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요약

- 감귤 유전자원 271점을 수집하고 195점을 등록하였으며 플라

보노이드 등 예비핵심심단 6개를 구축함
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와 더뎅이병 저항성 연관 SNP 마커 16개, 홍피 연관 SNP 마

커 1개 등 총65개 마커를 선발함

- 콜히친을 절취한 액아에 감압 처리하여 동질사배체를 유도하는 기

술체계를 확립하였으며, 자연발생배수체 23개체를 선발 육묘함
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Sample No. of total SNP No. of Homozygous No. of Heterozygous No. of 기타

비교조합 Polymorphic SNPs Polymorphic SNPs in R genes
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Motif type CK SN ST BJ BG FN FG
P2 13,344 14,318 14,076 14,289 13,093 9,340 14,732
P3 8,410 8,728 8,651 8,817 8,209 6,239 9,027
P4 4,431 4,583 4,522 4,703 4,377 3,201 4,793
P5 8,179 8,376 8,321 8,675 8,093 5,629 8,793
P6 159,962 161,247 161,657 166,646 158,198 126,544 166,357
P7 46,687 46,861 47,126 48,819 45,801 35,543 49,017
P8 16,247 16,401 16,482 17,326 15,971 11,803 17,417
P9 6,828 6,842 6,932 7,310 6,650 4,663 7,336
P10 2,352 2,366 2,323 2,562 2,120 1,351 2,620
Total 266,440 269,722 270,090 279,147 262,512 204,313 280,092

Motif type CK SN ST BJ BG FN FG
P2 13,344 14,318 14,076 14,289 13,093 9,340 14,732
P3 8,410 8,728 8,651 8,817 8,209 6,239 9,027
P4 4,431 4,583 4,522 4,703 4,377 3,201 4,793
P5 8,179 8,376 8,321 8,675 8,093 5,629 8,793
P6 159,962 161,247 161,657 166,646 158,198 126,544 166,357
P7 46,687 46,861 47,126 48,819 45,801 35,543 49,017
P8 16,247 16,401 16,482 17,326 15,971 11,803 17,417
P9 6,828 6,842 6,932 7,310 6,650 4,663 7,336
P10 2,352 2,366 2,323 2,562 2,120 1,351 2,620
Total 266,440 269,722 270,090 279,147 262,512 204,313 280,092
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Sample name No. of reads Avg. Length (bp) Total length (bp) Trimmed/raw Genome coverage*

MN
53,696,252 93.01 4,994,042,255 80.89%

≒25.78X
53,696,252 83.19 4,467,207,107 72.36%

BB
55,912,620 93.05 5,202,723,438 81.06%

≒26.83X
55,912,620 83.03 4,642,398,481 72.33%

SN
55,751,090 93.09 5,189,756,814 80.91%

≒26.81X
55,751,090 83.38 4,648,452,650 72.47%

SS
54,452,596 93.27 5,079,024,937 80.54%

≒26.15X
54,452,596 82.94 4,516,313,101 71.62%

4 ea 439,625,116 88.12 38,739,918,783 76.52%

Sample No. of total reads No. of mapped reads Mapped region* (percentage %)
MN 107,392,504 86,059,978 (80.14%) 280,403,556 (95.00%)
BB 111,825,240 87,195,417 (77.97%) 286,546,457 (97.08%)
SN 111,502,180 88,641,673 (79.50%) 279,952,511 (94.84%)
SS 108,905,192 85,061,650 (78.11%) 277,461,526 (94.00%)

Sample No. of total SNP Region Total Homozygous Heterozygous 기타

MN 1,829,362 

CDS 193,702 46,062 82,233 65,407
Intron 300,656 75,323 123,878 101,455
UTR 76,852 19,585 29,869 27,398

Genic-region 550,160 136,089 227,038 187,033
Intergenic-region 1,279,202 458,146 365,850 455,206

BB 1,929,155 

CDS 211,499 22,876 99,812 88,811
Intron 327,109 35,171 151,836 140,102
UTR 83,649 9,247 37,167 37,235

Genic-region 599,006 65,030 277,651 256,325
Intergenic-region 1,330,149 259,541 431,685 638,923

SN 1,951,697 

CDS 209,590 47,814 90,593 71,183
Intron 321,774 75,987 135,624 110,163
UTR 82,322 19,314 33,086 29,922

