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  이 보고서를 “수입대체 복합내병성 대과종 토마토 품종육성” 프로젝트의 보고서로 제출합니

다.
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과제고유번호 213003-04-1
-SBC10 

해 당 단 계
연 구 기 간 42개월 단 계 구 분 1/1

연 구 사 업 명
단 위 사 업 명

* 채소,원예 : 농식품기술개발(R&D)
* 원예(표고) : 농식품기술개발
* 수산 : 수산기술개발
* 식량, 종축 : 농업공동연구

세부 사업명 Golden Seed 프로젝트

연 구 과 제 명

프 로 젝 트 명 수입대체 복합내병성 대과종 토마토 품종육성  

세부
프로젝트명

(주관 연구기관/
연구책임자)

내재해성 복합내병계 수입대체용 대과종 토마토 품종 육성( 토마토생명과학연

구소/ 김명권 )

SNP 분석을 통한 세대단축기술 및 우량육종소재 개발 (한경대학교/강권규)

연 구 책 임 자 강권규 

해당단계
참 여

연구원 수 

  총: 75 명
내부: 26  명
외부: 49  명

해당단계
연 구 개 발 비

정부:1,840,000     
천원

민간: 366,700    
천원

  계: 2.206,700    
천원

총 연구기간
참 여

연구원 수
 

  총: 75 명
내부: 26  명
외부: 49  명

총 연구개발비

정부:1,840,000     
천원

민간: 366,700    
천원

  계: 2.206,700    
천원 

연구기관명 및 
소 속 부 서 명

한경대학교 원예생명과학과
  토마토생명과학연구소

위 탁 연 구
연구기관명: 부산대학교, 현대종묘 연구책임자: 박영훈, 박민우

 O 토마토 신품종을 육종 개발하여 국내 환경에 맞는 우수한 토마토 종자

를 보급함으로써 농가 소득증대 및 국내육성 품종 보급률을 향상시키고자 

하였다. 연구성과로 품종보호출원 5품종, 품종보호등록 1품종, 품종생산판

매신고 5품종을 완료하였으며, 연구기간 내에 토마토 종자 판매 5억원을 

달성함

O SNP 분석을 통한 세대단축기술 및 우량육종소재를 육성하기위해 MAB 

system 확립 및 다양한 SNP 마커 확보 및  MAB 선발을 통해 얻어진 BC3F1 

세대에서 25계통 육성하였음 

196 page

보고서 요약서
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성과목표

품종개발 특허 논문 분

자

마

커

유전자원
국내

매출

액

(백만

원)

종자

수출

액

(만달

러)

기

술

이

전

시장조

사및

정책

조사

보고서

인

력

양

성

보호

출원

보호

등록

생판

신고

출

원

등

록
SCI

비S

CI
수집

등

록

최종목표 3 2 1 1 5 85 10

1차

년도

목표 1 20 2

실적 1 1 47 78 2

2차

년도

목표 1 1 1 25 2

실적 1 1 2 1 38 120 2

3차

년도

목표 1 1 1 1 20 2

실적 2 1 1 1 33 136 2

4차

년도

목표 2 1 20 4

실적 2 1 2 1 2 34 209 4

계
목표 3 2 1 1 5 85 10

실적 5 1 5 2 2 5 152 543 10

달성율(%) 160 200 250 200 200 100 178 100

요   약   문

Ⅰ. 제  목

수입대체 복합내병성 대과종 토마토 품종육성

Ⅱ. 연구성과 목표 대비 실적

Ⅲ. 연구개발의 목적 및 필요성 

1. 연구개발의 목적

가. 토마토 수입대체를 위해 재배안전성이 뛰어나고 환경친화적 재배가 가능한 품종 육성

나. 토마토의 소비확대에 기여하고 새로운 소비문화에 부응할 수 있는 품종육성

다. 수입대체 고품질 대과종 5품종, 신기능 육종소재 25계통 육성

   (1) 저온기용 복합내병성계 대과종 토마토 3품종 육성

   (2) 고온기용 복합내병성계 대과종 토마토 2품종 육성

   (3) SNP 분석을 통한 세대단축기술 및 우량육종소재 25계통 육성

라. 국내 토마토 수입대체 30% 점유 및 국제적 수준 품종육성
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2. 연구개발의 필요성

 가. 토마토의 국내 재배면적은 매년 증가하여 6,900ha (2015년) 전후이며, 과채류 중에서 농가소

득, 농산물 공급, 국민건강 차원에서 그 중요성이 매우 크다.

 나. 국내 토마토 재배현황을 보면, 대과종 토마토 면적비율이 50%, 방울토마토가 50% 정도로 재

배되고 있다.

 다. 대과종 토마토는 크게 핑크계(pink)와 레드계(red) 분류되는데 핑크계가 80%, 레드계가 20% 

정도이다.

 라. 대과토마토와 방울토마토의 재배면적 비율이 50:50 정도로 추산되며, 대과토마토는 핑크계: 

레드계 80 : 20, 방울토마토는 원형계 : 타원형계 (대추형) 20 : 80 정도로 재배되고 있다.

 마. 국내 토마토 종자시장 규모가 급격히 증가하여 2016년도에 200억 정도로 추산되며, 과채류 

중에서 고추 다음으로 큰 비중을 차지하고 있다.

 바. 재배품종은 국내육성품종이 약 30% 차지하고 있으며, 70% 정도가 외국품종으로 주로 일본과 

유럽 등지에서 수입되고 있다.

 사. 대과종은 수입의존율이 높아 핑크계는 70% 정도가 일본품종이고, 레드계는 80% 정도가 네덜

란드, 이스라엘 등에서 수입되고 있다.

Ⅳ. 연구개발 내용 및 범위 

1. 복합내병계 수입대체용 대과종 토마토 품종 육성

  다양한 토마토 유전자원들의 수집 평가하여 새로운 육종소재를 확보하여 분리선발 및 재육성소

재로 활용하였으며, 기존에 고정계통에 새로운 유전자를 도입하고자 Backcross 방법으로 특정 유전

자 집적으로 신계통을 창출하였다. 우량계통 육성 선발로 대과종 800여 계통들에 대한 모든 생육

형질(배축색, 유묘생장, 초세, 엽형, 절간, 화방발달, 착과성 등)과 과품질 형질(과형, 과크기, 과색, 

어깨색, 당도, 맛, 경도, 저장성, 열과, 과균일도 등), 내병성에 대한 조사 분석으로 양친으로 사용

할 수 있는 순화 고정된 inbred line을 만들었다. 내병성 검정으로 황화위축바이러스(TYLCV 

tomato  yellow leaf cur virus), 토마토모자이크바이러스(ToMV tomato mosaic virus), 토마토반

점시들음바이러스(TSWV tomato spotted wilt virus), 선충(N nematode), 시들음병(F fusarium), 

반신위조병(V verticillium, 근부위조병(Fr fusarium radicis), 잎곰팡이병(Cf cladosporium fulvum), 

역병(Ph phytophthora) 등은 분자마커로 검정하여 선발하였으며, 점무늬병(LS leaf spot), 세균성반

점병(BS bacterial spot) 등은 포장저항성 검정을 하였다. 고정계통간에 F1 hybrid 조합을 작성하고 

조합선발시험으로 1차 선발하였으며, 선발된 조합에 대해 농가실증시험을 통하여 최종선발과 품종

화하였다.

2. SNP 분석을 통한 세대단축기술 및 우량육종소재 개발 

SNP 분석은 레드 및 핑크 대과종 토마토 순계계통으로부터 DNA를 추출하여 resequencing을 수행



하여 많은 DNA 마커를 얻었다. 이들 마커들은 각 계통간의 유전지도를 작성하는데 사용하였으며, 

자손집단의 지놈교차율확인하는데 이용하였다. 또한 여교배 후대 집단을 분석하기위해서 GBS 

system 은 코넬대 방법으로 셋팅하여, 육종효율 증진에 사용하였다. 또한 자식계통에 저항성유전자

의 집적을 위해 주요 형질을 함유한 계통은 상호교배에의해 Gene pyramiding 최적화하였다. 

Ⅴ. 연구개발결과

1. 내재해성 복합내병계 수입대체용 대과종 토마토 품종 육성

 가. 토마토 유용 유전자원들의 수집 평가

   토마토 유전자원을 생장형별로 유한형, 무한형, 과크기별로 대과종, 중과종, 미니종, 색상별로 

pink color, red color, orange color, yellow color, brown color, 과형별로 편구형, 고구형, 타원

형, 원형 등을 수집하였고, 저장성이 우수하고 열과저항성인 유전자원, TYLCV, TSWV, 잎곰팡이

병, 근부위조병, 점무늬병, 역병, 흰가루병, 청고병 등에 내병성 토마토 유전자원 152점을 수집하

여 평가하고 분리육성하거나 재육성 소재로 활용하였다.

 나. 우량한 양친 계통들의 육성 

    모계육성으로 절간이 짧고 화방발달과 착과성이 좋고 과균일도, 저장성, 착색이 우수하고, 토

마토모자이크바이러스, 선충, 시들음병, 점무늬병 등에 내병성이 있는 계통을 선발하여 1차년도에 

42 line, 2차년도에 41 line, 3차년도에 67 line, 4차년도에 56 line을 육성하였다. 부계육성으로 

초세가 강하고 과육이 단단하여 저장성, 수송성이 우수하며, 황화위축바이러스, 잎곰팡이병, 근부

위조병, 역병 등에 내병성이 있는 계통을 선발하여 1차년도에 44 line, 2차년도에 42 line, 3차년

도에 60 line, 4차년도에 48 line을 육성하였다. 고정계통들은 F1 조합작성에 사용하였다. 

 다. 신소재 육성 

   (pink계 x pink계) 1그룹, (red계 x pink계) 5그룹, (red계 x mini계) 1그룹, (pink계 x brown

계) 1그룹 등 8그룹의 신소재육성 조합을 작성하고, backcrossing으로 유전자를 집적하여 BC4F3, 

BC3F2 단계의 새로운 육성재료들을 창출하였다.

 라. F1 조합 선발시험 

   F1 조합 선발시험으로 제1차년도에 핑크토마토 20조합을 작성하여 14조합을 선발하였고, 2차년

도에 핑크 34조합, 레드 28조합을 작성하여 핑크 5조합, 레드 5조합을 선발하였다. 제3차년도에 

핑크 32조합, 레드 24조합을 작성하여 핑크 5조합, 레드 4조합을 선발하였으며, 4차년도에 핑크 

32조합, 레드 21조합 중에서 핑크 5조합, 레드 5조합을 선발하였다. best로 선발된 조합들은 농가

실증시험을 실시하였다.

 마. 품종등록 및 상품화

   최종선발된 조합은 품종화하여 핑크토마토 ‘GS핑크’ ‘슈퍼스타’ ‘맘모스TY’ 흑토마토 ‘블랙이글’ 

레드토마토 ‘찰스톤TY’ 등을 품종보호출원을 하였으며, ‘TY메가톤’ ‘킹스톤’ ‘토스카나’ ‘블루스톤’ 

‘레드스트롱‘ 등을 품종생산판매 신고하여 농가보급 판매 및 확대시험 중에 있다. 
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2. SNP 분석을 통한 세대단축기술 및 우량육종소재 개발 

 가. 엘리트계통의 재배/증식을 통한 형질 특성 조사한 결과 초세가 강하고 착과비대가 균일하고   

과육이 단단하며 저장성이 우수하고 고온기 재배에 적합한 레드 대과 토마토 우량육종소재 및 저

온기에 착과비대가 균일하고 저장성과 맛이 월등히 좋은 복합내병성 핑크 대과토마토 우량육종소

재를 재료로 사용하였다. 

 나. SNP 대량발굴을 위한 재료, DNA추출, 정제 및 QC, sequencing을 위해서 SNP 발굴용 4개

의 자식계통은 rin 계 1계통, 핑크계 2계통 및 레드계 1계통의 24일 된 육묘로부터 DNA 추출를 

한 후, DNA 순도를 검정하고, 주) 테라젠에서 QC하고 Illumina/ Hiseq 2000 DNA sequencing

을 이용하여 Sequecing 분석함 

 다. Genom-Wide SNP는 Illumina의 Hiseq 2000를 이용하여 분석하였으며, Shot read에 대한 

raw data를 quality에 따라 trimming 하는 sequence pre-processing 과정을 거쳐 reference 

genome과의 alignment를 수행하여 consensus sequence를 작성 하였음. 1차 SNP(혹은 In/Del) 

detection 후에, SEEDERS in-house script를 이용하여 샘플 간의 SNP matrix를 작성하고, 

validation과정을 거쳐 유의한 SNP 후보 선발되었다. 4개의 자식계통의 Shot read에 대한 raw 

data는 표 2와 같다. 자식계통 간 read 수는 40,383,428 ~ 43,406,156으로 Reference genome의 

10.33 ~ 11.11 배로 많이 읽었음. 4개의 자식계통의 raw data를 quality에 따라 trimming 한 결

과 Reference genome의 8.40 ~ 9.10 배로 raw data의 79.25 ~ 84.7 %의 수준을 보였음. 

reference genome과 자식계통의 SNP는 144,992 ~ 558,526으로 polymorphic SNP는 교배조합인 

K1과 K2는 607962, K3와 K4는 213,782로 나타났으며 비교샘플 간에 SNP비교분석은 각 샘플을 

표준유전체와 비교하여 얻은 Total SNP position을 후보로 하여 합집합의 리스트를 만들고, 

matrix를 작성한다. 이 때, 빈 영역은 다시 샘플의 consensus sequence로부터 채워 넣는다. 작성

된 matrix에서 동일한 position을 기준으로, 비교샘플 간에 서로 SNP인 경우 (polymorphic SNP)

를 선발하였다. 

 라. reference genome과 자식계통의 SNP는 144,992 ~ 558,526으로 polymorphic SNP는 교배조

합인 K1과 K2는 607962, K3와 K4는 213,782로 나타났음. 비교샘플 간에 SNP비교분석은 각 샘

플을 표준유전체와 비교하여 얻은 Total SNP position을 후보로 하여 합집합의 리스트를 만들고, 

matrix를 작성한다. 이 때, 빈 영역은 다시 샘플의 consensus sequence로부터 채워 넣는다. 작성

된 matrix에서 동일한 position을 기준으로, 비교샘플 간에 서로 SNP인 경우 (polymorphic SNP)

를 선발하였다. Polymorphic SNP 중 intergenic region은 K1-K2 91%, K3-K4 83%로 나타났으

며 Genic은 9, 17%로 나타났다. Genic은 다시 intron, CDS, UTR로 나뉘어 각각 K1-K2에서 6, 

3, 0 %, K3-K4에서 11, 5, 1% 로 나타났음.

 마. 염색체상에 K1-K2 간 polymorphic-SNP 분포도는 자식계통 K1-K2간 Polymorphic SNP 분

포 12개 염색체 모두에 분포하고 있으며, 특히 5번 염색체에서 많은 Polymorphic SNP를 나타남. 

또한 자식계통 K3-K4간 Polymorphic SNP 분포 12개 염색체 모두에 분포하고 있으며, 특히 9번

과 11번 염색체에서 많은 Polymorphic SNP를 나타내었다. 또한 각각의 자식계통 Genome-wide 
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In/Del 분석결과 27136 ~ 44462 수준으로 나타났으며, 교배조합인 K1-K2의 polymorphic 

in/del은 30,641, K3-K4는 11,045로 나타났음.

 바. HRM (High Resolution Melting) primer design을 위해  Genome-wide 분석결과를 토대로 

HRM primer set는 K1-K2간에 HRM primer set가 186,800, K3-K4간에는 70,596 set가 디자

인 하였음. 그리고 이들 SNP 정보를 이용하여 초밀도 genetic map을 구축하였다. 

 사. 토마토 4 품종의 SNP를 이용하여 교배조합별 이용 가능한 SNP를 선발함. 가능한 총 교배조

합은 6개이고, 총 410,074 SNPs가 선발되었다. 이 중 조건을 만족하는 primer를 디자인 할 수 

있는 SNP는 245,514개이었다. 교배조합별 이용 가능한 SNP는 다양하였는데 K1 × K2 조합은 

가장 많은 60,865 SNPs가 선발되었고, 그 중 primer를 이용할 수 있는 SNP는 40,691개이었다. 

반면 K3 × K4 조합은 가장 적은 40,136 SNPs가 선발되었는데, 이용 가능한 primer를 가지는 

SNPs 로는 20,62개가 존재하였다. 

 아. 각 염색체의 물리적인 길이로 구획한 경우는 염색체당 5개의 동일한 크기로 나누었다. 약 

90Mb의 길이로 12개염색체 중 가장 긴 1번 염색체는 5개의 18Mb 길이의 구획으로 나뉘었고, 

약 46Mb 길이의 가장 짧은 6번 염색체는 5개의 9Mb 길이로 분획되었다. 그리고 토마토 4 품종

의 교배조합별로 primer가 이용 가능한 SNP를 이용하여 한 구획 당 3개의 SNP를 선발하여 나타

내었다. 그리고 선발한 SNP 마커는 염색체별 약 10개씩 총 120개로 이들 마커정보를 DB화로부

터 HRM primer을 디자인하였다.  

 자. 식물 육종에서 여교배는 하나 또는 그이상의 형질을 우량 계통에 도입 하고자 할 때 주로 사

용하고 있는 육종법으로 BC1F1 세대에서 donor 친의 유전자들은 25%, 반복친은 75%로 구성되

는 것이 통상적으로 알고 있다. 그러나 육종 현장에서는 유전자간의 상위성, 재조합 등에의해 그 

비율이 다소 차이를 보인다. 이런 차이를 이용하여 donor친의 유전자들이 많이 포함되지 않은 개

체를 선발 한다면, 육종의 세대단축에 기여 할 수 있다. 따라서 본 연구에서는 최근 개발되어 사

용하고 있는 GBS (genotyping by sequencing) 기술을 셋팅하고 그 기술을 이용하여 육종현장에 

접목하여 BC1F1 세대에서 선발 효율을 높이고자 한다. 토마토 BC1F1 세대 96개체 library 구축

을 위해  GBS Next generation sequencing 분석 재료의 제작 후 QC 결과를 나타낸 것으로 

Acrylamide-gel 전기영동과 QC profile 결과와 일치하는 것을 확인하였다. 

 차.  rin/rin의 유전자형을 가지면서 식미가 우수한 계통을 이용하여 초세가 강하고, 당도가 높고, 

과 크기가 280-310g 인 핑크계에 교배하여 얻어진  F1은 핑크계 이며, 이를 이용하여 핑크계 P2

와 여교배하여 BC1F1 세대로부터 foregrounding selection으로 rin 유전자형으로 먼저 선발하였

다. 그리고 backgrounding 선발을 위해  GBS의 실험한 결과 BC1F1 식물체별 호모 SNP는 

3,086개이었고, heterozygous SNP는 810개를 얻었다.  얻어진 호모 및 헤테로 SNP 마커를 염색

체별로 분획한 결과 1번 염색체 239개, 2번 염색체 93개, 3번 염색체 197개, 4번 염색체 149개, 

5번 염색체 233개, 6번 염색체 996개, 7번 염색체 120개, 8번 염색체 12개, 10번 염색체 28개, 

11번 염색체 169개, 12번 염색체 245개 등 다양성을 보였음. BC1F1 세대에서 rin 유전자가 포함

하고 반복친 핑크토마토의 게놈 조성을 살펴본 결과 대부분이 65-78%을 보였으며, 이중 rin/rin 
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계 P1 게놈이 15% 이하인 350-380 정도의 SNP 마커가 포함되어 있는 BC1F1 개체는 38, 45, 

51, 57 식물체로써 각각 donor 게놈이 13%, 16%, 12%, 12.5%로 나타났다. 선발 BC1F1 식물체 

과실의 특성을 살펴본 결과 핑크이면서, 초세가 강하고, 경도가 높으며 다양한 특성을 보였다. 선

발한 식물체의 숙기는 양친에 비해 반복친에 가깝게 나타났으며, 초세는 반복친과 거의 유사하였

다. 그러나 과중은 donor 친과 거의 유사한 결과를 보였으며, 다른 형질은 크게 구별되지 않았다.  

 카. 양친 모두 무한생장형, 초세는 모두 강하며, 과형은 고구형, 편구형, 당도는 5.5-6.0 범위에 

있는 자식계통을 이용하여 F1  및 BC1F1을 육성하여 GBS을 적용하였다. 레드계 토마토을 

donor 친으로 pink 계 토마토를 recurrent 친으로 육성한  BC1F1 세대에서 GBS 적용 후, 얻어

진 polymorphic SNP 마커수는 호모 SNP 2492 개 및 헤테로 SNP 396개로 나타났다. 얻어진 호

모 및 헤테로 SNP 마커를 염색체별로 분획한 결과 표. 18와 같다.  1번 염색체 196개, 2번 염색

체 23개, 3번 염색체 42개, 4번 염색체 116개, 5번 염색체 72개, 6번 염색체 287개, 7번 염색체 

57개, 8번 염색체 38개, 10번 염색체 18개, 11번 염색체 84개, 12번 염색체 130개 등 다양성을 

보였음. BC1F1 세대에서 red계 고품질 관련 유전자가 포함하고 반복친 핑크토마토의 게놈 조성

을 살펴본 결과 대부분이 75-78%을 보였으며, 이중 red계 P1 게놈이 15% 이하인  BC1F1 개체

는 61, 90 식물체로써 각각 donor 게놈이 11.5%, 14.5%로 나타났다. 발 BC1F1 식물체 과실의 

특성을 살펴본 결과 핑크이면서, 초세가 강하고 다양한 특성을 보였다. 선발한 식물체의 숙기는 

양친에 비해 반복친에 가깝게 나타났으며, 초세는 반복친과 거의 유사하였다. 그러나 과중은 

donor 친과 거의 유사한 결과를 보였으며, 다른 형질은 크게 구별되지 않았다.

 타.  토마토  F1 품종간 교배를 통한 우량 유전자 집적 red 토마토 육종소재 개발을 위해 레드계 

품종 메드슨과 티와이 250 품종을 교배하여 과중 250g, 고구형, 색상이 뚜렷하고, 초새가 강한 병

저항성 인자가 다량 포함한 자식종자 S6 세대를 육성하였다. 

3. 유전체 및 대사체 분석을 통한 고품질 토마토 우량 육종소재 개발 

 가. 토마토 35계통 사이에서 수용성 비타민(WSV; Water Soluble Vitamin) B1, B2, B3, B5, B6, 

B9와 C 그리고 Polyphenol류  Naringenin chalcone, Quercetin, Rutin, Kaempferol과 Myricetin

의 정량과 각 계통간의 비타민 함량이 유의한 지를 보고자 수행되었음. 수용성 비타민의 함량을 

알아보기 위해 Sequential determination of fat-and water-soluble vitamins in green leafy 

vegetables during storage, Santos J et al, 2012, Journal of Chromatography A 179-188을 참

고하여 분석조건을 확립하였고 Polyphenol계 물질을 위하여 Determination of polyphenol levels 

variation in Capsicum annuum L. cv. Chelsea (yellow bell pepper) infected by anthracnose 

using liquid chromatography- tandem mass spectrometry, SeMin Park et al, 2012, Food 

chemistry 981-985를 참고하여 추출조건을 설정하였음.

 나. 토마토 유전자원은 재래종, 재배종, 야생종 등을 보유하고 있는 총 100계통에서 resequnecing

이 수행된 30계통을 선발하였고 그 중 재배 시 고온의 영향으로 누락이 된 개체를 제외한 23계통

을 사용하였고, 국내 육종회사  F1 12 품종을 추가하여 정량분석을 위한 시료로 사용하였음.
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 다. Standard solution 분석으로, 결과로 도출해낸 Peak와 본 연구에 사용한 시료를 이용하여 얻

은 Peak를 비교하여 수용성비타민과 Polyphenol이 검출된다는 사실을 알 수 있었음(Test한 두 시

료의 결과를 대입시켜 Standard solution을 기준으로 물질의 유무를 확인). 이 때, 수용성비타민 

B2와 B9의 경우 같은 시간에 나타난 Peak가 같은 Intensity를 보이지 않고, 다른 Peak가 매우 많

이 검출되는 것을 확인하였으며, LOD값 이하로 검출되어 이는 본 실험에 사용된 토마토시료에는 

함유되어있지 않다고 사료됨.

 라. 토마토 수용성비타민과 Polyphenol 성분분석 결과는 B2와 B9을 제외한 선발 물질에서, 모두 

LOD값 이상으로 성분이 검출되었다. 각각 토마토 35계통에서 얻은 농도(Concentration; ㎍/g)와 

이에 대한 표준편차와 상대표준편차를 얻을 수 있었으며, 이로 인해 한 계통에 대한 3반복의 신

뢰성을 확보함.

 마. Candidate Genes and Quantitative Trait Loci Affecting Fruit Ascorbic Acid Content in 

Three Tomato Populations, Rebecca Stevens et al, 2007, Plant Physiology vol.143 1943-1953

에 의해 소과에서 더욱 많은 Ascorbic acid(Vitamin C)를 함유한다는 것을 착안하여 35계통 식물

시료에 대한 정량분석 데이터를 각 시료에 대한 과중 평균 Data를 기준으로 소과는 0-60g, 중과

는 60-150g, 대과는 150g이상으로 나누어 분류하였음. 또한, 시료 간에 과색의 차이가 뚜렷한 것

에 착안점을 두어 과색에 따른 분류를 시행하였음.

 바. 과색에 따라 가공한 Data에 따르면 Black, Orange, Pink, Red와 Yellow로 나누어 보았을 때, 

수용성비타민의 경우 C, B3, B6는 Red에서 가장 많은 함유량을 나타내었고 B5와 B1는 과색에 

따른 차이를 보이지 않았음. 정량분석을 한 5가지 Polyphenol 모두에서 Pink과가 가장 낮은 함량

을 나타내는 것을 확인하였음. Polyphenol의 경우, 외국 재래종 고정계통 22품종에서는 Orange와 

Red과에서 높은 함량이 나타났고, 국내 육종회사 F1 12 품종에서는 Yellow와 Red과에서 높게 

나타나 전반적으로 Red과에서 Polyphenol성분이 많을 것으로 사료됨. 

 사. 과 크기에 따라 가공한 Data에 따르면 수용성 비타민의 경우, 크기에 따른 차이점은 보기 힘

들었으나 112번 시료(LA0797)은 5가지 수용성비타민에 대해 모두 높은 함량을 나타냄. 또한 B6

를 제외한 4가지 물질에서 대과에서 높은 함유량을 보였고, B6의 경우 가장 높은 함유량을 보인 

과실은 대과이나, 그 다음으로 높은 과실들은 소과인 것으로 미루어 보아 소과에 많이 함유되어 

있을 것으로 사료됨. Polyphenol의 경우 외국 재래종 고정계통 22품종에서는 눈에 띄는 차이를 

보이지 않았으나 국내 육종회사  F1 12 품종에서는 소과에서 높은 함량을 띄었음.

Ⅵ. 연구성과 및 성과활용 계획 

1. 연구성과

 가. 품종개발
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 나. 특허
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지식재산권 등 명칭
(건별 각각 기재)

국 명
출원 등 록

기   타
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2015

발명특허 대한민국 한경대 2015.02
10-2015-0

020154
2015
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자명
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SCI여부
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 Genome Bichseam 
Kim
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10.1139
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5-0115

케나다
NRC 

Research 
Press

SCI
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expressing BrRZFP1 gene encoding 
C3HC4-type RING zinc finger protein

Plant 
Breeding and
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정유진 2 한국
Plant 
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Biotech
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Whole Genome Resequencing in Tomato 
Lines Reveals SNP Variation and 
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Plant 
Breeding and
Biotechnology

정유진 1 한국
Plant 
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Biotech

비SCI
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PBR 강권규 9 일본  springer SCIE
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Lines using Genome Resequencing 
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Society of 
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Korean 
Society of 
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Science 

SCIE

6

Identification of functional SNPs in 
genes and their effects on plant 
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J Plant 
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7
Genome Sequencing, a Milestone for 
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Biotechnol Scopus

2. 성과활용계획: 2단계 품종육성에 활용할 계획임
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SUMMARY
(영문요약문)

Ⅰ. Title 
Variety Breeding with Multi-disease Resistance for Import Substitution in Tomato 

Ⅱ. Research Goal and Achievements 
  The object of this project is to Tomato(Lecopersicon esculentum L.) new variety 
breeding and development adaptable in domestic environment, distribute seeds to 
farmers profit increasing and stabilization of tomato seed market, also advancement 
of nation competitiveness. the quantitative goal of this project was established on 
variety protection application 3 varieties and variety production and sales declaration 
2 varieties.  the achievements have been completed variety protection submission 5 
varieties, variety protection registration 1 variety, variety production and sales 
declaration 5 varieties, and  achieved tomato seed sales in domestic of 500 million 
KRW within this study period.

Ⅲ. Aims and Needs for Research Development 
  Domestic cultivation area of tomato is 6,344 ha in 2012, and it is very important in farm 
household income and agricultural product supply among domestic fruit and vegetables. 
Domestic tomato cultivation is dominated by 55-60% big size fruit tomatoes and 40-45% 
cherry tomatoes. Big size fruit tomatoes are classified into pink type and red type, of which 
90% are pink type and 10% red type. Domestic tomato seed market size is about 17 billion 
won in 2012, domestic cultivated varieties account for 30% and foreign imported paper 
accounts for 70%. Therefore, in this study, we aimed to increase the cultivation rate of 
domestic cultivated cultivars that are excellent in cultivation safety, environmentally friendly 
cultivation and tomato consumption, and cultivating cultivars capable of responding to new 
consumption culture. Pink big size tomato F1 hybrids have been developed with good 
fruit setting and enlargement, strong to window fruit, abnormal fruit physiological 
injury, good keeping quality and taste, TYLCV, ToMV, Fusarium, Nemarode, 
Cladosporium, Leaf spot etc. multi disease resistance, Red big size F1 hybrids have 
been bred with strong plant vigor, uniform fruit setting, good storage and 
transportation, firm fruit flex, multi resistance  adaptable in soil culture and 
hydroponic culture.  Mostly tomato cultivation is conducted under protected houses 
in successive cropping,  various disease of Fusarium, Fusarium radicis, Namatode, 
Cladopsporium, Yell Leaf Curl Virus etc. appear, also grow long period cycle under 
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low temperature, hot temperature, so that we need multi disease resistance and good 
environmental adaptable variety.

Ⅳ. Contents and Range of Research Development
  The 1st detail study : collected and evaluated diverse tomato genetic resources for 
using segregating breeding and recombination matters, created new lines as present 
lines accumulated with new gene by backcross method, prime inbred line breeding 
and selection was performed about 800 materials which were evaluated and analysed 
all the growth characteristics(cotyledon color, seedling growth, plant vigor, leaves 
shape, internode, clusters developing, fruit setting etc.) and fruit quality 
characteristics (fruit shape, fruit size, fruit color, shoulder color, sugar content, 
taste, firmness, storage, crack, fruit uniformity etc.), disease resistance was tested 
and selected by molecular marker on TYLCV(tomato yellow leaf curl virus), 
ToMV(tomato mosaic virus), TSWV(tomato spotted wilt virus), N(nematode), 
F(fusarium), V(verticillium), Fr(fusariium radicis), Cf(cladosporium fulvum), 
Ph(phytophthora) etc. and leaf spot, bacterial spot were checked in the field 
tolerance. the crossed F1 hybrid combinations between fixed lines were tested and 
selected through hybrid selection trial, final selections from actual farmer’field trial 
have been registered as commercial variety.
The 2nd detail study : In the SNP analysis, many DNA markers were obtained by 
resequencing DNA extracted from the red and pink type big size fruit tomato inbred 
lines. These markers were used to generate genetic maps between each lines and 
were used to identify genomic crossing rates of offspring groups. The GBS system 
was set up by the Cornell method and used to improve breeding efficiency. Gene 
pyramiding was optimized by mutual crossing of strains containing major traits for 
the integration of resistant genes in the offspring.

Ⅴ. Results of Research Development 

Chapter 1 Variety Breeding with Multi-disease Resistance for Import Substitution in 
Tomato

1. Collection and evaluation of tomato useful genetic resources; Collected and 
evaluated 152 tomato genetic resources which are determinate type, indeterminate 
type by growth habit, big size, medium size, mini size by fruit weight, pink, red, 
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orange, yellow, brown by color, oblate, deep oblate, round, oval by fruit shape, good 
storage and cracking tolerance genetic resources, and TYLCV, Cladosporium, 
Fusarium radicis, Leaf spot, Phytophthora, Powdry mildew, Bacterial wilt resistant 
tomato genetics, these materials were evaluated and selected from the segregating 
population or used for recombination materials. 

2. Elite parent line breeding and selection; Female line breeding and selection: bred 
and selected 42 lines in 1st year, 41 lines in 2nd year, 67 lines in 3rd year, 56 lines in 
4th year with short internode, good flower developing, fruit setting, uniformity, 
storage, color, and Tomato Mosaic Virus, Nematode, Fusarium, Leaf spot resistance. 
Male line breeding and selection:  bred and selected 44 lines in 1st year, 42 lines in 
2nd year, 60 lines in 3rd year, 48 lines in 4th year with strong plant vigor, firm fruit 
flex, storage and transportation, Tomato Yellow Leaf Curl Virus, Cladosporium, 
Fusarium radicis, Phytophthora resistance. fixed inbred lines were used for F1 hybrid 
combination crossing.

3. New material creation backcross; New materials improved to BC4F3, BC3F2 stage 
by backcross that were accumulated new gene in (pink x pink) 1 group, (red x pink) 
5 group, (red x mini) 1 group, (pink x brown) 1group recombinations.

4. F1 hybrids selection trial; In the 1st year selected pink 14 combinations out of 20 
hybrids, the 2nd year selected pink 5 combinations, red 5 combinations out of 62 
hybrids, in the 3rd year selected pink 5 combinations, red 4 combinations out of 56 
hybrids, in the 4th year selected pink 5 combinations, red 5 combinations out of 53 
hybrids. the best selections have been tested at actual farmers’field trial.

5. Variety registration and commercialization; Final selected hybrids were registered 
that pink tomato ‘GS Pink’ ‘Super Star’ ‘Mammoth TY’, black tomato ‘Black Eagle’ 
red tomato ’Charlestone TY’ were submitted to variety protection, also have been 
submitted variety production and sales declaration on  ‘TY Megaton’ ‘King Stone’ 
‘Toscana’ ‘Blue Stone’ ‘Red Strong’, all the varieties are on sales or large scale trial 
currently. 
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Chapter 2. Development Rapid Advancement of Generations for Breeding Efficiency

Promotion for breeding Material by Using SNP Technology in Tomato

1. The characteristics of the traits from the cultivation / propagation of the elite 
lines were investigated. The results showed that the root length was strong, the 
seedlings were uniform, the flesh was hard and the storage was excellent. Very good 
complex tolerance pink base and tomato breeding material were used as materials.

2. For DNA extraction, purification, QC, and sequencing, four tomato inbred lines for SNP 
search were DNA extracted from 24-day-old seedlings of rin type 1, pink type 2 and red type. 
The purity of DNA was verified by using QC and sequencing was performed with Illusion and 
Illumina / Hiseq 2000 DNA sequencing system. 

3. Genom-Wide SNP was analyzed using Illumina's Hiseq 2000, and consensus sequence was 
created by alignment with reference genome through sequence pre-processing to trim raw data 
for shot read according to quality. After detection of the primary SNP (or Indel), a SNP matrix 
was created between the samples using the SEEDERS in-house script, and the SNP candidates 
were selected through validation. The number of readings between child lines was 40,383,428 ~ 
43,406,156, which was 10.33 ~ 11.11 times that of the reference genome. As a result of 
trimming the raw data of four children lines according to quality, it was 8.40 ~ 9.10 times of 
the reference genome and 79.25 ~ 84.7% of raw data. The SNPs of the reference genome and 
the child line were 144,992 ~ 558,526. K1 and K2 were 607962, and K3 and K4 were 213,782 in 
the polymorphic SNP. Create a list of unions with the SNP position as a candidate, and create 
a matrix. At this time, the empty region is filled again from the consensus sequence of the 
sample. Based on the same position in the created matrix, polymorphic SNPs were selected 
among the comparative samples.

4. The SNPs of the reference genome and the offspring were 144,992 ~ 558,526, and the 
polymorphic SNPs were 607962 for K1 and K2, and 213,782 for K3 and K4. A comparison of 
SNPs between comparative samples is made by creating a list of unions and a matrix, with the 
total SNP position obtained by comparing each sample with a standard genome as a candidate. 
At this time, the empty region is filled again from the consensus sequence of the sample. 
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Based on the same position in the created matrix, polymorphic SNPs were selected among the 
comparative samples. Among the polymorphic SNPs, 91% of K1-K2, 83% of K3-K4, and 9,17% 
of genic were found in the intergenic regions. Genic was again divided into intron, CDS, and 
UTR by 6, 3, 0% in K1-K2 and 11, 5 and 1% in K3-K4, respectively.

5. The distribution of polymorphic-SNPs between K1 and K2 on chromosomes is distributed in 
all 12 chromosomes of the polymorphic SNP distribution between K1 and K2 in child line. 
Especially, there are many polymorphic SNPs on chromosome 5. Polymorphic SNP distribution 
in the K3-K4 strain was also distributed in all 12 chromosomes, especially polymorphic SNPs 
on chromosome 9 and 11. In addition, genome-wide In / Del analysis of each strain showed 
27136 ~ 44462 levels. The polymorphic in / del of K1-K2 was 30,641 and the K3-K4 was 11,045.

6. Based on the results of the genome-wide analysis for HRM (High Resolution Melting) primer 
design, the HRM primer set was designed with HRM primer set of 186,800 between K1 and K2, 
and 70,596 sets among K3-K4. We constructed a genomic map using SNP information.

7. SNPs of four varieties of tomatoes were used to select available SNPs for each 
crossbreeding combination. There were 6 possible total crossbreeding combinations, totaling 
410,074 SNPs. Of these, 245,514 SNPs were able to design primers satisfying the conditions. 
The SNPs available for each mating combination varied, with 60,865 SNPs selected for the K1 × 
K2 combination, among which 40,691 SNPs were available for primer use. On the other hand, 
the K3 × K4 combination showed the lowest number of 40,136 SNPs. There were 20,62 SNPs 
with available primers.

8. When divided into physical lengths of each chromosome, they were divided into five equal 
sizes per chromosome. The longest chromosome 1 of 12 chromosomes was about 90 Mb in 
length and was divided into 5 18 Mb long sections. The shortest chromosome 6 of about 46 Mb 
was divided into 5 9 Mb lengths. Three SNPs were selected for each mosaic by using SNPs 
available for primer - mating combinations of four tomato varieties. The selected SNP markers 
were about 120, totaling about 10 for each chromosome. The HRM primer was designed from 
the database of these marker information.
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9. It is commonly known that crossbreeding in plant breeding consists of 25% of donor genes 
in the BC1F1 generation and 75% of the repetitive progeny in the breeding method used when 
introducing one or more traits into a good lineage. However, at the breeding site, the ratio is 
somewhat different due to the superiority of genes and the recombination. Using these 
differences, selection of individuals that do not contain many donor genes can contribute to a 
shorter generation of breeding. Therefore, this study aims to increase the selection efficiency 
in the BC1F1 generation by setting GBS (genotyping by sequencing) technology that has been 
developed and used recently and using this technology in the field of breeding. After 
generation of the GBS Next Generation Sequencing analytical material for the construction of 
96 libraries of tomato BC1F1 generations, the QC results were shown to be consistent with 
Acrylamide-gel electrophoresis and QC profile results.

