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Abstract : Ginseng (Panax ginseng C.A. Meyer) is one of the most important medicinal plants in East Asia. Mic-
rosatellite or simple sequence repeat (SSR) markers are used in obtaining genetic analysis and authentication in many
plants. The present study examined five microsatellites in conjunction with P. ginseng in Korea. The total observed allelic
number was 17 (mean = 3.4), and gene diversities varied from 0.078 to 0.543 with an average of 0.314. Through a com-
bined analysis of five loci in 100 ginseng samples, 44 different combined genotypes were observed. Expected and
observed heterozygosites ranged from 0.077 to 0.541 (mean = 0.313) and 0.040 to 0.130 (0.083), respectively. All exam-
ined loci exhibited deficiency of heterozygosity and deviation from the Hardy-Weinberg equilibrium. Such results may be
explained by the non-random mating and inbreeding that has occurred for several hundred years. These microsatellite
markers could be used for the study of molecular genetics and the establishment of DNA marker database, as well as
authentication of ginseng species and chromosomal mapping of QTL loci in P. ginseng.
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서 론

인삼 (Panax ginseng C. A. Meyer)은 다년생 초본류로서

오래 전부터 동양에서는 매우 중요한 약용식물로 알려져 왔

는데, 노화방지, 고혈압억제, 항암, 항산화, 미백 및 항스트레

스 효과가 보고되어 왔다.1) 인삼류의 정확한 식별 (authen-

tication)을 위해서는 사포닌 성분과 같은 주요 성분의 정량ㆍ

정성적 분석이 활용될 수 있지만, 재배 환경이나 가공 공정에

따라 성분의 함량이나 종류의 변화가 초래되므로 종 식별의

신뢰도를 떨어뜨리는 요인으로 작용하고 있다.2) 또한 뿌리의

형태적 분류도 원형이 보존되지 않은 절편이나 다른 성분과

섞인 혼합체로 존재할 경우 적용이 어렵다. 따라서 인삼의 근

연종을 정확히 구분할 수 있는 종-특이적 유전적 마커의 개발

이 중요해졌다.

인삼의 유전적 마커 개발에 대한 연구는 인삼 종들의 rRNA

유전자 서열의 차이에 기초한 PCR-restriction fragment

length polymorphism (RFLP)의 이용을 시작으로,3,4) randomly

amplified polymorphic DNA (RAPD)와 amplified fragment

length polymorphism (AFLP)를 통해 인삼과 화기삼 (Panax

quinquefolius) 사이의 차이를 분석하거나, 인삼의 분자유전학

적 특성을 규명하는 연구가 수행되어졌다.5-7) Fushimi 등

(1997)은 Panax 속 3 종에 대해 DNA 수준에서의 동정을

위해 18S rRNA 유전자 서열의 차이에 기반하여 PCR-

RFLP와 mutant allele specific amplification (MASA)를 수

행하여 각 종을 서로 구분할 수 있음을 보고하였다.3) Ngan

등 (1999)은 Panax 속 6 종과 인삼류의 혼합물에 대해

ribosomal ITS1-5.8S-ITS2 서열의 RFLP를 수행하여 P.

ginseng과 P. quinquefolius를 구분하였다.4) Um 등 (2001)은

RAPD와 PCR-RFLP를 수행하여 인삼 개체간에 서로 다른
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DNA 지문 (DNA fingerprinting)을 얻은 바 있다.5) Shao

등 (2004)은 인삼의 RAPD를 위한 18 개의 random primer

를 제작하였으며,8) Lim 등 (2007)은 북미에 서식하는 야생

화기삼 (P. quinquefolius) 집단에서 유전적 다양성을 조사하

여 집단 특이적 RAPD marker들을 개발한 바 있다.9) Shim

등 (2005)은 gradient PCR과 RFLP를 수행하여 여러 약용

식물의 혼합체로부터 인삼을 동정하였다.10) Diao 등 (2009)은

상업적으로 유통되는 복합약제의 혼합물로부터 5S rDNA 서

열에 기반한 PCR-RFLP와 amplification refractory mutation

system (ARMS) 방법을 적용하여 P. ginseng의 존재를 입증

하기도 하였다.11) 그렇지만, RAPD나 RFLP와 같은 마커들

은 충분한 숫자의 좌위들이 유전체상에 분포하지 않으며, 민

감도, 신뢰성, 변별력, 및 재현성 (reproducibility)이 낮은 경

우가 많아 실제 적용이 어려운 경우가 허다하다. 

