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ABSTRACT AFLP markers were employed to detect 
genetic diversity and genetic relationship among 26 accessions 
of foxtail millet collected from Korea. Analysis of 26 
accessions of foxtail millet with nine AFLP primer set 
combinations detected a total of 170 bands, of which 145 
(85.3%) showed polymorphic at the species level. The 
phenotypic diversity (HS) calculated for the nine primer 
combinations ranged from 1.84 to 6.8, with an average of 
3.85. The average phenotypic diversity values were 3.39 
and 2.99 for accessions collected from Gangwon province 
(Group 1), and accessions collected from the other areas 
including Gyeonggi province (Group 2), respectively. In 
the cluster analysis of 26 accessions, two major groups 
were recognized at 73% genetic similarity. Group I includes 
13 accessions, which were collected in Gangwon province, 
and 1 accession, which was collected in Gyeonggi province, 
with genetic similarity of 76.8%. Group II includes two 
accessions, which were collected in Gangwon province, 
and 10 accessions, which were collected in the other areas 
with genetic similarity of 78.9%. The presenting data on 
the assessment of genetic diversity and genetic relationships 
among Korean accessions of foxtail millet will be helpful 
for efficient collection or conservation strategy of foxtail 
millet germplasm in Korea.

Keywords : AFLP, genetic diversity, genetic relationship, foxtail 
millet, germplasm conservation

조[Setaria italica (L.) P. Beauv.]는 인류 농경이 시작된 이

래 지금까지 재배되어 온 가장 오래된 작물 중 하나로 우리

나라를 비롯한 중국, 일본, 인도, 파키스탄 등의 아시아 지

역과 아프리카 및 유럽 지역에서 폭넓게 재배 및 이용되고 

있다(Marathee, 1993; Sakamoto, 1987). 조는 일년생 자식

성 작물로 우리나라에 많이 자생하고 있는 강아지풀(Setaria 
viridis (L.) P. Beauv.)이 야생 선조종으로 여겨지고 있으며

(Kihara & Kishimoto, 1942; Li et al., 1942; Lu, 2002), 조
의 기원 중심지에 대해서는 여러 가지 설이 있지만 일반적

으로 중국 기원이 정설인 것으로 여지고 있다(Li & Wu, 1996; 
Vavilov, 1926). 그러나 Sakamoto(1988)는 수집된 유전자

원의 유전적 다양성을 근거로 인도, 파키스탄, 아프가니스

탄 등의 지역을 조의 기원 중심지로 제안하였으며, 또한 

Harlan(1995)은 중국과 유럽에서 수집한 계통들의 분자유

전학적 연구를 근거로 두 지역에서 각각 독립적으로 발달했

을 것이라고 제안하였다. 
현재까지 많은 연구자들은 조의 지리적 기원 및 유전적 

다양성 연구를 위해서 고고학, 형태학, 세포학 및 생화학적 

분석기법 등을 이용하여 재배종과 야생종 사이에서의 유전

적 다양성 및 계통유연관계 등을 연구하여 왔다(De Wet et 
al., 1979; Jusuf & Pernes, 1985; Kawase & Sakamoto, 
1984; Li et al., 1995). 그러나 형태적, 세포학적 및 생화학

적 분석법 등에 의한 평가방법은 대상 형질이 환경의 영향을 

받기 쉽고, 또한 분석용 마커 수의 제한 등으로 인하여 유전

적으로 가까운 근연종들 내에서는 사용이 제한적이다(Chen 
& Nelson, 2004). 오늘날 분자생물학의 발전과 더불어 조 작
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Table 1. Accessions of foxtail millet used in this study.

Accession no.
Source of material

Village, town or city Country
K1 In jie, Gangwon-do Korea
K2 In jie, Gangwon-do Korea
K3 In jie, Gangwon-do Korea
K4 Hwa Cheon, Gangwon-do Korea
K5 Hwa Cheon, Gangwon-do Korea
K6 Yeong wol, Gangwon-do Korea
K7 Hong cheon, Gangwon-do Korea
K8 Hong cheon, Gangwon-do Korea
K9 Sam cheok, Gangwon-do Korea
K10 Yang yang, Gangwon-do Korea
K11 Yang yang, Gangwon-do Korea
K12 Cheor won, Gangwon-do Korea
K13 Tea baek, Gangwon-do Korea
K14 Go seong, Gangwon-do Korea
K15 Pyeong chang, Gangwon-do Korea
K16 An dong, Gyeongsangbuk-do Korea
K17 An dong, Gyeongsangbuk-do Korea
K18 Kang jin, Jeollanam-do Korea
K19 Kang jin, Jeollanam-do Korea
K20 Chang sung, Jeollabok-do Korea
K21 Tae an, Chungcheongnam-do Korea
K22 Eum seong, Chungcheongbok-do Korea
K23 Yang pyeong, Gyeonggi-do Korea
K24 Ga pyeong, Gyeonggi-do Korea
K25 Ga pyeong, Gyeonggi-do Korea
K26 Po cheon, Gyeonggi-do Korea

