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농림축산식품부 장관 귀하

본 보고서를 “오이 노균병 저항성 마커 개발을 통한 노균병 저항성 품종 개발”(개발기

간：2011. 9. 23 ~ 2016. 9. 22)과제의 최종보고서로 제출합니다.

2016.  12.  12.

주관연구기관명 : 세종대학교 산학협력단 (대표자) 김 선재 (인)

협동연구기관명 : 주식회사 팜한농 (공동 대표이사) 박 진수 (인)

(공동 대표이사) 김 용환 (인)

참여기관명 : 주식회사 팜한농 (공동 대표이사) 박 진수 (인)
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                                  주관연구책임자 : 이 상 협

                                  협동연구책임자 : 최 연 옥
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국가연구개발사업의 관리 등에 관한 규정 제18조에 따라 보고서 열람에 동의 

합니다.
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과제고유번호 111057-5
해 당 단 계

연 구 기 간

2011. 9. 23

~ 2016. 9.22
단 계 구 분

(1)/

(1)

연 구 사 업 명
중 사 업 명 농생명산업기술개발 

세부 사업명 생명자원 생산, 관리 기술개발 

연 구 과 제 명
대 과 제 명 대과제가 있을 경우 기재합니다(단위과제일 경우에는 아래에 기재합니다)

세부 과제명 오이 노균병 저항성 마커 개발을 통한 노균병 저항성 품종 개발

연 구 책 임 자 이 상 협

해당단계

참 여

연구원 수

  총:  85 명

내부:  60 명

외부:  25 명

해당단계

연 구 개 발 비

정부:     

650,000천원

민간:     

650,000천원

  계:     

1,300,000천원

총 연구기간

참 여

연구원 수

  총:  85 명

내부:  60 명

외부:  25 명

총 연구개발비

정부:     

650,000천원

민간:     

650,000천원

  계:     

1,300,000천원

연구기관명 및 

소 속 부 서 명
세종대학교 바이오산업자원공학 참여기업명: 주식회사 팜한농

위 탁 연 구 연구기관명: 연구책임자:

요약

- 노균병 병원체의 특성 규명 및 저항성 개체 선발을 위한 유묘 

검정 및 포장검정 조건을 규명하여 적용하였다.

- SSR과 SNP 마커를 활용한 전통적인 QTL 분석법과 유전체 

서열 정보를 활용한 GBS-기반의 QTL 분석법을 통해 노균병 

저항성 QTL locus 를 규명하고 이들 영역에 연관된 마커를 

선발하여 저항성 품종 육성에 보조적으로 활용하였다

- 유묘검정과 포장검정을 통해 원예적 형질이 우수한 노균병 저

항성 계통을 선발하였으며. 선발된 계통을 이용하여 분자표지 

개발 집단과 저항성 계통 육성에 활용하였다.

- 유묘검정, 포장검점, 마커선발을 활용하여 국내 및 수출용 19

계통(백다다기-8 계통, 가시오이-6 계통, 취청오이-5 계통) 을 

선발하였다.

- 육성된 계통을 이용하여 조합을 작성하여 특성 검정을 실시하

여 최종 6 개 조합을 선발하여 농가시험을 실시하였다. 

- 농가시험을 통해서 품종보호출원 1건(시원 백다다기) 과 생산

판매신고 1건(수정 백다다기)을 실시하였다

보고서 면수: 99

보고서 요약서
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국문 요약문

코드번호 D-01

연구의

목적 및 내용

1. 오이 노균병 실내 유묘검정 및 포장선발 기술 연구

2. 오이 유전자원 특성 조사 및 매핑 집단 작성

3. 오이 노균병 저항성 QTL 분석 및 연관마커 개발

4. 노균병 저항성 계통 및 조합 육성을 통한 품종 개발

연구개발성과

1. 노균병 저항성 개체 선발에 필요한 효율적인 선발법 개발

 - 유묘 검정 조건 규명: 노균병 저항성 표준 유전자원(PI197088)을 활용하여 

실내온실/식물생장상을 이용한 노균병 접종 및 저항성 개체 선발 조건 규명

(18~22oC, 105 cfu/ml, 100% RH)

 - 포장 조건에서 1~8 scale 의 병지수 검정 확립

2. 오이 유전자원 특성 조사 및 매핑 집단 작성

 - 유묘검정, 포장검정을 병행하여 노균병 저항성 개체 선발을 실시함 

 - 수집 108개 자원 중에서 저항성지수가 1~2인 자원/계통 선발

     가시오이 6, 백다다기 2, 동남아 슬라이서 9, BAP 1, PSL 2 선발함

 - 노균병 저항성, 이병성 각 4 계통을 이용해 작성한 15 분리집단 중 1개 집단

선발 유전자 지도, QTL mapping을 통해 마커 개발에 활용함

3. 오이 노균병 저항성 QTL 분석 및 연관마커 개발

 - 오이 노균병원체 서열분석을 통한 변이체 선발을 실시한 결과 국내 포장에서 

발견되는 병원체는 동일한 것으로 판단됨

 - 오이에서 노균병 병징이 발생하기 전에 노균병원체를 진단하는 기법 개발(특

허 등록)

 - 유전체 서열과 SSR 마커를 바탕으로 전장 855.6 cM 유전자 지도를 작성함

 - 전통적인 QTL mapping을 실시해서 노균병 저항성을 조절하는 dm2-1, 

dm2-2, dm5-1 locus 를 규명함

 - GBS 기반 QTL mapping을 실시해서 노균병 저항성을 조절하는 dm2-1, 

dm4-1, dm5-1, dm6-1 locus를 규명함

 - 상기 노균병 저항성 locus 연관마커를 개발하여 육종 계통에 적용성 검정을 

실시함

4. 노균병 저항성 계통 육성: 240 계통(총 8,364 개체)를 대상으로 유묘, 포장 

선발을 4년 간 병행 실시하여 원예 형질이 우수하고 노균병 저항성이 강한 19 

계통을 최종 선발함.

5. 노균병 저항성 조합 육성: 백다다기 145 조합을 대상으로 3년간 선발 및 조

합 재작성을  실시하여 원예 형질이 우수하고 노균병 저항성이 강한 6 조합을 

최종 선발하였음. 

6. 노균병 저항성 품종 육성: 선발된 6조합에 대해 농가 연락시험을 실시하여 생

산판매신고와 품종보호출원을 각각 1건씩 실시함.

연구개발성과의

활용계획

(기대효과)

1. 국내 시설재배 오이에 가장 심각한 피해를 주는 노균병 품종 육성에 본 

과제에서 개발된 계통을 활용할 계획임.

2. 기존 과제 (흰가루병, CMV 저항성, 내냉성 품종 개발) 결과와 연계해서 복합 

내병성, 내냉성 품종을 개발하면 시설재배 농가 소득 증대와 친환경 농산물 

생산 기반 구축을 통한 안전한 먹거리 생산이 가능해짐.

3. 병검정, 내병성 분자마커, 유전체 정보 등 본 과제를 통해 확보된 기술을 

적용하면 효율적인 오이 품종 육성이 가능해짐.   

3. 본 과제에서 개발된 육종 계통 및 조합을 활용하여 중국, 인도 및 동남아시아 

오이 시장에 출시할 품종 육성이 가능해짐.

중심어

(5개 이내)
오이 노균병 분자마커 QTL mapping 품종육성 
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 영문 요약문

Purpose&

Contents

 1. Study of in-house seedling and field evaluation of cucumber downy mildew 

resistance.

 2. Trait evaluation of cucumber germplasms and construction of QTL mapping 

population.

 3. Analysis of downy mildew resistance QTL and development of downy mildew 

resistance-linked molecular marker.

 4. Development of downy mildew resistance breeding lines and cultivar

Results

 1. Development of effective selection method required for selection of downy mildew 

resistance cucumber.

- Identify screening condition to cucumber seedling: Establish condition  of downy 

mildew innoculation and resistance selection using standard germplasm(PI197088) 

using using indoor greenhouses / plant growth chamber.

 2. Trait evaluation of cucumber germplasms and construction of QTL mapping population

- In parallel the seedling and field screening to select downy mildew resistance 

cucumber.

-  Selection of downy mildew resistance cucumber from 108 germplasms

- From 15 populations, one mapping population was selected further study.

 3. Development of cucumber downy mildew resistance QTL analysis, and linked marker.

- It is believed that there is no sequence variant base on P. cubensis sequencing.

- Development of genetic map(855.6 cM ) based on the genome sequence and SSR 

markers.

- Development of diagnosing markers for P cubensis (registered patent).

- Identification of 5 downy mildew resistance QTL locus and linked markers.

 4. Development of downy mildew resistant breeding lines: selection of 19 breeding lines 

from 240 breeding lines (a total of 8,364 individuals) during 4 years.

 5. Development of downy mildew resistant crossing combinations: selection of 6 

crossing combinations from 145 combinations during 3 years.

 6. Development of downy mildew resistant cultivar: submission of variety protection.

Expected

Contribution

 1. The downy mildew resistance breeding lines and cross combinations will be used for 

downy mildew cultivars.

 2. Pyramiding of resistance genes to downy mildew, powdery mildew, CMV and low 

temperature will used for multi-disease resistance cucumber cultivar will gain more 

profit to farmers and facilitate organic farming,

 3. The screening technique and molecular marker of downy mildew resistance, and 

cucumber genome information generated from this research project will be facilitate 

cucumber breeding program.

 4. The downy mildew resistance breeding lines and cross combinations generated from 

this project will be facilitate cucumber breeding program for developing cultivars 

target on china, india and eastern Asia.

Keywords cucumber downy mildew molecular marker QTL mapping breeding
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1. 연구개발과제의 개요
1-1. 연구개발 목적
 ○ 국내 및 수출용 노균병 저항성 오이 품종을 개발하기 위해서 노균병 실내 유묘 접종 시스

템 개발과 QTL mapping 집단 육성을 통한 노균병 저항성 마커를 개발함 
 ○ 국내 및 수출용 노균병 저항성 오이 품종을 개발하기 위해서 노균병 저항성 계통(4 계통) 

및 조합(4조합)을 육성함
 ○ 노균병 저항성 국내 품종(1품종)을 육성하고 생산판매신고 (1품종) 를 실시함

1-2. 연구개발의 필요성 
 ○ 국내 오이재배면적은 변동이 있지만 2005년 이후 평균 5,000 ha 이상이고 생산액은 

4,600 억 원으로 단위면적당 소득이 가장 높은 채소작물로 시설재배 농가의 주요 경제작
물임. 

 ○ 종자시장 규모는 약 75 억원 으로 국내 채소작물 중 7위지만, 인접한 아시아 시장을 포함
하면 중요한 글로벌 채소작물중 하나임.

 ○ 중국의 경우 오이 재배면적은 1,200,000 – 1,600,000 ha이며 종자시장 규모는 약 12~15
억 위엔 으로 가장 중요한 채소 작물 중 하나이고 최근에 내한성 및 복합 병저항성 품종
에 대한 수요가 지속적으로 증가하고 있음. 

 ○ 중국 및 아시아 지역은 전 세계 오이 생산량의 80% 이상 생산되고 있는 지역이나 아직까
지 OP(고정종) 품종 비율이 높아 우수한 일대잡종(F1) 품종을 보급할 경우 국내 품종의 
시장 진출이 가능하고, 특히 복합 내병성과 내한성이 집적된 품종이 개발되면 막대한 오
이 수출 시장이 개척될 수 있음.

 ○ 따라서 한국 품종 육성 위주의 육종기반 강화와 더불어 수출용 품종 개발로 연구 역량을 
확대하여 수출 시장을 개척할 시기임.

 ○ 다양한 오이 병원체 중에서 노균병은 시설 및 노지재배에서 가장 문제시되는 병으로서, 
Pseudoperonospora cubensis 에 의해 발생하며, 시설재배가 증가함에 따라 연중 발생되고 
있으나, 방제가 어려운 병이고, 방제로 인한 경제적 손실액은 연간 약 100 억원 이상으로 
추정됨. 

 ○ 현재 국내에서 재배되고 있는 대부분의 오이 품종은 이병성을 나타내며 일부 저항성을 갖
는 품종이 시장에 출시되어 있으나, 수량성 및 품질 수준이 농민이 요구하는 수준에 미치
는 저항성 품종은 없는 상태임

 ○ 오이 노균병은 다수의 유전자가 관여하는 양적형질로 저항성 계통을 육성하기 위해서는 
대규모의 분리집단을 대상으로 한 반복적인 선발과 고정이 필요하여 품종 육성에 까다로
운 점이 있어서 몇 몇 연구팀에서 노균병 저항성 마커 개발 및 저항성 품종 육성 연구가 
진행되었으나 만족할 만한 결과를 아직까지 도출하지 못한 상태임
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 ○ 따라서 최신 유전체 기술을 활용한 분자육종 기술에 대한 노하우를 가진 세종대 연구진과 
다년간 오이 육종 경험을 보유한 팜한농 육종 연구진이 각자의 노하우를 공유하여 첨단 
유전체 기반 분자마커 개발 기술, 오이 유전체 염기서열 정보, 체계적인 계통 육성  및 병
리 시스템을 결합하면 기존 연구진이 해결하지 못한 노균병 저항성 우수 계통 육성을 통
한 품종 개발이 가능할 것임. 

 ○ 특히 팜한농 연구진과 동국대 연구진은 공동으로 오이의 흰가루병 저항성, CMV 저항성, 
내한성 마커 개발과 품종 육성이라는 농림수산식품부의 정부 과제를 현재 진행하고 있으
므로 본 과제 결과를 기존 과제와 접목시키면 시너지 효과 [복합내병성(흰가루병, 노균병, 
CMV) 과 내한성이 집적된 계통 육성 및 품종 개발] 창출이 기대되는 과제임.

 “최근 친환경 농산물에 대한 소비자의 욕구가 증가하고, 재배관리 편리한 품종에 대한 농민의 
수요가  증대되므로 내병성 품종 육성을 위한 분자마커 마커 개발 및 이를 이용한 계통 

육성이 절실히 필요한 시점”이고 복합 내병성과 내한성이 집적된 품종 육성을 통해 거대한 
중국 및 아시아 오이 시장을 선점할 시기임.

1-3. 연구개발 범위
 ○ 노균병 실내 유묘검정 조건 연구
   - 오이 노균병 표준 저항성/이병성 자원을 활용하여 스크리닝 조건을 규명함
 ○ 노균병 저항성 개체 포장선발 기술 연구
   - 포장에서의 노균병 저항성 개체 선발을 실시함
   - 유묘검정과 포장검정의 저항성 개체 선발의 정확도를 비교함
 ○ 노균병 저항성/이병성 매핑 집단 구축
   - 노균병 저항성 계통(R) 과 이병성 계통(S) 간의 교배를 통해서 F1 개체를 확보함
   - F1  개체에서 자가 수분을 실시하여 F2  개체를 확보하여 유전자 지도 작성과 노균병 저

항성 QTL mapping 에 활용함 
   - F2  개체를 자가 수분하여 F3 개체를 확보하여 유전자형 분석과 노균병 저항성 여부를 

검정하여 QTL mapping 에 활용함 
 ○ 오이 다형성 마커 선발
   - 오이 노균병 저항성 계통, 노균병 감수성 계통의 유전체 염기 서열 분석을 실시함
   - 노균병 저항성과 감수성 계통 간에 다형성 마커를 선발함
 ○ 오이 유전자 지도 작성
   - 오이 F2 mapping 집단과 SSR(simple sequence repeat) 마커를 활용하여 오이 유전자지

도를 완성함
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 ○ 오이 노균병 저항성 연관 마커 개발
   - 오이 F2 mapping 집단을 대상으로 SSR 마커와 유전체 서열 분석에서 나온 SNP 마커를 

활용하여 QTL mapping을 실시함
   - QTL mapping을 통해서 노균병 저항성 영역이 밝혀지면, 이들 영역을 기반으로 노균병 

저항성 연관 마커를 개발함
 ○ 국내 및 수출용 노균병 저항성 계통 및 조합 육성
   - 국내외 유전자원 특성평가 및 선발
   - 백다다기(국내), 가시와 취청계 중심(국외) 으로 계통 육성
   - 원예적 특성이 우수한 노균병 저항성 계통 육성
   - 계통 간에 교배 조합을 실시하여 우수한 조합 선발
 ○ 노균병 저항성 국내 품종 육성
   - 제일 우수한 선발 조합에서 생산된 F1을 대상으로 품종보호출원을 실시함
 
2. 국내외 기술개발 현황
 2-1. 국내외 기술 개발 현황
 ○ 오이 노균병은 P cubensis 라는 곰팡이 병원체에 의해 감염되는 병으로 흰가루병과 더불

어서 가장 심각한 질병중 하나이다. 특히 수출용 오이 재배에 가장 많은 피해를 주는 병으
로, 노균병 방제에 소홀하게 되면 작기를 조기에 끝내야 하는 경우도 발생한다. 일반 약제
를 이용하여 방제를 할 경우에는 농약 잔류로 수출이 중단되는 사례가 발생하는 상황이다. 
특히 병징이 나타나기 시작한지 1주일 이내에 적절한 방제가 이루어지지 않으면 50% 이상
의 수확량 감소가 발생하므로 노균병 저항성 품종 육성이 필요한 상황이다.

○ 사실 2004년 이전 까지는 노균병이 그리 심각한 상황은 아니었다. 하지만 2004년도에 이
후 미국 동부 지역의 오이 재배 농가에 심각한 피해를 입혔다. North Carolina에서 발병이 
시작된 노균병은 남쪽으로는 플로리다 북쪽으로는 캐나다 인접 지역까지 확대되었고 결굴 
기존의 저항성 품종의 저항성이 무너지는 상황이 미국에 발생하였고, 거의 동일한 현상이 
전 세계적으로 발생하였다. 최근의 연구결과에 의하면 2000년도 초반에 발생한 노균병 
epidemic 현상은 새로운 노균병 race 출현에 의해서 기존의 노균병 저항성 자원인 PI 
197087에서 파생된 저항성 품종들의 저항성이 무너진 것으로 판단된다. 

 ○ 글로벌하게 자유로운 병원체 이동과 빈번한 sexual recombination 에 의한 노균병 병원체 
집단이 빠르게 변이를 일으켜서, 예전과는 달리 심각한 새로운 genotype 출현 속도가 빨라
지고, 기존에 노균병원체가 발견도지 않던 중동과 서부 아프리카 지역으로 까지 노균병이 
확산 되는 심각한 상황에 직면하고 있는 상황이므로, 새로운 균주에 대한 저항성 품종 육
성이 시급한 상황이다.
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○ 오이와 멜론을 감염시키는 노균병원체는 A1 mating type 으로 알려져 있지만, 2010년 이
후에는 pathotype 6 에 속하는 A2 mating type 이 주류를 이루는 것으로 보고되고 있다. 
전 세계적으로 A2 mating type 이 발견되고 있고, 한국과 중국, 러시아 등지에서 A2 
mating type 의 P. cubensis 가 2012년 이후에 발견되는 상황이다. 그리고 각 국가별로 수
집된 다양한 isolate 간에 생기는 변이보다 유전적 변이가 적은 특정 isolate 가 거의 모든 
박과 작물 재배 국가에서 발견되는 추세이다. 이는 현재 노균병을 유발하는 병원균이 모든 
국가에 공통적으로 노균병을 발병 시키므로, 노균병 저항성 품종을 육성하면 국외 지역으
로 수출이 용이할 것으로 판단된다. 

○ 2014년 이후 노균병에 감염된 오이 열매에서 종자가 맺히는 부위나 종자를 통해서 P. 
cubensis 가 전파된다는 보고가 나오고 있다. 최근에는 박과작물의 자방, 꽃, 배유 조직에
서도 노균병원체가 발견되는 상황이다. 분석한 종자의 약 0.9%에서 노균병에 감염된 종자
가 발견되어서 감염률이 높지는 않지만, 기존의 공기 전염을 통한 전파에서 열매나 종자를 
통한 전염으로 변화되는 추세이므로 검역 시스템에서도 이 부분에 대한 대비가 필요할 것
으로 여겨진다. 

○ PI 197088(인도 유래) 과 PI 330628(아프가니스탄 유래) 저항성 자원이 다양한 노균병 
isolate 에 대한 저항성을 보인다고 알려져 있다. 그리고 이병성인 SMR-18 과 교배를 통
한 유전력 분석을 실시한 결과 A isolate 에 대해서는 3:1 (저항성: 이병성), B isolate 에 
대해서는 9:7 (저항성: 이병성), C isolate 에 대해서는 1:3 (저항성: 이병성) 등의 다양한 
양상을 나타내었다. 이러한 결과는 노균병 저항성이 한 두 유전자에 의해 조절되는 것이 
아니라 기주 식물과의 특별한 관계와 더불어서 다양한 저항성 유전좌에 의해 조절되는 것
을 의미한다. 실내 접종과 달리 재배 포장에서 자연 발병한 결과를 분석하면, 1:14;1 (저항
성: 중도저항성:이병성) 으로 나타나서 최소한 2개 이상의 I불완전 우성 유전자에 의해 조
절되는 것으로 생각된다. 