10. F1, which is obtained by crossing to a pink system which has a genotype of rin / rin and 
has a good taste and has high initiality, high sugar content, and a size of 280-310 g, is a pink 
system. Using this method, we crossed with pink P2 and selected as rin genotype from 
foregrounding selection from BC1F1 generation. GBS showed 3,886 homozygous SNPs per plant 
and 810 heterozygous SNPs per background. The obtained homozygous and heterozygous SNP 
markers were divided into 239 chromosomes, 93 chromosomes, 197 chromosomes, 197 
chromosomes, 149 chromosomes, 233 chromosomes, 996 chromosomes, 996 chromosomes 
There were 120 chromosomes, 12 chromosomes, 28 chromosomes, 169 chromosomes, and 245 
chromosomes. Genomic composition of the pink tomatoes containing the rin gene in the BC1F1 
generation and repeatedly cloned showed that 65-78% of them were in the majority. Among the 
38, 45, 51, and 57 plants, the donor genome was 13%, 16%, 12%, and 12.5%, respectively, in 
the BC1F1 population containing about 350-380 SNP markers with less than 15% of the rin / 
appear. As a result of looking at the characteristics of BC1F1 plant fruit, it showed pink, 
strong initial, hardness and various characteristics. The maturity of the selected plants was 
similar to that of the parents. However, overfeeding was similar to that of donor, and other 
traits were not significantly differentiated.

11. F1 and BC1F1 were grown and GBS was applied by using the parent line of the parents, 
the sugar content in the range of 5.5-6.0. The number of polymorphic SNP markers was 2492 
homozygous SNPs and 396 heterozygous SNPs after GBS application in the BC1F1 generation in 
which the red tomatoes were donor and the pink tomatoes were recurrently grown. The 
obtained homozygous and heterozygous SNP markers were fractionated by chromosome, 
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resulting in 196 chromosomes, 23 chromosomes 2, 42 chromosomes, 42 chromosomes, 116 
chromosomes, 72 chromosomes, 287 chromosomes, 7 chromosomes There were 57 
chromosomes, 38 chromosomes, 18 chromosomes, 84 chromosomes, and 130 chromosomes. In 
the BC1F1 generation, the genomic composition of the red genetically modified pink tomatoes 
containing the high quality gene related to red was 75-78%, and BC1F1 with less than 15% of 
the red P1 genome was 61, 90 plants, 11.5% and 14.5%, respectively. As a result of looking at 
the characteristics of the plant BC1F1 plant fruit, it was pink, but it showed strong and various 
characteristics. The maturity of the selected plants was similar to that of the parents. However, 
overfeeding was similar to that of donor, and other traits were not significantly differentiated.

12. For the gene pyrimiding experiment, a hybrid of F1 x F1 crossing was carried out. In 
order to develop a high-yielding tomato breeding material, Medson F1 and TY 250 F1 were 
crossed, fruit weight (250g) were selected to F1, F2, F3, F4, F5 and F6 generation.

Chapter 3. Development of high-quality tomato breeding materials by analysis of genomics and 

metabolites 

1. Quantitative of water soluble vitamins (WSV) B1, B2, B3, B5, B6, B9 and C and 
polyphenols such as Naringenin chalcone, Quercetin, Rutin, Kaempferol and Myricetin 
and vitamin contents of 35 tomato breeding materials were analyzed. To determine 
the content of water-soluble vitamins, analytical conditions were established by 
reference to Journal of Chromatography A 179-188, Santos et al, 2012, Sequential 
determination of fat-and-water-soluble vitamins in green leafy vegetables during 
storage. Determination of Polyphenol Levels in Capsicum annuum L. cv. Chelsea 
(yellow bell pepper) infected by anthracnose using liquid chromatography-tandem 
mass spectrometry, SeMin Park et al, 2012, Food chemistry 981-985.

2. Thirty isolates were selected for resequnecing in 100 genotypes including native 
species, cultivars and wild species. Among them, 23 strains were used except the 
missing ones due to high temperature during the cultivation. F1 12 varieties were 
added and used as a sample for quantitative analysis.
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3. By standard solution analysis, it was found that water-soluble vitamins and 
polyphenols were detected by comparing the peaks derived from the resultant peaks 
with the peaks obtained from the samples used in the present study (by substituting 
the results of the two tested samples, To check the presence of the substance). In 
this case, the water-soluble vitamin B2 and B9 did not show the same intensity of 
peaks at the same time, and it was confirmed that other peaks were detected very 
much. It was detected below the LOD value and contained in the tomato samples 
used in this experiment. 

4. Analyzes of tomato water - soluble vitamins and polyphenols showed that the 
components were found to be above the LOD value in B2 and B9. Concentration (㎍ / 
g) and standard deviation and relative standard deviation were obtained for 35 lines 
of tomatoes, respectively. 

5. In addition, it has been reported that ascorbic acid (Vitamin C) is contained in the 
bovine colony according to Rebecca Stevens et al., 2007, Plant Physiology vol.143 
1943-1953. Quantitative analysis data of 35 plant samples were classified into 0-60g, 
60-150g, and 150g, respectively, based on the average data of each sample. In 
addition, the classification was performed according to the color of the specimen, 
with the focus on the difference in coloration between the samples. 

6. According to the data processed according to the whiteness, C, B3, and B6 in the 
case of water soluble vitamins showed the highest contents in Red, when they were 
divided into Black, Orange, Pink, Red and Yellow. And B5 and B1 showed no 
difference according to coloration. In all of the five polyphenols analyzed, the lowest 
content was found in pink. Polyphenol content was higher in orange and red than in 
yellow and red in the native breeder F1 12 varieties. 

7. According to the data processed according to the size of the water soluble vitamin, 
the difference according to the size was hard to see, but the sample No. 112 (LA0797) 
showed high contents for the five water soluble vitamins. In addition, the content of 
B6 was higher than that of B6, and the highest content of B6 was found in the flesh, 
but the next highest fruit was in the bovine. Polyphenol did not show any significant 
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difference in the 22 varieties of foreign native species, but it was higher in the 
cherry tomato in domestic breeding company F1 12 varieties.
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제 1 장   프로젝트의 개요 및 성과목표

제 1절 연구개발의 목적, 필요성 및 범위 등을 기술
1. 연구개발의 목적

  가. 토마토 수입대체를 위해 재배안전성이 뛰어나고 환경친화적 재배가 가능한 품종 육성

  나. 토마토의 소비확대에 기여하고 새로운 소비문화에 부응할 수 있는 품종육성

  다. 수입대체 고품질 대과종 12품종, 신기능 육종소재 25계통 육성

   (1) 저온기용 복합내병성계 대과종 토마토 6품종 육성

   (2) 고온기용 복합내병성계 대과종 토마토 6품종 육성

   (3) SNP 분석을 통한 세대단축기술 및 우량육종소재 25계통 육성

   (4) 유전체 및 대사체 분석을 통한 고품질 토마토 우량 육종소재 개발

  라. 국내 토마토 수입대체 70% 점유 및 국제적 수준 품종육성 

2. 연구개발의 필요성

  (1) 토마토의 국내 재배면적은 매년 증가하여 6,900ha (2015년) 전후이며, 과채류 중에서 농가소  

  득, 농산물 공급, 국민건강 차원에서 그 중요성이 매우 크다.

  (2) 국내 토마토 재배현황을 보면, 대과종 토마토 면적비율이 50%, 방울토마토가 50%정도로 재

배되고 있다.

  (3) 대과종 토마토는 크게 핑크계(pink)와 레드계(red) 분류되는데 핑크계가 80%, 레드계가 20%  

  정도이다.

  (4) 대과토마토와 방울토마토의 재배면적 비율이 50:50 정도로 추산되며, 대과토마토는 핑크계 :  

  레드계90 : 10, 방울토마토는 원형계 : 타원형계 (대추형) 40 : 60 정도로 재배되고 있다.

  (5) 국내 토마토 종자시장 규모가 급격히 증가하여 2016년도에 200억 정도로 추산되며, 과채류  

  중에서 고추 다음으로 큰 비중을 차지하고 있다.

  (6) 재배품종은 국내육성품종이 약 30% 차지하고 있으며, 70% 정도가 외국품종으로 주로 일본  

  과 유럽 등지에서 수입되고 있다.

  (7) 대과종은 수입의존율이 높아 핑크계는 80% 정도가 일본품종이고, 레드계는 80% 정도가 네  

  덜란드, 이스라엘 등에서 수입되고 있다.

  (8) 국내 토마토 종자시장에 외국 품종들이 무분별하게 들어오고 있으며, 종자가격도 비싸 토마  

  토 재배농가의 부담을 가중시키고 있다.

  (9) 연작에 따른 각종 병해충 발생 증가와 최근 잦아진 극저온, 극고온 등 기후변화에 따른 토   

 마토 안정생산이 위협받고 있다, 따라서 바이러스, 세균병, 곰팡이병 등에 복합내병성이면서 환   

 경 적응성이 우수한 수입 대체용 신품종의 개발이 시급한 실정이다.  

  (10) 토마토는 주요 육종 목표는 과실 수량 및 숙성, 크기, 색깔, 가용성 고형물 함량과 같이 맛  
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  을 결정하는 요인과 병해충 저항성, 환경스트레스 저항성 등 재배 편의성에 집중하고 있으며, 중  

  요한 육종형질은 오랜 기간 동안 유전적 연구와 유전자 연구가 진행되어 풍부한 문헌정보를 가  

  지고 있다.  

  (11) 토마토의 유전체 염기서열 정보 전체가 공개 (S. lycopersicum Heinz 1706; Nature, 2012)  

  되어 이용 가능한 상황이며, 현재 13 품종 토마토의 genome sequencing project가 완료 혹은 진  

  행 중이다. 

  (12) 현재까지 형질관련 분자마커 개발은 단일 유전자에 의해 조절되는 형질 중심으로 개발되어  

  왔으나, 세대단축을 위하여 여교잡 선발 (Marker-assisted backcrossing: MAB)을 위한 교배조  

  합별 이용 가능한 genome-wide SNP 선발이 필요하다.

  (13) SNP 기술이란 생물의 DNA는 99%가 동일한 구조를 가지지만, 남은 0.1%차이가 표현형의  

  변화를 가져오는데, 이와 같이 개체별, 계통별 염기서열의 차이를 분석해보면, 그중 90%가 같은  

  위치에서 한 염기가 다른 염기로 바뀌는데, 이와같이 많은 개체 또는 계통에서 DNA 염기서열에  

  서 다른 염기가 같은 위치에서 발견되는 것을 SNP (single nucleotide polymorphism: 단일염기  

  다형화)라고 한다. 

  (14) 또한 육종 과정 중에서 제거해야 할 lingkage dragging를 확인할 수 있는 분자마커 개발과  

  gene pyramiding을 위한 형질 연관 마커 및 교차율을 이용한 후손세대 예측 등 육종에 실질적인  

  정보를 생산 및 제공이 필요하다.

  (15) 유전체 기반의 육종 시스템을 구현하기 위해서는 육종소재에 대한 정확한 데이터베이스, 표  

  준유전체 정보, 모든 유전자의 유전양상을 이해할 수 있는 초고밀도 유전지도가 필요하다.

  (16) 육종효율을 증대시키기 위해서는 육종연한의 단축이 필수적이며, 이에 유전체 정보와 결합  

  된 유용유전자원의 추출과 이에 대한 분자마커 기술 개발이 핵심역량으로 부상하고 있음. 최근  

  급속히 증가되고 있는 유전체정보에 생물정보학 (bioinformatics) 기술을 접목하여 지식 기반 육  

  종에 적합한 고급 정보를 제공함으로써, 유전체 정보와 육종간의 상호 소통 및 활용이 원활하도  

  록 지원하는 가교역할이 필요하다.  

3. 연구개발 범위

  가. 내재해성 복합내병계 수입대체용 대과종 토마토 품종 육성

   (1) 우량한 대과토마토 계통육성

    (가) 재육성으로 다양한 신소재 창출 

    (나) 우량한 parent line의 육성 

    (다) Multi 내병성 계통육성 

   (2) 고품질 복합내병계 조합작성 및 선발시험

    (가) 초자 (초형, 초세, 절간, 잎형 등)와 과품질(과균일도, 과형, 과크기, 색상, 어깨색, 저장성, 

맛 등)종합평가 선발

    (나) Segment 별 유망한 핵심 조합 선발 
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   (3) 첨단 유전자원 수집 평가 

    (가) 내한성, 내서성 및 내병성 유전자원

    (나) 재배안정성 대과 토마토 유전자원

    (다) 새로운 유전자원을 평가한 후 분리 혹은 재육성 소재로 활용

   (4) 재배가 안정적이고 여러 생리장해에 둔감한 고품질 복합내병계 대과 토마토 상품화

    (가) 지역별, 작형별 적응성시험으로 농가현장에서 평가 선발

    (나) 원종증식, 종자생산 

    (다) 품종등록, 세미나, 홍보, 판매 --> 상품화(6품종)

  나. 수입대체 고품질 레드대과 토마토 품종육성

   (1) 대과종 레드 토마토 유전자원 수집 및 평가

   (2) 과품질, 내병성 등을 평가

   (3) 선발 유전자원을 활용한 우수계통 육성

   (4) 우수계통을 이용한 조합작성 및 선발

   (5) 시교생산 및 원종증식 체계확립

   (6) 농가 재배 시험 및 시교시험

   (7) 고품질 레드 대과 토마토 상품화 (5품종)

   (8) 지속적 재배농가 관리 및 Consulting

  다. SNP 분석을 통한 세대단축기술 및 우량육종소재 개발 

   (1) SNP 분석을 통한 세대단축기술 및 우량육종소재개발 (레드 및 핑크 대과종  순계계통 각 

10점, 원형 및 대추형 방울토마토 순계계통 각 10점)

   (2) 토마토 RILs 집단의 증식을 통한 시료 확보 및 RILs resequencing

    (가) 기 확보된 RIL 집단의 재배/증식을 통한 시료 확보

    (나) MAB 검증용 여교잡 집단 (BC2, BC3) 구축

    (다) Multiplexed Hiseq-2000 시스템을 이용하여 RIL 집단의 resequencing  

  (3) RILs 집단의 형질 정보 조사

    (가) 내병성, 고기능성(항산화) 물질, 고품질 등 형질 연관정보조사

    (나) 형질 조사결과를 이용한 QTL mapping

   (4) RILs 집단 resequencing을 통한 SNP 기반의 genetic map 작성

    (가) 교배 양친에 대한 SNP 정보를 발굴 

    (나) SNP 정보를 교배 양친과 비교하여 genotyping을 수행

    (다) SNP 정보의 정확도를 실험적으로 검증

    (라) 초고밀도 genetic map 구성

   (5) 토마토 여교잡 MAB 검정 시스템



    (가) 자손집단의 SNP 간 관계 및 지놈 교차율 확인

    (나) 분자마커를 선발 및 세트 확보     

   (6) Gene pyramiding 최적화 

4. 유전체 및 대사체 분석을 통한 고품질 토마토 우량 육종소재 개발 

  가. 유전자원의 대사산물 

   (1) 비타민계 성분정량분석법 구축

   (2) 계통/품종간 성분분석

   (3) 페놀계 및 카로테노이드 성분분석 표준화

   (4) 6종 페놀계 성분분석

   (5) 6종 카로테노이드 성분분석

   

제 2절 연구성과 목표 대비 실적
1. 연구개발 성과목표 대비 실적

구분

품종개발 특허 논문
분자
마커

유전자원 국내매출
액

(백만원)

종자
수출액

기술
이전

마케팅 
전략
수립

보고서

인력
양성출원 등

록 출원 등
록 SCI 비

SCI
수
집

등
록

최종목표 3 1 1 5 85 10

연구기간내 
달성실적 5 1 2 2 5 152 543 10

달성율(%) 160 200 200 200 100 178 100
  

                                                  

2. 품종개발
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3. 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 발명특허 대한민국  부산대 2015.06 10-2015 
092628 2015

발명특허 대한민국 한경대 2015.02 10-2015-0
020154 2015

4. 논문 

 논문(국내외 전문학술지) 게재

번호 논문명 학술지명 주저
자명 호 국명 발행

기관
SCI여부

(SCI/비SCI)

1

Development of a high-resolution 
melting marker for selecting       
Fusarium crown and root rot resistance 
in tomato 

 Genome Bichseam 
Kim  5-0115 케나다

NRC 
Research 

Press
SCI

2
Transgenic tomato plants ectopically 
expressing BrRZFP1 gene encoding 
C3HC4-type RING zinc finger protein

Plant 
Breeding and
Biotechnology

정유진 2 한국
Plant 

Breed. 
Biotech

비SCI

3
Whole Genome Resequencing in Tomato 
Lines Reveals SNP Variation and 
Breeding Events

Plant 
Breeding and 
Biotechnology

정유진 1 한국
Plant 

Breed. 
Biotech

비SCI

4

Molecular characterization of the 
UDP-glucose 4-epimerase (BrUGE) gene 
family in response to biotic and abiotic 
stress in Chinese cabbage (Brassica 
rapa)

PBR 강권규 9 일본  springer SCIE

5

Identification of an SNP Variation of 
Elite Tomato (Solanum lycopersicum L.) 
Lines using Genome Resequencing 
Analysis

Korean 
Society of 
Breeding 
Science

강권규 57 한국

Korean 
Society of 
Breeding 
Science 

SCIE

6
Identification of functional SNPs in 
genes and their effects on plant 
phenotypes

J Plant 
Biotechnol 강권규 43 한국 J Plant 

Biotechnol Scopus

7 Genome Sequencing, a Milestone for 
Genomic Research and Plant Breeding

 Plant 
Breeding and 
Biotechnology

강권규 43 한국
  Plant 
Breed. 
Biotech 

 비SCI
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5. 유전자원

 세부적으로 전부(건별로)기록

번호 특성 수집
등 록

기   타
등록인 등록일 등록번호

2013년도 TY내병성, 저장성 등 47점  

2014년도  long shelf, 청고병 등 38점

6. 국내매출액

 국내 종자 판매 실적
번호 일자 판매처 매출액

1 1014.12.31 까지 부농종묘 1억 5천만
2 2014.12.31 까지 스카이종묘 7천만

7. 종자수출액/수입대체 효과

 종자수출액(USD)

번호 수출품목
수출액

수출일 수출국 수출금액

8. 기술이전

 기술이전

번호 기술이전 유형 기술실시계약명 기술실시
 대상기관

기술실시
 발생일자

기술료
(당해연도 발생액) 

9. 마케팅 전략수립 보고서

 기타 활용 및 홍보실적(단행본 발간, CD 제작 등)
번호 일자 활용명칭 활용내역
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10. 인력양성 

 연구인력 활용/양성 성과

번호 분류 기준년도
인력양성 현황

학위별 성별 지역별

박사 석사 학사 기타 남 여 수도권 충청권 영남권 호남권 기타

2 1 5 7 1 8
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제 2 장   국·내외 기술개발 현황 

제 1절 국내외 토마토연구현황
1. 국내 연구 현황

  가. 토마토는 세계적인 채소 작물로 선진국의 품종개발 수준은 매우 우수한 편이나 국내의 토마

토 육종은 초기단계이며 투자규모 및 토마토육종을 하는 종자회사가 적다.

  나. 국내 토마토 품종 육성 연한은 30여년에 지나지 않으며, 특히 토마토 육종인력이 매우 적어 

대외 경쟁력이 약함.

  다. 국내에 보급되고 있는 품종은 일본회사와 다국적기업에서 육성한 품종이 많으나, 근래에 국

내 토마토 육종기술도 많이 발전하여 국내 육종가가 만든 품종의 비율이 점차 높아지고 있

으며, 특히 방울토마토의 경우 국내시장 점유율이 급상승하여 70%이상 점유하고 있음.

  라. 토마토육종에 참여하고 있는 국내 기업이 극소수이며 토마토육종의 가장 큰 핵심 요소인 내

병성육종 부분의 기술력 및 연구기반이 취약함.

  마. 서울대에서 차세대바이 오그린 사업단의 지원으로 고추 유전체 해독을 완성도 높은 수준까지 

진행 중이며(93X 유전체 정보생산, scaffold의 합이 90% 이상의 genome coverage), 국제적 

협력을 이끌고 있음.

  바. 한국생명공학연구원을 중심으로 2003년부터 시작된 국제가지과유전체 컨소시엄에 참가하여, 

6년간 국제컨소시엄을 구성하였고, 토마토 유전체 분석(2번 염색체 담당)을 수행우수한 성과

(http://solgenomics.net/genomes/Solanum_ lycopersicum/index.pl)

  사. C. annuum Dempsey X Perennial의 RIL 120개체와 양친 2종 포함 122개체의 

resequencing 수행, 평균 1X genome coverage의 low-depth sequencing 실시

  아. 재조합자식계통 (RILs: Recombinant Inbred Lines)이란 우량형질을 가진 계통을 교잡하여 

얻어진 자식들을 계통화하여 자식계통을 육성하는데 이들 자식계통들의 집단을 말한다. 

  자. 부모를 포함한 122 RIL 계통으로부터 genome-wide SNP 선발 ; 평균 SNP는 867,927개, 

최소 SNP를 가진 계통은 102,197개, 최대 SNP를 가진 계통은 4,971,051개를 얻을 수 있었

는데 이는 시퀀스양이 부족하여 SNP 선발 기준의 경계에 걸쳐 있는 것이 많음.

  차. 부모 사이에서 발생된 SNP를 120 계통의 RIL 집단에서 염기서열 수준에서 검증하는 알고리

즘을 개발함. 95% 이상의 genotyping 정확도를 보여 육종연한 단축 및 우량 육종소재를 개

발 할 수 있는 여건이 마련됨. 

2. 국외 연구 현황

  가. 토마토 육성역사를 세대별로 구분하면 1세대는 수량성(1970년대 잡종품종 보급), 2세대는 환

경적응성(1980년대), 3세대는 저장성 및 내병성(1990년대), 4세대는 품질 위주의 성분육종

(2000년대)으로 나눌 수 있으며 국내보다 약 5년 이상 앞서 있는 것으로 파악되고 있음.
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  나. 육종에 있어 분자표지의 중요성이 크게 부각되어 있으며, 다국적 종자회사들을 중심으로 자

체 마커 개발기술과 High-throughput(HT)-MAS system 확립에 많은 투자를 하고 있음. 

  다. 일본의 경우 핑크대과와 방울토마토에서는 내병성과 고품질, 그리고 대목 품종에서는 복합내

병성 육종위주로 연구가 진행되고 있음.

  라. 토마토 품종 육성에 생명공학 기술을 적극 활용하여 병해충 저항성 선발시 DNA 마커를 이

용하여 선발 효율을 극대화 시켜 다양한 병해충 저항성 유전자를 가지고 있으며 육종 연한

을 단축하고 있음.

  마. 토마토는 시장 규모만큼이나 종자시장도 크며, 다른 채소에 비해 선도적인 육종기술이 개발

되었고 유전자 지도도 가장 먼저 작성.

  바. 2011년 현재 세계의 토마토 종자 시장은 약 1조원에 달하며, 국내의 종자시장은 ‘01년 이래 

매년 6.5%씩 성장. 

  사. 발달된 분자육종 기술을 이용하여 원하는 유전자를 확인하는 등 선발효율을 향상시키고 육종

기간을 획기적으로 단축.

  아. 2003년부터 시작된 국제가지과 유전체 컨소시엄을 통해 토마토 유전체 해독이 완료되었고, 

2012년 5월 Nature에 발표되어 유전체 정보 공개됨.

  자. 국제 가지과 공동연구 컨소시엄을 통해 매년 회원국에서 워크샵을 개최하고 정보 및 연구재

료를 공유하여 우수한 협력체계 구축함.

  차. SolCAP (http://solcap.msu.edu/)은 가지과 작물 유전체를 실용화하기 위하여 토마토와 감자

에 집중하여 SNP 등 육종에 필요한 마커 및 분석용 tool로 개발 중임.

  카. Tomato Functional Genomics Database (http://ted.bti.cornell.edu/)는 microarray를 통해 

분석된 유전자 발현 양상을 분석한 데이터 베이스이며, 토마토 열매 관련하여 집중적으로 연

구 중.

  타. Tomato QTL database (http://zamir.sgn.cornell.edu/Qtl/Html/home.htm)는 토마토 IL 분

석을 통해 확보된 QTL 정보를 제공함.
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3. 국내외 연구수행기관 및 동향

연구수행 기관 연구개발의 내용 연구개발성과의 활용현황

일본의 Takii, Sakata사 고품질/ 저온기 토마토 개발, 재배안정성 
대과종 토마토개발

도태랑 series, 호용, 슈퍼썬로드, 토사마, 꼬꼬, 
큐티, 도태랑TY위너, 스마트 TY사마

Monsanto사 복합내병계/다수성 토마토 개발 라피도(디루이터), 유니콘, 박커스 

농우바이오 (한국) 대과종, 방울, 대목토마토 품종 개발
큐피랑, 티와이알토랑, 미니찰, 티티찰, 닥터큐, 
라운드 육성보급  

토마토생명과학연구소
(한국)

내병성 완숙대과, 방울토마토 품종개발
티와이미라클, 토스트, 엔돌핀, TY포르테 
육성보급 

원예연구소 (한국) 유전자원 수집 및 기본 계통 육성 기본 계통 육성
한경대학교(한국) 유전자원 수집, 평가 및 품종개발 계통육성 및 계통분리, 품종육성

세미니스, 신젠타 약 20여 가지의 토마토 마커 개발 대부분 내병성 관련 마커이며 현재 고품질 
신품종 개발을 위하여 분자 마커 활용 중 

캐나다 대학 (캐나다) 시들음병 저항성 유전자(I3) 클로닝 마커를 품종육성에 활용 중
TGRC(미국) 유전자원 수집, 평가 및 증식 품종개발자에게 년 약 600점 자원분양

코넬대학
토마토 genomics에 국제공동 연구, 
토마토의 기초 유전자 지도, 토마토 마커 
개발, 토마토 PCR-based marker DB 구축

일반 연구자가 활용할 수 있도록 모든 자료 
공개 토마토 마커개발에 많은 도움을 받음

서울대 + KRIBB 토마토 genomics에 국제공동 연구 활용을 위한 DB 구축함

Keygene 가지과 채소 작물의 주요 형질에 대한 
다인자, 단인자 마커 개발 출자한 회사에 마커 보급

일본 경도대학 トマト機能性成分を活用した花粉症・生活習
慣病対策食品の開発 성분분석에 의하여 신품종 개발에  이용

Table 2-1. 국내외 연구수행기관 및 동향
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제 3 장   연구개발수행 내용 및 결과 
* 이론적, 실험적 접근방법, 연구내용, 연구결과를 기술

1절 내재해성 복합내병계 수입대체용 대과종 토마토 품종 육성

1. 유전자원수집 및 평가

  가. 새로운 유전자원으로 착과성과 저장성이 우수하고 TYLCV 내병성이 있는 핑크계(pink) 7점, 열과에 강

하고 과균일도가 좋으며 청고병 등에 내병성이 있는 레드계(red) 10점, 그리고 yellow 1점, brown 1점

을 수집 평가하여 분리육성 및 재조합 육성 소재로 활용하고자 함.

Table 1-1. 신유전자원 수집 특성 평가 (1차년도)

                       

  

Photo 1-1. 수집된 다양한 토마토 유전자원
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  나. TYLCV 내병성, 저장성 유전자원 4점, 대과long shelf life 2점, 열과.청고병 저항성 3점, 유
한형. TY내병계 3점, 다수성.long shelf 1점, 유한형.다수성 3점, Ty2 유전자 1점, 근부위조
병(Fr)   내병계 1점 등 총 18점을 수집하여 평가 및 분리중임

Table 1-2. 신유전자원 수집 및 특성평가 (2차년도) 

  다. TSWV 내병계 2점, TYLCV 내병계 2점, cold tolerance계통 1점, 요리용토마토 1점, black   

leaf mold 내병계 1점, grey leaf spot 내병계 2점, long shelf life계 1점, 송이용토마토 2점,  

brown color 1점, 얼룩토마토 1점 등 총 13점을 수집하여 평가하고 육종소재로 활용.

Table 1-3. 신유전자원 수집 및 특성평가 (3차년도) 
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Table 1-4. 신유전자원 수집 및 특성평가 (4차년도)

2. 우량 양친계통(parent line)들의 육성 및 선발

  가. 연구방법

   (1) 공시재료: 대과종 토마토 육성재료 500여 계통을 공시

   (2) 처리: 40구 트레이에 파종하여 50~60일 육묘하여 2중 비닐하우스에 정식함

   (3) 시험방법: 주지1본 재배, 줄유인, 개화후 수정 착과시켰으며 6단까지 적심함

   (4) 조사내용  

    (가) 초형: 무한생장형(indeterminate type), 유한생장형(determinate type)

    (나) 숙기: 제1화방의 개화시기와 착색이 빠르고 늦음에 따라 조.중조.중,중만,만으로 구분 

    (다) 절간: 지제부에서 제3단 화방까지의 길이 

    (라) 과형: 편구형(약간 납작한 형태), 고구형(과고가 높은 형태), 타원형(과장이 긴 형태)
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    (마) 과중: 5과의 평균과중

    (바) 과색: 착색시의 색상에 따라 분홍색(pink), 홍색(red), 오렌지색(orange), 노란색(yellow),  

갈색(brown)으로 나누며, rin은 착색이 되지 않는 rin gene  

    (사) 어깨색: 착색이 되기 전 과일의 어깨부분의 base green의 정도에 따라 LG(light green),   

G(green), DG(dark green), U(no green back)  

    (아) 경도: 과일의 경도는 저장성, 수송성과 연관이 있으며, 성숙시 단단한 정도에 따라    

S(soft), M(medium), F(firm), VF(very firm)으로 나누고, 경도계로 측정

    (자) 과균일도: 성숙된 과일의 uniformity 정도, 상품수확률과 관련있음

    (차) 당도: Brix 당도계로 측정하였으며, 식미와 연관이 있음    

    (카) 내병성: 개발된 분자마커를 이용하여 TYLCV(tomato yellow leaf curl virus 황화잎말    

림바이러스),Tm(tomato mosaic virus 토마토모자이크바이러스),Mi(nematode 선충), 

F(I2,fusarium 시들음병), Fr(fusarium radicis 근부위조병),V(verticillium 반신위조병), 

Cf(cladosporium fuvum 잎곰팡이병),Ph(phytophthora 역병), LS(Stemphyllium 점무늬

병) 등을 분자마커 및 포장저항성을 검정함

   

  나. 연구결과  

   (1) 모계육성(A line)으로 절간이 짧고 착과비대성이 좋고, 저장성, 과균일도가 우수하며, 토마

토 모자이크바이러스(Tm), 선충(N).위조병(F2).잎곰팡이병(Cf)) 등에 복합내병성이 있는 42계통

을 육성 선발하였음 (Table 1-5, Photo 1-2).

   (2) 부계육성(B line)으로 초세가 강하고 과육이 단단하여 저장성.수송성이 우수하며, 황화잎말  

림바이러스(TYLCV).반신위조병(V).점무늬병(LS) 등에 내병성이 있는 44계통을 육성 선발 하였

음 (Table 1-6, Photo 1-2). 

   (3) 고정계통들은 F1 조합작성에 사용함. 

Table 1-5. A Line 육성계통들의 주요 특성 및 선발수
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Table 1-6. B Line 육성계통들의 주요 특성 및 선발수

     

           

Photo 1-2. 계통육성 과정

  다. 연구결과                     

   (1) A Line(모계육성)으로 절간이 짧고 착과비대성이 좋고 저장성, 과균일도가 우수하며, 복합

   내병성이 있는 41계통을 육성 선발하였고 순도를 순화 고정시킴 (Table 1-7, Photo 1-3).  

   (2) B Line(부계육성)으로 초세가 강하 과육이 단단하고 복합내병성이 있는 42계통을 육성 선   

발함 (Table 1-8, Photo 1-3).  

  

Table 1-7. 모계(A Line) 육성계통들의 주요 특성 및 선발수
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Table 1-8. 부계(B Line) 육성계통들의 주요 특성 및 선발수 

Photo 1-3. 계통육성포장

  라. 연구결과     

   (1) A line(모계)육성으로 F6 28 line, F7 20 line, F8 12 line, Fn 7 line, 총 67계통 육성      

   선발함 (Table 1-9).

Table 1-9. 모계(A Line) 육성계통들의 주요 특성 및 선발수
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   (2) B line(모계)육성으로 F6 28 line, F7 19 line, F8 8 line, Fn 5 line, 총 60계통을 육성 

   선발함 (Table 1-10). 

  
Table 1-10. 부계(B Line) 육성계통들의 주요 특성 및 선발수
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Photo 1-4. 계통육성포장 계통육성포장 

  마. 연구결과 

    (1) A line(모계)육성으로 F6 14 line, F7 11 line, F8 13 line, Fn 18 line, 총 56계통을       

    육성선발함.

Table 1-11. 모계(A Line) 육성계통들의 주요 특성 및 선발수 

   (2) B line(부계)육성으로 F6 14 ne, F7 12 line, F8 10 line, Fn 12 line, 총 48계통을 육성 선  

   발함.
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3. 내병성검정 및 선발

Table 1-12. 부계(B Line) 육성계통들의 주요 특성 및 선발수

 

가. 실험방법

   (1) 1차로 유묘기에 잎을 sampling하여 개발되어 있는 내병성 마커를 이용하여 일시에 내병성인자 유무

      를 확인하여 정식함.

   (2) 2차로 과일이 성숙되고 최종 선발된 개체에 대해 재확인 검정을 함

   (3) 마커검정은 부산대학교와 순천대학교에 의뢰하여 시험하였음

Photo 1-5. 마커검정 잎 sampling과 선발개체

  나. 실험결과 

   (1) 육성 line들에 대한 multi 내병성을 분자마커로 검정하여 선발함 

  다. 토마토황화잎말림바이러스 Ty1 191점, Ty2 3점, Ty3 125점, 위조병레이스2 I2 234점, 근부위조병 Fr 

  15점, 선충 Mi1 71점, Mi23 30점, 반신위조병 V 21점, 토마토모자이크바이러스 Tm2a 95점, 토마토 반점  
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Ty1     Ty2  

Ty3 I2     

 I3  Mi1

V     Tm2a 

  시들음병 Sw5 22점, 잎곰팡이병 Cf9 89점, 역병 Ph3 16점을 선발함 (Table 1-13, Photo 1-6). 

Table 1-13. 내병성 검정 결과
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 Sw5    Cf9

Ph3

     Photo 1-6. 각 유전자별 분자마커

  다. 실험결과 

   (1) 토마토황화잎말림바이러스 Ty1 218점, Ty2 27점, Ty3 163점, 위조병레이스2 I2 184점, 반신위조병 

V 230점, 근부위조병 Fr 202점, 선충 Mi1 246점, 토마토모자이크바이러스 Tm2a 219점, 역병 Ph3       

159점, 잎곰팡이병 Cf9 192점, 반점시들음병 Sw5 29점, Rin gene 33점, 오렌지색 Or 54점, 갈색 Br     

58점을 각각 선발함 (Table 1-12).

Table 1-12. 각 유전자별 선발된 개체수

   (2) 육성계통 1508개체와 F1 Hybrid 100여 조합에 대한 분자마커검정으로 일시에 개체별, 품

종별 내병성 유전자를 확인하여 계통선발과 조합 선발에 활용함 (Table 1-13).    

Table 1-13. 계통과 개체별로 분자마커 검정 list 일부
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   라. 실험결과  

   (1) 토마토황화잎말림바이러스 Ty1 182점, Ty2 32점, Ty3 176점, 위조병레이스2 I2 167점, 반신위조병   

 V 256점, 근부위조병 Fr 125점, 선충 Mi1 189점, 토마토모자이크바이러스 Tm2a 208점, 역병 Ph3      

 25점, 잎곰팡이병 Cf9 21점, 반점시들음병 Sw5 7점, Rin gene 27점, 오렌지색 Or 76점, 갈색 Br 78    

 점, 분홍색 pink color 188 개체를 각각 선발함 (Table 1-14).

   (2) 육성계통 6430점과 F1 hybrid 138점에 대한 마커검정으로 토마토 병저항성과 과색 선발에 활용하였음      

    (Table 1-15).

Table 1-14. 각 유전자별 선발된 개체수 

     

Table 1-15. 계통과 개체별로 분자마커 검정 list 일부 
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  마. 실험결과 

Table 1-16. Ty1/3, ty2, Fr(J3), Mi1, Sw5, I2, V, Tm, Cf9, Ph3, 과색(or, yel, br, pink) 5,364

4. 신소재 육성 및 Backcross

  가. 연구방법

   (1) Pink color에 red color의 과균일도와 저장성을 집적하는 (Pink x Red) 그룹, 고품질의 형 

질에 multi 내병성을 집적하는 (고품질계 x 내병성계) 그룹, 맛이 좋으면서 대과종 흑토마토

(Pink x Brown) 그룹 등 8집단을 만들어 Backcrossing을 진행함.  

  나. 연구결과

   (2) 여교잡으로 BC3F1 단계까지 진행함 (Table 1-17, Photo 1-7).

Table 1-17. Material group used for backcrossing

        

                 



- 46 -

                  

X

Photo 1-7. Crossing    

5. 토마토 기능성 성분분석 

  가. 품종 및 계통들에 대한 lycopene 및 β-Carotene 분석 결과 red color가 가장 높은 lycopene 함  

량을 보였고, 특히 방울토마토 ‘다니엘TY’가 41.4mg으로 가장 높은 lycopene 함량을 나타내었   

다.

  나. 과색별로 분석한 결과 pink color, red color 계통이 lycopene 함량이 높은 반면 orange color, yellow 

  color 계통이 β-Carotene 함량이 높음을 알 수 있었다, 또한 black color는 lycopene, β        

  -Carotene 성분이 모두 낮게 나타났다 (Table 1-18, Photo 1-8, Fig 1-1).

 

Table 1-18. 토마토 계통별, 품종별 lycopene, β-Carotene 함량

  

 Photo 1-8. 과색별 착과모습 



- 47 -

Fig 1-1.  Lycopene, β-Carotene 함량 
   

      

   

    

6. 세대진전시험  

  가. 시험방법 

   (1) 공시재료: 육성재료 중에서 초기세대(F3~F5) 계통을 공시

   (2) 파종: 9월 초,  정식: 10월 중순,  교배: 11월-12월,  수확: 1월-2월

   (3) 시험장소 : 베트남, 네트하우스(net house)

   (4) 특성 조사 및 선발 : 초형, 초세, 과형, 착과성, 과균일도, 경도, 열과저항성, 포장내병성 등 기초적인 

   특성을 조사함

   (5) 형질이 열악한 개체 및 계통은 도태하고 한 세대를 진전함으로써 유전적 순화, 고정화

  나. 시험결과_1차년도

   (1) F3 세대 -> F4 세대 47 계통, F4 세대 -> F5 세대 24 계통을 선발하여 종자를 받음 (Table 1-19,      

   Photo 1-9)

Table 1-19. 세대진전 육성계통들의 주요 특성
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Photo 1-9. 베트남 세대진전시험포장: 1차년도
   

다. 시험결과

   (1) F3 세대 -> F4 세대 47계통, F4 세대 -> F5 세대 51계통을 세대진전하고 선발하여 종자를 받음         

   (Table 1-20, Photo 1-10).