물에서도 RFLP(restriction fragment length polymorphism), 
SSR(simple sequence repeats), AFLP(amplified fragment 
length polymorphism) 등 DNA 분석기술을 이용하여 재배

종 및 야생 근연종 계통들에 대하여 유전적 다양성 및 계통

유연관계 그리고 유전자지도 작성 등의 연구가 수행되고 있

다(Fukunaga et al., 1997, 2002; Jia et al., 2009; Le Thierry 
d'Ennequin et al., 2000; Li et al., 1998; Schontz & Rether, 
1998, 1999). 특히 이들 분석기법들 중에서 AFLP 마커는 

PCR(polymerase chain reaction)을 이용한 분석기법으로 재

현성이 뛰어나고, AFLP primer 조합당 많은 수의 대립유전

자를 증폭할 수 있기 때문에 유전적으로 가까운 작물의 품

종 또는 계통들의 유전적 특성을 분석하는데 효율적이다

(Cho et al., 1998; Garcia-Mas et al., 2000; Zhao et al., 
2005).
오늘날 아시아와 유럽지역에서 조의 재배 및 이용은 식용

작물인 벼, 밀, 옥수수 등의 중요작물과 비교하여 급격히 감

소하고 있는 추세이며, 우리나라의 경우도 1960년대까지는 

중요한 식량작물 중 하나로 재배되었지만, 그 이후 조의 생

산과 이용이 급격히 줄어들어 지금은 소재배 작물(minor crop)
로 취급되고 있다(Kim et al., 2009). 특히 육종기술의 발달

과 더불어 신품종이 개발 보급되면서 이제까지 그 지역에서 

재배되어 온 많은 재래종들이 사라지고 있는데, 이러한 현

상은 조와 같은 소재배 작물들에서 더욱 현저하게 나타나고 

있다. 
어떤 작물의 유전자원 보존과 품종개발을 성공적으로 수

행하기 위해서는, 먼저 그 작물의 유전자원 수집과 탐색 그

리고 수집된 유전자원들에 대한 유전적 변이의 다양성을 평

가하고 이해하는 것이 무엇보다 중요하다. 따라서 본 연구

는 우리나라에서 수집된 재래종 조 계통들에 대한 유전적 

변이성을 이해하기 위해서 강원도에서 수집된 계통들과 타 

지역에서 수집된 계통들에 대하여 분자생물학적 분석법인 

AFLP 분자마커를 이용하여 유전적 다양성을 분석하였다. 

재료 및 분석방법

식물재료 및 DNA추출

본 연구에 이용된 재료는 1998년 10월 26일부터 11월 14
일까지 전국 농가를 방문하여 각 지역별로 재배되고 있는 

재래종 조 26계통을 수집하였으며, 강원도 지역에서 15계
통을 그리고 경기도를 포함한 그 밖의 지역에서 11계통을 

수집하였다(Table 1, Fig. 1). 수집 당시 우리나라에서 조를 

가장 많이 재배하는 곳은 강원도 지역이었으며, 그 밖의 지

역에서도 조의 재배농가들이 있었다. 본 연구에서 분석에 

이용된 이들 계통들은 2006년에 농촌진흥청 농업유전자원

센터에 기증하였다. 분석용 조 계통들에 대한 DNA 추출은 

Dellaporta et al.(1983)의 방법에 따라 파종 후 약 1개월째

인 신선한 어린잎에서 추출하였다. 