 ○ PI 197088 유래의 저항성은 2 개의 열성 유전자에 의해 조절 된다고 알려져 있다. PI 
179676 과 PI 234517 자원을 분석한 결과 최소한 하나의 열성 유전자 dm-1에 의해 저
항성이 조절된다고 밝혀졌다. 하지만 이러한 단일 열성 저항성 인자 와 달리 “Wisconsin 
2843(PI 197088 유래의 저항성) 은 3 개의 열성 유전자 (dm-1, dm-2, dm-3) 에 의해 
노균병 저항성이 조절되고, 동형접합체(homozygous recessive) 일 경우 강한 저항성을 보
인다고 알려져 있다. 하지만 Wisconsin 2843을 기반으로 탄생한  J-13 자원을 분석한 결
과 노균병 저항성이 한, 두 개의 불완전 우성 유전자에 의해 조절된다는 상반된 결과도 보
고되고 있다. 이외에도 다양한 유전력 분석 실험이 실시되었지만, 일치된 결과는 나오지 않
는 상황이다. 연구 결과를 종합하면, 여러 개의 우성 및 열성 유전자가 복합적으로 작용하
여 노균병 저항성을 조절한다고 생각되므로 저항성 품즁 육성을 위해서는 분자 마커 개발
이 필수적으로 생각된다.

 ○ 현재까지 P. R 40, PI 197087, PI 330628, PI 197088 들이 노균병 저항성 연구에 주로 
많이 사용되고 있다. 이중에서 최근에 저항성 유전력이 어느 정도 밝혀진 PI 330628 와 
PI 197088 들이 미국에서 발견되는 P. cubensis isolate 에 강한 저항성을 나타내고 있으
므로 육종에 도입하려는 시도가 있지만, 원예적 특성 (과형, 과피, 개화 불량) 에 약점이 
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있어서 육종에 도입하기에는 많은 문제점을 내포하고 있다. 만일 노균병 저항성 마커가 개
발된다면 이들 자원을 대상으로 육종 계통이 손쉽게 만들어 질것으로 예상된다. 또한 P. R 
40 경우는 중국 자원 이어서 중국 시장을 목표로 하는 품종 육성에 활용될 것으로 예상된
다. 

 ○ 2004년 노균병 epidemic 이후 많은 연구가 수행된 결과로 2014년 이후 저항성 계통들이 
육종 현장에 나타나기 시작하고 있다. DMR-NY264 가 신규 노균병 race에 저항성과 양호
한 원예 특성을 보이는 최초의 육성 계통이다. 하지만 착과가 생육 후기에 시작되는 단점
을 가지고 있다. 

 ○ 노균병 저항성 품종 육성에 활용할 분자마커 개발 연구가 활발히 진행되고 있다. 2013년 
Zhang et al. 이 5 개의 QTL (dm1.1, dm5.1, dm5.2, dm5.3, dm6.1) 이 1번, 5번, 6번 염
색체에 존재함을 밝히고, Bai et al., 또한 4 개의 QTL (dm1.1, dm1.2, dm6.1, dm6.2)을 
규명하였다. 그리고 Pang et al. 이 3 개의 QTL 영역을 밝혔다. 하지만 이러한 노균병 저
항성 QTL 들은 PI 190787 유래의 저항성 자원에서 밝혀졌으므로, 공통적으로 dm-1 유래
의 저항성 유전자가 도입된 것으로 생각된다. 하지만 최근 문제가 되는 P. cubensis 병원
체에 대해서는 PI 190787 이 저항성이 강하지 못하므로 새로운 저항성 자원을 활용한 마
커 개발이 필요하다.

 ○ 최근에 PI330628 유래의 inbred line WI7120 을 대상의 QTL 분석을 실시해서,  2 개의 
major QTL, 1 개의 moderate QTL,  2 개의 minor QTL 영역을 밝혔다. 저항성의 
15-30%을 조절하는 dm4.1, dm5.1 (major QTL) locus 와 저항성의 5-15%을 조절하는 
moderate QTL (dm2.1)이 밝혀져서 이들 자원을 활용한 노균병 저항성 육종 계통의 육성
이 기대되고 있다.  

 ○ 이밖에도 PI 190788 자원에서 유래한 CS-PMR1을 기반으로 11 개의 QTL 영역이 밝혀
졌고, 상당한 수의 저항성 유전자를 집적해야만 저항성 품종이 개발될 것으로 생각된다.

 ○ 결론적으로, 최근에 노균병을 발병하는 병원체는 기존의 병원체와 다른 균주이고, 오이의 
노균병 저항성 기작이 저항성 자원마다 상이하고, 다 수의 열성 및 우성 유전자에 의해 조
절되므로, 저항성 품종을 위해서는 저항성 자원에 특화된 분자 마커 개발이 필수적이고 이
를 활용한 품종 육성이 필요할 것으로 생각된다.

2-2. 국내외 시장 현황
 ○ 2010년 이후 국내 오이 재배 면적은 4,100 ~ 4,500 ha 수준이며, 이중 시설재배는 76.8 

~ 81.6%를 차지하고 있다. 주요 시설 재배는 경기, 충남, 강원, 경남 등에 위치하고, 주요 
노지 재배는 강원, 경기, 충북, 경북에 위치하고 있다. 

 ○ 국내 노이 오이 재배 면적 및 생산량은 2011년을 기준으로 점차 감소하는 추세이다. 특히 
2011년 대비 2015년 에는 약 20% 정도 감소한 추세이다 (그림 1). 
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그림 1. 전국 오이 노지 재배면적, 생산량 및 단수 (2016 통계청)

 ○ 이에 반해 시설 재배 면적과 생산량은 등락은 있지만 2010년 이후 3,300 ~ 3,500 ha 의 
재배 면적에서 240,000 ~ 270,000 MT의 생산량을 유지하는 상황이다 (그림 2).

 

그림 2. 전국 오이 시설 재배면적, 생산량 및 단수 (2016 통계청)
 ○ 국내 오이 종자 시장은 2010년 53 억원 수준이며, 매년 약 10% 성장하는 추세이며, 

2015년도 67 억원 수준이다. 매년 지속적으로 수출 규모가 커져서 전체 매출액의 2010년 
17%에서 2015년 41% 정도가 수출이 차지하고 있다 (그림 3).

그림 3. 오이 종자 시장 규모 (한국종자협회)
 ○ 백다다기, 취청, 가시 오이 품종이 국내 종자 시장의 71%, 11%, 17%를 차지하고 있다. 

현재 국내에 시판되는 주요 오이 품종은 20 개(백다다기오이), 8개(취청오이), 6 개(가시
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국가명 재배면적
(ha)

일대잡종 면적(ha)
고정종 면적(ha)

전체 시장규모
($000)

일대잡종시장규모
($000)

고정종시장규모
($000)

인도 87,600 17,600 70,000 4,508 3,116 1,392
베트남 32,000 20,000 12,000 1,660 1,540 120
태국 21,000 19,800 1,200 2,278 2,270 9

인도네시아 14,200 14,200 - 1,674 1,674 -
기타 38,113 6,153 31,960 672 446 225
계 192,913 77,753 115,160 10,792 9,046 1,746

오이) 들이 차지하고 있다. 
 ○ 국내 오이 생산량은 세계 18위 정도이고, 전 세계 생산량의 0.3% 수준임.  

표 1. 전 세계 오이 생산 규모 

아시아 오이 종자 시장 정보
 ○ 아시아 (중국, 일본, 대만 제외) 오이 재배 면적은 약 193,000 ha이며 종자 시장규모는 

약 $ 1,100 만 으로 추정된다.
 ○ 주요 재배지역은 인도, 베트남, 태국, 인도네시아 지역으로 전체 재배면적의 약 80%를 점

유하고 있다.
 ○ 전체적으로 일대잡종 재배면적은 전체 재배면적의 40%이며 인도의 경우는 아직까지 20% 

정도이다. 일대잡종 종자시장 규모는 전체 시장의 84%이며 일대잡종 재배면적이 증가함에 
따라 종자시장 규모는 확대될 것으로 예상된다. 

표 아시아 오이종자 시장 규모

<자료: 팜한농, 2012>

 ○ 중국 오이 재배면적은 약 900,000 ~ 1,200,000 ha이며 종자시장 규모는 12.61억 위엔 
(RMB) 으로 전체 채소 종자 시장에서 12.9%를 차지하는 가장 비중이 높은 채소작물이다
(농림부, 2008).

 ○ 특히 북방형 온실 재배면적은 지난 10년간 급속히 증가하여 현재 약 25%를 차지하고 있
다. 시설재배용 오이 종자가 비교적 높은 가격으로 판매되고 이들 중심의 신규 시장이 형
성되는 추세이다 (표 3).
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작형 재배비율(%) 재배면적(ha) 종자가격(USD/kg) 파종시기 우점품종
노지 50 480,000 35~90 3~4월 초 Jinchun No.4 Zongnong No. 8, Jinyou No.4

플라스틱하우스 15~20 144,000~192,000 60~85 1~2월
Jinyou No.2 Zhongnong No. 16, Jinyou No. 1, Nonai No. 15

북방형 온실 20~25 192,000~240,000 400 9~10월
Jinyou No.3, Jinyou No. 32, Dongguan No.3, Bonai No. 14

 ○ Tianjin Kernel & Cucumber Research Institute, 중국농업과학원 등 국영 기관에서 개발, 
출시한 품종들이 시장을 우점하던 상황이었다. 하지만 최근에는 국영 기관에서 독립한 개
인 육종가 들이 경쟁력 있는 품종을 출시하고 있는 상황이다. 그리고 주요 다국적 종자회
사들과 아시아 종자회사들의 현지 육종 활동이 활발한 상황이다.

표 중국 오이재배 작형에 따른 시장규모 및 우점품종

자료 팜한농

3. 연구수행 내용 및 결과

(1) 노균병원체 연구
  1-1. 노균병원체 race 분화 연구
 ○ 노균병원균은 진균문(Eumycota), 난균강(Oomycetes), 편모균아문(Mastigomycotina), 노

균병균목(Peronosporales), 노균병균과 (Oeronosporaceae) 에 속하며 농작물에 기생해서 
노균병을 일으키는 속은 7 가지로 이들 중 박과를 비롯한 오이에서 병을 일으키는 병원체
는 P. cubensis Rost. 로 알려져 있다.

 ○ 아직까지 노균병원체에 대한 체계적인 연구가 활발히 이루어지지 않아서, 국내에서 발생
하는 노균병원균의 분화에 대한 연구는 없는 실정이다. 따라서 본 연구에서는 노균병이 
문제가 되는 고온기 주요 재배지역에서 수집한 병반에서 노균병원체를 분리하여 분자생물
학적인 검정법과 염기서열 분석을 통한 변이체 유무를 조사하였다.

    - P. cubensis 를 수집하기 위해서, 팜한농 안성 육종 포장, 강원도 홍천 오이 재배 농가, 
경상북도 상주 오이 재배 농가에서 노균병에 감염된 오이 잎을 수집하였다. 분리된 P. 
cubensis 간에 형태학적인 차이를 광학 현미경 하에서 다양하게 관찰하였고, 형태학적
으로는 큰 차이를 확인할 수 없었다. 포자와 유사한 형태의 물질은 육안으로 관찰이 가
능하였다 (그림 4). 
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        <안성 포장>            <홍천 농가>          <상주 농가>
그림 4. P. cubensis 와 포자 유사물질의 형태학적 관찰 이미지

   - 이들 3 지역에서 수집된 노균병원체 간에 염기서열의 차이가 있는지 nested PCR을 실
시하였다. 먼저 1차로 곰팡이의 rDNA-ITS 영역에 공통으로 존재한다고 알려진 염기 
서열에서 두 개의 프라이머(5‘- GGA AGT AAA AGT CGT AAC AAG G –3',  
5'-GCC GCT TCA CTC GCC GTT AC -3')를 제작하여 PCR 반응(96 도 denature, 
60 도 annealing, 74 도 extension, 35 cycle)을 실시하여 PCR 산물을 얻었다. 1차 
PCR 반응을 통해서 증폭된 PCR 산물을 template 로 해서 2차 PCR 반응을 노균병 특
이적인 프라이머 세트(5‘-AAC TTT CCA CGT GAA CTG TAT-3', 5'-TGA GAT 
GCC GCG CGA CCG AAG-3')를 이용하여 실시하여 아래와 같이 증폭된 PCR 산물을 
최종적으로 얻었다 (그림 4).   

그림 4. 노균병원체 2차 nested PCR반응 결과

   - 노균병원체 간의 염기서열 차이의 유무를 분석하기 위해서 nested PCR을 통해서 증폭된 
PCR 산물을 T-vector 에 클로닝 한 후 클로닝된 plasmid에서 DNA를 분리해서 
sequencing을 실시하여 염기서열을 확보하였다

   - 동일한 분석을 경기도 이천에 위치한 ㈜아시아종묘 육종연구소 포장 과 재배 농가, 강원
도 춘천, 경상도 창녕, 충청도 부여, 전라도 나주 지역의 오이 재배 농가 등 6 개 지역
에서 수집한 isolate 로 실시하였다. 염기서열을 비교 분석한 결과 9개 지역 에서 수집
된 노균병원체 염기서열 간에 차이가 없다는 것이 밝혀졌다 (그림 5). 
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   - 다양한 해외 지역에 분포하는 isolate 와도 동일한 서열이 존재하는 것으로 보아서, 본 
연구에서 분석한 ITS-5.8 S rDNA 영역은 굉장히 잘 보존된 영역이어서 이 부분에 대
한 다형성 변이는 거의 없는 것으로 판단된다. 최근 미국, 유럽, 중동에서 발표되는 논문
에 따르면 2010년 이후 신규 병원체가 나타나기 시작한다는 보고가 잇따르고 있으므로 
국내에 자생하는 P. cubensis ioslate 에 대한 지속적인 연구, 관찰이 필요할 것으로 판단
된다. 

그림 5. 6개 지역에서 수집된 P. cubensis 서열의 multi alignment 결과. 100% 동일함

  1-2. 노균병원체 검정 기술 개발
 ○ 시설원예에 막대한 피해를 주는 노균병 피해를 최소화하기 위해서는, 노균병이 발병하기 
이전에 적절한 예방책이 선행되어야 할 것이다.
 ○ 따라서 시설 재배지에서 정기적인 모니터링을 통해서 수집된 포자에서나, 병증이 나타나지 

않은 오이 잎에서도 P. cubensis 존재 여부를 손쉽게 진단 할 수 있다면 노균병에 대한 
피해를 최소화시킬 수 있을 것이므로 노균병원체를 분자생물학적인 기법으로 진단할 방법
을 개발하였다.

    - P. humuli 는 밀에 노균병을 유발하는 병원체로 P cubensis 와 형태학적으로는 상이하
지만, 염기서열이 가장 유사하다고 보고되고 있다 분자생물학적으로 다양한 isolate 들
을 포함하는 두 가지 병원체를 명확하게 구별하는 염기서열이 알려져 있지 않은 상황
이었다. 

    - 따라서 진단 마커 개발에 주로 사용되는 5.8S rRNA-ITS, actin, cox II, beta-tubulin 
유전자 서열을 대상으로 P. humuli 와 P. cubensis 간에 서열 차이가 나타나면서, 그러
한 다형성 서열이 동종의 다양한 isolate 간에는 잘 보존된 서열을 조사하여, 아래 그림 
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6 처럼 두 병원체를 특이적으로 구분할 수 있는 beta-tubulin 유래의 서열을 확보하였
다 

   - 상기 서열에 바탕 해서 P. humuli 와 P. cubensis를 특이적으로 진단할 수 있는 프라이
머 조합을 개발하였고, RT-PCR을 이용하여 증폭한 결과 아래 그림처럼 두 병원체를 
진단 할 수 있었다 (그림 7).

그림 6. beta-tublin 서열에 대한 P. humuli 와 P. cubensis 간의 다형성 서열  

그림 7. beta-tubulin 유래 특이서열을 활용한 P. humuli 와 P. cubensis 진단 사례

   - 상기 결과를 바탕으로 논문 1건을 발표했고, 특허 1건을 등록하였다
         - 논문: Identification of Pseudoperonospora cubensis using real-time PCR and 

high resolution melting (HRM) analysis, JOURNAL OF GENERAL PLANT 
PATHOLOGY 82 (2016)

         - 특허: 오이 노균병원체 검출용 단일염기다형성 마커 및 이를 이용한 오이 노균병
원체 검출방법. 등록번호 10-1608576-0000 (2016-03-28)

  1-3. P. cubensis 기내 배양법 개발
 ○ 노균병 저항성 개체는 주로 자연 발병한 포장에서 저항성을 보이는 개체를 선발하는 방식
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으로 이루어져왔다. 하지만 선발의 부정확성으로 인해, 최근에는 몇 몇  유묘 검정 및 실
내 검정법이 개발 되어 사용되고 있다. 하지만 포자를 노균병에 감염된 잎에서 분리해서 
감염시키기 방식을 따르기 때문에 포장에 노균병이 발병되지 않는 시기에는 실험을 할 수 
없는 상황이다. 따라서 본 연구진은 P. cubensis를 기내배양해서 연중 안정적으로 포자를 
공급하는 방안을 추가로 모색하였다. 

    - 경기도 안성에 소재한 팜한농 육종연구소 포장에서 노균병이 발병한 오이 잎을 수집한 
후 멸균수로 가볍게 3회 세척 후 오이 잎 뒷면에 있는 노균병 포자 등을 50 ml 플라
스틱 튜브에 수거하여 냉장(4도) 보관하며 필요시 사용하였다. 

    - 상기의 수용액을 광학 현미경으로 관찰하면 포자(낭)와 유사한 입자들이 관찰되었다. 
광학 현미경의 확대 배율을 고려하면 단독 포자가 아니고 포자낭 형태로 존재하는 것
으로 판단된다 (그림 8).  

                           

                             그림 8. 오이 포자(낭) 현미경 관찰, 배율 400 배

   - 인공 배양을 위해서 곰팡이용 배지 (Rose bengal chloaphenicol agar, peptone 5g/L, 
Dextrose 10 g/L, Monopotassium phosphate 1g/L, Magnesium sulphate 0.5 g/L, 
Rose Benga 0.05 g/L, chloramphenicol 0.1 g/L, agar 15 g/L를 이용하여 pH 7.2) 위
에 수집된 P. cubensis 를 접종하여 상온에서 인공 배양을 시도하였다. 접종 후 상온에
서 일주일 배양한 결과 균사체와 유사한 물질들이 배지에서 배양되는 것을 관찰하였다 
(그림 9). 

   - 멸균수 도포 후 회수액을 배양하였기 때문에, 포자 회수액은 세균을 포함한 다른 미생물
에 의해 오염이 될 수도 있다. 하지만 본 연구에 사용된 배지는 세균이 자랄 수 없는 
곰팡이 전용 배지이므로 오염된 세균에서 이러한 균사체 유사 물질이 배양 될 수 없다
고 판단된다. 따라서 광학현미경에서 관찰된 균사체는 곰팡이 유래 물질일 가능성이 크
다. 

그림 9. 인공 배양한 균사체 유사 물질의 광학 현미경 사진 배율 400 배   
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    - 하지만 이러한 균사체 유사 물질은 오이 잎에서 분리할 때 존재하던 균사체가 배양 배
지에 그대로 남아서 관찰 될 수 있기 때문에 현미경 하에서 배양된 균사체 유사 물질
이 포자로부터 발아되는지 여부를 확인하였다. 이 목적을 위해서 상온에서 배양된 플레
이트를 아이스에 2 시간 heat shock을 주어 포자 발아 (germination)를 유도한 후 배
양하여 광학현미경으로 관찰하였다. 그 결과 배양된 균사체 유사 물질이 포자로부터 유
래하는 것으로 판단되었다 (그림 10).

             
그림 10. 포자를 발아 시킨 후 발아된 균사체 현미경 관찰 사진, 배율 400 

    - 따라서 현재 확보된 균사체 유사 물질이 곰팡이에서 유래 하였다 하더라도, 오이 잎을 
멸균수로 세척한 후 배양했기 때문에 P. cubensis 이외의 다른 곰팡이가 오염되었을 
가능성이 있다. 따라서 이 부분을 확인하기 위해서 배양 플레이트에서 배양된 미생물을 
현미경 하에서 단일 미생물 로 분리 동정하여서, 단일 미생물로 배양하는 작업을 진행
하였다(그림 11). 