Simple sequence repeats (SSR)로도 불리는 microsatellite

는 개체식별을 위한 가장 유용한 유전적 마커로 알려졌는데,

microsatellite는 유전체 상의 매우 빈번한 분포, 높은 변별력

과 재현성, 그리고 근연종 간의 교차 적용성 (cross-species

transferability)으로 어떤 유전적 마커보다 우수함이 밝혀

졌다.12)

인삼의 microsatellite에 대한 개발은 다른 마커들에 비해

늦게 이루어져, 최근에 와서야 인삼의 microsatellite 들이 보

고되고 있는 실정이다.13-16) Kim 등 (2007)과 Ma 등 (2007)

은 인삼에 대한 microsatellite-enriched genomic library 제

작과 스크린을 통해 microsatellite를 동정하였으며,13,14) Van

Dam 등 (2009)은 BAC genomic library의 end-sequence

분석으로부터 microsatellite 서열을 분리하였다.16) 또한 Kim

등 (2007)과 Van Dam 등 (2009)은 대부분의 동정된 마커

들이 화기삼 (P. quinquefolius)에서도 교차 적용이 가능함을

보였다.13,16) 그러나 Jo 등 (2009)은 인삼의 재배품종

(cultivars)과 야생 산삼간에 microsatellite의 대립유전자 분포

도에서 유의적 차이가 없음을 보고하였다.15) Hon 등 (2003)

은 화기삼으로부터 분리한 microsatellite의 분석에서 인삼 (P.

ginseng)과 화기삼 (P. quinquefolius)이 서로 구분이 가능할

수 있음을 시사하였고,2) Kim과 Lee (2004)는 인삼의 엽록체

유전체로부터 종 특이적 변이를 보인 18 개의 SSR marker

를 보고하였다.17)

최근 국내 인삼에 대한 microsatellite 연구가 일부 수행되

었지만, 여전히 미흡한 수준이다.13-17) 본 연구자들은 먼저 수

행된 연구에서 인삼의 genomic microsatellite-enriched

library의 스크린을 통해 251 개의 microsatellite 서열을 동

정한 바 있다.13) 본 연구에서는 국내 경작지나 인삼시장에서

유통되는 인삼의 유전적 특성을 규명하기 위해, 5 개의 다형

성 microsatellite 마커를 선별하여 대립유전자 빈도 및 유전

자형 분포도를 조사하고, 각 마커의 특성을 규명하였다.

재료 및 방법

인삼 시료의 수집 및 DNA 추출

인삼 (n=100)의 뿌리 또는 잎은 Jo 등 (2009)에서 사용한

것과 동일한 시료로서, 청양, 당진, 금산, 공주, 대전, 파주, 강

화, 대구, 서울의 재배 농가 및 시장을 통해 수집하였다.15)

인삼 식물체의 조직 일부를 막자 사발에 넣고 액체질소로 냉

각시킨 후 미세한 분말이 되도록 파쇄하였으며, 총 DNA는

분말로부터 DNeasy plant DNA isolation kit (Qiagen,

Germany)를 이용하여 정제하였다.

Microsatellite 마커의 PCR 증폭 

PCR은 10-20 ng의 인삼 DNA를 주형으로 하여 0.5

pmole primer, 200 µM dNTPs, 2 mM MgCl2, 0.5 unit

Taq DNA polymerase (Promega, USA) 및 1X buffer를

포함한 20 µL의 반응 혼합액을 제조한 후, GeneAmp PCR

system 9700 (Applied Biosystems, USA)을 이용하여 수행

하였다. PCR을 위한 마커 특이적 primer로 PG770, PG946

및 PG1663는 Kim 등 (2007)의 방법을 따랐으며,13) PG186

과 PG1419는 microsatellite motif의 flanking sequence를

이용하여 새롭게 제작하거나 변형시켜 사용하였다 (Table 1).

PCR은 95oC에서 5 분간 초기변성 후, 94oC 30 초 변성,

58-60oC 30 초 결합, 및 72oC 1 분 신장의 조건으로 32

cycle을 수행하고, 마지막으로 72oC에서 7 분간 최종 신장

반응을 수행하였다.

