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요   약   문

Ⅰ. 과제명: 양배추 육종기반 기술 및 소재개발

Ⅱ. 연구성과 목표 대비 실적

Ⅲ. 연구개발의 목표

구분

품종개발 특허 논문 분

자

마

커

유전자원
원종

탐색

유전체

정보

등록

DB

구축

마케팅

전략수립

보고서

인력

양성출

원

등

록

출

원

등

록
SCI 비SCI

수

집

등

록

최종목표 2 1 8 2 3 31 15 0 0

연구기간내
달성실적

2 0 11 4 9 121 44 1 2

달성율(%) 100 0 100 100 100 100 100 100 100

세부과제 목표

제1세부

○ 양배추 유전자원 및 상용품종의 원예적 형질 평가
○ 양배추 소포자 배양 최적화 조건 탐색
   - 민간 종묘회사 양배추 자원의 소포자 배양 서비스 제공
○ 양배추 세포융합 기반 조건 탐색

제2세부
○ 국외 elite 품종으로부터 자식종 선발(66종) 및 종묘회사에 제공
○ 양배추 S-genotype 동정용 분자마커 개발(2종)

제3세부

○ 최근 완성된 양배추 유전체서열정보와 유전지도를 활용하여 농업형질이 다양한
  양배추 계통들의 전체 유전체재분석과 비교유전체분석을 수행 고밀도 SNP 마커
를 개발하여 범용으로 활용할 수 있는 양배추 분자육종시스템을 구축
○ 유전체 재분석이 완료된 계통들에 대해 표현형질을 조사하고 GWAS 분석을 수
행하여 농업적으로 유용한 병저항성유전자와 다양한 형질을 결정하는 유전자마커 
개발
○ 핵내 45S rDNA 및 엽록체유전체를 완전 해독하여 유전적다양성 비교분석 및
   종묘회사에서 유용하게 활용될 수 있는 범용 종자순도검정용 마커를 개발 및
   보급· 지원
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Ⅳ. 연구개발 내용 

세부과제 연구 내용

제1세부

○ 양배추 소포자 배양 후대 고정 계통의 노지 형질 조사
   - 12종의 양배추 계통 가을 작기 노지 형질
○ 양배추 소포자 배양 최적화 조건 탐색
   - 배양 배지 조성, 배양 온도, 전처리 및 후처리 조건 별 배양 효율 비교
○ 민간 종묘회사 양배추 자원의 소포자 배양 서비스 제공
   - 아시아종묘, 조은종묘 등의 우수 계통 소포자 배양 서비스
○ 양배추 세포융합 기반 조건 탐색
   - 무 유래 신규 MS 후보 계통의 원형질체 융합 기반 조건 설정

제2세부

○ 국내외 시판 elite 품종 및 유전자원 수집
○ 양배추의 자가불화합성 인자 SRK 및 SCR/SP11 유전자 동정 및 염기분석
○ 주두측 및 화분측 자가불화합성 유전자를 이용한 S-genotype 선별용 분자마커 
개발
○ 자가불화합성 마커를 이용하여 elite 품종 및 수집된 유전자원들의 자가불화합성 
유전자형 분석
○ PCR-CAPS법을 이용하여 수집된 elite 품종으로부터 자식종 탐색
○ 탐색된 자식종들의 재확인
○ 재확인된 자식종의 민간종묘회사에 제공

제3세부

○ 농업형질이 다양한 양배추 40 계통 선발 및 이에 대한 whole genome 
sequencing(WGS) (약 6 Gbp) 수행

   - 국내종묘회사 보유 다양한 계통을 활용 (조은종묘 및 아시아종묘 협조)
   - 농업형질이 다양한 40 계통에 대한 병저항성 및 다양한 농업특성 조사
   - 양배추 20 계통에 대한 WGS (계통당 10x coverage) 수행
   - 브로커리, 컬리플라워, 콜라비, 케일, 카일란 각 4계통에 대한 WGS 수행
○ 양배추 표준유전체 정보를 기본 골격으로 하여 40 계통간 WGS 비교분석을 통

하여 분자육종시스템개발
   - 계통간 차이를 보이는 대규모 SNP 마커 개발: 각 염색체별 1,000점 이상, 전

체 10,000점 이상
   - 개발된 SNP의 확인
   - 다양한 생물정보비교분석
   - 웅성불임 특성이 도입된 우수 양친계통을 이용한 고밀도 유전지도 기반 대규

모 고효율 선발기술 개발 및 육종가 전개집단에 대한 선발 지원
○ 양배추 계통들의 핵내 및 세포질 게놈 유래 계통 특이 barcoding resource 개

발
   - 40 계통의 NGS기반 핵내 45S rDNA와 chloroplast genome 완성
   - 분석에 활용된 40 계통간 조합에서 활용될 수 있는 범용 종자순도검정용 마커 

개발
   - 국내 양배추 품종 육성에 직접 활용이 가능한 400점 이상의 SSR 마커로 구성

된 분자 유전지도 구축 및 활용기반 제공



- 7 -

Ⅴ. 연구개발결과 

세부과제 결과 요약

제1세부

◯ 64종의 양배추 자원의 가을 작기 노지 형질 조사 및 DB화
◯ 배양 배지 조성, 배양 온도, 전처리 및 후처리 조건 별 배양 효율 비교
◯ 상이한 특성의 양배추 계통간 세포질 및 핵 치환 조건 비교
◯ 아시아종묘, 조은종묘 등의 우수 계통 소포자 배양 서비스 수행

제2세부

○ 국내에서 판매되고 있는 외국 종자회사의 26개 F1 품종, 일본에서 판매되고 있는 224개
의 F1 품종, 중국에서 판매되고 있는 56개의 F1 품종, 유럽에서 판매되고 있는 60개의 
F1품종, 인도 및 방글라데쉬에서 판매되고 있는 15개의 F1 품종, 베트남에서 판매되고 
있는 15개의 F1 품종, 미국에서 판매되고 있는 7개의 F1 품종 등 총 407 품종을 수집하
였음

○ 수집된 407개의 F1 품종에 대하여 CMS 채종 여부를 확인한 320개의 F1 품종 
중 51개의 F1 품종이 CMS을 이용하여 종자를 채종하고 있었으며, 나머지 269
개의 F1 품종이 자가불화합성을 이용하여 종자를 채종하고 있다는 것을 확인하
였음

○ 수집된 407개의 F1 품종에 대하여 class 조합을 확인한 320개의 F1 품종 중 
Class I × Class I 조합이 62 품종, Class II × Class II 조합이 58 품종,  
Class I × Class II 조합이 200 품종이였음

○ Class II × Class II 조합으로 이루어진 F1 품종의 순도 검정용 마커 및 class II 
자가불화합성 유전자형을 판별할 수 있는 HRM용 마커를 개발하였음. 또한 EP1 
시스템을 이용하여 양배추 F1 품종의 순도 검정 및 유전적 고정도를 확인할 수 
있는 SNP 24 chip을 개발하였음

○ 기 보유 및 새롭게 개발된 마커들을 이용하여 320개 품종으로부터 자식종을 탐
색한 결과 109개의 품종으로부터 121개의 자식종을 탐색할 수 있었으며, 이중 
14개의 품종으로부터는 품종 합성에 이용되는 양친을 선발할 수 있었음

제3세부

○ 국내 육종가들이 양배추 품종육성에 이용하는 고정종 202 육성계통 중 웅성불임성, 병저
항성, 형태 등 농업형질이 다양한 44계통을 본 연구에 사용하였음: 양배추 20계통, 브로
커리, 케일, 콜라비, 콜리플라워 각 5계통, 카이란 3계통, 방울다다기양배추 1계통

○ 40계통에 대해 Illumina platform에 의한 NGS sequence를 수행하여 각 계통
당 2.6~5.1gb (4~8X 커버리지) 의 whole genome sequence (WGS)를 생산하

○ WGS 기반 계통별 SNP 정보와 표현형정보의 상관분석을 통한 GWAS 분석으로 
우수 농업형질 관련 마커 개발
   - 표준유전체 대비 유전자지역 SNP 지도구축 
   - 질적 · 양적형질과 연관된 후보 유전자 및 마커개발
   - 병저항성 유전자 마커 개발
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Ⅵ. 연구성과에 따른 기대성과 

고 우리나라 유전자은행인 NABIC 생명정보은행에 등록하였음  
○ 기존데이터 포함하여 44계통의 NGS에 대한 종합적인 생물정보분석을 수행하였

으며 전체 1,260만개의 SNP를 발굴하였는데, 이중 약 10%는 유전자영역에서 발
현되었음 

○ 1,260만개의 SNP 중 40계통 이상에서 모두 유전자형을 보이는 330만개의 범용 
SNP를 발굴하였으며 이들에 대한 제놈브라우져를 구축하여 분자육종의 기반에 
활용할 수 있는 인프라를 구축하였음 

○ 330만개의 범용 SNP를 대상으로 GWAS 및 유전다양성 분석을 수행하여 양배추 
아종간 진화 및 유연관계를 구명하였고 또한 아종특이 염색체 지역을 발굴하였음 

○ 44개의 NGS서열을 기반으로 모든 계통의 엽록체와 리보솜유전자 완전장 서열을 
완성하였으며 이를 기반으로 아종간 진화기작을 구명하였고 37개의 엽록체변이
와 31개의 리보솜유전자 변이를 탐색하였으며 이들을 이용해 계통을 식별하는 
HRM 및 gel-based 마커를 개발하였음

○ 기존의 연구에서 후보지역으로 선정되었던 검은썩음병저항성과 뿌리혹병저항성 
유전지도 및 QTL 정보를 이용하여 실제 검정용 마커를 개발하여 다양한 집단에 
검증하였고 뿌리혹병저항성 집단을 이용하여 분석된 GBS기반 고밀도 유전지도를 
바탕으로 기존 표준유전체정보의 에러를 수정하는 것을 제안하였음 

○ 양배추에 특이하게 많이 증가한 전이인자 2개를 새로 개발했고 알려진 주요 반복
서열들과 40종류의 미니전이인자 반복서열 등이 배추과 식물 종간 혹은 종내 진
화에 미친 영향 등을 분석하였음 

세부과제 기대성과

제1세부

○ 주요 양배추 육성 계통의 형질관련 DB 작성
   - 소포자 배양 후대 노지 재배 형질 등
○ 양배추 소포자 배양 최적화 조건 탐색
   - 우수 Doubled Haploid 계통 개발을 통해 양배추 품종 육성 연한 단축
○ 민간 종묘회사 양배추 자원의 소포자 배양 서비스 제공
   - 수출용 양배추 품종 육성의 재료의 다양성 확보에 기여
○ 양배추 세포융합 기반 조건 탐색
   - 신규 웅성불임 양배추 계통 육성 노력을 통해 장기적으로 
     국내 육성 F1 품종의 종자 순도 제고 및 육성가 권리 보장
   - 무 유래 신규 MS 후보 계통의 원형질체 융합 기반 조건 설정

제2세부

○ 수집된 품종들 중에 검은썩음병 저항성 품종 29품종, 시들음병 저항성 품종 64품
종, 뿌리혹병 저항성 품종 6품종, 균핵병 저항성 품종 2품종, 노균병 저항성 품
종 2품종, 무름병 저항성 품종 8품종들이 수집되었음. 이들 수집된 내병성 품종
들은 각각의 병 저항성 분자마커 개발 및 육종 소재로 활용할 계획임

○ 본 연구로부터 개발된 육종 소재는 SNP 24 chip을 이용하여 유전적 고정도를 
재확인 후 양배추 품종 생산에 활용할 수 있도록 할 예정임
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○ 본 연구로부터 개발된 순도검정용 마커는 양배추 품종의 순도 검정 서비스에 활
용할 것임

○ 본 연구로부터 개발된 자가불화합성 유전자형 동정용 마커는 종묘회사들이 보유
하고 있는 양배추 계통들의 유전자형 판별에 활용할 것임

제3세부

○ 양배추 품종육성 효율증진을 위한 분자육종지원시스템의 사업단 차원 지원 전략
○ 글로벌 기업과 경쟁력 향상을 위한 돌파구 제공 – 글로벌 기업의 천문학적인 지원에 대

응하여 국내 우수품종의 경쟁력 있는 육종을 위해서는 골든 시드프로젝트와 같이 장기적
이면서 안정적인 사업단 차원에서의 지원시스템이 필요함

○ 국가적인 분자육종시스템의 안정지원을 통해서만 국내 양배추 품종의 국제경쟁력 확보가 
가능하고 수출증대 및 수입대체를 통한 내수시장 기반이 마련될 것임

○ GWAS를 이용한 다수의 우수 유전자로부터 형질 형성에 직접 관련되는 유용 유전자
를 선발 분자마커로 개발하여 마커 자체가 형질에 연관되는 “trait-targeted” 유전자 
마커를 개발 할 수 있을 것임

○ 양배추 40 계통의 유전체 정보의 해석 및 분자마커의 개발로 육종회사와 상호작용을 
통해 육종에 직접이용하여 글로벌 종자 시장에 신속하고, 정확한 품종을 판별하여 수
출할 수 있을 것임

○ 양배추 계통들의 핵내(45S rDNA) 및 세포질 게놈(엽록체 DNA)을 활용한 분자마커의 
개발로 종자순도검정 및 국내 양배추 계통에 대한 상품화 및 사업화를 과학적이고, 실
질적으로 지원할 수 있을 것임    

○ 양배추 유전체 재분석으로 생산된 데이터를 표준유전체 정보에 통합하여 다양한 형
질관련 SNP를 대량 발굴하여 계통에서 우량형질 관련 분자마커를 개발할 수 있을 
것임
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SUMMARY
(영문요약문)

<1세부과제>
  There are 2 objects in this study. 1. Building database of traits important in 
agriculture from major B. oleraceae accessions 2. Shortening breeding period by 
developing doubled haploid accessions and contributing to diversity of breeding 
materials for export. 
  We estimated genetic resources of B. oleraceae and horticultural traits of 
accessions in commercial use. As a result, investigation of autumn cropping seasons 
culture traits and database of 64 B. oleraceae accessoins resources. Comparison of 
cultivation efficiency of preconditioning and post conditioning, comparing of 
cytoplasm and nucleus transfer condition between accessions in different conditions 
were completed. We also implemented microspore cultivation service of outstanding 
accessions from Asia seeds and Joeun Seeds company.   
<2세부과제>
  In order to develop domestic varieties to be competitive with foreign varieties, it is 
necessary to use parents with good traits. Therefore, obtaining the parents having  
superior traits from the foreign seed companies is very important. The parents 
collected from overseas could be exploited as the background genetic resource for 
developing excellent target genotypes. Thus the primary aim would be searching out 
and collection of breeding materials with elite traits from foreign seed companies 
with a vision to develop new varieties of cabbage. 
  In this study, we developed molecular markers for the identification of 
self-incompatible genotypes and then developed a germplasm with elite cabbage 
cultivars using those molecular markers.
  We have collected 407 commercial hybrid varieties from Korea, Japan, China, Europe, India, 
Bangladesh, Vietnam and USA.  Among 407 F1 cultivars collected, we have tested 
breeding technique required for seed production of 320 hybrids i.e., whether those 
hybrids require CMS  or self-incompatibility approach to develop seeds. Out of 320 
F1 cultivars, 51 required CMS and the remaining 269 F1 cultivars required 
self-incompatibility approach to follow to develop seeds. Among the 320 F1 cultivars, 
62 cultivars had Class I × Class I combination, 58 cultivars had Class II × Class II 
and the rest 200 cultivars had Class I × Class II combination. Two separate HRM 
markers, one for purity testing of F1 cultivars with Class II × Class II combination 
and another for identifying class II self-incompatible genotypes were developed.  We 
also developed SNP 24 chip which can confirm purity and genetic precision of 
Cabbage F1 varieties using EP1 system. When we utilized all different marker sets out 
of 320 cultivars 121 homozygous lines were identified, those include 12 homozygous 
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for both parents. 
  Among the collected germplasm of 407 cultivars, 29 were resistant to black rot, 64 
were resistant to yellows, 6 were clubroot resistant, 2 were sclerotinia resistant, 2 
were downy mildew resistant and 8 were resistant to bacterial soft rot. These 
collected disease-resistant cultivars are planned to be utilized for developing resistant 
markers against each disease with a view to use those markers in future breeding 
programs. In addition, the developed markers effectively used in this study will be 
utilized in various breeding progams. 
<3세부과제>
  This project aimed to build a molecular breeding program by large scale genome 
sequencing and GWAS analysis in B. oleracea. We sequenced 44 B. oleracea inbred 
breeding accessions, including 20 cabbage, 5 for each of broccoli, cauliflower, 
Kohlabi, and Kale, 3 Kailan, and 1 brussel sprouts. The 44 breeding lines were 
selected based on the diversity of traits from 202 samples which were provided by 
several breeding companies. We produced whole genome sequence (WGS) for each of 
44 lines up to 2.6~5.1gb (4~8X genome coverage) and registered each WGS into NABIC 
gene bank, Rural Development Administration. Based on bioinformatics analysis using 
the cabbage reference sequence, we identified overall 12.6 million SNPs of which 10% 
are identified from gene regions. 
  Among the 12.6 million SNPs, we selected 3.3 million SNPs which show genotype 
information for 40 of 44 breeding lines and build genotype browser for further 
efficient analysis and providing molecular breeding pipeline. We also conducted 
kinship analysis using 3.3 million SNPs and further conducted GWAS analysis to find 
sub-species unique genome regions. From analysis, we identified approximately 3,150 
SNPs and 150 InDels which show subspecies unique polymorphism. Among those, we 
identified several subspecies-unique chromosomal regions which might be responsible 
for subspecies unique characteristics. We developed gel-based DNA markers to detect 
QTLs for blackrot resistance and clubroot resistance by application of our previous 
research. 
  We also made complete sequence of chloroplast and ribosomal genomes for all 44 
breeding lines. Phylogenetic analysis using 3.3 million nuclear genome SNPs, 
chloroplast genomes and ribosomal genomes revealed the evolution of the subspecies. 
We also identifed 37 and 31 polymorphic marker regions from chloroplast and 
ribosomal DNA, respectively, which are very useful for protection of breeding lines 
and also for authentication of each breeding line. We also conducted research to 
know the impact of major repeats and miniature repeats to understand evolution of 
Brassica. 





- 13 -

CONTENTS
(영 문 목 차)

Chapter 1 Overview of the project⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁15

Chapter 2 Domestic and worldwide trends in technology development⦁ 21

Chapter 3 Contents of the project and research results⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁ 22

Chapter 4 Achievements and contribution to related fields⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁ 194

Chapter 5 Application plan of research results⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁ 199

Chapter 6 Information obtained during implementation of the project⦁⦁ 209

Chapter 7 References⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁211



- 14 -

목        차

제 1 장   프로젝트의 개요 및 성과목표⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁15
   

제 2 장   국내외 기술개발 현황⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁ 21
  

제 3 장   연구개발수행 내용 및 결과⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁ 22
  

제 4 장   목표달성도 및 관련분야에의 기여도⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁194
  

제 5 장   연구개발 성과 및 성과활용 계획⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁ 199
  

제 6 장   연구개발과정에서 수집한 해외과학기술정보⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁ 209

제 7 장   참고문헌⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁⦁ 211



- 15 -

제 1 장   프로젝트의 개요 및 성과목표

1. 연구개발의 목적, 필요성
  본 연구는 수입대체 및 수출용 양배추 품종육성을 위한 육종기반 기술 및 소재 개발을 목표로, 
조직배양 기술을 통하여 국내외 품종 또는 유전자원으로부터 우량 원종을 선발하여 종묘회사에 
제공하고, 양배추 S-genotype 동정용 분자마커를 개발하여 육종효율을 높이며, 최근 완성된 양
배추 유전체서열정보와 유전지도를 활용하여 농업형질이 다양한 양배추 계통들의 전체 유전체재
분석과 비교유전체분석을 수행 고밀도 SNP 마커를 개발하여 범용으로 활용할 수 있는 양배추 
분자육종시스템을 구축하는 것에 연구목표를 두고 있다. 더불어 유전체 재분석이 완료된 계통들
에 대해 표현형질을 조사하고 GWAS 분석을 수행하여 농업적으로 유용한 병저항성유전자와 다
양한 형질을 결정하는 유전자마커를 개발함과 더불어 핵내 45S rDNA 및 엽록체유전체를 완전 
해독하여 유전적다양성 비교분석 및 종묘회사에서 유용하게 활용될 수 있는 범용 종자순도검정
용 마커를 개발 및 보급하는 것을 목적으로 한다. 

○ 국내 비중 및 세계 시장 규모에서의 위상
    - 양배추, 무, 배추, 브로콜리, 유채 등의 배추과 채소류는 국내는 물론 세계적으로도 경제성

이 큰 작목(국내 : 25억원, 세계 : 9.3천만불)
    - 최근 중국, 인도, 인도네시아 등 신흥 아시아 국가들의 F1 종자 시장 규모가 급속히 증가

하고 있으며, 다수의 다국적 종묘회사가 경쟁적으로 시장진출을 이루고 있음
    - 2011년도 양배추 종자 수출액 : 481.1만불(중국, 263, 인도, 130, 인도네시아 22)
    - 지역 별 양배추 시장 규모 : 유럽/북미(5,025만불), 중국(731), 인도(635), 기타 동남아

(346)
○ 배추과 채소 작물에서 자가불화합성(S.I.) 및 웅성불임성(M.S.)을 이용한 F1 종자 육성 기술은 

세계적 수준
    - 현재 배추과 채소 작물의 육종은 자가불화합성(S.I.)에서 웅성불임성(C.M.S.)으로 전환되고 

있으며, 웅성불임 기반 육종기술 보유 유무에 따라 경쟁력이 결정됨
    - 현재 배추과 채소 작물의 상업 육종에서는 1960년대 무에서 유래된 Ogura 웅성불임자원

을 다른 배추과 작물(양배추, 브로콜리, 청경채, 배추, 유채 등)에 세포융합 기술로 도입한 
자원을 사용 중

○ 국내 배추과 채소의 병저항성 품종 육성은 초기 단계
    - 현재 뿌리혹병, 무름병, 위항병 등의 저항성 품종 개발이 이루어지고 있으나, 병리검정 및 

유전양상 구명 등의 기반 기술은 초기 단계로 다국적 기업과의 경쟁력 확보 미흡
    - 국외의 경우 배추과 작물에서 세포융합 등의 기술을 이용하여 종․속간 유전물질의 전이를 

통해 무름병, 흑부병 등의 형질을 도입한 보고가 있으며, 또한 아연(Zn) 내성, 내한성 등의 
환경 내성 형질이 도입된 보고도 있음

    - 국내에서는 개발된 고유의 CMS 자원으로는 무 유래의 신규 CMS와 이를 세포융합 등의 
기술로 다른 배추과 작물에 도입한 자원 등이 있음

 ○ 배추과 채소 작물의 세대 단축 기술은 신품종 육성 연한 단축의 키워드
    - 약배양, 소포자배양, 자방배양 등의 조직배양 기술을 통해 배추과 작물의 순계 확보에 걸
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리는 시간 단축이 회사간 신품종 육성의 핵심 기술로 대두
    - 전통 육종에서 유용 유전자원 혹은 품종으로부터 자식(Selfing) 등에 의한 순계 분리에는 

최소 5년 이상의 시간이 걸리고, 이들 순계로부터 새로운 품종의 조합을 얻기에 다시 2-3
년이 소요되며, 최종 지역 적응성 시험 2-3년을 더해 최종 품종 개발에는 최소 7-10년이 
필요

    - 소포자배양 등의 기술 사용시 우수 자원으로부터 순수계통(double haploid)을 얻는데 1-2
년이 소요되어 전통육종 대비 육성 연한을 4-5년 단축 가능

    - 국내에서는 이미 양배추, 브로콜리, 무 등의 소포자 배양 기술이 일반화 되어 있으며, 그 
효율성의 제고를 통해 수출용 품종 육성에 유용한 기술로 사용될 수 있음

○ 배추과 작물에 있어서 자가불화합성은 S-locus라는 단일 유전자 좌에 의해서 조절되며, 이들
의 자가불화합성은 S-locus좌에 위치하고 있는 주두측 자가불화합성 인자 SRK (S-locus 
receptor kinase)와 화분측 자가불화합성 인자 SP11 (S-locus protein 11)/SCR의 상호 
인식반응에 의하여 자기ㆍ비자기를 인식하여 수정이 이루어 짐

○ 세계적으로 포자체형 자가불화합성 연구의 재료는 배추과 식물, 특히 배추(B. rapa)를 재료로 
해서 많은 연구가 진전이 되어 있으며 양배추(B. oleracea)를 이용한 자가불화합성 연구도 
진전되고 있음

○ 이러한 까닭에 배추 및 양배추의 자가불화합성 주두측 유전자인 SLG 및 SRK, 화분측 유전자
인 SCR/SP11가 60～70개 정도 동정되어 유전자 은행에 등록되어 있기 때문에 자가불화합
성 유전자형 동정용 마커 개발에 활용이 용이함

○ 국내 종묘회사에서 보유 중인 매우 많은 양배추 유전자원은 자가불화합성 유전자형이 정확히 
분류되어 있지 않음 

○ 자가불화합성 유전자형을 알지 못하기 때문에 육종현장에서는 육종가가 관행적으로 교배조합
을 작성하고 있으므로 교배조합의 범위가 매우 좁음

○ 본 연구 과제팀에서 개발하여 보유중인 자가불화합성 유전자형 동정용 마커는 현재 알려진 
60～70의 자가불화합성 유전자형을 전부 동정할 수 없으므로 기 보유중인 마커로 자가불화
합성 유전자형을 판별할 수 없는 자가불화합성 유전자형 동정 마커 개발과 기 보유 및 새롭
게 개발될 마커를 이용하여 국내외 양배추 유전자원의 정확한 유전자형 정보가 필요함

○ 또한, 외국 종묘회사(신젠타, 다끼이, 신젠타, 베조 등)들의 양배추 F1종자 채종은 자가불화합
성 성질을 이용하여 F1종자를 채종하고 있음

○ 국내 개발 품종이 외국 품종들과의 경쟁력을 갖기 위해서는 우량형질을 가지고 있는 양친의 
사용이 필수적임. 따라서 외국 종묘회사들의 elite 품종에 이용되고 있는 우량 형질를 보유
한 양친의 원종 확보는 우수 품종 개발에 좋은 유전자원으로서 활용 가치가 매우 높음

○ 따라서, 현재 본 연구과제 신청팀에서 보유중인 자가불화합성 유전자형 동정용 마커 및 새롭
게 개발될 자가불화합성 유전자형 동정 마커를 이용하여 외국 종묘회사들의 elite 품종으로
부터 자식종 탐색 및 이용은 신품종 개발에 필요함

○ 양배추 연구의 문제점 및 전망
    - 국외 글로벌 기업은 자체적으로 대규모 고효율 분자육종시스템을 구축하였지만 국내에는 

아직  미흡한 실정임 
    - 양배추에서 유전체 정보를 사용하여 유용 형질에 연관된 새로운 유용자원과 분자마커를 

선발할 수 있는 생물정보의 해석은 취약함
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    - 유전체 연구가 분자육종까지 연계가 되려면 표준유전체해독 뿐 아니라 재분석 연구를 통
한 linkage disequilibrium 및 association mapping 또한 중요함.   

    - 내병성, 내재해성 분자마커 개발 및 유용형질 발굴을 위한 재분석 연구는 다양한 식물에서 
진행중에 있음

    - 국산 품종의 해외 수출이 활발한 상황으로 사업화 역량은 충분함
 ○ 국내 연구개발의 필요성
    - 품종개발의 경쟁력은 재료와 효율적인 선발을 위한 분자육종시스템의 지원필요
    - 표준유전체 정보가 밝혀진 작물의 경우 대규모 유전체정보를 활용하는 기술이 범용으로 

적용되는데 최근 양배추 표준유전체정보가 해독되었으므로 이를 기반으로 하는 유전체 육
종기술 및 GWAS 분석을 통한 농업유용형질 개발이 필요함

    - 내충성 및 복합내병성 종자 및 저장성이 우수하고 맛이 좋은 고품질 품종 개발을 통하여 
국내 양배추 종자 시장 기반 확립 및 수출 맞춤형 품종 개발을 위한 특정 형질을 과학적이
고, 신속하게 선발 할 수 있는 분자 마커 개발이 필요

    - 엽록체 및 45S rDNA 염기서열의 다형성을 활용하여 종자순도검정 시스템 개발로 정확한 
계통검증 절차 구축이 필요

    - 우수한 양배추 전통육종기술을 분자육종기술과 접목하여 품종육성기간의 단축 필요
    - 유전체 정보를 육종 현장에 실용화하기 위해서는 공공기관과 민간기업의 참여로 적극적으

로 상업화할 수 있도록 지원할 필요가 있으며, 이를 실질적, 체계적으로 연계할 수 있는 분
자육종시스템 확립이 필요함

2. 연구 범위
  제 1세부: 세포융합 및 조직배양 기술을 통한 우량 육종 소재 개발
○ 양배추 소포자 배양 후대 고정 계통의 노지 형질 조사
   - 12종의 양배추 계통 가을 작기 노지 형질
○ 양배추 소포자 배양 최적화 조건 탐색
   - 배양 배지 조성, 배양 온도, 전처리 및 후처리 조건 별 배양 효율 비교
○ 민간 종묘회사 양배추 자원의 소포자 배양 서비스 제공
   - 아시아종묘, 조은종묘 등의 우수 계통 소포자 배양 서비스
○ 양배추 세포융합 기반 조건 탐색
   - 무 유래 신규 MS 후보 계통의 원형질체 융합 기반 조건 설정

  제 2세부: 자가불화합성 유전자형 PCR-CAPS법을 이용한 양배추 소재 개발
○ 양배추의 유전자원 수집
      - 종묘회사에서 수집․보유중인 양배추 유전자원 분양(종묘회사, 국립유전자원 센터 등)
      - 해외 시판중인 양배추 F1 품종 수집(특히 elite 품종을 우선적으로) 
○ 양배추 F1 품종 육성을 위한 자가불화합성 유전자형 동정용 분자마커 개발
      - 주두측 자가불화합성 유전자형 동정법 확립
       ㆍ양배추의 주두측 자가불화합성 유전자 정보수집(GeneBank 이용)
       ㆍ종묘회사에서 수집ㆍ보유중인 양배추 유전자원 분양
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       ㆍ양배추의 SRK 유전자 cloning 및 SRK 유전자의 염기서열 결정
       ㆍPCR-CAPS 마커 개발 및 주두측 S-allele의 특이적 제한효소 선발
       ㆍ국내 육성 양배추의 모든 계통 및 품종 수집
       ㆍ자가불화합성 인자형 결정(SRK) 및 개발된 S-genotype 마커의 유용성 검정
○ PCR-CAPS법을 이용한 소재개발
      - 수집된 elite 품종 파종(400립/품종)
      - 유묘기의 잎으로부터 DNA 추출
      - 자가불화합성 마커를 이용하여 elite 품종들의 자가불화합성 유전자형 분석
      - PCR-CAPS법을 이용하여 elite 품종으로부터 자식종 탐색
○ 탐색된 자식종들의 재확인
      - 탐색된 자식종들 간 교배 및 종자 수확
      - 수확된 종자의 파종 및 시판 품종들과의 형질비교
○ 재확인된 자식종의 민간종묘회사에 제공

  제 3세부: GWAS 분석을 통한 병저항성 양배추 후대 선발법 및 소재 개발
○ 농업형질이 다양한 양배추 40 계통 선발 및 이에 대한 whole genome sequencing(WGS) 

(약 6 Gbp) 수행
   - 국내종묘회사 보유 다양한 계통을 활용 (조은종묘 및 아시아종묘 협조)
   - 농업형질이 다양한 40 계통에 대한 병저항성 및 다양한 농업특성 조사
   - 양배추 20 계통에 대한 WGS (계통당 10x coverage) 수행
   - 브로커리, 컬리플라워, 콜라비, 케일, 카일란 각 4계통에 대한 WGS 수행
○ 양배추 표준유전체 정보를 기본 골격으로 하여 40 계통간 WGS 비교분석을 통하여 분자육종

시스템개발
   - 계통간 차이를 보이는 대규모 SNP 마커 개발: 각 염색체별 1,000점 이상, 전체 10,000점 

이상
   - 개발된 SNP의 확인
   - 다양한 생물 정보 비교 분석
   - 웅성불임 특성이 도입된 우수 양친계통을 이용한 고밀도 유전지도 기반 대규모 고효율 선

발기술 개발 및 육종가 전개집단에 대한 선발 지원
○ 양배추 계통들의 핵내 및 세포질 게놈 유래 계통 특이 barcoding resource 개발
   - 40 계통의 NGS기반 핵내 45S rDNA와 chloroplast genome 완성
   - 분석에 활용된 40 계통간 조합에서 활용될 수 있는 범용 종자순도검정용 마커 개발
   - 국내 양배추 품종 육성에 직접 활용이 가능한 400점 이상의 SSR 마커로 구성된 분자 유전

지도 구축 및 활용기반 제공
○ WGS 기반 계통별 SNP 정보와 표현형정보의 상관분석을 통한 GWAS 분석으로 우수 농업형

질 관련 마커 개발
   - 표준유전체 대비 유전자지역 SNP 지도구축 
   - 질적 · 양적형질과 연관된 후보 유전자 및 마커개발
   - 병저항성 유전자 마커 개발
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3. 연구성과 목표 대비 실적

성과지표 구분 단위 1년차 2년차 3년차 4년차 최종
목표 실적 목표 실적 목표 실적 목표 실적 목표 실적

과학
기술적
목표

품종
개발

국내 출원

건

국내 등록
국외 출원
품종생산수입
판매신고

국내
특허

출원 1 0 1 1 0 (1) 2 1
등록 1 0 1 0

국제
특허

출원 0 1 0 1
등록

논문
SCI 1 1 1 3 2 5 3 2(4) 7 11
비SCI 1 1 1 2 2 3

학회
발표

국내 2 1 1 6 3 7 2 0 8 14

국제 4 2 5 2 2 4 11
품종 지역적응성 검정
무독묘 품종생산
무독묘 원종주수
반수체 유례계통
계통선발
계통세대단축 점
생산량 검정

건
중간모본 육성
원종탐색 10 19 7 30 7 32 7 40 31 121

분자마커 개발 0 3 1 2 1 4 1 0 3 9
마커분석

분자마커 지원 점
bioassay 건수 건
유전자원 등록

건

유전체정보 등록 5 0 5 0 5 44 15 44
유전자지도집단 등록
유전자원수집 및 분양

primer 탐색
기반구축

분리집단 육성
분리집단 적용
DB 구축 0 1 0 1

핵심집단 구축
협력관계 구축
현장평가회
전시포 개설 수
전시포 설명 횟수
품종특성설명회,
평가회
조직배양

민간서비스(batch)
비대칭세포융합체
민간제공
우수교배친

동질사배체 양성
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성과지표 구분 단위 1년차 2년차 3년차 4년차 최종
목표 실적 목표 실적 목표 실적 목표 실적 목표 실적

유전자원도입
격리재배
병리검정

기본식물 생산

만구
자구 생산

종구 생산
개화구 생산
종구증식 천구

원균 종균 관리

건

종균 용기 개발
종균 배지 개발
종균배양

환경관리시스템
기능성평가
성분검정

성과관리시스템

산업
경제적
목표

수입
대체
효과

품명 %

국내종자매출액 백만원

종자수출액 만불

환경적
목표

시장조사보고서
건정책조사보고서

인력양성 1 1 0 2
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제 2 장   국내외 기술개발 현황
 
○ 전세계적으로 배추에 대한 연구는 많이 진행되고 있으나 배추 종자공급은 주로 신젠타, 몬산

토, 다끼이, 사카타 종묘 등에서 종자공급을 하고 있고 계속적인 연구개발비의 투자로 기술
수준 또한 상당히 진전됨.

○ Sakata, Syngenta 등의 일본계 종자 회사들은 분자마커 및 병리등의 기술 접목으로 복합 내
병성 및 고품질 중국용 배추 품종 개발을 진행하고 있으며, 품종 육성의 효율화를 시도하고 
있음.

○ 현재 배추 육성프로그램은 전통교배 육종방법을 이용함. 특히 자가불화합성
(Self-Incompatibly)을 이용하여 대부분의 품종을 개발하고 있으나 최근 웅성불임성(Male 
Sterility)을 이용한 육종방법이 활발히 연구되어 MS를 이용한 품종이 상업화 되고 있음. 

○ 최근 전 세계적으로 유전체연구가 활발히 이루어지고 있으며 이러한 첨단기술을 실제 육종방
법에 적용하여 육성연한 단축, 내병성육종 및 종자순도검정에 적용을 하고 있음.

○ 우리나라는 일찍이 흥농, 서울종묘 등이 배추 육성을 개시하여 이제는 안정된 육성기
반을 구축함.