      
그림 11. 노균병 감염 오이 잎에서 분리한 곰팡이 배양 모습

<A(좌측)는 1차 배양 모습이고, B(우측)는 일부만 분리 해서 2차 배양을 실시한 모습>

    - 인공 배양을 실시한 배지는 곰팡이 전용 배지라서 세균이 자라지 못하고 상기의 그림 
11A 처럼 다양한 곰팡이가 배양되는 모습을 보였다. 배양된 곰팡이를 다시 계대 배양
하여 그림 11B 처럼 배지마다 균사를 유도한 후 이들 곰팡이에서 DNA를 추출한 후에 
염기서열 분석을 실시한 후 NCBI 데이터베이스에 검색을 실시하였는데 P. cubenesis 
와 일치하는 염기서열은 하나도 발견되지 않고 대부분이 pseudomona 계열과 서열이 
일치하는 것을 발견하였다.

    - P. cubenesis 인공배양을 위한 다양한 방법을 시도했지만 기존에 알려진 것처럼 본 과
제에서 시도한 인공배양 조건에서는 P. cubenesis 를 배양하기 어려울 것 같았다. 
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(2) 노균병 검정 시스템 구축
  2-1. 유묘 실내 검정 시스템 
 ○ 노균병을 발병시키는 P cubensis는 절대활물 기생균으로 인공 배양이 어려워 계획적인 유

묘검정이 어려운 형편이다. 본 과제에서도 인공 배양을 시도했지만 성공하지 못했다. 노균
병 저항성은 다수의 열성 유전자가 관여하는 형질로 유묘검정을 통한 조기 선발이 매우 
필요한 실정이지만, 전 세계적으로 노균병의 유묘검정 기술은 아직 정립되어 있지 못한 
실정이다.  

 ○ 실내에서 유묘 상태의 오이를 대상으로 한 노균병 검정기술을 개발하기 위해서 P 
cubensis 의 적정 발아 온도로 알려진 16~22℃ 조건에서 최적의 접종 농도를 알아보기 
위해서, 다양한 접종원 농도 별로 접종 후 발병 양상을 탐색하였다. 

    - 다양한 농도를 이용하여 접종한 결과 105 spores/ml 에서 노균병 발병이 최적화 되는 
양상을 발견하였다 (그림 12). 

    - 접종 수 일 후, 오이 노균병은 하위엽에서 상위엽으로 진전되면서 초기에 각진 황화병
반이 시작되고 그 후 뒷면에 회백색의 곰팡이 형성이 일주일 정도 지나면 육안으
로 관찰된다. 결국 황화병반이 잎 전반에 커지면서 괴사 및 갈색 병반으로 확대
되고 나중에는 잎 전체가 고사되는 양상을 보였다. 

그림 12. 노균병 접종 농도에 의해 발생한 병반 사진
 ○ 노균병 감염의 여부를 정확하게 확인하기 위해서 노균병원체를 특이적으로 진단할 

rDNA-ITS 유래의 특이적 primer 를 이용하여 PCR 증폭을 실시해서 증폭된 PCR 산물을 
확인하였다 (그림 13).
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그림 13. 오이 병반에서 노균병원체 기반 rDNA-ITS 프라이머로 PCR 반응 결과
<1; Control(무접종), 2; 접종 후 병징 발생 전 샘플, 3; 접종 후 병징 발생 후 샘플>

 ○ 따라서 상기의 접종원 농도 조건으로 유묘 검정을 실시하였다.  
    - 실내에 제작한 소규모 비닐 온실 안에 600 개 정도의 유묘를 재배한 후 105 spores/ml 

농도의 노균병원체 spore를 식물체 잎 뒷면에 spray 한 후, 일주일 동한 온실 내를 절
대 습도로 유지한 후 병징을 관찰하여 아래와 같은 결과 (그림 14) 를 도출하였고 이
를 바탕으로 노균병 저항성 개체 선발에 사용되었다.  

그림 14. 유묘 실내 검정 이미지
 ○ 하지만 상기의 유묘 실내 검정법 으로는 아주 균일한 병징 을 유도하지 못하였다. 그래서 

실내 온실 대신에 항온 항습이 우수한 실내 생장상 을 통해 개선된 병징 유도를 확인하였
다. 

     - 유묘실내검정의 반복 실험을 통해서 절대 습도 조건 유지, 20℃ 내외의 컨트롤된 온도 
조건 유지,  주, 야간 온도 차이 등이 균일한 발병에 가장 중요한 요인임을 규명하였
다. 

    - 따라서 상기의 조건 정확하게 제어하기 위해서, 소규모 실내 온실 보다는 growth 
chamber 가 더 적절할 것으로 판단되어서 실내 생장상 에서 유묘 검정을 실시하여 저
항성 개체를 선발하여 품종 육성에 사용하였다.

  2-2. 포장 성체 선발 방법 구축
 ○ 기존의 육종 계통에 비해 강한 저항성 계통을 육성하고 분자표지 개발을 위한 자원을 선

발하기 위해 보유 중인 육종계통과 수집 자원을 대상으로 포장저항성 검정을 수행하였다
(그림 15). 

 ○ 본엽 20 ~ 25매 단계의 식물체를 대상으로 노균병 발병 후 2회 병지수 조사를 실시하였
다. 저항성 지수 (DI, Disease Index)는 1 ~ 5 scale (저항성을 1, 이병성을 5) 로 평가
하였다(표 4, 그림 16).
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저항성지수 병징
병반이 발생하지 않음

병반이 발생하지만 진전이 없음
병반이 다수 존재하나 비교적 건전

병반이 잎 전체에서 발생하지만 황화 현상 없음
병반이 잎 전체에서 발생하여 황화

그림 15. 오이 노균병 저항성 검정을 위한 포장 검정 사례

표 4. 오이 노균병저항성 지수(DI, Disease Index) 판별기준

그림 16. 오이 노균병 저항성지수 지표

<좌: DI 1 (저항성), 중: DI 3(중간저항성), 우:DI 5(이병성)>
그림 16. 오이 노균병 저항성지수 지표

 ○ 기존의 육종 계통에 비해 강한 저항성 계통을 육성하고 분자표지 개발을 위한 자원을 선
발하기 위해 보유 중인 육종계통과 수집 자원을 대상으로 유묘 검정법과 포장 검정법을 
병행 실시하여 선발하였다.

(3) 노균병 저항성 자원 선발
  3-1. 수집 유전자원에 대한 노균병 저항성 검정
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번호 Group Plot 성발현 노균병 병지수(DI) 흰가루병 병지수(DI) 비고
1 AS DM1201 M 3 1 　

2 AS DM1202 G 3 1 　

3 BAF DM1203 G 3 1 　

4 BAF DM1204 G 3 1 　

5 BAF DM1205 G 4 3 　

6 BAP DM1206 G 5 1 　

7 BAP DM1207 G 3 1 　

8 EU DM1208 G 4 1 　

9 EU DM1211 G 5 2 　

10 C DM1213 M 3 1 PI 289698

11 C DM1214 M 1 1 PI 418962, necrosis

12 C DM1218 G 1 1 　

13 C DM1219 G 3 1 　

14 C DM1220 M 1 1 　

15 C DM1221 M 4 1 　

16 C DM1222 PF 5 3 　

17 C DM1223 M 4 1 　

18 C DM1224 M 3 1 　

19 C DM1225 M 3 1 　

20 C DM1227 M 4 1 　

21 C DM1228 PF 3 1 　

22 C DM1229 M 2 1 　

23 C DM1230 PF 2 1 　

24 C DM1231 M 2 1 　

25 H DM1232 PF 3 1 　

26 H DM1233 G 4 1 　

27 H DM1234 M 3 1 　

28 H DM1235 M 4 1 　

29 H DM1236 M 4 1 　

30 H DM1237 M 3 1 　

31 O DM1239 M 1 1 PI 197088

32 O DM1240 M 1 1 　

33 O DM1241 G 1 3 　

34 O DM1242 G 3 1 　

35 O DM1243 M 2 1 　

36 O DM1244 M 1 3 　

37 O DM1245 G 2 2 　

 ○ 총 108개 수집 유전자원을 대상으로 노균병 저항성 검정을 실시하여 다음과 같은 결과를 
도출하였다.

    - 전체 108개 자원에 대한 노균병 병지수는 DI 1 (10 계통), DI 2 (10 계통), DI 3 (46 
계통), DI 4 (28계통), DI 5 (14 계통) 로 나타났다 (표 5). 전체 검정 대상 자원 중 
저항성지수 1~2인 계통에는 가시오이 6 계통, 동남아 슬라이서 9 계통, 백다다기 2 계
통, BAP 1 계통, PSL 2 계통으로 전체적으로 가시오이와 동남아 계통에서 다수의 저
항성 계통을 선발할 수 있었다 (표 5) 

    - 전 세계적으로 노균병저항성 자원과 분자표지 개발을 위해 이용되고 있는 PI197088은 
본 시험에서도 강한 저항성을 보이는 것으로 나타났다. 기존 논문에 나타난 것처럼 과
형과 상품성이 야생종에 가까워서 육종자원으로 활용하기에는 어려운 것으로 판단되었
다. 재배종과 상품성이 유사한 가시오이 수집자원인 PI 418962도 강한 저항성을 보였
으나 식물체에 괴사(necrosis) 현상이 발생하여 저항성 자원으로 이용하는데 제약 요인
이 될 것으로 보였다. 

표 5. 오이 육종 자원의 노균병 저항성 검정 결과
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38 O DM1246 M 1 4 　

39 O DM1247 M 2 2 　

40 O DM1248 M 2 3 　

41 O DM1249 M 3 1 　

42 W DM1250 M 3 1 　

43 W DM1251 G 3 2 　

44 W DM1254 M 4 1 　

45 W DM1256 M 3 2 　

46 W DM1257 PF 3 2 　

47 W DM1258 M 3 2 　

48 W DM1259 PF 4 2 　

49 W DM1260 M 3 2 　

50 W DM1261 M 4 2 　

51 W DM1262 PF 4 2 　

52 W DM1263 M 4 3 　

53 W DM1264 G 4 3 　

54 W DM1265 M 3 3 　

55 W DM1266 M 1 5 　

56 W DM1269 M 1 5 　

57 W DM1270 G 4 3 　

58 W DM1271 M 5 3 　

59 W DM1272 G 5 3 　

60 W DM1273 PF 5 4 　

61 W DM1274 PF 5 4 　

62 BAF DM12G03 G 4 3 　

63 BAF DM12G04 M 3 3 　

64 BAF DM12G05 M 3 3 　

65 BAF DM12G06 M 3 3 　

66 BAF DM12G07 M 4 3 　

67 BAF DM12G08 G 3 3 　

68 BAF DM12G09 G 3 3 　

69 BAF DM12G11 G 5 4 　

70 BAF DM12G12 M 3 3 　

71 BAF DM12G13 G 3 3 　

72 BAF DM12G14 M 3 3 　

73 BAF DM12G15 M 3 3 　

74 BAF DM12G16 M 4 3 　

75 BAF DM12G17 M 5 4 　

76 BAF DM12G18 G 3 3 　

77 BAF DM12G19 M 3 3 　

78 BAF DM12G21 G 3 3 　

79 BAP DM12G22 G 4 3 　

80 BAP DM12G23 G 4 4 　

81 BAP DM12G24 G 4 4 　

82 BAP DM12G25 G 4 4 　

83 BAP DM12G27 G 2 3 　

84 BAP DM12G28 PF 4 5 　

85 BAP DM12G29 G 5 5 　

86 BAP DM12G30 G 4 5 　

87 BAP DM12G31 G 5 5 　

88 BAP DM12G32 G 3 3 　

89 BAP DM12G33 G 4 5 　

90 BAP DM12G34 G 4 5 　

91 BAP DM12G35 G 3 3 　

92 BAP DM12G36 HE 5 5 　

93 PSL DM12G37 G 3 3 　

94 PSL DM12G38 G 3 4 　

95 PSL DM12G39 PF 3 4 　

96 PSL DM12G40 G 2 4 　

97 PSL DM12G41 G 4 5 　

98 PSL DM12G42 G 3 4 　

99 PSL DM12G43 G 3 4 　
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100 PSL DM12G44 G 5 5 　

101 PSL DM12G45 G 3 4 　

102 PSL DM12G46 G 5 5 　

103 PSL DM12G47 G 3 4 　

104 PSL DM12G48 G 2 5 　

105 PSL DM12G49 G 3 5 　

106 PSL DM12G51 G 3 5 　

107 PSL DM12G52 G 3 5 　

108 PSL DM12G53 G 4 5 　

성발현 노균병 저항성 흰가루병 저항성

     *경종개요; 파종: 2012년 4 20일, 정식: 5월 19일, 조사: 7월 2일 ~13일
     *Group; ASL: American Slicer, PSL: Parthenocarpic Slicer, BAP: Beith Alpha Parthenocarpic, BAF: Beith Alpha Open 
        field, EU: Long Dutch Green, O: Oriental Slicer, W: 백다다기, C: 가시오이, H: 취청오이     *성발현; G: Gynoeciou, PF: Predominantly-Female, MO: Monoecious
     *노균병, 흰가루병저항성(DI); 1:저항성, 3:중간저항성, 5:이병성

 ○ 노균병 저항성과 흰가루 병저항성에 대한 문헌 조사 결과 아주 다양한 유전 양상을 보였
고, 동일한 저항성 유전자에 의해서 두 가지 병에 대해서 저항성이 유도되는 결과도 발견 
되었다. 하지만 본 연구 결과는 두 가지 병저항성 간에 뚜렷한 상관 관계를 발견할 수 없
었다 (상관 계수 r = 0. 25). 하지만 노균병에 대한 이병성 정도가 증가될수록, 흰가루병
에 대한 이병성(DI 5) 정도가 늘어나는 계통 수 가 많은 것으로 나타났다(표 6). 선발된 
저항성 계통 중 가시오이(C)와 동남아 계통(O)군은 노균병저항성과 흰가루병 저항성이 
동시에 발현되는 특이한 경향을 보였고 백다다기(W)와 기타 그룹에서는 일치하지 않는 
것으로 나타났다(표 6).

표 6 오이 흰가루병과 노균병 저항성간의 상관 관계 
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  3-2. 국내 및 중국 재배품종의 포장저항성 검정
 ○ 주요 재배 품종들의 노균병 저항성 수준을 파악하기 위해 국내의 백다다기, 가시오이, 취

청오이 품종과 중국 가시오이 품종들을 대상으로 노균병 포장저항성 수준을 조사하였다.
    - 조사 결과, 국내에서 시판되는 백다다기, 취청오이, 시설재배 가시오이 품종들은 모두 

이병성인 것으로 조사되었다. 
    - 이에 반해 중국 가시오이 품종들은 9개 품종 중 3개 품종이 중간저항성 이상의 저항성

을 보여 저항성 육종의 수준이 국내에 비해 앞서 있는 것으로 파악되었다 (표 7).
표 7. 국내 및 중국 재배품종의 노균병 포장저항성 검정

                      
      *경종개요; 파종: 2011년 7월 22일, 정식: 8월 20일, 조사: 9월 16일 ~10월 4일
      *DI: Disease, 1:저항성, 3:중간저항성, 5:저항성
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팜한농

팜한농

팜한농

 ○ 노균병저항성은 다수의 열성유전자가 관여하는 양적 형질로 저항성 일대잡종 품종을 육성
하기 위해서는 양친 모두에 저항성 유전자를 도입해야 한다. 또한, 오이 재배에서 요구되
는 다수성, 상품성과 같은 기본형질을 보유한 계통에 노균병저항성을 도입하기 위해서는 
대규모 분리집단을 대상으로 한 선발과 반복적인 유용 형질 집적이 필요한 것으로 판단되
었다.

  3-3. 육성 계통의 포장저항성 검정
 ○ 주요 백다다기 육종 계통에 대한 노균병 포장저항성 수준을 조사한 결과는 아래 표 8 과 

같았다. 
     - 주요 재배 품종들은 조합 성능 검정에서와 같이 이병성을 보였다. 조사 대상 185개 

계통 중 12개 계통이 중간저항성 이상을 보였으며 이들 중 2개 계통은 비교적 높은 
저항성을 나타냈고, 흰가루병에 대해서도 저항성인 것으로 조사되었다.

     - 뿐만 아니라 저온기 재배에서 중요 형질인 내냉성의 지표 중 하나인 정단 생육에서는 
재배 품종들에 비해 낮은 수준이었다. 

     - 종합적으로 노균병에 대해 중간저항성 이상을 보이고, 정단부 생육이 우수한 계통으로
는 WGA, BMB, DHDHG, DSKG 등 4 계통이 조사되었다.

표 8. 주요 백다다기 육종계통에 대한 노균병 포장저항성 조사 
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종자친 화분친 저항성지수
종자친 화분친

      *경종개요; 파종 2011년 7월 25일, 정식 8월 20일, 조사: 10월 9일 ~11월 2일      *노균병, 흰가루병저항성(DI); 1:저항성, 3:중간저항성, 5:이병성      *정단생육: 저온기 정단부위의 생육정도; 3:불량~7:우수      *성발현; G: Gynoeciou, PF: Predominantly-Female, MO: Monoecious      *엽결각; 3:환엽 ~ 7:결각엽      *엽형; 1:상향엽, 2:수평엽, 3:하익엽

(4) 노균병 저항성 마커 개발을 위한 분리 집단 육성
  4-1. 유전자 지도 및 QTL 분석용 분리 집단 육성
 ○ 분자표지 개발과 저항성 계통 육성을 위해 선발된 저항성 계통과 원예적 특성이 우수한 

이병성 자원을 이용해 15 종의 교배조합을 작성하였다(그림 17, 표 9). 
    - 가시오이 그룹에서는 저항성 2계통(DM1218, DM1220)과 이병성 2계통(DM1222, 

DM1223)을 이용해 총 7개의 정역 교배조합을 작성하였다
    - 백다다기 저항성 육종을 위해 동남아 슬라이서 저항성 2 계통(DM1244, DM1246)과 

국내 육종계통 2계통(DM1261, DM1271)를 이용해 8개의 정역교배 조합을 작성하였
다. 작성된 교배조합을 이용해 종과 수확 후 분리 집단을 육성 하였다.

그림 17. 오이 교배조합 작성 후 과실 착과 모습(교배 후 25일 경)
좌: 가시오이 계통, 중:동남아슬라이서 계통, 우: 백다다기 계통

표 9. 오이 노균병 저항성 계통과 이병성 계통간의 분리모집단 육성
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계통명 노균병저항성 비고
이병성 대비 계통
저항성 대비 계통

         *경종 개요
         파종: 2013년 4월 12일, 정식: 5월 9일, 포장 저항성 평가: 6월 10일 ~19일, 자가수분: 6월 15일 ~21일

 ○ 이를 포장에서 평가한 후에 저항성 이병성 분리가 우수하게 나타나고, 품종 육성 목표인 
백다다기 유래의 계통을 고려하여 개의 집단 을 마커 개발을 위한 
집단으로 선발하였다

 ○ 포장 저항성 검정(scoring)을 위해 노균병 발병이 활발한 시기인 5월 중순에서 6월 초에 
본엽 15 ~ 20매 생육 단계에서 개체 별로 저항성 양상을 조사하였다. 또한, 개체 별로 자
가수정을 실시하여 F2, F3 집단을 육성하였다 (그림 18)

 ○ 분자마커 개발에 이용된 저항성친(TH118)과 이병성친(WMEJ)의 저항성 검정 결과 1차
년도 와 동일하게 2차년 에도 각각 저항성 수준(1과 5) 을 보였다. 또한, 전 세계적으로 
오이 노균병 연구에 일반적으로 이용되고 있는 대비 계통의 경우에도 기존의 보고와 일치
하는 저항성 발현양상을 확인할 수 있었다 (표 10). 

그림 18. 오이 노균병 저항성 포장검정 및 교배 후 착과 모습

표 10. 오이 노균병 저항성과 이병성 계통 및 일대잡종(F1)에서의 저항성 발현 양상
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저항성 대비 계통
저항성 대비 계통

저항성 친 
이병성 친 

저항성 이병성 
이병성 저항성 

저항성지수 병징 개체수
병반이 발생하지 않음 1 (0.7%)

병반이 발생하지만 진전이 없음 17 (11.3%)
병반이 다수 존재하나 비교적 건전 49 (32.5%)

병반이 잎 전체에서 발생하지만 황화 현상 없음 46 (30.5%)
병반이 잎 전체에서 발생하여 황화 38 (25.2%)

합계 151 (100%)

     *DI: 1(저항성), 3(중도저항성), 5(이병성)

 ○ 일대잡종(F1)의 경우 이병성친 보다는 다소 강한 저항성을 나타내었으나 ,이병성으로 판단
되어 저항성 발현이 열성인 것을 확인할 수 있었다. 또한, 정교배 (TH118FLM x WMEJ)
와 역교배 (WMEJ x TH118FLM)에서 동일한 이병성 발현 양상을 보여 세포질의 영향은 
없는 것으로 판단되었다 (표 9).

