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[서론]

유전체 선발 방법은 고품질 대용량의 유전형과 다양하고 수치화된 표현형을 기반으로 하여 특정 표현형을 갖는 개체 만을 선

발하는 디지털 육종방법이다. 기존의 분자 표지법을 이용한 육종보다 육종 기간이 단축되며 검정 형질 수의 증가로 품종 개발

의 효율성을 높일 수 있다. 따라서 밀의 효율적인 육종을 위해 핵심집단을 이용하여 유전체 선발 시스템을 구축하고자 연구를 

실시하였다. 

[재료 및 방법]

본 연구에서 사용된 유전형 데이터는 밀 핵심집단 567점에 대하여 DNA chip array를 통해 생산된 SNP data를 이용하였다. 

표현형 데이터는 19개의 농업형질로 입모, 한해, 엽색, 엽폭, 초형, 엽이, 지엽수부, 수형, 종피색, 망장, 간장, 수장, 출수기, 성

숙기, 간색, 수색, 망색, 도복, 엽장으로 구성되었으며 해당 형질을 수치화하여 사용되었다. 유전체 선발을 위해 rrblup을 이용

하여 유전체 육종 값을 산출하였다.

[결과 및 고찰]

유전체 선발에 적합한 트레이닝 집단 세트의 수를 확인하기 위하여 70%, 50%에 해당되는 개체를 사용하여 예측정확성을 평

가하였다. 그 결과 핵심집단의 50%를 트레이닝 집단으로 한 경우보다 70%를 트레이닝 집단으로 한 경우 더 높은 예측 정확성

을 확인할 수 있었다. 또 환경에 의한 차이를 알아보기 위해 각각 2018년과 2019년 표현형에 대해 예측정확성을 평가하였다. 

그 결과 출수기와 엽이, 간색, 간장, 초형과 같은 표현형에서는 환경요인이 크게 작용한 것을 확인 할 수 있었고 수색, 엽폭, 엽

장 등의 표현형에서는 환경요인이 크게 작용하지 않은 것을 확인할 수 있었다. 이와 같은 연구를 통해 밀 유전체 선발의 위한 

시스템 구축에 기반이 될 것으로 기대된다.
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