○ 일부 국내 종자회사에서는 뿌리혹병, 노균병, TuMV 등 병 저항성 마커와 MS, SI등의 분자마
커를 실제 육종에 활용되고 있으나 개인육종가 및 소규모 육종회사들 은 아직까지 전통 육
종에 의존하고 있는 실정

○ 양배추 유전체 국외 연구 현황
    - 양배추는 인간에 유익한 여러 영양소가 함유되어 있어 세계적으로 소비가 점점 늘어나고 

있음
    - 양배추는 세계적으로 2,084천 ha에서 재배되는 글로벌 작물로 중국이 약 70만ha로 가장 

크며, 인도 (20만 ha) 및 유럽(20만 ha)의 재배 면적이 많음 전체 생산량은 약 60 백만톤
에 달함

    - 중국 및 캐나다에서 양배추 육종을 위한 유전체 및 분자육종 연구가 활발히 진행 중임
    - 양배추 유전체는 630~696 Mbp 정도로 알려져 있으며, 최근 표준 유전체 분석이 중국 

BGI    (Beijing Genome Institute)와 캐나다 그룹에서 염기서열 해독완료 및 논문투고 
중에 있음

○ 양배추 유전체 국내 연구현황
    - 국내 양배추 종자 품종 국산화율은 10% 미만으로 중국, 인도 등 아시아지역의 종자가격은 

아직 낮은 수준이나 재배면적과 가격 상승으로 향후 시장성장성이 높음
    - 배추과 작물의 국내 기술수준은 세계 최고수준이나, 양배추 종자의 육종소재는 부족함
    - 국내 기업 중 일부는 시장선도 제품을 보유하고 있으며 이를 바탕으로 연간 20톤 규모의 

수출  실적을 보이고 있음
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제 3 장   연구개발수행 내용 및 결과
 
1. 연구범위 및 연구수행 방법

세부
과제 연 구 범 위 연구수행방법

(이론적․실험적 접근방법) 구체적인 내용

제 1세부

- 양배추 소포자배양 후
대의
  원예적 형질 평가

- 12종의 양배추 소포자 후대 계통의
  가을작기 노지형질 조사 및 DB화

- 구중, 구형, 초장, 엽색, 밑둥모양, 
  구형지수, 고갱이 길이, 수확기, 
  재포성 등의 형질 조사 및 DB화

- 양배추 소포자 배양 
최적화
  조건 탐색

- 배양 배지 조성, 배양 온도, 전처리
  및 후처리 조건 별 배양 효율 비교

- 비타민, 무기염류, 호르몬 등의 
  농도 및 heat/cold shock 처리
에 
  따른 배발생 효율 비교

- 양배추 소포자 배양 
최적화
  조건 탐색

- 아시아종묘, 조은종묘 등의 우수 
  계통 소포자 배양 서비스 수행

- 아시아종묘 : 5계통 30개체
- 조은종묘 : 6계통 15개체

- 양배추 세포융합 기반 
조건 탐색

- 상이한 특성의 양배추 계통간
  세포질 및 핵 치환 조건 비교

- 원형질체 전처리, 세포융합의 전
류, 버퍼, 융합 후 세포 재생 배
지의 조성 등

제 2세부

주두측 자가불화합성 유전자
형 동정용 마커 개발

- 양배추의 주두측 자가불화합성 유전자 
정보수집

- 수집된 정보를 이용한 SRK 유전자 
증폭용 primer 설계

- 종묘회사 및 유전자원센터에서 수집
ㆍ보유중인 양배추 유전자원 분양

- 종자파종 및 재배 후 시료채취
- 다양한 S 유전자형 동정

- 주두측 자가불화합성 유전자형 동
정용 마커를 개발하기 위하여 유
전자은행(NCBI)에 등록된 다수의 
배추 및 양배추 주두측 자가불화
합성 인자인 SRK 유전자의 정보
를 수집하여 SRK 유전자 증폭용 
primer를 설계

- 설계된 SRK 유전자 증폭용 primer를 
이용한 PCR 증폭

- 양배추의 SRK유전자 cloning
- SRK 유전자의 염기서열 결정
- 양배추 S-genotype간 특이적 SRK 유

전자 primer 선발 
- 새로운 PCR-CAPS 마커 개발
- 주두측 S-allele의 특이적 제한효소 선발
- 개발된 S-genotype 마커의 유용성 검정
- 양배추의 다양한 S 유전자형을 확

보하기 위하여 종묘회사 및 유전자원
센터에서 수집ㆍ보유중인 양배추 유전자
원을 최대한 분양, 파종 및 시료 채취

- 다양한 S 유전자형 동정 
PCR-CAPS법, HRM, EP1 
시스템을 이용한 elite 품종
의 자식종 탐색

- 국외 시판 F1품종 수집
- 파종 및 재배
- 시료채취 및 DNA 추출

- 국내에서 시판되고 있는 외국회사 
양배추 품종 및 일본에서 시판되
고 있는 양배추 품종을 중점적으
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- 웅성불임 채종 여부 확인
- 기 보유중인 자가불화합성 마커를 이용

하여 elite 품종으로부터 자식종 탐색
- 탐색된 자식종의 자가불화합성 

유전자형 결정

로 수집하여 수집된 품종 당 1차
적으로 200립을 파종하여 DNA를 
추출하여 실험을 수행

- 수집된 양배추 품종들의 종자가 
CMS를 이용한 채종 종자이면 자
식종을 선발하기 어려우므로 자
가불화합성 또는 CMS 채종 여부
를 기 보유중인 웅성불임 구별 마커
를 이용하여 확인

- 자가불화합성을 이용하여 채종한 
품종들은 PCR-CAPS법을 이용하
여 자식종 선발

- 자가불화합성을 이용하여 채종한 
Class II 조합 품종들은 HRM용 
마커를 이용하여 자식종 선발

- 자가불화합성을 이용하여 채종한 
품종들 중 순도가 높아 자식종을 
찾기 어려운 품종은 600립 정도
를 파종하여 대량으로 분석할 수 
있는 EP1 system을 이용하여  
자식종 선발

- 선발된 자식종들은 자가불화합성 
유전자형을 결정

○ 탐색된 자식종들의 종자 
수확 및 민간종묘회사에 
제공

- 탐색된 자식종들의 재배 및 종자 수확
- 수확된 종자를 민간종묘회사에 제공

- 탐색된 자식종자들은 비닐하우스에서 
일정기간 생육시킨 후 80-90일 정도 
저온처리(4℃ 정도)하여 개화를 유도
시킴

- 개화가 유도된 자식종 식물체는 어린 
꽃봉우리를 이용하여 자가수분 시킴
(뇌수분) 

- 종자 수확   

○ 양배추 순도 검정용 마커 
개발

- dCAPS 마커를 EP1용으로 전환
- EP1용 probe 작제 및 EP1 수

행
- 양친 및 F1 구별 마커 선발

- 제 1세부과제로부터 95개의 dCAPS 
마커 분양

- 종묘회사로부터 양친 및 이들 양친을 
이용한 F1조합 시료 분양

- EP1 system용 프라이머 제작
- EP1 system용 probe 제작
- EP1 수행 
- 양친 및 F1 구별 마커 선발
- 양배추 순도검정용 24 chip 개발

제 3세부
농업형질이 다양한 40 계
통에 대한 병저항성 및 다
양한 농업특성 조사

- 국내 종묘회사 및 기관에서 양
배추를 포함한 여러 아종에 해당
하는 많은 계통들을 수집

. 아시아종묘, 조은종묘, 바이오브리
딩, 국립원예특작과학원 협조 (양배
추 125계통, 콜라비 12계통, 브로콜
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리 20계통, 케일 12계통, 적색양배
추 9계통, 카이란 6계통, 콜리플라
워 17계통, 방울다다기 1계통)

농업형질이 다양한 양배추 
40 계통 선발 및 이에 대
한 whole genome 
sequencing(WGS) 

- 양배추 종내 여러 아종을 포함
하여 40계통을 선발하여 (1차년도 
10계통, 2차년도 30계통)  whole 
genome resequencing 수행

- 생산된 데이터들을 통해 생물정
보분석 실시

- 완성된 서열들의 비교분석을 통
해 염기서열 변이 지역을 동정하
고 활용가능성이 큰 지역에 대해
서는 마커로 제작

. 양배추 16계통 및 콜라비 5계통, 
브로콜리 5계통, 케일 5계통, 카이
란 3계통, 콜리플라워 5계통, 방울
다다기 1계통씩 총 40계통에 대해
서 resequencing 수행
. 2.6~5.1 Gb에 해당하는 데이터 
생성(3.8x~7.5x coverage)
. 40 계통에서 153,361 ~ 153,382 bp
에 이르는 complete chloroplast 
genome 염기서열의 완성
. 계통간 비교분석을 통해 계통간 
다양성을 보이는 18지역의 엽록체 
유전체 variance 지역, 20지역의 
45S rDNA variance 지역을 발견
하였으며, 이 중 엽록체 기반 마커 
제작 (4개의 계통 특이마커 개발)
. 양배추 2계통 미토콘드리아 염기
서열 분석 실시
. 1x coverage양의 NGS데이터로 
양배추 두 major repeat 
(centromeric repeat과 sub 
telomic repeat)에 대한 정량, 정
성, 비교유전체 분석 기반 완성
· 분석에 활용된 40 계통간 조합에서 
총 35군데의 염기서열 변이를 동정하여 
이 중 하나의 계통에 특이적인 변이지
역에서 활용될 수 있는 범용 종자순도
검정용 마커 개발
. 40 계통 resequencing data들의 
유전체 정보 등록 및 계통 구분 엽
록체 기반 특이마커들에 대한 특허 
출원을 준비중

선행연구에서 수행했던 
양배추 흑부병 저항성 
연관 연구에 대한 추가
분석

- 선행연구에서 동정한 흑부병 저
항성 연관 QTL 지역에 양배추
reference 서열 기반 후보유전자 
탐색

. 캐나다에서 완성한 양배추 표준유
전체 염기서열에서 동정된 흑부병저
항성 QTL에 해당하는 지역에 대해
서 NBS-LRR 도메인을 포함하는 
21개의 후보유전자 탐색.

Genotyping-by-seque
ncing 기술기반 양배추 

- 선행연구에서 실시한 GBS 데이
터의 실질적 분석 실시

. 뿌리혹병에 각각 저항성과 이병성
인 모부본 계통간 18,000여개의 
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뿌리혹병 저항성 심화연
구 - 뿌리혹병 저항성 연관 QTL 지

역 동정 

- 중국 BGI에서 완성한 양배추 
reference genome 서열의 개선

SNP 발굴.
. 4,103개의 GBS-SNP 마커에 대한 
F2 개체들의 genotyping 결과를 
얻어내어 유전자지도 작성
. 9개의 연관군으로 이루어져 있고, 
전체 879.9 cM, 평균 마커 
interval이 1.15cM인 고밀도의 유
전지도 작성
. race 2와 9에 해당하는 연천, 강
릉균주에 대한 병리실험 결과와 연
계하여 2번과 3번 염색체에서 저항
성 QTL 지역 동정
. DNA Research에 게재
. 총 40군데의 mis-allocated 
scaffold 지역들을 탐색하여 이들의 
실제 위치를 찾아 표준유전체 염기
서열을 개선할 수 있는 정보 발굴

 양배추 표준유전체 정
보를 기본 골격으로 하
여 40 계통간 대규모 
SNP 탐색

- Whole genome sequencing 
(WGS) 수행으로 생산된 data들을 
활용하여 Canada 그룹에서 완성
한 reference genome을 기본 뼈
대로 삼아 9개 염색체 전반에 걸
친 대규모 SNP 탐색

· 계통간 차이를 보이는 대규모 SNP 
마커 개발: 각 염색체당 약 100만개의 
SNP 지역, 전체 1200만개의 SNP들을 
발굴
· 개발된 SNP를 활용하여 계통간 유연
관계 및 다양한 생물정보비교분석 
· 모든 40개 계통에 대한 SNP 밀도 
변이 지역에 대한 탐색과 이를 아종
간 형태학적 다양성과 연계하는 분
석 수행

뿌리혹병 및 검은썩음병 
분자마커 개발 및 실증

- 뿌리혹병 저항성 연관 주동QTL 
지역내 GBS 마커들을 제작하여 
다양한 양배추 계통을 대상으로 
맹검시험을 실시

- 검은썩음병 저항성 연관 주동
QTL 지역내 마커들을 활용하여 
다양한 양배추 계통을 대상으로 
맹검시험을 실시

.. CRQTL-C2_GN1, CRQTL-C3 
_GN2(YC) 두 QTL 지역에서 가장 
높은 LOD값을 보이는 SNP 지역에
서 각각 한 개씩의 dCAPS 마커를 
제작하여 양배추 24개체에 대해 맹
검시험을 실시
. 병리검정을 통해 표현형 검사가 
끝난 7개체에서 100%의 일치를 확
인
.  QTL 지역과 판별마커 활용 내용
으로 특허 출원을 준비중
. 검은썩음병 저항성 주동 QTL 
BRQTL-C1_1, 2 두 지역에서 가장 
높은 LOD값을 보이는 6개의 마커
를 활용하여 양배추 24개체에 대해 
맹검시험을 실시
. 24개체 중 22개체에 대해 
genotyping과 phynotyping 결과
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2. 연구수행 결과

가 일치하는 것을 확인
. QTL 지역과 판별마커 활용 내용
으로 특허 출원이 진행중

WGS 기반 계통별 SNP 
정보와 표현형 정보의 상
관분석을 통한 GWAS 분
석으로 우수 농업형질 관
련 마커 개발

- 표준유전체 대비 유전자지역 SNP 
지도구축 

- 다양한 성분분석을 통해 질적 · 양
적형질과 연관된 후보 유전자 및 마
커개발

- 양배추내 아종 특이 형태학적 다양
성 연관 후보 유전자 지역 동정

. 9개 염색체 전반에 걸쳐 동정한 
SNP 지역들의 정보를 기반으로 
web형식의 database 구축
(http://www.phyzen.co.kr:8080/
GWASBrowser/index.html?name
=Boleracea_FF)
. SNP database에서 원하는 조건
에 부합하는 SNP들의 정보만을 
GAPIT 5프로그램을 통한 GWAS 
분석이 가능한 양식으로 추출할 수 
있는 시스템 구축
. 형태학적으로 다양한 아종들에 특
이적인 SNP 및 InDel 지역 동정

핵 genome내 발굴한 
SNP 지역 및 엽록체 기반 
마커들의 활용성 육종가에 
대한 지원 시스템 구축

- 2세부와의 협력을 통해 유용 SNP 
지역 선발 및 여교배 선발 SNP chip 
개발 및 지원 

- 엽록체 염기서열 변이기반 계통 특
이 추가 마커의 제작 및 실증 연구와 
특허 및 논문작성

. 동정된 SNP들 중 범용 SNP chip
을 위한 약 12만 5천여개의 SNP들
을 선발
. 이후 eu-chromatin과 
hetero-chromatin 지역에 따른 차
별적 density로 SNP 선발하여 염
색체당 300여개의 SNP 선발하여 
정보를 2세부 순천대학교에 제공
. 44계통 엽록체 서열 비교분석을 
통해 동정했던 35지역의 염기서열 
변이 지역 동정 및 계통 특이마커의 
활용에 대한 내용으로 특허출원 진
행중

- NGS 이용 MITE TE 
display 확립 및 대규모 
삽입변이 마커 개발

- 배추과 식물들 유전체내에서 MITE
의 삽입 여부로 나타나는 대규모 다
형성 발굴 기술 확립

. MITE 삽입지역만을 증폭시킨 DNA들
을 NGS로 sequencing을 수행하여 종
간, 종내 삽입여부에 따른 다형성을 확
인하는 대규모 display 기술 확립
. BraSta1삽입 변이지역 127지역 
발굴
. BraSta2 삽입 변이지역 69지역 
발굴
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  제1세부 : 세포융합 및 조직배양 기술을 통한 우량 육종 소재 개발

1. 양배추 유전자원 및 상용품종의 원예적 형질 평가

  농업유전자원센터 및 채소과 자체 보유 중인 양배추 유전자원 64종의 노지재배를 통해 초장, 
구고, 구중, 생육기 등 총 8종의 양적 형질을 최소 3반복 이상 조사하여 그 평균값을 통계분석에 
사용하였다. 자원간의 유연관계 분석을 위해서, 측정값을 표준화하였다. 표준화 측정치는 통계 패
키지(SAS v.9.2, NC, USA)를 사용하여 주성분 분석(Principal component analysis, PCA) 수
행의 자료로 사용되었다. 

그림 1-1. 다양한 양배추 자원

표 1-1. 양배추 생육 조사 요약

연번 자원명 초장
(mm)

엽장
(mm)

바깥
잎색

구고
(mm)

구폭
(mm)

구형지수

(구고/구폭)

고갱이
길이
(mm)

구중
(g)

생육기
(일)

저장
가능일
(일)

1 90-7-1 310 298 녹색 151 147 1.0 81.0 1395 69 25
2 90-7-2 212 276 녹색 139 140 1.0 42.2 611 51 12
3 07-7-1 300 314 녹색 157 158 1.0 47.0 930 45 4
4 07-7-2 394 439 녹색 135 241 0.6 54.0 1631 63 8
5 08-7-1 246 282 녹색 157 158 1.0 47.0 874 43 5
6 08-7-2 234 237 녹색 144 150 1.0 50.6 904 46 7
7 08-7-3 254 280 녹색 174 158 1.1 54.0 1127 49 3
8 08-7-4 292 318 녹색 162 163 1.0 51.0 1037 54 11
9 08-7-5 314 352 녹색 166 178 0.9 65.0 1573 59 6
10 08-7-6 240 281 녹색 162 162 1.0 50.4 1104 44 12
11 08-7-7 256 248 녹색 155 148 1.1 47.6 902 45 9
12 08-7-8 240 291 녹색 151 163 0.9 53.0 939 49 3
13 08-7-9 260 256 녹색 174 158 1.1 61.0 1117 44 12
14 08-7-10 240 290 녹색 175 161 1.1 56.0 1213 44 12
15 08-7-11 262 245 녹색 160 148 1.1 52.6 918 46 7
16 08-7-12 446 500 녹색 164 214 0.8 78.0 1915 65 11
17 08-7-13 410 392 녹색 207 203 1.0 62.0 1896 65 14
18 08-7-14 290 330 녹색 177 179 1.0 61.0 1194 52 6
19 08-7-15 312 349 녹색 168 202 0.8 67.0 1463 59 6
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  * 조사 불가 : 정식 직후 고사에 따른 생육 조사 불가

20 08-7-16 250 284 녹색 147 155 1.0 50.0 941 53 16
21 08-7-17 248 292 녹색 170 165 1.0 68.0 1528 56 9
22 08-7-18 324 346 녹색 155 134 2.6 62.0 1584 72 22
23 08-7-19 396 424 녹색 156 193 0.8 56.6 2287 72 14
24 08-7-20 402 420 녹색 203 195 1.0 54.0 2867 83 11
25 08-7-21 264 256 녹색 149 148 1.0 48.6 869 48 4
26 08-7-22 378 452 녹색 192 194 1.0 61.8 2631 83 11
27 08-7-23 448 382 녹색 199 204 1.0 62.0 2957 83 11
28 08-7-24 438 450 녹색 195 201 1.0 59.0 2869 83 11
29 08-7-25 392 446 녹색 173 179 1.0 65.6 2018 72 22
30 08-7-26 424 405 녹색 188 186 1.0 64.0 2336 72 11
31 08-7-27 430 412 녹색 193 189 1.0 58.8 2578 83 11
32 08-7-28 414 416 보라 150 119 1.3 68.6 921 76 18
33 08-7-29 410 424 보라 152 168 0.9 60.0 1477 65 29
34 08-7-30 390 426 보라 143 151 1.0 67.8 1278 72 22
35 08-7-31 428 396 녹색 205 195 1.1 53.4 2796 83 11
36 08-7-32 342 405 보라 131 146 0.9 63.0 1005 65 18
37 08-7-33 302 328 녹색 162 166 1.0 46.4 950 54 9
38 08-7-34 372 426 녹색 184 213 0.9 58.4 2926 85 9
39 08-7-35 380 422 녹색 160 194 0.8 55.6 2011 83 11
40 08-7-36 406 400 녹색 177 195 0.9 67.4 2400 83 11
41 09-7-1 250 240 녹색 134 128 1.0 49.0 543 49 20
42 09-7-2 276 298 녹색 175 162 1.1 68.0 1737 63 6
43 09-7-3 422 450 녹색 189 215 0.9 92.0 2228 72 11
44 09-7-6 조 사 불 가
45 09-7-9 조 사 불 가
46 09-7-10 389 358 녹색 191 183 1.0 62.8 2558 80 3
47 09-7-11 557.5 570 녹색 205 209 1.0 69.7 1954 83 11
48 09-7-12 조 사 불 가
49 09-7-16 468 424 보라 166 115 1.4 78.0 978 83 12
50 09-7-17 376 432 녹색 149 206 0.7 69.0 2039 72 23
51 09-7-22 374 396 녹색 173 194 0.9 93.6 2018 65 11
52 09-7-23 270 298 녹색 312 162 1.9 59.6 936 54 11
53 09-7-24 320 337 녹색 212 158 1.3 72.0 1318 59 6
54 09-7-25 332 368 녹색 195 156 1.3 50.0 1715 66 27
55 09-7-26 350 424 녹색 168 196 0.9 74.0 1861 69 23
56 09-7-27 270 287 녹색 181 153 1.2 55.6 1078 49 14
57 09-7-28 348 328 녹색 167 203 0.8 78.8 2052 59 6
58 09-7-29 216 248 녹색 156 154 1.0 63.0 1203 56 38
59 09-7-30 336 348 녹색 208 154 1.4 49.0 1584 61 28
60 09-7-31 310 320 녹색 230 144 1.6 65.5 1194 59 4
61 09-7-32 256 272 녹색 138 144 1.0 54.0 893 56 22
62 09-7-33 302 343 녹색 214 164 1.3 73.0 1454 59 6
63 09-7-34 298 322 녹색 221 157 1.4 74.6 1353 59 4
64 09-7-35 390 412 녹색 191 197 1.0 59.0 2624 83 12



- 25 -

그림 1-2. 주성분 분석을 위한 주요 형질 간의 상관도 분석

  분석 결과로 얻어진 제 1-3 주성분 값을 새로운 변량으로 설정하였고, 평균거리간의 비교를 
이용한 비가중평균결합법(UPGMA)을 통해 계통도(dendrogram)를 얻었다. 1-3 주성분의 누적기
여도는 86.1%였다. 제 1주성분은 초장, 엽장과 정의 상관이 높아 전반적인 양배추의 생육 특성
과, 제 2주성분은 구고, 구폭, 구중과 정의 상관이 높아 최종 수확물의 수량 특성과 관련이 깊음
을 알 수 있었다. 
  계통도 작성의 결과 크게 3개의 분류군으로 나눌 수 있었다. 계통도상 제일 좌측에 위치한 Ⅰ
군은 조생종으로 구중은 중간, 초세가 약하고, 열구 저항성이 낮은 특성을 보였고, 중간에 위치
한 Ⅱ군은 구중이 크고 만생인 특성을, 마지막 Ⅲ군은 중·만생종이면서 구중이 작고 초세가 왕성
한 특성을 보였다. 이러한 원예적 형질 특성 DB와 주성분 및 군집분석 결과는 향후 F1 양배추 
품종 육성에 유용한 기초 자료로서 그 활용도가 높을 것으로 판단된다.
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그림 1-3. 주성분 분석에 따른 주요 자원의 산점도(2D, 주성분 1, 2에 대한 각 자원의 연관 
분포도)

  제 1, 2, 3 주성분의 누적 기여도는 전체의 약 86.1%로 3종의 주성분으로 충분히 전체 형질의 
추세를 판정할 수 있는 것으로 조사되었다. 제 1 주성분은 양배추의 초세와 관련이 있는 것으로 
주로 초장에 강한 정의 상관을 보였는데, 이는 수량과 별도로 전반적인 양배추의 생육도를 추정
하는데 유용한 성분으로 판단된다. 제 2 주성분은 최종 수량과 연관이 높은 성분으로 구중, 구
폭, 구경 등에 강한 정의 상관을 보였다.
  군집 분석 결과로 얻어진 수형도는 크게 3가지 자원군이 존재함을 보여 주었다. 제 I군의 경우 
조생종이며, 구중은 중간이고 더불어 초세와 열구 저항성(재포성)이 약한 그룹이며,  II군은 구중
이 무겁고 만생의 특성을 가진 그룹이었고, 마지막 III군의 경우는 중생 혹은 만생종이면서 구중
이 작고, 초세가 왕성한 그룹인 것으로 나타났다.
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그림 1-4. 주성분 분석에 따른 주요 자원의 

산점

그림 1-5. 군집분석 결과에 따른 수형도
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2. 배추과 작물의 항세균력 및 항산화능 분석

  본 과제에 있어 우량 양배추 육종 소재 개발이라는 큰 목표는 다른 배추과 작목에서 나타나는 
기능성을 양배추로 도입하는 내용을 포함하고 있다. 따라서 본 과제의 수행 내용에 브로콜리, 콜
리플라워 등의 기능성 관련 탐색 시험을 수행하였다. 1년차에는 주로 상용 브로콜리 품종의 항산
화능과 항세균력을 평가 하였는데, 특히 주된 가식부위인 꽃봉오리(화구)는 물론, 잎과 줄기 부위
도 함께 평가하였다.
  브로콜리 11개 품종에 대해 그람 양성균 Staphylococcus aureus, Listeria monocytogenes 
2종과 그람 음성균 Escherichia coli O157:H7, Salmonella enteritidis 2종에 대한 항균활성을 
조사한 결과, S. aureus에 대해 AMG 품종에서 화뢰 12.83mm, 잎 13.00mm로 가장 높은 항균
활성을 보였으나 부위별로는 큰 차이를 보이지 않았다. L. monocytogenes의 경우, 화뢰 부위는 
NJ 품종이 13.58mm, 잎 부위는 YDR 품종이 13.92mm로 가장 큰 항균활성을 보였으며, 저해환
의 평균값이 화뢰는 12.85mm, 잎은 13.17mm로 다른 4종의 균 중에서 가장 높은 값을 보였다. 
E. coli O157:H7에 대해서는 Grd 품종의 화뢰와 잎 부위 모두 가장 높은 항균활성을 보였으나, 
부위별로는 차이가 나타나지 않았으며, S. enteritidis는 화뢰 부위에서는 NJ 품종이 12.67mm, 
잎 부위에서는 NY, 0c 품종이 12.75mm의 저해환을 보였으며, 잎부위가 화뢰부위에 비해 높은 
항균활성을 보여주었다.

표 1-2. 항세균력 평가에 사용된 균주   

　Gram 염색 특성 Strain KCCM   No. Media

Gram positive 
bacteria

Staphylococcus 
aureus

KCCM 11335 TSA (BBL)

Listeria 
monocytogenes

KCCM 40307 BHA (DIFCO)

Gran negative 
bacteria

Escherichia coli 
O157:H7

KCCM 40406 TSA (BBL)

Salmonella enteritidis KCCM 12021 NA (DIFCO)

  본 실험에 사용된 시료는 경기도 수원시 국립원예특작과학원 재배포장에서 재배한 브로콜리11
개 품종을 화뢰, 잎 부분으로 나누어 동결 건조한 후 분쇄하여 분말을 사용하였다. 추출물 제조
는 동결건조한 브로콜리 분말시료에 10배의 70% 메탄올을 첨가한 후, 상온에서 24시간 교반 추
출한 추출액은 여과지(Whatman No.6)로 여과한 다음 회전감압농축기(N-1NW, EYELA, Japan)
로 감압농축 후 동결 건조하여 -20℃에서 냉동보관하면서 본 실험의 시료로 사용하였다. 사용균
주 및 배양조건으로 실험에 사용한 균주는 식중독을 유발하는 대표적인 균주로 그람 양성균 
Staphylococcus aureus subsp. aureus KCCM 11335, Listeria monocytogenes KCCM 
40307 2종과 그람 음성균 Escherichia coli O157:H7 KCCM 40406, Salmonella enteritidis 
KCCM 12021 2종을 한국미생물보존센터에서 분양 받아 사용하였으며 사용된 배지의 조건은 표 
1-2과 같다. 각 배지는 121℃에서 20분간 멸균하였으며 멸균된 petri dish에 약 20mL씩 분주하
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여 사용하였다. 항균활성 측정의 경우, 브로콜리 품종 및 부위별 추출물의 항균활성은 paper 
disc 확산법으로 측정하였다(Bauer et al., 1966). 해당 평판배지에 균주를 streaking하여 배양
된 균주 1 백금이를 취해 10mL의 균 생육배지에 접종하고 37℃에서 24시간 배양하여 활성화시
킨 후 3일 계대 배양 후 spectrophotometer (ND-1000, Nano Drop Technologies, Inc., 
USA)를 이용하여 600nm에서 균 현탁액의 흡광도가 0.3이 되게 하였다. 각 균주 배양액을 평판
배지에 고르게 도말한 후 배지의 표면 위에 멸균된 paper disc(8mm, Toyo Roshi Kaisha, 
Ltd., Japan)를 올려놓고 추출물을 disc에 50µL씩 주입하여 완전히 흡수시킨 후 37℃ 
incubator에서 24시간 배양시켜 paper disc 직경을 포함한 주위의 inhibition zone(mm)의 직
경을 측정하였다. 통계처리를 위해 실험결과는 3회 반복 측정 후 SAS 통계패키지(ver. 9.2, 
Cory, NC, USA)를 이용하여 평균±표준편차로 나타내었으며, 통계적 유의성은 Duncan’s 
multiple test로 검정하였다. 

표 1-3. 시료의 부위 별 추출수율(70% 메탄올)

품종명
Yield (%)

화뢰 잎

NY 13.7 18.3

JN 17.8 26

YDR 14.4 19.7

0c 15.2 21.1

NJ 16.6 18

BRD 14.5 14

CJ 6.8 20.5

AMG 13.2 20.8

Grd 14.7 18.5

Gra 15.3 13.5

TS 13.3 15

Mean 14.1 18.7

  추출수율의 경우, 동결건조한 브로콜리 분말로부터 70% 메탄올 추출물의 추출 수율은 표 2와 
같다. JN품종의 추출수율이 화뢰와 잎 부위 모두 17.8%, 26.0%로 가장 높게 나타났으며, 품종마
다 추출수율의 차이를 보였는데 이는 각 품종마다 가지고 있는 수분의 함량, 조직 치밀도, 물질 
성분 등의 차이에 따른 것으로 사료된다. 부위별 평균값은 화뢰가 14.1%, 잎은 18.7%의 추출수
율을 나타내었다. 
  항균활성의 경우 브로콜리 메탄올 추출물의 항균활성을 국내 주요 식중독균 4종에 대해 비교
하였다(표 1-4, 그림 1-6). 
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표 1-4

  그람 양성균인 S. aureus는 황색 색소를 생성하여 황색포도상구균으로 불리며 식중독 뿐만 아
니라 화농성 감염증, 폐렴, 골관절염 등을 유발하는 유해 세균이다. S. aureus에 대한 항균력을 
살펴보면, AMG품종에서 화뢰 12.83mm, 잎 13.00mm의 가장 높은 항균활성을 보였으나, 부위
별로는 큰 차이를 보이지 않았으며, 대조군으로 사용한 DMSO도 저해환을 나타냄으로서 DMSO
가 S. aureus에 대해 생물학적 독성이 있는 것으로 판단되었다. L. monocytogenes는 리스테리
아증(Listeriosis)을 일으켜 면역이 낮은 환자, 유아, 임산부 등에 패혈증, 뇌수막염, 유산 등을 
일으키며, 사망에까지 이를 수 있는 식중독균으로 낮은 온도에서도 생육이 가능하여 냉장식품에 
문제가 되고 있는 균이다. L. monocytogenes의 경우, 화뢰 부위는 NJ 품종이 13.58mm, 잎 부

품종명

저해환 크기(mm)

S. aureus L. monocytogenes E. coliO157:H7 S. enteritidis

Floret Leaf Floret Leaf Floret Leaf Floret Leaf

NY
11.42±1.

04c
12.17±0.

80ab
13.00±0.

25abc
13.17±0.

58ab
10.42±0.

63c
10.42±0.

14b
10.42±1.

18b
12.75±0.

43a

JN
11.92±0.

38bc
10.92±1.

01c
12.00±0.

75bc
12.83±0.

95b
11.83±0.

63b
11.00±1.

00b
12.08±0.

52a
11.17±1.

04b

YDR
12.58±0.

29ab
11.75±1.

52bc
12.75±0.

25abc
13.92±0.

14a
12.25±0.

25ab
12.33±0.

14a
12.17±0.

38a
12.50±0.

25a

0c
12.42±0.

38ab
12.75±0.

25ab
13.08±0.

14ab
13.17±0.

29ab
12.33±0.

72ab
12.67±0.

14a
12.25±0.

66a
12.75±0.

90a

NJ
12.33±0.

14ab
12.75±0.

25ab
13.58±0.

14a
13.33±0.

38ab
12.50±0.

25ab
12.67±0.

14a
12.67±0.

29a
12.67±0.

14a

BRD
12.75±0.

25a
12.75±0.

25ab
12.58±0.

52abc
13.08±0.

14ab
12.67±0.

14ab
12.50±0.

25a
12.25±0.

25a
12.67±0.

14a

CJ
12.50±0.

25ab
12.83±0.

14ab
11.83±1.

61c
13.00±0.

25ab
12.42±0.

63ab
12.50±0.

66a
12.25±0.

43a
12.42±0.

38a

AMG
12.83±0.

14a
13.00±0.

25a
12.92±0.

29abc
13.17±0.

14ab
12.33±0.

38ab
12.67±0.

14a
11.42±0.

72ab
12.00±0.

90ab

Grd
12.75±0.

25a
12.67±0.

14ab
13.00±0.

25abc
13.25±0.

25ab
12.75±0.

25a
12.75±0.

00a
11.83±0.

88a
12.33±0.

63a

Gra
12.75±0.

25a
12.83±0.

14ab
13.25±0.

50a
13.08±0.

58ab
12.75±0.

43a
12.50±0.

25a
12.00±0.

25a
12.25±0.

00a

TS
12.83±0.

14a
12.92±0.

38ab
13.33±0.

76a
12.92±0.

80b
12.33±0.

29ab
12.33±0.

38a
11.50±1.

39ab
12.42±0.

14a

Mean
12.46±0.

54
12.48±0.

81
12.85±0.

74
13.17±0.

49
12.23±0.

74
12.21±0.

82
11.89±0.

84
12.36±0.

65
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위는 YDR 품종이 13.92mm의 항균활성을 보임으로서 가장 항균력이 뛰어났다. 부위별로는 각 
품종마다 항균활성의 차이는 보였으나, 저해환의 평균 값이 화뢰는 12.85mm, 잎은 13.17mm로 
다른 4종의 균 중에서 가장 높은 값을 보였다. 

그림 1-6. 유해 미생물에 대한 저해환 크기 비교에 의한 브로콜리 품종, 부위 별 항세균력 비교

  그람 음성균인 E. coli O157:H7은 다양한 식품과 물을 통해 사람에게 감염되며 사람간 전이가 
가능한 것으로 보고되어 있으며, 일본에서 1996년 1만명 이상의 환자가 발생한 대표적인 식중독 
균으로 국내에서도 지속적으로 발병 사례가 일어나고 있는 추세로, 브로콜리 추출물의 항균활성
을 살펴보면 Grd 품종이 화뢰와 잎 부위 모두 가장 높은 항균활성을 보였으나 부위별로는 차이
가 나타나지 않았다. S. enteritidis는 장내세균과에 속하는 그람 음성균으로 가금류와 돼지에 널
리 분포하며, 사람을 포함한 모든 동물에 감염하여 장염과 패혈증을 일으킬 수 있다. 미국, 캐나
다, 유럽 등의 국가에서 S. enteritidis가 사람에 감염된 경우가 급격히 증가 해왔으며, 국내에서
도 사람 Salmonella속 균 가운데 S. enteritidis에 의한 감염증이 현저히 증가하고 있다(Kang, 
2012). S. enteritidis에 대한 항균활성을 살펴보면, 화뢰 부위에서는 NJ 품종이 12.67mm, 잎 
부위에서는 NY, 0c 품종이 12.75mm의 저해함을 보였으며, 부위별로는 잎부위가 12.36mm로 
화뢰 부위 11.89mm 비해 높은 항균활성을 보여주었다.
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  브로콜리 부위별 추출물을 10% 농도로 제조하여 121℃에서 15분간 고온·고압처리한 후 항균
성 검정을 한 결과, E. coli와 Salmonella typhimurium에서는 전혀 항균성을 보이지 않았고, 
그람 양성균 중 Bacillus amyloliquefaciens에서 꽃과 꽃-줄기 추출물이 가장 두드러진 항균성
을 보였고 잎 추출물에서도 항균성이 크지는 않지만 항균활성을 관찰할 수 있다는 문헌 보고가 
있는데 이는 가열에 의해 그 활성이 감소한 것으로 판단된다. 
  이상의 결과를 종합해 볼 때, NJ 품종의 화뢰 부위가 L. monocytogenes, S. enteritidis에 대
해 가장 높은 항균활성을 나타내었으며, 항산화 활성도 가장 뛰어남으로 항균 효과를 가진 기능
성 품종으로 판매 가능할 것으로 여겨졌다. 부위별 차이를 살펴보면, 품종마다 차이를 보이지만 
잎 부위 추출물이 화뢰부위 추출물보다 L. monocytogenes, S. enteritidis에 대해 높은 항균활
성을 보였다. 이를 통해 브로콜리의 화뢰뿐만 아니라 잎 부위의 항균력이  뛰어남을 알 수 있었
고, 이는 현재 버려지고 있는 브로콜리 잎을 쌈채 혹은 녹즙으로 식용함으로써 국민의 보건 향상
은 물론, 농가의 새로운 부수입원으로서 소득 증대에 기여 가능 할 것으로 기대된다. 더불어 이
러한 신속, 간편 항균력 측정법은 기능성 브로콜리 품종 육성에 있어 대량의 후보 계통 중, 유망 
계통만의 신속 선발에도 큰 도움이 될 것으로 판단된다.

3. 양배추 소포자 배양 효율 증진 조건 확립

  가. 실험재료 
   - 우수 형질을 가지는 웅성 가임성의 양배추 41계통을 선발하여 소포자 배양을 실시하였다.