 ○ 분리집단 (WMEJ x TH118FLM) 151개 개체의 저항성 검정 결과 저항성 지수(DI) 1은 
1 개체(0.7%), 2는 17 개체(11.3%), 3은 49 개체(32.5%), 4는 46 개체(30.5%), 5는 
38 개체(25.2%)의 분포를 보였다 (표 11).

표 11. 오이 노균병 분자마커 개발 분리집단에서의 저항성 분포

    - 전체적으로 저항성으로 판단되는 지수 1과 2를 보이는 개체의 비율은 12%, 중도저항
성은 32.5%, 이병성은 55.7%의 분포를 나타내었다. 이는 노균병 저항성에 다수의 열
성 유전자가 관여한다는 기존의 보고와 부합하는 것으로 판단되었다.

    - 분리집단에서 완전 저항성 개체의 출현 비율이 0.7%인 것으로 나타나 저항성 계통 육
성을 위해서는 비교적 큰 규모의 집단을 대상으로 한 개체선발이 필요한 것으로 판단
되었다. 

    - 대안으로는 저항성 계통 선발에 분자마커의 적용을 통한 선발압을 높일 필요성이 있다
고 판단된다.

 ○ F3 집단에 대한 포장저항성 검증을 수행하였다.
    - 전년도에 비해 발병이 심해 전체적으로 저항성지수 분포는 낮게 나타났으며 집단별로 

저항성 분포가 다양하게 분포하였다. 전 세대에서 저항성을 보였던 15, 23번 집단의 
경우 전체적으로 높은 저항성 수준을 보였으며 38, 45번 집단의 경우 이병성 으로 치
우치는 경향을 보였다. 이러한 현상은 저항성 관련 유전자의 호모화에 따른 이병성화 
때문으로 판단되었으며 후보 저항성 분자표지의 분리 양상과 연계하여 정확한 연관 마
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교배번호 노균병저항성
개체별  노균병저항성 평균

커를 개발하는데 활용할 수 있을 것으로 생각되었다.
표 12. 노균병 저항성 분자표지 개발집단(F3)의 개체별 저항성 발현 양상

 z5: Susceptible ∼ 1: Resistant

(5) 노균병 저항성 계통 육성
 ○ 유묘선발과 포장성체검정을 병행해서 저항성 개체를 선발할 경우 성체포장검정을 단독으

로 실시해서 선발할 경우 (16.8%) 보다 저항성 개체를 선발할 효율이 56%로 증가되었
다. 이는 포장성체검정 단독으로 선발 할 경우보다 2.3배 이상 선발압이 증가한다는 것을 
의미한다(표 13).

표 13. 유묘선발 적용구와 비적용구 간의 노균병저항성 개체 선발 비율

        *2013년 3∼5월 안성연구 포장 조사치, DI: Disease Index
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 ○ 유묘실내검정을 통해서 선발효율을 향상시키고, 이후 포장성체검정과 병행실시하면 효율적
으로 노균병 개체를 선발할 수 있을 것으로 판단되어서, 본 과제에서는 두 가지 선발법을 
병행해서 노균병 저항성 개체를 선발하였다. 

    - 유묘 상태에서 유묘실내검정을 통해 1차로 저항성 개체를 선발해서 선발된 개체를 포
장에 정식하여 포장저항성을 검정하였다. 원예적 특성과 병저항성을 종합적으로 평가하
여 최종 선발 하였고 선발된 개체를 포장에 정식하여 세대진전을 수행하였다.

  5-1. 1차 계통 육성
 ○ 효율적인 저항성 계통 선발을 위해 초기 (F2 ~F4) 육성 계통을 대상으로 유묘검정을 실시
하여 저항성 개체를 선발하였다 (그림 19).

그림 19. 오이 유묘의 노균병 검정 및 선발<좌: 육묘상에서의 발병처리, 우: 노균병 발병 유묘>
   - 총 240개 육성 계통 (8,364 개체)을 대상으로 유묘검정을 수행하여 674 개체 (8.1%)를 

선발하였다 (표 14). 저항성 판별 계통인 G5F, PI197088 들은 저항성 지수 6~7를 이
병성 판별 계인 SMR58, Mummy331 들은 3~4의 저항성 지수를 나타내어 비교적 정확
한 판별지표로 활용할 수 있었다. 집단의 특성에 따라 강한 저항성 개체를 선발하거나 
저항성이 약하더라도 향후 계통육성에 활용하기 위해 선발하였다.

표 14. 주요 오이 육종 계통의 노균병 저항성 유묘선발 결과
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  *성발현; G: Gynoeciou, PF: Predominantly-Female, MO: Monoecious
  *노균병저항성: 3: 이병성 ~ 7:저항성

   - 육성 계통들은 저항성 자원과 elite line 간의 여교배 (backcross) 또는 분리집단(F2) 세
대로 원예적 특성 개선을 목표로 개발 중에 있다. 선발된 유묘를 포장에 정식하여 포장
저항성, 과실 특성을 조사하며 선발된 개체를 대상으로 세대진전을 위한 교배를 실시하
였다(그림 20).

그림 20. 오이 노균병 유묘검정 선발 개체의 포장 특성조사 및 세대진전파종: 2013년 3월 21일, 유묘선발: 5월 6일 ~8일, 
정식: 5월 9일, 포장 저항성 평가: 6월 10일 ~19일, 자가수분: 6월 15일 ~21일 
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시험 구분 파종 정식 수확 조사
년도 하반기 
년도 상반기

동남아 계통

  5-2. 2차 계통 육성
○ 국내용 노균병저항성 계통육성을 위해 대비품종 10 품종, 대비계통 10 계통, 육종 계통 

450 계통에 대한 노균병 포장저항성 평가를 2013년 가을 작형과 2014년 봄 작형에 수행
하였고, 인도 및 동남아 수출용 저항성 계통 육성을 위해 대비품종 6 품종, 대비계통 10
계통, 85개 육종계통에 대한 포장저항성 검정을 2014년 상반기에 수행하였다 (그림 21).

   

그림 21. 시설재배를 통한 국내 오이 계통(좌) 및 노지재배를 통한 동남아 계통(우) 선발

 ○ 포장저항성 검정 결과 중도저항성(저항성지수 5 이상)을 보이는 계통으로 국내 백다다기 
27개 계통, 가시오이 14개 계통, 취청오이 5개 계통을 동남아시아 계통 22 계통을 선발하
였다 (표 15, 16).

    - 백다다기오이의 경우 대비품종과 대비계통의 저항성 지수는 4이었으며 10개 계통은 저
항성 지수 2 이상이었으며 이들 계통들은 흰가루병에 대해서도 저항성을 나타내었다.

    - 가시오이 대비품종과 대비계통의 저항성 지수는 3∼4 수준이었으며 9개 계통이 저항성 
지수 2 이상의 저항성을 보였음. 9개 계통 중 8개 계통은 흰가루병에 대해서도 저항성
을 보였다.

    - 취청오이 대비품종과 대비계통의 저항성 지수는 4 수준이었으며 1개 계통이 저항성 지
수 2을 보였다. 

    - 동남아시아 오이 대비품종과 대비계통의 저항성 지수는 2∼3 이었으며 선발된 22개 계
통은 저항성 지수 2 이상을 보였음. 이 들 저항성 계통 중 13개 계통은 흰가루병에 대
해서도 저항성을 보였으며 6개 계통은 과실의 쓴맛이 없는 것으로 나타났다.

    - 저항성 계통 중 43006, 43013, 43109 자성(gynoecious) 계통으로 고절성 품종 육성에 
활용할 수 있을 것으로 판단되었다.
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품종군 성발현
백다다기 대비품종
백다다기 대비품종
백다다기 대비계통
백다다기 대비계통
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기

가시 대비품종
가시 대비품종
가시 대비계통
가시 대비계통
가시
가시
가시
가시
가시
가시
가시
가시
가시
가시
가시
가시
가시
취청 대비품종
취청 대비품종
취청 대비계통
취청 대비계통
취청
취청
취청
취청

표 15. 노균병저항성 국내 오이 계통의 주요 특성
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취청

품종 계통명 성발현 노균병
저항성

흰가루병
저항성 쓴맛

  zGY: Gynoecious, PF:Predominantly female, M: Monoecious;  y3: Susceptible ∼ 7: Resistant 

표 16. 노균병 저항성 동남아 슬라이서 오이 계통의 주요 특성

   zGY: Gynoecious, PF:Predominantly female, M: Monoecious
   y5: Susceptible ∼ 5: Resistant
   x0: Bitter-free ∼ 3: Bitter

  5-3. 3차 계통 육성
 ○ 국내용 노균병저항성 계통육성을 위해 대비품종 26 품종, 대비계통 26계통, 육종 계통 

689 계통에 대한 노균병 포장저항성 평가를 2014년 가을 작형과 2015년 봄 작형에 수
행하여 저항성 계통을 선발하였다.

    - 포장저항성 검정 결과 중도저항성(저항성지수 5 이상)을 보이는 계통으로 국내 백다다
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기 12개 계통, 가시오이 9개 계통, 취청오이 6개 계통을 선발하였음(표 17).
     - 백다다기오이의 경우 대비품종과 대비계통의 저항성 지수는 3 수준이었으며 9개 계통

은 저항성 지수 2 이상이었으며 이들 계통들은 흰가루병에 대해서도 저항성을 나타내
었다. 

     - 가시오이 대비품종과 대비계통의 저항성 지수는 4 수준이었으며 6개 계통이 저항성 
지수 2 이상의 저항성을 보였음. 이들 계통은 흰가루병에 대해서도 3이상 저항성 수준
을 보였다.

     - 취청오이 대비품종과 대비계통의 저항성 지수는 4 수준이었으며 6개 계통이 저항성 
지수 2을 보였음. 이들 계통은 흰가루병에 대해서도 3이상 저항성 수준을 보였다.

 
표 17. 노균병저항성 국내 오이 계통의 주요 특성
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품종군 파종번호 세대 성발현 노균병저항성약 강 흰가루병 저항성약 강
백다다기 대비계통
백다다기 대비계통
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기
백다다기

가시 대비계통
가시 대비계통
가시
가시
가시
가시
가시
가시
취청 대비계통
취청 대비계통
취청
취청
취청
취청
취청

             1GY: Gynoecious, PF:Predominantly female, M: Monoecious
             25: Susceptible ∼ 1: Resistant 

  5-4. 4차 계통 육성
 ○ 5차년도에는 2차에 걸쳐 (1차: 2015년 9∼11월, 2차: 2016년 4∼6월) 포장저항성과 열

매 특성을 평가하여 저항성 계통을 최종 선발하였다. 
     - 국내 백다다기(8개 계통), 가시오이(6개 계통), 취청오이(5개 계통)를 선발하였다.

표 18. 노균병 저항성 계통 선발

    zGY: Gynoecious, PF:Predominantly female, M: Monoecious
    y 5 Susceptible ∼ 1 Resistant 
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품종명 노균병저항성 노균병저항성 노균병저항성 초세 주당수확수
대비종
대비종
대비종
대비종
대비종

(6) 노균병 저항성 오이 성능 검정
  6-1. 1차 노균병 저항성 오이 조합 작성 및 성능검정
 ○ 2012년도에 육성한 백다다기오이 145개 조합을 대상으로 장내 성능검정을 실시하여 노균

병 중도저항성 이상을 보이는 5개 조합을 선발하였다(표 19, 그림 22). 
    - 상반기 성능검정을 위해 2012년 12월 20일에 파종하여 2013년 1월 22일 정식하였으

며 수확 조사는 3월 29일부터 5월 30일 까지 수행하였다.  
    - 노균병 포장저항성은 3 차에 걸쳐 조사를 실시하였는데 대비종 들은 모두 중도저항성 

이하를 보였고 선발조합들은 모두 중도저항성 수준의 저항성을 보였다. 선발된 조합들
의 주당 수확 수는 대비종의 3.3~3.9개 보다 많은 4.1~5.5개의 분포를 보였다.

표 19. 백다다기오이 선발조합의 특성

     *경종개요: 파종: 2012년 12월 20일, 정식: 2013년 1월 22일, 수확: 3월 29일 ~ 5월 30일
       *노균병저항성; 5: 이병성 ~ 1:저항성, 1차: 2월 5일, 2차: 3월 29일, 3차: 5월 15일
       *초세; 3: 약함 ~ 7: 강함

 그림 22. 백다다기오이 주요 선발조합의 과형 비교
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시험 지역 파종 정식 수확 조사
팜한농 육종연구소 2014-2-17 2014-3-27 2014-4-10 ~ 5-30

 ○ 오이의 기본 형질은 다수성과 상품성으로 내병성 품종의 경우에도 일정 수준 이상의 기본 
요구 형질을 만족시켜야 한다. 특히, 미숙과를 이용하는 오이의 경우에는 이 두 가지 기본 
형질이 충족되어야 품종으로 성립될 수 있다. 농가시험을 통해 고온 착과력, 연속 비대력, 
과장, 과피 색 등의 원예적 특성을 평가하여 향후 품종 개발을 위한 자료로 활용하였다.

  6-2. 2차 노균병 저항성 오이 조합 작성 및 성능 검정
 ○ 2013년 가을 작형 에서 250개 백다다기오이 조합을 육성하였으며 육성한 조합을 대상으

로 아래와 같은 기준으로 장내 조합성능검정을 수행하였다. 

 
    - 조합 선발을 위해서 수확 초기에는 정단부 생육, 저온 비대력과 같은 저온기 특성을 검

정하고,  수확 후기에는 노균병저항성, 숫 꽃 발생과 같은 고온기 특성을 조사하였다 
    - 주요 선발지표는 착과력, 과형, 과피 색으로 정하고 조사하였다.
    - 상기의 조사를 통해 23개 백다다기오이를 농가 연락시험을 위한 조합으로 선발하였다

(표 20).
    - 선발조합 중 41556외 4개 조합은 노균병저항성 지수 2 이상의 저항성 수준을 보였으

며 이들 중 41702, 41722, 41729, 41766, 41774, 41775는 상품과율이 85% 이상으
로 대비종 들에 비해 높은 특성을 보였다.

표 20. 장내 조합성능검정을 통해 선발된 백다다기오이 조합의 특성
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     z5:이병성 ~ 1:저항성, 3: 약함, 늦음 ~ 7:강함, 빠름
     y10 마디에서의 숫꽃수, 
     x10 마디 아래에서의 마디당 암꽃수
     w2014년 3월10일 ~ 4월15일 까지의 주당 상품 과수

○ 선발된 계통을 이용하여 2013년도 상반기에 인도 및 동남아 슬라이서오이 조합 85개를 작
성하여 팜한농의 미얀마 농장에서 2013년 9월부터 11월까지 조합성능검정을 수행하였다. 

 
    - 장내성능검정 결과 현재 시장에서 우점품종인 Malini와 같은 Green형으로 3개 조합

(M3055, M3020, M30600), Dark green 형으로 8개 조합(M3019, M3065, M3056, 
M3057, M3059, M3075, M3086, M3087), White 형으로 1개 조합(M3035)을 선발하
였다(표 21, 그림 23).

    - 선발조합들은 Malini에 비해서는 노균병저항성이 낮은 수준이었으나 M3086, M3087 
이외의 조합들은 Dynasty와 Hercules와는 동일한 수준이거나 높은 저항성을 나타내었
다.

표 21. 인도/동남아 수출용 슬라이서 오이 선발조합의 특성
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      z3: susceptible ∼ 7: resistant
        y3: weak ∼ 7: vigorous

                 

그림 23. 동남아 슬라이서 오이 선발조합 과형 비교

    - Malini에서 문제가 되는 과실의 쓴맛은 조합선발에서 주요 지표였으며 본 시험에서는 
쓴맛이 있는 조합들은 모두 도태하였다.

    – 상품과율은 Malini에서 95%로 높았으나 선발조합들의 주당 수확량은 동등 수준 이상이
었다.

    - 특히, M3020, M3019, M3057, M3075, M3087, M3035 조합에서는 Malini 대비 30% 
이상 수확량이 많았다.

    - 재배관리 기술, 시비기술의 발달에 따라 시장에서는 고절성 품종에 대한 수요가 증가하
고 있어 향후 고절성 품종에 대한 개발이 필요한 것으로 판단된다. 

  6-3. 3차 노균병 저항성 오이 조합 작성 및 성능검정
 ○ 2차 선발한 계통을 이용하여 2014년 가을 작형에서 백다다기오이 151조합을 육성하였으

며 육성한 조합을 대상으로 아래와 같은 기준으로 장내 조합성능검정을 수행하였다. 
    - 조합 선발을 위해서 수확 초기에는 조숙성, 연속착과성, 저온 비대력과 같은 저온기 특

성을 조사하고, 수확 후기에는 노균병저항성, 흰가루병 저항성 등 내병성을 조사하여 
조합 선발에 활용하였다.

    - 주요 선발지표는 수량성, 과형, 과피 색으로 정하고 조사하였다
    - 선발 결과 17개 백다다기오이를 농가 연락시험을 위한 조합으로 선발하였음(표 22)
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표 22. 장내 조합성능검정을 통해 선발된 백다다기오이 조합의 특성

    aG: Gynoecious, PF:Predominantly female, M: Monoecious
      b5:이병성 ~ 1:저항성; c1: 약함, 늦음 ~ 7:강함, 빠름

    - 선발조합 14개 조합은 노균병저항성 지수 3의 중도저항성 이상 수준을 보였으며 이들 
중 W5026, W5035, W5047, W5090 ,W5091, W5113의 6조합은 노균병과 흰가루병에 
높은 수준의 복합 내병성을 보였음.

  6-4. 4차 노균병 저항성 오이 조합 작성 및 성능검정
 ○ 3차 선발한 계통을 이용하여 2015년 가을 작형 에서 백다다기오이 122조합을 육성하였으

며 육성한 조합을 대상으로 아래와 같은 기준으로 장내 조합성능검정을 수행하였다. 
    - 수확 초기에는 조숙성, 연속착과성, 저온 비대력과 같은 저온기 특성을, 수확 후기에는 

노균병저항성, 흰가루병 저항성등 내병성을 조사하여 조합 선발에 활용하였다. 
    - 내병성 뿐만 아니라 수량성, 과형, 과피 색 등 원예적 형질을 선발기준으로 선발을 실

시하였다
    - 대비종에 비해 노균병 수준이 높고(저항성 지수 3 이하) 연속착과력, 과색, 수량성 등 

원예적 형질이 우수한 6개 조합을 선발 하였다.(표 23)
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표 23. 장내 조합성능검정을 통해 선발된 백다다기오이 조합의 특성
    

    aG: Gynoecious, PF:Predominantly female, M: Monoecious
    b5:이병성 ~ 1:저항성
    c1: 약함, 늦음 ~ 7:강함, 빠름

7. 노균병 저항성 오이 농가 연락 시험 및 선발
   7-1. 1차 농가연락 시험(3차년도)
 ○ 고온기 백다다기오이 주산지인 강원도 홍천군 서석면과 내면 2개 지역에서 농가시험을 실

시하여 2개의 시교조합(W31621, W31625)을 선발하였다 (그림 24). 

      

그림 24. 백다다기오이 농가 연락 시험 포장
(강원도 홍천군 서석면, 파종: 2014-5-13, 촬영: 7-31)
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 ○ 고온 착과력은 고온기 재배에서 다수확을 결정하는 주요 지표로 고온 착과력이 낮은 품종
은 유과(미이라과) 발생이 증가하는 경향을 나타낸다. 선발조합의 고온 착과력은 착과력
지수를 기준으로 대비종 들에 비해 한 단계 정도 높은 수준을 보였다. 

 ○ 노균병 저항성은 중도저항성(저항성 지수3)보다 다소 낮았으나 대비종 들에 비해서는 비
교적 높은 특성을 보였다. 고온기에 가장 큰 문제가 되는 잘록과 발생은 W31621은 대비
종에 비해 동일하거나 다소 높았지만 W31625은 비교적 낮았다. 전체적인 수확량은 대비
종과 유사하거나 높은 특성을 보였다 (표 24). 

표 24. 선발된 백다다기오이 선발조합의 주요 특성

        

            z암꽃의 발육 및 비대 정도, 3: 낮음 ~ 7: 높음
            y5: 이병성, 3: 중도저항성, 1: 저항성; 2013년 7월 9일부터 7월 31일까지 서석면과 내면 시험포장에서의 3회 조사
              값의 평균
            x오이 과실의 잘록과 발생정도; 3: 심함 ~ 7: 거의 없음
            w홍천군 서석면 시험포장, 7월 22일부터 8월 8일까지 3회 수확수의 평균

 ○ W31621과 W31625는 대비종에 비해 청수부 착색이 진하고 과피 착색이 균일해 외관품질
이 높은 특성을 보였음. W31621은 과장이 다소 짧고 균일도가 높았으며 W31625은 H형 
과형으로 과실 비대성이 높은 특성을 보였다 (그림 25). 