AFLP 및 silver-staining 분석 

AFLP 분석은 Zabeau & Vos(1993)과 Vos et al.(1995)의 

방법을 약간 변형시켜 수행하였다. 조 계통들의 genomic DNA 
(100 ng)는 제한효소인 EcoRI(Promega)을 20 unit를 사용하

여 37℃에서 12시간 처리를 하여 genomic DNA를 절단하

였다. MseI 처리는 EcoRI 처리와 동일하게 수행하였다. Adaptor 
ligation은 5 unit의 T4 DNA ligase(Promega)와 10 μM의 
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Fig. 1. Collection sites of 26 accessions of foxtail millet in 
Korea. See Table 1 for the code numbers. Fig. 2. An example of AFLP profile with primer pair E-ACG 

+M-CTT in 26 accessions of foxtail millet.
EcoRI/MseI adaptor를 첨가한 후 22℃에서 12시간 동안 

ligation 시켰다. Ligation 된 DNA는 pre-amplification을 하

기 위한 재료로 사용하였으며, Pre-amplification PCR 조건

은 BioRADⓇ thermal cycler를 이용하여 94℃/30초, 60℃/1
분, 72℃/1분을 1 cycle로 최종 20회 반복하고 반응을 종료

하였다. Pre-amplification PCR 산물을 1 : 50으로 희석하여 

Selective amplification을 수행하였는데, PCR 조건은 최초 

94℃에서 30초, 65℃에서 30초, 72℃에서 1분을 첫 cycle
로 시작하여 다음 cycle부터는 annealing 온도를 1℃씩 감

소시키면서 11cycle을 반복한 후 마지막으로 94℃에서 30
초, 56℃에서 30초, 72℃에서 1분을 23회 반복하여 반응을 

종료하였다. 증폭된 반응물은 6% denaturing polyacrylamide 
gel[acrylamide : bisacrylamide(19:1), 7.5M Urea, 1X TBE 
(0.89M Tris-HCl pH8.3, 0.89M boric acid, 0.02M EDTA 
pH8.0)]에서 전기영동한 후 Silver staining으로 결과를 확

인하였다(Fig. 2) 

Data 분석

국내에서 수집된 재래종 조 계통들에 대한 유전적 다양성 

분석을 위해서 AFLP primer 조합들에서 증폭된 DNA 단편

들은 각 계통들에서의 증폭 여부에 따라 유(1) 또는 무(0)로 

표시하여 분석에 이용하였다. 본 연구에서 분석에 이용된 

AFLP primer 조합들은 EcoRI과 MseI의 3염기의 조합들 중

에서 예비실험에서 우리나라 재래종 조 계통들에서 DNA 
단편들의 증폭양상이 비교적 명확히 나타나는 9개의 AFLP 
primer 조합들을 선발하였다(Table 2). 그리고 이들 AFLP 
primer 조합들에서 증폭된 DNA 단편들 중 500 bp 이상의 

DNA 단편들은 각 계통들 사이를 명확히 구분하는 것이 어

려워서 분석에서는 주로 100~400 bp 크기의 DNA 단편들

을 이용하였다. 유전적 다양성(phenotype diversity) 분석은 

Shannon's information index를 이용하여 다음과 같이 수행

하였다(Browman et al., 1971). 즉 HS = -∑Pi ln Pi,, 여기서 

HS는 그룹 S의 유전적 다양성 값이며, Pi는 그룹 S에서 i번
째 AFLP 다양성 빈도이다. 유전적 다양성 값은 Wachira et 
al.(1995)에 의해 설명된 방법으로 계산하여 그룹들 간에 비

교하였다. 즉 각 그룹에 대한 평균 다양성은 Havg = 1/n∑ 
Hs로, 전체 그룹에서의 유전적 다양성은 HT = -∑P ln P로 

계산하였으며, 여기서 P는 전체그룹에서 얻은 AFLP 다양

성 빈도이다. 그리고 그룹 내 다양성은 Havg/HT로, 그룹 간 

다양성은 (HT-Havg)/HT로 계산하였다. 
본 연구에서 AFLP 분석에서 증폭된 단편들에 대한 유전

적 유사성(genetic similarity) 분석은 Dice similarity index(Dice, 
1945)를 이용하여 계산하였으며, 계통유연관계는 NTSYS-pc 
v2.1 프로그램을 이용하여 UPGMA 방법에 따라 dendrogram 
(SAHN-Clustering)을 작성하였다(Rohlf, 1998). 
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Table 2. Number of AFLP fragments generated with nine primer combinations among 26 accessions of foxtail millet.