표 1-5. 양배추 소포자 배양계통

연번 계통 비고
1 07-7-2 07-7-2-(1,2)
2 07-7-34 07-7-34-2
3 08-7-2
4 08-7-10 A9
5 08-7-12 08-7-12-(1,2), A9
6 08-7-13 08-7-13-1
7 08-7-14 A9
8 08-7-15 08-7-15-(1,2)
9 08-7-17 08-7-17-2
10 08-7-21 08-7-21-2
11 08-7-23 08-7-23-1
12 08-7-24 08-7-24-1
13 08-7-26 08-7-26-1, A9
14 08-7-28 08-7-28-1, A9
15 08-7-30 08-7-30-1, A9
16 08-7-32 08-7-32-1
17 08-7-36 08-7-36-1, A9
18 09-7-22 09-7-22-1, A9
19 09-7-24 09-7-24-(1,2)
20 09-7-25 09-7-25-1
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  나. 실험방법

그림 1-7. 양배추 소포자 배양 실험 방법

21 09-7-26 09-7-26-1
22 09-7-27 09-7-27-1, A9
23 09-7-30
24 09-7-31 09-7-31-(1,2), A9
25 09-7-33 09-7-33-(1,2)
26 09-7-34
27 09FC-64 09FC-64-1
28 09SC-6 09SC-6-(1,2)
29 09SC-8 09SC-8-(1,2)
30 09SC-9 09SC-9-1
31 09SC-15 09SC-15-(1,2)
32 09SC-17 09SC-17-1
33 09SC-19 09SC-19-1
34 09SC-39 09SC-39-1
35 11-7-1
36 11-7-2 A9
37 11-7-3 A9
38 11-7-5 11-7-5-(1,2)
39 11-7-7
40 11-7-8
41 11-7-9 11-7-9-(1,2)



- 34 -

   (1) 대량증식용 배지 조성 검정

 표 1-6. 대량증식용 배지 조성

   (2) 배양 조건 검정
    - Heat Shock 온도 및 시간
    : 32.5℃, 24h 또는 30℃, 48시간
    - Heat Shock 후, 배양 조건
    : 25℃, 14·15·17 일

   (3) 연구결과 및 진행 중 연구
    (가) 배 발생 후 기내 치상 개체
     ➀ 배발생 후 기내 배양

 표 1-7. 배발생 후 배양 계통

NLN 배지농도 AgNO3
(mg/L)

micro nutrients
(mg/L)

PGRs
(mg/L)

C1 1.0X 1.0 - -

C2 1.0X 1.0 MS vitamin 
1.0

-

-C3 1.0X 1.0 B5 vitamin 
1.0

-
C4 1.0X 1.0 Kao vitamin 

1.0 -
C5 1.0X 1.0 MS micro elements 1.0 -
C6 1.0X 1.0 MS macro elements 1.0 -

B1 1.0X - NLN micro elements 1.0 NAA 0.05,
BAP 0.05

B2 1.0X 1.0 - NAA 0.05,
BAP 0.05

B3 1.0X - NLN micro elements 1.0

B4 0.5X - NLN micro elements 1.0 NAA 0.05,
BAP 0.05

B5 0.5X 1.0 - NAA 0.05,
BAP 0.05B6 0.5X - NLN micro elements 1.0

계통 배지번호, 배양조건 배 발생 총 갯수
08-7-12 C3(32.5℃, 24h) 1 1

08-7-28-1 C1(32.5℃, 24h) 1 2
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그림 1-8. 배 발생 후 치상 개체

    ➁ 순화 후 후대 식물체의 염색체 배수성 검정 및 원예적 특성 평가 진행 중

   (나) 최적 배양 조건 탐색을 위한 실험 진행 중
    ➀ 최적 배양 조건 탐색

C2(32.5℃, 24h) 1

08-7-30
C3(30℃, 48h) 3

4
C5(30℃, 48h) 1

09-7-22 C2(32.5℃, 24h) 1 1

09-7-31

C1(32.5℃, 24h) 5

16
C2(32.5℃, 24h) 6
C3(32.5℃, 24h) 4

C4(32.5℃, 24h) 1

09-7-33 C1(32.5℃, 24h) 1 1
09-7-34-1 B3(32.5℃, 24h) 1 1
09SC-15-1 C1(30℃, 48h) 1 1
09SC-15-2 C2(30℃, 48h) 1 1
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 표 1-8. 최적 배양 조건 배지 조성

NLN 배지농도
Sucrose

(%)
AgNO3

(mg/L)
Activated Charcoal 

(g/100ml)
1-1

0.25X 13

0

0
1-2 1.0
1-3 2.0
1-4 4.0
1-5

0.1

0
1-6 1.0
1-7 2.0
1-8 4.0
1-9

0.5

0
1-10 1.0
1-11 2.0
1-12 4.0
1-13

1.0

0
1-14 1.0
1-15 2.0
1-16 4.0
2-1

0.5X 13

0

0
2-2 1.0
2-3 2.0
2-4 4.0
2-5

0.1

0
2-6 1.0
2-7 2.0
2-8 4.0
2-9

0.5

0
2-10 1.0
2-11 2.0
2-12 4.0
2-13

1.0

0
2-14 1.0
2-15 2.0
2-16 4.0
3-1

1.0X 13

0

0
3-2 1.0
3-3 2.0
3-4 4.0
3-5

0.1

0
3-6 1.0
3-7 2.0
3-8 4.0
3-9

0.5
0

3-10 1.0
3-11 2.0
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그림 1-9. 양배추 최적 소포자 배양조건 탐색을 위한 실험계통

    ➁ 배 발생 후 기내 배양
    ➂ 순화 후 후대 식물체의 염색체 배수성 검정 및 원예적 특성 평가 예정

   (다) 조직배양 민간서비스(batch)
    ➀ 조은종묘

3-12 4.0
3-13

1.0

0
3-14 1.0
3-15 2.0
3-16 4.0
4-1

2.0X 13

0

0
4-2 1.0
4-3 2.0
4-4 4.0
4-5

0.1

0
4-6 1.0
4-7 2.0
4-8 4.0
4-9

0.5

0
4-10 1.0
4-11 2.0
4-12 4.0
4-13

1.0

0
4-14 1.0
4-15 2.0
4-16 4.0
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     - 13F-5009-51 등 6계통 소포자 배양 민간서비스 진행 중

그림 1-10. 조은종묘 소포자배양 민간서비스



- 39 -

    ➁ 아시아종묘
     - 5계통, 30개체의 양배추 소포자배양 실험 준비 중

그림 5. 아시아종묘 소포자배양 민간서비스

4. 양배추 세포융합 기술을 이용한 원형질체 배양 조건
 가. 양배추 원형질체 융합 조건 탐색
   (1) 시판 F1을 이용한 대칭· 비대칭 융합 실험 진행 중
    ① 시험재료

 표 1-9. 양배추 세포융합 시험재료

 
    ② 원형질체 분리를 위한 효소 처리 조성과 농도
 표 1-10. 효소처리 조성 및 농도

    ③ 융합 후  최적 배지 조성검정

양배추(자엽,cotyledon) 무(배축, hypocotyl)

C1 대박나(아시아종묘) R1 서호골드(농우)

C2 조은에이스(조은종묘) R2 전무후무(코레곤)

C3 YR온누리(농우) R3 청황무(농우)

C4 YR호남(아시아종묘) R4 상감무(한농)

효소           조성
Cellulase

(%)
Macerozyme

(%)
Pectolyase

(%)

E1 1 0.1 0.1

E2 1 0.5 0.1

E3 2 0.1 0.1

E4 2 0.5 0.1
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 표 1-11. 배지 조성(MS basal medium+2% glucose+7% mannitol)

그림 6. 효소 처리 및 배양배지 조건 탐색

    ④ 융합 식물체의 마커 분석 및 형태 및 개화 관찰 예정

 나. 비대칭 세포융합 기술을 이용한 유용 형질 도입
   (2) 우량 CMS 계통의 세포질을 MF로 치환 실험 중
    ① CMS 검정을 통한 MS, MF 확인

배지          PGRs
BAP

(mg/L)
2,4-D
(mg/L)

NAA
(mg/L)

MS1 0.5 0.5 1.0

MS2 0.5 1.0 1.0

MS3 1.0 0.5 1.0

MS4 1.0 1.0 1.0
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그림 1-10. 양배추 CMS 검정(MS:붉은색, MF:검정색)
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    ② 시험 재료 선정
표 1-12. 세포융합을 위한 양배추 시료 선정

    ③ 효소 처리(CPW 9M, 3mM MES, 1% Viscozyme, 0.5% Celluclast, 0.5% Pectinex)

 그림 1-10. 양배추 효소처리

MS(웅성불임 계통) MF(웅성가임 계통)

08-7-7 11FC-M9

08-7-9

11FC-M7
08-7-31
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    ④ 혈구계수기를 이용하여 농도 측정

 그림 1-11. 양배추 원형질체

    ⑤ 원형질체 전처리
     - 세포질 불활성화: IOA 3mM, 10분 처리
     - 핵 불활성화: UV 4680J/m2(시험 중)

    ⑥ 전기적 융합
      - ECM 2001(BTX), 교류 30V/cm·40초, 직류 1400V/cm, 60㎲

 그림 12. 원형질체 융합

    ⑧ 원형질체 배양
표 13. 원형질체 배양 배지

배지          PGRs
BAP

(mg/L)
2,4-D
(mg/L)

NAA
(mg/L)

MS1 0.5 0.5 1.0
MS2 0.5 1.0 1.0
MS3 1.0 0.5 1.0
MS4 1.0 1.0 1.0
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5. 양배추 소포자 배양 효율 증진 기술 개발
  양배추 소포자 배양 효율 증진 기술 개발을 위한 배양 배지 조성, 배양 온도, 전처리 및 후처리 조건별 
배양 효율 비교 및 비타민, 무기염류, 호르몬 등의 농도 및 Heat shock 처리에 따른 배발생 효율 비교 실
험을 실시하였다.
 가. 재료 및 방법
  (1). 소포자 배양 계통
    양배추 크기, 숙기(조·중·만생종), 꽃봉오리 모양 등에 따라 선발된 12계통을 대상으로 실험을 실시하였
다. 
표 1-14

연번 계통
1 08-7-10
2 08-7-12
3 08-7-14
4 08-7-26
5 08-7-28
6 08-7-30
7 08-7-36
8 09-7-22
9 09-7-27
10 09-7-31
11 11-7-2
12 11-7-3
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그림 1-13. 양배추 소포자 배양 계통

 나. 최적배지 조성검정
  (1) Plant Growth Regulators:
   - 0, NAA 0.05, BAP 0.05, NAA 0.05+BAP0.05 mg/L
  (2) 배지의 pH
   - 5.5, 5.8, 6.1, 6.4
  (3) AgNO3

   - 0, 0.1, 0.5, 1.0 mg/L
  (4) Activated Charcoal
   - 0, 50, 100, 200 mg/p.d
 다. 배양 조건 검정
  (1) Heat Shock Treatment(30℃): 0, 1, 2, 3, 4 days

6. 결과 및 고찰
 가. 최적배지 조성검정
  (1) 생장조절물질 처리에 따른 배발생 비교 (Plant Growth Regulators: 0, NAA 0.05, BAP 0.05, 
NAA 0.05+BAP0.05 mg/L)
   실험을 실시한 12계통 중 4계통에서 배가 발생하였으며, 배발생률, 총배발생 개수, 페트리디쉬 당 배발
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생 개수는 표1-15, 그림1-15와 같다. ‘08-7-14’ 계통과 ‘09-7-27’ 계통에서는 BAP 0.05 mg/L 처리가 
가장 배발생이 높지만, ‘08-7-10’계통과 ‘09-7-31’계통에서는 NAA 0.05과 BAP0.05 mg/L 조합
처리 시 배가 더 많이 발생함을 볼 수 있어 이는 계통에 따라 차이를 보이는 걸로 여겨진다.

표 1-15 생장조절물질에 따른 배발생 비교

Cultivar Treatment
(mg/L)

% of embryo 
formation

(%)

Total No. of 
embryos

(No.)

No. of 
embryo/p.d

(No.)

1 08-7-10

0 5.00 27 1.13±0.4

NAA 0.05 5.00 27 1.13±0.3

BAP 0.05 5.21 27 1.08±0.3

NAA 0.05+BAP 0.05 6.67 40 1.25±0.6

2 08-7-14

0 43.13 106 1.54±1.0

NAA 0.05 45.00 120 1.67±1.0

BAP 0.05 51.88 145 1.75±1.1

NAA 0.05+BAP 0.05 46.88 138 1.84±1.3

3 09-7-27

0 4.58 25 1.14±0.5

NAA 0.05 5.83 45 1.61±0.8

BAP 0.05 6.04 47 1.62±1.2

NAA 0.05+BAP 0.05 3.96 26 1.37±0.6

4 09-7-31

0 3.13 6 1.20±0.4

NAA 0.05 5.00 10 1.25±0.5

BAP 0.05 2.50 5 1.25±0.5

NAA 0.05+BAP 0.05 3.75 9 1.50±1.2
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그림 1-15 Effect of plant growth regulators on formation of microspore embryo of 
different cultivars. 

  (2) 배지의 pH에 따른 배발생 비교(pH: 5.5, 5.8, 6.1, 6.4)
    배지의 pH에 따른 배발생을 비교하기 위해 배지의 pH를 5.5, 5.8, 6.1, 6.4로 조정하여 배발생의 

차이를 비교하였다. 표1-16, 그림 1-16을 살펴보면, 배가 발생한 모든 계통에서 배지의 pH
가 5.5일 때 배가 가장 많이 발생하였으며, pH가 6.4 일 때 배가 아예 발생하지 않거나 배발
생이 매우 미비함을 알 수 있었다. 

표 1-16. 배지의 pH에 따른 배발생 비교

Cultivar Treatment
(pH)

% of embryo 
formation

(%)

Total No. of 
embryos

(No.)

No. of 
embryo/p.d

(No.)

1 08-7-10

5.5 10.83 63 1.21±0.6

5.8 7.50 41 1.14±0.4

6.1 3.33 16 1.00±0.0

6.4 0.42 2 1.00±0.0

2 08-7-14

5.5 78.75 236 1.87±1.1

5.8 65.63 187 1.78±1.2

6.1 41.88 85 1.27±0.6
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그림 1-16 Effect of various pH on medium for formation of microspore embryo of 
different cultivars. 

  (3) AgNO3 첨가에 따른 배발생 비교(0, 0.1, 0.5, 1.0 mg/L)
    AgNO3 첨가에 따른 배발생은 배발생률이 낮으나, ‘08-7-10’, ‘08-7-14’, ‘08-7-28’ 계
통에서 0.1mg/L 처리가 총 배발생 개수가 가장 많았으며, 배발생률도 높게 나타났다.

표 1-17. AgNO3 첨가에 따른 배발생 비교

6.4 0.63 1 1.00±0.0

3 09-7-27

5.5 14.79 99 1.39±0.7

5.8 5.21 42 1.68±1.3

6.1 0.42 2 1.00±0.0

6.4 - - -

4 09-7-31

5.5 9.38 19 1.27±0.5

5.8 3.13 5 1.00±0.0

6.1 1.88 6 2.00±1.7

6.4 - - -

Cultivar Treatment
(mg/L)

% of embryo 
formation

(%)

Total No. of 
embryos

(No.)

No. of 
embryo/p.d

(No.)
1 08-7-10 0 7.50 17 1.42±0.7
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그림 1-17. Effect of AgNO3 concentration on formation of microspore embryo of 
different cultivars. 

  (4) Activated Charcoal 첨가에 따른 배발생 비교(0, 5, 10, 20 mg/p.d)

0.1 19.38 55 1.77±1.0

0.5 1.88 3 1.00±0.0

1.0 - - -

2 08-7-14

0 3.13 10 1.00±0.0

0.1 9.38 47 1.57±0.8

0.5 9.06 39 1.34±0.6

1.0 8.44 40 1.48±1.0

3 08-7-28

0 2.19 8 1.14±0.4

0.1 3.44 13 1.18±0.4

0.5 3.13 13 1.30±0.7

1.0 1.25 4 1.00±0.0

4 09-7-27

0 5.00 10 1.25±0.5

0.1 5.00 9 1.13±0.4

0.5 2.50 5 1.25±0.5

1.0 8.13 15 1.15±0.4
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    Activated Charcoal 첨가에 따른 배발생은 표 1-18, 그림 1-18를 살펴보면, ‘08-7-14’계
통을 제외한 나머지 계통에서 10mg/p.d 농도에서 가장 배발생이 좋았으며, ‘08-7-14’계통
에서만 20mg/p.d의 농도에서 배발생이 가장 높게 나타났다. 

표 1-18. Activated Charcoal 첨가에 따른 배발생 비교

Cultivar Treatment
(mg/L)

% of embryo 
formation

(%)

Total No. of 
embryos

(No.)

No. of 
embryo/p.d

(No.)

1 08-7-10

0 2.50 4 1.00±0.0

5 10.00 27 1.69±0.9

10 15.63 42 1.68±0.9

20 0.63 2 2.00±0.0

2 08-7-14

0 - - -
5 1.56 5 1.00±0.0
10 12.19 56 1.44±0.9

20 17.19 78 1.42±0.7

3 08-7-28

0 - - -

5 4.38 17 1.21±0.6

10 5.63 21 1.17±0.4

20 0.31 1 1.00±0.0

4 09-7-27

0 - - -

5 8.75 17 1.21±0.4

10 11.88 22 1.16±0.4

20 - - -
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그림 1-18. Effect of activated charcoal on formation of microspore embryo of 
different cultivars. 

 나. 배양 조건 검정
  (1) 고온 전처리에 따른 배발생 비교(Heat Shock Treatment(30℃): 0, 1, 2, 3, 4 days)
    앞선 실험의 결과로 배지의 pH 5.5, 생장조절물질 NAA 0.05와 BAP 0.05mg/L 조합처리, AgNO3 
0.1mg/L, activated charcoal 10mg/L를 첨가한 배지에 30℃에서 0, 1일, 2일, 3일, 4일의 고
온처리를 실시하였다. 
     ‘08-7-10’, ‘08-7-14’, 08-7-28‘ 계통에서 배발생을 보였으며, 계통간 배발생률과 배발생은 차이를 
보이지만, 세 개의 계통 모두 1일 고온처리에서 배발생이 가장 좋음을 볼수 있었다(표 1-19, 그림 1-19, 
20 )

표 1-19. 고온처리(30℃)에 따른 배발생 비교

Cultivar Treatment
(day)

% of embryo 
formation

(%)

Total No. of 
embryos

(No.)

No. of 
embryo/p.d

(No.)

1 08-7-10

0 10.00 2 2.00±0.0

1 20.00 5 2.50±2.1

2 - - -

3 - - -

4 - - -

2 08-7-14
0 5.00 2 2.00±0.0
1 55.00 33 3.00±1.7
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그림 1-19. Effect of heat shock treatment on formation of microspore embryo of 
different cultivars. 

2 60.00 26 2.17±1.3

3 5.00 2 2.00±0.0

4 15.00 4 1.33±0.6

3 08-7-28

0 - - -

1 80.00 25 3.13±1.5

2 60.00 8 1.33±0.5

3 20.00 2 1.00±0.0

1.00±0.02 20.00 4



- 53 -

그림 1-20 Morphology of microspore embryo formation from microspore cultured on 
different heat shock treatments. A:0, B:1, C:2, D:3, E:4 days at 30℃.

    앞선 실험의 결과를 요약하면, 소포자 배양 계통간 배발생에 차이가 많이 나는 것을 알 수 있으며, 모
식물체의 생육상태(화분/온실)에 따른 영향을 많이 받는 것을 볼 수 있었다. 생장조절물질에 따른 영향은 
BAP 0.05 단독처리 또는 BAP 0.05, NAA 0.05 mg/L 조합처리가 효과적이며, 배지의 pH는 배발생
한 모든 계통에서 배지의 pH가 5.5 일 때 배발생이 좋으며, pH 6.4일때는 아예 배발생을 안하
거나 발생이 미비함을 볼 수 있었다. AgNO3 는 0.1 mg/L 첨가시, Activated charcoal 처리는 
10mg/p.d 처리가 제일 효과적이었다. 
    앞선 실험의 결과로 배지의 pH 5.5, 생장조절물질 NAA 0.05와 BAP 0.05mg/L 조합처리, AgNO3 
0.1mg/L, activated charcoal 10mg/L를 첨가한 배지에 30℃에서 1일(24시간)처리가 가장 효
과적임을 볼 수 있었다.

 다. 소포자 배양 실험 진행 경과 
   소포자 배 발생 후 그림 1-8과 같이 MS배지에 계대 배양 후, 순화의 단계를 거치며 순화된 개체와 목
록은 표 1-20과 같다.
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그림 1-21. 배발생 후 소포자 배양 실험 진행

표 1-20. 배발생 후 순화 계통

연번 계통 순화 개체

1 08-7-10 12

2 08-7-14 61

3 08-7-28 14

4 08-7-30 5

5 09-7-22 6

6 09-7-27 39

7 09-7-31 26

8 09-7-33 16

9 09-7-34 4

10 09SC-15 12

Total 195
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그림 1-22. 배발생 후 양배추 순화

 라. 조직배양 민간서비스
  (1) 조은종묘(13F-5009-51 등 6계통)
표 1-21

계통 배발생(개) 재분화개체(개) 순화개체(개)

13F-5009-51 43 100~150개체 예상 268

13F-2524-51 1 6 5



- 56 -

그림 1-23. 조은종묘 기내배양 개체

그림 1-24. 조은종묘 순화개체

  (2) 아시아종묘(5계통, 30개체)

계통 배발생(개) 재분화개체(개) 순화개체(개)

4 3 12 3

7 7 30 1
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그림 1-25. 조은종묘 기내배양 순화개체

6. 양배추 세포융합 기술을 이용한 원형질체 배양 조건
 가. 유용 웅성불임(CMS) 무 및 양배추 자원의 확보
  (1) 시험재료 확보
표 1-22. 양배추 세포융합 시험재료

양배추(가임) 무(웅성불임)

C1 11FC M7 R1 14 MS u    

  (2) 식물재료의 발아율 검정 
    본 연구에 사용된 식물재료(무, 양배추)의 기내 배양체계 확립 및 원형질체 분리를 위한 기

내 배양체 재료 확보를 위하여 각 식물 재료의 발아율 및 오염률을 조사한 결과 무, 양배추의 
발아율이 각각 80, 97%로 비교적 양호했으나(표 1-23) 오염율이 무가 43%로 높게 나타나 살
균 조건의 변경과 종피 제거 방법 등을 통해 기내 발아를 통한 무균 식물체의 확보가 가능하였
다(그림 1-26).   

   표 1-23. 식물체 발아율 및 오염율 검정
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그림 1-26. 무, 양배추 종자 식물체 발아 모습
A: Germination of CMS radish seed; B: Germination of normal cabbage seed. Scale 

bars represent 2 cm (A-B). 
   
   
 나. 무, 양배추 자원의 원형질체 분리 및 배양 체계 확립
  (1) 무 잎으로부터 원형질체 유리 조건 확립

- 약 2주일 무균 발아된 유식물체의 잎 및 배축 약 1 g을 수거하여 CPW13M 용액에 30분간 
전처리한 다음 세포벽분해효소용액으로 16시간동안 25℃ 암배양을 하였다. 실험에 사용된 세
포벽분해효소용액의 조성은 cellulase를 2%, Macerozyme을 0.5%로 할 경우와 Novozyme
의 Viscozyme: Celluclast : Pectinex를 1 : 0.5 : 0.5의 비율로 한 2가지를 비교하여 처리
하였다(표 1-24). 유리된 원형질체를 CPW9M 용액으로 세척후 회수하고 2종류의 세포벽분해
효소용액의 원형질체 분리 효율을 조사한 결과 VCP 효소 용액이 분리 효율이 2.5-3배 정도 
효율이 높았다(그림 1-27).

    표 1-24. 원형질체 유리 세포벽분해효소용액 조성  

C.M. V.C.P.

CPW 9M CPW 9M

3mM MES 3mM MES

2% Cellulase R10 1% Viscozyme

0.5% Macerozyme 0.5% Celluclast

pH 5.8
0.5% PectinEX

pH 5.8



- 59 -

그림 1-27. 무 자엽으로부터 원형질체 분리체계 확립. 
A: 2% cellulase R10 + 0.5% macerozme (Yakult) 용액; 

B: Viscozyme, celluclast 및 pectinEX (Novozyme)혼합 용액 

  (2) 양배추 원형질체 유리 조건 및 배양체계 확립
- 무 식물체의 원형질체 분리 및 배양체계를 이용하여 양배추의 원형질체 분리 및 배양체계를 
확립하였다(그림 1-28). 약 2주 정도 배양한 원형질체가 활발하게 분열하여 콜로니를 형성하였
을 때 2,4-D 2mg/L와 BA 0.5mg/L를 첨가한 MS 배지에 옮긴 다음(표 1-25) 약 3-4 주 정
도 후에 microcalli를 형성하는 것을 관찰하였다. 이를 동일 MS 고체 배지에 옮겨 캘러스의 
증식을 유도하였고 유도된 캘러스는 BA가 첨가된 MS 배지로 옮겨 신초를 유도하는 과정에 있
다.

그림 1-28. 양배추 자엽유래 원형질체 배양체계 확립. 
A: Freshly isolated protoplast; B: First cell division; C: Second cell division; D: Cell colony 
formation; E: Microcalli formation; F:Shoot induction from protoplast-derived green  callus
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표 1-25. 원형질체 배양 배지 최적 조성 검정
MS NH4NO3 free medium+3% sucrose+6% myo-inositol)

 다. 양배추 자원의 기내 식물체 재생 체계 확립
   - 상기 확립된 원형질체 분리 및 배양 체계를 통해 양배추 캘러스를 증식 확보하여 고효율 
식물체 재생 체계를 확립하였다. 먼저 기내에서 발아시킨 양배추 자엽을  MS 기본배지에 BA(0, 
1, 2, 5, 10 mg/L)와 NAA(0.5 mg/L)가 각각 농도별로 처리된 5 종류의 배양배지에 자엽 절편
을 plate 당 10개씩 치상하고(표 1-26) 각 처리구당 3 반복하여 배양한 결과 NAA 단독 처리된 
배지를 제외한 모든 배양배지에서 2-3주 안에 shoot가 나오는 것을 관찰하였다. 특히 2 mg/L 
BA와 0.5 mg/L NAA를 혼용한 배양배지 조건에서 80% 이상 shoot가 관찰되어 양배추의 자엽 
절편으로부터 식물체 재분화에 효과적임을 알 수 있었다 (그림 1-29). 또한 배지 고형제로 0.8% 
(w/v)  agar 보다는 0.4% (w/v) Gelrite를 사용했을 때 자엽 절편으로부터 shoot 형성률이 약 
2-3배 증가함을 알 수 있었다(그림 1-29). 이상의 결과를 통해 양배추의 식물체 재생 조건은 2 
mg/L BA와 0.5 mg/L NAA를 혼용 처리한 MS 배지를 사용하는 것이 효과적임을 알 수 있었
다. 

표 1-26 양배추 자엽 유래 캘러스 재분화 배지 최적 조성 검정
 (MS basal medium+3% sucrose)

배지 PGRs
2,4-D

(mg/L)

BAP

(mg/L)

MS1 0.5 0.5

MS2 0.5 1.0

MS3 1.0 0.5

MS4 1.0 1.0

MS5 2.0 0.5

MS6 2.0 1.0

배 지

PGRs

BAP

(mg/L)

NAA

(mg/L)

MS1 0.5 0.5

MS2 1.0 0.5

MS3 2.0 0.5

MS4 5.0 0.5

MS5 10.0 0.5
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그림 1-29. 양배추 자엽 explant로부터 shoot 형성률

  - 양배추 자엽 유래 원형질체로부터 얻어진 캘러스를 BA 2 mg/L와 NAA 0.5 mg/L를 첨가
한 MS 배지에 옮겨 배양한 결과 약 1달 정도 후에 캘러스로부터 shoot가 발생함을 관찰하였으
며(그림 1-30) 신장이 이루어진 shoot를 생장조절제가 첨가되지 않은 1/2 MS 배양배지로 옮겨 
배양한 결과 뿌리가 발생되는 것을 관찰하였다(그림 1-31).  

그림 1-30. 양배추 자엽유래 원형질체 재생체계 확립. 
A: Freshly isolated protoplast; B: First cell division; C: Second cell division; 
D: Cell colony formation; E: Microcallus formation; F: Shoot induction from  

 protoplast-derived green callus
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그림 1-31 양배추 원형질체 유래 캘러스로부터 식물체 재생체계 확립. 
A: 토양 이식 초기; B: 정상 식물체 재생

 라.다양한 브로콜리 품종의 작기에 따른 Phytochemical과 항산화활성 비교
   우량 양배추 육종 소재 개발이라는 목표를 위해 다른 배추과 작목 중 브로콜리에서 나타나는 
기능성을 양배추로 도입하기 위하여, 브로콜리의 기능성 관련 탐색 시험을 실시하였다. 다양한 
브로콜리 품종의 화뢰, 잎, 줄기 부위별로 봄, 가을 작기로 나누어 부위 및 작기에 따른 
phytochemical과 항산화활성을 비교하였다. 
   12개의 브로콜리 품종을 수원 농촌진흥청 국립원예특작과학원 채소과 포장에서 봄·가을작기별로 재배하
여 화뢰, 잎, 줄기 부위로 나누어 glucosinolates, vitamic C, total phenol. total flavonoid, 항산화 활성
을 측정하였다. 봄, 가을 작기 모두 화뢰 부위에서 glucosinolate 함량이 가장 높게 나타났으며, phenol과 
flavonoid는 잎 부위에서, vitamin C는 줄기부위에서 높은 함량을 나타내어 추후 브로콜리 기능성 식품개
발을 위해 이러한 phytochemical을 이용 가능할 것으로 예상된다. 화뢰부위의 phytochemical은 가을작기
보다 봄작기에서 함량이 높았으나, 잎과 줄기 부위는 가을작기에 함량이 더 높음을 볼 수 있었으며, 품종별, 
부위별 상관관계는 봄작기가 더 높았다. 총 phenol 함량과 항산화 활성의 상관관계는 r=0.674**로 가장 높
았다. 
  (1). Glucosinolates 함량
   표 1-27, 28, 29를을 살펴보면 브로콜리 화뢰, 잎, 줄기 부위별로 봄, 여름 작기별 glucosinolate 함량
을 비교하였다. Glucoraphanin은 모든 작기, 품종에서 가장 함량이 높았으며, glucobrassicin은 화뢰와 
잎부위에서 그 다음으로 높게 나타났다. Glucoerucin은 줄기 부위에서만 존재하는걸로 나타났으며, 
progoitrin, sinigrin, gluconapin은 몇몇 품종에서만 나타났다. 
   화뢰부위에서는, 봄 작기의 TS-2319 품종에서 가장 높은 총 glucosinolate 함량을 보였으며, 가을 작기
에는 Jiknok No.28 품종이 가장 높았다. 화뢰부위의 glucosinolate 함량은 봄 작기가 더 높았으나, 품종간 
차이는 보이지 않았다. 
   줄기 부위에는 화뢰나 잎에 없는 glucoerucin이 있는데, 모든 품종에서 25-10%의 함량을 보였다. 
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표 1-27 Seasonal variation in glucosinolate contents (μmol g-1, dry weight) in florets of 
broccoli cultivars.

z Each value is the mean ± SD of two independent replications.

표 1-28 Seasonal variation in glucosinolate contents (μmol g-1, dry weight) in leaves 
of broccoli cultivars.

Cultivar
Progoitrin Glucoraphanin Sinigrin Gluconapin Glucobrassicin Total

glucosinolates
Spring Fall Spring Fall Spring Fall Spring Fall Spring Fall Spring Fall

05-C3
0.00±0.

00z
0.17±0.

00

2.30±0.

15

4.03±0.

04

0.00±0.

00

0.00±0.

00

0.00±0.

00

0.00±0.

00

1.58±0.

10

4.31±0.

10

3.88±0.

25

8.51±0.

07

AMaGi
2.25±0.

08

1.83±0.

01

2.61±0.

11

1.41±0.

01

0.00±0.

00

0.00±0.

00

0.57±0.

02

0.60±0.

01

1.54±0.

09

2.57±0.

11

6.95±0.

28

6.40±0.

12

BaeRi
Dom

1.28±0.

00

1.15±0.

02

1.81±0.

05

1.37±0.

06

0.21±0.

00

0.19±0.

00

0.32±0.

01

0.34±0.

02

0.68±0.

03

1.56±0.

13

4.29±0.

07

4.60±0.

24

Cheon
gJae

0.19±0.

01

0.56±0.

04

1.67±0.

00

2.62±0.

20

0.00±0.

00

0.10±0.

00

0.06±0.

00

0.18±0.

02

0.34±0.

00

2.35±0.

13

2.26±0.

01

5.79±0.

01

Diamo
nd

0.00±0.

00

0.00±0.

00

4.34±0.

02

2.05±0.

14

0.00±0.

00

0.00±0.

00

0.00±0.

00

0.00±0.

00

3.51±0.

06

1.63±0.

06

7.85±0.

08

3.68±0.

20

Grace
0.00±0.

00

0.00±0.

00

5.83±0.

33

1.75±0.

10

0.00±0.

00

0.00±0.

00

0.00±0.

00

0.00±0.

00

1.46±0.

10

1.42±0.

08

7.29±0.

23

3.17±0.

18

Grande
ur

0.00±0.

00

0.00±0.

00

4.28±0.

22

2.37±0.

07

0.00±0.

00

0.00±0.

00

0.00±0.

00

0.00±0.

00

4.21±0.

03

4.09±0.

04

8.48±0.

01

6.46±0.

02

JikNok
No. 28

2.58±0.

25

3.72±0.

14

3.38±0.

26

5.12±0.

52

0.00±0.

00

0.00±0.

00

0.83±0.

01

0.97±0.

02

1.98±0.

21

4.00±0.

04

8.76±0.

73

13.8±0.

32

NokJae
0.00±0.

00

0.00±0.

00

3.74±0.

40

3.54±0.

31

0.00±0.

00

0.00±0.

00

0.00±0.

00

0.00±0.

00

1.88±0.

07

2.49±0.

07

5.62±0.

33

6.03±0.

38

NokYe
om
No. 1

2.64±0.

27

2.55±0.

01

2.16±0.

06

3.32±0.

12

0.00±0.

00

0.00±0.

00

0.56±0.

06

0.82±0.

01

2.94±0.

18

2.80±0.

10

8.30±0.

20

9.49±0.

21

TS-23
19

4.48±0.

11

2.11±0.

19

7.64±0.

07

1.92±0.

09

0.54±0.

00

0.26±0.

01

0.49±0.

01

0.69±0.

05

4.68±0.

28

1.27±0.

11

17.81±

0.31

6.24±0.

46

YuDoR
i No.
1

1.86±0.

07

2.36±0.

19

3.31±0.

09

3.49±0.

09

0.30±0.

03

0.00±0.

00

0.44±0.

01

0.61±0.

04

2.09±0.

18

3.00±0.

20

7.99±0.

18

9.45±0.

53

Avera
ge 2.18 1.80 3.59 2.75 0.35 0.18 0.47 0.48 2.24 2.62 7.46 6.96

Cultivar
Progoitrin Glucoraphanin Sinigrin Gluconapin Glucobrassicin Total

glucosinolates
Spring Fall Spring Fall Spring Fall Spring Fall Spring Fall Spring Fall

05-C3 0.00±0.
00z

0.00±0.
00

3.18±0.
23

4.70±0.
29

0.00±0.
00

0.00±0.
00

0.00±0.
00

0.00±0.
00

2.10±0.
01

1.55±0.
08

5.28±0.
24

6.24±0.
21

AMaGi 0.34±0.
02

0.60±0.
02

2.05±0.
16

3.38±0.
06

0.00±0.
00

0.00±0.
00

0.20±0.
00

0.25±0.
01

2.31±0.
01

2.51±0.
01

4.90±0.
13

6.73±0.
03

BaeRi
Dom

0.26±0.
02

0.22±0.
01

2.00±0.
09

1.36±0.
11

0.07±0.
00

0.06±0.
01

0.18±0.
01

0.10±0.
01

1.16±0.
01

0.68±0.
01

3.66±0.
05

2.41±0.
12

Cheon
gJae

0.00±0.
00

0.19±0.
01

1.66±0.
11

5.05±0.
06

0.00±0.
00

0.06±0.
00

0.00±0.
00

0.08±0.
00

0.21±0.
00

1.74±0.
11

1.87±0.
11

7.11±0.
18

Diamo
nd

0.00±0.
00

0.00±0.
00

1.27±0.
09

4.13±0.
31

0.00±0.
00

0.00±0.
00

0.00±0.
00

0.00±0.
00

2.02±0.
02

2.16±0.
02

3.29±0.
10

6.28±0.
33

Grace 0.00±0.
00

0.00±0.
00

3.56±0.
03

4.11±0.
05

0.00±0.
00

0.00±0.
00

0.12±0.
01

0.00±0.
00

0.75±0.
03

1.02±0.
02

4.42±0.
05

5.13±0.
07

Grande
ur

0.00±0.
00

0.00±0.
00

2.40±0.
07

3.70±0.
31

0.00±0.
00

0.00±0.
00

0.10±0.
00

0.00±0.
00

2.22±0.
06

3.14±0.
17

4.72±0.
01

6.84±0.
14
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표 1-29 Seasonal variation in glucosinolate contents (μmol g-1, dry weight) in stems  
of broccoli cultivars.