                   

그림 25. 백다다기오이 시교조합 오이(W361, W3625) 과형 비교

  7-2. 2차 농가연락 시험(4차년도)
 ○ 2015년 장내성능검정을 통해 선발된 17조합에 대하여 강원도 홍천군 서석면 지역에서 농

가시험을 2회에 걸쳐 진행 하였다 (그림 26).
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조합명 성발현 초세 연속착과 과형 과색 수량성 상품성
대비종 중과
대비종 장과
대비종 중과

중과

       

시험 지역 파종 정식 수확 조사
강원도 홍천군 서석면 2015-05-05 2015-06-08 2015-07-13 ~ 08-15
강원도 홍천군 서석면 2015-06-10 2015-06-29 2015-07-25 ~ 08-30

A. 노균병 검정. (좌)대비종, (우)시험조합

 
B.시험 포장

그림 26. 백다다기오이 농가연락 시험 전경
(강원도 홍천군 서석면, 정식: 2015-6-8, 촬영: 7-14)

    - 시험조합은 농가연락시험 포장에서의 노균병 저항성 평가와 더불어 원예적 특성인 고온
기착과력, 상품성, 수량성, 과색, 과형 등을 평가후 최종 2조합(W5033, W5044)을 선발
하였다. 

    - 선발된 2조합은 대비종에 비해 노균병 저항성 지수가 3으로 노지 포장에서 상대적으로 
강한 특성을 보였다 (표 25. 그림 27) 

표 25. 장내 조합성능검정을 통해 선발된 백다다기오이 조합의 특성
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중과
이병성 저항성 약함 늦음 강함 빠름

그림 농가연락시험 홍천 선발 조합

7-3. 농가연락 시험(5차년도)
 ○ 강원도 홍천군 지역에서 농가시험 2회에 걸쳐 정식되어 진행하였다 (그림 28).

      

그림 28 . 백다다기오이 농가연락시험 포장
(강원도 홍천군 내면, 정식: 2016-6-8, 촬영: 7-26)

 ○ 시험조합은 노지 및 하우스 포장에서의 노균병 저항성 평가와 더불어 원예적 특성인 고온
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기 착과력, 상품성, 수량성, 과색, 과형 등을 평가 후 최종 2조합(W6062, W6064)을 선발
하였다.(표 26, 그림 29)

표 26. 농가연락시험을 통해 선발된 백다다기오이 조합의 특성

      1GY: Gynoecious, M: Monoecious
      25:이병성;  ~ 1:저항성, 3: 약함; 늦음; 나쁨; 적음  ~ 7:  강함; 빠름; 좋음; 많음
      3완전히 전개된 잎의 자세, 과의 길이; 상,중,하

                     

그림 29. 농가연락시험(홍천) 선발 조합

 ○ 선발된 W6062는 수정백다다기로 명명하여 생산판매신고(품종명칭 등록출원번호 : 
40-2015-000747) 완료함. 수정백다다기는 대비종에 비해 노균병에 상대적으로 강하며 
과가 길고 바탕색이 진하여 최근 시장에서 선호하는 색을 선발할 수 있었다 (그림 29).

 ○ 선발된 W6064는 시원백다다기로 명명하여 품종보호출원(출원번호 : 2016-608) 완료함. 
시원백다다기는 대비종에 비해 노균병, 흰가루병에 중도 저항성이며 착과력이 좋고 과색
이 진하고 과형이 안정적이어서 상품성이 뛰어남을 확인하였다 (그림 29).
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(8)  노균병 저항성 유전자 선발 및 마커 개발
  8-1. candidate gene approach
  A. NBS-LRR 유전자 기반 마커 
 ○ CAPS 마커 
   - 최근에 tomato, Arabidopsis, tobacco, rice, pepper, flax 등 다양한 식물체로부터 세균, 

바이러스, 균류, 곤충 등 세포내외에서 다른 생활방식을 가진 다양한 식물병원균에 특이
적 저항성을 유도하는 30 여 개의 식물 병저항성 (R) 유전자들이 분리되었다. 

   - 흥미롭게도 이들 유전자들은 분자 구조적으로 서로 유사성을 가지고 있으며 크게 5 종
류로 대별된다. 이 5 종류의 저항성 유전자 구조에서 가장 많은 비중을 차지하는 것이 
nucleotide-binding site(NBS)와 LRR domain을 함께 가지는 NBS-LRR 형태의 유전자
들이다. 따라서 오이 유전체 서열을 분석해서 67 개 정도의 NBS-LRR 유전자를 발견하
였다 (표 27)

표 27. 오이 NBS-LRR 유전자 리스트
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   - 67 개의 NBS-LRR 유전자들의 염색체 상의 위치를 확인한 결과 그림 30처럼 나타났고, 
특이한 점은 2 번 염색체의 1-2 Mb 부근에 NBS-LRR cluster 가 분포하는 것으로 나
타났다.

그림 30. 오이 NBS-LRR 유전자의 유전체 상의 위치



- 51 -

   - 몬산토의 특허 데이터를 분석해보면 오이 2번, 4번, 5번 염색체 상에 노균병 저항성 
QTL 이 존재하는 것으로 알려져 있고, 다른 mapping 연구 결과도 비슷한 결과를 보였
다. 따라서 2번, 4번, 5번 염색체에 존재하는 NBS-LRR 타입의 유전자들이 노균병 저
항성에 관여할 것이 클 것으로 판단되어서 염색체 2번, 4번, 5번 에 위치하는 38 개의 
NBS-LRR 유전자에 대해서 오이 노균병 저항성과 이병성 개체 서열을 비교하였다. 결
과 10개의 NBS-LRR 유전자가 노균병 이병성과 저항성간에 서열 차이를 보였다 (표 
28).

표 28. 오이 2번, 4번, 5번 염색체 상의 다형성을 보이는 NBS 유전자 리스트 

   - 이들 10 개의 NBS-LRR 유전자를 증폭할 프라이머 조합을 작성하여 오이 노균병 이병
성 개체와 저항성 개체에서 분리된 DNA를 template를 이용해서 PCR 반응을 실시한  
후 아래와 같은 결과를 확보하였다 (그림 31)

그림 31. 다형성을 보이는 NBS-LRR 유전자 PCR증폭 사진

   - 이렇게 증폭된 PCR 산물을 대상을 적절한 제한 효소를 처리하여 다형성을 검출하는 
CAPS 마커로 전환을 추진하였다. 따라서 이들 유전자에 해당하는 노균병 저항성과 이
병성 서열 간에 적용되는 제한 효소의 차이를 분석하였다. 이러한 restriction enzyme 
mapping을 실시한 결과 아래의 결과를 얻었다 (표 29, 그림 32).
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표 24. NBS-LRR  유전자의 CAPS 마커 전환을 위한 제한 효소

그림 32. 제한효소를 처리한 후 노균병 저항성과 이병성 간에 다형성 검출 결과

   - 이렇게 변환된 CAPS 마커 중에서 오이 노균병 저항성과의 연관 정도를 확인하기 위해
서,  오이 노균병 저항성 개체 (10 개체)와 이병성 개체 (8 개체) 에서 DNA를 분리하였
다. 이렇게 분리된 DNA를 Template 로 하고 적절한 프라이머 조합을 이용해서 PCR 
reaction 반응을 실시한 후에 적절한 제한 효소를 적용한 후 아가로즈 젤에 전기영동을 
하여 밴드 패턴에 의한 genotyping 분석을 한 후 이들의 실지 표현형 (저항성, 이병성 
여부)과 비교 분석하였다 (그림 33).

그림 33. NBS-LRR 유전자 유래 CAPS 마커의 genotype-phenotype 비교

   - 여러 가지 다양한 CAPS 마커 중에서 위의 그림에서 보는 것처럼, Csa2M008000.1에서 
유래한 CAPS 마커에서만 유전형 (genotype) 과 표현형 (phenotype) 이 상당히 일치한
다는 결과를 보여주었다. 특히 CAPS마커 Csa2M008000.1 는 저항성 개체에서는 표현
형과 이병성이 불일치하는 몇 가지 case를 보여 주지만, 이병성 표현형을 보이는 개체
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연번 개체번호 유전형 연번 개체번호 유전형 연번 개체번호 유전형

에서는 genotype 과 일치하는 결과를 보였다. 

 ○ CAPS 마커의 육종 현장 적용
   - 팜한농에서 제공한 200 개체에 대해 DNA를 추출하여 CAPS  마커 분석을 실시하였다 

(그림 34, 표 25). 제공된 육성 계통에 대해서는 사전 정보를 제공하지 않는 맹검법
(blind test) 을 적용하였다.  

그림 34. CAPS 미커를 이용한 육종 개체 노균병 저항성/이병성 검정

표 25. CAPS 마커를 이용한 육종 개체 노균병 검정표.
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   - CPAS 마커 분석에 의해 노균병 저항성 (r/r) 자원이 선발되었고, 이를 유묘 검정 결과
와 비교하면 약 50% 정도 일치하는 결과를 보였다. 

   - 이러한 결과는 실제 병 접종 없이도 위의 CAPS 마커를 이용해서 이병성 개체를 선발해
서 포장에서 제거할 가능성을 보여 주고 있다. 물론 약간의 저항성 개체가 없어질 가능
성은 현재 상존하지만, 현재 마커를 가지고 포장에서 이병성 개체 제거용 마커로 활용할 
여지는 충분한 것으로 판단된다.

   - 이러한 연구 결과를 바탕으로 특허 출원 및 등록을 실시하였다.
           특허명: 오이 노균병 저항성 개체 선별용 분자 마커 및 이를 이용한 선별방법
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           등록번호: 1014900130000 

           등록일: 2015.01.29

   - 제한효소 처리를 해야 하는 CAPS 마커의 단점을 보완해서 사용자 편의성을 늘릴 목적
으로 SNP 마커 개발을 추진하였다.  

   - 이병성 선발용 CAPS 마커는 Csa2M008000.1 유전자에서 유래 하였고, 저항성에서 코딩
하는 단백질보다 truncated 된 형태의 길이가 줄어든 단백질을 코딩하는 현상이 이병성 
개체에서 발견되고, 이와 더불어서 몇 개의 SNP 이 발견된다. 

   - 아래 서열은 노균병 저항성과 이병성 개체의 Csa2M008000.1 유전자 영역에서 염기서
열이 온전히 보존된 영역이다(붉은색으로 * 표시가 된 서열은 이병성과 저항성 개체 간
에 서열의 차이를 보이는 부분이다). 따라서 이러한 SNP 부분을 포함하면서 150 bp 이
하의 PCR 산물을 생산할 주위의 flanking sequence에서  SNP 마커용 프라이머(밑줄친 
부분)를 아래처럼 디자인 하였다.

   - 상기의 프라이머를 이용하여 Roche 의 Light-cycler를 활용하여 이병성과 저항성 개체
의 유전형(genotype)을 HRM 분석을 실시한 결과 개발된 SNP 마커가 유전형 분석에 
적합함을 확인하였다 (그림 35).

그림 35. SNP 마커를 이용한 HRM 분석 결과 

   - 따라서 ㈜아시아종묘에서 제공한 육성 계통 28점에 대해 DNA를 추출하여 SNP 프라이
머를 이용해서 HRM 분석을 실시하였다 (표 x). 제공된 육성 계통에 대해서는 사전 정보
를 제공하지 않는 맹검법(blind test) 을 적용하였다.
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표 26. SNP 마커를 이용한 육종 계통 노균병 검정표

   - SNP 마커에 의해 증폭된 산물의 HRM 분석을 통해 이병성 유전형을 가진다고 판별된 
계통에 대해 표현형 데이터와 비교하면 대부분 이병성 개체로 나타남을 알 수 있었다.  

   - 하지만 HRM 분석에 의해 저항성 자원으로 분류된 계통의 표현형은 이병성으로 나타난 
경우도 많았다. 이는 현재 개발된 SNP가 선발하는 저항성 유전형이 실제 오이의 노균병 
저항성 유도에 상당히 큰 기여하지 못함을 의미하거나, 또는 SNP 마커 개발의 시발점이 
된 Csa2M008000.1 유전자가 실제 노균병 저항성 유전자와 물리적으로 상당히 원거리에 
떨어진 연관 마커일 개연성도 있다. 

   - 따라서 추가적으로 노균병 저항성 유도에 중요한 역할을 하는 신규 QTL 영역을 추가로 
발굴하는 작업과 기존의 2번 QTL 영역에서 recombinant가 발생한 recombinant 라인을 
대거 선발하여 high density mapping을 실시해서 가깝게 연관된 마커를 개발할 필요가 
있음을 알게 되었다

 ○ LOX(lipoxygenase) 유전자 서열의 다형성 검정
   - NBS-LRR 유전자 이외에도 lipoxygenase (LOX) 가 병저항성에 관련되어 있다는 보고

가 있다. 따라서 오이에서의 LOX 유전자와 오이 노균병과의 연관 관계를 분석하기 위해
서 오이 유전체를 분석하여 42개의 LOX 유전자가 존재함을 밝히고 염색체 상의 그들의 
위치를 확인하였다 (그림 36). 

그림 36. 오이 유전체 상의 42개 LOX 유전자
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   - 흥미로운 점은 2 번 염색체와 4 번 염색체에 대부분의 LOX 유전자가 존재하고 이들 유
전자의 염기서열을 노균병 저항성 개체와 이병성 개체에서 분석해보면 9개의 LOX 유전
자가 차이를 보이는 것을 확인하였다. 

   - DNA 서열의 차이를 보이는 이들 9개 LOX 유전자들에 대해 아미노산 서열을 비교한 결
과 아미노산 서열 차이를 보이는 유전자 4 개를 확인하였다. 즉 노균병 저항성 과 이병
성 개체에서 LOX 단백질로 코딩되는 아미노산 서열에 차이가 나는 유전자가 4개 있고 
이들을 활용한 마커 개발의 여지가 있으므로 이들 4개의 유전자에 대해서 프라이머 를 
제작해서 실험을 진행했다.

   - 염기서열 상의  차이가 많아서 dominant marker(밴드의 유무) 로 테스트 하였다. 다음 
프라이머 조건 (P1; CsLOX1_S6_Left+Right, P2; CsLOX1_S7_Left+Right, P3; 
CsLOX2_Right+CsLOX2_S6_Left,P4; CsLOX2_Right+CsLOX2_S7_Left) 으로  PCR 반
응을 하면 아래 그림 37 처럼 유전형에 특이적인 저항성과 이병성 밴드가 증폭된다.

그림 37. 저항성 과 이병성 유래 LOX 검출용 PCR 반응 이미지
<lane 1; marker, lane 2; 이병성 DNA+ 이병성 LOX 특이 프라이머 조합, lane 3; 이병성 DNA + 
저항성 LOX 특이 프라이머 조합, lane 4; 저항성 DNA+ 저항성 LOX 특이 프라이머 조합,  lane 5; 

저항성 DNA + 이병성 LOX 특이 프라이머 조합>

   - 이 결과를 바탕으로 다양한 이병성과 저항성 자원에 적용해봤는데, 아래 그림 38 처럼 
저항성 밴드가 증폭된 자원과 그림 상단부에 표시된 표현형과 일치하는 빈도가 낮아서 
노균병 저항성과 연관 지어서 마커 개발을 계속 추진할 근거가 희박했다.

그림 38. 다양한 자원에의 LOX 마커 검정

   - NBS-LRR 유전자와는 달리 LOX 유래의 CAPS 마커는 노균병 저항성과 관련 여부가 없
는 것으로 밝혀졌다. 

   - 문헌 조사와 위에서 언급한 candidate gene approach를 통해 얻어진 결론은 노균병 저
항성 연관 QTL 영역은 2번, 4번, 5번 염색체에 위치하는 것 같고, 이러한 QTL 영역에 
해당하는 영역의 노균병 저항성과 이병성 개체의 염기서열을 분석한 결과 10 여개의 
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NBS-LRR 과 8 개의 LOX 유전자에서 다형성 서열을 확인하였다. 그리고 이를 
NBS-LRR 유전자 유래의 CAPS 마커 중에서 하나가 노균병 감수성 개체를 선발할 가
능성을 보여 주고 있다 (그림 39).  

그림 39. candidate gene approach 연구 결과 요약

   ○ Csa2M008000.1 전장유전자 클로닝 
   - Csa2M008000.1 전장유전자를 노균병 저항성 개체와 이병성 개체에서 확보하기 위하여 

아래와 같은 프라이머 조합을 제작하였다 (표 27).

표 27. Csa2M008000.1 전장유전자 확보를 위한 프라이머 조합.

   - 상기의 프라이머 조합으로 gradient PCR을 시행하여 이병성과 저항성 개체에 존재하는 
Csa2M008000.1 전장 유전자를 확보하였다 (그림 40). 
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그림 40. 이병성 개체에서의 Csa2M008000.1 전장 유전자 증폭

   - 이러한 과발현(over-expression) 연구 이외에도, RNAi를 이용한 knock-out 방법도 병
행해 진행하였다. 이런 목적으로 아래처럼 RNAi  프라이머를 제작하였다 (표 28). 

표 28. 노균병 저항성과 이병성 개체에서 Csa2M008000.1 유전자 발현을 억제할 RNAi construct 
제작용 프라이머 조합.

   - 상기의 프라이머 조합을 이용하여 PCR 반응 후 RNAi 실험용 PCR 산물을 확보해서 
expression 벡타에 도입하였다 (그림 41).  

그림 41. RNAi amplicon (좌) 과 vector (우)

   - 상기 construct 들을 도입한 형질전환체를 개발하여 노균병에 대한 저항성 여부를 검정
하였다. 하지만 기대한 바와는 달리 Csa2M008000.1 전장 유전자가 과발현 되거나 발
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현이 줄어들더라도 노균병 저항성에 영행을 미치지는 못하는 걸로 나타났다. 

  8-2. 다형성 마커 개발 및 유전자 지도 작성
 ○ 오이 노균병 저항성 개체와 이병성 개체의 유전체 서열 분석
   - 노균병 저항성 마커 개발을 위한 QTL mapping을 하기 위해서 제일 선행되어야 할 것이 

노균병 저항성과 이병성 개체 간의 다형성(염기서열의 차이)을 보이는 분자마커 후보이
고 이러한 다형성 마커를 이용하여 매핑 집단에 매핑해서 유전자 지도를 확보하는 작업
이다.

   - 노균병 이병성과 저항성 개체 간에 다형성을 보이는 분자마커를 선발하기 위해서 노균병
에 대해서 저항성 보이는 개체와 이병성을 보이는 개체를 대상으로 전체 유전체 염기서
열 분석 작업을 실시하였다. 오이 전체 유전체 크기의 30-40 배에 해당하는 전체 12.8 
Gb 의 오이 유전체 서열을 최종 확보하였다.  

   - 이병성 오이 개체에서 6.3 Gb 서열을 확보하였고, 저항성 오이 개체에서 6.5 Gb 염기 
서열을 확보하였다. 오이 표준 유전체 정보인 chiness ling 9930 서열을 표준 
(reference) 으로 하여 표준 서열에 sequencing 한 서열을 매핑해서 assembly 하는 
reference mapping 이란 방법을 CLC genome workbench 란 소프트웨어를 이용하여 실
시하였다. Assembly 결과는 아래 그림 42 처럼, 오이 표준 유전체에 바탕을 둔 7개 염
색체에 해당하는 오이 노균병 저항성 식물과 이병성 식물 유래의 pseudomolecule 서열
을 확보하였다.

그림 42. 오이 reference mapping을 통한 염색체별 pseudomolecule 서열

   - 상기의 유전체 염기서열 정보는 노균병 저항성 연관 분자마커 개발에 필요한 다형성 마
커 정보 뿐 만 아니라, 추후 노균병 저항성 QTL cloning을 위해서 필요한 고밀도 유전
자지도 작성용으로 본 염기 서열 정보가 필수적이고 유용하게 활용될 정보이다. 특히 노
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균병 저항성 연관마커 개발에 필요한 실제적인 실험을 하기 이전에 유전체 정보에서 
false positive 정보를 제거할 수 있으므로, 마커 개발에 걸리는 시간과 비용을 최소화 
할 중요한 수단으로 본 연구 결과가 활용될 것으로 생각된다. 

