-1   ATGTTCAAGAAGTGGA-- 253
SP11-2   ATGTTCAAGAAGTGGA-- 248
SP11-3   ATGN-CNAGAAGTGGA-- 252
SP11-4   ATTGTCAAGAAGTGGA-- 252
SP11-5   ATGTTCAAGAAGTGGA-- 304
SP11-6   ATGTTCAAGAAGTGGA-- 248
SP11-7   ATTTTCA-GANGNGGAAT 260
SP11-8   ATGTTCAAGAAGTGGA-- 267
SP11-9   ATGGTCAAGAAGTGGA-- 259
         **   *  ** * ***  

그림 48. 9개의 육성계통의 promoter(-192bp) 역에서 cloning된 9개의  SP11 유전자

의 염기 서열 비교. Underline은 개시코돈을 나타냄.

표 41. SP11의 개시코돈을 포함한 S haplotype 동정용 forward primer 7종

Primers 염기서열(5‘-3’) Length(mer) GC content(%)

S(uni-N) ATGAAANCTGCNANTTANGNTNTATTNTNTTTC 33 18.1

S(uni) ATGAAAKCTGCDAYTTAYGYTBTATTRTSTTTC 33 18.1

S13 ATGAAATCTGCGATTTATGCTTTATTGTGTTTC 33 30.3

S246 ATGAAAGCTGCTAYTTATGCTKTATTATGTTTC 33 27.2

S5 ATGAAATCTGCAATTTATGCTCTACTATGTTTC 33 30.3

S79 ATGAAATCTGCAATTTAYGTTCTATTATCTTTC 33 24.2

S8 ATGAAATCTTATGTTTGTGCTTTATTATGTTCC 33 27.2

     

      나) Class I SP11의 cloning 및 염기서열분석

         농우에서 육성한 9개 inbred line의 S-haplotype을 동정하기 Ex taq 

polymerase를 사용하여 PCR 증폭(그림49)한 후 pGEM-T Easy Vector 

(Promega USA)에 cloning하여 4계통(SP11-2, SP11-4, SP11-5, SP11-8)의 

DNA 염기서열을 결정하 다(그림50, 51, 52, 53). 그 결과 SP11-N2는 

SP11-14(Brassica oleracea, AB054740)와 97%의 상동성을 보 고, SP11-N4는 

Brassica napus(AJ245480)와 100% 상동성을 나타내었으며, SP11-N5는 

SP11-26(Brassica rapa, AB039755)과 86~92%의 상동성을 나타냈다. SP11-N8

은 Brassica rapa SP11-52(AB035505)와 Brassica rapa SP11-12(AB035503)에

서 각각 91%와 93%로 높은 상동성을 나타내었다.
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그림 49. 9개 계통의 PCR 증폭 산물. SP11 특이적 forward primer 7개와           

         NotI-d(T)18 reverse primer를 이용하여 300~400bp의 증폭산물을 획득.

1     ATG AAA GCT GCT ACT TAT GCT GTA TTA TGT TTC ATA TTT ATC GTT   45
1      M   K   A   A   T   Y   A   V   L   C   F   I   F   I   V    15

46    TCA AGT CAT GGT CAA GAA GTG GAA GCT AAT TTT ATG AAG AAG TGT   90
16     S   S   H   G   Q   E   V   E   A   N   F   M   K   K   C    30

91    GCC TCT AGT TTC CCT TTG AGT GGA CCA TGT CGG GAA AAA GGA GTG   135
31     A   S   S   F   P   L   S   G   P   C   R   E   K   G   V    45

136   AAA AAC TGC GAA AGG ATA TAT AAT AAG AAG CCT TCT AAA TGC ACA   180
46     K   N   C   E   R   I   Y   N   K   K   P   S   K   C   T    60

181   TGT GAA GAT TTT TTT GCA GAC AAC AAT GGA CGA TGT TGT TGT GTA   225
61     C   E   D   F   F   A   D   N   N   G   R   C   C   C   V    75

226   TAG TGT GAA ATA AAT CCT AAC TAG GCT ACT ACA GCT TTA AAA ACG   270
76     *

271   CGG AAT ATA TTT TTT CAA TCA AAA AAA AAA AAA AAA AAA AAA TTC   315

316   CTG CGG CCG CGA ATT CTT CCA GTT                               339

그림 50. SP11-N2의 cloning 후 염기서열 분석 및 아미노산 코돈(*는 종지코돈을

         나타냄).

1     ATG AAA GCT GCT ATT TAT GCT GTA TTA TGT TTC ATA TTC ATC GTT   45
1      M   K   A   A   I   Y   A   V   L   C   F   I   F   I   V    15

46    GCA AGT CAT GGT CAA GAA GTG AAA GTT AAT ATG AGG AAG AAC TGT   90
16     A   S   H   G   Q   E   V   K   V   N   M   R   K   N   C    30

91    CCT GAT GGC TTC ACG TTG GGT GGA GTA TGT GGC ATA TCA GGA AAG   135
31     P   D   G   F   T   L   G   G   V   C   G   I   S   G   K    45
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136   AGC GCT TGC ATA AGT TCA TAT AAG AAC AAG AAG AAA TCT GAT TGC   180
46     S   A   C   I   S   S   Y   K   N   K   K   K   S   D   C    60

181   TCA TGT GGA GAT GTT GAT GGC ATT GGA ACA TGT TGT TGT TGA GAT   225
61     S   C   G   D   V   D   G   I   G   T   C   C   C   *        75

226   GCA TAG AGA GCA TTT GAG AAA ATA TTC TAA ATA TTT GAT TAT CTA   270

271   TTA TTA TTT ATT ATT AAG ATA AAT AAT TTT ATT ATT CAA CTG ATA   315

316   TCT AGA ATT TTT TAG TTA CTA AGA ATA AGA TTT TAG GCT TAA TAT   360

361   TGT ATT GAA TTT AAA ATA TTG ATT AAT AAA AAT AAA AGG TTT CAG   405

406   TTT AAA AAA                                                   414

그림 51.  SP11-N4의 cloning 후 염기서열 분석 및 아미노산 코돈(*는 종지코돈을 

나타냄).

1     ATG AAA TCT GCA ATT TAT GCT CTA CTA TGT TTC ATA TTC ATT ATT   45
1      M   K   S   A   I   Y   A   L   L   C   F   I   F   I   I    15

46    TCA AGT CAA TTT CAA GAG ATG GAA GCT TGC TTC ATT TTT TCC GAA   90
16     S   S   Q   F   Q   E   M   E   A   C   F   I   F   S   E    30

91    AAA AAA ACA AAA AAT TGC TTC ATT AAC GGA ACT TTT GAA GGA GCA   135
31     K   K   T   K   N   C   F   I   N   G   T   F   E   G   A    45

136   TGT GCC AAT CCC AGA AAA GAG CAC TGC GCA GAA TTA GTT AAG ACA   180
46     C   A   N   P   R   K   E   H   C   A   E   L   V   K   T    60

181   CGT TGC AAT GAG ACG ACA GCT TTT AAC TGC AAT TGT GGC GGT TCA   225
61     R   C   N   E   T   T   A   F   N   C   N   C   G   G   S    75

226   CGC ACT CGC TCA CAT TGT ATT TGT CAA CTA AGA CGA AAA TGC TAA   270
76     R   T   R   S   H   C   I   C   Q   L   R   R   K   C   *    90

271   GTT CTT TTC TCG CTT TAT TAT GGC AAC AAC TCT ACT TTT TCC GCT   315

316   TCA TTT TAA ATG ATG GTT TAA CCA AAA AAA AAA AAA AAA           354

그림 52. SP11-N5의 cloning 후 염기서열 분석 및 아미노산 코돈(*는 종지코돈을 

나타냄).

1     ATG AAA TCT TAT GTT TGT GCT TTA TTA TGT TCC ATA TTC ATC ATT   45
1      M   K   S   Y   V   C   A   L   L   C   S   I   F   I   I    15

46    TCA AGT CAT TCT CAA GAG GTC GAA GCT AAG AAC CAG GTG AAG GAG   90
16     S   S   H   S   Q   E   V   E   A   K   N   Q   V   K   E    30

91    TGC AAA GCT CTT CCC ATT ATT TCG CGT GGG AAA AGA TGT GGC GAC   135
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31     C   K   A   L   P   I   I   S   R   G   K   R   C   G   D    45

136   TTT GGA GAA CAG GAA TGC AAA AAC GTG TAT GCG CAG AAT ACG AAG   180
46     F   G   E   Q   E   C   K   N   V   Y   A   Q   N   T   K    60

181   AAG ACG GCT GAG CGT TGC ACA TGT AAA GAA CCT TAT GGT AGT CAA   225
61     K   T   A   E   R   C   T   C   K   E   P   Y   G   S   Q    75

226   GTT TGT CGT TGC GTA ACT AAA TGC TAA GTT ATA TTT TTT TCG TAT   270
76     V   C   R   C   V   T   K   C   *  

271   CAT TCC AAA GGA TGA TAT AGT CGA AAG ACA AAT TCT GCT TAA GTC   315
316   AAT TTT TAA TGC AAA AGG TAT CAA TTG TTC TTT TCC ATT AGG ATG   360
361   ATT TGA AAA TAA TCT ATT AGT AGT TTT AAA AAA AAA AAA AAA AAA   405
406   AAA AAA AAA AAA AAA AAA TTC CTG CGG CCG CGA ATT CTT CCA GTT   450

그림 53. SP11-N4의 cloning 후 염기서열 분석 및 아미노산 코돈(*는 종지코돈을 

나타냄).

