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요약

○ 딸기 육종소재 164점 확보 및 증식 후 주요 형질 원예적 특성 분석을 

수행하였고, 표현형 결과를 Breeding Information Managemonet System 

(BIMS, https://www.rosaceae.org/bims)을 이용하여 데이터베이스화함

○ 생물검정을 이용한 딸기(Fragaria x ananassa Duch.) 유전자원의 역병

균(Phytophthora cactorum)에 의한 crown rot 저항성 평가

○ 딸기 유전체 reference인 Fragaria vesca (2배체)를 포함하여 8배체인 

F. x ananassa와 F. iinumae (71 Gb), F. nipponica (72 Gb), F. nubicola 

(74 Gb) 및 F. orientalis (75 Gb) 4개의 다른 야생종의 genome 

assembly 정보, CDS 정보, protein 정보, unigene 정보와 기존에 보고

된 EST 데이터를 수집

○ 딸기의 유용 분자마커 개발 및 유용 유전자 연구에 기반이 될 유전집

단 및 유전자 지도 작성

   - 탄저병 저항성 관련 유전집단 2개 (‘보교조생’X ‘매향’, ‘보교

조생’X ‘아키히메’) 작성 및 유전자지도 및 QTL 작성

   - 고경도 관련 고정계통을 이용한 F2 유전집단 및 고밀도 유전자지도 

작성, QTL mapping

   - 역병저항성 관련 유전집단 및 유전자지도 작성

   - 고당도 관련 유전집단 및 유전자지도 작성

보고서 227쪽



○ 딸기 유전체 정보 기반 유용형질 관련 분자마커 대량 발굴

   - 사계성 형질과 관련하여 개화유전자 FaFT2와 FaCKX1의 염기서열

을 분석 후 사계성과 일계성 구별 가능한 SNP 마커 2개 발굴 (특허 

제 10-1881977호)

   - 고당도와 저당도 유전자원 8점의 당도분석 및 당 합성 관련 유전자

18개의 발현 분석 (J. Plant Biotechnol., 45: 90-101)

   - 탄저병 저항성 관련 유전자원 3점의 transcriptome 분석을 통하여 

탄저병 저항성 특이적으로 발현하는 유전자군 발굴

   - 탄저병 저항성 관련 유전집단 2개 (‘보교조생’X ‘매향’, ‘보교

조생’X ‘아키히메’)를 이용하여 유전자지도 작성 후 탄저병 저항

성 관련 QTL분석 및 SNP 마커 1개 개발

   - 딸기 탄저병 저항성 SCAR마커 2종 개발

   - 고경도 고정계통을 F2 분리집단을 이용한 GBS (genotyping by 

sequencing)를 통해 고경도 관련 SNP 마커 개발가능성 확인

   - SNP 분자표지를 이용한 역병저항성 계통의 유전체 분석을 통해 딸

기 8배체 SNP (HRM) 분자표지 224건, 433건 확보

   - 당도 및 사계성 연관 유전자 지도 작성 및 QTL 분석 후  당도 관

련 3개의 SNP 분자마커와 사계성관련 5개의 분자마커를 개발

○ 딸기 육종소재 유용 분자마커 개발

   - 수집한 딸기 유전자원을 식별할 수 있는 24개의 SNP 분자마커 및 

Fluidigm EP1 system 개발

   - 딸기 육종소재의 구분 및 오염도 확인을 할수 있는 분자마커 5개 

세트 개발

○ 국내 확보된 육종소재 160점의 분자적 근연관계 분류



<요약문>

연구의

목적 및 내용

  ○ 딸기 육종 소재의 주요 목표 형질 및 원예적 특성 탐색, 분류 및 데

이터베이스 구축

    - 딸기 육종소재 분양 후 증식 및 재배
    - 딸기의 주요 형질 표현형 조사 
    - 각 형질별 육종 소재의 분류 및 표현형 분석 결과 데이터베이스화
  ○ 딸기 주요 병인 탄저병, 역병 저항성 검정법 개발 및 저항성 유전자

원 탐색

    - 딸기 역병균(Phytophthora cactorum)을 이용한 생물검정법 확립
    - 국내, 일본, 미국, 유럽 등지에서 수집한 104개의 딸기 품종 또는 

유전자원에 대해 역병 저항성/이병성 판별
    - 딸기 탄저병 저항성 검정법 확립
    - 탄저병 저항성 및 이병성 소재 발굴
  ○ 딸기 유전체 정보 수집 및 분석

    - Transcriptome, EST, genome sequence 등 관련 유전체 정보 수집
    - 수집 정보 분석 및 가공
  ○ 딸기 유전집단 및 유전자지도, QTL 작성

    - 역병 저항성 품종과 이병성 품종 간의 교배를 통하여 F1 분리집단 
육성함

    - NGS 분석을 통해 개발된 분자표지를 이용하여 역병관련 딸기 집단

의 유전자 지도 작성

    - 생가생가나와 설향의 F1 분리집단에서 딸기 역병균(Phytophthora 
cactorum) 생물 검정으로 저항성/이병성 판별하여 유전분석 수행하
고 역병 저항성 QTL mapping

    - 탄저병 저항성, 이병성 품종을 이용하여 분리집단 육성
    - 탄저병 저항성 형질 QTL mapping
    - 딸기 당도 및 사계성 관련 소재 개발 (유전자원 수집 및 특성 분석)
    - 딸기 당도 및 사계성 연관 분자표지 개발용 F1 분리집단 특성조사
    - NGS를 이용한 딸기 당도 및 사계성 관련 유전분석 및 유전자 연관

지도 작성
    - 딸기 당도 및 사계성 QTL map 작성을 통한 연관 SNP 분자마커 선

발
  ○ 딸기 유전체 정보 기반 분자마커 발굴

    - 목표형질 관련 육종 소재의 유전체 정보 생산
    - 유전체 정보 기반 분자마커 대량 발굴
    - 탄저병 저항성 연관 분자마커 개발
    - NGS 방법을 이용하여 생가생가나와 설향의 염기서열 해독하여 대

량 SNP 탐색함 (657개의 HRM 분자표지 개발)
    - 선행연구 결과를 활용한 RAPD 데이터 이용 탄저병 저항성 마커 

SCAR 마커 전환
    - 당도 및 사계성 관련 소재의 전사체 자료 생성 및 분석
    - 딸기 과실 경도 관련 형질 연관 분자표지 개발
    - xks
  ○ 딸기 주요 형질 연관 분자마커 검증

연구개발성과
  ○ 딸기 육종 소재의 주요 목표 형질 및 원예적 특성 탐색, 분류 및 데

이터베이스 화

    - 국내 보유 육종 소재 164점을 증식 및 시험 재배함



    - 딸기 육종소재 164점의 엽형 (엽장, 엽폭 및 엽병 길이)과 열매관련 
표현형 (과중, 과형, 경도, 당도 및 산도)을 조사

    - 각 형질별 육종 소재의 분류 및 형질 조사 결과를 Breeding 
Information Managemonet System (BIMS, https://www.rosaceae.org 
/bims)을 이용하여 데이터베이스화함

  ○ 딸기 주요 육종소재 160점의 분자적 근연관계 분석을 통한 육종 기

반 구축 (육종 소재간 genetic distance 확립)

  ○ 딸기 주요 병인 탄저병, 역병 저항성 검정법 개발 및 저항성 유전자

원 탐색

    - 딸기 역병균(Phytophthora cactorum)을 이용한 생물검정법 확립
    - 역병 저항성/이병성 딸기 품종 또는 유전자원 선발
    - 딸기 탄저병 저항성 검정법 확립
    - 탄저병 저항성 및 이병성 소재 발굴
  ○ 딸기 주요 원예형질 유전자원 선발

    - 고당도, 저당도 자원 선발

    - 고경도 저경도 고정계통 육성

    - 사계성, 일계성 자원 선발

  ○ 딸기 유전체 reference (Fragaria vesca), 재배종인 8배체 F. x 

ananassa, F. iinumae, F. nipponica, F. nubicola 및 F. orientalis 4개

의 야생종 딸기의 genome assembly 정보, CDS 정보, protein 정보, 

unigene 정보 및 EST 데이터 확보

  ○ 딸기 유전체 정보 기반 분자마커 대량 발굴

    - 사계성 형질과 관련하여 개화유전자 FaFT2와 FaCKX1의 염기서열
을 분석하여 총 84개 SNP를 발굴하였고 (FaFT2 SNP 179개, 
FaCKX1 SNP 36개), HRM을 통해 사계성과 일계성을 구별할 수 있
는 SNP 마커 2개를 선발

    - 고당도 (설향, 매향, 금실, 아람)와 저당도 (Missionary, Camonoreal, 
Jansan, 포톨라) 유전자원 선발 후 HPLC-ELSD를 이용하여 당 성분
분석 및 당 합성 유전자 18개의 발현양 분석

    - 탄저병 저항성 관련 유전자원 3점의 유전체 정보 생산 및 탄저병 
저항성 특이적인 SNP와 증폭인자를 개발 (3협동과제와 협력)

    - 탄저병 저항성 관련 유전집단 2개 (‘보교조생’X ‘매향’, ‘보
교조생’X ‘아키히메’)를 이용하여 유전자지도 작성 후 탄저병 
저항성 관련 QTL분석 및 SNP 마커 1개 개발 (3협동과제와 협력)

    - 탄저병 저항성 SCAR마커 2종 개발
  ○ 고경도 고정계통으로 8개의 고정계통 선정

    - 아끼히메, 아마오우, 베니홋-베, 카란, 문뢰, 조홍, 엘란, 도요노카
  ○ 저경도 고정계통으로 9개의 고정계통 선정

    - 아마오우, 베니홋베, 사치노까, 카란, 조홍, 가비타, 도요노까, 챈들
러

  ○ 베니홋베, 도요노카 유래 계통을 고경도 친, 사치노까/챈들러 유래계

통을 저경도 친으로 최종 선정

    - 고경도 x 저경도 F2 분리집단의 경도 검정 및 유전분석
  ○ GBS를 통해 고정계통 유전자원에서 2,863의 유용 SNP를 발굴

    - 이를 활용하여 유연관계 분석 진행, 효과적으로 분류함을 확인



    - http://strawberry-garden.kazusa.or.jp/.에서 확보한 Fragaria x 
ananassa (FANhybrid_r1.2) 레퍼런스 정보를 확보하여 SNP 선발에 
활용함)

  ○ GBS를 통한 고정계통 간 F2집단(고경도x저경도) 분석으로 유용 SNP 

발굴

    - T137 및 L80집단에서 최종 선발된 SNP 401개 및  SNP 196개 에 
대한 연관지도 작성 및 유용 QTL 분석

  ○ 딸기 역병균(Phytophthora cactorum)을 이용한 생물검정법 확립

  ○ 딸기 유전자원의 역병 저항성 검정

  ○ HRM 마커 개발을 통한 8배체 딸기 유전자지도 작성

  ○ 딸기 역병 저항성 유전분석

  ○ 딸기 역병 저항성 QTL 탐색

  ○ 사계성 및 당도 관련 딸기 유전자원 수집 및 특성분석

    - 사계성(중일성) 딸기 품종 13점, 당도관련 품종 6점 수집
    - 특성 분석을 통한 고당도 품종 2점, 저당도 품종 2점 선발
  ○ 수집 유전자원 분류를 위한 SNP 기반 품종식별 마커 개발

    - 414 SNP로 부터 각 염색체별 2∼9개씩 분포한 총 24개의 품종식별 
SNP 마커 개발 (EP-1 Fluidigm system 기반)하였으며, 24개의 SNP
마커에 의해 딸기 110품종이 구별함

    - 다른 딸기 유전자원의 구별 마커로 활용 가능
  ○ 유전체 정보를 활용한 사계성 연관 유전자 탐색 및 HRM 검정법을 

개발하여 다형성 분석

    - 주요 딸기 품종으로부터 사계성 관련 TFL1 유전자 동정 및 염기서
열 결정

    - 4개의 SNP 정보를 이용한 HRM 분자마커개발
  ○ 당도관련 분자표지 개발을 위한 당관련 유전자의 발현분석 및 후보

유전자 선발

    - 전사체 정보 및 유전자 발현분석을 통하여 당도관련 3개의 후보유
전자 (FaFru2, FaGlu8, FaSuc11)를 선발

  ○ 고당도 딸기 품종의 안토시아닌관련 유전자발현분석

    - 토군의 성숙한 과실보다 매향과 설향의 성숙한 과실의 안토시아닌 
함량이 5배 이상 높음

    - 안토시아닌 합성에 관여하는 전사조절유전 및 생합성 초기, 후기에 
관여하는 총 16개의 유전자 동정(전사조절유전자(Positive: FaMYB10, 
FaMYB5, FabHLH3, FabHLH3-delta, Negative: FaMYB11, FaMYB9, 
FabHLH33, FaWD44-1), 생합성 초기에 관여하는 유전자 (Fa4CL7, 
FaF3H, FaCHI1, FaCHI3, FaCHS), 생합성 후기에 관여하는 유전자
(FaDFR4-3, FaLDOX, FaUFGT2) 

  ○ 당도 및 사계성 분자마커 검정 및 분자표지 개발을 위한 NGS 분석

을 통한 대량의 SNP획득

    - 당도관련 분자표지정보를 이용하여 고당도 품종과 저당도 품종을 
구별할 수 있는 분자표지 2 sets (F03-022, S08-701)을 선발함 

    - RAD-sequencing에 의해 매향(고당, 일계), 페스티발(저당, 일계), 알
비온(저당, 중일)과 F1 분리집단 87개체로부터 평균 1,287,014 raw 
reads 데이터와 25,879개의 SNP 획득



  ○ 당도 및 사계성 관련 유전자지도(Linkage map) 작성
    - 선발된 당도 관련 SNP 정보로 부터 멘델의 분리비에 적합한 3,266

개 SNP를 선발 후 Linkage map을 작성하였으며, 게놈정보가 밝혀
진 F. vesca의 Linkage map과 비교분석하여 1,553개의 SNP 분자마
커정보와 연계되어 있는 53 Linkage map을 작성

    - 선발한 3,501개의 SNP 분자마커를 이용하여 사계성 관련 F1 집단의 
유전자형을 결정하여 76 Linkage map을 작성 후 게놈정보가 밝혀
진 F. vesca의 Linkage map과 비교분석하여 1,268의 SNP 분자마커
정보와 연계되어 있는 46 Linkage map을 작성

  ○ 당도 및 사계성 QTL map작성을 통한 분자마커 선발

    - 당도관련 교배조합 F1 집단의 표현형과 53 Linkage map의 유전자
형 정보를 이용하여 CIM 및 MLM 기법으로 4개의 당도관련 QTLs를 
동정하였으며, 3개의 SNPs 분자마커(MF518, MF1321, MF3696)를 선
발함

    - 사계성관련 교배조합 F1 집단의 표현형과 46 Linkage map의 유전
자형 정보를 이용하여 사계성 관련 7개의 QTLs를 동정하였으며, 5
개 SNPs 분자마커(FAN3787, FAN3556, FAN1459, FAN457, FAN2967)
를 선발함

  ○ 새롭게 확인된 전사체, 유전체, 유전자, QTL 정보 공유

    - ddRAD-seq에 의해 얻어진 SNP정보 및 유용한 유전자정보에 대한 
data를 1세부와 공유함

연구개발성과의
활용계획

(기대효과)

  ○ 본 사업을 통해 완성된 딸기 유용 형질 검정법 연관 분자표지를 이

용한 분석 서비스 제공으로 딸기 육종 프로그램 지원

  ○ 딸기 육종 효율 증진을 통한 신품종 개발 연한 단축 및 국제경쟁력 

있는 품종개발력 확립 

    - 조기선발 및 정밀 육종 가능
    - 육종연한 단축을 통한 신품종 개발 비용 절감 
    - 다양한 목표의 육종이 신속하게 가능하여 품종의 국제 경쟁력 강화
  ○ GBS (genotyping by sequencing)를 통해 작성된 고밀도 유전자지도는 

향후 효율적인 분자마커 개발의 기반으로 활용될 계획

  ○ 내수품종 확대 및 수출 품종 개발 촉진 

  ○ 역병 저항성 분자표지를 이용한 지적 재산권 확보

  ○ 분자표지를 이용한 딸기 고품질 품종 육성으로 수출 시장 확대, 국

제 경쟁력 확대

    - 고품질 딸기 육성 비용 절감을 통한 가격 경쟁력 및 부가가치 창출
    - 각 시장 맞춤형 품종 개발을 통한 수출 시장의 확대
  ○ SNP 기반 품종식별 마커는 딸기 유전자원의 분석을 통한 유전자원

보호 및 로열티 분쟁 해소

  ○ 유전자원들의 실험적인 분석을 통해 Day-neutral type을 구분할 수 

있음

  ○ 교배조합은 고당도 품종과 저당도 품종, long-day type과 day-neutral 

type을 포함하는 4개의 조합으로 작성하였음. 이렇게 여러 형질들이 

포함된 교배조합은 각각의 형질에 대해 linkage map 분석이 가능함. 

  ○ 유전체정보 기반 유전자형분석기술 (Genotyping)의 발전에 기여하므

로 딸기 국내 분자육종수준을 한 단계 끌어올리는데 중추적인 역할 

수행  



  ○ 딸기의 원예적 형질인 당도 및 사계성에 관련된 분자표지 개발 기반

을 구축 및 활용함으로써 육종효율 증대 및 고품질 딸기 품종 육성

으로 경쟁력 제고에 기여  

  ○ 육종가의 편의 분자표지 선발 시스템 확립 및 기술 이전, 특허화

  ○ Genotyping과 Phenotyping의 정밀 실행으로 목표형질이 안정적으로 

검증된 유전자원을 육종 프로그램에 제공

국문핵심어

(5개 이내)
딸기 분자육종 분자표지 병저항성 품질관련 마커

영문핵심어

(5개 이내)
Strawberry

Molecular 

breeding

Molecular 

marker

Disease 

resistance

Fruit quality 

marker

※ 국문으로 작성(영문 핵심어 제외)
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1장. 연구개발과제의 개요

1절. 연구개발 목적
1. 최종 목표

  ○ 딸기 주요 병인 탄저병, 역병 저항성 검정법 개발 및 저항성 유전자원 탐색 

  ○ 딸기 주요 품질 관련 형질인 당도, 경도 검정법 개발 및 고당도, 고경도 유전자원 탐색

  ○ 딸기 탄저병, 역병 저항성 분자 표지 개발

  ○ 딸기 당도, 경도 관련 분자 표지 개발

  ○ 딸기의 사계성 관련 분자 표지 개발

  ○ 딸기 품종 개발 지원 데이터베이스 개발

2. 주요 내용

  ○ 딸기 주요 병인 탄저병, 역병 저항성과 당도와 경도 검정법 개발 및 저항성, 고당도, 고경

도, 사계성 유전자원 탐색

    - 국내 보유 육종 소재, 주요 재배 품종 분양 후 증식 및 시험 재배

    - 딸기의 중요 표현형 (과중, 개화시기, 엽형, 초형, 과형) 분석과 경도, 당도, 기능성 성분, 

병 저항성 형질 조사 (협동과제와 협력)

    - 각 형질별 육종 소재의 분류 및 형질 조사 결과 데이터베이스 화

  ○ 딸기 탄저병 역병 저항성 분자 표지 개발

    - F1 분리집단 육성, 유전체 정보 기반 GBS, pseudotestcross mapping, 유전자 지도 작성, 

QTL분석

    - 유전체 기반 분자표지 개발 

    - 개발된 분자 표지의 검정

  ○ 딸기 당도, 경도 관련 분자 표지 개발

    - 자식 고정 계통을 이용하여 GBS 및 QTL 분석을 통해 경도 연관 분자 표지 개발

    - 유전자원 탐색, F1 분리집단 작성, pseudotestcross mapping, GBS 방법을 이용하여 유전

자 지도 작성 및 QTL mapping 

    - 개발된 분자 표지의 검정  

  ○ 딸기의 사계성 관련 분자 표지 개발

    - 전사체 정보 기반 분자표지 대량 생산

    - 유전자 지도 작성

    - 개발된 분자 표지의 검정

  ○ 딸기 품종 개발 지원 데이터베이스 개발

    - 국내 딸기 육종소재의 주요 목표 형질 및 원예형질 특성 탐색, 분류 및 데이터베이스화

    - 딸기의 전사체 정보 생산, 분석 및 표준 유전자 세트 구축

    - 딸기의 유전체 정보 생산 및 분자마커 대량 발굴

    - 딸기의 유전체 정보 수집 및 데이터베이스 화

    - 유전자원 형질 정보, 유전체, 전사체, 마커 정보가 통합된 품종 개발 지원용 데이터베이

스 구축
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 2절. 연구개발의 필요성

1. 딸기는 농가 주요 소득 작물로서 원예산업을 선도하고 있으며, 수출 확대 등 성장 잠재력이 

큰 품목임

○ 딸기 생산액은 현재 1조 2천억원으로 추정되어 과채류 생산액의 25%를 차지하는 중요 

농가 소득 작물

- 딸기 산업 규모 확대: 2004년 6,432억원 → 2012년 11,888억원

- 농가소득 증가 (촉성재배): 2004년 6,450천원/10a → 2012년 11,282/10a

- 재배면적은 정체 상태이나 가격이 안정된 대표 고소득 작물로 부각

○ 원예작물 중 국내 품종개발로 외국품종을 대체한 대표적 사례 작물임

- 딸기 외국품종 재배비율: 2005년 92% → 2010년 43% → 2012년 28% → 2013년 22% 

(감소 추세)

- 국산 품종 ‘설향’ 보급률: 2004년 0% → 2008년 36.8% → 2013년 75.4% (약  5,200 

ha)

○ 대내외 수출 여건 악화에도 불구하고 수출이 지속적으로 성장하는 수출 전략작목임

- 딸기 수출실적: 2004년 4백만$ → 2011년 2천1백만$ → 2012년 2천2백만$ → 2013년 2

천9백만$

- 우수 품종 개발: 국산 품종 매향이 수출 물량의 90% 이상 점유

- 수출 시장의 다변화로 시장 규모 증대

○ 세계 딸기 생산 규모는 약 400만톤으로 생산 면적이 점차 확대되는 추세

2. 딸기 R&D 투자는 타 작물에 비해 상대적으로 불충분하지만 지난 10년간, 지속적인 정책지

원과 품종 개발 투자를 통해 우수 국산 품종 개발 및 보급 확대로 딸기산업이 급속한 성

장을 이룸

3. 지금까지 딸기는 국내 보급률 향상을 위한 생과용 품종 육성에 초점을 맞춰 왔으나, 내수 

시장과 수출 확대를 위해 육종 목표가 다양화 됨

○ 국내 딸기 품종 육성은 국가 연구기관에서 전담하고 있음

○ ‘설향’과 ‘매향’ 품종의 편중재배 (78%)로 이상기온 등에 따른 수급불안 및 수출 물

량확보에 어려움 상존하며 종자개발 투자가 절대 부족함

- 내수용인 ‘설향’ (2005년 육성)이 75% 차지, 수출용 품종은 대부분 ‘매향’ (2001

년)으로 이상기온, 병해충발생시 수급 및 수출차질이 우려됨

- ‘설향’은 봄철 (고온기) 이후 과육이 약해 품질이 크게 저하. 국산 품종 보급에 기여

도가 높지만 품종 편중 문제 초래

- ‘매향’은 경도가 높지만 수량성이 낮아 수출물량 확보에 어려움이 있으며 기형과 

발생 단점이 있음. 품종의 한계를 넘어설 수 있도록 적극적인 신품종 개발 투자 확대

가 필요함

○ 딸기 수출시장이 홍콩, 말레이시아, 싱가포르 중심에서 아시아 10개국, 러시아, EU, 북미 

등으로 변화하고 있어 각 시장에 맞춤형 품종 필요성 증대
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4. 국산품종 보급률 90% 이상 강화와 수출 전략 품종 개발을 목표로 하는 국가기관 주도의 딸

기 품종 육성 사업 런칭

○ 전통 육종 방법에 근거한 품종 개발 추진 체계로서 신속한 신품종 개발과 효율적인 육종

을 위해서 분자표지의 필요성 절실

○ 기존 육종 방법은 품종 개발에 많은 인력과 시간이 소요되어 재배 농가와 시장 요구 품

종 개발 대응 미흡한 실정

○ 최신 육종기술을 적용하여 육종기간 단축 및 효율 증진 필요

○ 내수 품종의 육종 목표

   - 다수성 품종 (3.8톤/10a --> 4.5톤/ha)

   - 병저항성 (역병, 탄저병, 시들음병)

     · 국내에서 재배되고 있는 품종 ‘설향’, ‘레드펄’, ‘아끼히메’ 모두 탄저병 감

수성이어서 그 피해서 심각함

     · 내수용 주요 재배종인 ‘설향’은 특히 역병에 취약함

   - 사계절 재배 및 수확 가능

○ 수출 품종의 육성 방향

   - 경도 20g/mm 이상, 당도 12 brix 이상

   - 조기 수확에도 맛 유지

   - 여름 수확 품종 (사계성)

   - 수입국의 기호에 맞는 과형, 과크기 (중국은 강한 빨간색, 동남아는 큰 과실 선호)

○ 이외에 가공용 및 기능성 품종에 개발에 대한 육성 방향

5. 딸기는 첨단 육종 기술 활용을 통한 육종 연한 단축 및 육종 효율 증진 기술 개발의 절실

○ 딸기는 영양번식작물로 세대 단축이 어렵고 순계 작성이 어려워 전통육종방법으로는 많

은 시간과 비용이 소요되어 분자육종 기술도입이 요구되고 있으나 국내 딸기 분자표지 

연구실적은 미미한 실정

○ 농산물 시장 개방으로 기술력 기반 고품질 농산물 생산을 위한 종자 개발이 필요하며, 해외 농산

물 시장 개방에 따른 기회를 활용하기 위하여 글로벌 농업을 염두에 둔 효율적인 육종 시스템 

확립이 필요함

○ 첨단 오믹스 기법을 이용한 유용 형질의 조기 진단 분자표지 개발 및 선발/탐색 마커 개

발은 딸기 품종 개발에 있어 효율과 경제성을 확보할 매우 중요한 tool 임

○ 여러 가지 딸기 형질에 대한 분자표지가 개발이 되면 수출에 필요한 복합적인 형질을 지

닌 품종을 빠른 시일 내에 개발이 가능하며 육종목표의 범위를 정밀하게 조절하는 것 

또한 가능하게 됨. 수출과 관련하여 확실한 목표 형질을 가진 개체를 유묘시기에 효율적

으로 선발할 수 있기 때문에 분자마커를 이용하면 다변화되고 있는 수출 시장에 대한 

신속 대응이 가능함

○ 따라서 국제 경쟁력 있는 소비자 지향적 고부가가치 품종 개발이 필요한 시점이며, 이를 

위한 신속 정확, 고효율적인 신품종 개발을 위한 국제 경쟁력 있는 첨단 tool 개발이 절

실함
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○ 딸기 신품종 개발을 위한 분자지표 개발에 있어 현재 진행중인 딸기 육종 프로그램의 육

종 목표와 일치하는 형질인 병저항성, 경도, 당도 및 사계성 형질에 대한 분자지표 개발

이 우선시 됨

6. 딸기 역병 저항성 연구 현황과 문제점

 ○ 딸기에 심한 피해를 주는 역병은 세계적으로 4종의 역병균 (Phytophthora 

cactorum, P. fragariae, P. citrophthora, P. nicotianae var. parastica)이 보고되어 있는데, 

P. cactorum은 뿌리 (root rot)와 관부 (crown rot) 및 과실 (fruit rot)에 주로 피해를 주

고, P. fragariae는 뿌리에 주로 피해를 주고, P. citrophthora와 P. nicotianae var. 

parastica는 과실에 주로 피해를 주는 것으로 알려져 있음. 그 중 국내에서는 P. 

cactorum 균이 역병을 일으키는 주된 원인균인 것으로 보고됨

 ○ 딸기 역병 저항성 연관 분자표지에 관한 연구는 1997년 P. fragariae 저항성 유전자인 

Rpf1에 연관된 RAPD 분자표지 (OPO-16)가 보고된 바 있고, 그 후 2006년에 이 RAPD 

분자표지 (OPO-16C)를 SCAR 분자표지로 개발한 연구가 있음

 ○ 본 과제를 준비함에 있어 이 SCAR 분자표지를 20개의 딸기 품종에 적용해 본 결과, 레

드펄과 대왕 품종에서만 역병 (P. fragariae)에 대한 저항성이 있을 것으로 추정됨

○ 그에 반해 P. cactorum 저항성에 관한 연구는 전 세계적으로 미미한 실정인데, P. 

cactorum에 대한 저항성은 여러 개의 상가적 유전자가 관여된다는 보고만 있을 뿐, 자세

한 유전분석 결과나 저항성 연관 분자표지에 관한 연구는 전혀 보고된 바 없음

○ 하지만 최근에 2배체 딸기 (diploid Fragaria species)를 이용하여 P. cactorum에 대한 저항

성을 분석한 논문이 보고되었지만, 국내에 재배되는 딸기는 2배체가 아닌 8배체 딸기 

(Fragaria x ananassa)이기 때문에 역병 저항성 2배체 딸기 (Fragaria vesca)를 역병 저항

성 8배체 딸기 육종에 바로 이용하기는 힘든 상황

○ 따라서 다양한 8배체 딸기 (Fragaria x ananassa) 유전자원에서 역병 (P. cactorum)에 대

한 저항성 자원을 찾을 필요가 있고 또한 그것을 이용한 역병 저항성 딸기 육종을 위해

서는 역병 저항성에 대한 유전분석 및 연관 분자표지 개발이 절실히 요구됨
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7. 탄저병 저항성 연구와 분자표지 개발의 필요성

○ 국내 딸기에서 발생하는 탄저병은 잎과 엽병,  런너, 크라운에 발생하는 탄저병균 

Colletotrichum gloeosporioides 와 과실에 발생하는 탄저병균 C. acutatum 이 보고됨

○ 그러나 최근에 탄저병균은 type 균주에 대한 재정립과 함께 분자 분류학적 분석 을 통해 

국내 딸기에 발생하는 C. gloeosporioides는 C. fructicola로 재평가됨 

○ 탄저병은 식물체에서 특별한 증상이 없이 잠재감염 상태로 존재하였다가 발병에 유리한 

환경조건이 되면 발생하기 때문에 잠재 감염주를 조기 진단하거나 살균제 처리 등 노력

과 비용이 많이 소요되므로 탄저병 저항성 품종을 육성하여 재배하는 것이 필요

○ 국외에서는 국내에서 주로 문제되는 병원균과는 다른 종류인 Colletotrichum acutatum에 대

한 저항성을 갖는 SCAR 마커가 개발되었고, 유전양식에 관한 연구도 이루어진 바 있음

○ 또한 일본에서는 QTL 분석에 의하여 탄저병 저항성과 관련된 QTL을 발견하였고, 이를 

이용한 특허가 공개(2015. 4.)되었으나, 국내 육종현장에 바로 적용하기는 어려우며, 국내

에서도 탄저병 저항성과 관련된 SCAR마커가 제작 되었으나 범용으로 적용 되지 않아, 

유전집단의 종류를 달리하고 다양한 접근방법을 통하여 딸기 품종개발에 범용으로 적용

할 수 있는 마커 개발이 필요함.

○ 딸기 탄저병은 주로 육묘기에 발생하여 문제가 되는 주요 병해로서 국내에 재배되고 있

는 딸기 품종이 ‘설향’, ‘아끼히메’, ‘레드펄’ 등이 모두 감수성이며, 특히 내수 

품종의 75% 이상을 ‘설향’이 차지하여 발병시에는 그 피해가 매우 심각

○ 따라서 딸기 탄저병 저항성 품종 육성은 절실하며, 관련 분자표지개발은 조기에 우수한 

품종을 육성하는데 매우 중요한 역할을 할 것임

8. 딸기 고경도 품종개발 연구 현황 및 분자표지 개발 필요성

○ 딸기 분자표지의 경우 국내 육성 품종과 일본 품종을 구별할 수 있는 RAPD, SSR, AFLP 

등의 품종판별 분자표지가 주로 보고되어 있으며, 품질관련 분자표지 연구는 전무한 상

태임

○ 본 과제 참여 기관인 충남농업기술원에서는 최근 약배양에 의한 고경도 계통 육성 연구

가 진행 중임

○ 국내 신선딸기의 수출 증대를 위하여 수출에 유리한 고품질의 고경도 품종 육성이 절실

히 요구되고 있음 

○ 우리나라의 경우 육종소재가 거의 일본 품종이어서 유전변이 폭이 협소하며,  특히 고경

도 등의 유전자원 확보가 시급함

○ 이러한 단점 보완을 위해서는 고경도 계통의 유전분석이 필요하고 지속적인 유전자원 수

집 및 창성이 필요함

○ 본 과제 참여 기관인 국립원예특작과학원에서는 국내외 재배품종 13종으로부터 2004년부터 

7∼9세대 자식으로 100여개의 inbred 계통을 육성하였으며, 이 고정계통을 이용하여 딸기 유전

분석 연구를 수행하고 있음

○ 이 고정계통을 이용하여 계통별 특성조사와 연계하여 계통별 유전변이를 분석하고, 딸기 품종 

육성 목표의 주요한 특성 중 하나인 고경도 연관 분자표지를 개발하면 딸기의 체계적인 품종

육성이 가능할 것임
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9. 딸기 당도 연관 분자표지 개발 필요성

○ 현재 국내에서 내수용으로 재배되고 있는 설향 품종의 당도는 10~11° Brix 정도로 당도

가 높지는 않음

○ 국내 수출용으로 재배되는 매향은 당도가 높고 (12.0Brix, 농촌진흥청) 딸기에서 나는 향 

또한 매우 좋으나 기형과 발생률이 높고 재배가 까다로워 대체 품종이 요구됨

○ 당도마커가 fructose 함량 관련 마커가 보고된바 있으나, 2배체 딸기에서 개발된 마커로

서 재배딸기에는 적용되지 않음

<담양농업기술센터 딸기 품종 및 계통 46종을 이용한 Fructose 관련 마커 VT-022 검정 결과>

- 위 샘플 37-43번은 저당도 품종이지만 마커 밴드가 검출되는 경우와 나머지 

비교적 고당도의 품종에서도 밴드가 검출되거나 되지 않아 현 재배 품종의 

당도와 보고된 마커는 상관성이 없는 것으로 판단됨

<현 재배품종의 Fructose 마커 EMFn134 검정 결과>

- 위 샘플 중 페스티발은 저당도 품종이지만 다른 품종들과 같은 밴드가 검출되어 

현 재배품종의 당도와는 상관성이 없는 것으로 판단됨

○ 딸기는 품질 관련 형질이 가장 중요한 형질이며, 한 품종에 치우친 내수용 품종과 수출

용 품종을 시급히 대체할 품종 개발에 있어서 당도 연관 분자표지의 개발은 그 파급효

과가 막대할 것으로 판단 됨
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10. 사계성 분자표지의 개발 현황

○ 2배체 딸기에서 개발되어 기 보고된 사계성 분자표지가 있으나 현 재배품종에는 적용되

지 않음

<기보고된 seasonal flowering locus SFL-SCAR-3 

분자마커를 이용한 현 재배 딸기 품종 검정>

- 위 샘플 중 페스티발과 ANA BLANCA는 사계성 품종이지만 다른 일계성 품종과 

마커 검정결과가 일치해서 본 마커와 재배 품종의 사계성과 상관성이 없음 

 ○ 사계성 딸기의 개발은 딸기의 출하시기를 분산시켜 내수시장 및 생과 수출시장을 확대할 

수 있어 사계성 분자표지의 개발은 품종 개발에 있어 매우 중요

11. 국내 육종 실정에 적합한 국내 육종가용 품종개발 지원 데이터베이스 필요

○ 야생딸기 (Fragaria vesca)의 유전체 정보 해독으로 총 201Mb, 3,263 scaffold의 2배체 유

전체 정보가 보고되어 표준유전체정보로서 역할을 함

○ 재배종인 8배체의 유전체 정보 또한 1차 가공 상태로 보고되어 있음

○ 딸기 유전자원은 논산딸기시험장, 국립원예특작과학원, 담양군농업기술센터, 성주과채류

시험장 및 국립농업유전자원센터에 수집 또는 작성되어 관리 하고 있으며, 일부 자원에 

대한 원예적 특성이 검정되어 있으나 총괄적이고 표준적인 특성검정 자료의 부재로 자

원 이용에 한계

○ 분자표지 개발에 활용 가능한 공공 자원이 존재하지만 실제 육종 또는 분자표지 개발용

으로 가공되지 않아 이용에 제약이 많은 상태 

○ 필요한 정보가 집약되어 있고 육종가가 이용하기 용이하고 국내 육종 실정에 적합한 국

내 육종가용 품종개발 지원 데이터베이스 필요

□ 따라서, 경제적이고 효율적으로 수출유망 딸기품종과 내수 확대용 딸기품종을 개발을 위해 

딸기의 분자표지 개발이 시급

□ 현재 진행 중인 딸기 육종 프로그램과 연계하며 병저항성, 품질관련, 사계성 분자표지의 개

발이 우선시 됨

□ 또한 확보된 유전자원의 총괄적이고 표준적인 육종 형질 탐색 정보와 품종개발지원 데이터

베이스, 체계적인 육종소재의 관리는 지속적이고 효율적인 고급 딸기 품종 개발의 플랫폼

으로 역할을 할 것임 
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 3절. 연구개발 범위
  ○ 본 연구의 추진체계는 품종육성가로 구성된 소재 제공 및 개발 분자표지 현장 검정 연구

진, 학연체계로 구성된 연구진의 목표형질 검정법 및 분자표지 개발, 그리고 이를 지원하

고 도출결과를 통합하여 활용하기 용이한 상태로 재 가공하고자하는 유전체 및 데이터베

이스 전문연구진으로 구성

  ○ 현재 우리나라의 딸기 품종 육성은 국내재배품종의 78% 이상을 차지하는 ‘설향’, ‘매

향’의 국산 품종 보급에 성공한 충남농업기술원 논산딸기시험장을 중심으로 육성되고 

있으며 본 연구팀에 주요 육종가로 참여하여 소재를 제공함

  ○ 또한 최근 ‘담양’품종의 개발기관인 담양농업기술원이 소재와 개발 분자표지 검정부분

을 담당하며 본 연구에 참여

  ○ 내수 시장과 수출 확대를 위한 딸기 품종 개발 연구가 딸기사업단의 사업으로 진행 중이

며, 본 연구과제에서는 딸기 육종 프로그램의 육종 목표와 일치하는 형질인 병저항성, 품

질 관련 및 사계성 연관 분자표지를 개발하여 딸기신품종개발을 실질적으로 지원하고자 

하는 체계로 구성 

  ○ 첨단 오믹스 기법을 이용한 유용 형질의 조기 진단 분자표지 개발 및 선발/탐색 분자표지 

개발을 통해 딸기 품종 개발에 있어 효율과 경제성을 확보할 tool을 개발하고자 하는 추

진 체계임

  ○ 연구 및 육종에 사용하는 소재의 목표형질 및 원예적 특성에 대한 검정은 각 세부 및 협

동과제의 분자지표개발 목표 형질에 맞게 공동으로 협력 수행

  ○ 품종 육성팀과 연구진과의 소재 공유, 개발된 형질 검정법으로 육종가 즉시 지원, 도출되

는 모든 생명 정보 자원 및 연구 기술의 공유를 통한 연구 효율 증진의 체계로 구성

<연구 추진 체계 및 주요 연구 성과물, 연구 효과>
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<타 연구와 협력 체계>
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2장. 연구수행 내용 및 결과

 1절. 연구개발 추진 전략 및 방법

  ○ 딸기 육종소재의 주요 형질 원예적 특성 분석을 위한 유전자원은 논산딸기시험장으로부터 

분양받아 재배 및 표현형 조사를 수행

  ○ 딸기 유전체 정보 및 genome assembly 정보, CDS 정보, protein 정보, unigene 정보와 기

존에 보고된 EST 데이터는 Strawberry GARDEN, Phytozone v10, GDR, dbEST에서 수집

하여 가공함

  ○ 딸기 유전체 정보 기반 유용형질 관련 분자마커 대량 발굴

    - 사계성 형질과 관련하여 개화관련유전자의 염기서열을 분석하여 SNP를 발굴

    - 고당도와 저당도 유전자원의 당도분석 및 당 합성 관련 유전자의 발현을 분석

    - 탄저병 저항성 관련 품종의 전사체 정보 생산 및 저항성 특이적인 SNP를 발굴하여 증폭

인자를 개발함 (3협동과 협력으로 추진) 

    - 탄저병 저항성 관련 유전집단(‘보교조생’X 매향’, ‘보교조생’X‘아키히메’)을 작

성하여 유전자지도 작성 및 탄저병 저항성 관련 QTL을 분석하고, SNP 마커를 개발 (3협

동과제와 협력)

  ○ 딸기 경도 관련 유전자원 탐색 및 경도 정밀검정법 개발

  ○ 딸기 고경도 연관 분자표지 개발용 F1 조합 선발 및 F2 조합작성

  ○ 딸기 고경도/저경도 고정계통조합을 이용한 SNP 분자표지 개발

  ○ 딸기 고경도/저경도 고정계통조합을 이용한 경도 연관 분자표지 개발

  ○ 개발한 딸기 고경도 연관 분자표지의 실용성 검정

  ○ 본 연구과제에 참여하는 국내 대표적 딸기 품종 육성기관의 주요 육종가들은 육종에 사

용하고 있는 육종 소재를 본 연구의 재료로 제공하여 보다 실용적이고 직접 활용 가능한 

분자표지를 개발하고자 함 

  ○ 본 연구과제는 국내 딸기사업단의 품종육성팀과 육종 소재의 공유와 개발된 분자표지의 

활용에 있어 긴밀한 협조체계로 추진

  ○ 육종 소재 및 유전자원의 목표형질 및 원예적 특성 검정은 본 과제 참여 기관인 논산딸

기시험장과 담양농업기술센터와의 협력으로 추진

  ○ 본 과제에서 분자표지 개발 목표 형질인 역병저항성에 대한 검정법을 개발, 확립하고 이

를 바탕으로 분자표지 개발 연구를 진행하고자 함

  ○ 확립된 검정법은 즉시 직접적으로 육종가의 품종육성 과정에 도입하여 육종가를 지원하

고자 함 

  ○ 각 형질의 표현형에 대한 정의는 육종가의 정의를 적용하고 실험적 진단 기법과 육종 현

장의 여 개발 마커의 현장 활용도를 극대화 함

  ○ 본 연구에서는 범용 가능한 분자표지를 개발하고자 유전자지도, 유전체 정보 기반의 연구

를 수행 함

  ○ Heterozygous한 딸기의 유전자 지도 작성은 F1 분리집단을 이용하는 double 

pseudotestcross mapping 방법을 이용하여 모본 부본의 순계작성 및 순계분리집단 작성 

기간을 거치지 않아 본 연구기간 안에 완성 계획

  ○ 분자표지 개발 전략에 있어 유전자 또는 유전체 기반으로 유전자 지도 정보와 형질의 평

가 후 필요시 QTL 분석 정보를 통합하여 접근하여 범용 마커를 개발하고자 함
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  ○ Genotyping by sequencing(GBS)은 차세대 염기서열 분석 기술(NGS)을 바탕으로 한 최신

기술로, 목표 유전체를 제한효소로 처리한 후 잘려진 주변 서열만을 읽어 저렴한 비용으

로 빠르고 쉽게 유전체 분석을 할 수 있는 기술이며 이 기술을 이용하여 단기간에 유전

자지도 작성 및 수천 개의 SNP(single nucleotide polymorphism) 분자표지 확보

  ○ 차세대 염기서열 분석(NGS)을 통한 딸기 유전체 정보 이용하여 기 보고된 야생 딸기 및 

다른 종의 딸기 유전체 정보를 레퍼런스(Hirakawa et al. 2014, http://strawberry-garden. 

kazusa.or.jp/)로 활용하여 SNP 대량 발굴하고 분자표지 개발을 위한 정밀 유전자 지도를 

작성

  ○ 도출되는 분자표지는 딸기 품종 육성 현장에 적용하여 검정

  ○ 본 연구의 추진체계는 품종육성가로 구성된 소재 제공 및 개발 분자표지 현장 검정 연구

진, 학연체계로 구성된 연구진의 목표형질 검정법 및 분자표지 개발, 그리고 이를 지원하

고 도출결과를 통합하여 활용하기 용이한 상태로 재 가공하고자하는 유전체 및 데이터베

이스 전문연구진으로 구성

  ○ 현재 우리나라의 딸기 품종 육성은 국내재배품종의 78% 이상을 차지하는 ‘설향’, ‘매

향’의 국산 품종 보급에 성공한 충남농업기술원 논산딸기시험장을 중심으로 육성되고 

있으며 본 연구팀에 주요 육종가로 참여하여 소재를 제공함

  ○ 또한 최근 ‘담양’ 품종의 개발기관인 담양농업기술원이 소재와 개발 분자표지 검정부

분을 담당하며 본 연구에 참여

  ○ 내수 시장과 수출 확대를 위한 딸기 품종 개발 연구가 딸기사업단의 사업으로 진행중이

며, 본 연구과제에서는 딸기 육종 프로그램의 육종 목표와 일치하는 형질인 병저항성, 품

질 관련 및 사계성 연관 분자표지를 개발하여 딸기신품종개발을 실질적으로 지원하고자 

하는 체계로 구성 

  ○ 첨단 오믹스 기법을 이용한 유용 형질의 조기 진단 분자표지 개발 및 선발/탐색 분자표지 

개발을 통해 딸기 품종 개발에 있어 효율과 경제성을 확보할 tool을 개발하고자 하는 추

진 체계임

  ○ 연구 및 육종에 사용하는 소재의 목표형질 및 원예적 특성에 대한 검정은 각 세부 및 협

동과제의 분자지표개발 목표 형질에 맞게 공동으로 협력 수행

  ○ 품종 육성팀과 연구진과의 소재 공유, 개발된 형질 검정법으로 육종가 즉시 지원, 도출되

는 모든 생명 정보 자원 및 연구 기술의 공유를 통한 연구 효율 증진의 체계로 구성

  ○ 딸기 탄저병 저항성 마커개발을 위한 유전집단 육성 및 이병지수 조사

    - 딸기 탄저병에 저항성인 ‘Hokowase’와 이병성성인 ‘Akihime’ 및 ‘Maehayang’을 

이용하여 F1S1 및 F1의 실생묘를 이용하여 분리집단을 육성하고, 집단별 각각의 개체별

로 런너를 이용하여 20주 이상 증식 후 유지하면서 DNA분석과 이병지수 조사에 이용

    - 유전집단의 탄저병 이병지수는 논산딸기시험장에서 보관중인 균주를 이용하여 포자현탁

액으로 만들어 분무하고, 과습상태로 3일 간 유지한 다음 판정기준에 따라 5단계(0, 1, 

2, 3, 4)로 나누어 조사

  ○ 딸기 유전집단의 DNA 다형성 분석 및 마커 개발

    - 딸기 유전집단 중  ‘Akihime’ x ‘Hokowase’ F1S1 집단과 ‘Hokowase’ x 

‘Akihime’ F1 집단과 10mer 랜덤프라이머를 이용하여 각각의 DNA다형성을 조사

    - 유전집단의 DNA다형성 조사결과와 탄저병 이병지수 조사 결과를 이용하여 1차로 탄저

병 저항성 마커를 선발하였고, 이중 일부를 SCAR마커로 전환

  ○ 딸기 고당도 및 사계성 관련 소재 개발

    - 육종 소재 및 유전자원의 목표형질 및 원예적 특성 검정은 본 과제 참여 기관인 논산딸기시

험장과 담양농업기술센터와의 협력으로 추진
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    - 육종소재를 활용한 당도 및 사계성 유전집단 작성 및 분자마커 개발를 위한 딸기 품종 

구별 SNP 마커개발이 요구됨

  ○ 딸기 고당도 및 사계성 분자 마커 개발

    - 기 보고된 당도 및 사계성 관련 QTL 정보 수집 및 관련 유전자 탐색 후 이 정보를 이

용하여 기 보유하고 있는 딸기 품종 및 계통에 적용

    - 당도 관련 인자의 발현여부 및 발현정도를 구분하기 위한 발현체 분석을 통해 당도 및 

색소 관련 후보유전자 선발

    - Next Generation Sequencing (NGS) 기술인 RAD-sequencing분석을 통하여 얻은 

high-throughput 유용 SSR, SNP/InDel  탐색 및 유전자 지도(Linkage map) 작성

    - 당도 및 사계성관련 교배친 및 F1분리 집단에 대한 분자표지를 활용한 유전자형과 당

도, 산도 에 대하여 QTL map을 작성하고, 당도 및 사계성 품종선발을 위한 후보 분자표

지 선발 

    - 선발된 분자표지를 이용한 기 보유 유전자원 및 새롭게 수집된 유전자원 중 당도 및 사

계성 자원을 활용 Validation 검증

    - 본 연구팀은 SNP, SSR, Indel등 genome내의 다형성을 새로운 기술을 도입 및 개발하여 

시험할 수 있는 기술과 기기를 보유하고 있음. 이러한 기술력과 보유 장비는 마커 서비

스에 이용할 수 있으며, 새로운 마커 개발에 유용하게 이용 될 수 있음

    - 본 연구팀은 Fluidigm사의 EP1 system (대용량분석시스템)을 갖추고 있어 단시간내에 대

량 SNP 분석이 가능함. 1번의 반응으로 약 2500개-10,000개의 시료 분석 가능. 이러한 

기술은 많은 양의 시료를 저비용으로 단시간내에 분석할 수 있는 system임. 딸기 품종 

개발 중 F1 세대나 F2세대에서 단시간내에 분자마커 결과 확인

    - 당도와 사계성 관련 기존 마커를 이용한 선행연구 실험결과 실험에 사용한 기존의 모든 

마커들은 보완이 필요함. 따라서 개발된 SNP 분자 마커를 활용한 8배체의 딸기 품종에 

대한 다양한 형질에 대한 새로운 분자마커 개발에 활용

2절. 연구개발 성과

    1. 논문게재 성과

No 논문명 학술지명
주저
자명

호 국명
발행
기관

SCI여부
(SCI/비S
CI)

게재일 등록번호

1

The genetic 
diversity among 
strawberry 
breeding 
resources based 
on SSRs

Scientia 
Agricola

Soohw
an 
Lim

74 브라질 SciELO SCI

2

Sugar content 
and expression 
of sugar 
metabolism-relat
ed gene in 

J. Plant 
Biotechnol.

Jeongy
eo 
Lee

45
대한민
국

Korean 
Society 
for 
Plant 
Biotechn

비SCI
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strawberry fruits 
from various 
cultivars

ology

3

Genotyping of 

Octoploid 

strawberry inbred 

lines by SNP 

discovery using 

Genotyping-by-se

quencing

Horticulutr

e, 

Environme

nt, and 

Biotechnolo

gy

김진희

게재
확정(
출판
일정 
미정)

대한민
국

게재확
정(출판
일정 
미정)

SCI

게재
확정(
출판
일정 
미정)

게재확정
(출판일
정 미정)

4

SNP 분자표지를 
이용한 8배체 
딸기(Fragaria x 
ananassa Duch.) 
유전자지도 작성

한국육종학
회지

이예린
49(3):
119-1
28

대한민
국

한국육
종학회

비SCI
2017.9
.1

doi:10.97
87/KJBS.
2017.49.
3.119

5

생물검정을 
이용한 
딸기(Fragaria x 
ananassa Duch.) 
유전자원의 
역병균(Phytophth
ora cactorum)에 
의한 crown rot 
저항성 평가

한국육종학
회지

이예린
50(3):
203-2
10

대한민
국

한국육
종학회

비SCI
2018.9
.1

doi:10.97
87/KJBS.
2018.50.
3.203

6

A system for 
distinguishing 
octoploid 
strawberry 
cultivars using 
high-throughput 
SNP genotyping 

Tropical 
Plant 
Biology

정희정
2017(
10) 
68-76

영국 SCIE
1935-975

6

7

Sugar content 
analysis and 
expression 
profiling of sugar 
related genes in 
contrasting 
Strawberry 
(Fragaria × 
ananassa) 
cultivars

Journal of 
Plant 
Biotechnol
ogy
(한국식물
생명공학회
지)

Ashokr
aj 
Shanm
ugam

Vol. 
44(2):
178-1
90

대한민

국

비SCI
(SCOPUS
)

1229-281

8

8

Expression 
Profiling of 
Regulatory and 
Biosynthetic 
Genes in 
Contrastingly 
Anthocyanin Rich 
Strawberry(Fraga
ria x ananassa) 
Cultivars Reveals 
Key Genetic 
Determinants of 
Fruit Color

IJMS
(Internatio
nalJournalo
fMolecular
Sciences)

Moha
mmad 
Rashe
d 
Hossai
n

2018,
19,65
6

스위스 SCIE 1422-006
7

9 High density Sientific Moha 　 영국 SCI 　
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    2. 특허 성과 (품종출원, 등록 성과)

3. 기술요약 정보: 해당사항 없음

4. 보고서 원물: 해당사항 없음

5. 소프트웨어: 해당사항 없음

6. 생명정보

No 생명정보 등록번호 등록기관 발생년도

1
딸기 8배체 SNP 

(HRM) 분자표지

NM-0435-000001 

~ NM0435-000224

NABIC

(농업생명공학정보
2017.1.23

linkage map and 
QTL for runner 
production in 
allo-octoploid 
strawberry, 
Fragaria x 
Ananassa based 
on ddRAD-seq 
derived SNPs

Report

mmad 
Rashe
d 
Hossai
n

10

SNP based high 
density linkage 
map construction 
and identification 
of sugar related 
QTL in Fragaria 
x Ananassa using 
duble digested 
restriction 
site-associated 
DNA sequencing

Frontiers 
in Plant 
Science

Moha
mmad 
Rashe
d 
Hossai
n

　 스위스 SCIE 　

No
지식재산권 등 명칭
(건별 각각 기재)

국 명
출원 등 록

기여율
출원인 출원일 출원번호 등록인 등록일 등록번호

1

사계성 또는 
일계성 딸기 품종 
선별용 SNP 마커 
및 이의 용도

대한민국

김혜란
이정여
노영희
김현비

2017.7.
18

10-2017-0
090672

김혜란
이정여
노영희
김현비

2018.7.
19

10-1881
977

50

2

딸기 품종 식별용 
SNP 마커 세트 
및 이를 이용한 
딸기 품종 식별 
방법

대한민국
노일섭
황인덕
정희정

2016.06
.01

10-2016-0
067856

노일섭
황인덕
정희정

2017.11
.03

10-1796

260
100

3

 딸기 탄저병 
저항성 중간모본 
논산 
9호(Nonsan-9)

대한민국

김현숙
남명현 
함인기 
장원석 
김태일 
이희철

2016
출원-2016-

325
100



- 15 -

7. 화합물: 해당사항 없음

8. 국내 및 국제학술회의 발표

센터)

2
딸기 8배체 SNP 

(HRM) 분자표지

NM-0517-000001

~ NM-0517-000433

NABIC

(농업생명공학정보

센터)

2018.6.4

No 회의명칭 발표자 발표일시 장소 국명

1
한국원예학회 정기총회 및 
제104차 춘계학술발표회

이정여
2016.5.25~2016.5
.28

창원컨벤션센터 대한민국

2
International Conference of the 
Genetics Society of Korea 2016

이정여
2016.9.9~2016.9.
11

제주도, 라마다 
플라자 제주 호텔

대한민국

3 PAG Asia 2017 김혜란
2017.5.29.~2017.
5.31

서울, 콘래드호텔 대한민국

4
2018년 한국식물생명공학회 정기 
학술발표회 및 정기총회

이정여
2018.05.31.~2018
.6.2

여수엑스포컨벤션 
센터

대한민국

5
2017 한국식물생명공학회 
정기학술발표회 및 총회

이정여
2017.6.8.~2017.6.
9

대전, 호텔 
인터시티

대한민국

6
2016 
한국육종학회-차세대BG21사업단-
GSP사업단 공동심포지엄

김진희
2016.6.29.~2016.
7.01

청주 라마다 
플라자 호텔

대한민국

7 PAG Asia 2017 김진희 2017.05.29.~31 서울, 콘래드호텔 대한민국

8 추계원예학회 김진희 2017.10.11.-14 송도컨벤시아 대한민국

9 Plant Animal Genome 2018
Ab i n a y a 
Manivann
an

2018. 5. 30.(수)

∼6. 1(금)
서울 콘래드 호탤 대한민국

10
2016 한국원예학회 정기총회 및 
제104차 춘계학술발표회

이예린 2016.5.26 창원컨벤션센터 대한민국

11
2016 한국육종학회- 
차세대BG21사업단-GSP사업단 
공동심포지엄

이예린 2016.6.30
청주 

라마다플라자 
호텔

대한민국

12
2017 한국원예학회 정기총회 및 
제106차 춘계학술발표회

이예린 2017.5.25 대전컨벤션센터 대한민국

13
2017 한국육종학회- 
차세대BG21사업단-GSP사업단 
공동심포지엄

이예린 2017.7.5
대구 

엑스코(EXCO)
대한민국

14
2018 한국원예학회 정기총회 및 
제108차 춘계학술발표회

이예린
(구두)

2018.5.24 대전컨벤션센터 대한민국

15 2018 ASHS Annual Conference 이예린 2018.8.3 Washington DC 미국

16
2016 
한국육종학회-차세대BG21사업단-
GSP사업단 공동심포지엄

정희정 2016.06.29 라마다플라자 
호텔(청주) 대한민국

17 일본원예학회 김회택 2018.03.24 일본 킨기대학 일본
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 3절. 연구결과

 1. 딸기 육종소재의 주요 형질 원예적 특성 분석

  가. 논산딸기시험장으로부터 육종 소재 및 유전자원의 runner를 분양받아 각 유전자원당 

10~15주씩 증식하여 표현형 조사를 위한 재배 준비를 하였다. 1차년도에는 53점 유전자

원 (2015년 9월 17일 정식), 2차년도 61점 유전자원 (2016년 9월 19일 정식), 3차년도에 

62점 유전자원 (2017년 9월 18일 정식)의 딸기묘를 논산딸기시험장 비닐하우스에서 정식 

후 딸기의 주요 표현형 (과중, 엽형, 초형 및 과형)과 경도, 당도 및 산도를 조사하였다. 

총 164점의 유전자원을 3년으로 나누어 표현형 조사를 수행하였기 때문에 ‘설향’, 

‘매향’, ‘보교조생’, ‘아키히메’, ‘페스티발’, ‘포톨라’ 6개 유전자원을 매년 

반복하여 표현형을 조사하였다. 표현형 조사를 수행한 164점 유전자원의 목록은 표 1-1

과 같다. 

표 1-1. 주요 형질 원예적 특성 분석을 수행한 164점 딸기 유전자원 (육종소재) 목록

1차년도 (2015년) 2차년도 (2016년) 3차년도 (2017년)

관하 Aiberry 알프스

구노와세 Armore America

금향 Bious Blackmore

담향 Caminoreal Cardinal

대왕 Cascade Catskill

도요노카 Comet Cavalier

도치노미네 Dabreak Chioensis

도치오토메 Diamante Columbia

레드벨 Elista Cyclone

레드펄 Favette Donner

만향 J&Q's early Doutch

매향 Jansan Festival

명보 Juspa Guardian

몬터레이 Kama Guardsman

베니훗페 Linn Jurseybelle

베리스타 Micmac 클론다이크

보교조생 Missionary Lassen

볼레로 Northwest Marshall

사가호노카 Redrich Newyork884

사치노카 Ventana Pegasus

샌안드레아스 고령 핑크팬더

생가생가나 구루메52 포톨라

설향 금실 Premire

설홍 길경53 Redgrow
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  나.  잎과 열매의 표현형 분석을 위해 164개 유전자원의 재배형태는 품종 당 10~15주씩 주간

수경 나오아미 Redguantlet

수홍 니이가다 Regina

숙향 다홍 Selva

스위트찰리 단미 생각이나

신여봉 대학1호 Shasta

싼타 데루노카 Starcrimson

씨베리 레이유 Sunrise

아마오우 록기하라 Sweetcharlie

아스카웨이브 매향 Tohoe

아이베리 미홍 Victoria

아카네코 보교조생 Zepier

아카샤노미츠코 사계절 고하

아키히메 설향 도요타마

알비온 성강17호 두리향

에버베리 성강19호 라이호우

여봉 슈코 매향

여홍 스위트찰리 베리스타

오소그란데 신명 보교조생

옥향 신설매 삐아베리

점보퓨어베리 아람 사마베리(썸머베리)

죽향 아마카 설향

카렌베리 아스카 아리향

카마로사 아이히메 아마오우

카오리노 아키히메 아마카

타마르 옥매 아키히메

페스티발 원교3111 야마가타

포톨라 원육 에치고히메

플라멩고 점보 여홍

하루노카 조생홍심 오키미

조홍 요요히메

천학 점보

초동 점보퓨어베리

킹스베리 키누야마

페스티발 키타에쿠보

페치카 킹스베리

포톨라 향미

하루요이 홍복

환타
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거리 10∼15cm로 하여 논산딸기시험장에 정식을 하였다. 표현형 조사는 정식 후 약 2달 

후부터 조사를 시작하였고 1화방, 2화방, 3화방으로 구분하여 엽형 (엽장, 엽폭 및 엽병 

길이)과 열매관련 표현형 (과중, 과형, 경도, 당도 및 산도)을 조사하였다. 엽형, 엽장, 엽

폭 및 엽병 길이 조사는 딸기 1개 유전자원마다 약 10~15개체씩 조사하였다. 열매 표현

형 조사는 딸기 1 유전자원마다 약 10~15개체의 4∼5열매를 조사하여 과중, 과형, 경도, 

당도 및 산도 표현형 조사를 수행하였다. 

  다. 1차년도에 표현형 특성 분석을 수행했던 53점 유전자원의 3번째 잎을 1 유전자원마다 10

개 잎을 샘플링하여 엽병, 엽장 및 엽폭의 길이를 측정하였다. 설향과 매향을 기준으로 

상대적인 비교를 해보면 엽병의 길이는 베리스타 (22.87 cm), 대왕 (22.54 cm), 베니훗페 

(21.50 cm), 레드벨 (20.01 cm), 숙향 (19.58 cm) 및 금향 (17.28 cm)이 길었고 알비온 

(5.49 cm), 에버베리 (6.16 cm), 하루노카 (6.37 cm), 보교조생 (6.38 cm), 구노와세 (7.02 

cm) 및 오소그란데 (7.15 cm)는 엽병의 길이가 짧은 그룹에 속하였다. 엽장의 길이는 대

왕 (14.30 cm), 베리스타 (12.31 cm), 숙향 (11.71 cm) 및 레드벨 (11.56 cm)이 설향과 매

향보다 길었고, 알비온 (6.24 cm), 에버베리 (6.27 cm). 오소그란데 (6.48 cm) 및 보교조

생 (6.50 cm)은 엽장의 길이가 짧았다. 엽폭 길이는 대왕 (11.20 cm), 사가호노카 (10.07 

cm) 및 숙향 (10.00 cm)이 길었고, 보교조생 (6.20 cm), 에버베리 (6.40 cm) 및 구노와세 

(6.40 cm)는 짧은 그룹에 속했다 (그림 1-1, 표 1-2).

      2차년도에 표현형 특성 분석을 수행했던 61점 유전자원의 엽형 조사결과 설향과 매향을 

기준으로 상대적인 비교를 해보면 엽병의 길이는 단미 (23.43 cm), 옥매 (22.19 cm), 킹

스베리 (21.56 cm), 아람 (20.81 cm), 조홍 (16.50 cm) 및 원교3111 (16.31 cm)이 길었고 

J&Q’s early (3.54 cm), Linn (4.01 cm), Aiberry (4.30 cm), Comet (4.46 cm), 천학 (5.00 

cm) 및 Micmac (5.21 cm)는 엽병의 길이가 짧은 그룹에 속하였다. 엽장의 길이는 아람 

(11.89 cm), 옥매 (11.39 cm), 킹스베리 (11.19 cm), 원교3111 (10.93 cm), 다홍 (10.59 cm) 

및 신명 (10.46 cm)이 설향과 매향보다 길었고, J&Q’s early (4.54 cm), Linn (4.54 cm). 