Table 1-20. 세대진전 계통들의 주요 특성
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Photo 1-10. 세대진전시험포장: 2차년도 

7. F1 조합 선발시험
   *일부 고정계통으로 F1조합을 작성 교배하여 Hybrid를 만들고 그 조합선발시험을 실시함.

  가. 시험방법

   (1) 공시품종 : 핑크대과 20조합과 대비품종 2품종

   (2) 파종 : 2013년 7월 17일, 40구 트레이에 점파  

   (3) 정식 : 2013년 8월 27일

   (4) 시설 : 2중 하우스(난방), 토양재배

   (5) 재식거리 : 150cm x 50cm (2골 재배)

   (6) 시험주수 : 10주 2반복

   (7) 착과 : 토마토톤 120-150배 처리

   (8) 수확 :  2012. 12월 ~ 2014. 4월(촉성작형)  

   (9) 시험장소 : 본사 육종연구소  

   (10) 기타관리 : 농가재배 방식과 똑같이 관리함

  나. 시험결과 (Table 1-21, Photo 1-11)

   (1) F1 hybrid 20조합에 대한 조합능력검정시험 결과 14조합을 1차로 선발하였으며, 그 중   

2013-BN 564, 579가 가장 우수하였다.

   (2) 564는 평균과중 215g에 고구형으로 어깨색이 짙으며 당도가 높고, 황화바이러스(Ty1),   

토마토모자이크바이러스(Tm), 선충(N), 위조병(F2), 반신위조병(V), 점무늬병(LS) 등에 내병성

을 지니고 있다. 

   (3) 579는숙기는 중간 정도이고 과육이 매우 단단하여 열과에 강하고 과균일도가 우수하며,   

황화바이러스(Ty1.3), 토마토모자이크바이러스(Tm), 선충(N), 위조병(F2), 근부위조병(Fr), 반신

위조병(V), 점무늬병(LS) 등에 내병성을 지니고 있어 유망한 조합으로 선발하였다. 
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Table 1-21. 핑크대과토마토 F1 조합선발시험 성적_1차년도

Photo 1-11. Pink 대과 선발조합

8. F1 조합 선발시험

  가. 시험방법

   (1) 핑크대과 34 F1 Hybrid, 레드대과 28 F1 Hybrid에 대한 조합선발시험을 실시함.
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  나. 시험결과_Pink대과 

   (1) Pink F1 hybrid 34조합들의 조합능력검정시험 결과 5조합을 선발하였으며, 그 중          

      시험번호 2014-BN 512 조합이 가장 우수하게 평가되었다, 512는 평균과중 205g에 

      과균일도가 매우 우수하며, Ty1.Ty3.Tm.I2.V.Mi.Fr.Cf.LS 등 multi내병성을 지니고 있다    

      (Table 1-22, Photo 1-12).

Table 1-22. Pink 대과 조합선발시험 성적
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  다. 선발된 조합들은 대비품종인 ‘라피토‘에 비해 과육이 단단하여 열과에 강하며, TYLCV 등 복합내            

병성이 추가되었으며, 과의 균일도가 향상되어 재배안정성과 상품수확률이 높아 농가실증시험을 거쳐 품종화함.

Photo 1-12. Pink 대과 선발조합 
   

  라. 시험결과_Red대과                        

   (1) Red F1 hybrid 28조합능력검정시험 결과 5조합을 선발하였으며, 그 중 시험번호 2014-BN  

545조합이 가장 우수하게 평가되었다, 545는 절간은 중장이며 220g 정도에 어깨색은 옅은     

녹색이며, 내병성(Ty1.Ty3.Tm.I2.Mi.LS)으로 특히 점무늬병(LS)에 강한 조합으로 선발 하였다 

(Table 1-23, Photo 1-13).

 Table 1-23. Red 대과 선발조합들의 주요 특성
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                 Photo 1-13. Red 대과 선발조합

9. F1 조합 선발시험 

  가. 시험방법

  나. 시험결과_ Pink 대과 

   (1) Pink F1 hybrid 32조합들의 조합능력검정시험 결과 5조합을 선발하였으며, 그 중 시험번호  

2015-BN 614 조합이 가장 우수하게 평가되었다, 614는 조생이면서 217g 정도에 어깨색이 진

하며 당도가 높고 과균일도가 좋아 상품수확률이 높고, Ty1.3.Tm.Mi.I2.V.LS.Cf.Fr등에 Multi 

내병성 품종으로 육성되었다 (Table 1-24, Photo 1-14).

Table 1-24. Pink 대과 F1 조합 선발시험 성적
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Photo 1-14. Pink 대과 조합별 과 사진 및 선발조합 사진 
  

  다. 시험결과_ Red 대과 

   (1) Red계 F1 hybrid 24조합들의 조합능력검시험 결과 4조합을 선발하였으며, 이 중 시험번호 

2015-BN 653 조합이 가장 우수하게 평가되었다, 653은 무한생장형에 숙기는 중 정도이며 평

균과중 245g으로 과비대와 저장성이 우수하며, Ty1.3.Tm.Mi.I2.V.Fr.LS 등 Multi 내병성이 있

으며, 특히 근부위조병과(Fr) 회색점무늬병LS)에 내병성이 있어 친환경재배에 적합한 품종으로 

육성되었다 (Table 1-25, Photo 1-15).

Table 1-25. Red 대과 F1 조합 선발시험 성적 

    * 어깨색, U: no green, LG: light green, G: green, DG: dark green
    ** 과균일도, 9 매우 우수 - 1 매우 불량
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   *** 내병성, Ty: Tomato yellow leaf curl virus, Tm: Tomato Mosaic Virus, I2: fusarium race2, Mi:meloidogyne incognitaFr: fusarium       
   radicis, V: verticillium, Cf: cladosporium, LS: leaf spot, Ph: phytophthora
   총평Z :  ★ 매우 우수  ◎ 우수  ○ 보통
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Photo 1-15. Red 대과 조합별 과 사진 및 선발조합 사진

 
10. F1 조합선발시험 
  가. 시험방법

  

  나. 시험결과_ Pink 대과 

   (1) Pink F1 hybrid 32조합들의 조합능력검정시험 결과 2016-BN 705, 711, 717, 729, 733 조

합을 선발하였다 (Table 1-26, Photo 1-16).
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Table 1-26. Pink 대과 F1 조합 선발시험 성적 

  
Photo 1-16. Pinkd 대과 선발조합

 

 다. 시험결괴_ Red 대과 

   (1) Red F1 hybrid 21조합들의 조합능력검정시험 결과 2016-BN 754, 758, 761, 729 조합을 

선발하였으며, Red F1 hybrid 21조합들의 조합능력검정시험 결과 2016-BN 754, 758, 761, 

767, 772 조합을 선발하였다 (Table 1-27, Photo 1-17).

Table 1-27. Red 대과 F1 조합 선발시험 성적

11. 농가실증시험

  가. 시험방법
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   (1) 1차년도 선발조합과 시판품종들을 작형별, 지역별로 농가포장을 임대하여 농가적응시험을 실시하였다.  

      (가) Pink 대과 농가실증시험

Photo 1-17. Red 대과 선발조합

  

나. 시험결과

   (1) 1차년도에 선발된 579는 절간이 짧고 초세가 강하며 잎색이 진하고 착과비대가 우수하며, 단단하여 

열과에도 강하였다, 내병성(Ty1.ty3.Tm.I2.V.Fr.Mi.Cf.LS)으로 특히 황화잎말림바이러스(ty1,ty3)와 근부

위조병(Fr)에 내병성을 지니고 있다. 2013-BN 579는 ‘GS핑크(K-Star)‘로 명명하여 품종보호 출원을 함 

   (2) ‘GS핑크’는 대비종인 토사마에 비해 과가 크고 단단하며 황화잎말림바이러스(ty1.3)에 내병성이 있   

다. (Table 1-28, Photo 1-18).

Table 1-28. 핑크대과 농가실증시험 성적
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Photo 1-18. 농가시험포장               BN13-579 (K-Star)

다. Red 대과 농가실증시험

   (1) 육성된 품종 ‘토스트’와 대비품종을 농가확대시험을 실시하였다. 토스트는 대비종보다 절간이 짧고 숙 

기가 빠르고 수량성이 많으며, Ty1.Ty3,Tm.I2.V,Mi.V 등에 내병성을 지니고 있으며, 국내서 개발

한 최초의 레드대과 토마토로 재배가 확대되고 있으며 수입대체 품종으로 기대효과가 크다 

(Table 1-29, Photo 1-19). 

Table 1-29. 레드대과 농가확대시험 결과

 

Photo 1-19. 토스트 재배모습     토경재배             양액재배 

11. 농가실증시험 

  가. 2차년도에 선발된 조합들에 대한 농가실증시험을 강원 춘천, 충북 청원 등지에서 실시하였다.

  나. 시험결과: 2014-BN 508은 고구형에 과육이 단단하여 저장성이 우수하고 열과에도 강하며,

  Ty1.Ty3.Tm.Mi.I2.V.Fr.LS 등에 multi 내병성으로 ‘슈퍼스타(Super Star)’로 명명 하여 품종보호  

  출원을 함.

  다.  ‘슈퍼스타’는 대비종인 라피토에 비해 과가 균일하고 단단하며 황화잎말림바이러스(ty1.3)에 내병성이 
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있다 (Table 1-30, Table 1-28, Photo 1-20, Photo 1-21). 

   (1) Pink 대과 농가실증시험-1

Table 1-30. 핑크대과 농가실증시험 성적-1

  

Photo 1-20.농가시험14-508(슈퍼스타),13-564(K-Star)

(2) Pink 대과 농가실증시험-2 
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Table 1-31. 핑크대과 농가실증시험 성적-2

Photo 1-21. 농가실증시험 포장

12. 농가실증시험 

 가. 3차년도에 선발된 조합들에 대한 농가실증시험을 부산 대저, 대구 달성, 강원 횡성 등지에서 

실시하였다.

  나. 시험결과: 2015-BN 615는 pink color로 230~260g 정도의 대과에 어깨색이 진하며, 황화바

이러스(Ty1.3), 토마토모자이크바이러스(Tm2a), 선충(Mi1), 시들음병(I2), 반신위조병(V), 근부위

조병(Fr), 점무늬병(LS) 등에 내병성인 있는 품종으로 ‘맘모스티와이(Mammoth TY)’로 명명하여 

품종보호 출원을 함.

  다. ‘맘모스티와이‘는 대비종인 244보다 과가 크고 어깨색이 짙으며 근부위조병에 내병성이 있다 

(Table 1-32, Photo 1-22).

  라. 2015-BN 670은 red color로 220~250g 정도에 착과비대가 좋으며 과육이 단단하여 저장성

이 우수하며, 황화바이러스(Ty1.3), 토마토모자이크바이러스(Tm2a), 선충(Mi1), 시들음병(I2), 반

신위조병(V), 점무늬병(LS) 등에 내병성인 있는 품종으로 ‘찰스톤티와이(Chalestone TY)’로 명명

하여 품종보호 출원을 함.

  마. ‘찰스톤티와이‘는 대비종인 대프니스에 비해 당도가 높고 점무늬병(LS)에 내병성이 있다 (Photo 

1-23).
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Table 1-32. 농가실증시험 성적

Photo 1-22. 맘모스TY                      Photo 1-23. 찰스톤TY

13. 지역확대시험

  가. Pink 대과 
   (1) 지역별로 강원 철원, 횡성, 홍천, 충남 부여, 전북 장수, 경북 포항, 안강 등지에서 대단위 

(품종당 1000주 이상)로 심어, 수확 출하하여 상품성을 검정하였다.
   (2) 14-BN 508, 512는 과균일도가 좋으며 단단하고 열과에 강하여 보급이 가능하다고 판단

이 되며, 특히 ‘TY마라톤’은 공동과, 창문과 등 기형과 발생이 거의 없으며 맛이 좋고 상품수
확률이 높아, 강원도 지역에서 공동선별 품종으로 지정되어 판매가 매우 증가할 것으로 보임
(Table 1-33, Photo 1-24).
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Table 1-33. 핑크대과 지역확대시

Photo 1-24. 지역확대시험

 

나. 지역확대시험_Red 대과 

   (1) 전북 장수, 강원 횡성, 홍천, 평창, 영월, 경남 사천 등지에서 확대시험을 하였다.

   (2) 14-BN 545는 숙기는 중 정도이며 평균과중 223g에 어깨색은 light green이고 경도가     

좋으며, 점무늬병(LS) 저항성 품종으로 보급 가능할 것으로 판단되며, 토스트는 절간이 짧고 

조숙에 수량성이 높아서 계속 확산될 것으로 전망함 (Table 1-34, Photo 1-25).
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Table 1-34. 레드대과 지역확대시험

   

Photo 1-25. 14-545 / 토스트

  다. 지역확대시험_흑토마토(Black Tomato)

   (1) 경기 수원, 광주, 광명, 화성, 충북 청원 등지에서 농가확대시험을 하였으며, 2014-BN 145 

는 숙기가 중조이며 평균과중 88g에 어깨색이 매우 짙으며, TYLCV 내병성 품종 품종 흑토마

토 ‘블랙이글 (Black Eagle)’로 명명하여 품종보호 출원을 함.   

   (2) ‘블랙에이스(Black Ace)’도 초세가 강하고 원형에 과육이 단단하고 맛이 좋은 흑토마토 품

종으로 확산 보급되고 있음 (Table 1-35, Photo 1-26).

Table 1-35. 흑토마토 지역확대시험
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Photo 1-27. 품종설명회 

Photo 1-26. 흑토마토 14-145(Black Eagle)/블랙에이스(Black Ace) 

14. 품평회, 품종설명회, 농가교육 

  가. 강원 춘천, 횡성, 정선, 철원, 충남 부여, 전북 장수, 부산 대저, 대구 달성 등 전국의 주요 

토마토 재배단지에서 품종평가회, 품종설명회, 농가교육 세미나, 재배상담으로 새로 육성 출시하는 

품종들에 대한 홍보와 재배관리방법을 교육하고 지도하였음 (Photo 1-27).

     

2절 수입대체 고품질 레드대과 토마토 품종육성

1. 유전자원수집 및 평가

  가. 유전자원 수집

  연구과제 수행에 이용할 육성소재를 수집하기 위하여 AVRDC, TGRC, 국내외 등지에서 F1, 계  

  통, 야생종 등을 종자와 과실형태로 수집하여 육종에 이용하였다. 1차년도에는 27점의 유전자원  

  을 수집하여 평가하였으며 2차년도에는 20점, 3차년도에는 25점, 4차년도에는 23점의 유전자원  

  을 수집하여 평가하였다. 평가의 주안점으로는 원예적 형질, 내병성 그리고 재배기간 동안 고온  

  기와 저온기를 거치면서 생육의 정도와 과실의 착과, 비대력, 기형과 출현 정도를 조사하였다.

  나. 유전자원 특성평가

  수집 유전자원의 특성을 평가하기 위하여 매 년 상반기와 하반기로 나누어 재배시험을 하였다.  

상반기 파종은 2월 초∼중순, 정식은 4월 중순에 실시하였으며 하반기는 7월말∼8월 초순 파종,  

정식은 9월 초순에 시행하였다. 재배를 위한 포장 준비는 재식거리 40㎝×40㎝로 하여 2반복으  

로 배치하였으며 관행 재배법으로 재배하여 특성을 평가하였다. 유전자원들은 재배포장에서 생육  

특성을 육안으로 확인하거나 판매자 혹은 재배자로 부터 재배내력을 듣고 생육 특성과 과형을   

육안으로 판별하여 원예적 특성을 판단하였다. 1차년도에 도입한 내재해성 유전자원 중 AVRDC
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로부터 도입한 3가지 계통들은 모두 유한 생육형이었며 AVTO1003와 AVTO1017의 과형은 장

타원형으로 붉은 색의 과색에 과의 크기는 중소형과 정도였다. AVTO1016은 붉은 색의 소형과

로 고온 조건에서 과실 내의 종자 형성이 극히 불량한 것으로 관찰되었다. TGRC에서 도입한 5

점의 유전자원은 모두 야생종으로 LA1932와 LA4440은 토마토 황화 잎 말림 바이러스(TYLCV) 

저항성 유전자를 육성계통에 도입하기 위하여 분양 받았다. 그러나 LA1932는 자가 불화합성을 

가져 세대진전에 많은 문제가 따랐으며 LA4440은 유한생육형의 장타원 모양의 과형을 가지며 

이 유전자원은 타 품종 혹은 계통과의 수정이 용이하여 내병성 계통육종 소재로 유용하게 쓰일 

것으로 판단된다.

  2차년도에 미국에서 도입한 유전자원들 중 Arkansas Traveler와 Super Sioux는 내서성이 강한 

품종으로 알려져 있으며 특히 Super Sioux는 미국의 Nevraska 대학에서 육성한 품종으로 여름

철 고온에 견디는 힘이 매우 강한 것으로 알려 져 있다. 이들 주요 유전자원의 특성은 Table 

2-1과 같으며 선발한 우수한 유전자원들은 육종소재로 활용할 계획이다.

  3차년도 이탈리아, 중국, TGRC등 국·내외에 도입한 F1 품종 등 수집한 유전자원의 20점의 특성

을 평가하기 위하여 재식거리 40㎝×40㎝ 2반복으로 배치하였으며 관행 재배법으로 재배하여 특

성을 평가하였다. 수집한 유전자원은 재배포장에서 생육특성을 육안으로 확인하거나 판매자 혹은 

재배자로부터 제공받은 품종특성에 대한 기술서와 재배내력을 듣고 생육상태와 과형을 육안으로 

판별하는 등 그 특성을 판단하였다.

  중국에서 도입한 CHN-150122(P)는 무한생육형의 분홍색을 띄는 고구형 대과종 토마토였다. 이 

계통은 고온기 화분활력이 뛰어나 일본계 분홍 토마토에 비하여 착과 및 비대력이 뛰어난 장점

을 가지고 있으나 아쉽게도 보유한 내병성 인자가 확인되지 않았다. 이탈리아에서 도입한 소재들

은 ITRGNLA-150324(R)을 제외한 나머지 모든 유전자원들은 중소내지 대과종 품종들로 확인

되었다. 이들은 모두 rin gene을 가지고 있어 경도와 저장성이 뛰어난 소재들이었다. 다만 고온

기 재배 시 rin이 과도하게 발현되어 고유의 과색이 퇴색되어 오렌지 색에 가까운 붉은 색을 띄

는 단점을 지니는 것으로 확인되었다. 이들 계통들은 분리하여 차후 rin을 이용한 계통 육성에 

이용하고자 한다. 주목할 점은 뿌리혹 선충병에 대한 내충성 유전자들이 3가지로 분화 되어있다

는 점이었다. 국내 시판중인 대부분의 뿌리혹 선충병에 대한 내충성 유전자는 고구마 뿌리혹 선

충(Meloidogyne incognita)이나 이탈리아에서 도입한 소재들이 가지는 뿌리혹 선충병에 대한 내

충성 유전자는 총 3가지로 Meloidogyne arenaria,  Meloidogyne incognita, Meloidogyne 

javanica에 대한 내충성을 가지고 있었다. 이것은 이탈리아의 주요 재배단지에서 노지와 하우스 

모든 곳에서 발병이 이루어진다는 뜻을 내포하며 국내 토마토 재배면적의 다분화와 재배품종, 재

배적기의 다분화가 이루어지면 이러한 병원 충에 의한 감염이 이루어 질 수도 있을 가능성을 내

포하고 있다. 따라서 이들 유전자원을 이용하여 향후 토마토 재배환경에 대비하는 자원으로써 활

용가치가 높다고 판단되어 진다.

  TGRC에서 도입한 야생종 유전자원들은 고색소 유전자인 hp1 또는 2 유전자를 보유한 것으로 

붉은 색의 색도가 진한 Ip 유전자와 미숙과 색이 진한 녹색을 띄는 dg 유전자로 구분되었다. 이
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들 hp 유전자를 가진 토마토는 hp 유전자가 없는 유전자원 또는 계통들에 비하여 성숙과색이 

매우 진하였으며 라이코펜 함량 또한 높은 것으로 조사되었다. 따라서 이들 유전자원들은 고기능

성 계통 육성에 적극 도입할 것이다.

  4차년도에 중국과 TGRC에서 도입한 유전자원 23점을 수집하여 평가하였다. 수집유전자원 중 

중국에서 도입한 CH-F127은 고구형으로 단단하며 고온과 저온에 화방출현 및 착과·비대가 우

수한 소재이다. TGRC에서 도입한 야생종들 중 대부분은 Fusarium wilt와 Baterial wilt에 저항

성이 있거나 견디는 힘이 강한 소재들로서 향후 대목육성에 활용할 예정이다. 또한 Druzva는 오

렌지색 대과종으로 향후 대과종 칼라 토마토품종육성에 응용할 계획이며 indigo rose, blue 

chocolate은 과색에 안토시아닌이 집적되어 짙은 자색을 띄는 유전자원이다. Green doctor 

forest는 유한형 토마토 유전자원으로 과실 성숙 후에도 녹색을 띄며 식미가 우수한 특성이 있

다.

Table 2-1. 주요 수집 유전자원의 특성
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      Photo 2-1. 주요 수집유전자원

2. 기 보유 계통 및 유전자원 평가

  가. 기 보유계통 및 보유 유전자원 

  1차년도 기 보유계통의 특성은 총 72점을 공시하여 특성을 평가하였으며 기 보유유전자원은 63  

점을 공시하였다. 2차년도는 기 보유계통 42점을 공시하였고 기 보유유전자원은 5점을 공시하여 
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특성을 평가하였다. 2차년도 상반기에 평가된 보유계통 및 유전자원에는 대과종 레드 토마토 계

통에 웅성불임을 도입하고자 보유 유전자원 3점, 기존에 개발된 웅성불임 분홍 토마토 2계통과 

레드 대과종 웅성불임계통을 작성하기 위하여 유기하였던 여교배 분리집단 3점이 포함되어 있다. 

3차년도에는 40점의 보유계통과 15점의 보유 유전자원을, 4차년도에는 38계통의 보유계통과 15

점의 보유 유전자원을 특성평가 하였다.

  나. 특성평가

  특성평가는 경기도 여주시 가남읍에 위치한 농업회사법인 현대종묘(주) 기술연구소에서 수행하였

다.  파종은 매년 2월 초∼중순에 실시하였으며 4월 중순에 정식을 하였다. 하반기 평가는 매년 

7월 말∼8월 초순에 파종하여 같은 달 중순에 가식을 하였으며 9월 초순경에 가온 하우스에 정

식을 하였다. 

  기 보유 계통과 보유 유전자원들의 특성을 평가하기 위하여 재식거리 40㎝×40㎝으로 하여 각 

20주씩 2반복으로 정식하여 원예적 특성을 조사하였다. 원예적 특성을 조사하기 위한 재배는 관

행 농법을 따랐다. 특성조사는 파종부터 수확 시 까지 생육특성을 조사하였으며 조사는 유묘의 

배축색의 안토시아닌 착색 유무를 판단하고 제1화방의 개화시기를 조사하여 상대적인 숙기를 판

단하였으며 초형은 유한 생장형과 무한 생장형으로 나누어 조사하였다. 엽형은 국립종자원 토마

토 조사요령의 부표를 참고하여 1-4의 4가지 형태로 조사하였으며 절간은 잎과 잎 사이, 즉 마

디와 마디사이의 장․단으로 조사하였고, 초세는 전반적인 작물의 세력을 관찰하여 판단하였다. 

  과중은 성숙한 과를 수확하여 3반복으로 무게를 측정하여 조사하고 과실의 어깨색은 토마토 과

의 상단부분에 녹색 무늬 유무와 정도에 따라 조사하였으며 과색은 완전 성숙 된 후의 색상에 

따라 붉은색, 분홍색, 갈색, 노란색 그리고 주황색으로 나누었다. 과장과 과폭은 토마토의 길이와 

폭을 버니어켈리퍼스로 측정하였으며 과육의 두께와 심실의 개수는 토마토를 가로로 절단하여 

과육의 두께를 측정하고 심실의 개수를 세어 조사하였다. 당도는 토마토 과실이 완전 성숙 착색

이 된 상태에서 과육의 즙을 굴절당도계(Matster-M, ATAGO Co.,)를 사용하여 측정하였다.

  웅성불임의 판별은 분양 계통의 경우 기술된 계통의 특성을 참고하였으며 유전적 웅성불임의 경

우 화기의 구조를 보고 판단을 하였다. 기능적 웅성불임의 경우 화기의 구조가 정상이나 암술이 

수술바깥으로 길게 뻗어 나와 있었으며 수술에 화분이 정상적으로 발현되나 개약 불량 비산불량

과 같은 여러 가지 장벽에 의해 수정이 되지 않는 경우이다. 레드 대과종 토마토의 웅성불임 소

재로 찾고자 하는 웅성 불임의 특징은 유전적 웅성불임으로 소포자 발생적 웅성불임이다. 소포자 

발생적 웅성불임은 수술은 정상적으로 발달하나 소포자 또는 화분 발육과정에 이상이 발생함으

로써 불임이 되는 것으로 웅성불임중에서 가장 많은 형태이다. 보고된 자료에 의하면 Stevens와 

Rick(1986)은 웅성불임성이 육종에 사용되기 위해서는 두가지 요소가 구비되어야 한다고 했는데 

첫째 완전한 웅성불임성을 가지고 있어야 하며 ms-5와 ms-16과 같이 자주 화분이 생성되어 자

가 수정되는 능력이 있는 불임체는 사용하기 힘들고, 둘째 웅성불임원으로 이용되는 식물체는 형

태적으로 결함이 없는 정상적인 특성을 가지고 있어야 하며 또한 웅성불임성은 F1세대에서 완전

하게 회복되어 정상이 될 수 있도록 열성의 형질을 가지고 있어야 한다고 하였다.
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  1차년도에 72점의 기보유계통과 63점의 기보유 유전자원에 대한 특성평가를 하였다. 특성조사결

과 원예적 특성이 우수한 2계통에서 개체별로 4점을 선발하였으며 하반기에 6계통에서 각 개체

별로 6점을 선발하여 후대 유기를 위하여 자가 교배 시켰다. 

  2차년도 특성평가 결과 42점의 기보유계통과 15점의 기 보유 유전자원에 대하여 평가한 결과 

이중 원예적 형질이 우수한 2계통에서 각 개체별로 4점을 선발하여 세대진전을 하였으며, 웅성

불임을 유기하기 위한 1계통을 선발할 수 있었다. 선발한 웅성불임 계통은 ‘14T40A-7’이라는 

계통명을 부여하였으며 웅성불임 레드 대과종 토마토 우수계통 육성을 위한 육성 소재로 활용할 

것이다.

  3차년도 연구수행에 이용된 공시계통들 중 대과종에 속하는 15T1-095는 평균과장이 226.2g으

로써 비교적 대과종이며 과실의 경도가 단단한 것이 특징이다. 또한 재배지에서 발병할 수 있는 

주요 병들에 대하여 대부분 저항성을 가지며 이 계통은 선발 후 계통화하여 품종육성에 활용할 

계획이다. 15T1-97과 15T1-104계통은 평균과중이 187g 내지 189g으로 중대과종 계통들이다. 

경도는 중간정도이며 재배지에서 발병되는 주요 병들에 저항성을 가지는 것이 공통점이나 

15T1-104는 TYLCV 저항성 유전자를 가지고 있는 것이 특징이다. 15T1-108 계통은 평균 과

중은 203.4g으로 중대과 그룹에 속하나 고구형으로 수려한 과형을 보이며 고온기 착과력과 비대

력이 우수한 특징을 가진다. 이 계통 역시 재배지에서 발병하는 주요 병들에 대해 다양한 병 저

항성 유전자를 가지고 있어 고품질의 레드 대과 토마토 육성에 활용 할 수 있는 계통으로 선발 

육종할 계획이다. 

  4차년도 연구수행에 이용한 공시계통들 중 16T1-53은 평균과중이 350g내외로 대과이며 고온기 

착과가 우수하고 기형과 출현 없이 균일도가 우수한 것이 특징이다. 선충, 시들음병, 반신위조, 

토마토반점위조 바이러스와 토마토모자이크 바이러스에 대한 저항성을 가진다. 16T1-55는 과실

이 평균과중이 280g 내외로 시들음병, 반신위조병, 토마토모자이크 바이러스, 토마토황화잎말림 

바이러스병에 저항성을 가진다. 또한 과실이 단단하여 수송성과 저장성이 우수한 것이 특징이다.
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Table 2-2. 기 보유 계통 및 유전자원 특성
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             Photo 2-2. 기 보유 계통 및 유전자원

3. 우수계통 육성

원예적 형질이 우수하며 내재해성, 복합 병저항성 계통을 육성하기 위하여 1차년도에 계통 또는 각 

개체별로 선발한 130점에 대하여 분자마커를 이용하여 내병성 검정하였고, 2차년도는 공시 계통들
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로부터 4계통의 고정 계통을 선발 할 수 있었다. 3차년도는 2차년도 보유계통에서 검정을 통하여 

웅성불임 계통 3계통을 선발하였으며, 새로운 웅성불임 계통을 유기하기 위한 여교배 집단을 작성

하였다. 또한 원예적 형질이 우수하며 연구목표에 부합하는 계통 20계통을 선발하였다. 4차년도에

는 고온기 착과 및 비대가 우수한 10계통을 선발하였으며 이중 9계통을 세대진전 중에 있다. 또한 

3차년도에 작성한 웅성불임은 불임감별 작업을 거쳐 여교배 집단에서 파생된 아계(substrain)를 비

롯하여 7계통에 대하여 세대진전 및 내병성 검정을 수행 중에 있다.

  가. 복합내병성 계통육성

  원예적 형질이 우수하며 내재해성, 복합 병저항성 그리고 고 기능성 계통을 육성하기 위하여 1

차년도에 공시계통 중 계통 또는 각 개체별로 선발한 130점에 대하여 분자마커를 이용하여 내병

성 검정하였고 그중 내병성과 원예적 형질이 우수한 50계통에 대하여 과 품질 조사를 실시하여 

6계통을 선발하고 세대진전을 하였다. 병 검정에 활용한 마커는 Ty1, Ty2, Ty3, ToMV, Sw5, 

Rex, Asc, Ve, Pto, I2, I3, J3, Ph-3 그리고 Cf-9이며 내병성 검정은 부산대학교에 의뢰하여 

검정하였다. 

  2차년도 우수계통 육성을 위하여 상반기 분리 세대 및 계통들 96점, 하반기에는 77점을 공시하

였다. 상반기 계통 특성평가를 위하여 2014년 2월 18일 파종하여 4월 4일 정식을 하였으며 하

반기 평가를 위하여 8월 4일 파종하였으며 9월 4일 정식하였다. 공시 계통들 중 원예적 형질이 

우수하며 고온기와 저온기를 지나는 동안 내서성, 내한성이 우수한 계통들을 선발하였으며 선발

된 계통 및 개체 196점을 대상으로 마커를 이용하여 병저항성 검정을 하였다. 현재 토마토 재배

농가에서 광범위하게 퍼져 있는 토마토 황화 잎 말림 바이러스에 대한 저항성을 가진 계통의 수

가 적은 것으로 나타났으며 다양한 소재의 도입 또는 여교배를 통하여 이들 병 저항성을 띄는 

우수 계통을 육성할 것이다.

  3차년도 공시계통 중 연구목표에 부합하는 20계통의 레드 대과종 계통을 선발하여 특성을 평가

하였다. 그중 15T1-48의 평균 당도는 6.0brix°로 가장 높았으며 15T1-49의 평균 과중은 

308.3g으로 가장 무거웠다. 4차년도에는 10계통을 선발하였으며 9계통을 세대진전 하였다. 그리

고 웅성불임계통 7계통을 세대진전 하였다.

Table 2-3. 주요 우수계통 특성
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* D determinate type, ID Inditerminate type

** MF midium firm, F firm FF very firm
*** Asc alternaria alternata, I2 fusarium oxysporum race2, I3 fusarium oxysporum race3, J3 Fusarium wilt, Ph3 phytophthora 
infestans, Mi Meloidogyne incognita, SW5 tomato spotted wilt virus, Ty tomato yellow leaf curl virus Ve verticillium dahliae, Tm 
tomato mosaic vius(Tm2a type), Pto pseudomonas syringae pv. Tomato, Cf-9 cladosporium fulvum race-9
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Photo 2-3. 선발 주요 우수계통 

  나. 웅성불임 계통육성

  레드 대과종 토마토에 웅성불임을 유기하기 위하여 2차년도 상반기에 기 보유계통 중 웅성불임 

분홍 대과종 토마토 계통과 이를 유기하기 위하여 작성하였던 여교배 집단을 공시하여 특성을 

평가하였다. 이중 1계통을 선발하여 레드 대과토마토 형질을 도입하기 위하여 2014년 하반기에 

교배를 하여 F1을 작성하였으며, 2015년 상반기에 BC1집단을 작성하기 위한 교배를 실시할 예정

이다.

  대부분의 웅성불임 유전자는 감수분열 초기나 후기에 작용을 하고 감수분열 이전에 작용하는 경

우는 적다고 하였는데 Kaul(1988)의 보고에 따르면 이 시기에 발현되는 것은 msu, ms-3, 

ms-15,ms-29, msk-1과 msk-2라고 보고하였으나 Rick과 Butter(1956)는 감수분열 이전에 발

현하는 4개 유전자는 ms-3(Andrasfalvy, 1970), ms-15(Schmidt, 1981), ms-29와 

ms-32(Stevens와 Rick, 1986)라 하였다. 또한 이들은 웅성불임성의 발현이 감수분열기에 시작되

는 유전자는 ms-1, ms-5, ms-7, ms-8, ms-10, ms-12, ms-16, ms-18, ms-30과 ms-33이

며, 4분염색체를 형성하는 시기에 발현되는 유전자는 ms-2, ms-4, ms-6, ms-11, ms-17, 

ms-23, ms-34, ms-45와 ms-46이고, 소포자기에 웅성불임성을 유발하는 유전자는 ms-9, 

ms-13, ms-14, ms-24, ms-27, ms-28, ms-31, ms-37, ms-41과 ms-43이라 보고하였다. 

  레드 대과종 토마토 웅성불임 육성에 이용한 기 보유계통 ‘14T40A-7’의 웅성불임 유전자는 

ms-10이며 과색이 붉은 색에 가까운 분홍색을 띄며 무한 생육형을 가진 계통이며 고 구형의 과
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형으로 착과 및 비대력이 우수한 특성을 나타낸다. 화기의 구조를 통하여 임성을 구분하는 것은 

자칫 개화 중에 수술의 꽃가루가 암술에 닿아 자가 수정이 일어날 확률이 높으므로 개화 이전에 

임성여부를 판단할 수 있는 방법이 요구되었다. 따라서 ‘14T40A-7’의 배축은 각각 녹색과 자색

의 색으로 분리되는특성을 가지며 녹색의 배축을 가진 개체에서 웅성불임성을 보이며 자색의 배

축을 가지는 계통에서는 화분이 정상적으로 생성되어 임성을 나타내었기 때문에 이러한 특성을 

나타내는 레드 대과종 계통을 육성하면 유묘상태에서 웅성불임과 화분친의 감별이 용이하여 유

묘상태에서 쉽게 화분친을 제거해 낼 수 있다. 이를 위해서 녹색배축의 웅성불임 친에 화분친을 

반복적으로 여교배하고 화분친과 유사한 형질의 개체를 선발하여 차대에서 녹색과 재색배축의 

분리 비율이 1:3인 집단은 도태시키고 7:9인 집단을 정식하여 웅성불임을 감별하여 형매교배를 

실시한다. 이때 녹색 배축에서 웅성불임 주만 남기고 자색 배축에서는 화분친 중 형질이 우수한 

개체를 개별로 교배하여 차대에 배축이 녹색과 자색으로 분리 되는 집단만을 선발하여 형매교배

를 진행하여 순도를 고정시켜 새로운 계통을 육성 할 수 있으며 이를 이용한 품종의 개발은 노

동비 절감과 생산비 절감으로 이어질 수 있으리라 판단된다.

  Photo 2-4에서 녹색 상자는 배축색이 녹색임을 뜻하며 자색 상자는 배축색이 자색임을 나타낸

다. 위의 과정으로 육성된 웅성불임 계통은 파종상에서 종자가 발아를 하면 자색인 배축색을 제

거 하고 녹색 배축을 가진 개체만을 선발하여 F1 종자 채종에 이용할 수 있으며 이로 인해 기존

의 제웅방식에 비해 시간과 노동력을 절감할 수 있으며 높은 균일도를 가진 고품질의 F1 종자 

생산이 가능하게 된다. 웅성불임 계통 유기에 사용된 계통들의 원예적 특성은 Table 2-4, Table 

2-5와 같으며 3차년도에는 우수한 계통들을 이용하여 원예적 형질이 우수한 다수의 웅성불임 

계통을 유기할 것이다.

  3차년도에 레드 대과종 토마토에 웅성불임성 도입을 위해 배축이 녹색이면서 웅성불임성을 가지

는 09T40A-7과 09T40B-5 계통을 교배친으로 하였으며 이들 두 계통들은 무한 생육형의 생육 

습성을 가지며 과색은 분홍색이고 평균과중은 200g 내외 이다. 그리고 2개의 계통을 반복친으로 

사용하였다.  F1 세대에서 3주를 정식한 다음 제웅하여 교배를 실시하고 집단으로 종자를 얻어 

100～120립 파종한 다음 반복친과 형태적 특성이 유사한 개체를 선발하여 20주씩 정식하였다. 

정식한 다음 초형이나 과형이 반복친과 근접한 개체를 10～15주씩 선발하여 정식하였으며 이들

을 다시 각각 자가수정시켜 종자를 얻었다. 획득한 종자들을 다시 선발한 식물체별로 파종을 하

였으며 배축색이 분리되는 집단내에서 녹색인 개체만을 골라 20주씩 재배하면서 임성감별을 하

였다. 배축이 녹색이면서 불임인 개체는 두고 배축이 녹색이면서 임성을 띄거나 자색이면서 불임 

혹은 임성을 띄는 개체는 도태시켰다. 웅성불임 중에서 반복친과 유사한 초형의 개체를 10주 내

로 골라 여교배를 실시하고 과형이 유사한 3주를 선발하여 개체를 모두 모아 집단으로 종자를 

얻었다. 집단으로 획득한 종자를 다시 100립 파종하여 가식한 다음 반복친과 매우 유사한 개체 

10주를 정식하여 재배하였으며 이들 식물체가 개화하면 제웅하여 교배를 실시하였고 3개체의 종

자를 집단으로 얻어 200립 파종하였다. 착과와 과실 비대가 완료된 후 반복친의 형질과 가장 유

사한 개체 5주의 종자를 개체별로 얻어 배축이 분리되는 집단을 선발하고 자색으로 고정된 집단
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은 도태하였다. 녹색배축 50주와 재색배축 50주를 정식하여 임성을 감별하였다. 녹색배축의 웅성

불임에 자색배축의 가임을 개체별로 교배하여 배축이 분리되는 개체를 선발한 다음 연속적으로 

형매교배를 통하여 순도를 고정시켜 분홍대과 웅성불임 계통 MS-01, MS-02 그리고 MS-03을 

육성할 수 있었다. 이와 동일한 방법으로 육성된 분홍대과 웅성불임 계통을 교배친으로하고 레드 

대과 토마토 계통을 반복친으로 사용하여 웅성불임성을 도입하는 작업을 진행중에 있으며 현재 

하나의 BC1F1 집단과 2개의 BC1F2 집단을 육성 중에 있다.

  4차년도에는 3차년도에 웅성불임 육성을 위해 여교배한 집단으로부터 3 개체를 선발하여 형매교

배를 통해 선발 및 유지하였다. MSR-29는 고구형으로 평균과중은 220g 내외이며 경도는 

1.25kgf/∮로 단단하다. 선충, 시들음병, 근부위조병, 토마토모자이크 바이러스병과 잎곰팡이 병

에 대한 저항성이 있으며 BC2세대이다. MSR-31은 중만생의 고구형으로 평균과중은 240g 내외

이며 과실의 경도는 1.3kgf/∮으로 단단하다. 현재 BC1F3 세대이며 형매교배를 이용하여 임성을 

유지하며 세대진전을 진행 중에 있다. MSR-32는 BC2F1세대로서 평균과중은 240g이고, 경도가 

우수하며 고온기 착과 및 기형과 발생율이 현저히 낮은 계통이다.