           

     다) Class II SP11  cloning 및 염기서열분석

         공시한 3개의 육성계통에서 약 300~400bp의 단일 단편이 증폭되었으

며, 증폭된 PCR 산물은 pGEM-T Easy 벡터를 사용하여 클로닝 한 후 DNA 

염기서열을 결정하 다(그림54). 그 결과 Brassica rapa SP11-29(AB067449)와 

SP11-40(AB067450), SP11-44(AB067451), SP11-60(AB067446)과 blast 분석을 

한 결과 class II S haplotype이 전체적으로 82~99%라는 높은 상동성을 보 고, 

S21-3은 SP11-40과 98%의 상동성 보 으며, S22-1과  S23-3은 각각 SP11-44

와 SP11-60에 98%와 99%의 상동성을 보 다(표 42).

Br_SP11-44  ---AAAAAGCGACAATCTTATATATTCATAAGTCATGAGATATGCTACTTCTATATATAA 57
S22-1       --------GCGAAAATCTTATATACTCATAAGTCATGAGATATGCTACTTCTATATATAA 52
Br_SP11-60  ATAAAAAAGCGAAAATCTTATATACTCATAAGTCATGAGATATGCTACTTCTATATATAC 60
S23-3       --------GCGAAAATCTTATATACTCATAAGTCATGAGATATGCTACTTCTATATATAC 52
Br_SP11-40  ---AAAAAGCGACAATCTTCTATATTCATAAGTCATGAGATATGCTACTTATATATATTT 57
S21-3       --------GCGAAAATCTTATATACTCATAAGTCATGAGATATGCTACTTATATATATTT 52
Br_SP11-29  -ACAGAAAGCGACGATCTTATATATTCAGAAGTCATGAGATATGCTACTTCTATATTTTT 59
                    ****  ***** **** *** ********************* ***** *  

SP11-44     TTTTTTAACAAAGATACACTACTTGTGTTTCATATTTTGGACTTTGACATATGTTCAAGC 117
S22-1       TTTTTTAACAACGATACACTACTTGTGTTTCATATTTTGGACTTTGACATATGTTCAAGC 112
SP11-60     ATTTTTAACAAATATACACTACTTATGTTTCATATTTTTGATTTTGACATATGTTCAAGC 120
S23-3       ATTTTTAACAAATATACACTACTTATGTTTCATATTTTTGATTTTGACATATGTTCAAGC 112
SP11-40     TTTTTTAACAAAGATACACTACTTGTGTTTCATATTTTTGACTTTGACATATGTTCAAGC 117
S21-3       TTTTTTAACAAAGATACACTACTTGTGTTTCATATTTTTGACTTTGACATATGTTCAAGC 112
SP11-29     TTTTTTAACAAAGATACACTACTTGTGTTTCATATTTTTGACTTTGACATCTGTTCAAGC 119
             **********  *********** ************* ** ******** *********
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Br_SP11-44  TCTAGATGTGGGACCTTTGGAATGCCCTAAAGGCGTCGCCGAATCGGGTCCTATCAGAGG 177
S22-1       TCTAGATGTGGGACCTTTGGAATGCCCTAAAGGCGTCGCCGAATCGGGTCCTATCAGAGG 172
Br_SP11-60  ACTAGATGTGGGAGCTTGGAAATGCCCTGAAGGCATCGTCTATCCGAGTCCTATCTCAGG 180
S23-3       ACTAGATGTGGGAGCTTGGAAATGCCCTGAAGGCATCGTCTATCCGAGTCCTATCTCAGG 172
Br_SP11-40  ACTAGATGTGGGAGCTTGGAAATGCCCTGGAGCCGTCGCCAAAGCGGATAATATCACAGG 177
S21-3       ACGAGATGTGGGAGCTTGGAAATGCCCTGGAGCCGTCGCCAAAGCGGATAATATCACAGG 172
Br_SP11-29  ACTAGATGTGGGAGCTAGGAACTGCCCTGAAGGCATCGCCAAATCGAATGATGTCATAGG 179
             * ********** **  * * ******  ** * *** * *  **  *  * **  ***

Br_SP11-44  ATCATGCTTAAACTCCACGAGCGCAGCCTGTAAAACCCACTTCA---------GACAGAA 228
S22-1       ATCATGCTTAAACTCCACGAGCGCAGCCTGTAAAACCCACTTCA---------GACAGAA 223
Br_SP11-60  AAGGTGCATTAATTCCAGGAGCACAGAGTGTAAAAAACACTATGAAGTTGAGGGACAGAA 240
S23-3       AAGGTGCATTAATTCCAGGAGCACAGAGTGTAAAAAACACTATGAAGTTGAGGGACAGAA 232
Br_SP11-40  AACATGCGTAAATTCAGTGAGCGAAGACTGTCAAAGATTCGTCG---------GACCGAA 228
S21-3       AACATGCGTAAATTCAGTGAGCGAAGACTGTCAAAGATTCGTCG---------GACCGAA 223
SP11-29     AACATGCTTAAATACCAAGAGCAGAGACTGTCAAAAACACTTCG---------GACCGAA 230
            *   *** * **  *   ****  **  *** ***    *             *** ***

Br_SP11-44  TGTTACTAATTGCCTTTGTATTAATTTTAGCAACCATAATCGTGGGAGGATTAATTGCTA 288
S22-1       TGTTACTAATTGCCTTTGTATTAATTTTAGCAACCATAATCGTGGGAGGATTAATTGCTA 283
Br_SP11-60  TGTTACTAATTGCCGTTGTGATACTTATAGCATGCAAAATCCTGCGAGGATTACTTGCTA 300
S23-3       TGTTACTAATTGCCGTTGTGATACTTATAGCATGCAAAATCCTGCGAGGATTACTTGCTA 292
Br_SP11-40  TGTTAATAATTGCCTTTGTTTAAAATTTAGCGAGCATAATCGTGGGAGGATTACTTGCTA 288
S21-3       TGTTAATAATTGCCTTTGTTTAAAATTTAGCGAGCATAATCGTGGGAGGATTACTTGCTA 283
Br_SP11-29  TGTTACTAATTGCCTTTGTTATCCTTTTAGCACGCATAATCGTGTGAGGATTACTTGCTA 290
            ***** ******** ****      * ****   ** **** ** ******** ******

Br_SP11-44  CTGTTGCAAAGTTAAATCATAATTGGTCTACGAAACATCCAGATACGGTTACTCTATGCA 348
S22-1       CTGTTGCAAAGTTAAATCATAATTGGTCTACGAAACATCCAGATACGGTTACTCTATGCA 343
Br_SP11-60  CTGTTGCAAAGTTAAATCATAATTGATCAACGAAACATCCAGAGACGGTTACTCTATGCA 360
S23-3       CTGTTGCAAAGTTAAATCATAATTGATCAACGAAACATCCAGAGACGGTTACTCTATGCA 352
Br_SP11-40  CTGTTGCAAAGTTAAATCATAATTGATCAACGAAACATCCAGATACGGTTACTCTATGCA 348
S21-3       CTGTTGCAAAGTTAAATCATAATTGATCAACGAAACATCCAGATACGGTTACTCTAT-CA 342
Br_SP11-29  CTGTTGCAAAGTTAAATCATAATTGATCAACGAAACATCCAGATACGATTACTCTATGCA 350
            ************************* ** ************** *** ********* **

Br_SP11-44  ATATACGGCGGCAGTGGATCT-TTATTTTGGAACATCTACTAAAAAGTCATTATAAATAG 407
S22-1       GTATACGGCGGCATT--------------------------------------------- 358
Br_SP11-60  ATATACGACGGCATTGGATCT-TTATATTGGAACATCTACTAGAAAATCATGATATTTAG 419
S23-3       GTATACGACGGCATT--------------------------------------------- 367
Br_SP11-40  GTATACGATGGCATTTATACTATTAAAAGGAAACAT-TCTGAAAAAATCTATTTATGCAA 407
S21-3       GTATACGACGGCATT--------------------------------------------- 357
Br_SP11-29  ATATACGACGGCATTGGATCT-TTATTTTGGAACATCTACTAGAAAATCATTATATTTAG 409
             ******  **** *                                             

Br_SP11-44  TTGCCTTCCTATTTATTCTCATATTAATATCACACTAGATTTAATCCGCACTTTCAAAAT 467
S22-1       ------------------------------------------------------------
Br_SP11-60  CAGTCCTCCCTTTTATTTTCATATTAATATCACATTAATTAAGTTCCAACAAATAGTAAT 479
S23-3       ------------------------------------------------------------
Br_SP11-40  GGTTATTGCACCTTTTCATTAGACTTAATTTTTATTGGTCTTAT-CTTATATATTTGTAA 466
S21-3       ------------------------------------------------------------
Br_SP11-29  TTGTCCTCCCATTTATTATTATA-TTAATATTTAGTTGTATCATACTCATGTGTTTT--- 465

Br_SP11-44  ACGGGAATGATTTCATCTTAATATTCTACTAAATATTT---------------------- 505
S22-1       ------------------------------------------------------------
Br_SP11-60  GGATCAACTAAATTAAACTCAAAGACTAGTTAATAAGACCCAGTACATCTTTTCTAAAAA 539
S23-3       ------------------------------------------------------------
Br_SP11-40  CAATAGGCTAATCAATACCACATATTTACCCG---------------------------- 498
S21-3       ------------------------------------------------------------
Br_SP11-29  ------------------------------------------------------------
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Br_SP11-44  ---------------
S22-1       ---------------
Br_SP11-60  AAAAAAAAAAAAAAA 554
S23-3       ---------------
Br_SP11-40  ---------------
S21-3       ---------------
Br_SP11-29  ---------------

그림 54. B. rapa  3개의 육성계통에서 cloning 된 SP11  유전자의 blast 분석 

결과  

표 42. 육성한 3계통의 SP11  Class II의  S  haplotype의 상동성 비교 

Subject Query 상동성(%)

S21-3 

AB067449_Br_SP11-29 88

AB067450_Br_SP11-40 98

AB067451_Br_SP11-44 86

AB067446_Br_SP11-60 85

S22-1

AB067449_Br_SP11-29 86

AB067450_Br_SP11-40 86

AB067451_Br_SP11-44 98

AB067446_Br_SP11-60 86

S23-3 

AB067449_Br_SP11-29 84

AB067450_Br_SP11-40 82

AB067451_Br_SP11-44 83

AB067446_Br_SP11-60 99
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제 4 장   목표달성도 및 관련분야에의 기여도

  제 1 절  연구 개발 목표

   본 연구는 배추종자 수출확대와 이를 달성하기위한 품종 및 기술개발이 목표이다. 