Primer Polymorphic
/total

Number of polymorphic bands % of polymorphic 
fragmentsGroup1(n=15) Group2(n=11)

E-AAC+M-CTA 13/14 13 12 92.9
E-AAG+M-CTT 10/14 10 5 74.4
E-ACT+M-CAC 17/18 14 15 94.4
E-ACC+M-CAA 13/17 12 12 76.5
E-ACG+M-CTT 15/20 14 13 80
E-ACT+M-CTT 26/29 26 22 89.7
E-ACT+M-CTA 15/16 16 10 93.8
E-AGC+M-CTT 16/20 20 9 85
E-AGG+M-CAC 20/23 23 18 87

Total 145/170 148 117
Avg. 16.1/18.9 16.4 13 84.5

% polymorphism 85.3 87.1 68.8

결과 및 고찰

우리나라 조 계통들의 AFLP 다형성 

본 연구는 우리나라에서 재배되고 있는 조 작물에 대한 

유전적 변이성을 이해하기 위해서 강원도 지역에서 수집된 

계통들(Group 1)과 그 밖의 지역에서 수집된 계통들(Group 
II)에 대하여 AFLP분석을 수행하였다. Group 1과 Group 2
의 계통들에서 9개의 AFLP primer 조합별로 증폭된 총 DNA 
단편 수와 다형성 단편 수는 Table 2에 나타내었다. 그 결

과, 9개의 AFLP primer 조합들에서 발견된 DNA 단편의 

수는 26계통들에서 총 170개가 관찰되었으며, 그 중에서 

145(85.3%)가 다형성 단편을 나타냈다. 그리고 각 primer 
조합들에서 증폭된 DNA 단편 수는 14개(E-AAC+M-CTA, 
E-AAG+M-CTT)에서부터 29개(E-ACT+M-CTT)의 범위로 

나타났으며, 또한 다형성 단편 수는 10개(E-AAG+M-CTT)
에서부터 26개(E-ACT+M-CTT)의 범위로 나타났다. 따라

서 9개의 primer 조합들에서 관찰 된 다형성 단편의 빈도는 

74.4%(E-AAG+M-CCT)에서부터 94.4%(E-ACT+M-CAC)의 

범위로 나타나, 평균 84.5%를 나타내었다(Table 2, Fig. 2). 
본 연구에서 관찰된 AFLP primer 조합 당 증폭된 DNA 

단편의 수는 일반적으로 AFLP 분석에서 관찰되는 DNA 단
편 수(약 50∼100개)보다 비교적 적게 관찰되었는데, 본 실

험에서는 각 계통들 사이에서 증폭된 DNA 단편들에 대하

여 정확한 자료 분석을 위해서 주로 100 bp에서 500 bp 사
이의 명확한 DNA 단편들에 대해서만 분석에 이용하였고, 
그 밖의 희미하거나 명확하지 않은 DNA 단편들은 자료 분

석에서 제외시켰다. 따라서 본 연구에서 AFLP 분석에 이용

한 9개의 AFLP primer 조합들은 우리나라 조 계통들에서 

비교적 높은 다형성 단편들을 나타내는 것으로 나타났다. 
지금까지 많은 연구자들은 작물들의 재배종 및 야생종들에 

대한 유전적 다양성 및 계통유연관계 분석을 위해 AFLP 
분석을 수행하였다(Cho et al., 1998; Garcia-Mas et al., 2000; 
Jump et al., 2007; Wu & Tanksley, 1993; Zhao et al., 
2005). 특히 AFLP 분석기술은 AFLP primer 조합 당 많은 

수의 DNA 단편들과 다형성 단편들을 나타내기 때문에 유

전적으로 가까운 작물의 품종 또는 계통들의 유전적 특성을 

분석하는데 효율적인 것으로 보고되고 있다(Vos et al., 1995).
따라서 본 연구에서 분석에 이용한 9개의 AFLP primer 조

합들과 이들 primer 조합들에서 증폭된 다형성 단편들은 우

리나라에서 수집한 재래종 조 계통들에 대한 유전적 변이성 

및 계통유연관계를 분석하는데 충분한 것으로 생각되었다.

우리나라 조 계통들의 유전적 다양성 

국내에서 수집한 재래종 조 계통들에 대한 유전적 변이성

을 이해하기 위해서 2개의 그룹, 즉 강원도 지역에서 수집 

된 15계통(Group 1)들과 경기도를 포함하여 타 지역에서 

수집한 11계통(Group 2)들에 대하여 유전적 다양성 분석을 

수행하였다. 그 결과, 9개의 AFLP primer 조합들에서 계산

된 평균 유전적 다양성(HS) 값은 1.84(E-AAG+M-CTT)에
서 6.80(E-ACT+M-CTT)의 범위에서 평균 3.85값을 나타내

었다. 특히 분석에 이용한 9개의 AFLP primer 조합들 중에

서 E-ACT+M-CTT 조합(6.8)과 E-AGG+M-CAC 조합(5.23)
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Table 3. Estimates of phenotypic diversity (HS) among 26 accessions of foxtail millet.