길경53 (4.66 cm), Aiberry (4.76 cm) 및 Cascade (4.89 cm)은 엽장의 길이가 짧았다. 엽

폭 길이는 아람 (10.09 cm), 킹스베리 (10.03 cm), 옥매 (9.73 cm) 및 아스카 (9.48 cm)이 

길었고, Linn (3.82 cm), J&Q’s early (3.88 cm), Aiberry (4.33 cm), 길경53 (4.79 cm), 

Redrich (4.88cm) 및 천학 (5.00 cm)는 짧은 그룹에 속했다 (그림 1-1, 표 1-2).

      3차년도에 표현형 특성 분석을 수행했던 62점 유전자원의 엽형 조사결과 설향과 매향을 

기준으로 상대적인 비교를 해보면 엽병의 길이는 Cavalier (2.48 cm), Zepier (2.96 cm), 

Cardinal (2.98 cm), Newyork884 (3.51 cm), Tohoe (3.62 cm) 및 Lassen (3.67 cm)이 짧았

고 오키미 (25.35 cm)는 엽병의 길이가 긴 그룹에 속하였다. 엽장의 길이는 매향이 10.12 

cm로 가장 길었고, Cavalier (2.64 cm), Zepier (3.09 cm), Chioensis (3.50 cm), Tohoe 

(3.67 cm) 및 Sengagiana (3.67 cm)은 엽장의 길이가 짧았다. 엽폭 길이는 킹스베리 (9.32 

cm), 오키미 (8.83 cm), 아리향 (8.28 cm) 및 Alps (8.19 cm)가 설향 (7.87 cm)보다 길었

고, Cavalier (2.55 cm), Chioensis (2.77 cm), Zepier (3.22 cm), Lassen (3.50 cm), Catskill 

(3.60 cm) 및 America (3.65 cm)는 짧은 그룹에 속했다 (그림 1-1, 표 1-2).
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그림 1-1. 엽형 조사에 사용한 164개 유전자원의 3번째 잎 

표 1-2. 164개 유전자원의 3번째 잎에서 측정한 엽병, 엽장 및 엽폭의 길이 

엽병길이 (cm) 엽장 (cm) 엽폭 (cm)

평균 표준편차 평균 표준편차 평균 표준편차

관하 9.95 0.84 8.12 0.59 7.20 0.71 

구노와세 7.02 1.06 7.32 0.75 6.40 0.55 

금향 17.28 2.11 10.69 0.41 8.56 0.57 

담향 16.10 3.11 10.56 1.26 8.23 0.93 

대왕 22.54 3.95 14.30 0.63 11.20 0.56 

도요노카 10.65 1.35 8.67 0.66 9.03 0.78 

도치노미네 8.70 1.15 9.14 1.06 7.30 0.77 

도치오토메 9.00 1.25 8.95 1.15 7.59 0.85 
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레드벨 20.01 0.98 11.56 0.85 10.00 1.59 

레드펄 11.82 1.41 9.20 0.60 9.25 0.81 

만향 9.12 1.64 7.46 0.68 7.61 0.60 

매향 15.43 2.11 11.07 0.63 7.74 0.67 

명보 12.62 2.28 9.05 0.71 7.26 0.64 

몬터레이 9.10 1.03 7.49 0.52 7.78 0.75 

베니홋페 21.50 2.49 11.12 0.95 9.33 0.74 

베리스타 22.87 3.34 12.31 0.93 9.52 0.46 

보교조생 6.38 1.56 6.50 0.75 6.20 0.60 

볼레로 8.99 2.54 8.04 2.00 8.29 1.84 

사가호노카 13.78 1.63 11.24 0.75 10.07 0.88 

사치노카 10.76 1.52 7.61 0.58 6.84 0.47 

샌안드레아스 7.35 1.93 6.66 0.88 7.19 0.68 

생가생가나 9.50 1.27 8.04 0.72 7.94 0.59 

설향 16.62 2.11 11.54 0.67 9.74 0.98 

설홍 13.26 1.29 9.61 0.68 7.70 0.65 

수경 14.62 1.57 9.80 0.33 7.31 0.44 

수홍 7.98 1.35 7.16 0.47 7.15 0.63 

숙향 19.58 1.86 11.71 1.24 10.00 0.54 

스위트찰리 10.65 1.46 7.84 0.57 8.15 0.51 

신여봉 7.35 0.99 7.58 0.58 6.58 0.54 

싼타 15.22 1.95 10.40 1.10 8.35 0.83 

씨베리 10.07 1.07 7.95 0.86 7.36 0.60 

아마오우 10.03 1.37 9.23 0.62 8.60 0.64 

아스카웨이브 8.20 0.74 7.15 0.47 7.30 0.42 

아이베리 11.34 0.83 8.88 0.61 8.48 0.56 

아카네코 7.20 1.06 7.75 0.94 7.80 1.41 

아카샤노미츠코 13.96 1.50 9.87 0.53 9.20 0.62 

아키히메 12.35 0.15 9.00 0.20 7.45 0.45 

알비온 5.49 1.20 6.24 0.34 6.83 0.50 

에버베리 6.16 0.88 6.27 0.47 6.40 0.62 

여봉 10.79 1.10 9.52 0.29 7.24 0.56 

여홍 10.49 1.54 8.21 0.80 8.20 0.69 

오소그란데 7.15 0.90 6.48 0.49 6.93 0.51 

옥향 14.06 1.02 9.73 0.50 9.43 0.51 

점보퓨어베리 8.20 0.81 8.59 0.62 7.50 0.61 

죽향 13.80 2.36 10.51 0.92 9.64 0.87 

카렌베리 12.09 1.02 7.60 0.62 7.91 0.55 

카마로사 10.06 1.27 7.66 0.45 7.56 0.81 

카오리노 9.34 1.92 8.34 0.26 7.86 0.61 

타마르 7.24 2.28 6.79 0.56 6.62 1.02 
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토쿤 12.15 2.19 8.26 0.76 8.60 0.73 

페스티발 10.04 0.93 7.22 0.50 7.37 0.58 

포톨라 9.00 1.41 6.85 1.02 7.99 0.70 

플라멩고 13.38 1.61 9.55 0.95 7.66 0.95 

하루노카 6.37 0.68 6.59 0.25 6.87 0.56 

Aiberry 4.30 0.70 4.76 0.53 4.33 0.46

Armore 7.04 0.89 6.66 0.73 6.05 0.59

Bious 9.06 0.84 7.70 0.82 7.97 0.53

Caminoreal 7.96 0.93 5.87 0.49 6.23 0.62

Cascade 5.54 1.16 4.89 0.60 5.66 0.74

Comet 4.46 1.29 5.33 0.62 5.29 0.62

Dabreak 6.68 1.13 6.56 0.73 6.21 0.66

Diamante 11.29 1.85 8.65 0.91 8.29 0.92

Elista 6.31 0.88 6.20 0.45 6.51 0.51

Favette 5.96 1.17 6.13 0.72 6.09 0.62

J&Q's early 3.54 0.72 4.54 0.63 3.88 0.53

Jansan 5.86 1.14 6.15 0.89 6.15 0.81

Juspa 6.45 1.57 6.61 0.89 6.61 0.68

Kama 5.65 0.91 5.16 0.53 5.16 0.33

Linn 4.01 0.97 4.54 0.46 3.82 0.50

Micmac 5.21 0.62 5.76 0.38 5.69 0.38

Missionary 7.04 2.15 5.74 0.93 5.94 1.26

Northwest 5.45 0.76 5.19 0.64 5.49 0.70

Redrich 7.59 1.39 4.99 0.32 4.88 0.33

Ventana 9.81 1.16 7.44 0.64 7.64 0.82

고령 10.15 1.11 7.91 0.94 8.06 1.16

구루메52 8.38 1.23 6.66 0.74 5.46 0.54

금실 15.76 2.22 10.24 1.25 7.96 0.84

길경53 6.37 1.08 4.66 0.53 4.79 0.47

나오아미 12.44 2.96 7.83 0.87 6.71 0.78

니이가다 14.19 3.17 9.03 1.11 7.55 0.92

다홍 15.92 2.46 10.59 0.81 7.80 0.57

단미 23.43 14.81 9.71 1.60 7.91 1.53

대학1호 9.56 1.09 6.86 0.58 6.63 0.71

데루노카 9.83 1.81 6.28 0.76 6.15 0.76

레이유 8.35 1.04 7.40 1.07 5.58 0.66

록기하라 9.75 1.96 8.54 1.29 6.51 0.93

매향 14.06 1.36 8.78 1.42 7.01 1.03

미롱 10.12 1.40 7.49 1.41 6.55 1.24

보교조생 6.49 1.63 6.86 1.29 6.96 1.33

사계절 7.07 0.96 6.59 0.35 6.48 0.59
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설향 12.81 1.69 10.31 1.11 8.94 0.97

성강17호 7.54 0.96 6.54 0.65 6.11 0.52

성강19호 7.88 0.93 6.48 0.59 6.34 0.72

슈코 7.20 1.31 6.03 0.79 5.16 0.67

스위트찰리 8.47 1.50 6.81 0.84 6.66 0.67

신명 15.69 2.05 10.46 1.00 8.76 0.74

신설매 15.24 1.42 10.04 1.24 8.90 1.21

아람 20.81 1.24 11.89 1.24 10.09 0.93

아스카 10.01 2.17 8.54 1.25 9.48 1.92

아이히메 10.83 0.90 8.77 1.48 7.74 1.24

아키히메 12.99 2.57 9.09 0.87 8.21 0.69

옥매 22.19 2.32 11.39 1.44 9.73 1.15

원교3111 16.31 1.62 10.93 1.36 8.17 1.01

원육 7.92 1.43 7.18 0.77 7.09 0.92

점보 10.78 0.98 9.72 1.01 7.89 0.87

조생홍심 8.89 1.14 6.23 0.72 6.10 0.77

조홍 16.50 2.23 9.75 1.16 8.05 0.87

천학 5.00 0.77 5.29 0.90 5.00 1.23

초동 8.16 1.92 6.19 0.53 5.75 0.44

킹스베리 21.56 1.81 11.19 0.93 10.03 0.91

페스티발 8.86 1.39 6.39 0.53 6.55 0.55

페치카 11.91 1.69 8.14 0.83 7.66 0.57

포톨라 6.67 1.11 6.07 0.58 7.20 0.52

하루요이 11.83 1.98 8.13 0.98 7.14 0.85

Catskill 4.64 0.57 4.48 0.36 3.60 0.40 

Guardsman 4.36 0.63 4.50 0.41 4.12 0.53 

Regina 4.90 0.64 4.62 0.43 4.35 0.33 

Sengagiana 4.10 0.72 3.82 0.40 3.93 0.51 

Cavalier 2.48 0.55 2.64 0.35 2.55 0.40 

Lassen 3.67 0.82 6.00 0.90 3.50 0.33 

Sunrise 4.64 0.75 4.57 0.80 4.60 0.53 

Portola 7.97 1.47 5.75 0.60 6.20 0.80 

Pinkpanda 3.92 0.66 3.87 0.60 3.74 0.51 

두리향 15.77 1.66 8.72 1.70 7.10 0.69 

Tohoe 3.62 0.80 3.67 0.42 3.76 0.90 

Redgrow 4.90 0.77 4.17 0.46 4.26 0.91 

Starcrimson 9.27 1.48 6.58 0.72 5.71 0.98 

Chioensis 5.31 1.26 3.50 0.53 2.77 0.35 

Selva 7.73 2.58 5.27 0.92 5.08 0.94 

America 4.82 1.10 4.54 0.59 3.65 0.46 

Cardinal 2.98 0.72 4.51 0.60 4.61 0.74 
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Redguantlet 4.14 0.40 4.00 0.29 3.81 0.27 

Shasta 10.35 1.94 7.47 1.24 6.81 1.12 

Pegasus 6.50 1.19 5.20 0.63 4.92 0.81 

Premire 4.18 1.20 4.26 0.86 3.78 0.81 

Jurseybelle 4.91 0.93 4.48 0.58 4.25 0.76 

Zepier 2.96 0.78 3.09 0.47 3.22 0.52 

Marshall 5.21 0.89 4.70 1.00 3.71 0.60 

Guardian 8.44 1.52 6.78 0.66 5.33 0.97 

Alps 10.55 1.76 8.66 1.35 8.19 1.55 

Sweetcharlie 8.53 1.31 6.54 0.71 6.59 1.15 

Doutch 4.24 0.92 4.41 0.52 3.96 0.57 

Festival 10.41 1.71 6.50 0.70 6.39 0.82 

Klondike 3.91 0.74 4.17 0.30 3.69 0.44 

환타 11.24 1.95 7.55 1.62 7.12 1.20 

아리향 14.25 1.70 9.37 0.55 8.28 0.72 

설향 14.49 2.03 9.13 1.40 7.87 1.15 

매향 19.07 1.78 10.12 0.87 7.02 0.73 

킹스베리 18.36 2.23 9.50 0.83 9.32 2.48 

Columbia 6.48 1.45 5.62 0.62 5.50 0.54 

Donner 10.02 2.50 6.38 1.23 5.45 1.36 

Newyork884 3.51 0.54 4.55 0.47 4.55 0.42 

Cyclone 9.04 1.50 5.48 0.68 4.98 0.61 

Victoria 4.62 0.35 4.55 0.37 3.98 0.39 

Blackmore 8.62 1.62 7.06 0.95 5.33 0.50 

아마오우 12.14 1.44 8.17 1.44 7.38 1.28 

아키히메 14.82 2.01 8.28 0.41 7.14 2.99 

홍복 8.62 1.58 6.12 0.50 5.86 0.70 

여홍 10.88 1.41 6.97 1.21 6.26 1.43 

사마베리 11.29 1.90 8.06 0.65 6.72 0.64 

점보 15.65 1.10 9.63 1.13 7.68 0.72 

점보퓨어베리 11.15 0.75 9.15 0.61 6.68 0.51 

삐아베리 12.69 1.16 7.50 0.65 6.93 0.85 

야마가타 14.98 1.77 8.25 0.91 7.45 0.80 

고하 10.15 1.02 5.93 0.45 5.89 0.80 

베리스타 18.71 2.45 9.84 1.18 7.80 0.87 

도요타마 9.63 1.10 7.19 0.56 7.09 0.74 

요요히메 11.24 1.45 7.39 0.88 6.45 0.89 

라이호우 3.76 0.62 4.09 0.36 3.76 0.39 

키타에쿠보 4.79 0.75 4.54 0.67 4.61 0.55 

키누야마 10.81 1.39 6.85 0.67 6.00 0.60 

향미 7.57 0.87 5.27 0.84 4.42 0.46 
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  라.  열매 표현형 분석의 과중, 당도, 산도 및 경도 결과 값은 수확시작기인 11월 말부터 4월 

중순까지 수확 조사한 값의 평균으로 나타내었다 (표 1-3). 표현형 조사를 수행한 16개 

유전자원의 열매는 아래와 같다 (그림 1-2).

(1차년도)

오키미 25.35 29.03 9.13 0.57 8.83 0.90 

아마카 15.23 2.13 8.11 1.11 6.71 1.03 

에치고히메 10.92 1.01 7.29 0.63 5.89 0.51 

보교조생 7.21 1.43 5.84 0.72 5.19 0.57 
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(2차년도)
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(3차년도)

그림 1-2. 표현형 조사에 사용한 164개 유전자원의 열매

표 1-3. 164개 유전자원의 열매에서 측정한 과중, 과장, 과폭, 경도, 당도 및 산도

품종명

과중 (g) 과장 (cm) 과폭 (cm) 경도(g/5mm) 당도 (obrix) 산도 (%)

평균 표준

편차

평균 표준

편차

평균 표준

편차

평균 표준

편차

평균 표준

편차

평균 표준

편차

도치노미네 16.86 3.01 4.92 0.71 3.02 0.15 299.29 79.73 9.43 1.00 1.77 0.05 

아카네코 20.52 3.20 3.98 0.34 3.75 0.27 173.33 31.57 9.82 0.77 1.73 0.13 

아스카웨이브 19.75 7.65 4.12 0.42 3.53 0.75 209.88 37.41 10.04 1.09 1.84 0.19 

구노와세 34.99 0.00 6.37 0.00 4.05 0.00 158.83 0.00 5.97 0.00 1.73 0.00 

아키히메 22.03 0.29 5.20 0.18 3.42 0.08 160.23 21.91 9.07 1.92 1.70 0.02 



- 29 -

하루노카 12.82 2.06 3.78 0.31 2.98 0.23 199.94 55.12 8.21 0.94 1.67 0.12 

신여봉 16.54 2.94 4.17 0.34 3.11 0.20 204.66 66.30 8.25 0.88 1.78 0.77 

도요노카 16.53 3.72 4.39 0.41 3.31 0.33 216.84 50.21 8.84 1.00 1.68 0.08 

보교조생 13.65 1.26 3.98 0.15 3.12 0.19 106.73 25.00 8.83 3.40 1.64 0.07 

여홍 13.84 3.90 3.51 0.35 3.17 0.38 228.31 50.96 8.68 1.05 1.62 0.14 

에버베리 16.60 3.47 4.26 0.39 3.18 0.34 165.54 27.34 8.48 0.74 1.71 0.22 

점보퓨어베리 8.40 2.05 3.28 0.24 2.79 0.32 152.47 28.26 9.05 0.98 1.73 0.10 

아마오우 32.66 2.09 5.24 0.28 4.21 0.14 285.63 39.01 9.12 0.80 1.77 0.08 

여봉 17.34 2.12 4.39 0.32 3.24 0.21 291.11 55.19 9.67 1.17 1.71 0.07 

사치노카 20.95 2.16 4.36 0.21 3.50 0.18 298.32 54.98 9.60 0.98 1.72 0.16 

아카샤노미츠코 27.82 3.73 5.10 0.34 3.97 0.31 166.34 33.85 8.65 0.95 1.78 0.08 

레드펄 19.07 1.50 4.35 0.50 3.41 0.15 212.46 54.05 8.77 1.14 1.75 0.05 

도치오토메 21.17 4.94 4.86 0.62 3.30 0.33 266.52 46.55 9.68 2.19 1.86 0.12 

만향 15.41 2.66 4.02 0.37 3.24 0.55 171.21 56.31 10.23 0.93 1.71 0.17 

죽향 23.26 0.00 4.90 0.00 3.46 0.00 241.60 0.00 10.22 0.00 1.88 0.00 

카오리노 18.52 0.00 4.12 0.00 3.44 0.00 290.73 0.00 10.02 0.00 1.72 0.00 

아이베리 13.73 2.24 3.98 0.39 2.94 0.24 187.18 54.96 9.38 1.25 1.72 0.11 

카렌베리 7.86 0.00 1.90 0.00 1.58 0.00 86.88 0.00 4.35 0.00 0.88 0.00 

베니훗페 25.66 3.90 4.62 0.51 3.65 0.33 286.67 68.63 9.70 1.50 1.79 0.21 

사가호노카 16.60 2.20 4.07 0.31 3.31 0.21 227.87 35.78 8.87 0.72 1.78 0.37 

명보 13.66 1.30 3.77 0.13 3.15 0.52 137.20 30.51 9.63 0.27 1.83 0.11 

설홍 15.17 2.48 4.19 0.30 3.10 0.23 243.70 53.50 10.03 0.91 1.79 0.13 

수경 16.34 1.87 4.95 0.28 2.95 0.20 273.73 69.08 10.25 1.24 1.98 0.06 

수홍 18.27 2.99 4.23 0.35 3.46 0.32 204.97 55.62 8.66 0.91 1.68 0.12 

담향 18.81 2.81 4.08 0.28 3.43 0.22 213.03 37.81 10.11 1.07 1.88 0.10 

싼타 20.74 3.68 4.53 0.32 3.45 0.28 189.36 39.53 10.34 0.94 1.97 0.29 

베리스타 29.20 4.98 4.77 0.50 3.96 0.35 255.83 70.49 9.93 0.45 1.77 0.08 

설향 24.42 3.13 4.68 0.38 3.74 0.27 182.82 69.34 10.11 0.81 1.83 0.10 

금향 20.71 3.38 4.93 0.42 3.33 0.32 259.79 53.50 11.06 2.32 1.90 0.18 

매향 17.00 4.05 4.92 0.37 2.90 0.36 230.69 38.15 10.60 1.78 2.02 0.09 

스위트찰리 23.67 4.06 4.63 0.53 3.68 0.28 294.37 68.68 7.16 1.21 1.63 0.36 

카마로사 19.76 4.53 4.44 0.48 3.45 0.36 335.12 53.21 7.28 1.59 1.66 0.34 

몬터레이 25.74 2.75 4.64 0.25 3.82 0.23 374.50 59.59 6.47 0.86 1.86 0.11 

포톨라 32.73 6.45 5.06 0.49 4.02 0.42 406.76 102.15 5.73 1.06 1.56 0.32 

관하 14.65 1.77 4.10 0.17 3.19 0.22 191.82 34.14 6.67 0.68 1.57 0.28 

옥향 25.02 3.67 5.09 0.30 3.54 0.28 255.64 72.64 9.64 1.14 1.80 0.13 

레드벨 26.59 3.80 5.61 0.30 3.46 0.31 177.95 35.58 9.54 1.23 1.91 0.09 

대왕 18.29 2.19 4.41 0.33 3.28 0.24 230.50 35.18 10.93 1.34 1.87 0.58 

씨베리 12.39 2.02 3.17 0.33 2.93 0.22 214.25 48.94 10.44 1.11 1.59 0.60 

샌안드레아스 26.12 3.12 5.15 0.23 3.59 0.21 473.50 116.08 8.28 1.66 1.80 0.21 

오소그란데 17.68 3.74 3.95 0.41 3.39 0.30 533.32 106.61 7.23 0.89 2.06 2.60 

알비온 23.85 2.49 4.98 0.57 3.34 0.23 518.91 183.26 8.56 1.69 1.77 0.52 

페스티발 20.03 3.07 4.84 0.58 3.33 0.21 489.90 56.29 8.26 1.21 1.85 0.06 

플라멩고 14.73 2.38 4.24 0.36 3.06 0.24 257.01 54.23 9.54 1.17 1.75 0.15 

볼레로 24.22 6.46 4.31 0.78 3.72 0.37 321.93 114.50 8.10 3.50 1.75 0.14 
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숙향 28.61 4.62 5.29 0.29 3.71 0.35 259.98 52.64 9.26 1.37 1.80 0.06 

타마르 22.49 4.71 4.43 0.49 3.64 0.39 265.99 54.57 8.25 1.76 1.62 0.09 

생가생가나 12.70 2.24 4.40 7.16 3.47 5.53 213.58 38.28 8.66 1.11 1.72 0.26 

Aiberry 7.358 3.601 1.866 0.453 1.421 0.392 5.030 2.151 2.522 0.484 0.131 0.047

Armore 15.374 5.508 5.462 1.019 2.646 0.564 10.753 4.247 6.819 1.569 0.562 0.103

Bious 18.058 4.709 4.329 0.936 2.992 0.687 14.199 3.695 6.808 0.920 0.349 0.093

Caminoreal 21.352 6.895 4.449 0.870 3.291 0.718 17.711 7.657 5.313 0.956 0.627 0.906

Cascade 4.176 1.202 1.493 0.297 1.241 0.218 3.224 0.706 3.448 0.520 0.251 0.086

Comet 4.652 1.595 1.557 0.483 1.102 0.343 4.965 1.440 2.938 0.769 0.296 0.105

Dabreak 15.100 5.182 5.524 0.909 2.646 0.351 11.914 4.141 6.431 1.288 0.903 1.025

Diamante 20.605 6.554 4.463 0.810 3.752 0.704 7.673 2.112 5.931 1.304 0.495 0.096

Elista 14.003 4.459 4.106 0.510 2.941 0.519 7.835 1.412 7.390 1.396 0.313 0.096

Favette 4.472 1.676 1.450 0.424 1.219 0.367 3.313 1.386 2.853 0.772 0.387 0.627

J&Q's early 4.062 1.601 3.039 0.700 1.597 0.349 8.418 3.141 8.873 1.664 0.527 0.177

Jansan 5.155 1.257 1.824 0.220 1.445 0.128 2.528 0.856 2.378 0.324 0.186 0.052

Juspa 8.950 1.669 3.027 0.371 2.560 0.313 6.613 0.753 7.730 0.418 0.481 0.051

Kama 7.808 1.407 3.104 0.552 2.369 0.342 8.225 2.621 7.133 1.260 0.497 0.090

Linn 1.297 0.345 1.046 0.390 0.640 0.257 3.019 0.872 4.379 0.675 0.233 0.103

Micmac 11.594 3.832 3.864 0.851 2.559 0.449 11.110 2.996 6.113 1.285 0.403 0.088

Missionary 20.796 6.139 4.582 0.562 3.301 0.428 17.363 6.443 4.888 1.355 0.367 0.092

Northwest 3.615 0.934 1.479 0.446 0.998 0.338 3.824 1.072 3.802 0.619 0.275 0.087

Redrich 7.188 1.367 2.796 0.251 2.386 0.152 7.037 2.308 8.062 0.888 0.675 0.126

Ventana 21.884 7.883 4.261 1.007 3.327 0.708 13.217 3.390 6.091 1.575 0.432 0.128

고령 18.724 4.867 4.194 0.656 3.351 0.415 6.252 1.921 7.600 0.977 0.331 0.105

구루메52 7.295 2.651 1.601 0.557 1.209 0.401 3.647 0.750 3.115 0.571 0.175 0.079

금실 21.895 6.673 4.471 0.699 8.292 26.00 9.614 2.169 8.876 1.644 0.449 0.088

길경53 8.302 3.833 2.225 0.320 1.485 0.266 4.882 1.131 1.912 0.239 0.165 0.049

나오아미 22.873 8.100 4.166 0.724 3.714 0.741 8.365 1.745 8.064 1.273 0.504 0.125

니이가다 21.759 5.403 3.968 0.590 3.752 0.576 7.558 2.020 7.625 1.155 0.530 0.144

다홍 19.137 5.511 5.008 0.588 3.077 0.306 11.108 3.678 7.338 1.673 0.327 0.099

단미 13.551 3.513 3.692 0.624 2.932 0.374 7.577 2.046 9.518 1.296 0.611 0.141

대학1호 5.720 2.083 2.305 0.611 1.145 0.313 3.720 1.188 3.613 0.675 0.187 0.097

데루노카 8.656 1.480 3.819 0.485 2.732 0.378 6.251 1.047 6.776 0.676 0.332 0.050

레이유 17.849 5.634 4.276 0.670 3.048 0.589 6.755 1.614 7.690 1.458 0.411 0.096

록기하라 16.138 5.092 3.794 0.778 3.156 0.711 8.140 2.463 8.260 0.846 0.416 0.132

매향 18.323 6.556 4.625 0.580 3.031 0.411 11.345 3.002 8.897 2.099 0.446 0.079

미홍 17.895 4.451 3.872 0.642 3.326 0.457 9.253 2.080 7.934 1.786 0.459 0.129

보교조생 15.018 7.058 3.743 0.800 7.077 21.55 4.649 0.931 7.589 2.018 0.380 0.102

사계절 10.345 3.398 3.595 0.882 2.436 0.614 10.266 3.095 7.274 1.461 0.492 0.688

설향 19.873 6.951 3.750 0.941 3.193 0.768 8.418 2.111 8.811 1.341 0.390 0.087

성강17호 16.437 7.846 4.046 0.698 3.159 0.628 7.439 1.945 6.659 0.765 0.359 0.111

성강19호 10.362 3.236 3.564 0.779 2.476 0.504 12.352 4.746 7.417 1.074 0.427 0.150

슈코 17.381 4.304 3.839 0.538 3.378 0.298 6.794 1.386 7.588 1.168 0.401 0.132

스위트찰리 16.492 5.022 3.946 0.730 2.939 0.608 11.240 4.064 6.627 1.501 0.387 0.165

신명 20.064 6.604 4.110 0.914 3.266 0.681 7.814 1.428 8.152 1.038 0.345 0.099
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신설매 24.279 8.118 4.798 0.624 3.425 0.565 8.260 1.578 8.819 1.179 0.372 0.101

아람 26.509 5.156 4.811 1.389 3.713 0.388 10.046 1.256 11.018 1.268 0.448 0.100

아스카 18.288 4.780 3.906 0.515 3.377 0.470 8.565 3.063 9.141 1.558 0.412 0.109

아이히메 25.012 9.047 4.104 0.610 3.924 0.600 6.678 1.426 6.952 1.475 0.423 0.103

아키히메 17.433 4.913 3.881 0.819 3.098 0.657 8.578 2.384 8.160 1.187 0.349 0.098

옥매 25.210 5.017 4.896 0.517 3.561 0.282 10.688 3.209 8.932 1.818 0.437 0.096

원교3111 20.791 5.789 4.570 0.778 3.338 0.505 7.841 2.528 8.221 1.423 0.303 0.093

원육 13.536 6.178 4.329 0.955 2.651 0.613 6.415 3.821 7.642 1.248 0.526 0.143

점보 23.509 8.013 4.193 0.747 3.666 0.643 6.664 1.946 7.112 1.212 0.534 0.918

조생홍심 10.516 2.177 4.075 0.920 2.490 0.430 8.355 3.078 8.214 1.018 0.458 0.123

조홍 10.084 3.576 2.079 0.355 1.625 0.240 4.974 1.367 4.225 0.563 0.208 0.049

천학 4.418 2.334 1.327 0.338 1.123 0.273 3.710 1.015 3.630 0.653 0.183 0.101

초동 13.939 2.658 4.228 0.396 2.900 0.359 7.435 2.490 6.718 0.566 0.446 0.057

킹스베리 28.560 9.505 5.543 0.944 3.491 0.721 7.231 2.098 9.133 2.211 0.444 0.129

페스티발 19.973 7.932 4.745 0.932 3.033 0.665 19.915 6.407 6.496 1.597 0.471 0.120

페치카 14.167 5.766 4.149 0.602 2.841 0.339 9.130 1.961 8.063 1.595 0.352 0.125

포톨라 37.262 13.66 5.467 0.699 4.217 0.757 17.784 5.017 3.998 0.678 0.387 0.091

하루요이 15.964 4.761 4.204 0.622 3.065 0.360 9.467 2.698 7.342 1.500 0.542 0.119

Catskill 6.923 1.848 3.381 0.542 2.081 0.221 186.38 56.681 6.904 1.257 0.472 0.142

Guardsman 11.260 4.952 3.327 0.805 2.762 0.434 182.14 60.267 7.400 0.864 0.526 0.173

Regina 12.455 3.189 2.942 0.341 2.811 0.295 166.33 49.697 6.991 0.928 0.206 0.148

Sengagiana 12.709 4.052 4.414 1.127 2.613 0.203 143.00 26.966 5.538 1.865 0.590 0.145

Cavalier 15.420 0.100 4.031 0.100 2.509 0.100 145.00 1.400 5.400 0.100 0.470 0.010

Lassen 12.940 0.393 3.719 0.033 2.990 0.047 52.000 28.284 6.800 1.273 0.395 0.049

Sunrise 14.641 6.552 3.371 0.772 2.916 0.530 137.40 47.668 4.460 1.228 0.388 0.169

Portola 25.996 12.31 4.525 0.898 3.632 0.611 402.00 81.131 5.330 1.337 0.366 0.104

Pinkpanda 16.215 9.474 4.630 1.223 2.575 0.767 242.00 239.00 7.900 1.414 0.515 0.007

두리향 27.178 8.943 5.185 0.767 3.468 0.449 217.52 50.909 9.928 2.586 0.421 0.123

Tohoe 5.287 1.178 3.403 0.502 1.976 0.184 74.222 28.301 7.678 1.538 0.223 0.154

Redgrow 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Starcrimson 25.187 12.37 4.111 0.911 3.536 0.821 142.03 35.769 8.084 1.116 0.280 0.156

Chioensis 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Selva 23.702 6.075 4.755 0.756 3.364 0.393 176.45 101.57 5.542 1.569 0.406 0.108

America 10.000 0.100 3.201 0.100 2.745 0.100 87.000 1.000 6.400 0.100 0.390 0.010

Cardinal 19.919 5.541 3.792 0.537 3.232 0.324 234.03 51.712 5.906 1.590 0.383 0.109

Redguantlet 22.395 1.830 4.333 0.095 3.648 0.122 76.000 1.414 5.100 0.141 0.360 0.113

Shasta 22.784 7.376 4.537 0.834 3.324 0.544 151.74 38.251 10.803 1.903 0.538 0.142

Pegasus 20.643 7.573 3.604 0.751 3.120 0.326 143.50 29.827 6.825 1.389 0.428 0.195

Premire 5.724 2.472 2.704 0.428 2.188 0.298 137.15 26.623 8.015 0.843 0.278 0.224

Jurseybelle 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Zepier 7.492 6.700 2.596 0.675 2.261 0.433 96.756 22.881 6.263 1.657 0.437 0.092

Marshall 10.630 1.290 3.155 0.152 2.840 0.193 115.57 28.195 6.586 1.240 0.326 0.210

Guardian 14.283 6.250 3.863 0.769 2.807 0.519 137.57 44.375 8.632 1.955 0.469 0.106

Alps 20.138 9.869 3.707 0.635 3.399 0.622 199.78 73.509 8.866 1.800 0.382 0.141

Sweetcharlie 23.024 5.357 5.013 0.648 3.411 0.480 292.25 111.97 6.896 1.646 0.313 0.065
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  마.  1차년도에 표현형 특성 분석을 수행했던 53점 유전자원의 열매 표현형을 조사한 결과 

과중 18 g 이상의 대과종 소재는 13개였다 (포톨라, 아마오우, 죽향, 숙향, 샌안드레아스, 

몬터레이, 볼레로, 아키히메, 베리스타, 카오리노, 타마르, 페스티발 및 아카샤노미츠코). 

특히 포톨라 (27.06 g), 아마오우 (26.73 g), 죽향 (22.83 g), 숙향 (22.47 g), 샌안드레아스 

(21.87 g), 몬터레이 (21.62 g), 볼레로 (20.78 g), 아키히메 (20.45 g) 및 베리스타 (20.13 

g)는 평균과중이 20 g 이상이었다. 반면에 아이베리 (9.60 g), 점보퓨어베리 (8.39 g), 생

가생가나 (7.75 g) 및 씨베리 (7.47 g)은 과중이 10 g 이하로 소과종 소재로 구분되었다 

(표 1-3).

Doutch 7.264 1.259 2.368 0.391 2.333 0.306 74.714 17.265 9.256 2.521 0.518 0.155

Festival 25.138 9.507 5.385 0.895 3.353 0.520 475.79 181.95 7.834 1.286 0.448 0.074

Klondike 7.922 3.107 3.171 0.637 2.263 0.420 163.79 59.116 6.823 1.446 0.559 0.102

환타 20.751 9.946 4.599 0.951 3.233 0.554 327.71 99.488 8.365 1.748 0.524 0.085

아리향 20.988 8.279 5.441 6.797 4.169 5.749 190.91 81.471 10.841 1.808 0.505 0.137

설향 18.069 7.378 4.032 0.752 3.173 0.531 134.45 34.278 9.695 1.583 0.370 0.125

매향 18.140 5.743 4.699 0.853 2.999 0.358 148.95 43.169 9.917 1.662 0.458 0.123

킹스베리 34.901 15.56 6.178 0.987 3.747 0.708 106.23 32.124 9.900 2.226 0.487 0.080

Columbia 9.015 3.472 2.971 0.486 2.477 0.253 113.70 23.414 5.740 0.807 0.500 0.205

Donner 19.562 7.265 4.034 0.776 3.248 0.538 155.73 31.079 7.922 1.307 0.370 0.080

Newyork884 10.090 3.276 2.927 0.394 2.476 0.319 150.70 23.683 5.360 1.179 0.428 0.076

Cyclone 8.044 2.167 3.883 0.575 2.195 0.376 130.35 36.857 8.071 1.333 0.444 0.105

Victoria 8.876 2.581 3.945 0.570 2.395 0.274 137.44 28.183 7.811 1.571 0.558 0.142

Blackmore 21.885 8.123 4.241 0.982 3.114 0.656 151.76 47.251 8.294 2.221 0.440 0.093

아마오우 32.914 9.722 4.585 0.610 4.189 0.521 178.50 46.337 8.200 1.501 0.389 0.094

아키히메 19.480 6.156 5.533 0.971 2.989 0.541 102.52 27.348 11.309 1.600 0.418 0.111

홍복 23.047 9.161 6.205 1.005 3.424 1.098 169.33 52.080 8.467 2.801 0.263 0.242

여홍 30.427 9.554 6.977 10.68 3.817 0.490 152.85 32.847 7.833 1.091 0.321 0.062

사마베리 13.912 2.753 3.952 0.565 2.878 0.260 219.59 83.850 9.854 1.813 0.425 0.088

점보 21.176 5.222 5.021 0.629 3.025 0.342 158.55 46.569 7.576 2.103 0.415 0.062

점보퓨어베리 26.322 8.511 5.575 0.647 3.253 0.445 202.42 70.337 8.886 1.882 0.789 1.312

삐아베리 16.687 5.247 4.223 0.670 3.091 0.470 122.96 37.074 9.330 1.245 0.425 0.110

야마가타 11.843 4.729 3.973 0.432 2.661 0.519 140.66 18.771 8.733 2.230 0.467 0.085

고하 16.475 6.257 3.991 0.997 2.696 0.579 216.33 58.185 7.121 1.523 0.517 0.113

베리스타 21.861 6.776 4.442 0.688 3.368 0.476 200.94 61.717 9.444 1.777 0.417 0.077

도요타마 18.709 6.813 4.008 0.535 3.362 0.485 178.05 55.034 8.940 1.120 0.385 0.083

요요히메 23.376 7.175 3.886 0.485 4.005 0.600 187.62 58.939 7.050 1.614 0.471 0.154

라이호우 11.460 3.594 2.968 0.577 3.016 0.436 150.65 83.501 5.490 1.299 0.276 0.070

키타에쿠보 7.087 3.407 2.787 0.310 2.007 0.150 173.90 53.679 7.027 1.966 0.411 0.108

키누야마 12.584 2.700 3.557 0.420 2.863 0.313 220.80 78.232 8.447 1.267 0.406 0.120

향미 11.226 4.321 3.155 0.606 2.740 0.446 218.34 155.89 6.583 1.570 0.335 0.139

오키미 35.315 8.565 5.087 0.669 4.252 0.477 187.75 42.859 8.569 1.618 60.178 239.1

아마카 22.964 4.920 5.098 0.693 3.680 0.521 160.50 39.821 7.330 1.676 0.524 0.079

에치고히메 19.797 4.584 3.735 0.426 3.638 0.464 158.89 46.247 5.318 1.237 0.402 0.105

보교조생 15.003 4.001 3.556 0.437 3.027 0.369 92.080 30.433 6.056 1.585 0.178 0.098
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     2차년도에 표현형 특성 분석을 수행했던 61점 유전자원의 열매 표현형을 조사한 결과  

과중 18 g 이상의 대과종 소재는 23개였다 (포톨라, 킹스베리, 아람, 옥매, 아이히메, 신

설매, 점보, 나오아미, 금실, Ventana, 니이가다, Caminoreal, Missionary, 원교3111, 

Diamante, 신명, 페스티발, 설향, 다홍, 고령, 매향, 아스카 및 Bious). 특히 포톨라 

(37.262 g), 킹스베리 (28.560 g), 아람 (26.509 g), 옥매 (25.210 g), 아이히메 (25.012 g), 

신설매 (24.279 g), 점보 (23.509 g), 나오아미 (22.873 g), 금실 (21.895 g), Ventana 

(21.884 g), 니이가다 (21.759 g), Caminoreal (21.352 g), Missionary (20.796 g), 원교3111 

(20.791 g), Diamante (20.605 g) 및 신명 (20.064 g)는 평균과중이 20 g 이상이었다. 반면

에 Juspa (8.950 g), 데루노카 (8.656 g), 길경53 (8.302 g), Kama (7.808 g), 

Aiberry (7.358 g),  구루메52 (7.295 g), Redrich (7.188 g), 대학1호 ( 5 . 7 2 0 

g), Jansan (5.155 g), Comet (4.652 g), Favette (4.472 g), 천학 ( 4 . 4 1 8 

g), Cascade (4.176 g), J&Q's early (4.062 g), Northwest (3.615 g) 및 Linn

(1.297 g)은 과중이 10 g 이하로 소과종 소재로 구분되었다 (표 1-3).

     3차년도에 표현형 특성 분석을 수행했던 62점 유전자원의 열매 표현형을 조사한 결과  

과중 18 g 이상의 대과종 소재는 30개였다 (오키미, 킹스베리, 아마오우, 여홍, 두리향, 

점보퓨어베리, 포톨라, Starcrimson, 페스티발, Selva, 요요히메, 홍복, 스위트찰리, 아마

카, Shasta, Redguantlet, Blackmore, 베리스타, 점보, 아리향, 환타, Pegasus, Alps, 

Cardinal, 에치고히메, Donner, 아키히메, 도요타마, 매향 및 설향). 특히 오키미 (35.315 

g), 킹스베리 (34.901 g), 아마오우 (32.914 g) 및 여홍 (30.427 g)은 평균과중이 30 g 이상

이었다. 반면에 Tohoe (5.287 g), Premire (5.724 g), Catskill (6.923 g), 키타

쿠에보 (7.087 g), Doutch (7.264 g), Zepier (7.492 g), Klondike (7.922 g), 

Cyclone (8.044 g), Victoria (8.876 g) 및 Columbia (9.015 g)는 과중이 10 g 이하로 

소과종 소재로 구분되었다 (표 1-3).

  바.  1차년도 열매 표현형 분석 결과, 고경도 소재는 알비온 (767.8 g/5mm), 페스티발 (556.3 

g/5mm), 샌안드레아스 (579.1 g/5mm), 포톨라 (467.1 g/5mm), 몬터레이 (405.5 g/5mm), 카

마로사 (391.2 g/5mm)및 볼레로 (394.5 g/5mm)인데 이들 유전자원들은 주로 유럽종 및 

미국에서 도입된 것으로 노지에 적합한 계통이었다. 따라서 식미의 측도가 되는 당도는 

상당히 낮은 경향이었다. 반면에 점보퓨어베리 (152.4 g/5mm), 구노와세 (158.8 g/5mm), 

카렌베리 (173.7 g/5mm), 보교조생 (116.1 g/5mm) 및 명보 (146.2 g/5mm)는 경도가 매우 

약했다 (표 1-3). 2차년도에 수행한 표현형 분석 결과는 고경도 소재는 페스티발 (19.915 

g/5mm), 포톨라 (17.784 g/5mm), Caminoreal (17.711 g/5mm), Missionary (17.363 g/5mm), 

Bious (14.199 g/5mm), Ventana (13.217 g/5mm), 성강19호 (12.352 g/5mm) 및 Dabreak 

(11.914 g/5mm)인데 이들 유전자원들은 주로 유럽종 및 미국에서 도입된 것으로 노지에 

적합한 계통이었다. 따라서 식미의 측도가 되는 당도는 상당히 낮은 경향이었다. 반면에 

Jansan (2.528 g/5mm), Linn (3.019 g/5mm), Cascade (3.224 g/5mm), Favette (3.313 

g/5mm), 구루메52 (3.647 g/5mm), 천학 (3.710 g/5mm), 대학1호 (3.720 g/5mm) 및 

Northwest (3.824 g/5mm)는 경도가 매우 약했다 (표 3). 3차년도 결과에서는 고경도 소재

로 페스티발 (475.7 g/5mm), 포톨라 (402.0 g/5mm), 환타 (327.7 g/5mm), 스위트찰리 
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(292.2 g/5mm) 및 Pinkpanda (242.0 g/5mm)이고, 저경도 유전자원은 Lassen (52.0 

g/5mm), Tohoe (74.2 g/5mm), Doutch (74.7 g/5mm), Redguantlet (76.0 g/5mm) 및 

America (87.0 g/5mm)이었다.

  사.  열매의 당함량은 양적형질로 기상조건과 토양조건에 많이 좌우된다. 본 시험의 당함량 

조사는 토양수분이 약 60～70%내외의 대체로 수분함량이 높은 상태에서 조사를 하여 일

반 토경재배에 비해 당함량이 대체적으로 낮은 경향이 있는데 그 결과는 표 1-3과 같다. 

10 °Bx이상은 금향 (11.9 °Bx), 대왕 (11.7 °Bx), 죽향 (11.2 °Bx), 담향 (10.9 °Bx), 

매향 (10.9 °Bx), 보교조생 (10.9 °Bx), 씨베리 (10.8 °Bx), 카오리노 (10.8 °Bx), 옥향 

(10.6 °Bx), 아카네코 (10.6 °Bx), 레드벨 (10.6 °Bx), 사치노카 (10.6 °Bx), 설향 (10.5 

°Bx), 아마오우 (10.5 °Bx), 명보 (10.5 °Bx), 싼타 (10.5 °Bx), 베니훗페 (10.4 °Bx), 

아스카웨이브 (10.3 °Bx), 설홍 (10.2 °Bx), 생가생가나 (10.1 °Bx), 여봉 (10.1 °Bx), 

수경 (10.1 °Bx) 및 숙향 (10.0 °Bx) 이었다. 대다수의 유전자원들이 8～10 °Bx사이에 

위치를 하였고, 8 °Bx 미만인 자원도 8 점이 있었다 (카마로사 (7.9 °Bx), 수홍 (7.9 

°Bx), 관하 (7.6 °Bx), 페스티발 (7.5 °Bx), 스위트찰리 (7.5 °Bx), 오소그란데 (7.2 

°Bx), 하루노카 (7.2 °Bx) 및 포톨라 (6.3 °Bx)) (표 1-3). 

      2차년도 결과에서는, 상대적인 기준으로 비교하는 설향 (8.811 °Bx)과 매향 (8.897 °Bx)

의 당도가 작년보다 낮아졌으며 10 °Bx이상은 아람 (11.018 °Bx)이 유일하였고, 대다

수의 유전자원들이 7～10 °Bx사이에 위치를 하였으며, 5 °Bx 미만인 자원이 14 점으

로 매우 많았다 (Missionary (4.888 °Bx), Linn (4.379 °Bx), 조홍 ( 4 . 2 2 5 

°Bx), 포톨라 (3.998 °Bx), Northwest (3.802 °Bx), 천학 (3.630 °Bx), 대학1호 

(3.613 °Bx), Cascade (3.448 °Bx), 구루메52 (3.115 °Bx), Comet (2.938 °Bx), 

Favette (2.853 °Bx), Aiberry (2.522 °Bx), Jansan (2.378 °Bx) 및 길경53 ( 1 . 9 1 2 

°Bx)) (표 1-3). 

      3차년도에 분석한 62개의 유전자원에서는 아키히메 (11.309 °Bx), 아리향 (10.841 °Bx), 

Shasta (10.803 °Bx) 및 두리향 (9.928 °Bx)이 설향과 매향보다 당도가 높았다. 반면에 

Sunrise (4.460 °Bx), Redguantlet (5.100 °Bx) 및 에치고히메 (5.318 °Bx)은 당도가 매

우 낮은 유전자원으로 분류되었다 (표 1-3).

 2. 딸기 육종소재의 주요 형질 데이터베이스 구축

  가. 1차년도부터 3차년도까지 수행했던 딸기 육종소재 164점의 엽형 (엽장, 엽폭 및 엽병 길

이)과 열매관련 표현형 (과중, 과형, 경도, 당도 및 산도) 조사 결과를 Breeding 

Information Managemonet System (BIMS, https://www.rosaceae.org/bims)를 이용하여 데이

터베이스화 하였다. 표현형 결과 값을 모두 입력한 후 Search 탭에서 입력된 traits별로 

최소값, 최대값, 평균값 및 분포도가 그래프로 그려진다 (그림 1-3A). 또한 컬럼의 옵션

을 선택하여 내가 원하는 traits만 열어볼 수 있고, 이 모든 검색 결과는 엑셀파일로 다

운로드가 가능하며 원하는 traits 값에따라 정렬하고 유전자원을 선발할 수 있도록 데이

터베이스가 구축되었다 (그림 1-3B, 1-3C).
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(A)

(B)

(C)

그림 1-3. BIMS를 이용하여 구축한 딸기 주요 형질관련 데이터베이스
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 3. 딸기 유전체 정보 수집

  가. 현재 사용되고 있는 딸기 유전체의 reference는 Fragaria vesca (2배체)이다. 최근 8배체

인 F. x ananassa와 F. iinumae (71 Gb), F. nipponica (72 Gb), F. nubicola (74 Gb) 및 F. 

orientalis (75 Gb) 4개의 다른 야생종의 유전체 정보가 보고되었다. 이 연구결과로 나온 

genome assembly 정보, CDS 정보, protein 정보, unigene 정보와 기존에 보고된 EST 데

이터를 Strawberry GARDEN, Phytozone v10, GDR, dbEST에서 수집하였다. 수집된 정보

의 생산 절차와 가공 방법은 그림 1-4과 같다. 또한 reference genome과 8배체 딸기, 그

리고 4종의 야생종 딸기의 genome assembly 결과는 표 7에 요약되었다. 간단히, 8배체 

딸기의 경우 총 697.8 Mb의 assembly로 N50이 2.2 Kb이며, 4종의 야생종 (F. iinumae, F. 

nipponica, F. nubicola, F. orientalis)은 각각 199.6 Mb, 206.4 Mb, 203.7 Mb, 214.2 Mb의 

assembly로 N50은 각각 3.3 Kb, 1.3 Kb, 1.3 Kb, 0.7 Kb이며 해독의 완성도는 낮은 편의 

assembly이다 (표 1-4).

 

그림 1-4. Fragaria species genome assembly



- 37 -

  2) 딸기의 reference genome인 2배체 딸기 F. vesca 의 genome은 8개의 molecule 로 구성되

어 있으며, 전체 크기가 약 207 Mb이고, N50은 27.2 Mb이며, 총 CDS가 32,831 

(phytozome 정보 기준)개이며 CDS 평균 길이는 1.185 bp였다 (표 1-4, 1-5). 이외에도 

unigen 정보와 58,295개의 EST 정보를 수집하였다 (표 1-6, 1-7, 1-8). 

표 1-4. Genome assembly 데이터

 

표 1-5. CDS 데이터

 

표 1-6. Protein 데이터

 

표 1-7. Unigene 데이터

 

Fragaria species Sequences Total length(bp) N50(bp) Average length(bp) Source

FAN_r1.1 625,966 697,765,214 2,201 1,115 S. GARDEN

FANhybrid_r1.2 211,588 173,229,572 5,137 819 S. GARDEN
FII_r1.1 117,822 199,627,645 3,309 1,694 S. GARDEN

FNI_r1.1 215,024 206,414,979 1,275 960 S. GARDEN
FNU_r1.1 210,780 203,686,576 1,291 966 S. GARDEN

FOR_r1.1 323,163 214,184,046 722 663 S. GARDEN
Fvesca_v1.1_pseudo 7 195,120,776 28,438,568 27,874,397 S. GARDEN

Fvesca_226_v1.1 8 206,888,726 27,214,541 25,861,091 Phytozome v10
Fvesca_v1.1 Scaffolds 256 220,201,181 1,481,573 860,161 GDR

Fragaria species Sequences Total length(bp) N50(bp) Average length(bp) Source

FAN_r1.1 230,838 123,332,484 729 534 S. GARDEN

FANhybrid_r1.2 45,377 32,959,863 1,290 726 S. GARDEN
FII_r1.1 76,760 51,157,450 948 666 S. GARDEN

FNI_r1.1 87,803 46,675,420 703 532 S. GARDEN
FNU_r1.1 85,062 44,284,664 687 521 S. GARDEN

FOR_r1.1 99,674 40,665,402 484 408 S. GARDEN
Fvesca_226_v1.1 32,831 38,917,817 1,596 1,185 Phytozome v10

Fvesca_v1.0 34,809 40,390,572 1,587 1,160 GDR

Fragaria species Sequences Total length(bp) N50(bp) Average length(bp) Source

FAN_r1.1 230,838 40,907,134 243 177 S. GARDEN

FANhybrid_r1.2 45,377 10,946,446 430 241 S. GARDEN
FII_r1.1 76,760 16,983,331 316 221 S. GARDEN

FNI_r1.1 87,803 15,483,179 234 176 S. GARDEN
FNU_r1.1 85,062 14,688,223 229 173 S. GARDEN

FOR_r1.1 99,674 13,472,882 161 135 S. GARDEN
Fvesca_226_v1.1 32,831 12,971,889 532 395 Phytozome v10

Fvesca_v1.0 34,809 13,428,734 529 386 GDR

Fragaria Unigene Sequences Total length(bp) N50(bp) Average length(bp) Source

Fragaria Unigene v5.0 6,226 5,929,729 993 952 GDR
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표 1-8. EST 데이터

 

 4. 딸기 유전체 정보 기반 유용형질 관련 분자마커 대량 발굴

  가. 사계성 형질 관련 개화유전자의 SNP 발굴

    - 딸기의 일계성(단일)과 사계성(중일)의 표현형을 구별할 수 있는 마커를 선발하기 위하여 

기존에 보고된 BX215 마커를 이용하여 일계성 품종인 설향과 매향, 사계성 품종인 고

하, 관하, 무하, 알비온의 genomic DNA를 추출하여 테스트하였다. PCR 산물들은 

MultiNA Microchip Electrophoresis System을 이용하여 DNA 염기서열의 크기를 확인하였

다. 설향에서는 128 bp가 검출되었고, 나머지 품종에서는 127 bp로 검출되어, 사계성과 

일계성 형질을 구별할 수 있는 대립인자가 정확히 검출되지는 않았다.

    - 딸기에서 중요한 개화관련 유전자로 보고된 FaFT2와 개화 촉진과 관련이 있는 cytokinin 

oxidase 1 presursor를 인코딩하는 유전자 FaCKX1의 promoter와 gene 영역에서 사계성

과 일계성 품종 간 차이를 보이는 SNP를 탐색하고 이를 이용한 HRM (high-resolution 

melting) 마커를 개발하여 품종 간에 구별이 가능한지 알아보고자 일계성(단일) 딸기인 

설향, 매향과 사계성(중일) 딸기인 고하, 관하, 무하, 알비온에서 cloning하였고, 염기서열 

비교를 수행하였다. 

    - 딸기에서 FaFT2 4.0 kb와 FaCKX1 5.6kb 염기서열을 분석한 결과 일계성 품종 설향, 매

향과 사계성 품종 알비온 사이에서 차이를 보이는 SNP들은 FaFT2에서 총 84개, 

FaCKX1에서 총 179개가 발견되었고, 이 중에서 일계성 품종들인 설향, 매향과 사계성 

품종들인 고하, 관하, 무하, 알비온 사이에서 차이를 보이는 SNP들은 FaFT2에서 2개, 

FaCKX1에서 2개가 발견되었다 (표1-9). 발견된 총 84개의 FaFT2 SNP들과 179개의 

FaCKX1 SNP들을 이용하여 총 36개의 HRM 마커를 제작하였다 (표1-10).

 

표1-9. FaFT2와 FaCKX1에서 조사된 유전자원별로 구별 가능한 SNP 수

FaFT2 FaCKX1

 설향,매향vs 고하 90 245

 설향,매향vs 관하 123 270

 설향,매향vs 무하 136 306

 설향,매향vs 알비온 84 179

 설향,매향 vs 고하, 무하 9 18

 설향,매향 vs 고하, 알비온 6 3

 설향,매향 vs 무하, 알비온 6 8

 설향,매향 vs 관하, 알비온 7 6

 설향,매향vs 고하, 무하, 알비온 4 3

 설향,매향vs 고하, 관하, 무하, 알비온 2 2

Fragaria EST Sequences Total length(bp) N50(bp) Average length(bp) Source

Fragaria ESTs 58,295 36,574,377 720 627 NCBI dbEST
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      표1-10. 딸기 개화 관련 유전자들 FaFT2 및 FaCKX1의 SNP들을 이용한 HRM 마커 목록

Primer ID Forward (5’-3’) Reverse (5’-3’) SNP

FT2HRM1 TCCTCAAGCTCCACGACATA CGAGCCTCGTTAGAGGAGAG T/G

FT2HRM2 CAAGCTTACTTCGTTGTGGTTT ACTTGGAGCCTCGTGTATTTAG A/C

FT2HRM3 GGCAACAAAGGAATCGAGATAAG GTACCCATCCTCGGGTTATTG G/C

FT2HRM4 TCGAGATTCAATAACCTGAGAATAGG GGCAGTTGCTTGAAGTTGTG T/A

FT2HRM5 TTCAAGCAACTGCCGATTTTT TATACTCCTCAACAAAATGGATTG A/C

FT2HRM6 CAATCCATTTTGTTGAGGAGTAT TGCAGTTACATGGAATTTGACATC G/A

FT2HRM7 GTTTAGATGACCCAACCTACGA GGTCAATAAAGCTGAGAGTGAGA T/A

FT2HRM8 TCTCACTCTCAGCTTTATTGACC TGGAGAGAAACATATGCAGTCTT T/A

FT2HRM9 TAGCCAACTGAGAGAAGATTGC TCAAACACATTAACCCTTGATTCTG A/T

FT2HRM10 ATCAAGGGTTAATGTGTTTGATAGG GTACCACTGATGATACTCCAACT C/T

FT2HRM11 TGATTCGGGATTCAGGTTTGG CCCACAAATCACACACAAATTCC T/C

FT2HRM12 GGGCTATGATGCCAAGTAGAA ACATTGAAGCATACCAAACCAT C/G

FT2HRM13 TGCTTCAATGTATTATTCTTCTCCA GGAAATATTTTCCTATTAGCACTACAA T/A

FT2HRM14 CGAGTTCAGATAGGTGGAGATG AGTAATTGCTTACCAGAGTGTAGA T/C

FT2HRM15 CATGCTCTTTGTCTTGTTTGTTTAG ACCATGACCTGCAATCAAGTA C/G

FT2HRM16 CTTGATTGCAGGTCATGGTAGA TTGAGGTTGGGATCACTTGG C/T

FT2HRM17 GAAGAACATGCATCCGTTCA CCTCAATCATCATCAACCTAGTG T/C

FT2HRM18 GGGTTACTTCTAATACCAGCAAGA AGATGGCCTTGGACTTTCATAG C/G

FT2HRM19 TGTGTCATAATGCTTGTAAGTTGTG TTTGAGGTAGCCTTGCAAAA C/T

FT2HRM20 TTTGCAAGGCTACCTCAA GCCCATTTGAGTCCATTTG C/T

CKX1HRM1 CACACATATACCGCAACCAATG GGAATGCAAGAGGAGCTGT G/T

CKX1HRM2 CCGATTCTCCATTGTCCAATAC CCACCCCTCAGATTGTAGGA T/G

CKX1HRM3 GAATTGAAATCTTCACTCAAGGACA AGGTATTCCTGGTCCTCGT C/G

CKX1HRM4 AAAGTCATCATGGTCATTTCGTT TGTTCAAAATATGACGGAGGAA A/T

CKX1HRM5 TTCCTCCGTCATATTTTGAACA AAACACTAAACATACAATGAGTGATGC T/A

CKX1HRM6 GCATCACTCATTGTATGTTTAGTGTTT GAAACCATATTAACCTAAATTTCTGC A/T

CKX1HRM7 TCCTCCTCAACCCTCTACTTCCT GGGTAAAAAGGCGAGAGGAGA T/C

CKX1HRM8 TGGGTGGTGGGTATGAAAAA CATCACCCCTTCTATAATAAAACTCTT A/G

CKX1HRM9 ACAGATACCACTTCCTCCCT TCCGAAACACTTTCTGGATGTA G/C

CKX1HRM10 GTTGCTGCTAGAGGCCAT TGACTGACCCTGGAGTGA T/A

CKX1HRM11 GCTATATCCCTTCCACGCTATTT CAGATACATGTACCCTGTCCAAA T/C

CKX1HRM12 GGTTACACCGGAGGAACATA TCCACTTGAAGAGGGAACTG T/A

CKX1HRM13 CACGTGTTAATTCAGAACAAAAGAA GACCCCAAGATTGGCTGTTT T/A

CKX1HRM14 ACACTAACTATTGTGAATACCAAATCA TGGCGCGGATTAAAGAAATA T/G

CKX1HRM15 CTTTAATCCGCGCCAGTTTG GCTGTTAGTGTACATAGCCCTAC C/T

CKX1HRM16 CAGCCTGAACAACACTGAATTT TGGATGTGTATGAAGGTGGATG A/G
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    - HRM을 수행한 결과, FT2HRM4 마커가 일계성 품종들과 사계성 품종들을 구별 가능한 

특이적 SNP을 검출하는 것을 확인하였다 (그림1-4). 일계성 품종인 설향과 매향은 서로 

동일한 그래프 유형을 보였고, 사계성 품종들인 고하, 관하, 무하, 알비온은 일계성 품종

들과는 다르나 사계성 품종들 간에는 동일한 그래프 유형을 보였다. 따라서 FT2HRM4 

마커를 이용한 HRM 분석으로 사계성에 따른 품종을 구별할 수 있었다.

그림 1-4. 딸기 일계성 품종 및 사계성 품종 간의 개화시간 조절유전자 FaFT2 관련 SNP 마커 

FT2HRM4를 이용한 High-resolution melting 분석 결과. (A) Derivative melt curve 결과, (B) 

Aligned melt curve 결과

    - 딸기의 사계성 및 일계성 형질이 구별 가능한 SNP기반 분자마커를 제작하여 정확성을 

좀 더 높이기 위해 국내 및 해외의 딸기 품종들을 이용하여 HRM을 수행하였다. 딸기 

품종들은 사계성 및 일계성 형질이 알려진 품종들로, 사계성 품종은 4품종(미국 4품종), 

중일성 8품종(영국 2품종, 일본 3품종, 한국 3품종), 그리고 일계성 품종 29품종(미국 8품

종, 일본 6품종, 한국 15품종) 총 41품종이 실험에 사용되었다. 사계성과 일계성을 구별

할 수 있는 SNP을 발굴하기 위해, 사계성인 미국 4품종(Albion, Monterey, San Andreas, 

Portola), 국내 중일성 2품종(고하, 무하), 일계성인 미국 2품종과 국내 2품종(설향, 매향)

으로 FaFT2 및 FaCKX2 유전자를 증폭시켜 sequencing 후 SNP variant calling 분석을 

통하여 사계성과 일계성의 서열에서 차이가 나는 후보 SNPs을 선발하였다(표1-11). 선발
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된 SNPs를 기반으로 HRM 마커를 제작하고 HRM을 수행하였다 (표1-20). 실험 결과, 딸

기 41품종과 CKX2SNP3-HRM 마커로 수행하여 melting curve pattern들을 확인하였을 

때, 품종별로 사계성, 중일성, 일계성이 구분되는 것을 확인하였다(그림1-5, 표1-12). 중

일성 품종 중 무하와 관하는 사계성 품종들과 동일한 패턴(pattern 1)을 보였으며 다른 

중일성 품종들은 일계성 품종들과 동일한 패턴(pattern 2 와 pattern 3)을 보이는 것으로 

나타났다(그림1-5, 표1-21).

표1-11. 딸기에서 FaFT2 및 FaCKX2 유전자들의 SNP variant 분석

표1-12. FaFT2 및 FaCKX2 유전자들의 SNP 기반 HRM 마커 목록

그림1-5. 딸기 41품종을 이용한 사계성 및 일계성 구별마커 CKX2SNP3-HRM 결과 그래프
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표1-13. 딸기 41품종을 이용한 사계성 및 일계성 구별마커 CKX2SNP3-HRM 결과

    - 딸기에서 중요한 개화 관련 유전자로 보고된 FaFT2에서 사계성과 일계성 품종을 구별할 

수 있는 마커 후보로 선발되었다. 따라서 딸기의 어린잎과 늙은 잎에서 FaFT2의 발현을 

비교하였고 (그림1-6), 어린잎에서는 FaFT2의 발현양이 매향과 관하에서 높고 설향, 고

하, 무하에서는 낮았다. 그러나 늙은 잎에서 사계성보다 일계성인 설향, 매향에서 발현

양이 많음을 알 수 있었다. 

