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This study was conducted to examine the genetic diversity and population structure of 17 Brassica jun-
cea populations in Korea. The technique of random amplified polymorphic DNA (RAPD) produced
60 polymorphic loci and 18 monomorphic loci. In a simple measure of intraspecies variability by the
percentage of polymorphic bands, the Jindo population of Cheonnam showed the highest (29.5%). The
cultivar exhibited the lowest variation (12.8%). Mean number of alleles per locus (A) and the effective
number of alleles per locus (AE) were 1.221 and 1.167, respectively. As the typical populations of this
species were small, isolated, and patchily distributed in their natural populations, they maintained a
low level of genetic diversity of fourteen primers. On a per locus basis, total genetic diversity values
(HT) and interlocus variation in the within-population genetic diversity (HS) were 0.347 and 0.141,
respectively. On a per-locus basis, the proportion of total genetic variation due to differences among pop-
ulations (GST) was 0.589. This indicated that about 58.9% of the total variation was among populations.
The estimate of gene flow, based on GST, was very low among Korean populations of B. juncea
(Nm=0.617). These results suggest that the geological distance dispersal of wild B. juncea is the best
event. RAPD markers are very effective in classifying natural population levels of B. juncea in Korea.
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서 론

우리나라의 겨자(Brassica juncea Czern et Cosson)는 중국에

서 유입된 채소류로 서양에서는 mustard greens, Nepali

Rayo, Chinese mustard, 혹은 leaf mustard로 알려져 있다.

해안지역, 특히 남부지역(특히 진도, 완도 지역 주변)을 중심으

로 주로 갓(Brassica juncea Czern et Cosson var. integrifolia

Sinskaja)이 재배되고 있다. 여수 지역에서는 ‘돌산갓’이라 하

여 역시 겨자의 한 변종인 갓 품종이 일본에서 도입되어 재배

되고 있다.

겨자의 잎은 타원형 또는 도란형이며 끝은 둥글고 엽저 부

분은 좁아져 있고 거치가 있다. 줄기에 부착된 겨자의 잎은

장타원형 피침형이다. 겨자는 봄부터 여름까지 개화하며 꽃은

노랑이고 십자형이며 총상화서이다. 겨자의 잎은 식용으로 이

용되며 열매는 각과이며 꼬투리는 원기둥 모양이고, 종자는

겨자를 만드는데 이용된다. 핵형은 n=18이다[13].

식물 시료로부터 종간 종내 다형성(polymorphism)을 평가

하기 위해 다양한 분자 마커(marker)가 이용되고 있다. 이들

마커들은 크게 두 가지로 나눌 수 있다. 첫째 DNA와 RNA의

혼성에 근거한 마커(hybridization based markers)이다. 즉, 제

한효소로 절단한 DNA를 표식된 탐침자로 혼성시키는 방법이

다. 또 하나는 중합 효소 연쇄 반응(polymerase chain reaction,

PCR)에 의한 마커로 특정 시발체(primer)를 PCR 기기로 증폭

시켜 전기영동으로 밴드 양상을 보는 방법이다. 이 방법은 온

도와 중합효소에 민감하여 재현성이 요구된다.

RAPD (Random amplified polymorphic DNA)는 시발체

로 상응하는 게놈 DNA상 임의 유전자를 증폭하는 것으로 근

연종간 구별에 널리 쓰이고 있다[2,21]. RAPD분석은 다른 생

물학적 분자 마커에 비해 신속하고, 서열에 대한 예비적인 지

식이 그다지 필요하지 않아 실험의 경비도 다른 기법에 비해

저렴하여 종 분류와 분화에 대한 연구로 PCR 개발에 힘입어

널리 사용되고 있다.