JikNok
No. 28

0.48±0.
00

0.34±0.
02

2.66±0.
13

1.61±0.
06

0.00±0.
00

0.00±0.
00

0.24±0.
00

0.12±0.
00

1.55±0.
10

1.34±0.
08

4.91±0.
03

3.40±0.
04

0.00±0.
00

0.00±0.
00

3.39±0.
11

7.45±0.
33

0.00±0.
00

0.00±0.
00

0.00±0.
00

0.00±0.
00

1.84±0.
08

1.27±0.
06

5.23±0.
03

8.72±0.
39NokJae

0.54±0.
00

0.45±0.
04

1.92±0.
00

2.07±0.
11

0.00±0.
00

0.00±0.
00

0.20±0.
00

0.12±0.
00

3.10±0.
00

1.68±0.
08

5.76±0.
00

4.31±0.
23

NokYe
om
No. 1

0.10±0.
01

0.38±0.
01

1.56±0.
04

2.82±0.
07

0.05±0.
00

0.08±0.
00

0.11±0.
00

0.15±0.
01

2.01±0.
03

0.77±0.
03

3.82±0.
01

4.19±0.
05

TS-23
19

0.21±0.
01

0.27±0.
01

1.09±0.
06

1.41±0.
10

0.00±0.
00

0.06±0.
00

0.17±0.
00

0.11±0.
00

1.08±0.
00

0.96±0.
01

2.54±0.
09

2.80±0.
12

YuDoR
i No.
1

0.32 0.35 2.23 3.48 0.06 0.06 0.16 0.13 1.70 1.57 4.20 5.35Avera
ge

Cultiv

ars

Progoitrin Glucoraphanin Sinigrin Gluconapin Glucoerucin Glucobrassicin
Total

glucosinolate
Sprin
g Fall Sprin

g Fall Sprin
g Fall Sprin

g Fall Sprin
g Fall Sprin

g Fall Sprin
g Fall

05-C
3

0.00±
0.00z

0.00±
0.00

2.95±
0.10

6.42±
0.40

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.89±
0.01

1.17±
0.06

0.52±
0.00

0.33±
0.02

4.35±
0.11

7.92±
0.35

AMa
Gi

1.16±
0.04 1.01±

0.00
2.39±
0.14

3.22±
0.06

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.33±
0.00

0.32±
0.03

1.56±
0.01

0.28±
0.01

0.30±
0.01

0.54±
0.00

5.74±
0.07

5.37±
0.09

BaeRi
Dom

0.88±
0.01

0.84±
0.05

1.7±0.
06

2.05±
0.19

0.13±
0.01

0.12±
0.02

0.15±
0.01

0.13±
0.00

1.59±
0.10

0.27±
0.02

0.21±
0.01

0.15±
0.00

4.64±
0.08

3.55±
0.12

Cheo
ngJae

0.00±
0.00

0.31±
0.00

1.00±
0.04

3.07±
0.24

0.00±
0.00

0.05±
0.00

0.00±
0.00

0.11±
0.01

0.00±
0.00

0.15±
0.00

0.04±
0.00

0.40±
0.00

1.04±
0.04

4.08±
0.25

Diam
ond

0.00±
0.00

0.00±
0.00

2.65±
0.12

3.98±
0.12

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.36±
0.01

0.48±
0.03

0.39±
0.00

0.24±
0.01

3.39±
0.13

4.70±
0.09

Grace 0.00±
0.00

0.00±
0.00

2.98±
0.25

3.79±
0.06

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.00±
0.00

2.41±
0.07

0.54±
0.00

0.29±
0.03

0.29±
0.01

5.68±
0.21

4.61±
0.04

Gran
deur

0.00±
0.00

0.00±
0.00

2.77±
0.24

5.82±
0.18

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.48±
0.00

0.49±
0.01

0.53±
0.04

0.56±
0.01

3.77±
0.20

6.86±
0.18

JikNo
k
No.
28

1.22±
0.01

1.29±
0.06

1.55±
0.00

1.40±
0.03

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.29±
0.01

0.32±
0.00

1.20±
0.02

0.18±
0.01

0.17±
0.00

0.23±
0.00

4.41±
0.02

3.41±
0.10

NokJ
ae

0.00±
0.00

0.00±
0.00

4.18±
0.33

7.22±
0.08

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.00±
0.00

1.09±
0.07

0.37±
0.01

0.26±
0.01

0.22±
0.00

5.53±
0.27

7.81±
0.07

NokY
eom
No.
1

1.11±
0.02

1.33±
0.10

1.16±
0.07

2.46±
0.13

0.00±
0.00

0.00±
0.00

0.97±
0.04

0.20±
0.00

1.29±
0.04

0.30±
0.01

0.23±
0.03

0.24±
0.00

4.76±
0.13

4.52±
0.02

TS-2
319

0.62±
0.00

0.82±
0.01

1.65±
0.07

2.15±
0.20

0.11±
0.00

0.09±
0.01

0.16±
0.00

0.14±
0.00

0.78±
0.03

0.53±
0.00

0.15±
0.00

0.11±
0.00

3.46±
0.04

3.84±
0.36

YuDo
Ri
No. 1

0.78±
0.06

0.74±
0.06

1.31±
0.12

1.59±
0.02

0.10±
0.00

0.08±
0.01

0.12±
0.01

0.13±
0.01

0.95±
0.08

0.23±
0.02

0.23±
0.01

0.15±
0.00

3.47±
0.29

2.91±
0.08

Aver 0.96 0.90 2.19 3.60 0.11 0.09 0.33 0.19 1.14 0.42 0.27 0.29 4.19 4.96
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  (2). Vitamin C 함량
    Vitamin C 함량은 봄작기에는 2.42에서 5.53 mg·g-1으로 평균은 3.94mg·g-1 이고, 가을작기에는 1.22
에서 5.27mg·g-1으로 평균 3.05mg·g-1이었으며, 변이가 가을작기가 41.7%로 더 높게 나타났다. 화뢰, 잎 
부위보다 줄기부위에서 가장 높은 vitamin C 함량을 보였는데, 이는 추후 고기능성 식품개발에 vitamin C 
함량이 높은 브로콜리를 응용가능할 것으로 여겨진다. 

표 1-30 Seasonal variation in the vitamin C contents of florets, leaves, and stems of 
broccoli cultivars. Each bar represents the mean ± SD of three independent 
replications. 1, 05-C3; 2, AMaGi; 3, BaeRiDom; 4, Cheong-Jae; 5, Diamond; 6, Grace; 
7, Grandeur; 8, JikNok No. 28; 9, NokJae; 10, Nok-Yeom No. 1; 11, TS-2319; and 12, 
YuDoRi No. 1.

  

  (3). 총 phenol 함량
    작기에 따른 총 phenol 함량을 살펴보면, 화뢰부위의 봄작기의 평균 함량이 6.67 mg·GAE·g-1으로 가
을작기의 평균인 4.92mg·GAE·g-1보다 높게 나타났으며, 변화량은 봄작기는 17.9%, 가을작기는 13.5%를 나
타냈다. 이와 반대로 잎과 줄기는 가을작기가 봄작기보다 높게 나타났다. 

age
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표 1-31 Seasonal variation in the total phenol contents of florets, leaves, and stems 
of broccoli cultivars. Each bar represents the mean ± SD of three independent 
replications. 1, 05-C3; 2, AMaGi; 3, BaeRiDom; 4, Cheong-Jae; 5, Diamond; 6, Grace; 
7, Grandeur; 8, JikNok No. 28; 9, NokJae; 10, Nok-Yeom No. 1; 11, TS-2319; and 12, 
YuDoRi No. 1.

  (4). 총 flavonoid 함량
    화뢰부위의 총 flavonoid 함량은 표 1-31과 같은데, 화뢰부위와 줄기부위는 봄작기의 총 flavonoid 함
량이 가을작기보다 높게나타났으나, 잎 부위는 가을작기가 더 높게 나타났다. 부위별로 살펴보면, 잎부위의 
총 flavonoid 함량은 화뢰부위보다는 3배, 줄기부위보다는 8배 높게 나타났는데, 이는 추후 잎부위를 
flavonoid 이용 고기능성식품 개발에 이용가능할 것으로 여겨진다. 
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표 1-32 Seasonal variation in the total flavonoid contents of florets, leaves, and stems 
of broccoli cultivars. Each bar represents the mean ± SD of three independent 
replications. 1, 05-C3; 2, AMaGi; 3, BaeRiDom; 4, Cheong- Jae; 5, Diamond; 6, Grace; 
7, Grandeur; 8, JikNok No. 28; 9, NokJae; 10, Nok- Yeom No. 1; 11, TS-2319; and 12, 
YuDoRi No. 1.

  (5). 항산화 활성
    항산화 활성을 살펴보면 표 1-33와 같은데, 낮은 IC50은 높은 항산화 활성을 나타낸다. 봄작기에는 화
뢰는 Nokjae, 잎은 05-C3, 줄기는 Baeridom 품종에서 각각 제일 높게 나타났는데, 거의 모든 품종에서 
봄작기가 가을작기보다 높은 항산화 활성을 나타내었다. 봄작기의 화뢰, 잎, 줄기 부위가 2.77, 2.74, 3.60 
mg·mL-1로 나타났는데 이는 봄의 높은 온도가 항산화 활성에 영향을 미치는 것으로 여겨진다. 



- 68 -

표 1-33 Seasonal variation in the antioxidant activities in florets, leaves, and stems of 
broccoli cultivars. Each bar represents the mean ± SD of  three independent 
replications. 1, 05-C3; 2, AMaGi; 3, BaeRiDom; 4, Cheong- Jae; 5, Diamond; 6, Grace; 
7, Grandeur; 8, JikNok No. 28; 9, NokJae; 10, Nok- Yeom No. 1; 11, TS-2319; and 12, 
YuDoRi No. 1.

9. 부위에 따른 배추과 작목의 기능성 물질 및 항산화활성
  양배추와 같은 배추과 작목인 브로콜리, 콜리플라워의 기능성 물질 및 항산화 활성 효과를 측정하여 추후 
우량 양배추 육종 소재 개발 응용을 위해 아래의 실험을 실시하였다. 
  브로콜리와 콜리플라워를 화뢰, 잎 부위로 나누어 vitamin C, total phenol, total flavonoid, free 
sugar(glucose, fructose, sucrose) 함량, fatty acid 함량, 항산화 활성을 측정하였다. Total flavonoid 
와 free sugar 함량은 잎 부위에서 높게 나타났는데,  화뢰부위에서는 asia purple 품종이 가장 높은 
vitamin C(649.7 mg·100g-1), total phenol(1345.2 mg·GAE100g-1), total flavonoid(632.7 
mg·CE100 g-1) 함량과 가장 높은 항산산화 활성을 보였다. 대부분의 품종에서  주요 fatty acid인 
palmitic이 23.52-38.42%, linoleic이 13.09%-18.97%, linolenic acid 가 26.32-51.80%를 나타냈다. 

 가 Vitamin C, 총 phenol, 총 flavonoid 함량
   브로콜리, 콜리플라워의 품종별, 부위별로 Vitamin C, 총 phenol, 총 flavonoid 함량을 측정해본 결과
는 그림1-34와 같다. 브로콜리에서는 Amagi 품종의 화뢰와 잎 부위의 vitamin C 함량이 높게 나타났으나, 
total phenol 함량은 Amagi  품종이 가장 낮게 나타났다. 모든 품종에서 화뢰부위의 총 phenol 함량이 높
게 나타났으나, total flavonoid 함량은 잎부위가 높게 나타났다. 콜리플라워의 경우, 화뢰부위의 vitamin 
C 함량은 asia purple이 가장 높게 나타났으며, 잎 부위는 asia white 품종과 bridal 품종이 높게 나타났
다. Vitamin C 함량과 대조적으로 bridal 품종의 잎 부위에서 높은 total phenol 함량을 나타냈으며, total 
flavonoid 함량은 브로콜리와 마찬가지로 콜리플라워에서도 잎부위가 화뢰부위보다 높음을 알 수 있었다. 
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표 1-34. Vitamin C (A); total phenol (B); total flavonoid (C); and antioxidant activity (D) 
in floret and leaf of broccoli and cauliflower cultivars. Each vertical bar represents 
mean ± SD of three independent replications; different letters within a box indicate a 
statistically significant difference at p < 0.05 by Duncan’s multiple-range test. Broccoli 
cultivars: 
1, AMaGi; 2,Baeridom:3,Cheonjae.Cauliflowercultivars:4,Asiapurple;5,Asiawhite;6,Bridal.

 나. Free sugar 함량
   Glucose, fructose, sucrose의 세가지의 free sugar 함량을 측정해본 결과는 표 1-35과 같다. 
Glucose가 모든 품종과 부위에서 가장 높게 나타났으며, 브로콜리의 총 free sugar 함량은 cheonjae 품
종을 제외한 모든 품종의 잎 부위에서 가장 높게 나타났다. 콜리플라워인 asia white 품종의 glucose 함량
은 잎부위보다 화뢰부위에서 높게 나타났으나 다른 두 품종은 부위별로 큰 차이를 나타내지 않았다. 이와 
대조적으로 frutose 함량은 잎부위보다 화뢰부위가 월등히 높게 나타났다. 
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표 1-35 Free sugar content (mg·g−1 in dry weight) in various parts of broccoli and 
cauliflower cultivars.

x Values are mean of two independent replications; y Different letters within the 
column are statistically significant by Duncan’s multiple-range test at p < 0.05.

   Fatty acid 함량은 아래의 표 1-36과 같다. 37개의 fatty acid 중에 13개의  fatty acid 만이 브로콜리
의 화뢰부위에서 발견되었으며, 잎 부위에는 12개가 측정되었다. 그 중 palmitic, linoleic, linolenic 
acid의 3대 주 fatty acid가 amagi를 제외한 모든 품종과 모든 부위에서 총 fatty aicd의 85%
이상을 차지하였다. 모든 품종과 부위에서 linolenic acid가 가장 주된 fatty acid로 나타났으며, 
그 다음으로 palmitic과 linoleic aicd 순이었다. Linolenic acid는 건강에 다양한 도움을 주는
데 모든 품종과 부위의 잎 부위에서 화뢰 부위보다 높게 나타났다. 

표 1-36. Fatty acid composition (%) in various parts of broccoli and cauliflower cultiva
rs.

Crop Cultivar Part Glucose Fructose Sucrose
Total Free

Sugar

Broccoli

AMaGi
Floret 77.4 x g y 75.3 f 0.6 j 153.3 h

Leaf 134.5 b 99.3 d 7.8 g 241.6 d

Baeridom
Floret 105.5 f 98.4 d 1.9 i 205.8 f

Leaf 112.8 ef 78.2 f 23.3 d 214.3 ef

Cheonjae
Floret 126.3 b–d 110.2 b 0.7 j 237.2 d

Leaf 118.9 de 100.8 cd 4.0 h 223.7 e

Cauliflower

Asia purple
Floret 133.3 b 104.1 c 32.2 b 269.6c

Leaf 127.8 bc 49.4 h 14.8 e 192.0 g

Asia white
Floret 161.8 a 127.0 a 10.5 f 299.3 b

Leaf 120.5 c–e 65.1 g 29.2 c 214.8 ef

Bridal
Floret 133.1 b 113.5 b 72.0 a 318.6 a

Leaf 127.3 bc 88.3 e 8.8 g 224.4 e

Fatty

acids

Broccoli Cauliflower

AMaGi Baeridom Cheonjae Asia purple Asia white Bridal

Floret Leaf Floret Leaf Floret Leaf Floret Leaf Floret Leaf Floret Leaf

Lauric
(C12:0)

0.17
uav N/D w 0.10 b N/D 0.10 b N/D N/D N/D N/D N/D N/D N/D

Myrist
ic

(C14:0)
1.04 a 0.39 f 0.51 e 0.28 g 0.39 f 0.29 g 0.87 b 0.91 b 0.87 b 0.68 d 0.77 c 0.67 d

0.40
ab 0.44 a 0.29 e 0.38 bc 0.35 cd 0.36

b–d 0.37 bc 0.30 e 0.36
b–d 0.37 bc 0.32 de 0.44 a

Pentad
ecanoi
c

(C15:0)

31.74 c 23.55
g 29.75 e 24.05

g
31.03
cd

23.52
g

30.50
de 27.11 f 34.75 b 27.25 f 38.42 a 27.15 f

Palmiti
c

(C16:0)

0.66 a 0.21 de 0.44 c 0.21 de 0.37 c 0.13 e 0.73 a 0.22 d 0.53 b 0.17 de 0.40 c 0.20 dePalmit
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u Values are the mean of two independent replications; v Different letters within the raw are statistically 
significant by Duncan’s multiple-range test at p < 0.05;
w N/D: Not detected; x SFA: saturated fatty acid; y MUFA: monounsaturated fatty acid; z PUFA: 
polyunsaturated fatty acid.

 라. 항산화 활성
   DPPH 라디칼 소거방법으로 항산화활성을 측정한후, IC50 값을 계산하여 항산화 활성을 측정하였다. 브
로콜리 품종에 따른 항산화활성은 화뢰부위에서 다양하게 나타났으며, amagi 품종과 chonjae 품종에서 잎
부위보다 화뢰부위에서 상대적으로 높은 항산화활성을 나타났으나, baeridom은 반대의 결과를 나타났다. 
모든 품종 및 부위에서 cheonjae 품종의 화뢰부위가 IC50= 2.27mg·mL-1로 가장 높게 나타났다. 콜리 플라
워의 경우, asia purple의 화뢰부위가 잎부위보다 통계적으로 유의하게 높은 항산화 활성을 나타냈다. 
   항산화 활성을 작목별, 품종별, 부위별로 다양하게 나타났는데, 그중 asia purple의 화뢰부위가 가장 낮
은 IC50 값을 보임으로써, 추후 항산화 활성을 이용한 식품 개발에 도움 가능할 것으로 예상된다.

oleic
(C16:1)

0.61 a 0.40 e 0.30 fg 0.33 f 0.31 fg 0.27 g 0.59 a 0.47 bc 0.51 b 0.45 cd 0.41 de 0.42 de
Heptad
ecanoi
c

(C17:0)

11.90 a 5.53 g 5.98 f 4.70 i 5.59 g 5.07 h 10.37 b 11.72 a 9.97 d 10.11
cd 8.73 e 10.24

bc
Stearic
(C18:0)

3.63
d–g 3.13 g 3.82

b–e 3.22 fg 4.30
ab

3.74
c–f

3.56
e–g

3.99
b–e

4.12
a–d

4.23
a–c 4.61 a 3.75

c–f
Oleic
(C18:1
n9c)

13.56
ef 14.43 d 18.02 b 14.09

de 18.23 b 14.36 d 16.42 c 14.38 d 16.69 c 14.52 d 18.97 a 13.09 f
Linolei
c

(C18:2
n6c)

34.34 f 50.72 a 39.13
de 51.80 a 37.80 e 51.03 a 35.52 f 39.76

cd
30.61
g 41.00 c 26.32

h 42.76 b
Linole
nic
(C18:3
n3)

Arachi
dic
(C20:0)

0.99 a 0.53 de 0.84
ab 0.42 e 0.74

a–d 0.44 e 0.48 e 0.55 e 0.81
a–c

0.57
c–e

0.61
b–e

0.62
b–e

Beheni
c

(C22:0)
0.30 a 0.21

a–c
0.22
a–c 0.12 c 0.22

a–c
0.28
ab

0.22
a–c

0.23
a–c 0.32 a 0.21

a–c
0.17
b–c

0.23
a–c

Lignoc
eric
(C24:0)

0.66 a 0.46 cd 0.60
ab 0.40 cd 0.57

ab 0.51 bc 0.37 de 0.36 de 0.46 cd 0.44 cd 0.27 e 0.43 cd

SFA x 47.81 b 31.51
g 38.59 f 30.68

g 39.30 e 30.74
g 43.77 c 41.65 d 48.05 b 40.08 e 49.70 a 40.20 e

MUFA
y 4.29 bc 3.34 e 4.26 bc 3.43 dc 4.67

ab 3.87 cd 4.29 bc 4.21 bc 4.65
ab 4.40 bc 5.01 a 3.95 c

PUFA
z 47.90 f 65.15 a 57.15 b 65.89 a 56.03 c 65.39 a 51.94 e 54.14 d 47.30 f 55.52 c 45.29

g 55.85 c
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  제 2세부: 자가불화합성 유전자형 PCR-CAPS법을 이용한 양배추 소재 개발

1. 자식종 탐색을 위한 품종 수집
  현재 국내 양배추 종자시장(20억)의 약 90%가 일본 종자회사의 품종으로 다끼이, 사카타 종묘
의 제품들이 차지하고 있다. 지역별로는 강원도의 경우 오가네, YR호월 등의 일본 품종이 80%
의 시장을 점유하고 있으며, 제주도의 경우 오가네, YR호월, 마쯔모, 레드루끼, 하루타마, 하루
토, 한옥1925 등의 일본 품종이 95% 이상의 시장을 점유하고 있다. 또한 전라남도의 경우 오가
네, YR호월, YR동장군 등의 일본 품종이 68%를 점유하고 있으며, 경상북도의 경우 오가네, YR
호월 등의 일본 품종이 83%를 점유하고 있다. 그 외 지역인 충청남도, 충청북도, 전라북도, 경상
남도, 경기도 지역 역시 75%가 일본 품종인 오가네 및 YR호월을 재배하고 있는 실정이다. 일본 
품종의 점유율이 매우 높은 이런 구조가 지속될 경우 가격경쟁력을 확보하지 못하여 일본 종자
회사에 의해 가격이 지배될 우려가 있으므로 국내 시장에서 요구되어지고 있는 우수품종 개발 
및 국내 개발 품종의 보급률 확대가 절실하다.
  따라서 본 연구는 육종소재 개발의 일환으로 해외 선도 품종으로부터 자식종을 선발하여 국내 
종묘회사에 제공함으로써 국내 종묘회사의 우수품종 개발에 필요한 육종소재로 활용하고자 하였
다. 우선 자식종 선발을 위하여 GSP 과제 1차, 2차, 3차, 4차 년도에 걸쳐 국내에서 판매되고 
있는 외국 종자회사의 26개 F1 품종, 일본에서 판매되고 있는 228개의 F1 품종, 중국에서 판매
되고 있는 56개의 F1 품종, 유럽에서 판매되고 있는 60개의 F1품종, 인도 및 방글라데쉬에서 판
매되고 있는 15개의 F1 품종, 베트남에서 판매되고 있는 15개의 F1 품종, 미국에서 판매되고 있
는 7개의 F1 품종 등 총 407 품종을 수집하였다(그림 2-1). 유럽, 미국, 베트남, 중국, 인도 및 
방글라데쉬에서 수집한 F1 품종들은 봉투에 품종에 대한 특성이 표기되어 있지 않아서, 한국 및 
일본에서 수집된 F1 품종들에 대하여 숙기, 내병성 및 내재해성 등의 특성을 표 2-1, 2에 요약
하여 정리하였다. 

그림 2-1. 자식종 탐색을 위한 양배추 품종 수집
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표 2-1. 국내에서 수집한 F1 품종의 특성 요약

품 종 특 성

1 NP-K-01 위황병 강, 조생종, 재포성 강, 저장 및 수송성이 좋음

2 NP-K-02 위황병 및 흑부병 내병성, 재포성 좋음, 중조생종

3 NP-K-03 위황병 저항성, 흑부병 강, 갑고편원형, 만생종

4 NP-K-04 위황병 저항성, 흑부병 강, 내한성 강, 중만생종

5 NP-K-05 위황병 저항성, 저온기 균핵병 강, 내한성 강, 만생종

6 NP-K-06 위황병 저항성, 갑고형, 운송성 좋음, 흑색썩음병 강, 만생종

7 NP-K-07 위황병 내병성, 재포성 강, 편원구, 중생종

8 NP-K-08 흑부병 저항성, 편원형, 비교적 내서성, 중조생종

9 NP-K-09 위황병 강, 갑고 편원구, 재포성 높음, 유묘기 내한성 강, 중생종

10 NP-K-10 위황병 강, 갑고편원형, 저온기 구비대성 우수, 만생종

11 NP-K-11 내한성 및 재포성 우수, 만생종

12 NP-K-12 위황병 저항성, 편원형

13 NP-K-13 내한성에 다소 강, 저장성 및 수송성 좋음, 위황병 강

14 NP-K-14 위황병 저항성, 중생종, 내한성 및 저온비대성 좋음

15 NP-K-15 -

16 NP-K-16 원형, 결구력 우수

17 NP-K-17 편원형, 중생종, 위황병 강

18 NP-K-18 -

19 NP-K-19 내한성 및 저온 결구성 우수, 중생종

20 NP-K-20 위황병강, 흑부병강, 중만생종, 구 비대성 우수, 갑고편원형, 내한성및 저온 결구성강

21 NP-K-21 위황병 저항성, 내한성 강, 편원구, 안토시아닌 발생 적음

22 NP-K-22 -

23 NP-K-23 -

24 NP-K-24 위황병 저항성, 흑색썩음병 강, 내한성 강, 재포성 좋음

25 NP-K-25 -

26 NP-K-26 중만생종, 재포성 좋음

표 2-2. 일본에서 수집한 F1 품종의 특성 요약

품 종 특 성

1 NP-J-01 위황병 저항성, 열구 매우 늦음, 불량환경 재배 용이

2 NP-J-02 내서, 내한, 내병성 강
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3 NP-J-03 중만생종, 내한성

4 NP-J-04 극조생, 내서성강

5 NP-J-05 조생종, 편원형

6 NP-J-06 중생종, 고온기에강

7 NP-J-07 -

8 NP-J-08 중조생종,

9 NP-J-09 중생종, 위황병 강, 흑부병 강

10 NP-J-10 중조생종, 열구늦음

11 NP-J-11 극조생, 만추성 및 저온비대성 우수

12 NP-J-12 조생종, 열구 늦음

13 NP-J-13 중조생종, 재배하기 쉬움, 재배시기 넓음

14 NP-14-J 극조생, 소형 양배추

15 NP-15-J -

16 NP-J-16 중만생, 위황병 강, 내서성 강, 내한성 강

17 NP-J-17 중생종, 내서성 강, 내병성 강, 위황병 저항성

18 NP-J-18 극조생, 소형 양배추

19 NP-J-19 -

20 NP-J-20 조생종, 위황병 저항성, 재포성우수

21 NP-J-21 중생종, 위황병 강

22 NP-J-22 중생종, 내병성 강, 흑부병 강, 뿌리혹병 강

23 NP-J-23 위황병 저항성, 균핵병 강, 안토시아닌free

24 NP-J-24 극조생, 위황병 저항성

25 NP-J-25 중생종, 위황병 절대 강, 뿌리혹병 저항성

26 NP-J-26 중생종, 위황병 저항성, 재포성우수

27 NP-J-27 내서, 내병성 강, 흑부병 강, 위황병 강

28 NP-J-28 중만생종, 내서성 강, 내병성 강, 위황병 강

29 NP-J-29 극조생, 위황병 강,

30 NP-J-30 중조생종, 만추성 및 조숙성 우수

31 NP-J-31 조생종, 내서성 우수, 위황병 저항성, 흑부병 내병성

32 NP-J-32 위황병 강, 흑부병 강, 생리장해 강

33 NP-J-33 위황병 강, 연부병 강, 흑부병 강

34 NP-J-34 위황병 저항성, 흑부병 강
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35 NP-J-35 내한성 강, 재포성 우수

36 NP-J-36 내한성 강, 재포성 우수

37 NP-J-37 중만생종, 내한성 우수, 재포성 우수, 내병성 강

38 NP-J-38 조생종, 내서성 강, 내병성 강

39 NP-J-39 내한성 강,시장성 높음

40 NP-J-40 중만생종, 위황병 저항성, 내한성 강

41 NP-J-41 중생종, 위황병 저항성, 흑부병 강

42 NP-J-42 중만생종, 극만추성, 위황병 강, 내한성 강

43 NP-J-43 중생종, 흑부병 강, 위황병 강, 재포성 우수

44 NP-J-44 중만생종, 위황병 강, 내한성 강, 저온비대성 탁월

45 NP-J-45 극조생종, 연부병 강, 흑부병 강

46 NP-J-46 위황병 강, 내한성 강

47 NP-J-47 중조생종, 재포성 좋고 열구 늦음

48 NP-J-48 극조생종, 위황병 강, 흑부병 강

49 NP-J-49 극조생종, 위황병 강, 흑부병 강

50 NP-J-50 중조생종, 위황병 강, 흑부병 강

51 NP-J-51 조생종, 내서성 강

52 NP-J-52 극조생종, 강한 불추대성

53 NP-J-53 중조생종, 재포성 우수

54 NP-J-54 극조생종, 위황병 저항성

55 NP-J-55 -

56 NP-J-56 내병성강, 내한성 강

57 NP-J-57 극조생종, 내병성, 재포성 우수

58 NP-J-58 초극조생종

59 NP-J-59 중생종, 내한성, 내열구성

60 NP-J-60 초극조생종,

61 NP-J-61 중조생종, 노균병 강, 연부병 강

62 NP-J-62 중생종, 노균병 강, 연부병 강

63 NP-J-63 내한성 강, 내병성 강

64 NP-J-64 내서성 우수, 내한성 우수, 저장성 우수

65 NP-J-65 조생종,내한성 강

66 NP-J-66 -
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67 NP-J-67 중생종, 내한성 우수, 재포성 우수, 당도 높음

68 NP-J-68 중조생종, 위황병 저항성

69 NP-J-69 조생종

70 NP-J-70 극조생종,

71 NP-J-71 내한성 강, 내서성 강

72 NP-J-72 중조생종, 내서성

73 NP-J-73 중생종, 내병성

74 NP-J-74 내병성 강, 내한성 강

75 NP-J-75 조생종

76 NP-J-76 중조생종, 내병성

77 NP-J-77 중생종, 내한성,내서성, 저온결구성, 내습성 강

78 NP-J-78 극조생종,

79 NP-J-79 중만생종, 내서성 강, 내한성 강

80 NP-J-80 조생종, 내한성 강

81 NP-J-81 조생종, 열구가 늦고 재포성 좋음

82 NP-J-82 조생종, 병에 강함, 열구가 비교적 늦고 수확기의 폭이 넓음

83 NP-J-83 극조생종, 내서성 및 결구성 좋음

84 NP-J-84 내한성 우수, 동결에 의한 부패에 강, 위황병 저항성, 흑부병 강

85 NP-J-85 중조생종, 내병성, 내한성

86 NP-J-86 위황병 저항성, 흑부병 강, 열구가 비교적 늦음

87 NP-J-87 내한성 및 저온비대성을 가짐, 위황병 저항성

88 NP-J-88
극조생종, 위황병 및 흑부병등의 병해에 강, 열구가 늦고

수확기의 폭이 넓음

89 NP-J-89 내한성 우수, 열구가 늦고 수확기의 폭이 넓음

90 NP-J-90 내서성 우수, 편원형

91 NP-J-91 내한성 및 저온비대성을 가짐, 위황병 저항성, 흑부병에 비교적 강

92 NP-J-92
만생종, 내한성 및 내습성 높음, 위황병 저항성, 흑부병 강,

열구가 늦고 재포성이 높음

93 NP-J-93 조생종, 내서성, 위황병 및 각종 병해에 강

94 NP-J-94 조생종, 위황병 저항성, 열구가 늦고 수확기의 폭이 넓음

95 NP-J-95 중생종, 위황병 저항성, 편원구

96 NP-J-96 중조생종, 편원형

97 NP-J-97 중생종, 편원형
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98 NP-J-98 중조생종, 요고편원형

99 NP-J-99 조생종, 갑고편원형

100 NP-J-100 -

101 NP-J-101 중조생종, 갑고편원형,

102 NP-J-102 중조생종, 편원형, 연부병 및 썩음병에 강

103 NP-J-103 조생종, 갑고편원형, 뿌리혹병 및 위황병의 복합저항성

104 NP-J-104 중생종, 요고편원형, 뿌리혹병 및 위황병의 복합저항성

105 NP-J-105 중생종, 요고편원형, 뿌리혹병 및 위황병의 복합저항성

106 NP-J-106 중생종, 뿌리혹병 및 위황병의 복합저항성

107 NP-J-107 조생종, 위황병 저항성, 편원형

108 NP-J-108 중조생종, 내서성 및 내한성, 흑부병 및 연부병 강, 위황병 저항성

109 NP-J-109 중조생종, 내서성 및 내한성, 흑부병 및 연부병 강, 위황병 저항성

110 NP-J-110 중생종, 위황병 저항성, 내서성, 흑부병 강

111 NP-J-111 만생종, 위황병 저항성, 흑부병 강, 내한성 강, 저온비대성

112 NP-J-112 중조생종

113 NP-J-113 위황병 저항성, 흑부병 강, 습해에 대한 뿌리썩음에 강, 재포성 좋음

114 NP-J-114 중조생종, 위황병 저항성

115 NP-J-115 극조생종, 갑고편원형, 열구 늦음

116 NP-J-116 중조생종, 요고편원형, 내서성, 내한성, 흑부병 및 연부병 강

117 NP-J-117 내서성, 조생종

118 NP-J-118 중생종, 갑고편원구, 내한성

119 NP-J-119 내병성, 내한성, 중만생종

120 NP-J-120 열구 늦음, 중생종

121 NP-J-121 중생종, 흑부병 강, 갑고편원구

122 NP-J-122 중생종

123 NP-J-123 중생종

124 NP-J-124 조원 결구성, 갑고구

125 NP-J-125 갑고구, 조생종

126 NP-J-126 흑부병 강, 내한성 강, 중조생종

127 NP-J-127 내한성, 강기간 수확, 열구 늦음

128 NP-J-128 극조생종, 갑고형

129 NP-J-129 중만생종, 편원구
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130 NP-J-130 -

131 NP-J-131 저온 하에서 비대성 우수

132 NP-J-132 시들음병 강

133 NP-J-133 시들음병, 흑부병, 뿌리혹병 강

134 NP-J-134 중조생종, 시들음병 A 타입 저항성, 흑부병 및 위조병의 내병성

135 NP-J-135
내서 및 내병성 우수, 중조생종, 시들음병 A 타입 저항성,

흑부병, 주부병, 위조병의 내병성

136 NP-J-136 조생종, 시들음병 A 타입 저항성, 흑부병 강

137 NP-J-137 내한성, Brix 8

138 NP-J-138 시들음병 A 타입 저항성, 세균성 병해 강,

139 NP-J-139 중생종, 제포성 우수, 흑부병의 내병성

140 NP-J-140 흑부병 강, 내한성 우수, 만추성 우수

141 NP-J-141 중조생종, 흑부병의 내병성

142 NP-J-142 시들음병 A 타입 저항성, 흑부병의 내병성

143 NP-J-143 극조생종, 시들음병 A 타입 저항성

144 NP-J-144 갑고편원구, 저온 비대성

145 NP-J-145 갑고편원구, 열구 발생이 늦음

146 NP-J-146 조생종, 열구 늦음, 시들음병 저항성

-147 NP-J-147 시들음병 저항성, 내서성 극강, 조생종

148 NP-J-148 -

149 NP-J-149 내서성, 극조생종

150 NP-J-150 내서성 및 내병성 우수, 극조생종

151 NP-J-151 -

152 NP-J-152 시들음병 저항성, 내서성 우수, 편원형

153 NP-J-153 편원형

154 NP-J-154 중조생종, 시들음병 저항성

155 NP-J-155 극조생종

156 NP-J-156 중생종, 선적색

157 NP-J-157 -

158 NP-J-158 시들음병 저항성, 흑부병 내병성, 흑반세균병 내병성

159 NP-J-159 흑부 및 흑반 세균병에 강, 내한성 강, 제포성 우수

160 NP-J-160 편원형

161 NP-J-161 위조병 강, 내서성 강
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162 NP-J-162 내서성 및 내병성에 우수, 열구 늦음

163 NP-J-163 시들음병 저항성, 갑고편원형

164 NP-J-164 -

165 NP-J-165 중조생종

166 NP-J-166 -

167 NP-J-167 결구 엽수 많음, 저장성 높음, 만생종

168 NP-J-168 중조생종

169 NP-J-169 제포성 높음, 열구 늦음

170 NP-J-170 제포성 높음, 열구 늦음

171 NP-J-171 -

172 NP-J-172 내서, 흑부병, 균핵병에 강

173 NP-J-173 내서 및 내병성에 강

174 NP-J-174 시들음병 저항성, 조생종

175 NP-J-175 내한성 강, 저온 결구성 우수

176 NP-J-176 내한성 우수, 시들음병 A 타입, 제포성 높음

177 NP-J-177 내서 및 내한성에 강

178 NP-J-178 열구 늦음, 갑고편원구

179 NP-J-179 갑고편원구, 열구 늦음

180 NP-J-180 갑고편원구, 조생종

181 NP-J-181 열구 늦음, 조생종

182 NP-J-182 조생종

183 NP-J-183 갑고편원구, 엄한기에는 당도가 12도까지 올라감

184 NP-J-184 제포성 높음, 시들음병 저항성

185 NP-J-185 제포성 높음

186 NP-J-186 -

187 NP-J-187 위황병 저항성, 흑부병 강

188 NP-J-188 -

189 NP-J-189 시들음병 A 타입 저항성, 흑부병 강, 내서성 우수

190 NP-J-190 중조생종, 편원구

191 NP-J-191 내한 및 내병성에 우수, 시들음병 A 타입 저항성

192 NP-J-192 내한성 극강

193 NP-J-193 내한, 내서, 내병성에 강
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194 NP-J-194 극조생종

195 NP-J-195 내한, 내병성 우수, 시들음병 A 타입 저항성

196 NP-J-196 중조생종

197 NP-J-197 갑고편원형, 시들음병 저항성

198 NP-J-198 조생종, 갑고편원형, 내서성 있음

199 NP-J-199 내서성 강, 조생종, 시들음병 저항성

200 NP-J-200 내서성 강, 조생종

201 NP-J-201 조생종, 칼슘 결핍병에 저항성

202 NP-J-202 시들음병 저항성, 제포성 우수, 중조생종

203 NP-J-203 내한성 및 제포성 우수, 갑고편원형, 중생종

204 NP-J-204 시들음병, 부패성 병해에 강

205 NP-J-205 뿌리혹병, 시들음병 저항성, 갑고편원형

206 NP-J-206 시들음병 저항성, 흑부병 강, 조생종

207 NP-J-207 흑부병 강, 시들음병 저항성, 갑고편원구

208 NP-J-208 조생종, 내서성 우수

209 NP-J-209 극조생종, 내서 및 내한성 강

210 NP-J-210 극조생종, 편원구

211 NP-J-211 내한성 우수, 편원구

212 NP-J-212 극조생종

213 NP-J-213 극조생종, 시들음병, 흑부병 강, 내서성 우수

214 NP-J-214 시들음병, 흑부병 강, 조생종

215 NP-J-215 극조생종, 시들음병 저항성

216 NP-J-216 시들음병 A 타입 저항성, 내서성, 고온결구성 강, 조생종

217 NP-J-217 시들음병, 흑부병 강

218 NP-J-218 내서성, 내건성 우수, 바이러스병 강

219 NP-J-219 조생종, 흑부병 및 입고병 저항성, 뿌리혹선충에 강

220 NP-J-220 시들음병 저항성, 흑부병 강, 조생종

221 NP-J-221 조생종, 시들음병 저항성, 흑부병 내병성

222 NP-J-222 시들음병 저항성, 흑부병 강

223 NP-J-223 시들음병 저항성, 흑부병 강, 제포성 우수, 갑고편원구, 만생종

224 NP-J-224 내한성, 내습성 높음, 제포성 높음

225 NP-J-225 내한성 우수, 편원구
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 2. 수집된 내병성 품종의 이용
   일본 품종의 점유율이 매우 높은 국내 시장에서 경쟁력을 확보하기 위해서는 우수품종의 개
발이 절실히 필요하다. 우수품종의 조건으로는 내병성(시들음병, 뿌리혹병, 검은썩음병, 균핵병, 
노균병, 검은뿌리썩음병), 균일성, 재포성, 크기 내서성, 내한성 등의 다양한 조건들을 갖추어야 
할 것이다. 그 중 내병성은 매우 중요한 요건중의 하나이다. 현재 국내 종묘회사에서도 계통 및 
품종육성을 위하여 종묘회사 자체적 또는 한국화학연구원에 의뢰하여 접종실험을 수행하여 계통 
및 품종 등을 육성하고 있지만 뿌리혹병, 시들음병 등에 국한되어 있다. 그러므로 2015년도에 제
주도 양배추 재배농가에서 문제가 되었던 균핵병에 대한 저항성 분자마커 개발, 또는 검은뿌리썩
음병에 대한 저항성 분자마커 개발, 노균병에 대한 분자마커 개발 등을 수행하기 위한 재료의 부
재로 상당히 어려운 점이 노출되었다. 따라서 현재 수집된 407품종들 중에 검은썩음병 저항성 
품종 29품종, 시들음병 저항성 품종 64품종, 뿌리혹병 저항성 품종 6품종, 균핵병 저항성 품종 2
품종, 노균병 저항성 품종 2품종, 무름병 저항성 품종 8품종들이 수집되어 있으며 이들 수집된 
내성성 품종들은 분자마커 개발에 매우 유용한 소재로 이용될 것으로 기대된다.