이를 위해 첫째로 2년 동안 중국 현지 출장으로 중국 지역별 작형별 품종의 특성을 

탐색을 하 고 정보 및 유전자원을 수집하 다.  둘째로 중국 지역별 작형별 수출용 

품종개발을 위한 계통의 순화 작업과 내병성검정, 수집한 재료의 성능검정, 병저항성 

신계통육성, 웅성불임 자원탐색, 우량 F1조합 작성 및 성능검정을 수행하여 중국 기호

도에 알맞은 품종개발에 역점을 두었다. 셋째로 조기 품종개발을 위하여 단기 육종 

체계를 확립하고 이에 대한 적용연구로 소포자배양 및 원연관계를 분석하 으며 수집

한 재료의 특성 조사를 수행하 다. 넷째로 자가불화합성을 유묘기에 검정함으로써 

F1조합 작성의 기간을 단축할 수 있는 기술개발에 역점을 두었다. 

   이러한 일련의 과정을 거쳐 중국용 배추품종을 개발하는 것이 최종 목표이며 우리

나라 민간기업에서 수출용 배추 품종 육성에 기여하고자 하 다. 

 



132

 제 2 절  연구개발 목표에 대한 달성도

    일련의 연구결과 중국 지역 재배 주요 품종 및 지방 재래종 총 233점을 수집하여 

민간기업 및 농진청 유전자원과, 원예연구소에 분양하 으며 중국에서의 배추 재배, 

품종 및 기호도에 대한 정보를 2차년도 가을철 경 자간담회(2003. 11. 6)에서 세미나

를 통해 발표하여 세부정보를 제공하 다. 또한 2003년 3월 중국 국가 인정 우량배추

품종(1990-2000년 중국 국가인정 우량품종) 20점에 대한 자료를 수집, 번역 후 원예연

구소 및 채소종자회사에 배부하여 수출용품종육성 참고자료로 활용할 수 있도록 조치

하 다. 

    중국 지역별 작형별 수출용 품종 개발을 위해 기 보유계통 및 수집한 재료로 

4,959계통의 성능검정을 실시하 으며 4,023계통의 내병성 검정을 실시하여 바이러스

병 373개체, 무사마귀병 1,231개체, 복합내병성 1,266개체를 선발하 다. 3년동안 우량 

F1 성능검정 1,501조합을 실시하여 최종 17조합을 선발하 으며 이중 중국 수출용 품

종으로 4조합을 선발하 다. 남방계 조합으로는 Tropic Emperor를 대비로 02CC843조

합과 00CC240조합이 선발되어 졌고 생산․판매 계획에 들어갈 것이다. 북방계 조합

으로는 북경신3호처럼 구형이 직통형인 04CC713과 04CC718조합을 선발하 다. 

04CC713조합은 웅성불임을 이용한 조합이며 04CC718조합은 바이러스 내병성 조합으

로 채종시험을 거쳐 중국 현지 적응 시험코자 한다. 

    우량 교잡종 단기 육종체계확립 및 적용연구에서 교배종 모본 육성 및 반수체 육

종법을 확립하 으며 중국수집 자원의 특성을 평가하여 중국 지역별 작형별 특성을 

파악할 수 있었다. 저항성 계통 육성을 위한 소포자 배양을 통하여 획득한 계통의 특

성을 조사하여 주관기관에서 육종소재로 이용토록 하 다. 이와 더불어 소포자 유래

계통의 유연관계를 분석하 으며 유연관계 분석을 이용한 조합의 특성 평가가 이루어 

졌다. 

    자가불화합성 인자형 동정 기술 개발은 배추의 SLG/SRK/SP11  자가불화합성 유

전자 해석을 통하여, 자가불화합성에 대한 분자적 정보를 확보하고, 확보된 정보를 기

초로 하여 육성계통에서 S haplotype 동정을 위한 PCR-RFLP 방법을 개발하 다. 
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  제 3 절  관련분야의 기술발전에의 기여도 

    중국 지역 재배 주요 품종 및 지방 재래종 총 233점을 수집하여 민간기업 및 농

진청 유전자원과, 원예연구소에 분양한 것은 앞으로 수출용 품종육성에서 유전자원으

로 활용될 것이다. 또한 중국에서의 배추 재배, 품종 및 기호도에 대한 정보는 품종개

량형질의 방향을 잡을 수 있는 정보로 활용될 것이다. 

    내병성 검정을 실시하여 선발되어진 4,023의 계통은 계통 고정작업 및 성능검정

을 거쳐야 하지만 중국 수출용 내병성품종의 양친으로 이용되어질 것이다. 소포자배

양 및 약배양에서 얻어진 계통과 기 보유계통과의 합성조합등은 앞으로도 계속 진행

되어져 중국 수출용 품종육성에 활용되어질 것이다. 또한 우량 F1 성능검정은 앞으로

도 계속 진행되어질 것이며 중국현지 적응시험 및 시교사업을 통해 수출용 품종이 계

속해서 늘어날 것이다. 과제 수행중 선발되어진 02CC843, 00CC240은 중국현지에서 

상품화하여 판매되어질 것이다. 

   조기 품종개발을 위하여 단기 육종 체계를 확립하고 이에 대한 적용연구로 교배종 

모본 육성 및 반수체 육종법 확립하 다. 이로 인해 소포자 배양법을 이용한 배추 육

종 연한 단축에 적용할 수 있었으며 이것은 타 작물에도 적용 가능하다.

  중국수집 자원의 특성 평가을 통해 중국 수출용 배추 품종육성 및 바이러스병 등 

내병성 배추 품종 육성에 활용할 수 있었다. 또한 저항성 계통 육성을 위한 소포자 

배양을 통해 내병성 품종 육성에 적용하 다. 

  소포자 배양시 소포자 유래 개체의 유묘기 때 배수성 검정을 하여 육종 효율증진을 

도모하 다. 

   배추과에서 자가불화합성 인자 분류 및 원연관계 분석을 통한 조합 작성이 가능할 

경우 타 작물에 활용 가능 하다고 생각된다.  

   단기 육종체계 확립의 하나인 자가불화합성 인자 분석은 첫째 화분측 S-유전자

(SP11/SCR)의 cloning 및 염기서열 결정으로 유전자는 형질전환 실험의 donor gene

으로써 활용되어 육종소재를 창출할 수 있으며 염기서열 정보는 F1 순도검정용 

primer 설계에 이용될 수 있다. 둘째. 화분측 S-유전자(SP11/SCR)의 promoter 분석을 

통해 Promoter의 염기서열은 S 유전자형을 결정하기 위한 정보로 활용될 수 있으며 

Promoter의 염기서열을 활용하여 Class I 에 속하는 SP11/SCR의 아미노말단의 염기

정보 해석이 가능해졌다. 또한 이 아미노말단의 염기정보를 활용하여 RT-PCR에 의
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한 SP11/SCR의 cloning이 가능해졌다. 셋째 화분측 자가불화합성 S15 haplotype SP11 유

전자의 게놈구성과 전사체의 특징 분석으로 자가화합성이 높은 계통의 특징은 SP11/SCR

의 변이에 기인할 수 있다는 실마리를 잡는 계기가 되었다. 넷째, 주두측 S 유전자

(SLG)를 이용한 S-haplotype 동정법 개발로 SLG를 이용한 PCR-RFLP분석에 의하여 

90%의 이상의 S-genotype을 동정할 수 있게 되었다. 그러나 자가불화합성 유전자와 

관계없는 산물이 증폭되어 모든 S 호모 접합체에 적용할 수 없는 단점이 있었다. 또

한 SLG를 보유하고 있지 않은  S 호모 접합체도 발견되어 활용에 문제가 있다고 생

각된다.
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제 5 장   연구개발결과의 활용계획
   

    본 연구는 3년이라는 짧은 기간 동안 수행된 것으로 중국 수출용 품종 개발을 아

직 완결하지 못한 아쉬움이 있다. 하지만 중국 현지 출장으로 수집하여 온 유전자원 

233점은 민간종자회사에서 중국용 품종육성 소재로 활용 될 것이다. 이것은 우리나라

에서는 전혀 가지고 있는 않은 형질을 도입했다는 것에 의의가 있다. 또한 지역별 작

형별 주요 재배품종의 조사와 기호도 등의 정보는 중국용 품종육성의 목표를 정할 수 

있는 기반이 될 것이다. 