또한 RAPD기법은 간편한 종 간, 종 내, 집단 간 다형 검출

법으로 널리 사용되고 있다. 사용하는 주형 DNA의 양도 몇

나노그람정도로도 증폭이 가능함으로 DNA 추출도 대폭적으

로 줄일 수 있다. RFLP (Restriction Fragment Length

Polymorphism) 마크에 비하면 재현성이 좋지 않는 경우가 있

어 주의가 필요하다. 또 DNA를 주형으로 사용하여 표현형질

마크나 임의의 마크에 연계한 RAPD 마크를 간단하게 얻으므

로 유전자의 다양도를 진행하는 경우에 유력한 방법 중의 하

나이다[11,16].
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Table 1. The collected sites and codes of B. juncea

Code Collection sites

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

Dongwol-ri, Gunnam-myeon, Yeonggwang-gun, Jeollanam-do

Giryong-ri, Jangan-eup, Gijang-gun, Busan-si

Yangsan-ri, Gyehwa-myeon, Buan-gun, Jeollabuk-do

Dalsan-ri, Nampo-myeon, Boryeong-si, Chungcheongnam-do

Goam-ri, Buk-myeon, Changwon-si, Gyeongsangnam-do

Yongho-dong, Nam-gu, Busan-si

Ganggu-ri, Ganggu-myeon, Yeongdeok-gun, Gyeongsangbuk-do

Seomun-ri, Goheung-eup, Goheung-gun, Jeollanam-do

Ucheon-ri, Sanam-myeon, Saceon-si, Gyeongsangnam-do

Gupyeong-ri, Guryongpo-eup, Nam-gu, Pohang-si, Gyeongsangbuk-do

Yeosu-si, Jeollanam-do (cultivated)

Yeosu-si, Jeollanam-do (wild)

Yeosu-si, Jeollanam-do (cultivated, Dolsan)

Namdong-ri, Jindo-eup, Jindo-gun, Jeollanam-do

Gonam-ri, Gonam-myeon, Taean-gun, Chungcheongnam-do

Seongnae-ri, Haenam-gun, Jeollanam-do

Sinsong-ri, Gobuk-myeon, Seosan-si, Chungcheongnam-do

본 연구의 목적은 한국 내 자생하는 겨자 집단의 유전적

다양성과 집단의 분화를 RAPD로 가능한지 검증하고자 하였

으며 재배 계통과 비교하였다.

재료 및 방법

재료와 DNA 추출

집단 간 분석을 위하여 한국에 자생하는 겨자 17집단을

집단 간 임의 교배가 일어나지 않을 만큼 충분한 거리를 두

고 채집하였다(Table 1). 또 집단 내 차이를 비교하기 위하여

한 집단 당 20개체로부터 각각 하나의 잎에서 DNA를 추출

하였다.

각 식물체로부터 DNA를 추출하기 위하여 Plant DNA Zol

Reagent (Life Technologies Inc., Grand Island, New York,

USA)를 사용하였는데 사용자의 지침서에 의거하여 추출하였

다. 추출한 DNA를 건조시킨 후 TE 100 ul에 용해하였다. 3일

간 냉장보관한 후 DNA정량을 체크하여 DNA 농도가 균질하

게 조정하였다.

RAPD 분석

수집한 개체들의 DNA분석을 위한 예비실험에서 유전자 증

폭이 일어나는지 오페론사(Operon Technologies, Alameda)의

시발체로 조사하였다(Table 2). RAPD band를 보이는 deca-

mer primers를 선발하여 사용하였다.

DNA증폭 반응들은 25 μl의 반응액을 함유하는 0.6 ml 튜브

에 주입하였다. 즉 10 mM Tris-Hcl, pH 8.8, 50 mM MgCl2,

100 μM 각각의 dATP, dCTP, dGTP, dTTP, 0.2 mM primer,

2.1 units Taq DNA polymerase, 25 ng 주형 DNA이다. PCR

반응을 위하여 추출한 각 분류군의 게놈 DNA 50 ng, 각 dNTP

100 uM, 시발체 각 0.2 uM, 1x enzyme buffer, Taq polymer-

ase 2 units를 넣고 증류수로 전체 50 μl이 되도록 추가하였다.

증폭반응은 초기 94
o
C 90초 변성한 후, 28 사이클로 94

o
C 30초,

42
o
C 60초, 72

o
C 60초간 실시하였고 추가로 72

o
C 5분간 연장하

였다.

증폭된 반응물질들은 1.5% agarose gel에서 분리하였으며

ethidium bromide로 염색하여 밴드를 현상하였다. 이때 절편

들의 상대적 크기를 비교하기 위해 100 bp ladder DNA mark-

er를 같이 loading시켰다. 이 젤을 ethidium bromide로 30분

간 염색하여 밴드를 현상하였다. Alpha Image TM (Alpha

Innotech Co, USA)을 사용하여 밴드 양상을 조사하였다.