Primer Group1 Group2 Ht Havg/Ht (Ht-Havg)/Ht

E-AAC+M-CTA 3.00 3.46 3.37 0.96 0.04
E-AAG+M-CTT 1.56 1.46 1.84 0.82 0.18
E-ACT+M-CAC 3.87 2.47 3.85 0.82 0.18
E-ACC+M-CAA 2.62 3.11 3.68 0.78 0.22
E-ACG+M-CTT 3.08 2.96 3.42 0.88 0.12
E-ACT+M-CTT 5.62 4.43 6.80 0.74 0.26
E-ACT+M-CTA 3.11 2.39 3.25 0.85 0.15
E-AGC+M-CTT 3.22 2.31 3.18 0.87 0.13
E-AGG+M-CAC 4.41 4.33 5.23 0.84 0.16

Avg. 3.39 2.99 3.85 0.84 0.16
Havg/Ht = within-group variation; (Ht-Havg)/Ht = between group variation

은 국내 재래종 조 계통들에서 비교적 높은 유전적 다양성 

값을 나타내었다. 한편 강원도 및 타 지역에서 수집한 조 계

통들에 대한 유전적 다양성 분석에서는 강원지역에서 수집

한 계통(Group 1)들은 9개의 AFLP primer 조합들에서 평

균 3.39의 유전적 다양성 값을 나타내었으며, 경기도 등 타 

지역에서 수집한 계통 (Group 2)들은 평균 2.99의 유전적 

다양성 값을 나타내었다(Table 3). 그리고 이들 그룹들에서

의 유전적 다양성 값은 그룹 내에서의 다양성 값(84%)이 

그룹 간 다양성 값(16%)보다 매우 높게 나타났다.
본 연구에서 Group 1과 Group 2의 경우 비록 분석에 이용

된 계통들의 수가 동일하지는 않지만, 본 연구결과에 의하면 

우리나라에서 재배되고 있는 조 계통들의 경우 강원도 지역

이 가장 높은 유전적 변이를 나타내고 있는 것으로 관찰되었

다. 이러한 결과는 앞으로 우리나라에서 조 계통들에 대한 

유전적 다양성 이해 및 유전자원 보존 등에 유용한 정보를 

제공할 것으로 기대가 된다. 특히 우리나라에서 강원도 지역

의 경우는 타 지역에 비하여 산간지역이 많고, 또한 논 작물

보다는 밭 작물의 재배면적이 넓어서 소재배 작물이며 잡곡 

중 하나인 조의 경우 강원도 지역이 타 지역에 비하여 비교

적 높은 유전적 변이성을 지니고 있는 것으로 생각되었다. 

우리나라 조 계통들의 계통유연관계

국내에서 수집된 재래종 조 26계통들에 대한 계통유연관

계 및 유전적 유사성을 밝히기 위하여 9개의 AFLP primer 
조합들에서 증폭된 다형성 단편들을 이용하여 UPGMA 방
법에 따라 dendrogram(SAHN-Clustering)을 작성하였다(Fig. 
3). 그 결과, 국내에서 수집된 재래종 조 26계통들은 유전적 

유사성(genetic similarity, GS) 73%에서 크게 두 개의 그룹

(Group I과 Group II)으로 구분되었다. 즉 Group I에서는 

유전적 유사성 76.8% 수준에서 강원도에서 수집한 대부분

의 계통(13계통)들과 타 지역에서 수집한 1계통(K24)이 포

함되어 있었으며, 반면에 Group II에서는 유전적 유사성 78.9% 
수준에서 타 지역에서 수집한 대부분의 계통(10계통)들과 강

원도에서 수집한 2계통(K9, K13)이 포함되어 있었다. 한편 

Group I의 경우 유전적 유사성 82.1% 수준에서 다시 2개의 

sub group으로 구분되었는데, 첫 번째 sub group에는 4개의 

계통(K1, K2, K4, K6)들이 포함되어 있었으며, 두 번째 sub 
group에는 10개의 계통(K3, K5, K7, K8, K10, K11, K12, 
K14, K15, K24)들이 포함되어 있었다. 반면에 Group II의 