              
Photo 2-4. 레드 대과계통에 웅성불임을 도입하기 위한 과정

Table 2-4. 웅성불임 도입 사용된 웅성불임 계통 및 주요 유전자원 
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Table 2-5. 육성중인 웅성불임 계통

4. 기능성 성분분석

육성계통 중 원예적형질이 우수하며 연구 목표에 부합하는 계통 및 조합들을 대상으로 라이코펜 

분석을 하였다. 각 계통의 개체별로 수확한 토마토 과실을 이용하여 비색법으로 진행하였으며 강원

대학교 의생명과학과에 의뢰하여 선발 개체의 라이코펜 함량을 확인하였다. 1차년도에 50점을 선

발하여 분석하였으며, 2차년도에는 95점, 3차년도에는 100점을 분석하였으며 그리고 4차년도에는 

50점의 샘플을 분석하였다.

토마토에는 비타민과 무기질과 같은 기능성 성분 외에도 라이코펜과 베타카로틴 같은 기능성물질

이 풍부하게 들어 함유되어 있다. 특히 라이코펜은 토마토에 많이 함유되어 있으며 인간이 이를 섭

취하였을 경우 체내에서 항산화 작용을 도와 신체에 유익한 작용을 한다. 따라서 이러한 고 기능성 

성분을 다량 함유한 토마토 계통을 육성하여 품종 개발에 이용하고자 라이코펜 분석을 시행하였다.

육성계통 중 원예적형질이 우수하며 연구 목표에 부합하는 계통 및 조합들을 대상으로 라이코펜 

분석을 하였다. 각 계통의 개체별로 수확한 토마토 과실을 이용하여 비색법으로 진행하였으며 강원

대학교 의생명과학과에 의뢰하여 선발 개체의 라이코펜 함량을 확인하였다. 공시계통 중 1차년도에 

50점을 선발하여 분석하였으며 이중 2계통은 세대진전하여 2차년도 상반기에 선발한 55점과 함께 

재분석하였고 하반기에 선발한 40점은 차후 분석의뢰 할 예정이다. 분석에는 Florida 대학에서 육

성한 Tasi-Lee와 Syngenta Co.의 대프니스를 대비종으로 사용하였다. 

라이코펜 함량이 높은 계통 또는 개체를 선발하기 위해서 토마토 과실을 각각 종단과 횡단하여 평

판 크캐너위에 올려 놓은 다음 인위적으로 제작한 암실속에 서 스캔하여 이미지화하였다. 스캔한 

이미지 파일은 Ohio state Univ.의 Tomato analyzer 3.0 프로그램을 이용하여 과형과 과실의 색도

를 분석하였으며 색도 수치 높은 계통 또는 소재를 선발하였다.

라이코펜 분석은 공시계통 중 원예적 형질이 우수하며 육종 목적에 적합한 계통에서 각각 선발한 

50개체로부터 수확한 과를 강원대학교 의생명공학과 이해익 교수 실험실에 의뢰하여 비색법으로 

분석을 하였다.

분석을 위하여 Wayne(Wayne et al., 2002)의 방법을 따랐으며 선발한 토마토 과실을 분쇄하여 각

각 1.0g씩을 3개의 tube에 담아 3반복으로 실험을 진행하였다. 아세톤 5ml에 0.05% 
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BHT(Butylated hydroxytoluene), 95% 에탄올 5ml 그리고 Hexane 10ml를 차례로 넣은 뒤 15분 

동안 냉장온도로 암실에서 교반(shaking)하였다. 다시 증류수(distilled water) 3ml를 가한 뒤 10분 

동안 냉장온도로 암실에서 교반하였다. 냉장온도에서 10분간 대기 후 상층액을 취하여 503nm조건

에서 흡광도를 측정하였으며 아래의 계산식으로 라이코펜 함량을 구하였다.

                       
   × 

라이코펜 분석에 사용된 대비종인 대프니스 품종은 유럽계 다국적 회사인 Syngenta Co.에서 육성 

시판 중인 품종으로 국내 레드 대과토마토 시장 점유율이 가장 높은 품종이며 Tasti-Lee는 미국 

플로리다 대학에서 육성한 높은 라이코펜 함량을 가진 레드 대과 토마토이다. 그러나 Tasti-Lee는 

생육습성이 무한 생육형이며 경도가 낮아 국내 레드 대과 토마토 시장에는 적합하지 않은 품종이

다.

1차년도 분석결과 13T167이 9.2±0.5 mg/kg으로 가장 낮게 나타났으며 13T166이 61.8±0.7 

mg/kg의 값으로 가장 높게 나타났고 대비종인 Tasti-Lee와 대프니스는 각각 47.4±0.5 mg/kg와 

24.6±0.8 mg/kg으로 낮은 수치를 보였다. 

2차년도 라이코펜 함량 분석결과를 보면 가장 낮은 수치를 나타내는 14T1-49계통은 9.2mg/kg 이

었으며 가장 높은 수치를 나타내는 계통은 14T-08로 83.15mg/kg을 보였다. 라이코펜 함량이 가

장 높은 14T1-08은 14T1-49계통의 라이코펜 함량에 비해 8배 이상, 대비종인 대프니스보다 약 4

배 그리고 Tasi-Lee보다 약 25mg/kg 정도가 높게 나타났다. 

3차년도에 공시소재들로부터 선발한 계통들을 대상으로 라이코펜 함량을 분석한 결과 HW-005 계

통이 93.9mg/kg으로 가장 높은 수치를 보였으며 HD-001이 87.7mg/kg으로 그 뒤를 따랐다. 

HD-001은 평균과중이 20g 내외인 미니 토마토이며 HW-005는 평균과중이 100g 내외의 중소형 

계통이다. 일반적으로 토마토의 크기가 작을수록 라이코펜의 함량이 높은 결과를 보이는데 이 경우 

HW-005가 가지는 hp2^dg 유전자의 역할이 높은 라이코펜 함량을 나타내는데 작용 한 것으로 추

측하여 볼 수가 있다.

4차년도 라이코펜 함량 분석은 하반기 재배에서 선발한 계통들을 대상으로 라이코펜 함량을 분석

하였으며 과실이 익어가는 break 단계에서 수확하여 분석을 하였다. 분석결과 미니토마토 HL-94

의 라이코펜 함량이 42.1mg/kg으로 가장 높게 나타났으며 대과종에서는 HL-78이 34.7mg/kg으로 

가장 높은 수치를 보였다.
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Photo 2-5.  주요 계통 및 선발 소재들의 라이코펜 함량

5. 교배조합 작성 및 조합선발

2차년도에 28조합을 작성하여 3조합을 선발하였다. 3차년도에는 40조합을 작성하여 7조합을 선발

하였고, 4차년도에는 20조합을 작성하여 2조합을 선발 하였다. 조합성능검정은 상반기와 하반기 그

리고 장기 재배 환경에서 상위절의 착과, 비대, 불량과 그리고 작물의 초세 유지 등을 조사하여 선

발하였다.

조합들의 특성은 Table 2-6과 같다. 과중은 14T2-13이 가장 무거운 평균 과중 341.1g 나타났으

며 14T1-03이 평균과장이 가장 낮은 203.3g으로 나타났다. 과형은 대부분 편구형이나 14T1-01과 

14T1-03은 고구형 이다. 이들 조합들의 내병성은 대부분 대비종인 대프니스 보다 많은 병들에 대

하여 저항성을 나타내었으나 토마토 재배농가에서 광범위하게 발병하고 있는 토마토 황화 잎 말림 

바이러스에는 저항성을 보유하지 않고 있다. 따라서 향후 토마토 황화 잎 말림 바이러스 저항성 계

통을 육성하여 이를 이용한 다양한 조합 작성을 요구된다. 조합성능검정 결과 선발한 14T1-01, 

14T2-09 그리고 14T2-12 조합은 3차년도 상반기에 다시 한 번 재배시험을 하여 성능 검정을 한 

후 농가재배 시험을 거쳐 농가 시험 결과가 높은 조합들은 품종등록 후 상품화 할 계획이다.

3차년도 실시한 조합성능검정 시험으로 7조합을 선발 할 수 있었다. 15T1-09, 15T1-11, 

15T1-21 그리고 15T1-24 조합은 대비품종에 비하여 평균과중이 다소 작으나 과 균일도가 매우 

우수하다. 15T1-16 조합의 평균과중은 329g으로 선발 조합들 중 가장 컸으며 경도도 단단한 편이

었다. 15T1-17 조합은 과실이 편구형이며 15T1-22 조합은 고구형의 과실에 고온기 착과 및 기형

과 출현이 매우 낮은 조합이다.

4차년도 선발한 유럽계 레드 대과종 2조합인 16T1-004와 16T1-008 두 조합을 선발하였고 분홍 

대과종 토마토 2조합 16T1-24와 16T1-34을 선발하였다. 선발한 조합들과 대비종들은 2016년 7

월 11일 자체 품평회를 개최하여 상품성과 시장 진입방안에 대하여 토론을 하였다.
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Photo 2-6. 선발조합 및 자체 품평회개최(2016.7.11.)

Table 2-6. 4차년도 선발 조합 특성

6. 재배시험

3차년도에 5조합을 농가재배시험을 하였으며 그중 저온 착과력이 우수하며 단단단하고 과 균일도

가 우수한 조합명 15GW-01 1조합을 선발하였다. 선발한 15GW-01 조합은 평균과중이 210g 내

외로 대비종인 강적과 대프니스에 비하여 다소 작으나 저온기 화방 출현과 착과, 과 비대력 그리고 

과 균일도가 뛰어나다. 내병성은 시들음병(fusarium oxysporum race-2), 토마토 모자이크바이러스 

Tm2a형, 토마토 반점위조바이러스(TSWV), 반신위조병(verticillium dahliae), 근부위조병(Fusarium 

wilt, J3), 선충(Meloidogyne incognita), 잎곰팡이(cladosporium fulvum race-9)에 대한 저항성을 
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가진다. 또한 대비품종에 비하여 과실의 경도가 강하고 저장성이 우수하여 수송과 저장이 용이하

다.

4차년도에 16GW-01을 포함한 레드토마토 5조합을 경상남도 김해시 화목동 소재의 농가에서 재

배시험을 하여 지역 적응성 시험을 수행하였다. 7월 말에 파종하여 9월 초에 정식하였다. 재배시험

결과 16GW-03 조합은 다른 조합들에 비하여 저온기 착과력 및 과 비대가 우수하였으며 기형과 

발생이 관찰되지 않았다. 선발 조합의 내병성은 선충(Meloidogyne incognita), 시들음병(fusarium 

oxysporum race2), 반신위조병(verticillium dahliae), 근부위조병(Fusarium wilt, J3), 토마토반점위

조바이러스(TSWV), 잎마름역병(Ph3), 토마토 모자이크바이러스(Tm2a), 토마토황화잎말림바이러스

(TYLCV) 그리고 잎곰팡이병(cladosporium fulvum race-9)에 저항성을 가진다.

Table 2-7. 농가재배시험 조합 특성

 

Photo 2-7. 2015년 농가재배시험 선발조합
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Photo 2-8. 2016년 농가재배시험 선발조합

 

3절 SNP 분석을 통한 세대단축기술 및 우량육종소재 개발

1. 토마토 레드계, 핑크계, rin계 엘리트 자식계통의 형질조사 및  resequencing을 통한 SNP 대량 발굴

  가. 엘리트계통의 재배/증식을 통한  형질 특성 조사 

   초세가 강하고 착과비대가 균일하고 과육이 단단하며 저장성이 우수하고 고온기 재배에 적합한 

레드 대과 토마토 우량육종소재 및 저온기에 착과비대가 균일하고 저장성과 맛이 월등히 좋은 

복합내병성 핑크 대과토마토 우량육종소재는 현재 농우종묘 및 토마토생명공학연구소에서 품종

육성에 사용하고 있는 계통을 분양 받아 소재로 활용하였음 (Table 3-1, Photo 3-1)

Table 3-1. 토마토 Elite 계통들에서 주요 형질에 대한 특성조사
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Photo 3-1. 대과종 토마토 (rin 계, 핑크계, 레드계) 엘리트 계통의 과색, 과형.

  나. Multiplexed Hiseq-2000 시스템을 이용하여 엘리트 계통의 resequencing

   (1) SNP 대량발굴을 위한 재료(육묘), DNA추출, 정제 및 QC, sequencin SNP 발굴용 4개의 자식계통은 

rin 계 1계통, 핑크계 2계통 및 레드계 1계통을 pot에 심어 발아 후 24일 된 육묘를 이용하여 DNA 추출

를 한 후, DNA 순도를 검정하고, 주) 테라젠에서 QC하고 Illumina/ Hiseq 2000 DNA sequencing을 이

용하여 Sequecing 분석함

 

Photo 3-2. SNP 대량발굴을 위한 육묘, DNA추출, 정제 및 QC 분석

  다. 토마토 resequencing data을 이용한 genome-wide SNP (In/Del) 분석

   (1) Genome wide SNP 분석

    (가) Short read data의 sequence quality에 따른 trimming 후, reference genome과의 

alignment를 수행하여 consensus sequence를 작성한다. 프로그램을 이용한 1차 SNP(혹은 

In/Del) detection 후에, SEEDERS in-house script를 이용하여 샘플 간의 SNP matrix를 작성

하고, 유의한 SNP 후보 선발을 위한 validation과정을 거친다. 이후에 분석 목적에 따른 다양

한 응용분석을 수행

    (나) Genom-Wide SNP는 Illumina의 Hiseq 2000를 이용하여 분석하였으며, Shot read에 대
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한 raw data를 quality에 따라 trimming 하는 sequence pre-processing 과정을 거쳐 reference 

genome과의 alignment를 수행하여 consensus sequence를 작성 하였음. 1차 SNP(혹은 In/Del) 

detection 후에, SEEDERS in-house script를 이용하여 샘플 간의 SNP matrix를 작성하고, 

validation과정을 거쳐 유의한 SNP 후보 선발되었음.

   (2) Sequencing data

    (가) 4개의 자식계통의 Shot read에 대한 raw data는 Table 3-2와 같다. 자식계통 간 read 

수는 40,383,428 ~ 43,406,156으로 Reference genome의 10.33 ~ 11.11 배로 많이 읽었음 

(Table 3-2).

Photo 3-3. 토마토 resequencing data을 이용한 genome-wide SNP (In/Del) 분석위한 모식도

  

Table 3-2. 4개의 자식계통간 Illumina Hiseq raw data

     

   (3) Sequence pre-processing

    (가) 4개의 자식계통의 raw data를 quality에 따라 trimming 한 결과 Reference genome의 
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8.40 ~ 9.10 배로 raw data의 79.25 ~ 84.7 %의 수준을 보였음 (Table 3-3).     

    (나) reference genome과의 alignment를 통하여 maping 한 결과 reference genome의 86.8 ~ 

93.37% 로 나타남

   (4) Alignment to genome

    (가) reference genome과 자식계통의 SNP는 144,992 ~ 558,526으로 polymorphic SNP는 교

배조합인 K1과 K2는 607962, K3와 K4는 213,782로 나타났으며 비교샘플 간에 SNP비교분석

은 각 샘플을 표준유전체와 비교하여 얻은 Total SNP position을 후보로 하여 합집합의 리스

트를 만들고, matrix를 작성한다. 이 때, 빈 영역은 다시 샘플의 consensus sequence로부터 채

워 넣는다. 작성된 matrix에서 동일한 position을 기준으로, 비교샘플 간에 서로 SNP인 경우 

(polymorphic SNP)를 선발 (Table 3-4)

 

Table 3-3. Summary of Illumina Hiseq trimmed data

Table 3-4. Summary of mapping

   (5) Genome-wide SNPs (SNPs validation between samples)

    (가) Reference genome과 자식계통의 SNP는 144,992 ~ 558,526으로 polymorphic SNP는 교

배조합인 K1과 K2는 607962, K3와 K4는 213,782로 나타났음. 비교샘플 간에 SNP비교분석

은 각 샘플을 표준유전체와 비교하여 얻은 Total SNP position을 후보로 하여 합집합의 리스

트를 만들고, matrix를 작성한다. 이 때, 빈 영역은 다시 샘플의 consensus sequence로부터 채
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워 넣는다. 작성된 matrix에서 동일한 position을 기준으로, 비교샘플 간에 서로 SNP인 경우 

(polymorphic SNP)를 선발 (Table 3-5).

    (나) Polymorphic SNP 중 intergenic region은 K1-K2 91%, K3-K4 83%로 나타났으며 

Genic은 9, 17%로 나타났다. Genic은 다시 intron, CDS, UTR로 나뉘어 각각 K1-K2에서 6, 

3, 0 %, K3-K4에서 11, 5, 1% 로 나타났음 (Table 3-6)

Table 3-5. Summary of SNPs validation between samples

Table 3-6. Summary of 샘플 간 SNP distribution

   (6) 염색체상에 K1-K2 간 polymorphic-SNP 분포도 

   (가) 염색체상의 K1-K2간 Polymorphic SNP 분포도는 다음 그림과 같다. 자식계통 K1-K2간 

Polymorphic SNP 분포 12개 염색체 모두에 분포하고 있으며, 특히 5번 염색체에서 많은 

Polymorphic SNP를 나타남 (Photo 3-4).

   (7) 염색체상에 K3-K4 간 polymorphic-SNP 분포도

    (가) 염색체상의 K3-K4간 Polymorphic SNP 분포도는 다음 그림과 같다. 자식계통 K3-K4간 

Polymorphic SNP 분포 12개 염색체 모두에 분포하고 있으며, 특히 9번과 11번 염색체에서 

많은 Polymorphic SNP를 나타내었다 (Photo 3-5).
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   (8) Genome-wide In/Del (Insertion/Deletion)

    (가) 자식계통별 In/Del 자료를 확보하였으며, 각각의 In/Del description을 통하여 해당 유전

자의 기능, primer 개발 및 목적 형질 유전자의 Marker 개발 응용이 가능할 것으로 판단됨.

    (나) 각각의 자식계통 Genome-wide In/Del 분석결과 27136 ~ 44462 수준으로 나타났으며, 

교배조합인 K1-K2의 polymorphic in/del은 30,641, K3-K4는 11,045로 나타났음 (Photo 

3-6)

 

Photo 3-4. 염색체상에 K1-K2 간 polymorphic-SNP 분포도
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Photo 3-5. 염색체상에 K3-K4 간 polymorphic-SNP 분포도

 

   (9) 샘플 간 In/Del distribution

    (가) 샘플 간 In/Del distribution은 K1-K2의 polymorphic-in/del은 30641, K3-K4는 11,045

로 나타났음.  K1-K2과 K3-K4의 Intergenic에서 in/del은 각각 85%, 75%이며, K1-K2 

genic은 intron, CDS, UTR이 각각 3, 1, 1%으로 총 15%, K3-K4는 22, 1, 2%로 총 25%로 

나타났음 (Table 3-7).
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Photo 3-6. Number of total In/Del detection of samples

     

Table 3-7. Summary of 샘플 간 In/Del distribution

   

  라. 대과종 엘리트계통간 SNP 데이터 DB 화

   (1) 샘플 간 SNP 데이터 database화

    (가) http://tgsol.seeders.co.kr/index.php/tg/homedp 에 접속하면

    (나) 찾고자 하는 SNP에서 Get Sequence view 클릭
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  마. 대과종 SNP DB로부터 형질관련 유전자 선발 예

   (1) 병 관련 유전자 내 SNP 선발 (실시예)

    (가) 병 관련 tomato gene : 병 관련 유전자 서열과 BLAST하여 매치된 tomato 병 관련 유전

자 (I-2, Mi, Sw-5, Tm-2, Ve) 내 SNP를 선발하기 위해 병 관련 유전자 서열을 토마토 

reference gene과 BLAST를 수행한다. (필터 기준: E-value-0) BLAST를 통해 매치된 병 관련 

토마토 유전자 내에 위치하는 SNP를 선발. 비교샘플 간에 차이를 보이는 SNP를 target으로 

하여 HRM (High Resolution Melting) primer을 디자인하되, 결과의 정확성을 높이기 위해 

엄격한 기준의 필터과정을 거친다. primer design은 reference sequence를 사용 (Table 3-8).
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Table 3-8. Summary of SNP distribution in disease-genes

   (2) 병 관련 유전자 내_SNP_list.xlsx (실시예) 

    (가) 자식계통간 병 관련 유전자 내 SNP 분석 SNP 데이터를 바탕으로 병  저항성 SNP 

marker를 개발 한다면 병 저항성 관련 한 MAS에 유용하게 사용될 것으로 판단됨 (Table 

3-9).

Table 3-9. 토마토 MAS system에 사용하고 있는 병 관련 유전자의 resequencing data 로부터 

SNP 탐색

 

2. 제2차년도

   (1) HRM (High Resolution Melting) primer design
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    (가) 이상의 결과를 토대로 HRM primer set는 K1-K2간에 HRM primer set가 186,800, 

K3-K4간에는 70,596 set가 디자인 하였음 (Table 3-10).

Table 3-10. Summary of HRM primer-set

            

    (나) 비교샘플 간에 차이를 보이는 SNP를 target으로 하여 HRM(High Resolution Melting) primer을 디

자인하되, 결과의 정확성을 높이기 위해 엄격한 기준의 필터과정을 거친다. primer design은 reference 

sequence.

Table 3-11. HRM primer list 결과 엑셀파일 (예시)

  나. 대과종 엘리트 계통간 SNP 데이터 이용 초고밀도 genetic map 구축  

   (1) 초고밀도 genetic map 구성

    (가) 얻어진 SNP 정보를 이용하여 초밀도 genetic map을 구축하였음 (Photo 3-7).
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Photo 3-7. 4개 대과종 resequencing으로부터 얻어진 SNP의 genetic map

 

  다. 대과종 엘리트 계통간  교배조합별 이용 가능한 SNP  마커 선발  

   (1) 확보된 genome-wide SNPs는 표준유전체와 비교하여 얻어졌으므로 비교대상이 바뀌면 

SNP로 활용할 수 없는 경우가 발생한다. 따라서 분석을 실시한 토마토 4 품종의 SNP를 이용

하여 교배조합별 이용 가능한 SNP를 선발함 (Photo 3-8). 가능한 총 교배조합은 6개이고, 총 

410,074 SNPs가 선발되었다. 이 중 조건을 만족하는 primer를 디자인 할 수 있는 SNP는 

245,514개이었다. 교배조합별 이용 가능한 SNP는 다양하였는데 K1 × K2 조합은 가장 많은 

60,865 SNPs가 선발되었고, 그 중 primer를 이용할 수 있는 SNP는 40,691개이었다. 반면 K3 

× K4 조합은 가장 적은 40,136 SNPs가 선발되었는데, 이용 가능한 primer를 가지는 SNPs 로

는 20,62개가 존재하였다. 적용 가능한 6개 조합의 SNP를 선발 후, primer 제작 조건을 만족하

는 경우의 SNP를 선발  

Photo 3-8. 교배조합별 이용 가능한 SNP 선발을 위한 염색체별 마커의 거리
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   (2) 분자마커를 이용하여 회복친의 염색체 구성 정도를 효율적으로 조사하기 위해서는 염색체를 적절히 

구획하여 조사하여야 한다. 따라서 토마토 염색체의 분획은 물리적인 거리를 반영한 경우와 유전적 거리까

지 고려한 경우, 2가지로 접근하였다. 먼저 각 염색체의 물리적인 길이로 구획한 경우는 염색체당 5개의 

동일한 크기로 나누었다. 약 90Mb의 길이로 12개염색체 중 가장 긴 1번 염색체는 5개의 18Mb 길이의 

구획으로 나뉘었고, 약 46Mb 길이의 가장 짧은 6번 염색체는 5개의 9Mb 길이로 분획되었다. 그리고 토

마토 4 품종의 교배조합별로 primer가 이용 가능한 SNP를 이용하여 한 구획 당 3개의 SNP를 선발하여 

나타내었다 (Photo 3-9).

Photo 3-9. 토마토 엘리트계통에서 교배 조합별 각 염색체에서 선발한 SNP 마커 위치

   (3) 선발한 SNP 마커는 염색체별 약 10개씩 총 120개로 이들 마커정보를 DB화로부터 HRM 

primer을 디자인한 결과 Table 3-12와 같다.



- 99 -

Table 3-12. 토마토 엘리트 계통간 SNP로부터 선발한 HRM primer 디자인

   (4) 각각의 합성한 primer을 이용한 HRM validation 실험은 필코리아 제품의 RT-PCR kit를 사용하여 

각 엘리트 계통간의 유효성을 검토한 결과 대부분은 선발한 마커가 이용 가능하였음 (Photo 3-10)

Photo 3-10. 선발한 SNP 마커의 유효성 평가를 위한 HRM primer의 적용

     

3. 토마토 여교잡 MAB 검정 시스템 개발 및 선발

  가. 제1차년도
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   (1) MAB 선발을 위한 GBS (genotyping by sequencing) 적용 시스템 확립

    (가) 식물 육종에서 여교배는 하나 또는 그이상의 형질을 우량 계통에 도입 하고자 할 때 주

로 사용하고 있는 육종법으로 BC1F1 세대에서 donor 친의 유전자들은 25%, 반복친은 75%

로 구성되는 것이 통상적으로 알고 있다 (Photo 32). 그러나 육종 현장에서는 유전자간의 상

위성, 재조합 등에의해 그 비율이 다소 차이를 보인다. 이런 차이를 이용하여 donor친의 유전

자들이 많이 포함되지 않은 개체를 선발 한다면, 육종의 세대단축에 기여 할 수 있다. 따라서 

본 연구에서는 최근 개발되어 사용하고 있는 GBS (genotyping by sequencing) 기술을 셋팅하

고 그 기술을 이용하여 육종현장에 접목하여 BC1F1 세대에서 선발 효율을 높이고자 한다.

Photo 3-11. 토마토 여교잡 MAB 선발시스템 모식도

    (나) BC1F1세대의 종자를 pot에 파종하고 발아 후 28일, 토마토 묘는 2-3개의 잎이 전개 되

며 (Photo 3-12), 이중 1개의 잎을 이용하여 total DNA 추출에 이용하였다. 

Photo 3-12. MAB 검정용 여교배집단의 육묘

   

   (2) 식물 total DNA 대량 추출 시스템 구축

    (가) 식물 DNA 추출은 발아 후, 28일 잎 1개를 이용하여 taco 사로부터 개발된 bead beater

를 이용하여 조직을 분쇄하였으며, DNA 추출은 필코리아 사의 추출 kit를 사용하여 1회 32샘

플 2시간 소요되는 시스템을 활용하였음 (Photo 3-13).
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Photo 3-13. MAB 검정을 위한 식물 DNA 대량 추출 시스템

   

   (3) DNA 추출 농도 및 품질

    (가) 식물 잎 조직으로부터 분리한 DNA 순도는 260/280 비율이 1.77로 매우 양호 하여 

RT-PCR분석, 제한효소 cutting, DNA 마커 탐색 등을 이용하는데 매우 유용할 것으로 생각

됨 (Photo 3-14).

** Average

Photo 3-14. MAB 검정을 위한 추출 식물 DNA 농도 및 품질

   (4) GBS 실험에 사용한 GBS adapters, PCR and sequencing primers
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    (가) GBS실험에는 barcode sequence를 가진 barcode adapter와 제한효소 site 만 가지는 common 

adapter를 디자인하여 식물 DNA를 제한효소로 cutting하여 en adapter를 ligation한다. 그리고 PCR용 

primer를 Fw, Rv를 합성하여 PCR을 수행한 다음 sequencing에 필요한 Primer 등이 필요함 (Photo 

3-15).

Photo 3-15. GBS 실험에 사용한 GBS adapters, PCR and sequencing primers

   

    (나) GBS adapter를 결합하는 과정을 모식도는 ApeK1에 의하여 절단되어진 DNA 절편은 선

발되어진 계통의 유전자를 인지하는 barcod sequce가 있는 barcode adapter와 Common 

adapter가 ApeK1 절단 부위를 인지하여 Ligation하고 그 후 PCR을 통하여 flowcell oligo가 

부착되어진다.

Table 3-13. GBS 실험에 사용한 Barcode adapter

 

   



- 103 -

    (5) GBS용 library 구축을 위한 모식도  

Photo 3-16. GBS용 library 구축을 위한 모식도

         

    (가) Photo 3-16은 Next generation sequencing 분석 재료의 제작 과정을 설명한 그림입니다. 

96개의 DNA 샘플과 Adapter를 준비한후 제한효소 ApeK1을 이용하여 DNA를 절단하고, 

Adapter와 Ligation 시킨 후 96개 샘플을 pooling 하여 Clean up 후 PCR을 거쳐 다시 Clean 

up 후 결과를 QC하게 됩니다.

   (6) 토마토 BC1F1 세대 96개체 library 구축 및 확인

Photo 3-17.GBS용 library 구축 및 QC 분석

    

    (가) Photo 3-17은 GBS Next generation sequencing 분석 재료의 제작 후 QC 결과를 나타

낸 것으로 Acrylamide-gel 전기영동과 QC profile 결과와 일치하는 것을 확인함.
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   (7) BC1F1 세대에서 Barrcode별 확보한 염기서열 정보

    (가) 다양하게 Degine 되어진 adapter에 결합되어진 유전자 단편의 정보를 NGS로 read 한 결

과 Adapter에 결합되어진 각각의 유전자원의 Read 단편은 genom wide SNP 분석에 활용되

어지고, Sequencing 정보 분석을 통해 금후 Barcode 별 P1, P2 사이 SNP 분류 및 게놈 해석, 

선발 연구가 이루어질 계획임.

Photo 3-18. GBS용 library로부터 NGS Sequencing후, Barcode별 염기정보

   

  나. 2차년도

   (1) rin/rin 자식계통의 저장성 형질을 핑크계에 도입하고자 MAB 검정 및 선발 

    (가) 토마토는 대체로 후숙을 통하여 숙성되는데, 이러한 숙성 기간은 과실의 운송기간과 배송

거리, 시장에서의 신선도 유지와 관련이 깊다. 특히, 고온지방에 수출하는 토마토 품종은 고온

에 의한 조기 숙성 때문에 유통 상의 어려움이 있어, 숙성기간을 반드시 고려해야 한다. 저장

기간 및 유통기간을 늘리는 효과적인 방법으로써, Green-ripe와 Never-ripe 2와 같은 과실의 

숙성을 저해하는 유전자와 LeETR4와 LeETR6과 같은 ethylene receptors를 이용할 수 있다. 

열성인자인 RIPENING-INHIBITOR (Rin)은 과실 숙성을 크게 저해하는 유전자로 보고되었

는데, 염색체 5번에서 rin 유전자의 위치를 밝혀냈다. 또한 positional cloning 방법을 통해 찾

아낸 rin 유전자가 과실 숙성과 거대화탁에 관련한 MADS-box 유전자(LeMADS-RIN and 

LeMADS-MC)와 관련이 있다고 보고했다. 또한, 두 MADS-box 유전자가 근접한 위치에 있

기 때문에 rin 토마토는 일반적으로 거대화탁을 갖는다. MADS-box 유전자는 꽃눈의 분화와 

발달, 그리고 과실의 숙성에 주로 관여한다. 돌연변이체인 rin 토마토는 과실의 비대, 종자의 

성숙은 진행되지만, 토마토가 숙성될 때 반드시 발생하는 에틸렌 가스가 발생하지 않으며 따

라서 에틸렌 관련한 유전자가 발현하지 않고, 숙성이 진행되지 않는 것으로 보고되었다. 일반 

토마토와 rin 토마토를 교배하여 얻은 교잡후대(Rin/rin)는 서서히 숙성되어 저장기간이 상당

히 늘어나므로 저장기간이 긴 새로운 토마토 품종을 개발하는데 적합한 소재가된다. 다만, 이

형접합 유전형으로 만들어진 토마토 F1후대 등은 육성라인에 따라 거대화탁을 수반하지 않는 
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경우가 생겨, 거대 화탁만으로는 육성하고자 하는 후대의 rin유전자형을 예측하기가 힘이 든

다. 과실의 숙성정도를 확인하기 위해서는 발아에서 부터 수개월의 시간이 소요됨은 물론이고, 

동형과 이형의 유전자형을 알기 위해서는 후대검정을 진행해야 하므로, 육종에 소요되는 시간

과 경비, 노고는 상당한 것이다. 따라서, 이러한 육종과정의 어려움을 경감시키면서 저장기간

이 긴 핑크계 토마토 품종 개발하고자 함.

    (나) rin/rin의 유전자형을 가지면서 식미가 우수한 계통을 이용하여 초세가 강하고, 당도가 높

고, 과 크기가 280-310g 인 핑크계에 교배하여 얻어진  F1은 핑크계 이며, 이를 이용하여 핑

크계 P2와 여교배하여 BC1F1 세대를 구축하였음 (Table 3-14, Photo 3-19)

Table 3-14. 저장성이 우수한 핑크계 토마토 육성을 위한 교배친 (P1 및 P2)의 특성 

Photo 3-19. P1, P2 자식계통 및 교잡 F1에서 과실 형태

       

    (다) F1에서 특성은 과중이 거의 대부분이 200g으로  과색은 핑크이었으며, BC1F1 세대의 종자를 파종

하여 Rin유전자형을 이용하여 Genotyping을 실시한 결과 Rin/Rin과 Rin/rin으로 구별되었다 (Photo 

41). 이 중  Rin/rin 형을 가진 식물체를 이용하여  GBS 실험을 수행하였음.
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Photo 3-15. BC1F1 세대에서 Rin/rin 선발을 위한 SNP 마커를 이용한 HRM PCR 분석

   

    (라) 총 96개 BC1F1세대의 Rin/rin type의 식물체를 이용하여 GBS실험을 실시한 결과 몇몇 샘플을 제

외하고 2000만개이상의 염기배열을 확보 할 수 있었다 (Photo 3-16).

Photo 3-16. Rin/rin 형 BC1F1 세대 식물체별 Sequence Quality Trimming 후 시퀀스 양

     

    (마) rin/rin계 P1 과 핑크계 P2에서 BC1F1 식물체별 호모 SNP는 3,086개이었고, 

heterozygous SNP는 810개를 얻었다 (Photo 3-17).

Photo 3-17. BC1F1 세대에서 rin/rin 계 게놈, 핑크계 게놈간 호모 SNP 및 헤테로 SNP의 마커수

    (바) 얻어진 호모 및 헤테로 SNP 마커를 염색체별로 분획한 결과 Table 3-15와 같다.  1번 
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염색체 239개, 2번 염색체 93개, 3번 염색체 197개, 4번 염색체 149개, 5번 염색체 233개, 6

번 염색체 996개, 7번 염색체 120개, 8번 염색체 12개, 10번 염색체 28개, 11번 염색체 169

개, 12번 염색체 245개 등 다양성을 보였음.

    (사) 이 들 마커는 BC1F1 세대의 게놈을 전체적으로는 cover 하지는 못하지만, 지금까지 

MAB에 사용한 120개 마커보다 훨씬 많고, 유전자의 조성을 살펴보는데 매우 유용한 기법으

로 판단된다. 다만 염색체 8번에서 polymorphic SNP 마커를 12개 정도 밖에 얻지 못했다.

Table 3-15. 저장성이 우수한 rin/rin 계 P1 과 핑크계 P2 와의 여교배한  BC1F1 세대에서 GBS 검정에서 도출된 염색

체 별  polymorphic SNP 마커 수  

    (아) 이들 polymorphic SNP 마커를 BC1F1 개체별 염색체별 표시를 Photo 3-18과 같이 표시하여 

rin/rin 계에서 온 게놈을 blue로, 핑크계에서 온 게놈을 red로 그래픽 하였음.
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Photo 3-18. BC1F1세대 식물체의 GBS분석에 의한 게놈 조성

    (자) 총 2569개의 SNP 마커를 이용해서 염색체별 GBS분석 게놈 조성을 살펴본 결과 Photo 3-19와 같

다. 각 96개 BC1F1 세대 식물체에서 P1 및 P2 게놈의 조성은 다양하게 차이를 보였음.

Photo 3-19. 2569개 polymorphic SNP 마커의 BC1F1 개체에서 게놈 조성

    (차) BC1F1 세대에서 rin 유전자가 포함하고 반복친 핑크토마토의 게놈 조성을 살펴본 결과 

대부분이 65-78%을 보였으며, 이중 rin/rin 계 P1 게놈이 15% 이하인 350-380 정도의 SNP 

마커가 포함되어 있는 BC1F1 개체는 38, 45, 51, 57 식물체로써 각각 donor 게놈이 13%, 

16%, 12%, 12.5%로 나타났다 (Photo 3-20).
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Photo 3-20. BC1F1  식물체에서 donor parant 및 recurrent parant의 게놈 비율 및 선발

    (카) 선발 BC1F1 식물체 과실의 특성을 살펴본 결과 핑크이면서, 초세가 강하고, 경도가 높으

며 다양한 특성을 보였다 (Table 3-16). 선발한 식물체의 숙기는 양친에 비해 반복친에 가깝게 

나타났으며, 초세는 반복친과 거의 유사하였다. 그러나 과중은 donor 친과 거의 유사한 결과

를 보였으며, 다른 형질은 크게 구별되지 않았다. 

Table 3-16. 선발한 BC1F1 세대에서 식물체의 과실 특성
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Photo 3-21. BC1F1 세대에서 토마토 과형 및  GBS에 의해 35, 45, 51, 57번 개체 선발

    (타) 선발한 35, 45, 51, 및 57번 식물체는 BC1F2 종자 수확 및 BC2F2 세대종자를 육성하여 

원예형질 조사 및 개체선발을 통해 우수 육종소재로 활용하고자한다 (3년차 연구)  

   

   (2) 엘리트 레드계 자식계통의 형질을 핑크계에 도입하고자  MAB 검정 및  BC1 세대에서 선발

    (가) 세계적으로 고품질 대과종은 대부분 레드계가 많이 육성되어 품종으로 등록되고 있다. 그

러나 상대적으로 핑크계 토마토는 품질이 우수하지 못하여, 레드계 엘리트 계통을 이용하여 

핑크계에 여교잡 육종에 의해 품질이 레드계를 가진 BC1F1 세대를 선발하여 육종소재로 활용

하고자 한다.  따라서 엘리트 계통은 토마토생명공학연구소에서 육성중인 계통을 사용하여 F1 

및 BC1F1을 육성하여 GBS시스템을 적용하고, BC1F1에서 레드 계인 P1의 게놈이 적게 포함

된 개체를 선발하고자 한다.  

    (나) 양친 모두 무한생장형, 초세는 모두 강하며, 과형은 고구형, 편구형, 당도는 5.5-6.0 범위

에 있는 자식계통을 이용하여 F1  및 BC1F1을 육성하여 GBS을 적용하였다 (Table 3-17). 

Table 3-17. 엘리트 레드계 P1 과 핑크계 P2 양친의 원예적특성
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Photo 3-22. GBS시스템에 적용한 P1 및 P2의 표현형

 

    (다) 레드계 토마토를 donor 친으로 pink계 토마토를 recurrent 친으로 육성한  BC1F1 세대

에서 GBS 적용 후, 얻어진 polymorphic SNP 마커수는 호모 SNP 2492 개 및 헤테로 SNP 

396개로 나타났다 (Photo 3-23).