 ○ 유전체 기반 SSR 마커 확보
   - 중국에서 오이 표준 유전체 서열 정보를 분석하여 약 20,000 여개 이상의 SSR (simple 

sequence repeat) 마커를 발표하였다. 그리고 이들 중에서 중국의 육종 계통들 간에 다
형성이 많이 관찰되는 900 여개의 SSR 마커 정보를 발표하였다.

   - 오이 노균병 저항성과 이병성 개체의 서열과 이들 900 여개의 SSR 마커 서열을 분석하
여 이병성과 저항성 개체 간에 다형성을 보이는 220 여개의 SSR 마커를 확보하였다. 

   - 하지만 이러한 다형성 정보가 노균병 저항성과 이병성 간의 유전체 서열상의 차이에 의
해 발생한 것인지 염기서열 분석에서 흔히 발생하는 sequencing error 인지를 확인할 필
요가 있었다. 실제 SSR 이 포함된 영역을 증폭할 프라이머를 제작하여 실제 젤 상에서 
전기영동을 실시하여 다형성을 관찰하는 후속 작업을 진행하였다. 

   - 이들 220 여개의 SSR 영역을 포함하는 좌, 우 프라이머를 제작, 구매하여, PCR 
reaction (95도 denature, 60도 annealing, 74도 extension, 35 cycle) 을 오이 이병성과 
저항성 개체에서 분리한 DNA를 template로 해서 실시했다. PCR 반응을 통해 증폭된 
PCR 산물을 먼저 아가로즈 젤 상에서 전기영동해서 repeat length 차이에 의해 밴드 패
턴이 아가로즈 젤에서 분리되는지 여부를 확인하였다. 

   - 확인 결과 유전체 정보 분석에 의해 노균병 저항성과 이병성에서 다형성을 보이는 SSR 
마커의 대부분이 아래 이미지에서 보이는 것처럼 아가로즈 젤 상에는 차이를 발견하기 
힘들다는 것을 알 수 있었다 (그림 43)  

그림 43. 노균병 이병성/저항성 개체간에 다형성을 보이는 SSR 마커를 대상으로 아가로즈 젤 상에서 
전기영동 후 다형성 밴드패턴 결과 이미지

   - 아가로즈 젤에서 검정이 어려운 SSR 마커 유래의 PCR 산물을 분석할 수 있는 아크릴아
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마이드 젤(대개 4bp 이상의 차이 detect)를 상에서 다형성을 확인하였다.
   - 아가로즈 젤과 아크릴아마이드 젤을 통해서 약 200 여개의 SSR 마커가 노균병 저항성

과 이병성 개체 간에 다형성을 보인다는 사실을 최종 확인하였고, 이를 중국에서 발표한 
오이 physical map (염색체 지도) 상에 mapping 하였다. mapping 결과 오이 전체 유전
체를 충분히 커버할 수준의 다형성 SSR 마커가 확보되었다. physical map 상의 위치를 
오이 유전자 지도와 비교 분석 해보면 아래의 mapping 결과처럼 몇 몇 영역을 제외하고
는 대부분 의 SSR 마커가 5 cM 이내에 위치하며, 전체 유전체를 비교적 균일하게 커버
하고 있다는 것을 알 수 있었다 (그림 44). 

그림 44. 오이 SSR 마커에 대한 유전자 지도 상의 위치 확인

   - 아래 그림에서 보는 것처럼 다형성 마커들이 오이 염색체 7개에 골고루 분포하는 것으
로 확인되었고, 중국 연구진에 의해서 발표된 노균병 저항성 QTL 영역 (보라색과 녹색
으로 나타난 염색체 1번, 5번, 6번), 미국 몬산토에 의해 발표된 노균병 저항성 QTL 영
역 (붉은색으로 나타난 염색체 1번, 2번, 6번) 과 SSR 다형성 마커들이 중첩되는 걸 
(그림 45) 로 봐서 SSR다 형성 마커를 F2 mapping 집단에 적용한다면 노균병 저항성
에 관여하는 QTL 영역 개략적으로나마 확인 할 수 있을 것으로 기대하고 일을 진행하
였다 
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그림 45.  SSR마커와 NBS-SSR 유전자를 이용한 오이 유전자 지도
<염색체 1, 2, 6번의  붉은 색 바는 몬산토가 주장하는 노균병 저항성 QTL 영역이고, 중국 연구진이 발표한 

염색체 1, 5, 6번의 노균병 저항성 QTL 영역은 보라색과 하늘색 막대로 표시 . 염색체 옆의 박스 표시는 병저항성 
유전자로 알려진 NBS-LRR 유전자의 위치 표시이고, 각 염색체 상의 * 표시는 노균병 저항성과 이병성 간에 

다형성을 보이는 SSR 마커의 위치를 나타냄>

 ○ 유전자 유래의 다형성 SSR (EST-SSR) 마커 확보
   - 1차년도에 SSR 마커를 대상으로 노균병 저항성/이병성 개체 간의 다형성 마커 pool을 

확보한 상태이지만, QTL 분석을 위해서는 보다 많은 다형성 marker pool 이 필요할 뿐
만 아니라, 유전자 자체에서 유래한 유전자 마커 (기능성 마커)를 개발하면 마커 선발의 
정확도를 높일 수 있으므로 유전자의 coding 영역에서 다형성을 보이는 마커를 개발하
였다.

   - 1차 년도에 확보한 노균병 저항성 유전자와 이병성 개체의 유전체 염기서열을 기반으로 
해서 FGENESH program을 사용하여 오이 유전체와 염기서열이 제일 유사한 Medicago 
의 Gene Model을 활용해서 ORF 로 coding 되는 영역을 확보한다. 결과로 약 25,000 
개의 유전자가 존재 하는 것으로 밝혀졌다.

   - 그리고 박과작물 유전체 정보 데이터베이스인 ICUGI 
(http://www.icugi.org/cgi-bin/ICuGI/index.cgi) 에서 발표한 유전자 정보와 자체적으로 
분석한 유전자 정보를 통합하여 최종적으로 약 26,000 유전자 서열을 확보하였다.

   - SSR 영역을 찾아주는 SSRIT (http://www.gramene.org/db/markers/ssrtool) 에 상기 서
열을 입력하여 repeat을 가진 유전자를 선발한 결과, 최종 4,158 개의 유전자에서 유래
한 EST-SSR 서열을 확보하였다 (표29).

표 29. 오이 EST-SSR 의 염색체상의 위치와 EST-SRR 의 다형성 분석  

      

   - 4,158 개의 EST-SSR 서열에 해당하는 노균병 저항성 과 이병성 개체 서열을 오이 유
전체 서열에서 분리하여 이병체 개체에서 나온 서열과 저항성개체에서 나온 서열 을 비
교하여 repeat length에서 차이를 보이는 서열 657 개를 확보하였다 (그림 46).  
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그림 46. 노균병 이병성에서 TTC 2 반복 서열이 deletion 됨

   - 657개의 EST-SSR 서열에 대해  repeat 영역을 flanking 하면서 PCR 증폭 산물의 크
기가 100-300 bp 이고, PCR 반응시 annealing 온도가 60도 내외 (총 변동 1도 이내) 
인 프라이머를 primer 3 라는 소프트웨어를 이용하여 디자인하였다 (그림 47).

그림 47. 657 EST-SSR 에 대한 프라이머 및 PCR 조건 

 ○ SNP기반 다형성 마커 선발
   - 고밀도 mapping을 위해서는 노균병 저항성 연관 QTL 영역 부분에서 recombination이 

발생한 F2 매핑 개체를 이용해서 고밀도(high density) mapping 작업을 진행해야 한다. 
   - 따라서 전체 유전체 영역에서 균등하게 분포하면서 최대한 많은 숫자의 다형성을 보이는 

마커를 개발해야 하는데. 이러한 목적에 부합하는 마커는 SNP 마커 뿐이므로 본 과제에
서 SNP 마커를 선발하였다. 

   - 오이 노균병 저항성과 이병성 개체에서 확보한 유전체 서열 정보를 Geneious 라는 서열 
분석 소프트웨어에 import 해서 (분석시 사용한 파라미터 --> coverage: at least 20 
reads, quality equal more than 30, frequency: at least 95% of the reads were 
different from both sequences ) SNP 마커를 선발하여 총 69,659 SNP 마커를 확보하
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였다 (표 30, 그림 48). 

표 30. 오이 SNP 마커 숫자와 해당 염색체 번호
            

   
그림 48. 오이 SNP 마커 엑셀 데이터베이스 이미지

   - 확보된 SNP중 일부를 선발해서 primer를 제작한 후 HRM 분석을 실시하였으며, 분석 
결과 SNP 마커를 활용한 유전형(genotyping) 분석이 가능함을 확인하였다. (그림 49).

그림 49. HRM 분석에 의한 노균병 저항성과 이병성 개체 간의  SNP 차이 검색
<HRM 분석에 의한 SNP (A-->G transition) 검출 이미지이고 조건은 150bp PCR 산물 생산을 위한 프라이머 조합 제작, 

95oC (denature), 60oC(annealing), 74oC(extension) 35 cycle 로 PCR 반응 실시. 이후 default parameter에서 normalization 후 
HRM분석 실시. 그림 3의 2번째 row 데이타임>
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   - 상기의 프라이머를 이용해서 노균병에 대해 다양한 유전형 (RR, rr, Rr)을 가진 자원을 
대상으로 HRM 분석을 적용한 결과 유전형에 따라 자원이 그룹핑 되는 결과를 보았고, 
이는 HRM을 이용해서 SNP 마커로 genotyping 이 가능하고, SNP 마커를 이용해서 고
밀도 QTL mapping을 실시할 것이다. 

  8-3. 오이 노균병 저항성 QTL 분석
 ○ 노균병 F2 매핑집단 표현형 검정 
   - 노균병에 대한 병지수 (DI: disease index) 를 1(저항성) - 8(감수성) 로 설정함 (그림 

50)

그림 50. 노균병 병지수(DI) 1 ~ 9 scale 의 병징 정도를 나타낸 사진

   - 본 연구에 사용된 149 개 F2 mapping 집단의 병지수 분포를 조사하여 정규성 검정 
(Normality Test)을 실시한 결과 정규분포 양상을 보이는 것으로 밝혀짐. 오른쪽 꼬리 
분포를 보이는 양상은 저항성이 유전적으로 열성 유전자에 의해 조절된다는 기존의 결
과와 동일하므로 mapping 집단으로 사용하기에 적합함을 확인하였다 (그림 51)

그림 51. F2 매핑 집단의 표현형 분포. 
<가로축은 병지수이고 세로축은 관찰된 개체수로 이병성에 치우친 오른쪽 꼬리 분포를 가지지만 전체적으로 

정규분포 양상을 보임>



- 67 -

   - F2 매핑 집단을 대상으로 한 QTL mapping 결과 2번과 5번 염색체가 노균병 저항성과 
연관이 있을 것으로 추정되었다. 따라서 2번과 5번 염색체 상에 존재하는 노균병 저항
성 QTL 영역에 recombination이 생긴 41 개체를 선발한 후 selfing을 실시해서 F3 집단
을 만들었다. F3 line 별로 9 개체를 파종해서 2년(‘14,’15) 동안 병지수를 스코어링 했
다 (그림 52). 

그림 52. F3 매핑 집단의 표현형 분포. 

 ○ SSR 마커 기반 QTL mapping 
   - 먼저 노균병 저항성과 이병성 개체 간에 다형성을 보이는 SSR 마커를 아래 그림 53 처

럼 선발하였다. 

그림 53. SSR 마커에 의한 오이 자원 유전형 분석
<1번 레인: 저항성, 2번 레인: 감수성, 3번 레인: F2 라인-1, 4번 레인: F2 라인-2, 5번 레인: F2라인-3.  95oC (denature), 

60oC(annealing), 74oC(extension) 30 cycle 로 PCR 반응 실시후 3% metapore gel에서 전기영동 후 이미지 촬영>

   - 팜한농에서 제공한 F2 mapping 149 라인에 상기의 SSR 마커를 적용하여 노균병 저항성 
QTL mapping을 실시하였다.

   - 팜한농이 제공한 두 개의 parental line 노균병 저항성(S7) 과 이병성(S6) 개체를 26 
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oC, 상대습도 96 %인 식물 생장상에 두고 P. cubensis 포자를 105 cfu로 만들어서 인공 
접종 2 주 후 그림 54. 처럼 S7 개체와 S6 개체가 각각 노균병에 대해 저항성과 이병
성 양상을 보여 주는 결과를 확인하였다.

그림 54. 노균병 저항성(S7) 과 이병성 (S6) 개체의 노균병 접종 2주 후 병발생 양상

   - 이 후, 팜한농 포장에서 자라던 F2 mapping 집단 149 개체를 대상으로 노균병 감염에 
대한 노균병 표현형 스코어링을 실시하였다. 

   - 노균병 스코어링이 끝난 후 F2 매핑 라인 149 개체에 대해 샘플링을 한 후 DNA 
extraction Kit를 이용하여 gDNA를 추출하여 SSR 마커에서 제작된 프라이머를 이용해
서 PCR 반응을 실시한 후에 gel 분리도가 agarose 보다 높은 metapore gel을 이용해서 
전기영동을 실시하여 149개 매핑 라인에 대한 유전형 분석을 진행했다 (그림 55).

그림 55. F2 매핑 라인에 대한 SSR 마커 활용 유전형 분석 
<위쪽  밴드는 저항성, 유래, 아래 밴드는 감수성 유래이므로 위쪽 밴드만 있으면 저항성, 아래 밴드만 있는 

경우와 아래 위 밴드 둘 다 있는 경우는 이병성을 의미함>

   - 그리고 많은 경우 아가로즈나 메타포어 젤에서 밴드 이동의 차이가 없어서 유전형을 분
석할 수 없는 경우가 많다 (그림 56). 이런 경우에 separation 해상도가 높은 자동 전기
영동 장치 (MultiNA,동일 시마주) 를 이용할 경우 유전형 분석이 가능함을 알고 유전형 
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분석을 진행하였다 (그림 57) 

그림 56. 유전형의 차이를 전통적인 아가로즈나 메타포어 젤에서 확인이 않됨 

그림 57. 자동 전기영동장치를 이용한 유전형 분석. 

  A. 1차 QTL분석
   -  38 개의 SSR 마커를 이용하여 149 개의 매핑 라인에 대한 유전형 분석 데이타를

mapping software (WinQTL)을 이용하여 QTL mapping을 실시하였다. 분석 결과 노균
병 저항성을 책임지는 주요 조절자 들이 2, 4, 7번 염색체에 존재할 것으로 추정되는 
결과를 도출하였다 (그림 58). 

그림 58. 노균병 QTL Mapping 결과 이미지. 
좌측은 linkage map 이미지, 우측은 QTL map

  B. 2차 QTL분석
   - 이후 SSR 마커를 80개 까지 늘려서 QTL mapping 을 실시하였다 (그림 59)
   - Mapmaker/Exp 3.0 software에 아래 parameter를 적용하여 그림 60 에서 보는 것처럼 

7개의 Linkage map을 작성하였다 (적용 parameter:  minimum LOD score 3.0, maxima 
recombination fraction 0.5, Kosambi mapping  function)



- 70 -

그림 59. 유전형 분석에 사용된 80 개의 SSR 마커 정보

그림 60. 오이 노균병 저항성 Linkage map 작성. 
<80 개 SSR 마커에 의해 전체 811.7 cM 길이의 7개 LG을 결정함>

   - Gene ver. 4.3.10 software 에서 single trait CIM (composite interval mapping) 과 
LOD score는 1,000번의 permutation test 옵션을 적용해서 QTL map을 작성하여, 노균
병에 대한 저항성 영역이 염색체 2번과 5번 영역에 존재함을 발견함 (그림 61)
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그림 61. 노균병 저항성 QTL region 선발 
<minimal LOD score 3.0을 적용해서 분석한 결과 염색체 2번 과 5번에 노균병 저항성 영역이 존재함을 발견함>

      - 2번, 5번 염색체 상에 존재하는 노균병 저항성 QTL 영역들은 중국과 일본에서 밝혀
진 기존의 노균병 저항성 영역과는 다르다는 것을 알 수 있음 (그림 62). 아마 저항
성 자원의 유래가 달라서 다른 결과가 유도된 것으로 생각되고, 국내 노균병 저항성 
마커 개발을 위해서는 국내 유전자원을 활용한 마커 개발이 필요하다고 할 수 있다. 

그림 62. 기존에 밝혀진 노균병 저항성 영역과 본 연구 결과 밝혀진 신규 저항성 영역의 비교

 C. 3차 QTL 분석
   - 이후 SSR 마커 82 개, CAPS 마커 15개, InDel 마커 8 개 해서 총 105 마커를 이용해

서 더 정확한 QTL mapping 분석을 실시했다 (표 31). 

표 31. QTL mapping 에 사용된 분자마커 정보
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   - Linkage map 작성
      - MAPMAKER/EXP 3.0 software 를 사용하여 LOD<3.0, maximum recombination 

fraction<0.4 를 기준으로 linkage map 을 작성하였다. 유전적 거리는 Kosambi 
mapping function 에 의해 결정되었다. 

     - 149 개의 F2 mapping 집단에 105 개의 마커를 적용하여 7개의 linkage group 으로 
이루어진 총 855.6 cM 의 연관 지도가 작성되었다. 마커당 평균 거리는 8.7 cM 정
도이고, LG3 이 가장 길고 (138.9 cM), LG7 이 가장 짧은(93.7 cM) 걸로 밝혀졌다 
(그림 63).

그림 63. 노균병 저항성 QTL region 선발 
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<minimal LOD score 3.0을 적용해서 분석한 결과 염색체 2번 에 2개 과 5번에 1개의 노균병 저항성 영역이 
존재함을 발견함>

  - QTL analysis
     - Gene version 4.3.10 software 에서 single trait CIM (composite interval mapping) 

과 LOD score는 1,000번의 permutation test 옵션을 적용해서 QTL map을 작성함. 
     - 노균병에 대한 저항성 영역이 염색체 2번과 5번 영역에 존재함을 발견함 (그림 63)

 ○ GBS-기반 노균병 저항성 QTL mapping  
   - SSR 마커 기반의 QTL 분석은 105 개 마커를 사용한 한계가 있다. 따라서 보다 많은 

마커를 사용해서 QTL 분석을 하기 위해서, SNP마커 보다는 최근 많이 사용되는 NGS 
기반의 QTL 분석을 실시하였다. 본 연구에서는 GBS(Genotype based sequencing) 분석
법을 적용하여 QTL 분석을 실시하였다. 

     - F2 매핑집단 개체 중 에서 표현형으로 저항성을 보이는 9 개체, 이병성을 보이는 9 
개체 그리고 저항성, 이병성 parental line 2 개체, 총 20 개체의 식물체에서 gDNA를 
추출 한 후에, ApeKI 과 MspI 두 가지 제한 효소를 이용하여 double digest를 실시하
였다. 이후 random sequencing 후에 sequence 유래를 확인하기 위하여 바코드 (bar 
code) 를 붙인 GBS library를 제작하였다.

     - Illumina highseq 기기에서 single channel sequencing을 실시해서 최종적으로 저항성 
10개 라인에서 125,738,888 reads 와 이병성 10개 라인에서 130,943,333 reads 를 
확보하였고, 이는 오이 전유전체 크기의 43.5X 와 40.8X 정도에 해당하는 sequences 
를 확보한 상태임. 따라서 개체별로 4 ~ 5X 정도의 depth 를 가지는 염기서열을 확
보하였다. 

     - adaptor 서열을 바탕으로 개체별 sequence를 sorting 하여 20 개체에 대한 염기서열 
정보를 확보하고, 이들 서열을 가지고 데이터 필터링을 통해 최종적으로 sequence 정
보를 확보하고 이들 서열을 오이 표준 유전체인 chineselong 9930 서열에 matching 
하여 염색체 별로 전체 서열을 확보하였다.

   - 이후 TASSEL 프로그램을 이용해서 SNP calling 을 실시한 결과 저항성과 이병성 간에 
10,649 개의 SNP 서열이 발견됨. 그리고 이러한 SNP 정보를 바탕으로 genotyping 
분석을 실시하여 전 개체에 대한 그림 64 와 같은 genotyping 결과를 얻음.

     - genotyping 분석 데이터를 바탕으로 JMP genomics 프로그램을 활용하여 QTL 
mapping을 실시하였는데 다음과 같은 결과를 도출하였다 (표 32, 그림 65). 노균병 
저항성 QTL 이 염색체 2번, 4번, 5번, 6번 영역에서 발견되었다. 특이하게 4, 5번 
QTL 영역은 저항성 개체로부터 유래했고, 6번 QTL 영역은 이병성 개체로부터 유래
한다는 사실을 보여준다. 즉 이는 노균병 저항성에 우성 인자와 열성 인자가 동시에 
관여함을 보여주는 흥미로운 결과이고 저항성 품종 육성이 한결 어려울 것이라는 것
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을 시사한다.