    - 설향의 화아분화, 화아미분화 및 어린 런너 시기별로 잎과 엽병을 샘플링하여 FaFT2의 

발현을 조사하였다(그림1-7). 전체적으로 엽병보다 잎에서의 발현양이 많았지만 시기에 

따라 특이적인 발현 패턴을 보이지 않았다.
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그림1-6. 딸기의 어린잎과 늙은잎에서 FaFT2의 발현양 비교

그림1-7. 설향 딸기의 화아분화, 화아미분화 및 얼린 런너 시기의 잎과 엽병에서 

FaFT2의 발현양 비교

   

  나. 당함량 관련 유전자 분석

    - 논산딸기시험장에서 재배 된 여러 품종의 딸기 중 2016년 겨울~2017년 봄 사이 당도 분

석을 한 후 저당도의 딸기 4 품종 (당도), Missionary (4.4 obrix), Camonoreal (5.3obrix), 

포톨라 (3.8obrix), Jansan (4.8obrix) 및 고당도의 딸기 4 품종, 설향 (9.4obrix), 금실 

(9.1obrix), 아람 (10.7obrix), 매향 (9.1obrix)을 선별 하여 열매의 성숙/발달 단계에 따른 당

도 분석을 진행하였다.

      꽃에서 수정이 일어난 후 종자가 생성되고 꽃턱(receptacle)이 발달하여 열매의 형태를 

나타내는 단계를 stage1, 열매의 부피 생장이 최대로 일어나고 색이 녹색에서 흰색으로 

변하는 단계를 stage2, 열매의 전체가 빨간색이며 성숙이 최대로 진행 된 단계를 stage3

으로 정하였다(그림1-8).
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그림1-8. 딸기 열매의 발달/성숙 과정 별 샘플(좌) 및 열매의 부위 별 당도 

분석을 위한 시료(우)

    - 2017년 2월~3월, 논산딸기시험장에 재배중인 딸기를 채집하여 각 품종마다 열매의 발달 

단계별로 당도를 측정하였다. 열매 발달 초기 stage1에서의 당도는 저/고당도의 열매 모

두 5~6 °brix정도로 별 차이를 보이지 않았지만 stage2 단계부터 당도 차이가 나타났다. 

저당도의 품종은 stage1에 비해 당도가 떨어지고 고당도의 품종들은 stage1에 비해 당도 

차이가 없거나 증가하였다. 최종적으로 stage3에서는 대부분의 품종에서 당도가 증가하

는 양상을 보였다. 고당도의 품종들은 기존 당도 측정에서 대부분 10 obrix이상의 당도를 

보였으나 시료 채집의 시기차이로 당도가 높지 않은 것으로 나타났다(그림1-9). 

그림1-9. 열매의 발달/성숙 단계 별 당도 분석 결과

    - 또한 열매가 완전히 성숙했을 때 꽃받침 및 줄기와 연결 되어있는 상단 부위와 그 반대

쪽 하단 부위의 당도를 분석 한 결과 Missionary (3.4 obrix), Camonoreal (4.3 obrix), 포톨

라 (6.4 obrix), Jansan (6.4 obrix), 설향 (4.5 obrix), 금실 (4.9 obrix), 아람 (6.3 obrix), 매향 

(5.1 obrix) 차이로 상단 부위 보다 하단 부위에서 당도가 높은 것으로 확인되었다(그림

1-10).
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그림1-10. 열매의 상/하단 부위 별 당도 분석 결과

    - 딸기 열매의 당도를 결정하는 당 성분을 확인하기 위해 HPLC-ELSD(High Performance 

Liquid Chromatography-Evaporative Light Scattering Detector) 방법을 이용하여 열매의 

당 성분(자당, 포도당, 과당)을 분석하였다. 재료는 당도의 차이가 가장 큰 포톨라와 아

람의 stage3 열매를 사용하였다. 당 함량 측정 결과 포도당과 과당의 양은 차이가 거의 

없지만 자당의 양은 아람이 포톨라에 비해 2.7배 높게 확인되었다. 이것은 포톨라와 아

람의 당도 차이 2.5배와 거의 일치하는 자료이다(그림1-11). 이 결과를 바탕으로 열매의 

당도를 결정하는 당 성분은 자당일 것이라는 생각을 할 수 있다.

그림1-11. 포톨라, 아람의 stage3 시기의 열매에서 

HPLC-ELSD 분석을 이용한 당 함량 분석 결과
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    - 식물이 가진 당 성분 중 자당(Sucrose), 포도당(Glucose), 과당(Fructose)이 열매의 당도와 

밀접한 관계를 가진 것은 잘 알려진 사실이다. 식물체 내에서 생성되는 당 성분은 광합

성 및 탄소대사 기작을 통해 만들어지며, 그 중 자당은 식물체 내에서 저장 및 이동이 

가능한 성분이기 때문에 자당의 합성, 분해 및 이동에 관련 된 유전자가 식물의 당 생성

에 결정적인 작용을 할 것이고 또한 광합성으로 생성 된 전분(Starch) 이 분해되어 자당

을 형성하는 전구물질을 제공해주므로 전분 분해 과정이 중요할 것이다(그림1-12). 딸기

의 전분 합성, 자당의 합성, 이동 및 분해 관련 유전자의 발현 확인을 위한 RT-PCR 

primer를 제작하여 발현을 분석하였다(표1-14).

그림1-12. 식물체내 전분의 분해 및 자당의 합성 과정과 관련 유전자

표1-14. 딸기의 전분 합성, 자당의 합성, 이동 및 분해 관련 유전자의 발현 확인을 위한 

RT-PCR primer

Primer Sequence (5’ →3’)
FaPHS1  forward CAACATGAAGTTTGCAATGA
FaPHS1  reverse TCTTTGCCAACAAGGAAGTA   
FaPHS2  forward TGTTTTTGTCCCAAATTACAA
FaPHS2  reverse GCATCTAAATAGCCTGCAAA  
FaPWD  forward CTTCATCAGAAAACAGCAATG
FaPWD  reverse TGATTCCATGGATTTGCTT    
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    - 그래서 이 과정에 관여하는 유전자의 발현을 분석 된 열매에서 살펴보았다. 당 대사 관

련 기작의 연구는 애기장대에서 활발히 연구가 되어있고 보고 된 애기장대의 유전자 

CDS(Coding Sequences)를 이용하여 Fragaria vesca의 유전자 서열과 비교 한 후 50% 이

상의 상동성을 가진 유전자를 선별 하여 유전자 서열을 확인하고 RT-PCR(Reverse 

Transcription Polymerase Chain Reaction)을 통해 유전자 발현을 확인하였다(그림1-13). 

전분 분해에 관여하는 PHS1, PWD, PLase1, LSF2, GWD1, DPE2 유전자는 stage1에서 발

현이 높고 stage2 및 stage3에서 발현 정도가 감소한다. 이는 stage1에서 열매 발달 초기

에 광합성 작용으로 합성되어 저장 된 전분을 분해하여 열매의 부피 생장 및 발달에 필

요한 영양분으로 사용하는 맥락과 일치하는 결과이다. 또한 자당을 합성하는 유전자의 

경우 stage2와 stage3에서 stage1보다 증가하는 양상을 보이며 반대로 자당을 분해하는 

유전자의 경우 stage3에서 발현이 감소되는 것을 확인할 수 있다. 하지만 관련 유전자의 

발현정도의 비교로는 저당도/고당도의 품종 간 차이를 확인할 수는 없었다.  

FaPLase1  forward TCGACTTCACCTATAATTCCAA
FaPLase1  reverse CATTGACGATAACCACAATGTA
FaBAM1  forward TCAATGGGGAAAGAGAAACT
FaBAM1  reverse CTTGTCAAAACATTGGAAGG   
FaLSF2  forward TGTGGCATACATTCTAAACTTG
FaLSF2  reverse AGAAATGACACGGTCTTGAA
FaGWD1  forward CTTCAGCACAAGAAAAGTGAA
FaGWD1  reverse GATCTTCACCATTGGAATCA
FaDPE2  forward CAGCGATATTTTAGCAGCAT
FaDPE2  reverse TCCAATAATGCTTCGGATT
FaISA3  forward ATGCTGATGGGAGATGAATA
FaISA3  reverse GGGGATTGGAACTTCAATAA
FaPGI  forward TCGATTACAGTTTCTGTGGAA
FaPGI  reverse TAAAACCCGCTTTTGAAGA
FaSPP1  forward CAAATTTACCCCCAAGAGAT
FaSPP1  reverse CGATTTGTGTTGGTAAAACC
FaSPS1  forward TGCATCTGAACAACTTTCAAC
FaSPS1  reverse AGTAAATTACATGGCACCTCAA
FaSUC2  forward CTCTTTGCTCTCCTGGGTAT
FaSUC2  reverse CTTGCATTCTTAGCTGTTGG   
FaSUC3  forward CAAAATTGCTTCCTTGATTG
FaSUC3  reverse AAAAGAAGCCAAAACAAAGG
FaSUS1  forward   TGAGATCCTTGTTGACTTCTTT
FaSUS1  reverse  AGATTGCTTCTGCCTCTTTT
FaSUS2 forward TGTTTACGGTTTCTGGAAGTAT
FaSUS2 reverse    GAACGTGTAATGTCAAAAACG
FaINV-DRT forward AAAGTCATGAGTGGCGAATA
FaINV-DRT reverse CTTTCTTGCAATTTGTGGTC
Faa/nINVRT forward     TCCAAAGCAAAATGAAGCTA
Faa/nINVRT reverse    GATTCTGCACCAGCATTTTA
FaGAPDH forward TCCATCACTGCCACCCAGAAGACTG
FaGAPDH reverse AGCAGGCAGAACCTTTCCGACAG
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그림1-13. 저당도/고당도의 딸기 품종에서 열매의 발달/성숙 과정 별 전분 분해, 자당 합성,

자당 이동, 자당 분해에 작용하는 유전자의 발현 분석. PHS1, alpah 1,4 glucan

phosphorylase; PWD, Phospho glucan water dikinase; PLase1, Pullulanase 1; BAM1, β

-amylase; LSF2, Phosphoglucan phosphatase; GWD1, alpha-glucan water dikinase; DPE2,

alpha-glucanotransferase; ISA3, Isoamylase; PHS2, alpha-glucan phosphorylase; PGI,

glucose-6-phosphate isomerase; SPP1, sucrose-phosphatase 1; SPS1, sucrose-phosphate

synthase 1; SUC2, sucrose transporter 2; SUC3, sucrose transporter 3; SUS1, sucrose

synthase 1; SUS2, sucrose synthase 2; INV-D, invertase D; GAPDH, Glyceraldehyde

3-phosphate dehydrogenase. 품종 1, Missionary; 품종 2, Camonoreal; 품종 3, 포톨라; 품종 

4, Jansan; 품종 5, 설향; 품종 6, 금실; 품종 7, 아람; 품종 8, 매향.

    - 또한 위와 같은 유전자의 발현을 저당도/고당도 품종의 성숙한 열매의 상단 및 하단 부

위에서 관찰하였다 (그림1-14). 대부분의 품종에서 상단/하단 부위에서 특이할 만한 결과

를 발견하지 못하였다. 이는 딸기 열매의 과육 부분이 종단으로 형성되는 중심주의 바깥

쪽으로 형성되기 때문일 것으로 여겨지는데 특이할만한 점은 고당도의 품종에서 자당의 

합성에 관여하는 유전자의 발현이 하단 부위에서 높은 것이다. 더하여 아람의 경우 전분 

분해, 자당 합성, 자당 이동, 자당 분해에 작용하는 유전자의 발현이 상단 부위에서 높

은 양상을 보였다. 이것은 다른 품종과는 달리 아람의 열매는 중심주와 외피 부분의 경

계가 뚜렷하지 않은 형태를 가지고 있어서 일 것으로 추측된다.
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그림1-14. 저당도/고당도 딸기 품종의 열매 부위(상단/하단)별 전분 분해, 자당 합성, 자당 

이동, 자당 분해에 작용하는 유전자의 발현 분석. PHS1, alpah 1,4 glucan phosphorylase;

PWD, Phospho glucan water dikinase; PLase1, Pullulanase 1; BAM1, β-amylase; LSF2,

Phosphoglucan phosphatase; GWD1, alpha-glucan water dikinase; DPE2,

alpha-glucanotransferase; ISA3, Isoamylase; PHS2, alpha-glucan phosphorylase; PGI,

glucose-6-phosphate isomerase; SPP1, sucrose-phosphatase 1; SPS1, sucrose-phosphate

synthase 1; SUC2, sucrose transporter 2; SUC3, sucrose transporter 3; SUS1, sucrose

synthase 1; SUS2, sucrose synthase 2; INV-D, invertase D. a/nINV, alkaline/neutral

invertase; GAPDH, Glyceraldehyde 3-phosphate dehydrogenase.
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  다. 탄저병 저항성 관련 유전체 분석 및 분자마커 대량 발굴

    - 딸기 탄저병은 잎, 엽병, 러너, 관부에 발생하여 묘를 고사시켜 문제가 되는 딸기의 주요

한 병해로 국내에는 Colletotrichum fructicola에 의한 탄저병균이 관여한다. 딸기의 탄저

병 저항성, 감수성에 특이적으로 발현되는 유전자를 대량으로 알아보기 위해 탄저병균 

접종 후 transcriptome 분석을 수행하고자 하였다. 딸기 품종별 발현 패턴이 변화하는 

유전자를 조사하기 위해 2016년 논산딸기시험장의 유리온실과 병 접종용 시설재배하우

스에서 탄저병균 병처리를 실시하였다. 시험품종은 2016년(2차년도)에 금향, 대왕, 보교

조생 및 스위트찰리 4종, 2017년(3차년도)에 보교조생, 매향 및 아키히메 3종을 시험에 

이용하였고 탄저병균은 논산 딸기시험장의 딸기 병반에서 분리된 분리균 C. fructicola 

CGF160803을 사용하였다. 탄저병균 접종에 이용된 식물체는 딸기시험장의 유리온실에서 

동일한 조건으로 각 품종의 모주를 5월 중순에 정식하여 8월까지 자묘를 받아 이용하였

다. 6월 중순부터 비료(20-20-20)를 1주일 간격 2회 모주에 관주 처리하였고, 7월부터 모

주에 완효성비료(오스모코트, 3개월용)를 주당 2g씩 시비하여 육묘하였다.

    - 3잎을 가진 딸기자묘는 탄저병 접종을 위해 딸기시험장의 병 접종 비닐하우스로 옮겨 

실시하였다. 탄저병균 접종은 2차년도에 2016년 9월 7일, 그리고 3차년도에 2017년 9월 

5일에 실시하였다. 탄저병균 접종은 탄저병균 C. fructicola CGF160803의 포자현탁액을 5 

x 105 conidia/ml 농도로 자묘당 3.6 ml씩 소형분무기를 이용하여 분무 접종하였다. Mock

으로 0.001% tween 80을 탄저병균 접종과 동일하게 딸기 자묘에 분무하였다. 병원균 접

종 후 72시간동안 과습상태로 비닐하우스를 밀폐한 후 자묘를 비닐하우스에서 재배하였

다. 재배는 6일 간격으로 비료(30-10-10)를 주당 30 ml씩 자묘에 관주하여 관리하였다. 

각 품종별 33주의 자묘를 시험에 사용하였다.

탄저병 발생은 병 접종 후 잎에 나타나는 흑색반점 형성율과 엽병(petiole)의 병징으로 

이병지수(disease index)를 조사하였다. 흑색반점 형성율은 식물체에 반점이 없으면 0, 있

으면 1로 구분하여 조사하였다. 또한 이병지수는 6, 10, 13, 15, 18, 20일에 조사하였으며 

이병지수는 0, 무발생; 1, <50% 병징 발생; 2, ≥ 50% 병징 발생; 3, 시들음; 4, 고사이다. 

흑색반점 형성율과 이병지수는 평균과 실험오차를 계산하여 그래프로 나타내었다. 

    - 탄저병 접종 6일부터 모든 품종의 엽병에서 흑색반점의 탄저병징이 시작하였다. 탄저

병 접종 7일 후 4품종 모두 잎에 흑색반점을 형성하였고 품종 간 유의성은 없었다 (그

림 1-15). 탄저병균 접종 20일 후까지 탄저병의 이병지수를 조사한 결과 보교조생, 스위

트찰리는 1 이하의 탄저병 저항성을 보인 반면 금향과 대왕 품종은 4로 모두 고사하였

다 (그림 1-15). 딸기 품종별 탄저병 저항성 검정에서 보교조생과 스위트찰리는 이병지

수가 0과 0.17로 다른 품종보다 낮은 반면 금향은 3.25로 높은 이병지수를 보였는데, 이

런 결과는 우리의 결과와 같은 경향을 보였다. 
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그림 1-15. 딸기 품종 4종의 탄저병 처리 후 흑색반점 형성율과 이병지수

    - 2차년도 실험과 마찬가지로 탄저병 접종 6일부터 모든 품종의 엽병에서 흑색반점의 탄

저병징이 시작하였다. 탄저병 접종 7일 후 3품종 모두 잎에 흑색반점을 형성하였고 품종 

간 유의성은 없었다 (그림 1-16). 탄저병균 접종 15일 후까지 탄저병의 이병지수를 조사

한 결과 보교조생은 1 이하의 탄저병 저항성을 보인 반면 매향과 아키히메는 3에 가까

운 감수성으로 식물 전체가 시들거나 고사하였다 (그림 1-16). 

    - 1차 및 2차 실험의 결과를 통해 보교조생과 스위트찰리는 탄저병에 저항성 품종인 것

으로 나타났고, 반면 금향, 대왕, 매향 및 아키히메는 감수성인 것으로 나타났다.

그림 1-16. 딸기 품종 3종의 탄저병 처리 후 병징 및 이병지수
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    - 미국, 유럽 등의 주요 딸기 탄저병균 Colletotrichum acutatum 및 C. gloeosporioides 저

항성과 관련된 유전자들로, 딸기 식물의 방어 기작 및 식물-식물병원균 상호작용에 관여

하는 PR 유전자들(pathogenesis-related genes)이 기존에 보고되었다. 국내 딸기 탄저병

균 C. fructicola 접종 처리에 의한 PR 유전자들의 발현 정도를 알아보기 위하여 기존에 

보고된 RT-PCR용 primer를 이용하여 탄저병 저항성과 감수성 샘플들에서 발현 변화를 

알아보았다 (표1-15). DEGs 분석을 위해 FaRIB413(1차)과 FaEF1α 유전자(2차)가 대조군

을 위한 reference genes로 사용되었다. 1차 실험에서는 저항성 품종인 보교조생과 감수

성 품종인 금향이 사용되었고, 2차 실험에서는 저항성 품종인 보교조생과 감수성 품종들

인 매향 및 아키히메가 사용되었다. 샘플들은 각각 병처리 후 0, 12, 24, 48, 72시간일 

때 채집하여 RNA를 추출하여 실험하였다.

표1-15. 딸기 FaPR gene의 발현양 조사를 위한 primer 서열

 

    - 2차년도 실험 결과, 보교조생에서 FaPR1의 발현은 병 처리 후 72시간까지 증가하였고, 

FaPR1a와 FaPR5 의 발현은 병처리 후 발현이 감소하는 경향을 보였다. 반면에 탄저병 

감수성 품종인 금향에서는 FaPR3를 제외하고 FaPR1, FaPR1a, FaPR5 및 FaPR10의 발현

이 감소하였다. FaPR3는 병처리 후 12시간 샘플에서는 발현이 감소하였지만 그 후 

24~72시간 까지는 증가하였다(그림1-17).

    - 3차년도 실험에서는, 탄저병 저항성 품종인 보교조생은 병처리 후 12시간까지 발현량

이 증가했다가 감소한 FaPR3를 제외하고 나머지 PR 유전자들에서는 발현량이 처리 후 

0시간과 비교하였을 때 2배 이상 증가하거나 감소하지 않아 차이가 거의 없는 것으로 

나타났다. 반면 감수성 품종인 매향과 아키히메에서는 FaPR1a과 FaPR5의 발현량이 점

점 증가하였고, FaPR3의 발현량은 각각 병처리 후 12시간과 24시간까지 증가하였다가 

감소하는 것으로 나타났다(그림 1-18). 

Gene Symbol F．vesca
Orthologue

Forward primer (5’-3’) Reverse primer (5’-3’)

FaPR1 gene01774 TAGCAGCCTATGCACAAAG ACAGGTTCACAGCAGATG

FaPR1a gene01729 TGGACAATACGGTGAAAATC CATAGTTGCACCCAATGAAG

FaPR3 gene17204 AACGGTGGACTTGAATGTGG TCGAGGACACTTTTGATGAG

FaPR5 gene09812 CCTAATGACACTCCCGAAACA AGGTCCACCGAAGCATGTAA

FaPR10 gene07082 GAGTTCACCTCAGTCATC GGTTCCAACACCTCCATC

FaRIB413 gene33863 ACCGTTGATTCGCACAATTGGTCATCG TACTGCGGGTCGGCAATCGGACG

FaEF1α
gene28639,

gene28622,

gene23217

TGGATTTGAGGGTGACAACATGA GTATACATCCTGAAGTGGTAGACGGAGG
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그림1-17. 딸기 2품종의 탄저병 처리 후 FaPR genes의 발현량 조사 결과

그림1-18. 딸기 3품종의 탄저병 처리 후 FaPR genes의 발현량 조사 결과
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    - 탄저병 처리 후 병징 및 FaPR 유전자들의 발현량을 조사한 결과로부터 보교조생과 스

위트찰리는 탄저병에 저항성 품종, 대왕, 매향 및 아키히메는 감수성 품종으로 구별하

여, 병 처리 후 0, 12, 24, 48 및 72시간에 샘플을 준비하였고 이로부터 total RNA를 추

출하여 무처리, mock와 병처리 샘플로 polling하여 transcriptome 분석을 수행하였다. 

      

    - 2차년도 실험에서는 보교조생, 스위트찰리, 대왕 3품종의 각각의 처리군에서 RNA를 추

출하고 HiSeq2500을 이용하여 transcriptome 데이터를 생산하였다. HiSeq2500 library는 

paired-end library로 insert size는 350 bp로 구축하였으며, 각 line당 2샘플을 섞어서 

sequence를 생산하였다. 각 샘플당 데이터 생산량은 전체적인 유전자들의 발현을 모두 

보기 위하여 최소한 read 개수가 30,000,000 이상이 되게 데이터를 생산하였다. Illumina 

데이터 특성상 끝쪽(대략 225 bp 이후)에 생산되는 염기서열의 퀄리티가 낮아지는 특성

이 있으므로, ‘Raw data’는 다음 분석을 위해 adapter 서열을 제거한 후, 시퀀싱 퀼리

티가 낮은 부분 (Phred quality score < 20)을 잘라내는 trimming 단계를 진행하여 

‘Cleaned data’를 얻었다(그림1-19, 표1-16).

표1-16. 탄저병 처리 샘플로부터 Illumina HiSeq2500을 이용하여 생산한 유전체 정보

그림1-19. NGS cleaned 데이터 sequencing quality
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    - 탄저병 처리 후 발현 변화를 보이는 유전자를 선별하기 위하여, 무처리 vs. 병처리에서 

나온 DEG와 Mock vs. 병처리 에서 나온 DEG를 비교 후 발현 변화 양상이 동일한 유전

자를 선발하였다. DEGs는 위의 FPKM값을 normalization하여 DEG를 계산하는 tool 

(cufflinks)을 이용하여 fold-change 2배 이상, p-value 0.05 이하 기준으로 뽑은 DEG 결

과이다. 탄저병 저항성 유전자원인 보교조생과 스위트찰리에서 병처리 후 발현이 변하는 

유전자는 각각 48개와 28개였다. 이 중 보교조생과 스위트찰리에서 common DEG로 동

정된 유전자는 1개이며, oligopeptide transporter 4 기능을 하는 유전자로 탄저병 처리에 

의하여 발현이 감소하였다. 탄저병 감수성 유전자원인 대왕에서는 병처리 후 발현이 변

한 유전자는 10개였고(표1-17), 각 유전자원에서 탄저병 처리에 의해 발현이 변한 유전

자 목록은 표1-18에 정리되어 있다. 

표1-17. 탄저병 처리 후 각 유전자원에서 선발한 DEGs

표1-18. 탄저병 처리 후 발현이 변한 DEGs 목록

유전

자원
ID 발현 

변화 Pfam Proposed function

보교
조생

gene00940-v1.0-hybrid UP unknown Unknown protein

gene04284-v1.0-hybrid UP unknown alpha/beta-Hydrolases superfamily protein

gene05421-v1.0-hybrid UP unknown Unknown protein

gene09472-v1.0-hybrid UP unknown Unknown protein

gene13469-v1.0-hybrid UP PF00477 Stress induced protein

gene13575-v1.0-hybrid UP unknown Unknown protein

gene15568-v1.0-hybrid UP PF01397,PF03936 terpene synthase 21

gene26265-v1.0-hybrid UP PF00201 UDP-Glycosyltransferase superfamily protein

gene05567-v1.0-hybrid UP unknown Unknown protein

gene09156-v1.0-hybrid UP PF09258 glycosyltransferase family protein 47

gene23613-v1.0-hybrid UP unknown RING/U-box superfamily protein

gene12602-v1.0-hybrid UP unknown Unknown protein

gene16288-v1.0-hybrid UP unknown Protein kinase superfamily protein

gene21747-v1.0-hybrid UP PF01190 Pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein

gene29374-v1.0-hybrid UP PF02902,PF05659 Unknown protein

gene16511-v1.0-hybrid UP PF07466 Unknown protein

gene16523-v1.0-hybrid UP PF00646,PF03638 Tesmin/TSO1-like CXC domain-containing protein

gene30965-v1.0-hybrid UP PF01397,PF03936 terpene synthase 21

gene17640-v1.0-hybrid UP unknown Unknown protein

gene20288-v1.0-hybrid UP PF03936,PF01397 Terpenoid cyclases/Protein prenyltransferases 
superfamily  protein

gene10561-v1.0-hybrid UP PF13668 Unknown protein

gene08831-v1.0-hybrid UP PF03055 nine-cis-epoxycarotenoid dioxygenase 5
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gene15184-v1.0-hybrid UP PF03492 jasmonic acid carboxyl methyltransferase

gene30669-v1.0-hybrid UP PF01397,PF03936 terpene synthase 14

gene02370-v1.0-hybrid UP unknown Late embryogenesis abundant protein (LEA) family 
protein

gene05307-v1.0-hybrid UP PF00646 F-box family protein

gene11543-v1.0-hybrid UP PF05664 Protein of unknown function (DUF810)

gene10015-v1.0-hybrid UP PF12315,PF00067 cytochrome P450, family 71, subfamily A, polypeptide 
22

gene05033-v1.0-hybrid UP PF13668 Unknown protein

gene32484-v1.0-hybrid UP PF00194 alpha carbonic anhydrase 7

gene25601-v1.0-hybrid DOWN PF03169 oligopeptide transporter 4

gene18104-v1.0-hybrid DOWN PF00249 Homeodomain-like superfamily protein

gene12002-v1.0-hybrid DOWN PF00450 serine carboxypeptidase-like 40

gene15382-v1.0-hybrid DOWN PF01565,PF09265 cytokinin oxidase 7

gene18688-v1.0-hybrid DOWN unknown Unknown protein

gene18977-v1.0-hybrid DOWN PF05699 TTF-type zinc finger protein with HAT dimerisation 
domain

gene21503-v1.0-hybrid DOWN unknown Unknown protein

gene21324-v1.0-hybrid DOWN PF06470 structural maintenance of chromosomes 2

gene24951-v1.0-hybrid DOWN unknown Unknown protein

gene19575-v1.0-hybrid DOWN PF00892,PF00232,PF031

51

glucose 6-phosphate/phosphate translocator 1

gene24869-v1.0-hybrid DOWN PF00722 xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase 16

gene03057-v1.0-hybrid DOWN unknown nucleosome assembly protein 1;2

gene03243-v1.0-hybrid DOWN PF07690 nitrate transporter 1.5

gene14075-v1.0-hybrid DOWN unknown XH/XS domain-containing protein

gene06506-v1.0-hybrid DOWN unknown Unknown protein

gene00659-v1.0-hybrid DOWN PF00069 Protein kinase superfamily protein

gene00661-v1.0-hybrid DOWN PF06955,PF00722 xyloglucan:xyloglucosyl transferase 33

gene00748-v1.0-hybrid DOWN PF00931,PF13676,PF138
55

disease resistance protein (TIR-NBS-LRR class), 

putative

스위
트찰
리

gene26030-v1.0-hybrid UP PF03330,PF01357 expansin A1

gene14938-v1.0-hybrid UP PF00257 dehydrin family protein

gene31291-v1.0-hybrid UP PF00403 Heavy metal transport/detoxification superfamily 
protein 

gene18413-v1.0-hybrid UP PF01439 metallothionein 2A

gene17742-v1.0-hybrid UP unknown Unknown protein

gene07399-v1.0-hybrid UP unknown GDSL-motif lipase 3

gene04189-v1.0-hybrid UP PF03318,PF07468 Unknown protein

gene04191-v1.0-hybrid UP PF03318,PF07468 Unknown protein

gene04271-v1.0-hybrid UP PF16135,PF07897,PF161

36

ABI five binding protein 3

gene14256-v1.0-hybrid UP unknown Unknown protein

gene21256-v1.0-hybrid UP PF04043 Plant invertase/pectin methylesterase inhibitor 
superfamily  protein

gene13272-v1.0-hybrid UP PF07918 CAP160 protein

gene22067-v1.0-hybrid UP PF00067 cytochrome P450, family 94, subfamily C, polypeptide 
1

gene11617-v1.0-hybrid UP PF14547 Bifunctional inhibitor/lipid-transfer protein/seed 
storage 2S  albumin superfamily protein

gene15091-v1.0-hybrid UP PF00394,PF07732,PF077

31

laccase 14

gene31149-v1.0-hybrid UP PF02365 NAC (No Apical Meristem) domain transcriptional 
regulator  superfamily protein
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    - 3차년도 실험에서는 보교조생, 매향, 아키히메 3품종의 각각의 처리군에서 RNA를 추출

하고 NextSeq500을 이용하여 transcriptome 데이터를 생산하였다. NextSeq500 library는 

paired-end library로, 2 x 75 bp로 하여 샘플에 대하여 최소 10M reads 이상이 되게 데

이터를 생성하였다. Transcriptome 분석에 의하여 생성된 raw sequencing data의 퀄리티

는 FastQC ver 0.11.5를 사용하여 허용 품질의 reads를 측정하였다. 다음 분석을 위해 

Skewer ver 0.2.2를 이용하여 raw reads에서 adapter 서열을 제거하고 시퀀싱 퀼리티가 

낮은 부분을 잘라내는 trimming 단계를 진행하여 Cleaned reads를 얻었다. Cleaned 

reads는 Phytozome v12.1에서 제공하는 딸기 reference genome인 Fragaria vesca 

genome v1.1 데이터에 맞추어 STAR RNA-seq aligner ver 2.5를 이용하여 맵핑되었다(표

1-19).

    - 탄저병 처리 후 발현 변화를 보이는 유전자를 선별하기 위하여, 무처리 vs. 병처리에서 

나온 DEGs와 Mock vs. 병처리에서 나온 DEGs를 비교 후 발현 변화 양상이 동일한 유

전자를 선발하였다. DEGs는 위의 FPKM값을 normalization하여 DEG를 계산하는 tool 

(cufflinks)을 이용하여 fold-change 2배 이상, p-value 0.1 이하 기준으로 뽑은 DEG 결과

이다. 탄저병 저항성 유전자원인 보교조생에서 병처리 후 발현이 변하는 유전자는 110개

였다(표1-9). 탄저병 감수성 유전자원인 매향과 아키히메에서는 병처리 후 발현이 변한 

유전자는 각각 891개, 81개였고(표1-20), 3품종의 유전자들을 비교분석한 결과, 저항성 

품종인 보교조생에서 특이적으로 발현하는 유전자들은 총 90개로 나타났다(그림1-20). 

보교조생에서 탄저병 처리에 의해 특이적으로 발현이 변한 유전자 목록은 표1-21에 정

리되어 있다.    

gene17017-v1.0-hybrid UP unknown sequence-specific DNA binding transcription  
factors;transcription regulators

gene28290-v1.0-hybrid UP PF05512 AWPM-19-like family protein

gene28316-v1.0-hybrid UP PF01373 beta-amylase 1

gene22805-v1.0-hybrid UP unknown late embryogenesis abundant domain-containing 
protein / LEA  domain-containing protein

gene32000-v1.0-hybrid UP PF03018 Disease resistance-responsive (dirigent-like protein) 
family  protein

gene25601-v1.0-hybrid DOWN PF03169 oligopeptide transporter 4

gene13446-v1.0-hybrid DOWN unknown Unknown protein

gene02539-v1.0-hybrid DOWN PF02704 Gibberellin family protein

gene22456-v1.0-hybrid DOWN unknown Unknown protein

gene09759-v1.0-hybrid DOWN unknown Unknown protein

gene03726-v1.0-hybrid DOWN PF07714 Leucine-rich repeat protein kinase family protein

대왕 gene07608-v1.0-hybrid UP PF03018 Disease resistance-responsive (dirigent-like protein) 
family  protein

gene14451-v1.0-hybrid UP unknown Unknown protein

gene28696-v1.0-hybrid UP PF06955,PF00722 xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase 16

gene08853-v1.0-hybrid DOWN PF02183,PF04618,PF000

46

homeobox protein 2

gene13917-v1.0-hybrid DOWN PF02519 SAUR-like auxin-responsive protein family 

gene18846-v1.0-hybrid DOWN unknown Leucine-rich repeat protein kinase family protein

gene05580-v1.0-hybrid DOWN PF00155 1-aminocyclopropane-1-carboxylate synthase 9

gene02650-v1.0-hybrid DOWN PF00642 Zinc finger C-x8-C-x5-C-x3-H type family protein

gene29711-v1.0-hybrid DOWN unknown　 Unknown protein
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표1-19. 탄저병 처리 샘플로부터 Illumina NextSeq500을 이용하여 생산한 유전체 정보

표1-20. 탄저병 처리 후 각 유전자원에서 선발한 DEGs

그림1-20. 딸기 3품종의 탄저병 처리 후 발현량이 변한 유전자 비교 분석
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표1-21. 탄저병 처리 후 발현이 변한 DEGs 목록

유전

자원
ID 발현 

변화 Pfam Proposed function

보교

조생

gene00131-v1.0-hybrid UP unknown Protein kinase family protein

gene00477-v1.0-hybrid UP PF03168
Late embryogenesis abundant (LEA) hydroxyproline-rich 

glycoprotein family

gene01336-v1.0-hybrid UP PF00319
K-box region and MADS-box transcription factor family 

protein 

gene02123-v1.0-hybrid UP PF05055 Protein of unknown function (DUF677)

gene03662-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene04438-v1.0-hybrid UP PF13499 Calcium-binding EF-hand family protein

gene04572-v1.0-hybrid UP unknown FIZZY-related 2

gene05313-v1.0-hybrid UP PF13962 Ankyrin repeat family protein

gene06825-v1.0-hybrid UP PF03168
Late embryogenesis abundant (LEA) hydroxyproline-rich 

glycoprotein family

gene07526-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene08528-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene09140-v1.0-hybrid UP unknown
SPla/RYanodine receptor (SPRY) domain-containing 

protein

gene09337-v1.0-hybrid UP PF04564 ARM repeat superfamily protein

gene10512-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene10629-v1.0-hybrid UP PF04043,PF01095
Plant invertase/pectin methylesterase inhibitor 

superfamily

gene11674-v1.0-hybrid UP PF03140 unknown

gene11800-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene13159-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene13484-v1.0-hybrid UP PF00909 ammonium transporter 2

gene13606-v1.0-hybrid UP PF13499,PF13405 calmodulin like 42

gene13687-v1.0-hybrid UP PF00931 NB-ARC domain-containing disease resistance protein

gene13821-v1.0-hybrid UP unknown Histone superfamily protein

gene15787-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene16425-v1.0-hybrid UP PF03208 PRA1 (Prenylated rab acceptor) family protein

gene17203-v1.0-hybrid UP PF02365 NAC domain containing protein 36

gene17372-v1.0-hybrid UP PF00368 hydroxy methylglutaryl CoA reductase 1

gene17373-v1.0-hybrid UP PF00368 hydroxy methylglutaryl CoA reductase 1

gene17719-v1.0-hybrid UP PF00069,PF00139 Concanavalin A-like lectin protein kinase family protein

gene18189-v1.0-hybrid UP PF09713 Plant protein 1589 of unknown function

gene18349-v1.0-hybrid UP PF08659 NAD-dependent epimerase/dehydratase family protein

gene19175-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene19563-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene19635-v1.0-hybrid UP PF00428 60S acidic ribosomal protein family

gene19644-v1.0-hybrid UP PF14476
F-box family protein with a domain of unknown function 

(DUF295)

gene19666-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene20078-v1.0-hybrid UP PF02365 NAC domain containing protein 42

gene21089-v1.0-hybrid UP
PF00954,PF01453,PF000

69
receptor-like protein kinase 1

gene21338-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene22167-v1.0-hybrid UP PF00249 RAD-like 1

gene22323-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene22654-v1.0-hybrid UP unknown unknown
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gene23098-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene24692-v1.0-hybrid UP PF01494 FAD/NAD(P)-binding oxidoreductase family protein

gene25625-v1.0-hybrid UP
PF13962,PF13857,PF127

96
Ankyrin repeat family protein

gene25899-v1.0-hybrid UP
PF08263,PF14681,PF005

60,PF12799
disease resistance family protein / LRR family protein

gene28473-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene28726-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene29381-v1.0-hybrid UP PF00240 BCL-2-associated athanogene 4

gene30151-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene31444-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene31839-v1.0-hybrid UP PF00155 ACC synthase 1

gene31859-v1.0-hybrid UP PF03168
Late embryogenesis abundant (LEA) hydroxyproline-rich 

glycoprotein family

gene31870-v1.0-hybrid UP PF03168
Late embryogenesis abundant (LEA) hydroxyproline-rich 

glycoprotein family

gene31871-v1.0-hybrid UP PF03168
Late embryogenesis abundant (LEA) hydroxyproline-rich 

glycoprotein family

gene31874-v1.0-hybrid UP PF03168
Late embryogenesis abundant (LEA) hydroxyproline-rich 

glycoprotein family

gene33862-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene33865-v1.0-hybrid UP unknown unknown

gene03355-v1.0-hybrid
DOW

N
PF00067 cytochrome P450, family 716, subfamily A, polypeptide 1

gene03462-v1.0-hybrid
DOW

N
PF00067 cytochrome P450, family 76, subfamily C, polypeptide 2

gene03471-v1.0-hybrid
DOW

N
unknown ubiquitin-specific protease 12

gene05966-v1.0-hybrid
DOW

N
unknown unknown

gene08454-v1.0-hybrid
DOW

N
unknown unknown

gene08932-v1.0-hybrid
DOW

N
PF02585

N-acetylglucosaminylphosphatidylinositol de-N-acetylase 

family protein

gene09065-v1.0-hybrid
DOW

N
unknown phospholipase A 2A

gene09071-v1.0-hybrid
DOW

N
PF14290 succinate dehydrogenase 5

gene10188-v1.0-hybrid
DOW

N
PF12609 Wound-responsive family protein

gene10693-v1.0-hybrid
DOW

N
PF13912 C2H2 and C2HC zinc fingers superfamily protein

gene11295-v1.0-hybrid
DOW

N
PF06911 Senescence/dehydration-associated protein-related

gene12046-v1.0-hybrid
DOW

N
unknown unknown

gene13749-v1.0-hybrid
DOW

N
unknown unknown

gene13908-v1.0-hybrid
DOW

N
PF02519 SAUR-like auxin-responsive protein family 

gene14042-v1.0-hybrid DOW unknown unknown
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    - 딸기의 탄저병 저항성과 관련된 마커를 발굴하기 위하여 보교조생, 스위트찰리, 대왕 

유전자원에 탄저병 처리 후 transcriptome 분석한 결과를 바탕으로 SNP 마커 분석을 수

행하였다. 탄저병 저항성 유전자원의 genome에 있는 SNP로 표현형이 바뀌는 경우의 마

커 분석으로, DEGs로 뽑힌 유전자들의 영역에서 variant calling 실행하였다. 

Transcriptome 분석을 수행한 모든 샘플에서 5 depth 이상 시퀀싱 된 SNP를 추출하였

고, 보교조생, 스위트찰리, 대왕의 genotype이 모두 같으면 SNP를 제거하였다. 또한 각 

유전자원의 genotype이 다른 SNP를 제거하였다 (보교조생_무처리, 보교조생_병처리, 보

교조생_Mock 의 genotype이 다르면 제거). 각 유전자원 DEG의 SNP는 각 유전자원의 샘

플에서만 SNP가 존재 하는 것을 선택하였는데 예를들어 보교조생의 DEG는 보교조생 샘

플들과 다른 샘플들의 SNP가 다른 것을 선택하고, 보교조생과 스위트찰리 공통 DEG는 

N

gene14969-v1.0-hybrid
DOW

N
unknown unknown

gene17190-v1.0-hybrid
DOW

N
PF03330,PF01357 expansin-like A1

gene17775-v1.0-hybrid
DOW

N
PF07047 Optic atrophy 3 protein (OPA3)

gene18341-v1.0-hybrid
DOW

N
PF03171,PF14226

2-oxoglutarate (2OG) and Fe(II)-dependent oxygenase 

superfamily protein

gene18768-v1.0-hybrid
DOW

N
unknown unknown

gene18967-v1.0-hybrid
DOW

N

PF00270,PF00271,PF005

75,PF05922,PF07717,PF

04408

RNA helicase family protein

gene20164-v1.0-hybrid
DOW

N
unknown unknown

gene20633-v1.0-hybrid
DOW

N
PF00125 Histone superfamily protein

gene20760-v1.0-hybrid
DOW

N
PF03291 mRNA capping enzyme family protein

gene22626-v1.0-hybrid
DOW

N
PF00022 actin-11

gene24006-v1.0-hybrid
DOW

N
unknown unknown

gene26926-v1.0-hybrid
DOW

N
PF06219 Protein of unknown function (DUF1005)

gene27120-v1.0-hybrid
DOW

N
unknown unknown

gene27662-v1.0-hybrid
DOW

N
unknown unknown

gene29424-v1.0-hybrid
DOW

N
PF12695 acetone-cyanohydrin lyase

gene30484-v1.0-hybrid
DOW

N
PF14223 unknown

gene31432-v1.0-hybrid
DOW

N
PF13676 Disease resistance protein (TIR-NBS-LRR class) family

gene34070-v1.0-hybrid
DOW

N
PF00479 glucose-6-phosphate dehydrogenase 3
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두 종의 SNP와 대왕의 SNP가 구분 되는지 확인하였다. 그 결과 탄저병 저항성 유전자원

인 보교조생, 스위트찰리에서 공통 DEG로 뽑힌 유전자 gene25601-v1.0-hybrid의 SNP 한 

개만 남았다(표1-22).

    - 탄저병 저항성 유전자원의 RNA에서 발생한 SNP로 표현형이 바뀌는 경우를 예측하여 

다른 접근 방법으로 SNP 분석을 수행하였다. DEGs로 뽑힌 유전자들의 영역에서 variant 

calling 실행한 후 transcriptome 분석을 수행한 모든 샘플에서 5 depth 이상 시퀀싱 된 

SNP를 추출하였다. 보교조생, 스위트찰리, 대왕의 genotype이 모두 같은 SNP는 제거하

였고, 보교조생과 스위트찰리의 탄저병처리 샘플에서 genotype이 다른 것을 선택하였다. 

예를 들어 보교조생_무처리와 보교조생_Mock이 같은 genotype이면서, 보교조생_병처리 

샘플의 SNP가 다른 genotype인 SNP를 선택, 병처리 샘플의 genotype이 나머지 모든 샘

플에 없는 것만 선택하였다. 그 결과 보교조생과 스위트찰리 유전자원에 탄저병 처리 샘

플 특이적인 SNP를 선발하였다(표1-23). 

표1-22. 탄저병 처리 후 감수성 품종의 특이적 발현 유전자 SNP 분석 결과

표1-23. 탄저병 처리 후 저항성 유전자원의 특이적 발현 유전자의 SNP 분석 결과
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    - 딸기의 탄저병 저항성과 관련된 마커를 발굴하기 위하여 보교조생, 매향, 아키히메 유

전자원에 탄저병 처리 후 transcriptome 분석한 결과를 바탕으로 SNP 분석을 수행하였

다. 탄저병 저항성 유전자원의 genome에 있는 SNP로 표현형이 바뀌는 경우의 마커 분

석으로, DEGs로 뽑힌 유전자들의 영역에서 variant calling을 실행하였다. Transcriptome 

분석을 수행한 모든 샘플에서 5 depth 이상 시퀀싱된 SNP를 추출하였고, 보교조생, 매

향, 아키히메의 genotype이 모두 같으면 해당 SNP를 제거하였다. 또한 각 유전자원의 

genotype이 다른 SNP를 제거하였다(보교조생-무처리, 보교조생-병처리의 genotype이 다

르면 제거). 매향과 아키히메의 각 처리의 genotype이 서로 다른 SNPs도 제거하였다. 최

종적으로 보교조생의 SNP이 매향과 아키히메 공통 SNP과는 특이적으로 다른 SNPs를 선

발하였다. 그 결과 탄저병 저항성 유전자원인 보교조생에서 특이적으로 발현된 유전자들 

90개 중 40개가 선발되었고 총 147개의 SNPs이 발굴되었다(표1-24).

표1-24. 탄저병 처리 후 저항성 품종 보교조생의 특이적 발현 유전자 SNP 분석 결과

Gene ID Chromo
-some

보교조생 genotype 매향 genotype 아키히메 genotype
무처리 병처리 무처리 병처리 무처리 병처리

gene03355-v1.0-hybrid LG3 A/A A/A C/C C/C C/C C/C
gene03462-v1.0-hybrid LG4 G/A G/A A/A A/A A/A A/A
gene05966-v1.0-hybrid LG6 C/C C/C C/T C/T C/T C/T
gene10188-v1.0-hybrid LG6 A/A A/A A/T A/T A/T A/T
gene10188-v1.0-hybrid LG6 T/A T/A T/T T/T T/T T/T
gene10188-v1.0-hybrid LG6 C/C C/C C/T C/T C/T C/T
gene10188-v1.0-hybrid LG6 T/T T/T T/C T/C T/C T/C
gene10188-v1.0-hybrid LG6 C/C C/C A/C A/C A/C A/C
gene10188-v1.0-hybrid LG6 A/A A/A A/G A/G A/G A/G
gene10188-v1.0-hybrid LG6 G/G G/G A/G A/G A/G A/G
gene12046-v1.0-hybrid LG5 G/G G/G G/A G/A G/A G/A
gene12046-v1.0-hybrid LG5 C/A C/A C/C C/C C/C C/C
gene17190-v1.0-hybrid LG2 G/A G/A G/G G/G G/G G/G
gene17190-v1.0-hybrid LG2 G/C G/C G/G G/G G/G G/G
gene17190-v1.0-hybrid LG2 T/G T/G T/T T/T T/T T/T
gene17775-v1.0-hybrid LG6 C/T C/T C/C C/C C/C C/C
gene17775-v1.0-hybrid LG6 G/G G/G G/A G/A G/A G/A
gene18341-v1.0-hybrid LG6 C/C C/C C/T C/T C/T C/T
gene18341-v1.0-hybrid LG6 T/G T/G T/C T/C T/C T/C
gene18341-v1.0-hybrid LG6 G/A G/A G/G G/G G/G G/G
gene18341-v1.0-hybrid LG6 T/C T/C T/T T/T T/T T/T
gene18341-v1.0-hybrid LG6 C/C C/C C/G C/G C/G C/G
gene18967-v1.0-hybrid LG7 T/T T/T A/T A/T A/T A/T
gene18967-v1.0-hybrid LG7 A/A A/A A/T A/T A/T A/T
gene18967-v1.0-hybrid LG7 T/T T/T C/T C/T C/T C/T
gene18967-v1.0-hybrid LG7 T/T T/T C/T C/T C/T C/T
gene18967-v1.0-hybrid LG7 A/A A/A G/A G/A G/A G/A
gene18967-v1.0-hybrid LG7 C/C C/C T/C T/C T/C T/C
gene18967-v1.0-hybrid LG7 T/T T/T A/T A/T A/T A/T
gene18967-v1.0-hybrid LG7 G/G G/G A/G A/G A/G A/G
gene18967-v1.0-hybrid LG7 A/A A/A G/A G/A G/A G/A
gene18967-v1.0-hybrid LG7 G/G G/G A/G A/G A/G A/G
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gene18967-v1.0-hybrid LG7 G/G G/G A/G A/G A/G A/G
gene18967-v1.0-hybrid LG7 T/T T/T C/T C/T C/T C/T
gene18967-v1.0-hybrid LG7 T/T T/T G/T G/T G/T G/T
gene18967-v1.0-hybrid LG7 T/T T/T C/T C/T C/T C/T
gene18967-v1.0-hybrid LG7 C/C C/C T/C T/C T/C T/C
gene18967-v1.0-hybrid LG7 T/G T/G T/T T/T T/T T/T
gene18967-v1.0-hybrid LG7 T/C T/C T/T T/T T/T T/T
gene18967-v1.0-hybrid LG7 T/G T/G T/T T/T T/T T/T
gene18967-v1.0-hybrid LG7 T/C T/C T/T T/T T/T T/T
gene26926-v1.0-hybrid LG5 A/A A/A A/G A/G A/G A/G
gene26926-v1.0-hybrid LG5 T/A T/A T/T T/T T/T T/T
gene27662-v1.0-hybrid LG4 A/G A/G A/A A/A A/A A/A
gene27662-v1.0-hybrid LG4 C/A C/A C/C C/C C/C C/C
gene27662-v1.0-hybrid LG4 C/T C/T C/C C/C C/C C/C
gene27662-v1.0-hybrid LG4 A/C A/C A/A A/A A/A A/A
gene27662-v1.0-hybrid LG4 C/T C/T C/C C/C C/C C/C
gene27662-v1.0-hybrid LG4 G/C G/C G/G G/G G/G G/G
gene27662-v1.0-hybrid LG4 G/A G/A G/G G/G G/G G/G
gene27662-v1.0-hybrid LG4 A/G A/G A/A A/A A/A A/A
gene27662-v1.0-hybrid LG4 G/A G/A G/G G/G G/G G/G
gene00477-v1.0-hybrid LG6 A/A A/A A/T A/T A/T A/T
gene00477-v1.0-hybrid LG6 A/C A/C C/C C/C C/C C/C
gene00477-v1.0-hybrid LG6 G/T G/T T/T T/T T/T T/T
gene00477-v1.0-hybrid LG6 A/G A/G G/G G/G G/G G/G
gene00477-v1.0-hybrid LG6 C/A C/A A/A A/A A/A A/A
gene00477-v1.0-hybrid LG6 C/A C/A C/C C/C C/C C/C
gene03662-v1.0-hybrid LG4 C/G C/G C/C C/C C/C C/C
gene04438-v1.0-hybrid LG6 C/A C/A G/C G/C G/C G/C
gene05313-v1.0-hybrid LG3 A/C A/C A/A A/A A/A A/A
gene05313-v1.0-hybrid LG3 A/G A/G A/A A/A A/A A/A
gene05313-v1.0-hybrid LG3 A/G A/G A/A A/A A/A A/A
gene06825-v1.0-hybrid LG4 A/G A/G G/G G/G G/G G/G
gene06825-v1.0-hybrid LG4 C/T C/T T/T T/T T/T T/T
gene06825-v1.0-hybrid LG4 G/A G/A G/G G/G G/G G/G
gene06825-v1.0-hybrid LG4 G/G G/G T/T T/T T/T T/T
gene06825-v1.0-hybrid LG4 A/C A/C A/A A/A A/A A/A
gene06825-v1.0-hybrid LG4 G/A G/A G/G G/G G/G G/G
gene09140-v1.0-hybrid LG2 G/C G/C G/G G/G G/G G/G
gene10512-v1.0-hybrid LG5 A/G A/G A/A A/A A/A A/A
gene10512-v1.0-hybrid LG5 C/C C/C C/T C/T C/T C/T
gene10512-v1.0-hybrid LG5 C/T C/T C/C C/C C/C C/C
gene10629-v1.0-hybrid LG2 C/C C/C C/A C/A C/A C/A
gene10629-v1.0-hybrid LG2 G/G G/G G/C G/C G/C G/C
gene10629-v1.0-hybrid LG2 A/G A/G A/A A/A A/A A/A
gene13159-v1.0-hybrid LG7 C/A C/A C/C C/C C/C C/C
gene13484-v1.0-hybrid LG6 G/G G/G G/A G/A G/A G/A
gene13484-v1.0-hybrid LG6 T/C T/C T/T T/T T/T T/T
gene13484-v1.0-hybrid LG6 C/T C/T C/C C/C C/C C/C
gene13484-v1.0-hybrid LG6 G/A G/A G/G G/G G/G G/G
gene13484-v1.0-hybrid LG6 C/C C/C C/A C/A C/A C/A
gene13484-v1.0-hybrid LG6 C/A C/A C/C C/C C/C C/C
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gene13484-v1.0-hybrid LG6 G/G G/G G/A G/A G/A G/A
gene13687-v1.0-hybrid LG5 A/G A/G A/A A/A A/A A/A
gene13821-v1.0-hybrid LG6 C/A C/A C/C C/C C/C C/C
gene17203-v1.0-hybrid LG2 A/A A/A C/A C/A C/A C/A
gene17203-v1.0-hybrid LG2 A/A A/A C/A C/A C/A C/A
gene17719-v1.0-hybrid LG6 A/A A/A A/G A/G A/G A/G
gene17719-v1.0-hybrid LG6 C/T C/T C/C C/C C/C C/C
gene17719-v1.0-hybrid LG6 T/T T/T T/C T/C T/C T/C
gene17719-v1.0-hybrid LG6 C/T C/T C/C C/C C/C C/C
gene17719-v1.0-hybrid LG6 G/G G/G G/C G/C G/C G/C
gene17719-v1.0-hybrid LG6 T/G T/G T/T T/T T/T T/T
gene18349-v1.0-hybrid LG6 T/C T/C T/T T/T T/T T/T
gene20078-v1.0-hybrid LG3 C/C C/C C/A C/A C/A C/A
gene20078-v1.0-hybrid LG3 T/G T/G T/T T/T T/T T/T
gene21089-v1.0-hybrid LG1 A/T A/T A/A A/A A/A A/A
gene21089-v1.0-hybrid LG1 T/C T/C C/C C/C C/C C/C
gene21089-v1.0-hybrid LG1 C/T C/T T/T T/T T/T T/T
gene21089-v1.0-hybrid LG1 A/G A/G G/G G/G G/G G/G
gene21089-v1.0-hybrid LG1 C/G C/G G/G G/G G/G G/G
gene21089-v1.0-hybrid LG1 T/C T/C C/C C/C C/C C/C
gene21089-v1.0-hybrid LG1 A/A A/A T/T T/T T/T T/T
gene21089-v1.0-hybrid LG1 A/G A/G G/G G/G G/G G/G
gene21089-v1.0-hybrid LG1 A/G A/G G/G G/G G/G G/G
gene22654-v1.0-hybrid LG6 G/G G/G G/T G/T G/T G/T
gene23098-v1.0-hybrid LG4 G/A G/A G/G G/G G/G G/G
gene23098-v1.0-hybrid LG4 C/T C/T C/C C/C C/C C/C
gene23098-v1.0-hybrid LG4 G/T G/T G/G G/G G/G G/G
gene24692-v1.0-hybrid LG2 T/T T/T T/C T/C T/C T/C
gene24692-v1.0-hybrid LG2 G/G G/G G/T G/T G/T G/T
gene24692-v1.0-hybrid LG2 T/C T/C T/T T/T T/T T/T
gene24692-v1.0-hybrid LG2 A/A A/A A/G A/G A/G A/G
gene24692-v1.0-hybrid LG2 C/T C/T C/C C/C C/C C/C
gene24692-v1.0-hybrid LG2 G/T G/T G/G G/G G/G G/G
gene25625-v1.0-hybrid LG6 T/T T/T T/C T/C T/C T/C
gene25625-v1.0-hybrid LG6 T/T T/T T/G T/G T/G T/G
gene25625-v1.0-hybrid LG6 T/C T/C T/T T/T T/T T/T
gene25625-v1.0-hybrid LG6 T/T T/T T/G T/G T/G T/G
gene25625-v1.0-hybrid LG6 T/T T/T T/C T/C T/C T/C
gene25625-v1.0-hybrid LG6 C/C C/C C/T C/T C/T C/T
gene25625-v1.0-hybrid LG6 C/C C/C C/T C/T C/T C/T
gene25625-v1.0-hybrid LG6 T/C T/C T/T T/T T/T T/T
gene25625-v1.0-hybrid LG6 T/T T/T T/C T/C T/C T/C
gene25625-v1.0-hybrid LG6 T/T T/T T/C T/C T/C T/C
gene25625-v1.0-hybrid LG6 T/T T/T T/C T/C T/C T/C
gene25625-v1.0-hybrid LG6 A/A A/A A/G A/G A/G A/G
gene25625-v1.0-hybrid LG6 A/A A/A A/C A/C A/C A/C
gene25625-v1.0-hybrid LG6 A/A A/A A/C A/C A/C A/C
gene25625-v1.0-hybrid LG6 T/T T/T T/A T/A T/A T/A
gene25625-v1.0-hybrid LG6 T/T T/T T/C T/C T/C T/C
gene25625-v1.0-hybrid LG6 G/G G/G G/T G/T G/T G/T
gene28726-v1.0-hybrid LG6 G/G G/G G/A G/A G/A G/A
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    - 지금까지의 분석 결과를 바탕으로, 탄저병 저항성 품종 보교조생에 특이적인 발현을 

보이는 유전자들의 SNP 기반 분자마커를 개발하기 위해 마커 제작 및 HRM validation을 

수행하였다. 147개의 SNPs를 기반으로 총 47개의 HRM primer sets를 제작하였다(표

1-25). 현재까지 저항성과 연관된 HRM 마커는 발견되지 않았다.

표1-25. 딸기 탄저병 저항성 품종 보교조생에 발현 특이적 유전자 SNP 기반 HRM 마커 목록

gene30151-v1.0-hybrid LG6 G/A G/A G/G G/G G/G G/G
gene31839-v1.0-hybrid LG5 C/T C/T C/C C/C C/C C/C
gene31839-v1.0-hybrid LG5 A/A A/A A/T A/T A/T A/T
gene31839-v1.0-hybrid LG5 C/A C/A C/C C/C C/C C/C
gene31859-v1.0-hybrid LG5 C/C C/C C/T C/T C/T C/T
gene31859-v1.0-hybrid LG5 A/A A/A A/G A/G A/G A/G
gene31870-v1.0-hybrid LG5 A/C A/C C/C C/C C/C C/C
gene31871-v1.0-hybrid LG5 G/A G/A G/G G/G G/G G/G
gene31874-v1.0-hybrid LG5 T/T T/T G/T G/T G/T G/T
gene31874-v1.0-hybrid LG5 C/T C/T C/C C/C C/C C/C
gene31874-v1.0-hybrid LG5 G/A G/A G/G G/G G/G G/G
gene31874-v1.0-hybrid LG5 T/A T/A T/T T/T T/T T/T
gene33862-v1.0-hybrid LG6 A/G A/G A/A A/A A/A A/A

Primer name Sequences (5’-3’) Temp Size
03355-SNP01-F TTTGGGCTTGAACGAGGAA

62 102
03355-SNP01-R TTGAGGCTCCTGTTGTAACG
03462-SNP01-F CCAATCGAGGAATCGGACATT

62 106
03462-SNP01-R CCGGCTTTACGTGGAAGTAG
05966-SNP01-F GTCATGCGCATTGCATTCT

62 82
05966-SNP01-R TATCATTGCTTGCTGCATTCG
10188-SNP01-F CATTCACCAAGAAGCCAAGAC

62 100
10188-SNP01-R CTCATCTCGAACCCTGCTAAA
10188-SNP02-F CTCAGGCCAACACAAAGTTATC

62 81
10188-SNP02-R CCTCTGACTTCTTGAGCTTCTC
10188-SNP03-F CAACTAAGAGTCCAACCAAGAAC

61 111
10188-SNP03-R AAGCCTAATTGATGGAACCAAA
10188-SNP04-F GCATAGAGCTTGGGCTGAAA

62 103
10188-SNP04-R GGCCATAGACAATTGCAGAGA
10188-SNP0506-F ACATATTTATGGGAGCCATT

57 109
10188-SNP0506-R CAATAGACAATTTCCTTCCATC
10188-SNP07-F GCTTTAATTAGATGGAAGGA

55 70
10188-SNP07-R AAACTCTACATCATTTCGG
12046-SNP01-F CCAGAGTGTAGCTGTCAACATAG

62 75
12046-SNP01-R TCCTCATCACCACCTCCATAA
12046-SNP02-F CGTGTTCGTCGTCGTACTAAA

62 118
12046-SNP02-R CTTCATCATCGTCCTCGGATTC
17190-SNP01-F CTTCAACCACGTACACCTACTT

62 107
17190-SNP01-R CCCTACTGGTGTCCCATACT
17190-SNP02-F TATGGGACACCAGTAGGGTT

62 105
17190-SNP02-R CAGCAGGAAGCACATTCTTTG
17190-SNP03-F GGAAGCCTGGGATGGTATATG

62 83
17190-SNP03-R AATCCCATCATCACAAGGAGAG

17775-SNP01-F TCAGGCGAATCATCGATTTACA 62 97
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17775-SNP01-R GACGGCTTTCTCCTCATTAAGT
17775-SNP02-F GATCAGAAGCAAGGAAGGAAGA

62 74
17775-SNP02-R GCCCTTCCCTAGAATGGTAAC
18341-SNP01-F TCTGAGCAACGCCATATACAA

62 108
18341-SNP01-R ATCAGCAGATCGCTCTTGG
18341-SNP02-F AGGTGACAATTGGGTGACTG

62 112
18341-SNP02-R CACTCTGTGCTCTACGCTTT
18341-SNP03-F CAGACCTAACCCTTGGAATCTC

62 112
18341-SNP03-R GTCACCCAATTGTCACCTTTAC 
18341-SNP04-F CCAATGCTTTCGGAGGAGA

62 91
18341-SNP04-R GAGATTCCAAGGGTTAGGTCTG
18341-SNP05-F CCGATTGTTCGAGTCCAGTC

62 116
18341-SNP05-R GGGATGTTGACGGTGGTATT
18967-SNP0102-F GAAGCAACGCAACCTCTAGT

62 115
18967-SNP0102-R GTCTTGTATGTTGTATCCAATGTTCTG
18967-SNP0304-F ATCCTTGGTTTGGGTGAGTG

62 96
18967-SNP0304-R GGTTGCGTTGCTTCTGTTTAG
18967-SNP0506-F GTGAGAAATTGAGCTACAAGGTAAG

62 73
18967-SNP0506-R ACCAAGGATCCAAAGGATGAA
18967-SNP07-F AAAGCAGCAAGCAACCAAC

62 83
18967-SNP07-R AGTGGCATTGTATGTGGAACTA 
18967-SNP08-F ATTGATTCCTGGACTCGGTTAC

62 78
18967-SNP08-R GTTGGTTGCTTGCTGCTTT
18967-SNP0910-F GGTTCCTCATTAGCTCCATTAGTT

62 102
18967-SNP0910-R GAGCTGCATAGTGGGATAGTTG
18967-SNP11-F GGTCAAGTGAACCCGAGAAA

62 86
18967-SNP11-R TCATGGCATAGGAACTGAATGT
18967-SNP12-F GCTCAATTCATCATGGCTTACAA

62 115
18967-SNP12-R TCACTTGACCAACACCATAGG
18967-SNP13-F GAATTGGTCTCAAGCTGCAATAA

62 96
18967-SNP13-R CATGTGTCCAGGATACCTCATAA
18967-SNP14-F TCCACATGTTGCTGGTGTAG

62 87
18967-SNP14-R GTGGTCAGGATAGCAGATCTTATT
18967-SNP15-F TTTGATGCAGCCTGACATTG

61 87
18967-SNP15-R TCACCATCCAACCCAGTAAG
18967-SNP16-F ATGTAGATCACCATCAGCAGTTAT

62 107
18967-SNP16-R GGTGTTCTGATCCCGGATTT 
18967-SNP17-F TGGCATTGATAGGCAGTTCA

62 119
18967-SNP17-R TCATACGATGGGCTTCATGATAA
18967-SNP18-F ATGCACCATGGTTGGTAACT

62 80
18967-SNP18-R CTTTCCATTGCCCAAATGAACT
18967-SNP19-F GATAGTATAGCAGTTGGTGCATTTC

62 86
18967-SNP19-R CCCAAACTTGGTCCATCATTTC
26926-SNP01-F CTCCTCGCCGTGTTTCTG

62 103
26926-SNP01-R GGTATTAGCGTCTAGGGTTTGG
26926-SNP02-F GCTTAAACAAAGGCGGGAAAT

62 85
26926-SNP02-R GGCGAGTTCGGAACGAC
27662-SNP01-F AGGTCAAGCTCAGTTTCAGG

62 120
27662-SNP01-R TCAACTTAATCCAACCATAATCAGC
27662-SNP02-F CCTCCTGATATTGACCCTCATAAC

62 114
27662-SNP02-R ACCCAACCACTGAACTAACC
27662-SNP03-F ATGTGTCACTGCTCAAGAAGAA

62 102
27662-SNP03-R TAGCTGCTGGGTACCATCT

27662-SNP04-F GAGTGGGTGAAGTAGCTTACAA 62 120
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  라. 딸기 탄저병 저항성 관련 유전자지도 작성

    - 딸기 탄저병균 C. fructicola에 대한 저항성과 관련된 유전자좌(QTL) 및 그 지역에 위치하

는 유전자군에 대한 연구가 미미하여 아직까지 딸기에서 C. fructicola에 대한 저항성 관련 

QTL이 보고된 바가 없다. 따라서 딸기 탄저병 저항성 관련 QTL을 탐색하기 위해, 제3협동

과제와 협력하여 충남 농업기술원에서 재배된 딸기 탄저병 저항성 품종인 보교조생과 감

수성 품종인 매향 및 아키히메를 각각 양친으로 하여 교잡한 보교조생x매향 F1 분리집단 

224개체, 보교조생x아키히메 F1 분리집단 430개체를 이용하였다. 교배 모본으로 사용한 양

친들과 각각의 F1  분리집단 개체들의 식물체로부터 Integrated DNA Technologies (IDT) 

Plant DNA Extraction Protocol을 수정한 방법을 사용하여 각각 DNA를 추출하였다. 