Photo 3-23. 레드계 토마토를 donor 친으로 pink계 토마토를 recurrent 친으로 육성한  BC1F1 세대에

서 GBS 적용 후, 얻어진 polymorphic SNP 마커수

Table 3-18. 우수한 red 계 P1 과 핑크계 P2 와의 여교배한  BC1F1 세대에서 GBS 검정에서 도출된 염색체별  

polymorphic SNP 마커 수
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    (라) 얻어진 호모 및 헤테로 SNP 마커를 염색체별로 분획한 결과 Table 3-18와 같다.  1번 

염색체 196개, 2번 염색체 23개, 3번 염색체 42개, 4번 염색체 116개, 5번 염색체 72개, 6번 

염색체 287개, 7번 염색체 57개, 8번 염색체 38개, 10번 염색체 18개, 11번 염색체 84개, 12

번 염색체 130개 등 다양성을 보였음.

    (마) 이 들 마커는 BC1F1 세대의 게놈을 전체적으로는 cover 하지는 못하지만, 지금까지 

MAB에 사용한 120개 마커보다 훨씬 많고, 유전자의 조성을 살펴보는데 매우 유용한 기법으

로 판단된다. 다만 염색체 10번에서 polymorphic SNP 마커를 18개 정도 밖에 얻지 못했다.  

    (바) 총 2569개의 SNP 마커를 이용해서 염색체별 GBS분석 게놈 조성을 살펴본 결과 Photo 

3-24와 같다. 각 96개 BC1F1 세대 식물체에서 P1 및 P2 게놈의 조성은 다양하게 차이를 보

였음

Photo 3-24. 2066개 polymorphic SNP 마커의 BC1F1 개체에서 게놈 조성

    

    (사) BC1F1 세대에서 red계 고품질 관련 유전자가 포함하고 반복친 핑크토마토의 게놈 조성을 

살펴본 결과 대부분이 75-78%을 보였으며, 이중 red계 P1 게놈이 15% 이하인  BC1F1 개체

는 61, 90 식물체로써 각각 donor 게놈이 11.5%, 14.5%로 나타났다 (Photo 3-25).
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Photo 3-25. BC1F1  식물체에서 donor parant 및 recurrent parant의 게놈 비율 및 선발

    

    (아) 선발 BC1F1 식물체 과실의 특성을 살펴본 결과 핑크이면서, 초세가 강하고 다양한 특성

을 보였다 (Photo 3-26). 선발한 식물체의 숙기는 양친에 비해 반복친에 가깝게 나타났으며, 

초세는 반복친과 거의 유사하였다. 그러나 과중은 donor 친과 거의 유사한 결과를 보였으며, 

다른 형질은 크게 구별되지 않았다.

Photo 3-26. BC1F1 세대에서 토마토 과형 및  GBS에 의해 61, 90번 개체 선발

   

다. 제 3차년도

   (1) GBS분석 및 SNP 선발  

    (가) 총 96개 계통을 이용하여 GBS분석을 실시한 결과 mapped region은 평균 75,929이었고, 

평균 depth는 7.70, 총 계통별 총길이는 8,965,652bp이었고, reference 게놈 coverage 1.15로 

대체적으로 GBS분석이 양호하였다. 따라서 이렇게 얻어진 Data로부터 SNP를 선발하고 이용

하고자 한다 (Table 3-19).

Table 3-19. 토마토 GBS 결과로부터 얻어진 Genome 정보 및 reference와의 비교
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id pos ref K1

K1|Tot

al_dept

h

K2

K2|Tot

al_dept

h

K3

K3|Tot

al_dept

h

K4

K4|Tot

al_dept

h

Gene_name FeatureDescriptions InterProScan_id InterProScan_descriptions

SL2.40ch01 5826986 G A 9|9 G 8|8 A 8|8 G 7|7 Solyc01g010770.2.1 intron Spfh domain / band 7  family protein IPR001107 Band 7 protein

SL2.40ch01 9746691 T C 9|9 T 11|11 C 7|7 T 11|11 Solyc01g012600.1.1 cds Dicer-like protein 　 　

SL2.40ch01 16559842 G A 6|6 G 4|4 A 4|4 G 5|5 Solyc01g014990.1.1 cds Unknown Protein 　 　

SL2.40ch01 23879070 G A 9|9 G 7|7 A 8|8 G 8|8 Solyc01g017110.1.1 intron NADH dehydrogenase  subunit 5 IPR008543 Chloroplast Ycf2

SL2.40ch01 27929981 A G 11|11 A 5|5 G 5|5 A 9|9 Solyc01g020210.1.1 cds Mutator-like  transposase 　 　

SL2.40ch01 33697120 T C 10|10 T 9|9 C 6|6 T 6|6 Solyc01g028890.1.1 intron Unknown Protein 　 　

SL2.40ch01 40851354 T C 3|3 T 6|6 C 5|5 T 9|9 Solyc01g049660.1.1 cds S-locus F-box-like  protein b IPR017451 F-box associated type  1

SL2.40ch01 47469648 T C 4|4 T 5|5 C 5|5 T 7|7 Solyc01g056520.2.1 cds RAN binding protein  16-like IPR001494 Importin-beta,  N-terminal

SL2.40ch01 52841700 A G 4|4 A 9|9 G 5|5 A 8|8 Solyc01g057240.1.1 cds 50S ribosomal protein  L3-2 IPR000597 Ribosomal protein L3

SL2.40ch01 57077081 A G 13|13 A 6|6 G 4|4 A 3|3 Solyc01g057900.2.1 intron Ubiquitin-protein  ligase IPR000569 HECT

SL2.40ch01 64800342 G A 4|4 G 7|7 A 9|9 G 11|11 Solyc01g065810.1.1 cds NADH-quinone  oxidoreductase subunit D IPR001135 NADH-quinone  oxidoreductase, 
subunit D

SL2.40ch01 71796047 C C 8|8 T 4|4 C 9|9 T 3|3 Solyc01g080130.2.1 cds Unknown Protein 　 　

SL2.40ch01 77935539 G G 10|10 A 8|8 A 7|7 G 5|5 Solyc01g094750.2.1 cds Cytochrome P450 　 　

SL2.40ch01 83375870 C C 4|4 T 13|13 C 6|6 C 7|7 Solyc01g102970.2.1 intron RNA-binding protein IPR012677 Nucleotide-binding,  alpha-beta 
plait

SL2.40ch01 89997279 G A 5|5 G 13|13 A 10|10 G 4|4 Solyc01g112160.2.1 cds Phosphoglycerate  mutase family protein IPR013078 Phosphoglycerate  mutase

SL2.40ch01 90217851 T C 5|5 T 4|4 C 3|3 T 3|3 Solyc01g112380.2.1 utr Unknown Protein 　 　

SL2.40ch02 2309824 A A 5|5 G 10|10 A 8|8 G 9|9 Solyc02g005350.2.1 cds Succinyl-CoA ligase IPR005810 Succinyl-CoA ligase,  alpha 
subunit

SL2.40ch02 6531364 A A 9|9 G 5|5 A 11|11 G 3|3 Solyc02g014150.2.1 intron Photosystem II  stability/assembly factor 
Ycf48-like protein IPR016705

Photosystem II  
stability/assembly factor, 
HCF136

SL2.40ch02 9175145 T T 9|9 C 7|7 C 10|10 C 10|10 Solyc02g014720.2.1 intron Hydrolase IPR006674
M e t a l - d e p e n d e n t  
phosphohydrolase, HD region, 
subdomain

SL2.40ch02 13233437 G G 5|5 A 12|12 G 7|7 A 4|4 Solyc02g021360.2.1 intron WD-40 repeat protein IPR020472 G-protein beta WD-40  repeat, 
region

SL2.40ch02 16247366 A A 3|3 G 10|10 A 12|12 G 9|9 Solyc02g030360.1.1 intron Receptor protein  kinase IPR017442 Serine/threonine  protein 
kinase-related

SL2.40ch02 18304196 T T 5|5 C 9|9 C 8|8 C 6|6 Solyc02g032120.2.1 intron Zinc finger protein  207 IPR007087 Zinc finger,  C2H2-type

SL2.40ch02 22711866 G G 5|5 A 4|4 G 6|6 A 10|10 Solyc02g043860.2.1 intron Insulin degrading  enzyme IPR011237 Peptidase M16, core

SL2.40ch02 27338193 A A 10|10 G 4|4 A 6|6 G 9|9 Solyc02g055540.1.1 cds ABC transporter G  family member 31 IPR013525 ABC-2 type  transporter

SL2.40ch02 33283193 C C 9|9 T 12|12 C 11|11 C 12|12 Solyc02g068790.2.1 intron Lactosylceramide  4-alpha-galactosyltransferase IPR007652 Alpha  1,4-glycosyltransferase 
conserved region

SL2.40ch02 36657187 T C 8|8 T 5|5 C 7|7 C 6|6 Solyc02g077000.2.1 intron Lipase-like IPR002921 Lipase, class 3

SL2.40ch02 39991473 T T 4|4 C 7|7 C 7|7 C 12|12 Solyc02g081450.2.1 cds NHL1 IPR010847 Harpin-induced 1

SL2.40ch02 40001041 C C 7|7 T 8|8 T 10|10 T 12|12 Solyc02g081460.2.1 intron Gamma-tubulin complex  component 2 IPR007259 Spc97/Spc98

SL2.40ch02 46342895 T C 8|8 T 9|9 C 11|11 T 9|9 Solyc02g090130.2.1 intron Vacuolar protein  sorting-associated protein 
vps13 IPR009543 Vacuolar protein  

sorting-associated protein

SL2.40ch02 49593188 A G 7|7 A 11|11 A 13|13 A 13|13 Solyc02g094500.2.1 intron Alpha-2  8-sialyltransferase 8B 1 IPR001675 Glycosyl transferase,  family 29

SL2.40ch03 1889647 A A 5|5 G 5|5 A 3|3 A 8|8 Solyc03g007320.2.1 cds Polypyrimidine  tract-binding protein 1-like IPR012677 Nucleotide-binding,  alpha-beta 
plait

SL2.40ch03 8308515 A G 8|8 A 7|7 G 8|8 G 8|8 Solyc03g031510.2.1 cds HR7 protein IPR009632
P u t a t i v e  
m e t a l l o c a r b o x y p e p t i d a s e 
inhibitor

SL2.40ch03 12522793 T T 6|6 C 9|9 T 10|10 T 5|5 Solyc03g044240.1.1 cds Cysteine proteinase IPR013128 Peptidase C1A, papain

SL2.40ch03 25324053 C T 9|9 C 8|8 T 15|15 C 15|15 Solyc03g059220.1.1 intron Ulp1 protease family  C-terminal catalytic 
domain containing protein IPR015410 Region of unknown  function 

DUF1985

SL2.40ch03 27078019 A A 6|6 G 4|4 A 9|9 A 8|8 Solyc03g059460.1.1 cds Serine/threonine-protein  phosphatase 7 long 
form homolog IPR019557 Aminotransferase-like,  plant 

mobile domain

SL2.40ch03 33528835 G G 4|4 A 9|9 G 8|8 G 5|5 Solyc03g063810.1.1 cds Unknown Protein 　 　

SL2.40ch03 37025158 G A 8|8 G 11|11 G 8|8 G 12|12 Solyc03g065120.1.1 intron Unknown Protein 　 　

SL2.40ch03 39178391 A A 12|12 G 7|7 A 10|10 A 10|10 Solyc03g070400.1.1 cds N2  N2-dimethylguanosine tRNA 
methyltransferase IPR002905 N2 , N2 - d ime t hy l gu ano s i n e  

tRNA methyltransferase

SL2.40ch03 46128321 G G 9|9 A 9|9 G 10|10 A 3|3 Solyc03g082680.2.1 intron Neuroblastoma-amplified  protein-like protein IPR011046 WD40 repeat-like

SL2.40ch03 50287636 A A 6|6 G 10|10 A 7|7 A 6|6 Solyc03g095650.2.1 intron MLO-like protein 17 IPR004326 Mlo-related protein

SL2.40ch03 54698618 G G 7|7 A 10|10 G 7|7 G 3|3 Solyc03g104790.1.1 cds Cyclin-dependent  protein kinase-like protein 　 　

SL2.40ch03 59308499 T T 8|8 C 4|4 T 6|6 T 5|5 Solyc03g115600.2.1 intron Unknown Protein IPR003604 Zinc finger, U1-type

SL2.40ch03 60833182 C T 4|4 C 9|9 T 5|5 C 9|9 Solyc03g117730.2.1 cds Tubby-like protein 13 IPR000007 Tubby, C-terminal

SL2.40ch04 4258052 T T 11|11 C 10|10 C 7|7 C 3|3 Solyc04g011850.1.1 cds Glutaredoxin IPR011905 Glutaredoxin-like,  plant II

SL2.40ch04 8458249 G G 5|5 A 4|4 G 5|5 A 8|8 Solyc04g017850.1.1 cds Unknown Protein IPR019557 Aminotransferase-like,  plant 
mobile domain

SL2.40ch04 12793487 C C 5|5 T 11|11 C 3|3 T 7|7 Solyc04g024470.1.1 cds Unknown Protein 　 　

SL2.40ch04 16131381 C C 5|5 T 5|5 C 5|5 T 4|4 Solyc04g024940.2.1 cds F-box family protein IPR001810 Cyclin-like F-box

SL2.40ch04 21171781 A A 9|9 G 4|4 A 8|8 G 6|6 Solyc04g025530.2.1 cds Glutamate  decarboxylase IPR010107 Glutamate  decarboxylase

Table 3-20. 선발한 SNP(주변 60bp에 다른 SNP 가 존재하지 않은 것)의 4개 자식계통에서 다형형 및 

Descriptions 

   

   (2) SNP Filterin

    (가) 총 88,252개의 SNP를 시작으로 MAB 육종에 적합한 SNP 마커의 조건을 적용하여 SNP

를 선발하였다. 첫째, 88,252개 SNP 중 2종류의 유전형과 2종류의 대립유전자에 의한 경우만 

선발하여 27,502개 SNP를 얻었다. 둘째, 27,502개 SNP 중 최소한 4개 품종 이상 구분할 수 

있는 경우만 선발하여 13,315개의 SNP를 얻었다. 셋째, 13,315개의 SNP 중 두 유전형의 품

종 분리비가 균등한 경우를 선발하여 3,084개의 SNP를 얻었다. 넷째, 3,084개의 SNP 중 해당 

SNP의 위치로부터 양 옆 60 bp 구간에 다른 SNP가 없는 경우를 선발하여 720개의 SNP를 

얻었다(Table 3-20).
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SL2.40ch04 25236612 G G 7|7 A 7|7 G 9|9 A 14|14 Solyc04g026220.2.1 intron Unknown Protein 　 　

SL2.40ch04 29674870 A A 10|10 G 7|7 A 6|6 G 6|6 Solyc04g039620.2.1 intron Ribose-phosphate  pyrophosphokinase 4 IPR000836 Phosphoribosyltransferase

SL2.40ch04 31990656 C C 6|6 T 9|9 C 6|6 T 8|8 Solyc04g045410.1.1 intron T-complex protein 1  subunit epsilon IPR012718 T-complex protein 1,  epsilon 
subunit

SL2.40ch04 37276753 C C 6|6 T 12|12 C 7|7 T 12|12 Solyc04g047860.1.1 intron Unknown Protein 　 　

SL2.40ch04 39084018 A A 8|8 G 10|10 A 12|12 G 6|6 Solyc04g049160.2.1 intron Calcium dependent  protein kinase IPR002290 Serine/threonine  protein 
kinase

SL2.40ch04 49765668 C C 4|4 T 4|4 C 3|3 T 6|6 Solyc04g051490.2.1 intron Essential meiotic  endonuclease 1B IPR006166 DNA repair nuclease,  
XPF-type/Helicase

SL2.40ch04 54260486 T C 6|6 T 4|4 C 10|10 C 8|8 Solyc04g057990.2.1 intron mRNA  3&apos-end-processing protein YTH1 IPR000571 Zinc finger,  CCCH-type

SL2.40ch04 58047383 A A 8|8 G 5|5 G 8|8 G 4|4 Solyc04g074470.1.1 cds Os06g0220000 protein IPR006766 Phosphate-induced  protein 1 
conserved region

SL2.40ch04 62278845 A A 9|9 G 6|6 A 8|8 A 5|5 Solyc04g080550.2.1 intron Phenylcoumaran  benzylic ether reductase IPR008030 NmrA-like

SL2.40ch05 4172144 C T 3|3 C 3|3 C 12|12 C 6|6 Solyc05g009960.2.1 intron Taurine catabolism  dioxygenase TauD/TfdA IPR003819 Taurine catabolism  
dioxygenase TauD/TfdA

SL2.40ch05 8591349 G G 5|5 A 9|9 G 5|5 G 3|3 Solyc05g014620.1.1 cds Unknown Protein 　 　

SL2.40ch05 12527261 C T 5|5 C 13|13 C 5|5 C 7|7 Solyc05g015860.2.1 intron Sphingosine-1-phosphate  lyase IPR002129
P y r i d o x a l  
p h o s p h a t e - d e p e n d e n t 
decarboxylase

SL2.40ch05 16834815 T C 3|3 T 5|5 T 6|6 T 6|6 Solyc05g016460.1.1 intron Unknown Protein 　 　

SL2.40ch05 20443535 A G 15|15 A 8|8 G 5|5 A 6|6 Solyc05g018320.2.1 cds Ninja-family protein  Os05g0558800 IPR012463 Protein of unknown  function 
DUF1675

SL2.40ch05 25924098 A G 14|14 A 10|10 A 9|9 A 8|8 Solyc05g020040.1.1 intron Ribonucleoside  hydrolase IPR001910 Ino s i ne/u r i d i ne-p re fe r r i ng  
nucleoside hydrolase

SL2.40ch05 30307307 T C 3|3 T 10|10 T 8|8 T 6|6 Solyc05g024040.1.1 cds Lysine-specific  histone demethylase 1 
homolog 3 IPR002937 Amine oxidase

SL2.40ch05 34413051 C T 10|10 C 6|6 C 11|11 C 7|7 Solyc05g025600.1.1 cds Chloroplast  photosystem II subunit X IPR009518 Photosystem II  protein PsbX

SL2.40ch05 37898148 T C 5|5 T 7|7 T 6|6 T 5|5 Solyc05g025910.2.1 intron Starch synthase II 　 　

SL2.40ch05 43165514 C T 4|4 C 3|3 C 6|6 C 14|14 Solyc05g032660.2.1 intron Dehydrogenase/  reductase 3 IPR002347 Glucose/ribitol  dehydrogenase

SL2.40ch05 45543007 T C 7|7 T 8|8 T 5|5 T 3|3 Solyc05g032880.2.1 intron 50S ribosomal protein  L9 IPR000244 Ribosomal protein L9

SL2.40ch05 51700110 C T 6|6 C 7|7 C 5|5 C 12|12 Solyc05g041620.1.1 intron Caffeoyl-CoA  O-methyltransferase IPR002935 O-methyltransferase,  family 3

SL2.40ch05 56192482 C T 5|5 C 9|9 C 11|11 C 13|13 Solyc05g044570.1.1 intron DNA repair protein  RAD16 　 　

SL2.40ch05 60645463 T C 4|4 T 10|10 T 8|8 T 8|8 Solyc05g051230.2.1 utr Adenylyltransferase  and sulfurtransferase 
MOCS3 IPR009036 Molybdenum cofactor  

biosynthesis, MoeB

SL2.40ch05 64908710 C T 7|7 C 7|7 C 4|4 C 6|6 Solyc05g056490.2.1 cds 3&apos(2&apos)  5&apos-bisphosphate 
nucleotidase IPR006239 3(2),5 -bisphosphate  

nucleotidase HAL2

SL2.40ch06 3055498 A A 9|9 G 4|4 A 6|6 A 6|6 Solyc06g009110.2.1 cds Nucellin-like  aspartic protease IPR001461 Peptidase A1

SL2.40ch06 5747654 G G 7|7 A 6|6 G 5|5 G 4|4 Solyc06g010270.1.1 cds Pentatricopeptide  repeat-containing protein IPR002885 Pentatricopeptide  repeat

SL2.40ch06 8258805 T T 14|14 C 6|6 T 9|9 T 5|5 Solyc06g011590.1.1 cds Nodulin family  protein IPR010658 Nodulin-like

SL2.40ch06 12053876 G G 4|4 A 4|4 G 4|4 G 4|4 Solyc06g017970.2.1 intron Ubiquitin  carboxyl-terminal hydrolase IPR002083 MATH

SL2.40ch06 14501199 A A 12|12 G 9|9 A 6|6 A 8|8 Solyc06g019200.2.1 cds Peptidase M50 family  protein IPR008915 Peptidase M50

SL2.40ch06 17501128 C C 8|8 T 3|3 C 5|5 C 5|5 Solyc06g031710.2.1 utr Nodulin-like protein IPR000620 Protein of unknown  function 
DUF6, transmembrane

SL2.40ch06 21463280 G G 5|5 A 7|7 G 5|5 G 3|3 Solyc06g035710.1.1 cds Multidrug resistance  protein mdtK IPR002528 Multi antimicrobial  extrusion 
protein MatE

SL2.40ch06 24527364 A A 9|9 G 5|5 A 9|9 A 6|6 Solyc06g036780.2.1 intron Os01g0708300 protein IPR000620 Protein of unknown  function 
DUF6, transmembrane

SL2.40ch06 27584551 T T 5|5 C 13|13 T 8|8 T 13|13 Solyc06g048460.1.1 intron Anaphase promoting  complex subunit 1 IPR002015 P r o t e a s o m e / c y c l o s o m e ,  
regulatory subunit

SL2.40ch06 30658888 A A 9|9 G 4|4 A 9|9 A 9|9 Solyc06g051060.2.1 utr Myb family  transcription factor-like IPR006447 Myb-like DNA-binding  region, 
SHAQKYF class

SL2.40ch06 33644964 T C 11|11 T 6|6 T 10|10 T 11|11 Solyc06g054350.2.1 intron Unknown Protein 　 　

SL2.40ch06 35677930 A G 8|8 A 8|8 G 3|3 G 6|6 Solyc06g062280.2.1 utr DSBA oxidoreductase IPR012336 Thioredoxin-like fold

SL2.40ch06 37505741 T T 5|5 C 6|6 T 10|10 T 6|6 Solyc06g065690.2.1 cds Serine/threonine-protein  phosphatase 2A 
regulatory subunit delta 1 isoform IPR002554 Protein phosphatase  2A, 

regulatory B subunit, B56

SL2.40ch06 40514066 G G 10|10 A 10|10 G 6|6 G 10|10 Solyc06g071640.2.1 intron Alliinase IPR006948 Allinase, C-terminal

SL2.40ch07 4032353 C T 3|3 C 12|12 C 8|8 C 11|11 Solyc07g009060.2.1 cds Anther-specific  protein SF18 　 　

SL2.40ch07 8285253 C C 6|6 T 7|7 C 10|10 T 5|5 Solyc07g017900.2.1 intron Aldose 1-epimerase  family protein IPR008183 Aldose 1-epimerase

SL2.40ch07 12477037 C C 6|6 T 8|8 C 10|10 T 9|9 Solyc07g019630.1.1 intron Unknown Protein 　 　

SL2.40ch07 23723509 C T 4|4 C 12|12 T 8|8 C 4|4 Solyc07g023980.1.1 cds Unknown Protein 　 　

SL2.40ch07 36157941 T C 13|13 T 13|13 C 12|12 T 11|11 Solyc07g032240.2.1 cds Protein arginine  N-methyltransferase 1 　 　

SL2.40ch07 47065263 C C 9|9 T 7|7 C 3|3 T 4|4 Solyc07g040790.2.1 intron WD-repeat protein IPR017986 WD40 repeat, region

SL2.40ch07 56328361 A G 7|7 A 8|8 A 10|10 A 13|13 Solyc07g047790.2.1 intron Chaperone protein  htpG IPR001404 Heat shock protein  Hsp90

SL2.40ch07 60663063 T T 6|6 C 5|5 T 4|4 C 5|5 Solyc07g055230.2.1 utr 50S ribosomal protein  L5 IPR002132 Ribosomal protein L5

SL2.40ch07 64618908 G A 10|10 G 4|4 G 4|4 A 10|10 Solyc07g065730.1.1 cds Pentatricopeptide  repeat-containing protein IPR002885 Pentatricopeptide  repeat

SL2.40ch08 2633850 A G 9|9 A 12|12 A 11|11 A 4|4 Solyc08g008160.2.1 intron WD repeat-containing  protein 74 IPR017986 WD40 repeat, region

SL2.40ch08 54417407 A A 8|8 G 7|7 G 7|7 G 9|9 Solyc08g068120.1.1 cds DNA polymerase I  family protein expressed IPR001098 DNA-directed DNA  
polymerase, family A

SL2.40ch08 56595900 G A 4|4 G 7|7 G 8|8 G 9|9 Solyc08g075320.2.1 intron Cytochrome P450 　 　

SL2.40ch08 62444594 A G 5|5 A 9|9 G 5|5 A 10|10 Solyc08g082510.1.1 cds F-box family protein IPR005174 Protein of unknown  function 
DUF295

SL2.40ch09 1997252 A G 6|6 A 11|11 A 13|13 A 6|6 Solyc09g008510.1.1 cds UDP-glucosyltransferase  family 1 protein IPR002213 UDP-glucuronosyl/UDP-glucosylt
ransferase

SL2.40ch09 7856023 C C 13|13 T 7|7 C 13|13 T 7|7 Solyc09g015040.1.1 cds Os08g0119500 protein 　 　

SL2.40ch09 19327710 C T 6|6 C 6|6 C 4|4 C 4|4 Solyc09g025310.2.1 intron NAC domain protein  IPR003441 IPR003441 No apical meristem  (NAM) 
protein

SL2.40ch09 44965449 T C 6|6 T 3|3 T 8|8 T 8|8 Solyc09g056500.1.1 cds Ulp1 protease family  C-terminal catalytic 
domain containing protein 　 　

SL2.40ch09 57962415 C T 5|5 C 4|4 C 4|4 T 10|10 Solyc09g064870.2.1 cds Cbs domain containing  protein expressed IPR002550 Protein of unknown  function 
DUF21

SL2.40ch09 61451973 A A 10|10 G 8|8 G 11|11 G 6|6 Solyc09g074190.1.1 intron Baculoviral IAP  repeat-containing 2 IPR001841 Zinc finger,  RING-type

SL2.40ch09 66998451 C T 6|6 C 5|5 C 5|5 C 10|10 Solyc09g092680.2.1 intron Protein transport  protein Sec23 IPR006896 Sec23/Sec24 trunk  region

SL2.40ch09 67159143 G A 4|4 G 8|8 G 8|8 G 10|10 Solyc09g097880.2.1 cds DNA topoisomerase IPR000380 DNA topoisomerase,  type IA, 
core

SL2.40ch10 4260136 T T 7|7 C 7|7 T 6|6 C 12|12 Solyc10g011960.1.1 cds Unknown Protein 　 　

SL2.40ch10 5455946 G G 5|5 A 9|9 G 5|5 A 14|14 Solyc10g017570.2.1 intron Carbonyl reductase 3 IPR002347 Glucose/ribitol  dehydrogenase

SL2.40ch10 16907203 C T 5|5 C 6|6 C 9|9 C 3|3 Solyc10g036800.1.1 cds Polyprotein IPR000477 RNA-directed DNA  polymerase 
(reverse transcriptase)

SL2.40ch10 52876075 A A 9|9 G 9|9 A 7|7 G 7|7 Solyc10g055770.1.1 intron Multidrug resistance  protein 2 IPR016196 Major facilitator  superfamily, 
general substrate transporter

SL2.40ch10 59167378 A A 8|8 G 5|5 G 5|5 G 11|11 Solyc10g076860.1.1 intron BTB/POZ  domain-containing protein IPR003131 Potassium channel,  voltage 
dependent, Kv, tetramerisation

SL2.40ch10 63937541 A G 7|7 A 9|9 A 9|9 A 8|8 Solyc10g085420.1.1 cds Os03g0816700 protein IPR007612 Protein of unknown  function 
DUF567

SL2.40ch10 64368826 T C 5|5 T 10|10 T 9|9 T 8|8 Solyc10g086080.1.1 cds RING finger protein B IPR001841 Zinc finger,  RING-type

SL2.40ch11 794307 G A 12|12 G 11|11 G 8|8 G 11|11 Solyc11g005990.1.1 intron Transcriptional  corepressor SEUSS 　 　

SL2.40ch11 7052445 C C 7|7 T 4|4 C 5|5 T 9|9 Solyc11g013730.1.1 cds Ribulose bisphosphate  carboxylase large 
chain IPR000685

Ribulose bisphosphate  
carboxylase, large subunit, 
C-terminal

SL2.40ch11 9929350 A A 10|10 G 4|4 A 5|5 G 11|11 Solyc11g019990.1.1 cds Response regulator 10 IPR012287 Homeodomain-related

SL2.40ch11 11456389 C T 8|8 C 7|7 T 7|7 C 7|7 Solyc11g020560.1.1 intron Pol polyprotein IPR000477 RNA-directed DNA  polymerase 
(reverse transcriptase)

SL2.40ch11 20064747 C C 4|4 T 7|7 C 9|9 T 5|5 Solyc11g030920.1.1 intron Uncharacterized  mitochondrial protein 
AtMg01110 IPR008686 RNA-dependent RNA  

polymerase, mitoviral

SL2.40ch11 21632268 C C 14|14 T 8|8 C 8|8 T 15|15 Solyc11g032130.1.1 intron NADPH dehydrogenase 3 IPR001155
N A D H : f l a v i n  
oxidoreductase/NADH oxidase, 
N-terminal

SL2.40ch11 28358039 C T 11|11 C 7|7 C 7|7 C 11|11 Solyc11g040030.1.1 intron Histidinol-phosphate  aminotransferase IPR004839 Aminotransferase,  class I and 
II

SL2.40ch11 35216031 C T 7|7 C 11|11 C 8|8 C 8|8 Solyc11g044260.1.1 intron Glutathione-regulated  potassium-efflux IPR006153 Cation/H+ exchanger
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system protein

SL2.40ch11 37947854 G G 6|6 A 11|11 G 6|6 A 4|4 Solyc11g045450.1.1 cds B3 domain-containing  protein At1g49475 IPR003340 Transcriptional  factor B3

SL2.40ch11 45057698 G A 10|10 G 6|6 G 7|7 G 9|9 Solyc11g056670.1.1 intron Cytochrome P450 　 　

SL2.40ch11 47710642 A G 5|5 A 5|5 A 10|10 A 7|7 Solyc11g065250.1.1 cds Pentatricopeptide  repeat-containing protein IPR002885 Pentatricopeptide  repeat

SL2.40ch11 52151921 A A 8|8 G 4|4 G 10|10 A 4|4 Solyc11g071650.1.1 cds Beta-D-glucosidase IPR001764 Glycoside hydrolase,  family 3, 
N-terminal

SL2.40ch12 3967471 A G 8|8 A 9|9 A 8|8 A 9|9 Solyc12g011120.1.1 intron Glucose-1-phosphate  adenylyltransferase IPR011831 G l u c o s e - 1 - p h o s p h a t e  
adenylyltransferase

SL2.40ch12 7589667 G A 5|5 G 5|5 G 8|8 G 9|9 Solyc12g017860.1.1 intron ATP-dependent RNA  helicase DOB1 IPR016438 RNA helicase,  ATP-dependent, 
SK12/DOB1

SL2.40ch12 12864351 C T 3|3 C 4|4 C 8|8 C 8|8 Solyc12g020000.1.1 intron Arginine/serine-rich  coiled-coil protein 2 　 　

SL2.40ch12 16037844 T C 6|6 T 7|7 T 9|9 T 11|11 Solyc12g021360.1.1 intron ApaG IPR007474 ApaG

SL2.40ch12 21224774 A G 6|6 A 8|8 A 4|4 A 8|8 Solyc12g027870.1.1 intron Cell division protein  kinase 8 IPR002290 Serine/threonine  protein 
kinase

SL2.40ch12 25893433 C T 4|4 C 4|4 C 4|4 C 8|8 Solyc12g035520.1.1 intron Calmodulin-binding  transcription activator 1 IPR005559 CG-1

SL2.40ch12 29802566 C T 8|8 C 12|12 C 14|14 C 6|6 Solyc12g036190.1.1 intron Ulp1 protease family  C-terminal catalytic 
domain containing protein 　 　

SL2.40ch12 34601993 C T 6|6 C 14|14 C 12|12 C 8|8 Solyc12g038220.1.1 intron Major Facilitator  Superfamily protein IPR016196 Major facilitator  superfamily, 
general substrate transporter

SL2.40ch12 38777997 G A 10|10 G 4|4 G 13|13 G 3|3 Solyc12g040320.1.1 intron Lrr, resistance  protein fragment 　 　

SL2.40ch12 43200697 T C 8|8 T 7|7 T 6|6 T 15|15 Solyc12g042460.1.1 intron 4-coumarate CoA  ligase IPR000873 AMP-dependent  synthetase 
and ligase

SL2.40ch12 47243755 G A 10|10 G 11|11 G 5|5 G 6|6 Solyc12g055890.1.1 cds 2-oxoisovalerate  dehydrogenase alpha 
subunit IPR001017 Dehydrogenase, E1  component

SL2.40ch12 51464040 C T 8|8 C 4|4 C 9|9 C 9|9 Solyc12g062520.1.1 cds AP-2 complex subunit IPR015629 Clathrin coat  associated 
protein AP-50

SL2.40ch12 55913677 G A 6|6 G 3|3 G 7|7 G 8|8 Solyc12g076350.1.1 intron Thyroid  receptor-interacting protein 13 　 　

SL2.40ch12 59337418 C T 13|13 C 6|6 C 5|5 C 6|6 Solyc12g077580.1.1 intron 40S ribosomal protein  S13 IPR009068 S15/NS1, RNA-binding

SL2.40ch12 64839972 G A 12|12 G 3|3 A 6|6 G 5|5 Solyc12g099310.1.1 intron Ubiquitin-conjugating  enzyme 31 IPR000608 Ubiquitin-conjugating  enzyme, 
E2

     

   (3) HRM용 probe design 및 분석

    (가) Filtering을 통해 얻은 720개의 SNP를 각 염색체당 평균 6.55 cM만큼 떨어지도록 SNP

를 선발한 결과 258개의 SNP를 얻을 수 있었다(Table 3-21, Photo 3-27).

Table 3-21. 다형성 검정(polymorphism test)을 위한 SNP 분자표지 
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Photo 3-27. 다형성 검정(polymorphism test)을 위한 SNP 분자표지의 염색체상의 위치

   

   (4) GBS기반 다형성 SNP 선발 

    (가) 다형성 검정(polymorphism test) 및 단일 염기 다형성 분자표지 선발; 2개 교배 조합의 

양친 4계통을 두 반복으로 258개 분자표지들을 이용하여 교배친의 유전형 분석을 실시하였다

(Table 3-22). 유전자형이 이형 접합체이거나, 각각의 교배친 사이에 다형성이 없는 분자표지를 

제외한 결과 P1 x P2 교배조합의 양친에서는 다형성이 있는 분자표지가 122개였고, P3 x P4 

교배조합의 양친에서는 96개 발견 되었다. 

Table 3-22. 교배조합에 이용한 4개 자식계통간 258개 SNP중 교배조합별 다형형 SNP 선발

   (5) GBS기반 SNP의 MAB 적용 효율성 분석

    (가) MAB에 효율적인 샘플 수 측정; MAB에 효율적인 샘플의 수를 측정하기 위하여 토마토 

여교배 1세대 집단의 130개체를 대상으로 96개의 SNP 분자표지를 이용하여 HRM system으

로 분석한 자료를 활용하였다. 분석에 사용된 집단의 반복친과의 유사도는 59.4 ~ 91.2%로 

측정되었다. MAB에 사용되는 샘플의 수가 증가 할수록 반복친과의 유사도가 가장 높은 개체

를 선발 할 확률이 증가 할 것이라고 예상하였다. 따라서 MAB에 사용되는 마커 수가 일정할 
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때 샘플 수에 따른 반복친과의 유사도가 가장 높은 개체를 선발하는 것의 효율을 측정하기 위

하여 130개의 개체 중 임의로 10, 40, 80개의 개체를 추출하였으며 임의로 추출된 집단에서 

반복친과의 유사도 최댓값을 측정하였다. 그 결과 10개의 샘플을 대상으로 96개의 분자표지를 

활용하였을 경우 반복친과의 유사도 최댓값이 84.6%로 측정되었으며, 40개의 샘플은 91.2%, 

80개의 샘플은 81.8%로 측정되었다. 측정 결과 샘플 수가 증가함에 따라 반복친과의 유사도

가 가장 높은 개체를 선발 할 확률이 증가하였다. 샘플이 80개 미만일 경우 샘플 수 증가에 

따른 MAB 효율이 높은 비율로 증가하였다. 따라서 MAB를 수행 할 경우 샘플의 수가 적어

도 80개 이상일 경우 효과적이라고 분석되었다.

Photo 3-28. GBS기반 SNP의 MAB 적용 효율성 분석을 위한 BC1F1세대 개체별 

Genotyping  
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Photo 3-29. HRM에 사용한 SNP 마커을 통한  BC1F1 세대 개체별 유전자형 분석

   (6) MAB에 효율적인 샘플의 수를 측정하기 위하여 토마토 여교배 2세대 집단의 60개체를 대상으

로 96개의 SNP 분자표지를 이용하여 HRM system으로 분석한 자료를 활용하였다. 분석에 사용

된 집단의 반복친과의 유사도는 73.5 ~ 98.7%로 측정되었다. MAB에 사용되는 샘플의 수가 증가 

할수록 반복친과의 유사도가 가장 높은 개체를 선발 할 확률이 증가 할 것이라고 예상하였다. 따

라서 MAB에 사용되는 마커 수가 일정할 때 샘플 수에 따른 반복친과의 유사도가 가장 높은 개체

를 선발하는 것의 효율을 측정하기 위하여 60개의 개체 중 임의로 10, 20, 30개의 개체를 추출하

였으며 임의로 추출된 집단에서 반복친과의 유사도 최댓값을 측정하였다. 그 결과 10개의 샘플을 

대상으로 96개의 분자표지를 활용하였을 경우 반복친과의 유사도 최댓값이 93.6%로 측정되었으

며, 20개의 샘플은 95.2%, 30개의 샘플은 98.8%로 측정되었다.
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Photo 3-30. HRM에 사용한 SNP 마커을 통한  BC2F1 세대 개체별 유전자형 분석

   (7) 선발 SNP를 이용한 BioMarkTM HD System에 적용 

    (가) Fluidigm사의 BioMarkTM HD System 이용 Probe 선발; 먼저 128개의 SNP로 부터 단

일 염기 다형성 분자표지의 개수인 48에 맞춰 우선 선발하여 EP-probe를 제작하여 유용 SNP 

24개를 선발하였다. 각 집단별로 단일 염기 다형성 유전형 분석을 위한 24개의 분자표지는 평

균 약 60.4 cM, 만큼의 염색체를 담당할 수 있다. 실험재료는 P1, P2, F1을 1세트로 총 16세

트를 이용하여 한개의 SNP type, 구뷴되지 않는 type들은 유효 SNP들은 제거하였다. 