Genic-region 590,933 138,259 249,283 203,391
Intergenic-region 1,360,764 459,142 405,220 496,402

SS 2,027,582 

CDS 212,949 56,697 87,273 68,979
Intron 327,066 90,692 130,141 106,233
UTR 84,745 24,467 31,694 28,584

Genic-region 601,370 165,756 239,304 196,310
Intergenic-region 1,426,212 626,273 335,040 464,899
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No. of SNP loci. 비교조합 Polymorphic loci* Non-polymorphic loci*

3,851,837

CK vs BB 442,250 913,830
CK vs SN 655,301 985,667
CK vs MN 729,630 938,257
SS vs BB 624,062 822,945

CK, SS vs BB, SN, MN 30,189 158,705
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<수체상 처리> <수체 처리 후 생육> <배수성 검경기>

<접수처리 후 접목> <접목 후 발아> <배수성 검정>
그림 6-1. 감귤 콜히친 처리 전후의 식물체 및 배수성 검경기



- 117 -

그림 6-2. 감귤 콜히친 처리 후 기내접목 및 배양

<반미세접목 및 생장조절실 생장유도> <반미세접목 및 온실 생장유도>
그림 6-3. 감귤 콜히친 처리 후 반미세 접목 및 생장유도
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<접수 후 활착 및 이식> <4배성 식물> <배수성 검정>
그림 6-4. 감귤 콜히친 처리 전후의 식물체 및 배수성 검경기

<처리 전 적엽> <처리 후 발아> <배수성 검정>
그림 6-5. 감귤 포트묘 콜히친 침지 처리 및 키메라 선발
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<처리 후 발아> <배수성 검정>
그림 6-6. 

<교배 종자의 구분> <미발육 종자 기내 파종> <배수성 검정>
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종자친 과실수 완전종자수 부분종자수 미숙종자수 배수성
3X 4X

하례히메 74 706 145 759 5 -
Fallglo 11 160 0 10 5 -

베니바에 5 56 4 5 1 -
계 90 922 149 774 11 -

<3배체 순화 및 육묘> <3배체 육종포장 정식>
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<베니바에×머코트> <베니바에×빈도> <에히메28호×머코트> <청견×머코트>
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<2012 교배실생의 2014년 봄 정식 및 2013년 육묘>

<2012 교배종자의 
파종(2013.6) 및 육묘 > <2013 교배종자 파종 및 2014 육묘> <2014 교배종자 파종 

및 2015 육묘>
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<대목의 접목 전 수세> <접목 및 정식> <활착 및 생육>

<독립포장의 대목 및 수형 시험>
그림 6-17. 대목 및 수형 구성에 다른 교배실생의 생육
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 과중 : 83.1g
 과피두께 : 5.2mm
 양낭수 : 9
 당도 : 11.0 Brix
 산도 : 1.5%
 종자수 : 10

 과중 : 83.5g
 과피두께 : 4.2mm
 양낭수 : 11
 당도 : 13.5 Brix
 산도 : 1.35%
 종자수 : 16

<교배실생 청견 <교배실생 

 

 

<2015년 교배실생 착과 및 과실 형태 <2016년 교배실생 착과 및 과실 형태
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교배실생 계통 착과수 과중(g) 당도(Brix) 산도(%) 종자수
1 2 - - - -
2 2 198 9.8 0.7 9
3 2 - - - -
4 15 192 8.7 1.1 0
5 23 86 10.7 3.9 7
6 2 77 11.7 1.1 5
7 5 73 11.7 3.5 2
8 10 78 13.3 3.9 9
9 25 69 13.2 1.6 14
10 14 60 13.4 3.7 9

교배실생 계통 착과수 과중(g) 당도(Brix) 산도(%) 종자수
1 2 122 10.8 0.7 17
2 16 187 12.7 1.6 0
3 2 363 14.9 0.8 0
4 4 207 14.4 1.0 0
5 3 218 13.3 1.7 0
6 6 255 12.3 0.9 0
7 11 164 14.2 2.0 0
8 1 58 9.6 1.6 9
9 4 47 9.8 1.5 19
10 5 59 11.6 1.2 8
11 2 138 10.7 0.5 11
12 1 117 13.5 0.6 0
13 2 217 11.5 1.2 0
14 14 50 11.6 0.9 8
15 6 187 8.4 1.1 18
16 5 78 9.4 0.7 7
17 1 92 11.8 0.7 11
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