변성 polyacrylamide 겔 전기영동 및 silver staining

Microsatellite 마커 가운데 PG186, PG770, PG946, 및

PG1663에 대해서는 PCR 증폭 후, 변성 polyacrylamide

gel electrophoresis (PAGE)와 질산은 염색법 (silver

staining)으로 유전자형을 결정하였다. 전기영동에 사용한 겔은

5% polyacrylamide (acrylamide : bisacrylamide= 19 : 1)

와 1X TBE buffer에 7 M urea가 포함되도록 하였다 (두

께 0.4 mm × 길이 40 cm). PCR 산물은 같은 양의 2X

STR loading buffer (Promega, USA)와 섞고, 95oC로 2 분

간 가열한 후 즉시 얼음에 담근 뒤, 예열된 겔에 주입하고

1600 V로 2-4 시간 동안 영동하였다. DNA 밴드는 silver

staining kit (Promega, USA)를 사용하여 질산은 염색을 실

시하였다.18) 전기영동이 끝난 겔은 10% ethanol에 20 분간

고정시킨 후, 1% HNO3 용액에 10 분간 담그고, 이어
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staining solution (silver nitrate 1 g, 37% formaldehyde

1.5 ml/L)에 30 분간 부드럽게 흔들어 주면서 반응시킨 후

증류수로 가볍게 헹구어 주었다. 그 후 겔을 developing

solution (sodium carbonate 30 g, 37% formaldehyde

900 µL, 1% sodium thiosulfate 500 µL/L)을 처리하여 밴

드가 나타날 때까지 반응시키고, 10% acetic acid로 반응을

중단시켰다.

형광 표지 primer와 자동 염기서열 분석기를 이용한 타

이핑 

PG1419 마커는 한쪽 primer에 6-FAM으로 형광 표지한

후, 위에서와 동일한 방법으로 PCR을 수행하였다. PCR 산물

은 Hi-Di formamide와 GenScan-500 (LIZ) size standard

와 혼합하고, 자동 염기서열 분석기인 ABI PRISM 3100

Genetic Analyzer (Applied Biosystems)를 이용하여 분리한

후, 유전자형은 Genotyper program (ver. 3.7)을 사용하여

결정하였다.

통계적 분석

대립유전자의 빈도는 각 시료로부터 얻어진 유전자형으로부

터 계산하였다. 각 좌위에 대한 Hardy-Weinberg 평형과 좌위

간 연관불평형 상태는 Lewis의 Genetic Data Analysis pro-

gram (GDA, http://lewis.eeb.uconn.edu/lewishome/software.

html)을 이용한 Fisher’s exact test로 확인하였다. Power of

exclusion (PE), polymorphic information content (PIC),

probability of match (PM), 및 power of discrimination

(PD)은 PowerStatsV12 program (http://www.promega.com/

geneticidtools)으로 계산하였다. Genetic diversity (GD)는

Nei (1973)의 공식 에 따라 결

정하였으며, 이때, n은 개체수, P
i 는 얻어진 개체군 시료에서

얻어진 대립유전자의 빈도값이다.19)

결 과

유전자의 빈도와 분포

Microsatellite 5 좌위의 염기서열 분석을 통해 SSR 반복구

조를 결정하고 반복 횟수를 기준으로 각 대립유전자를 명명하

였다 (Fig. 1). PG186과 PG770은 각각 (AGG)n과 (ATC)n의

3염기 단순 반복이었으며, PG1663은 (CTCCTTT)n의 7염기 반

복 구조를 보였다. PG946과 PG1419는 각각 (TG)mN24(AG)m

과 (AG)m(AAAG)n으로 복합 반복 (complex repeats) 구조

를 보였다.