Photo 3-31. Fluidigm사의 BioMarkTM HD System에 사용한  P1, P2 및 F1의 세트별 유전자

형 분석 및 유효 SNP 선발

Photo 3-32. Fluidigm사의 BioMarkTM HD System에 사용한 P1, P2 및 F1의 세트별 유전자

형 분석 및 유효 SNP 선발

    (나) 토마토 자식계통 264개 평가를 평가한 결과 48개 SNP에서 다형형을 보인 계통을 정리해보

면 Photo 3-33과 같다. 현재 주)농우 및 토마토생명공학연구소 및 부산대, 한경대에서 육성중인 

대과종을 대상으로 48개 EP1 system으로 분석한 결과 토생연 96계통은 hetero SNP 출현 비율 

25% 정도으로 육성중인 자식계통이 homo정도가 미약 (2-3세대 육성 필요)하며, 농우 120 계통

은 hetero SNP 출현비율이 15% 정도로 육성중인 자식계통이 homo정도가 미약 (2-3세대 육성 
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Allelic loci
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HK01 poly 0.49 A A T A A A T A T T T T A W T T A T T W A T T T A T A

HK02 poly 0.50 C C C T C C T T C C T T T C Y C C T T Y C Y T Y T Y -

HK03 poly 0.48 C C C T T C T C C T T C T C C C T C C Y T Y Y T C Y C

HK04 poly 0.49 T T T A A A T T T A T A A T A A A T T A W W T A A A A

HK05 poly 0.49 C C C T C C T C T T T T T C T C C T T Y Y Y T T T T C

HK06 poly 0.47 A C C C C C A A C C A C C C C C C A C A A A M A C M C

HK07 poly 0.48 C C C T C C C C C T C T T C Y C C C C T Y Y C T T T T

HK08 poly 0.48 C C T T T T T C T T C T T T T T T C C Y Y T C C T Y C

HK09 poly 0.46 T T T C T T T T T C C T T T Y T C C T Y Y T Y Y C C -

HK10 poly 0.49 T T T T A A A A A A A A A T A A A T A T T T A A T W T

HK11 poly 0.49 T T T A T T A T A A A A A T A T T A A W W W A A A A T

HK12 poly 0.48 C C T C C C T T C C T Y C T T T T T C C C C C Y C Y C

HK13 poly 0.48 C C T C C C T T C C T Y C T T T T T C C C C C Y C Y C

HK14 poly 0.48 C C C G C C G C G G G G G C G C C G G G S G G G G G C

HK15 poly 0.43 C C C A C C A A A A A A A C A C A A A A M A A A A A C

HK16 poly 0.49 T T C C C C C T C C C C T C C C C T T T T T Y T C Y T

HK17 poly 0.49 C C C T T T C C C T C T T C T T T C C Y Y Y C T C Y C

HK18 poly 0.47 T T G G G G G T G G T G G G G G G T G T T T T T G G G

HK19 poly 0.50 A A G A A A A G A A G R A G G G G G G A A A G G G R -

HK20 poly 0.48 G G A G G A G G A A A R G A G G G G A R A R G G G G A

Table 3-23. 대과종 토마토 육성계통으로부터 48개 SNP의 Genotyping 및 CIP 분석

필요)하였다. 부산대 및 한경대 계통은 hetero SNP 출현이 되지 않았음

    (다) 이들 육성계통으로부터 48개 SNP가 모두 다형형으로 분리되는 계통을 정리한 결과 Table 

3-23과같다. 선발한 48개 SNP는 몇몇 계통에서 Homo SNP를 보이는 monomorphism의 양상

을 보였으나, 대부분이 다형형을 보였다.

Photo 3-33. 선발한 48 SNP에 대한 대과종 토마토 육성 264계통의 genotyping 분석
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HK21 poly 0.44 G G A A A A A G A A G A A A A A A G G R R A G G A A A

HK22 poly 0.43 C C C C C C C C C A A C C C C C C C A M A M M A A A C

HK23 poly 0.49 G G A G A G A A G A G A A A A G G G A A A A A A G G G

HK24 poly 0.44 A A A A A A A A A A G A A A A A A A G R G G G R G G G

HK25 poly 0.48 C C T T T T T C T T T T C T T T T C C C C C Y C T Y T

HK26 poly 0.50 A A A G G A A A A G A G G A G A G A A R R R A G G G G

HK27 poly 0.47 G G A G G G A A G A A R G A R G G A G R G G R R G R G

HK28 poly 0.45 A A T A A A T T T T T T T T T T T T A W T W T T A A -

HK29 poly 0.47 G T G T T G T T G T G T T T G G G G T K T K T T T T T

HK30 poly 0.49 A A C C C C C A C C C C A C C C C A A A A A M A C M A

HK31 poly 0.50 C C A C C C A C A A A C C A C C A A C A M A A A C C -

HK32 poly 0.46 A A A T T T A A T T T T T A T T T T A T T T W W T W A

HK33 poly 0.48 G G G A G G A G A A A A A G A G G A A R A R A A A A G

HK34 poly 0.47 G A A A G G A G A A A A G A A G A A A R A A R R G R G

HK35 poly 0.50 G G A G G A A A A A A A G A R G G A G G G R G R G A A

HK36 poly 0.47 G G A G G A A A A A A G G A A A A A A A R R A A G G G

HK37 poly 0.48 G G G A G G G G G A A A A G A G G G A G A G R G A A G

HK38 poly 0.46 C C T T T T T C T T T T T T T T T C C C C C Y C T T T

HK39 poly 0.50 C C C C C C T T T C T C C C C C C T T T T T T T C Y T

HK40 poly 0.43 A A A A A A A A A A G A A A A A A A G R G R G G G G -

HK41 poly 0.47 A A G G G G G A G G A G G G G G G A A A R R A A G G G

HK42 poly 0.49 T T G G G G G T G G G G T G G G G T T T T T K T G K T

HK43 poly 0.48 G G A G G G A A G A A R G A R G G A G R G R R A G R G

HK44 poly 0.43 C C C T T T T C C T T T T C T T T T T Y T T T T C T C

HK45 poly 0.48 A A A G G A A G A A G G G A G A G G G G G G R R A G G

HK46 poly 0.42 T T G G G G G G G G G G G G G G G G G T T K T K T G T

HK47 poly 0.44 T T C C C C T C C C C T T C C C C C T C C Y C C T Y T

HK48 poly 0.46 C C C T C T C C T C C C T C T C C T C Y T T C Y C Y -

HK49 poly 0.44 G G T G T T T T T T T G G T K G G T T T T T T T G K T

HK50 poly 0.48 T T T A T T T T T A A A A T A T T T A T A T W T A A -

HK51 poly 0.43 C C A A A A A A A A A C A A M A A A A C M C A A C M C

HK52 poly 0.43 T T G G G G G G G T T G G G G T G G G K G G G G T T T

HK53 poly 0.43 C C C C C C C C C C T C C C C C C C T T T T T Y T T C

HK54 poly 0.43 A A G G G A G A G G G A G G R G G G G G G G G G A A A

HK55 poly 0.46 G G C C C C C G C C G C C C C C C G G S S S G G C C C

HK56 poly 0.50 G G G G G A A A A G G G G G G G A G A A A R A R A A A

HK57 poly 0.43 C C T C C C T C T C T C C T Y C C C T C C C Y T C C -

HK57 poly 0.50 G G G G G G A A G G A R G A A A G G A A R R A A G R A

HK59 poly 0.50 G G G T T G G T G T T T G G T G T T T T K T G T G K G

HK60 poly 0.43 A A T T T T T T T A A T T T T A T T T W T T T T A A A

HK61 poly 0.49 T T T A T T A T A A A A A T A T A T T A A A W A A A T

HK62 poly 0.48 A A C A A C A A C C C M A C A A A A C M C M A A A A C

   (8) Fluidigm사의 BioMarkTM HD System을 이용한 육성 집단별 개체 선발 

    (가) rin/rin 육성 집단(4285-1 × 4057-1)(BC1 세대); 48개의 분자표지를 통해 rin/rin 육성 

집단(여교잡 1세대) 15개체에 대하여 단일 염기 다형성 유전형 분석을 실시하였다. SNP 마커
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의 에러는 3개, genotyping 되지 않은 6게 마커를 제외하고 총 39개 마커를 이용하여 EP1 

system  적용을 수행한 결과  반복친과의 유사도 61-81.7%였다. 반복친과의 유사도는 03번 

개체가 81.7%로 가장 높았으며, 1, 2번 개체가 61%로 가장 낮았다(Photo 61). 이들 결과는 

HRM primer로 BC1 개체별 실험 결과와 유사하였으며, EP1 probe수를 증가시키고, 개체수를 

증가시킨다면 BC1에서 반복친과 유사한 게놈을 가진 개체를 선발할 수 있을 것으로 생각된다.

Photo 3-34. 선발한 48 SNP에 대한 대과종 토마토 BC1 계통 15개체에 대한 Genotyping 

분석

   (9) 과형이 다른 자식계통간 교배(4285-1 × 4057-1)으로부터 MAB 적용  

    (가) P1 및 P2의 특성; 과형이 다른 자식계통은 편구형과 장타원형 및 과색이 Red  및 오랜지색 

이며 다양한 내병성 지니고 있는 특성을 가지고 있다(Photo 3-35).

Photo 3-35. 과형이 다른 자식계통간 교배 (4285-1 × 4057-1)으로부터 MAB 적용을 위

한 과 표현형 및 특성

    (나) 이들 과형이 다른 자식계통을 이용하여 MAB용 선발 마커 계발을 위해 F1, BC1F1, BC2F1 

집단을 만들어 24 chip 실험을 수행하였다. 실험에 사용한 24chip은 GBS기반으로 선발한 것으

로 그 특성은 Table 3-24 와 같다.
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Table 3-24. 선발한 SNP 마커의 염색체 위치 및 특성

    (다) BC1F1 세대에서 Genotyping; 24개의 분자표지를 통해 과형이 다른 육성 집단(여교잡 1세

대) 87개체에 대하여 단일 염기 다형성 유전형 분석을 실시하였다. 결과값이 제대로 나오지 않은 

개체인 194, 195, 197, 200, 205, 207, 216, 220, 223 개체를 제외한 나머지 75개 개체들의 반복

친과의 유사도 평균값은 50.7%였다. 반복친과의 유사도는 42번 개체가 70.7%로 가장 높았으며,  

3번 개체가 25%로 가장 낮았다(Photo 3-36).

Photo 3-36. 과형이 다른 육성 집단(여교잡 1세대)의 BioMarkTM HD system 분석 결과.
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    과형이 다른 육성 집단의 87개체에 대하여 24개 SNP 분자표지를 사용하여 BioMarkTM HD 

system 분석 결과를 색깔로 표시하였다. 진한 녹색이 반복친의 유전형을 의미하고 녹색이 이

형접합 유전형, 노란색이 공여친의 유전형을 의미한다. 흰 색으로 표시된 부분은 유전형 분석

의 정확도가 낮은 부분을 의미한다. 반복친과 유전형 유사도가 가장 높은 개체의 유사도는 

70.7%이며 가장 낮은 개체의 유사도는 25%이며 평균값은 50.7%이다.

    (라) BC2F1 세대에서 Genotyping; 4170-1 × 4056-2의 분리 집단은 앞에서 분석한 집단 외

에 한 세대를 더 진전시킨 분리집단(여교잡 2세대)을 대상으로 앞의 분석에서 사용한 분자표

지와 동일한 24개의 분자표지를 사용하여 단일 염기 다형성 유전형 분석을 실시하였다. 72개 

개체들의 반복친과의 유사도 평균값은 78.0%였다. 반복친과의 유사도는 26, 37, 75번 개체가 

87.2%로 가장 높았으며, 141번 개체가 67.4%로 가장 낮았다(Photo 3-37).

Photo 3-37. 과형이 다른 육성 집단(여교잡 2세대)의 BioMarkTM HD system 분석 결과

    그림에 대한 설명은 Photo 63와 같다. 반복친과 유전형 유사도가 가장 높은 개체의 유사도는 

87.2%이며 가장 낮은 개체의 유사도는 67.4%이며 평균값은 78.0%이다.

    (마) 현재 3차년도에서 4170-1 × 4056-2의 분리 집단은 여교배 3세대까지 MAB를 진행시

켰다. 분석에 사용된 분자표지는 2차년도에서 사용된 분자표지 중 이형접합의 유전형으로 분

석 된 분자표지 24개와 72개의 새로운 분자표지를 추가하여 총 96개의 분자표지로 분석을 진



행할 예정이다. 유전형 분석에 사용된 샘플은 96개이며 2차년도의 실험에 사용된 45*45 

BioMarkTM HD system이 아닌 96*96 EP1TM system을 사용하려고 준비 중에 있다.

4. Gene pyramiding을 통한 레드계 육종소재 개발

  가. 토마토  F1 품종간 교배를 통한 우량 유전자 집적 red 토마토 육종소재 개발 

   (1) 레드계 품종 메드슨과 티와이 250 품종을 교배하여 과중 250g, 고구형, 색상이 뚜렷하고, 초새가 강한 

병저항성 인자가 다량 포함된 육종소재를 개발하기 위해 2005년부터 한경대학교 육종온실에 파종하여 

자식종자 육성 및 세대를 진전시켜 S6 세대이다.

Photo 3-38. F1 품종간 교잡에 의해 얻어진 후대에서 계통선발

           

   (2) S6 세대에서 육성한 계통의 원예적 특성분석은 Table 3-25와 같다. 대부분의 계통들은 초세가 강하고 

식미가 좋으며, 당도가 4.3에서 6.1 Brix 이었다. 따라서 S7 또는 S8 세대에서  고품질 토마토 육성을 위

해 교배조합을 작성함.
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Table 3-25. 메드슨과 티와이 250 품종을 교배 후대 S6세대 57계통의 특성 조사
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 (3) 과실의 특성은 Photo 3-39와 같다.

Photo 3-39. 메드슨과 티와이 250 품종을 교배 후대 S6세대 57계통의 과실 특성 조사

Photo 3-40. 메드슨과 티와이 250 품종을 교배 후대 S6세대 57계통의 생육상태 (한경대학교 

부속농장) 
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4절 유전체 및 대사체 분석을 통한 고품질 토마토 우량 육종소재 개발

1. 토마토 23계통의 Vitamin 성분분석

  가. 토마토 23계통의 수용성 비타민(WSV) 정량분석

   (1) 토마토 도입계통(재래종) 23 계통 사이에서 수용성 비타민(WSV; Water Soluble Vitamin) 

의 정량분석과 각  계통간의 비타민 함량 변이를 한 지를 보고자 하였다. 수용성 비타민의 함

량 분석을 위해 ‘Sequential determination of fat-and water-soluble vitamins in green leafy 

vegetables during storage’(Journal of Chromatography A, 2012, 179-188)을 참고하여 분석 

조건을 확립하였다. 식물재료의 경우 토마토 유전자원을 생식완숙용, 가공용, 체리형, 등 세가지 

용도에 속하는 재래종, 재배종, 야생종 등을 보유하고 있는 총 100계통에서 resequnecing이 수

행된 30계통을 선발하였고 그 중 재배 시 고온의 영향으로 누락이 된 개체를 제외한 23계통을 

사용하여 vitamin 성분분석을 시행하였다. 선발된 시료는 전북 무주군에 위치한 농가의 양액재

배형 비닐하우스에서 재배되었다. 재배된 토마토 시료는 50㎖ tube에 2~3개의 과실을 종자, 과

육, 과피를 포함하면서 최대한 크기를 균일하게 잘라 넣어 진주 경남농업기술원에서 7일동안 

동결건조를 실시하여 시료의 전처리를 실시하였다. 동결건조를 마친 시료는 진주 경상대학교 공

동실험실습관의 생물소재분석실에서 성분분석을 시행하였다. 분석에 사용한 Vitamin standard 

구비는 Thiamin hydrochloride (B1) (99.9% purity), riboflavin (B2) (99.9% purity), 

nicotinamide (B3) (99.9% purity), D-pantothenic acid (B5) (99.9% purity), pyridoxine 

hydrochloride (B6) (99.9% purity), Folic acid (B9) (97.0% purity) and ascorbic acid (C) 

(98.7% purity)를 SUPELCO (USA)에서 구매하여 사용하였고, Hippuric acid (IS) (98.0% 

purity), ammonium acetate and butylated hydroxytoluene (BHT)는 Sigma Aldrich (USA)에

서 구매하여 사용하였다. Ammonium formate (99.0% purity)는 Fluka (USA), HPLC grade 

methanol, water and formic acid (98%)는 MERCK (Germany)에서 구매하여 사용하였다. 

Calibration standard과 quality control (QC) sample은 동결 건조된 시금치시료의 Spiking 

sample에 준해서 준비되었다. 이는 QC sample 농도(QC level)를 측정하는데 사용되었다. 

HPLC는 1260 series liquid chromatography system으로 degasser, pump, autosampler, 그리고 

column oven (Agilent Technologies, Palo Alto, CA, USA)을 갖춘 장비를 이용하였다. 색층분

석(Chromatographic separation)은 Eclipse plus C18 (4.6 mm × 150 mm, 5 mm) column 

(Agilent, USA)을 사용하여 분리해내었다. 이 때 이성분용매추출을 위해 증류수에 0.1%로 희석

시킨 formic acid (A)와 methanol에 0.1%로 희석시킨 formic acid (B)를 혼용하여 20 mM 

ammonium formate를 용매로 사용하여 linear gradient를 다음과 같이 시행하였다: 40% B로 

0분, 40–95% B로 0-1분, 95% B로 1-8분, 그런 다음 6분동안 각각의 설정값을 유지시켰다. 

모든 실험시료는 flow rate는 0.5 mL/min, column의 온도는 25ºC, 그리고 injection volume

은 10 mL의 조건으로 실험하였다. MS/MS 분석은 API 4000 system (AB Sciex, USA)를 사용

하여 electro spray ionization (ESI)을 positive mode로 실시하였다. 양자화(Quantization)는 7

가지 비타민 성분분석 과정 중 이온변성 분석을 위해 multiple reaction monitoring (MRM) 
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mode를 사용하여 전구이온을 분석하였다. Fragment들과 단편화(Fragmentation) 조건들은 다음

의 Table 1. BioAnalyst™, version 1.6.1과 Analyst software, version 1.6.1을 참고하였다. 또한 

650ºC source temperature, 5.5 KV ionspray voltage, 5 collision gas (CAD), 10 curtain gas 

(CUR), 75와 70 psi ion source gas 1, 2의 조건으로 측정하였다. Dwell time은 75 msec로 설

정하였고 분리도(Resolution)는 Q1과 Q3로 나타내었다.비타민 C, B1, B2, B3, B5, B6, B9 정

량분석을 위한 시료의 추출과정은 다음과 같이 하였다. IS solution (1 mg/mL)를 동결건조된 

시료 50mg에 첨가하고, 증류수로 희석시킨 10 mM ammonium acetate 1.4 mL와 methanol과 

0.1% BHT를 50:50(v/v, %)로 혼합한 것을 첨가하였다. 모든 시약을 첨가한 시료를 5분동안 

vortex하였고 ultrasonicator (100 WATTS, 42 KHZ, Bransonic® 2510RDTH, Danbury, 

USA)를 실온으로 5분동안 처리하였다. 그런 다음 centrifuged (HITACHI, Ibaraki, Japen)를 

4,000 rpm으로 5분동안 실행하였고 상층액이 나뉘어지면 PTFE syringe filter (titan, 0.45 mm, 

SMI-Lab Hut Co, Ltd. Maisemore, UK)로 추출해내어 추출물을 LC-MS/MS 분석하였다

(Fig. 4-1).

Fig 4-1. WSV, FSV 추출 모식도.

 

   참고논문에 따라 이 중 WSV(Water Solubla Vitamin)경로를 참고 하여 추출을 시행하였다. 

   성분 함량 여부는 linearity, LOD(limit of detection)와 LOQ(limit of quantitation)로 확인하였  

고, 7가지 비타민에 대한 농도는 다음과 같이 검출되어 검량선(Standard Curve)에서 확인되었

다: Pyridoxine Hydrochloride(B6) 0.25, 0.5, 1.0, 2.5, 5.0, 25, 50 and 500 ng/mL, 

Nicotinamide (B3) 0.55, 1.1, 2.2, 5.5, 11, 55, 110 and 1100 ng/mL Ascorbic acid (C) 

16.65, 33.3, 66.6, 166.5, 330, 1665, 3330 and 33300 ng/mL, D-Pantothenic acid(B5) 0.65, 

1.3, 2.6, 6.5, 13, 65, 130 and 1300 ng/mL, Thiamine Hydrochloride (B1) 0.05, 0.1, 0.2, 

0.5, 1.0, 5.0, 10 and 100 ng/mL, Folic acid(B9) 1.65, 3.3, 6.6, 16.5, 33, 165, 330 and 

3300 ng/mL, Riboflavin(B2) 0.9, 1.8, 3.6, 9.0, 18, 90, 180 and 1800 ng/mL. 각각의 7가지 

비타민들에 대한 LOD(ng/mL)는‘signal-to-noise ratio of 3’ 즉 ‘표준편차x3’을 이용하였고, 
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LOQ(ng/mL)는 ‘signal-to-noise of 10’ 즉 ‘표준편차x10’을 이용하여 측정하였다.검량선

(Calibration curves)은 analyte/IS 면적의 비율과 analyte/IS 농도를 사용하여 평가되었다. 각각

의 검량선(Calibration curve)은 1/x weighted linear regressions (n=5)를 사용함으로써 개별적

으로 분석되었고(Table 4-1), Peak 면적은 가장 많은 product ion들의 Ion Chromatograms으로 

측정되었다.

Table 4-1. 7가지 비타민 성분들의 각각에 대한 검량선(Y=aX+b)과 r2(직선성).

   Standard물질의 분석으로 결과로 도출해낸 Peak와 시료 104, 106번을 이용하여 도출해낸 Peak

를 비교하여 Ascorbic acid; AA (C), Nicotinamide; NA (B3), D-Pantothenic acid; PA (B5), 

Pyridoxine Hydrochloride; PH (B6)와 Thiamine hydrochloride; TH (B1)이 검출된다는 사실

을 알 수 있었다(Figure 4-2). 다음은 비타민C함량이 독보적으로 높았던 시료 112번을 이용하

여 Figure 4-2와 비교하여 같은 수용성비타민을 함유하고 있는지를 보고자 하였다(Figure 

4-3). 시료가 column을 통과할 때 이동상(mobile phase)을 따라 이동시 column과 상호작용하

면서 그 정도에 따라 속도차이가 일어나고 분리가 일어나기 때문에 다음 Figure에서 물질이 검

출된 시간에 따른 농도 Peak가 standard solution과 동일하게 나타났는지를 비교하였다. 그 결

과 비타민 C, B1, B3, B5, B6는 Peak가 나타난 시간과 Intensity가 거의 동일하여 같은 물질이 

함유되어있다고 결론지었고, B2와 B9의 경우 같은 시간에 나타난 Peak가 같은 Intensity를 보이

지 않고 다른 Peak가 매우 많이 검출되는 것을 확인할 수 있어 이 물질들은 토마토시료에 함유

되어 있지 않다는 결론을 내렸다. 
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Fig 4-2. Standard solution의 chromatogram 결과. 이를 test한 두 시료의 결과를 대입시켜보

는 기준으로 설정하였음.

Fig 4-3. 시료 112번의 Chromatogram 결과.

   

   성분분석 결과 Standard와 비교하여 ‘7가지 수용성 비타민 중 Riboflavin(B2)과 Folic acid(B9)

는 LOD값 이하로 성분이 미달되어 함유하지 않는다.‘로 결론지었고, 나머지 수용성 비타민의 

농도는 가장 많이 검출된 비타민 C부터 B5, B3, B6, B1의 순서로 검출되었다(Table 4-2).
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Table 4-2. 토마토 비타민 성분분석결과.

  나. 토마토 23계통의 과특성(과크기 및 과색)에 따른 수용성 비타민(WSV) 함량변이

   (1) 23계통 식물시료에 대한 수용성비타민 정량분석 데이터를 대, 중, 소과로 과중 평균 Data를 

기준으로 소과는 0-60g, 중과는 60-150g, 대과는 150g이상으로 나누어 분류하였다(Table 4-3). 

또한 과색에 따른 비타민 성분함량에 대한 상관관계를 알아보기 위하여 과색에 따른 분류를 시

행하였다(Table 4-4).

   위의 분류에 따라 비타민 함량에 따른 Graph를 수립하여 각각의 분류군에 따라 농도의 차이가 

나는지를 알아보고자 하였다(Figure 4-4, 5). 한 계통을 3반복으로 하여 얻은 농도 값을 평균으

로 나타내어 각 분류군 간의 비교분석을 하기 위해 SAS system을 이용하여 ANOVA 분석 후 

α=0.05로 하여 Duncan's multiple range test를 통해 유의성을 검정을 할 계획이었으나 각 분

류군 간의 반복 수 차이가 커 현재 통계조건 확립 중에 있다. 따라서 본 보고서에는 그래프를 

통해 대략적인 차이가 나는지 확인하였다. 반면, 같은 방식으로 전체의 시료를 하나의 독립적인 

실험 군으로 보아 반복을 동일한 3반복으로 Duncan's multiple range test를 실시하였을 때는 

각 계통들이 유의한 차이를 보이는 것을 알 수 있었다. LOD값 이하로 성분이 검출되지 못한 

Riboflavin(B2)과 Folic acid(B9)를 제외한 Ascorbic acid; AA (C), Nicotinamide; NA (B3), 

D-Pantothenic acid; PA (B5), Pyridoxine Hydrochloride; PH (B6)와 Thiamine 

hydrochloride; TH (B1)에 대해 토마토 23계통에서 얻은 농도(concentration; ㎎/100g), 표준

편차(Standard Deviation; SD)와 상대표준편차(Relative Standard Deviation; RSD)값. RSD값

을 구함으로서 한 계통에 대한 3반복에 대한 신뢰성을 확인하였다.
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Table 4-3. 과중평균(g) data를 기준으로 Data 분류

     

Table 4-4. 과색 Data를 기준으로 분류.

   

   참고한 논문에 따르면 소과에서 Vitamin C(Ascorbic acid)가 많이 검출된다고 보고되었지만, 

본 실험을 통해 60g미만인 소과와 중과, 대과에서 4(L0797)을 제외한 전반적인 계통 간에서는 

큰 차이를 확인하는데 어려움이 있었다. Fig. 3과 4의 그래프들을 참고해 보았을 때 수용성 비

타민 5가지 모두에서 높은 농도를 띄는 4번 Sample(L0797)은 향후 거듭하여 분석해볼 계획이

며 만일 모든 비타민에서 높은 농도를 가지는 토마토라면 수용성 비타민이 높은 계통으로서 좋

은 육종재료가 될 수 있을 것으로 예상된다(Table 4-5).
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Fig 4-4. 수용성 비타민 농도 Data를 과크기에 따른 분류를 시행하여 나타낸 

Graph. 왼쪽부터 소과, 중과, 대과이다.

         

Fig 4-5. 수용성 비타민 농도 Data를 과색에 따른 분류를 시행하여 나타낸 Graph. 

왼쪽부터 Red, Pink, Orange, Yellow, Brown의 순서로 정렬한 것.

 

Table 4-5. 수용성 비타민 5가지에 대하여 가장 낮은 함량을 가지는 3가지 계통과 가장 높은 

함량을 가지는 3가지 계통을 표시해놓은 것.

   LA0797의 경우 5가지 비타민에서 모두 높은 함량을 보이는 것을 알 수 있었다. 반면 Tropic과 

97L97의 경우 다수의 비타민에서 낮은 함량을 보이는 것을 알 수 있었다.
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  다. 토마토의 비타민 함량에 영향을 미치는 후보유전자와 QTL 탐색.

   (1) 기존 보고된 논문 ‘Candidate Genes and Quantitative Trait Loci Affecting Fruit Ascorbic  

Acid Content in Three Tomato Populations’(Plant Physiology, 2007, vol.143 1943-1953)에

서 Ascorbic Acid(Vitamin C)의 생합성 경로를 파악하고(Fig. 6) 후보유전자로서 Ascorbic acid 

생성을 활성시키는 monodehydroascorbate reductase gene(MDHAR)과 다른 경로로서 

Ascorbic aicd 생성을 활성시키는 과정에 가담하는 GDP-Mannose epimerase을 파악하였다. 

나아가 이 gene을 Solcap SNP list에서 찾아, 본 실험에 사용된 23계통에 대한 SNP list에서 서

로 간에 SNP 차이를 보이는지 알아보았다. 하지만 23계통에 대한 SNP 차이가 나타나지 않아 

논문을 참고하여 candidate gene인 Monodehydroascorbate reductase, GDP-mannose 

3',5'-epimerase, GDP-mannose pyrophosphorylase, L-galactono-1, 4-lactone 

dehydrogenase, Ascorbate oxidase, Monodehydroascorbate reductase에 대한 Solcap SNP ID

정보를 알아내 이를 23계통의 SNP list를 비교한 결과 solcap_snp_sl_35407 (GDP-mannose 

pyrophosphorylase)에서 PI 114490(No.23)가 다른 22계통과 다르게 AA가 아닌 GG를 띄는 

것을 알 수 있었다. 하지만 이로 인해 Ascorbic acid(Vitamin C)의 함량이 다른 계통과 크게 

다르지 않았음을 확인하였다.  

   Vitamin C 합성 유전자의 변이를 심층분석하기 위해 현재 고함량 Vitamin C 계통과 저함량 

계통에서 위의 후보유전자들을 클로닝하고 염기서열변이를 탐색하여 마커를 개발하는 연구를 

수행중에 있다.

Fig 4-6. Ascorbic acid(Vitamin C) 생합성 경로.

2. 토마토 F1품종의 Vitamin 성분분석

  가. 토마토 F1품종 12개의 수용성 비타민(WSV; Water Soluble Vitamin) 정량분석
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  토마토 F1품종 12개의 정량분석도 앞선 실험인 23계통의 방법으로 동일하게 진행하였다. 토마토 

F1품종은 토마토생명과학연구소에서 시료를 받아 실시하였다 (Fig 4-7, Table 4-6).

    

Fig 4-7. 토마토생명연구소에서 제공받은 토마토 시료의 사진.

   

  과색은 Red, Pink, Yellow, Orange, Brown이 있고, 대, 중, 소과로 여러 과 크기를 가지는 시료

를 사용하였다.

Table 4-6. 토마토 F1 품종의 비타민 성분분석 결과.

 

 

  LOD값 이하로 성분이 검출되지 못한 Riboflavin(B2)과 Folic acid(B9)를 제외한 Ascorbic acid; 

AA (C), Nicotinamide; NA (B3), D-Pantothenic acid; PA (B5), Pyridoxine Hydrochloride; 

PH (B6)와 Thiamine hydrochloride; TH(B1)에 대해 각각 토마토 12 품종에서 얻은 농도

(concentration; ㎎/100g), 표준편차(Standard Deviation;SD)와 상대표준편차(Relative Standard 

Deviation; RSD)값. RSD값을 구함으로서 한 품종에 대한 3반복에 대한 신뢰성을 확인하였다.
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Fig 4-8. 수용성 비타민 함량 Data를 과색에 따른 분류를 시행하여 나타낸 Graph. 

왼쪽부터 Red, Pink, Orange, Yellow, Brown의 순서로 정렬한 것.

  

  또한 마찬가지로 토마토 F1품종에 대한 Data 또한 과색과 과 크기로 분류하여 Graph로 나타내

었고, 분류군에 따라 차이를 나타내는지 알아보고자 하였다. 먼저 수용성 비타민 함량 Data를 과

색에 따라 분류를 하였을 때는 vitamin C와 B6의 경우 Red에서 높은 함량을 보이는 품종으로 

1(Candy), 4(Miracle)로 둘 다 소과에 해당되어 참고논문의 내용과 일치하는 경향을 나타내었다. 

B3의 함량은 모든 시료에서 비슷하게 검출된 것을 알 수 있었고, B5의 경우 Pink의 12(Rapito)

가 가장 높은 함량을 나타내었고, B1의 경우 Pink의 10(Marathon)에서 높은 함량을 보였다. 

  다음은 과 크기에 대해 분류하여 Graph를 작성한 것으로 이 결과 Ascorbic acid(vitamin C)의 

경우 소과에서 1(Candy), 4(Miracle)이 다른 과색의 토마토 시료보다 확연하게 함량이 높은 경

향을 보였다는 결과를 참고논문에 준하여 확인할 수 있었으나, 향후 vitamin B군과 과 크기에 

대한 연관성을 알아볼 필요성이 있었다. 특히 B5는 소과에서 중, 대과에 비하여 낮은 함량을 볼 

수 있어 이에 관련된 기작과 비타민 B군의 생합성경로, 후보유전자를 알아볼 필요가 있었다. B3

의 경우에는 대, 중, 소과에서 함량의 차이가 거의 없지만 가장 높은 함량을 띄는 품종은 비타민

C와 동일하게 소과의 4(Miracle)임을 알 수 있었다. B6의 경우에도 소과의 4(Miracle)이 높은 

함량을 띄는 것을 알 수 있었고, B1의 경우에는 대과의 10(Marathon)이, B5에서는 중과의 

12(Rapito)가 가장 높음을 확인하였다(Figure 4-9).
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Fig 4-9. 수용성 비타민 함량 Data를 과 크기에 따른 분류를 시행하여 나타낸 

Graph. 왼쪽부터 소과, 중과, 대과의 순서로 정렬한 것.

  위의 그래프들을 참고해 보았을 때 수용성 비타민 4가지에서 높은 농도를 띄는 4번 품종

(Miracle)은 향후 거듭하여 분석해볼 계획이며 만일 B5를 포함한 모든 비타민에서 높은 농도를 

가지는 것으로 확인된다면 수용성 비타민이 높은 품종으로서 상업적 가치가 있을 것으로 예상된

다(Table 4-7). 또한 F1품종의 결과에서는 기존에 보고된 바와 같이 소과에서 Vitamin 

C(Ascorbic acid)함량이 높았으므로 이를 23개 계통에서 분류된 소과와 비교할 필요성이 있다. 

Table 4-7. 수용성 비타민 5가지에 대하여 가장 낮은 함량을 가지는 3가지 계통과 가장 높은 

함량을 가지는 3가지 계통을 표시해놓은 것.

  

  4(Miracle)의 경우 5가지 비타민에서 모두 높은함량을 보이는 것을 알 수 있었다. 반면 

12(Yellow)과 Rapito의 경우 다수의 비타민에서 낮은 함량을 보이는 것을 알 수 있었다.

3. 토마토 35종의 수용성 비타민(Water Soluble Vitamin; WSV) 성분 분석 

  가. 토마토 23계통의 수용성 비타민 정성 및 정량분석

   (1) 토마토의 수용성 비타민 정량분석을 위한 추출법은 다음과 같다. 동결 건조된 시료 50mg에 

IS solution (1mg/mL)를 첨가하고, 증류수로 희석시킨 10mM Ammonium acetate 1.4 mL와 

Methanol과 0.1% BHT를 50:50(v/v, %)로 혼합한 것을 첨가하였다. 모든 시약을 첨가한 시료

를 5분 동안 Vortex하고 Ultrasonicator (2510RDTH, Bransonic, Danbury, USA)를 실온으로 
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5분 동안 처리한 다음 Centrifuged (CT6E, HITACHI, Ibaraki, Japan)를 4,000 rpm으로 5분 

동안 실행하여 상층액이 나뉘면 PTFE syringe filter(SMI-Lab Hut Co, Ltd. Maisemore, UK)

로 추출하였다. 추출물은 LC-MS/MS로 정량분석을 하였다.

   (2) HPLC는1260 series liquid chromatography system으로 Degasser, Pump, Autosampler 그

리고 Column oven (Agilent Technologies, Palo Alto, CA, USA)을 갖춘 장비를 이용하였다. 

색층분석(Chromatographic separation)은 Eclipse plus C18 (4.6 mm × 150 mm, 5 mm) 

Column (Agilent, USA)을 사용하여 분리하였다. 이때 이성분 용매추출을 위해 증류수에 0.1%

로 희석시킨 Formic acid (A)와 Methanol에 0.1%로 희석시킨 Formic acid (B)를 혼용한 

20mM Ammonium Formate를 용매를 제조한 후 Filtering과 Degassing한 후 Pump의 기포를 

제거하였고 Column을 확인하고 Pump 압력을 확인하였다. 그런 다음 Column의 누수와 온도

를 확인하였고 Sample을 주입하여 40–95% B로 0-1분, 95% B로 1-8분, 6분 동안 각각의 설

정값을 유지시키는 방식으로 Linear gradient를 시행하였다. 모든 실험시료의 Flow rate는 0.5 

mL/min, Column의 온도는 25ºC, 그리고 Injection volume은 10mL의 조건으로 실험하였다

(Figure 4-10).

Fig 4-10. HPLC chromatogram 수행 과정. 용매 저장 용기에서 용매를 끌어서 시료주입기로 

넣는 과정(1), 분석하고자 하는 시료를 주입하는 곳으로 Column으로 시료를 보내

기 위한 부분(2), 다양한 재질의 충진재가 채워져 있으며 시료들을 각각 단일 성분

으로 분리해냄(3), Column에서 분리되어 나온 시료에 비례하여 Signal로 바꾸어냄

(4), 검출기에서 나온 Signal 수치를 Y축으로, 검출 된 시간을 X축에 표현하여 

Chromatogram을 작성(5), 분리된 성분들을 순수하게 회수(6).

   (3) 수용성 비타민의 정성분석에 사용된 표준물질은 Thiamin hydrochloride (B1) (99.9% 

purity), Rriboflavin (B2) (99.9% purity), Nicotinamide (B3) (99.9% purity), D-pantothenic 

acid (B5) (99.9% purity), Pyridoxine hydrochloride (B6) (99.9% purity), Folic acid (B9) 

(97.0% purity) and Ascorbic acid (C) (98.7% purity)의순도로 SUPELCO (Bellefonte, 

Pennsylvania, USA)에서 구매하여 사용하였다.
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   (4) Calibration standard과 quality control (QC) sample은 동결 건조된 시금치시료의 Spiking 

sample에 준해서 준비하였고 이는 QC sample 농도(QC level)를 측정에 사용되었다. 

   (5) MS/MS 분석은 API 4000 system (AB Sciex, USA)를 사용하여 Electro spray ionization 

(ESI)을 Positive mode로 실시하였다. 양자화(Quantization)는 이온 변성 분석을 위해 Multiple 

Reaction Monitoring (MRM) Mode를 사용하여 전구 이온을 분석하였다. Fragment들과 단편

화(Fragmentation) 조건들은 BioAnalyst™, Version 1.6.1, and The Analyst Software, Version 

1.6.1을 참고하여 650ºC Source Temperature, 5.5KV Ionspray voltage, 5 Collision gas 

(CAD), 10 Curtain gas (CUR), 75와 70psi Ion source gas 1, 2의 조건으로 측정하였다. 

Dwell time은 75msec로 설정하였고 분리도(Resolution)는 Q1과 Q3로 나타내었다.

   (6) Chromatogram을 이용하여 정량분석은 Peak 면적을 이용하였고, 정성분석은 Peak 

Retention time을 분석하여 수행하였다. 성분 함량 여부(;정량분석)는 회귀직선(Y=aX+b), 

LOD(limit of detection)와 LOQ(limit of quantitation)로 확인하였고, 7가지 비타민에 대한 농

도는 다음과 같이 검출되어 검량선(Standard Curve)에서 확인되었다: Pyridoxine 

Hydrochloride(B6) 0.25, 0.5, 1.0, 2.5, 5.0, 25, 50 and 500ng/mL, Nicotinamide (B3) 0.55, 

1.1, 2.2, 5.5, 11, 55, 110 and 1100ng/mL Ascorbic acid (C) 16.65, 33.3, 66.6, 166.5, 330, 

1665, 3330 and 33300ng/mL, D-Pantothenic acid(B5) 0.65, 1.3, 2.6, 6.5, 13, 65, 130 and 

1300ng/mL, Thiamine Hydrochloride (B1) 0.05, 0.1, 0.2, 0.5, 1.0, 5.0, 10 and 100ng/mL, 

Folic acid(B9) 1.65, 3.3, 6.6, 16.5, 33, 165, 330 and 3300ng/mL, Riboflavin(B2) 0.9, 1.8, 

3.6, 9.0, 18, 90, 180 and 1800ng/mL. 각각의 7가지 비타민들에 대한 LOD(ng/mL)는

‘signal-to-noise ratio of 3’ 즉 ‘표준편차x3’을 이용하였고, LOQ(ng/mL)는 ‘signal-to-noise 

of 10’ 즉 ‘표준편차x10’을 이용하여 측정하였다.