    - 유전자지도를 그리기 위해 유전자형을 분석할 genotyping 방법은 Affimatrix IStraw35 

AxiomⓇ array를 Eurofins사에 의뢰하여 수행하였다. IStraw35 SNP genotyping array 분석에

는 보교조생, 매향, 아키히메는 각각 3개체씩 그리고 탄저병에 대한 표현형이 확실한 보교

조생x매향 F1 분리집단 187개체, 보교조생x아키히메 F1 분리집단 188개체를 사용하였다.

SNP genotyping 분석 결과, 총 38,506개의 SNP probesets가 사용되었고 각 probesets에 대

한 genotyping 결과는 총 6개의 conversion types로 나타났다. 다음 분석을 위해 관련 문헌

들을 참고하여 딸기 유전자지도를 그리기 위해 추천되는 3개의 conversion types를 선발하

였다: Probesets 사용 시 분리집단 개체들에게서 모든 genotypes의 유형(예시: AA, AB, BB)

이 나타나는 PHR(Poly High Resolution), 한쪽의 homozygote만 나타나는 경우(예시: AA, AB 

또는 BB, AB)인 NMH(No Minor Homozygote), 그리고 A나 B 외 낮은 intensity cluster를 보

여주는 OTV(Off-target Variant). 이 중에서 양친의 genotype 3반복 결과가 모두 일치하거

나 하나만 unknown일 경우를 다시 선발하였다(표1-14). 선발된 데이터에서 유전자지도 작

성을 위해 minor allele frequency (MAF) > 0.05 (5%), SNP probesets 간 similarity < 1.0 

(100%) 및 missing rate 10% 미만의 조건을 고려하여 데이터를 재선발하였다. 

    - 유전자지도 작성은 JoinMap 4.0 프로그램을 이용하여 수행하였다. 본 연구와 같은 

Affimatrix AxiomⓇ SNP genotyping array를 사용한 다른 문헌들을 참고하여 지도 거리는 

Haldane mapping function을 이용하여 계산하였고, regression mapping 분석방법으로 

grouping 및 mapping을 수행하였다. 기타 조건은 default 값으로 지정하여 수행하였다. 연

관그룹들(linkage groups)은 independence LOD 값이 3.0~31.0 조건에서 총 28개의 그룹들로 

나타났고, 결론적으로 보교조생 x 매향 F1 집단에서는 총 2,704개, 보교조생 x 아키히메 F1 

27662-SNP04-R GGAAATGAGCTGCCACAAC
27662-SNP05-F CTTGCCATGGGCTGAGTATT

62 118
27662-SNP05-R TGACCCTGGAATATAAGCTTGC
27662-SNP06-F GCAGGAGTGGCTCAAGTATT

62 119
27662-SNP06-R TCCTTGAAGAATGACTCCCAAA
27662-SNP07-F CGAGTATATGAAACTCGAAA 

56 119
27662-SNP07-R TAACTTGGAACTTGTATTGG
27662-SNP0708-F CAAGCCCTCAAACCGAGAT

62 118
27662-SNP0708-R TGTAGCCACTATTGGAAGTAACA
27662-SNP09-F GTTTGGCTGACTTGCTGATG

62 108
27662-SNP09-R GCTCCATGAATTGTTCCACAC
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집단에서는 총 2,472개의 SNP probesets이 mapping되었다(표1-26). 최종 유전자지도는 

Windows QTL Cartographer v2.5를 사용하여 작성하였다. 다른 논문들을 참고하여 CIM 

(composite interval mapping) 분석방법을 사용하였고, CIM model은 Model 6: Standard 

model을, regression 방법은 Forward & Backward 방법을 사용하였다. Windows size는 10 

cM으로 설정하고, permutation 횟수는 1000회, 그리고 significance level은 0.05로 설정하여 

보교조생 x 매향 F1 집단, 보교조생 x 아키히메 F1 집단의 유전자지도를 작성하였다(그림

1-21, 그림1-22). 다만 본 연구에서 작성된 유전자지도는 2배체 딸기 Fragaria vesca 

genome v1.1 database (GDR)를 기반으로 개발된 SNP probesets로 작성되어 8배체 딸기에

서의 정확한 location을 모르기 때문에 8배체 딸기 유전체 상의 위치가 알려진 SSR 또는 

SNP 마커들을 지도에 추가함으로써 정확한 subgenomes을 부여할 필요가 있다. 

표1-26. 유전자지도를 그리기 위해 선발된 IStraw35 SNP genotyping 마커 수

그림1-21. 보교조생 x 매향 F1 집단의 유전자지도
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그림1-22. 보교조생 x 아키히메 F1 집단의 유전자지도

    - 딸기 탄저병 처리 후 genotyping과 phenotyping 데이터를 사용해서 유전자지도를 작성하

여 탐색된 보교조생 x 매향 F1 집단 QTL과 보교조생 x 아키히메 F1 집단 QTL을 바탕으로 

가장 높은 LOD 값이 나타난 지역은 각각 LG6iv와 LG2i였다(그림1-23, 그림1-24). 

Threshold LOD 값을 3.0으로 했을 때 두 집단에서 공통으로 강하게 나타난 QTL은 발견하

지 못했지만 LOD값 3.0 이상의 지역들 또는 근접하게 위치한 SNP probesets을 기반으로 

HRM 마커를 제작하여 탄저병 저항성과 연관된 SNP 마커를 발굴하고자 하였다.

그림1-23. 보교조생 x 매향 F1 집단의 딸기 탄저병 저항성 연관 QTL 분석 결과
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그림1-24. 보교조생 x 아키히메 F1 집단의 딸기 탄저병 저항성 연관 QTL 분석 결과

    - 분석 결과,  LOD값 3.0 이상의 지역들과 근접하게 위치한 SNPs는 보교조생 x 매향 F1 집

단에서 총 29개, 보교조생 x 아키히메 F1 집단에서 총 45개가 발견되었다(표1-27, 표1-28). 

SNP probesets 염기서열을 바탕으로 HRM 마커로 제작하여 HRM을 수행하였다. HRM 반응

액에는 1x MeltDoctor™ HRM Master Mix, 0.3 μM primer sets, template (10 ng/μL) 1 μL

를 첨가 후 distilled water로 최종액의 volume이 5 μL가 되도록 했다. HRM 분석은 

StepOne™ Plus System (Applied Biosystems, USA)을 사용하였다. 먼저 95℃에서 10분간 

initial denaturation시킨 후, 95℃에서 10초 denaturation, 60℃에서 1분 annealing/extension

의 반응을 40 cycles 수행하였다. PCR 반응이 끝난 후 60-90℃에서 0.1℃/s의 속도로 

Tm(melting temperature)값을 측정하였다. Melting curve 분석은 High-Resolution Melt 

Software ver. 3.0 (Applied Biosystems, USA)를 사용하였다.

표1-27. 보교조생 x 매향 F1 집단의 딸기 탄저병 저항성 연관 SNP 기반 HRM 마커 목록
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표1-28. 보교조생 x 아키히메 F1 집단의 딸기 탄저병 저항성 연관 SNP 기반 HRM 마커 목록

    - 양친을 비롯한 보교조생 x 매향 F1 집단, 보교조생 x 아키히메 F1 집단으로 HRM을 수행

한 결과, LG6iv에 위치하는 SNP probeset AX-166518205 기반의 HRM 마커를 사용하였을 

때 탄저병 저항성과 감수성의 구별이 가능한 것으로 나타났다. 보교조생을 포함한 탄저병 

저항성 샘플들(이병지수 ≤ 1.0)은 melting curve에서 pattern 1(blue)을 보였고, 매향 및 아

키히메를 포함한 탄저병 감수성 샘플들(이병지수 ≥ 3.0)은 pattern 2(red)로 나타났다(그림
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1-16). Melting curve patterns는 저항성과 감수성 샘플 모두 homozygous한 pattern을 보였

으나 염기 차이로 Tm값이 다르게 나타나는 것을 보였다(그림1-25). 해당 SNP A/C와 Tm값

을 비교해 보았을 때 보교조생을 포함한 저항성 샘플들은 AA, 매향 및 아키히메를 포함한 

감수성 샘플들은 CC인 것으로 사례된다.

그림 1-25. 딸기 탄저병 저항성 및 감수성 샘플을 이용한 AX-166518205-HRM 마커 실험 결과

5. 딸기 경도 관련 유전자원 탐색 및 경도 정밀검정법 개발

   가. 8배체 딸기 원예원 육성 고정계통의 경도 관련 특성 조사 및 재료 선발 

     1) 원예원 육성 고정계통의 경도 관련 특성 조사 및 재료 선발

       ○ 8~9세대를 거쳐 온 개체별 특성조사 결과를 분석하였으며 이를 바탕으로 평균이 

25~30 (g/mm2)이면 고경도, 13~20 (g/mm2)이면 저경도로 판단하였음

       ○ 고경도 고정계통: 8개의 고정계통을 선발하였으며 아끼히메, 아마오우, 베니홋베, 카

란, 문뢰, 조홍, 엘란, 도요노카 유래 계통에서 선발하였음

         ※원예원 8배체 딸기 고정계통 구축과정은 Rho et al., 2012에 설명되어 있음
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그림 2-1. 고경도 고정계통 선발 과정

         ▶ 1차년도 : 고경도 후보 고정계통 8개 선발

      

      ○ 저경도 고정계통: 9개의 고정계통을 선발하였으며  아마오우, 베니홋베, 사치노까, 카

란, 조홍, 가비타, 도요노까, 챈들러 유래 계통에서 선발하였음
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그림 2-2. 저경도 고정계통 선발 과정

        ▶ 1차년도 : 저경도 후보 고정계통 9개 선발

     2) 유전분석이 용이한 경도검정 조건 확립

      ○ 현미경 측정의 경우 아직 고경도와 저경도의 기준을 파악하기 어렵고 유전분석을 위

한 집단 신속 측정이 불가능하여 간이경도계와 고정경도계의 비교 실험을 통해 집단 

분석에 적합한 기기 및 방법 선택 

        ※ 사용한 경도계 : TA.XTplus Texture Analyser, 4610 Fruit Penetrometer, 2mm tip)

    < 고정 경도계 분석 결과 >    

       ○ TA.XT plus Texture Analyser 고정경도계를 이용하여 저경도 딸기와 설향 품종의 

경도를 비교함

       ○ 최소 4개~12개의 반복수로 측정하였으며 딸기 성숙도 별(S100:성숙, S130:과숙), 딸

기 외부껍질 유무 별, 탐침의 두꺼운 정도에 따라 값의 차이를 확인
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그림 2-3. 고정 경도계 분석용 딸기 시료 준비 과정

  ▶ 1차년도 : 효율적 검정을 위한 경도 측정 방법 비교함
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<고정 경도계 딸기 샘플 평균 경도 결과>

그림 2-4. 고정 경도계 딸기 샘플 개별 경도 결과

  ▶ 1차년도 : 효율적 검정을 위한 경도 측정 방법 비교함

       ○ 그래프 분석 결과, 과숙된 과일의 경도가 정상 숙기 과일에 비해 높게 나오지 않았음

       ○ 또한 외부껍질 유무는 경도 측정에 크게 영향을 주지 않았으며, 표면에 종자가 박힌 

양상 또한 크게 결과 측정에 영향 주는 요인이 아니라는 것을 확인

       ○ 어느 정도의 오차는 있었으나 5mm 탐침과 8mm 탐침 비교 결과 크게 값의 차이를 

보이지 않는 5mm 탐침에 비해 8mm의 경우 뚜렷한 경도 차이를 나타내어 향후 집단 

분석 등에 용이할 것으로 판단

       ○고정 경도계의 경우 현장에서 즉시 경도 측정을 할 수 없는 한계 있음
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   < 간이 경도계 분석 결과 > 

      ○ 4610 Fruit Penetrometer 간이 경도계를 이용하여 선발한 고경도 8개의 계통과 저경

도 3개 계통들의 2016년 경도 특성조사

그림 2-5. 간이 경도계 딸기 샘플 개별 경도 결과

그림 2-6. 간이 경도계 딸기 샘플 평균 경도 결과

▶ 1차년도 : 효율적 검정을 위한 경도 측정 방법 비교함

      ○ 고경도와 저경도 계통의 차이는 보였으나 유전분석이 가능한 뚜렷한 차이를 보이지는 않음

      ○ 실험자의 개인차가 생길 가능성이 많음

      ○ 2mm 팁이 오차 폭 등의 부분에서 딸기 경도 비교에 적합하지 않은 것으로 보임



- 79 -

그림 2-7. 간이 경도계를 이용한 올해 경도 결과와 예상 경도 결과 비교

       ○ 간이 경도계를 이용한 결과에서 고경도 계통의 경우 평균 29 (g/mm2)의 경도 결과

를 보였으나 그래프에서 확인된 것처럼 오차의 폭이 크고 고경도로 구분된 KJ4와 

KJ5는 평균 26 (g/mm2)의 경도 결과를 보여 저경도로 구분된 계통과 차이를 보이지 

않았음. 초기 예상 경도는 8~9세대까지 내려오면서 축적된 경도 데이터를 바탕으로 

평균을 계산하여 고경도와 저경도를 분류한 것임.

 

   6. 딸기 고경도 연관 분자표지 개발용 F1 조합 선발 및 F2 조합작성 

    가. 고경도 고정계통와 저경도 고정계통 간의 교배를 통해 F1 조합 선발

      1) 고경도 고정계통와 저경도 고정계통 간의 교배를 통해 F1 조합 선발

       ○ 고경도 x 저경도 조합의 양친 계통 선발 

       ○ F1 조합 작성 및 SNP 분석(Genotyping by sequencing 이용)을 위한 고경도x저경도  

          계통의 gDNA 분리
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                표 2-1. 선발한 양친 후보 

※ 2016년 이전 2015년까지의 특성조사 결과를 이용하여 선정함 

▶ 1차년도 : 분리집단 구축을 위한 고경도 및 저경도 양친 후보 선정함

       ○ 베니홋베, 도요노카, 준세 유래 계통 중 총 7개의 고경도 계통과 사치노까, 챈들러 

유래 계통 중 총 5개의 저경도 계통 중 분리집단 위한 양친 선발 

       ○ 고경도 : 최종 베니홋베, 도요노카 유래 계통 선정

       ○ 저경도 : 최종 사치노카, 챈들러 유래 계통 선정

    

   <베니홋베 유래 계통> 

        ○ 베니홋베는 아키히메와 사치노카의 일본 교배종

        ○ 9세대까지의 경도 특성 조사 결과를 분석한 결과 전체적으로 다른 유래 계통에 비

해 경도가 25~29 (g/mm2) 정도로 높았으며 5세대에 분리가 일어나 상대적으로 약

한 경도를 보이는 계통과 일정하게 강한 경도를 보이는 계통으로 나눠짐. 

        ○ 9세대까지 어느 정도 균일한 높은 경도를 보였으며 ‘씨베리“ 양친 중 하나인 베  

         니홋베 자식계통을 선정함 (Jeong et al., 2015)

   <도요노카 유래 계통> 

        ○ 도요노카는 구류미39와와 하루노카의 일본 교배종

         ○ 대과형이며 전체적으로 경도가 높으나 저경도와 고경도 특성이 세대 중반에서 분리가 되

는 현상을 보여 확보한 여러 계통 중 9세대까지 일정한 표현형을 보인 자식계통을 선정함  

        ○ 저경도 : 분리가 일어나지 않았고 15이하의 수치를 보인 사치노까/챈들러 유래계통 선정
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   <사치노카 유래 계통>

        ○사키노카는 도요노카와 아이베리의 일본 교잡종

        ○10세대까지 일정하게 낮은 경도 (평균 경도 17g/mm2)를 보인 자식계통을 선정

    <챈들러 유래 계통>

        ○챈들러는 미국 더글라스와 C55의 노지형 길계성 교잡 품종

        ○평균 경도 결과가 15g/mm2로 보유하고 있는 자식 계통 중 경도가 가장 낮았으며, 

8~9세대까지 일정한 특성결과 보이며 내려간 자식계통을 선정 

      

        ○ 선정한 양친 교배 : F1 조합 작성 (3월), F1 종자 수확 (4월말), 종자건조 (5월), 각 

조합 당 500~1000립 이상 확보 

 

  나. F1 식물체의 자식을 통해 분자표지 개발을 위한 F2 분리집단 종자 확보

   1) 기존에 조합이 있는 F1개체를 이용하여 F2집단 종자 확보

     ○ 고정 계통을 통해 F1조합 기작성된 딸기 개체 보유 

     ○ 교배 : F1 selfing (1~2월), 과실 확인 (3월), F2 종자 확보 및 파종 (4~5월) 

     ○ 추후 평균 300 개체 씩 가식 예정이며 구축한 F2 집단은 QTL 유전분석 및 GBS  연구

에 활용할 예정 (T137 F2 집단, L80 F2 집단)

          표 2-2. F2 집단 채종 및 파종 결과

F1 식물체 개체번호 채종량 파종량 비고

T137

#1 499 499 F2 종자

#2 130 130 F2 종자

#3 395 395 F2 종자

#4 210 210 F2 종자

계 1,234 1,234

L80
#1 723 500 F2 종자

#2 670 500 F2 종자

계 1,393 1,000
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그림 2-8. 선발한 F1 식물체 사진 및 교배조합

▶ 1차년도 : 분리집단 구축을 위한 2가지 F1 조합 선정
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 7. 딸기 고경도 연관 분자표지 개발용 F2 분리집단 육성

   가. 분자표지 개발을 위한 F2 분리집단 육성

     1) 딸기 F2 분리집단 및 그 양친 육성 

       ○ 정식일자 : 16. 9. 28(반촉성)

       ○ 정식장소 및 재식 거리 : 단동하우스, 110cm ÷ 2조식 × 10cm(재식거리) 

       ○ 수확 : 생육불량으로 1화방은 제거하였으며 제 2화방에서 나온 과실부터 조사 시작 

(그림 2-9, 표 2-3).

그림 2-9. F2 집단 구축 사진 및 딸기 양친 과실 사진

※ 모친 : 고경도 계통, 부친 : 저경도 계통 

▶ 2차년도 : F2 분리집단 구축 사진
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표 2-3. 정식한 딸기 목록

라벨링 세대 주수 모본 부본

KJ2×KJ12

(L80)
F1 24 KJ2 KJ12

KJ1×KJ13

(T137)
F1 40 KJ1 KJ13

KJ2 selfing 40 세대진전한 L80 모본

KJ1 selfing 40 세대진전한 T137 모본

KJ12 runner 5 runner 증식한 L80 부본

KJ13 runner 5 runner 증식한 T137 부본

L80 F1 KJ2 KJ12 

L80#4-F2 F2 150 F1 selfing으로 구축한 F2 집단 (L80)

T137#3-F2 F2 4

F1 selfing으로 구축한 F2 집단 (T137)
T137#2-F2 F2 4

T137#1-F2 F2 150

   → 결과 및 고찰 : 1. F2 집단 (L80 및 T137)은 각각 100개체 이상으로 충분히 확보하였으

나 초봄 의 저온 등의 문제로 딸기 과실의 성숙이 지연되었으며 기형

과가 다수 발생하였음

                      

  나. 고경도 x 저경도 F2 분리집단의 표현형 (경도) 검정 및 유전분석

    1) 생육 및 과실 특성 조사

       ○ 2017년 2월 21부터 4월 4일까지 색, 모양, 수량 등의 전반적인 특성조사를 진행 (그림 10).

        - 평균과중 : 수량과 무게로 계산하여 측정

        - 수량성 : 총 무게를 주수로 계산하여 측정 

        - 크기 : 딸기를 반으로 잘라 폭과 길이를 자로 재어 확인하였음

        - 속색과 겉색 및 직립/개장 여부는 눈으로 판단하여 상대적인 차이를 기록

※ 딸기 특성 조사는 국립종자원 딸기 특성조사 기준 및 딸기 특성조사 표준 매뉴얼

을 참조하여 조사함.
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그림 2-10. 딸기 특성 조사표

▶ 2차년도 : F2 분리집단 특성조사 결과

        ○  경도는 3월 21일-3월 28일까지 조사한 것을 통합하여 한 개체당 평균 5개 이상의 과실 분석(그림 11, 12)

       ○ 균일한 환경조건에서 조사 : 온도/습도 23.9℃ / 63.2% 가 일정하게 유지되었음.

          ※ Doving et al.,2005에서의 경도 측정 조건을 참고하여 측정하였음.

       ○ F2 집단의 Genotyping by sequencing을 통해 확보한 SNP 유전자형과 표현형        

          결과를 이용하여 QTL 분석(양적형질 분석) 진행

그림 2-11. 딸기 경도 조사표

▶ 2차년도 : F2 분리집단 특성조사 결과

     ○ 고정경도계로 시료 분석을 진행하였으나 분석기기가 수확장소와 떨어져 있는데 온도

가 높아지며 이동하는 중에 경도 차이를 빠르게 보였으며 즉시 경도를 확인하기 위해 

간이 경도계 사용 (KM-1 과일경도계, 5mm 탐침)하였음. 기존 문헌에 따르면 간이 경

도계가 샘플 수가 많은 개별 측정에는 좋은 방법으로 알려져 있음 (Doving et 

al.,2005).

     ○ 온도 등 외부 조건이 경도에 많은 영향을 주는 것으로 확인하였으며 보다 정확한 결

과를 위해서는 3년 이상의 충분한 조사년도 및 상이한 환경조건에서의 특성 조사 등 

여러 가지 조건을 검토해야 함.
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그림 2-12. L80 F2 집단에서의 경도 표현형 조사 결과

▶ 2차년도 : L80 F2 분리집단 특성조사 결과

4. 딸기 고경도/저경도 고정계통조합을 이용한 SNP 분자표지 개발

  가. NGS를 이용한 고경도/저경도 고정계통 등 딸기 계통의 염기서열 재분석

     1) 총 89개의 딸기 계통 (표4 및 그림 14,  9개 품종 유래되었으며 9-11세대까지 진전된 

자식계통)에 대하여 GBS(genotyping by sequencing) 방법으로 염기서열 분석.

       ○ 딸기 특성 조사 결과는 표 5에 정리되어 있음

      ○ 89개의 딸기에서 신엽에서의 leaf disk 3장을 분리, CTAB을 이용한 방법으로 genomic 

DNA 추출 

      ○ Nanodrop을 통하여 DNA 정량(500ng/ul) 후 GBS 분석 진행 (그림 2-13).

        ※ GBS 진행 과정 및 사용 프로그램

         (1) 제한효소 처리 및 어댑터 라이게이션

         (2) 염기서열 분석 통한 Library 제작 및 퀄리티 테스트

         (3) 시퀀스 다운로드, 표준유전체서열에 align하기

         (4) SNP calling 및 filtering

           √ GBS data analysis: Sequence data download, alignment (BWA), sorting        

and readgrouping of bam file (SAM tools and Picard tools), SNP             

calling and filtering (GATK)

그림 2-13. 딸기 샘플 gDNA 추출 결과
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 표 2-4. 분석한 딸기 계통 목록

Sample number selfing generation Descended   
parent

Parentage Country

ST-64 S9 Akihime Kunowase × 
Nyoho

Japan
ST-27 S9
ST-25 S9
ST-31 S9
ST-30 S11
ST-24 S11
ST-59 S11
ST-89 S12
ST-60 S10 Amaou Fukuoka S6 Japan
ST-61 S9
ST-63 S9
ST-29 S10
ST-28 S10
ST-43 S10
ST-23 S10
ST-69 S10
ST-65 S10
ST-88 S11
ST-81 S10
ST-26 S10 Benihoppe Akihime × 

Sachinoka
Japan

ST-76 S10
ST-62 S10
ST-74 S10
ST-52 S10
ST-51 S11
ST-5 S11
ST-91 S10
ST-95 S10
ST-72 S11
ST-75 S10
ST-93 S10
ST-94 S10
ST-18 S11
ST-55 S11
ST-54 S11
ST-10 S10
ST-4 S9
ST-12 S9
ST-6 S10
ST-10 S10
ST-53 S11 Toyonoka Himiko × 

Harunoka
Japan

ST-66 S10
ST-73 S10
ST-19 S10
ST-67 S11
ST-17 S10
ST-68 S11
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ST-58 S10
ST-5 S10
ST-90 S11
ST-20 S9 Elan Fern × Rapella Netherlands
ST-82 S9
ST-78 S9
ST-77 S10
ST-96 S10
ST-56 S10
ST-80 S10
ST-79 S10
ST-21 S10
ST-36 S10
ST-34 S10
ST-39 S10
ST-35 S10
ST-37 S10
ST-71 S10
ST-41 S10
ST-84 S10
ST-48 S9 Karan 　 　
ST-32 S10
ST-3 S9
ST-14 S9 Chandler douglas x c55 USA
ST-42 S9
ST-44 S11 Johong Nyoho × 

Akihime
Korea, South

ST-40 S11
ST-45 S11
ST-38 S11
ST-49 S11
ST-11 S11
ST-47 S11
ST-9 S11
ST-1 S9
ST-11 S9
ST-8 S11
ST-16 S10
ST-46 S11 Sachinoka Toyonoka × 

Aiberry
Japan

ST-50 S11
ST-33 S11
ST-86 S11
ST-22 S11
ST-2 S11
ST-15 S10
ST-7 S10

S9
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그림 2-14. 분석한 89개 딸기 계통 사진

▶ 2차년도 : 89개 딸기 자식계통에 대해 GBS 분석 진행
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표 2-5. 분석한 89개 딸기 계통 특성 조사표

Parent
Inbred 
sampl
es

Number of 
plants

Numbe
r of 
fruits

fruit
s 

per 
plant

Total 
weight(

g)

Average 
weight(g/plan

t)

Firmness(mm2/g
)

Sweetness(brix, 
%)

Akihime

ST-64 10 122 93.90 939.00 7.7 26.16 7.83

ST-27 10 211
140.6
0

1406.00 6.66 22.08 4.67

ST-25 10 79 75.60 756.00 9.57 29.13 8.47

ST-31 10 93 78.80 788.00 8.47 25.1 8.4

ST-30 6 40 58.67 352.00 8.8 27.18 10.53

ST-24 10 72 27.60 276.00 3.83 24.8 11.97

ST-59 10 113 45.70 457.00 4.04 29.04 7.3

ST-89 10 141
118.3
0

1183.00 8.39 31.17 9.32

Average 9.50 108.88 79.90 769.63 7.18 26.83 8.56

Amaou

ST-60 10 70 55.90 559.00 7.99 27.18 8.63

ST-61 10 85
118.3
0

1183.00 13.92 33.97 9.47

ST-63 20 172 82.70 1654.00 9.62 29.38 8.23

ST-28 10 76 56.80 568.00 7.47 28.33 10.96

ST-29 10 86 77.50 775.00 9.01 27.69 8.63

ST-43 10 70 53.30 533.00 7.61 27.64 8.83

ST-23 10 120
111.2
0

1112.00 9.27 28.22 9.04

ST-69 8 91 86.50 692.00 7.6 26.5 8.68

ST-65 8 90 91.25 730.00 8.11 30.57 7.67

ST-88 1 24
207.0
0

207.00 8.63 23.78 9.07

ST-81 6 48 81.00 486.00 10.13 34.23 9.53

Average 9.36 84.73 92.86 772.64 9.03 28.86 8.98

Benihopp
e

ST-26 10 175
115.1
0

1151.00 6.58 19.11 6.3

ST-76 9 117
109.3
3

984.00 8.41 23.95 9.48

ST-62 10 153
130.4
0

1304.00 8.52 18.85 8.43

ST-74 10 72 50.40 504.00 7 21.06 6.57

ST-52 8 84 98.13 785.00 9.35 34.27 10.73

ST-51 10 125 77.50 775.00 6.2 32.27 10.08

ST-5 10 124 94.80 948.00 7.65 31.97 10.56

ST-91 10 145 98.10 981.00 6.77 22.93 9.62

ST-95 10 139
130.5
0

1305.00 9.39 27.01 9.1

ST-72 10 95
141.7
0

1417.00 14.92 20.72 10.9

ST-75 10 71 89.50 895.00 12.61 22.93 8.98

ST-93 9 54 59.44 535.00 9.91 27.01 7.4
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ST-94 9 126 87.33 786.00 6.24 33.12 9.18

ST-18 10 83 51.40 514.00 6.19 30.74 6.8

ST-55 10 64 29.00 290.00 4.53 32.87 14.45

ST-54 10 185
132.1
0

1321.00 7.14 33.21 8.37

ST-10 10 9 7.40 74.00 8.22 27.01 9.5

ST-4 10 27 23.30 233.00 8.63 24.46 11.45

ST-12 10 133 88.60 886.00 6.66 32.61 10.28

ST-6 10 156 86.30 863.00 5.53 33.8 11.01

Average 9.75 106.85 85.02 827.55 8.02 27.49 9.46

Toyonok
a

ST-53 10 68 58.60 586.00 8.62 28.03 8.67

ST-66 10 79 91.60 916.00 11.59 28.03 10.07

ST-9 10 23 24.20 242.00 10.52 28.54 9.4

ST-73 3 28 55.67 167.00 5.96 29.55 14.4

ST-19 7 161 97.43 682.00 4.24 25.31 10.07

ST-67 10 149 90.00 900.00 6.04 28.64 9.94

ST-17 10 267
176.4
0

1764.00 6.61 29.47 8.32

ST-68 10 158
173.6
0

1736.00 10.99 24.05 9.3

ST-58 1 9 81.00 81.00 9 _ _

ST-90 1 0 0.00 0.00 _ _ _

Average 6.89 102.11 91.59 759.11 7.88 27.58 10.11

Elan

ST-20 2 10 32.00 64.00 6.4 _ _

ST-82 4 48
102.7
5

411.00 8.56 29.38 7.8

ST-77 10 104 57.00 570.00 5.48 26.5 14.17

ST-78 6 74 83.17 499.00 6.74 27.52 8.63

ST-96 10 111 52.10 521.00 4.69 26.67 11.67

ST-56 10 65 52.80 528.00 8.12 23.27 10.93

ST-80 10 141
106.1
0

1061.00 7.52 22.17 10.25

ST-79 10 85 19.60 196.00 2.31 21.4 10.4

ST-21 10 104 84.10 841.00 8.09 25.48 10.27

ST-36 10 66 93.10 931.00 14.11 28.87 9.27

ST-34 10 96 78.60 786.00 8.19 32.27 7.6

ST-39 10 119 84.90 849.00 7.13 30.74 8.9

ST-35 10 116 83.00 830.00 7.16 22.42 8.93

ST-37 10 132 52.10 521.00 3.95 33.46 16.07

ST-71 10 136 48.40 484.00 3.56 47.9 13.75

ST-41 10 181
113.4
0

1134.00 6.27 26.33 8.7

ST-90 1 0 0.00 0.00 _ _ _

Average 8.94 96.94 69.74 626.53 6.79 28.5 10.72

Karan
ST-48 10 66 29.20 292.00 4.42 26.33 7.4

ST-32 10 18 12.30 123.00 6.83 _ _
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   ○ GBS를 통해 평균 87,435,765 read가 확보되었으며 http://strawberry-garden.kazusa.or.jp/.

에서 확보한 Fragaria x ananassa (FANhybrid_r1.2) 레퍼런스 정보를 확보하여 SNP 선발

에 활용 (표 2-6).

ST-84 10 60 42.50 425.00 7.08 31.69 14.23

Average 13.33 131.33 51.42 890.00 6.18 24.97 7.2

Chandler
ST-14 20 241

102.1
0

2042.00 8.47 25.31 5.93

ST-3 20 310
112.7
5

2255.00 7.27 23.61 7

Average 15.00 177.50
110.3
0

1613.50 9.43 26.48 7.4

Johong

ST-1 10 87 57.90 579.00 6.66 _ _

ST-8 10 54 41.80 418.00 7.74 35.16 17.8

ST-11 10 33 15.40 154.00 4.67 36.52 14.87

ST-38 10 72 72.00 720.00 10 30.57 9.3

ST-40 10 75 99.30 993.00 13.24 17.32 8

ST-42 10 114
118.5
0

1185.00 10.39 27.64 8.88

ST-49 9 102
121.4
4

1093.00 10.72 27.18 10.53

ST-44 8 119
109.1
3

873.00 7.34 29.13 10.45

ST-45 2 35
165.0
0

330.00 9.43 _ _

ST-47 10 86 76.20 762.00 8.86 26.6 10.38

Average 8.91 64.55 72.32 571.09 8.55 28.88 11.04

Sachinok
a

ST-46 10 116
105.5
0

1055.00 9.09 29.04 11.63

ST-50 10 _ 97.40 974.00 _ 31.25 10.23

ST-33 10 _
106.7
0

1067.00 _ 23.78 9.3

ST-86 10 143
117.1
0

1171.00 8.19 28.37 9.85

ST-22 10 169 47.20 472.00 2.79 32.1 12.73

ST-2 9 61 75.33 678.00 11.11 26.5 10.27

ST-16 9 24 13.11 118.00 4.92 _ 8.6

ST-15 10 98 62.50 625.00 6.38 27.9 12.73

ST-7 10 127
181.0
0

1810.00 14.25 31.93 11.05

Average 9.88 119.00 99.09 981.50 8.64 28.86 10.97

http://strawberry-garden.kazusa.or.jp/.����
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 표 2-6. GBS 결과 요약(crude data)

Sample selfing generation Sample No. Read file size
ST-1 S9 KJ7     70,361,673 
ST-2 S10 KJ10     68,704,954 
ST-3 S9 KJ13     93,330,219 
ST-4 S9 KJ2    101,163,324 
ST-5 S11 KJ5    106,873,140 
ST-6 S10 KJ4    104,681,942 
ST-7 S9 KJ12     85,820,953 
ST-8 S10 KJ9     90,283,650 
ST-9 S9 KJ6     90,609,797 
ST-10 S10 KJ1     66,291,124 
ST-11 S11 KJ8     99,699,346 
ST-12 S9 KJ3     85,070,145 
ST-13 S9xS9 Seedberry     89,591,826 
ST-14 S9 KJ14     80,668,974 
ST-15 S10 KJ11    105,358,580 
ST-16 S11 105-4     90,853,659 
ST-17 S10 56     54,552,846 
ST-18 S11 43     73,918,622 
ST-19 S10 54     91,822,208 
ST-20 S9 61     76,294,928 
ST-21 S10 70     90,196,727 
ST-22 S11 105-3     85,681,830 
ST-23 S10 15     87,739,429 
ST-24 S11 7     94,894,486 
ST-25 S9 4     83,146,501 
ST-26 S10 25     72,897,311 
ST-27 S9 3     64,168,197 
ST-28 S10 13     79,061,075 
ST-29 S10 12-1     88,000,365 
ST-30 S11 6     63,653,173 
ST-31 S9 5     94,394,697 
ST-32 S9 104    200,678,334 
ST-33 S11 105     76,543,802 
ST-34 S10 73     63,213,002 
ST-35 S10 75     79,607,031 
ST-36 S10 71     67,573,381 
ST-37 S10 77     63,009,463 
ST-38 S11 88     75,571,965 
ST-39 S10 74     68,182,543 
ST-40 S11 86     75,324,661 
ST-41 S10 80     57,774,859 
ST-42 S11 81     61,811,856 
ST-43 S10 14     56,786,812 
ST-44 S11 85    131,228,043 
ST-45 S11 87     79,031,580 
ST-46 S11 105     67,149,205 
ST-47 S11 95     71,934,007 
ST-48 S10 100     85,300,934 
ST-49 S11 90     60,709,891 
ST-50 S11 105     66,172,147 
ST-51 S11 32     89,933,021 
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▶ 2차년도 : 89개 딸기 자식계통에 대한 GBS 분석 결과  

  나. GBS (genotyping by sequencing) 통한 SNP 분자표지 개발

    1) SNP 선발 과정

     ○ 2차 필터링한 20,923개 SNP 중에서 딸기 레퍼런스 데이터베이스의 스캐폴드 당 1개씩 

퀄리티가 가장 높고 diallelic인 SNP 2,863개 선발하여(표 2-7) 딸기 유연관계 계통도(그

림 15)를 그렸으며 (DARwin software (http://darwin.cirad.fr) version 6 사용, 표 2-5, 

ST-52 S10 31-1     84,210,386 
ST-53 S11 50-3    129,363,866 
ST-54 S11 46     81,092,188 
ST-55 S11 44     97,235,119 
ST-56 S10 67     99,396,390 
ST-58 S10 58     82,527,465 
ST-59 S11 8    108,666,001 
ST-60 S10 10     98,277,944 
ST-61 S9 11     73,833,812 
ST-62 S10 28     27,799,069 
ST-63 S9 12-2     95,830,946 
ST-64 S9 2    103,787,499 
ST-65 S10 18     95,846,057 
ST-66 S10 52-1     71,137,245 
ST-67 S11 55     90,130,214 
ST-68 S11 57     95,359,229 
ST-69 S10 16     94,738,388 
ST-70 S11 92     78,212,468 
ST-71 S10 78     89,901,794 
ST-72 S11 37-3    100,326,581 
ST-73 S10 53    109,477,726 
ST-74 S10 29     81,055,234 
ST-75 S10 38     89,540,178 
ST-76 S10 27    102,543,886 
ST-77 S10 64     72,243,587 
ST-78 S10 63     70,652,119 
ST-79 S10 69     98,667,399 
ST-80 S10 68     81,614,426 
ST-81 S10 21     90,102,759 
ST-82 S9 62     71,811,924 
ST-84 S9 97    107,798,529 
ST-85 S10 26     82,448,241 
ST-86 S11 105     78,311,320 
ST-87 S10 51     68,315,875 
ST-88 S11 20    110,728,256 
ST-89 S12 9     75,273,466 
ST-90 S9 60     92,996,565 
ST-91 S10 34    262,774,008 
ST-92 S11 33    111,617,430 
ST-93 S10 40     68,641,902 
ST-94 S10 41     84,271,037 
ST-95 S10 35     78,265,763 
ST-96 S10 66    106,971,445 

http://darwin.cirad.fr
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표 2-6),  population 분석을 진행하였음 (Structure2.3.4 program, 그림 2-16).

표 2-7. GBS를 통한 SNP 선발 과정 

▶ 2차년도 : 89개 딸기 자식계통에 대한 GBS 분석 결과 

 

Filtering option Number of SNPs

Raw SNP 437,058

SNP quality >=30

67,390
Read depth of each SNP >= 3

Genotype quality >= 20

Selected more than 50% of samples

SNP quality >=30

20,923
Read depth of each SNP >= 3

Genotype quality >= 20

Selected all samples

The best quality, diallelic SNP exists in 

each scaffold
2,863
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 그림 2-15. 유연관계 분석 결과 (Darwin 6.0 software)
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 그림 2-16. 딸기 Population 분석 결과 (Structure2.3.4 program ,K=5)

▶ 2차년도 : 89개 딸기 자식계통에 대한 근연관계 및 집단 구조 분석 결과

   ○ Darwin 결과에서는 아키히메, 토요노카, 사치노카, 조홍 유래 계통은 예상대로 그룹을 이

룬데 비해 타 품종 유래 계통들은 2-3개의 그룹으로 나뉘는 양상을 보였으며 이는 세대

가 진전됨에 따라 복잡한 유전적 배경을 가진 8배체 F1 딸기가 분리가 일어난 것으로 

보임.

   ○ Structure 결과에서는 사치노카, 아키히메, 아마오우, 엘란의 그룹을 뚜렷하게 확인할 수 

있었으며 베니홋베를 비롯한 나머지 계통들은 하나의 그룹을 이루지 않았다. 가장 적합
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한 K값(K=5)은 delta K method를 통하여 계산.

   ○ Darwin에서의 clustering 결과와 비교하면 사치노카와 아키히메는 homozygosity가 높은 

자식계통으로 향후 분자육종을 위한 집단 구축에 활용하기 좋을 것으로 판단.

 8. 딸기 고경도/저경도 고정계통조합을 이용한 경도 연관 분자표지 개발

  가. 변이구간 SNP 분자표지 선발 및 유전집단에 대한 고밀도 유전자지도 작성  

     1) GBS(genotyping by sequencing) 분석을 통해 확보한 양친 SNP 마커 이용

       ○ 8배체 딸기 자식 고정계통 2개에 대하여 GBS 분석을 진행 (표 2-8)

 - T137 집단 (모본: (8-9)#1-F2, 부본: KJ13 13) 147개체

        - L80 집단 (모본: (8-10)#1-F2, 부본: KJ12 12) 150개체

       ○ GBS(genotyping by sequencing) 분석 방법

        - Nagano et al. (2017)이 고안한 8배체 딸기의 genotyping 방법을 활용하여 SNP 연관 

마커 지도를 제작하는 데 유의미한 SNP를 선발. 

        - Reference genome으로는 2배체 야생종을 이용한 Fvesca_v.2.0 pseudomolecule 혹은 

8배체를 이용한 FANhybrid_r1.2를 활용함.

        - Data source: Strawberry GARDEN 홈페이지

          (http://sstrawberry-garden.kazusa.or.jb/)

     < T137 분석 결과 >

       ○ GBS 분석을 통해 얻은 reads는 2배체와 8배체 reference genome을 활용해 SNP     

          calling에 사용됨.

표 2-8. T137 F2 집단의 GBS 분석 결과

▶ 3차년도 : T137 F2 집단의 GBS 분석 결과표

FANhybrid_r1.2 Fvesca_v.2.0   pseudomolecule 

Filtering option Number of 
SNP Filtering option Number of 

SNP
Raw   SNP 2,245 Raw SNP 192,649

Number   of scaffold bins 1,096 SNP   qual >=30

1,947Average   SNPs per bin 2.04 Read   depth of each SNP 
>= 3

bin   qual >=90

401

Homozygous   and 
polymorphic b/w parents

Read   depth of each SNP >= 
3 FvbUn 15

Homozygous   and 
polymorphic b/w parents Fvb1 306

Fvb2 226
Fvb3 302
Fvb4 259
Fvb5 283
Fvb6 343
Fvb7 213
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      ○ 8배체 reference를 이용한 경우, SNP가 subgenome 특이적이어야 연관 그룹을 효과적

으로 탐색할 수 있으며 이를 위해 Nagano et al. (2017)이 제시하였듯, [부 : 모 : 

heterozygous = 1 : 1 : 2] 의 분리비를 보이는 SNP를 선발하여 연관 지도 제작에 사

용함(그림 2-17).

      ○ 두 reference를 활용해 얻은 두 가지 SNP 세트를 통해 연관 지도 제작을 시도함.

         - Carthagene 및 Joinmap 프로그램 활용

그림 2-17. GBS를 통한 SNP 발굴 과정

▶ 3차년도 : 딸기 레퍼런스 기반 SNP 선발 진행 



- 102 -

그림 2-18. T137 집단에서 얻은 8배체 reference 기반 SNP 연관 지도 (Joinmap 결과)
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그림 2-19. T137 집단에서 얻은 8배체 reference 기반 SNP 연관 지도 (Carthagene 결과)

▶ 3차년도 : 딸기 F2집단 SNP 연관 지도 제작

      ○ 2배체 reference를 이용한 SNP set는 하나의 염색체에서 여러 개의 연관 그룹으로 나

눠지는 경향이 보여 연관 지도 제작에 적합하지 않은 것으로 판단되었고 8배체 

reference를 이용해 얻은 SNP set를 이용함.

      ○ 연관 그룹의 threshold는 LOD score 2, 그룹간 거리 30cM으로 설정함.

      ○ Joinmap의 경우 18개의 연관 그룹을 얻었으며(그림 2-18) Carthagene 분석           

            결과 25개의 연관 그룹을 얻었음(그림 2-19)

  < L180 분석 결과 >

    ○ GBS 분석을 통해 얻은 reads는 2배체와 8배체 reference genome을 활용해 SNP calling  

       에 사용됨(표 2-9).
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표 2-9. L80 F2 집단의 GBS 분석 결과

▶ 3차년도 : L80 F2 집단의 GBS 분석 결과표

      ○ 8배체 reference를 이용한 경우, [부 : 모 : heterozygous = 1 : 1 : 2] 의 분리비를 적용

하여 필터링하면 SNP이 70개로 줄어들어 연관 지도 제작에 적합하지 않다고 판단됨.

      ○ 2배체 reference를 이용한 경우, 부모와 F1에서 다형성이 나타났으나 F2 집단에서 다

형성이 발견되지 않은 SNP는 제거하였으며, 총 214개의 SNP를 선발하여 연관 지도 

제작에 사용함.

      ○ 연관 그룹의 threshold는 LOD score 2, 그룹간 거리 30cM으로 설정함.

      ○ 결과적으로, 2배체 딸기의 7개 염색체에 대응하는 7개의 연관 그룹을 얻었음(그림 

2-19). 

          - CarthaGene 프로그램 사용하여 결과 도출

FANhybrid_r1.2 Fvesca_v.2.0   pseudomolecule 

Filtering option Number   
of SNP Filtering option Number   

of SNP
Raw SNP 748 Raw   SNP 165,893

Number of scaffold bins 353 SNP qual >=30

610Average SNPs per bin 2.12 Read depth of each SNP >= 
3

bin qual >=90

196

Homozygous and 
polymorphic b/w   parents

Read depth of each SNP >= 3 FvbUn 10

Homozygous and polymorphic 
b/w   parents Fvb1 84

Fvb2 79
Fvb3 87
Fvb4 98
Fvb5 62
Fvb6 114
Fvb7 76
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그림 2-19. L80 집단에서 얻은 2배체 reference 기반 SNP 연관 지도

▶ 3차년도 : 딸기 F2집단 SNP 연관 지도 제작

 

       ○ T137 집단에서는 총 연관 길이 686 cM, L80 집단에서는 총 연관 길이 1,234 cM의 

지도를 제작하였음.

       ○ L80 집단은 그동안 활발히 연구되어 왔던 2배체 reference를 이용한 SNP calling과 

연관 지도 제작방법을 활용하여 7개의 염색체를 대표하는 7개의 연관 그룹을 얻을 

수 있었음(그림 19).

 

  나. 경도 관련 양적 형질 유전자좌 (QTL) 분석으로 연관 분자표지 개발

    1) 연관 QTL mapping 위한 표현형 데이터 분석 (그림 2-20, 2-21)

       ○ 경도 표현형 조사 완료 및 결과 분석(T137 : 1~8단계/ L80 : 1~7단계)

○ 경도계 : Takemura fruit hardness meter (FHM-1)
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그림 20. T137 F2 집단 경도 특성 조사 과실 목록

그림 2-21. T137 F2 집단 경도 정규분포 확인

▶ 3차년도 : T137 F2 집단의 경도 양적형질 확인

      ○ T137 집단에서 경도 특성은 정규분포를 보여 예상대로 양적형질로 확인되었으며 QTL  

        분석을 진행하여 목표 유전자 확인이 필요(그림 2-21)

      ○ 중간값인 경도 4 정도에서 가장 높은 개체수를 보였음

      ○ T137 집단의 경우 1에서 8까지의 경도 범위를 보였음

그림 2-22. L80 F2 집단 경도 특성 조사 과실 목록
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그림 2-23. L80 F2 집단 경도 정규분포 확인

▶ 3차년도 : L80 F2 집단의 경도 양적형질 확인

      ○ L80 집단에서 경도 특성은 정규분포를 보여 예상대로 양적형질로 확인되었으며 QTL  

        분석을 진행하여 목표 유전자 확인이 필요(그림 2-23)

      ○ 중간값인 경도 4 정도에서 가장 높은 개체수를 보였음

      ○ L80 집단의 경우 1에서 7까지의 경도 범위를 보였음

  2) MapQTL 프로그램 활용 QTL 분석

   ○ LOD 값 분석 및 유효한 SNP/Indel 선발

    - 2개의 F2 집단 중 딸기 8배체 reference에 mapping이 된 T137(147개 개체)에 대해 경도  

      관련 QTL 분석을 진행하였음(그림 2-25)

    - Permutation test 결과 genome wide LOD 값은 5.0였으며 제일 큰 LOD 값은 2.27로 LG5  

     번에 23,133bp 부근에 위치하였음(그림 2-24)

    - 확인된 가까운 SNP 마커는 icon00022208_a.1 스캐폴드 마커로 확인되었음(그림 2-24)

   

그림 2-24. 딸기 경도 관련 QTL 분석 데이터
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그림 2-25. 딸기 경도 관련 QTL 분석 그래프

▶ 3차년도 : T137 집단에 대한 QTL 분석 진행

9. 딸기 역병 저항성 검정법 확립

  가. 딸기 역병 균 분양

 딸기 역병(Phytophthora cactorum)균주는 충남농업기술원 논산딸기시험장에서 분양받았다

(표 3-1). 균주 모두 설향에서 동정하였으며, 이 중 크라운(crown) 부위에서 동정한 

‘PC151111’을 본 실험에 사용하였다. ‘PC151111’을 28℃ incubator에서 증식하였으며(그

림 3-1), 다 자란 균주는 계대배양을 통해 대량 증식하였다. 증식된 균주를 현미경으로 검경

하여 균사가 뻗어 나온 것을 확인하였으며(그림 3-2). 유주자낭을 형성하기 위해 멸균수에 담

가 12시간 조명의 28℃ incubator에서 3-5일 정도 배양하였다.

표 3-1. 분양받은 딸기 역병균주. 

분리품종 분리위치 균주명

설향

크라운

PC131006

PC131008

PC131203

PC151111

관부
PC141004

PC150301

꽃대 PC140102
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그림 3-1. 딸기 역병 균주(Phytophthora cactorum) ‘PC151111’ 증식.

 

그림 3-2. 딸기 역병 균주(Phytophthora cactorum) ‘PC151111’ 균사.

 3-5일 정도 배양한 후 유주자낭을 수거하여 4℃에 1시간 정도 저온처리를 한 후 유주자

(zoospores)를 유출시켰다(그림 3-3). Hemacytometer로 균주의 농도를 측정하였으며, 유주자 

현탁액을 2×105 zoospores·mL-1로 농도를 맞춰 토양관주접종을 실시하였다(그림 3-4). 접종

은 관부(crown)에 상처를 낸 후 유주자 현탁액 10 mL씩 토양관주 하였다. 접종 후 식물생장

상에서 온도는 25±3°C, 습도 80±5%, 광 조건은 백색형광등 30,000lux, 16h/8h (명/암) 조건

하에 병 발병을 유도하였다.

 

그림 3-3. 딸기 역병 균주(Phytophthora cactorum) PC151111 유주자낭 및 유주자. 
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그림 3-4. 딸기 역병 토양관주접종 과정.

10. 딸기 유전자원의 역병 저항성 검정

  가. 104개의 딸기 품종 및 유전자원에 대해 역병 저항성 검정 수행

 2015년(No.1-No.52), 2016년(No.52-No.104) 각각 52품종씩 총 104품종을 충남농업기술원 논

산딸기시험장에서 분양받았으며, 이를 딸기 역병균 ‘PC151111’을 계대 배양하여 접종하였

다(표 3-2). 접종 후 전북대학교 농업생명과학대학 유리온실에서 관리하였으며(그림 3-5), 최

대 2주에서 3주 동안 식물체 병징을 조사하였다. 병 지수(DI, disease index)는 0-4까지 총 5

단계로 Shaw et al. (2008)의 평가 방법을 이용하여 조사하였다. 접종 후 21일 후 병 지수를 

조사하였으며(Fig. 1), 0 =증상없음(no symptoms); 1 =몇 개의 갈색 반점 보임(a few brown 

speckles); 2 = 작은 괴사 증상 보임(small patches of necrosis); 3 = 50% 이상 갈색으로 괴사

됨(more than 50% of the crown with necrosis); 4 = 죽음(dead)로 구분하였다(그림 3-6). 또

한 품종 당 병 지수 평균을 계산하여 저항성을 평가하였다. 병 지수(DI)가 DI<1일 때를 저항

성 (resistant, R), 1≤DI<2일 때 중도저항성(moderately resistant, MR), 2≤DI<3일 때 이병성

(susceptible, S), 3≤DI일 때 높은 이병성(highly susceptible, HS)으로 평가하였다.

표 3-2. 논산딸기시험장으로부터 분양받은 딸기 품종 및 유전자원.

No. 품종명 No. 품종명 No. 품종명 No. 품종명 No. 품종명

1 도치노미네 23 명보 45 페스티발 67 Missionary 89 레이유

2 아카네코 24 만향 46 플라멩고 68 J&Q's  early 90 Northwest

3 아스카웨이브 25 죽향 47 볼레로 69 Bious 91 Redrich

4 구노와세 26 설홍 48 생가생가나 70 성강 19호 92 사계절

5 아키히메 27 수경 49 포톨라 71 슈코 93 Diamante

6 하루노카 28 수홍 50 타마르 72 Camouoreal 94 Elista

7 신여봉 29 싼타 51 옥매 73 고령 95 조홍

8 도요노카 30 베리스타 52 배니홋베 74 Cascade 96 나오아미

9 보교조생 31 설향 53 원욱 75 Linn 97 dabreak

10 여홍 32 금향 54 구르메52호 76 킹스베리 98 원교3111

11 에버베리 33 매향 55 나이가다 77 초동 99 성강 17호

12 점보퓨어베리 34 숙향 56 록기하라 78 단미 100 아이히메

13 아마오우 35 관하 57 천학 79 Micmac 101 대학 1호

14 여봉 36 옥향 58 하루요이 80 Favette 102 Comet
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그림 3-5. 딸기 역병 접종 후 관리.

 

그림 3-6. 딸기 역병 발병도 지수(disease index).

15 사치노카 37 레드벨 59 다홍 81 신설매 103 조생홍심

16 아카샤노미츠코 38 대왕 60 아스카 82 신명 104 JusPa

17 레드펄 39 스위트찰리 61 페치카 83 데루노까 -

18 도치오토메 40 카마로사 62 Ventana 84 금실 -

19 카오리노 41 몬터레이 63 Aiberry 85 아람 -

20 아이베리 42 샌안드레아스 64 미홍 86 Jansan -

21 토쿤 43 오소그란데 65 Kama 87 길경53호 -

22 사가호노카 44 알비온 66 Armore 88 점보 -
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본 연구는 딸기 역병균 P. cactorum의 저항성 품종 및 유전자원을 확인하기 위해 104개의 딸기 

품종 및 유전자원을 이용하여 관부 상처를 통해 유주자 현탁액을 토양관주하여 crown rot 저항성을 

평가하였다(표 3-3). 병 지수(DI)는 0.78에서 3.78까지 분포하였고, 일본 품종인 ‘Pechika’가 가장 

높은 저항성을, 국내 품종인 ‘King’s berry’가 가장 높은 이병성을 보였다. 저항성 정도로 나누

어 보면 저항성(R, 0≤DI<1)은 2종, 중도저항성(MR, 1≤DI<2)은 27종, 이병성(S, 2≤DI<3)은 44종, 높

은 이병성(HS, 3≤DI≤4)은 33종으로 분포하였다(표 3-3, 그림 3-7). 

국내 품종인 ‘다홍(Dahong)’, ‘만향(Manhyang)’, ‘옥향(Okhyang)’ 및 ‘신명(Sinmyeong)’ 

4개 품종이 P. cactorum에 대해서 중도저항성(MR)을 보인 반면 나머지 22개의 국내 딸기 품종은 이

병성(S) 또는 높은 이병성(HS)을 보였다(표 4). 이 중 국내에서 많이 재배되고 있는 ‘설향

(Seolhyang)’, ‘매향(Maehyang)’, ‘금향(Geumhyang)’ 품종의 경우에도 이병성(S) 혹은 높은 이

병성(HS)으로 나타나 이전 연구와 일치하는 결과를 얻었다(표 3; Nam et al. 2009). 중도저항성(MR) 

품종인 ‘다홍(Dahong)’의 경우 모친인 ‘Sachinoka’가 중도저항성(MR), 부친인 ‘매향

(Maehyang)’이 이병성(S)이기 때문에 ‘다홍(Dahong)’의 저항성은 일본 품종인 ‘Sachinoka’에서 

유래한 것으로 생각된다(표 3-3).

본 연구에서 가장 높은 저항성을 보인 품종은 일본 품종인 ‘Pechika’와 ‘Kaorino’로 병 지수

가 각각 0.78과 0.89였다(표 3-3). 그러나 ‘설향(Seolhyang)’의 교배모본으로 잘 알려져 있는 

‘Akihime’와 ‘Red Pearl’의 경우 두 품종 모두 높은 이병성(HS)이기 때문에 ‘설향

(Seolhyang)’ 품종 또한 높은 이병성(HS)을 보였다(표 3-3). 따라서 저항성 품종인 ‘Pechika’와 

‘Kaorino’는 딸기 역병 저항성 품종 육성 시 교배 모본/부본으로 사용될 수 있을 것이다. 또한 

‘설향(Seolhyang)’, ‘Akihime’, ‘Red Pearl’과 교배한 후대에서 딸기 역병 저항성 QTL 분석에

도 유용하게 사용할 수 있을 것이다.

미국 유전자원 ‘Armore’, ‘Camarosa’, ‘Flamenco’, ‘Sweet Charlie’ 및 ‘Oso Grande’

가 중도저항성(MR)이었으며, 그 외의 15종의 품종 및 유전자원은 이병성(S) 또는 높은 이병성(HS)이

었다(표 3). ‘Diamante’와 ‘Ventana’의 경우 이전 연구에서 높은 이병성(HS)으로 보고되었으며, 

본 실험에서도 같은 결과를 보였다(Browne et al. 2003; Schafleitner et al. 2013). 

독일 품종인 ‘Senga Sengana’는 기존 연구(Eikemo et al. 2000; Schafleitner et al. 2013)에서 

저항성(R)으로 보고되었으나, 본 연구에서는 높은 이병성(HS)이었다. 이는 Phytophthora spp.의 경우 

다른 병원균에 비해 race 분류가 쉽지 않아 분류가 세세하게 되어있지 않으며, 같은 종 내에서도 

유전적으로 분리되기 때문인 것으로 생각된다. 그 외 딸기에서 ‘Tamar’, ‘Favette’, 

‘Micmac’, ‘Elista’, ‘Bious’, ‘Derunoka’ 및 ‘Gilkyong53’이 중도저항성(MR)으로 나타났

다(표 3-3과 3-4).

딸기에서 P. cactorum 저항성과 관련된 연구는 이전에도 많이 보고되어 있다(Eikemo et al. 2000, 

2003, 2010; Schafleitner et al. 2013; Eikemo & Stensvand 2015; Mangandi et al. 2017). 그러나 이전 

연구 대부분은 유럽에서 재배되고 있는 딸기 품종 및 유전자원에 대해 역병 저항성을 평가였으며, 

국내 및 일본 품종에 대해서는 아직까지 P. cactorum에 의한 역병 저항성 연구가 없었다. 본 실험

에서 국내 주요 품종인 ‘설향(Seolhyang)’, ‘매향(Maehyang)’, ‘금향(Geumhyang)’과 일본의 

주요 품종인 ‘Akihime’ 및 ‘Red Pearl’ 모두 이병성(S) 또는 높은 이병성(HS)을 보였다(표 3-3). 

이는 역병 저항성 딸기 품종 개발이 절실히 필요하다는 것을 보여주는 결과이다. 또한 본 실험을 

통해서 P. cactorum에 대해서 저항성을 가진 육종 소재(일본 품종인 ‘Pechika’와 ‘Kaorino’)를 

선발할 수 있었다. 이러한 역병 저항성 자원은 딸기 역병 저항성 유전 분석, QTL 분석 및 마커 개
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발 시 중요한 재료로 활용될 수 있고, 더 나아가 딸기 역병 저항성 품종 개발에 활용될 수 있을 것

으로 생각된다(Lee et al. 2018).

표 3-3. 딸기 역병 저항성 검정 결과.