    주관기관인 농우바이오에서 수행한 중국 수출용 품종으로 선발된 남방계 우량 2

조합은 생산․판매에 들어갈 계획이다. 또한 수집된 유전자원 및 육성계통은 주관 연

구기관에서 연구 종료 후 지속적으로 중국 시장용 품종 육성에 주력하겠고 나아가 우

수한 품종이 개발된 후에도 중국에서의 품종 등록 및 시장 개발이 따라야 상업화 할 

수 있기 때문에 연구 종료 후 시장 개발에 주력할 것이다. 

    품종 육성 연한을 고려할 때 3년동안 품종을 개발한다는 것은 불가능한 일이다. 

따라서 단기육종체계를 확립하는 것이 무엇보다도 중요했다. 성숙된 개체를 보지 않

고도 조합을 작성할 수 있다면 육성 기간이 매우 단축될 수 있는 획기적인 방법이다. 

소포자 및 약배양을 통한 조기 순계를 얻고 자가불화합성 인자를 분류하고 원연관계

를 분석하여 거리가 먼 계통간의 조합을 작성하여 F1 종자를 만들 수 있다는 것이 가

능하리라는 것을 알 수 있었다. 이러한 일련의 연구가 확립되면 분자생물학적인 품종 

육성도 어느정도 가능 하니라 생각된다.      
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제 6 장   연구개발과정에서 수집한 해외과학기술정보

    배추과 작물에 있어서 F1채종의 가장 큰 문제점은 자식종자의 혼재이다. 그리하

여 작물에 따라 자식종자의 혼재율을 어느 정도 국제종자시장에서 인정하고 있는 셈

이다. 예를 들면 배추의 경우 2-3%, 무는 5-8%, 양배추류는 10-15% 이하의 자식종

자의 혼재가 있다. 어떻게 하면 혼재가 없는 순도 100%의 F1종자를 채종할 수 있는가

에 초점이 맞추어져 다양한 연구내용이 발표되어 왔다. 그러나 현재도 혼재문제를 해

결할 수 있는 결과가 없다. 본 연구내용에도 자가화합성이 높은 계통의 웅성측 자가

불화합성 유전자의 분자적 특성을 규명하여 정상계통과의 차이를 밝혔으나 근본적인 

문제 해결책은 되지 않는다. 

   최근 일본의 나라 선단대학원대학 바이오싸이언스학과의 이소가이 교수 연구실에

서는 자가불화합성의 정도를 나타내는 척도는 주두측과 화분측의 S 유전자만의 관계

는 아니라는 연구결과를 발표하 다. 즉 주두측 S 유전자 SRK와 상호작용하는 MOD

유전자가 존재하며, 이 유전자에 변이가 일어나면 SRK유전자의 인산화에 향하여 

자식율이 높아질 것이라고 고찰하고 있다. 금후 MOD유전자의 정체가 분명해지고 육

종현장에 적용할 수 있는 기술이 확립되면 순도 100%의 F1채종이 가능해질 것이다.   
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별    첨
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별첨 1. 중국 농작물 우량품종중 배추품종에 관한 정보 

① 예백채6호 :  원래명칭 정백4호(豫白寀6號, 원명 :  鄭白4號)

○ 육성기관 : 하남성정주시채소연구소(河南省鄭州市菜蔬硏究所)

○ 1995년 하남성농작물품종심의위원회(河南省農作物品種審定委員會) 심사,

   1996년 하북성(河北省)농작물품종심의위원회 인정, 

   1999년 전국농작물품종심의위원회 심사

○ 품종심사결정번호 : 국심채(國審菜)990001

○ 품종육성 기원 : 안15-8(자가불화합성친)×석4-3(安15-8(自家不和合性親)×石4-3)

○ 품종 특성

 - 단구이며 포피형인 중생종의 결구배추 1대교잡종

 - 식물체 초장 42cm정도, 식물체 폭 84cm정도, 외엽은 담녹색, 엽면에 털은 적음

 - 결구형태는 포피형, 결구정단부는 평편하고 

 - 엽구는 황백색, 엽구높이 28cm정도, 구경 26cm정도, 구형지수 1.1로 거의 원형임

 - 구 평균 중량은 4.7-5.6kg, 정채율(淨菜率: 순수 채소율) 76.17% 

 - 총당함량은 2.5%, 비타민C 13.4mg/100g, 단백질 1.27%, 섬유질 0.57%

 - 종자색은 갈색과 황색이 반반이며, 원형, 천립중 2.15g,

 - 바이러스, 노균병, 무름병에 저항성, 내한성에 약함

 - 1992년 하남성(河南省) 지역시험 성적에 따르면 1묘당(1묘=‘1무’=6.67a, 200평)     

    생산량은 8392kg, 대조품종 예백채1호(豫白寀1號, CK1)에 비해 21% 증산, 풍항   

    70(豊抗, CK2)에 비해 15.2% 증산 등 현저한 생산량 증가를 보임

 - 1993년 하남성지역시험 성적에 따르면 1묘당(6.67a) 생산량은 8640kg, 대조품종    

    예백채1호(豫白寀1號, CK1)에 비해 15% 증산, 풍항70(豊抗, CK2)에 비해         

    11.87% 증산 등 현저한 생산량 증가를 보임

 - 1993년 하남성생산시험 성적에 따르면 1묘당(6.67a) 생산량은 9210kg, 대조품종    

    예백채1호(豫白寀1號, CK1)에 비해 18.79% 증산됨

 - 1994년 하남성생산시험 성적에 따르면 1묘당(6.67a) 생산량은 7176kg, 대조품종    

    예백채1호(豫白寀1號, CK1)에 비해 11.35% 증산됨

○ 재배경과 요약

 - 파종전 양질의 농가퇴비 2000kg 살포, 이랑에 복합비료 25kg 시비, 높은 이랑에   

   직파, 묘당(6.67a) 소요 종자량은 100g
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 - 3엽기때 묘를 솎아주고, 5엽기때 정식으로 재배할 식물체를 선정, 생육중기 지면   

   은 다소 건조하게, 생육후기 즉 결구초기 지면은 다소 습윤하게 관리함

 - 전, 중, 후기 세 번에 나누어 관수시 묘당(6.67a) 요소 10-20kg 또는 인분뇨       

   500-1000kg을 추비함

 - 병충해 방지에 유의할 것

 - 개화기에 1-2% 농도의 소금물을 분무하고 하우스 1동당 2상자 정도의 벌을 방사  

   할 경우 결실율이 증가함

 - 교잡종은 작은 식물체를 월동시키거나 다음해 춘파재배하여 종자를 얻으며, 양친  

   비율을 1:1로 하여 종자를 혼합 수확함

○ 재배적응지역 : 하남(河南), 하북(河北) 및 이에 상응하는 재배지역에서 가을재배함

② 진백3호 (秦白3號)

○ 육성기관 : 섬서성(陝西省)채소화훼연구소

○ 1995년 섬서성농작물품종심의위원회 심사, 1998년 전국농작물품종심의위원회심사

○ 품종등록(등재)번호 : 국심채(國審菜)980003

○ 품종육성 기원 : 88-209×88-143

○ 품종 특성

 - 식물체 초장은 63cm 정도, 식물체 폭은 54cm 정도의 긴원통형

 - 외엽색은 짙은 녹색, 구의 엽색은 황녹색이며 중륵은 백색.

 - 식물체 평균 중량은 5-7kg, 정채율(淨菜率) 80%정도, 묘당(6.67a) 생산량은        

    8000-9000kg

 - 만생종에 속하며 생육일수는 90일 정도

 - 비교적 바이러스병, 노균병에 강하고, 동시에 흑반병, 갈반병, 흑경병(줄기나 뿌리  

   가 갈색이나 검게 변하는 병)에 강하며 저장과 수송성이 용이함

○ 재배경과 요약

 - 섬서 관동 동부지역 파종기는 8월 8일-12일 사이, 서부는 8월 5일-10일 사이,     

   상림(橡林)지역은 7월 20일, 연안(延安)지역은 7월 25일 정도임

 - 일반적으로 높은 이랑에 1열 직파재배를 하며, 이랑높이는 20cm 정도, 폭은       

    30cm정도, 이랑간 거리는 60cm 정도, 근교지역에서는 평지에 2열 재배를 하기도  

    함

 - 일반적으로 발아후 15일정도에 이식하는데 이때 묘에 원래의 흙을 붙여 정식함
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○ 재배적응지역

 - 전국 배추재배지역에는 어디든 재배가 가능함

 - 묘(6.67a)당 파종량은 150g, 점파의 경우는 100g 정도가 소요됨

 - 비옥도가 높은 밭은 묘당 2000-2200주 정도 재식함

 - 비료와 수분 요구도가 비교적 높아 기비를 충분히 시비하고, 유묘기, 결구초기, 결  

   구기에 추비를 줌과 동시에 병해충 방제를 실시함

③ 중백1호 (中白1號)

