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맥문 동 속에서  rpoC1 유전자의 단일 염기 다양성(Single Nucleotide 

Polymorphisms)을 이 용 한 원산지 판별
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실험목적 (Obj ectives)

  이 실험의 목적은 rpoC1 유전자를 사용한 DNA barcoding 통해 원산지 판별시스템을 

개발하고자 수행되었다.

재료 및 방법 (Materials and Methods)

◦ 실험재료

  - 맥문동 시료의 수집은 서울약령시장, 대구약령시장, 금산인삼시장, 청양재배농가에서 

수집하였다. 이들 수집된 총 24점의 생산지는 청양재배농가에서 수집한 자원 4점을 

제외한 20점의 시장자원 중 한국산 13점, 중국산 7점이었다. 수집한 자원의 형태는 

잎을 채취한 청양 수집자원을 제외한 시장자원은 약제로 쓰이는 뿌리를 수집하였다.  

◦ 실험방법

  - Barcode 유전자의 선택 : barcode 유전자는 상대적으로 PCR의 증폭률과 종간의 구

분되어지는 능력이 높은 유전자 부분인 psbA-trnH, rbcL, rpoC1 등 총 3가지의 후

보 barcode 유전자를 선택하였다. 이들 중 맥문동에 대하여 PCR의 증폭 능력과 맥

문동 품종간의 구별 능력이 가장 좋았던 rpoC1 유전자를 선택하였다. 

  - 염기서열 분석 및 계통분류학적 분석 : 염기서열 분석을 위해 ABI 3730xl DNA 

sequencer를 이용하였고, MEGA4 program로 염기서열 alignment하여 SNP(Single 

Nucleotide Polymorphisms)를 확인하였으며, UPGMA 방법을 이용하여 phylogenetic 

tree를 작성하여 계통분류학적 분석을 하였다.

실험결과 (Results) 

  - 수집된 24개의 시장자원 및 재배자원에 대하여 rpoC1 유전자를 이용한 PCR 증폭 후 

염기서열 분석을 통하여 나온 결과를 염기서열 alignment 한 결과 총 49개의 SNPs 

부분을 확인 할 수가 있었다.(Fig 1.) 49개의 SNPs부분 중에 중국산과 관련된 SNPs 
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    부분은 43개였고, 한국산에 포함된 품종 중 KULP13, 14 품종만이 가지고 있는 1개의 

SNP부분이 확인 되었다.

  - rpoC1 유전자를 이용하여 24개의 품종을 분석한 결과 크게 2개의 군집으로 나누어졌다

(Fig 1.). Ⅰ군집에는 KUL P001품종을 제외한 청양지 역 재배 품종을 비롯 한 생산지 

표기가 한국산으로 되어 있었던 품종들이 분포하였다(75%). Ⅰ군집은 다시 2개의 

그룹으로 나누어 졌다. ⅰ그룹에는 2점의 청양품종을 포함한 시장에서 수집한 품종

들이 주로 분포하였고(66.67%), ⅱ그룹에는 청양에서 수집한 품종 2점이 분포하였다

(8.33%). Ⅱ군집에는 생산지 표기가 중국산으로 되어 있었던 자원들이 분포하였다

(25%). 

Table 1. SNPs(Single Nucleotide Polymorphisms) between Korean and Chinese 

cultivars found from the genic region of rpoC1 in Liriope and Ophiopogon genus. 
Origin sample 12 30 45 63 72 78 90 99 105 114 117 126 140 150 156 171 180 207 214 224 232 235

Korea

KULP001 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP002 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP009 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP010 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP011 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP012 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP015 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP016 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP017 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP018 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP019 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP020 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP021 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP022 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP023 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP024 A A C T G T T T C T G G A A A G A G C A T C

KULP013 A A C C G T T G T T G G A A A G A G C A T C

KULP014 A A C C G T T G T T G G A A A G A G C A T C

China

KULP003 G G T C A C C G C C A A G G C A G A T C G T

KULP004 G G T C A C C G C C A A G G C A G A T C G T

KULP005 G G T C A C C G C C A A G G C A G A T C G T

KULP006 G G T C A C C G C C A A G G C A G A T C G T

KULP007 G G T C A C C G C C A A G G C A G A T C G T

KULP008 G G T C A C C G C C A A G G C A G A T C G T

Fig 1. UPGMA dendrogram showing genetic relationships among the 24 genotypes 
collected from various parts of hub marketplace. The colored solid squars next to 
each genotype indicate the place of origin where the individuals were collected