RAPD는 재현성이 문제가 될 수 있으므로 모든 실험을 2회

Table 2. List of decamer oligonucleotide utilized as primers,

their sequences, and associated fragments

No. of primer Sequence (5’-3’) No. of fragments

OPC-01

OPC-02

OPC-03

OPC-04

OPC-05

OPC-06

OPC-07

OPC-08

OPC-09

OPC-10

OPC-11

OPC-13

OPC-19

OPC-20

Total

TTCGAGCCAG

GTGAGGCGTC

GGGGGTCTTT

CCGCATCTAC

GATGACCGCC

GAACGGACTC

GTCCCGACGA

TGGACCGGTG

CTCACCGTCC

TGTCTGGGTG

AAAGCTGCGG

AAGCCTCGTC

GTTGCCAGCC

ACTTCGCCAC

-

4

5

7

4

9

5

4

5

9

6

3

4

5

8

78
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Table 3. Measurements of genetic variation for 17 populations of B. juncea in Korea

Populations Np Pp A AE H I

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

17

19

18

20

18

17

14

20

19

15

10

19

13

23

16

18

17

21.8

24.4

23.1

25.6

23.1

21.8

18.0

25.6

24.4

19.2

12.8

24.4

16.7

29.5

20.5

23.1

21.8

1.218

1.244

1.231

1.256

1.231

1.218

1.180

1.256

1.244

1.192

1.128

1.244

1.167

1.295

1.205

1.231

1.218

1.193

1.192

1.186

1.184

1.186

1.167

1.124

1.164

1.165

1.129

1.102

1.205

1.118

1.234

1.135

1.193

1.167

0.102

0.104

0.101

0.103

0.101

0.092

0.071

0.096

0.095

0.075

0.055

0.109

0.069

0.127

0.078

0.103

0.092

0.143

0.150

0.144

0.151

0.144

0.133

0.104

0.143

0.140

0.110

0.080

0.155

0.101

0.183

0.116

0.147

0.133

Mean 17.2 22.1 1.221 1.167 0.093 0.134

실시하여 명확하게 일치하는 경우에만 분석에 사용하였다.

데이터 분석

각 다형성 RAPD 밴드는 유무에 따라 존재 시 1, 부재 시

0으로 이진법 처리하였다[6]. 여러 유전학적 표준 척도는 컴퓨

터 프로그램 POPGENE ver. 1.31 [22]를 사용하여 측정하였다.

다형현상을 나타내는 유전자좌위(polymorphic loci)의 퍼센트

(Pp), 유전자좌위당 대립유전자의 수(A), 유전자좌위당 유효

한 대립유전자의 수(AE), Nei [18]의 유전자 다양성(H), 샤논의

정보지수(Shannon‘s I) 등으로 분석하였다[14].

분류군 간 유전적 거리(I)와 유전적 동질성(D)은 분류군간

염기쌍의 비교로 산출하였다[20].

집단들 내 그리고 집단들 사이 유전적 다양성의 분포의 값

을 계산하기 위해 유전자 다양성 공식(HT, Hs, GsT)을 사용하

였다. 집단들 사이에 세대당 이주하는 유전자 이동(Nm)은

Nm=0.5(1/GsT-1)로 계산하였다.

군집 분석

계통분석의 분지는 PHYLIP 버전 3.57[7]의 NEIGHBOR 프

로그램을 사용하였는데 이는 유전적 거리에 기초를 둔 neigh-

bor-joining (NJ) 방법에 의해 구성하였다[20].

결 과

전체 14개 시발체로 증폭한 결과 OPC01 primer, OPC02

primer, OPC04 primer, OPC10 primer에서 잘 증폭이 일어난

반면, OPC12 primer, OPC14 primer, OPC15 primer, OPC16

primer, OPC17 primer, OPC18 primer, OPC18 primer는 증폭

이 일어나지 않았다(Table 2). 즉 겨자는 이들 시발체의 대응

서열이 없거나 반복된 이들 서열이 근연하게 배열되지 않음을

시사한다.