○ 육종단위 : 중국농업과학원채소화훼연구소

○ 1993년 북경시 농작물품종심의위원회 심사, 1996년 靑海省농작물품종심의위원회   

   심사, 1998년 전국농작물품종심의위원회 심사

○ 품종등록(등재)번호 : 국심채(國審菜)980004

○ 품종육성 기원 : 8201001×8202911

○ 품종 특성

 - 식물체 초장은 38cm 정도, 폭은 65cm-60cm

 - 엽구는 포피형이고, 외엽은 짙은녹색, 엽병은 담녹색, 짧은 원통형으로 구형지수는  

   1.45, 평균 구 중량은 4.0kg이상, 정채율(淨菜率)은 87%임

 - 생장세가 왕성하며, 전기생육속도가 빠르고, 결구가 빠르며, 품질이 좋고 식미가   

   좋은 풍산성임

 - 중만생종 배추에 속하는 품종으로 생육일수는 75일 정도임

 - 바이러스병에 비교적 강하고, 저장성이 좋음

○ 재배경과 요약

 - 북경지역은 8월 10일정도에 파종하고, 중생종재배의 경우는 적어도 8월 1일전에   

   는 파종해야 함

 - 재식 도는 일반적으로 2200주/묘(6.67a) 정도, 행간거리는 60cm, 주간거리        

    50cm

 - 입동전에 수확

 - 기비를 증시하고, 추비를 앞당겨 시비함

 - 채종할 경우 모본과 부본을 같은 시기에 파종하고 정식함

○ 재배적응지역: 북경, 하북, 산서(山西), 섬서(陝西) 등의 화북(華北) 및 서북(西北)   

                지역
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④ 중백4호 (中白4號)

○ 육성기관 : 중국농업과학원 채소화훼연구소

○ 1991년 북경농작물품종심의위원회심사, 1994년 하북성농작물품종심의위원회인정, 

   1995년 전국농작물품종심의위원회 심사

○ 품종등록(등재)번호 : GS09001-1994

○ 품종육성 기원 : 8201013×8214019

○ 품종 특성

 - 식물체 생장세가 강하고, 균일성이 있음

 - 식물체 초장은 48cm 정도, 폭은 70cm 정도

 - 엽구는 포피형으로 엽구 도가 긴 하며 전체 모양은 원형임

 - 구 높이는 40cm 정도, 직경은 28cm 정도, 구형지수는 1.4

 - 외엽은 짙은 녹색, 엽병은 녹색

 - 정채율(淨菜率) 84% 정도, 엽구 함수율은 93% 정도

 - 가용성당함량은 3.18%, 섬유질은 0.72%, 비타민C 함량은 23.2mg/100g(생체중)

 - 중만생종 품종에 속하며, 수량성이 높고, 품질이 좋으며 내병성이 비교적 강함

 - 1989-1991년 북경시 품종시험결과 3년 평균 묘(6.67a)당 생산량은 각각 8603,      

    7788, 6320kg이고, 모두 대조품종 북경106에 비해 각각 21.2%, 3.6%, 1.4%가      

    증산됨

○ 재배경과 요약

 - 입추에 파종, 주간×행간거리는 50×60cm, 입동전 수확함

 - 기비와 조기 추비 살포에 주의함

○ 재배적응지역 : 북경, 하북(河北) 및 그와 유사한 환경의 재배지역

⑤ 북경75 (北京75)

○ 육성기관 : 북경시 농림과학원 채소연구센타

○ 1991년 북경시농작물품종심의위원회 심사, 1995년 전국농작물품종심의위원회 심사

○ 품종등록(등재)번호 : GS09002-1994

○ 품종육성 기원 : 782181×하2(夏2)

○ 품종 특성

 - 식물체 초장은 50cm 정도, 엽 개장시 폭은 75-80cm 정도, 외엽은 10개 정도

 - 엽구는 중간길이의 원통형에 속하는 포피형
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 - 중만생종, 생육일수는 86일 정도

 - 품질이 비교적 양호, 수량성이 높으며, 바이러스병에 저항성임

 - 1990-1991년 전국배추지역시험 결과 묘(6.67a)당 평균 생산량은 5542kg으로 대    

    조 품종에 비해 14.4% 증산됨

○ 재배경과 요약 : 주간×행간 거리는 40cm×60cm, 파종기는 너무 빠르지 않는 것    

   이 좋음

○ 재배적응지역 : 북경, 제남(濟南), 서안(西安) 및 그와 유사한 환경의 재배지역

⑥ 북경80 (北京80)

○ 육성기관 : 북경시농림과학원 채소연구센타

○ 심사결정 현황 

 - 1991년 북경시농작물품종심의위원회 심사, 1995년 전국농작물품종심의위원회심사

○ 품종등록(등재)번호 : GS09003-1994

○ 품종육성 기원 : 782182×옥청(玉靑)

○ 품종 특성

 - 식물체는 직립형, 초장 62.7cm, 엽전개시 폭 70.3cm, 엽구 도가 긴 한 포피형

 - 엽색은 진하고, 외엽은 11개 정도임

 - 중생종으로 수량성이 많고 품질이 비교적 양호하며 병해충에 강함

 - 저장 물량의 시장 제공전 대체품종 또는 만파(晩播) 저장품종으로 이용 가능함

 - 1990-1991년 전국 배추 중만생종 지역시험 결과에 의하면 묘(6.67a)당 평균 생     

   산량은 7340.6kg으로 대조품종에 비해 6.3% 증산됨

○ 재배경과 요약 : 주간×행간 거리는 43cm×56cm, 토양 비옥도 요구정도가 높음

○ 재배적응지역 : 북경, 석가장(石家庄), 포두(包頭) 및 이와 유사한 환경의 재배지역

⑦ 진백2호 (秦白2號)

○ 육성기관 : 섬서성(陝西省)채소연구소

○ 1990년 섬서성농작물품종심의위원회 심사, 1994년 전국농작물품종심의위원회심사

○ 품종등록(등재)번호 : GS09003-1993

○ 품종육성 기원 : 88-53×86-4

○ 품종 특성

 - 식물체가 치 하고, 초장은 45cm, 폭은 55cm, 엽구는 포피형, 결구가 긴 함
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 - 외엽은 밝은 녹색, 아랫부분의 엽은 녹색, 엽구는 백색

 - 결속이 빠르고, 구 형성율이 높으며, 엽구는 거꿀달갈형으로 구형지수는 1.2, 엽구  

   의 엽수는 평균 38.5개, 구당 평균 중량은 2.5-3.5kg, 정채율(淨菜率)은 75% 정도

 - 섬유질이 적어 요리시 쉽게 물러지므로 생식용으로 적당함

 - 동계 저장이 가능하며 저장기간동안 배추 겉대가 떨어지지 않아 품질이 양호함

 - 생육일수는 70일 정도, 일반적으로 묘(6.67a)당 생산량은 7000kg 정도

 - 바이러스병, 노균병, 흑부병(黑腐病)에 강함

 - 1990-1991년 전국 배추지역시험대회 결과에 의하면 2년간 평균 묘(6.67a)당 생     

   산량이 최고이며, 대조품종 소잡65호(小雜65號)에 비해 7.6% 증산됨

○ 재배경과 요약

 - 조기 파종시 생식용으로, 만파시에는 동계저장용

 - 일반적으로 높은 이랑 한줄 직파재배 또는 두줄재배를 함

 - 조파시 묘(6.67a)당 파종량은 150g, 점파시는 100g

 - 비료와 관수조건이 좋은 토지에서는 2200주/묘(6.67a)를 남기고, 비옥도가 다소    

   적은 곳은 2500주/묘(6.67a)를 남김

○ 재배적응지역 : 섬서(陝西), 광서(廣西), 호북(湖北) 등 포피형 배추품종 재배지역

⑧ 로백8호 (魯白8號)

○ 육성기관 : 산동성래주시서유종자회사(山東省萊州市西由種子公司)

○ 1989년 산동성 농작물품종심의위원회심사, 1992년 전국농작물품종심의위원회심사

○ 품종등록(등재)번호 : GS09004-1991

○ 품종육성 기원 : 관291×석특79-3-10-1-3-10-2 (冠291×石特79-3-10-1-3-10-2)

○ 품종 특성

 - 초장 40-45cm, 개장시 폭은 65cm 정도, 포피형으로 엽구는 거꿀원추형, 구 중심   

   은 닫혀있고, 구 중량은 6-9kg

 - 외엽은 비교적 작고, 엽색은 황록색, 엽면은 요철이 있고, 엽병은 백색, 겉대는 작  

   고 얇음

 - 생육일수는 70-75일 정도의 중생종

 - 바이러스병에 강하고, 연부병과 노균병에도 다소 강함

 - 수량성이 좋고, 묘(6.67a)당 평균 생산량은 5000-6000kg, 고산지대는 6000kg이     

   상임
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 - 1987-1988년 산동성 배추지역시험결과 묘(6.67a)당 생산량은 5540.49kg으로 대     

   조품종 청잡중풍(靑雜中豊)에 비해 25.16% 증산됨

○ 재배경과 요약

 - 화북지역은 7월말에서 8월초 파종하여 국경절(중국국가 창설일. 10월 1일)을 전후  

   하여 시장에 나감

 - 8월 10일-20일 파종의 경우 소설(小雪)전에 수확하여 저장함

 - 평균 2000-2200주/묘(6.67a) 재식

 - 묘(6.67a)당 퇴비는 5000kg, 복합비료 20kg을 파종전 한번 시비, 이후 2회 정도    

   에 나누어 요소 30-50kg을 추비

 - 생육후기에는 관수하여 배추 속의 결속을 촉진시킴

○ 재배적응지역: 산동, 하남(河南), 섬서(陝西), 절강(浙江) 등 이와 유사한 환경의 재  

   배지역

⑨ 북경신1호 (北京新1號)