No. Name Origin Parentage Status Resistance test to crown rot

Disease index Resistancez

1 Chodong Korea Harunoka x Yachio Cultivar 3.33 abcdey HS
2 Daehak1 Korea Unknown Cultivar 2.44 efghijk S

3 Daewang Korea Maehyang x Wonkyo3111 Cultivar 2.56 efghijk S
4 Dahong Korea Sachinoka x Maehyang Cultivar 1.44 nopqrs MR

5 Danmi Korea Maehyang x Amaou Cultivar 3.11 abcdefg HS

6 Geumhyang Korea Akihime x Tochiotome Cultivar 3.44 abcd HS
7 Gumsil Korea Meahyang x Sulhyang Cultivar 3.44 abcd HS

8 Johong Korea Nyoho x Akihime Cultivar 2.67 cdefghi S
9 Maehyang Korea Tochinomine x Akihime Cultivar 2.89 abcdefg S

10 Manhyang Korea Nyoho x Akanekko Cultivar 1.67 lmnopqr MR
11 Mihong Korea Toyonoka x Maehyang Cultivar 2.22 ghijklm S

12 Okmae Korea Toyonoka x Reiko Cultivar 3.44 abcd HS

13 Seolhyang Korea Akihime x Redpearl Cultivar 3.11 abcdefg HS
14 Shinsulmae Korea Seolhyang x Gumhyang Cultivar 2.78 cdefghi S

15 Ssanta Korea Maehyang x Seolhyang Cultivar 2.67 cdefghi S
16 Suhong Korea Hokowase x Harunoka Cultivar 3.11 abcdefg HS

17 Sukhyang Korea Seolhyang x Maehyang Cultivar 3.33 abcde HS

18 Sulhong Korea Suhong x Toyonoka Cultivar 3.22 abcdef HS
19 Wonkyo3111 Korea Open pollinated of 

Benihoppe
Line 2.89 abcdefg S

20 Gwanha Korea - - 2.89 abcdefg S
21 Joseonghongsim Korea - Cultivar 2.89 abcdefg S

22 Jukhyang Korea - - 3.56 abc HS
23 King's Berry Korea - - 3.78 a HS

24 Okhyang Korea - - 1.67 lmnopqr MR

25 Sinmyeong Korea - - 1.56 mnopqrs MR
26 Sukyeng Korea - - 3.11 abcdefg HS

27 Aiberry Japan Unknown Cultivar 1.33 opqrs MR
28 Akanekko Japan Aiberry x Hokowase Cultivar 2.67 cdefghi S

29 Akasyanomitsuko Japan Nyoho x Kunowase Cultivar 2.44 efghijk S

30 Akihime Japan Kunowase x Nyoho Cultivar 3.33 abcde HS
31 Amaou Japan Fukuoka S6 Cultivar 2.11 hijklmno S

32 Aska Japan Unknown Cultivar 1.78 klmnopq MR
33 Asuka Wave Japan [Uzushio x {(Kurume 

Sokusei-3 x Hokowase) x 
(Donner x Hokowase)]} x 
{-[(Kurume Sokusei-3 x 
Hokowase) x {Donner x 
(Kobe-1 x Hokowase)}]

Cultivar 2.11 hijklmno S

34 Benihoppe Japan Akihime x Sachinoka Cultivar 2.44 efghijk S
35 Everberry Japan Oishi-Sikinary x Haruyoi Cultivar 1.56 mnopqrs MR

36 Goryeong Japan Takane Haikara x Donner Cultivar 2.22 ghijklm S

37 Harunoka Japan Kurume103 x Donner Cultivar 1.89 jklmnopq MR
38 Haruyoi Japan Hokowase x Harunoka Cultivar 1.67 lmnopqr MR

39 Jumbo Japan Unknown Cultivar 2.00 hijklmno S
40 Jumbo Pure Berry Japan Unknown Cultivar 2.33 ghijklm S

41 Kunowase Japan Unknown Cultivar 3.44 efghijk HS

42 Kurume52 Japan Unknown Line 3.56 abc HS
43 Myongbo Japan Meiho derived Cultivar 2.44 efghijk S

44 Pechika Japan Unknown Cultivar 0.78 s R

45 Red Pearl Japan Aiberry x Toyonoka Cultivar 3.33 abcde HS
46 Reiyu Japan Unknown Cultivar 1.56 mnopqrs MR
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47 Rockyhara Japan Unknown Cultivar 3.33 abcde HS
48 Sachinoka Japan Toyonoka x Aiberry Cultivar 1.44 nopqrs MR

49 Sagahonoka Japan Unknown Cultivar 3.33 abcde HS

50 Shinyurbong Japan Unknown Cultivar 2.56 efghijk S
51 Sungkang19 Japan Morioka19 Line 2.56 efghijk S

52 Syuko Japan Shizutakara x Haruyoi Cultivar 3.22 abcdef HS
53 Tochinomine Japan (Florida69-266 x Reiko) x 

Nyoho
Cultivar 3.44 abcd HS

54 Tochiotome Japan Kurume49 x Tochinomine Cultivar 1.89 jklmnopq MR
55 Toyonoka Japan Himiko x Harunoka Cultivar 3.67 ab HS

56 Wonyuk Japan Himiko derived Cultivar 3.11 abcdefg HS

57 Bogyojoseong Japan - - 1.56 mnopqrs MR
58 Iberry Japan - - 1.56 mnopqrs MR

59 Kaorino Japan - - 0.89 rs R
60 Yeobong Japan - - 2.00 hijklmno S

61 Yeohong Japan - - 2.11 hijklmno S

62 SeongKang17 Japan - - 2.56 efghijk S
63 Tochun Japan - - 1.44 nopqrs MR

64 Armore United States Blakemore x Aroma Cultivar 1.89 jklmnopq MR
65 Berry Star United States Unknown Cultivar 3.11 abcdefg HS

66 Camarosa United States Douglas x Cal 85.218-605 Cultivar 1.78 klmnopq MR
67 Cascade United States Shasta x Northwest Cultivar 2.78 cdefghi S

68 Comet United States Earlibelle x ARK 5063 Cultivar 2.78 cdefghi S

69 Diamante United States Cal.87112-6 x Cal.145.52 Cultivar 2.78 cdefghi S
70 Flamenco United States Evita x EMR077 Cultivar 1.33 ppqrs MR

71 Juspa United States Unknown Cultivar 3.22 abcdef HS
72 Linn United States MDUS3184 x ORUS2414 Cultivar 2.11 hijklmno S

73 Missionary United States Unknown Cultivar 3.11 abcdefg HS

74 North West United States Unknown Cultivar 3.11 abcdefg HS
75 Red Rich United States Unknown Cultivar 2.11 hijklmno S

76 Sweet Charlie United States FL80-456 x Pajaro Cultivar 1.44 nopqrs MR
77 Ventana United States Cal.93.170-606 x 

Cal92.35-601
- 2.33 ghijklm S

78 Festival United States - Cultivar 2.67 cdefghi S
79 Monterey United States - Cultivar 3.22 abcdef HS

80 Oso Grande United States Parker x Cal77.3-603 Cultivar 1.83 klmnopq MR

81 Portola United States Cal97.93-7 x Cal97.209-1 Cultivar 2.33 ghijklm S
82 San Andreas United States Albion x Cal97.86-1 Cultivar 3.22 abcdef HS

83 Alibion United States - - 2.11 hijklmno S
84 Bolero United 

Kingdom
LA0988 x Selva Cultivar 2.22 ghijklm S

85 Tamar Israel Osogrande x Dorit Cultivar 1.44 nopqrs MR

86 Senga Sengana Germany Markee x Sieger Cultivar 3.22 abcdef HS
87 Kama Russia Sengasengana x Cavluer Cultivar 2.33 ghijklm S

88 Favette France (Souvenir des Halles x 
Regina) x (Pocahontas x 
Aliso)

Cultivar 1.67 lmnopqr MR

89 Micmac Canada - Cultivar 1.56 mnopqrs MR

90 Elista Poland - - 1.22 pqrs MR
91 Aram Unknown - - 2.56 efghijk S

92 Bious Unknown - - 1.11 qrs MR

93 Camouoreal Unknown - - 2.11 hijklmno S
94 Chonhak Unknown - - 3.67 ab HS

95 Dabreak Unknown - - 2.67 cdefghi S
96 Derunoka Unknown - - 1.89 jklmnopq MR

97 Gilkyong53 Unknown - - 1.56 mnopqrs MR

98 Ihime Unknown - - 3.11 abcdefg HS
99 J&Q's Early Unknown - - 2.33 ghijklm S

100 Jansan Unknown - - 2.33 ghijklm S
101 Naoami Unknown - - 2.22 ghijklm S
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그림 3-7. 104개의 딸기 품종 및 유전자원의 역병 저항성 결과(저항성 순으로 배열).

표 3-4. 딸기 재료에 따른 역병 저항성 검정 결과.

11. HRM 마커 개발을 통한 8배체 딸기 유전자지도 작성

  가. 역병 저항성 품종과 이병성 품종 간의 교배를 통하여 F1 분리집단 육성

   과제 1차년도에 기존 논문에서 보고된 역병 저항성 품종 ‘생가생가나’와 역병 이병성 

품종 ‘설향’을 이용하여 딸기 역병 저항성 연관 분자표지 개발용 F1 분리집단 육성하였

다(그림 3-8).

 

그림 3-8. 딸기 역병 저항성 연관 분자표지 개발용 F1 분리집단 육성.

102 Niigada Unknown - - 3.22 abcdef HS
103 Redbell Unknown - - 3.33 abcde HS

104 Sakyejeol Unknown - - 2.33 ghijklm S

딸기 재료의 구분 딸기 품종 및 유전자원 수 합계
Rz MR S HS

한국 품종 및 유전자원 0 4 10 12 26
일본 품종 및 유전자원 2 11 14 10 37
미국 품종 및 유전자원 0 5 9 6 20
기타 품종 및 유전자원 0 7 9 5 21
합계 2 27 42 33 104
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 또한, 딸기 역병 저항성 분석용 분리집단 ‘설향’과 ‘생가생가나’도 자가수분을 통해 집

단을 육성하였으며, 획득한 종자는 98% 황산에 5분 정도 담군 후 증류수로 씻어내 하루 동

안 실온에서 shaking incubator에 두어 전처리를 한 후 파종을 실시하였다(표 3-5). 일주일 후 

3개의 집단 모두 발아 되었으며, 현재 전북대학교 농업생명과학대학 부설 농장에서 재배하였

다(그림 3-9). 

표 3-5. 딸기 역병 저항성 분석용 분리집단

집단 종자 수

설향 x 생가생가나 432

설향 x 설향 216

생가생가나 x 생가생가나 144

그림 3-9. ‘설향’ × ‘생가생가나’ F1 분리집단.

  나. 교배에 사용한 저항성 품종(‘생가생가나’)과 이병성 품종(‘설향’)의 genome 

resquencing 분석 결과

  대량의 SNP를 탐색하기 위하여 추출된 ‘설향’과 ‘생가생가나’의 DNA 1 μg씩을 이용하

여 차세대 염기서열 분석(next generation sequencing, NGS)을 수행하였다. 생물정보학회사인 

씨더스(Daejeon, Korea)에 의뢰하여 NGS resequencing 분석과 생물정보 분석을 수행하였다. 딸

기 표준유전체 정보는 Strawberry GARDEN 홈페이지(http://sstrawberry-garden.kazusa.or.jb/)에 

공개된 Fragaria × ananassa (FANhybrid_r1.2)을 이용하였다(Hirakawa et al. 2014). 딸기 표준

유전체의 총 염기서열 길이는 720 Mbp였으며, DNA 단편조각인 387,847개의 scaffold와238,119

개의 contig로 구성되어 있었다(표 3-6). 대량 분석된 염기서열은 전처리, 표준유전체에 정렬, 

SNP 탐색, non-paralogous SNP 선발, HRM 프라이머 디자인의 과정을 거쳐 분석되었다. 전처리 

과정은 solexaQA (v.1.13) package의 DynamicTrim과 LengthSort 프로그램을 사용하여 분석하였

고(Cox et al. 2010), 전처리 과정을 통과한 cleaned reads를 BWA (0.6.1-r104) 프로그램을 사용

하여 표준유전체에 mapping하였다(Li & Durbin 2009). 그 결과 생성된 BAM format의 파일을 

SAMtools (0.1.16) 프로그램을 사용하여 raw SNP를 탐색하였고 동시에 consensus sequence를 

추출하였다(Li et al. 2009). 그 다음 ‘설향’과 ‘생가생가나’의 SNP를 비교 분석하기 위해 
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SEEDERS in-house script를 이용하여 샘플 간 통합 SNP matrix를 작성하였다(Kim et al. 2014). 

마지막으로 다형성 SNP의 flanking sequence (400 bp)를 추출하고, 딸기 표준유전체에 BLASTN 

(2.2.26+)을 수행하여 서열 비교를 통해 딸기 표준유전체에 한 번만 나타나는 SNP를 선발하였

고, target SNP를 증폭할 수 있는 high-resolution melting (HRM) 분석용 프라이머를 디자인하였

다.

표 3-6. 딸기 표준유전체 정보.

구분 No. Total length (bp) No. of Gene Gene Length(bp) CDS length (bp)

scaffolds 387,847 596,044,018 190,170 261,507,157 112,045,095

contigs 238,119 101,721,196 40,668 17,314,080 11,287,389

Total 625,966 697,765,214 230,838 278,821,237 123,332,484

  유전자지도 작성용 교배 모본으로 사용된 ‘설향’과 ‘생가생가나’를 NGS resequencing한 

결과, ‘생가생가나’는 총 30.7 Gbp의 염기서열을, ‘설향’은 총 25.3 Gbp의 염기서열을 해

독하였다(표 3-7). 이 염기서열에서 필요없는 부분을 잘라낸(trimming) 결과, ‘생가생가나’는 

총 21.8 Gbp, ‘설향’은 총 19.0 Gbp의 염기서열이 남았다(표 3-8). 이는 딸기 표준유전체의 

길이인 720 Mbp의 약 30배(‘생가생가나’) 및 약 26.5배(‘설향’)에 해당하는 것이었다(표 

3-8). 가공된 trimmed reads를 이용하여 딸기 표준유전체인 F. × ananassa (FANhybrid_r1.2) 

염기서열에 mapping한 결과, ‘생가생가나’는 총 표준유전체의 약 76%인 530 Mbp를, ‘설

향’은 약 76.5%인 534 Mbp를 커버하였다(표 3-9).

표 3-7. Sequencing raw data 통계치

Samples Sequencing file No. of Reads Avg. length Total length (bp) Genome coverage*

생가생가나
Seangaseangana_160419_1.fq 151,892,011 101 15,341,093,111

≒42.61X
Seangaseangana_160419_2.fq 151,892,011 101 15,341,093,111

설향
Sulhyang_160419_1.fq 125,032,323 101 12,628,264,623

≒35.08X
Sulhyang_160419_2.fq 125,032,323 101 12,628,264,623

Total 553,848,668 55,938,715,468

*Genome coverage: 각 샘플의 Total read length를 predicted genome size (720Mb)로 나눈 값.

표 3-8. Sequencing trimmed data 최종 통계치.

Samples No. of Reads Avg. length Total length (bp) Trimmed/Raw* Genome coverage*

생가생가나
127,728,481 85.69 10,945,045,166 71.34%

≒30.34X
127,728,481 85.35 10,901,657,640 71.06%

설향
109,947,565 85.67 9,419,340,814 74.59%

≒26.50X
109,947,565 87.87 9,661,451,194 76.51%

Total 475,352,092 40,927,494,814

*Genome coverage: 각 샘플의 Total read length를 predicted genome size (720Mb)로 나눈 값.

표 3-9. Cleaned read mapping 결과.
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Sample No. of Total reads No. of Mapped reads Mapped region* (percentage %)

생가생가나 255,456,962 193,915,797 (75.91%) 530,090,126 (75.97%)

설향 219,895,130 169,416,290 (77.04%) 533,936,123 (76.52%)

*Mapped region: Reference genome 대비, read mapping되어 cover하는 영역.

  다. 대량 SNP 탐색 및 HRM용 프라이머 디자인

  분석된 ‘생가생가나’와 ‘설향’의 염기서열을 비교하여 총 421,480개의 SNP을 탐색하였

으며 그 중 양친 모두 동형접합형인(homozygous) SNP는 206,019개로 가장 많았다(표 3-10과 

3-11). 그러나 본 연구에서는 F1 분리집단을 유전자지도 작성용 집단으로 사용하였기 때문에 

사용할 수 없는 SNP였으며 이 SNP를 사용하기 위해서는 F2 분리집단을 이용하여야 한다(표 

3-11). 그 이유는 F1 집단 모든 개체에서 이형접합형인(heterozygous) 유전자형만 나타나기 때

문이다. 나머지 세 가지 경우(동형 대 이형, 이형 대 동형 및 이형 대 이형)의 SNP는 F1 분리집

단에서 사용할 수 있다(표 3-11). 동형 대 이형 및 이형 대 동형의 SNP는 각각 53,933개 및 

74,367개가 탐색되었고, 이 SNP는 F1 분리집단에서 1:1로 분리되기 때문에 pseudo-testcross 

mapping에 사용될 수 있는 것이다(Grattapaglia & Sederoff 1994). 이형 대 이형의 SNP는 

87,161개가 탐색되었고, 이 SNP는 F1 분리집단에서 1:2:1로 분리되기 때문에 순계를 이용한 F2 

분리집단과 같은 분리를 보인다. 따라서 본 연구에서는 이 네 가지 경우의 SNP 중에서 이형 

대 이형, 동형 대 이형, 이형 대 동형 SNP를 이용하여 HRM 분자표지를 개발하였다(Lee & Lee 

2017).

표 3-10. 생가생가나와 설향의 염기서열을 비교하여 탐색한 SNP 수.

Sample No. of Total SNP No. of Homozygous No. of Heterozygous No. of Etc.

생가생가나 1,645,331 564,788 488,861 591,682

설향 1,292,074 370,816 412,806 508,452

* No. of Homozygous: Reference genome에 mapping된 샘플의 reads의 90%가 동일한 SNP 

type을 나타내는 경우.

* No. of Heterozygous: Reference genome에 mapping된 샘플의 reads의 40%~60%만 동일한 

SNP type을 나타내고, 나머지는 reference genome과 동일한 type을 나타내는 경우.

* No. of Etc.: homozygous/heterozygous 유형으로 구분할 수 없는 경우.

표 3-11. 탐색된 SNP의 유전자 위치에 따른 분류.

생가생가나 vs. 설향
No. of 

polymorphic 
SNP

No. of 
non-paralogous 

SNP
intergenic genic CDS Intron Exon

homo. vs. hetero. 53,933 2,896 1,578 1,318 540 513 266

hetero. vs. homo. 74,367 4,220 2,348 1,872 790 723 362

hetero. vs. hetero. 87,161 5,604 2,198 3,406 1,876 1,105 425

Total 215,461 12,720 6,124 6,596 3,206 2,341 1,053
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  탐색된 총 87,161개의 이형 대 이형 SNP 중에서 non-paralogous SNP의 수는 5,604개였다(표 

3-12). 본 연구에서 사용한 딸기는 8배체이기 때문에 paralog들이 다수 존재해서 분자표지 개

발하는데 원하지 않는 paralog 부분이 PCR될 수 있기 때문에 이러한 경우를 없애기 위해 

non-paralogous SNP만을 선발하였다(표 3-12). 그 중 HRM용 프라이머를 디자인할 수 있는 

SNP는 총 4,460개였고, 실제로 총 1,154개의 HRM 분석용 프라이머를 디자인하여 실험에 사용

하였다(표 12). HRM 분석용 프라이머를 디자인한 1,154개의 SNP를 유전체의 위치에 따라 분류

해 보면, 유전자 사이(intergenic)에 존재하는 것이 443개였고, 유전자 내부(genic)에 존재하는 

것이 711개였다(표 3-13, 그림 3-10). 유전자 내부에서도 인트론(intron) 상에 존재하는 것이 

181개, 엑손(exon) 상에 존재하는 것이 72였고, 단백질로 번역되지 않는 지역(untranslated 

region, UTR)에 존재하는 것이 458개였다(표 3-13, 그림 3-10).

표 3-12. SNP를 구분을 위한 HRM 분자표지용 프라이머 디자인 수.

생가생가나 vs. 설향
No. of 

polymorphic 
SNP

No. of 
non-paralogous 

SNP

No. of HRM 
candidates

No. of 
primer

No. of 
recommend primer*

homo. vs. hetero. 53,933 2,896 2,347 1,205 652

hetero. vs. homo. 74,367 4,220 3,460 1,967 1,338

hetero. vs. hetero. 87,161 5,604 4,460 1,408 1,154

Total 215,461 12,720 10,267 4,580 3,144

* No. of recommend primer: 디자인된 primer-set 중에서 product sequence의 염기서열이 모

두 read mapping되어 base의 비교 과정을 통과하고, in silico PCR을 수행하여 genome에 한 

번 관찰되는 primer 후보로서, 추천하는 primer를 의미함.

표 3-13. 유전자 위치에 따른 HRM 분석용 프라이머(SNP 구분용)의 분류.

생가생가나 vs. 설향 No. of 
recommend primer intergenic genic CDS Intron Exon

homo. vs. hetero. 652 341 311 134 112 65

hetero. vs. homo. 1,338 676 662 298 247 117

hetero. vs. hetero 1,154 443 711 458 181 72

Total 3,144 1,460 1,684 890 540 254

 

그림 3-10. 유전자 위치에 따른 HRM 분석용 프라이머(SNP 구분용)의 분류.
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  라. 탐색된 SNP를 기반으로 HRM 분자표지 개발

  총 1,857개의 HRM 분석용 프라이머를 디자인하여 SNP 분자표지 개발에 사용하였다(표 14, 

Wittwer et al. 2003). 양친으로 사용된 ‘설향’과 ‘생가생가나’ 그리고 94개의 F1 개체를 

이용하여 실제로 다형성이 존재하는지 확인하기 위하여 HRM 분석을 수행하였다. 그 결과 

1,857개의 프라이머 조합 중 다형성(polymorphic)이 나타난 것은 800개였으며, 나머지 1,057개는 

다형성이 없었거나(monomorphic), 두 개 이상의 단편이 증폭되어 melting curve가 복잡해 유전

자형을 구분할 수 없었다. 고추(Capsicum spp.)의 경우 HRM 분자표지 개발 성공 확률이 80%인 

것에 비하여 약간 낮은 성공률(75.7%)을 보였는데(Lee et al. 2013), 단형성(monomorphic)으로 

나타난 것은 생물정보 분석에서 거짓양성(false positive)이 선발되기 때문이고, 복잡한 melting 

curve가 나타난 것은 딸기 표준유전체의 정보가 아직 불완전해 paralog를 완벽하게 제거하지 

못하였기 때문인 것으로 생각된다(Hirakawa et al. 2014).

  Ge et al. (2013)은 96개의 EST 염기서열로부터 총 116개의 SNP 분자표지를 개발하여 16개의 

중국 딸기 재배 품종을 구분하는데 이용하였는데, 본 연구에서는 NGS resequencing을 이용하

여 이보다 많은 SNP 분자표지를 개발하였다(표 3-14, 그림 3-11). 최근에 Bassil et al. (2015)과 

Sargent et al. (2016)은 90 K Axiom® SNP array를 이용하여 각각 6,594개 및 8,407개의 SNP 분

자표지를 개발하였다. 하지만 이는 high-throughput whole genome genotyping 분석 방법으로 

한 번에 9만개의 SNP를 동시에 분석하는 것이라 본 연구에서 개발한 한 개씩 따로 분석할 수 

있는 즉 형질과 연관되어 있다면 육종에 바로 사용할 수 있는 SNP 분자표지와는 다른 것이라 

하겠다.

표 3-14. SNP 다형성 및 유전자 지도 작성에 사용한 프라이머

SNP type 추천받은 프라이머 실험에 사용된 

프라이머

다형성이 존재하는 

프라이머생가생가나 설향

Homozygous Heterozygous 652 652 460

Heterozygous Homozygous 1,138 180 116

Heterozygous Heterozygous 1,154 1,025 224

Total 3,144 1,857 800
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그림 3-11. 다형성이 있는 HRM 분자표지의 melting curve 사진.
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그림 3-11. 다형성이 있는 HRM 분자표지의 melting curve 사진(계속).

  마. 8배체 딸기 유전자 지도 작성 

  JoinMap® 4.1 프로그램에서 ‘생가생가나’와 ‘설향’의 3가지 SNP type을 homo 대 hetero인 

경우 <nn×np>로, hetero 대 homo인 경우 <lm×ll>로, hetero 대 hetero인 경우 <hk×hk>로 구분하

여 지도를 작성하였다. 개발된 800개의 HRM 분자표지 중 632개의 HRM 분자표지와 HRM으로 분석

이 가능한 22개의 SSR 분자표지가 딸기 유전자 연관지도 상에 위치하였다(표 3-15, 그림 13-2). 총 

연관거리는 1569.7 cM이었으며, 33개의 연관군으로 나타났다(표 3-15, 그림 3-12).
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  바. 2배체 F. vesca genome에 blast 분석을 통하여 염색체 번호 분석

  Strawberry Garden 홈페이지(http://strawberry-garden.kazusa.or.jb/)에서 각각의 분자표지들의 

amplicon sequence를 이용하여 blast를 실시하였다. 2배체인 F. vesca (F.vesca_v2.0.a1)의 유전

체와 비교하여 염색체 번호를 예측하였으며, 이를 이용하여 연관군을 분류하였다.

표 3-15. 8배체 딸기 연관 유전자 지도 작성 시 사용된 HRM 분자표지 정보 및 F. vesca 

genome에서의 위치.

Marker name
F. x ananssa

Forward primer Reverse primer F.vesca
Chr.

F.vesca 
positionLG Position

FAN-SCF1483 1A 0.00 ACCAGCTATGTTACTTGTTTGCA ACGAGAAAAGGTAAGCGGCA 1 1066770-1067011

FAN-CON1803 1A 0.72 TCGGAAGGAGATATGCCCGA ACCTTGTGCCTCTTTAGCGG 1 9105787-9105827

FAN-SCF1384 1A 4.96 ACCTAGCTTCCAATCCAACCT GCAGTCCAGCCACCTGATTA 3 18602387-18602527

FAN-SCF1267 1A 10.83 TGGTTTCTATGCATCACGGT AGTTCTCCAATATGAACAAGGAA 1 4235164-4235324

FAN-SCF1472 1A 14.15 ACCAGCATAACACGCGAGAA GTGCACCATGTTGTCCCCTA 1 4631026-4631406

FAN-SCF1616 1A 24.53 GGAGATGAAATGTTGTTTTCGCG TCTACCATGCCATGACAATCA 1 7253446-7253664

FAN-SCF1608 1A 26.35 ACTGTTCTCTCAGACTCAAGCA ACCTACACTTTACAAATACGATCG 1 8466573-8466620

FAN-SCF1609 1A 26.42 GCCCCCTTCAGTTATCTTCCT ACACCACAAAAGTTCAATGACGA 1 8468508-8468581

FAN-SCF1610 1A 26.45 TGAAGATGCATCGCCGTGAT AACCCGATCACCACAGGTTC 1 8471928-8472073

FAN-SCF1682 1A 26.75 CCGTCTGTGACACAGTCCAA ACCTAAACAAATTTTCGAAAGGAA 1 6606580-6606662

FAN-SCF1565 1A 29.85 TGAGTATGCAAGCGAGGTGT TTGAAGTGCTCGGAATTAGC 1 9735510-9735680

FAN-CON1706 1A 34.00 AGTGCTTTGTTCTCAATTGGCA GCATGTGTAAGGTGTAGCAGC 1 13305185-13305227

FAN-CON1715 1A 41.82 ACGTACTGTACCTCCCCCTC GCTTTGAATACGGATCAGTTGGC 1 14364713-14364733

FAN-SCF1491 1A 48.72 TGCATATCAGCAAATGAATGAACT ACTTCGAATGTCAAATTCTAAACA 7 18726614-18726927

FAN-SCF1628 1A 54.82 TCGGAGGCTGTAGTTCCTGA TGTGTCATGGGTACTTTTCAGC - -

FAN-SCF1486 1A 57.93 ATGAATCCACCCCCGGAAAC CAGGTCACTTCTCCGTGTGA 5 25313668-25313979

FAN-SCF1351 1A 60.41 TCTTCATGTCATTGCCCAGACA TCGATGCTGCCCAAGTCTTT 5 306174-306193

FAN-SCF1353 1A 60.42 TGATCAATGTTTCCCGACCACT GAGAACAAAGAAAATGAAAGGCA 4 652664-652741

FAN-SCF1352 1A 60.44 AGTTGGGGATTCCGCTCAAG CTTGCTACACAGAATTCGCCA 4 18470159-18470178

FAES0011-1A 1A 61.18 GGAGGCTTTCCGTTTGAGTA　 GAGGGCGAGAGCTTCAAAAC　 -　 -

FAN-SCF1265 1-1 0.000 TTTGGAACCCTGATAACCCC TGTCTCTGTTTCCGTAAGACCA 5 19338634-19338884

FAN-SCF1558 1-1 4.162 GCAGAGCCATTGGTTGTTGG TGGATTTGGGGCAAAGGGAA - -

FAN-SCF1264 1-1 5.356 GGTTAAGCAAGCCATTTGAATCT TCACCAGTTCGACTGCTCTT - -

FAN-SCF1559 1-1 5.368 TCCTCTCTGGAAACATGCCA TGCCACAACAGGGATGTCAA 5 19340932-19341337

FAN-SCF1653 1-1 5.368 CCCTTCACTCGGGTTCACAA AGCAGGTTTGAGTCTTAATTTCCA 1 1356321-1356602

FAN-CON1758 1-1 5.583 ACCCATGGTGGAGGAAGACT TGATATCGCAGACAGCAAGACA 5 193334337-19334690

FAN-SCF1557 1-1 6.174 GGCCGAATTGCTCATCTATGC AGCAAGATCCTAACACTAAAAGGA 7 12733991-12734018

FAN-SCF1533 1-1 6.887 TCCAACCACATTGAGCACTCA CGCATTGCATACACTCCGTC 1 1829639-1829953

FAN-SCF1208 1-1 13.262 TGCAGATCGAGTAGTACTAGCT TGCTGCAGGGTTAGTATGCT 1 3620364-3620763

FAN-SCF1596 1-1 15.220 ACTCACCTGCAACATTTCGT CCAACATGGAAGTTGCAAAAACC 1 3926865-3927187

FAN-SCF1447 1-1 16.081 AGCATTATTGTGGCTGGTTGT GCTAGTGTCTAGTGCTGACCA 1 4557328-4557727

FAN-SCF1480 1-1 16.486 TGCATGACTCTATTCAACAGTCT GCAGACTAGAAACAACACAGGC 1 4581430-4581780

FAN-SCF1354 1-1 17.156 ACCTGAAAGGCTTTTGAGTCCA GTCAAAATGTTGCTGACGCCT 1 4465691-4466089

FAN-SCF1268 1-1 17.997 TGACACACACTACTAGAAAAGACA AGGCTGAACGACGTCATACA 1 5333819-5334206

FAN-SCF1399 1-1 22.289 ATGTGCTTCAGTGCTGCTTG ACTTCAGATTAGCAGCTATTTTCC 1 5757217-5757616

FAN-SCF1847 1-1 25.306 GTTACTCACAAAGAAGAAGCTTT TTTCAGAGGCTTGCAGGGTT 1 3322125-3322526

FAN-SCF1350 1-1 35.656 TGCCAAGTATCTAGCAAGAGC AGTAACCGATCTCTTGCGTT 1 11410865-11411264

FAN-SCF1485 1-1 46.375 ACTTAAACCAACTAGATCGCCT ACCGAAAAATTCCTCTACCGCT 1 10745862-10746261

Fan-CON3029 1-1 47.559 TCTGAGAGGAGGAACAACTGC TGAAATTAAGGCCACTCATCC 1 7717051-7717440

FAN-SCF1418 1-1 48.668 ATGACCTGCCTCAGTTGCTT CTCCTAACAAACAATGGACGACA 1 11716979-11717151

FAN-CON1732 1-1 51.619 TGGGCTTGTACTGCTTCAGG ATCCTCCTCCCTGCAGACAT 1 18290852-18291225

FAN-SCF1535 1-1 51.931 GACAGCATCTCACGAATAGGC GGTGAATCGGCTAAAGAGTTGG 1 11837275-11837673

FAN-SCF1568 1-1 52.107 TCACGAAATATTATACCGTCATCT TTGAGAGGTAGGGTGAGTAGCA 1 18123154-18123542

FAN-SCF1547 1-1 52.886 ACCTTTTGGATCTTCTTAACCA AGCCTCTTTCAATATCCAGTTTGA 1 12377873-12378269

FAN-SCF1814 1-1 54.369 GTATTTTTCTTGCGCCGCCA AGCTGAACGATTTGATGCGG 1 10879761-10880146

FAN-SCF1679 1-1 54.881 GGCCAAGGCAGCTGTAAGAT TGCCAAGAACAAACACAACTGT 1 16976433-16976832

FAN-SCF917 1-1 57.165 ACTTGGACCTACCCCTACCC GACAGGTTAGTGGAATGGCCA 1 17493100-17493499

FAN-CON2970 1-1 59.231 AGGGGAAGCAGTTCATATGGT TCTTGAATTGCTGGGTTCCA 1 11965217-11965579

FAN-SCF1229 1-1 60.555 CCAAAAGAGTTGATGCAGGCG TGCTTGACGACATTTCTGTGG 1 19055307-19055706

FAN-CON3078 1-1 63.843 ACACATAACGTTTTGGTGATGT GGGTAGAATGTGATGACCTGT 1 21984981-21985147
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FAN-SCF1502 1-1 64.834 GCGCCCATCCTTCCAATGTA TCAGAATTTCTTGTGCAACACTC 1 14650931-14651330

FAN-SCF98 1-1 65.765 CAGCAGGAGGTTACTCTGGC AGCAAGTTAGTAACGCACCT 1 18718021-18718404

FAN-SCF2052 1-1 68.602 TGTCTGTCCCATTTGCCTGA TCCTGGTTTTGACGGTGCTT 1 8794937-8795229

FAN-SCF2798 1-1 68.619 ACCACATTTTTCGAGTGCCA TTCTTGGGGGACGAACAAGG 1 8831691-8832098

FAN-SCF2467 1-1 70.498 TGGTGCTTGATGTCGATGCT GGACATTGGCTCCTCTGCTT 1 13947462-13947807

FAN-CON3005 1-1 70.696 TGTCCTCCCCAAAACATTTGA AATTGTGAATGAAGCGCGCA 1 14128591-14128868

FAN-SCF2213 1-1 70.827 GCTGCCCCAAAATTTCCTTGA TGTCTACATGGGATGTAATAACCA 1 17666022-17666425

FAN-SCF2765 1-1 70.827 ATAAAGCGATGGACTTGGGCT CGATTTTTAGAACCTTGCCCA 1 13954936-13954983

FAN-SCF2925 1-1 71.677 CGTCGATGACAAAGACCCCA CCCAAAGATGCCAGCAGAGA 1 13627982-13628381

FAN-SCF2579 1-1 71.855 AGGTGTTTGAGGCCTTTGCA TGAGGAAGAAGTGGCAGCAG 1 21900755-21901154

FAN-SCF2008 1-1 71.920 TGGTTGTTGATTTGGTTGGTCG GGGCTTCCTTTCCGTGTTTG 1 22153550-22153750

FAN-SCF2236 1-1 71.971 CATGTGAATATGTCCTCCCACT GCCCTTGTTGTTGATTTGGCA 3 10828730-10829107

FAN-SCF1860 1-1 72.041 GGTACTCAGCGTTTGCCTGA CCAAGGTCACAAACACAGGC 7 1391464-1391547

FAN-SCF2757 1-1 72.188 TCCAGCATGACCACTTAGCA TGCAGCAAGGTACCTCTGTT 1 9036127-9036526

FAN-SCF2869 1-1 72.225 AGGTAACACAATTTGCAACTGA GTTTTGTGGCAATCCGGCTT 2 11689623-11690018

FAN-SCF2056 1-1 72.486 TGAACGACTTTGAGAATGTGGC CGCAATATGGAGTGGTTGCAG 1 22514427-22514826

FAN-CON3107 1-1 72.776 GTGCTCAGAGATGACTCATGGT ATATTCAAGCAACCCCAGAATCA 1 22172119-22172518

FAN-SCF2268 1-1 73.149 AAACCGTCGCTTCACTGTTC CAGAAGGGCATGACGGGAAT 3 23471390-23471423

FAN-SCF2241 1-1 79.328 GGGCAATCTGATGTGGGTGA ACATCTGAACCCCATTCCACC 1 19825769-19826170

FAN-SCF1248 1-2 0.000 CTTTCCCCAAGGCTGGACAT CACTCCCTCACAGCCTCACT 1 15796556-15796955

FAN-SCF2224 1-2 20.800 TTCAGCAGAAACCGTCACGA GAAGCGGATTAAAGAGAGCCG 1 6989896-6990150

FAN-CON1788 1-2 30.671 GCTATGAAGCTTGCACAGAT AGCCTCTTCCACGTTATCACA 1 14754249-14754641

FAN-SCF1572 1-2 31.787 TGAAAGACTACGAAATGCCA TGCCATGATGCTTGCAATGA 4 12681583-12681602

FAN-CON3016 1-2 40.035 TGGTCCATCTACAGCATGAGC TCGTTGAGACATGCACTTCA 1 18028015-18028414

FAN-SCF2328 1-2 47.540 AAGGTACCATGTCACAACGT GAGTGACTGAGGTCGATTCGT 1 18512597-18512996

FAN-SCF375 1-2 47.767 AGGACCAAATCAATGAAAGTAACT TCCTTTGGATCTAGCTTTGTAGT 1 12345265-12345567

FAN-SCF153 1-2 51.388 CTCAAACTTTGACTTATAATCGGT TGAGCACTAGACAAGTCGCT 1 11800003-11800291

FAN-SCF1337 1-3 0.000 AGGAATAGCATAGCATCAGC GGTACCCATAGAATTCATTCCT 1 8093321-8093654

FAN-SCF1165 1-3 15.004 ACTTCTGAAAGTGACGGTCCA TCAGCGATGGATGTTTGGAAC 1 508804-509203

FAN-SCF1192 1-3 38.650 GTGTTTAGAAGTGATTTAGGTCAC ACGCTGTGATAACTGCTAGTCT 5 22163741-22164136

FAN-SCF1191 1-3 40.743 AGTTGGACCGGGCCTACTAT GACGGAGGTGGAGAAATCCG 4 9797022-9797117

FAN-SCF1680 1-3 41.872 AGATGATGAGTTGCCAACTAAT TTCAATTAAGAGAAAACACCGATC 1 8562486-8562695

FAN-SCF1434 1-3 42.655 GCGCACGCTACTACGAGATA TGGAAAAAGGGTGCGAGGAA 1 8019624-8019861

FAN-SCF1338 1-3 43.127 ATAGTCATTGCACCCAGCCC CGTCGTTTCGAGAGGTTGGT 1 9410676-9140903

FAN-SCF1660 1-3 43.200 ACTATGGTCTTTCATGCAACT AGAAACATGATGTTGACAGTTGTG 1 8334191-8334603

FAN-SCF1585 1-3 43.207 CCCCTGAAGGTCCCTCCATA ACCTTTGCTGGATTCCCACC 6 29762368-29762767

FAN-SCF1441 1-3 43.820 TACTAGGGTAACGGCACCGA TATGCGCGACTTACATCCCG 3 23138183-23138262

FAN-SCF1275 1-3 43.842 TATGATGCTGGGGAGGTCCG GTCCTCCAGGCGATATCGAG 5 15967465-15967859

FAN-SCF1567 1-3 43.865 TCCGATTACAATCTTGAGGACTCC CAAGGACATGGAAAGAGACCGA 4 6486798-6486848

FAN-SCF1440 1-3 43.903 ACCGCGTGTATAAGACTGTCA TGGGCCGTACTGGTACTCTA 3 31813069-31813286

FAN-SCF1322 1-3 44.665 TTTGCACTTCTCCGGCATCT CCGTCTGAAGTTTTTCACGCA 1 9755949-9756294

FAN-SCF1643 1-3 46.657 AGTCTTTAGTACATAACGACGTGT GCAATTTATAGTTGGGAGTTGAGA 1 7239440-2349727

FAN-SCF1481 1-3 48.244 TCCTTCAACTGGTGCTGTGT TCAGGGTGCCCAATGTGTTT 1 9872599-9872709

FAN-SCF1413 1-3 60.489 ACCTTCTGTGTCTGATCTTGTCA TCTCATTCACACCCAAGTTTGT 1 15455779-15456174

FVES0148-2C 2A 0.00 TGTCAACTAATGTGACCAAACA TGCTAGGTAAACAACATAGAGCA - -

FAN-SCF1 2A 2.34 GATACAGACAGGTTTGTGCGC TATGGTCTCGCAGAAGCCAC 2 10333513-10333912

FAN-CON1089 2A 6.92 GGCACAACCTGTTTGAGTTT AGTCCATTCTGCTCCAGTCT 2 3613082-3613418

FAN-CON1105 2A 10.84 CAGTAGCTTTGGTGGGCAGT TCCAGCTTGTTTTCCCAGGA 2 10339151-10339546

FAN-SCF154 2A 11.20 GCACAGGTTTTGGTGCATGT ACACGACACGACAACACGTA 2 10167626-10168044

FAN-SCF559 2A 11.58 TCGTACCAATATGTGTGGTCGA AAGGAAATGGCTGCAAACCT 2 10088172-10088571

FAN-SCF1358 2A 11.81 TGGAGTTTTTGAGACTTGGCT ACCCGAGAACAAGCCACATT 2 3339860-3340263

FAES0465-2A 2A 14.89 TCAAGTTGATCAGTTGTTTACCGA ACGGTGTTAATTGTTGGGGT - -

FAN-SCF2075 2A 19.73 ATCACTTTTGCGGCTCTCCA ATCACAAAGAAGGCCGCTGA 7 9319552-9319951

FAN-SCF369 2A 22.58 ACAGCAAAAGGTATGCCAGA GTGAATGCACAGGAATTTTCAACT 2 14150750-14151150

FVES2200-2A 2A 28.39 CGTCCGGGAAAATGCTTGAC TGGGATGTTAGGTGGACTGA - -

FAN-SCF1185 2A 31.19 TCGACAAGCCTTCACTTCACT TCGGATGCAAATGCTTTAGC 2 18622180-18622579

FVES2170-2A 2A 31.57 TCTTCATTTTCATGTCAAACGTGA ACGTTGCAAATTCATTGACCA - -

FAN-SCF1218 2A 33.58 TCCCAAAGTTGTCGCCTCTG CGAGTTGAGTGAAGGGGAACA 2 19255065-19255463

FAN-SCF1172 2A 34.06 CATTGTTGCCGCACGTATCC GTTGGTATGGCTGGAGGAGG 2 19115962-19116361

FAN-SCF1197 2A 34.85 GCTCGAACAAATGCCTGAACT ACAATGTGCCGGCAAGAATG 2 18246564-18246971

FAN-SCF1219 2A 35.79 TCACACGCAAGCTGAGCTAA ACGTCGGTCTTTTATCCAACCA 2 19254959-19255357

FAN-SCF1161 2A 35.97 ACAACAGCCGAGTACTTGAGG ACATGGAAGTGCTTCTCATCGA 2 18257628-18258041
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FAN-SCF1196 2A 36.08 ACTGTCTTCGTTTCACAACACA ATGACCTTTCGCTTGCAAGG 2 18246242-18246640

FAN-CON1707 2A 37.55 ACCCAATTCAAGGACCTGCA TCACCATTACGCATTTACACGA 2 18425960-18426311

FAN-SCF1468 2A 37.58 ACTCGACAATCTGTGGTGGT TCATGCCCTTAATCGCCCTT 2 18538873-18539271

FAN-SCF1280 2A 37.99 AAGAAAAGACCCACCCCACA ATGGAATCAAAACACTGTGTTCGT 2 19092250-19092577

FAN-SCF1372 2A 38.23 AGCCATGAGTTCTCAATCACTGT CACGTAAAACCCCGAAACCC 2 19215530-19215691

FAN-SCF1415 2A 38.58 AGCTTCTGAGTACGAAATGCA ACAACGGATCTTAAAAGAAGGCA 2 18901493-18901892

FAN-SCF1537 2A 39.50 AGCAACCCGAGAAACCTTGT TGGAGAAGCCTTTTTAATCAAGTG 2 19482764-19483163

FAN-SCF1538 2A 40.06 GTACAGGGGTAAACGCGCTA CTGGGAGACTGGGATGTTTGA 2 19482854-19483253

FAN-SCF1453 2A 40.66 CAAGGTTCTCACACCCACTCA AAGCTTGGCTGAAGTTCCTT 2 19571916-19572323

FAN-SCF1454 2A 42.72 TGCCCATACTAAAAGTGATCATGG TGTTCCTGGAGCTTTCATCCA 2 19573980-19574378

FAN-SCF89 2A 45.95 GAGGTTATAAGTTCAAACCTCACT CCCGCTTATTTGTGTCAAGCC 2 21320143-21320464

FAN-CON1786 2A 47.10 GGAAGTTGTTGCAATCATTTTCT GGTGGCATAAAACGGCATAGT 2 21511223-21511622

FAN-SCF359 2A 47.45 ACGTTTGCGGGAAATTGACA TACAGGTGCCGGATTGTACG 2 20767369-20767760

FAN-SCF804 2A 47.68 AGGCCATCATTGCCTAACCA TGTCAATTTCCCGCAAACGT 2 21257000-21257326

FAN-SCF216 2A 47.88 TGTTCATAGGAGTAGGCTTGCT TGTATCCACCCGTTACCACG 2 21093928-21094332

FAN-CON1144 2A 48.39 CTTCTCGGGGATCACATGCA ACACGAAATGATGTGTCATGT 2 21747548-21747947

FAN-SCF782 2A 48.82 AGATGACTTGGTTTAGGTCTTGA ACGGTAAAACTGAAACTATGTTGT 2 21709041-21709329

FAN-SCF178 2A 49.16 CTGCTGGAGCTCTTGAGTAGG TCACTTTAGAGCCATCAGGACT 2 21361719-21362108

FAN-SCF5 2A 49.77 ATTCGCTTTGTGCCCTAGCT CAAGGGCCTAGCAGGATGAC 2 21507575-21507885

FAN-SCF385 2A 50.65 TCGATCAGTAGTATTTGTGCTCA TCTGAACTAGGGTTTATCTTCACT 2 21702155-21702552

FAN-SCF1212 2A 52.19 GAAGAGACGGTCATCGCCAT TGTTCACATCACTCTCATGCAGT 2 23963917-23964316

FAN-SCF1541 2A 53.71 AGGTTGGTCAAGTCAGTAAGGT AAAAACCCAGTGCATCCTCA 2 23919665-23920065

FAES0065-2A 2A 54.02 GCTCGAACAAATGCCTGAACT ACAATGTGCCGGCAAGAATG - -

FAN-SCF1462 2A 54.78 TGGGGTCAATGAGGTAGCTT ACAGAGTTCATATTCGTTTGATTT 2 23942849-23942955

FAN-SCF1482 2A 56.76 AGGGATGCATATGGATCAGTGA ACCTTACTGACTTGACCAACCT 2 25180178-25180535

FAN-SCF1347 2A 56.99 TCTTCATTTTCATGTCAAACGTGA ACGTTGCAAATTCATTGACCA 2 24255200-24255599

FAN-SCF1641 2A 56.99 TACCGTACGTACAGCTCCGA GCAAAGACTACCCATGGCCA 2 24954679-24954923

FAN-SCF1586 2A 57.02 CGTCCGGGAAAATGCTTGAC TGGGATGTTAGGTGGACTGA 2 24449813-24450212

FAN-SCF1584 2A 57.02 TCAAGTTCACGTTTTACAGTGTCA TGCATTCTCACCTTCTCAACT 2 24457378-24457777

FAN-SCF1273 2A 57.11 TTGCAGAGCTGTTGTTTCGC CGGAGCCGAGATCACCAATT 2 24463135-24463534

FAN-SCF1231 2A 57.21 ACGGTGTTAATTGTTGGGGT TGGAGTTTTTGAGACTTGGCT 2 24343046-24343397

FAN-SCF1232 2A 57.80 GTGGGAGAGACCATTGGTACC AGAATAATACGAACCCTAGCCACA 2 24344853-24345259

FAN-SCF1257 2A 61.02 GCAAATTGAGTACAGTGACCGA CCTTGGGTTTGCCTGTAGAA 2 23960493-23940887

FAN-SCF229 2A 64.18 TGCCAGCGAATGAGTAGCAG ACTGCTTATTTGCTTTGGCCA 2 27529617-27529951

FAN-SCF1170 2A 66.50 GCGATGACCCAATTTTCGGG GCCACATCTGTCACATATGCC 2 23936102-23936501

FVES0224-2A 2A 71.39 GGCACAACCTGTTTGAGTTT AGTCCATTCTGCTCCAGTCT - -

FVES2866-2A 2A 72.40 GATACAGACAGGTTTGTGCGC TATGGTCTCGCAGAAGCCAC - -

FAN-SCF1201 2A 74.92 TGTCAACTAATGTGACCAAACA TGCTAGGTAAACAACATAGAGCA 2 28468417-28458816

FAN-SCF1366 2D 0.00 TGCCCCTTTCTTAGAATCTCCT AAACCAATCCGGCAAATGGC 2 24274606-24275014

FAN-SCF529 2D 9.32 GTCGCACGCTGGTAAAACAA TGCTGACCAATGAGAGAACTTCA 2 25654186-25654313

FAN-SCF627 2D 18.65 GGCCACATACGGGACCTATC GCCCCGTTGAGAAATTAGTCT 7 22524923-22525156

FAN-CON1098 2D 21.82 TGGTCACCTGAAGCTTCTCA ACTGCTACCCAAATGTGAACCA 2 28878725-28878784

FATS0033-2D 2D 36.72 TACATGCAAACCTGCTCCAG ACGCCCAGACTTACTGGTGT - -

FAN-SCF1214 2-1 0.00 ACTGCCTTAAAGAAGCATGAGA AGGTGTCGAATTGCTTGATCA 2 21381273-21381564

FAN-CON1049 2-1 0.53 AGAGCACCAGCCATGAACTC TTTCTACCAGACACACGGCA Un 738289-738585

FAN-SCF1503 2-1 6.88 ACCAGAACAAGCATCAAGAA AGGGGAAACTTAAACATTGGCT 2 16117196-16117321

FAN-SCF1488 2-1 7.69 GGTCAGGAGTGTTGCATGGT CCCATCACTAGGCCTGGGTA 2 16129775-16130174

FAN-SCF1504 2-1 7.85 GCCCACCTATTGGTACGAGAG TGATCCAGCCTTGAATCCGG 2 16116390-16116789

FAN-SCF1649 2-1 7.86 GTGTTCTTTTTGCGGCATGC ATCCGCCTAAGACCTCATGG 4 5345160-5345290

FAN-SCF1301 2-1 8.67 ACATACGATCTTTCCCCAACCT ACTGCTGCCAACTACCATCA 2 17466569-17466978

FAN-SCF1292 2-1 9.52 AGCTAGTTTGTTTGCATGAAATCA GCATCTTTGAGGGTCGATCCT 4 24655913-24656017

FAN-SCF1460 2-1 10.92 TCCACTTCTTCATGGTCCTCAC GGAGTACGACGTGACACTGT 2 16298407-16298801

FAN-SCF1240 2-1 11.03 GCTTGTGATGTTATGTTTTGAGTC ATCAGCATGGTCCTTGTACT 2 16270721-16271119

FAN-SCF1389 2-1 11.12 ACCAAGAGAGTTCCAATATTACA AAGCTCCGAGTGAGTGTTCA 2 16291588-16291843

FAN-SCF1388 2-1 11.12 TGGTCCGATGGTGGATTTCG CAAAGCCCTGCCTCGTCTAT - -

FAN-SCF1459 2-1 11.13 GGGGAACTGAAACTAAAACCCC ACCCGTGGTGTGTCTTGATC 2 16298579-16298735

FAN-SCF1458 2-1 11.86 AGTCTGATCTTGGCCGATTC ATGGCTTATGGCTGCTACCC 2 115645-1315770

FAN-SCF1245 2-1 14.79 AGTCCAGAAAATAGAGTGAAGACT CATTGACCCTAGCACCCCTG 3 27348957-27349099

FAN-SCF1241 2-1 23.06 TCGGCATTTTGGACTCCTGA GCCTTGAAATGTCGATGGAGG 2 13298688-13298848

FAN-SCF1179 2-1 27.37 TGCCATAACTGAACCTTCTGCA AGTCCAAAAAGGCCACAGTGA 2 4402909-4402928

FAN-SCF1190 2-1 29.00 CTTCTTCAGCATGTTGGGCG GCCCGGTGAAGATGGATAGG 2 4456860-4457244
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FAN-CON1084 2-1 32.39 ATGTGGAGGCCGAGACAAAG CGACACCTAAACTGGGTCGA 2 10793558-10793679

FAN-CON1766 2-1 34.93 TAGCCCCCAAGTGCAGTAAC TCACAGCAATGGTCGTGAGC Un 554210-554375

FAN-CON1017 2-1 38.81 TCCAATGACGATCAGTTACAAT GGAATGGCCGGATCCATGAT 7 15557644-15557939

FAN-SCF1625 2-1 39.37 ACGGCGGCGGATATGTTAAT GGTGGCAAGTTTGAGTACCC 2 908349-908480

FAN-SCF1626 2-1 40.41 TTGGGTACTCAAACTTGCCA AGGGTGTTACAATCTACCATGT 2 908349-908486

FAN-SCF1324 2-1 41.41 TCGCTTCTCTAATCTGAGATGA GTGCTGCTAGGGTTGCCTAT 2 5495166-5495565

FAN-SCF2458 2-2 0.00 AGGTACTCCTGAACCCCAAGA TGGATTGTATTGCAGGTTGTGT 1 13560070-13560380

FAN-SCF896 2-2 19.78 ATCTGAAGAGGCAAGCAGGG CCAACTGATCTGCTCCTCCG 2 21512966-21513328

FAN-SCF520 2-2 22.22 TGAGGATGTGCAACGTCTCA TCGGGTTTCCAGATGTCGAC 2 19491481-19491897

FAN-CON1784 2-3 0.00 GGGCATTGTGGGTGCAAATA CGGTGATCAAATTTGGGCCA 2 3872613-3872800

FAN-CON1801 2-3 3.01 TGGGGAATCTTCGAGCCTTT TCCATAGGGGAAGCGCAACT 2 10629820-10630199

FAN-SCF458 2-3 3.51 TGAGTTTTCCGCTAATTCCAT CCTTAACATCCGGTCGGCTT 2 3725132-3725214

FAN-SCF1461 2-3 3.65 TCACAAGCAATGGGATGAACA GGACCCAAGAGGAGCAATCA 2 7863197-7863480

FAN-CON1742 2-3 3.75 AGCAGATGGATCCTTACTTCCT TCGTGTCGTTTACGTGTCGA - -

FAN-SCF1390 2-3 4.38 ACCTAGTTTGAGCTATCTGGCA CGTCCCACAAGTAGCTAGCT 2 8619892-8620184

FAN-CON1696 2-3 5.70 TGCATCCGTCTTCGAGATTGA AACTGCTCGCATCACACTCA 2 3871989-3872160

FAN-SCF10 2-3 7.57 AGGACCACCCTAATGCAAAGG TGGATTGGGCTGACTTTTGT 2 10258308-10258711

FAN-SCF1160 3A 0.000 ATCGTTAGTGTTTTCAGGTAGGGA AACCAAGATTACAATCATGAGAGA 3 25871619-25872020

FAN-SCF1396 3A 2.501 GCTGACTGGCGAGAATGAGA CACGGTTCTTGTTTAGGGTT 3 24012983-24013382

FAN-SCF1546 3A 3.724 ATCCAGCTTATCTCCGGCGA GAGCGTCTTAGTCGACCGAA 3 25819932-25820267

FAN-SCF1316 3A 4.052 TCAAAGCAGAGGCAGACATGA TGCAACCATGATGAAACACCG 3 25555501-25555900

FAN-SCF1690 3A 4.630 CTCTCCAGTCCATCCCATGC CCATCCGTGACTCCAAGCTT 3 25469185-25469584

FAN-SCF1317 3A 4.633 ACCTCTTCTTTTCCTCTGCCT TGTGCTTGCATGAACTTGCT 3 25556872-25557271

FAN-SCF1431 3A 4.638 AGGTGAGTGTATTTTGGATTTTGA TTCAGCAAGCAGTACCAAGA 3 25864687-25865088

FAN-SCF1429 3A 4.679 ATACTTTGGAGACGGACTCT CCCTTCTTCGGGTTGGTCAT 3 25866698-25867097

FAN-SCF1430 3A 4.688 TCCAGGTGTGGTTGTTACCT CTCAAAATCCAAAATACACTCACC 3 25864727-25865116

FAN-SCF1254 3A 4.706 GATGGCTTGGGCTACCTCAA GGTTTCTTGCAAGGCAGTGG 3 26006390-26006789

FAN-SCF1318 3A 4.726 GCAGCAACTCGGAACTGGAT CCTGGAAACCCGGTCACATT 3 25563685-25564083

FAN-SCF1671 3A 4.729 AGCTAGGGTGCCTATTAACAACT TGCGGATTTAACACATATTTTACA 3 25754119-25754478

FAN-SCF1428 3A 5.077 TGGTGGACACACTGCTTTGT AGAGTCCGTCTCCAAAGTAT 3 25866741-25867140

FAN-SCF1305 3A 5.691 TCACCTCATTCTCAACCGCT TGTTGAGTATTTAGGCTCTCTCCA 4 17193176-17193265

FAN-SCF1234 3A 5.699 CCTGATGGAAGGTTTTACTTCTGC AGCTCATTGGTTTGTTTAGCTTCA 3 26118083-26118481

FAN-SCF1235 3A 5.748 TTCTATGGCCTCAAGCAGCC CGAATGTCTGCACCCCTGAA 3 26117823-26118059

FAN-SCF1236 3A 5.749 TGGAACATGACCATGGGAGAC AAGCTCTGGAACACAGGTTCT 3 26115173-26115572

FAN-SCF1237 3A 7.340 TCAAATTGGGCCTTCGACCA GCATCTGCTGAGAACCCCAT 3 26110343-26110736

FAN-SCF1238 3A 7.640 GGGGTTCTCAGCAGATGCAT TCCGTTGTGCTTTGGGGAAA 3 26110236-26110635

FAN-SCF924 3A 9.464 TCTGTCGGACAGTCTAAATGG TGAACCCCTTCTACTGCAAAACT 3 16134694-16135091

FAN-CON1085 3A 9.983 GGACCTTGCCTTCCATGGAA GGTTCTGAAACAAGATCCCCG 3 15926347-15926746

FAN-SCF287 3A 10.149 TGCATGTGCCGTTTTCACAG ACCAATGAAACCACGAACCT 3 16140230-16140639

FAN-SCF793 3A 10.750 CCCACCCGAGCCCTTAAAAT CGTCTGTGCCTATGTCGAGT 3 23487528-23487821

FAN-SCF1655 3A 10.921 TGCAGCTCTAGACCAAGAAGG ACAACAAGCAAGATTCTGGAAACT 3 16135786-16134185

FAN-SCF1469 3A 11.296 TCACCAATTACCATCTCGGA GGTCCCCAAGACTCCAAGAG 3 17710156-17710554

FAN-CON1141 3A 12.211 ACGATTCGACGCCTTTCGAT ATTGGAGGAGGAGCATGCTT 3 15482868-15483267

FAN-CON1063 3A 12.617 TCAGAAGAAATATAGCGTGGGT AAGAATCCCACTCCAACAGCT 3 22688348-22688574

FAN-SCF587 3A 13.226 GTCTGCAAAAGCAGGCAAGT AGTCGTTGGATTTTTCTTTTAGGA 3 31471188-31471587

FAN-SCF915 3A 13.274 CGCGCCAATTGATGAAGGAG TCGAGCCTGTCATGGTCATG 3 31438822-31439221

FAN-SCF1975 3A 15.291 ACCTGAATTTGGTCGGCACT GGAGGAGGTGGTTGTTCTCC 3 13149010-13147409

FAN-CON3009 3A 17.110 TGTCTAGGCTGTGGATGAAGTC TGTGAGGCCATATCTGCCAA 3 21438952-21439334

FAN-SCF2554 3A 17.128 GGTTGGGTAATGTCTCGTGGA TACAAGAAGGTCGAACGCCC 3 21101553-21101952

FAN-SCF2607 3A 17.850 GTGGACGGTGTACCCAAGAG GTCAACCCACAAGCGGATTG 3 20612232-20612631

FAN-CON2992 3A 18.500 AAGAATGAGGCGGAGTTGGT TCAATCATCGAAAGGCGCTCT 3 21427428-21427795

FAN-SCF2277 3A 19.398 GTGTTCATGCCGCCAAATCA CTAAACCCTAGGCTCGTGGC 3 13942167-13942580

FAN-SCF2072 3A 21.028 ATGAGGCATGCATCAGGTGG ACCCCATACATGATTGATCCA 3 11894921-11895320

FAN-CON3121 3A 22.322 GTGGACTGAGAGCCACCAAT TGAGGTTGTCTGTTTCTGGAGA 3 18363887-18364286

FAN-SCF1884 3A 23.438 GGGATCTTGTTCCAAATCAGTTCC TGTGGAGACATAGACCTGGT 3 19173896-19174291

FAN-SCF2078 3A 24.476 TGTCGTTCTTCTTGTTAAGGCA TGCACAGAGATTTCAACTTCCA 5 1622501-1622520

FAN-CON2951 3A 25.726 TGTGGAAGCTTACAAAAGAACAG TCCGCTTTGCCTCAAGTATCA 3 10117086-10117485

FAN-SCF2181 3A 26.228 TGTGGAAGCTTACAAAAGAACAG TCCGCTTTGCCTCAAGTATCA 3 10117086-10117485

FAN-SCF2588 3A 30.015 TGGAAGAAGGGTTGCTGGTT TTTCAGCAAAAGATGAGGCA 3 7350314-7350713

FAN-SCF871 3A 31.599 TGTGTGACTTTCTGTATGTTCA CCAGGAACTTGTTGAGGAAAGC 3 9173551-9173871

FAN-SCF767 3A 34.294 ACATGTTTCTGTGTCAGTTGGT CCCTTCCGCTGATCTCTGTC 3 7351198-7351590
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FAN-CON1779 3A 36.886 AACACGACTCTGGGTTTGGT GGACAAGTTCAACGTCCCCA 3 8019693-8020093