그림 64. GBS 분석 대상 식물 개체의 염색체별 Genotyping 결과. 
<각 염색체별 상위 10 행들은 저항성 식물체, 하위 10 행들은 이병체 식물체. 각 bar는 염색체를 나타내고 

붉은색은 저항성, 푸른색과 녹색은 이병성 호모와 이병성 헤테로 유전형을 나타냄>

표 32. 노균병 저항성 major QTL 의 유래

그림 65. GBS 를 이용한 노균병 저항성 QTL mapping. 
<a. SNP calling 정보를 바탕으로 G’ value를 염색체 별로 plotting 해서 FDR<0.1 (가로 점선)을 적용하면 2, 4, 
5, 6 번 염색체 상에 노균병 저항성 QTL 영역이 나타남. b, 저항성 유전형의 allele 발현 빈도를 분석하면 2, 4, 

5번 QTL 영역은 저항성 개체로부터 유래했고, 6번 QTL 영역은 이병성 개체로부터 유래한다는 결과를 보여준다>
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   - 전통적인 SSR 마커 기반의 QTL mapping 과 GBS-seq 기반의 QTL mapping 결과를 
비교하면 아래와 같다 (그림 66, 표 33).

     - GBS 에 의해 밝혀진 dm2-2 영역 (16.6 – 19.9 Mb) 은 SSR20045와 SSR22093 사
이에 위치한 2번 염색체의 17.9 – 19.5 Mb 영역에 상응한다. SSR03150 과 
SSR23522 사이에 위치한 4번 염색체의 18.94-22.3 Mb 영역은 GBS 에 의해 밝혀
진 dm4-1 영역 (15.29-21.2 Mb) 에 상응한다. DM 5-1 과 SSR18729 사이에 위
치한 5번 염색체의 9.9 – 10.3 Mb 영역은 GBS 에 의해 밝혀진 dm5-1 영역 (12.1 
– 14.5 Mb) 에 상응한다. 

     - 하지만 GBS 에 의해 밝혀진 dm6-1 영역은 SSR-기반의 QTL mapping 으로는 밝혀
지지 않았다. 이와 반대로 SSR-기반 QTL mapping에서 밝혀진 dm2-1 영역은 
GBS-seq 기반의 mapping 으로는 밝혀지지 않았다. 

그림 66. 전통적인 SSR 마커 기반의 QTL mapping 과 GBS-seq 기반의 QTL mapping 결과를 비교

표 33. F2 집단 기반과 F3 집단 기반의 노균병 major QTL 분석 결과 비교
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 ○ F3 progeny test 
   - 상기 QTL 분석에서 밝혀진 노균병 저항성 QTL locus 의 정확도를 확인하기 위해서 F3 

후대 검정을 실시하였다. 
   - 2번 염색체와, 5번 염색체 상의 노균병 저항성 QTL 이 중요할 것으로 생각되므로 이 

두 저항성 QTL 영역에 대하여 41 개의 F2 recombinants 를 선발 한 후에 각 라인 별로 
9 개의 종자를 2 년 (2014년과 2015년) 에 걸쳐 파종하여 정밀한 QTL 분석을 실시하
였다. 이를 위해서 2번과 5번 염색체 상의 노균병 저항성 QTL에 위치하는 42 개의 분자
마커를 이용하여 모든 F3 개체의 유전형을 분석하였다 (표 34).

표 34. F3 progeny test 에 사용된 F3 라인과 유전형 분석 결과 

    - Linkage map 작성
      - MAPMAKER/EXP 3.0 software 를 사용하여 LOD<3.0, maximum recombination 

fraction<0.4 를 기준으로 linkage map 을 작성하였다. 유전적 거리는 Kosambi 
mapping function 에 의해 결정되었다. 

     - 2번 과 5번 염색체 상에 존재하는 42 마커와 369 개의 F3 개체를 대상으로 mapping
을 실시한 결과 아래와 같은 연관 지도를 확보하였다 (그림 67).
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그림 67. F3 개체를 이용한 염색체 2번 과 5번의 연관 지도

   - QTL analysis
      - qGene version 4.3.10 software 에서 single trait CIM (composite interval 

mapping) 과 LOD score는 1,000번의 permutation test 옵션을 적용해서 QTL map
을 작성함. 

        - 노균병에 대한 저항성 영역이 염색체 2번에는 2 개 과 5번 영역에 하나 존재함을 
발견함 (그림 68)

그림 68. F3 progeny test 에 의한 2번, 5번 염색체의 노균병 저항성 QTL 영역 확인
<가로축의 점선은 유의확률(P-value) 각 0.1, 0.5 이하를 나타내고, x-축의 푸르게 표시된 마커는 각 QTL 과 

제일 상관성이 높은 마커를 의미한다.>

   -  상기의 연구 결과는 TAG (Theoretical and Applied Genetics) 저널에 개재 승인을 받
았고 현재 출간중이다.  

       Thanda et al. (2016) “QTL mapping for downy mildew resistance in cucumber via 
bulked segregant analysis using next-generation sequencing and conventional 
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methods”. TAG (In press)

 ○ Fine mapping of target QTLs
   - 본 과제를 통해서 노균병 저항성을 조절하는 염색체상의 주요한 영역을 규명한 결과 염

색체 2번, 4번, 5번 6번 영역에 존재하며, 우성과 열성 인자가 모두 존재하는 복잡한 양
상을 보이고 있다는 것을 알게 되었다. 

   -  따라서 현재까지 규명된 정보를 육종에 직접 적용하기에는 어려움이 존재할 것으로 생
각된다.

   - 따라서 보다 효율적으로 육종에 활용하기 위해서 RIL (recombinant inbred line) 과 
BC(backcross) 개체를 개발하고, 이를 이용해서 더 정밀한 QTL mapping 을 통해서 노
균병 저항성 후보 유전자를 선발하고 이을 이용해서 마커를 개발해야 할 것으로 판단된
다. 

   - RIL 개발을 위해서 현재 F2S2 세대가 진행 중 이므로 향후 1~2 년 이내에 RIL 확보가 
가능할  것으로 여겨진다.

   - dm2.1, dm2.2, dm5.1 locus 영역이 저항성 자원 유래인 개체와 dm2.2 와 dm5.1 모두
가 저항성 자원 유래인 개체를 선발해서 이들을 이병성친과 backcross를 진행 중이고, 
현재 BC2F1 개체들이 포장에서 자라고 있는 상태이다 (그림 68). 

그림 68. BC 개체 육성에 사용된 라인들 정보 

   - 교배에서 나온 개체들에 대해서 분자마커를 적용해서 선발하고 이후 포장 병저항성 여부
를 검정하면서 개체를 선발하기 때문에 선발압이 높은 상태이므로, 조만간 1~2 년 이내
에 노균병 저항성 QTL locus 영역을 최소화 해서 후보 유전자 발굴이 가능할 것으로 여
겨진다. 

   - 특히 본 과제와 연계성을 가진 과제 (2016 – 2019: 박과작물 분자육종 시스템 구축) 에 
참여하기 때문에 상기에서 언급한 일들을 지속적으로 추진해서 현장에서 효율적으로 사
용 가능할 수준의 마커를 개발할 계획이다. 
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 ○ 노균병 저항성 연관마커 개발
   - 분자마커와 F2 개체의 표형형 데이터를 기반으로 일원분산 분석을 실시하여 표현형 데이

터와 제일 밀접한 상관관계를 보이는 연관 마커를 선발하였다 (그림 69).
     - 2번 염색체상의 노균병 저항성 영역인 dm2.1 QTL은 DM2-641 마커 와 DM2-767

사이 (23.8 cM)에 위치하며  LOD는 4.8 이고, 표현형 변이의 14 %를 설명하고 있
다.  

     - 5번 염색체상의 노균병 저항성 영역인 dm5.1 QTL은 DM5-641 마커 와 DM5-773
사이 (15.9 cM)에 위치하며  LOD는 6.1 이고, 표현형 변이의 18 %를 설명하고 있
다..

     - 개별 분자마커를 이용한 분산분석 결과 dm2.1 영역에 위치한 DM2-423 
(P=0.00001: R2=12.45%) 와 dm5.1 영역에 위치한 DM5-396 (P=0.0000034: 
R2=14.81%) 들이 노균병 저항성 표현형과 제일 밀접한 연관과계를 보이는 것으로 
밝혀졌다.  

그림 69. 분자마커의 유전형과 F2 개체의 상관분석에 의한 연관마커 개발 

8-4. 분자마커 활용 육종 계통 선발
 ○ 국내 시판 품종 대상 저항성 여부 검정
   - 2013년도에 개발된 이병성 선발 마커 결과와 2014년도에 선발된 dm2.1, 과 dm5.2-3 

기반 genotyping 결과 비교를 통해서 마커의 정확성 여부 판별과 시판 품종의 저항성 
여부를 검정하였다.

     - dm2.1 영역과 dm5.2 영역에서 통계적으로 노균병 저항성 유전자와 제일 연관된 것으



- 81 -

번호 품종명 회사
년 차년도 결과 년 차년도 결과

저항성 여부 번 염색체 번 염색체

중국
중국
중국

드레곤삼척오이 코레곤종묘
장백침다다기 팜한농

백침다다기오이 흥농씨앗
백미백다다기오이 코레곤종묘

한성백다다기 팜한농
이화백침다다기 팜한농

품종 회사 이병성
품종 회사 이병성
품종 회사 이병성
품종 회사 이병성
품종 회사 이병성
품종 회사 이병성
품종 회사 이병성
품종 회사 이병성
품종 회사 이병성
품종 회사 이병성
품종 회사 이병성
품종 회사 이병성
품종 회사 이병성
품종 회사 이병성
품종 회사 이병성

로 나타난 DM2-865, DM5-713 과 이들 영역을 flanking 하는 dm5-436, dm2-482 
마커를 활용하여 저항성 여부를 검정하였다 (그림 70). 

그림 70 . 시판 품종 대상의 마커 적용. 
<DM5-482 유래 프라이머를 이용해서 PCR 밴드를 증폭한 후, 3% agarose gel에 전기영동 실시. 밴드 패턴을 보고 
genotype  scoring 실시해서 * 표시가 있는 품종은 노균병 저항성에 중용한 역할을 하는 5번 염색체 일부분을 가지는 

있음을 나타냄>
     - 분석 결과 아래 표 33 과 같은 결과를 얻었다. 이병성 자원은 2013년에 개발된 이병성 개체 

선발 마커와 2014년도 신규 개발된 마커 적용 시 나타난 결과가 동일하였다. 하지만 2013년도에 
저항성으로 나타난 개체 중에서 2014년도 개발된 마커를 적용한 결과 1번, 5번, 8번 품종처럼 저
항성을 조절하는 염색체 영역이 도입되지 않는 품종이 발견되었음. 2번, 4번, 6번, 9번 품종의 경
우는 노균병 저항성을 조절하는 2번과 5번 염색체 부분이 도입되어서 저항성을 보이는 것으로 판
단된다.

표 33. 국내 시판 품종의  dm2.1 과 dm5.2 영역 유래 마커에 의한 저항성 여부 검정표
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     - 따라서 노균병 저항성 유전자원 선발이나 고정되지 않은 육종 계통을 대상으로 한 노균병 저항
성 개체 선발 시에는 2013년(2차년도)에 개발된 이병성 개체 선별 마커를 통해 이병성 자원을 
선발해서 육종 프로그램에서 도태시키고 저항성으로 여겨지는 개체들만 2014년(3차년도)에 개발
된 마커를 적용해서 저항성 자원으로 선발하는 방식을 적용하였다. 

 ○ 육성 계통을 대상으로 한 저항성 여부 검정
   - 팜한농 육성 15 계통에 대해 마커 분석을 3차년도에 실시하였다 (그림 71). 

그림 71. 육종 계통을 대상으로 노균병 저항성 QTL 유래 마커를 이용한 genotyping 결과
     - 그림 71의 S7은 본 과제의 mapping 집단 제작 시 사용된 저항성친이고, S6는 이병성친으로 

사용되었다. 그리고 S1, R1, R2 노균병에 대한 저항성과 이병성 표준 품종들이고 육종에 도입하
기 위해 계통 육성에 활용된 계통이다. 그리고 현재 육성 중인 15 계통이 활용되었다.  

     - 상기의 마커로는 충분한 정보를 확보하지 못해서, 그림 72 에 나타나는 것처럼. dm2.1 과 
dm5.2-3 QTL 영역에 위치한 7 개 SSR 마커 (DM2-865, Dm2-482, DM2-460, DM5-436, 
DM5-713, DM5-598, DM5-CSWT17) 마커를 이용해서 분석을 실시했다. 분석 결과 나온 
genotype 데이터와 phenotype data를 비교해보면 아래와 같은 결론을 도출하였다 (그림 72)

그림 72. dm2.1, dm5. 2-3 영역의 SSR 마커 기반 유전형과 표현형 데이터 비교 분석 결과

     - 그림 72 에서 보듯이 dm2.1, dm5.2-3 영역에서 제작된 마커 조합을 이용해서 노균병에 대한 
반응 (이병성 인지 저항성 인지)를 정확히 예측하기는 힘든 상황이다. 이러한 결과가 발생한 이
유는 여러 가지가 있겠지만 (1) 부정확한 표현형 스크리닝:  2011년과 2014년의 표현형 데이터
가 불일치하는 경우가 있다 (2) QTL mapping에서 major QTL 영역의 합이 60% 미만이므로, 
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표현형
표현형

-0.27 

QTL 마커로 표형 예측에 어려움이 상존하는데, 특히 사용된 마커는 연관 마커가 아니고 랜덤 마
커 이므로 표현형 예측의 정확성에 필연적으로 한계를 보일 수밖에 없을 것 같다. 따라서 
saturated QTL map을 작성해서 연관 마커를 확보할 필요성이 제기된다.

     - 그림 72 에 나타난 데이터를 이용해서 표형형과 각 마커간의 상관 분석을 실시하여 표 34 같은 
결과를 얻었다. 상관분석 결과 dm2-865와 dm5-713 마커는 상관계수가 각 0.22, 0.41로 표현형
과 두 마커에 의한 유전형간의 일치도가 어느 정도 보이는 것을 알아냈다. 이는 이들 두 마커를 
이용한 유전형 기반의 표현형 예측이 통계적으로 유의미하다는 것을 의미하지만, 추가적인 검정
이 필요할 것으로 생각된다. 

     - 통계 분석 과는 별도로 그림 72 데이터를 분석해보면 3 가지 마커  (dm2-482, dm2-460, 
dm5-436) 조합을 이용하면 표형형과 60% 정도 일치함을 알 수 있다 (그림 72. 붉은 셀은 표현
형과 유전형 일치, 녹색 셀은 불일치). 하지만 선발의 정확성이 떨어지므로 마커에 의해서만 선발
하기에는 위험이 있으므로 추가적인 연관 마커 개발이 진행되어야 할 것 같다 

표 34. 표현형과 유전형 분석에 사용된 마커 간의 상관분석 결과

   - 두 종류의 마커 [2차년도 개발한 이병성 선발 마커와 3차년도 개발한 저항성 개체 선발 마커 
(dm2.1, dm5.2-3 기반 마커)] 를 적용해서 육성 계통 선발에 보조 데이터로 활용하였다.
    - 팜한농에서 육성중인 국내 계통 450 계통과 인도/동남아 수출용 85 계통에 대한 마커 선발을  

실시해서 포장 검정의 보조 데이터로 제공하였다. 하지만, 위에서 언급한 것처럼 블라인더 
테스터 결과 정확도에 한계가 있어서 보조 자료로 활용하였다.

    - 선발의 정확성을 가진 마커가 육성 계통 선발에 활용될 수 있으며, 이를 위해서는  saturated 
된 map 에 기반 하여 연관 마커를 개발해야 하므로, recombinant 개체를 이용한 매핑집단에 
올해 확보된 SNP map 을 활용해서 2번과 5번 염색체 상의 저항성 QTL 영역을 집중적으로 
탐색해서 연관 마커를 개발해야 할 것으로 판단된다. 

   - 2015년도 팜한농 에서 육성중인 계통을 대상으로 맹검법(blind test)을 적용하여 DM2-423, 
DM5-396 연관 마커 분석을 실시하였다(그림 73, 74). 

    - 아래 그림에 나타나는 것처럼 육종에 사용되는 유전자원을 올해 개발된 노균병 저항성 연관 
마커 (DM2-423, DM5-396) 에 기반한 유전형 분석을 실시한 결과 표현형과 100% 
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일치하는 결과를 얻지는 못했다.
         - DM2-423 의 불일치성 : 13.6% (3/22)
         - DM5-396 의 불일치성 : 18.1% (4/22)
         - DM2-423, DM5-396 동시 적용시 불일치성 : 27.2 %(6/22)

그림 73. DM2-423 마커 적용을 통한 유전형 분석 결과와 표현형 분석 결과 비교 

그림 74. DM5-396 마커 적용을 통한 유전형 분석 결과와 표현형 분석 결과 비교

    - 연관마커에 의한 유전형과 표현형의 불일치성은 아마 본 연구 결과로 밝혀진 dm2-1, dm5-1 
영역 이외에 minor 한 저항성 QTL 영역이 존재할 가능성이 있고, 이러한 minor QTL 영역의 
유전형에 의해 표현형이 조절될 가능성이 있음을 생각할 수 있다. 

    - 아니면 현재 개발된 연관 마커가  노균병 저항성 영역에서 멀리 떨어진 위치에서 제작되어서 
현재 마커의 유전형과 표현형 간에 연관 정도 낮기 때문일 가능성도 있음.

    - 결론적으로, 현재 연관 마커를 이용한 선발의 정확성은 70% 이하이므로, 보다 선발의 
정확성이 높은 연관 마커를 개발할 필요가 있다. 

    - 특히 dm2-1과 dm5-1 영역에 recombination 이 생긴 다양한 recombinant line을 개발하여 
이들 RIL 라인을 mapping 자원으로 해서 선발의 정확도를 높인 마커를 개발하는 전략이 현재 
진행중이고, 과제 종료 후에도 지속적으로 진행하여 노균병 저항성 유전자 마커 개발을 
확보할 계획임
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연구개발목표 연구개발내용 달성도
실내 유묘 검정법 

확립
- 표준 유전자원(PI197088)을 활용한 노균병 적정 접종 

조건 규명 및 이를 활용한 저항성 개체 선발법 확립을 
통한 노균병 저항성 개체 선발 실시

100%

포장 성체 선발법 
확립

- 포장에서 노균병 발병 상태를 1~8 scale 로 표준 지수
화 시키고, 이를 이용한 저항성 개체 선발법 확립을 통
한 노균병 저항성 개체 선발 실시

100%

유전자원 수집 및 
특성 조사

- 유묘검정, 포장검정을 병행하여 노균병 저항성 개체 선
발을 실시함 

- 수집 108개 자원 중에서 저항성지수가 1~2인 자원/계
통 선발(가시오이 6, 백다다기 2, 동남아 슬라이서 9, 
BAP 1, PSL 2 선발함)

- 노균병 저항성, 이병성 각 4 계통을 이용해 작성한 15 
분리집단 중 1개 집단을 선발해서 유전자 지도, QTL 
mapping 작성을 통해 분자마커 개발에 활용함

100%

유전자지도 및 
QTL 작성용 

분리집단 육성

- 저항성 4개 계통과 이병성 4개 계통을 이용해 작성한 
15종의 분리집단 중 백다다기 계통의 1개분리 집단
(DM1271 x DM1246) 을 선발, 육성해서 분자마커 개
발에 활용함

100%

오이 노균병원체 
분석

- 오이 노균병원체 서열분석을 통한 변이체 선발을 실시
한 결과 국내 포장에서 발견되는 병원체는 동일한 것
으로 판단됨

- 오이에서 노균병 병징이 발생하기 전에 노균병원체를 
진단하는 기법 개발(특허 등록)

100%

유전자 지도 작성 - 105 마커를 사용하여 전장 길이가 855.6 cM 이고 마
커당 평균 거리가 8.7 cM 인 유전자 지도를 작성함 100%

노균병 저항성 
QTL 분석

- 전통적인 QTL mapping을 실시해서 노균병 저항성을 
조절하는 dm2-1, dm2-2, dm5-1 locus 를 규명함

- GBS 기반 QTL mapping을 실시해서 노균병 저항성을 
조절하는 dm2-1, dm4-1, dm5-1, dm6-1 locus를 
규명함

-  상기  QTL 중에서 dm2.2, dm4.1, dm5.1은 저항성이 
저항성자원(TH118FLM) 에서 유래했고, dm6.1은 이
병성자원(WMEJ) 에서 유래함을 밝힘

-  F3 집단의 QTL 분석을 통해 노균병 저항성 major 
QTL은 dm2.1, dm2.2, dm5.1 이고 각 각 노균병 저항
성에 28.2, 10.8, 27.1 % 관여하는 것으로 분석됨

- 노균병 저항성 유전자 선발 작업이 진행중
   - major QTL (dm2.1, dm2.2, dm5.1) 영역에 대한 

recombinant 선발을 통한 RIL(recombination 
inbreed line) 과 Backcross line 육성을 통해 노균
병 저항성 후보 유전자 선발과 이를 기반으로 분자
마커를 개발함

100%

4. 목표달성도 및 관련분야 기여도
4-1. 목표달성도
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노균병 저항성
연관마커 개발

- NBS-LRR 유래 CAPS 마커 선발
   - Csa2M008000-CAPS 마커 개발
   - 저항성 개체에는 부정확하지만 이병성 개체는 어느

정도 일치하는 경향을 보임
   - 특허 등록과 이병성 개체 선발에 활용
-  QTL 분석 유래 연관마커 선발
   - dm2.1 연관 마커: DM2-865, DM2-482
   - dm5.1 연관 마커: DM5-436, DM5-713
   - 상기 마커로 시판 품종을 스크리닝 했지만 일치하는 

정도가 낮았음
-  QTL 분석 유래 연관마커 선발
   - 7개 SSR 마커(DM2-865, Dm2-482, DM2-460, 

DM5-436, DM5-713, DM5-598, DM5-CSWT17)를 
저항성 개체 선발에 적용한 결과 정확하게 선발하기에는 
무리이고, 이중 3 마커 (DM2-482, DM2-460, 
DM5-436) 조합에 의해서는 표현형과 60% 정도 일치하
는 결과를 얻음 

- 노균병 저항성 QTL 분석 결과 최소한 5개의 저항성 유전자( 
우성 혹은 열성 인자) 가 존재하므로 저항성 품종 개발을 위
해서는 이들 5개 영역을 도입해야 하므로 이들 5개 영역에 대
한 genotyping 이 가능함 마커 개발이 필요하고, 이를 위해서
는 RIL, NIL 등에 기반한 마커 개발이 필요하므로 RIL 라인
을 개발중임

100%

노균병 저항성 
오이 계통 육성

-  수집자원 108점 중에서 저항성지수 1~2인 계통에는 
가시오이 6 계통, 동남아 슬라이서 9 계통, 백다다기 2 
계통, BAP 1 계통, PSL 2 계통으로 전체적으로 가시오
이와 동남아 계통에서 다수의 저항성 자원을 선발해서 
육종계통으로 육성함

-  240 육성계통(총 8,364 개체)를 대상으로 1차 674 개
체를 선발하여 계통을 육성함

-  국내 품종 육성을 위해서 450 계통을 대상으로 46 계
통(백다다기-27, 가시오이-14, 취청-5 계통), 국외 품
종 육성을 위해서 85 계통을 대상으로 22 계통을 2차 
선발함.