○ 육성기관 : 북경시농림과학원 채소연구센타

○ 1998년 북경시농작물품종심의위원회 심사, 1991년 전국농작물품종심의위원회심사

○ 품종등록(등재)번호 : GS09006-1990

○ 품종육성 기원 : 2039-5×782181

○ 품종 특성

 - 포피형으로 초장은 40-50cm, 개장시 폭은 60cm 정도

 - 엽색은 짙은 녹색, 결구가 단단하고 치 하며 구형지수는 2.1

 - 만생종인 교잡종으로 생육일수는 85-90일

 - 수량성이 좋고, 병충해에 강하며, 적응성이 양호함

○ 재배경과 요약

 - 북경지역은 입추 전후에 파종, 10월하순-11월상순에 수확

 - 주간×행간거리는 47cm×57cm

○ 재배적응지역 : 북경, 하북(河北), 신장(新彊) 등

⑩ 북경소잡56 (北京小雜56)

○ 육성기관 : 북경시농림과학원 채소연구센타

○ 1998년 북경시, 산동성 농작물품종심의위원회 심사, 산동성 농작물품종심의위원회  
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   인정, 1991년 전국농작물품종심의위원회 심사

○ 품종등록(등재)번호 : 09007〡1990

○ 품종육성 기원: 유쌍1(쌍소)와 269(대백구) [由双1(双小)와 269(大白口)]의 정반     

   (正反)교배

○ 품종 특성

 - 북경에서 봄, 가을 2계절 재배가 가능

 - 봄파종은 3월중순에 육묘하여 4월중순 하우스내 재배, 5월하순 수확, 3월말-4월    

   초 비닐터널에 직파하여 성숙시 수확도 가능함

 - 가을파종의 경우 7월하순-8월초순 파종하여 9월 하순 수확, 주간×행간거리는      

   50cm× 40cm가 적당함

 - 생장이 빠르며, 특히 병충해 방제에 유의함

 - 십자화과채소 연작 또는 근처에 이들 종류가 재식된곳은 피함

○ 재배적응지역 : 북경, 천진, 요령, 하북, 산동, 운남, 복건 등 조생품종 재배지역

⑪ 왜잡1호 (矮雜1號)

 - 육성기관 : 남경농업대학

 - 품종육성 기원 : 왜각황×단백경  (矮脚黃×短白梗)

 - 소백채(小白寀 : 박쵸이) 품종에 속함

 - 품질우수, 생장이 빠르며, 병해 저항성이 강하고 20세기 80년대(1980년대) 사천,    

   섬서, 호북 등 20여개 성, 시에서 재식

 - 1994년 강소성(江蘇省)농작물품종심사결정위원회 인정

   1990년 전국농작물품종심의위원회 인정

 - 품종등록(등재)번호 : GS09011〡1989

⑫ 하두조 (河頭早)

 - 육성기관 : 요령성농업과학원 원예연구소

 - 자연교잡종 하두천(河頭천)중에서 선발육성

 - 품질이 비교적 좋고 적응성이 높아 척박한 토양의 적응성이 우수함

 - 1990년 전국농작물품종심의위원회 인정

 - 품종등록(등재)번호 : GS09011〡1984
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⑬ 성청2호 (城靑2號)

 - 육성기관 : 절강성농업과학원 원예연구소

 - 품종육성 기원 : 성양청×소청구  (城陽靑×小靑口)

 - 품질우수, 수량성이 좋고, 지역 적응성이 우수한 만생종이며 병해에 비교적 강함

 - 1990년 전국농작물품종심의위원회 인정

 - 품종등록(등재)번호 : GS09002〡1984

⑭ 산동4호 (山東4號)

 - 육성기관 : 산동성농업과학원 채소연구소

 - 품종육성 기원 : 관291×위75-66  (冠291×衛75-66)

 - 수량성이 높고, 품질 우수, 지역적응성이 좋아 20세기 80년대(1980년대) 전국 20   

   여개 성과 시에서 재배함

 - 1982년 산동성농작물품종심의위원회 인정, 1984년 섬서성농작물품종심의위원회    

   인정, 1990년 전국농작물품종심의 위원회 인정

 - 품종등록(등재)번호 : GS09003〡1984

⑮ 산동5호 (山東5號)

 - 육성기관 : 산동성농업과학원 채소연구소

 - 품종육성 기원 : 복75-137×제소76-313  (福75-137×濟小76-313)

 - 수량성이 높고, 만생종이며, 병해 저항성은 다소 약함

 - 1982년 산동성농작물품종심의위원회 인정, 1990년 전국농작물품종심의위원회인정

 - 품종등록(등재)번호 : GS09004〡1984

⒃ 로백1호 (魯白1號)

 - 육성기관 : 산동성농업과학원 채소연구소

 - 품종육성 기원 : 관294×위77-214  (冠294×衛77-214)

 - 수량성이 높고, 품질 우수, 병해 저항성은 다소 강함

 - 1983년 산동성농작물품종심의위원회 심사, 1990년 전국농작물품종심의위원회인정

 - 품종등록(등재)번호 : GS09005〡1984
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⒔ 로백2호 (魯白2號)

 - 육성기관 : 산동성농업과학원 채소연구소

 - 품종육성 기원 : 복77-105×B77-206  (福77-105×B77-206)

 - 수량성이 높고, 내서성이 있고, 병해 저항성은 다소 강함

 - 1983년 산동성농작물품종심의위원회 심사, 1990년 전국농작물품종심의위원회인정

 - 품종등록(등재)번호 : GS09006〡1984

⒕ 청잡13호 (靑雜3號)

 - 육성기관 : 산동성농업과학원 채소연구소

 - 품종육성 기원 : 성양청×흑룡강5호  (城陽靑×黑龍江5號)

 - 수량성이 높고, 내병성, 만생종임

 - 1982년 산동성농작물품종심의위원회 인정, 1984년 강소성농작물품종심의위원회    

   인정, 1990년 전국농작물품종심의위원회 인정

 - 품종등록(등재)번호 : GS09007〡1984

⒖ 청잡중풍 (靑雜中豊)

 - 육성기관 : 산동성청도시농업과학원 채소연구소

 - 품종육성 기원 : 성양청71-51-6×복산포두  (城陽靑71-51-6×福山包頭)

 - 수량성이 높고, 내병성이 강한 중만생종

 - 1982년 산동성농작물품종심의위원회 인정, 강소성농작물품종심의위원회 심사,

   1990년 전국농작물품종심의위원회 인정

 - 품종등록(등재)번호 : GS09008〡1984

⒗ 옥청 (玉靑)

 - 육성기관 : 하북농업대학 원예학과

 - 품종육성 기원 : 옥전포단×천진청마엽  (玉田包尖×天津靑麻葉)

 - 수량성이 높고, 생산성이 안정적이며, 품질이 비교적 양호하고 내병성이 강하며    

   저장성이 좋음

 - 1984년 하북성농작물품종심의위원회 인정, 1990년 전국농작물품종심의위원회인정

 - 품종등록(등재)번호 : GS09009〡1984
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별첨 2. 배추 유전자원 수집목록

가. 1차년도 중국북부 배추종자 도입내역 (2002.  11월)

번호 품  종  명 도  입  처
도입량

(g)
비  고

1  新北京 三号  산동성농과원 소채연구소 15 F1

2  83-24 大白菜  산동성농과원 소채연구소 20 F1

3  山東 五号          〃 20 F1

4  山東 六号          〃 20 F1

5  山東 19号          〃 15 F1

6  春白 一号          〃 15 F1

7  秋白 一号          〃 15 F1

8  秋白 19号          〃 15 F1

9  超白 二号          〃 30 F1

10  夏优 二号          〃 15 F1

11  夏优 三号 大白菜          〃 15 F1

12  夏优 五号          〃 10 F1

13  魯白 一号          〃 20 F1

14  魯白 三号          〃 20 F1

15  魯白 六号          〃 20 F1

16  魯白 八号          〃 20 F1

17  北京小雜 50号  HONGJUN SEED 15 F1

18  北京小雜 55号  북경소채연구중심 20 F1

19  北京小雜 55号  SIHAI SEED 15 F1

20  北京小雜 56号  SIHAI SEED 15 F1

21  北京小雜 60号  북경소채연구중심 25 F1

22  北京小雜 60号  海星 25 F1

23  北京小雜 61号  북경소채연구중심 25 F1

24  小雜 55号  HONGJUN SEED 25 F1

25  小雜 56号  HONGJUN SEED 25 F1

26  北京新 一号  HONGJUN SEED 15 F1

27  北京新 一号  SIHAI SEED 15 F1

28  北京新 三号  북경소채연구중심 25 F1

29  北京新 四号  북경소채연구중심 25 F1

30  北京新 五号  북경소채연구중심 25 F1

31  北京 75号  북경소채연구중심 50 F1

32  北京 80号  북경소채연구중심 25 F1

33  北京 80天  HONGJUN SEED 25 F1

34  北京 106号  북경소채연구중심 25 F1

35  北京桔紅心(97-8)  북경소채연구중심 10 F1
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번호 품  종  명 도  입  처
도입량