전체 14개 시발체로 17집단을 통합하여 분석 결과 78 loci가

나타났는데 그 중 60의 loci는 다형성을 나타내었다(76.9%).

17집단 중 전남 진도 집단에서 29.5%로 가장 높은 반면, 전남

여수 재배종이 12.8%로 가장 낮았다(Table 3).

유전자좌위당 대립유전자 수(A)는 1.128(전남 여수 재배종)

에서 1.295(전남 진도 집단)까지 나타났으며 평균은 1.221이였

다. 유전자좌위당 유효한 유전자 수(AE) 는 1.102(여수 재배종)

에서 1.234(진도 집단)까지 나타났으며 평균은 1.167이였다. 각

밴드의 다양성 빈도에 의한 유전적 다양성(H)은 진도 집단이

0.127로 가장 높았으며 여수 돌산갓이 0.069로 가장 낮았다.

평균은 0.093이였다. 표현형 다양도의 샤논 정보지수(I)는 진

도 집단이 0.183으로 가장 높았으며 여수 돌산갓이 0.080로

가장 낮았다. 평균은 0.134였다. 전반적으로 볼 때 겨자의 지역

간 다양도 차이는 중부지방보다는 남부지역이 높았으며 유의

성을 나타낸 반면, 전남 지역이 경상도 지역보다 높지만 유의

성은 없었다. 충남 보령 집단은 중부지방임에도 불구하고 다

양도가 크게 낮지 않았다. 한편 여수 돌산갓은 재배종으로 야

생종 겨자에 비해 다양도가 낮았다.

유전자좌위수준에서 전체 유전적 다양도(HT)는 0.347이였

으며 시발체 간 유의한 차이는 없었다(Table 4). 분집단의 유전

적 다양도(HS)는 0.141이였으며 시발체 간 유의한 차이를 나타

내었다. OPC-08은 분집단의 다양도는 나타내지 않았다. 집단

의 분화정도를 나타내는 GST값은 0.587이였으며 세대를 걸쳐

이주하는 개체수(Nm)는 0.617이었다.

전체 유전자좌위는 78개로 이들에 의한 유전적 동질성 지수
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Table 4. Estimates of genetic diversity of B. juncea. Total genetic diversity (HT), genetic diversity within populations (HS) proportion

of total genetic diversity partitioned among populations (GST), and gene flow (Nm)

Primer HT HS GST Nm

OPC-01

OPC-02

OPC-03

OPC-04

OPC-05

OPC-06

OPC-07

OPC-08

OPC-09

OPC-10

OPC-11

OPC-13

OPC-19

OPC-20

0.431

0.337

0.246

0.303

0.286

0.269

0.496

0.429

0.255

0.383

0.289

0.483

0.332

0.316

0.206

0.142

0.067

0.080

0.095

0.088

0.388

0.000

0.057

0.048

0.009

0.483

0.206

0.111

0.508

0.517

0.644

0.752

0.652

0.711

0.219

0.500

0.727

0.865

0.976

0.100

0.424

0.647

1.093

0.633

0.401

0.202

0.276

0.237

1.815

0.000

0.219

0.084

0.012

0.8007

2.576

0.291

Total 0.349 0.144 0.584 0.617

Table 5. Genetic identity (above diagonal) and genetic distances (below diagonal) at 17 populations of B. juncea based on RAPD