경우는 유전적 유사성 82.4% 수준에서 다시 3개의 sub group
으로 구분되었는데, 첫 번째 sub group에는 3개의 계통(K9, 
K23, K26)들이, 두 번째 sub group에는 7개의 계통(K16, 
K17, K18, K19, K20, K22, K21)들이, 그리고 세 번째 sub 
group에는 2개의 계통(K13, K25)들이 각각 포함되어 있었다. 
이상의 결과에 의하면, 강원도에서 수집된 대부분의 재래

종 조 계통들은 타 지역에서 재배되고 있는 계통들보다 유

전적으로 가깝게 연관되어 있는 것으로 나타났다. 그러나 강

원도 삼척 및 태백지역에서 수집한 2개의 계통(K9, K13)들
은 경기도 양평에서 수집한 1계통(K23)과 그리고 경기도 가

평에서 수집한 1계통(K25)과 가깝게 연관된 것으로 나타났

으며, 또한 경기도 가평에서 수집한 1계통(K24)은 강원도 

홍천지역에서 수집한 1계통(K8)과 가깝게 연관된 것으로 나

타났다. 더욱이 Group II에서도 경기도, 경상북도, 충청남도 

및 충청북도, 그리고 전라남도 및 전라북도 각 지역에서 수

집한 조 계통들의 경우도 경상북도 안동지역에서 수집한 2
계통(K16, K17)들과 전라남도 강진군에서 수집한 2계통
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Fig. 3. UPGMA dendrogram based on the AFLP markers. The accessions of foxtail millet are showed in Table 1.
● : accessions collected from Gangwon province; ○ : accessions collected from the other areas

(K18, K19)들을 제외하면, 지리적 분포를 명확히 나타내지 

못하고 있었다. 이러한 결과는 우리나라에서 조 작물의 재배

역사가 오래 된 것처럼 국내에서 조 작물의 재배 및 전파가 

다양한 경로를 통하여 일어나고 있는 것으로 생각되었다. 
이상과 같이 본 연구에서는 AFLP 분자마커를 이용하여 

우리나라에서 재배되고 있는 재래종 조 계통들에 대하여 강

원도 지역 및 그 밖의 지역에서 수집한 계통들에 대하여 유

전적 변이성 및 계통유연관계에 대하여 분석을 수행하였다. 
본 연구결과는 강원도 지역 및 그 밖의 지역에서 수집한 계

통들에 대하여 유전적 변이성 및 계통유연관계를 이해하는

데 유용한 정보를 제공하였으며, 이러한 결과는 앞으로 우

리나라에서 재래종 조 계통들에 대한 유전자원 수집 및 보

존에 유용하게 이용될 것으로 기대가 된다. 
 

적  요

우리나라에서 수집한 재래종 조 26계통들에 대하여 9개
의 AFLP primer조합을 사용하여 유전적 다양성 및 계통유

연관계를 분석한 결과는 다음과 같다. 

1. 분석에 이용한 9개의 AFLP primer조합들은 국내에서 

수집한 조 26계통들에서 총 170개의 DNA단편을 나타

내었고, 이중에서 145개의 단편(85.3%)들은 다형성을 

나타내었다. 9개의 AFLP primer조합들에서 측정된 유

전적 다양성 값(HS)은 1.84에서 6.80의 범위로 나타나, 
평균 3.85값을 나타내었다. 강원지역에서 수집한 조 계

통(Group 1)들은 평균 3.39의 유전적 다양성 값을 나타

내었고, 경기도 등 타 지역에서 수집한 조 계통들(Group 
2)은 평균 2.99의 유전적 다양성 값을 나타내었다.

2. 국내에서 수집된 재래종 조 26계통들은 유전적 유사

성 73% 수준에서 크게 두 개의 그룹으로 구분되었다. 
Group I은 유전적 유사성 76.8% 수준에서 강원도에서 

수집한 13계통들과 경기도에서 수집한 1계통을 포함

하고 있었으며, Group II는 유전적 유사성 78.9% 수준

에서 강원도에서 수집한 2계통들과 타 지역에서 수집

한 10계통들을 포함하고 있었다. 본 연구결과는 우리

나라에서 수집한 재래종 조 계통들에 대한 유전적 다

양성 및 계통유연관계 이해 그리고 이들 자원의 수집 

및 보존 등에 유용한 정보를 제공할 것으로 기대된다. 
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