(g)
비  고

36  北京大牛心(99-2)  북경소채연구중심 25 F1

37  白菜 98-1  SIHAI SEED 25 F1

38  鴻均 168  HONGJUN SEED 25 F1

39  秋豊 3号  SIHAI SEED 20 F1

40  中白 2호  중국농과원 채소화훼연구소 25 F1

41  中白 4호  중국농과원 채소화훼연구소 25 F1

42  京秋 一号  북경소채연구중심 15 F1

43  秋珍白 11号  國潤 15

44  秋綠 55  天津市蔬菜硏究所 15 F1

45  秋綠 60  天津市蔬菜硏究所 40 F1

46  津育 80 白菜  SHENNONG SEED 40 F1

47  北京新 三号  昌邑市蔬菜硏究所 60 F1

48  黑心鳥 白菜  成信 SEED 20

49  特迭黃心鳥  成信 SEED 20

50  黑鳥王  成信 SEED 25

51  進南黃心鳥  成信 SEED 20

52  遼白 八号  Liaoningyuanyi Seed 50 F1

53  靑綠王  Liaoningyuanyi Seed 50 F1, MS

54  塞新五号  雙翼 300

55  精品 5号  錦州 50 F1

56  綠星 67  福田 20 F1, MS

57  綠星 70  福田 200 F1, MS

58  秋冠  富友 125

59  全胜  ALUX SEED 10 F1, 한국형

60  膠白四号  膠白 10 F1, 한국형

61  高抗二号  膠白 100

62  魯白 17号  世珍 100 한국형

63  抗病三号秋菜王  白塔 25

64  新世紀 一号  白塔 25 한국형

65  高抗酸菜王  東民 25

66  保收 3  靑園 50 F1

67  新錦菜八  海馬 25 F1
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나. 2차년도 중국북부 배추종자 도입내역 (2003.  9월)

번호 품  종  명 도  입  처
도입량

(g)
결구형 비고

1  天津靑麻葉  天津市津南區種子公司 50 6

2  晋綠18  山西省農業科學院種苗公司 80 6 F1

3  鄭州新四号  鄭州豫豊種苗有限公司 20 5 F1

4  北京小雜55  河北省高碑店市蔬菜硏究中心 30 8 F1

5  新欣三号          〃 30 10 F1

6  晋綠3号  山西省農業科學院種苗公司 40 10 F1

7  晋綠65          〃 40 6 F1

8  晋綠70          〃 40 11 F1

9  晋綠80          〃 40 6 F1

10  麗靑          〃 40 8 F1

11  秋抗王15号  靑島市經濟技術開發區澤農種苗硏究所 20 9 F1

12  抗病19号          〃 20 9

13  熱抗王38天          〃 20 9

14  熱抗王48天          〃 20 9

15  熱抗王50天          〃 20 11

16  熱抗王58天          〃 20 11

17  熱抗王60天          〃 20 10

18  津育55  天津市津南區種子公司 50 6 F1

19  津育60          〃 50 6 F1

20  津育75          〃 50 6 F1

21  津育80          〃 50 6 F1

22  新六号  遼寧省錦州孫氏種業有限公司 100 8 F1

23  小雜51  山東省種子總公司 30 8 F1

24  豊抗70          〃 30 5 F1

25  北京小雜56  河北省邢台市大力種苗公司 20 2 F1

26  大春白菜  Advanced Seeds Australia Pty Ltd 20 10 F1

27  鄭雜二号  鄭州豫豊種苗有限公司 20 9

28  四季小白菜          〃 40 2

29  北京小雜56          〃 30 3

30  矮抗靑  上海市閔行區益秋種子店 80 청경채

31  太原二靑  河北邢台申仕種業有限公司 20 6 F1

32  山東六号  山東省菜州市金豊種子有限公司 20 9 F1

33  豊抗70          〃 20 9 F1

34  豊抗80          〃 20 10 F1

35  大靑麻葉          〃 20 6 F1
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번호 품  종  명 도  입  처
도입량

(g)
결구형 비고

36  太原二靑  山東省菜州市金豊種子有限公司 20 6 F1

37  晋菜三号  河北省邢台市大力種苗公司 20 6 F1

38  黑油白菜  湖北省老河口市鄂光種業有限公司 20 불결구

39  黃心菜  界首市儂豊農業有限公司 40 ?

40  優良七五八  吉林省公主岭宏宇種業 50 8

41  優良四平大矬          〃 50 8

42  優良四平二矬          〃 25 8

43  優良吉林大矬          〃 25 8

44  豫新一号  河南省農科院生物技術硏究所 30 5 F1

45  豫新二号          〃 30 9 F1

46  豫新三号          〃 20 11 F1

47  豫新四号          〃 30 10 F1

48  豫新五号          〃 20 10 F1

49  豫新六号          〃 30 5 F1

50  豫新48          〃 20 9 F1

51  豫新60          〃 20 9 F1

52  四平二矬  吉林省公主岭市岭豊種苗硏究所 50 8

53  東農902  東北農業大學大白菜育種硏究室 50 12 F1

54  東農905(秋寶)          〃 50 7 F1

55  東白一号          〃 50 12 F1

56  東白二号          〃 50 10 F1

57  濰春白二号          〃 50 12 F1

58  586新世紀  하얼빈․北方瑞峰蔬菜硏究所 100 10 F1

59  慶半王  遼寧省錦州孫氏種業有限公司 100 8 F1

60  A81          〃 110 6 F1

61  豫園50  河南省農科院園藝硏究所 20 10

62  改良758  吉林長春蔬菜良種場 40 7

63  正宗橋頭  綠豊蔬菜種子 40 7

64  正宗二混子          〃 40 7

65  牧丹江一号  하얼빈市道外區種子公司 50 10

66  牧丹江三号          〃 100 10

67  二牛心          〃 80 10

68  翻心          〃 80 3

69  牧丹江二号          〃 80 10

70  大昌秋王          〃 40 10 F1
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번호 품  종  명 도  입  처
도입량

(g)
결구형 비고

71  大昌秋寶  하얼빈市道外區種子公司 100 10 F1

72  昌王小根          〃 80 10

73  精選牧丹江一号  하얼빈市種子公司 80 10

74  精選牧丹江二号          〃 80 10

75  精選佳白二号          〃 80 10

76  精選牧丹江三号          〃 80 10

77  特選二牛心          〃 80 10

78  精選四号矬菜          〃 80 7 고정종?

79  佳白二号  하얼빈市陸峰種子商行 50 10

80  大蓮91-12  大蓮市金州區蔬菜種苗硏究中心 50 10 F1

81  龍白三号  黑龍江省農業科學院園藝分院 25 10 F1

82  龍協白三号          〃 25 10 F1

83  傲龍江春  黑龍江傲龍農業有限公司 10 10 F1

84  春王  北京東升鴻鈞種苗園藝所 13 10 F1

85  春秋          〃 5 10 F1

86  抗熱早熟48          〃 15 9 F1

87  京綠60          〃 15 6 F1

88  春萌冬春王  貴陽慶豊農業種子有限公司 25 7 F1

89  保豊3号  黑龍江省依安包園種業有限公司 50 10 F1

90  進冠70  天進市進北蔬菜硏究所 20 10 F1

91  北方唐老大  撫順市北方農業科學硏究所 10 7 F1

92  巠祥夏寶  瑞巠祥科技發展有限公司 15 9 F1

93  早熟五号  杭州市種子公司 50 9 F1

94  多抗78  濟南富豊種苗科技有限公司 25 10 F1
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다. 2차년도 중국남부 배추종자 도입내역 (2004.  6월)