각 좌위의 대립유전자 빈도 및 통계적 수치들은 Table 2에

보여주고 있다. PG1663은 한 개체에서 3 개의 대립유전자를

보이는 경우도 있어 중복 좌위로 추정되었으나, 각각의 좌위

를 분리하는 것이 불가능하여 유전자형 분포도만 나타내었고,

다른 4 좌위에 대해서는 대립유전자의 빈도 및 분포의 다양

한 통계적 분석을 수행하였다. PG1419는 가장 많은 5 개의

대립유전자를 보였고, 다음으로 PG1663은 4 개의 대립유전

자를 보였으며, PG770은 단지 2 개의 대립유전자만이 관찰

되었다. 전체적으로 총 17 개 대립유전자가 관찰되어 좌위당

평균 3.4 개의 대립유전자가 관찰되었다. 유전적 다양성

(GD)은 PG770에서 0.078로 가장 낮았으며, PG1419에서 가

장 높은 0.543으로 계산되었다 (mean = 0.314). 다형성 정도

의 척도인 PIC는 PG1419가 0.460으로 가장 높았고, 이어

PG186 (0.364), PG946 (0.150), PG770 (0.070) 순으로 나

타났다 (mean = 0.261). 변별력의 척도인 PD값 역시 가장

많은 대립유전자를 보여준 PG1419가 0.620으로 가장 높았고,

PG770은 0.114로 가장 낮게 나타났다.

PG1663 좌위를 제외한 나머지 4 개의 좌위들의 예상 이

형접합도 (Hexp)는 0.077에서 0.541 (mean = 0.313)로 계

산되었으나, 관측 이형접합도 (Hobs)는 0.040에서 0.130

(mean = 0.083)으로 Hexp보다 훨씬 낮게 나타나 동형접합자

의 비율이 매우 높음을 알 수 있었다 (Fig. 2). 또한 유전자

GD n 1 Pi
2

∑–( ) n 1–( )⁄=

Table 1. Primer sequences, repeat motifs, allele number, and PCR sizes of five microsatellite markers in P. ginseng

Marker Primer (5' → 3') Repeat motif Size (bp) Allele No. GenBank
Acc. No.

PG186 F : ATGCTCGGACTCAGTCCAATCA
R : TACCACTATTCTCCATCTCTCAC (AGG)n 291-230 3 EU401708

PG770 F : CCTCTTTGGGGCAGGGATATTTG
R : CCAGCAAACCCAAACCCTCCTC (ATC)n 269-272 2 EF140896

PG946 F : GAATCGAAGTGTTAAGTTGAT 
R : CTTAAATCGATGATAACACC (TG)mN24(AG)n 250-258 3 EF200587

PG1419 F : CTAGCAGGCACGAGAGAGAGATG
R : GATACCCCAGGCAGTCTGATGAC (AG)m(AAAG)n 101-115 5 EF140898

PG1663 F : CTACACGCTTTTTCATAGCTTACA
R : TGTCTGCATAAAAGAGTTCGAGGC (CTCCTTT)n 171-185 4 EF140900
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형의 분포는 4 좌위 모두에서 Hardy-Weinberg 평형상태에서

벗어났으며 (P < 0.005), 모든 좌위는 서로간에 연관불평형

(linkage disequilibrium) 상태에 있는 것으로 조사되었다 (P

< 0.001).

복합 유전자형 및 이중 좌위의 분석

인삼 100 개체에 대해서 5 좌위의 복합유전자형 (combined

genotype)을 분석한 결과 44 개의 서로 다른 복합유전자형이

관찰되었으며, 그 중 32 개는 한 개체에서만 관찰된 유일한

Fig. 1. Microsatellite markers in P. ginseng. PG186, PG770, PG946, and PG1663 were amplified with non-labeled primers, and the PCR
products were separated on the denaturing polyacrylamide gel electrophoresis and visualized by the silver staining. PG1419 was
amplified using the FAM-labeled primer, and the PCR products were analyzed using the automatic sequencer. Allelic names were
basically followed by the repeat numbers. Numbers on the top of the gels (A-D) or on the right side of chromatograms (E) indicate
genotype of each sample. (A) PG186, (B) PG770 (Arrow indicates a monomorphic band), (C) PG946, (D) PG1663, and (E)
PG1419.

Table 2. Allele frequencies and statistical values of five microsatellites in P. ginseng

Allele PG186 PG770 PG946 PG1419 Genotype PG1663
4 4 0.01
5 5 0.03
6 0.630 0.960 6 0.02
7 0.365 0.040 4-5 0.13
8 0.040 5-6 0.70
9 0.005 5-7 0.02
11 0.915 4-5-6 0.09
12 0.045 
14 0.030
18 0.595
19 0.325
20 0.035
21 0.015

Hexp
1) 0.472 0.077 0.160 0.541 -

Hobs
2) 0.130 0.040 0.040 0.120 -

HWE3) >0.001 0.005 >0.001 >0.001 -
PIC4) 0.364 0.070 0.150 0.460 -
PE5) 0.014 0.001 0.001 0.012 -
PM6) 0.429 0.886 0.813 0.380 -
PD7) 0.571 0.114 0.187 0.620 -
GD8) 0.475 0.078 0.161 0.543 -