FAN-SCF97 3A 37.146 TCCTTTGACATGATTGCCACG AGTCAATGTCAACCTCCACTGG 3 6958967-6959366

FAN-CON1118 3A 38.235 GCATTTGCTTTCAAGAGCGC GCGTAAGTTTGTCCTGCAGG 3 7052910-7053309

FAES0319-3A 3A 40.401 AGGGGAGGCCTCACTTAGAG TATCCATGAGATCCCAGCCT - -

FAN-SCF1412 3A 41.069 TTCTCAGGGAATTGGCAACT AGTTCTTGGTTTTGTTTGTGTCCA 3 19851160-19891559

FAN-CON1725 3A 42.253 GCCAACTTGTTGAACTGGGT GGCTTTGTTTGTTGCAGATGC 3 7540572-7540882

FAN-CON1711 3A 51.031 TGGAAATTGCTTTGTTGACCT TCAGCTGCATGGTTGAGTGA 3 3872706-3876056

FAN-SCF259 3A 57.986 TGGGGTTGCACTTGAACAGT GCGTTTCTTGCTTCAACGGT 3 117480-117879

FAN-CON2997 3A 59.199 TCCTTGATTTAATTTGCAACGT ACCCCAAATCCCCAATGCAT 7 14719126-14719148

FAN-SCF1168 3A 63.011 TGACAAGTTCTTTGCATGACACA AGCCAGGCTAATTACCTAAGCT 3 2487581-2487900

FAN-CON3137 3A 67.243 CAGTCTTCAATCCTCCACCAGT CCACCAATATTGCTTTCATACGGT 3 13893182-13893208

FAN-SCF2905 3A 68.596 TCCGCCATTGATCATGAACCT TCTTGACCTTGTCGCCAACC 3 12060205-12060599

FAN-CON3056 3A 73.256 GCTCACCTGCCAAAGTCTCT TCCTCTTCAAAAGTCGCGCT 3 20374117-20374158

FAN-SCF2859 3A 74.443 TGCAGAATGATGTAATGCCCT TGTAAACTCTTGAGCTGGCTC 3 19750647-19750702

FAN-SCF1162 3A 85.792 TCCGGCTTATTTGGTGAAGACT GAGCCAATCAGTCAATCACACA 7 14002188-14002310

FAN-CON984 3A 88.998 AGGAATCATACATTAGTTTCTCCT TGCTTAGGGAACTGCAAATCCT 3 5608121-5608363

FAN-SCF55 3A 89.546 AGGGTTGGCCTTGAAATCGA GACCAGTGCGAACCTCTTGA 3 5867946-5868345

FAN-SCF1544 3A 91.645 AAGTCCTTCCGCATTTTCCT CATCACACCTGTAAGCAAGT 3 2312529-2312926

FAN-SCF1545 3A 91.659 GACCACCCTCAAGCTCTCTG TGCCGAGTGACCTCAAATCA 3 2309508-2309798

FAN-SCF1419 3A 92.335 GTTGATGCACACTAGAAATTTCT CATTTGTCCCAAGCGCATCA 3 2573181-2573248

FAN-SCF1319 3A 93.449 ACGTGCAACTTGATTCTGAGA GCAACAACATCGTCCTTCTT 3 302561-302846

FAN-SCF1180 3A 99.646 AGTGGGAGAGACTCGTCGAT TCAAGTCCAAGTCCGTCGAC 3 5637056-5637408

FAN-SCF11 3A 102.396 GCTTCCAGAACCCTGAAGCT AGTCAGGCTGTTGGGTAAGG 7 14002188-14002310

FAN-SCF2496 3A 110.311 TGTTTTCCATTTGATCTGCTCTGT GAAAACCTATTTCTCATGCATGT 1 2350471-2350649

FVES2387-3B 3B 0.000 GGTCGAAGTAGGCAGGAACA GCAGGGCTGAACTTAGATGC - -

FVES2103-3B 3B 7.771 GCTCTTTCCTTTGGCTGAGA ACAGCTCCCAGCTTTCATGT - -

FVES3750-3B 3B 15.547 AGCTCTGAAGCGCTCTATGC TCAGGGTCCAACCTTCTCTG -　 -　

FAN-SCF1831 3-1 0.000 AGTCCCGAGTACAATCCCTCA TCACAAATCCAGCACACTGC 3 9377159-9377414

FAN-SCF2133 3-1 9.289 TGTTGTCTACACTAACGGTTACA TGTCTCGACTCTTGTGTCTCG 3 20488759-20489153

FAN-SCF843 3-1 12.503 GGAAACCAGGGCGAGAAGAC GTGTTGGCGTCGGTTGAGTG 3 12905789-12906085

FAN-SCF1876 3-1 15.223 AGGGAGAGCCATGGGGTTAT TGTCGTCAAAGCCCCAATGA 3 21626532-21626903

FAN-SCF2718 3-1 19.626 CACCAACACACGCATTAAGCA TCATTGAGTCTATGGGCAAGACA 3 16575243-16575518

FAN-SCF2220 3-1 19.671 TCCAACATCGATGGAAGGTA TGTCATGGTAGCATCTGTAGT 3 17264436-17264681

FAN-CON3129 3-1 28.263 AACATTTGGGTTTGTGCGCC GTCAACATTTGTTCCGAGGTCT 7 10195419-10195705

FAN-SCF252 3-1 34.639 ACATGTCAAACGGTGAAAGCA TATGCGAGCGAGCTAGATGC 3 24661969-24662295

FAN-SCF593 3-1 38.200 CCACTGCTGGAAGCCGAAAC AGGATGGAATTTATCGCCCGA 4 7028979-7039083

FAN-CON1130 3-1 39.430 GCAGGTGGATGTCCGATTCA GATTTGACGATCGGCCAAGC 5 16155482-16155766

FAN-SCF1457 3-1 39.751 TCAACAAGAGAGATGCCGCA TCGAATGAAGGATGGTGCCC 3 25239440-25239830

FAN-CON1795 3-1 39.760 TCGCAATGCAGATTTCTTGTCC TGAAGGTAGCCTTTGATGACT 3 25251695-25252093

FAN-CON1154 3-1 40.561 GCTGAGTCCCTCGCATGTTA ACATCACTTCAGCTGCACCA 5 16151073-16151358

FAN-SCF1631 3-1 48.033 GCATGCACTACCAGTACTCGA GATTCAAGTTGAGCTGACTACT 3 32599101-32599182

FAN-SCF1571 3-1 49.785 CAAGCCAAAATTGTTGCACCT AAGGCTTGTGCAATTCATCA 3 32314300-32314694

FAN-SCF1683 3-1 50.685 CCACGGGCCACTTTTCTCTT CCTCATTTAACGACGCGCTG 2 20905903-20906055

FAN-SCF1357 3-1 50.693 AATCTTGGGCAATCGTTCGC TCAACTGAATCGGCCACTTT 3 31195471-31195828

FAN-SCF1414 3-1 50.764 TGGGTCAATTTTTATGTGTTTCGT CTCCTCGGCACCCTCTTATT 3 31207361-31207591

FAN-SCF2622 3-2 0.000 GAAGAAGGGTGCGGTCAGAT TGGGCAATCTATCTGGGTGG 3 904192-9042177

FAN-SCF2728 3-2 2.599 CCTTGCTTAAAGAACGACCGC AGATGCCTAGACCGTTTGTTCG 3 9462245-9462390

FAN-SCF2446 3-2 11.827 CCCCGTACTTGAGCGAACAA GCAGGGCCTCATAAACCTCA 3 18843080-18843476

FAN-SCF2697 3-2 13.841 CTGGATCGCTACCTGCACTC TTAGGAGGGGTCTTCCGTGA 5 22983779-22984197

FAN-SCF2465 3-2 18.918 AATTTCTCCTGCGCATTCGG TCTGATTCTGTGGTTTTAGCA 3 12134241-1213424

FAN-SCF2610 3-2 24.101 CCAGGCCATCTGAGAAGCAT CGTATCCGCGTGTATCCGAG 3 13255257-13255511

FAN-SCF2856 3-2 29.064 ACTGGCTGAAAATGAAAGCA TCCCATATCCATGCCAGTTGG 5 21583856-21583959

FAN-SCF367 3-2 30.437 ATCTAACGCTGCCCTTCCTT AGTGAAGGTCTCTGGTCTGA 3 29119775-29119894

FAN-SCF2093 3-2 31.797 GGTGCAATCCAATGAGCAGG ACTCAGGCTCGGTAGACCAT 3 22262073-22262299

FAN-SCF66 3-2 32.361 GAGCAAGAAATGGTGCGACC TTCACGCAACACCACAAGGA 3 29379153-29379406

FAN-SCF905 3-2 39.158 GGAGGGCTGTTCTTCAGTGG TCTTACGCAGTGCAGTCCTG 3 22549713-22549953

FAN-CON1741 3-2 39.943 TCCCAGCGCTTCAATCCTTT CGTTTTGGATACGTCTTGGGG 6 27059228-27059251

FAN-CON1076 3-2 40.485 GCCCAGCCCTAAAACAAAGC TCCGTTTTCATCGAGAACCA 3 22549227-22549626

FAN-SCF1392 3-2 40.910 CAGGAGGAAGCTCATGTGGG TGTGCATGGAACCTAAAGCTCT 3 26901075-26901486

FAN-SCF1403 3-2 40.993 ACCAAACGTGCCCAAGAGAT TGCATATTTAAGAGGTAGTGGCA 3 25461335-25461672

FAN-SCF1401 3-2 40.997 CCACGTGGGGTCGTCATTTT ACCAATTTGATACCTCAATTCTCA 3 25462175-25462407
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FAN-SCF1619 3-2 42.006 CTCAACCTAACGCTGGGAGG ACAACACACACCCTTAAGGACT 3 26861964-26862362

FAN-SCF362 3-2 42.646 CGAATCTTACCAACATTGATTGGA TCCTCAGAGACTAATCTGTGCC 2 6880598-6880965

FAN-SCF1164 3-2 45.328 TGAGTCCCGTGCAGATATGC GGCGGGAGGTGGGGTATATA 3 31441469-31441605

FAN-SCF1163 3-2 46.055 CATTGGGCACATGCTTAGGC TGAAACCCAGCGTGAACTCC 3 31441469-31441606

FAN-SCF1209 3-2 46.796 TCAAGATCTGGTGAGGGGAA TGGTGCGGCATATGTAAGAGA 3 24085198-24085384

FAN-CON1086 4C 0.000 AGGCCAACTGAACCATCGTC TTTGTGGGATCTCGCGAGTT 4 7766986-7767122

FAN-SCF2669 4C 10.129 GCTGCTTGCCGGAATTTCTC TGTTGTGTTGCTACTACGTGGA 3 28441511-28441911

FAN-SCF294 4C 22.299 GTGCCTTCAAGGAGCTGGAT CCCTGCCATAAATTGTTAAATGCA 4 22202764-22203163

FAN-SCF163 4C 22.844 GGTTCGCTATGGCTAGGTCC AGCTCAAGTTGTGGGTTCCA 4 22363717-22364056

FAN-SCF231 4C 23.090 ACTGCTTTCCTCTGTGGTTT AGAGGCATACAACACTGAGTCT 4 22008076-22008475

FAN-SCF402 4C 23.522 GCACGCCTCCTCAGTTACAT CGAGCTGACGTTTAAGTCCCA 4 22640567-22640947

FAN-SCF345 4C 24.286 AAGGGGACGGTACAGCTACT GGTGCCATCCATTGAGGCTA 4 22292764-22293102

FAN-SCF909 4C 26.575 ACCCCTAACTAAGTCATCACCG CCTTGTTGGGTCTGGGCTAA 6 21985116-21985169

FAN-SCF945 4C 27.976 TGCTGCACATTGTTCAGTCT TGTTTATTCAGTGTTCATCAGATG 4 23040342-23040504

FAN-SCF578 4C 29.845 GCTATTCAGCGGGGTAAGCA GCTTAGTGTCAAAAATGCAGCC 4 25972133-25972532

FAN-SCF637 4C 30.395 ACTAGGAGGAAGGGGCCTTT ACACCAAGATCAGCATCATCA 4 26476579-26476858

FAN-SCF824 4C 30.813 TTCCCTATATATGTTTCCCATGCA ATGCGCACCACCGAGCTTAG 4 24568435-24568834

FAN-SCF309 4C 31.459 CCAATAAAACTTGCGGCGGT TGGTGGGTGCAATTTGATTG 4 24851133-24851532

FAN-SCF377 4C 31.794 GCTGATGAAACATAGTAATTCCGA TGCGGACAAAATGGATATTTTCT 4 26910570-26910801

FAN-SCF719 4C 32.215 AGCCTCCCAGCCTAACAGTA CATGATTCAATGACGCGGCC 4 26613015-26613412

FAN-SCF399 4C 32.215 ACCTCTCAAATGTGGTTCTCA CCCTCTAGGACCTTCTGATGC 4 26707960-26708303

FAN-SCF405 4C 32.238 TCCACAAGAACCTAAAAGCAT GGTGAAGGTAAATGAAAAATCTGT 4 26145596-26145936

FAN-SCF468 4C 32.260 ACCAAAATCATAAGCAAAACCAGA TCAGAAGGAAGCTTTCTAGAGCA 4 26624055-26624454

FAN-SCF956 4C 32.569 ACCAAAATCATAAGCAAAACCAGA TCAGAAGGAAGCTTTCTAGAGCA 4 26624055-26624454

FAN-CON1146 4C 32.741 ACTCTTAGCTAAATGGTTCTTGCT ACCCTATATTGCAAGAACACCT 4 24693600-24693962

FAN-SCF39 4C 32.927 AGTCTCCAAAGCCTGAAACCA CCAGGTATTCGGTCAGTTGCT 4 25186628-25187027

FAN-SCF6 4C 33.135 CATGGCAGGCTAGCTTCGAT TGGACCGACTTCCTCAACAG 4 26359016-26359415

FAN-SCF131 4C 33.244 ACAATCAAACGTGAGGGGCT CCAACGATGAATGTGAAGAACAGA 4 25687752-25688153

FAN-SCF607 4C 34.960 CTCGTGAAATTAGCATCCGTCA TCTCTATGCACACTGACAACCA 4 24082358-24082757

FVES2143-4C 4C 41.378 GCTCAAGAGCATAAACCCTTTT TGGAAATGGAACCCATGATT　 - -

FAN-SCF1367 4-1 0.000 TGCACAGCCCTAAACATAGG TGGGTACAGAATGCATCGAGT 4 13901505-13901874

FAN-SCF1369 4-1 1.982 ACCAAGTCCATAGAGCTTGCT AGGTGGCTCACAAAATGTCGA 4 7475259-7475539

FAN-SCF203 4-1 2.881 ATTTGCGAACCTGTGACCAC AGAAAATGATGGCGCTTCAACA 3 8554786-8554880

FAN-SCF1496 4-1 6.577 GCCCAGAGGAGAAACATTTT GGGACAAGAGTTTTACTTAGTGT 3 12497811-12497972

FAN-SCF1638 4-1 8.699 ACGTTTGGGCTATGTTGCTG CCAACAATCTCGTAAACGTAAGGA - -

FAN-SCF1220 4-1 9.287 AGCTCAGATCAGAAAAGAACCTGA AGGTTTTTCCCAAATCTACGTCT 4 9578047-9548197

FAN-SCF1181 4-1 9.503 GCATCAAAGCTCTCTCTGCA TGGTGCAACAAACCCTTTGC 4 1487186-1487581

FAN-SCF1963 4-1 9.936 AGATTCAATTTTCCTGCAAATACC TCCAAAACTGGAATTCCGGA 4 4513784-4513824

FAN-SCF1499 4-1 10.535 ACACAAAGGTAATGCAACGTGT TGTCAACTGACTGGATTTTTCA 5 27655833-27656161

FAN-SCF1286 4-1 10.871 TGAAAGACAACGAAACTACCA TGTTAGGGTCGTACCTTGAGT 4 1760491-1760603

FAN-SCF1678 4-1 11.308 TCTTTCGGCATTGAGGGTCA GCAGTTCGAAAGGAGTTGTGC - -

FAN-SCF1590 4-1 11.569 TGAATGTGATGGCTATGGACA CTCACGTGCACCCTTTTCTT 3 14722233-14722632

FAN-SCF1614 4-1 11.570 AGAGGGCAGGGTCTCTTTAT GCTTGGAGGGGAAAGAGAGT 4 4516205-4516260

FAN-SCF1422 4-1 11.845 AGGGTTCCAAAGACGGCTTT TGCCCCGCAACATTTCTTTG 4 5165229-5165380

FAN-CON1755 4-1 11.862 GTTGATGAGGGTAGGCCGAC GCTTAAGAGCCTCGAACCTCA 2 12803284-12803320

FAN-SCF1397 4-1 11.902 CCCGAGGCTCGAGTGATATC TGCGAAATGGAATTTAAGCTGAGT 4 3650666-3650734

FAN-SCF1552 4-1 11.934 CCACTGCCGTCACTGGTTAA CAAAACCATGTCTCACGGCG 4 9483769-9483830

FAN-SCF1687 4-1 11.950 TCCAATTCCCTAACAGCCTAGC TGAATGTATTCGATATCAGTCAGA 4 2764170-2764465

FAN-SCF1377 4-1 11.953 TGGGGGTTAAAAGTCAATGAGGA GAGAGATTCTGTGCCTCTCCA 7 9413660-9413889

FAN-SCF1675 4-1 11.957 ATTACCAAGATAGACGTATTTCCT TGGGAATGCCGAATACATGGA 4 3182853-3183256

FAN-SCF1379 4-1 12.864 TATCTTAGGATAGCCGGAACGC ACATCACTCAATAGAAGAGGGGA 4 1618588-1618818

FAN-SCF1627 4-1 13.920 TGCTTCACTTGATCAATACCTT AATAGACTCTTCACTTGAGCAA 4 4552312-4552702

FAN-SCF1487 4-1 13.962 ATCTACCCCGAATCCAGGGA AAAATGGTGAAGTCAAAGGAAAGA 4 8141215-8141539

FAN-SCF1278 4-1 15.957 GATCGTGGGTTCTAGAGGCG CCGTCGCAAAACACTGATCC 4 8180867-8181243

FAN-SCF129 4-1 17.031 AATACGACGGCAAAGAGGCT TTCGATCATGGCCACCGAAA 4 11224954-11225216

FAN-SCF1186 4-1 20.935 TGGCGATACAAGTTCGTAAACA AGTGAGGCTGATTTAGAGTTTCCA 5 14764214-14764422

FAN-CON1071 4-1 39.116 CGTGACTGCTTCCCTTCACA TATGCTGCACATGGACGAGG 6 15826164-15826191

FAN-CON1087 4-1 45.140 TGCAGATGTTGACTCTGCGT TTTTTACGTCCGCCGACTGA 4 32415681-32415732

FAN-SCF290 4-1 46.067 TTCACTCAAAAATTCGTGTGTT ACTTCTTACACTGACAAAACTCGA 4 32269269-32269656

FAN-SCF746 4-1 53.949 TGGGCCCGTCGTTTAAACAT GGGTGCTCTCCATGTGAAGT 4 28503790-28504115

FAN-SCF1373 4-1 59.297 AGCAATGGTCGTCCTTCAGT AGACTGGCATTCGATGGGAC 4 25406618-25406825
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FAN-SCF1516 4-1 60.671 TCTCAGAACCTCAGTCTCCACT TTGACCACCGAATTCCCACC - -

FAN-CON1143 4-1 64.137 TGGTAGCCTTCCCAATGCAG ATAAGCCAACCCCCGAGTTG 5 11569758-11570157

FAN-SCF168 4-1 65.408 AGATGATGAGTTGCCAACTAAT TTCAATTAAGAGAAAACACCGATC 1 8562486-852695

FAN-CON1123 4-1 67.296 TGTGGAGAAGTTCTAAGAATCCCG CGATCAAAGATGAAACCTAATTCC 6 1903611-1903648

FAN-SCF965 4-1 68.431 TGTGGAGAAGTTCTAAGAATCCCG CGATCAAAGATGAAACCTAATTCC 6 1903611-1903648

FAN-CON1056 4-1 70.037 AGTGATTGGGCTGCATCAAA GCTAGGTACAGTTGCCCTGG 4 21935175-21935548

FAN-SCF2101 4-1 80.345 TACATGAACCAACTCCGCCC GTTGCCCGAAATGAGCTGAC 5 2471136-2471237

FAN-SCF2222 4-1 87.627 GTAACATCGACGAGCTTCTGC ACCAACTAAGAGAAATTGTTTGCT 7 1938947-1939104

FAN-SCF126 4-1 95.961 TCAACAGTTCAACACACTGA TGTAAGCACTAGAACACTGGA 4 1265833-1266095

FAN-SCF164 4-1 95.979 TGCAGGCATTGGATCGTCAT TCATTTGCAATGAAGCATCGCT 4 1524501-1524913

FAN-SCF390 4-1 97.650 TCTAGGGTTTGAGGACGCAA GCATACAATTGGCACGTCCG 4 1770856-1771285

FAN-SCF383 4-1 98.452 CCGTCTCCCATCACTCCTCT GGCGACTCAAGAGTTACCGA 3 11683723-11683764

FAN-SCF1331 4-1 100.720 TGGACACCAGAAGAGCAGAA GGCAATGCCCTCCTCAGTAT 4 3650029-3650430

FAN-SCF1361 4-1 103.314 TGTTTACACTTGCTTGGCTT ACCTTCCACTTATCCACTTTGA 4 5053483-5053601

FAN-SCF516 4-2 0.00 TAATCAGACCGCTCCCTCCT TATGGAGCCCATAGCCAGGT 4 28252096-28252225

FAN-SCF197 4-2 1.58 CATCAAAAGAGGGGTCCGCT ACAGTAACCCATGCGATACAGT 1 21455604-21455985

FAN-SCF286 4-2 5.76 TGGACGTATGCTGGAGCCTA GGAGTACTCAGTGCAGCCTG 4 24247781-24248036

FAN-SCF1471 4-2 6.99 TTTGCTCAAGCTGTGTTGGC GTCGAACTTGTCCCTTTTTGCA 4 23953278-23953673

FAN-SCF553 4-2 8.05 TGGTCATTTCACTTGTGAATTGT ACCTTCAAAACAGAAGTTGACA 4 23988922-23989203

FAN-SCF423 4-2 12.29 ATGGGTGCTGCGTGCTAGCA CGTTCTCCACGGATCCTAATCC 7 257891-257922

FAN-CON1702 4-2 25.89 TAATGCTGCCCAGTCTCACC ACCTCATCCATTCTACAGGTTAGG 4 13950878-13951058

FAN-SCF1256 5A 0.00 ACCTTGGAATGAGCTGACGT ACCCCTTTGAATGATTATGATGA 5 1087473-1087809

FAN-SCF260 5A 1.56 CCCGTCACCGAGAAAACCTT ACCCAAGTTTCCTTTTAGTCTCA 4 7824600-7824896

FAN-CON1015 5A 1.91 TCATTCATCTAGCGAACCCTGA AGTTTGTTGTGAGTCGAACTC 5 1708322-1708548

FVES1802-5A 5A 4.03 ATGGTGAATTTGACATTCGTTT ACCCCAAACCTAACCCTCCT - -

FAN-SCF480 5A 5.52 TGATACATGAGGTGGTTCGGA TGGTGAGGATCTTTGAAGACGT 5 2964486-2964724

FAN-SCF1555 5A 5.95 CTATCAGTCCCGACGAGCTG TCAACTCTCTCTCTCCTCTCCC 5 4463520-4463919

FAN-SCF63 5A 7.70 GGTCGCTACTTACTCGGCTT CACTGTAGAGGCCTCCACAT 5 3514433-3514707

FAN-SCF1452 5A 9.57 GGGTGATACTCTTCAAGGCACA ACGGTTTTGATGTTGTTTGAA 5 4489424-4489713

FAN-CON1765 5A 9.65 AGGGCTTGACGTCGAATGAG ACACAAGTCCTTCCGATGGAG 5 4307360-4307727

FAN-SCF1556 5A 9.77 ACAGCTTTTCCGTCCATCAA GGCCGAATTGCTCATCTATGC 5 4462542-4462938

FAN-SCF1601 5A 10.78 TCGGCAAAATCTGATATGTCGT GCCACATGAGTTTCACTTAACACA 5 4598326-4598575

FAN-SCF227 5A 16.15 GCCCTCTGTCAGTCATGAAGT TGTTGGTGTCAAGTCAAGAA 6 24587240-24587632

FAN-SCF1410 5A 18.34 GCCTCAACTGGGCCTCAAAA ACGAGGTCCAGAGGTTTTGG 5 7805375-7805702

FAN-SCF698 5A 18.89 CCTTTTGGGCCCATGACTTG GGTGTGATTAATCGGCCCGA 6 4563039-4563335

FAN-SCF1320 5A 20.44 CAAGAGGCAGCTTCTCTGGT GACTCCACAAAGCCTGGTCA 5 8673822-8674221

FAN-SCF1299 5A 21.01 GGCATTCAGAAAAAGCGGCA CTTCACTGCTCTCCGAGACA 5 7081721-7082112

FAN-CON1722 5A 21.04 ATGACCCTGATTGTCGAGCC AGCAAATTGGATTGTTCTCGGA 5 6078048-6078394

FAN-CON1069 5A 21.22 ACTTTGGTCCCTTGTCCTCC CCTTGAGCCACTAACCTTGC 5 5735911-5736310

FAN-CON1060 5A 22.14 AGCAACTTTGACCTAGGTCC ATCTGCATGCACGATTTGGC 5 7113976-7114375

FAN-SCF1623 5A 22.15 TGCAATCTTTTCCAGTCGGAGA TGGGAAGTTCCTGACAATGGAG 5 6732500-6732898

FAN-SCF1688 5A 22.16 TGCTGCTGTATTAGTTTTCGT AACATCCGACTCACAACTCA 5 7059511-7059910

FAN-SCF1467 5A 22.20 AAGCAAGAGAGGTGTGGTGG TCTGCTCAACATCACCGGTC 5 7155395-7155794

FAN-CON1793 5A 22.22 TTGTCGTCTTAATCAAATGATTGT ACAGCTATATCCTCCACATGT 5 7172734-7173133

FAN-SCF1244 5A 22.76 GCTATGTAGCTTGGTCCTGAACT TCGGGACAAAAACTTGGACAC 5 5462934-5463333

FAN-SCF1341 5A 25.26 TCCTATGCTTGGAGGAGCCT TTTAAACGTGTATGGGCGCG 5 9274286-9274620

FAN-SCF378 5A 27.64 TTGTTGCAATTCGTTTCACCCT AGTGAGTGGTCTGGTGATTACT 5 9274286-9274540

FAN-CON1066 5A 28.76 GCCGAAAACCGTGGTTTGAG ACCGTGCTTGTTGTACTCGT 5 8945836-8946223

FVES1392-5A 5A 32.63 GCCTCAACTGGGCCTCAAAA ACGAGGTCCAGAGGTTTTGG - -

FAN-CON3054 5A 32.90 TGGAATCAATGGGACGTCCTC ACTCGGCCTCACACCAGATC 5 10283772-10284171

FAN-CON3015 5A 36.54 ATATGCCCATCCTTGGTCGC CTGGAGAGCTCGGCCAATAG 5 10891387-10891732

FVES2911-5A 5A 38.32 TCGTTCCTCATTCTCCACACA ACAGCTTTTCCGTCCATCAA - -

FATS0011-5A 5A 47.14 AGGGCTTGACGTCGAATGAG ACACAAGTCCTTCCGATGGAG - -

FAN-CON1746 5A 48.14 TTGGGCCACTCGTCAGTTTT TTGGCGGGATTCAAACCTGG 5 19058131-19058367

FAN-SCF1664 5A 54.23 GTTCTGATTGCTAGCATCTGCA TCCTGATGCGCTACTCTTGT 5 19417205-19417604

FAN-SCF1681 5A 54.23 AGTGTCGTTAACATTTTCTGTTT CCAAGTCTCCCCAGATGCAC 5 18945707-18946106

FAN-SCF1323 5A 55.32 AGGATAACAATCTGTAGTGGGGA TCACCTTAGGCCTCAGCAAA 5 17071448-17071491

FAN-SCF1427 5A 55.35 ATGGTGAATTTGACATTCGTTT ACCCCAAACCTAACCCTCCT 5 16969398-16969797

FAN-SCF1659 5A 56.32 AGATTGTTGGACGCCTCTAGTC TCCTCATCAGATAAGGTGTGCA 5 17393856-17394258

FAN-SCF1386 5A 57.53 CATGTTGTACGGAAGCGGCC CCGTTCCTTATCGAGTGGCT 5 18286650-18287049

FAN-SCF1385 5A 57.54 TGACCTTTATATCTGCAGGTTGA CCGCTTTCTTGTCACAAGCA 5 18285855-18286254
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FAN-SCF2624 5-1 0.00 AGGCAAGTGGAAGGACTTTC TGCGTGCATTCAGTGATGGA 5 248582-248629

FAN-SCF2393 5-1 2.37 ACCGAGGGAACGTTTTGGTT ACAGGTGACGCTATTAAAAGC 5 388639-388795

FAN-SCF2228 5-1 16.80 TGAACGATCGCTGTTGAGTGA CCTCTTTGGCTCCACGATGT 5 1848342-1848719

FAN-SCF730 5-1 30.64 ACCGGGTAACTTTGTTGGCA ACTCACCAATATCCGATGTGGT 2 10795366-10795437

FAN-CON1134 5-1 32.33 ATCTGAGGTTTTAATTCTCATGC TGGTATTGTACAAGGAAAGAGAGG 7 2111414-2111539

FAN-CON1145 5-1 33.33 TGGAAGCACTAGCCTTTGTCA GCAAAAGGAAAGAAATAACGTGGG 5 8070408-8070518

FAN-CON1115 5-1 50.20 TCATTTCCTGGCAGCTACTGA TCAGAAACCAAACTAGCCAAT 5 11182526-11182760

FAN-CON1720 5-1 52.87 TTATCCAACCACGCCCAACA ACTCCTCTCTCATTCGTCTGA 5 17163810-17164083

FAN-SCF1668 5-1 52.87 TCCTTCTTTGTTGTCTCATCGT AACACCAAAGCCCTCGTACT 6 12923444-12923464

FAN-CON1701 5-1 52.88 AGCATAGGGGATTAGGGGCA AGAGCCTTCTTTTCCGTGCA 5 19108939-19109258

FAN-SCF756 5-1 55.61 GCTACTGCATTTTAGCACTTTGC TTGATAAACCAGTCTTATAACGCG 5 24691171-24691218

FAN-CON3116 5-1 66.15 AGGACTTCCCATTGATTCGA TGTTTGATTCATGTTCCAGTGACA 5 28487605-28487913

FAN-SCF2655 5-1 66.20 TCACCATTTCAGTGTCAATGAGA AGGAGATCAGCTCATCAAGTGT 5 2765954-27659616

FAN-SCF2145 5-1 77.08 AAGGAAGCGCAGTCACCTAC TGGAGAGATTTGAATGCCCAGT 7 11557987-11558042

FAN-CON1752 5-2 0.00 ACACTACCAAGCGCATTCATG TTGTCTCTACGACGTGGCTG 5 1901504-1901540

FAN-SCF1228 5-2 19.64 ACACCACATATGAAATGCGGA ACGAAATTTGTAACAATCATGTCT 5 8990105-8990495

FAN-SCF1371 5-2 24.40 CCCTCAAATGACACGAACTGG TCTTCCAACTGTTTCTGATGCA 2 14263558-14263577

FAN-SCF1644 5-2 41.45 ACCTTCAATTTGGAGTTGGT GCTTCAGAAAGATGGCTCAGC 5 19435170-19435410

FAN-SCF1479 5-2 47.45 AGATCGAGGATTGTTCTTGCT TGGAACATATGAACCCGAACGT 5 14161870-14161969

FAN-CON1698 5-2 47.49 TTCTGGTGGAAAGCGACTGT CGTCCGGTCTCGAACAACTT - -

FAN-SCF1520 5-2 52.46 GGACTCATCCAGCCTACACA TGTTGCTTGCTTTGCATGGT 3 23538748-23538852

FAN-SCF1432 5-2 58.85 TGATAGAATCGGTTCCCATGCC TCCCTTTAGTAAGTGAACCCGA 6 10073486-10073511

FAN-CON1703 5-2 58.89 AGGAATTGGATAGGACTAGTTCA TGGCACAACTAGCCCTCATT 3 20784549-20784720

FAN-CON1697 5-2 60.95 ATGTGGGCAGTCATCGGTTT AAGGAGCTGCAGCAATGTTG 5 21278889-21279064

FAN-CON1737 5-2 63.80 CTCTGGCCCTGATTTGGTGT ACAACCCCAAACATATAGATGCT 5 22385458-22385855

FAN-SCF1211 5-2 65.38 GACGTGAACCGGATGTGAGA AAGGAGTAAACAAGGAGAAAACT 5 23632365-23632561

FAN-SCF1382 5-2 72.43 CCCAAGATCTGCCACTCCTC GCCCACTTCTCTAGGCCTAA 5 29105545-29105717

FAN-SCF1206 5-2 76.10 CAGGGGATTTGGGCACGTAA CTCCTCCAGAGCCTGCAAAA 5 28768993-28769392

FAN-SCF1936 5-3 0.00 TGGGAAACATTGAGCTTCTCCA AGCCAAGGAATACCAGTTCA 5 27668366-27668742

FAN-CON3120 5-3 1.28 TGCCCTTCGTTCTTGATAGTCA AGCAAAGACCTCAAGCAGCT 5 27899317-27899416

FAN-SCF2210 5-3 1.64 CATCTCGAGTCTCCTCCGCC GAGACCGGTGAGGGACAATG 5 28098669-28098766

FAN-SCF2100 5-3 2.77 TCACTTCACTTCTCACGTTGT AGCCCAAGTATTCAAAGTTGTGC 5 28051187-25081471

FAN-CON3139 5-3 5.21 GGCAGTGGTTTTTGCTGTCC CCCCATCAGCTTGATCAACCA 5 1910117-1910508

FAN-CON1718 6A 0.00 GGAATACCGAGACTCGTCACT ACGACAATCCTATTCAATCCACTG 2 23509599-23509969

FAN-SCF858 6A 9.38 TCGAAATTCACACGAAGAAGA TTGGACTATACTCTGCAATACTG 6 4581492-4581890

FAN-SCF338 6A 17.63 AGGGTGTGGAATATCATCACTCA ATGGGCCTTTGTACCGGTTT 6 7114971-7115361

FVES2555-6A 6A 17.80 TGAGGATAAGCCATCAAGGAAGA CCAAAAATTCTTGCCTTGGTTGC - -

FAN-SCF735 6A 18.85 TGACATAGAGCTGCTAGGTAGA TGTTCGTTTCACTCTGCCAAC 6 7158469-7158868

FAN-CON1046 6A 31.07 TGAAGTGCTGCAATCCTGGT AACGGTGGGCTAGATTTGGG 6 10237152-10237439

FAN-SCF246 6A 32.15 ACCCTGCCTCCTGTTCAAAC CACGGCTATACCCAAAGAGCT 6 10601014-10601413

FAN-SCF165 6A 33.18 ACCAGACTACCACTGTGCCA AAGCAGGGTCGACAACTACC 6 14765076-14765398

FAN-SCF436 6A 33.89 TTCTTGCAGGCAGACCAGTC GGTGCACTGAGGTGGTTTCT 6 14629000-14629399

FAN-SCF715 6A 36.28 GCACCTTTACTCGACTTCGGA CCCAGTATCCTACCTTGAAACCA 6 14511815-14512028

FAC-SCF1194 6A 36.66 CAGGAGGGACTGGAAAGACA TGTGTTGTCATCCCACTAAGCA 6 565282-565681

FAC-SCF1195 6A 36.70 GTGCTACCGCTGAGGACAAT CTAACATCCTCCTGGGCGTG 6 565586-565908

FAN-SCF438 6A 38.49 ATCCATCAAGGTGCCAACTC TGGGTGCTGACTTTAGAGCC 6 13401292-13401547

FAN-SCF1411 6A 43.10 TTTCGCTTCCAAGTCACCAAC AGTTTGTCAAAATCTCACCTCC 6 20001510-20001840

FAN-SCF389 6A 43.76 TACACCGACAGGGAGGTTGA TTGATCCGAGCGAGCTTACC 6 21995951-21996362

FAN-SCF1365 6A 44.21 CCGAAACATGGTCGATCCGT CCCAACCTTGCTGCTATTGC 6 20575544-20575943

FAN-SCF1327 6A 44.22 TCGGTCTCAAGTTTGCAGGT ACAGCTTTGACTCTTGAAACCC 6 20853694-20854093

FAN-SCF1313 6A 44.28 TCGTTGGAACCTCAGGTTGG AGGGATATTGATGATATTGTTGCA 6 15327400-15327796

FAN-SCF1603 6A 45.02 GCTCCAGCTTTAGAACTAGC AACTTCAGCACACCACGACA 6 21340868-21341267

FAN-SCF1334 6A 45.43 ATGGGCTCCAGCTCTAGTCA AGAGAGAGTTCAAAAGAGGGGT 6 21760160-21760559

FAN-SCF1333 6A 45.43 GCGTAATATATGAAAACGCGGT TGGCAACAGAAGTACCCTCT 6 21759583-21759994

FAN-SCF1269 6A 45.43 CCCATACGCGTGGCTTCAAT ACTTATCCTCTTCTTTGATGTGGG 6 21492525-21492807

FAN-SCF1270 6A 45.50 TTGGCTCTTTGAAATATTGGGGT ACTCATCAACTACACTGTCAACA 6 21777439-21777838

FAN-SCF1551 6A 45.51 TTTGGTTTGGAGGCTGAGGC CAAGCCTCCCTACACAAGCA 6 21679272-21679671

FAN-SCF1300 6A 46.04 AGCTACGCCCTTGATAGCAA TCCTCTGCTGTTTGGTCGAT 6 12861428-12861812

FAN-CON1153 6A 46.22 ACAATCAACTCCAAAGAGGTCGA ACCATCCTCAGTCTTGGGAT 6 21433559-21433813

FAN-SCF58 6A 47.02 CGTGTTCTCGTGCAAAGCAA AGGGCCCTCTATTACAATTCCA 6 28474684-28474954

FAN-SCF83 6A 47.05 TGGCAAGCTAGATAGAATTTGT CGTTTCAAATTTAATGGAAATGCT 6 23220621-23221030
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FAN-SCF115 6A 47.07 GTTTTCTGGCGAACTGCTCA TGTTTCGAAACCGATGATTGACA 4 6128407-6128426

FAN-SCF135 6A 47.20 GGCCAAGAGACATGATTTTCTGG ACCCGACAACTCAAAATCAA 6 21563283-21563682

FAN-SCF238 6A 47.29 GCTGAGAATTGAAATTTCGCTCC AGAAAGGAAAGGGGGCCATG - -

FAN-SCF450 6A 47.31 CAGATAATACGATTGTAGACGACA ACCTGTAAGAGCATCTGCCAC 6 22164873-22165272

FAN-SCF166 6A 47.51 TCTAGCGCAATCTGCACCAA TCAATGAAACGTACGGCGGT 6 22152785-22153184

FAN-SCF105 6A 47.56 ACGTGGAAGAGAGAGTGAGGA ACACTTCCACTTTAACATTCCACA 6 21410739-21411138

FAN-SCF59 6A 47.56 TTCCCAGATCACTCTGCTGA GGGTTGTTAAGGTATAGTACTTGG 2 13623705-13624099

FAN-SCF185 6A 47.57 ACTCAGCAATCGATCTGGTGT GAGAGAGAGCACTGACCAGC 6 21786636-21787035

FAN-SCF51 6A 47.73 TCCCAGACGGCCAGAGAATA GGATGATTCCGTTGTGTGTGG 6 22330843-22331242

FAN-SCF215 6A 47.87 TGAAGGAAGAGGAGGAAGTGT TGGTTTAGGGTGTTTTAGGGGT 6 14779262-14779551

FAN-SCF437 6A 48.02 ACCAATTTATCGAAACTTCACCGA TCGATCAAAGACTTGCTATCGA 6 22909018-22909416

FAN-SCF173 6A 48.81 GCACAAAATATTGCTGATTAGGCA TGCAGTTTCTTATATGTTGTACGG 6 23136813-23137047

FAN-SCF388 6A 50.11 TGAGGAGTAGGAGCTGTCCA TTAGCTAAGCAGGGTTGGCG 6 24286158-24286551

FAN-SCF833 6A 53.96 CTAGCCTGGTCAACCGACTC TCCCATTAGTGTGGTTTAGCGA 6 25589098-25589497

FAN-SCF1290 6A 56.24 TGCGACAGGATAATCATGACGT ACCCCTACTCCATCATCCCC 6 20202559-20202954

FAN-CON1749 6A 64.59 TGAGGATAAGCCATCAAGGAAGA CCAAAAATTCTTGCCTTGGTTGC 6 28127326-28127724

FAN-SCF108 6A 65.08 TGCATACATTTTCTGTGCGA CCAGGTAACGATAAGGGCCC 6 21857853-21858262

FAN-SCF418 6A 66.76 AGAATCTAGACTGATGGATCGT ACCGACGTAATAACAACCACCA 6 31347505-31347862

FAN-SCF420 6A 74.76 TGCATCAGTTTTCCTCCACTG CTACCAAAGGTACCGGAGGC 6 30689884-30690283

FAN-SCF1554 6D 0.000 TACAGTCCCCGATGCCTACA GAACAACCGCACACATGTTGA 6 34478285-34478570

FAN-SCF1198 6D 3.934 GAAATTCACAATGAATGAGTCTGA GTGCCATATCCTCCTTTCCCT 6 34893888-34893489

FVES3441-6D 6D 6.192 CTACATCTGCAATCCGAGCA TCCTCCCTGATCATCTTTCG - -

FAN-CON1792 6D 8.707 TGATAGCGAAGACCAATGCA ACGCCTCCATCTTTTGCCTT 6 34322399-34322798

FAN-CON1756 6D 8.720 GGACATCCTCAATCGTGGTGT AGGACATTAAGGAGTGCACTTGT 6 34325879-34326278

FAN-SCF1289 6D 9.652 TCGGTCCGTCCTCTTCTTCT TTCTGTTGATCCAGGGCCAC 6 35118396-35118596

FAN-SCF1527 6D 9.871 GCGGTGTTTTGCCATGTATCA GAAGCAAAGCAACCATGGCA 6 35295448-35295842

FAN-SCF1450 6D 12.059 AGGCAAACAGAAATGTAACTAGT TTTCAAGGGAGTCTCGAAACCA 6 36505748-36506133

FAN-SCF1574 6D 14.001 TCAACTTTGGGTGCCGAACT AGAGCTGCCTTTCAGTGCAT 6 37177690-37177950

FAN-SCF1242 6D 14.309 TGCGGGTTGTAAGAAAGAGCT CTCATCCCAATCAGCTGCCA 6 37179672-37180074

FAN-SCF1573 6D 14.339 ACTCTCTGGACTCAGTGGCT TACCTCCTCCAAGTGCAGGT 6 37177140-37177537

FAN-SCF1634 6D 17.486 GCGATGATGGTTATTAGATGAGCG AGCTGATGGCAGTTAAGAACT 6 37994638-37994904

FAN-CON1798 6D 17.516 TGAGCCACTCCAACTGCAAT ATTGGCTTTTGTGCTGACCG 6 37802844-37803243

FAN-SCF1583 6D 19.046 GAGATAAAGTGTGTTATACATGCA AGGAGACCAGATGAAAAGGAACA 6 38535396-38535795

FAN-SCF1360 6-1 0.000 CACCAAAGGTTTAATGACGATAA ACGAGACTCAAAAATTACGAAACA 6 3537653-3537705

FAN-SCF443 6-1 19.175 TCACAACGCTTGTCAAAGGC ACCAGAAAGAGTATCCTCGTCT - -

FAN-SCF172 6-1 21.294 TTGAGGCTCATTGACAACGT TGAGGGAGAGAGATAGAGGTGC 6 3493659-3493907

FAN-SCF1217 6-1 22.195 CGGCCATGATGATAGGCCAT CGAGTTGTATACCCGCCTCC Un 363040-363347

FAN-SCF316 6-1 23.184 ACAGCCTCAATCAGCTGCTT TAAGTTTGGGCGATGATCCT 6 2504998-2505390

FAN-SCF1602 6-1 25.847 TCGGACGAGACTTTGTGGTG ACCAACCTCACAGTCCACTC 1 9453624-9453661

FAN-SCF1456 6-1 25.865 TGATGGATCCAAGCTGAGGC TGTCAACCAGGACATGCATGA 6 3884057-3884290

FAN-SCF1362 6-1 28.025 ACCGATAAAATAAGCTAAGGTGA GGATTCGTCCTAGCCTTAGTCG 6 4902552-4902668

FAN-SCF1465 6-1 28.773 TTCGTGCGTCGCTTATCCAT GCAAAATGATCCTCACAGGGG 4 23081221-23081247

FAN-SCF1446 6-1 29.941 GGAGGAGTCAATACACTTGCTG GTACTTCGGTACTTCTCCATATTG 6 6352395-6352739

FAN-SCF1251 6-1 30.385 TGATGAACGTGATCTCACCCA ACACTATACTATATGCTAGCCTCA 6 6350232-6350402

FAN-SCF1636 6-1 30.398 CGTTTGGTGCACTGGATTTGA GCAAAACAACGAATTTCCGCT 5 19767685-19767758

FAN-SCF1297 6-1 31.380 TGAGGGATCGGGGTAGAACC GCTCTATTGTACTCGGGTTCGT 6 6090294-6090652

FAN-SCF1298 6-1 31.647 GCTAGAGAGCCCACCTACTTC TGGTGATTGATGTTTTAGCCT 6 6090530-6090652

FAN-SCF769 6-1 38.118 CCGAAGAGATGAGCAACGGT GGGACTTGATCATTTGCCGG 6 9394367-9394762

FAN-SCF656 6-1 39.775 ACATATCGCTGCTGGACCAC AGCTAGCAACTTCCGACCAA 6 10822978-10823285

FAN-SCF569 6-1 40.908 TGACTTTTCGTCCATGTTGTCA GACCGAAACGTATCCATAAATAAA 6 10946444-10946849

FAN-SCF119 6-1 41.402 CCATCATTTTACAAACGCTACACA ACGTGATCTTGCAACGGGAA 6 11132414-11132696

FAN-SCF570 6-1 43.235 ACGAAAGTGGAGGTGCTCTG TGAGCGAGATGAAAACGTCG 3 5315532-5315808

FAN-CON1062 6-1 48.617 ACACCACGATATGCAACCACT ATTTCAAATGGGCCGGGTCA 6 14238062-14238401

FAN-SCF273 6-1 48.759 TCTCAAACGTCTTGACGCCT TGAGTGCTATTGTGGCGACT 6 18744174-18744235

FAN-SCF183 6-1 49.195 ACCATCGACGATGAGGAAGC CGGGGATGCTGGTCATACTT 3 31695069-31695130

FAN-SCF69 6-1 53.417 AGCGGTCCATTGACTCAACA TGTTGTAAAGCTTGTCGGGA 6 14700987-14701320

FAN-CON1705 6-1 54.689 CGAGAAGTCAAGGCACTCCA TGGTTGATTCATAAGCATGCCT - -

FAN-CON1016 6-1 72.293 AGGGAATGGAGGTATAAGAGTT CCTTTCTGGTAGCAGCCTTACT 6 26052420-26052541

FAN-SCF807 6-1 77.280 TGCAATAAAGCAAAGTTCAAAAAT AGTTCTTTTGCTTCGTACACT 6 28062711-28062898

FAN-CON1693 6-1 86.828 ATCCCAGCAGTACCCAAAGC GTGATCTGCTTCTACATGGGGT 6 32591946-32592306

FAN-SCF605 6-1 90.657 TGCCCCTCCTCTCGTTTTTC TGACTTCGAACTTGACCTCCA 6 18216050-18216445
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FAN-SCF1295 6-1 92.153 GAGCCACACCCTGCAAACTT GTCAACTAGCTAGGCAGGGC 6 35660136-35660434

FAN-CON1733 6-1 97.368 CCTCCAGAACACATACTCTGCA GCTTTTGCCTTGTGCCATCA 6 33023692-33023884

FAN-SCF289 6-2 0.000 ACCCTGAAATGGTTAACGTGGT GCCATATGCCTTACTCATATCT 6 20589193-20589212

FAN-SCF263 6-2 21.659 TGTTTAACGGATCATAAATGCAT GTCATTCGCGACTCGGTACA 6 12241307-12241731

FAN-SCF760 6-2 26.564 CAATGACCCTCACTCACCCC ACCCTACACCATGATCCTCCA 6 9911049-9911186

FAN-SCF483 6-2 27.980 GGGCATTGGGATCTCAGCTT CGTCGCCTAGTGACAAGGAA 6 9565771-9566099

FAN-SCF112 6-2 30.400 TGTAGGAGACAAAGCGTAGTGA TGAGTAGCAGCAGACTGTAACA 6 11944125-11944534

FAN-SCF34 6-2 30.646 ATTTGAAACGCGTGGATCGAG GTCTCCAGCACCACCAGGAA 2 1358158-1358239

FAN-SCF84 6-2 31.585 CTTGAGGCCGACGATCTGTT AGATTCTGCCATCCCGCATC 3 1653607-1653678

FAN-SCF548 6-2 34.229 CCTGGGGTGTTCAACTAGGC ATCTGCCGTGTGATGCAAGA 5 10208591-10208636

FAN-SCF2886 6-2 35.964 ACACGAAGAGATCCGTGCAA ATGTCTAACTTGGGCGTCGG 3 14405075-14405171

FAN-SCF2448 6-2 37.401 GGAACTTCACAGTCCGACGG GTCGATGGCTGTCAAGGTCA 1 23090058-2309058

FAN-SCF2082 6-2 40.191 GTTTGGGCTCTTCGGTGAAG GTTAGCAACGCTTGGTTTGC 7 10920498-10920836

FAN-CON1743 6-2 44.241 CGAAAACCAATGCCTCAAACG TCTGGTTTTGCGGCCTGTAT 6 7183127-7183469

FAN-SCF2299 6-2 45.943 ACATTTCTGACCATTTTTCGCT GCATGGGCCACAGAAAAAGG 5 20103683-20104055

FAN-SCF2247 6-2 48.946 CGGTGGTGATTTCGCTCCTA TCCCTTACCAAACTACCCCT 7 1587415-1587528

FAN-CON1099 6-2 55.227 AGGAGAAGGAATTGGATCACA AGGTTCTTTCTTGGACTGGCA 6 28740651-28740822

FAN-SCF88 6-2 58.334 TCATACTTGTTGCTGTAGTCACA GGGTTCTGTTTGTGGTTGGG 6 30325226-30325429

FAN-SCF847 6-2 64.088 GGAGCTTCTTTATTTTTACTCGCA TGCAAAATCCGGACAGCAAC 6 32014064-32014193

FAN-SCF846 6-2 72.011 TGTCAGACACAAGTTAGCTTTTGA AATCACGGTCCAACACTCGT 6 35292089-35292279

FAN-SCF1657 6-2 74.504 ACCTCATCACAAAAATTGTCGA TGCGGCCTGAGATATTCGAT 6 3848395-3848804

FAN-SCF326 6-2 75.058 TGGTTTTTCGCATTTGTTGGT GGGGACGCTTGAAGAACACA 6 2118937-2119014

FAN-SCF279 6-2 75.395 CCACCTGGGGGTTGAAAGTA CCGCTTTGCATAACTTTCGGT 2 15447700-15447757

FAN-SCF1285 6-2 75.530 AGTGCAGCAGACAAACCACA TCAGTTTGCAAAGCCAGCTT 4 18194899-18195290

FAN-SCF434 6-2 76.794 ACGTTGGTTTCTAAGGGTGT CGATCACAAGGTCCTGAGAGA 6 35969226-35969306

FAN-SCF623 6-2 77.830 GATAACCGGCCTGAAATGTGG GAGCTGTTCTGCTGGTACGT 3 25284798-25284881

FAN-CON1760 6-2 79.687 GCACATTATGAATGCATCAAAAGC AGATCACCAGGTTAGCTCAAAC 4 21948607-21948703

FAN-SCF1514 6-2 79.738 TGATGGGTCGTAAGCAAAGA CCACGATGCATTTGGTTTGC 5 12854746-12854836

FAN-SCF1652 6-2 79.749 TGTGTACGCAACGATGACCG TGCATAAACTTGGGCCGCTA 5 28510916-28510950

FAN-SCF1673 6-2 79.756 ACAGTGTCGCCAGAGTTACTG TGGGCTCTAGGCAATGCTTT 6 993801-993875

FAN-SCF1674 6-2 80.270 ACTCTTTTCTCCAACAAGTCTT CCGAGCAAACACAAGTCTTCG 6 2690787-2691068

FAN-SCF1364 6-2 80.271 GGGTGGTAAAAGTGAAATTCTACT ACCGAACGAGTGAAAAGGGT 6 1992435-1992628

FAN-CON1794 6-2 80.274 AGCGCATCAATATGTAGGACA TGCACATCCAATGATAAACCGA 6 2820286-2820468

FAN-SCF1346 6-2 81.510 TAGCAGAGACTCGCTACAAA AGTTTGGCGGAGGATTTGGT 6 1353975-1354126

FAN-SCF1515 6-2 81.937 TCATTTTCTACACTGGCAAGAGC TGTAAACCCGACTGTGAACGA 5 12854522-12854580

FAN-SCF1173 6-2 85.500 GTGTTCTAGTGTTCAAATCTTCGA TCCTCACCCTTACCGTCTCC 7 1168517-1168536

FAN-CON1137 6-3 0.000 TCACCTGGAAATTCAGAGGA TGCCAAAGGTCGAAAATGCG 6 13012521-13012836

FAN-CON1142 6-3 4.177 AGTTCATCCGAAGCTGTGCA ACTGGATATACCGCGCATGT 6 12579743-12579956

FAN-CON1748 6-3 6.365 CCACTGAGAGAGAGCAGCAG CCGCAGAAATTCTCCTTTTCGT 6 21092718-21093022

FAN-SCF1498 6-3 7.974 GAGCATATCCCCGACCTCCT TTGTCGAGCTCTTCCATCGG - -

FAN-SCF1617 6-3 8.547 AGATCAATTTTCTGGACACTGGA ACTGTTCAGGTCCGTATTCGT 6 24566434-24566579

FAN-SCF1497 6-3 9.386 AGCTTTCGTTTAAATGGAGGCA CTGCCACTACTCCTCACACC - -

FAN-CON1039 6-3 11.422 GAGATGAGGATGCAGGCCAA TGCTCACTCTATCGATGGGA 6 20401011-20401336

FAN-CON1694 6-3 36.072 CAGCTCGTGAGTGAGTGACA GCCGAGTCCGATGCTGATAA 6 34599157-34599445

FAN-SCF2188 7A 0.000 TTGTTGCCTTGCTCGAGAGG TGGCCCTGTACTCATGGGTA 7 2300810-2301209

FAN-SCF2900 7A 12.652 GGCAGACTTTCCCAGCCAAT GGAGAGAGAGGTAGCACAAGC 7 1672845-1673121

FAN-CON3031 7A 12.821 TGTGACGACGATTCTTTCTTTCTG GGCGAAGTCGAAAGCGTTTT 7 1670383-1670786

FAN-CON3055 7A 14.744 TCACCCCCAAACTTCAAAAGG TGCCCATTCTGAGGAGTCCA 7 1446720-1447119

FAN-SCF2866 7A 18.941 GAGAGTTCGAGTCAGTGCTA TCGCGTAGTTGTCTTCACCT 7 3501606-3502005

FAN-SCF1632 7A 27.119 CGAGACCCACATGCATGTCA TGTACGTTGTTAAGGACTCCA 7 3565447-3565787

FAN-CON1032 7A 29.440 TCAGTGCCTGCTGATCGTTT TCCAACACCAGCTTTGTCGA 7 6515448-6515725

FAN-CON1699 7A 29.534 TTGATTTAGGAAATAAGGGACTGC TTTCAGATGCATGCAATGATG 7 2562888-2563268

FAN-CON1716 7A 30.158 TGAAGGAAATGTCAAATACAAAGG AGCACCGTATATGTGTTGGT 7 1614549-1614940

FAN-SCF2557 7A 30.209 GGAACCAAGTGCCTGATAATGC TGCCAAAGGAACATTTGGGT 7 9493591-9493954

FAN-SCF14 7A 31.184 ACTATTGGATTAGTGCCCATACCA AGCTACCATGACTAGCTACTTCC 2 11289091-11289202

FAN-SCF625 7A 34.634 CTACTGCCCACAACTCGGTG CCAATGGCTACAATCTGCGC 7 8259563-8259843

FAN-SCF2326 7A 38.197 TGCCACAATTTGCAACTCCG TGGATTCATGGACATAGGTGGAG 7 10674721-106674969

FAN-SCF1216 7A 38.639 AAAGGACCAAGACTTTCCTTAA GAGAGAACCGAACCACTGGG 7 9715428-9715814

FAN-SCF1598 7A 43.558 AGGGAAGAGATTCGTAGGGCT ATCACCACCCACCCAAAGTC 7 8530250-8530644

FVES3534-7A 7A 47.075 AAAGGACCAAGACTTTCCTTAA GAGAGAACCGAACCACTGGG - -

FAN-SCF1907 7A 50.140 AGAGCAGATCTGGGTCCGAT CCTTGAGGCTCAGCTTGACA 7 17339380-17339779
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FAN-SCF33 7A 50.459 ACGAAATACTGGCTCTGCTAGG ACCCCAACAATTCCAAGCCA 7 16926268-16926609

FAN-SCF1243 7A 53.526 CCTCCCTAGCCTCCATCTCA CTCGATCATCACCTTGGTCCA 7 18909007-18909297

FAN-SCF1594 7A 53.544 ACTACGTAAGAGATGGTTTCGA ACACGTAGTCATGGAATTCCCT 7 18319774-18320070

FAN-CON1723 7A 54.680 GCTTAAACATGACTACGAGCACA AATTTTCAAGGACCCCGGCC 7 19059681-19059981

FAN-SCF628 7A 55.040 TGGCCGATTCCTGAGAAGTT GCACTCTACATGGACCAGCA 7 18739336-18739649

FAN-CON1750 7A 55.709 TCGTTAAGTGTATGATTCTCTCCA GTGTGTTAAATTTATGTCGTACCA 7 19407366-19407765

FAN-SCF787 7A 55.808 TGGCCATTTTGTAGCTGCCT GGAGAAAGTCCAAACCCTGTCT 7 19252004-19252325

FAN-SCF1665 7A 56.741 TGCAATTGAACGGTAAGTAGAAGC GGAAAGACCATCCGGAAGACA 7 20390519-20390788

FAN-CON1764 7A 56.744 GCGGAGTTCCAAGCTGAGAA AAAACGAGGACGGGTTCTCC 7 20983723-20984067

FAN-SCF1202 7A 58.328 TGTGTCAGGTTGGATGGCAA TCTTGCGAGTGAAGTGTGCA 7 20938470-20938869

FAN-SCF1629 7A 60.316 AGTCGGATTTCTCATCTGCGA CCACGAAGATGCAACAACCC 6 36227570-36227612

FAN-SCF1637 7A 62.514 GCTGCACAGGGGGTTGTATA TGGATTCCTCAAAACCCGCA 7 22218991-22219324

FAN-CON1128 7-1 0.000 TCGACATAGTGAACGGTGGC CAAATGGATTTGCGGCACCA 7 423374-423768

FAN-CON1053 7-1 0.955 GCTGCAACAAAATTGGCTTCC AGGAGACTCTAAGGTATTGATCGA 7 344631-344903

FAN-CON1059 7-1 2.202 CCTAGCTCGGCAATCAGAGG TGCAGTCAGGAGCAGTTGAG 6 30104705-30104918

FAN-CON1097 7-1 12.051 ACGTTGACGCGTAATTTGGA TGCAGTTGGTGAATGTTTGA 7 6499804-6500187

FAN-SCF474 7-1 15.297 TCGTGGGCTTAAGTTCTCAAGA CTCGCCAAGAGTATTCTCCA - -

FAN-CON1122 7-1 16.493 AGGACTTCTTTGATAGTACCGACA TCTTCCCAACCCACAAGCAA 7 7598690-7599115

FAN-SCF145 7-1 18.550 GCAATTTCTAGAGAGGCAAGCA TGCTTTTAAAGACAGAGAAGACA 7 5750781-5750840

FAN-CON1073 7-1 26.946 ACCCGTGAAACAATAGGGAAC AAAGCGATATACATAACATGCACC 7 11248187-11248367

FAN-SCF961 7-1 28.072 TGTGCGAATTTAATTTCCACACA GAGGAAGCATGAGCATCGGA 1 2921830-2921960

FAN-SCF139 7-1 31.922 TGCAACTCAACCAAGCCAGA AGTTCACACTTTGTAGCCACTGA 7 12594627-12594928

FAN-SCF2675 7-1 36.823 TGATGAAACGGGTGAGAGGC CGGGGTTCATCGGTCACTTT 1 1525420-1525553

FAN-CON2996 7-1 41.017 TCTTCACTAGTAGCTGAGCTGT GGAACACAGTTACACAGAACCT 7 15790606-15790990

FAN-CON3047 7-1 43.447 TCACTCTTCTCACTCGTCACA TGAAGGTGCACTCTAGCTCTG 7 16363277-16363675

FAN-SCF2814 7-1 47.850 GTGAGAGGTAGAATGGTGTGCA TGGAAATTGAACCAGATTAATGG 7 19266946-19267291

FAN-CON3007 7-2 0.000 ACTAGTTGGATATGACTCAGAGA AGAGGCACTGTTCCCAACTG 7 3831277-3831470

FAN-CON3119 7-2 2.418 TGGTCCGATGTTTCCGAAATCT ACACCAAGCGGTATCGAACA 7 3250333-3250713

FAN-CON1065 7-2 4.498 TGAAACCTTCAACAATCCAAAACA TCATCGTAAAAGATGTGAAGCCC 7 2552012-2552209

FAN-CON3083 7-2 7.772 TCAAACCAAAGGAAAGCAAAACA TCCATGATCAGATGCATGCTCA 5 10239029-10239281

FAN-CON2978 7-2 23.004 ACTCATAGCGTAATGATCGAGA TGCTTAACGACACACAACGAC 7 13064366-13064477

FAN-CON1025 7-3 0.000 TGAACCGGAAACTCTTACGT TGGACCAAATCAAAACACACA 7 21504945-21505040

FAN-SCF78 7-3 6.292 GACCATTCGTCGCGGATAGT ACAGCACGTTCTGAGTTGAT 7 23293212-23293479

RPCHRM12 7-3 17.008 GCACACAGGAATATACTCGGTAA　 GCTAGCACATCATATTTGTTGCAT　 -　 -　

FAN-SCF1178 Un-1 0.00 ACTTCGGGTACAATTGGCTTCT TCGAGGCTTGATATGAAGAACCT 3 25395876-25396034

FAN-SCF1223 Un-1 3.73 AGCAGGTTATGAAAGCAATGGA ACGTCCCTAATACTCTTCCTCGA 5 6328888-6329017

FAN-SCF1343 Un-1 8.87 AGGAGTAGGTCAAAGATTTCATCA TGCATTGTAATCGTCTCACTC 3 25302425-25302577

FAN-SCF1344 Un-1 8.87 GTGAGTGAGACGATTACAATGCA ACACACCGTATGGCAAACTCT 3 25302394-25302577

FAN-CON1717 Un-1 9.80 CACCACATGTGCCTCCAAATG AAGAAGAAATGGCGACCTGC 4 14928492-14928580

FAN-CON1719 Un-1 9.81 TCCTCAATGTACACAAATCCC GCCTCTTGGGATCAATTTCTGC 3 18021897-18022252

FAN-SCF2561 Un-1 15.02 GATGAGTTGGTGCCAATCGG CCAAGCCGCGAGTTTCTCTA 3 10564713-10564892

FAN-SCF1882 Un-1 16.63 TTGTTCTCTCGAGGTCCTGC TTGTCCGCTATATTCCCGCC 3 32867110-32867517

FAN-SCF76 Un-1 16.77 GGATGAGAGGAACCGAGGGA TTGAGATCTCGCACCGTTCC 7 7221386-7221749

FAN-SCF743 Un-1 17.89 GCTCCAGCTTAGTCCATGCA GCCTGAAGAAACACACACCG 4 15153915-15154307

FAN-SCF1540 Un-1 19.04 GCCCTCACCGTCTTCTCAAC GTCGAGGTGAATTGGGCAGA 4 15153736-15153887

FAN-SCF1394 Un-2 0.00 ATCCGTTCCCCCTCCTCATT CATGGTCCGTTCGGGTTTCT 5 28592939-28593341

FAN-SCF1530 Un-2 1.10 AAGCTCAAGGATCAAGGGGC CATCCCGAGGGTCCCTATCT 4 11949968-11950024

FAN-SCF1531 Un-2 2.02 AGATAGGGACCCTCGGGATG GGAGTTTCCTGCCATGGGTG 6 19159779-19159883

FAN-SCF1475 Un-2 7.06 AGTTCGTAAAGAGGCTGTCA CCACATAAGCCCAATAGCTCT 6 6128202-6128320

FAN-SCF1252 Un-3 0.00 TCCTTCTCTTGTCTGCTACGC TGTCGCCATCAGCCAAAGAT 3 20932292-20932315

FAN-SCF1310 Un-3 0.45 TTTGGCATATAAGGGTTATCTCA ACACGGACAACAATAAGGACTGA 7 2682418-2682456

FAN-SCF1253 Un-3 0.47 GGGAGGTTAAGCTCGAGTGG AACCTCGATTGTCGTCGTCC 3 25606759-25606794

FAN-SCF1387 Un-3 0.62 TTTGTGTAACTCATGGTGGTT GCTTGTAGGACACACATCATGA 4 20798292-20798501

FAN-CON1790 Un-3 0.63 TGCTGGAAAGGTCCTCTCTG TGGGAATGGTGAAGTCTTCTGT 2 25065404-25065476

FAN-CON1789 Un-3 0.63 GCAGCTACTGATGTGCTTGC TGCTGATAGAGAGCCGATGG 2 25061956-25062279

FAN-SCF1670 Un-3 3.76 AGACCCTGCACAACCTATGC GGGAAAGCGGATGTACACAA 7 398706-399035
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그림 3-12. 8배체 딸기의 유전자 연관 지도.



- 150 -

그림 3-12. 8배체 딸기의 유전자 연관 지도(계속).
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그림 3-12. 8배체 딸기의 유전자 연관 지도(계속).
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그림 3-12. 8배체 딸기의 유전자 연관 지도(계속).
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그림 3-12. 8배체 딸기의 유전자 연관 지도(계속).
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그림 3-12. 8배체 딸기의 유전자 연관 지도(계속).
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그림 3-12. 8배체 딸기의 유전자 연관 지도(계속).