Pop. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

-

0.1973

0.2249

0.1901

0.2234

0.1779

0.1922

0.1439

0.2237

0.1895

0.2350

0.1848

0.2094

0.1725

0.2362

0.1538

0.1989

0.8209

-

0.2759

0.1692

0.1347

0.0887

0.1680

0.1979

0.1142

0.1737

0.2466

0.2170

0.3129

0.2192

0.2776

0.1802

0.2562

0.7986

0.7589

-

0.2360

0.3207

0.2702

0.3211

0.1990

0.3398

0.3295

0.2333

0.2698

0.2756

0.1635

0.2333

0.2396

0.2079

0.8268

0.8444

0.7897

-

0.2329

0.1790

0.1755

0.1395

0.2131

0.1894

0.2566

0.1764

0.2768

0.1395

0.1091

0.1049

0.1170

0.7998

0.8740

0.7257

0.7922

-

0.0600

0.1417

0.1833

0.0684

0.1406

0.2287

0.2660

0.3165

0.2470

0.3661

0.2000

0.3454

0.837

0.9152

0.7632

0.8361

0.9417

-

0.1153

0.1377

0.0628

0.1217

0.1810

0.2571

0.2393

0.1919

0.3165

0.1480

0.2840

0.8251

0.8453

0.7253

0.8390

0.8679

0.8911

-

0.1592

0.1529

0.0141

0.2548

0.2236

0.2884

0.2300

0.3031

0.1399

0.2586

0.8660

0.8205

0.8195

0.8698

0.8325

0.8714

0.8528

-

0.1762

0.1752

0.2502

0.1662

0.2570

0.1632

0.2200

0.0967

0.2048

0.7995

0.8921

0.7119

0.8081

0.9339

0.9392

0.8582

0.8385

-

0.1238

0.2228

0.2544

0.3101

0.2300

0.3454

0.2121

0.3169

0.8274

0.8405

0.7192

0.8274

0.8688

0.8854

0.9860

0.8393

0.8836

-

0.2503

0.2193

0.2989

0.2406

0.3003

0.1609

0.2629

0.7905

0.7814

0.7919

0.7737

0.7956

0.8345

0.7751

0.7786

0.8003

0.7786

-

0.2759

0.1176

0.1318

0.2435

0.2004

0.2133

0.8313

0.8049

0.7636

0.8383

0.7665

0.7733

0.7997

0.8468

0.7754

0.8031

0.7589

-

0.2329

0.1447

0.2029

0.1396

0.1847

0.8111

0.7313

0.7591

0.7582

0.7287

0.7872

0.7495

0.7734

0.7334

0.7417

0.8890

0.7922

-

0.1517

0.2609

0.1719

0.2137

0.8415

0.8032

0.8491

0.8698

0.7811

0.8254

0.7945

0.8494

0.7946

0.7862

0.8765

0.8653

0.8593

-

0.1907

0.1548

0.1843

0.7896

0.7576

0.7919

0.8967

0.6935

0.7287

0.7385

0.8025

0.7079

0.7406

0.7838

0.8164

0.7703

0.8263

-

0.1553

0.0321

0.8574

0.8351

0.7869

0.9004

0.8187

0.8624

0.8694

0.9079

0.8089

0.8514

0.8184

0.8697

0.8420

0.8566

0.8561

-

0.1357

0.8196

0.7740

0.8123

0.8896

0.7079

0.7528

0.7722

0.8148

0.7284

0.7688

0.8079

0.8314

0.8076

0.8317

0.9684

0.8731

-

와 유전적 거리를 산출하였다(Table 5). 유전적 동질성은 경상

북도 영덕 집단과 경상북도 포항 집단이 가장 높은 유전적

동질성을 나타내었다(0.986). 충청남도 태안 집단과 충청남도

서산 집단이 0.968로 높았다. 부산시 용호동 집단과 경상남도

창원 집단, 경상남도 사천 집단이 0.934~0.939로 다른 집단과

비교할 때 역시 높았다. 이는 지리적으로 근연한 집단 간 유전

적 동질성이 높게 나타남을 시사하였다.

유전적 분화는 부산시 장안과 전라남도 해남의 땅끝 마을

집단, 충청남도 서산 집단을 제외하고 잘 분리되었다. 전라남

도 부안 집단과 영광 집단이 다른 집단과 분리된 양상을 나타

내었다(Fig. 1). 이들 집단에 대해 더 많은 시발체로 분석하면

보다 명확한 결과를 얻을 수 있을 것으로 판단된다.

고 찰

겨자는 일반적인 식물 종에 비해 낮은 유전적 다양도를 유

지하고 있었다. 예를 들면, 겨자의 유전적 다양도는 0.093으로

유성생식과 무성생식을 가진 종(0.138), 온대지방의 식물 평균

(0.146), 초본 다년생 종(0.116)에 비해 낮은 값이다[9]. 다형성

을 나타내는 퍼센트 역시 낮았다. 겨자는 22.1%였지만 유·무성

생식을 가진 종(43.8%), 초본 다년생(41.3%), 온대 지역 종

(48.5%)에 비해 낮았다[9]. 낮은 유전적 다양도를 나타내는 것
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Fig. 1. A phenogram showing the relationships among 17 pop-

ulations of B. juncea, based on data obtained by RAPD.