1)Hexp: expected heterozygosity, 2)Hobs: observed heterozygosity, 3)HWE: Hardy-Weinberg equilibrium, 4)PIC: polymorphism information con-
tents, 5)PE: power of exclusion, 6)PM: matching probability, 7)PD: power of discrimination, 8)GD: gene diversity.
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복합유전자형으로 조사되었다. 가장 높은 빈도로 관찰된 복합

유전자형은 “6/6-6/6-11/11-18/18-5/6”으로 총 21 개체에서

나타났으며, 그 다음으로는 “7/7-6/6-11/11-18/18-5/6”이 12

개체에서 관찰되었다. 

PG1663은 총 100 개체 중 9개에서 3개의 대립유전자가

관찰되었다 (Fig. 1D). 각 좌위의 DNA 밴드에 대해 염기서

열을 결정하였는데, 반복 부위 외에는 서열의 변이성이 관찰

되지 않았다. 이것은 인삼의 유전체 상에는 동일 서열의

PG1663 좌위가 2 곳에 존재하는 것으로 추정하게 한다.

PG770의 경우, 아래의 변이를 보이는 밴드 외에도 언제나

위쪽에 동일한 크기의 밴드가 존재하는 것을 볼 수 있었다

(Fig. 1B). 아마도 유사한 서열의 비다형성 좌위가 유전체의

다른 곳에도 존재하는 것으로 추정되었다. PG1419의 경우

Kim 등13)이 사용한 primer를 사용할 경우 2 개의 다른 좌

위가 동시에 증폭이 되었지만, 염기서열 분석을 토대로 서로

다른 flanking sequence를 기준으로 특이적 primer를 제작

하여 PCR을 수행한 결과 단일 좌위 만을 깨끗하게 증폭할

수 있었다 (Fig. 1E). 

고 찰

본 연구에서 개발한 5개의 microsatellite 마커들의 평균

대립유전자 수는 3.4 개였으며, 평균 GD는 0.314 였다. 전

체적으로 볼 때, PG1419가 가장 높은 다형성을 보였으며

(PIC: 0.460, GD: 0.543), PG770은 가장 낮은 다형성을 나

타내었다 (PIC: 0.070, GD: 0.078). 전반적으로 각 마커의

변별력은 높은 수준으로 볼 수는 없지만, 본 연구에서 조사한

5 좌위의 유전자형을 동시에 나타내는 복합유전자형을 조사하

였을 때는 44 개의 서로 다른 복합유전자형이 관찰되었다. 각

좌위가 독립적임을 전제하에 결합 일치율(combined PM)을

계산하였을 때, 1.01 × 10-2에서 1.36 × 10-7로 상당한 변별력

을 보임을 알 수 있었다. 기존에 보고된 microsatellite 마커나

앞으로 개발될 새로운 microsatellite 좌위들과 동시에 분석한

다면, 각 개체간의 변별력은 훨씬 높아질 것으로 예상된다.