그림 3-12. 8배체 딸기의 유전자 연관 지도(계속).
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  사. 개발한 SNP 분자표지 활용

  - 딸기 고정계통 homozygosity 확인

  개발한 SNP 분자표지를 이용하여 국내 일대잡종 품종인 ‘씨베리’의 교배모본인 ‘원교3115

호’와 화분친인 ‘원교3116호’의 homozygosity를 확인하였다(Jeong et al. 2015a). ‘원교3115호’

는 일본 품종인 ‘Benihoppe’에서 유래한 자식계통이며, ‘원교3116호’는 일본 품종 

‘Toyonoka’에서 유래한 자식계통이다(Jeong et al. 2015b). 3가지 SNP type 중 ‘설향’이 hetero

인 <lm×ll>과 <hk×hk> 2 type의 SNP 분자표지를 이용하였다. 120개의 SNP 분자표지에 대하여 

HRM 분석을 한 결과 ‘설향’의 경우 100% heterozygous하게 나왔으며, ‘Benihoppe’의 경우 

homozygosity와 heterozygosity가 각각 45.8%, 54.2%, ‘Toyonoka’의 경우 homozygosity와 

heterozygosity가 각각 30.3%, 69.7%로 나왔다. ‘씨베리’의 교배모본으로 사용된 ‘원교3115호’와 

‘원교3116호’의 경우 모두 homozygosity가 95.0%, heterozygosity는 5.0%로 나타났다(표 3-16).

표 3-16. 개발된 HRM 분자표지를 이용한 딸기 품종 및 고정계통의 homozygosity 분석.

  - 딸기 유전자원 유연관계 분석

  본 실험에서 개발한 SNP 분자표지 중 28개의 SNP 분자표지를 이용하여 국내외 품종 62개의 

딸기 유전자원의 유전적 유사도를 분석하였다(그림 3-13). 총 3 그룹으로 나누어졌으며 Group 

I, II, III 각각 40, 6, 16개의 유전자원이 포함되어 있었다. Group I은 I-1과 I-2로 나눌 수 있었

으며, 최종적으로 6개의 sub-group (I-1-1A, I-1-1B, I-1-2A, I-1-2B, I-2-1, I-2-1 및 I-2-2)로 나

눌 수 있었다. Group II의 경우 3종의 국내 품종과 3종의 미국 품종이 포함되어 있었다. Group 

III의 경우 크게 III-1과 III-2로 나눌 수 있으며, III-1의 경우 2개의 sub-group (III-1-1, III-1-2)으

로 나눌 수 있다. III-1-1의 경우 6종의 국내 유전자원과 1종의 일본 유전자원을 포함하였으며, 

대부분 ‘Akihime’ 또는 ‘설향’을 교배모본으로 사용된 품종들이었다. III-1-2의 경우 4종의 

일본 유전자원과 미국 유전자원 1종이 포함되어 있었으며 III-2의 경우 4종의 미국 유전자원과 

유럽계통 1종이 포함되어 있었다.

Sulhyang Benihoppe Wongyo3115 Toyonoka Wongyo3116

No. of heterozygous (H) 120 65 6 83 6

No. of homozygous (U) 0 34 74 22 75

No. of homozygous (D) 0 21 40 14 39

Heterozygosity (%) 100 54.2 5 69.7 5

Homozygosity (%) 0 45.8 95 30.3 95
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그림 3-13. 개발된 HRM 분자표지를 이용한 62개의 딸기 품종 및 유전자원의 유연관계 분석.

12. 딸기 역병 저항성 유전분석

  1) 설향과 생가생가나의 F1 분리집단 79개체 중 병 지수(DI)<1이 3개체, 1≤DI<2이 32개체, 2

≤DI<3이 41개체, 3≤DI이 3개체였다(그림 3-14). Nagano et al. (2017) 연구에 따르면 8배체 딸

기를 자가수정시킬 경우 딸기의 유전자형이 heterozygous하기 때문에 다양한 분리비가 나타날 

수 있다고 하였다. 따라서 본 실험에서는 F1 분리집단 접종 결과를 이용하여 멘델의 법칙의 여

러 가지 기대 분리비에 맞는지 확인하고자 하였다. 그 결과 기대 분리비가 1:1과 7:9일 때 

chi-square test 결과를 통과하였다(표 3-14). 이 결과를 바탕으로 예상한 결과 여러 상호작용에 

의한 양적유전자좌에 의해 딸기 역병 연관 저항성이 조절된다고 판단하였다. 

그림 3-14. 설향과 생가생가나를 교배한 F1 분리집단에서 딸기 역병 저항성의 분리.
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표 3-17. 설향과 생가생가나를 교배한 F1 분리집단에서 딸기 역병 저항성 chi-sqaure 검정 

결과. 

Population Number of plants Expected

ratio

Chi-square Probability

Resistance Susceptibility Total

Sulhyang ×

Senga-sengana

F1

35 44 79 1:1 1.0253 0.311

7:9 0.0082 0.928

13. 딸기 역병 저항성 QTL 분석

  1) 8배체 딸기에서 역병균(Phytophthora cactorum ‘PC151111’)에 대한 저항성 QTL 분석

  8배체 딸기 유전자 지도 작성에 사용된 집단을 이용하여 QTL 분석을 실시하였다. 79개체 중 

병 지수(DI)<1이 3개체, 1≤DI<2이 32개체, 2≤DI<3이 41개체, 3≤DI이 3개체였다. QTL 분석을 위해 

Windows QTL Cartographer ver.2.5 소프트웨어 프로그램을 사용하였으며, 딸기 역병 저항성에 대한 

각각의 마커 당 연관성을 평가하기 위해 CIM (composite interval mapping)을 수행하였다. 

Genome-wide LOD threshold score (p>0.05)를 계산하기 위해 1000번의 permutation test를 수행하였

다. 1000번의 permutation test 결과 genome-wide LOD score은 3.2으로 나타났으며, CIM 분석 결과 

LG3-2와 LG6A에 LOD score가 각각 4.22와 3.21로 2개의 QTL이 탐색되었다(그림 3-15). 또한 

LG3-2에서 탐색된 qPC3.2의 경우 2.00 cM, LG6A에서 탐색된 qPC6A의 경우 30.85 cM에 위치하였다

(그림 3-16). 두 QTL 모두 역병 저항성 형질에 대해 탐색되었지만 형질에 대한 표현형 변이의 백분

율(R2 value)을 볼 때 qPC3.2와 qPC6A는 각각 4.2%와 2.1%로 낮았다(표 18). 본 실험에서 주동 QTL

은 확인할 수 없었지만 2.1%와 4.2%의 미동 QTLs을 확인할 수 있었다. 또한 2배체 F. vesca에서 

Phytophthora cactorum 저항성 QTL을 분석한 결과 chromosome 6에 해당하는 LG6에서 주동 QTL이 

탐색되었으며(Davik et al. 2015), 본 실험에서도 LG6A의 경우 F. vesca reference genome에 blast한 

결과 chromosome 6인 것으로 예상되므로 비슷한 위치의 QTL인지 확인해 볼 필요가 있다(표 3-18).

그림 3-15. 딸기 역병 저항성에 연관된 2개 QTLs(qPC3.2와 qPC6A)의 LOD 그래프.
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  그림 3-16. 딸기 역병 저항성에 연관된 2개 QTLs(qPC3.2와 qPC6A)의 연관군에서의 위치 및 

연관 분자표지.

표 3-18. 딸기 역병 저항성에 연관된 2개 QTLs(qPC3.2와 qPC6A)의 상세 정보.

QTL Linkage group Flanking marker Map position (cM) R2 LOD score LOD threshold

qPC3.2 3-2 FAN-SCF2622 -

FAN-SCF2728

2.00 0.042 4.22 3.20

qPC6A 6A FAN-CON1046 -

FAN-SCF246

30.85 0.021 3.21 3.20
 

14. 딸기 탄저병 저항성 SCAR 분자표지 개발

    - 딸기 탄저병은 주로 육묘기에 발생하여 문제가 되는 주요 병해로서 국내에 재배되고 있는 

딸기 품종 ‘Seolhayang’(설향), ‘Maehayang’(매향), ‘Akihime’(장희), ‘Redpearl’(육보) 등

이 모두 감수성이어서, 딸기 탄저병 저항성 품종 육성은 절실한 실정이다. 따라서 탄저병 관련 분

자표지개발은 조기에 우수한 품종을 육성하는데 매우 중요한 역할을 할 것이며, 이를 위하여 

mapping 등에 이용할 유전집단 육성과 탄저병 저항성 분자표지 개발 연구를 수행하였다.
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    - Heterozygous한 딸기의 유전자 지도 작성은 F1 분리집단을 이용하는 pseudotestcross 

mapping 방법을 이용하여 모본 부본의 순계작성 및 순계분리집단 작성 기간을 거치지 않고 작성

할 수 있다. 이렇게 딸기 탄저병 저항성 마커개발 및 mapping에 이용할 목적으로 2015년도에 육

묘하고 저온 처리한 ‘Hokowase’(보교조생), ‘Akihime’(장희),  ‘Maehayang’(매향)을 이용하

여 2016년 1월에 탄저병 저항성 품종인 ‘Hokowase’을 모본으로 ‘Akihime’와 ‘Maehayang’

을 각각 부본으로 하여 2조합을 교배하였다(그림 4-1). 각 조합별로 채종한 종자는 파종상에 2016

년 3월에 파종하여 발아한 F1 유식물체(그림 4-2)를 육묘하여 조합별 실생묘를 각각 8cm 이색포

트에 가식하였다. 이후 ‘Hokowase’x‘Akihime’ 430개체, ‘Hokowase’x‘Maehayang’ 230개

치를 육묘하여 30cm 화분에 정식하였다(그림 4-3). 이들은 각 개체별로 런너를 이용하여 20주 이

상 증식하여(그림 4-4) 실험에 이용하고 유지하고 있다(그림 4-5).

그림 4-1. ‘Hokowase’와 ‘Akihime’ 및 ‘Maehayang’의 교배

그림 4-2. 파종상에서 발아한 딸기 F1 유식물체

그림 4-3. 개체별 딸기 F1 실생묘(좌: ‘Hokowase’x‘Akihime’, 우: 

‘Hokowase’x‘Maehayang’)
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그림 4-4. 런너를 이용한 실생묘 F1 유전집단의 개체별 증식(좌: ‘Hokowase’x‘Akihime’, 우: 

‘Hokowase’x‘Maehayang’)

그림 4-5. 유지중인 F1 유전집단 

    - 딸기 탄저병 연관 분자표지를 개발하기 위하여 유전집단의 각 개체별 탄저병 이병지수와 

DNA 다형성를 조사한 유전집단은 ‘Akihime’x‘Hokowase’의 F1S1 분리집단 160개체와  

‘Hokowase’ x ‘Akihime’ F1 분리집단 430개체이었다.

    - ‘Akihime’x‘Hokowase’의 F1S1 분리집단 160개체는 2013년부터 2015년까지 육성된 유

전집단으로 탄저병균 접종은 논산딸기시험장에서 보관 중인 CGF100713균주(Nam 등, 2013)를 

이용하여 5×10E5conidia/ml 농도로 포자현탁액을 만들고 주당 1ml씩 분무 접종하였다. 접종상

은 완전하게 밀폐하여 과습 상태로 3일 동안 처리한 후 재배상으로 옮기고, 접종 42일 후에 탄

저병 이병정도를 조사하였다.

    - 또한 2016년도부터 육성하기 시작한 2가지 유전집단(‘Hokowase’ x ‘Akihime’ 430주, 

‘Hokowase’ x ‘Maehayang’ 230주)의 탄저병 이병지수 조사를 위하여 런너 증식묘를 개체(실

생묘)별 4주씩 2반복으로 탄저병균을 접종하였다. 사용한 탄저병원균은 논산 딸기시험장에서 보관

중인 CGF160604를 1×10E6conidia/ml로 조절하여 비닐하우스내에서 분무기로 살포한 다음 3일간

은 비닐로 덮어 포화습도를 유지하였고, 20일 이후 10일 간격으로 나타나는 병징을 4회 조사하였

다.

    - 탄저병 접종 20일 후부터 다양한 병징(그림 4-6)이 나타나기 시작하였으며, 이병지수 판정

기준은 잎과 엽병(잎자루)에 아무런 병징이 없거나, 잎에 반점이 생겼어도 엽병(잎자루)에 병징이 

없는 경우는 0, 병징이 엽병에 생긴 비율에 따라 구분, 엽수의 50% 이하면 1, 50% 이상이면 2, 토

양에 물기가 있음에도 시들어 있으며 크라운부위가 상한 경우는 3, 잎이 거의 남아있지 않거나 

식물체가 고사된 경우는 4로 하였다(그림 4-7). 
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그림 4-6. 탄저병 접종 후 나타나는 여러 가지 증상

0 (무발병) 1 (엽병의 50%
이하)

2 (엽병의 50%
이상)

3 (시들음) 4 (고사)

그림 4-7. 탄저병균 접종에 의한 이병지수(disease index, D.I.) 판정 기준

    - 탄저병에 감수성인 ‘Akihime’와 저항성인 ‘Hokowase’을 교배하여 F1을 만들고, 이를 

다시 selfing하여 육성한 F1S1 seedling 160개체에 탄저병원균을 접종하고 42일 후에 이병지수를 

조사한 결과는 그림 8와 같다.   

  

그림 4-8. 탄저병원균 접종 42일 후의 이병지수 분포

    - F1S1 160개체 중 이병지수가 2인 개체가 56개로 가장 많았으며, 이병지수 0으로 발병되

지 않은 개체는 26개, 이병지수 4로 고사된 개체는 18개였다. 이와 같이 조사된 탄저병 이병지

수는 DNA 다형성 분석 결과와 함께 마커개발에 이용하였다.
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    - F1 분리집단의 탄저병원균 접종 50일 후 이병지수 조사 결과(그림 4-9), 

‘Hokowase’x‘Akihime’집단은 비교적 정규분포에 가까웠으나 ‘Hokowase’x‘Maehayang’

집단은 이병지수가 1쪽으로 치우치는 경향을 보였다. 이런 경향을 참고하여 마커개발 실험에는 

‘보교조생’/‘아끼히메’집단을 먼저 사용하였다. 

그림 4-9. 탄저병원균 접종 50일 후 유전집단의 이병지수 분포(위 ‘Hokowase’x‘Akihime’,

아래 ‘Hokowase’x‘Maehayang’)

    - 마커개발에 이용하기 위한 DNA는 딸기 잎을 재료로 CTAB법을 이용하여 200ng/ul 이상의 

농도와 고순도의 genomic DNA를, 추출하고 이를 50ng/㎕로 희석한 다음 랜덤프라이머(오페론 프

라이머)나 NBS-LRR 유래 프라이머를 이용하여 genotyping 에 이용하였다. 랜덤 프라이머를 이용

한 RAPD는 genomic DAN 100ng과 0.5U taq polymerase, 10pM random primer를 포함하여 반응용

액을 10㎕로 하여, Skroch and Nienhuis(1995) 방법에 따라 수행하였으며, NBS-LRR 유래 프라이

머를 이용할 경우에는 반응용액을 20㎕로 하여 taq polymerase 제조사의 매뉴얼에 따라 PCR을 

수행하였으며, 0.5X TBE 버퍼에서 1.5% agrose gel을 이용하여 전기영동한 다음 다형성을 조사하

였다. 

    - F1S1 유전집단 개체별 DNA 다형성을 분석하기 위하여 먼저 모․부본인 ‘Akihime’와 

‘Hokowase’의 DNA와 랜덤 프라이머(Operon Co.) 920개를 이용하여 프라이머 후보군을 선발

하였다. PCR 및 전기영동 수행 후 결과는 그림 10에서 보는 것처럼 다양한 패턴을 보였는데, 

랜덤 프라이머 O17의 경우처럼 전혀 반응하지 않는 경우도 있었으나, 상당수가 모․부본간의 차

이를 보여 총 98개의 프라이머를 다형성 분석 프라이머 후보군으로 선발하였다. 
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그림 4-10. 랜덤프라이머를 이용한 딸기 ‘Akihime’와 ‘Hokowase’의 PCR 반응 예(좌측 

lane은 size marker이며, 사용한 랜덤프라이머는 O09~P04이고 각 프라이머 별로 ‘Akihime’, 

‘Hokowase’ 순서임)

    - F1S1 160개체를 이용하여 개체별 DNA 다형성을 후보군으로 선발된 A20 등 총 98개의 

랜덤프라이머로 DNA 다형성을 분석하였다(그림 4-11 참조). F1S1 유전집단 개체별 DNA 다형성

을 분석 결과, 98개의 랜덤프라이머로 부터 다형성을 보이는 마커가 133개로, 프라이머 하나에

서 평균 1.4개의 다형성마커가 검출되었다. 이와 같이 검출된 다형성마커들은 실제 관찰치의 

분리비가 3:1로 이루어진 것을 마커 후보군으로 선발하였다. 이렇게 마커 후보군으로 선발된 

41개에 대하여, simple linear regression 분석을 통하여 P value가 0.05 이하인 8종을 최종 

RAPD마커로 선발하였다(표4-1).

그림 4-11. 오페론 프라이머 D01을 이용한 딸기 F2 개체의 유전적 다형성 분석 예(좌측 lane 부터 

size marker, ‘Akihime’, ‘Hokowase’, 이후부터는  F1S1 개체)

표 4-1. 딸기 ‘Akihime’x‘Hokowase’ F1S1 유전집단을 이용한 탄저병 저항성 관련 마커 선

발 수

사용한 프라이머 수 총 다형성 마커 마커 후보군 수 최종 선발마커 수

98 개 133개 41개 8개

    - F1S1 유전집단을 이용하여 탄저병 저항성 RAPD마커로 선발된 마커의 특성은 표 2에서 

보는 바와 같다. 딸기 탄저병에 저항성마커로 선발된 8종의 다형성 밴드 크기는 M1가 6000bp

로 가장 작았으며 M24가 2,300bp로 가장 컸다. 
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표 4-2. 딸기 ‘Akihime’x‘Hokowase’ F1S1 유전집단을 이용한 탄저병 저항성 RAPD 마커 특

성 

랜덤프라미머 다형성 밴드 크기(bp) 　Pz

A20  600 0.042

C02  750 0.014

M09 1,600 0.021

Q07  450 0.14

R16 1,100 0.003

AE09 2,300 0.018

AR17  800 0.18

AS14 1,400 0.012

 z Simple linear regression P value

    - F1 430개체를 이용하여 후보군으로 선발된 A01 등 총 126개의 랜덤프라이머로 DNA 다

형성을 분석한 결과는 표 4-3과 같다.  ‘Hokowase’x‘Akihime’ F1 유전집단 개체별 DNA 다

형성을 분석 결과, 125개의 랜덤프라이머로 부터 다형성을 보이는 마커가 233개로, 프라이머 

하나에서 평균 1.8개의 다형성마커가 검출되었었으며, 이중 실제 관찰치의 분리비가 1:1로 이루

어진 다형성마커들을 마커 후보군으로 선발하였다. ‘Hokowase’에서 유래된 것이 51개, 

‘Akihime’에서 유래된 것이 34종으로 총 85개가 선발되었으며, 이렇게 마커 후보군으로 선발

된 것 중에서 탄저병에 저항성인 ‘Hokowase’에서 유래된 것 51종을 대상으로 simple linear 

regression 분석을 통하여 P value가 0.05 이하인 것 14종을 RAPD마커로 선발하였다. 선발된 

RAPD 마커의 특성은 표 4-4와 같은데, 다형성 밴드의 크기는 400~2,500bp로 다양하였다.

표 4-3. 딸기 ‘Hokowase’x‘Akihime’ F1 유전집단을 이용한 탄저병 저항성 관련 마커 선발 

수

사용한 프라이머 수 총 다형성 마커 마커 후보군 수 최종 선발마커 수

125 개 233개 85개 14개
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표 4-4. 딸기 ‘Hokowase’x‘Akihime’ F1  유전집단을 이용한 탄저병 저항성 RAPD 마커 특

성 

랜덤프라미머 다형성 밴드 크기(bp) 　Pz

A15  715 0.009

J18  710 0.043

K19  400 0.000

M09  670 0.023

N05 1,210 0.010

R16  780 0.009

X03  550 0.027

Y14 1,400 0.000

AB05  630 0.009

AD12  850 0.000

AE09 2,300 0.003

AF04  500 0.000

AJ05 1,100 0.000

AP06 2,500 0.008

 z Simple linear regression P value

    - Williams 등(1990) 및 Welsh and McClelland(1990)에 의하여 보고된 RAPD(random 

amplified polymorphic DNAs) 분석방법은 매우 적은양의 DNA로 저비용으로 신속하게 유전적 

다형성을 분석할 수 있는 효과적인 방법이나, 재현성이 떨어진다는 논란도 있어 필요시에는 

RAPD 마커부위를 이용하여 보다 정확하고 단순하게 밴드의 유무로 판단할 수 있는 

SCAR(Sequence characterized amplified region) 마커로의 전환도 가능하다. 

    - 탄저병 저항성 여부 판단의 기준은 육종가 마다 다를 수 있으나 이병지수가 1정도이면 

실제 재배에서 큰 문제가 없는 것으로 판단된다. 따라서 탄저병 저항성 마커 개발에는 

‘Albion’ 품종을 저항성의 기준으로 정하고, 상대적으로 이병지수가 ‘Albion’ 과 같거나 이

하인 품종 혹은 계통을 저항성으로 판단하였다(표 4-5 참조). 

표 4-5. 몇가지 딸기 품종의 탄저병 이병지수(Jang, 2014)

품종 Hokowase
Sweet

Charlie
Manhayang Suhong Festival Albion Redpearl Tochiotome Seolhayang Akihime Keumhayang Ssanta

Maehayang,
Daewang

D.I. 0 0.17 0.33 0.42 0.50 1.17 2.46 2.83 2.96 3.13 3.25 3.50 3.92

    - 본 연구에서도 선발한 탄저병 저항성 관련 RAPD마커를 SCAR 마커로 전환하였다. 각 각

의 RAPD 마커 부위를 이용하여 염기서열을 분석하고 프러이머를 디자인하여 ‘Albion’ 수준

의 저항성 판정여부를 검토한 결과, 그림 4-12, 4-13과 표 4-6과 같은 SCAR 마커를 개발하고, 

개발한 SCAR 마커를 재배품종에 적용시킨 결과 CNSA1은 그림 4-14와 같이 저항성 품종인 
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‘Albion’, ‘Hokowase’, ‘Sweet Charlie’, ‘Festival’에서만 PCR산물이 나타났고, CNSA2 

마커에서는 그림 15에서 보는바와 같이 ‘Hokowase’, ‘Sweet Charlie’, ‘Manhayang’, 

‘Suhong’, ‘Festival’, ‘Albion’에서만 PCR산물이 나타나는 것을 확인하였다. 

  1  G T T G C G A T C C T T A A A T T T T A T A T G G A A A T T C A T A C A T G A G G C T G A T G T G A C A T G T

 5 6   A C G T G A A C C C T T A G T C C T T T C A A A T T A A A G T A A C A G G T T T A C T C T G A A G C A C T C G
          〉〉〉〉〉〉〉〉〉〉〉〉〉〉〉〉〉〉〉〉〉〉
1 1 1   C C T A A A T C T T T T T T A T A A A A A A A A A A C T T T C G T T C A G C G G A G T A C A A A A C A T T G T

1 6 6   A A T C A C C A C A C C A C A T G G G T C G A T G T A T G C C A T T T T T T T C T T C T C A A T T G A C A T T
                                 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈
2 2 1   T G T G T A G G C T A G T G T G C A A T A A T G T A G C C A T T T G T T T A T A C T C T G T T T G G T . . . .

그림 4-12. 오페론프라이머 A20에서 유래된 CNSA1 마커 부위 염기서열 

  1   C C C C G A T G G T C G A T C A G C T C C T G C A T T C T G T G G A A G C C A T G A A G C C C T C T T G C A T T T G T G
                  〉 〉 〉 〉 〉 〉 〉 〉 〉 〉 〉 〉 〉 〉 〉 〉 〉 〉 〉                                               
                        
 6 1   C T A C T G C A A C C C C C C T A T G A A A C T G T T T T G A G A A G T A C C C T C C T C T G A T G T G C T G T T G A A
                                                                                       
              〈 〈 〈 〈
1 2 1   T T C G A A G T T C A G A C T C A A C C A C A G A C A T T A A C A A G A G A A . . .
        〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈 〈

그림 4-13. 오페론프라이머 Q07에서 유래된 CNSA2 마커 부위 염기서열 

표 4-6. 탄저병 저항성 마커의 엽기서열 및 PCR 증폭산물 크기

Marker Sequence Product
size(bp)

CNSA1
Forward : 5’-CGTGAACCCTTAGTCCTTTCAA-3’

144
Reverse : 5’-AAATGGCATACATCGACCCA-3’

CNSA2
Forward : 5’-GATGGTCGATCAGCTCCTG-3’

113
Reverse : 5’-AACAGCACATCAGAGGAGGG-3’

그림 4-14. CNSA1 마커 전기영동 결과(M: 사이즈 마커, lane 1: Seolhayang, 2: Maehayang, 3: 

Keumhayang, 4: Akihime, 5: Redpearl, 6: Albion, 7: Hokowase, 8: Sachinoka, 9: Sweet 

Charlie, 10: Festival)
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그림 4-15. CNSA2 마커 전기영동 결과(lane 1: Hokowase, 2: Sweet Charlie, 3: Manhayang, 4: 

Suhong, 5: Festival, 6: Albion, 7: Redpearl, 8: Tochiotome, 9: Seolhayang, 10: Akihime, 

11: Keumhayang, 12: Ssanta, 13: Maehayang, 14: Daewang)

    - 유전집단의 다형성 분석과 이병지수를 이용한 마커의 개발 방법 이외에 NBS-LRR 

(nucleotide-binding site leucine-rich repeat)의 이용 가능성을 검토하고자 주로NBS-LRR 관련 

16R1-19 등 14개 프라이머(Deng 등, 2000)도 이용하여 탄저병 저항성 품종 ‘Hokowase’과 감수

성 품종 ‘Akihime’를 이용하여 다형성을 분석하고 탄저병 연관 마커를 탐색하였으나 유의성 

있게 연관된 마커는 찾지 못하였다. 이중 Pt6, 11P31, 16R1-13, 16R1-19의 일부 PCR product를 

염기서열을 분석하였으며, 이 결과는 추후 탄저병 저항성 관련된 마커를 개발하는데 이용할 예정

이다.

15. 딸기 유전자원 수집 및 SNP 기반 품종식별마커 개발

  1) 딸기 유전자원 수집

    - 사계성 관련 유전자원 수집 : 중일성 딸기 품종 유전자원 수집 

      San Andreas, Albion, Seascape, Aromas, Diamante등은 중일성 딸기품종으로 알려져 있

다.

   - 당관련 유전자원 수집 

     고당도 딸기 품종 : 설향, 매향

     저당도 딸기 품종 : 스위트찰리, 페스티발
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     표 5-1. 중일성 딸기 품종.

     

Cultivar Release Pedigree 비고

Hecker 1979 Cal 65.65-601 x Cal 66.96-101

Tribute 1981

EB 18 (MdUS 3082 x Cal 65.65-601)

x MdUS 4258 (MdUS 2713 x MdUS

3364)

Tristar 1981

EB18 (MdUS 3082 x Cal 65.65-601) x

MdUS 4258 (MdUS 2713 x MdUS

3364)

Seascape 1991 Selva x Douglas

Aromas - Cal 87.112-6 x Cal 88.270-1

Diamante 1991 Cal 87.112-6 × Cal 88.270-1

Evie2 2006 Everglade × J92D12

Albion 2006 Diamante x Cal 94.16-1

Monterey 2009 Albion x Cal 97.85-6

San Andreas 2009 Albion x Cal 97.86-1

Portola 2009 Cal 97.93-7 x Cal 97.209-1

Alinta - -

Mara Des Bois - -

  2) SNP 기반 품종식별마커 개발

    현재까지 개발된 품종식별마커는 SSR (Simple sequecne repeat)기반이 주를 이루고 있었다. 

본 연구에서 개발한 SNP (Single nucleotide polymorphism) 기반 품종식별마커는 수집자원의 

품종 구별용으로 이용 가능할 것으로 생각된다.

     본 연구에 사용한 SNP는 Sargent ea al (2015), Bassil et al (2015)등이 보고한 SNP 정보와 

Kazusa DNA research Institute에서 Reikou S1에서 분석한 SNP의 공통된 414개의 SNP정보

를 기반으로 실험을 진행하였다.
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그림 5-1. 본 연구에 사용한 SNP정보.

414개의 SNP 정보를 이용하여 24개의 안정적인 SNP 마커를 선발하였으며, 이 24개의 SNP마커

는 이배체에서와 같이 XX, XY, YY type만이 존재하는 SNP로 선발하였다. 클러스터 플롯은 

Fluidigm genotyping software를 사용하여 대립염기 X를 X축으로 하고(SNP type-FAM) 대립염

기 Y를 Y축으로 하여(SNP type-HEX) 생성되었다. 24개의 Assays로부터 각각 110 품종에 대한 

결과는 아래 그림 5-2와 같다.  

     모든 24개의 Assays는 대립염기 특이적인 PHR(Poly High Resolution) 클래스 마커로 정확

하게 클러스터링 되었다. 또한, 24개의 Assays는 F. vesca genome v2.0.al. 상에서 서열을 

BLAST 하여 7번 염색체를 제외한 모든 염색체에 분포하고 있음을 확인하였다(그림 5-3).

 

그림 5-2. 선발된 24개 SNP 마커의 Fluidigm EP1 system에서의 plotting.
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그림 5-3. Assay에 대한 염색체 Mapping. 오른쪽에는 Affy SNP ID(Sargent et al, 2016)를 표기

하였으며, 왼쪽에는 물리적인 위치를 Mb 단위로 표기하였음.

     유전자형을 비교하기 위해 각각의 품종들에 대하여 대립염기가 매치되는 경우 1, 매치되

지 않는 경우 0으로 점수를 매겼다. 예들 들어, 죽향의 경우 비교하였을 때 동일 품종이므

로 24개의 Assays의 점수는 24 이었다. 또한, 담향과 비교하였을 때 15로 15개의 Assay은 

대립염기가 매치되었으나, 9 Assay에서는 매치되지 않아 죽향과 담향은 서로 다른 품종임

을 구분할 수 있었다(그림 5-4). 24 Assay로 구분할 수 있는 110 품종들의 정보는 아래 표2

와 같다. 개발된 24개의 SNP 분자마커와 Fluidigm EP1 system 기술은 새로운 딸기유전자원 

수집 및 국내·외 딸기 품종에 대한 검정 기술로 유용하게 사용될 것이다.

그림 5-4. SNP 분자마커의 Assay에 대한 서로 다른 딸기 110 품종 간의 비교분석.
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표 5-2. 국내·외 110개 딸기 품종 목록.

  3) 딸기 유전자원 특성분석 (당도, 사계성등)

     고당도 딸기 품종으로 알려진 설향, 매향은 9.1 Brix에서 12.0 Brix까지 분포하였으며, 저

당도 딸기 품종으로 알려진 스위트찰리, 페스티발은 4.0 Brix에서 8.7 Brix까지 분포하였다. 

 표 5-3. 딸기 주요품종의 당도.

Cultivar Brix 조사년월 조사장소, Reference

Selhyang
12.8 2009 Kim et al. (2009)

9.1 2016.03 논산딸기시험장
10.1 2016.05 순천대학교

Maehyang

12.7 2009 Kim et al. (2009)

9.1 2016.03 논산딸기시험장

10.9 2016.05 순천대학교

Sweetcharlie

6.4 2009 Kim et al. (2009)

4.3 2016.03 논산딸기시험장

7.9 2016.05 순천대학교

Albion
8.1 2016.03 논산딸기시험장

8.2 2016.04 순천대학교

Festival
6.1 2016.03 논산딸기시험장

8.7 2016.04 순천대학교

Gwanha
6.1 2016.03 논산딸기시험장

8.4 2016.04 순천대학교
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16. 딸기 사계성 관련 TFL 유전자 동정

   개화에 있어 일장 조건에 따라 식물은 단일성식물(Short-day plant, SDP), 장일성식물

(Long-day plant ,LDP), 중일성식물(Day-neutral plants, DNP) 이렇게 크게 3가지로 구분할 수 

있다. 특히, DNP는 한계일장이 없으며 온도조건 및 생육조건이 충족되면 지속적으로 개화하는 

식물을 말한다. 토마토와 같은 경우 시설 내에서 재배 시 일장에 관계없이 온도와 양수분의 조

건이 만족되는 한 자라면서 계속적으로 개화하고 열매를 맺는다. 현재 가장 많이 재배되고 있

는 설향, 죽향등의 딸기품종은 단일조건하에서 개화가 촉진되는 품종들이므로 일장에 관계없이 

꽃이 피는 중일성 딸기품종의 육성은 딸기 생산에 큰 변화를 가져올 것이라 생각된다. 또한 현

재 장일성 딸기 품종과 중일성 딸기 품종의 구분이 모호한 부분이 있어 이러한 구분 또한 딸

기 품종 개발에 있어 중요한 요소일 것이다. 

그림 5-5. 식물에서 광주기에 따른 SDP, DNP, LDP의 구분.

  1) 딸기 사계성 관련 TFL 유전자 동정 및 분자마커 탐색

    - 기 보고된 문헌자료에서 TFL1 유전자와 사계성 관련 확인

       Castro et al. (2015)은 딸기품종에서 genetic mapping을 통해 중일성에 관련된 한 개의 

주요 QTL이 존재할 것이라고 발표하였고, Hanano and Goto (2011), Kiskela et al. (2016), 

Rantanen et al. (2015)등 많은 논문에서 TFL1 유전자와 중일성과의 관계를 설명하고 있

다. 따라서 본 연구에서는 TFL1유전자에서의 염기서열의 다양성을 분석하여 중일성 딸기

품종을 구별할 수 있는 마커를 개발하고자 하였다.
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그림 5-6. 개화에 대한 일장과 온도 관련 모식도. Rantanen et al. (2015)

    몇몇 주요품종에서 TFL1 유전자 염기서열을 비교 분석한 결과 다양한 다형성이 관찰되었

다. 또한 같은 품종 내에서도 다형성이 관찰되었다. 이러한 현상은 일반적인 딸기품종들이 8배

체이기 때문으로 판단된다.
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그림 5-7. 딸기 주요품종의 TFL1 유전의 염기서열 분석.

   분석된 염기서열을 바탕으로 HRM을 수행하여 몇 개의 다형성을 비교 분석해 보았다. 그 

결과 그림에서 보다시피 실험에 사용한 모든 품종이 Heterozygous type으로 존재하였지만 한 

가지 type이 Heterozygous type이 아닌 경우도 있었다. 이러한 현상은 8배체 딸기의 특징으로 

설명할 수 있으며, 경우에 따라서는 중일성 딸기 품종을 확인할 수 있는 SNP가 있어도 HRM방

법으로 확인 불가능할 수도 있을 것이다. 따라서 8배체 딸기에서 다형성을 확인할 수 있는 새

로운 방법의 모색이 필요할 것으로 판단되며, 다형성 확인 방법 뿐 아니라 양적 분석이 가능한 

방법 또한 필요할 것으로 판단된다. 
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그림 5-8. 알비온, 설향, 페스티발 사이의 다형성 위치를 HRM을 수행한 결과.

그림 5-9. 알비온, 설향, 페스티발 사이의 다형성 위치를 HRM을 수행한 결과.
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17. 딸기의 당도 및 사계성 QTL 분석을 위한 F1 분리집단 육성 및 표현형 조사

 1) 교배조합 및 F1 분리집단의 생육특성

     당도 및 사계성 연관 분자표지 개발을 위해 선발된 고당도 품종 (설향, 매향)과 저당도 

품종(페스티발, 스위트찰리)을 교배하여 F1 분리집단 125개체의 실생묘를 획득하였으며, 정

식하였다. 또한 중일성(알비온), 사계성(관하) 품종과 일계성 품종(설향, 매향)을 교배하여 

F1 분리집단 80개체의 실생묘를 획득하여 2016년 11월 26일에 정식하였다. 각 조합별 10개

체에 대한 생육특성을 조사한 결과 엽장 및 엽수는 별 차이를 나타내지 않았지만, 화수에

서 일계성 조합이 사계성 조합보다 화수의 전개가 더 빨리 되었다. 

 표 5-4. 당도 및 사계성 분자마커 개발을 위한 교배조합 및 F1 분리집단 개체

Crossing cultivars Description 1 Description 2 F1 Population
C1(Maehyang x Sweet Charlie) 일계x일계 고당x저당 32

C2(Selhyang x Gwanha) 일계x사계 고당x저당 24
C3(Maehyang x Albion) 일계x중일 고당x저당 56

C4(Maehyang x Festival) 일계x일계 고당x저당 93

그림 5-10. 당도 및 사계성 F1 분리집단
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표 5-5. 교배조합별 생육특성(2017. 5. 12 조사)

※정식:2016.11.17.

  2) 딸기 유전자원 특성분석

     2009년부터 2017년까지 딸기 6품종에 대한 당도를 조사한 결과로써, 고당도 딸기 품종으

로 알려진 설향, 매향은 8.8Brix에서 12.8Brix까지 분포하였으며, 저당도 딸기 품종으로 알

려진 스위트찰리, 페스티발은 4.3Brix에서 8.7Brix까지 분포하였다. 

  표 5-6. 딸기 주요품종의 당도

Cultivar Brix 조사년월 조사장소, Reference

Seolhyang
12.8 2009 Kim et al. (2009)
9.1 2016.03 논산딸기시험장
10.1 2016.05 순천대학교
8.8 2017.1.12 담양군농업기술센터

Maehyang
12.7 2009 Kim et al. (2009)
9.1 2016.03 논산딸기시험장
10.9 2016.05 순천대학교
9.8 2017.1.12 담양군농업기술센터

Sweetcharlie C
6.4 2009 Kim et al. (2009)
4.3 2016.03 논산딸기시험장
7.9 2016.05 순천대학교
8.1 2017.1.12 담양군농업기술센터

Festival
6.1 2016.03 논산딸기시험장
8.7 2016.04 순천대학교
7.4 2017.1.12 담양군농업기술센터

Albion
8.1 2016.03 논산딸기시험장
8.2 2016.04 순천대학교
8.0 2017.1.12 담양군농업기술센터

Gwanha 6.1 2016.03 논산딸기시험장
8.4 2016.04 순천대학교

처
리

초장
(㎝) 

엽병장
(㎝)

엽장
(㎝)

엽폭
(㎝)

엽수
(ea)

관부
굵기
(㎜)

엽록소
(SCDSV)

화수
(ea)

화경장
(㎝)

첫개
화일

(월.일)
첫수
확일

(월.일)
C1 25.4 15.2 9.6 8.0 5.8 13.6 42.2 10.3 23.6 4.18 5.12
C2 21.7 12.6 8.5 7.6 6.1 13.0 41.4 8.3 22.9 3.25 4.24
C3 27.0 16.6 9.3 8.1 4.5 12.6 41.3 7.4 20.2 4.18 5.12
C4 24.2 17.3 9.8 8.1 6.1 15.4 43.4 9.2 23.3 3.25 4.24
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3) 과실특성(2017. 4. 24~6. 2)

  4개의 F1 분리집단 중에서 고당도(매향)×저당도(페스티발) 교배조합의 F1 분리집단에서 개

체간 당도의 표현형이 다양하게 나타났다. 다른 세 교배조합 역시 고당도×저당도의 교배조

합으로 구성된 F1 분리집단이지만 개체간 당도의 차이가 많이 나타나지 않았다. 특히 사계성

의 교배조합의 F1 개체간 당도의 차이는 거의 나타나지 않았다. 다음으로 고당도(매향)×저

당도(페스티발) 교배조합 F1 분리집단의 분리비를 살펴본 결과, Brix 5이하:6:7:8:9:10이상

=8:13:24:18:7:5로 분리되었다. 결과적으로 F1 분리집단에서 당도의 차이를 나타내고 있는 고

당도(매향)×저당도(페스티발) 교배조합 F1개체의 당도 표현형을 활용하여 QTL map을 작성

에 이용하였다.

표 5-7. 당도 관련 교배조합 (매향(고당도)×페스티발(저당도)) F1 개체의 과실특성

개체번호 과장(㎜) 과폭(㎜) 과중(g) 경도 당도(°Bx) 산도(%)(g/φ5㎜)
2 39.79 35.99 19.13 259.65 7.35 0.62 
3 35.08 34.56 16.35 178.30 9.05 0.68 
8 40.49 36.92 23.63 - 6.70 0.57 
9 42.33 35.86 21.58 203.14 6.52 0.53 
10 37.94 29.60 13.95 216.10 8.30 0.61 
12 50.76 31.54 20.67 182.65 8.13 0.74 
13 43.50 32.34 16.95 281.00 7.85 0.55 
14 47.33 38.54 25.28 191.45 9.10 0.58 
15 41.84 41.30 27.63 197.20 8.35 0.58 
16 46.04 32.86 19.85 155.20 5.70 0.61 
17 52.89 38.44 30.90 179.40 6.70 0.52 
18 45.26 31.24 18.03 199.58 7.58 0.56 
20 50.47 34.29 23.42 199.13 7.10 0.60 
21 47.06 36.74 22.15 191.95 7.05 0.58 
23 40.25 31.81 15.55 269.30 8.90 1.07 
25 43.98 34.20 21.50 338.90 5.80 0.52 
26 38.71 36.40 18.00 209.10 9.70 0.60 
27 41.04 32.49 16.15 211.63 8.23 0.61 
28 49.62 32.03 18.80 210.30 6.50 0.56 
29 41.92 34.45 8.65 264.60 　- 　-
30 39.43 28.24 15.71 246.08 7.83 0.50 
31 40.68 34.39 17.05 116.50 6.20 0.46 
32 54.90 34.38 24.75 221.80 6.30 0.58 
33 53.59 40.29 32.35 172.35 6.40 0.50 
34 42.24 32.31 18.43 224.05 7.80 0.52 
35 47.44 39.35 27.95 　- 7.90 0.50 
36 44.84 39.64 25.65 240.75 7.20 0.49 
37 37.35 26.42 10.45 　- 6.70 0.73 
38 39.78 35.08 13.68 220.65 6.55 0.63 
40 40.22 36.80 22.53 222.98 7.70 0.54 
41 40.63 34.84 18.65 173.10 7.70 0.61 
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42 44.02 35.86 21.68 140.85 5.05 0.50 
44 42.60 31.95 16.73 168.95 5.80 0.47 
45 47.46 31.62 17.38 156.55 7.65 0.68 
46 46.00 33.44 21.53 203.15 7.30 0.53 
47 42.47 34.55 16.80 201.90 13.10 0.61 
48 45.45 35.58 23.85 233.90 8.30 0.69 
49 42.45 31.57 20.57 174.95 5.25 0.60 
50 33.81 33.18 14.75 184.60 9.03 0.70 
51 57.13 35.13 25.65 190.40 10.80 0.55 
52 39.76 30.53 13.80 219.65 8.07 0.53 
54 51.92 40.45 30.30 125.70 5.70 0.54 
55 44.28 26.36 13.90 346.60 8.35 0.50 
56 41.50 32.36 17.93 279.10 6.35 0.63 
57 47.84 38.47 28.50 　- 4.90 0.49 
58 77.66 70.14 33.75 249.30 8.70 1.24 
59 41.04 24.28 10.98 175.37 7.83 0.58 
60 51.62 35.95 24.16 200.45 8.28 0.57 
61 52.51 27.53 18.78 201.17 7.07 0.58 
62 52.27 27.58 16.63 215.95 7.60 0.70 
63 52.02 42.83 37.49 213.20 6.23 0.50 
64 45.50 42.44 32.98 　- 8.30 0.58 
65 42.96 36.61 19.85 205.30 8.40 0.66 
66 44.48 31.82 16.95 214.07 8.63 0.73 
67 57.59 37.39 29.85 201.15 7.90 0.59 
68 41.99 34.50 21.23 99.25 7.00 0.52 
69 45.05 31.38 17.49 171.73 9.50 0.63 
70 40.04 37.47 23.45 167.37 7.83 0.60 
71 58.05 34.48 23.23 253.25 8.47 0.68 
72 50.33 24.08 12.68 118.30 10.20 0.57 
73 40.71 33.09 17.98 213.60 8.03 0.70 
74 37.29 30.92 14.35 206.90 7.60 0.50 
75 52.52 33.07 22.25 200.65 6.27 0.55 
76 41.55 33.22 18.05 231.85 7.05 0.70 
77 49.48 46.42 34.95 124.70 8.30 0.51 
79 53.69 38.65 34.80 187.85 6.98 0.53 
80 43.11 34.59 22.35 　- 7.50 0.68 
81 46.97 30.58 17.13 219.70 8.25 0.55 
82 43.05 30.54 16.88 151.20 9.75 0.59 
84 35.70 32.78 16.12 197.50 5.95 0.51 
86 53.50 38.10 28.43 271.65 7.30 0.60 
87 48.11 38.77 26.75 159.45 7.40 0.55 
88 38.09 26.05 11.50 　- 10.05 0.72 
89 46.19 39.43 24.10 234.70 11.20 0.53 
90 55.60 32.57 22.10 224.97 9.43 0.62 
91 50.70 34.88 24.28 137.25 8.35 0.52 

평균 45.70 34.69 21.05 203.64 7.73 0.60 
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표 5-8. 당도 관련 교배조합(매향(고당도)×스위트챨리(저당도)) F1 개체의 과실특성

개체번호 과장(㎜) 과폭(㎜) 과중(g) 경도 당도(°Bx) 산도(%)(g/φ5㎜)
3 33.85 30.72 12.40 249.30 10.80 0.69 
5 33.85 30.72 12.40 249.30 10.80 0.69 
6 25.90 28.33 5.75 411.90 　- 　-
7 31.20 29.92 10.18 303.50 10.80 0.69 
9 40.84 31.66 15.45 140.70 11.40 0.68 
12 36.02 30.79 12.82 222.10 11.10 0.69 
16 42.00 31.56 16.50 163.40 10.50 0.71 
17 39.01 31.18 14.66 192.75 10.80 0.70 
18 40.51 31.37 15.58 178.08 10.65 0.70 
19 39.76 31.27 15.12 185.41 10.73 0.70 
21 43.98 32.72 16.50 230.20 12.20 0.51 
22 28.00 29.27 8.15 208.60 　- 　-
23 35.99 31.00 12.33 219.40 12.20 0.51 
24 32.00 30.13 10.24 214.00 12.20 0.51 
25 48.41 30.00 17.70 184.20 9.80 0.48 
27 34.06 33.13 13.50 178.50 10.80 0.57 
28 41.24 31.57 15.60 181.35 10.30 0.53 
29 37.65 32.35 14.55 179.93 10.55 0.55 
30 37.65 32.35 14.55 179.93 10.55 0.55 
31 37.65 32.35 14.55 179.93 10.55 0.55 
32 37.65 32.35 14.55 179.93 10.55 0.55 

평균 37.01 31.18 13.48 211.07 10.91 0.61 
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표 5-9. 사계성 관련 교배조합 (매향(일계성, 고당도)×알비온(중일성, 저당도)) F1 개체의 과실

특성

표 5-10. 사계성 관련 교배조합 (설향(일계성, 고당도)×관하(사계성, 저당도)) F1 개체의 과실특

성

개체번호 과장(㎜) 과폭(㎜) 과중(g) 경도 당도(°Bx) 산도(%)(g/φ5㎜)
3 37.65 32.35 14.55 179.93 10.55 0.55 
5 52.30 38.18 22.85 207.70 8.60 0.53 
9 39.82 31.79 15.90 160.30 9.60 0.62 
10 46.06 34.99 19.38 184.00 9.10 0.58 
12 46.06 34.99 19.38 184.00 9.10 0.58 
13 46.06 34.99 19.38 184.00 9.10 0.58 
15 46.06 34.99 19.38 184.00 9.10 0.58 
18 46.06 34.99 19.38 184.00 9.10 0.58 
21 46.06 34.99 19.38 184.00 9.10 0.58 
22 46.06 34.99 19.38 184.00 9.10 0.58 
23 39.44 34.35 14.65 141.40 8.50 0.64 

평균 44.69 34.69 18.51 179.76 9.18 0.58 

개체번호 과장(㎜) 과폭(㎜) 과중(g) 경도 당도(°Bx) 산도(%)(g/φ5㎜)
4 42.75 34.67 17.01 162.70 8.80 0.61 
5 41.10 34.51 15.83 152.05 8.65 0.62 
6 41.92 34.59 16.42 157.38 8.73 0.62 
7 41.30 34.53 15.98 153.38 8.67 0.62 
9 41.44 34.54 16.08 154.27 8.68 0.62 
10 41.37 34.54 16.03 153.83 8.68 0.62 
11 43.00 30.25 14.55 228.10 8.40 0.66 
13 41.37 34.54 16.03 153.83 8.68 0.62 
14 49.43 38.37 27.40 124.40 9.10 0.71 
15 41.54 31.91 16.05 　- 9.30 0.68 
20 59.97 37.34 28.15 245.80 9.70 0.71 
26 50.31 35.87 23.87 185.10 9.37 0.70 
27 55.14 36.61 26.01 215.45 9.53 0.71 
33 52.73 36.24 24.94 200.28 9.45 0.70 
34 55.46 42.13 38.00 164.30 8.50 0.57 
36 54.09 39.19 31.47 182.29 8.98 0.64 
42 37.19 35.55 16.85 　- 11.60 0.61 
49 41.26 31.92 16.80 　- 　- 0.74 

평균 46.19 35.40 20.97 175.54 9.11 0.65 
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4) 사계성 관련 표현형 조사

   딸기의 사계성 품종은 일장에 관계없이 화아분화를 하기 때문에, 여름철에도 화아가 생성되

어 딸기를 생산하게 되므로, 6월달 장일조건에서 개화된 개체수를 조사한 결과 매향(일계)×

알비온(중일) 교배조합의 F1 개체간에 분리가 일어났다.  사계성 관련 QTL 작성을 위해 표현

형 조사가 수행하였다.

표 5-11. 사계성 관련 교배조합의 F1 개체별 개화조사 

18. 딸기의 당도 관련 분자표지 개발을 위한 당도 관련 유전자의 발현분석 및 후보유전자 선발 

  1) HPLC를 이용한 고당도 딸기품종과 저당도 딸기품종의 당 함량 분석

     당도관련 딸기품종(고당도(매향, 설향), 저당도(페스티발, 스위트챨리))에 대해 HPLC를 이

용하여 딸기과실의 당함량을 분석한 결과, 고당도 품종인 매향은 Fructose, Glucose가 

2.41g, 2.01g으로 설향보다 적었지만 Sucrose가 7.8g로 가장 많이 함유하고 있었다. 설향은 

Frutos, Glucose, sucrose가 4-5g으로 다른 품종에 비해 Frutos와 Glucose를 많이 함유하고 

있었다. 하지만 저당도 품종인 페스티발, 스위트챨리는 Fructose, Glucose, Sucrose 모두가 

대체로 낮았고, Maltose는 검출되지 않았다. 4품종간 총 당함량을 비교해 본 결과, 고당도 

품종이 저당도 품종보다 2~3배이상을 함유하고 있었다. 또한 Sucrose가 당도에 매우 중요

하게 관여하고 있음을 알 수 있었다.

　조사시기 4월25일 6월2일
　개화번호 1개화개체 1개화개체 2개화개체 3개화개체

설향(일계)×
관하(사계) 2,18,21,22,23

3,4,5,7,9,10,11,12,
 13,14,15,16,17,18,
 20,21,22,23,24,30

3,9,1012,13,15,
 18,21,22,23,24, 3,10,12,21

매향(일계)×
알비온(중일) 7

1,2,3,4,5,6,7,8,9,10,
 11,12,13,14,15,16,
 17,18,20,21,22,24,
 25,26,27,28,30,31,
 32,33,34,36,37,38,

 39,40,
 41,42,43,44,47,48,
 50,51,52,53,55,56

1,4,5,6,7,9,10,
 11,12,13,14,15,
16,21,25,26,27,
32,33,34,36,37,

41,42,50,52

6,7,9
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표 5-12. HPLC를 이용한 딸기 품종의 당 함량 분석

그림 5-11. 당도 관련 딸기 4품종의 HPLC 크로마토그래픽.

  2) RT-PCR를 이용한 딸기의 당 관련 유전자 발현분석 및 후보 유전자 선발

    재배되고 있는 딸기는 Fragaria ananassa로 Fragaria 속간에 교잡을 통하여 품종을 만들고 

있다. 당도는 딸기 육종목표의 매우 중요한 하나의 Factor이고 품질을 결정하는 역할을 한

다. 당과 유기산 함량은 품종간에 차이가 있으며, 당 성분 중 Fructose, Glucose, Sucrose가 

99%이상을 차지하고 있다. 그래서 딸기의 유전체정보를 이용하여 당도 관련 유전자를 116

개를 수집하였으며, 단백질 도메인 분석을 통하여 61개의 유전자(Fructose 6, Glucose 17, 

Sucrose 23, Sugar 15) 를 선발하였다. 또한 당도 관련해서 수집한 고당도 품종(매향, 설향)

과 저당도 품종(페스티발, 스위트챨리)으로부터 RNA 추출 후 cDNA를 합성하였으며, Avian 

Myeloblastosis Virus (AMV) one-step RT-PCR kit와 당도 관련 유전자 특이적인 primer를 이

용하여 RT-PCR을 수행 후 분석하였다.

Cultivars Sugars content in g/100g TotalFructose Glucose Sucrose Maltose
Maehyang 2.41 2.01 7.80 0.007752 12.23
Seolhyang 4.22 4.30 5.22 0.358124 14.10

Albion 2.31 2.05 2.86 0.235385 7.46
Sandress 1.48 1.30 2.05 0.177502 5.01
Gwanha 3.10 3.18 1.49 Not detected 7.77
Festival 2.39 2.07 0.59 Not detected 5.05

Sweetcharlie 2.07 1.95 0.76 Not detected 4.78
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표 5-13.  딸기의 유전체로부터 당관련 유전자 및 단백질 도메인 분석

Fructose-related genes
Name Hit type From To Name
FaFru1 superfamily 3 143 PFK superfamily
FaFru2 superfamily 264 568 ICL_KPHMT superfamily
FaFru3 superfamily 1 288 GlmS superfamily
FaFru4       superfamily 72 462 FIG superfamily
FaFru5 superfamily 8 429 PFK superfamily
FaFru6 specific 3 350 PLN02455
Glucose-related genes
Name Hit type From To Name
FaGlu1       superfamily 143 536 G6PD_C superfamily
FaGlu2 specific 1 475 PLN02353
FaGlu3       specific 98 387 TPT
FaGlu4 specific 1 473 PLN02353
FaGlu5       specific 90 526 PLN02241
FaGlu6 superfamily 1 595 G6PD_C superfamily
FaGlu7       specific 106 485 Sugar_tr
FaGlu8 specific 1 576 PLN02649
FaGlu9 specific 85 521 PLN02241
FaGlu10      superfamily 314 804 G6PD_C superfamily

superfamily 1 300 PLN02193 superfamily
FaGlu11      superfamily 1 584 G6PD_C superfamily
FaGlu12      specific 1 473 PLN02353
FaGlu13      superfamily 1 342 Sugar_tr superfamily
FaGlu14      superfamily 5 352 Glyco_tranf_GTA_type 

superfamily
FaGlu15 specific 1 346 PLN02240
FaGlu16      superfamily 1 226 NADB_Rossmann superfamily
Sucrose-related genes
Name Hit type From To Name
FaSuc1     specific 1 756 PLN02355
FaSuc2 superfamily 70 589 GPH_sucrose superfamily
FaSuc3 superfamily 1 833 PLN00142 superfamily
FaSuc4 superfamily 2 322 PLN00142 superfamily
FaSuc5    superfamily 9 247 GPH_sucrose superfamily
FaSuc6     superfamily 1 441 PLN00142 superfamily
FaSuc7     superfamily 112 996 PLN00142 superfamily
FaSuc8     specific 1 806 PLN00142
FaSuc9 superfamily 13 483 GPH_sucrose superfamily
FaSuc10    superfamily 13 316 GPH_sucrose superfamily
FaSuc11    superfamily 1 725 AmyAc_family superfamily
FaSuc12  superfamily 1 111 GPH_sucrose superfamily
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    선발된 61개의 당도 관련 유전자의 발현 양상을 real-time PCR을 이용하여 분석한 결과, 

Fructose 유전자 중 FaFru2, Glucose 유전자 중 FaGlu8, Sucrose 유전자 중 FaSuc11 등 3개

의 유전자가 당도에 관여하였다. 특히 Sucrose의 FaSuc11 유전자의 발현양상은 고당도 품종

과 저당도 품종의 Sucrose HPLC data와 일치하였다. 이러한 unigene 데이터 정보는 딸기 품

종의 당도관련 유전자를 동정하고, 딸기의 유전적 조작을 하는데 유용한 자원으로 이용 가

능하다. 또한, 선발된 당도 관련 후보유전자는 당도 관련 분자표지개발에 활용가능하다.

FaSuc13  superfamily 144 873 AmyAc_family superfamily
FaSuc14    superfamily 819 1788 PLN00142 superfamily

superfamily 91 759 Pnp superfamily
FaSuc15    superfamily 1 992 PLN00142 superfamily
FaSuc16    specific 2 797 PLN00142
FaSuc17    superfamily 1 189 AmyAc_family superfamily

FaSuc18
superfamily 590 1051 GPH_sucrose superfamily
superfamily 403 558 PKc_like superfamily
specific 211 295 PAN_AP_plant
specific 8 47 B_lectin
superfamily 138 196 S_locus_glycop superfamily

Sugar-related genes
Name Hit type From To Name
FaSug1     superfamily 3 322 Sugar_tr superfamily
FaSug2 specific 29 461 Sugar_tr
FaSug3 superfamily 6 291 Sugar_tr superfamily
FaSug4 specific 52 476 Sugar_tr
FaSug5 specific 10 572 PLN02830
FaSug6 specific 30 450 Sugar_tr
FaSug7 specific 26 488 Sugar_tr
FaSug8 specific 28 495 Sugar_tr
FaSug9 superfamily 9 413 Sugar_tr superfamily
FaSug10 superfamily 1 117 Sugar_tr superfamily
FaSug11 superfamily 27 367 Sugar_tr superfamily
FaSug12 specific 28 489 Sugar_tr
FaSug13 specific 9 439 Sugar_tr
FaSug14 specific 26 488 Sugar_tr
FaSug15 specific 27 460 Sugar_tr
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그림 5-12. 당도 관련 딸기 품종의 Fructose 관련 유전자의 발현양상.

G: Green stage, W: White stage, R: Ripened stage

그림 5-13. 당도 관련 딸기 품종의 Glucose 관련 유전자의 발현양상.

G: Green stage, W: White stage, R: Ripened stage
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그림 5-14. 당도 관련 딸기 품종의 Sucrose 관련 유전자의 발현양상.

G: Green stage, W: White stage, R: Ripened stage

그림 5-15. 당도 관련 딸기 품종의 Sugar 관련 유전자의 발현양상.

G: Green stage, W: White stage, R: Ripened stage
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19.  기존의 보고된 분자 표지를 이용한 당도 및 사계성 품종 검증 및 분자표지 선발

 1) 딸기 고당도 및 사계성관련 분자마커 탐색

      기존 보고된 문헌 자료에서 당도 및 사계성 관련 분자표지를 각각 7개 (Fructose 관련 3

개, Sugar 관련 4개), 3개를 획득하였다. 마커타입을 살펴보면 당도관련 마커는 SSR(Simple 

Sequence Repeat), CAPS(Cleavage amplified polymorphic sequence)로 공우성 마커이며, 우

성과 열성 모두 PCR 증폭 단편을 얻게 된다. 하지만 사계성 마커는 SCAR(Sequence 

Characterized Amplified Region)로 우성마커이므로 우성 한쪽만 PCR 증폭 단편을 얻게 된

다.

표 5-14. 당도 및 사계성 관련 분자표지 및 특성

  2) 딸기 당도 및 사계성관련 분자표지 선발

      당도 관련 7개의 분자표지를 이용하여 딸기 8품종(고당도: 매향, 설향, 담향, 죽향, 저당

도: 페스티발, 스위트챨리, 관하, 알비온)에 대해 PCR 증폭 및 제한효소 처리한 후 

Agarose gel 전기영동 분석을 하였지만 고당도 품종과 저당도 품종간의 차이를 구별할 수 

없었다. 하지만, QIAxcel를 이용해 분석한 결과, F03-022와 S08-701의 분자표지에서 고당

도 품종(매향, 담향)과 저당도 품종(페스티발, 알비온)간에 증폭된 단편의 차이를 확인할 

수 있었다. 나머지 분자표지에서는 품종간의 차이를 구별할 수 없었다. 

Trait Marker name Marker Type

Fructose
F01-134 SSR
F02-723 CAPS
F03-022 CAPS

Sugar

S07-07 SSR
S08-701 CAPS
S09-038 -
S10-146 -

Seasonal flowering locus
SFL-04-1 SCAR
SFL-05-2 SCAR
SFL-06-3 SCAR
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그림 5-16. 당도관련 분자표지를 이용한 고당도 품종(매향, 설향, 담향, 죽향)과 저당도 

품종(페스티발, 스위트챨리, 관하, 알비온)의 PCR 증폭 후 Agarose gel 전기영동 단편패턴.

그림 5-16. 당도관련 분자표지를 이용한 고당도 품종(매향, 담향)과 저당도 품종(페스티발, 

알비온)의 PCR 증폭 후 QIAxcel분석 단편패턴.

       또한 사계성에 관련해서 3개의 분자표지를 이용하여 4품종(일계성: 매향, 설향, 사계성: 

관하, 중일성: 알비온)에 대해 PCR 증폭 후 Agarose gel 전기영동 분석한 결과, SFL-04-1, 

SFL-05-2마커에서 중일성 품종인 알비온에서 사계성 특유의 단편이 증폭되었다. 하지만 

일계성인 매향과 설향에서는 사계성 특유의 단편이 증폭되지 않았다. 또한 사계성 품종인 

관하에서도 사계성 특유의 단편이 증폭 되지 않았기 때문에 사계성 관련 분자표지에 대해 

보완 후  재검토가 필요할 것 같다.
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그림 5-17. 사계성 관련 분자표지를 이용한 일계성 품종(매향, 설향), 사계성 품종(관하), 

중일성 품종(알비온)의 PCR 증폭 후 Agarose gel 전기영동 단편패턴. 

20. 고당도 딸기품종의 과실색깔을 결정하는 안토시아닌 합성유전자의 발현양상과 당도의 연관

성

1) 딸기 재배 품종 및 과실 발달 단계에 따른 총 안토시아닌(anthocyanin) 함량

   일반적으로 총 안토시아닌 함량은 과실 발달 단계에 따라 현저히 (p <0.01) 다양했으며, 딸

기 품종 설향(Soelhyang), 매향(Maehyang), 토군(Tokun)에서 안토시아닌 함량은 익은 과실에서 

높게 나타났으며, 녹색과 흰색 과실 순이었다. 흰색 단계에서 총 안토시아닌 함량은 일반적으

로 감소하였으며,  녹색 단계와 익은 단계 사이의 덜 착색된 전이 단계가 관찰되었다. 특히, 매

향 과 설향 의 익은 과실과 안토시아닌 추출물의 튜브에서 육안으로 관찰 된 총 안토시아닌 

함량은 토쿤의 익은 과실에 비해 ~6, 5배 더 높았다. 

그림 5-18. 딸기 품종 토군(Tokun), 매향(Maehyang) 및 설향(Soelhyang)의 과실 발달 단계 (A) 
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및  총 안토시아닌 함량.

데이터는 평균 ± SD로 나타냈음 (n = 3). 총 anthocyanin 함량의 통계적 유의 차이는 Tukey의 

pairwise 비교에 따라 다른 문자로 표시함. G. Green, W. White, R. Ripe.