   (7) 검량선(Calibration curves)은 기능성 화합물의 표준물질을 이용하여 각 농도 값에 대한 

Peak 면적 값을 확인하고 실험 방법의 기준을 세웠다. 본 연구에서 검량선은 Analyte/IS 면적

의 비율과 Analyte/IS 농도를 사용하여 평가되었다. 각각의 검량선(Calibration curve)은 1/x 

weighted linear regressions (n=5)를 사용함으로써 개별적으로 분석되었고(Table 4-8), Peak 면

적은 가장 많은 Product ion들의 Ion Chromatograms으로 측정되었다.
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Table 4-8. 7가지 비타민 성분들에 대한 검량선(회귀직선식; Y=aX+b)과 r²(직선성). 

r²>0.991의 직선성을 구하여 적정 농도 값을 설정함. 

 

 

 (8) 표준물질로 도출해낸 Peak(Figure 11)와 시료 112번의 Peak를 비교하여 토마토에 함유되어있

는 수용성 비타민 검출 유무를 알아내고자 하였다. 시료가 column을 통과할 때 이동상(mobile 

phase)을 따라 이동하면서 column과 상호작용하기 때문에 그 정도에 따라 속도차이가 일어나고 

분리가 일어난다. 따라서 물질이 검출된 시간(;Retention time)에 따른 농도 Peak가 standard 

solution과 동일하게 나타났는지를 비교하였다.

 (9) 표준물질의 Retention time과 거의 동일한 Peak가 나타난 Ascorbic acid; AA(Vitamin C), 

Nicotinamide; NA(Vitamin B3), D-Pantothenic acid; PA(Vitamin B5), Pyridoxine 

Hydrochloride; PH(Vitamin B6)와 Thiamine hydrochloride; TH(Vitamin B1)는 토마토에서 검

출된다는 사실을 알 수 있었고(Figure 12),  비슷한 Retention time에서 동일한 Intensity를 보이

지 않고 다른 Retention time에서 다른 Peak 면적이 보이는  Riboflavin

 (Vitamin B2)와 Folic acid(Vitamin B9)은 토마토에서 검출되지 않는 것으로 나타났다. 또한 

Riboflavin과 Folic acid는 LOD값 이하로 성분이 미달되어 함유하지 않는 것으로 판단하였다

(Table 4-9).
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Fig 4-11. Standard solution의 chromatogram 결과.

 

  이동상 흐름 시간과 검출기에서 나온 Signal 값을 바탕으로 그린 것으로 Peak 위의 표시 된 값은 

Retention time을 표시한 것이고, 괄호 안의 영문은 Vitamin의 종류를 표기한 것임.

Fig 4-12. 시료 112번의 Chromatogram 결과.

  Ribo flavin과 Folic acid는 각각 표준물질의 Retention time이 5.27과 4.10인데 반해 주요 Peak

가 4.82와 6.39에 형성되어 검출되지 않는 것으로 판단하였다.
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Table 4-9. 토마토 비타민 성분분석결과.

 

  LOD값 이하로 성분이 검출되지 못한 Riboflavin(B2)과 Folic acid(B9)를 제외한 Ascorbic acid; 

AA (C), Nicotinamide; NA (B3), D-Pantothenic acid; PA (B5), Pyridoxine Hydrochloride; 

PH (B6)와 Thiamine hydrochloride; TH (B1)에 대해 각각 토마토 23계통에서 얻은 농도

(concentration; ㎎/100g), 표준편차(Standard Deviation; SD)와 상대표준편차(Relative Standard 

Deviation; RSD)값. RSD값을 구함으로서 한 계통에 대한 3반복에 대한 신뢰성을 확보하였다.

   (10) 선행연구에 의하여 소과에서 더욱 많은 Ascorbic acid(Vitamin C)를 함유한다는 것을 착

안해 23계통 식물시료에 대한 수용성비타민 정량분석 데이터를 대, 중, 소과로 과중 평균 Data

를 기준으로 소과는 0-60g, 중과는 60-150g, 대과는 150g이상으로 나누어 분류하였다(Table 

71). 또한 과색에 따른 비타민 성분함량에 대한 상관관계를 알아보기 위하여 과색에 따른 분류

를 시행하였다(Table 4-10).
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Table 4-10. 과중평균(g) Data를 기준으로 분류한 결과. 소과종; 0-60g, 중과종; 60-150g, 대과종; 

150g 이상.

Table 4-11. 과색 Data를 기준으로 분류한 결과. R; Red, P; Pink, O; Orange, Y; Yellow, B; Brown.

    (가) 위의 분류에 따라 비타민 함량에 따른 Graph를 수립하여 각각의 분류군에 따라 농도의 

차이가 나는지를 알아보고자 하였다(Figure 4-13, 14). 한 계통을 3반복으로 하여 얻은 농도 

값을 평균으로 나타내어 각 분류군 간의 비교분석을 하기 위해 SAS system을 이용하여 
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ANOVA 분석 후 α=0.05로 하여 Duncan's multiple range test를 통해 유의성을 검정을 할 

계획이었으나 각 분류군 간의 반복 수 차이가 커 통계조건 확립 중에 있다. 따라서 그래프를 

통해 대략적으로 차이가 나는지 확인하였다. 

    (나) 수용성 비타민 5가지에 대하여 가장 높은 함량을 가지는 3가지 계통과 가장 낮은 함량을 

가지는 3가지 계통을 조사하여 육종소재로서 가장 적합한 계통을 유추하였다(Table 4-12). 

Fig 4-13. 수용성 비타민 농도 Data를 과 크기에 따른 분류를 시행하여 X축은 계통 

Index, Y축은 농도; ng/mL를 나타낸 Graph. 왼쪽부터 소과, 중과, 대과.

  참고한 논문에 따르면 소과에서 Vitamin C(Ascorbic acid)가 많이 검출된다고 보고되었지만, 본 

실험을 통해 60g미만인 소과와 중과, 대과에서 4(L0797)을 제외한 전반적인 계통 간에서는 큰 

차이를 확인하는데 어려움이 있었다. 

Fig 4-14. 수용성 비타민 농도 Data를 과색에 따른 분류를 시행하여 나타낸 Graph. 

왼쪽부터 Red, Pink, Orange, Yellow, Brown의 순서로 정렬한 것.
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  위의 그래프들을 참고해 보았을 때 수용성 비타민 5가지 모두에서 높은 농도를 띄는 4번 

Sample(L0797)은 향후 거듭하여 분석해볼 계획이며 만일 모든 비타민에서 높은 농도를 가지는 

토마토라면 수용성 비타민이 높은 계통으로서 좋은 육종재료가 될 수 있을 것으로 예상된다.

Table 4-13. 수용성 비타민 5가지에 대하여 가장 낮은 함량을 가지는 3가지 계통과 가장 높은 

함량을 가지는 3가지 계통.

 

  LA0797의 경우 5가지 비타민에서 모두 높은 함량을 보이는 것을 알 수 있었다. 반면 Tropic과 

97L97의 경우 다수의 비타민에서 낮은 함량을 보이는 것을 알 수 있었다. 따라서 LA0797이 수

용성 비타민 함유량만을 고려하였을 때 기능성 토마토 품종 육성에 적합한 육종소재가 될 것으

로 사료된다.

  나. 토마토의 수용성 비타민 관련 후보유전자와 QTL탐색

   (1) Ascorbic Acid(Vitamin C)의 생합성 경로를 파악하고(Fig 4-15) 후보유전자로서 Ascorbic 

acid 생성을 활성시키는 Monodehydroascorbate reductase gene(MDHAR)과 다른 경로로서 

Ascorbic aicd 생성을 활성시키는 과정에 가담하는 GDP-Mannose epimerase을 파악하였다. 

나아가 이 유전자를 Solcap SNP list에서 찾아, 본 실험에 사용된 23계통에 대한 SNP list에서 

서로 간에 SNP 차이를 보이는지 알아보았다. 하지만 23계통에 대한 SNP 차이가 나타나지 않

아 논문을 참고하여 후보유전자인 Monodehydroascorbate reductase, GDP-mannose 

3',5'-epimerase, GDP-mannose pyrophosphorylase, L-galactono-1,4-lactone dehydrogenase, 

Ascorbate oxidase, Monodehydroascorbate reductase에 대한 Solcap SNP ID정보를 알아내었

고 이를 23계통의 SNP list를 비교한 결과 solcap_snp_sl_35407(GDP-mannose 

pyrophosphorylase)에서 PI 114490(No.23)가 다른 22계통과 다르게 AA가 아닌 GG를 띄는 

것을 알 수 있었다. 하지만 PI114490에서 Ascorbic acid(Vitamin C)의 함량이 다른 계통과 크

게 다르지 않았음을 확인하였다.
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Fig 4-15. Ascorbic acid(Vitamin C) 생합성 경로.

               

4. 토마토 12 F₁품종의 Vitamin 성분분석

  가. 토마토 F₁품종 12개의 수용성 비타민 정량분석

   (1) 토마토 F₁품종 12개의 정성 및 정량분석은 앞선 23계통의 실험방법으로 동일하게 진행하

였다. 토마토 F₁품종은 토마토생명과학연구소에서 완숙한 토마토 시료를 받아 실시하게 되었

다(Figure 4-16, Table 4-14). 

Fig 4-16. 토마토생명연구소에서 제공받은 토마토 시료의 사진. 

         

   과색은 Red, Pink, Yellow, Orange, Brown이 있고, 대, 중, 소과로 여러 과 크기를 가지는 시

료를 사용하였다.
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Table 4-14. 토마토 비타민 성분분석결과.

 

   LOD값 이하로 성분이 검출되지 못한 Riboflavin(B2)과 Folic acid(B9)를 제외한 Ascorbic 

acid; AA (C), Nicotinamide; NA (B3), D-Pantothenic acid; PA (B5), Pyridoxine 

Hydrochloride; PH (B6)와 Thiamine hydrochloride; TH (B1)에 대해 각각 토마토 23계통에

서 얻은 농도(concentration; ㎎/100g), 표준편차(Standard Deviation; SD)와 상대표준편차

(Relative Standard Deviation; RSD)값. RSD값을 구함으로서 한 계통에 대한 3반복에 대한 신

뢰성을 확보하였다.

   (2) 또한 마찬가지로 토마토 F₁품종에 대한 Data 또한 과색과 과 크기로 분류하여 Graph로 

나타내었고, 분류군에 따라 차이를 나타내는지 알아보고자 하였다. 먼저 수용성 비타민 함량 

Data를 과색에 따라 분류를 하였을 때는 vitamin C와 B6의 경우 Red에서 높은 함량을 보이는 

품종으로 1(Candy), 4(Miracle)로 둘 다 소과에 해당되어 참고논문의 내용과 일치하는 경향을 

나타내었다. B3의 함량은 모든 시료에서 비슷하게 검출된 것을 알 수 있었고, B5의 경우 Pink

의 12(Rapito)가 가장 높은 함량을 나타내었고, B1의 경우 Pink의 10(Marathon)에서 높은 함

량을 보였다(Figure 4-17). 

Fig 4-17. 수용성 비타민 함량 Data를 과색에 따른 분류를 시행하여 나타낸 Graph. 

왼쪽부터 Red, Pink, Orange, Yellow, Brown의 순서로 정렬한 것.
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   (3) 다음은 과 크기에 대해 분류하여 Graph를 작성한 것으로 이 결과 Ascorbic acid(vitamin 

C)의 경우 소과에서 1(Candy), 4(Miracle)이 다른 과색의 토마토 시료보다 확연하게 함량이 높

은 경향을 보였다는 결과를 참고논문에 준하여 확인할 수 있었으나, 향후 vitamin B군과 과 크

기에 대한 연관성을 알아볼 필요성이 있었다. 특히 B5는 소과에서 중, 대과에 비하여 낮은 함

량을 볼 수 있어 이에 관련된 기작과 비타민 B군의 생합성경로, 후보유전자를 알아볼 필요가 

있었다. B3의 경우에는 대, 중, 소과에서 함량의 차이가 거의 없지만 가장 높은 함량을 띄는 품

종은 비타민C와 동일하게 소과의 4(Miracle)임을 알 수 있었다. B6의 경우에도 소과의 

4(Miracle)이 높은 함량을 띄는 것을 알 수 있었고, B1의 경우에는 대과의 10(Marathon)이, 

B5에서는 중과의 12(Rapito)가 가장 높음을 확인하였다(Figure 4-18).

Fig 4-18. 수용성 비타민 함량 Data를 과 크기에 따른 분류를 시행하여 나타낸 

Graph. 왼쪽부터 소과, 중과, 대과의 순서로 정렬한 것.

 

   (4) 그래프들을 참고해 보았을 때 수용성 비타민 4가지에서 높은 농도를 띄는 4번 

Sample(Miracle)은 향후 거듭하여 분석해볼 계획이며 만일 B5를 포함한 모든 비타민에서 높은 

농도를 가지는 토마토가 된다면 수용성 비타민이 높은 계통으로서 좋은 육종재료가 될 수 있을 

것으로 예상된다(Table 4-15). 또한 F1품종의 결과에서는 보고된 바와 같이 소과에서 Vitamin 

C(Ascorbic acid)함량이 높았으므로 이를 23개 계통에서 분류된 소과와 비교할 필요성이 있다. 
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Table 4-15. 수용성 비타민 5가지에 대하여 가장 낮은 함량을 가지는 3가지 계통과 가장 높은 

함량을 가지는 3가지 계통을 표시해놓은 것.

   4(Miracle)의 경우 5가지 비타민에서 모두 높은 함량을 보이는 것을 알 수 있었다. 반면 

12(Yellow)과 Rapito의 경우 다수의 비타민에서 낮은 함량을 보이는 것을 알 수 있었다.

5. 토마토 35종의 Polyphenol compounds 성분분석 

  가. 토마토 23계통의 Polyphenol compounds 정성 및 정량분석

   (1) 토마토 Polyphenol compounds를 위한 추출법은 다음과 같이 수행하였다. 동결 건조된 시

료 50mg에 70% Methanol 5mL을 첨가하고 1분동안 강하게 Vortex한 다음 Parafilm으로 

Tube의 입구를 봉쇄하여 1시간동안 진탕을 하였다. 그 다음 Ultrasonicator(2510RDTH, 

Bransonic, Danbury, USA)를 24℃으로 10분동안 처리하였고 Centrifuged(CT6E, HITACHI, 

Ibaraki, Japan)를 4,000rpm으로 10분동안 실행하여 상층액이 나뉘어지면 PTFE syringe 

filter(SMI-Lab Hut Co, Ltd. Maisemore, UK)로 추출하였다. 추출물은 LC-MS/MS로 정량분

석을 하였다.

   (2) HPLC는 1260 Series liquid chromatography system으로 Degasser, pump, Autosampler 

그리고 Column oven (Agilent Technologies, Palo Alto, CA, USA)을 갖춘 장비를 이용하였다. 

색층분석(Chromatographic separation)은 XTerra MS C18 column(3.0 x 50mm, 5㎛)을 사용

하여 분리하였다. 이 때 이성분용매추출을 위해 증류수에 0.1%로 희석시킨 Formic aicd (A)와 

Methanol에 0.1%로 희석시킨 Formic aicd (B)를 혼용한 20mM Ammonium formate를 용매

로 사용하여 안정화를 위한 5분 동안 B 20%, Total 분석 시간 6분에서 95% B로 5분, 20% B

로 1분 유지시키는 반응을 수행하여 Linear gradient를 시행하였다. 모든 실험 시료의 Flow 

rate는 500㎕/min, Column의 온도는 30℃, Injection volume은 10㎕의 조건으로 실험하였다. 

검량선(;회귀직선) 작성과 LOD 및 LOQ 평가는 WSV 성분분석법과 동일하게 진행하였다.

   (3) MS/MS 분석은 API 4000 System (AB Sciex, USA)를 사용하여 Electro spray ionization 

(ESI)을 Positive mode로 실시하였다. 양자화(Quantization)는 5가지 Polyphenol 성분분석 과정 

중 이온 변성 분석을 위해 Multiple Reaction Monitoring (MRM) mode를 사용하여 전구 이

온을 분석하였다. Fragment들과 단편화(Fragmentation) 조건들은 BioAnalyst™, Version 1.6.1, 

and The Analyst Software, Version 1.6.1을 참고하여 500ºC Source temperature, -4500V 
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Ionspray voltage, 5 Collision gas (CAD), 10psi의 Curtain gas (CUR), 75와 70psi Ion 

source gas 1, 2의 조건으로 측정하였다(Table 76). Dwell time은 75msec로 설정하였고 분리도

(Resolution)는 Q1과 Q3로 나타내었다. 

Table 4-16. 5가지 Polyphenol compounds의 LC-ESI-MS/MS 측정을 위한 Mass analysis 매

개변수. 

   각 화합물은 Precursor 이온(Q1)을 선택한 후 실험적으로 최적 collision energy(CE), 

declustering potential(DP), collision cell exit potential(CXP)를 선택하여 정량 분석에 사용할 

product 이온(Q2)를 선택하였다. Q1과 Q3는 분리도를 나타낸 값이고, DP(;Declustering 

potential)는 Nitrogen에 의해 Declustering 되면서 Solvent 분자를 소실하고 Ion으로 형성되는 

정도, CE(;Collision energies)는 Collision gas로 인해 형성된 Fragment ion이 필요로 하는 

Energy이며, CXP(;Collision cell exit potential)는 Collision cell의 출구전위 제어 값을 나타낸

다.

   (4) 각각의 Polyphenol compounds에 대한 검량선(Calibration curves)은 Analyte/IS 면적의 비

율과 Analyte/IS 농도를 사용하여 Y=aX+b의 회귀직선 형태로 작성하였는데, 1/x Weighted 

linear regressions (n=5)를 사용함으로써 개별적으로 분석되었으며 Peak 면적은 가장 많은 

Product ion들의 Ion Chromatograms으로 측정되었다. 검량선은 r2(Correlation coefficient)로 

평가하였다. 검출한계(Limit of Detection, LOD; ng/mL)는 'Signal-to-Noise ratio of 3' 즉 '

표준편차x3'을 이용하였고, 정량한계(Limit of Quantitation, LOQ; ng/mL)는 'Signal-to-Noise 

of 10' 즉 '표준편차x10'을 이용하여 측정하였다(Table 4-17).
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Table 4-17. 5가지 Polyphenol compounds의 각각에 대한 분석 범위와 검량선(회귀직선식; 

Y=aX+b), r²(직선성), LOD 및 LOQ 값. r²>0.996의 직선성을 구하여 적정 농

도 값을 설정하였다. 

   (5) 표준물질로 도출해낸 Chromatogram Peak와 분석 시료의 Peak를 비교하였을 때 표준물질

의 Retention time과 모두 동일한 것으로 나타나(Fig 4-19), Quercetin, Naringenin Chalcone, 

Rutin, Kaempferol과 Myricetin은 토마토 과육에서 검출되는 것으로 나타났다(Table 4-18).
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Fig 4-19. 5종의 Polyphenol compounds의 Chromatogram 결과. 분석 시료에서도 동일한 

Retention time을 얻을 수 있었음.
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ID
Accession

name
concentration

(ng/mL)
SD RSD

concentration
(ng/mL)

SD RSD
concentration

(ng/mL)
SD RSD

concentration
(ng/mL)

SD RSD
concentration

(ng/mL)
SD RSD

104 Fla.7600 0.72 2.20 3.30 0.70 8.90 14.00 0.04 0.23 6.70 77.70 127.02 1.80 96.20 518.59 5.90
106 Fla.8233 0.72 0.50 0.80 0.71 9.28 14.30 0.03 0.25 10.20 96.80 845.95 9.60 90.40 544.43 6.60
109 GoldNugget 0.72 3.87 5.90 1.79 10.50 6.50 0.05 0.33 7.70 235.00 1457.17 6.80 109.80 557.52 5.60
112 LA0797 0.87 4.52 5.70 0.71 3.46 5.40 0.04 0.34 10.30 111.90 545.62 5.40 55.30 502.92 10.00
113 LA1996 0.89 8.26 10.20 1.60 9.07 6.20 0.08 0.64 9.30 82.10 997.61 13.40 113.20 986.78 9.63
119 NC84173 0.61 3.61 6.50 1.00 13.76 15.20 0.04 0.45 12.40 110.90 886.12 8.80 95.40 728.86 8.40
123 OhioMR13 0.18 1.72 10.30 0.01 0.04 3.90 0.01 0.16 13.70 0.02 0.26 11.40 7.16 61.23 9.40
124 PI564169 0.78 5.09 7.20 1.00 7.41 8.10 0.03 0.29 11.10 67.20 805.87 13.20 97.20 551.94 6.20
135 Tropic 0.40 3.06 8.50 0.92 7.72 9.30 0.02 0.15 8.70 67.20 516.82 8.50 47.50 312.25 7.20
147 OH9242 0.48 1.92 4.40 0.47 3.47 8.10 0.00 0.00 - 58.00 133.17 2.50 52.10 150.44 3.20
154 M82 1.81 3.79 2.30 1.17 11.69 11.00 0.06 0.49 9.10 144.50 1550.27 11.80 115.10 288.68 2.80
157 OH88119 0.76 6.44 9.30 0.92 2.67 3.20 0.04 0.30 8.60 78.70 263.50 3.70 122.10 793.73 7.20
159 Alisa Craig 0.54 3.53 7.20 1.18 11.55 10.70 0.02 0.11 5.50 67.60 645.16 10.50 76.10 606.22 8.80
161 Blackplum 0.26 1.53 6.40 0.48 3.40 7.80 0.01 0.16 13.40 18.70 110.15 6.50 50.30 198.58 4.30
164 GoldBall 0.52 6.87 14.60 0.54 5.08 10.30 0.02 0.18 11.00 50.50 389.74 8.50 50.20 249.87 5.50
172 San marzano 0.60 1.48 2.70 0.77 8.11 11.50 0.00 0.00 - 45.40 317.65 7.70 51.70 167.03 3.60
174 Yellow pear 0.72 3.69 5.60 1.25 7.23 6.40 0.00 0.00 - 83.50 366.92 4.80 81.30 128.97 1.70
175 Yellow stuffer 0.85 5.66 7.30 1.15 8.16 7.80 0.04 0.27 6.90 124.30 1113.55 9.90 47.50 528.49 12.20
176 Cherokee purple 0.27 1.92 7.80 1.20 10.15 9.30 0.00 0.00 - 1.09 2.06 2.10 64.40 551.57 9.40
204 97L97 2.41 24.79 11.30 0.61 4.99 9.00 0.05 0.62 13.60 132.00 916.52 7.60 52.80 640.10 13.30
220 PI114490 0.91 7.56 9.20 0.72 4.67 7.10 0.03 0.22 8.00 66.80 496.42 8.20 44.00 389.36 9.70
125 PI647532 5.17 - - 0.52 - - 0.03 - - 151.80 - - 67.50 - -
1 Toast 0.11 0.38 3.70 0.04 0.32 9.60 0.00 0.00 - 46.20 241.32 5.70 22.80 125.30 6.10
2 GS Red 0.14 1.06 8.30 0.04 0.08 2.00 0.00 0.00 - 58.70 347.71 6.50 32.90 92.92 3.10
3 Marathon 0.02 0.25 13.40 0.03 0.36 12.40 0.00 0.00 - 0.01 0.05 4.30 2.45 19.52 8.80
4 K-star 0.04 0.25 6.90 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 - 0.56 0.92 1.80 9.92 17.56 1.90
5 Rapito 0.07 0.87 14.40 0.02 0.42 13.50 0.00 0.00 - 22.00 147.31 7.40 13.40 151.00 12.40
6 Black Ace 0.17 1.15 7.60 0.27 2.69 10.80 0.01 0.09 7.70 76.30 233.02 3.40 38.80 436.16 12.40
7 Orange 0.34 3.06 10.00 0.00 0.00 - 0.01 0.02 1.50 77.80 566.66 8.00 14.90 58.59 4.30
8 Candy 0.54 2.74 5.60 0.62 0.68 1.20 0.03 0.17 6.80 152.90 854.40 6.10 104.20 196.55 2.10
9 Crown 0.27 2.25 9.20 0.92 2.55 3.10 0.02 0.24 11.40 143.70 1604.16 12.30 79.00 780.02 10.90
10 Mini chal 0.27 1.54 6.30 0.80 7.68 10.60 0.02 0.18 8.40 168.30 1743.56 11.40 97.60 505.21 5.70
11 Miracle 0.35 1.68 5.30 0.78 6.86 9.70 0.02 0.20 10.40 135.70 351.19 2.80 93.20 539.66 6.40
12 Yellow 0.34 2.60 8.40 1.53 6.08 4.40 0.02 0.27 12.40 221.50 1908.75 9.50 115.50 700.00 6.70

Quercetin Kaempferol Myricetin Naringenin Rutin

Table 4-18. 토마토 Polyphenol compounds 성분분석 결과.

   5종의 기능성 화합물에 대하여 토마토 23계통을 사용해 얻은 농도(concentration; ng/mL), 표

준편차(Standard Deviation; SD)와 상대표준편차(Relative Standard Deviation; RSD)값. RSD

값을 통하여 한 계통에 대한 3반복에 대한 신뢰성을 확보하였다.

  (6) 토마토 23 계통의 Polyphenol compounds 함량을 수용성 비타민의 분류 방식과 동일하게 

과 색(Table 4-19)과 과크기로 계통과 품종을 분류하여(Table 4-18), 형질별 각 기능성 화합물

의 분포를 알아보았다.  

  (7) 토마토 23 계통을 과색으로 분류한 결과, 함량에 대해 상위 3계통과 하위 3계통을 나누어 

보았을 때 Quercetin은 상위 3계통이 154(R), 204(O), 220(Y)번으로 과색에 대해 차이를 보이

지 않았으나 하위 3계통 중 2계통이 Pink로 분류되어 Quercetin은 분홍색 과실에서 적게 함량 

될 것으로 추측하였다. Kaempferol에서는 상위 2계통이 노란색 과실에 속하였고 하위 3계통은 

Red, Pink, Brown으로 나뉘었다. Myricetin의 경우에도 하위 3계통은 Red, Pink, Yellow로 나

뉘어서 함량이 특히 낮은 과색 군을 나타내지 못했으나 상위 3계통 중 2계통이 Red에 속하는 

것을 알 수 있었다. Naringenin chalcone의 경우 상위 3계통은 Red, Orange, Yellow로 나뉘었

으나 하위 3계통 중 2계통은 분홍색 과실에 나뉘어진 것을 볼 수 있었다. Rutin의 경우 하위 3

계통은 Pink, Orange, Yellow로 나뉘어 졌으나, 상위 3계통은 Red 과실로 통일됨을 알 수 있었

다. 총 Polyphenol compounds 함량을 나타낸 graph를 참고해 보면, 상위 3계통은 Red, 

Orange, Yellow로 나뉘어 졌으나, Pink 과실인 123과 176번은 모두 하위 3계통에 속해 분홍색 

과실은 Polyphenol compounds 함량이 낮을 것으로 사료된다(Figure 4-20).
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ID 과색 과크기 Total Quercetin Kaempferol Myricetin Naringenin chalcone Rutin

104 R 대과 175.36 0.72 0.70 0.04 77.70 96.20

112 R 대과 168.82 0.87 0.71 0.04 111.90 55.30

113 R 대과 197.87 0.89 1.60 0.08 82.10 113.20

147 R 중과 111.05 0.48 0.47 0.00 58.00 52.10

154 R 중과 262.64 1.81 1.17 0.06 144.50 115.10

157 R 중과 202.52 0.76 0.92 0.04 78.70 122.10

159 R 중과 145.44 0.54 1.18 0.02 67.60 76.10

172 R 중과 98.47 0.60 0.77 0.00 45.40 51.70

123 P 대과 7.38 0.18 0.01 0.01 0.02 7.16

176 P 대과 66.96 0.27 1.20 0.00 1.09 64.40

106 O 대과 188.66 0.72 0.71 0.03 96.80 90.40

119 O 대과 207.95 0.61 1.00 0.04 110.90 95.40

124 O 중과 166.21 0.78 1.00 0.03 67.20 97.20

135 O 대과 116.04 0.40 0.92 0.02 67.20 47.50

204 O 중과 187.87 2.41 0.61 0.05 132.00 52.80

109 Y 소과 347.36 0.72 1.79 0.05 235.00 109.80

164 Y 중과 101.78 0.52 0.54 0.02 50.50 50.20

174 Y 소과 166.77 0.72 1.25 0.00 83.50 81.30

175 Y 대과 173.84 0.85 1.15 0.04 124.30 47.50

220 Y 소과 112.46 0.91 0.72 0.03 66.80 44.00

161 B 소과 69.75 0.26 0.48 0.01 18.70 50.30

Table 4-19. 토마토 23 계통의 과색 Data를 기준으로 분류한 결과. R; Red, P; Pink, 

O; Orange, Y; Yellow, B; Brown.
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ID 과색 과크기 Quercetin Kaempferol Myricetin Naringenin chalcone Rutin Total

104 R 대과 0.72 0.70 0.04 77.70 96.20 175.36

106 O 대과 0.72 0.71 0.03 96.80 90.40 188.66

112 R 대과 0.87 0.71 0.04 111.90 55.30 168.82

113 R 대과 0.89 1.60 0.08 82.10 113.20 197.87

119 O 대과 0.61 1.00 0.04 110.90 95.40 207.95

123 P 대과 0.18 0.01 0.01 0.02 7.16 7.38

135 O 대과 0.40 0.92 0.02 67.20 47.50 116.04

175 Y 대과 0.85 1.15 0.04 124.30 47.50 173.84

176 P 대과 0.27 1.20 0.00 1.09 64.40 66.96

124 O 중과 0.78 1.00 0.03 67.20 97.20 166.21

147 R 중과 0.48 0.47 0.00 58.00 52.10 111.05

154 R 중과 1.81 1.17 0.06 144.50 115.10 262.64

157 R 중과 0.76 0.92 0.04 78.70 122.10 202.52

159 R 중과 0.54 1.18 0.02 67.60 76.10 145.44

164 Y 중과 0.52 0.54 0.02 50.50 50.20 101.78

172 R 중과 0.60 0.77 0.00 45.40 51.70 98.47

204 O 중과 2.41 0.61 0.05 132.00 52.80 187.87

109 Y 소과 0.72 1.79 0.05 235.00 109.80 347.36

161 B 소과 0.26 0.48 0.01 18.70 50.30 69.75

174 Y 소과 0.72 1.25 0.00 83.50 81.30 166.77

220 Y 소과 0.91 0.72 0.03 66.80 44.00 112.46

Table 4-20. 토마토 23 계통의 과크기 Data를 기준으로 분류한 결과. 소과종; 

0-60g, 중과종; 60-150g, 대과종; 150g 이상.

Fig 4-20. 토마토 23계통의 과색 분류에 따른 Polyphenol compounds 5종의 함량 Graph.

 

   Rutin에서 유일하게 상위 3계통이 Red 과실 군에만 모여 있는 것을 알 수 있었고, Pink 과실 

군은 전반적인 Polyphenol compounds에서 낮은 함량을 보였다.
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   (8) 토마토 23 계통을 과 크기으로 분류한 결과, 함량에 대해 상위 3계통과 하위 3계통을 나누

어 보았을 때 Quercetin은 상위 3계통 중 2계통이 중과에 속했고 하위 3계통 중 2계통이 대과

에 속하였다. Myricetin은 상위 3계통이 대과, 중과, 소과로 나뉘어 졌고 대과인 176번, 중과인 

147번, 172번, 소과인 174번에서 검출이 되지 않았다. Kaempferol에서 상위 3계통 중 2계통은 

소과에 속하였고 하위 3계통은 대과, 중과, 소과로 나뉘어 졌다. Naringenin chalcone은 상위 3

계통 중 2계통이 소과이고 하위 3계통 중 2계통이 대과였다. Rutin은 상위 3계통 중 2계통이 

중과였고 하위 3계통 중 2계통은 대과였다. 총 Polyphenol compounds함량을 나타낸 Graph에

서는 상위 3계통이 대과, 중과, 소과로 나뉘어졌고 하위 3계통 중 2계통은 대과로 분류되었다

(Figure 4-21).

Fig 4-21. 토마토 23계통의 과색 분류에 따른 Polyphenol compounds 5종의 함량 Graph.

  

  Total  polyphenol compounds는 대과, 중과, 소과에서 큰 차이를 보이지 않았으나, 각 기능성 

화합 물에 대한 분류를 보았을 때 Quercetin과 Rutin은 중과에 높은 함량을 가지는 계통이 속하 

였고, Kaempferol과 Naringenin chalcone은 소과에 높은 함량을 가지는 계통이 속하였다. 대과, 

중과, 소과에 전반적으로 하위 3계통이 속해있는 Myricetin과 Kaempferol을 제외한 3종의 기능

성 화합물은 대과에서 함량이 낮은 과실을 포함하였다.

   (9) 토마토 23계통의 정량분석을 마친 결과 계통 154번(M82)은 Total Polyphenol compounds

가 높을 뿐만 아니라 Kaempferol을 제외한 4종의 Polyphenol compounds에서 상위 3계통 안

에 속하고 제외된 Kaempferol에서도 전체 23계통의 평균보다 많은 함량을 가져 육종소재로서 

가장 좋은 소재가 될 것으로 사료된다(Table 4-21).
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Table 4-21. 토마토 23계통의 Polyphenol compounds 함량에 대한 하위 3계통과 상위 3계통 

분류. 154번(M82) 계통이 4종의 Polyphenol compounds에서 상위 3계통에 속

하는 것을 알 수 있다.

  나. 토마토 12 F₁품종의 Polyphenol compounds 정성 및 정량분석

   (1) 토마토 12F₁품종의 Polyphenol compounds를 위한 추출법, HPLC 분석, MS/MS 분석과 

색층분석(Chromatographic separation)은 토마토 23계통의 Polyphenol compounds 정량분석 

방법과 동일하게 진행하였다. 

   (2) 검량선(;회귀직선) 작성과 LOD 및 LOQ 평가는 WSV 성분분석법과 동일하게 진행하였다. 

토마토 12F₁품종에 대한 위의 Data는 23계통과 함께 수행하였고 분류를 계통과 분리하여 수

행하였기 때문에 토마토 23계통의 Data와 동일하여 내용을 생략하였다(Table 4-22).

Total

ID Accession
name

con
(ng/mL)

SD RSD con
(ng/mL)

SD RSD con
(ng/mL)

SD RSD con
(ng/mL)

SD RSD con
(ng/mL)

SD RSD con
(ng/mL)

1 Toast 0.11 0.38 3.70 0.04 0.32 9.60 0.00 0.00 - 46.20 241.32 5.70 22.80 125.30 6.10 69.15

2 GS Red 0.14 1.06 8.30 0.04 0.08 2.00 0.00 0.00 - 58.70 347.71 6.50 32.90 92.92 3.10 91.78

3 Marathon 0.02 0.25 13.40 0.03 0.36 12.40 0.00 0.00 - 0.01 0.05 4.30 2.45 19.52 8.80 2.51

4 K-star 0.04 0.25 6.90 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 - 0.56 0.92 1.80 9.92 17.56 1.90 10.52

5 Rapito 0.07 0.87 14.40 0.02 0.42 13.50 0.00 0.00 - 22.00 147.31 7.40 13.40 151.00 12.40 35.49

6 Black Ace 0.17 1.15 7.60 0.27 2.69 10.80 0.01 0.09 7.70 76.30 233.02 3.40 38.80 436.16 12.40 115.55

7 Orange 0.34 3.06 10.00 0.00 0.00 - 0.01 0.02 1.50 77.80 566.66 8.00 14.90 58.59 4.30 93.05

8 Candy 0.54 2.74 5.60 0.62 0.68 1.20 0.03 0.17 6.80 152.90 854.40 6.10 104.20 196.55 2.10 258.29

9 Crown 0.27 2.25 9.20 0.92 2.55 3.10 0.02 0.24 11.40 143.70 1604.16 12.30 79.00 780.02 10.90 223.91

10 Mini chal 0.27 1.54 6.30 0.80 7.68 10.60 0.02 0.18 8.40 168.30 1743.56 11.40 97.60 505.21 5.70 266.99

11 Miracle 0.35 1.68 5.30 0.78 6.86 9.70 0.02 0.20 10.40 135.70 351.19 2.80 93.20 539.66 6.40 230.05

12 Yellow 0.34 2.60 8.40 1.53 6.08 4.40 0.02 0.27 12.40 221.50 1908.75 9.50 115.50 700.00 6.70 338.89

Quercetin Kaempferol Myricetin Naringenin Rutin

Table 4-22. 토마토 12 F₁품종의 Polyphenol compounds 성분분석 결과. 

   5종의 기능성 화합물에 대하여 토마토 12 F₁품종을 사용해 얻은 농도(concentration; ng/mL), 
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표준편차(Standard Deviation; SD)와 상대표준편차(Relative Standard Deviation; RSD)값. 

RSD값을 통하여 한 계통에 대한 3반복에 대한 신뢰성을 확보하였다.

   (3) 토마토 12 F₁품종을 과크기로 분류한 결과(Table 4-23), 분석한 모든 Polyphenol 

compounds가 소과종에서 상위 3계통이 모두 포함되어 높은 함량을 나타내었고, Kaempferol의 

중과종인 7번(Orange)의 낮은 성분 함량을 제외한 1 경우를 제외한 모든 기능성 화합물에서 

대과종이 낮은 성분 함량을 나타내었다. 따라서 과 크기의 측면에서 볼 때 소과종은 

Polyphenol compounds을 많이 함유하는데 반해 대과종은 낮은 함량을 나타낼 것으로 사료된

다(Figure 4-22).

ID 과색 과크기 Quercetin Kaempferol Myricetin Naringenin chalcone Rutin Total

1 R 대과 0.11 0.04 0.00 46.20 22.80 69.15

2 R 대과 0.14 0.04 0.00 58.70 32.90 91.78

3 P 대과 0.02 0.03 0.00 0.01 2.45 2.51

4 P 대과 0.04 0.00 0.00 0.56 9.92 10.52

5 P 대과 0.07 0.02 0.00 22.00 13.40 35.49

6 B 중과 0.17 0.27 0.01 76.30 38.80 115.55

7 O 중과 0.34 0.00 0.01 77.80 14.90 93.05

8 R 소과 0.54 0.62 0.03 152.90 104.20 258.29

9 R 소과 0.27 0.92 0.02 143.70 79.00 223.91

10 R 소과 0.27 0.80 0.02 168.30 97.60 266.99

11 R 소과 0.35 0.78 0.02 135.70 93.20 230.05

12 Y 소과 0.34 1.53 0.02 221.50 115.50 338.89

Table 4-23. 토마토 12 F₁품종의 과크기 Data를 기준으로 분류한 결과. 

소과종; 0-60g, 중과종; 60-150g, 대과종; 150g 이상.
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Fig 4-22. 토마토 12 F₁품종의 과크기 분류에 따른 Polyphenol compounds 5종의 함량 

Graph. 전반적으로 소과종에서 높은 함량을 보이고 대과종에서 낮은 함량을 보임.