번호 품  종  명 도  입  처
도입량

(g)
결구형 비고

1 춘추왕대백채 계림시 天明종자유한공사 48 10

2 태원이청 계림시 明   종자유한공사 75 6

3 거용열항왕 제남시 거룡종묘유한공사 20 5

4 신추8호 남명우소채연구소 60 11 F1

5 신추6호 남명우소채연구소 60 9 F1

6 춘미인 심강시 하산구 신묘종자행 60 10 F1

7 F1조숙5호 온주수지소채종업유한공사 84 5 F1

8 춘하녹소채716 유근기업유한공사 / 홍콩 60 6 F1

9 덕고황심58 덕고소채종묘연구소 60 8 F1

10 전우춘항왕 운남성 곤명경전종업유한공사 80 10

11 열항왕 부농 105 9

12 진흥156 곤명춘희종묘 60 10

13 춘희고항왕AC-3 곤명춘희종묘 90 10

14 춘희일본하장군BC-1 곤명춘희종묘 60 9

15 춘희고항왕AC-1 곤명춘희종묘 105 8

16 춘희고항왕AC-4 곤명춘희종묘 90 10 F1

17 춘희고항왕AC-2 곤명춘희종묘 165 10

18 강춘2호 광동성 양종 10 10 F1

19 금맹춘왕2호 청도국제종묘유한공사/중일합자 25 11 F1

20 금맹춘왕3호 청도국제종묘유한공사/중일합자 25 9 F1

21 태국쾌채 중강종업유한공사 25 3

22 항서1호 남통오봉종업유한공사 30 9

23 진능80 태원진무소채종자유한공사 60 6 F1

24 황심조48 광동성 양종 60 10 F1

25 하첨녹주60천소채 황씨삼대채종행 30 6

26 초급금엽첨결구50천 황씨삼대채종행 42 11 F1

27 조숙항열45천첨목주소채 황씨삼대채종행 30 6

28 정익농하양백채조50 제흥리국제유한공사 / 홍콩 84 10 F1

29 추첨녹주80천소채 황씨삼대채종행 30 6

30 항열결구하양포심백50천 제흥리국제유한공사 / 홍콩 84 11 F1

31 신경전4호 운남성 곤명시 경풍자종경 부 120 9

32 녹청60 청도국제종묘유한공사/중일합자 75 8 F1

33 덕고황심68 덕고소채종묘연구소 60 8 F1

34 항열왕 산동성 뇌박시농업과학연구소 60 11 F1

35 덕양01 덕고소채종묘연구소 112 11 F1



17

번호 품  종  명 도  입  처
도입량

(g)
결구형 비고

36 덕고황심70 덕고소채종묘연구소 60 8 F1

37 우조4호 부농 105 10 F1

38 하왜대백채 고화종자유한공사 / 홍콩 60 11 F1

39 일본하장군BC-4 곤명춘희종묘 90 11

40 흥전14호 운홍소채화훼종묘 90 10 F1

41 항병왕AB 운남성 곤명경전종업유한공사 80 10

42 개량청잡3호 청도교남시종자공사 60 10 F1

43 포심갈채 우성권종자유한공사 80 2

44 흑엽조시백채 계림시 금리 종자공사 60 백경채

45 청도83-1 농원종묘 50 10

46 추록75 천진시소채번육기지 40 6

47 금강탑1호 운남성 곤명시 관도구 농업기술 60 10 F1

48 금강탑2호(금황백) 운남성 곤명시 관도구 농업기술 60 10 F1

49 금강탑3호(특항왕) 운남성 곤명시 관도구 농업기술 60 10 F1

50 흥전12호 운홍소채화훼종묘 90 10 F1

51 미가풍신8호 북경미가풍종묘연구소 75 11 F1

52 특급항병왕 운남성 곤명경전종업유한공사 120 10

53 신일본춘추65 운남성 곤명경전종업유한공사 80 10

54 항열신선봉하양백채50천 유근기업유한공사 / 홍콩 60 11 F1

55 춘설 유근기업유한공사 / 홍콩 60 10 F1

56 녹관청채 계림시 금리  종자공사 40 청경채

57 하지선50 곤명애록특종업유한공사 60 9

58 ALT조황보 곤명애록특종업유한공사 84 10

59 91-1 청도시종자유한공사 75 10

60 전관춘추왕 흥화소채양종복무중심 20 10 F1

61 전관특항왕 흥화소채양종복무중심 60 10 F1

62 조숙5호 계림시 금리 종자공사 150 11 F1

63 중백78 중국농업과학원 소채화훼연구소 100 10 F1

64 정양춘추 태풍종자무역상행 30 10 F1

65 북진5호 청도북방종업유한공사 60 10 F1

66 북진6호 청도북방종업유한공사 60 10 F1

67 보랑춘천보 북경보랑종자유한공사 50 10

68 흑엽조시백채 계림시 금리 종자공사 120 백경채

69 83-1대백채 산동성 산왕종자유한공사 80 10 F1

70 복산모주 호남성 부화시 상패종묘 90 10

71 금도소백채 계림시 금리 종자공사 120 백경채

72 금도5호소백채 계림시 금리 종자공사 120 백경채
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※ 결구형 : 농촌진흥청 발간 “농사시험연구조사기준”의 배추 결구형(1-12)

            1: 불결구형        2: 반결구형        3: 반결구대두형

            4: 결구장타원형    5: 결구역삼각형    6: 결구장원통형

            7: 결구타원형      8: 결구대두원통형  9: 결구구형

           10: 결구원통형     11: 결구도란형     12: 결구첨두타원형
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별첨 4. The list of Brassica rapa. accessions used in the study for RAPD 

analysis

 RAPD 

analysis

number

Line number      Lines Remarks

1 1 ECD02 CR(clubroot resistant) turnip

2 4 ECD04 CR turnip

3 6 ECD05 Chinse cabbage, CS(clubroot susceptible)

4 10 BP079 CS, TuMV resistant line, flat-topped 

cylindrical and joint-up HT (heading 

type)

5 13 Wonye20024 CS, TuMV resistant line, ovate and semi 

wrapped-over HT

6 17 IT033820 CR turnip

7 21 Unknown Uzbekistan collection

8 30 An6 DHA(doubled haploid line from anther 

culture), joint-up HT

9 33 An12 DHA, Semi wrapped-over HT

10 43 Seoul baechu Local variety, semi HT

11 44 Songdosin2 Ovate and semi joint-up HT

12 74 89-34(1)-2-1-1 DHA, Flat-topped cylindrical and semi 

wrapped-over HT

13 46 Nebyoung60 Ovate and joint-up HT

14 61 89-31(1)-1-1-1-1 DHA, early bolting type

15 63 89-31(1)-1-4-1 DHA, cylindrical and joint-up HT

16 72 89-33(8)-3-1-1 DHA 

17 95 89-37(5)-8-1-1 DHA

18

19

20

21

22

23

24

25

26

107

      110

      115

      116

      118 

      120

      121   

      122

      123

89-43(5)-6-2-1

89-43(16)-1-1-1-1

89-45(1)-9-1-1

89-45(1)-10-1-1

89-45(2)-4-2-1

89-45(2)-7-4-1

89-45(3)-7-2-1

89-45(3)-10-1-1

89-45(5)-1-2-1

DHA, stout-cylindrical and joint-up HT

DHA

DHA, stout-cylindrical and wrapped-over 

HT

DHA

DHA

DHA

DHA

DHA

DHA, flat-topped ovate and 

wrapped-over HT
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 RAPD 

analysis

number

Line number       Lines Remarks

27     124 89-45(5)-2-1-1 DHA

28     125 89-45(6)-1-14-1-1 DHA

29     126 89-45(6)-1-21-1 DHA

30     127 89-45(6)-2-7-1 DHA

31     128 89-45(6)-14-1-1 DHA

32     129 89-45(1)-7-3-1 DHA, flat-topped cylindrical and 

wrapped-over HT

33    130 89-45(0)-1-7-3 DHA

34    131 Jickye Semi and joint-up HT

35    132 50days

36    133 Uiseungchungbang Virus resistant line

37    135 Nebyoungjackleok

38

39

40

41

42

43

44

45

46

47

48

49

50

51

52

53

54

55

56

57

58

59

60

61

   136

   139

   140

   143

   145

   147

   153

   155

   157

   159

   161

   162

   163

   165

   167

   168

   171

   172

   173

   175

   177

   179

   181

   183

Joseangkyoungdo3

Chungbang

Pyeongchong1

Y.C.30

Haekbaechu

Kyoungdo3

Yagi2

Haekbaechu

AVRDC

Haekbaechu

Haekbaechu

Josaengchungbang

Chihli

Pyenggangsin1

AVRDCACC

Miho1

Pyenggangsin1

Chunpayagi

Chinese michihili

Jeungu

AVRDC

Deahyenggarack

Palwolje

Chungbang

Stout-cylindrical and joint-up HT

Flat-topped cylindrical and semi joint-up 

HT

Tropical type, flat-topped ovate and 

wrapped-over HT

Semi joint-up HT

Tropical type

Stout-cylindrical and joint-up HT

Cylindrical type

Ovate and joint-up HT

Tropical type

Ovate and joint-up HT

Ovate and joint-up HT

Cylindrical type

Tropical type

Stout-cylindrical and joint-up HT

Stout-cylindrical and joint-up HT
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 RAPD 

analysis

number

Line number      Lines Remarks

62 184 Kyoungdo2 Fluffy-topped cylindrical and join-up type

63 186 Seoulbaechu Local variety, semi HT

64 188 Deahyounggarack Stout-cylindrical and joint-up HT

65 189 Nonglim1 Ovate HT

66 190 Josaengkyoungdo3 Ovate and join-up HT

67 191 Hasanchunse Fluffy-topped cylindrical and semi joint up HT

68 192 60days Stout-cylindrical and joint-up HT

69 193 AVRDC Tropical type, stout-cylindrical and wrapped-over HT

70 194 Haekbaechu

71 195 Chihili Cylindrical type

72 196 T.F.F.L Tropical type

73 197 Michihili Cylindrical type

74 3-2-2 MT3-1 DHM(doubled haploid from microspore culture), 

ovate and semi wrapped-over HT, CS

75 3-2-3 MT3-2 DHM, ovate and semi joint-up HT, CS

76

77

78

79

80

81

82

83

84

85

86

87

88

89

90

91

92

93

94

95

96

3-2-4

3-11-1

3-11-1-3

3-11-4

3-11-1-4

15-2-1

15-2-3

15-2-3

5-77-6-7

5-77-5-1

5-77-6-9

5-77-2-3-1

5-77-6-13

5-77-5-2

5-79-6-1

5-77-6-8

5-78-1

19-4-1

19-4-1-24-1

20-31-1

20-39-1

MT3-3

MT3-4

MT3-5

MT3-11-4

MT3-11-1-4

MT15-2-1

MT15-2-3

MT15-2-3

MT5-77-6-7

MT5-77-5-1

MT5-77-6-9

MT5-77-2-3-1

MT5-77-6-13

MT5-1

MT5-79-6-1

MT5-77-6-8

MT5-78-1

MT19-4-1

MT19-4-1-24-1

MT20-31-1

MT20-39-1

DHM, ovate and semi wrapped-over HT, CS 

DHM, CR, flat-topped cylindrical and wrapped-over HT

DHM, CR, flat-topped Cylindrical, wrapped-over HT

DHM

DHM

DHM, CS, tropical type

DHM, CS, tropical type

DHM, CS, tropical type

DHM

DHM

DHM

DHM

DHM

DHM, CS, stout-cylindrical and joint-up HT

DHM

DHM

DHM

DHM, CS, tropical type

DHM, CS, tropical type

DHM, CS, tropical type

DHM, CS, tropical type



주      의

1. 이 보고서는 농림부에서 시행한 농림기술개발사업의 연구보고서입니다.

2. 이 보고서 내용을 발표할 때에는 반드시 농림부에서 시행한 농림기술개발사업의 

연구결과임을 밝혀야 합니다.

3. 국가과학기술 기 유지에 필요한 내용은 대외적으로 발표 또는 공개하여서는 

아니됩니다.
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