226 NP-J-226 결구 엽수 많음, 저장성 높음, 만생종

227 NP-J-227 내서 및 내병성에 강

228 NP-J-228 제포성 높음, 시들음병 저항성



- 82 -

 3. 연구수행을 위한 추진전략
   연구수행에 있어서 가장 효율적인으로 자식종을 선발하기 위하여 그림 2-2와 같이 추진전략
을 수립하였다. 먼저 국내에서 판매되고 있는 외국 종자회사의 양배추 품종 수집 및 국외 특히 
일본에서 판매되고 있는 품종을 중심으로 품종을 수집한 후 수집된 품종들의 CMS 또는 자가불
화합성을 이용한 종자 채종 여부를 확인하였다. 그 다음 수집된 품종들에 있어서 자가불화합성 
유전자의 Class 조합(Class I × Class I, Class II × Class II, Class I × Class II)을 확인한 후, 
수집된 품종이 Class I × Class II 조합일 경우 본 연구실에서 보유하고 있는 Class 구별 마커를 
이용하여 자식종을 선발하였고, Class I × Class I 조합일 경우는 PCR-CAPS법을 이용하여 자
식종을 선발하였다. 그리고 Class II × Class II 조합일 경우는 본 과제를 수행하면서 개발된 
HRM system용 마커를 이용하여 자식종을 선발하였다.

그림 2-2. 연구수행을 위한 추진전략 모식도

 4. 수집된 품종들의 CMS 채종 여부 확인
   국내에서 판매되고 있는 외국 종자회사의 양배추 26개의 F1 품종을 수집하여 CMS를 이용한 
종자 채종 여부를 확인하였다. 또한, 일본에서 시판되고 있는 228개의 F1 품종, 유럽에서 판매되
고 있는 60개의 F1 품종 중 40개의 F1 품종, 인도, 방글라데쉬에서 판매되고 있는 15개의 F1 
품종 중 7개의 F1 품종, 중국에서 판매되고 있는 56개의 F1 품종 중 19개의 F1 품종에 대하여 
CMS를 이용한 종자 채종 여부를 확인하였다. 확인 방법으로는 본 연구실에서 개발하여 보유하
고 있는 2종류의 MS 및 MF 구별 마커(CMS 구별 marker I 및 CMS 구별 marker II)를 이용하
여 확인하였다. 그 결과 국내에서 수집하여 확인한 26개의 F1 품종 중 4개의 F1 품종(NP-K-04, 
NP-K-12, NP-K-13, NP-K-15)이 CMS를 이용하여 채종하고 있다는 것을 확인하였다(그림 2-3 
및 표 2-3). 또한 일본에서 판매되고 있는 228개의 F1 품종 중 36개의 F1 품종(NP-J-7, 
NP-J-14, NP-J-15, NP-J-31, NP-J-58, NP-J-60, NP-J-67, NP-J-83, NP-J-103, NP-J-104, 
NP-J-105, NP-J-106, NP-J-107, NP-J-108, NP-J-109, NP-J-110, NP-J-111, NP-J-112, 
NP-J-113, NP-J-115, NP-J-116, NP-J-117, NP-J-120, NP-J-123, NP-J-154, NP-J-172, 
NP-J-173, NP-J-176, NP-J-178, NP-J-198, NP-J-200, NP-J-202, NP-J-203, NP-J-205, 
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NP-J-206, NP-J-207)이 CMS를 이용하여 채종하고 있다는 것을 확인하였으며(그림 2-4 및 표 
2-4), 유럽에서 판매되고 있는 60개의 F1 품종 중 CMS 채종 여부를 확인한 40개의 F1 품종 중 
7개의 F1 품종(NP-E-11, NP-E-19, NP-E-21, NP-E-24, NP-E-29, NP-E-30, NP-E-40), 인
도 및 방글라데쉬에서 판매되고 있는 9개의 F1 품종 중 CMS 채종 여부를 확인한 7개의 F1 품
종 중 2개의 F1 품종(NP-I-01, NP-I-04)이 CMS를 이용하여 채종하고 있다는 것을 확인하였다
(그림 2-5, 6, 표 2-5, 6). 또한 중국에서 판매되고 있는 56개의 F1 품종 중 CMS 채종 여부를 
확인한 19개의 F1 품종 중 2개의 F1 품종이 CMS를 이용하여 채종하고 있다는 것을 확인하였
다.
   이상의 결과로부터 국내 및 일본, 중국, 유럽, 인도, 베트남, 미국, 방글라데쉬에서 수집한 총 
407개의 F1 품종에 대하여 CMS 채종 여부를 확인한 320개의 F1 품종 중 51개의 F1 품종이 
CMS을 이용하여 종자를 채종하고 있었으며, 나머지 269개의 F1 품종이 자가불화합성을 이용하
여 종자를 채종하고 있다는 것을 확인하였다(표 2-7). 현재 세계적인 추세가 자가불화합성을 이
용한 종자 채종에서 점점 품종보호를 위하여 CMS를 이용한 종자 채종 쪽으로 이동하고 있다. 
실제적으로 본 연구 수행에 있어서 수집된 F1 품종들 중, 일본의 한 회사의 양배추 F1 품종의 
81%(16개의 F1 품종 중 13개의 F1 품종)가 CMS를 이용하여 종자를 채종하고 있다는 것을 확
인하였다. 따라서 빠른 기간 내에 외국계 회사의 많은 품종들을 수집할 수 있도록 유전자원 수집
에 집중되어져야 한다고 판단된다.

그림 2-3. 국내 및 방글라데쉬(NP-B-01)에서 수집한 품종의 CMS 채종 여부 확인



- 84 -



- 85 -



- 86 -



- 87 -

그림 2-4. 일본에서 수집한 품종의 CMS 채종 여부 확인

그림 2-5. 인도에서 수집한 품종의 CMS 채종 여부 확인
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그림 2-6. 유럽에서 수집한 품종의 CMS 채종 여부 확인

 5. 수집된 품종들의 Class 조합 확인
   국내에서 판매되고 있는 외국 종자회사의 양배추 F1 품종들 중 수집된 26개의 F1 품종,  일
본에서 시판되고 있는 228개의 F1 품종, 유럽에서 판매되고 있는 60개의 F1 품종 중 40개의 F1 
품종, 중국, 인도 및 방글라데쉬에서 판매되고 있는 71개의 F1 품종 중 26개의 F1 품종 총 320
개의 F1 품종에 대하여 Class 조합(Class I × Class I, Class II × Class II, Class I × Class 
II)을 확인하였다. 확인 방법으로는 본 연구실에서 개발하여 보유하고 있는 2종류의 Class 구별 
마커(Class I Specific Maker 및 Class II Specific Maker)를 이용하여 자가불화합성 유전자의 
Class 조합을 확인하였다. 
   그 결과 국내에서 수집하여 실험에 이용된 26개의 F1 품종 중 4개의 F1 품종이 Class I × 
Class I 조합이였으며, 7개의 F1 품종이 Class II × Class II 조합, 15개의 F1 품종이 Class I × 
Class II 조합으로 구성되어 있었고(그림 2-7, 표 2-3), 일본에서 수집된 228개의 F1 품종 중 
40개의 F1 품종이 Class I × Class I 조합이였으며, 43개의 F1 품종이 Class II × Class II 조
합, 145개의 F1 품종이 Class I × Class II 조합으로 구성되어 있었다(그림 2-8 및, 표 2-4). 또
한, 유럽에서 수집한 40개의 F1 품종 중 15개의 F1 품종이 Class I × Class I 조합이였으며, 1
개의 F1 품종이 Class II × Class II 조합, 24개의 F1 품종이 Class I × Class II 조합으로 구성
되어 있었고(그림 2-10 및 표 2-5), 인도 및 방글라데쉬에서 수집된 7개의 F1 품종 중 Class I 
× Class I 조합으로 구성된 조합은 없었으며, 2개의 F1 품종이 Class II × Class II 조합, 5개의 
F1 품종이 Class I × Class II 조합으로 구성되어 있었다(그림 2-7, 2-9, 표 2-6). 
   이상의 결과로부터 국내, 일본, 유럽, 중국, 인도 및 방글라데쉬에서 수집한 F1 품종 중 실험
에 이용된 320개의 F1 품종 중 62개의 F1 품종이 Class I × Class I 조합, 58개의 F1 품종이 
Class II × Class II 조합으로 구성되어 있었다. 그리고 200개의 F1 품종이 Class I × Class II 
조합으로 높은 비율로 구성되어 있다는 것을 확인하였다(표 2-7). 또한, 일본에서 판매되고 있는 
F1 품종들은 Class II × Class II 조합으로 구성된 비율이 Class I × Class I 조합으로 구성된 
비율과 차이를 보이지 않았지만, 유럽에서 판매되고 있는 F1 품종들은 Class II × Class II 조합
으로 구성된 비율이 매우 낮았고(확인한 40개의 F1 품종 중 오직 1개의 F1 품종), 상대적으로 
Class I × Class I 조합으로 구성된 비율이 높음을 확인할 수 있었다.
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그림 2-7. 국내 및 방글라데쉬(NP-B-01)에서 수집한 품종에 대한 Class 조합 확인
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그림 2-8. 일본에서 수집한 품종에 대한 Class 조합 확인

그림 2-9. 인도에서 수집한 품종에 대한 Class 조합 확인
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그림 2-10. 유럽에서 수집한 품종에 대한 Class 조합 확인

표 2-3. 국내 수집 품종의 Class 조합 및 채종 방법  

품 종 Class 조합 채 종 방 법
1 NP-K-01 Class I × Class II SI 채종
2 NP-K-02 Class I × Class II SI 채종
3 NP-K-03 Class I × Class II SI 채종
4 NP-K-04 Class I × Class II CMS 채종
5 NP-K-05 Class I × Class II SI 채종
6 NP-K-06 Class I × Class I SI 채종
7 NP-K-07 Class II × Class II SI 채종
8 NP-K-08 Class II × Class II SI 채종
9 NP-K-09 Class II × Class II SI 채종
10 NP-K-10 Class I × Class I SI 채종
11 NP-K-11 Class I × Class I SI 채종

12 NP-K-12 Class II × Class II CMS 채종

13 NP-K-13 Class II × Class II CMS 채종
14 NP-K-14 Class I × Class I SI 채종

15 NP-K-15 Class II × Class II CMS 채종

16 NP-K-16 Class I × Class II SI 채종

17 NP-K-17 Class II × Class II SI 채종
18 NP-K-18 Class I × Class II SI 채종
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표 2-4. 일본 수집 품종의 Class 조합 및 채종 방법

19 NP-K-19 Class I × Class II SI 채종

20 NP-K-20 Class I × Class II SI 채종

21 NP-K-21 Class I × Class II SI 채종
22 NP-K-22 Class I × Class II SI 채종

23 NP-K-23 Class I × Class II SI 채종

24 NP-K-24 Class I × Class II SI 채종

25 NP-K-25 Class I × Class II SI 채종
26 NP-K-26 Class I × Class II SI 채종

품 종 Class 조합 채 종 방 법

1 NP-J-01 Class I × Class I SI 채종

2 NP-J-02 Class I × Class II SI 채종

3 NP-J-03 Class I × Class II SI 채종

4 NP-J-04 Class I × Class I SI 채종

5 NP-J-05 Class I × Class II SI 채종

6 NP-J-06 Class II × Class II SI 채종

7 NP-J-07 Class I × Class II CMS 채종

8 NP-J-08 Class I × Class II SI 채종

9 NP-J-09 Class I × Class II SI 채종

10 NP-J-10 Class I × Class I SI 채종

11 NP-J-11 Class I × Class I SI 채종

12 NP-J-12 Class I × Class II SI 채종

13 NP-J-13 Class II × Class II SI 채종

14 NP-J-14 Class I × Class II CMS 채종

15 NP-J-15 Class I × Class II CMS 채종

16 NP-J-16 Class I × Class II SI 채종

17 NP-J-17 Class II × Class II SI 채종

18 NP-J-18 Class I × Class II SI 채종

19 NP-J-19 Class I × Class II SI 채종

20 NP-J-20 Class II × Class II SI 채종

21 NP-J-21 Class I × Class II SI 채종

22 NP-J-22 Class I × Class II SI 채종

23 NP-J-23 Class I × Class II SI 채종

24 NP-J-24 Class I × Class II SI 채종

25 NP-J-25 Class I × Class II SI 채종

26 NP-J-26 Class I × Class II SI 채종

27 NP-J-27 Class I × Class II SI 채종
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28 NP-J-28 Class II × Class II SI 채종

29 NP-J-29 Class I × Class II SI 채종

30 NP-J-30 Class I × Class II SI 채종

31 NP-J-31 Class II × Class II CMS 채종

32 NP-J-32 Class I × Class II SI 채종

33 NP-J-33 Class II × Class II SI 채종

34 NP-J-34 Class I × Class II SI 채종

35 NP-J-35 Class I × Class I SI 채종

36 NP-J-36 Class I × Class II SI 채종

37 NP-J-37 Class I × Class II SI 채종

38 NP-J-38 Class I × Class II SI 채종

39 NP-J-39 Class I × Class I SI 채종

40 NP-J-40 Class I × Class II SI 채종

41 NP-J-41 Class I × Class II SI 채종

42 NP-J-42 Class I × Class II SI 채종

43 NP-J-43 Class I × Class II SI 채종

44 NP-J-44 Class I × Class I SI 채종

45 NP-J-45 Class I × Class II SI 채종

46 NP-J-46 Class I × Class II SI 채종

47 NP-J-47 Class I × Class II SI 채종

48 NP-J-48 Class I × Class II SI 채종

49 NP-J-49 Class I × Class I SI 채종

50 NP-J-50 Class I × Class II SI 채종

51 NP-J-51 Class I × Class II SI 채종

52 NP-J-52 Class I × Class II SI 채종

53 NP-J-53 Class I × Class II SI 채종

54 NP-J-54 Class I × Class II SI 채종

55 NP-J-55 Class I × Class II SI 채종

56 NP-J-56 Class I × Class I SI 채종

57 NP-J-57 Class II × Class II SI 채종

58 NP-J-58 Class II × Class II CMS 채종

59 NP-J-59 Class I × Class II SI 채종

60 NP-J-60 Class II × Class II CMS 채종

61 NP-J-61 Class I × Class II SI 채종

62 NP-J-62 Class I × Class II SI 채종

63 NP-J-63 Class II × Class II SI 채종

64 NP-J-64 Class I × Class I SI 채종

65 NP-J-65 Class I × Class II SI 채종
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66 NP-J-66 Class I × Class II SI 채종

67 NP-J-67 Class I × Class II CMS 채종

68 NP-J-68 Class I × Class I SI 채종

69 NP-J-69 Class II × Class II SI 채종

70 NP-J-70 Class I × Class II SI 채종

71 NP-J-71 Class I × Class I SI 채종

72 NP-J-72 Class II × Class II SI 채종

73 NP-J-73 Class II × Class II SI 채종

74 NP-J-74 Class I × Class II SI 채종

75 NP-J-75 Class I × Class II SI 채종

76 NP-J-76 Class I × Class II SI 채종

77 NP-J-77 Class II × Class II SI 채종

78 NP-J-78 Class I × Class II SI 채종

79 NP-J-79 Class II × Class II SI 채종

80 NP-J-80 Class I × Class II SI 채종

81 NP-J-81 Class I × Class II SI 채종

82 NP-J-82 Class I × Class II SI 채종

83 NP-J-83 Class I × Class II CMS 채종

84 NP-J-84 Class I × Class I SI 채종

85 NP-J-85 Class II × Class II SI 채종

86 NP-J-86 Class I × Class I SI 채종

87 NP-J-87 Class II × Class II SI 채종

88 NP-J-88 Class I × Class I SI 채종

89 NP-J-89 Class I × Class II SI 채종

90 NP-J-90 Class II × Class II SI 채종

91 NP-J-91 Class II × Class II SI 채종

92 NP-J-92 Class I × Class I SI 채종

93 NP-J-93 Class II × Class II SI 채종

94 NP-J-94 Class I × Class I SI 채종

95 NP-J-95 Class II × Class II SI 채종

96 NP-J-96 Class I × Class II SI 채종

97 NP-J-97 Class II × Class II SI 채종

98 NP-J-98 Class I × Class I SI 채종

99 NP-J-99 Class I × Class I SI 채종

100 NP-J-100 Class II × Class II SI 채종

101 NP-J-101 Class I × Class I SI 채종

102 NP-J-102 Class I × Class II SI 채종

103 NP-J-103 Class I × Class II CMS 채종

104 NP-J-104 Class II × Class II CMS 채종

105 NP-J-105 Class II × Class II CMS 채종
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106 NP-J-106 Class II × Class II CMS 채종

107 NP-J-107 Class I × Class II CMS 채종

108 NP-J-108 Class II × Class II CMS 채종

109 NP-J-109 Class II × Class II CMS 채종

110 NP-J-110 Class II × Class II CMS 채종

111 NP-J-111 Class I × Class II CMS 채종

112 NP-J-112 Class I × Class II CMS 채종

113 NP-J-113 Class I × Class II CMS 채종

114 NP-J-114 Class I × Class I SI 채종

115 NP-J-115 Class I × Class II CMS 채종

116 NP-J-116 Class II × Class II CMS 채종

117 NP-J-117 Class I X Class II CMS 채종

118 NP-J-118 Class I X Class II SI 채종

119 NP-J-119 Class I X Class II SI 채종

120 NP-J-120 Class II X Class II CMS 채종

121 NP-J-121 Class I X Class II SI 채종

122 NP-J-122 Class I X Class II SI 채종

123 NP-J-123 Class II X Class II CMS 채종

124 NP-J-124 ClassI X Class I SI 채종

125 NP-J-125 ClassI X Class I SI 채종

126 NP-J-126 Class I X Class II SI 채종

127 NP-J-127 Class I X Class II SI 채종

128 NP-J-128 Class I X Class II SI 채종

129 NP-J-129 Class I X Class II SI 채종

130 NP-J-130 Class I X Class II SI 채종

131 NP-J-131 Class I X Class II SI 채종

132 NP-J-132 Class II X Class II SI 채종

133 NP-J-133 Class I X Class II SI 채종

134 NP-J-134 Class I X Class II SI 채종

135 NP-J-135 Class II X Class II SI 채종

136 NP-J-136 Class II X Class II SI 채종

137 NP-J-137 Class I X Class II SI 채종

138 NP-J-138 Class I X Class II SI 채종

139 NP-J-139 Class I X Class II SI 채종

140 NP-J-140 Class I X Class II SI 채종

141 NP-J-141 Class I X Class II SI 채종

142 NP-J-142 Class II X Class II SI 채종

143 NP-J-143 Class I X Class II SI 채종

144 NP-J-144 Class I X Class II SI 채종

145 NP-J-145 Class I X Class II SI 채종

146 NP-J-146 Class I X Class II SI 채종

-147 NP-J-147 Class I X Class I SI 채종

148 NP-J-148 Class I X Class II SI 채종
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149 NP-J-149 Class I X Class I SI 채종

150 NP-J-150 Class I X Class I SI 채종

151 NP-J-151 Class I X Class II SI 채종

152 NP-J-152 Class I X Class II SI 채종

153 NP-J-153 Class I X Class II SI 채종

154 NP-J-154 Class II X Class II CMS 채종

155 NP-J-155 Class I X Class II SI 채종

156 NP-J-156 Class I X Class II SI 채종

157 NP-J-157 Class I X Class I SI 채종

158 NP-J-158 Class II X Class II SI 채종

159 NP-J-159 Class I X Class II SI 채종

160 NP-J-160 Class I X Class II SI 채종

161 NP-J-161 Class I X Class I SI 채종

162 NP-J-162 Class I X Class II SI 채종

163 NP-J-163 Class I X Class II SI 채종

164 NP-J-164 Class I X Class II SI 채종

165 NP-J-165 Class I X Class I SI 채종

166 NP-J-166 Class I X Class I SI 채종

167 NP-J-167 Class I X Class I SI 채종

168 NP-J-168 Class I X Class II SI 채종

169 NP-J-169 Class I X Class II SI 채종

170 NP-J-170 Class I X Class II SI 채종

171 NP-J-171 Class I X Class I SI 채종

172 NP-J-172 Class I X Class I CMS 채종

173 NP-J-173 Class I X Class II CMS 채종

174 NP-J-174 Class I X Class I SI 채종

175 NP-J-175 Class I X Class I SI 채종

176 NP-J-176 Class I X Class II CMS 채종

177 NP-J-177 Class I X Class II SI 채종

178 NP-J-178 Class I X Class II CMS 채종

179 NP-J-179 Class I X Class I SI 채종

180 NP-J-180 Class I X Class II SI 채종

181 NP-J-181 Class I X Class I SI 채종

182 NP-J-182 Class I X Class I SI 채종

183 NP-J-183 Class I X Class II SI 채종

184 NP-J-184 Class I X Class I SI 채종

185 NP-J-185 Class I X Class II SI 채종

186 NP-J-186 Class I X Class II SI 채종

187 NP-J-187 Class I X Class II SI 채종

188 NP-J-188 Class I X Class II SI 채종

189 NP-J-189 Class I X Class II SI 채종

190 NP-J-190 Class I X Class II SI 채종

191 NP-J-191 Class I X Class II SI 채종

192 NP-J-192 Class I X Class II SI 채종
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표 2-5. 유럽 수집 품종의 Class 조합 및 채종 방법

193 NP-J-193 Class I X Class II SI 채종

194 NP-J-194 Class I X Class II SI 채종

195 NP-J-195 Class I X Class II SI 채종

196 NP-J-196 Class I X Class II SI 채종

197 NP-J-197 Class I X Class II SI 채종

198 NP-J-198 Class I X Class II CMS 채종

199 NP-J-199 Class I X Class II SI 채종

200 NP-J-200 Class I X Class II CMS 채종

201 NP-J-201 Class I X Class I SI 채종

202 NP-J-202 Class II X Class II CMS 채종

203 NP-J-203 Class I X Class II CMS 채종

204 NP-J-204 Class I X Class II SI 채종

205 NP-J-205 Class II X Class II CMS 채종

206 NP-J-206 Class II X Class II CMS 채종

207 NP-J-207 Class II X Class II CMS 채종

208 NP-J-208 Class I X Class II SI 채종

209 NP-J-209 Class I X Class II SI 채종

210 NP-J-210 Class II X Class II SI 채종

211 NP-J-211 Class I X Class II SI 채종

212 NP-J-212 Class I X Class II SI 채종

213 NP-J-213 Class I X Class II SI 채종

214 NP-J-214 Class I X Class II SI 채종

215 NP-J-215 Class I X Class II SI 채종

216 NP-J-216 Class I X Class II SI 채종

217 NP-J-217 Class I X Class II SI 채종

218 NP-J-218 Class I X Class II SI 채종

219 NP-J-219 Class II X Class II SI 채종

220 NP-J-220 Class I X Class II SI 채종

221 NP-J-221 Class I X Class II SI 채종

222 NP-J-222 Class I X Class II SI 채종

223 NP-J-223 Class I X Class II SI 채종

224 NP-J-224 Class I X Class II SI 채종

225 NP-J-225 Class I X Class II SI 채종

226 NP-J-226 Class I X Class II SI 채종

227 NP-J-227 Class I X Class II SI 채종

228 NP-J-228 Class I X Class II SI 채종

품 종 Class 조합 채 종 방 법
1 NP-E-01 Class I × Class I SI 채종
2 NP-E-02 Class I × Class I SI 채종
3 NP-E-03 Class I × Class II SI 채종
4 NP-E-04 Class I × Class I SI 채종
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표 2-6. 인도 및 방글라데쉬 수집 품종의 Class 조합 및 채종 방법

5 NP-E-05 Class I × Class I SI 채종
6 NP-E-06 Class I × Class I SI 채종
7 NP-E-07 Class I × Class I SI 채종
8 NP-E-08 Class I × Class II SI 채종
9 NP-E-09 Class I × Class I SI 채종
10 NP-E-10 Class I × Class II SI 채종
11 NP-E-11 Class I × Class II CMS 채종
12 NP-E-12 Class I × Class II SI 채종
13 NP-E-13 Class I × Class II SI 채종
14 NP-E-14 Class I × Class II SI 채종
15 NP-E-15 Class I X Class II SI 채종
16 NP-E-16 Class I × Class I SI 채종
17 NP-E-17 Class I × Class II SI 채종
18 NP-E-18 Class I × Class I SI 채종
19 NP-E-19 Class I × Class II CMS 채종
20 NP-E-20 Class I × Class II SI 채종
21 NP-E-21 Class I × Class II CMS 채종
22 NP-E-22 Class I × Class II SI 채종
23 NP-E-23 Class I × Class II SI 채종
24 NP-E-24 Class I × Class I CMS 채종
25 NP-E-25 Class I × Class II SI 채종
26 NP-E-26 Class I × Class I SI 채종
27 NP-E-27 Class I × Class I SI 채종
28 NP-E-28 Class I × Class I SI 채종
29 NP-E-29 Class I × Class II CMS 채종
30 NP-E-30 Class I × Class II CMS 채종
31 NP-E-31 Class I × Class II SI 채종
32 NP-E-32 Class I × Class II SI 채종
33 NP-E-33 Class I × Class II SI 채종
34 NP-E-34 Class II × Class II SI 채종
35 NP-E-35 Class I × Class I SI 채종
36 NP-E-36 Class I × Class I SI 채종
37 NP-E-37 Class I × Class II SI 채종
38 NP-E-38 Class I × Class II SI 채종
39 NP-E-39 Class I × Class II SI 채종
40 NP-E-40 Class I × Class II CMS 채종

품 종 Class 조합 채 종 방 법

1 NP-I-01 Class I × Class II CMS 채종

2 NP-I-02 Class II × Class II SI 채종

3 NP-I-03 Class I × Class II SI 채종

4 NP-I-04 Class I × Class II CMS 채종
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5 NP-I-05 Class II × Class II SI 채종

6 NP-I-06 Class I × Class II SI 채종

7 NP-I-07 Class I × Class II SI 채종

8 NP-I-08 Class I × Class II SI 채종

9 NP-B-09 Class I × Class II SI 채종
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표 2-7. 국내 및 국외 수집 품종의 Class 조합 및 채종 방법에 대한 품종 수
수집

지역/국가

수집

품종 수

Class 조합별

품종 수

SI 채종

품종 수

CMS 채종

품종 수

국내 26
Class I × Class I 4

22 4Class II × Class II 7
Class I × Class II 15

일본 228
Class I × Class I 40

192 36Class II × Class II 43
Class I × Class II 145

중국 56
Class I × Class I 3

17 2Class II × Class II 5
Class I × Class II 11

유럽 60
Class I × Class I 15

33 7Class II × Class II 1
Class I × Class II 24

인도 및

방글라데쉬
15

Class I × Class I 0
5 2Class II × Class II 2

Class I × Class II 5

미국

베트남

7

15

Class I × Class I -
- -Class II × Class II -

Class I × Class II -

합계 407

Class I × Class I 62

269 51
Class II × Class II 58

Class I × Class II 200

합계 320

*87 품종은 현재 실험 중임

 6. Class I × Class II 조합 품종으로부터 자식종 선발
   국내, 일본, 유럽, 중국, 인도 및 방글라데쉬에서 판매되고 있는 320개의 F1 품종들의 Class 
조합을 확인한 결과 Class I × Class II 조합으로 구성된 200개의 F1 품종들을 품종당 200립씩 
파종한 후 본엽 2∼3매 정도의 식물체로부터 각각의 식물체 엽을 채취하여 DNA를 추출한 후 본 
연구실에서 개발한 Class I Specific Maker 및 Class II Specific Maker를 이용하여 자식종을 
선발하였다. 그림 2-11의 예시로 나타낸 것과 같이 hetero의 경우 Class I Specific Maker 및 
Class II Specific Maker를 이용하여 PCR을 수행할 경우 DNA 단편이 Class I 및 Class II 양
쪽에서 모두 증폭되지만 자식종의 경우 Class I 또는 Class II 어느 한쪽에서만 증폭되기 때문에 
자식종을 쉽게 선발할 수 있었다. 
   Class I Specific Maker 및 Class II Specific Maker 및 200개의 F1 품종으로부터 추출한 
각각의 DNA를 이용하여 PCR을 수행한 후 PCR 증폭의 유무에 의해 자식종을 선발한 결과 74개
의 F1 품종(NP-K-01, NP-K-02, NP-K-03, NP-K-05, NP-K-18, NP-K-21, NP-J-02, 
NP-J-03, NP-J-05, NP-J-08, NP-J-12, NP-J-16, NP-J-18, NP-J-26, NP-J-27, NP-J-29, 
NP-J-30, NP-J-32, NP-J-40, NP-J-41, NP-J-42, NP-J-43, NP-J-45, NP-J-47, NP-J-48, 
NP-J-50, NP-J-62, NP-J-63, NP-J-80, NP-J-118, NP-J-119, NP-J-121, NP-J-122, 
NP-J-141, NP-J-153, NP-J-159, NP-J-173, NP-J-180, NP-J-203, NP-J-181, NP-J-182, 
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NP-C-32, NP-C-28, NP-C-34, NP-C-35, NP-C-37, NP-C-38, NP-C-26, NP-C-29, 
NP-C-30, NP-J-223, NP-J-153, NP-J-140, NP-J-152, NP-J-220, NP-J-155, NP-J-156, 
NP-J-150, NP-J-129, NP-J-130, NP-J-24, NP-J-46, NP-J-159, NP-J-192, NP-J-193, 
NP-J-194, NP-J-200, NP-J-176, NP-E-12, NP-E-20, NP-E-23, NP-E-30, NP-E-33, 
NP-E-39)으로부터 85개 line의 자식종을 선발할 수 있었다. 
   선발된 74개의 F1 품종 중 NP-J-8, NP-J-80, NP-E-20, NP-J-220, NP-J-140, NP-J-155, 
NP-J-150, NP-C-34, NP-C-35, NP-C-26, NP-J-176번의 F1 품종을 제외한 나마지 품종들에
서는 F1품종을 합성하기 위하여 사용된 양친 중에 한쪽친 만을 선발 할 수 있었다. 그러나 
NP-J-8, NP-J-80, NP-E-20, NP-J-220, NP-J-140, NP-J-155, NP-J-150, NP-C-34, 
NP-C-35, NP-C-26, NP-J-176번의 F1 품종에서 선발된 자식종들은 Class I Specific Maker 
및  Class II Specific Maker에 특이적으로 증폭되어 이들 2개의 품종으로 부터는 F1품종을 합
성하기 위하여 사용된 부계 및 모계 모두를 선발할 수 있었다. 모든 선발된 품종들은 재 실험을 
수행하여 다시 한번 더 자식종인지를 확인 하였다(그림 2-12-48). 나머지 선발하지 못한 품종들
은 현재 파종을 하여 계속해서 자식종을 탐색하고 있는 중이다.

그림 2-11. Class I Specific Maker 및 Class II Specific Maker를 이용한 자식종 선발 예시
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그림 2-12. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-K-01 품종의 자식종 
선발

그림 2-13. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-K-02 품종의 자식종 
선발

그림 2-14. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-K-03 품종의 자식종 
선발
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그림 2-15. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-K-05 품종의 자식종 
선발

그림 2-16. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-K-18 품종의 자식종 
선발
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그림 2-17. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-K-21 품종의 자식종 
선발

그림 2-18. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-03 품종의 자식종 
선발

그림 2-19. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-02 품종의 자식종 
선발
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그림 2-20. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-05 품종의 자식종 
선발

그림 2-21. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP—J-08 품종의 자식종 
선발
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그림 2-22.  Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-12 품종의 자식종 
선발

그림 2-23. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-16 품종의 자식종 
선발

그림 2-24. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP—J-18 품종의 자식종 
선발
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그림 2-25. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-26 품종의 자식종 
선발

그림 2-26. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-29 품종의 자식종 
선발

그림 2-27. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-30 품종의 자식종 
선발
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그림 2-28. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP—J-32 품종의 자식종 
선발

그림 2-29. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-41 품종의 자식종 
선발
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그림 2-30. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-45 품종의 자식종 
선발

그림 2-31. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP—J-47 품종의 자식종 
선발

그림 2-32. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-48 품종의 자식종 
선발

그림 2-33. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-27 품종의 자식종 
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선발

그림 2-34. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-40 품종의 자식종 
선발

그림 2-35. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-43 품종의 자식종 
선발

그림 2-36. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-42 품종의 자식종 
선발



- 114 -

그림 2-37. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-50 품종의 자식종 
선발
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그림 2-38. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-62 품종의 자식종 
선발

그림 2-39. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-63 품종의 자식종 
선발

그림 2-40. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-80 품종의 자식종 
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선발

그림 2-41. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-E-12 품종의 자식종 
선발

그림 2-42. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-E-30 품종의 자식종 
선발
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그림 2-43. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-E-20 품종의 자식종 
선발

그림 2-44. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-E-23 품종의 자식종 
선발
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그림 2-45. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-E-39 품종의 자식종 
선발

그림 2-46. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-220, NP-C-32, 
NP-J-129, NP-J-130, NP-J-140, NP-J-150 품종의 자식종 선발
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그림 2-47. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-J-141, NP-J-181, 
NP-J-203, NP-J-182 품종의 자식종 선발

그림 2-48. Class I Specific 및 Class II Specific Maker를 이용한 NP-C-28, NP-J-155 
품종의 자식종 선발

 7. Class I × Class I 조합 품종으로부터 자식종 선발
   496260, NP-J-10, NP-J-71, NP-J-157, NP-J-174, NP-J-175, NP-J-20196,NP-E-02, 13 
,NP-E-02으며, NP-E-02 F1 품종에서 선발된 자식종 중 #15와 #29의 밴드 양상이 다르게 나타
났다. NP-K-06, NP-E-02, NP-E-06  50-58들 국내, 일본, 유럽, 중국, 인도 및 방글라데쉬에
서 판매되고 있는 320개의 F1 품종들의 Class 조합을 확인한 결과 Class I × Class I 조합으로 
구성된 62개의 F1 품종들을 품종당 200립씩 파종한 후 본엽 2∼3매 정도의 식물체로부터 각각
의 식물체 엽을 채취하여 DNA를 추출한 후  PCR-CAPS법을 이용하여 자식종을 선발하였다. 그
림 45의 예시로 나타낸 것과 같이 Class I Specific Maker를 이용하여 PCR을 수행한 후 증폭
된 PCR 산물을 이용하여 다수의 S 유전자형을 구분할 수 있는 제한효소로 소화시켰다. 그 후 
소화된 밴드 양상을 확인하여 자식종을 선발하였다. 그 결과 62개의 F1 품종들 중 16개의 F1 



- 120 -

품종(NP-K-06, NP-K-11, NP-J-4, NP-J-11, NP-J-49, NP-E-01, NP-E-02, NP-E-04, 
NP-E-05, NP-E-06, NP-J-04, NP-J-71, NP-J-157, NP-J-174, NP-J-175, NP-J-201)으로부터 
18개의 자식종을 선발할 수 있었다. 선발된 16개의 품종 중 NP-K-06 및 NP-E-06 F1 품종을 
제외한 나마지 14개의 품종들에서는 F1 품종을 합성하기 위하여 사용된 양친 중에 한쪽 친만을 
선발 할 수 있었다. 그러나 NP-K-06 및 NP-E-06 F1 품종에서 선발된 자식종 중 NP-K-06 품
종으로부터 선발된 #53, #54, #55은 밴드 양상이 동일하였고 #73은 밴드 양상이 다르게 나타났
다. 또한 NP-E-06 품종에서 선발된 자식종 중 #21, #23, #29, #35, #37, #38, #44, #50은 밴
드 양상이 동일하였고 #19은 밴드 양상이 다르게 나타났다. 이것은 NP-K-06 및 NP-E-06 품종
에서는 F1품종을 합성하기 위하여 사용된 부계 및 모계가 모두 선발되었다고 생각되어진다. 모
든 선발된 품종들은 재 실험을 수행하여 다시 한번 더 확인을 하였다(그림 2-49-56). 나머지 선
발하지 못한 품종들은 현재 파종을 하여 계속해서 자식종을 탐색하고 있는 중이다.

