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콩 바코드화 시스템의 주요 분자표지 탐색 및 신규 품종 정보 갱신
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[서론]

콩 바코드 시스템(Mycrops)은 27개의 콩 분자표지를 이용하여 147개의 품종 및 계통을 구분할 수 있는 어플리케이션이다. 이 

원리는 NGS 기법으로 전장유전체의 염기서열을 읽어 203개의 Indel 마커를 탐색하고 27개의 품종판별 마커를 선별하였다. 

이에 27개 마커 중 주요한 마커를 탐색하고 2012년 이후 신품종에 대한 마커 정보를 보충하기 위해 본 실험을 실시하였다.

[재료 및 방법]

주요 27개 마커에 대한 147개 품종 및 계통에 대한 유전자형 데이터를 확보하여 빈도수를 기준으로 정렬하고 마커에 따른 147

개의 그룹핑을 수행하였다. 2012년 이후 콩 신품종은 19 품종이 존재하며, 태광, 대원, 풍산, 신화, 연풍을 추가하여 24 품종의 

기본식물을 확보하였다. DNA 추출은 Biosprint96을 이용하여 각 품종 당 24 샘플을 추출하였으며, 콩 바코드 시스템에서 사

용한 마커 27개를 우선 적용했다.

[결과 및 고찰]

콩 바코드 시스템에서 확보된 유전자형 데이터로 빈도수를 기준으로 27개의 마커를 정렬한 결과 50% 빈도에 근접하는 마커

는 Sindel_01_19, Sindel_02_13 등 10개가 추출되었다. 이 10개 마커로 147개를 그룹핑한 결과 116개의 그룹으로 나누어지며 

이는 27개 중 10개의 마커로 상당수를 구분할 수 있다는 점을 보여준다. 그리고 나머지 17개 마커는 특정 그룹의 마커를 구분

하는 역할로 볼 수 있다. 또한 Biosprint96의 DNA 추출 후 pooling하여 PCR을 수행할 예정이며, 순도가 높은 기본식물이므로 

변이는 크게 발견되지 않을 것이라 추정한다. 앞으로 PCR 반응을 통해 PCR 산물을 확인하고 주요 마커 중 필수적인 마커를 

업데이트 하며, 최근까지 개발된 콩 품종을 판별하는 기술을 확보하여 혼입 여부, 순도 관리 등에 활용할 수 있도록 바코드 시

스템을 갱신할 계획이다.
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