본 연구에서 조사한 5 마커 중 통계적 분석을 수행하지 않

은 PG1663을 제외한 나머지 4 마커에서 대립유전자 빈도는

모두 Hexp (mean = 0.313)에 비해 Hobs (mean = 0.083)에

훨씬 낮은 값을 보여 높은 이형접합자의 결핍을 보였으며

(Fig. 2), 또한 모든 좌위의 대립유전자 분포가 Hardy-

Weinberg 평형상태에서 있지 않음을 보여 주었다. 이와 같은

결과는 Jo 등 (2009)의 결과와 잘 일치하는 것으로서, 인삼

은 자가수분율이 높으며, 수백년 동안 씨앗을 수확하여 이를

다시 심는 재배 방식의 비임의 교배가 이루어진 결과로 사료

된다.15) 즉, 역사적 기록을 통해보면 인삼의 재배가 15세기경

부터 시작되었고, 오랜 기간 동안 농부들에 의해 우수한 개체

를 제한적 및 선택적으로 교배를 시킴으로써, 국내 재배 인삼

집단의 유전적 동질화 (isogenic state)가 상당히 진행된 것

으로 추정된다. 또한 본 연구에서 4 좌위들이 서로간에 연관

불평형 상태에 있는 것으로 조사되었는데, 이런 불평형은 모

든 좌위들이 하나의 염색체에 분포하기 보다는 오랜 기간에

걸친 제한적 교배나 초기 인삼의 재배가 야생 집단으로부터

일부 작은 그룹에서 유래함으로써 일어난 유전적 부동

(genetic drift)에 기인할 가능성이 높다.20) 그런데 본 연구의

결과와는 다르게, 인삼의 microsatellite 좌위에서 Hexp가 오

히려 Hobs보다 더 높게 나타나거나,14) 조사된 모든 좌위가

Hardy-Weinberg 평형상태에 있음이 보고되기도 하였으므로,16)

앞으로 인삼 집단에 대한 추가적인 연구가 요구된다. 아울러 이

미 확립된 재배 인삼의 8 품종에 따른 microsatellite의 유전적

다형성의 유의적 차이성이 있는지도 조사할 필요성이 있다.

최근에 Panax 속 종의 신속한 동정을 위해 PCR-STR 방법

이 결부된 microchip electrophoresis 방법이 발표되었는데,

chip을 이용한 microsatellite에 대한 분석에서 P. quinquefolius

는 P. ginseng과 다른 electropherogram을 보였으며, 또한 미

국 재배삼과 야생삼을 대립유전자 크기에 따라 구분하였다.21)

앞으로 미세 DNA chip이나 multiplex PCR법 등을 인삼에

대한 microsatellite의 유전자형 분석에 적용한다면, 훨씬 정

확하고 신속한 타이핑이 가능해질 것이다. 

요즘 세계적으로 자국에서 생산되는 주요 농산물의

microsatellite 마커를 동정하고 타이핑 결과를 DB화 하는

경향으로 나가고 있다.22-24) 국내에서는 벼 및 고추 등에 대한

microsatellite에 대한 연구가 진행되고 있지만, 세계적 경쟁력

을 가진 약용작물인 인삼에 대한 microsatellite의 연구 및

종합적 데이터베이스화는 아직 초보적 수준이다. 본 연구에서

Fig. 2. Comparison of expected and observed heterozygosities of
the examined microsatellites in population of P. ginseng in
Korea (■: Hexp; □: Hobs).
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개발한 인삼의 microsatellite 마커들은 인삼의 분자유전학적

연구 및 분자적 마커의 데이터베이스 확립의 자료로 활용될

뿐 아니라, 인삼의 분자적 식별법 및 주요 QTL 좌위의 염색

체지도 작성에 유용하게 활용될 것이다.

요 약

인삼에 대한 microsatellite 개발은 다른 분자적 마커들에

비해 늦게 이루어져, 최근에 와서야 인삼의 microsatellite 들

이 보고되고 있는 실정이다. 본 연구에서는, 분리된

microsatellite들 중에서 5 개의 다형성 마커를 선별하여 국내

경작지나 시장에서 유통되는 인삼을 대상으로 유전적 다형성

을 조사하고, 각 마커의 특성을 규명하였다. 유전자형 분석은

변성 PAGE와 silver staining법으로 하거나 형광표지

primer로 표지한 PCR 산물을 자동 염기서열 분석기로 분석

하였다. 본 연구에서 개발한 5개의 microsatellite 마커들의

평균 대립유전자 수는 3.2 개였으며, 평균 GD는 0.367 였다.

전체적으로 볼 때, PG1419가 가장 높은 다형성을 보였으며

(PIC: 0.460, GD: 0.543), PG770은 가장 낮은 다형성을 나

타내었다 (PIC: 0.070, GD: 0.078). 각 좌위들의 예상 이형

접합도 (Hexp)는 0.077에서 0.541 (mean = 0.313)로 계산되

었으나, 관측 이형접합도 (Hobs)는 0.040에서 0.130 (mean

= 0.083)으로 훨씬 낮게 관찰되었으며, 유전자형의 분포는

Hardy-Weinberg 평형상태에서 벗어남을 보였다. 본 연구에서

개발한 인삼의 microsatellite 마커들은 인삼의 분자적 마커의

데이터베이스 확립의 기초 자료로 활용될 뿐 아니라, 인삼의

분자적 구별법 및 QTL 좌위의 염색체지도 작성에 유용하게

활용될 것이다.
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