그림 2-49. PCR-CAPS법에 의한 자식종 선발 예시
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그림 2-50. PCR-CAPS법에 의한 NP-K-6 품종으로부터 자식종 선발

그림 2-51. PCR-CAPS법에 의한 NP-K-11 품종으로부터 자식종 선발

그림 2-52. PCR-CAPS법에 의한 NP-J-04 품종으로부터 자식종 선발
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그림 53. PCR-CAPS법에 의한 NP-J-11 품종으로부터 자식종 선발

그림 2-54. PCR-CAPS법에 의한 NP-E-01 품종으로부터 자식종 선발

그림 2-55. PCR-CAPS법에 의한 NP-E-02 품종으로부터 자식종 선발

그림 2-56. PCR-CAPS법에 의한 NP-E-04 품종으로부터 자식종 선발
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그림 2-57. PCR-CAPS법에 의한 NP-E-05 품종으로부터 자식종 선발

그림 2-58. PCR-CAPS법에 의한 NP-E-06 품종으로부터 자식종 선발
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 8. Class II × Class II 조합 F1 품종으로부터 자식종 선발
   - Class II × Class II 조합으로부터 자식종 탐색을 위한 HRM용 마커 개발
     양배추 자가불화합성 유전자형은 50∼60여개로 이루어져 있으며 이중 Class II그룹에 속하
는 자가불화합성 유전자형은 단 3개인 S2, S5, S15이고 나머지는 Class I 그룹에 속한다. 따라
서 이 3개의 유전자를 이용하여 Class II × Class II 조합으로 이루어진 F1 품종으로부터 자식종 
선발을 위한 마커 개발이 매우 용이하다. Class II × Class II 조합으로 이루어진 F1 품종으로부
터 자식종 선발 마커 개발을 위하여 유전자은행 및 본 연구팀이 동정한 자가불화합성 주두측 인
자인 SRK2, SRK5, SRK15의 염기서열을 이용하였다. HRM system을 이용하기 위하여 그림 
2-59에 나타낸 것과 같이 3조합의 primer 조합을 작성한 후 유용성을 검토한 결과 3조합 중 1
조합이 homo와 hetero를 정확하게 구분할 수 있는 매우 유용한 primer 조합 이였다(그림 
2-60, 2-61). 
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그림 2-59. Class II SRK 유전자를 이용한 HRM용 마커 탐색

     

그림 2-60. Normalized Melting Curves

그림 2-61. Normalized Melting Peaks

   - Class II × Class II 조합의 F1 품종으로부터 개발된 HRM용 마커를 이용한 자식종 선발
   국내, 일본, 유럽, 중국, 인도 및 방글라데쉬에서 판매되고 있는 320개의 F1 품종들의 Class 
조합을 확인한 결과 Class II × Class II 조합으로 구성된 58개의 F1 품종들을 품종당 200립씩 
파종한 후 본엽 2∼3매 정도의 식물체로부터 각각의 식물체 엽을 채취하여 DNA를 추출한 후  
개발된 primer 조합과 함께 HRM system을 이용하여 자식종을 선발하였다. 그 결과 58개의 F1 
품종들 중 19개의 F1 품종(NP-K-07, NP-K-08, NP-K-09, NP-J-06, NP-J-17, NP-J-20, 
NP-J-25, NP-J-69, NP-J-77, NP-J-79, NP-J-106, NP-J-28, NP-C-33, NP-J-13, NP-J-31, 
NP-J-72, NP-J-73, NP-J-154, NP-J-158)으로부터 11개의 자식종을 선발할 수 있었다. 11개의 
선발된 자식종들은 F1 품종을 합성하기 위하여 사용된 양친 중에 한쪽친만의 자식종을 선발 할 
수 있었다(그림 2-58-69). 나머지 선발하지 못한 품종들은 현재 파종을 하여 계속해서 자식종을 
탐색하고 있는 중이다.
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   - Class II × Class II 조합의 F1 품종으로부터 개발된 HRM용 마커를 이용한 자식종 선발
     국내, 일본, 유럽, 중국, 인도 및 방글라데쉬에서 판매되고 있는 320개의 F1 품종들의 
Class 조합을 확인한 결과 Class II × Class II 조합으로 구성된 58개의 F1 품종들을 품종당 
200립씩 파종한 후 본엽 2∼3매 정도의 식물체로부터 각각의 식물체 엽을 채취하여 DNA를 추
출한 후  개발된 primer 조합과 함께 HRM system을 이용하여 자식종을 선발하였다. 그 결과 
58개의 F1 품종들 중 19개의 F1 품종(NP-K-07, NP-K-08, NP-K-09, NP-J-06, NP-J-17, 
NP-J-20, NP-J-25, NP-J-69, NP-J-77, NP-J-79, NP-J-106, NP-J-28, NP-C-33, NP-J-13, 
NP-J-31, NP-J-72, NP-J-73, NP-J-154, NP-J-158)으로부터 11개의 자식종을 선발할 수 있었
다. 11개의 선발된 자식종들은 F1 품종을 합성하기 위하여 사용된 양친 중에 한쪽친만의 자식종
을 선발 할 수 있었다(그림 2-58-69). 나머지 선발하지 못한 품종들은 현재 파종을 하여 계속해
서 자식종을 탐색하고 있는 중이다.

그림 2-62. NP-K-07 품종으로부터 선발된 자식종 재배

그림 2-63. NP-K-08 품종으로부터 선발된 자식종 재배
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그림 2-64. NP-K-09 품종으로부터 선발된 자식종 재배

그림 2-65. NP-J-06 품종으로부터 선발된 자식종 재배
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그림 2-66. NP-J-25 품종으로부터 선발된 자식종 재배

그림 2-67. NP-J-69 품종으로부터 선발된 자식종 재배
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그림 2-68. NP-J-20 품종으로부터 선발된 자식종 재배

그림 2-69. NP-J-77 품종으로부터 선발된 자식종 재배
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그림 2-70. NP-J-79 품종으로부터 선발된 자식종 재배

그림 2-71. NP-J-28 품종으로부터 선발된 자식종 재배
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그림 2-72. NP-J-17 품종으로부터 선발된 자식종 재배

그림 2-73. NP-J-107 품종으로부터 선발된 자식종 재배
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표 2-8. 국내 및 국외 수집 양배추 F1 품종으로부터 선발된 자식종 리스트

수집지역 품종명 조합된 class 선발된 개체 비고
1 국내 NP-K-01 class I/II 64
2 국내 NP-K-02 class I/II 16
3 국내 NP-K-03 class I/II 14, 49
4 국내 NP-K-05 class I/II 96, 99
5 국내 NP-K-18 class I/II 201, 224, 275, 231, 259, 261, 235
6 국내 NP-K-21 class I/II 30
7 일본 NP-J-02 class I/II 199
8 일본 NP-J-03 class I/II 23
9 일본 NP-J-05 class I/II 14, 65, 86
10

일본 NP-J-08 class I/II
36

11 88
12 일본 NP-J-12 class I/II 02, 100
13 일본 NP-J-16 class I/II 200, 211
14 일본 NP-J-18 class I/II 53, 58, 61, 70, 75
15 일본 NP-J-26 class I/II 150
16 일본 NP-J-27 class I/II 10, 13
17 일본 NP-J-29 class I/II 75, 78
18 일본 NP-J-30 class I/II 12
19 일본 NP-J-32 class I/II 46
20 일본 NP-J-40 class I/II 38
21 일본 NP-J-41 class I/II 30
22 일본 NP-J-42 class I/II 169, 250
23 일본 NP-J-43 class I/II 12, 42
24 일본 NP-J-45 class I/II 27, 41, 17, 38, 12
25 일본 NP-J-47 class I/II 83
26 일본 NP-J-48 class I/II 15
27 일본 NP-J-50 class I/II 34, 49, 32
28 일본 NP-J-62 class I/II 3, 41, 32, 50, 43, 15, 18, 20, 45, 26, 24
29 일본 NP-J-63 class I/II 5, 25, 42, 49, 6, 31, 13, 29
30

일본 NP-J-80 class I/II
20, 32, 34, 36, 17

31 11, 47, 41, 30, 18, 13, 43, 4, 28, 16
32 유럽 NP-E-12 class I/II 05
33

유럽 NP-E-20 class I/II
03

34 04, 05
35 유럽 NP-E-23 class I/II 5
36 유럽 NP-E-30 class I/II 3, 5
37 유럽 NP-E-33 class I/II 4
38 유럽 NP-E-39 class I/II 2, 5
39 국내 NP-K-07 class II/II 71, 96
40 국내 NP-K-08 class II/II 28
41 국내 NP-K-09 class II/II 78
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42 일본 NP-J-06 class II/II 38
43 일본 NP-J-17 class II/II 89, 97
44 일본 NP-J-20 class II/II 76, 85, 95
45 일본 NP-J-25 class II/II 25
46 일본 NP-J-69 class II/II 03
47 일본 NP-J-77 class II/II 31
48 일본 NP-J-79 class II/II 02, 49
49 일본 NP-J-106 class II/II 98
50 일본 NP-J-28 class II/II 21, 23
51

국내 NP-K-06 class I/I
73

52 53, 54, 55
53 국내 NP-K-11 class I/I 01, 05
54 일본 NP-J-4 class I/I 03
55 일본 NP-J-11 class I/I 35, 65
56 일본 NP-J-49 class I/I 39, 29, 44, 21, 23, 35, 19, 37
57 유럽 NP-E-01 class I/I 9, 39

58 유럽 NP-E-02 class I/I
15
29

59 유럽 NP-E-04 class I/I 25
60 유럽 NP-E-05 class I/I 35
61 유럽 NP-E-06 class I/I 19
62 21, 23, 29, 35, 37, 38, 44, 50
63 일본 NP-J-118 class I/II 93
64 일본 NP-J-119 class I/II 72
65 일본 NP-J-121 class I/II 167
66 일본 NP-J-122 class I/II 106
67 일본 NP-J-141 class I/II 136
68 일본 NP-J-153 class I/II 83
69 일본 NP-J-159 class I/II 234
70 일본 NP-J-173 class I/II 189
71 일본 NP-J-180 class I/II 69, 141
72 일본 NP-J-203 class I/II 156
73 중국 NP-J-181 class I/II 103, 116
74 중국 NP-J-182 class I/II 89, 181
75 중국 NP-C-32 class I/II 121, 196
76 일본 NP-J-129 class I/II 99
77 일본 NP-J-130 class I/II 108, 189
78 중국 NP-C-28 class I/II 123
79 중국 NP-C-33 class II/II 104
80 일본 NP-J-223 class I/II 34, 85
81 일본 NP-J-153 class I/II 83
82

일본 NP-J-140 class I/II
11

83 69, 144
84 일본 NP-J-152 class I/II 25, 27
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85
중국 NP-J-220 class I/II

47, 123, 177
86 111
87

일본 NP-J-155 class I/II
152, 182

88 149
89 일본 NP-J-156 class I/II 84
90

일본 NP-J-150 class I/II
86

91 17, 56, 105, 137, 166
92

중국 NP-C-34 class I/II
128

93 144
94

중국 NP-C-35 class I/II
3

95 130, 147
96 중국 NP-C-37 class I/II 126, 131
97 중국 NP-C-38 class I/II 134
98

중국 NP-C-26 class I/II
122

99 131, 134
100 중국 NP-C-29 Class I/II 3, 16, 90
101 중국 NP-C-30 Class I/II 115
102 일본 NP-J-10 class I/I 93
103 일본 NP-J-13 Class II/II 72
104 일본 NP-J-24 Class I/II 167
105 일본 NP-J-31 Class II/II 106
106 일본 NP-J-46 Class I/II 108, 189
107 일본 NP-J-71 class I/I 234
108 일본 NP-J-72 Class II/II 189
109 일본 NP-J-73 Class II/II 69, 141
110 일본 NP-J-154 Class II/II 236
111 일본 NP-J-157 class I/I 103
112 일본 NP-J-158 Class II/II 123
113 일본 NP-J-159 Class I/II 149
114 일본 NP-J-174 class I/I 156
115 일본 NP-J-175 class I/I 89
116 일본 NP-J-192 Class I/II 83
117 일본 NP-J-193 Class I/II 160
118 일본 NP-J-194 Class I/II 88, 141
119 일본 NP-J-200 Class I/II 117, 161
120 일본 NP-J-201 Class I/I 90

121 일본 NP-J-176 Class I/II
111
47, 123
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 9. 선발된 자식종의 S 유전자형 확인
   선발된 자식종들의 S 유전자형을 확인하기 위하여 주두측 자가불화합성 인자인 SRK 유전자
의 일부분을 증폭하여 클로닝 후 각각의 자식종 당 5개의 클론을 이용하여 염기분석을 수행하였
다. 염기분석은 유전자은행인 NCBI를 이용하였으며 자가불화합성 유전자중 DNA 염기서열이 등
록되어 있지 않고 mRNA 염기서열만 등록된 유전자는 exon 부분을 이용하여 상동성 검색을 수
행하였다. 그 결과 NP-K-02 품종으로부터 선발된 자식종 #16번은 Class I 그룹에 속하는 SRK7
과 매우 높은 염기 상동성을 나타내었다(그림 2-74). 또한 NP-K-05, NP-K-06, NP-K-11 품종
으로부터 각각 선발된 자식종 #96, #73, #1번 역시 Class I 그룹에 속하는 SRK23과 매우 높은 
염기 상동성을 나타내었으며(그림 2-75, 76, 77), NP-K-03 품종으로부터 선발된 자식종 #14번
도 Class I 그룹에 속하는 SRK68과 매우 높은 상동성을 나타내었다(그림 2-78). NP-K-09 품종
으로부터 선발된 자식종 #71번과 NP-K-08 품종으로부터 선발된 자식종 #28번은 각각 Class II 
그룹에 속하는 SRK2-b와 SRK15과 매우 높은 염기 상동성을 나타내었다(그림 2-79, 80). 
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그림 2-74. NP-K-02 품종으로부터 선발된 자식종 #16의 SRK 유전자 상동성 분석(소문자는 inton

영역임)
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그림 2-75. NP-K-05 품종으로부터 선발된 자식종 #96의 SRK 유전자 상동성 분석(소문자는 inton

영역임)
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그림 2-76. NP-K-06 품종으로부터 선발된 자식종 #73의 SRK 유전자 상동성 분석(소문자는 inton

영역임)
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그림 2-77. NP-K-11 품종으로부터 선발된 자식종 #1의 SRK 유전자 상동성 분석(소문자는 inton

영역임)
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그림 2-78. NP-K-03 품종으로부터 선발된 자식종 #14의 SRK 유전자 상동성 분석(소문자는 inton

영역임)
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그림 2-79. NP-K-09 품종으로부터 선발된 자식종 #71의 SRK 유전자 상동성 분석(소문자는 inton

영역임)
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그림 2-80. NP-K-08 품종으로부터 선발된 자식종 #28의 SRK 유전자 상동성 분석(소문자는 inton

영역임)

 10. 자식종 선발용 DNA chip 개발
   수집된 많은 양배추 F1 품종들로부터 빠르게 다수의 자식종을 선발하여 양배추 육종에 이용
하여야 한다. 따라서 자식종 선발을 위하여 쉽고 빠르며, 간단하고, 대용량 데이터 생산이 가능
하며, 뛰어난 데이터 quality 및 샘플당 분석비용이 저렴한 fluidigm system을 이용하기 위하여 
24 DNA chip을 개발하였다. 우선 24 DNA chip을 개발하기 위하여 서울대학교 양태진 교수(1
세부 과제), 한국생명공학연구원 김혜란 박사(타 프로젝트 4세부 과제)와 공동으로 연구를 수행하
였다. 1세부 과제에서 이미 개발해 놓은 95개의 dCAPS 마커를 분양받아 재조합이 잘 일어난다
고 보고되어진 텔로미어 영역에 위치하고 있는 35개의 dCAPS 마커를 선발하였다(그림 2-81). 
선발된 35개의 dCAPS 마커의 유용성을 확인하기 위하여 아시아종묘로부터 양친(female, male) 
및 이들 양친을 이용한 F1을 한 조합으로 하여 총 23조합(female: 23 line, male: 23 line, F1: 
23)을 분양받아 실험에 이용하였다. 선발된 35개의 dCAPS의 유용성을 검토한 결과 18개의 
dCAPS 마커를 선발하였으며 한국생명공학연구원으로부터 제공된 12개의 SNP 마커 중 6개를 
선발하여 fluidigm system용 24 DNA chip을 개발하였다. 개발된 24 DNA chip은 female(X축 
또는 Y축), male(X축 또는 Y축), F1(XY축)에 signal이 나타나는 것을 확인할 수 있었다(그림 
2-82, 83, 84)
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그림 2-81. 각 chromosome에 위치한 95개의 dCAPS 마커 및 선발된 35개의 CAPS 마커(빨간
색 표시)
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그림 2-82. 23조합(female, male, F1)을 이용하여 선발된 dCAPS 마커의 유용성 검토 
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그림 2-83. 유용성 검토 후 선발된 dCAPS 마커 및 SNP 마커 위치

그림 2-84. Fluidigm system을 이용한 선발된 24 DNA chip의 유용성 검토 
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 11. Fluidigm system용 24 DNA chip을 이용한 자식종 선발
   개발된 fluidigm system용 24 DNA chip을 이용하여 자식종이 선발된 품종들을 제외하고 
자식종이 선발되지 않은 품종들을 이용하여 품종당 192립씩(한번에 192개의 sample을 분석할 
수 있음) 파종한 후 본엽 2∼3매 정도의 식물체로부터 각각의 식물체 엽을 채취하여 DNA를 추
출한 후 자식종을 선발하였다. 그림 2-85의 예시에서 나타낸 것과 같이 hetero의 경우 XY축에 
signal이 나타나며 자식종의 경우 X축 또는 Y축에 근접하여 signal이 나타나는 것을 확인할 수 
있었으며, 또한 표 2-9에 나타낸 것과 같이 hetero의 경우 XY, 자식종의 경우 XX 또는 YY로 
나타내었다. 이렇게 선발된 자식종들이 실제로 자식종인지를 확인하기 위하여 본 실험실에서 보
유하고 있는 class I specific maker 및 class II specific maker를 이용하여 재확인을 수행하
였다. 그 결과 그림 2-86에서 보여지는 것과 같이 hetero의 경우 Class I specific maker 및 
class II specific maker를 이용하여 PCR을 수행할 경우 DNA 단편이 Class I 및 Class II 양쪽
에서 모두 증폭되지만 자식종의 경우 Class I에서만 증폭되어 24 DNA chip을 이용하여 선발된 
자식종들이 실제로 작식종임을 재확인 할 수 있었으며, 24 DNA chip의 유용성을 확인할 수 있
었다. 따라서 fluidigm system용 24 DNA chip을 이용하여 자식종을 선발하기 위하여 12개의 
F1 품종에 대하여 실험을 수행하였다. 그 결과 12개의 F1 품종 중 9개의 F1 품종(NP-J-223, 
NP-J-152, NP-J-156, NP-C-26, NP-C-29, NP-C-34, NP-C-35, NP-C-30, NP-C-31)에서 자
식종을 선발할 수 있었으며 NP-C-26, NP-C-34 및 NP-C-35의 3개의 품종에서는 F1품종을 합
성하기 위하여 사용된 부계 및 모계 모두를 선발할 수 있었다(그림 2-85, 87, 88, 89, 90, 91, 
92, 93, 94). 

그림 2-85. 24 DNA chip을 이용한 자식종 선발 
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그림 2-86. 24 DNA chip을 이용한 자식종 선발 후 특이적 마커를 이용한 PCR 재확인
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표 2-9. 24 DNA chip을 이용한 자식종 선발(가로: 24 DNA chip, 세로: samples)

No 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24
1 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

2 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

3 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

4 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

5 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

6 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

7 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

8 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

9 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

10 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

11 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

12 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

13 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

14 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

15 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

16 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

17 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

18 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

19 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

20 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

21 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

22 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

23 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

24 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

25 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

26 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

27 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

28 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A No No XY A:G No No XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

29 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

30 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

31 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

32 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

33 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

34 YY C:C
Y
Y
C :
C

XX T:T XY T:C XY G:A
Y
Y
C:
C

XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T
X
X
T:
T

XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

35 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

36 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

37 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

38 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

39 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

40 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

41 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

42 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

43 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

44 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A No No XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

45 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

46 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

47 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

48 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

49 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

50 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T
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51 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

52 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

53 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

54 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

55 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

56 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

57 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

58 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

59 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

60 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

61 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

62 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

63 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

64 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

65 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

66 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

67 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

68 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

69 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

70 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

71 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

72 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

73 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

74 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

75 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

76 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

77 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

78 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

79 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

80 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

81 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

82 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

83 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

84 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

85 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A
X
X
T:
T

XY A:G XY G:A
Y
Y
C:
C

XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T
X
X
T:
T

XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

86 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

87 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

88 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

89 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

90 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

91 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

92 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

93 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

94 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

95 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

96 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

97 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

98 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

99 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

100 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

101 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

102 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

103 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

104 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

105 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T



- 150 -

106 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

107 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

108 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

109 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

110 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

111 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

112 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

113 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

114 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

115 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

116 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

117 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

118 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

119 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

120 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

121 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

122 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

123 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

124 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

125 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

126 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

127 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

128 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

129 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

130 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

131 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

132 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

133 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

134 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

135 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

136 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

137 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

138 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

139 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

140 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

141 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

142 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

143 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

144 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

145 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

146 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

147 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

148 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

149 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

150 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

151 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

152 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

153 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

154 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

155 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

156 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

157 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

158 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

159 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

160 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

161 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

162 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T
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163 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

164 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

165 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

166 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

167 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

168 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

169 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

170 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

171 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

172 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

173 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

174 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

175 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

176 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

177 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

178 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

179 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

180 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

181 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

182 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

183 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

184 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

185 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

186 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

187 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

188 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

189 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

190 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T

191 YY C:C XY G:A XX T:T XY T:C XY G:A XY T:C XY A:G XY G:A XY G:C XY C:A XY A:G XX G:G XX A:A YY T:T YY T:T XY T:C XX G:G XX T:T XY T:C XY A:G XY T:C XX C:C XY T:A YY T:T
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그림 2-87. 24 DNA chip을 이용한 자식종 선발(NP-J-152)

그림 2-88. 24 DNA chip을 이용한 자식종 선발(NP-J-156)
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그림 2-89. 24 DNA chip을 이용한 자식종 선발(NP-C-26)

그림 2-90. 24 DNA chip을 이용한 자식종 선발(NP-C-29)
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그림 2-91. 24 DNA chip을 이용한 자식종 선발(NP-C-34)

그림 2-92. 24 DNA chip을 이용한 자식종 선발(NP-C-35)
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그림 2-93. 24 DNA chip을 이용한 자식종 선발(NP-C-30)

그림 2-94. 24 DNA chip을 이용한 자식종 선발(NP-C-31)
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  제 3세부: GWAS 분석을 통한 병저항성 양배추 후대 선발법 및 소재 개발

1. 다양한 농업형질을 가진 계통들 수집
  
 아시아종묘, 조은종묘, 바이오브리딩등 여러 종자회사 및 국립원예특작과학원의 협조를 받아 양
배추 계통들을 수집하였다. 일반 양배추(cabbage)뿐만 아니라 적양배추, 브로콜리, 콜라비, 콜리
플라워, 케일, 카이란, 방울다다기 등 여러 아종들에 속하는 육성계통들의 샘플을 확보하였다.  

그림 3-1. 수집한 B. oleracea 계통들의 목록 및 다양한 형질 조사

  총 202개의 B. oleracea 계통들(양배추 125계통, 콜라비 12계통, 브로콜리 20계통, 케일 12계
통, 적색양배추 9계통, 카이란 6계통, 콜리플라워 17계통, 방울다다기 1계통)을 각 연구소 포장에
서 특성을 확인하고 DNA분석을 위해 잎시료를 채취하여 모두 DNA를 추출하였다. 양배추의 분
자육종시스템을 구축하기 위해서 GWAS (Genome-wide associated study) 연구를 수행하기 위
해서 각 회사의 육종가들의 도움을 받아 흑부병, 뿌리혹병, 위항병, 무름병등 여러 병에 대한 저
항성 조사와 Ogura 세포질, 내서성 및 구의 특성 등 여러 농업적 형질들에 대한 계통별 특징들
의 정보를 확보할 수 있었다. 
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2. 양배추 40개 계통 whole genome sequencing 데이터 생산 및 유전자은행 등록 

  수집한 총 202개의 Brassica oleracea 계통들 중 농업적 형질 뿐만 아니라 원수집지역등을 
고려하여 상대적으로 유연관계가 먼 계통들을 아래 표 3-1과 같이 40계통을 선발하여 Illumina 
sequencing platform을 이용하여 whole genome resequencing (WGS) 분석과 이후 GWAS분
석을 수행하였다. 이렇게 WGS를 수행한 총 40계통들은 적색 양배추를 포함한 일반양배추 16계
통, 브로콜리, 케일, 콜라비, 콜리플라워 각 5계통, 카이란 3계통, 방울다다기 1계통으로 구성되
어 있고(표 3-1), 이 데이터를 이용하여 대규모의 SNP를 탐색하고 조사된 농업형질과 연계하여 
우수한 농업형질에 연관된 유전자 지역을 genome 상에서 바로 찾아내어 분자육종시스템 구축의 
기반을 마련하기 위한 연구를 진행하였다.

표 3-1. 본연구에 사용된 양배추 육성계통 40개의 농업형질과 WGS 데이터생성

  40개 계통에서 2.6 ~ 5.1 Gb 에 해당하는 데이터가 생산되었는데 이는 양배추 유전체 크기인 
690 Mb의 3.8x ~ 7.5x coverage에 해당하는 양이다. 그리고 이전 연구에서 생산한 4개의 양배
추 계통 NGS정보와 같이 전체 44개의 양배추종 계통들에 대한 NGS 정보를 농촌진흥청의 생물
정보은행(NABIC)에 공식 등록하였으며 이들에 대한 유전자은행 정보 번호는 아래 표3-2와 같다. 
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표 3-2 양배추종 44계통의 NGS정보 및 유전자은행 등록 번호

3. 양배추 44개 계통 WGS 생물정보 분석

가. 양배추 44계통간 대규모 SNP 탐색

  생산된 raw data를 활용하여 유전체 전반에 걸친 대규모 SNP 탐색을 실시하기 위해 2014년
도에 발표된 두 개의 양배추 표준유전체 염기서열들 중에서 캐나다 그룹에서 TO1000DH 
genotype으로 완성한 염기서열을 기본 골격으로 하여 다음과 같은 pipeline으로 SNP를 발굴하
였다 (그림 3-2). 두 표준유전체 염기서열 중에서 중국 BGI에서 완성한 전체서열이 더 약 
515Mb 정도로 더 길지만 9개의 pseudo molecule 형태로 assembly되어 있는 염색체 서열은 
캐나다에서 완성한 서열이 더 길기 때문에 염색체 전반에 걸친 SNP를 발굴하기에는 더 적합하
다고 판단하였다.  
  NGS QC Tookit와 SAMTools를 사용하여 생산된 raw data의 quality trimming과 박테리아 
sequence, PCR duplicate등을 제거한 이후에 Burrows-Wheeler alignment tool (BWA) 프로
그램에서 default parameter 조건으로 캐나다 완성 양배추 표준유전체 정보에 alignment을 실
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시하였다. Align된 read들의 grouping과 PCR duplicate 제거는 Picard 프로그램을 통해 수행
되었으며 Genome analysis toolkit (GATK)를 사용하여 INDEL로 인한 misalignment를 바로잡
기 위해 local realignment를 실시하였다. 이 모든 과정을 거친 SAM 파일 형태의 40 계통 
data들은 하나로 합쳐져 UnifiedGenotyper 패키지를 통해 SNP들을 탐색하고 신뢰할 수 있는 
SNP 정보들에 대해 각 계통들의 동일한 염색체상 위치에서 genotyping을 실시하였다. 

그림 3-2. 다양한 양배추 40 계통에서 대규모의 SNP 탐색을 위한 workflow

 나. 탐색된 SNP들의 filtering 및 이를 활용한 44 계통간 유연관계분석
   양배추의 표준유전체 정보인 9개 염색체 전반에 걸쳐 동정한 대규모 SNP들은 이후 
Genome-Wide Association Study (GWAS) 분석을 위해서는 신뢰할 만한 SNP 들을 sorting하
는 과정이 중요하다. 이를 위해서 생산된 sequencing data의 양을 고려한 SNP position들의 
read coverage와 SNP-ratio, 그리고 동일한 지역에서 얼마나 많은 양배추 계통들에서 
genotyping이 되었는지를 고려하여 SNP를 sorting 한 후 분석을 수행하였다. 40계통에서 2.6 
~ 7.1x coverage로 sequencing data가 생성되었기 때문에 최소 coverage 2, 최대 coverage 
15의 조건과 80%의 SNP-ratio 비율, 그리고 최소 10개 계통 이상에서 genotyping이 된 SNP
들만을 고른 결과, 전체 9개 염색체에서 약 1천2백만개의 SNP들을 발굴할 수 있었다 (표3-3). 
반면 신뢰성을 높이고 활용성이 좋은 SNP를 발굴하기 위해서는 브로커리, 케일 등 모든 양배추 
아종을 포함하는 다양한 양배추 계통에 공통으로 genotyping이 된 정보를 추출하는 것이 중요하
다. 따라서 표 3-3에서와 같이 공통으로 유전형이 평가된 계통수를 20, 30, 40으로 확대하여 분
석하였을 때 유효한 SNP의 개수가 1천만, 8백만, 3백개 수준으로 감소하는 것을 확인할 수 있
다. 조사한 44계통 중 40계통 이상에 공통으로 유전형데이터를 제공한 SNP갯수는 3.4백만개 수
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준으로 줄어들었지만, 이들의 신뢰성과 범용 활용가능성은 훨씬 더 높으리라 판단되었다.    

표 3-3 양배추 44계통 WGS 기반 SNP genotyping 결과 요약

  전체 9개 염색체 중 각각의 염색체에서 1백만개 이상의 SNP가 발견되었다. 염색체의 길이가 
긴 3번 염색체에서 가장 많은 약 1백80만개의 SNP, 8번 염색체에서 가장 적은 1백10만개 SNP
가 sorting이 되었다. 전체 1,260만개의 SNP정보의 위치 중 약 90% 이상을 차지하는 1,130만
개의의 SNP들은 유전자와 유전자 사이에서 발굴되었고 직접적으로 유전자의 구조변이와는 상관
이 없는 것으로 파악되었지만, 이 중 130만개의 SNP는 유전자의 코딩지역에서 발견되어 이들의 
기능 변이와의 관련성을 살펴보는것도 매우 흥미로운 기초자료라고 할 수 있겠다. InDel의 경우
도 140만개는 비유전자영역에서 발견되었고 약 50만개는 유전자영역에 발견되어 이들에 대한 추
가 연구가 필요하리라 생각된다 (표 3-4).

표 3-4 유전변이의 염색체상 위치 정보 종합

  전체 1,260만개 중 가장 신뢰성이 높으면서도 많은 정보를 포함하고 있는 전체 44계통 중 40
계통 이상에서 SNP genotype data를 제공하는 3,342,566개의 SNP 정보를 이후 분석에 이용하
였으며 44계통간의 유전적 유연관계를 분석하기 위하여 GAPIT 프로그램을 이용하여 major 
allele frequency가 0.9 이상인 SNP들을 대상으로 Kinship 분석을 수행하였다 (그림 3-3). 유연
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관계를 분석한 결과 cabbage, kale, kohlrabi, cauliflower, broccoli, kailan, brussels 
sprouts 등 각 아종별로 그룹이 나눠지는 것을 볼 수 있었다. 전체 양배추종을 구성하는 7개의 
아종은 크게 두가지 그룹으로 구별되었는데, 첫 번째 그룹은 cabbage, kale, brussels sprouts
(방울다다기양배추), kohlrabi를 포함한 그룹이었으며 두 번째 그룹은 broccoli, cauliflower, 
kailan을 포함한 그룹으로 구별되었다. cabbage와 가장 가까운 아종은 kale, 화기를 목적으로 
하는 broccoli와 cauliflower는 상호 서로 가까운 유연관계를 보였다.  

그림 3-3 SNP 정보 3,342,566개 정보를 이용한 양배추 44계통에 대한 Kinship 분석 결과 

  전체 데이터를 가지고 PCA 분석을 수행하였을때도 6개의 아종 그룹은 명확히 식별되었으며 
위의 Kinship 기반 유전적 유사도와 비슷한 양상을 보여주어, 브로콜리, 콜리플라워, 카이란은 
꽃과 꽃대를 식용으로 이용한다는 표현형적 특징과 더불어 진화 계보를 유사하다는 걸 확인할 
수 있으며 나머지 콜라비, 케일, 양배추, 방울다다기, 양배추 또한 유사한 진화계보를 이루고 있
다고 판단된다 (그림 3-4).  
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그림 3-4 양배추종 44계통의 PCA 분석 및 양배추 아종들의 특징 

 다. 양배추종 SNP 정보 데이터베이스 구축 및 분자육종지원시스템 구축 
  위에서 발굴된 양배추의 표준유전체 정보에 기반한 대규모 SNP정보는 분자육종에 활용될 수 
있는 매우 유용한 자산이 될 수 있다. 따라서 이들 대규모 정보를 효율적으로 탐색하고 발굴할 
수 있는 제놈브라우져를 구축하였으며 각 염색체 부위에 SNP 정보를 각각의 계통별로 쉽게 탐
색하고 활용할 수 잇는 양배추 SNP genotype browser 시스템을 구축하였다 (그림 3-5) 
 (http://www.phyzen.co.kr:8080/GWASBrowser/index.html?name=Bolera) 

<그림 3-5> 양배추 44계통에 대한 SNP genotype browser

http://www.phyzen.co.kr:8080/GWASBrowser/index.html?name=Bolera
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라. GWAS분석 및 양배추 아종 특이 SNP 발굴 
  양배추 유전체 전반에 분포하고 있는 SNP들의 분포를 살피고 이들 SNP 중 아종의 특징을 결
정하는 유전형질과 관련성이 있는 염색체 부위를 살펴보기 위하여 SNP의 분포를 염색체 위치 
전반에 걸쳐 위의 genotype browser를 이용하여 분석하였다. 각 계통별로 유전체 전반에 걸쳐 
SNP density의 분포를 확인하면 아종 특이적인 분포 패턴을 찾고, 형태학적 다양성을 결정하는 
유전자들의 후보지역을 찾을 수도 있을 것으로 판단하여 분석을 실시하였다.  먼저 각 계통별로 
SNP의 개수를 확인하여 9개 염색체에 평균 density를 계산한 후 평균 SNP 개수를 기준으로 높
은 density는 빨간색, 낮은 density는 노란색 계열로 구분되도록 하였다 (그림 3-6).