2) 총 안토시안닌 합성 관련 유전자의 발현분석

   안토시아닌은 구조 유전자를 통해 전사 수준에서 조절되는 phenylapropanoid/flavonoid (F/P) 

경로의 최종 단계의 대사 산물이며, 안토시아닌합성에 관여하는 전사조절 유전자 및 생합성경

로 유전자의 잠재적 상호작용을 확인하는 것은 딸기의 형질개선을 위한 새로운 단서를 제공 

할 수 있다. 딸기 3 품종(토군, 매향, 설향)의 3 가지 발달 단계와 안토시안닌 전사관련 유전자 

및 생합성 유전자의 발현을 분석했다. 그 결과, 전사조절관련 유전자 중 Positive 조절인자인 

FaMYB10 외에; FaMYB5, FabHLH3 및 FabHLH3-delta는 잠재적인 Positive 조절인자로 작용하

였으며, FaMYB11, FaMYB9, FabHLH33 및 FaWD44-1은 높은 안토시아닌 품종에서 안토시아닌 

생합성의 잠재적인 Nagative 조절인자로서 작용하였다. 초기 안토시아닌 생합성관련 유전자내

에서는 Fa4CL7, FaF3H, FaCHI1, FaCHI3, FaCHS 유전자가 총 안토시안닌 함량이 높은 매향과 

설향 품종의 익은 과실에서 높은 발현을 나타냈으며, 후기 생합성 관련 유전자내에서는 

FaDFR4-3, FaLDOX, FaUFGT2가 높은 발현을 보였다. 또한 다변량 분석 결과 총 안토시아닌과 

이들 유전자의 연관성이 밝혀졌으며, 안토시아닌 생합성 경로를 따라 주요 유전자의 발현이 점

차 증가함에 따라 안토시아닌의 최종 축적이 증가했다. 

당(외인성 및 내인성)은 안토시아닌 생합성 유전자의 발현에 영향을 미치는 것으로 알려져 있

으며(Das et al., 2012), 애기 장대에서는 묘목이 설탕 함유 배지에서 재배 될 때 자엽 또는 잎

에서 안토시아닌 생산이 증가하였다(Ohto et al., 2001). 따라서 안토시아닌관련 유전자의 발현

은 당 관련 유전자의 발현에 대한 단서를 제공 할 수 있다.
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그림 5-19. 딸기품종 과실의 발달 단계 녹색, 흰색 및 익은 과실에 대한 Real-time 

PCR을 이용한 안토시아닌의 생합성에 관여하는 조절 유전자의 발현 분석. G. Green, 

W. White, R. Ripe.
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그림 5-20. 딸기품종 과실의 발달 단계 녹색, 흰색 및 익은 과실에 대한 Real-time 

PCR을 이용한 안토시아닌의 생합성 경로에서 초기에 관여 하는 유전자의 발현 분석. 

G. Green, W. White, R. Ripe.

그림 5-21. 딸기품종 과실의 발달 단계 녹색, 흰색 및 익은 과실에 대한 Real-time 

PCR을 이용한 안토시아닌의 생합성 경로에서 후기에 관여 하는 유전자의 발현 분석. 

G. Green, W. White, R. Ripe.
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그림 5-22. 주성분 분석 (PCA)에 의해 결정된 딸기 과실의 발단단계(녹색, 흰색 및 

익은 열매)와 안토시아닌 전사조절 및 생합성 유전자 간의 연관성을 보여주는 Biplot. 

21.  당도 및 사계성 관련 분자표지 개발을 위한 교배조합의 품종 및 F1 분리집단의 NGS(Next 

Generation Sequencing) 분석 

  1) NGS 분석을 위한 재료 준비

     당도 관련 분자표지를 개발하기 위해 고당도 품종(매향)과 저당도 품종(페스티발)의 교배

에 의해 얻어진 F1 분리집단 43개체와 사계성 분자표지 개발을 위한 일계성 품종(매향)과 

중일성 품종(알비온)의 교배에 의해 얻어진 F1 분리집단 44개체를 선발하여 genomic DNA

를 DNeasy plant mini kit(Quiagen, Germany)를 이용하여 추출하였으며, Agarose gel을 사

용하여 추출된 DNA를 확인 하였다. 그리고 NanoDrop 2000을 이용하여 총 96샘플의 DNA 

농도를 25ng/ul이상으로 정량하여, NGS 분석을 수행하였다. 
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그림 5-23. 당도 및 사계성 교배조합에 사용한 품종 및 F1 분리집단의 게놈 DNA 추출 및 

Agarose gel 전기영동 분석. P1: 매향, P2: 페스티발, P3: 알비온, Cross3(C3:매향×알비온), 

Cross4(C4: 매향×페스티발)

표 5-15. RAD-sequencing을 위한 당도 및 사계성 교배조합의 품종, F1 개체 리스트 및 추출한 

gDNA 농도

(Set 1: 당도 관련 교배조합 매향(P1)×페스티발(P2), F1 분리집단(C4-1~C4-43) Set 2: 사계성 관

련 교배조합 매향(P1)×알비온(P3), F1 분리집단(C3-1~ C3-44))
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 2) 교배조합 및 F1 분리집단의 RAD-sequencing 분석

      당도 및 사계성 관련 3품종과 각각의 F1 분리집단 43개체와 44개체를 이용하여 

RAD-sequencing 분석을 수행하였다. 총 96샘플에 대해 각 샘플당 평균 1,287,014 raw 

reads 획득하였다. 그리고 딸기의 reference genome 염기서열(FAN_r1.1)에 genome 

Mapping한 결과, 평균 80.5% Alignment reads를 얻을 수 있었다. 또한 각 샘플들의 Raw 

reads와 mapping된 reference genome reads 수를 보다 쉽게 확인하기 위해 막대그래프로 

나타내었다. 하지만 Fa-C3-35개체의 raw reads가 201,946으로 매우 적게 얻어졌으며, 이것

에 대해서는 재검토 중에 있다. 그리고 당도관련 교배조합인 P1：MaeHyang, P2：Festival, 

F1(MaeHyang×Festival): C4－１～43사이에서 차이를 나타내는 13,181 SNPs(MFF1)를 검출

하였으며, 사계성 관련 교배조합인 P1：MaeHyang, P3：Albion, F1(MaeHyang×Albion): C3

－１～４４간에 차이를 나타내는 12,698 SNPs(MAF1)를 검출하였다. 

표 5-16. RAD-sequencing의해 얻어진 Raw reads 및 딸기의 Reference 게놈에 mapping 후 

alignment 비율
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그림 5-24. 각 딸기 샘플별 수집된 NGS 염기서열 데이터의 분포도.

(Set 1: 당도 관련 교배조합 매향(P1)×페스티발(P2), F1 분리집단(C4-1~C4-43) Set 2: 사계성 관

련 교배조합 매향(P1)×알비온(P3), F1 분리집단(C3-1~ C3-44))

22. 딸기의 사계성, 당도 및 과실형질 관련 유전자 연관지도 작성 및 QTL map 작성 후 분자마

커 선발

  1) 사계성 관련 유전자 연관지도 작성 및 QTL map 작성 후 분자마커선발

대용량 게놈 시퀀싱 기술은 8배체인 재배 딸기의 복잡한 게놈 유전자 해석을 보다 쉽게 할수 

있게 되었다. double digest restriction-associated DNA (ddRAD) 시퀀싱 기술을 사용하여 매향 

(일계성 품종) × 알비온 (중성 품종)의 교배 개체들의 서열을 결정하였으며, 978,968 개의 read

를 얻었다. 그 중 80.2%가 딸기 reference 게놈에 정렬되었으며, 13,181개의 높은 고품질의 단

일 뉴클레오타이드 다형성(SNP)을 얻었다. 총 3,051개의 SNP는 F1에서 중요한 Mendelian 분리

를 보였으며, 그 중 1,268개가 평균 표지 밀도가 0.48locus/cM 인 총 2,581.57cM의 46개 

Linkage Group(LG)이 성공적으로 맵핑되었다. 46 LG은 Fragaria vesca 게놈의 염기서열 태그와 

비교분석한 결과, Fragaria × ananassa의 28 염색체를 지정할 수 있었다. 또한 CIM 및 MLM방

법을 이용하여 QTL분석한 결과, LOD값이 3.5-7.24로 런너생산(사계성)에 관여하는 7개 

QTL(qRU-5D, qRU-3D1, qRU-1D2, qRU-4D, qRU-4C, qRU-5C and qRU-2D2)을 동정하였으며, 

이는 런너생산의 표현형의 다형성이 38~22%로 복수유전자에 의해 조절되는 것을 나타낸다. 그

리고 각각의 QTL에 관여하는 5개의 SNP 분자마커(FAN3787, FAN3556, FAN1459, FAN457, 

FAN2967)를 선발하였다. 이렇게 동정된 QTL은 딸기의 식물 분화에 대한 이해를 향상시켜줄 

것이며, 선발된 SNP 분자마커는 다른 딸기 품종선발 육종에도 사용이 가능할 것이다.
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그림 5-25. 일계성 매향(A)과 중일성 알비온(B)의 런너발생 모습. 교배양친(C)과 F1 집단(D)의 

총 런너수 및 분포. 그림 C에서 평균 ± SE (n = 5)와 별표 (***)로 나타냈으며, 데이터는 성장

기가 끝날 때 총 런너 수에 대한 두 양친간의 유의차이를 Student 's T- 테스트하였음.

그림 5-26. 딸기 교배양친(매향 × 알비온) 및 F1 개체의 ddRAD 시퀀싱으로 확인 된 SNP의 분

포 유형 (A) 및 전환 / 전환률 (B).
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그림 5-27. 딸기에서 유전자 염기서열 정보가 밝혀진 F. vesca 게놈 (v4.0.a1)에 사계성관련 연

관지도상에 있는 SNP의 물리적 위치(Mb)와 유전적 위치(cM)를 비교 정렬하여 나타낸 Marey 

지도.
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그림 5-28. 매향 × 알비온의 F1집단으로부터 얻어진 1,268 SNP 마커를 이용하여 

Fragaria×ananassa의 Linkage map을 작성함. 유전적 거리는 왼쪽에 centi-Morgans (cM)으로 

표시함. 녹색, 청색 및 적색 막대는 CIM 방법 및 다중 궤적 방법 (mrMLM, FASTmrMLM, 

pLARmEB 및 ISIS EM-BLASSO)에 의해 검출된 QTL을 각각 나타냄. 
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표 5-17. 당도관련 교배조합 (매향 x 알비온) F1집단의 사계성에 대한 QTL정보 및 SNP 

분자마커

2) ddRAD-seq 유래의 SNP를 기반으로 한 8배체 딸기(Fragaria × ananassa)의 고밀도 연관지도 

제작과 과일특성(당도, 과중, 과경, 과폭)에 대한 QTL 동정 및 분자마커 선발

   고당도 딸기품종 ‘매향’과 저당도 딸기 품종 ‘페스티발’, 그리고 교배 육종하여 얻어진 

F1 집단으로부터 double digest restriction-associated DNA (ddRAD) sequencing 기술을 이용하

여 26,655,685 개의 reading을 얻었고, 그 중 80.8%는 strawberry reference genome에 정렬되어 

12,698 개의 고품질 SNP를 획득하였다. 총 3,266개의 SNP는 F1에서 중요한 멘델의 분리를 보

였으며, 그 중 1,553개를 이용하여 총 2937.93 cM의 53개 Linkage Groups(LG)가 성공적으로 매

핑되었다. LG는 F. vesca 게놈에 서열 태그를 위치시킴으로써 8배체의 딸기(Fragaria × 

ananassa)의 28 염색체로 결정하였다. 또한, 과경과 과폭에 대해 각각 6개의 QTL(과경: 

qFL-3B1, qFL-4A2, qFL-5C2, qFL-6C1, qFL-7A1, qFL-7C1, 과폭: qFD-1B2.1, qFD-1B2.2, 

qFD-2B, qFD-2D1, qFD-4B, qFD-4C2, ), 과중과 당도에 대해 각각 4개의 QTL(과중: 

qFW-1B2.1, qFW-1B2.2,  qFW-4B, qFW-6A2,, 당도: qSSC-1A2, qSSC-2B, qSSC-5A2.1, 

qSSC-5A2.2)이 동정되었다. 동정된 QTL은 24~35%, 21~42%, 24~54% 및 23~50%의 표현형과의 

변이를 나타냈으며, 각각의 형질에 대해 복수의 유전자에 의해 조절되는 것을 의미한다. 또한 

당도에 관련된 4개의 QTL로부터 고당도와 저당도를 선발할 수 있는 3개의 SNP분자마커

(MF518, MF1321, MF3696)를 선발하였다. 선발된 마커는 새로운 고당도 품종욱성을 위한 육종

연한 단축 및 육종효율 증대에 기여할 것으로 기대된다.
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그림 5-29. 딸기 교배양친 (매향  ×  페스티발) 및 F1 개체의 ddRAD 시퀀싱으로 확인 된 SNP

의 분포 유형 (A) 및 전환 / 전환률 (B).

그림 5-30. ddRAD 시퀀싱에 의해 얻어진 SNP의 게놈 영역별( Upstream, 5UTR, Exon, Donor, 

Intron, Acceptor, 3UTR, Downstream, Intergenic) 분포도.
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그림 5-31. 딸기의 교배양친 (매향,  페스티발)과 F1 집단의 과경 및 과폭에 대한 빈도분포.

그림 5-32. 딸기의 교배양친 (매향,  페스티발)과 F1 집단의 과중 및 당도에 대한 빈도분포.
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그림 5-33. 8배체 딸기(Fragaria × ananassa)품종 매향(고당도 품종)과 페스티발(저당도 품종) 

및 교배조합에 의해 얻어진 F1 집단 유래의 1,553 SNP 마커를 이용하여 작성한 연관지도.  

유전적 거리는 왼쪽에 centi-Morgans (cM)로 나타냄. 녹색, 보라색, 파란색 및 빨간색 막대 (오

른쪽)는 딸기 과경(qFL), 과폭(qFD), 과중(qFW) 및 가용성 당 함량 (qSSC)에 대해 식별 된 QTL

을 나타냄. 
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표 5-18. 당도관련 교배조합 (매향 × 페스티발) F1집단의 당도, 과경, 과폭 및 과중에 대한 

QTL정보 및 SNP 분자마커
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 23. 딸기 유전자원 160점의 유전적 변이 분석

  1) 딸기의 유전적 변이 및 품종을 구별하기 위하여 기존에 보고된 다양한 SSR 마커를 이용

하여 DNA polymorphism을 조사하였다. 실험에 사용된 딸기는 국내에서 육성된 10개 품종, 

유럽 품종 8개, 캐나다 품종 1개, 중국 품종 1개, 뉴질랜드 품종 1개 및 기원을 알 수 없는 

유전자원 등을 포함하여 총 160개 유전자원을 이용하였다 (표 5-19). SSR 마커는 Govan et 

al. (2008)이 발표한 마커 9개, Chambers et al. (2013)이 발표한 마커 6개와 Isobe et al. 

(2013)이 발표한 마커 1개를 이용하여 PCR 후 피크 분석을 수행하였다 (표 5-20).  

표 5-19. 유전적 변이 분석에 이용한 딸기 유전자원 160개 목록

No. Name Parentage Status

1 Busan No.1101 unknown cultivar

2 Chodong Harunoka x Yachio cultivar

3 Daehak1 unknown cultivar

4 Daeun Akihime x Redpearl cultivar

5 Daewangb Maehyang x Wonkyo3111 cultivar

6 Daewangb Maehyang x Wonkyo3111 cultivar

7 Dahong Sachinoka x Maehyang cultivar

8 Danmi Maehyang x Amaou cultivar

9 Geumhyang Akihime x Tochiotome cultivar

10 Johong Nyoho x Akihime cultivar

11 Maehyang Tochinomine x Akihime cultivar

12 Manhyang Nyoho x Akanekko cultivar

13 Mihong Toyonoka x Reiko cultivar

14 NS970524 unknown line

15 Okmae Toyonoka x Maehyang cultivar

16 Seolhyang Akihime x Redpearl cultivar

17 Suhong Hokowase x Harunoka cultivar

18 Sulhong Suhong x Toyonoka cultivar

19 Wildstrawberry1 unknown wild

20 Wildstrawberry2 unknown wild

21 Wonkyo3111 Open pollinated of Benihoppe line

22 Aiberry unknown cultivar

23 Aihime unknown cultivar

24 Akanekko Aiberry x Hokowase cultivar

25 Akasyanomitsuko Nyoho x Kunowase cultivar

26 Akihime Kunowase x Nyoho cultivar

27 Alps unknown cultivar

28 Amaou Fukuoka S6 cultivar

29 Aska unknown cultivar

30 Asuka wave

[Uzushio × {(Kurume Sokusei-3 × Hokowase) × 

(Donner ×  Hokowase)}] × [(Kurume Sokusei-3 × 

Hokowase) × {Donner × (Kobe-1 ×  Hokowase)}]

cultivar

31 Bbiaberry unknown cultivar

32 Benihoppe Akihime x Sachinoka cultivar

33 Chiduru [(Donner-s)-s x (Harunoka-s)-s]-s x Harunoka-s cultivar
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34 Terunoka Hokowase x Donner cultivar

35 Everberry Oishi-Sikinary x Haruyoi cultivar

36 Goryeong Takane           Haikara   x Donner cultivar

37 Guardian
NC-1768 [Fairpeake x (Aberdeen x Redheart)] x 

Tennessee Beauty  x Surecrop
cultivar

38 Harunoka Kurume103 x Donner cultivar

39 Haruyoi Hokowase x Harunoka cultivar

40 Hongbok Kohuku cultivar

41 Houkouwasec Kogyoku(Fairfax salf seedling) x Tahoe cultivar

42 Houkouwasec Kogyoku(Fairfax salf seedling) x Tahoe cultivar

43 Jumbo unknown cultivar

44 Jumbopureberry unknown cultivar

45 Kunowase unknown cultivar

46 Kurume39 unknown line

47 Kurume52 unknown line

48 Myongbo Meiho derived cultivar

49 Nyoho Kei210 x Reiko cultivar

50 Pechikad unknown cultivar

51 Pechikad unknown cultivar

52 Redpearl Aiberry x Toyonoka cultivar

53 Regina Amerikanischer Samling II (Geneva) x Deutsch Evern cultivar

54 Reiko Fukuba x Harunoka cultivar

55 Reiyu unknown cultivar

56 Rockyhara unknown cultivar

57 Sachinoka Toyonoka x Aiberry cultivar

58 Sagahonoka unknown cultivar

59 Shinyurbong unknown cultivar

60 Summerberry Kahou x Reiko cultivar

61 Sungkang17 Morioka17 line

62 Sungkang19 Morioka19 line

63 Syuko Shizutakara x Haruyoi cultivar

64 Tochinomine (Florida69-266 x Reiko) x Nyoho cultivar

65 Tochiotome Kurume49 x Tochinomine cultivar

66 Toyonoka Himiko x Harunoka cultivar

67 Wonyuk Himiko derived cultivar

68 Aiberry(ARS) unknown cultivar

69 Armore Blakemore x Aroma cultivar

70 Berry stare unknown cultivar

71 Berry stare unknown cultivar

72 Berry stare Missionary x Howard 17 cultivar

73 Black more Douglas x Cal 85.218-605 cultivar

74 Cardinal Earlibelle x ARK 5063 cultivar

75 Cascade Shasta x Northwest cultivar

76 Cats Kill unknown cultivar

77 Columbia WA 157 x WA 175 cultivar

78 Comet Earlibelle x ARK 5063 cultivar

79 Cyclone unknown cultivar
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80 Dabreak unknown cultivar

81 Diamante Cal. 87112-6 × Cal. 88270-1 cultivar

82 Donner CAL 222 x CAL 145.52 cultivar

83 Earlibritef Rosalinda x FL 90-38 cultivar

84 Earlibritef Rosalinda x FL 90-38 cultivar

85 Erie star unknown cultivar

86 Flamenco Evita x EMR077 cultivar

87 Floridabelle Sequioa x Earlibelle cultivar

88 Huxley unknown cultivar

89 Juspa unknown cultivar

90 Klondike unknown cultivar

91 Lassen

Blakemore x (Marshall x Fendalcinno) x Nich Ohmer x 

(Royal  Sovereign x Howard 17) x (Marshall x 

Fendalcinno)

cultivar

92 Linn MDUS 3184 x ORUS 2414 cultivar

93 Mingoi unknown cultivar

94 Missionary unknown cultivar

95 NewYork884 unknown cultivar

96 North west unknown cultivar

97 NY1406 unknown line

98 Pink paend unknown
wild 

relatives

99 Premier unknown cultivar

100 Redgauntlet New Jersey 1051 x Auchincruive Climax cultivar

101 Red glow Fairland x Tennessee Shipper cultivar

102 Red rich unknown cultivar

103 Sari unknown cultivar

104 Shasta Marshall x Howard 17 cultivar

105 Sweet charlie FL 80-456 x Pajaro cultivar

106 Dahoe unknown cultivar

107 Victoria unknown cultivar

108 Bolero LA0988 x Selva cultivar

109 Dyd Babi unknown cultivar

110 Jonson's Early unknown cultivar

111 Jursey belle (Lupton x Aberdeen) x Fairfax x (Pathfinder x Fairfax) cultivar

112 Cavalier Valentine (Howard 17 x Vanguard) x Sparkle cultivar

113 Guards man Claribel x Sparkle cultivar

114 Micmac Tioga x Guardsman S1 cultivar

115 Nowangg unknown cultivar

116 Nowangg unknown cultivar

117 Tamar Osogrande x Dorit cultivar

118 Chunseong unknown cultivar

119 Gilgyung53 unknown line

120 Sengagigana unknown cultivar

121 Senga Sengana Markee x Sieger cultivar

122 Elsanta Gorella x Holiday cultivar

123 Sarian unknown cultivar
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표 5-20. Genotyping에 사용한 16종류의 SSR 마커 정보

124 Bukaj unknown cultivar

125 Kama Sengasengana x Cavlier cultivar

126 Favette (Souvenir des Halles x Regina) x (Pocahontas x Aliso) cultivar

127 Toteuklip unknown cultivar

128 Chiloensis unknown cultivar

129 FragariaWild unknown wild

130 Jasan unknown cultivar

131 CropStation unknown

132 JirisanWild unknown

133 Sakyejul Shikisetzu  Unpulished

134 Ssanta Maehyang x Seolhyang

135 Sukhyang Seolhyang x Maehyang

136 Elan Fern x Rapella

137 NewZealand unknown

138 Caminoreal Cal 89.2307 x Cal 90.2533

139 Festival Rosalinda x Osogrande

140 Florida unknown

141 FragariaMinnesota unknown

142 Ventana Cal 93.170-606 x Cal 92.35-601

143 Bious unknown

144 EMC unknown

145 IslandWild unknown

146 Jepter unknown

147 Naoami unknown

148 Niigata unknown

149 No0241 unknown

150 No04113 unknown

151 No06155 unknown

152 No06172 unknown

153 No06182 unknown

154 No06183i unknown

155 No06183i unknown

156 No0636 unknown

157 No0641 unknown

158 No0643 unknown

159 UC1 unknown

160 Wildstrawberry3 unknown 　

SSR Primer sequences References

FG1a/b Forward : TGGTTTGCCGGTAGCAAATAGCAGCA Chambers et al., 2013, 
Mol BreedingReverse :  TGACACACACTCTCTCTGTCTGATCCCT

FG2a/b Forward : TGAACTGGTCCATCGGTGCTGAAA Chambers et al., 2013, 
Mol BreedingReverse :  TGATCACACAATACGCATTACCAAGCCT

FG7a/b Forward : GCAGTGCTACATCGACTCAGGTCCAA Chambers et al., 2013, 
Mol BreedingReverse :  ACCAAGGAAGTGCCGAAGTGGGTTT

FG7c/d Forward : AGGTGTCCAAAGAGGGTTGCTGTAGA Chambers et al., 2013, 
Mol BreedingReverse :  TCCCTCTCCCAATAACCCTTTGCTTC



- 212 -

  Genotyping을 위한 SSR 마커를 선발하기 위하여 딸기 유전자원 24개를 이용하여 PCR을 수

행한 결과, 16개 SSR 마커 중 8개 SSR 마커는 밴드 사이즈 구별이 어려웠고, 3개의 SSR 마

커는 polymorphic함이 다양하지 않아 제외하였다 (그림 5-34). 따라서 증폭된 밴드 패턴이 

뚜렷하고 재현성이 높은 Chambers et al. (2013)이 보고한 5종류의 SSR 마커를 이용하여 

160개 딸기 유전자원의 유전적 다양성을 조사하였다.

그림 5-34. 딸기 유전자원 24점에서 16종류의 SSR 마커를 이용하여 수행한 PCR 결과 

FG7e/f Forward : ACGGTGCCGAGATGCCTGATTACT Chambers et al., 2013, 
Mol BreedingReverse :  GCTGATCTCCACTTCCTCTCCTATCACCA

UFFa3D11a/b Forward : GCCTTGATGTCTCGTTGAGTAG Chambers et al., 2013, 
Mol BreedingReverse :  TACCTTCTGCATTCACCATGAC

ARSFL11 Forward : GCGAAGCATAACTGGCAGTATCTG Govan et al., 2008, Mol 
BreedingReverse :  GCGGGCCTAGGTGATCTTGGA

ChFaM-023 Forward : AGGAGAAGACCGGCTGTGTA Govan et al., 2008, Mol 
BreedingReverse :  TGCCTATAGCTGTGGCTGTG

EMFn121 Forward : GGTCCCTAAGTCCATCATGC Govan et al., 2008, Mol 
BreedingReverse :  GAGTGGATGCAAACATGAGC

EMFn170 Forward : CAGTTTGCCCAACAACAAGG Govan et al., 2008, Mol 
BreedingReverse : TTGATGGCAACAAATCACG

EMFn181 Forward : CCAAATTCAAATTCCTCTTTCC Govan et al., 2008, Mol 
BreedingReverse :  GCCGAAAAACTCAAACTACCC

EMFn182 Forward : GCAACAAAGGAGGTTAGAGTCG Govan et al., 2008, Mol 
BreedingReverse :  TGGTGAGTGCTCATTGTTCC

EMFv104 Forward : TGGAAACATTCTTACATAGCCAAA Govan et al., 2008, Mol 
BreedingReverse :  CAGACGAGTCCTTCATGTGC

EMFvi136 Forward : GAGCCTGCTACGCTTTTCTATG Govan et al., 2008, Mol 
BreedingReverse :  CCTCTGATTCGATGATTTGCT

EMFvi166 Forward : ACCGACAGCTGAGTTAGAGGAG Govan et al., 2008, Mol 
BreedingReverse :  AGTCATAGGACCCCACTTCAAA

FVES3274 Forward : GCACCCGAGTATTGTGAGGT Isobe et al.,  2013, 
DNA ResReverse :  ATCCATCGAAGCGTTTGTTT
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    선발된 5개의 SSR 마커를 160개 유전자원에 적용한 결과 총 60개의 대립인자가 확인되었

고 (FG1a/b 마커 12개, FG2a/b 마커 8개, FG7a/b 마커 13개, FG7c/d 마커 19개 및 FG7e/f 

마커 8개), FG1a/b 마커는 123bp-167bp 사이에서 피크를 보였으며 총 12개 피크로 27개 품

종을 구별할 수 있었다. FG2a/b 마커는 298bp-362bp 사이에서 피크를 보였으며 총 8개의 

피크로 54개 품종을 판별, FG7a/b 마커는 153bp-240bp 사이에서 피크를 보였으며 총 13개 

피크로 26개 품종을 구별할 수 있었다. FG7c/d 마커는 236bp-396bp 사이에서 피크를 보였

으며 총 19개 피크로 46품종을 판별, FG7e/f 마커는 472bp-599bp 사이에서 피크를 보였으

며 총 8개 피크로 17품종을 판별할 수 있었다 (표 5-21). 

표 5-21. 선발된 5개 SSR 마커로 분석한 160개 유전자원의 유전적 다양성 분석 결과

   선발된 5개의 SSR 마커를 이용하여 생성된 60개의 대립인자를 기반으로 160개 유전자원에 

대한 유전적 유연관계를 조사하여 dendrogram을 작성한 결과, 국내외 육성 딸기 유전자원

의 전체 유사도 지수 0.006에서 1의 범위로 나타났다 (그림 5-35). 

그림 5-35. 딸기 유전자원 160점에서 관찰된 allele frequencies

    유전적 다양성을 분석한 결과 실험에 사용한 160개 딸기 유전자원 중 155개의 유전자원이 

구별 가능하였고, 이들은 크게 5개 그룹으로 나뉘었다. 그룹 1은 2배체 딸기 F. vesca에 속

하는 유전자원 2점과 새로운 유전자원이 포함되었고, 그룹 2는 영국에서 수집한 유전자원 

1개가 포함되었다. 그룹 3은 영국에서 수집한 유전자원 8개, 일본 품종 5개, 우리나라 품종 

3개, 유럽 품종 3개 및 중국 품종 1개와 기원을 알 수 없는 유전자원 6개가 포함되었다. 그

룹 4에는 영국품종 17개, 일본품종 13개, 우리나라 품종 11개, 유럽 품종 4개, 캐나다 품종 

1개, 중국 품종 1개 및 뉴질랜드 품종 1개와 기원을 알 수 없는 유전자원 6개가 포함되었

으며, 그룹 5에는 69개의 F. x ananassa 유전자원이 속하였다. 따라서 본 실험에 사용한 

160개의 유전자원에 대하여 5개의 SSR 마커를 이용하여 분석할 경우 품종 구별이 가능 할 

것으로 판단된다 (그림 5-36).

SSRa No. of peaks  
scored No. of rare  allelesb Peak ranges  

observed (bp)
No. of unique  

genotypes detected

FG1a/b 12 5 123-167 27

FG2a/b 8 1 298-362 54

FG7a/b 13 5 153-240 26

FG7c/d 19 7 236-396 46

FG7e/f 8 3 472-599 17
a Chambers et al., 2013,  Mol Breeding
b Alleles with frequency  lower than 0.1
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그림 5-36. SSR 마커를 기반으로 분석된 딸기 유전자원 160점의 근연관계
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 4절. 과제별 결과 종합 분석 결론

○ 딸기 육종소재의 주요 형질 원예적 특성 분석 및 데이터베이스 구축

 - 국내 보유 딸기 육종 소재 164점을 충남농업기술원 논산딸기시험장에서 분양 받아 증식

하여 주요 목표 형질 및 원예적 특성을 조사하고 (과중, 엽형, 초형, 과형, 경도, 당도 및 

산도), 각 형질별 육종 소재를 분류 

 - 딸기 육종 소재 164점의 형질 조사 결과를 Breeding Information Managemonet System 

(BIMS, https://www.rosaceae.org/bims)을 이용하여 데이터베이스화하여, 전체 표현형 결과 

뿐만 아니라 원하는 traits만 선택해서 결과를 나열할 수 있도록 하였음

○ 딸기 유전체 정보 수집 및 분석

 - 딸기 유전체 reference인 Fragaria vesca (2배체)를 포함하여 8배체인 F. x ananassa와 F. 

iinumae (71 Gb), F. nipponica (72 Gb), F. nubicola (74 Gb) 및 F. orientalis (75 Gb) 4개

의 다른 야생종의 genome assembly 정보, CDS 정보, protein 정보, unigene 정보 및 EST 

데이터 등 관련 유전체 정보를 수집함

 - 수집 정보 분석 및 가공

○ 딸기 유전체 정보 기반 분자마커 대량 발굴

 - 사계성 형질과 관련하여 개화유전자 FaFT2와 FaCKX1의 염기서열을 분석하여 총 84개 

SNP를 발굴하였고 (FaFT2 SNP 179개, FaCKX1 SNP 36개), HRM을 통해 사계성과 일계성

을 구별할 수 있는 SNP 마커 2개를 선발함

 - 고당도 (설향, 매향, 금실, 아람)와 저당도 (Missionary, Camonoreal, Jansan, 포톨라) 유전

자원 선발 후 HPLC-ELSD를 이용하여 당도분석 및 당 합성 관련 유전자 18개의 발현을 

분석함

 - 탄저병 저항성 관련 유전자원 ‘보교조생’, ‘매향’, ‘아키히메’의 transcriptome 분

석을 통하여 탄저병 저항성 특이적으로 발현하는 유전자군을 대량으로 발굴

 - 탄저병 저항성 관련 유전집단 2개 (‘보교조생’X ‘매향’, ‘보교조생’X ‘아키히

메’)를 이용하여 유전자지도 작성 후 탄저병 저항성 관련 QTL분석 및 SNP 마커 1개 개

발 (3협동과제와 협력)

○ 본 연구는 최초로 고정계통을 활용하여 8배체 딸기의 F2 집단을 구축, 분자마커 개발을 시

도한 것에 의의가 있으며 GBS를 통한 SNP 선발이 유용한 방법임을 확인하였음

○ 향후 8배체 딸기의 표준유전체 정보가 정밀해짐에 따라 더욱 신속한 마커 개발이 가능해질 

것으로 예상됨

○ 경도 형질의 경우 환경의 매우 민감하게 변화되는 특징을 가지고 있기에 최소 5년 정도의 

반복 실험을 통해 매해 기상환경 변화 등에 따른 오차를 줄여 표현형 결과를 확보하는 것

이 신뢰도 있는 SNP 발굴에 중요함

○ 딸기 역병 저항성 검정법 확립

 - 논산딸기시험장으로부터 딸기 역병균(P. cactorum isolate ‘PC151111’)을 분양 받아 저

항성 검정 방법을 확립함

 - 딸기 관부(crown) 부분에 상처를 낸 다음 딸기 역병균인 P. cactorum isolate 

‘PC151111’ 유주자 현탁액을 주당 10 mL씩 토양 관주를 통해 접종함

 - 접종 후 병이 잘 발생할 수 있는 환경 조건으로 유지하여 3주 후 이병률을 조사함

 - 이병률은 0-4 단계로 나눠 조사, DI<1를 저항성(R), 1≤DI<2를 중도 저항성(MR), 2≤DI<3

를 이병성(S), 3≤DI을 높은 이병성 (HS)으로 조사함
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○ 딸기 유전자원의 역병 저항성 검정

 - 총 104종의 유전자원을 충남농업기술원 논산딸기시험장에서 분양 받아 딸기 역병균인 P. 

cactorum에 대한 저항성을 검정함

 - 그 결과 평균 이병률 지수(DI)는 0.78에서 3.78까지 다양하게 나타남 

 - 저항성 품종은 2종, 중도저항성 품종은 27종, 이병성 품종은 42종, 높은 이병성 품종 33

종으로 나타남 

 - 가장 높은 저항성을 보인 품종은 일본 품종인 ‘Pechika’와 ‘Kaorino’ 

 - 가장 높은 이병성을 보인 품종은 국내 품종인 ‘킹스베리’

 - 딸기 역병 저항성 품종 육성 시 교배모본 선발에 유용한 자료로 활용 가능함

○ HRM 마커 개발을 통한 8배체 딸기 유전자지도 작성

 - ‘설향’과 ‘생가생가나’를 교배모본으로 사용하여 최종적으로 97개체로 구성된 F1 분

리집단을 육성함

 - 양친과 97개의 F1 분리집단의 DNA를 추출하여 유전자지도 작성에 사용함

 - 분리집단의 양친인 ‘설향’과 ‘생가생가나’의 DNA를 이용하여 NGS 분석 수행함

 - ‘설향’과 ‘생가생가나’는 각각 표준유전체의 530Mbp와 534Mbp로 약 76%를 커버함

 - Mapping된 염기서열을 이용하여 양친간의 SNP를 탐색함(총 421,480개의 SNP가 대량으로 

탐색됨)

 - SNP 중 non-paralog SNP는 20,848개였으며, 이 중 12,720개의 SNP를 최종적으로 선발함

 - HRM용 프라이머로 SNP는 10,267개, 추천된 HRM 분석용 프라이머는 3,144개

 - 이 중 1,857개의 프라이머를 SNP 분자표지 개발에 사용, HRM 분석 결과 800개만이 실제

로 다형성을 보임 

 - 이를 이용하여 유전자지도를 작성, 632개의 SNP-HRM 분자표지가 연관지도 상에 위치함

 - 연관 거리는 1569.7 cM, 33개의 연관군으로 구성됨

 - 개발된 SNP 분자표지를 이용하여 딸기 육성계통의 homozygosity를 확인함

 - 딸기 유전자원 간 유연관계 분석에 개발된 HRM 분자표지를 사용함

 - 본 연구를 통해 개발된 SNP 분자표지의 경우 HRM 분석 방법으로 쉽게 분석할 수 있음

 - 딸기 육종 시 딸기 유전자원을 분류할 수 있을 뿐 아니라 유전적 다양성을 확인하는데 

유용하게 이용할 수 있음

○ 딸기 역병 저항성 유전분석

- 97개의 F1 분리집단 중 79개의 F1 분리집단을 사용

- 표현형 조사 결과 79개체 중 저항성 3개체, 중도저항성 32개체, 이병성 42개체, 높은 이병

성 3개체 

○ 딸기 역병 저항성 QTL 탐색

- 작성된 연관 유전자지도의 분자표지의 scoring 데이터를 유전자형(genotype)으로 사용함

- 접종한 F1 분리집단의 이병률 데이터를 표현형(phenotype)으로 사용함

- QTL 분석 중 CIM 분석을 수행함

- 2개의 미동 QTLs(qPC3.1 및 qPC6A)이 탐색됨

- 그러나 두 QTL 모두 표현형 변이(R2 value)가 10%를 넘지 못함

- 딸기 역병 QTL 분석을 통해 양적 형질인 것을 확인함

○ 탄저병은 식물체에서 특별한 증상이 없이 잠재감염 상태로 존재하였다가 발병에 유리한 환

경조건이 되면 발생하기 때문에 잠재 감염주를 조기 진단하거나 살균제 처리 등 노력과 비
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용이 많이 소요되므로 탄저병 저항성 품종을 육성하여 재배하는 것이 필요하다. 국내 딸기

에서 발생하는 탄저병은 잎과 엽병, 런너, 크라운에 발생하는 탄저병균 Colletotrichum 

gloeosporioides 와 과실에 발생하는 탄저병균 C. acutatum 이 보고되었으나, 최근에 국내

에서 발생하는 탄저병균은 type 균주에 대한 재정립과 함께 분자 분류학적 분석을 통해 국

내 딸기에 발생하는 C. gloeosporioides 는 C. fructicola 로 재평가되었다. 

○ 국외에서는 국내에서 주로 문제되는 병원균과는 다른 종류인 Colletotrichum acutatum 에 

대한 저항성을 갖는 SCAR 마커가 개발되었고(Lerceteau-Kohler 등 2005), 유전양식에 관한 

연구도 이루어진 바 있으나(Denoyes 등 2005) 국내에서 주로 발병되는 C. fructicola 에 대

한 연구는 거의 없는 형편이다. 탄저병 저항성 유전양식에 관하여 연구자마다 서로 다른 

결과를 보고하고 있으므로(Ballington 등 2002, Okimura 등 2004, Denoyes 등 2005, Mori 

and Kitamura 2010) 탄저병 저항성 품종 육성을 위해서는 탄저병 저항성 관련 마커개발 

연구 뿐 만 아니라 유전양식에 관한 지속적인 연구가 필요하다.

○ 딸기 탄저병은 주로 육묘기에 발생하여 문제가 되는 주요 병해로서 국내에 재배되고 있는 

딸기 품종 ‘Seolhayang’, ‘Akihime’, ‘Redpearl’ 등이 모두 감수성이며, 특히 내수 품

종의 대부분을 ‘Seolhayang’이 차지하여 발병시에는 그 피해가 매우 심각하다. 따라서 

딸기 탄저병 저항성 품종 육성은 절실하며, 관련 분자표지개발은 조기에 우수한 품종을 

육성하는데 매우 중요한 역할을 할 것이다.

○ 탄저병 저항성 여부 판단의 기준은 육종가 마다 다를 수 있으나 이병지수가 1정도이면 실

제 재배에서 큰 문제가 없는 것으로 판단된다. 따라서 본 연구에서는 탄저병 저항성 마커 

개발에는 ‘Albion’ 품종을 저항성의 기준으로 정하고, 상대적으로 이병지수가 

‘Albion’ 과 같거나 이하인 품종 혹은 계통을 선발할 수 있는 마커를 개발하였으며, 이 

개발 마커는 실제육종에 이용하고 있다. 

○ 또한  품종 육종에 사용될 마커를 개발하기 위해서는 필수적으로 관련 유전집단의 육성이 

필요하며, 이 유전집단의 육성에는 많은 시간과 노력이 필요한 실정이다. 따라서 본 연구

에서 육성한 2개의 유전집단은 추후 연구에 활용될 수 있을 것이다.

○ 수집한 딸기유전자원들을 이용하여 수출용 딸기품종 육성 및 고품질 딸기 육성(고경도, 고

당도, 사계성, 탄저병저항성, 흰가루병저항성 등)을 위한 새로운 교배조합을 작성할 수 있

음

○ 딸기유전자원 식별을 위해 최근에 개발된 EP-1 Fluidigm system을 구축하였으며, 24개의 

SNP 분자마커을 이용한 국내외 110개의 딸기품종 식별에 대해 특허 출원 및 등록을 하였

음. 등록된 기술을 활용하여 국내 품종의 유출을 보호할 수 있으며, 로열티에 대한 분쟁을 

해소하는데 사용가능 함

○ 당도와 사계성의 연관지도 작성 및 QTL 분석을 통해 선발된 SNP 분자마커는 수출용 고당

도 및 사계성 품종 육종현장에서 효과적으로 우량계통을 선발할 수 있으며 육종연한 단축

에 기여함

○ NGS법인 ddRAD-seq 기술을 이용하여 1,287,014 raw read의 데이터 수집 후 25,879 SNP 

정보를 연구기관과 공유함으로 새로운 형질에 대한 유전자 연관지도 작성 및 분자마커개

발에 활용 가능함

○ 유용유전자 동정, 전사조절 유전자 및 생합성 관련유전자를 통한 신호전달 메카니즘을 이

해를 통한 식물자원경재시대에 유용유전자원 발굴 및 신품종 육성 경쟁력 강화
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3장. 목표 달성도 및 관련 분야 기여도

 1절. 목표

 ○ 딸기 육종 소재의 주요 목표 형질 및 원예적 특성 탐색, 분류 및 데이터베이스 화

  ○ 딸기 유전체 정보 수집, 통합 분석

  ○ 딸기 유전체 정보 기반 분자마커 대량 발굴

  ○ 딸기 경도 관련 유전자원 탐색 및 경도 정밀검정법 개발

  ○ 딸기 고경도 연관 분자표지 개발용 F1 조합 선발 및 F2 조합작성

  ○ 딸기 고경도/저경도 고정계통조합을 이용한 SNP 분자표지 개발

  ○ 딸기 고경도/저경도 고정계통조합을 이용한 경도 연관 분자표지 개발

  ○ 개발한 딸기 고경도 연관 분자표지의 실용성 검정

  ○ 딸기 역병 저항성 유전분석

  ○ 딸기 역병 저항성 연관 분자표지 개발

  ○ 딸기 탄저병 저항성 검정법 확립

  ○ 딸기 탄저병 저항성 연관 분자표지 개발

  ○ 딸기 고당도 사계성 관련 소재 개발

  ○ 딸기 고당도 분자 마커 개발

  ○ 딸기 사계성 분자 마커 개발

 2절. 목표 달성여부

세부연구목표
(연구계획서상의 목표)

비중

(%)

달성도

(%)
자체평가

○ 딸기 육종 소재의 주요 목표 형질 

및 원예적 특성 탐색, 분류 및 데

이터베이스 화

30 30 - 164 계통의 runner 확보 후 증식시켜 표현형 
분석을 완료함

- 각 형질별 육종 소재를 분류 후 경도, 당도, 
과중, 과형 및 당산도의 교배조합 작성용 유
전자원 선발하여 목표를 달성함

- 딸기 육종 소재 164점의 형질 조사 결과를 
Breeding Information Managemonet System 
(BIMS, https://www.rosaceae.org/bims)을 이용
하여 데이터베이스화하여, 전체 표현형 결과 
뿐만 아니라 원하는 traits만 선택해서 결과를 
나열할 수 있도록 하였음

○ 딸기 유전체 정보 수집, 통합 분석 20 20 - 딸기 유전체 reference인 Fragaria vesca (2배
체)를 포함하여 8배체인 F. x ananassa와 F. 
iinumae (71 Gb), F. nipponica (72 Gb), F. 
nubicola (74 Gb) 및 F. orientalis (75 Gb) 4개
의 다른 야생종의 genome assembly 정보, 
CDS 정보, protein 정보, unigene 정보 및 
EST 데이터 등 관련 유전체 정보를 수집함

○ 딸기 유전체 정보 기반 분자마커 

대량 발굴

50 50 - 사계성 형질과 관련하여 개화유전자 FaFT2와 
FaCKX1의 염기서열을 분석하여 총 84개 SNP
를 발굴하였고 (FaFT2 SNP 179개, FaCKX1 
SNP 36개), HRM을 통해 사계성과 일계성을 
구별할 수 있는 SNP 마커 2개를 선발함
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세부연구목표
(연구계획서상의 목표)

비중

(%)

달성도

(%)
자체평가

○ 딸기 경도 관련 유전자원 탐색 및 경도 정

밀검정법 개발

○ 딸기 고경도 연관 분자표지 개발용 F1 조

합 선발 및 F2 조합작성  

30 30 - 8배체 딸기 원예원 육성 고정계통의 경도 관
련 특성 조사 및 재료 선발

- 유전분석이 용이한 경도검정 조건 확립: 간이
경도계와 고정경도계의 비교 실험을 통해 집단 
분석에 적합한 기기 및 방법 선택

- 고경도 고정계통와 저경도 고정계통 간의 교
배를 통해 F1 조합 선발

- F1 식물체의 자식을 통해 분자표지 개발을 위
한 F2 분리집단 종자 확보 

○ 딸기 고경도 연관 분자표지 개발용 F2 분

리집단 육성

○ 딸기 고경도/저경도 고정계통조합을 이용

한 SNP 분자표지 개발

35 35 - 2017년 2월 21부터 4월 4일까지 색, 모양, 수량, 
경도 등의 전반적인 특성조사를 진행

- 총 89개의 딸기 계통에 대하여 
GBS(genotyping by sequencing) 방법으로 염
기서열 분석

- GBS를 통해 평균 87,435,765 read가 확보되었
으며 http://strawberry-garden.kazusa.or.jp/.에
서 확보한 Fragaria x ananassa 
(FANhybrid_r1.2) 레퍼런스 정보를 확보하여 
SNP 선발에 활용

- 2차 필터링한 20,923개 SNP 중에서 딸기 레퍼
런스 데이터베이스의 스캐폴드 당 1개씩 퀄  
리티가 가장 높고 diallelic인 SNP 2,863개 선
발하여 딸기 유연관계 계통도(표 7)를 그렸으
며 (DARwin software (http://darwin.cirad.fr) 
version 6 사용),  population 분석

- GBS를 통해 선발한 SNP가 딸기 유연관계 분
석을 효과적으로 함으로 써 이러한 SNP 분석 
전략이 딸기 마커 개발에 효율적임을 확인

○ 딸기 고경도/저경도 고정계통조합을 이용

한 경도 연관 분자표지 개발

○ 개발한 딸기 고경도 연관 분자표지의 실용

성 검정

35 35 - 8배체 딸기 자식 고정계통 2개에 대하여 GBS 분석을 진
행하였음

- 8배체 reference를 이용한 경우, SNP가 subgenome 특이
적이어야 연관 그룹을 효과적으로 탐색할 수 있으며 이

- 고당도 (설향, 매향, 금실, 아람)와 저당도 
(Missionary, Camonoreal, Jansan, 포톨라) 유
전자원 선발 후 HPLC-ELSD를 이용하여 당도
분석 및 당 합성 관련 유전자 18개의 발현을 
분석함

- 탄저병 저항성 관련 유전자원 ‘보교조생’, 
‘매향’, ‘아키히메’의 transcriptome 분석
을 통하여 탄저병 저항성 특이적으로 발현하
는 유전자군을 대량으로 발굴

- 탄저병 저항성 관련 유전집단 2개 (‘보교조
생’X ‘매향’, ‘보교조생’X ‘아키히
메’)를 이용하여 유전자지도 작성 후 탄저병 
저항성 관련 QTL분석 및 SNP 마커 1개 개발 
(3협동과제와 협력)

합계 100 100

http://strawberry-garden.kazusa.or.jp/.����
http://darwin.cirad.fr
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세부연구목표
(연구계획서상의 목표)

비중

(%)

달성도

(%)
자체평가

○ 딸기 역병 저항성 검정법 확립 10 10 - 딸기 역병 균주(Phytophthora cactorum ‘PC151111’)
을 이용하여 딸기 역병 저항성 검정법 확립함

○ 딸기 유전자원의 역병 저항성 검

정

20 20 - 국내 딸기 유전자원뿐만 아니라 국외 딸기 유전자
원을 포함하여 총 104 품종에 대해서 역병 저항성 
검정 실시함

- 한 품종 당 3반복씩 역병 저항성 검정을 실시하여 
저항성 및 이병성 품종 분류함

- 균 증식하는데 시간이 많이 소모되었으나 국내에서 
발병한 역병균이라는 것에 의미가 있음

- 많은 딸기 유전자원을 이용하여 딸기 역병 저항성 
유전 분석을 실시한 것은 본 연구가 처음임

○ HRM 마커 개발을 통한 8배체 딸

기 유전자지도 작성

40 40 - ‘설향’, ‘생가생가나’ 품종을 교배모본으로 사용하여 
NGS 분석 실시

- ‘설향’, ‘생가생가나’ 품종을 교배하여 F1 분리집단
을 작성함

를 위해 Nagano et al. (2017)이 제시하였듯, [부 : 모 : 
heterozygous = 1 : 1 : 2] 의 분리비를 보이는 SNP를 선
발하여 연관 지도 제작에 사용함

- 두 reference를 활용해 얻은 두 가지 SNP 세트를 통해 
연관 지도 제작을 시도함.

- 2배체 reference를 이용한 SNP set는 하나의 염색체에서 
여러 개의 연관 그룹으로 나눠지는 경향이 보여 연관 지
도 제작에 적합하지 않은 것으로 판단되었고 8배체 
reference를 이용해 얻은 SNP set를 이용함.

- 연관 그룹의 threshold는 LOD score 2, 그룹간 거리 
30cM으로 설정함.

- Carthagene 분석                       결과 25개의 연
관 그룹을 얻었음

- 8배체 reference를 이용한 경우, [부 : 모 : heterozygous 
= 1 : 1 : 2] 의 분리비를 적용하여 필터링하면 SNP이 70
개로 줄어들어 연관 지도 제작에 적합하지 않다고 판단
됨.

- 2배체 reference를 이용한 경우, 부모와 F1에서 다형성이 
나타났으나 F2 집단에서 다형성이 발견되지 않은 SNP는 
제거하였으며, 총 214개의 SNP를 선발하여 연관 지도 제
작에 사용함.

- 연관 그룹의 threshold는 LOD score 2, 그룹간 거리 
30cM으로 설정함.

- 결과적으로, 2배체 딸기의 7개 염색체에 대응하는 7개의 
연관 그룹을 얻었음

- LOD 값 분석 및 유효한 SNP/Indel 선발 : 2개의 F2 집단 
중 딸기 8배체 reference에 mapping이 된 T137(147개 개
체)에 대해 경도        관련 QTL 분석

- Permutation test 결과 genome wide LOD 값은 5.0였으며 
제일 큰 LOD 값은 2.27로 LG5       번에 23,133bp 부
근에 위치하였음

- 확인된 가까운 SNP 마커는 icon00022208_a.1 스캐폴드 마
커로 확인되었음

합계 100 100
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- 집단을 작성하는데 연구 시간이 오래 걸릴 것으로 
예상되어 기존에 보고된 논문을 기반으로 유전분석
과 동시에 진행함

- NGS 분석을 통해 대량의 SNP를 탐색하였으며, 이
를 이용하여 HRM 분석을 실시

- 총 1,857개의 SNP를 HRM 분석을 실시하였으며,
이 중 800개만이 다형성을 보임

- 하나의 SNP 분자표지에 대해 HRM 분석을 실시하
여야 하므로 시간이 많이 소요됨

- 본 실험에서 개발한 SNP의 경우 딸기 육종 시 바
로 쓸 수 있다는 장점이 있음

- 800개의 SNP 중 632개의 SNP를 이용하여 딸기 연
관 유전자 지도 작성함

- 완벽하게 8배체 딸기 유전자 지도를 작성하진 못하
였으나 현재까지 보고된 딸기 유전자 지도와 비교
해 보았을 때 non-parolog SNP를 이용한 유전자 
지도라는 것의 큰 장점이 있음

○ 딸기 역병 저항성 유전분석 5 5 - 딸기 역병균을 이용하여 한 개체당 3반복씩 실험하
여 집단 내 역병 저항성 검정을 실시함

- 저항성 3개체, 중도저항성 32개체, 이병성 42개체,
높은 이병성 3개체로 분리함

○ 딸기 역병 저항성 QTL 탐색 15 15 - QTL 분석을 실시하였으나 major QTL은 탐색되지 
않고 2개의 minor QTLs(qPC3.1 및 qPC6A)이 탐색
됨

- 다배체 작물의 경우 QTL 탐색이 쉽지 않음

○ 딸기 역병 연관 분자표지 개발 10 10 - Minor QTLs(qPC3.1 및 qPC6A)에 연관된 분자표지 
개발함

합계 100 100

세부연구목표
(연구계획서상의 목표)

비중

(%)

달성도

(%)
자체평가

○ Mapping 용 유전집단 육성 50 50 - ‘Hokowase’x‘Akihime’, 
‘Hokowase’x‘Maehayang’ 채종 후 실생묘 육
성

- 런너이용 증식, 개베별 탄저병원균 접종 후 이병지
수 조사 실생묘 육성

○ 탄저병 저항성 분자표지 개발 50 50 - 다형성 분석, RAPD 머커 개발 및 SCAR 마커 전환
- 유전집단 다형성 분석

합계 100 100

세부연구목표
(연구계획서상의 목표)

비중

(%)

달성도

(%)
자체평가

○ 유전자원 수집 5 5
- 당도관련 6점, 사계성관련 2점의 유전자원을 
확보함

○ 딸기 유전자원 특성 분석 10 10
- 딸기 유전자원의 특성분석 및 유전자원을 식
별할 수 있는 SNP분자마커개발 및 Fluidigm 
EP1 system 개발

○ 당도 및 사계성 관련 소재의 전사

체 자료 생성 및 분석
10 10

- 딸기의 주요 유전자원으로부터 사계성관련 
TFL1 유전자의 염기서열을 결정하고, 4개의 
HRM 분자마커개발함

- 당도 및 색깔에 관련된 유전자발현분석을 통
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 3절. 목표 미달성 시 원인(사유) 및 차후대책

○ 딸기 고정계통을 활용하여 성공적으로 F2 집단을 구축하고 GBS (genotyping by
sequencing) 기술을 통한 SNP 발굴을 시도하여 마커를 개발하였으나 각각의 SNP의 유

효성을 검증하기에는 연구기간이 짧은 한계가 있었으며 표준유전체 구축이 미흡한 상황

인 만큼 딸기 레퍼런스가 확보되면 SNP 연구의 정확성이 높아질 것으로 기대됨

○ 경도 연관 SNP가 실제 육종 재료에 대해 어느 정도의 효용성을 보이는지에 대한 연구가 

추가적으로 필요하나 아직 딸기에서 고경도 및 저경도에 대한 기준이 전혀 확립이 안 

된 만큼 정밀한 연구설계의 한계가 컸으며 이에 대한 육종가들과의 합의가 필요함

○ 딸기는 allo-ploid 작물로 유전체가 매우 복잡하기 때문에 완벽하게 유전자 지도가 작성되

지 못함

○ 아직까지도 딸기 유전체 분석이 완벽하게 된 연구 논문이 없음

○ 저항성 품종으로 알려진 ‘생가생가나’가 본 연구에서는 이병성으로 나와 major QTL이 탐

색되지 않은 것으로 보임

○ 본 과제 기간이 짧고 집단 작성에 많은 시간이 소요되어 연구 목표에 미흡한 결과를 달

성

○ 다른 연구 또는 차후 연구에서 좀 더 완벽하고 촘촘하게 유전자 지도를 작성할 필요 있

음

○ 본 연구에서 나온 결과를 토대로 새로운 저항성 품종과 이병성 품종을 이용하여 집단을 

작성하여 major QTL을 찾을 필요 있음

한 후보유전자 선발함

○ 딸기 당도 및 사계성 연관 분자표

지 개발용 F1 분리집단 육성
10 10

- 당도 및 사계성 관련 4개 조합(매향×알비온, 
설향×관하, 매향×페스티발, 매향×스위트찰
리)을 작성하고 F1집단을 육성함

○ 딸기 당도 및 사계성 관련 유전분

석 및 유전자 연관지도 작성
30 30

- NGS기술 중 ddRAD-seq을 이용하여 사계성 
및 당도의 교배양친 및 F1집단 총 96샘플에 
대해 각 샘플당 평균 1,287,014 raw reads 획
득함

- 1,553 SNP 분자마커를 이용하여 사계성 관련 
유전자 연관지도 53개를 작성하였으며, 1,268 
SNP 분자마커를 이용하여 사계성 관련 유전
자 연관지도 46개를 작성함

○ 딸기 당도 및 사계성 연관 QTL분

석 및 분자표지 개발
20 20

- 유전자 연관지도와 교배조합 및 F1집단의 표
현형분석을 통하여 당도 및 사계성관련 QTL을 
동정하였으며, QTL에 위치한 당도 및 사계성 
관련 SNP분자마커를 선발함

○ 확인된 분자표지의 적용성 검정 10 10

- 24개 SNP 분자마커를 활용하여 딸기 110품종
을 식별함.

- 분자표지를 이용한 당도 및 사계성 품종간의 
Validation 검증 결과 당도 관련 유용 분자표
지 2 set (F03-022, S08-701)을 선발함

- 당도 및 사계성 관련 SNP 분자마커를 활용한 
교배 양친과 F1 집단(152개체)의 유전자형 분
석 및 QTL 분석을 통한 당도 및 사계성 특이
적인 SNP 분자마커 선발 

○ 새롭게 확인된 전사체, 유전체, 유

전자, QTL 정보 공유
5 5

- 개발된 유전체, 유전자지도, SNP정보에 대한 
data 베이스를 1세부와 공유함 

합계 100 100
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4장. 연구결과의 활용 계획 등

 1절. 연구성과의 활용 분야 및 활용 방안 (타 연구에의 응용 포함)

○ 딸기 품종 육성에 관한 제반 기술 축적으로 육종 체계 확립 및 우수 신품종 육성 가속화

- 조기선발 및 정밀 육종 가능

- 육종연한 단축을 통한 신품종 개발 비용 절감

- 다양한 목표의 육종이 신속하게 가능하여 품종의 국제 경쟁력 강화 

○ 개발 분자표지를 이용한 지적 재산권 확보

○ 분자표지를 이용한 딸기 고품질 품종 육성으로 수출 시장 확대, 국제 경쟁력 확대

- 고품질 딸기 육성 비용 절감을 통한 가격 경쟁력 및 부가가치 창출

- 각 시장 맞춤형 품종 개발을 통한 수출 시장의 확대

○ 본 연구에서 활용한 딸기 고정계통 및 집단, SNP 등은 향후 정밀한 딸기 유전자 지도 작성 

등에 활용하여 표준유전체 구축 및 정밀한 마커 개발 툴로 활용할 예정

○ 딸기 색 등 다양한 목표 형질 대응하기 위해 본 연구를 바탕으로 핵심 딸기 집단 구축을 

계획 중에 있음

○ 딸기 역병 저항성 육종 소재 선발

- 딸기 품종 및 유전자원에 대해 역병을 접종한 결과를 토대로 딸기 역병 저항성 신품종 육성 

시 교배모본 선택에 중요한 기초 자료로 사용될 수 있음

- 딸기의 경우 교배모본으로 사용하는 품종과 유전자원이 한정되어 있어 본 연구에서 개발된 

HRM 분자표지를 이용하여 딸기 유전자원 유연관계를 분석한 결과를 바탕으로 육종 소재 선

택 시 이를 고려하여 교배모본을 선택할 수 있는 기초 자료로 사용될 수 있음

○ 딸기 형질 연관 분자표지 개발

- 본 연구에서 개발한 HRM(SNP) 분자표지는 형질과 연관되어 있는 분자표지일 경우 바로 형

질 연관 분자표지로 사용할 수 있다는 큰 장점이 있음

- 딸기 주요 형질 QTL 분석을 통해 형질 연관 분자표지를 개발하는데 이용할 수 있음

○ 개발된 마커는 딸기 신품종 육성에 활용

○ ‘Hokowase’x‘Akihime’, ‘Hokowase’x‘Maehayang’ F1 유전집단은 다른 마커 개발

에 이용

○ 수집된 딸기 유전자원 및 고당도 및 사계성 육성계통은 담양농업기술센터에서 지속적으로 

보존하면서 우량품종 육성에 활용될 것임

○ 교배조합에서 육성된 고당도 및 사계성 계통을 이용할 경우 연구종료 후에도 산업화가 가

능하며, 베트남 등 아시아 수출용 고품질 딸기 품종 육성을 통한 수출증대가 기대됨

○ 당도 및 안토시아닌 합성 관련된 유전자 동정 및 발현분석은 고당도 딸기품종 육성에 기초

자료로 활용 가능함
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 2절. 추가 연구의 필요성

○ 딸기의 유용형질 보유 품종별, 처리별 유전체 및 전사체 정보 생산 결과를 데이터베이스에 탑

재하여 public 유전체 정보와 통합 분석된 딸기의 표준 유전자 세트를 구축하고, 구축된 유전

자 세트 기반의 유전자 search 시스템을 구현할 필요가 있음  

○ 각 협동과제에서 개발된 마커 정보를 통합 탑재하여, web interface 형태의 육종가를 위한 마

커 개발 시스템을 만들 필요가 있음. 또한 육종가와 연구자의 검정을 거쳐 데이터베이스를 보

완해야 함

○ 경도 형질의 경우 환경의 매우 민감하게 변화되는 특징을 가지고 있기에 최소 5년 정도의 

반복 실험을 통해 매해 기상환경 변화 등에 따른 오차를 줄여 표현형 결과를 확보하는 것이 

신뢰도 있는 SNP 발굴에 중요함

○ 2012년 이후 국제신품종보호연맹(UPOV)규정에 따라 딸기 품종 보호권을 부여하게 되면서 

외국 품종 재배 시 로열티를 지불해야 하는 경제적 부담이 발생하였다. 이에 따라 다양한 

국내 품종이 육성되고 있으며, 2005년 9.2%에 불과하던 국산 품종 재배비율이 2013년 78.0%

로 증가하였다. 딸기 총생산액은 2006년 7,500억에서 2016년 1조 3천억원 이상으로 해마다 

증가하고 있으며, 전체 채소생산액의 11.6%를 점유하고 있다. 또한 2018년 기준 한국농수산

식품유통공사 통계에 따르면 딸기 신선과일 수출액이 2011년도 약 205억원에서 2017년도 약 

457억원으로 2배 이상 증가하였다. 세계적으로 딸기가 중요한 과채류 작물로 평가되고 있지

만 아직까지도 딸기의 유전체 분석은 다른 작물에 비해 걸음마 수준이다. 따라서 추가 연구

를 통해 딸기 유전체 해독 및 유전자 지도 작성이 필요하며 더 나아가 실제 육종에 사용할 

수 있는 형질 연관 분자표지 개발도 필요하다.

○ 유전집단 육성에 많은 시간이 소요되어(2년) 실질적임 마커 개발 기간이 짧았으며, 육성된 

유전집단을 활용하여 좀 더 다양한 마커개발이 필요함

3절. 기업화 추진방안 및 기술이전

○ 본 연구에서 개발된 HRM 분자표지 및 역병 저항성 QTL 연관 분자표지는 유용하게 사

용할 기관에 기술이전을 수행할 예정임
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