-  3차 선발에서는 국내품종 개발용으로 27 계통(백다다
기-12, 가시오이-9, 취청-6 계통)을 선발함

- 4차 선발에서는 품종 육성을 위하여 노균병 저항성 육
종 계통 19점을 선발함. (원래 목표는 4 계통 선발)

- 가시오이 6 계통, 취청오이 5 계통, 백다다기 8 계통

100%

노균병 저항성 
오이 조합 작성

- 백다다기오이 145 조합에서 5개 조합을 1차 선발함.
- 1차 선발 후 백다다기 250 조합을 육성해서 국내 품종 

육성용 23 조합을 2차 선발하고, 국외 품종 육성용 85 
조합에서 12 조합을 선발함

- 2차 선발 후 백다다기 151 조합을 육성해서 국내 품종 
육성용 17 조합을 3차 선발함

- 3차 선발 후 백다다기 122 조합을 육성해서 국내 품종 
육성용 6 조합을 선발함 (원래 목표 4 조합)

100%
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농가연락시험 및 
노균병 저항성 

품종 출원

- 장내 성능 검정에서 선발된 조합에 대해 농가(강원도 
홍천) 연락시험을 3년간 실시하여 6개 시교조합(W31621, 
W31625, W5033, W5044, W6062, W6064)을 선발함
- 이중에서 W6062를 수정백다다기로 생산판매신고를 하

고, W6064는 시원백다다기로 품종보호출원을 실시함
-  현재도 농가연락시험이 진행 중이므로 추가적인 품종보

호출원이 기대됨

100%

4-2. 관련분야 기여도
 ○ 노균병원체 예찰
   - 현재 오이 노균병원체(P. cubensis) 는 대한민국을 포함하여 전 세계적으로 pathotype 6 

에 속하는 A2 mating type 이 주류를 이루고 있는 것으로 파악된다. 그리고 오이 열매
나 종자를 통해서 노균병이 전염된다는 보고도 나타나고 있다. 따라서 오이 재배 포장에
서 노균병 발병 가능성이 어느 때보다 큰 상황이고 농약을 통한 방제보다는 공기전염 
등에 의한 노균병원체의 확산을 선제적으로 모니터링해서 노균병의 발생을 선제적으로 
예방할 필요성이 제기된다.  

   - 따라서 노균병원체(P. cubensis)를 특이적으로 검출 할 수 있는 진단 시스템을 활용하여 
오이 재배지역을 적절히 예찰하게 된다면 오이 노균병원체에 의한 피해를 최소화 할 수 
있을 것으로 판단된다.

 ○ 노균병 실내검정 기술
   - 노균병 저항성 개체 선발을 위한 실내검정 연구는 활발히 진행되었지만 육종 현장에서 

활발히 활용되지 못하는 상황이다. 병원체 계통 유지의 어려움과 접종에 의한 균일한 병
발생의 어려움이 가장 큰 이유일 것이다. 그리고 실내에서 저항성으로 선발된 개체들이 
실제 포장에서 저항성을 보이지 않는다는 점들도 육종 현장에 대한 적용을 어렵게 한다
는 점이다. 하지만 본 연구에서는 유묘 검정과 포장 검정을 병행 실시하여 유묘 저항성
과 성체 저항성을 동시에 가진 개체를 선발하는 방법을 적용하여 포장 저항성이 우수한 
품종을 유도할 수 있을 것으로 판단된다.   

 
 ○ 노균병 저항성 품종 개발
   - 6개 시교조합(W31621, W31625, W5033, W5044, W6062, W6064) 중에서 W6062와

W6064를 대상으로 품종보호출원1 건과, 생산판매신고 1건이 실시되었다. 따라서 나머
지 시교조합에 대한 추가적인 품종출원 이 기대된다.

   - 본 과제를 통해서 인도/동남아 slice 오이 12 조합이 선발된 상태이므로 인도/동남아 현
지 시교사업을 통해서 수출용 slice 오이 품종 육성이 기대된다.

   - 그리고 본 과제에 참여하는 팜한농은 이미 오이 흰가루병 및 CMV 저항성과 내냉성 마
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커 개발 및 품종 육성을 이미 수행하여, 관련 계통과 조합을 다수 보유하고 있다. 따라
서 본 과제에서 개발된 계통이나 조합을 적용하면 국내와 동남아 수출용 복합 내병성 
오이 개발에 걸리는 기간이 단축될 것으로 생각된다. 

   - 특히 전 세계적으로 동일한 타입의 병원체에 의해 노균병이 발병할 가능성이 있고, 현재 
노균병 저항성 품종이 Nunem ( 특허 출원만 된 상태라 상품성이 어느 정도 인지 확인 
되지 않은 상황임)에서 특허 출원된 것 이외에는 현재까지 시장에는 출시되지 않은 상
황이므로, 본 과제를 통해 개발된 다양한 계통 및 조합들을 적절히 활용하면 국외 오시 
시장 진출에 큰 기여를 할 것 으로 생각된다.   

   - 현재까지 P. R 40, PI 197087, PI 330628, PI 197088 들이 노균병 저항성 연구에 주로 
많이 사용되고 있다. 이중 PI 197087 유래의 저항성은 이미 무너졌고, PI 330628, PI 
197088 들이 미국에서 발견되는 P. cubensis isolate 에 강한 저항성을 나타내고 있다. 
따라서 이들 자원을 육종에 도입하려는 시도가 미국을 중심으로 진행되고 있지만, 원예
적 특성 (과형, 과피, 개화 불량) 에 약점이 있어서 육종에 도입되기에는 많은 문제점을 
내포하고 있다. 최근에 미국에서 개발한 DMR-NY264 가 신규 노균병 race에 저항성과 
양호한 원예 특성을 보이는 최초의 육성 계통으로 알려져 있다. 하지만 착과가 생육 후
기에 시작되는 단점을 가지고 있어서 상용화 품종 개발에 어느 정도 적용될지는 아직도 
미지수이다. 하지만 본 과제에서 사용한 저항성 자원은 인도 재래종을 자가수정 해서 고
정시킨 계통을 사용했으므로, 원예적 특성이 우수한 장점이 있다. 따라서 품종 출시에 
걸리는 시간을 미국이나 중국보다 훨씬 단축할 수 있는 점이 본 과제의 가장 큰 장점이
라고 생각된다  

 ○ 노균병 저항성 분자마커 개발
   - 분자마커 개발의 최근 동향은 유전체 서열에 기반한 마커개발, GBS(genotype-based 

sequencing), GWAS(genome wide association mapping), SNP-seq(SNP sequencong) 
이 활발히 이루어지고 있다. 따라서 본 과제를 생성된 다양한 유전체 정보들은 오이 분자
육종에 사용될 것으로 기대된다. 

   - 2013년 Zhang et al. 이 5 개의 노균병 저항성 QTL (dm1.1, dm5.1, dm5.2, dm5.3, 
dm6.1) 을 밝히고, Bai et al., 또한 4 개의 노균병 저항성 QTL (dm1.1, dm1.2, 
dm6.1, dm6.2)을 규명하였다. 그리고 Pang et al. 이 3 개의 QTL 영역을 밝혔다. 하지
만 현재까지 연구된 대부분의 노균병 저항성 QTL 들이 PI 190787 유래의 저항성 자원
에서 밝혀져 있고, PI 190787 은 최근 문제가 되는 P. cubensis 병원체에 대해 저항성
이 강하지 못한 것이 문제점이다. 

   - 따라서 최근에는 PI330628 과 PI 190788에서 유래한 계통을 활용해서 QTL 분석 작업
을 활발히 진행 중이고, 최근 들어서 연구 결과가 발표되는 상황이다. 하지만 두 결과 
결과와 본 연구 결과를 종합하면 최소 5 개에서 11 개 QTL locus 가 저항성에 관여 한
다고 판단된다. 따라서 저항성 품종 육성에는 분자마커가 절대적으로 필요할 것으로 판
단된다.
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   - 하지만 현재까지 QTL 분석을 기반으로 노균병 저항성 연관 마커가 개발되어 육종에 직
접 사용되는 수준 까지 연구가 진행된 상황은 아닌 것으로 알려져 있다. 물론 본 연구에
서도 QTL 분석 결과를 바탕으로 연관 마커 개발을 시도했지만 육종에 사용할 만한 수
준의 마커 개발에 도달하지는 못했다. 따라서 본 연구를 통해 확보된 5개의 노균병 저
항성 QTL locus 에 대한 RIL 혹은 Backcross line을 개발하는 후속 연구를 진행해서 
QTL 영역을 최소화해서 노균병 저항성 유전자를 선발한다면 국제적으로 오이 노균병 
저항성 품종 연구의 선두 그룹으로 자리매김 할 것으로 판단한다.   

5. 연구결과의 활용계획
 ○ 실용화, 사업화 추진 방안
   - W31621, W31625, W5033, W5044 시교조합들에 대한 농가연락시험 추진을 통해서 우

수한 성능을 나타내는 조합에 대한 품종출시를 추진한다.
   - 인도/동남아 슬라이서 오이 12 조합에 대한 인도/동남아 현지 시교사업을 추진해서 현지 

시장 진출을 추진한다.
   - P. cubensis 를 특이적으로 진단하는 마커 시스템을 기반으로 한 노균병 예찰 기법에 대

한 기술 이전을 추진한다.
   - 본 과제에서 개발된 이병성 개체 선발 마커를 활용한 오이 분자 육종을 추진하여 복합 

내병성 오이품종 출시를 추진한다. 

 ○ 논문 및 특허(지식재산권) 확보 방안
   - 5 개의 QTL Locus 축소화를 통해 노균병 저항성 후보 유전자 발견에 대한 논문 및 특

허 출원을 추진할 계획이다. 

 ○ 타 연구에의 응용
   - 본 연구를 통해 생산된 다양한 정보들(유전체 서열, 노균병 저항성 계통 및 조합, 분자 

마커, QTL 분석 결과 등) 은 팜한농 에서 기존에 확보된 다양한 정보 및 자원들과 연계
해서 국내외 시장 출시를 위한 복합 내병성 품종 개발에 활용될 것이다. 

   - 현재 본 연구진은 향후 4년 동안 박과작물 저항성 분자육종 시스템 구축(흰가루병 대
상) 에 참여하기 때문에 본 연구 과제 결과를 연계해서 복합 내병성 품종 개발을 추진하
는 방향으로 본 연구 과제 결과를 활용하고, 본 과제 수행을 통해서 확보한 정보나 경험
을 향후 과제 수행에 적용할 계획이다.

 ○ 추가 연구의 필요성
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   - 노균병은 현재 전 세계 오이 재배 농가에서 심각한 문제점을 야기하고 있다. 특히 최근 
들어 세계적으로 동일한 병원체가 노균병을 발병시키는 것으로 추정되는 상황이 발견되고 
있고, 종자 및 열매를 통한 전염을 통해서 ioslate 들이 전 세계적으로 광범위하게 확산되
는 추세이다. 

     - 따라서 국내 자생 P cubensis isolate 에 대한 연구를 통해서 노균병원체에 대한 체계
적인 정보를 확보할 필요가 있으므로 이 분야에 대한 연구가 필요할 것으로 생각된다. 

     - 노균병원체 종자 감염에 대한 소독 방안이나, 검역 시스템 개발, 및 예찰 시스템 개발 
등에 대한 연구가 필요할 것으로 판단된다.

     - 노균병원체 활물 기생이므로 인공 기배 배양 및 정확한 인공 접종 방안 등에 대한 체
계적인 연구도 필요할 것으로 판단된다. 

     - 노균병원체에 대한 체계적인 race 정보가 확보되면, 각 race 별 저항성 자원을 스크리
닝 하는 연구도 필요할 것으로 판단된다. 

     - 노균병 저항성은 최소 5 ~ 11 개의 우성 및 열성 인자 들에 의해 조절되는 복잡한 
기작이다. 따라서 저항성 품종 효율적인 개발의 위해서는 분자마커가 반드시 필요하
고, 본 과제에서는 5 개의 노균병 저항성 QTL locus를 선발하였기 때문에 현재 확보
된 저항성 QTL locus 영역을 최소화 시키는 연구 (RIL 혹은 Backcross line을 활용
한 QTL 분석 이후 candidate gene 확보 및 positional cloning) 추진이 필요할 것으로 
판단된다. 
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6. 연구과정에서 수집한 해외과학기술정보
 ○ 박과 작물에 노균병을 일으키는 P. cubensis 가 전 세계적으로 확산되면서 막대한 피해를 입

히는 추세임. 특히 과거보다 노균병에 의해 피해가 더 심해지고 전 세계적으로 문제를 일으
키는 상황임. 
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 ○ 오이 노균병을 유발하는 Pseudoperonospora cubensis 를 분자생물학적 방법으로 진단하기 
위해서 미국 전역에서 수집된 다양한 isolate 와 가장 서열이 유사한 Pseudoperonospora 
humuli 에 대한 유전체 서열 정보를 확보해서 공개함 

    -  S. Withers, E. Gongora-Castillo, D. Gent, A. Thomas, P. S. Ojiambo, and L. M. 
Quesada-Ocampo (2016) Using Next-Generation Sequencing to Develop Molecular 
Diagnostics for Pseudoperonospora cubensis, the Cucurbit Downy Mildew Pathogen. 
Phytopathology 106:1105-1116 

 ○ 누넴에서 오이 노균병 저항성 품종에 대한 특허 출원 (2015) : 하지만 확실하지 않음
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 ○ 미국 위스콘신 그룹에서 노균병 저항성 QTL 영역을 규명함
   - Wang, Y., VandenLangenberg, K., Wehner, T.C. et al. QTL mapping for downy mildew 

resistance in cucumber inbred line WI7120 (PI 330628) Theor Appl Genet (2016) 
129: 1493. 

7. 연구개발결과의 보안등급
코드번호 D-09

○ 연구 결과 공개 가능

8. 국가과학기술종합정보시스템에 등록한 연구시설·장비 현황
    - 해당사항 없음

9. 연구개발과제 수행에 따른 연구실 등의 안전조치 이행실적
 ○ 연구실 안전 점검 체계 구축 및 실시 
  A. 실험실 안전 점검 체계를 구축함
    ※ 위험등급별로 환경안전점검을 단계별로 체계화하여 관리를 실시함 
    ※ 관리위험등급의 지정 상황: 본 연구실은 B 등급에 해당함
      - A등급 : 가연성가스, 인화성 시약, 유해화학물질, 다량의 폐액배출, 독극물, 생물 및 
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동물, 방사성 동위원소, 위험성이 높은 기계장비가 설치된 실험실 
      - B 등급 : 일반시약, 소규모 인화성 시약, 불연성가스, 소량의 폐수발생실험실
      - C 등급 : 이화학실험을 수행하지 않는 전기, 설계, 컴퓨터 관련 실험실 
  B. 실험실 정밀안전진단을 실시함
      - 대상 : 연구개발활동에 유해화확물질 관리법 제2조 7호에 따른 유해화학물질을 취급

하는 연구실,산업안전보건법 제39조에 따른 유해인자를 취급하는 연구실, 과학기술부
령이 정하는 독성가스를 취급하는 연구실

      - 실시 : 2년마다 1회 실시하여 교육과학기술부에 보고
 ○ 교육 훈련을 실시함
  A. 개요: 실험실의 안전을 확보하고 종사자의 건강을 보호하여 실험 및 연구활동에 기여하

고, 또한 연구실 안전환경조성에 관한 법률에 의거하여 실험실의 환경안전교육이 의무화
됨에 따라 이공계열 대학원생 및 관련자 전원은 환경안전교육을 의무적으로 수강

  B. 교육대상: 교수, 대학원생, 실험조교, 소속연구원, 실험참여 학부생 
  C. 교육 이수과정 
     - 1단계 : 공통이수과목(등록실험실전체) 
  D. 교육구분: 아래 정기 교육과 비정기 교육을 실시함
     - 정기교육 : 방학기간 중  2회 출석 수업 실시
     - 비정기 임시교육 : 
      o 대상: 새로운 실험과정의 신설시,  연구소의 신설시,  교육 미 이수자(신입 대학원생, 

전담직원, 연구원, 업체직원, 유해물질 취급자 등)
      o 방법: 사이버 교육 환경안전교육 등(홈페이지 개설 동영상교육), 자료/유인물, 외부 온

라인상, 외부강사, 전문교육기관의뢰 등
 ○. 보험 가입 현황
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번호
구분
(논문
/특허
/기타

논문명/특허명/기타 소속
기관명 역할

논문게재지/
특허등록국

가
Impact 
Factor

논문게재일
/특허등록일

사사여부
(단독사사 

또는
중복사사)

특기사항
(SCI여부/인
용횟수 등)

1 품종 시원백다다기 팜한농 육성자 대한민국
공고번호 

2016-725/
출원번호

2016-608
단독

2 논문

QTL mapping for downy mildew resistance in cucumber via bulked segregant analysis using next-generation sequencing and conventional methods

세종대학
교

교신저
자

Theoretica
l and 

Applied 
Genetics

3.900 2016.10 단독 SCI/0

3 논문

Identification of Pseudoperonospora cubensis using real-time PCR and high resolution melting (HRM) analysis

세종대학
교

교신저
자

Journal  of General Plant Pathology 
1.120 2016.03.31 단독 SCI/0

4 논문

Development and characterization of a co-dominant molecular marker via sequence analysis of a genomic region containing the Female (F) locus in cucumber (Cucumis sativus L.)

세종대학
교

교신저
자

Molecular 
Breeding 2.246 2015.12.31 단독 SCI/0

5 특허
오이 노균병 저항성 개체 선별용 분자 마커 및 이를 이용한 선별방법

세종대학
교

주발명
자 대한민국 2015.01.29 단독

10. 연구개발과제의 대표적 연구실적

11. 기타사항
코드번호 D-13

○

12. 참고문헌
Arends D, Prins P, Jansen RC, Broman KW (2010) R/qtl: high-throughput multiple QTL 
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