그림 3-6. 양배추 4번 염색체에서 40 계통별 SNP density 분포 (A)는 4번 염색체 전체대상. 
파란색으로 표시된 지역은 Cauliflower 계통들이 다른 계통들보다 density가 낮은 경향을 

보이는 지역 (B)는 20 ~ 30 Mb에 해당하는 지역을 zoom-in한 것. Kailan 계통들에서 더 높은 
density 경향을 보이는 지역을 발견
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  그림 3-6A는 양배추 4번 염색체에 44개 계통의 SNP genotype 정보를 밀도로 표현한 것이
다. 파란색으로 표시된 지역에서 cauliflower에 해당하는 계통들이 다른 계통들에 비해 SNP가 
적은 경향을 보이는 것을 확인할 수 있었다. 그림 3-6B는 4번 염색체의 20~30 Mb 지역을 좀 
더 확대하여 살펴본 그림인데, A 그림에서는 표시한 지역을 좀 더 확실하게 살펴볼 수가 있었고, 
20~22 Mb 사이에서 카이란 계통들에서 더 높은 SNP density 경향을 보이는 지역들도 확인할 
수 있었다. 이런 분석방법을 통해 아종 특이적인 SNP 밀도의 variation 지역을 동정하였고, 이
후 Brassica oleracea종내 형태적 다양성과의 연관에 대한 연구를 진행할 예정이다.  
  또한 아종 특이적으로 특징적인 SNP와 InDel 지역을 발굴하였는데, 아래와 같이 브로커리, 콜
리플라워, 케일과 카이란 특징적으로 아종 특이 변이가 많이 발굴되었다 (표3-5). 

표 3-5 양배추 아종 특이적인 패턴을 보이는 SNP와 InDel 갯수 

  위에서 발굴된 아종 특이 SNP들을 양배추의 염색체에 표시를 했을 때 특정 염색체 부위에 아
종특이적인 변이가 대량 발굴되는 것을 확인할 수 있다. 이를 통해 해당 변이가 많은 염색체 위
치에는 아종의 특징을 결정하는 중요한 유전자나 특성이 존재할 것이라도 판단되었다. 즉, 염색
체 3번의 45Mbp 지역은 카이란 아종 특이적인 염색분체가 존재하고 6번 염색체 16Mbp지역에
는 브로콜리 특이지역, 염색체 7번과 8번의 17Mbp지역에는 공히 케일과 콜리플라워 특이적인 
염색분체로 구성되어 있다고 판단되었다. 그 외 밀도는 낮지만 많은 지역에서 아종 특이적인 변
이가 관찰되는데, 이런 지역에는 아종 특이적인 형질을 결정하는 중요한 유전자가 위치하고 있으
리라 분석되며, 이들에 대한 정밀 분석이 추후 진행되리라 기대한다 (그림 3-7).  
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그림 3-7 양배추 염색체 위치별 양배추 아종특이 SNP 밀도 그래프 
   

4. 양배추 44개 계통 WGS 기반 엽록체와 ribosomal DNA 완성 및 변이분석

가. 양배추 44계통의 엽록체 완전장서열 완성 
 
  본 연구실에서 구축한 NGS 데이터를 활용하여 세포질 내 엽록체와 미토콘드리아 염기서열 분
석 및 핵내 rDNA 염기서열 분석을 쉽게 할 수 있는 pipeline을 통해 44 계통의 모든 엽록체와 
rDNA의 완전장 서열을 완성하였다(그림 3-8). 

그림 3-8. 엽록체 genome assembly 및 position별 depth, GC content 분석
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  모두 적은양의 NGS 데이터만 가지고도 그림 7처럼 적게는 두 개의 contig만으로 전체 엽록체 
genome 서열을 완성할 수 있었다. 전체 NGS reads의 밀도를 보면 대부분 500-1,000 카피 이
상의 read들이 완전장 형성에 참여한 걸 확인할 수 있다. 하지만, inverted repeat 지역 (IRA, 
IRB) 내 동일 GC content가 높은 지역에 NGS read들의 depth가 낮은 경향을 보이지만 완전장
을 완성하는데는 전혀 문제가 없음을 확인할 수 있다. 
  본 과제를 통해 완성했던 총 44 계통의 엽록체 서열은 153,361 ~ 153,372 bp로 genome의 
크기가 계통 간 매우 conserved 되어 있는 것을 알 수 있었다 (그림 3-9, 표 3-6).  가장 작은 
계통은 조은종묘로부터 수집한 kale의 ac-61 accession이었으며, 가장 큰 계통은 역시 조은종
묘에서 수집한 ac-65 kailan 계통이었다.  

표 3-6. 양배추 44계통들의 완성된 엽록체 genome 정보 
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그림 3-9 양배추 44계통의 엽록체 완전장 지도 및 종내변이 지도

 나. 양배추 44계통의 rDNA 완전장서열 완성 
   본 연구실에서 구축한 파이프라인으로 동일한 NGS 정보를 이용하여 핵 내에 존재하는 리보
솜유전자의 완전장 서열을 완성하였다. 단백질을 만드는 필수 기관인 리보솜을 구성하는 
ribosomal RNA는 항시적으로 엄청난 양이 만들어져야 하기 때문에 핵 내 염색체 특정 지역에 
밀집하여 존재하고, 수백~수천 카피가 반복하여 존재한다. 이들 리보솜유전자는 생명유지에 필수
적인 정보이기 때문에 매우 안정적이고 잘 보존된 특징을 가지고 있지만 반복수가 많아 오히려 
이들 정보를 완전하게 알 수가 없다. 그러나 우리 연구실 고유의 파이프라인을 통해 5,802bp의 
3개의 리보솜 RNA로 구성된 45S rDNA 전사유닛 완전장 서열을 완성하였다 (그림 3-10) 45S 
rDNA는 18S-ITS1- 5.8S-ITS2-25S로 구성되어 있으며 45S와 45S간에 IGS(intergenic 
spacer)가 연결되어 있다. 양배추 18S rDNA는 1,807 bp, ITS1는 256 bp, 5.8S는 164 bp, 
ITS2는 188 bp, 25S는 3,386 bp로 매우 보존적으로 유사함을 보였다.  

그림 3-10 45S Ribosome RNA gene의 완전장 서열 정보
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 다. 양배추 44계통의 엽록체와 rDNA 종내 변이 분석  
   본 연구에 이용된 양배추 44 계통간 엽록체 genome을 alignment를 하여 비교해 본 결과 
sequence 변이가 매우 적은것을 확인할 수 있었다. Genome 염기서열의 길이 차이가 가장 컸
던 ac-61과 ac-65 계통들 사이의 21 bp의 서열변이가 가장 큰 것을 알 수 있었다.  Ac-65 
kailan 계통에 특이적인 변이 중에서 tandem repeat의 반복수가 다른 copy number 
variation으로 인해 발견되는 서열 변이도 존재하였다 (그림 3-11). 

그림 3-11. 엽록체 genome assembly 및 계통간 InDel 변이 지역

  전체 153,366bp 지역에서 전체 44 계통간 39개의 SNP와 InDel 염기서열 변이를 확인할 수 
있었다. 전체 39개의 변이지역 중 9개는 protein-coding gene서열내의 genic region에 존재하
였으며, 나머지 30개는 유전자와 유전자 사이인 intergenic region에 변이가 있는 것을 확인할 
수 있었다 (표 3-7).   
  이 변이 지역중에서 19개의 염기서열 변이는 44계통 중에서 단 하나의 계통에서 특이적인 변
이인 것으로 나타났고, ac-2 cabbage 계통과 ac-51 방울다다기 계통, ac-65 kailan 계통에 각
각 세 군데의 염기서열변이가 존재함으로써 가장 많은 특이변이를 보였다. 39개의 변이지역 중 
37개는 두 개의 allele 타입이지만 6번의 변이지역은 5개의 다양한 allele분포를 보이고 있고 35
번의 변이는 3개의 allele type을 보이고 있어 매우 다양한 변이를 제공하는 hotspot임을 보여주
고 있다. 각 변이지역에 대한 유전자형의 비율을 보면 전체 44개 계통 중 1개 계통에 특이하게 
나타나는 변이가 19개로 가장 많고 1, 2, 3, 6, 8, 11, 25, 35 번 변이 지역에서는 비교적 균등
한 변이의 분포를 보여주고 있다. 이들 변이 정보는 향후 양배추의 유전정보 분석 및 그룹화, 혹
은 육성가의 권리 보호 등에 유용하게 활용될 수 있으리라 판단된다. 변이를 보이는 39개 지역
의 각각의 유전자형과 변이 정보를 표 3-8에 자세하게 요약하였으며 이 정보는 향후 염색체 기
반 다양한 마커의 발굴 및 제작에 매우 긴요한 정보를 제공한다 (표 3-8). 
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  rDNA 의 경우도 매우 변이가 적지만 전체 완전장 서열에서 31개의 변이를 발굴하였으며 (표 
3-9)와 같이 유전자사이 (ITS) 뿐 아니라 유전자 영역에서도 변이를 발굴할 수 있었기 때문에 매
우 유용한 정보로 활용될 수 있으리라 판단된다. 또한 rDNA의 변이 정보도 각각의 계통에 대해 
모두 정리 요약하였으며 이 정보는 계통 구분 혹은 품종식별 등의 실용적인 마커 개발 등에 매
우 중요한 정보로 활용될 것이다 (표 3-9). 

표 3-7. 양배추 44계통들의 엽록체 genome 서열에서 밝혀진 sequence variation 지역
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표 3-8 엽록체 완전장 서열 중 변이지역에 대한 44계통의 genotype정보

표 3-9 핵내 리보솜유전자 완전장 서열 중 변이지역에 대한 44계통의 genotype정보
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 라. 엽록체와 rDNA 완전장 서열에 기반한 양배추 44계통의 유연관계 분석 및 아종 식별 
   본 연구에서 확보한 엽록체의 39개 변이지역 정보와 리보솜유전자의 31개 변이지역 정보를 
토대로 44개 계통의 유연관계 분석을 수행하였다. 엽록체는 모계유전을 하고 리보솜유전체는 양
친 유전을 하기 때문에 각각의 유전체 정보를 구분하여 phylogenetic 분석을 수행하였다. 엽록
체 서열정보 전체를 이용하여 44계통을 분석한 결과는 그림 3-12과 같은데, 비교적 양배추에 속
한 여러 아종별로 clade가 묶이는 것을 확인할 수가 있었다. 유전체 전반에 걸쳐 발굴한 SNP들
로 유연관계를 분석한 결과와 마찬가지로 크게 cabbage, kale, kohlrabi의 그룹과 broccoli, 
cauliflower, kailan의 그룹으로 나뉘어지는 경향을 보였으며, cabbage와 가장 가까운 것으로 
보이는 아종은 kale, broccoli와 cauliflower가 가까운 유연관계를 보이는 경향으로 나타났다. 
그러나 ac_60 kale, ac_65 kailan, ac_48 적양배추, ac_53과 57 kohlrabi 계통들처럼 다른 아
종과 가깝게 묶이는 계통들도 다수 발견되었는데 이는 종묘회사들의 육종과정 및 유전자원 도입
과정에서 아종간 교배가 이루어지면서 나타나는 현상으로 추측된다. 

그림 3-12. 양배추 44계통 엽록체 염기서열 차이를 근거로 한 phylogenetic tree
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  위 엽록체 기반 계통도에서 다른 그룹으로 속하는 아종간 교잡 유래 계통을 배제하고 아종을 
대표하는 2개 계통씩만 선별하여 계통도를 그렸을 때 아종간의 뚜렷한 식별과 유연관계가 설명
됨을 확인할 수 있다. 엽록체 기반 계통도는 핵게놈전체 SNP를 기반으로 작성한 계통도와 거의 
유사한 구조를 제공하고 있으며 이들 아종간 분화가 최근 17만년과 1만년 사이에 진행이 되고 
있다는 매우 흥미로운 결과를 보여주고 있다 (그림 3-13). 

그림 3-13. 양배추 44계통 중 아종 대표 계통의 엽록체 서열 기반 계통도 및 진화시기 추정

  반면에 리보솜 유전자 서열 정보를 기반으로 한 계통도는 아래와 같은데, 이 결과는 엽록체완
전장 서열정보를 이용한 계통도와 약간 상이한 결과를 제공할 뿐 아니라 핵게놈 전체 SNP 정보 
이용한 계통도와도 상이한 결과를 제공한다. 즉, 브로컬리계통의 경우 양배추와 콜라비, 케일과 
같은 그룹으로 형성되고 카이란과 콜리플라워는 역시 같은 그룹으로 형성된다. 이와 같은 결과가 
나온 원인은 전체 변이정도가 낮고 이에 기반한 분석이 충분한 표현력이 없거나 아니면 실제 특
성일수도 있을 것이지만, 이에 대한 결과와 원인은 보다 많은 고찰을 요한다 (그림 3-14). 
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그림 3-14. 양배추 44계통 rDNA 염기서열 차이를 근거로 한 phylogenetic tree
      

 마. 양배추 계통간 염기서열 변이지역에 대한 마커제작
   표 3-8,9에 명시한 sequence variation 지역 중에서 엽록체 지역에서 특정 계통에 변이를 
보이는 지역에 대해서 그 지역을 특징적으로 증폭하는 마커를 제작하여 서열변이에 대한 검증을 
실시하였다.   
   계통간 차이가 나는 SNP 및 INDEL 지역에 대하여 실제로 염기서열 해독이 잘 이루어졌는지 
확인해보고자 마커를 제작하였다. Gel에 loading하여 전기영동으로 확인하는 방법보다 
fluorescents dye를 통해 간단하게 확인할 수 있는 HRM (High Resolution Melting curves)분
석용 마커와 gel 기반 마커를 동시에 제작하였다. HRM 마커는 염기서열 기반 genotype예측과 
일치하여 완전장서열에서 보여주는 염기변이가 정확하며 유용한 마커로 활용될 수 있음을 설명
하고 있다. 조은종묘의 51번 방울다다기와 63번 카이란 계통을 식별할 수 있는 각각 2개, 1개의 
마커와 아시아종묘의 31번 양배추와 42번 콜리플라워를 식별할 수 있는 각각 2개, 1개의 마커를 
확보할 수 있었다 (표 3-10, 그림 3-15). 
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 표 3-10 엽록체 염기서열 차이를 기반으로 한 계통특이 HRM 마커정보

 표 3-11 엽록체 염기서열 차이를 기반으로 한 계통특이 전기영동기반 마커정보

(a)                                             (b)

(c)                                             (d)

(e)                                             (f)

그림 3-15 Bochlo 마커들 HRM 실험결과. (a)Bochlo-3마커 (b)Bochlo-11마커 (c)Bochlo-4 
(d)Bochlo-7 (c)Bochlo-5 (d)Bochlo-6. 각 결과에서 빨간색으로 표시되어 다른 결과가 나온 

계통은 표 3-7에서 표기한 특이계통과 같다.

마커 Forward Reverse 크기 특이계통

Bochlo-3 TTTCTTTCTTTCAATTCAATCTCG GGGTTCGAATCCCTCTCTCT 151 51 방울다다기

Bochlo-11 TTGATTGGTTTTTCCCACCT TTTTGTAGATTGGTATGAATTTTTGAA 180 51 방울다다기

Bochlo-4 TCTTCACTTCATATTTGATCCATGA TGGCTGTGATCTGTCATTACG 173 31 양배추

Bochlo-7 AAGGAATCCTGCTTTGCCTA GGGGTTAAAGGAACGAATCA 173 31 양배추

Bochlo-5 TTCATACCACCGATAATGCTTG GGCATGAAGGGACTCAATAAA 172 63 카이란

Bochlo-6 GAAGAGCTTTCGCATTTTGA CTCCCCCTCCAAGAACTGTA 152 42 콜리플라워
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   HRM마커의 경우 전기영동을 요하지 않는 장점이 있지만 이런 장비가 없거나 정량적인 표현
이 필요할 경우 젤기반 전기영동에 의한 식별법을 요한다. 이를 위해 SNP 지역들은 PCR 
amplification 이후에 제한효소를 처리하여 SNP에 따라 digestion 유무로 명확하게 구분할 수 
있는 dCAPS 마커로 제작하였으며 ndhA 유전자 지역은 tandem repeat들의 copy수의 차이로 
amplicon의 길이가 다르게 나타나도록 마커를 제작하였다 (표 3-11, 그림 3-16).  

그림 3-16. 양배추 엽록체 InDel 변이의 마커 및 검증

   표 3-10에 제작된 프라이머들에 대한 집단 분석결과는 모든 마커에서 완성된 염기서열에 맞
는 기대한 결과와 동일한 것으로 나타났고 (그림 3-17), 이로 인해 본 연구실에서 수행한 엽록체 
genome assembly가 잘 되었다는 것을 확인할 수 있었다. 현재 염기서열 변이를 보이는 다른 
지역들, 특히 한 계통에 특이적인 지역들에 대해서 추가적인 마커를 제작하고 있다. 이렇게 개발
된 마커들은 품종의 순도검정분석 뿐만 아니라 특정 육성계통들에 대한 종묘회사 및 육종가의 
권리를 보호하는 데에 유용하게 활용될 수 있을 것으로 판단됨에 따라 이 연구 내용을 특허로 
출원하기 위한 과정이 진행 중이다. 
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그림 3-17 양배추 계통 특이 마커들의 검증 및 특이 계통 사진

5. 뿌리혹병 및 검은썩음병 분자마커 개발 및 실증
  지난 1단계 중간평가시 검은썩음병에 저항성과 이병성을 보이는 두 양배추 모부본 계통들의 
Whole genome resequencing data를 통해 양배추 9개 염색체 전반에 걸친 67만여개의 SNP를 
발굴하고 다형성을 보이는 지역에 dCAPS 마커를 제작하여 유전지도를 작성하여 검은썩음병 저
항성에 관여하는 1번 염색체내 주동 QTL, 3, 6번 염색체에 미동 QTL 지역을 동정한 바 있다. 
또한 뿌리혹병 저항성 관련 연구에서는 genotyping-by-sequencing 기술을 이용하여 약 4,100
개가 넘는 마커로 구성된 고밀도의 양배추 유전지도를 완성하고 뿌리혹병 병리검정을 통해 race 
2에 해당하는 연천균주와 race 9에 해당하는 강릉균주에 대한 저항성 연관 QTL 지역을 동정한 
바 있다. 이렇게 발굴된 두 병에 대한 저항성 연관 QTL 지역에 대해서 마커를 개발하여 여러 계
통들에 대하여 분석을 실시하여 실증하는 것을 목표로 하였다.

 가. 뿌리혹병 저항성 관련 논문 게재
   뿌리혹병 저항성 연구에 대한 결과와 중국 BGI에서 완성한 양배추 표준유전체 염기서
열을 revision하는 내용에 대해서 논문 작성을 완료하여 연내 학술지 게재를 본 과제 3
차년도 목표로 준비하였고 SCI 국제학술지인 DNA Research 저널에 투고하여 11월에 
publish 되었다. 두 개의 양배추 표준유전체 염기서열 모두를 작성한 유전지도와 비교하
여 validation을 하는 것이 좋겠다는 reviewer의 의견을 받아서 지난 1단계 중간평가에 
중국 BGI에서 완성한 서열만으로 수행했던 유전지도와 물리지도의 비교분석 (그림 
3-18A)을 Canada 그룹에서 완성한 염기서열에도 동일한 조건으로 분석을 실시하였다 
(그림 3-18B).  
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그림 3-18. 두 양배추 표준유전체 염기서열과 GBS기술로 완성한 유전지도들의 비교그림

  중국 BGI의 양배추 염기서열에서는 총 40 군데의 mis-allocated scaffold 지역들이 발견되었
는데, Canada 그룹의 서열에서는 단 두 군데의 mis-allocated scaffold 지역들이 발견되었다. 
BGI 서열은 본 과제의 재료와 같은 cabbage 아종에 속하는 accession 이고, Canada 서열은 
kale 아종에 속하는 accession임에도 불구하고 Canada 서열과 연구실에서 작성한 유전자지도
가 훨씬 더 높은 colinearity를 보였다. 이는 표준유전체서열을 만들 때 assembled scaffold들
을 pseudo molecule 형태로 만들기 위해 작성한 유전자지도가 BGI에서는 약 2000여개의 
PCR-based 마커들을 사용하였고 Canada그룹에서는 GBS 방법을 사용했기 때문으로 추정된다. 
두 양배추 서열에서 나타난 mis-allocated scaffold들이 원래 anchoring 되어야 할 것으로 추
정되는 지역들이 맞는 것인지를 확인해보고자 그림 3-8에서 “*”로 표시한 표준유전체 genome
당 한 개씩의 mis-allocated 지역들과 서로 다른 genome 서열내 그 지역에 correspoding 하
는 지역과 dotplot을 통해서 비교 분석을 실시해보았다 (그림 3-19).  
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그림 3-19. 양배추 reference 서열내 Mis-allocated scaffold지역들과 correspoding 지역에 
대한 비교그림 

  그림 3-19A BGI 완성 genome 서열에서 “*”표시된 7번 염색체내 mis-allocated scaffold 지
역을 포함하여 주변 flanking sequence까지를 추출하여 Canada genome내 7번 염색체 서열과 
비교해본 결과 mis-allocated scaffold 지역을 제외한 주변 서열만이 colinear한 것을 확인하였
고, 그 mis-allocated 지역은 re-positioning 되어야할 3번 염색체 서열과  colinear함을 보였
다. 이 결과로 Euchromatin 지역으로 추정되는 이 지역은 우리가 분석한 데로 7번 염색체가 아
닌 3번 염색체로 가야하는 것이 맞는 것을 validation 할 수 있었다. 또한 그림 3-19B Canada 
완성 genome 서열에서 2번 염색체 내 “*”된 지역 역시 BGI 서열 2번 염색체 서열과 비교한 결
과 주변 flanking sequence만 colinear함을 보였다. 하지만 mis-allocated 지역이 원래 
positioning이 되어야 8번 염색체내 지역과 corresponding sequence는 BGI genome 서열에서 
찾을 수 없었다. 이는 이 지역이 assembly가 어려운 heterochromatin에 해당하기 때문에 
pseudo molecule형태의 서열이 60Mb정도 더 작은 BGI reference genome에 포함되어 있지 
않은 것으로 추정할 수 있었다.
  이 연구결과를 통해 본 연구실에서 수행한 GBS 방법이 정밀하고 정확한 유전자지도를 완성하
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는 데에 매우 효율적인 방법이라는 결론을 얻을 수 있었고, 추후 reference genome 서열을 완
성한 다른 국제 그룹과의 협력으로 양배추의 표준유전체 서열을 개선시킬 수 있는 정보를 생산
하였다고 생각된다. 그럼으로써 전 세계 많은 연구그룹에서 수행하는 양배추 연구에 기본뼈대로
써 정확한 정보를 제공할 수 있을 것으로 사료된다.

 나. 뿌리혹병 분자마커 개발 및 실증
   지난 연구결과로써 위 논문에서 동정한 뿌리혹병 저항성 연관 QTL지역은 그림 3-20과 표 
12과 같다. 2번 염색체에서 race 9 강릉균주에 대한 저항성 QTL인 CRQTL-GN_1, 3번 염색체 
지역에서 강릉균주, race 2 연천균주 모두에 대한 저항성 QTL인 CRQTL-GN_2 혹은 
CRQTL-YC 두 지역이 동정이 되었다.  
표 3-12  동정된 뿌리혹병 저항성 연관 QTL 지역정보

그림 3-20. 동정한 뿌리혹병 저항성 QTL지역과 기존 배추와 양배추에서 보고된 저항성 연관 
유전자와 QTL 지역과의 비교. (a) CRQTL-GN_1을 포함하는 양배추 2번 염색체와 유전지도를 
counterpart 관계인 배추의 2번 염색체와 비교, (b) CRQTL-GN_2와 CRQTL-YC를 포함하는 

양배추 3번 염색체와 유전지도를 배추의 counterpart 관계인 지역들과의 비교.
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   두 QTL 지역에서 가장 높은 LOD 값을 보인 GBS-SNP마커들 중 각 QTL당 한개씩의 
dCAPS 마커를 제작하였고 (표 3-13) 24개의 양배추 계통들의 샘플을 조은종묘에서 받아 맹검시
험을 수행하였으며 그 결과는 그림 3-21, 표 3-14와 같다. 맨 뒤  C1176, C1220 계통은 뿌리
혹병 저항성 연구에 모부본으로 사용된 계통으로 뿌리혹병에 각각 이병성 (S) 과 저항성 (R)의 
형질을 가지고 있다. 

표 3-13.  뿌리혹병 저항성 QTL 지역에서 개발한 dCAPS 마커 정보

그림 3-21 뿌리혹병 저항성 판별을 위해 제작한 마커로 24개체 양배추에 맹검실험 결과

표 3-14.  뿌리혹병 맹검실험 결과 genotyping 결과와 phenotyping 결과 비교

 
   두 마커에서 모두 저항성 밴드를 보이면 저항성 개체, 연천균주와 강릉균주 모두에 
대한 저항성에 관여하는 CRQTL-GN_2 (CRQTL-YC)에서 제작한 마커에만 저항성 밴드
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를 보이면 중도저항성 개체, CRQTL-GN_1의 마커에만 저항성 밴드 profile을 보이거나 
두 마커에서 모두 이병성 밴드 profile을  보이는 개체는 이병성 개체로 판별하였다. 
Genotyping 결과를 조은종묘에서 수행한 실제 병리검정 결과와 비교해보았다 (표 3-14) 
24 개체 중에 실제 병리검정을 수행한 1, 2, 17, 18, 19, 24, 25번 7 개체의 접종결과가 
100 % 일치하는 것을 확인할 수 있었다. 추후 나머지 17개체에 대해서 조은종묘에서 추
가적인 병리검정이 수행될 예정으로 병저항성 형질조사와 마커 실험 결과를 연계할 예정
이고, 좀 더 정밀한 저항성 판별마커시스템을 만들기 위해 본 연구실에서도 추가 마커를 
제작하여 실험을 진행할 것이다. 개발한 마커들로 인해 조기에 저항성을 판별할 수 있는 
시스템이 구축이 되면 빠르게 뿌리혹병 저항성 품종을 육성하여 육종연한을 단축시킬 수 
있을 것으로 기대하고 있으며, 이에 대해 2번과 3번 염색체에서 동정한 저항성 QTL 지
역과 판별마커들에 대한 특허출원을 준비 중에 있다.

 다. 검은썩음병 분자마커 개발 및 실증
   본 과제의 지난 1, 2차년도 결과로 양배추 검은썩음병의 저항성에 관여하는 QTL 지역을 동
정하여 국제저널인 BMC Plant Biology에 올해 2월에 게재한 바 있다. 3번의 반복적인 병리실험
의 결과와 검은썩음병에 각각 저항성과 이병성인 모부본 계통들의 WGS data들을 활용하여 SNP
지역들에서 제작한 dCAPS마커를 포함한 약 360여개의 마커로 구성된 유전자지도를 연계하여 1
번 염색체내 주동 QTL 지역인 BRQTL-C1_1과 BRQTL-C1_2, 그리고 미동 QTL인 BRQTL-C3
과 BRQTL-C6을 동정하였다 (표 3-15).

표 3-15. 검은썩음병 저항성 연관 QTL 정보

    이렇게 동정된 QTL지역과 개발되어 있는 마커들의 검은썩음병 저항성 판별에 대한 활용성
을 검증해보기 위해 위에서 뿌리혹병 저항성 맹검시험에서 언급한 24개 양배추 계통들을 대상으
로 QTL 지역내 가장 높은 LOD값을 보이는 6개의 마커들을 활용하여 역시 맹검시험을 수행하였
다. 주동 QTL인 BRQTL-C1_1, BRQTL-C1_2 두 지역에서 선발된 마커들은 genomic SSR 2개, 
EST-SSR 3개, EST-dCAPS 1개 마커로 구성되어 있다 (표 3-16).
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표 3-16. 뿌리혹병 저항성 QTL 지역내 마커 정보
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   수행한 맹검시험의 결과는 그림 3-22와 같으며 6개의 마커에서 모두 clear한 PCR 밴드 
profile을 얻을 수 있었다. 맨 마지막 C1184와 C1234은 검은썩음병 저항성 연구에서 모부본으
로 사용된 계통들로 각각 이병성 (S)와 저항성 (R)의 표현형을 가지고 있다. Genotyping profile
의 결과를 표 3-17와 같이 정리하였으며, 한 QTL내 세 개의 마커중 두 개 이상에서 저항성인 
밴드 profile을 보이면 저항성 QTL. 두개 이상의 마커에서 이병성 밴드 profile을 보이면 이병성 
QTL로 구분하였다.

그림 3-22 검은썩음병 저항성 판별을 위해 제작한 마커로 24개체 양배추에 맹검실험 결과



- 184 -

표 3-17. 검은썩음병 맹검실험 결과 genotyping 결과와 phenotyping 결과 비교

   BRQTL-C1_1과 BRQTL-C1_2에서 모두 저항성의 실험결과를 보이는 개체는 검은썩음병에 
저항성인 개체, BRQTL-C1_1에서만 저항성 실험결과를 보이면 중도저항성을 가진 개체, 두 
QTL 지역에서 이병성 실험결과를 보인 개체는 이병성으로 판단하였다. 이 genotyping 결과 역
시 조은종묘에서 수행한 병리검정 결과를 비교해보니 표 3-17과 같이 24개의 검체 중에서 22개
체는 정확히 일치하거나 중도저항성과 이병성인 작은 차이를 보이는 등 높은 적중률을 보였다. 
이 실험 결과로 소량의 시료로부터 DNA를 추출하여 조기에 검은썩은병의 저항성 및 이병성을 
조기에 식별할 수 있는 마커의 활용방법을 구축하였다고 판단하였고, 이에 국내 특허 출원이 진
행중이다. 국내 종묘회사에서 실제 사용중인 육성계통을 대상으로 동정한 저항성 소스이기 때문
에 향후 우리나라 양배추 검은썩음병 저항성 품종을 육성하는데 드는 비용 및 노동력, 육종연한
을 단축시키고 나아가 시장경쟁력 강화에 도움이 될 수 있을 것으로 기대된다.

6. 양배추 주요 Repeat 서열 발굴 및 활용성 연구
  
가. 양배추 주요 repeat sequence 연구

  엽록체, 핵내 rDNA, 미토콘드리아 genome을 assembly할 수 있는 실험실 구축 pipeline에서 
resequencing data를 통해 양배추 genome의 주요 repeat element들에 대한 분석을 진행하였
다.  WGS한 10개 계통 중 14번 양배추에서 생성된 약 6.2x coverage의 정보 중 1x(약 690 
Mb)에 해당하는 양을 random으로 추출하여 assembly를 실시하였다.  이렇게 만들어진 contig
들에 추출한 1x양의 raw read들을 mapping하여 가장 평균 depth가 높은 contig 30개, 가장 
길이가 긴 contig 30개를 각각 골라내어 분석을 실시하였다. NCBI에서 BLAST분석과 
GIRI(Genetic Information Research Institute)에서 Repeat Masking 분석을 통해서 contig들
을 분류하고 어떤 repeat 종류에 해당하는지를 비교하였으며 이를 토대로 양배추에 가장 많은 
양을 차지하는 9 종류의 repeat을 발굴하였고 이들에 대한 유전체내 정보를 예측하였다. 
  이들 주요 repeat 9종류는 실제로 유전체 내에 많은 양을 차지하고 있지만 보고된 표준유전체 
정보에는 0.75% 만 포함되어 있다 (표 3-18). 중국 BGI와의 공동연구를 통해 연구실에서 이미 
tandem repeat 형태로 존재하는 CentBo-1과 2라는 두 가지 type의 176bp centromeric 
repeat을 동정해놓았기 때문에 이 정보와 비교하며 centromeric repeat들에 대한 일차적인 분
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석을 수행하였다. 분석 결과 176bp Centromere tandem repeat에 대해 1x coverage WGS를 
이용하여 정량한 추정치는 이 전체 유전체내 36Mbp 영역에 존재하고 있음을 나타내는데 이는 
전체 유전체 크기의 약 5.7%에 해당하는 양이다 (표 3-18). 그 외 7가지 repeat을 포함하여 전
체 9종류의 repeat에 대한 정량은 약 11%에 해당함을 보여준다. 이처럼 9종류의 간단한 repeat
구조가 양배추 전체 유전체의 68Mbp 정도를 점유하고 있음을 알 수 있다. 
  본 연구를 통해 양배추 특이적인 Type3 Copia retrotransposon (Bo-Cop-1)과 양배추 특이
적인 BoCACTA transposable element를 처음 발굴하였는데, 이 두 개의 전이인자는 약 2Mbp
와 약 9Mbp로 전체의 0.3%와 1.4%를 점유하고 있다 (표 3-18). 이들 전이인자의 염색체내 분
포를 확인하기 위하여 Fluororecent In Situ Hybridization분석을 수행하였는데, 특이하게도 양
배추와 가장 유사종인 배추에는 매우 소량이 존재하여 이들은 양배추와 배추가 분화하고 나서 
특이적으로 양배추 게놈에서만 증폭이 된 것으로 양배추 게놈, 특이 마커로써의 활용성과 학문적 
가치가 높음을 알 수 있다 (그림 3-23). 

표 3-18 양배추 주요 repeat의 표준유전체 분포양과 WGS기반 추정량
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그림 3-23 양배추에 특이적으로 많이 존재하는 BoCopia의 구조 및 BoCopia와 CoCACTA의 FISH 
분석을 통한 양배추 특이 존재 검증
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 나. 양배추 주요 repeat을 이용한 염색체 구조 핵형분석

   위에서 발굴한 9개의 major repeats을 probe로 하여 FISH 분석을 수행하였고 양배추의 정
밀 핵형지도를 완성하였다 (그림 3-24). 각각의 major repeat은 염색체에 특징적인 위치에 많은 
양이 존재하기 때문에 염색체의 모양을 결정하고 각 염색체를 식별하는데 중요한 지침을 제공한
다. 이를 토대로 아래와 같이 양배추의 염색체에 대한 명확한 식별법을 정립하였다. 

그림 3-24. 양배추 major repeat의 분포 FISH분석 및 이에 기반한 염색체 식별 핵형구조

 다. 양배추 주요 repeat의 종간 및 종내 정량변이 분석 

   위에서 발굴한 9개의 major repeats에 대해 양배추 44개 WGS서열 1x coverage 서열을 매
핑하여 각각의 계통 내에 분포하는 각 repeat의 양을 정량값으로 추정하였다. 전체 repeat의 함
량과 각각의 repeat 함량이 계통 간 변이를 보여주지만 전체적으로는 유사한 경향을 나타내고 
있어 추정값이 각 계통의 특징을 설명한다고 할 수 있다 (그림 3-25). 인 추정치가 많은 변이를 
보여주고 배추 10계통과 양배추 44계통, 그리고 유채 2계통을 대상으로 각 repeat의 정량분석을 
수행하였다. 정량은 위에서 수행한 것처럼 WGS 1x coverage를 이용하여 각각의 repeat 서열위
에 mapping하고 mapping depth를 기준으로 정량 비교하였는데, 특히 위에서 예측한 것처럼 
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CACTA와 Copia는 양배추 계통들 모두 매우 많은 카피수로 존재하지만 배추 계통들에는 매우 
적은 양을 보유하고 있는 것으로 확인되어 우리의 예측대로 이 두 개의 repeat은 양배추에 특이
적으로 많이 증폭된 것으로 확인된다. 그 외의 repeat들도 종내 변이가 있지만 종간 변이를 더 
명확하게 보여주고 있어 이들 repeat이 배추와 양배추의 종분화와 진화에 매우 결정적 역할을 
한 것으로 추정된다 (그림 3-26).

그림 3-25. Major repeat종류별 양배추 44 계통 내 정량 분석 

그림 3-26. 10개의 major repeat종류별 배추, 양배추, 유채 계통내 정량 분석 
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 라. High copy miniature TE의 발굴 및 양배추 계통간 정량 비교 분석 

   위에서 발굴한 9개의 major repeat의 경우 염색체내 헤테로크로마틴구조가 밀집하여 존재하
지만, 300bp 내외의 작은 구조를 가지고 있는 MITE 전이인자는 염색체내 유전자가 많은 지역에 
골고루 산재해 있으며, 유전자의 구조나 발현변이를 일으키며 특정 형질의 변화를 일으키는 원인
이 되기도 한다. 본 연구실에서 그동안 발굴한 38종류의 MITE family를 대상으로 각 family별
로 양배추 44계통의 계통별 카피수를 정량 추정하였다. 이들은 family별로 카피수가 다양하며 
또한 계통간 혹은 아종간 분포정도를 달리하고 있는 것으로 확인된다. 이를 토대로 이들 MITE 
family의 각각 member들이 양배추 계통들 간에도 다양하게 다른 삽입과 카피수를 가지고 있으
며 이들의 분포위치나 유전자와의 관련성 정보 등을 추정함으로써 다양한 기능의 추정 등이 가
능하리라 생각된다 (그림 3-27). 