  

 (4) 토마토 12 F₁품종을 과색으로 분류한 결과(Table 4-24), 모든 경우에서 상위 3계통 중 2계

통은 Red에 속하였고 하위 3계통은 Kaempferol에서만 2계통이 Pink 과실에 속하였고 4종의 

Polyphenol compounds에서 하위 3계통이 Pink 과실로 분류되는 경향을 알 수 있었다. 또한 상위 

3계통 중 1계통은 모두 Yellow과실 인 것으로 나타났다. 따라서 과색의 측면에서 볼 때 

Polyphenol compounds 함량은 Red와 Yellow 과실에서 높은 함량을 보이고, Pink 과실에서 낮은 

함량을 가질 것으로 사료된다(Figure 4-23).
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ID 과색 과크기 Quercetin Kaempferol Myricetin Naringenin chalcone Rutin Total

1 R 대과 0.11 0.04 0.00 46.20 22.80 69.15

2 R 대과 0.14 0.04 0.00 58.70 32.90 91.78

8 R 소과 0.54 0.62 0.03 152.90 104.20 258.29

9 R 소과 0.27 0.92 0.02 143.70 79.00 223.91

10 R 소과 0.27 0.80 0.02 168.30 97.60 266.99

11 R 소과 0.35 0.78 0.02 135.70 93.20 230.05

3 P 대과 0.02 0.03 0.00 0.01 2.45 2.51

4 P 대과 0.04 0.00 0.00 0.56 9.92 10.52

5 P 대과 0.07 0.02 0.00 22.00 13.40 35.49

7 O 중과 0.34 0.00 0.01 77.80 14.90 93.05

12 Y 소과 0.34 1.53 0.02 221.50 115.50 338.89

6 B 중과 0.17 0.27 0.01 76.30 38.80 115.55

Table 4-24. 토마토 12 F₁품종의 과색 Data를 기준으로 분류한 결과. 

R; Red, P; Pink, O; Orange, Y; Yellow, B; Brown.

Fig 4-23. 토마토 12F₁품종의 과색 분류에 따른 Polyphenol compounds 5종의 함량 

Graph. 전반적으로 Red와 Yellow 과실에서 높은 함량을 보이고 Pink 과실에

서 낮은 함량을 보임.

   (5) 토마토 12F₁품종의 정량분석 결과 품종 12번(Yellow)는 전반적인 Polyphenol compounds

에서 높은 함량을 가지는 것으로 나타나 Polyphenol compounds 기능성 식품을 위한 육종소재

로서 기여할 것으로 사료된다. 한편, WSV에서 함량이 가장 높았던 Miracle 품종은 Polyphenol 

compounds에서도 평균 농도보다 높은 함량을 보여 복합적인 기능성 화합물을 함유한 육종소재

로서 기여할 것으로 사료된다(Table 4-25).
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No. ID Accession
name

con
(ng/mL)

SD RSD ID Accession
name

con
(ng/mL)

SD RSD ID Accession
name

con
(ng/mL)

SD RSD

1 3 Marathon 0.02 0.25 13.40 4 K-star 0.00 0.00 - 1 Toast 0.00 0.00 -

2 4 K-star 0.04 0.25 6.90 7 Orange 0.00 0.00 - 2 GS Red 0.00 0.00 -

3 5 Rapito 0.07 0.87 14.40 5 Rapito 0.02 0.42 13.50 3 Marathon 0.00 0.00 -

4 12 Yellow 0.34 2.60 8.40 10 Mini chal 0.80 7.68 10.60 11 Miracle 0.02 0.20 10.40

5 11 Miracle 0.35 1.68 5.30 9 Crown 0.92 2.55 3.10 12 Yellow 0.02 0.27 12.40

6 8 Candy 0.54 2.74 5.60 12 Yellow 1.53 6.08 4.40 8 Candy 0.03 0.17 6.80

ID Accession
name

con
(ng/mL)

SD RSD ID Accession
name

con
(ng/mL)

SD RSD ID Accession
name

con
(ng/mL)

3 Marathon 0.01 0.05 4.30 3 Marathon 2.45 19.52 8.80 3 Marathon 2.51

4 K-star 0.56 0.92 1.80 4 K-star 9.92 17.56 1.90 4 K-star 10.52

5 Rapito 22.00 147.31 7.40 5 Rapito 13.40 151.00 12.40 5 Rapito 35.49

8 Candy 152.90 854.40 6.10 10 Mini chal 97.60 505.21 5.70 8 Candy 258.29

10 Mini chal 168.30 1743.56 11.40 8 Candy 104.20 196.55 2.10 10 Mini chal 266.99

12 Yellow 221.50 1908.75 9.50 12 Yellow 115.50 700.00 6.70 12 Yellow 338.89

Total

Quercetin Kaempferol Myricetin

Naringenin Rutin

Table 4-25. 토마토 12F₁품종의 Polyphenol compounds 함량에 대한 하위 3계통과 상

위 3계통 분류. 

  12번(Yellow) 계통이 선발된 5종의 Polyphenol compounds에서 상위 3계통에 속하는 것을 알 

수 있다. 



제 4 장   목표달성도 및 관련분야에의 기여도
* 연도별 연구목표 및 평가착안점에 입각한 연구개발목표의 달성도 및 관련분야의 기술발전에의 기여도 등을 기술

제 1절 목표 달성도

세부과제 및 주요내용 1차년도 2차년도 3차년도 4차년도

1. 내재해성 복합내병계 대과종 토마토 품종육성

- 유용유전자원의 탐색 및 수집평가

- 우량한 parent line 육성선발

- Multi내병성 검정 및 선발

- 신소재육성 Backcross

- 세대진전으로유전적 순화 및 고정 

- 기능성물질 분석 및 내한성, 내서성 관련 형질 분석

- F1 조합작성 및 조합능력 검정시험

- 농가실증시험 및 지역적응성시험

- 농가실증시험 및 지역적응성시험

2. 수입대체 고품질 레드대과 토마토 품종육성

- 유전자원 수집 및 평가

- 기 보유계통 및 유전자원 특성조사

- 우수계통 육성

- 기능성 성분 분석

- 교배조합 작성 및 조합선발

- 농가재배시험

3. 토마토 SNP 분석을 통한 세대단축기술 및 우량육종소재 개발

- 토마토 집단의 증식을 통한 시료 확보 및 집단정보

- 대용량 genotyping by sequencing 처리 기술 및 MAB 칩개발 

- 육종소재에 MABC 이용 계통선발

- 유전자 pyramiding 최적화

4. 대사체 분석 기반 고품질 토마토 육성용 분자마커 개발

- 기 보유 유전자원의 대사산물 성분분석

- 수집된 유전자원의 대사산물 성분분석
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제 2절 관련분야의 기여도

1. 내재해성 복합내병계 수입대체용 대과종 토마토 품종 육성

  가. 토마토 유용 유전자원들의 수집 평가

  토마토 유전자원을 생장형별로 유한형, 무한형, 과크기별로 대과종, 중과종, 미니종, 색상별로 

pink color, red color, orange color, yellow color, brown color, 과형별로 편구형, 고구형, 타

원형, 원형 등을 수집하였고, 저장성이 우수하고 열과저항성인 유전자원, TYLCV, TSWV, 잎곰

팡이병, 근부위조병, 점무늬병, 역병, 흰가루병, 청고병 등에 내병성 토마토 유전자원 152점을 수

집하여 평가하고 분리육성하거나 재육성 소재로 활용하였다.

  나. 우량한 양친 계통들의 육성 

  모계육성으로 절간이 짧고 화방발달과 착과성이 좋고 과균일도, 저장성, 착색이 우수하고, 토마

토모자이크바이러스, 선충, 시들음병, 점무늬병 등에 내병성이 있는 계통을 선발하여 1차년도에 

42 line, 2차년도에 41 line, 3차년도에 67 line, 4차년도에 56 line을 육성하였다. 부계육성으로 

초세가 강하고 과육이 단단하여 저장성, 수송성이 우수하며, 황화위축바이러스, 잎곰팡이병, 근부

위조병, 역병 등에 내병성이 있는 계통을 선발하여 1차년도에 44 line, 2차년도에 42 line, 3차년

도에 60 line, 4차년도에 48 line을 육성하였다. 고정계통들은 F1 조합작성에 사용하였다. 

  다. 신소재 육성 

  (pink계 x pink계) 1그룹, (red계 x pink계) 5그룹, (red계 x mini계) 1그룹, (pink계 x brown

계) 1그룹 등 8그룹의 신소재육성 조합을 작성하고, backcrossing으로 유전자를 집적하여 

BC4F3, BC3F2 단계의 새로운 육성재료들을 창출하였다.

  라. F1 조합 선발시험 

  F1 조합 선발시험으로 제1차년도에 핑크토마토 20조합을 작성하여 14조합을 선발하였고, 2차년

도에 핑크 34조합, 레드 28조합을 작성하여 핑크 5조합, 레드 5조합을 선발하였다. 제3차년도에 

핑크 32조합, 레드 24조합을 작성하여 핑크 5조합, 레드 4조합을 선발하였으며, 4차년도에 핑크 

32조합, 레드 21조합 중에서 핑크 5조합, 레드 5조합을 선발하였다. best로 선발된 조합들은 농

가실증시험을 실시하였다.

  마. 품종등록 및 상품화

  최종선발된 조합은 품종화하여 핑크토마토 ‘GS핑크’ ‘슈퍼스타’ ‘맘모스TY’ 흑토마토 ‘블랙이글’ 

레드토마토 ‘찰스톤TY’ 등을 품종보호출원을 하였으며, ‘TY메가톤’ ‘킹스톤’ ‘토스카나’ ‘블루스

톤’ ‘레드스트롱‘ 등을 품종생산판매 신고하여 농가보급 판매 및 확대시험 중에 있다. 

 

2. SNP 분석을 통한 세대단축기술 및 우량육종소재 개발 

  가. 엘리트계통의 재배/증식을 통한  형질 특성 조사한 결과 초세가 강하고 착과비대가 균일하고  

과육이 단단하며 저장성이 우수하고 고온기 재배에 적합하였다. 레드 대과 토마토 우량육종소재 

및 저온기에 착과비대가 균일하고 저장성과 맛이 월등히 좋은 복합내병성 핑크 대과토마토 우량
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육종소재를 재료로 SNP 대량발굴 및 HRM (High Resolution Melting) primer design을 위해  

Genome-wide 분석결과를 토대로 HRM primer set는 K1-K2간에 HRM primer set가 

186,800, K3-K4간에는 70,596 set가 디자인 하였음. 그리고 이들 SNP 정보를 이용하여 초밀도 

genetic map을 구축하였다. 토마토 4 품종의 SNP를 이용하여 교배조합별 이용 가능한 SNP를 

선발하였으며, 총 교배조합은 6개이고, 총 410,074 SNPs가 선발되었다. 이 중 조건을 만족하는 

primer를 디자인 할 수 있는 SNP는 245,514개이었다. 교배조합별 이용 가능한 SNP는 다양하였

는데 K1 × K2 조합은 가장 많은 60,865 SNPs가 선발되었고, 그 중 primer를 이용할 수 있는 

SNP는 40,691개이었다. 반면 K3 × K4 조합은 가장 적은 40,136 SNPs가 선발되었는데, 이용 

가능한 primer를 가지는 SNPs 로는 20,62개가 존재하였다. 각 염색체의 물리적인 길이로 구획한 

경우는 염색체당 5개의 동일한 크기로 나누었다. 약 90Mb의 길이로 12개염색체 중 가장 긴 1

번 염색체는 5개의 18Mb 길이의 구획으로 나뉘었고, 약 46Mb 길이의 가장 짧은 6번 염색체는 

5개의 9Mb 길이로 분획되었다. 그리고 토마토 4 품종의 교배조합별로 primer가 이용 가능한 

SNP를 이용하여 한 구획 당 3개의 SNP를 선발하여 나타내었다. 그리고선발한 SNP 마커는 염

색체별 약 10개씩 총 120개로 이들 마커정보를 DB화로부터 HRM primer을 디자인하여 육종프

로그램에 이용할 수 있었다. 

  식물 육종에서 여교배는 하나 또는 그이상의 형질을 우량 계통에 도입 하고자 할 때 주로 사용

하고 있는 육종법으로 BC1F1 세대에서 donor 친의 유전자들은 25%, 반복친은 75%로 구성되는 

것이 통상적으로 알고 있다. 그러나 육종 현장에서는 유전자간의 상위성, 재조합 등에의해 그 비

율이 다소 차이를 보인다. 이런 차이를 이용하여 donor친의 유전자들이 많이 포함되지 않은 개

체를 선발 한다면, 육종의 세대단축에 기여 할 수 있다. 따라서 본 연구에서는 최근 개발되어 사

용하고 있는 GBS (genotyping by sequencing) 기술을 셋팅하고 그 기술을 이용하여 육종현장에 

접목하여 BC1F1 세대에서 선발 효율을 높이고자 한다. 토마토 BC1F1 세대 96개체 library 구축

을 위해  GBS Next generation sequencing 분석 재료의 제작 후 QC 결과를 나타낸 것으로 

Acrylamide-gel 전기영동과 QC profile 결과와 일치하는 것을 확인하였다. 따라서 이들 세대단

축기술을 이용하여 토마토 계통육성에 크게 기여 할 수 있을 것으로 생각한다. 

 

3. 유전체 및 대사체 분석을 통한 고품질 토마토 우량 육종소재 개발 

토마토 35계통 사이에서 수용성 비타민(WSV; Water Soluble Vitamin) B1, B2, B3, B5, B6, B9와 

C 그리고 Polyphenol류  Naringenin chalcone, Quercetin, Rutin, Kaempferol과 Myricetin의 정량

과 각 계통간의 비타민 함량이 유의한 지를 보고자 수행되었음. 수용성 비타민의 함량을 알아보기 

위해 Sequential determination of fat-and water-soluble vitamins in green leafy vegetables 

during storage, Santos J et al, 2012, Journal of Chromatography A 179-188을 참고하여 분석

조건을 확립하였고 Polyphenol계 물질을 위하여 Determination of polyphenol levels variation in 

Capsicum annuum L. cv. Chelsea (yellow bell pepper) infected by anthracnose using liquid 

chromatography- tandem mass spectrometry, SeMin Park et al, 2012, Food chemistry 
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981-985를 참고하여 추출조건을 설정하였음. 토마토 유전자원은 재래종, 재배종, 야생종 등을 보

유하고 있는 총 100계통에서 resequnecing이 수행된 30계통을 선발하였고 그 중 재배 시 고온의 

영향으로 누락이 된 개체를 제외한 23계통을 사용하였고, 국내 육종회사  F1 12 품종을 추가하여 

정량분석을 위한 시료로 사용하였음. Standard solution 분석으로, 결과로 도출해낸 Peak와 본 연

구에 사용한 시료를 이용하여 얻은 Peak를 비교하여 수용성비타민과 Polyphenol이 검출된다는 사

실을 알 수 있었음(Test한 두 시료의 결과를 대입시켜 Standard solution을 기준으로 물질의 유무

를 확인). 이 때, 수용성비타민 B2와 B9의 경우 같은 시간에 나타난 Peak가 같은 Intensity를 보이

지 않고, 다른 Peak가 매우 많이 검출되는 것을 확인하였으며, LOD값 이하로 검출되어 이는 본 

실험에 사용된 토마토시료에는 함유되어있지 않다고 사료됨. 토마토 수용성비타민과 Polyphenol 성

분분석 결과는 B2와 B9을 제외한 선발 물질에서, 모두 LOD값 이상으로 성분이 검출되었다. 각각 

토마토 35계통에서 얻은 농도(Concentration; ㎍/g)와 이에 대한 표준편차와 상대표준편차를 얻을 

수 있었으며, 이로 인해 한 계통에 대한 3반복의 신뢰성을 확보함. Candidate Genes and 

Quantitative Trait Loci Affecting Fruit Ascorbic Acid Content in Three Tomato Populations, 

Rebecca Stevens et al, 2007, Plant Physiology vol.143 1943-1953에 의해 소과에서 더욱 많은 

Ascorbic acid(Vitamin C)를 함유한다는 것을 착안하여 35계통 식물시료에 대한 정량분석 데이터

를 각 시료에 대한 과중 평균 Data를 기준으로 소과는 0-60g, 중과는 60-150g, 대과는 150g이상

으로 나누어 분류하였음. 또한, 시료 간에 과색의 차이가 뚜렷한 것에 착안점을 두어 과색에 따른 

분류를 시행하였음. 과색에 따라 가공한 Data에 따르면 Black, Orange, Pink, Red와 Yellow로 나

누어 보았을 때, 수용성비타민의 경우 C, B3, B6는 Red에서 가장 많은 함유량을 나타내었고 B5와 

B1는 과색에 따른 차이를 보이지 않았음. 정량분석을 한 5가지 Polyphenol 모두에서 Pink과가 가

장 낮은 함량을 나타내는 것을 확인하였음. Polyphenol의 경우, 외국 재래종 고정계통 22품종에서

는 Orange와 Red과에서 높은 함량이 나타났고, 국내 육종회사 F1 12 품종에서는 Yellow와 Red

과에서 높게 나타나 전반적으로 Red과에서 Polyphenol성분이 많을 것으로 사료됨.  
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제 5 장   연구개발 성과 및 성과활용 계획

제 1절 연구개발 성과

1. 내재해성 복합내병계 수입대체용 대과종 토마토 품종 육성

  가. 토마토 유용 유전자원들의 수집 평가

     토마토 유전자원을 생장형별로 유한형, 무한형, 과크기별로 대과종, 중과종, 미니종, 색상별로 

pink color, red color, orange color, yellow color, brown color, 과형별로 편구형, 고구형, 

타원형, 원형 등을 수집하였고, 저장성이 우수하고 열과저항성인 유전자원, TYLCV, TSWV, 

잎곰팡이병, 근부위조병, 점무늬병, 역병, 흰가루병, 청고병 등에 내병성 토마토 유전자원 152

점을 수집하여 평가하고 분리육성하거나 재육성 소재로 활용하였다.

  나. 우량한 양친 계통들의 육성 

     모계육성으로 절간이 짧고 화방발달과 착과성이 좋고 과균일도, 저장성, 착색이 우수하고, 토

마토모자이크바이러스, 선충, 시들음병, 점무늬병 등에 내병성이 있는 계통을 선발하여 1차년

도에 42 line, 2차년도에 41 line, 3차년도에 67 line, 4차년도에 56 line을 육성하였다. 부계

육성으로 초세가 강하고 과육이 단단하여 저장성, 수송성이 우수하며, 황화위축바이러스, 잎

곰팡이병, 근부위조병, 역병 등에 내병성이 있는 계통을 선발하여 1차년도에 44 line, 2차년도

에 42 line, 3차년도에 60 line, 4차년도에 48 line을 육성하였다. 고정계통들은 F1 조합작성에 

사용하였다. 

 다. 신소재 육성 

    (pink계 x pink계) 1그룹, (red계 x pink계) 5그룹, (red계 x mini계) 1그룹, (pink계 x 

brown계) 1그룹 등 8그룹의 신소재육성 조합을 작성하고, backcrossing으로 유전자를 집적하

여 BC4F3, BC3F2 단계의 새로운 육성재료들을 창출하였다.

  라. F1 조합 선발시험 

     F1 조합 선발시험으로 제1차년도에 핑크토마토 20조합을 작성하여 14조합을 선발하였고, 2차

년도에 핑크 34조합, 레드 28조합을 작성하여 핑크 5조합, 레드 5조합을 선발하였다. 제3차

년도에 핑크 32조합, 레드 24조합을 작성하여 핑크 5조합, 레드 4조합을 선발하였으며, 4차

년도에 핑크 32조합, 레드 21조합 중에서 핑크 5조합, 레드 5조합을 선발하였다. best로 선발

된 조합들은 농가실증시험을 실시하였다.

  마. 품종등록 및 상품화

     최종선발된 조합은 품종화하여 핑크토마토 ‘GS핑크’ ‘슈퍼스타’ ‘맘모스TY’ 흑토마토 ‘블랙이

글’ 레드토마토 ‘찰스톤TY’ 등을 품종보호출원을 하였으며, ‘TY메가톤’ ‘킹스톤’ ‘토스카나’ 

‘블루스톤’ ‘레드스트롱‘ 등을 품종생산판매 신고하여 농가보급 판매 및 확대시험 중에 있다. 
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2. SNP 분석을 통한 세대단축기술 및 우량육종소재 개발 

  가. 엘리트계통의 재배/증식을 통한  형질 특성 조사한 결과 초세가 강하고 착과비대가 균일하고  

과육이 단단하며 저장성이 우수하고 고온기 재배에 적합한 레드 대과 토마토 우량육종소재 

및 저온기에 착과비대가 균일하고 저장성과 맛이 월등히 좋은 복합내병성 핑크 대과토마토 

우량육종소재를 재료로 사용하였다. 

  나. SNP 대량발굴을 위한 재료, DNA추출, 정제 및 QC, sequencing을 위해서 SNP 발굴용 4개

의 자식계통은 rin 계 1계통, 핑크계 2계통 및 레드계 1계통의 24일 된 육묘로부터 DNA 추

출를 한 후, DNA 순도를 검정하고, 주) 테라젠에서 QC하고 Illumina/ Hiseq 2000 DNA 

sequencing을 이용하여 Sequecing 분석함 

  다. Genom-Wide SNP는 Illumina의 Hiseq 2000를 이용하여 분석하였으며, Shot read에 대한 

raw data를 quality에 따라 trimming 하는 sequence pre-processing 과정을 거쳐 reference 

genome과의 alignment를 수행하여 consensus sequence를 작성 하였음. 1차 SNP(혹은 

In/Del) detection 후에, SEEDERS in-house script를 이용하여 샘플 간의 SNP matrix를 작

성하고, validation과정을 거쳐 유의한 SNP 후보 선발되었다. 4개의 자식계통의 Shot read에 

대한 raw data는 표 2와 같다. 자식계통 간 read 수는 40,383,428 ~ 43,406,156으로 

Reference genome의 10.33 ~ 11.11 배로 많이 읽었음. 4개의 자식계통의 raw data를 

quality에 따라 trimming 한 결과 Reference genome의 8.40 ~ 9.10 배로 raw data의 

79.25 ~ 84.7 %의 수준을 보였음. reference genome과 자식계통의 SNP는 144,992 ~ 

558,526으로 polymorphic SNP는 교배조합인 K1과 K2는 607962, K3와 K4는 213,782로 

나타났으며 비교샘플 간에 SNP비교분석은 각 샘플을 표준유전체와 비교하여 얻은 Total 

SNP position을 후보로 하여 합집합의 리스트를 만들고, matrix를 작성한다. 이 때, 빈 영역

은 다시 샘플의 consensus sequence로부터 채워 넣는다. 작성된 matrix에서 동일한 position

을 기준으로, 비교샘플 간에 서로 SNP인 경우 (polymorphic SNP)를 선발하였다. 

  라. reference genome과 자식계통의 SNP는 144,992 ~ 558,526으로 polymorphic SNP는 교배

조합인 K1과 K2는 607962, K3와 K4는 213,782로 나타났음. 비교샘플 간에 SNP비교분석

은 각 샘플을 표준유전체와 비교하여 얻은 Total SNP position을 후보로 하여 합집합의 리

스트를 만들고, matrix를 작성한다. 이 때, 빈 영역은 다시 샘플의 consensus sequence로부

터 채워 넣는다. 작성된 matrix에서 동일한 position을 기준으로, 비교샘플 간에 서로 SNP인 

경우 (polymorphic SNP)를 선발하였다. Polymorphic SNP 중 intergenic region은 K1-K2 

91%, K3-K4 83%로 나타났으며 Genic은 9, 17%로 나타났다. Genic은 다시 intron, CDS, 

UTR로 나뉘어 각각 K1-K2에서 6, 3, 0 %, K3-K4에서 11, 5, 1% 로 나타났음.

  마. 염색체상에 K1-K2 간 polymorphic-SNP 분포도는 자식계통 K1-K2간 Polymorphic SNP 

분포 12개 염색체 모두에 분포하고 있으며, 특히 5번 염색체에서 많은 Polymorphic SNP를 

나타남. 또한 자식계통 K3-K4간 Polymorphic SNP 분포 12개 염색체 모두에 분포하고 있

으며, 특히 9번과 11번 염색체에서 많은 Polymorphic SNP를 나타내었다. 또한 각각의 자식
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계통 Genome-wide In/Del 분석결과 27136 ~ 44462 수준으로 나타났으며, 교배조합인 

K1-K2의 polymorphic in/del은 30,641, K3-K4는 11,045로 나타났음.

  바. HRM (High Resolution Melting) primer design을 위해  Genome-wide 분석결과를 토대로 

HRM primer set는 K1-K2간에 HRM primer set가 186,800, K3-K4간에는 70,596 set가 

디자인 하였음. 그리고 이들 SNP 정보를 이용하여 초밀도 genetic map을 구축하였다. 

  사. 토마토 4 품종의 SNP를 이용하여 교배조합별 이용 가능한 SNP를 선발함. 가능한 총 교배조

합은 6개이고, 총 410,074 SNPs가 선발되었다. 이 중 조건을 만족하는 primer를 디자인 할 

수 있는 SNP는 245,514개이었다. 교배조합별 이용 가능한 SNP는 다양하였는데 K1 × K2 

조합은 가장 많은 60,865 SNPs가 선발되었고, 그 중 primer를 이용할 수 있는 SNP는 

40,691개이었다. 반면 K3 × K4 조합은 가장 적은 40,136 SNPs가 선발되었는데, 이용 가능

한 primer를 가지는 SNPs 로는 20,62개가 존재하였다. 

  아. 각 염색체의 물리적인 길이로 구획한 경우는 염색체당 5개의 동일한 크기로 나누었다. 약 

90Mb의 길이로 12개염색체 중 가장 긴 1번 염색체는 5개의 18Mb 길이의 구획으로 나뉘

었고, 약 46Mb 길이의 가장 짧은 6번 염색체는 5개의 9Mb 길이로 분획되었다. 그리고 토

마토 4 품종의 교배조합별로 primer가 이용 가능한 SNP를 이용하여 한 구획 당 3개의 SNP

를 선발하여 나타내었다. 그리고 선발한 SNP 마커는 염색체별 약 10개씩 총 120개로 이들 

마커정보를 DB화로부터 HRM primer을 디자인하였다.  

  자. 식물 육종에서 여교배는 하나 또는 그이상의 형질을 우량 계통에 도입 하고자 할 때 주로 

사용하고 있는 육종법으로 BC1F1 세대에서 donor 친의 유전자들은 25%, 반복친은 75%로 

구성되는 것이 통상적으로 알고 있다. 그러나 육종 현장에서는 유전자간의 상위성, 재조합 

등에의해 그 비율이 다소 차이를 보인다. 이런 차이를 이용하여 donor친의 유전자들이 많이 

포함되지 않은 개체를 선발 한다면, 육종의 세대단축에 기여 할 수 있다. 따라서 본 연구에

서는 최근 개발되어 사용하고 있는 GBS (genotyping by sequencing) 기술을 셋팅하고 그 

기술을 이용하여 육종현장에 접목하여 BC1F1 세대에서 선발 효율을 높이고자 한다. 토마토 

BC1F1 세대 96개체 library 구축을 위해 GBS Next generation sequencing 분석 재료의 제

작 후 QC 결과를 나타낸 것으로 Acrylamide-gel 전기영동과 QC profile 결과와 일치하는 

것을 확인하였다. 

  차. rin/rin의 유전자형을 가지면서 식미가 우수한 계통을 이용하여 초세가 강하고, 당도가 높고, 

과 크기가 280-310g 인 핑크계에 교배하여 얻어진  F1은 핑크계 이며, 이를 이용하여 핑크

계 P2와 여교배하여 BC1F1 세대로부터 foregrounding selection으로 rin 유전자형으로 먼저 

선발하였다. 그리고 backgrounding 선발을 위해  GBS의 실험한 결과 BC1F1 식물체별 호모 

SNP는 3,086개이었고, heterozygous SNP는 810개를 얻었다.  얻어진 호모 및 헤테로 SNP 

마커를 염색체별로 분획한 결과 1번 염색체 239개, 2번 염색체 93개, 3번 염색체 197개, 4

번 염색체 149개, 5번 염색체 233개, 6번 염색체 996개, 7번 염색체 120개, 8번 염색체 12

개, 10번 염색체 28개, 11번 염색체 169개, 12번 염색체 245개 등 다양성을 보였음. BC1F1 
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세대에서 rin 유전자가 포함하고 반복친 핑크토마토의 게놈 조성을 살펴본 결과 대부분이 

65-78%을 보였으며, 이중 rin/rin 계 P1 게놈이 15% 이하인 350-380 정도의 SNP 마커가 

포함되어 있는 BC1F1 개체는 38, 45, 51, 57 식물체로써 각각 donor 게놈이 13%, 16%, 

12%, 12.5%로 나타났다. 선발 BC1F1 식물체 과실의 특성을 살펴본 결과 핑크이면서, 초세

가 강하고, 경도가 높으며 다양한 특성을 보였다. 선발한 식물체의 숙기는 양친에 비해 반복

친에 가깝게 나타났으며, 초세는 반복친과 거의 유사하였다. 그러나 과중은 donor 친과 거의 

유사한 결과를 보였으며, 다른 형질은 크게 구별되지 않았다.    

  카. 양친 모두 무한생장형, 초세는 모두 강하며, 과형은 고구형, 편구형, 당도는 5.5-6.0 범위에 

있는 자식계통을 이용하여 F1  및 BC1F1을 육성하여 GBS을 적용하였다. 레드계 토마토을 

donor 친으로 pink 계 토마토를 recurrent 친으로 육성한  BC1F1 세대에서 GBS 적용 후, 

얻어진 polymorphic SNP 마커수는 호모 SNP 2492 개 및 헤테로 SNP 396개로 나타났다. 

얻어진 호모 및 헤테로 SNP 마커를 염색체별로 분획한 결과 표. 18와 같다.  1번 염색체 

196개, 2번 염색체 23개, 3번 염색체 42개, 4번 염색체 116개, 5번 염색체 72개, 6번 염색

체 287개, 7번 염색체 57개, 8번 염색체 38개, 10번 염색체 18개, 11번 염색체 84개, 12번 

염색체 130개 등 다양성을 보였음. BC1F1 세대에서 red계 고품질 관련 유전자가 포함하고 

반복친 핑크토마토의 게놈 조성을 살펴본 결과 대부분이 75-78%을 보였으며, 이중 red계 

P1 게놈이 15% 이하인  BC1F1 개체는 61, 90 식물체로써 각각 donor 게놈이 11.5%, 

14.5%로 나타났다. 발 BC1F1 식물체 과실의 특성을 살펴본 결과 핑크이면서, 초세가 강하

고 다양한 특성을 보였다. 선발한 식물체의 숙기는 양친에 비해 반복친에 가깝게 나타났으

며, 초세는 반복친과 거의 유사하였다. 그러나 과중은 donor 친과 거의 유사한 결과를 보였

으며, 다른 형질은 크게 구별되지 않았다.

  타. 토마토  F1 품종간 교배를 통한 우량 유전자 집적 red 토마토 육종소재 개발을 위해 레드계 

품종 메드슨과 티와이 250 품종을 교배하여 과중 250g, 고구형, 색상이 뚜렷하고, 초새가 강

한 병저항성 인자가 다량 포함한 자식종자 S6 세대를 육성하였다. 

3. 유전체 및 대사체 분석을 통한 고품질 토마토 우량 육종소재 개발 

  가. 토마토 35계통 사이에서 수용성 비타민(WSV; Water Soluble Vitamin) B1, B2, B3, B5, 

B6, B9와 C 그리고 Polyphenol류  Naringenin chalcone, Quercetin, Rutin, Kaempferol과 

Myricetin의 정량과 각 계통간의 비타민 함량이 유의한 지를 보고자 수행되었음. 수용성 비

타민의 함량을 알아보기 위해 Sequential determination of fat-and water-soluble vitamins 

in green leafy vegetables during storage, Santos J et al, 2012, Journal of 

Chromatography A 179-188을 참고하여 분석조건을 확립하였고 Polyphenol계 물질을 위하

여 Determination of polyphenol levels variation in Capsicum annuum L. cv. Chelsea 

(yellow bell pepper) infected by anthracnose using liquid chromatography- tandem mass 

spectrometry, SeMin Park et al, 2012, Food chemistry 981-985를 참고하여 추출조건을 
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설정하였음.

  나. 토마토 유전자원은 재래종, 재배종, 야생종 등을 보유하고 있는 총 100계통에서 

resequnecing이 수행된 30계통을 선발하였고 그 중 재배 시 고온의 영향으로 누락이 된 개

체를 제외한 23계통을 사용하였고, 국내 육종회사  F1 12 품종을 추가하여 정량분석을 위

한 시료로 사용하였음.

  다. Standard solution 분석으로, 결과로 도출해낸 Peak와 본 연구에 사용한 시료를 이용하여 얻

은 Peak를 비교하여 수용성비타민과 Polyphenol이 검출된다는 사실을 알 수 있었음(Test한 

두 시료의 결과를 대입시켜 Standard solution을 기준으로 물질의 유무를 확인). 이 때, 수용

성비타민 B2와 B9의 경우 같은 시간에 나타난 Peak가 같은 Intensity를 보이지 않고, 다른 

Peak가 매우 많이 검출되는 것을 확인하였으며, LOD값 이하로 검출되어 이는 본 실험에 사

용된 토마토시료에는 함유되어있지 않다고 사료됨.

  라. 토마토 수용성비타민과 Polyphenol 성분분석 결과는 B2와 B9을 제외한 선발 물질에서, 모두 

LOD값 이상으로 성분이 검출되었다. 각각 토마토 35계통에서 얻은 농도(Concentration; ㎍

/g)와 이에 대한 표준편차와 상대표준편차를 얻을 수 있었으며, 이로 인해 한 계통에 대한 3

반복의 신뢰성을 확보함.

  마. Candidate Genes and Quantitative Trait Loci Affecting Fruit Ascorbic Acid Content in 

Three Tomato Populations, Rebecca Stevens et al, 2007, Plant Physiology vol.143 

1943-1953에 의해 소과에서 더욱 많은 Ascorbic acid(Vitamin C)를 함유한다는 것을 착안

하여 35계통 식물시료에 대한 정량분석 데이터를 각 시료에 대한 과중 평균 Data를 기준으

로 소과는 0-60g, 중과는 60-150g, 대과는 150g이상으로 나누어 분류하였음. 또한, 시료 간

에 과색의 차이가 뚜렷한 것에 착안점을 두어 과색에 따른 분류를 시행하였음.

  바. 과색에 따라 가공한 Data에 따르면 Black, Orange, Pink, Red와 Yellow로 나누어 보았을 

때, 수용성비타민의 경우 C, B3, B6는 Red에서 가장 많은 함유량을 나타내었고 B5와 B1는 

과색에 따른 차이를 보이지 않았음. 정량분석을 한 5가지 Polyphenol 모두에서 Pink과가 가

장 낮은 함량을 나타내는 것을 확인하였음. Polyphenol의 경우, 외국 재래종 고정계통 22품

종에서는 Orange와 Red과에서 높은 함량이 나타났고, 국내 육종회사 F1 12 품종에서는 

Yellow와 Red과에서 높게 나타나 전반적으로 Red과에서 Polyphenol성분이 많을 것으로 사

료됨. 

  사. 과 크기에 따라 가공한 Data에 따르면 수용성 비타민의 경우, 크기에 따른 차이점은 보기 

힘들었으나 112번 시료(LA0797)은 5가지 수용성비타민에 대해 모두 높은 함량을 나타냄. 

또한 B6를 제외한 4가지 물질에서 대과에서 높은 함유량을 보였고, B6의 경우 가장 높은 함

유량을 보인 과실은 대과이나, 그 다음으로 높은 과실들은 소과인 것으로 미루어 보아 소과

에 많이 함유되어 있을 것으로 사료됨. Polyphenol의 경우 외국 재래종 고정계통 22품종에

서는 눈에 띄는 차이를 보이지 않았으나 국내 육종회사  F1 12 품종에서는 소과에서 높은 

함량을 띄었음.
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제 2절 연구성과 및 성과활용 계획 
1. 연구성과

  가. 품종개발

 세부적으로 전부(건별로)기록하며, 국외인 경우 반드시 국명을 기록합니다]

구   분 품종 명칭
(건별 각각 기재) 국 명

출원 등 록 기타
(비고)출원인 출원일 출원번호 등록인 등록일 등록번호

품종생산판
매신고 TY메가톤 한국  김명권 2014.2.19 02-0005

-2014-40

품종보호출
원 GS핑크 한국 김명권 2015.1.19 2015-108

품종생산판
매신고 GS레드 한국 김명권 2015.1.23 2015-00013

3

나. 특허

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

구   분
지식재산권 등 명

칭
(건별 각각 기재)

국 명
출원 등 록

기   타
출원인 출원일 출원번호 등록인 등록일 등록번호

특허 발명특허 대한민국  부산대 2015.06 10-2015 
092628 2015

발명특허 대한민국 한경대 2015.02 10-2015-0
020154 2015
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  다. 논문

 논문(국내외 전문학술지) 게재

번호 논문명 학술지명 주저
자명 호 국명 발행

기관

SCI여부
(SCI/비S

CI)

1

 Development of a  high-resolution 
melting  marker for selecting       
Fusarium crown and root   rot 
resistance in tomato 

 Genome Bichseam 
Kim

 doi:   
10.1139
/gen-2
015-01
15

케나다
N R C 
Research 
Press

SCI

2

Transgenic tomato plants 
ectopically expressing BrRZFP1 
gene encoding C3HC4-type RING 
zinc finger protein

Plant 
Breeding 
and 
Biotechnolo
gy

정유진 2 한국
P l a n t 
B r e e d . 
Biotech

비SCI

3
Whole Genome Resequencing in 
Tomato Lines Reveals SNP 
Variation and Breeding Events

P l a n t 
B r e e d i n g 
and
Biotechnolo
gy

정유진 1 한국
P l a n t 
B r e e d . 
Biotech

비SCI

4

Molecular characterization of the 
UDP-glucose 4-epimerase
(BrUGE) gene family in response to 
biotic and abiotic stress
in Chinese cabbage (Brassica rapa)

PBR 강권규 9 일본  springer SCIE

5

Identification of an SNP Variation 
of Elite Tomato (Solanum 
lycopersicum L.) Lines using 
Genome Resequencing Analysis

K o r e a n 
Society of 
B r e e d i n g 
Science

강권규 57 한국

K o r e a n 
Society of 
Breeding 
Science 

SCIE

6
Identification of functional SNPs in 
genes and their effects on plant 
phenotypes

J P l a n t 
Biotechnol 강권규 43 한국 J P l a n t 

Biotechnol Scopus

7
Genome Sequencing, a Milestone 
for Genomic Research and Plant 
Breeding

P l a n t 
B r e e d i n g 
and
Biotechnolo
gy

강권규 3 한국
P l a n t 
B r e e d . 
Biotech

비SCI

  라. 유전자원

 세부적으로 전부(건별로)기록

번호 특성 수집
등 록

기   타
등록인 등록일 등록번호

2013년도 TY내병성, 저장성 등 47점  

2014년도  long shelf, 청고병 등 38점

2. 성과활용계획: 2단계 품종육성에 활용할 계획임.
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주      의

1. 이 보고서는 농림축산식품부․해양수산부․농촌진흥청․산림청에서 시행한 

농식품기술개발(R&D)사업의 연구보고서입니다.

2. 이 보고서 내용을 발표할 때에는 반드시 농림축산식품부․해양수산부․농촌진흥

청․산림청에서 시행한 농식품기술개발(R&D)사업의 연구결과임을 밝혀야 합니

다

3. 국가과학기술 기밀유지에 필요한 내용은 대외적으로 발표 또는 공개하여서는

아니 됩니다.
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