은 여러 생물학적 요인으로 설명된다. 첫째, 교배계에 따르면

타가수분이 우세한 종이 자가수분이나 영양번식이 우세한 종

에 비해 유전적 다양도가 높다[3,8]. 겨자는 타가수분보다 자가

수분이나 영양번식이 우세한 종이다. 둘째, 다년생 종은 보통

종은 돌연변이 축적 등의 원인으로 다양성이 높지만, 일년생

이나 이년생은 축적의 기회가 적다[15]. 겨자는 월동을 하지만

일년생 초본이다.

유전적 다양도와 집단 간 위도, 경도, 지리적 거리, 온도,

강수량 등과 상관관계를 조사하였다. 유전적 다양도와 집단

간 지리적 거리가 가장 높은 유의한 상관관계가 있었으며 유

전적 다양도와 위도가 유의한 상관관계가 있었다. 남쪽으로부

터 북으로 갈수록 다양도가 낮아졌다.

야생종에서 재배화를 통한 재배종 육성은 대부분의 경우

유전적 다양성이 저하되는 것으로 나타났다[1,5]. 물론 일부

종에서는 재배화가 여러 종의 교잡으로 유전적 다양도가 높아

지는 경우도 발견되었다. 예를 들면 보리, 메밀, 콩은 재배화가

일어나도 유전적 다양성이 전혀 부식되지 않았다[3,10,19].

집단 간 분화는 자연도태, 유전적 부동, 유전자 흐름 등으로

설명할 수 있다[15]. 겨자에서 전체 변이의 58.9%는 집단 간

차이로 설명된다(Gst=0.589). 반면에 집단 간 유전적 흐름은 낮

았다(Nm=0.617). Nm이 1 이하이므로 유전적 부동이 상쇄되지

않아 유전적 부동이 집단 구조의 중요한 요인으로 작용함을

알 수 있다. 따라서 중부지역에 위치한 집단은 유전적 부동에

의한 유전적 다양성의 감소가 발견된다. 또한 집단의 크기의

문제이다. 일반적으로 집단의 크기가 작으면 큰 집단에 비해

유전적 다양성이 낮다[4]. 남쪽 집단은 큰 집단이 많고 인근

지역에서 많은 개체의 유입이나 교류가 있지만 중부 지역은

해안 지역으로 집단 간 거리가 멀고 집단이 형성되어 있어도

크기가 크지 않았다. 따라서 집단 간 새로운 유전자의 유입이

나 교류가 적게 일어난다고 볼 수 있다.

한편 이 등[12]에 의한 RAPD에 의한 여수 돌산갓에 대한

유연관계 분석이 있었다. 이들은 여수 돌산 갓을 일본 고체

품종인 ‘만생평경대엽’과 ‘청경대엽고채’가 일본에서 해방 이

후 돌산읍 세구지 마을에 도입되어 재배된 것으로 이전에 중

국에서 도입된 것으로 추정되는 한국 내 자생하던 종과 다르

다. 이들은 재료의 학명을 Brassica juncea 이라고 표기했는데

이는 교잡에 의한 재배종 돌산갓의 학명이 아니다. 또한 유전

적 다양도를 산출하지 않았으며 단지 유연관계를 나타내는

dendrogram을 제시하였으나 같은 계통이 다른 분지군에 위

치하는 등 잘 분리되지 않았으며 계통 간의 정보가 제시되지

않아 본 연구와 비교할 수 없었다.

종 보전을 위해 유전적 측면과 생태적 측면이 고려된다[17].

해안지역에 주로 분포하는 겨자 집단은 낚시나 해안 도로 건

설, 해안 지역에 여러 상업, 관광시설이 여가문화와 더불어

증가하여 서식지를 위협하고 있다. 따라서 전라남도 해안 지

역의 겨자 집단은 다양성이 높고, 다른 집단에서는 그들만이

가지는 집단 특이 밴드가 발견되지 않았기 때문에 다양도가

높은 여러 집단군을 선정하여 유전자원 확보를 위해 보전이

필요하다.
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