그림 3-27 양배추에서 발굴된 38종류 MITE family별 양배추 계통내 함량 추정 및 비교
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제 4 장   목표달성도 및 관련분야에의 기여도

구분
(연도) 세부프로젝트명 세부연구목표 달성도

(%) 연구개발 수행내용

1차년도
(2013)

<제1세부> 
세포융합 및 

조직배양 기술을 
통한 우량 육종 

소재 개발

- 양배추 유전자원 및 상용품종의
  원예적 형질 평가 100 - 64종의 양배추 자원의 가을 작기 

  노지 형질 조사 및 DB화
- 양배추 소포자 배양 최적화
  조건 탐색 100

- 배양 배지 조성, 배양 온도, 전처
  리 및 후처리 조건 별 배양 효율 
  비교

- 민간 종묘회사 양배추 자원의
  소포자 배양 서비스 제공 100 - 아시아종묘, 조은종묘 등의 우수 

  계통 소포자 배양 서비스 수행
- 양배추 세포융합 기반 조건 탐색 100 - 상이한 특성의 양배추 계통간 세

  포질 및 핵 치환 조건 비교

<제2세부> 
자가불화합성 

유전자형 
PCR-CAPS법을 
이용한 양배추 

소재개발

- 주두측 자가불화합성 유전자형 동정
용 마커 개발

100

- 양배추의 주두측 자가불화합성 유전자 
정보수집(GeneBank 이용)

- 수집된 정보를 이용한 SRK 유전자 증
폭용 primer 설계

- 종묘회사 및 유전자원센터에서 수집ㆍ
보유중인 양배추 유전자원 분양

- 종자파종 및 재배 후 시료채취

- PCR-CAPS법을 이용한 elite 품종
의 자식종 탐색

100

- 국외 시판 F1품종(특히 elite 품종 수집)
- 파종 및 재배(400립/품종)
- 시료채취 및 DNA 추출
- 웅성불임 채종 여부 확인(기 보유중

인 웅성불임 구별 마커 이용)
- 기 보유중인 자가불화합성 마커를 이용하

여 elite 품종으로부터 자식종 탐색
- 탐색된 자식종의 자가불화합성 

유전자형 결정(증폭된 산물의 
cloning 및 염기서열 분석)

<제3세부> 
GWAS분석을 통한 
병저항성 양배추 
후대선발법 및 

소재개발

- 농업형질이 다양한 40 계통에 대한 
  병저항성 및 다양한 농업특성 조사

150

- 국내 종묘회사 및 기관에서 양배
  추를 포함한 여러 아종에 해당하는
  많은 계통들을 수집 
- 병저항성 및 구의 모양, 크기, 숙
  기, 엽색, 결구력, 추대시기등 주요 
  형질들에 대한 농업특성 조사

- 농업형질이 다양한 양배추 40 계통 
  선발 및 이에 대한 whole 
  genome sequencing(WGS) 

100

- 일차적으로 10계통을 선발하여  
  whole genome resequencing 수
행
- 생산된 데이터들을 통해 생물정보
  분석 실시

2차년도
(2014)

<제1세부> 
세포융합 및 

조직배양 기술을 
통한 우량 육종 

소재 개발

- 수집 양배추 유전자원의 특성 검정 100
- 양배추 뿌리혹병 복합균주의 기내 접
  종을 통한 저항성 계통 선발 및 소포
  자 배양의 재료로 공유

- 양배추 소포자 배양 효율 증진 
  조건 확립 100 - 온도처리, 광/암조건에 따른 소포자 배

  발생 효율 비교
- 무 웅성불임 및 양배추(MF)자원 확 100 - 유용 웅성불임(CMS) 양배추 및 무 자
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보 및 기내배양체계 확립

 원의 확보
- 양배추 자원의 원형질체 분리 및 배양 
 체계 확립
- 양배추 자원의 기내 식물체 재생 체계 
 확립

<제2세부> 
자가불화합성 

유전자형 
PCR-CAPS법을 
이용한 양배추 

소재개발

- 주두측 자가불화합성 유전자형 동정
용 마커 개발

100

- 시료로부터 DNA 추출
- 설계된 SRK 유전자 증폭용 primer를 

이용한 PCR 증폭
- 양배추의 SRK유전자 cloning
- SRK 유전자의 염기서열 결정
- 양배추 S-genotype간 특이적 SRK 유

전자 primer 선발 

- PCR-CAPS법을 이용한 elite 품종의 
  자식종 탐색

100

- 국외 시판 F1품종(전년도에 수집이 되지 
않은 품종 및 신품종 수집)

- 파종 및 재배(400립/품종)
- 시료채취 및 DNA 추출
- 웅성불임 채종 여부 확인(기 보유중인 

웅성불임 구별 마커 이용)
- 기 보유중인 자가불화합성 마커를 이용하

여 elite 품종으로부터 자식종 탐색
- 탐색된 자식종의 자가불화합성 

유전자형 결정(증폭된 산물의 
cloning 및 염기서열 분석)

- 탐색된 자식종들의 종자 수확 및 
  민간종묘회사에 제공

100
- 탐색된 자식종들의 재배 및 종자 수확
- 수확된 종자를 민간종묘회사에 제공

<제3세부> 
GWAS분석을 통한 
병저항성 양배추 
후대선발법 및 

소재개발

- 농업형질이 다양한 양배추 30 계통 
  추가 선발 및 이에 대한 whole 
  genome sequencing(WGS)

100
- 추가 30개 양배추 계통을 선발하여 
  whole genome resequencing을 수
행

- 양배추 표준유전체 정보를 기본 
  골격으로 하여 40 계통간 
  WGS 비교분석을 통하여 분자
  육종시스템개발

80

- 계통간 차이를 보이는 대규모 
  SNP 마커 개발: 각 염색체별 
  1,000점 이상,  전체 10,000점 이
상
- 개발된 SNP의 확인 및 다양한 생
  물정보 비교분석 
- 웅성불임 특성이 도입된 우수 양친
  계통을 이용한 고밀도 유전지도 기반 
  대규모 고효율 선발기술 개발 및 육
  종가 전개집단에 대한 선발 지원

- 선행연구에서 수행했던 양배추 
  흑부병 저항성 연관 연구에 
  대한 추가 분석

100

- 흑부병 저항성 QTL로 동정된 지역에 
  대해서 NBS-LRR 도메인을 encoding 
  하고 있는 유전자들을 탐색
- 배추와 애기장대등 근연종들의 유전
  체에서 synteny 관계에 있는 지역들과 
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  비교분석

- Genotyping-by-sequencing 기
술
  기반 양배추 뿌리혹병 저항성 
  심화연구 

120%

- 4,103개의 GBS 마커가 포함되어있는 
  고밀도 유전지도를 제작
- 뿌리혹병 병원균중에서 race 2에 대해 
  저항성인 한군데의 QTL 지역, race 9에 
  대해 저항성인 두군데의 QTL지역을 
  발
- 중국 BGI의 양배추 표준유전체 염기
  서열에서 40군데의 mis-allocated 
  scaffold 위치를 찾아 개선시킬 수 있는 
  정보 탐색 

3차년도
(2015)

<제2세부> 
자가불화합성 

유전자형 
PCR-CAPS법을 
이용한 양배추 

소재개발

주두측 자가불화합성 유전자형 동정용 
마커 개발

100%

- 주두측 자가불화합성 유전자형 
동정용 마커를 개발하기 위하여 
유전자은행(NCBI)에 등록된 다수
의 배추 및 양배추 주두측 자가
불화합성 인자인 SRK 유전자의 
정보를 수집하여 SRK 유전자 증폭
용 primer를 설계

- 양배추의 다양한 S 유전자형을 
확보하기 위하여 종묘회사 및 유전
자원센터에서 수집ㆍ보유중인 양배추 
유전자원을 최대한 분양, 파종 및 시료 
채취

PCR-CAPS법을 이용한 elite 품종의 
자식종 탐색

100%

- 국내에서 시판되고 있는 외국회
사 양배추 품종 및 일본에서 시
판되고 있는 양배추 품종을 중점
적으로 수집하여 수집된 품종 당 
1차적으로 200립을 파종하여 
DNA를 추출하여 실험을 수행

- 수집된 양배추 품종들의 종자가 
CMS를 이용한 채종 종자이면 자
식종을 선발하기 어려우므로 자
가불화합성 또는 CMS 채종 여부
를 기 보유중인 웅성불임 구별 마커
를 이용하여 확인

- 자가불화합성을 이용하여 채종한 
품종들은 기 보유중인 자가불화
합성 마커를 이용하여 자식종을 
선발하고 선발된 자식종들은 자
가불화합성 유전자형을 결정

○ 탐색된 자식종들의 종자 수확 및 
민간종묘회사에 제공

100%

- 탐색된 자식종자들은 비닐하우스에서 
일정기간 생육시킨 후 80-90일 정도 
저온처리(4℃ 정도)하여 개화를 유도
시킴
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- 개화가 유도된 자식종 식물체는 어린 
꽃봉우리를 이용하여 자가수분 시킴
(뇌수분) 

- 종자 수확   

<제3세부> 
GWAS분석을 통한 
병저항성 양배추 
후대선발법 및 

소재개발

- 양배추 표준유전체 정보를 기
본 골격으로 하여 40 계통간 대
규모 SNP 탐색

90%

- 계통간 차이를 보이는 대규모 SNP 
마커 개발: 각 염색체별 1,000점 이
상, 전체 10,000점 이상

- 개발된 SNP의 확인 및 다양한 생물
정보비교분석 

- 웅성불임 특성이 도입된 우수 양친계
통을 이용한 고밀도 유전지도 기반 
대규모 고효율 선발기술 개발 및 육종
가 전개집단에 대한 선발 지원

- 양배추 계통들의 핵내 및 세포질 
유전체 유래 계통 특이 barcoding 
resource 개발

100%

- 40 계통의 NGS기반 핵내 45S 
rDNA와 chloroplast genome 완성

- 분석에 활용된 40 계통간 조합에서 
활용될 수 있는 범용 종자순도검정용 
마커 개발

- 40 계통 resequencing data들
의 유전체 정보 등록 및 계통 구
분 엽록체 기반 특이마커들에 대
한 특허 출원 준비

- 뿌리혹병 및 검은썩음병 분자마커 
개발 및 실증

100%

- 선행연구의 결과로 나타난 뿌리
혹병 및 검은썩음병 저항성 QTL
지역 마커들의 효율성 분석을 여
러 계통들에 대하여 실시

- Resequencing data를 활용하여 
저항성과 이병성 계통간 뿌리혹
병 저항성 QTL 지역내 
NBS-LRR 후보 유전자간 변이 탐
색을 제2세부와 함께 실시

- 뿌리혹병 저항성 QTL 연구에 대
한 논문 작성 완료하여 연내 게
재 

4차년도
(2016)

<제2세부> 
자가불화합성 

유전자형 
PCR-CAPS법을 
이용한 양배추 

소재개발

○ 주두측 자가불화합성 유전자형 동
정용 마커 개발

100%

- 새로운 PCR-CAPS 마커 개발
- 주두측 S-allele의 특이적 제한효소 선

발
- 개발된 S-genotype 마커의 유용성 검

정

○ PCR-CAPS법, HRM, EP1 시스템
을 이용한 elite 품종의 자식종 탐
색

100%

- 국외 시판 F1품종(전년도에 수집이 되
지 않은 품종 및 신품종 수집)

- 파종 및 재배(400립/품종)
- 시료채취 및 DNA 추출
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- 웅성불임 채종 여부 확인(기 보유중
인 웅성불임 구별 마커 이용)

- 기 보유 및 새롭게 개발된 자가불
화합성 마커를 이용하여 elite 품
종으로부터 원종 탐색

- 탐색된 원종의 자가불화합성 유
전자형 결정(증폭된 산물의 
cloning 및 염기서열 분석)

○ 탐색된 원종들의 종자 수확 및 민
간종묘회사에 제공

100%

- 탐색된 자식종자들은 비닐하우스에서 
일정기간 생육시킨 후 80-90일 정도 
저온처리(4℃ 정도)하여 개화를 유도
시킴

- 개화가 유도된 자식종 식물체는 어린 
꽃봉우리를 이용하여 자가수분 시킴
(뇌수분) 

- 종자 수확   

<제3세부> 
GWAS분석을 통한 
병저항성 양배추 
후대선발법 및 

소재개발

- WGS 기반 계통별 SNP 정보와 
표현형 정보의 상관분석을 통한 
GWAS 분석으로 우수 농업형질 관
련 마커 개발

90%

- NGS로 생산한 44계통의 
sequencing data 정보등록

- 유전체 전반에 걸쳐 발굴한 SNP 
정보로 web database 구축

- 형태적으로 다양한 아종간에 특
이적인 SNP지역 발굴

- 핵 genome내 발굴한 SNP 지역 
및 엽록체 기반 마커들의 활용성 
육종가에 대한 지원 시스템 구축

95%

- 2세부와의 공조를 통해 양배추 
여교배선발용 SNP chip 제작

- chip 제작이 가능한 고순도 SNP
의 선발과 euchromatin과 
heterochromatin 지역에 따른 
차별적 SNP 선발

- 개발된 엽록체 염기서열 변이 기
반 계통 특이마커 활용에 관한 
특허 출원

- NGS 이용 MITE TE display 확
립 및 대규모 삽입변이 마커 개발

100%

- MITE 삽입 지역만을 NGS를 이
용하여 대량으로 sequencing을 
진행하여 배추과 식물 종간, 종
내 삽입여부에 따른 다형성 대량 
발굴 기술 확립
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제 5 장   연구개발 성과 및 성과활용 계획
   
1. 연구개발 성과 
가. 특허

지식재산권[발명특허, 실용신안, 의장, 상표, 규격) 등으로 구분하고, 세부적으로 전부(건별로)기록하며, 국외인 경우 반드시 
국명을 기록합니다]

구   분 지식재산권 등 명칭
(건별 각각 기재) 국 명

출원 등 록
기   타

출원인 출원일 출원번호 등록인 등록일 등록번호

특허

양배추 검은썩음병 저
항성 또는 이병성 품
종 선별용 분자 마커 

및 이의 용도

국내
양태진, 
이종훈, 
안경구 

2016.01
.29

10-2016-00
11651

특허

양배추 자가불화합성
인자 Class II의 조합
순도 검정용 또는 유
전자형 판별용 프라이
머 세트 및 이를 이용
한 순도검정 또는 유

전자형 판별방법

국제

강종구, 
노일섭, 
박종인, 
양기웅, 
황인덕, 
김영욱, 

나잘우딘
아메드, 
정희정, 

한정숙현

2015.02
.25

PCT/KR201
5/001820 - - - 2015

나. 논문

 논문(국내외 전문학술지) 게재

번호 논문명 학술지명 주저
자명 호 국명 발행

기관
SCI여부

(SCI/비SCI)

1

Genome-Wide 
Comparative Analysis of 
20 Miniature
Inverted-Repeat 
Transposable Element 
Families in Brassica rapa 
and B. oleracea

PLoS ONE
P e r u m a l 
Sampath

9(4): 
e94499

미국 PLoS SCI

2

Genome-wide SNP 
exploration based on 
whole genome 
resequences and 
quantitative trait loci 
(QTL) mapping of black 
rot resistance in cabbage

BMC Plant 
Biology

이종훈 15: 32 영국
B i o M e d 
Central

SCI

3

Miniature Inverted-repeat 
Transposable Elements 
(MITEs) as Valuable 
Genomic Resources for 

P l a n t 
breeding & 
Biotechnology

P e r u m a l 
Sampath

2(4): 
322~33
3

한국
한국 육종
학회

비SCI
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the Evolution and 
Breeding of Brassica 
Crops

4

Miniature Transposable 
Elements (mTEs): Impacts 
and Uses in the Brassica 
genome

The Brassica 
rapa genome

P e r u m a l 
Sampath

Chapt
er 6
pp 
65-81

Springer SCI

5
Genomic survey of the 
hidden components of 
the B. rapa genome

The Brassica 
rapa genome

N o m a r 
E s p i n o s a 
Waminal

Chapt
er 7
pp 
83-96

Springer SCI

6

Genotyping-by-sequencin
g map permits 
identification of clubroot 
resistance QTLs and 
revision of the reference 
genome assembly in 
cabbage (Brassica 
oleracea L.)

D N A 
Research

이종훈

DOI: 
10.109
3/dna
res/ds
v034

일본
O x po rd 
U n i v 
Press

SCI

7

Diversity and inheritance 
of intergenic spacer 
sequences of 45S 
ribosomal DNA among 
accessions of Brassica 
oleracea L. var. capitata

Int J Mol Sci 양기웅
16(12), 
28783 
-28799

미국 MDPI SCI

8

The complete chloroplast 
genome sequence of
Indian barnyard millet, 
Echinochloa frumentacea
(Poaceae)

Mitochondrial 
DNA Part B : 
Resources

P e r u m a l 
Sampath

 
http:/
/dx.d
oi.org
/10.1
080/2
38023
59.20
15.11
37832

T a y l o r 
& 
Francis

9

Repeat Evolution in 
Brassica rapa (AA), B. 
oleracea (CC), and B.
napus (AACC) Genomes

Plant Breed. 
Biotech

Nomar 
Espinosa 
Waminal

4(2):10
7~122

한국
한국 육종
학회

비SCI

10

Next-Generation 
Sequencing Based 
Transposon Display to
Detect High-Throughput 
Insertion Polymorphism 
Markers in
Brassica

Plant Breed. 
Biotech

P e r u m a l 
Sampath

4(3):2
85~29
6

한국
한국 육종
학회

비SCI

11
Identification and 
characterization of LIM gene 
family in Brassica rapa

BMC
Genomics

Jong-in 
Park, Nasar 

Uddin 
15 영국 BIOMED 

CENTRAL SCIE



- 197 -

 
 다. 분자마커

라. 인력양성 

Ahmed

12

Identification and 
expression analysis of 
cold and freezing stess 
reponsive genes of 
Brassica oleracea

Gene

Nasar 
Uddin 

Ahmed, 
Hee 

-Jeong 
Jung

154
(2)

네덜란
드

ELSEVIER 
SCIENCE SCI

13

characterization and 
expression profiling of 
MYB transcription factor 
family in response to 
abiotic and biotic stress 
in Brassica rapa

Molecular 
Genetics and 

Genomics
Gopal Saha 104 프랑

스
SPRINGER 

HEIDELBERG SCI

14

A Genome-wide analysis 
reveals stress and 
hormone responsive 
patterns of TIFY family 
genes in Brassica rapa

Frontiers in 
Plant Science Gopal Saha 7 스 위

스

FRONTIERS 
RESEARCH 
FOUNDATIO

N
SCIE

 분자마커 개발

번호 특성 보유건수 주요내용 활용년도

1 엽록체 유전체 다양성 마커 3건 양배추 계통구분 및 종자순도검
정용 범용 분자마커 활용가능

2 엽록체 유전체 다양성 마커 2건 양배추 계통구분 및 종자순도검
정용 범용 분자마커 활용가능

3 엽록체 유전체 다양성 마커 4건 양배추 계통구분 및 종자순도검
정용 범용 분자마커 2016년 이후

4 양배추 CMS판별 마커 2 양배추 MS 및 MF 판별 마커 2013-현재

5 양배추 순도검정용 마커 1
Class II 조합을 이용하여 육
성된 F1 품종의 순도검정용 
SNP 마커

2014-현재

6 자가불화합성 유전자형 판별 
마커 1

양배추 Class II 그룹에 속하
는 S2, S5, S15의 유전자형을 
판별할 수 있는 HRM용 마커

2014-현재

7 양배추 자식종 선발용 24 
DNA chip 1

Fluidigm system용 24 DNA 
chip을 이용하여 양배추 F1 품
종으로부터 자식종 선발 

2015-현재
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마. 학술발표

 연구인력 활용/양성 성과

번호 분류 기준년도
인력양성 현황

학위별 성별 지역별

1 3세부과제 2014
박사 석사 학사 기타 남 여 수도권 충청권 영남권 호남권 기타

1 1 1

2 3세부과제 2015
박사 석사 학사 기타 남 여 수도권 충청권 영남권 호남권 기타

1 1 1

3 3세부과제 2017
박사 석사 학사 기타 남 여 수도권 충청권 영남권 호남권 기타
1(예정)

연번 발표일 학회명 발표장소 발표 제목 비고

1 2014.01.11
Plant&Animal
 Genome XXII

SanDiego, 미국
Characterization LIM Gene Family 
and Stress Induced Expression 
Profiling in Brassica 

포스터

2 2014.01.11 Plant&Animal
 Genome XXII SanDiego, 미국

Characterization and Expression 
Analysis of Calcineurin B-like 
(CBL)Family Genes in Brassica 

포스터

3 2014.05.15 한국식물생명공학
회

경희대학교 
용인국제캠퍼스

Genome-wide Identification and 
expression analysis of cold and 
freezing stress responsive genes of 
Brassica oleracea

포스터

4 2014.05.28 한국원예학회 서울대학교 
평창캠퍼스

Characterization of Dihydroflavonol 
4-reductase(DFR) Genes and Their 
Associaton with Cold and Freezing 
Stress in Brassicar apa

포스터

5 2014.07.02 한국육종학회 라마다호텔, 
제주도

Identification and expression analysis 
of Alfin-like transcription factors in 
response to biotic and multiple 
abiotic stresses in Brassica rapa

포스터

6 2014.10.22 한국원예학회 창원컨벤션센터
Characterization of Anthocyanidin 
Synthase (ANS) Genes Correlating 
with Cold AND Freezing  Stress in 
Brassica rapa

포스터

7 2015.05.20 한국원예학회 농촌진흥청
Aquaporin Gene Family: 
Characterization and Stress-induced 
Expression Analysis in Brassica 
rapa

포스터

8 2015.07.01 한국육종학회 벡스코
Characterization of regulatory genes 
for anthocyanin biosynthesis 
pathway and cold/freezing tolerance 
in Brassica rapa

구두

9 2015.10.28 한국원예학회 2012여수세계박람
회장

Marker Development and Utilization 
for Clubroot Disease Resistance in 
Chinese Cabbage

구두

10 2015.10.28 한국원예학회 2012여수세계박람
회장

Cold-Inducible Glutathione 
S-transferase Superfamily Genes in 
Brassica oleracea: In silico and 
Expression Analysis

구두

11 2015.10.28 한국원예학회 2012여수세계박람
회장

Identification and Expression 
Profiling of TIFY Family Genes 
Involved in Stress and 

포스터
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Phytohormone Responses in Chinese 
Cabbage (Brassica rapa ssp. 
pekimensis)

12 2015.12.11 한국식물분자표지
연구회 리베라 호텔 배추과 작물 분자마커 개발의 하이라이

트 및 숙제 구두

13 2016.01.09 Plant & Animal 
Genome XXIV SanDiego, 미국

Role of Aquaporin gene family towards 
abiotic and biotic stress tolerance in 
Brassica rapa

포스터

14 2016.01.09 Plant & Animal 
Genome XXIV SanDiego, 미국

Identification of new clubroot resistant 
locus in chinese cabbage (Brassica 
rapa L. against Plasmodiophora 
brassicae pathotypes of Korea

포스터

15 2016.10.01 Brassica 2016 
Conference

멜버른, 
오스트레일리아

Identification of a new resistant locus in 
a Korean Plasmodiophora brassicae 
pathotype group in chinese cabbage 
(Brassica rapa L.) and development of 
the pathotype-specific markers

포스터

16 2016.10.26. 한국원예학회 광주
김대중컨벤션센터

Identification of Novel Locus for 
Clubrooot Disease Resistance in 
Chinese Cabbage (Brassica rapa 
L.)

17 2013-10-18 한국작물학회
국립식량과학원 
고령지농엽연구센
터

Complete chloroplast genome 
sequence of cabbage (Brassica 
oleracea L.) and comparison 
among three Brassica species 

포스터

18 2014-03-31
The 19th 
Crucifer 
Genetics 
Workshop

중국 우한
Diversity of organelle genomes 
and major nuclear DNA repeats 
in Brassica crops revealed by 
resequence data

구두

19 2014-03-31
The 19th 
Crucifer 
Genetics 
Workshop

중국 우한
NGS-based high throughput 
transposon display for miniature 
transposable elements

포스터

20 2014-07-03 한국육종학회 제주도 
라마다호텔

Complete chloroplast genome 
assembly of Brassica cpecies 
from Next Generation 
Sequencing-based whole genome 
resequencing data and 
comparative analysis 

포스터

21 2014-10-30 식물생명공학회 대구 경북대학교
High density genetic mapping 
and QTL map for black rot and 
clubroot resistance in cabbage 

구두

22 2015-07-02 한국육종학회 부산 BEXCO

Construction of high resolution 
genetic map and QTL mapping 
for clubroot resistance using 
genotyping-by-sequencing 
analysis in cabbage 

구두

23 2015-09-14 SABRAO 
Conference

인도네시아   보
고르

Identification of clubroot 
resistance QTLs and revision of 
reference genome assembly in 
cabbage (Brassica oleracea L.) 
using a new 
genotyping-by-sequencing map 

포스터

24 2015-09-21 한국분자·세포생
물학회 서울 COEX

Genome-wide comparative 
analysis of the major repetitive 
elements reveals the diversity, 
evolution and insights into the 
hidden components of the 
Brassica genome 

포스터

25 2015-09-21 한국분자·세포생
물학회 서울 COEX

Contribution of TE (major 
repeats and miniature TE) in 
Brassica genome evolution 

구두

26 2016-10-03 Brassica 2016 멜버른, QTLs and genome evolution 기조
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바. 양배추 소재 개발 : 총 121 계통

Conference 오스트레일리아
revealed by GBS and resequencing 
data of B. oleracea accessions

연설

No. 수집지역 품종 선발된 개체
1 국내 NP-K-01 64
2 국내 NP-K-02 16
3 국내 NP-K-03 14, 49
4 국내 NP-K-05 96, 99
5 국내 NP-K-18 201, 224, 275, 231, 259, 261, 235
6 국내 NP-K-21 30
7 일본 NP-J-02 199
8 일본 NP-J-03 23
9 일본 NP-J-05 14, 65, 86
10 일본 NP-J-08 36
11 일본 NP-J-08 88
12 일본 NP-J-12 02, 100
13 일본 NP-J-16 200, 211
14 일본 NP-J-18 53, 58, 61, 70, 75
15 일본 NP-J-26 150
16 일본 NP-J-27 10, 13
17 일본 NP-J-29 75, 78
18 일본 NP-J-30 12
19 일본 NP-J-32 46
20 일본 NP-J-40 38
21 일본 NP-J-41 30
22 일본 NP-J-42 169, 250
23 일본 NP-J-43 12, 42
24 일본 NP-J-45 27, 41, 17, 38, 12
25 일본 NP-J-47 83
26 일본 NP-J-48 15
27 일본 NP-J-50 34, 49, 32
28 일본 NP-J-62 3, 41, 32, 50, 43, 15, 18, 20, 45, 26, 24
29 일본 NP-J-63 5, 25, 42, 49, 6, 31, 13, 29
30 일본 NP-J-80 20, 32, 34, 36, 17
31 일본 NP-J-80 11, 47, 41, 30, 18, 13, 43, 4, 28, 16
32 유럽 NP-E-12 05
33 유럽 NP-E-20 03
34 유럽 NP-E-20 04, 05
35 유럽 NP-E-23 5
36 유럽 NP-E-30 3, 5
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37 유럽 NP-E-33 4
38 유럽 NP-E-39 2, 5
39 국내 NP-K-07 71, 96
40 국내 NP-K-08 28
41 국내 NP-K-09 78
42 일본 NP-J-06 38
43 일본 NP-J-17 89, 97
44 일본 NP-J-20 76, 85, 95
45 일본 NP-J-25 25
46 일본 NP-J-69 03
47 일본 NP-J-77 31
48 일본 NP-J-79 02, 49
49 일본 NP-J-106 98
50 일본 NP-J-28 21, 23
51 국내 NP-K-06 73
52 국내 NP-K-06 53, 54, 55
53 국내 NP-K-11 01, 05
54 일본 NP-J-4 03
55 일본 NP-J-11 35, 65
56 일본 NP-J-49 39, 29, 44, 21, 23, 35, 19, 37
57 유럽 NP-E-01 9, 39

58 유럽 NP-E-02
15
29

59 유럽 NP-E-04 25
60 유럽 NP-E-05 35
61 유럽 NP-E-06 19
62 21, 23, 29, 35, 37, 38, 44, 50
63 일본 NP-J-118 93
64 일본 NP-J-119 72
65 일본 NP-J-121 167
66 일본 NP-J-122 106
67 일본 NP-J-141 136
68 일본 NP-J-153 83
69 일본 NP-J-159 234
70 일본 NP-J-173 189
71 일본 NP-J-180 69, 141
72 일본 NP-J-203 156
73 중국 NP-J-181 103, 116
74 중국 NP-J-182 89, 181
75 중국 NP-C-32 121, 196
76 일본 NP-J-129 99
77 일본 NP-J-130 108, 189
78 중국 NP-C-28 123
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79 중국 NP-C-33 104
80 일본 NP-J-223 34, 85
81 일본 NP-J-153 83
82

일본 NP-J-140
11

83 69, 144
84 일본 NP-J-152 25, 27
85

중국 NP-J-220
47, 123, 177

86 111
87

일본 NP-J-155
152, 182

88 149
89 일본 NP-J-156 84
90

일본 NP-J-150
86

91 17, 56, 105, 137, 166
92

중국 NP-C-34
128

93 144
94

중국 NP-C-35
3

95 130, 147
96 중국 NP-C-37 126, 131
97 중국 NP-C-38 134
98

중국 NP-C-26
122

99 131, 134
100 중국 NP-C-29 3, 16, 90
101 중국 NP-C-30 115
102 일본 NP-J-10 93
103 일본 NP-J-13 72
104 일본 NP-J-24 167
105 일본 NP-J-31 106
106 일본 NP-J-46 108, 189
107 일본 NP-J-71 234
108 일본 NP-J-72 189
109 일본 NP-J-73 69, 141
110 일본 NP-J-154 236
111 일본 NP-J-157 103
112 일본 NP-J-158 123
113 일본 NP-J-159 149
114 일본 NP-J-174 156
115 일본 NP-J-175 89
116 일본 NP-J-192 83
117 일본 NP-J-193 160
118 일본 NP-J-194 88, 141
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2. 연구개발 성과의 활용방안 및 기대효과
 

  1. 연구개발결과의 활용방안
○ 수집된 품종들 중에 검은썩음병 저항성 품종 29품종, 시들음병 저항성 품종 64품종, 뿌

리혹병 저항성 품종 6품종, 균핵병 저항성 품종 2품종, 노균병 저항성 품종 2품종, 무
름병 저항성 품종 8품종들이 수집되었음. 이들 수집된 내병성 품종들은 각각의 병 저
항성 분자마커 개발 및 육종 소재로 활용할 계획임

○ 수집된 유전자원은 연구종료 후에도 지속적으로 육종소재 탐색에 활용할 것임
○ 본 연구로부터 개발된 육종 소재는 SNP 24 chip을 이용하여 유전적 고정도를 재확인 

후 양배추 품종 생산에 활용할 수 있도록 할 예정임
○ 본 연구로부터 개발된 순도검정용 마커는 양배추 품종의 순도 검정 서비스에 활용할 것

임
○ 본 연구로부터 개발된 자가불화합성 유전자형 동정용 마커는 종묘회사들이 보유하고 있

는 양배추 계통들의 유전자형 판별에 활용할 것임
○ 양배추 분자육종에 유용하게 활용될 수 있는 330만개의 SNP를 발굴하였으며 이들 정보

를 genotype browser로 구축하여 이후 관련 연구자들에게 활용될 것임
○ 양배추 44개 계통의 엽록체 완전장 서열을 확보하였으며 종내변이지역 37개에 대한 정

보를 확보하고 특허준비 중임 
○ 양배추의 검은썩음병저항성 QTL 마커를 개발하여 특허출원하였으며 뿌리혹병저항성 

QTL마커는 개발하여 공개할 예정임 

  2. 기대효과
    가. 기술적 측면
     ○ 양배추에 있어서 분자생물학적 방법을 통한 자가불화합성 인자의 조기 동정 마커를 육

종에 적용시킬 경우 육종연한을 현저하게 단축시킬 수 있음
     ○ 자가불화합성 유전자형 동정은 정확하고 신속하므로 교배시에 발생하는 환경요인에 

의한 장해요인을 제거할 수 있음
○ 양배추 분자육종에 유용하게 활용될 수 있는 330만개의 SNP를 발굴하였으며 이들 

정보를 genotype browser로 구축하여 이후 활용성을 증대하였으며, SNP chip 개발에 
기여하였음

119 일본 NP-J-200 117, 161
120 일본 NP-J-201 90

121 일본 NP-J-176
111
47, 123
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○ 양배추의 고밀도유전자지도를 작성하여 양배추 표준유전체정보의 에러를 수정할 것을 
제안했을 뿐 아니라 배추과 식물의 진화 분석 등에 세계적인 리딩 그룹 역할을 하고 
있음

○ 육종과정에 효율적으로 활용할 수 있는 병저항성 및 자가불화합성 인자 식별 마커를 
개발하여 이후 관련 연구에 유용한 정보를 제공하고 있음

    나. 경제적·산업적 측면
     ○ 본 연구로부터 개발된 양배추 육종 소재는 우수 신품종 개발에 활용될 것으로 기대됨
     ○ 유묘기때 S 유전자형이 동정되면 개화기까지 작물을 재배하는데 필요한 비용 및 교배 

노력이 절감됨으로써 종묘회사의 경제적 절감을 가져옴
○ 최근 육종 기술은 분자육종 시스템의 지원을 통해 보다 빠르고 효율적인 시스템화 되어 

가고 있는데, 본 성과를 통해 세계적 경쟁에 참여할 수 있는 기반을 구축하여 종자산업
의 수준을 제고하였음

○ 개발된 SNP 마커 등은 향후 다양한 분석 툴을 제공하여 유전자칩 등의 개발로 연결될 
수 있음 

○ 우수 양배추 종자의 국산화 및 수출 지원에 역할을 할수 있을것으로 기대됨
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제 6 장   연구개발과정에서 수집한 해외과학기술정보

◯ 외국 종묘회사(신젠타, 다끼이, 신젠타, 베조 등)들의 양배추 F1종자 채종은 다수의 품종이 자
가불화합성 성질을 이용하여 F1종자를 채종하고 있음

◯ 그러나 본 연구실에서 보유하고 있는 양배추 CMS(MS 및 MF 판별 마커) 마커를 이용하여 1
차 및 2차년도에 수집된 F1 품종(일본, 유럽, 인도, 중국, 동남아시아에서 판매되고 있는 시판 
F1품종들)들의 CMS를 이용한 채종여부를 확인한 결과 일본 한 개의 육종회사에서 판매되고 
있는 F1 품종들은 대부분이 CMS를 이용하여 채종하고 있었음. 또한 유럽에서 수집한 F1 품
종들 또한 CMS를 이용하여 채종한 품종들이 다수 존재하였음 

◯ 이 결과는 현재 양배추 F1 종자 채종에 있어서 기존 자가불화합성을 이용한 채종에서 CMS를 
이용한 채종으로 전환되고 있다고 보여지며 전환 속도도 가속화될 것으로 예상됨

◯ 양배추는 호냉성 작물로 냉기에 강하기 때문에 전 세계적으로 가장 많이 키우는 작물 중에 하
나이며 주로 요리용, 가공용으로 주로 소비되며 세계적으로 208만ha에서 재배되는 글로벌 작물
로 생산량은 5.8천만 톤에 달함(FAOSTAT, 양배추 및 기타 brassica속 작물 포함)

◯  양배추의 종자시장 규모가 가장 큰 지역은 유럽지역으로 고품질의 양배추 생산으로 인해 종
자가격이 품질별로 차이가 있지만 고품질 종자는 2,000불/kg 수준의 높은 가격을 형성하고 
있음(종자업체 제공자료)

◯ 양배추의 시장구분은 외형에 의한 구분과 숙기에 의한 구분이 동시에 사용됨. 외형에 의한 분류
로는 원형계 및 편형계 등이 있으며, 숙기에 의한 분류로는 극조생계(45~50일), 조생계(50~60일), 
중생계(60~70일), 아시아계 만생(80~100일 전후), 유럽계 만생(150일 전후, 사우어 크라우트), 월
동용(240일) 등이 있음

◯ 주요 양배추 종자 개발 기업은 일본계 기업과 글로벌 기업으로 구분되며 주요 일본계 기업은 
다키이, 사카다 종묘 등이 있으며 동남아, 중국, 인도를 주요 대상으로 종자를 개발하고 있음. 
또한 일본 기업 중 노자키, 고바야시, 도키다 등의 기업은 양배추 육종을 전문으로 하는 기업
으로 주로 중국, 인도, 동남아 등지에 진출하고 있으며 글로벌 기업인 니커스자완, 베조, 신젠
타 등은 유럽, 미주를 주요 대상으로 하고 있음

◯ 해외 수입 양배추 종자는 내병성과 환경저항성이 우수하여 농가 및 거래처의 관심이 상승 중
이며 수입종 비율이 점진적으로 높아지고 있음. 또한 각 지역에서 주로 요구되는 특성은 내재
해성(내서성, 내한성)과 병충해 저항성(시들음병, 뿌리혹병, 검은썩음병, 연부병)이며 뿌리혹병 
내병계 품종의 종자 가격은 일반계보다 2배 수준의 고가를 형성하고 있음

◯ 인도에서 유통이 이루어지는 양배추 종자의 주요 품종은 원형계(80%)이며 West Bengal주에
서는 기후의 변화로 인해 병이 많아지면서 고온과 습기에 강하면서 구비대력이 1kg 내외의 
소형이면서 조숙성이고 원형이며 균일성이 높은 품종이 요구되며, 특히 내서성과 시들음병/뿌
리혹병 저항성(YCR) 품종이 요구되며 재래시장을 중심으로 거래되고 있어 재배지에서 재래시
장으로의 장거리 운송 시에 저장성이 우수한 품종이 요구됨

◯ 인도네시아는 뿌리혹병이 15년 전부터 발생하기 시작하여, 현재는 40% 정도의 포장에 발병되고 
있어 그 피해가 심각하여 뿌리혹병 저항성(CR)이 높은 품종이 요구되고 있으며, 또한 동남아시아
에서는 내서성이 강하고 병충해에 강한 품종을 선호하고 있으며 이러한 특성을 가지고 있는 
품종의 단가가 높음
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◯ 유럽은 다른 지역과 달리 유럽계 중만생종의 종자 유통이 활발하며 결구 긴도가 우수하고 포
장 저장성, 내재해성 및 내병충해성(시들음병 저항성(YR), 뿌리혹병 저항성(CR))이 강한 중만
생계 양배추 품종이 요구됨 

◯ 유럽의 양배추 시장은 주로 네덜란드 회사(Bejo, Seminis)들이 주도해 왔음. 또한 Takii, 
Sakata사 등의 일본회사들도 동유럽 시장에 적합한 숙기 늦은 품종을 출시하여 판매가 증가
하고 있는 추세임
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