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벼 아종간 Stay-Green(SGR) 유전자의 염기서열 차이가 수량에 미치는 영향 구명
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[서론]

벼는 세계인구의 절반이 주식으로 이용하는 중요한 작물이다. 지속적으로 증가하고 있는 세계인구의 식량을 확보하기 위해서

는 육종을 통한 작물의 생산량을 늘리는 것이 필수적이다. 따라서 본 연구에서는 벼의 아종인 인디카와 자포니카 간의 노화차

이에 대한 유전적 원리와 수량성을 높이기 위해 노화 특성이 이용 가능한지 구명하였다. 

[재료 및 방법]

벼의 노화와 연관된 QTL을 분석하기 위해 IR72와 주남이 교배된 F2:3 집단을 이용하였다. 탐색된 QTL을 이용한 노화 조절 유

전자의 map-based cloning을 위해 BC5F2 6,349 개체에 대한 유전형을 DNA 마커로 분석하여 재조한 개체를 선발하였다. 재조

환 개체의 유전형과 출수 후 45일의 엽록소를 측정한 후 QTL 영역의 정밀유전자 지도 작성 및 후보유전자를 선발하였다. 

[결과 및 고찰]

벼의 노화 조절과 관련된 총 9개의 QTL을 탐색하였으며 LOD score와 PVE가 가장 높게 나타난 9번 염색체에 위치한 QTL을 

탐색하였다. BC5F2 6,349 개체를 이용하여 QTL 영역내 재조환 개체를 선발하고 표현형 조사를 한 결과 3개의 후보유전자를 

선발할 수 있었다. 최종적으로 knock out 및 over expression 형질전환체를 이용하여 벼 아종간 노화를 조절하는 유전자가 엽

록소 분해 경로에서 Mg++-dechelatase를 암호화하는 OsSGR 유전자임을 확인하였다. 그리고 벼 유전자원을 이용한 프로모터 

영역의 sequence를 비교하여 인디카와 자포니카 아종간의 변이를 확인하였으며, 이로 인해 인디카의 노화가 촉진됨을 확인하

였다. 벼의 수량성을 높이기 위해 노화 조절 유전자의 이용 가능성을 구명하기 위해 자포니카 유래 OsSGR을 인디카 IR72품종

에 도입하여 근동질계통을 육성하였으며, IR72-Sgr_NIL은 성숙기 엽 노화가 지연되었고 수량성이 증가되었음을 확인하였

다. 따라서 본 연구에서는 자포니카 유래의 OsSGR이 인디카 또는 통일형 초다수 품종의 수량성 증대를 위한 유용 유전자인 

것으로 판단되었다.
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