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Microsatellite를 이용한 자포니카 벼의 다양성 분석
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Abstract : The study was conducted to evaluate the genetic similarity among commercial japonica rice varieties in Korea 
and China and to develop markers to differentiate between japonica cultivars developed in Korea and China. The genetic 
similarity and cluster of 38 accessions were analyzed using 47 SSR(simple sequence repeat) markers. The number of 
alleles by 47 SSR markers ranged from 2 to 9 with an average of 3.6. A total of 169 alleles were detected among 
these tested rice varieties. The PIC value varied from 0.05 to 0.79 with an average of 0.44. The Chinese japonica cultivars 
could be differentiated from the japonica cultivars in Korea by combining 2 SSR markers, RM223 and RM266. Cluster 
analysis showed that 38 tested varieties could be distinguished into japonica and indica based on the genetic distance.
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I. 서 론

쌀은 우리나라에서 단일 작목으로 최대 면적을 차지하며 

국내 생산으로 거의 자급이 가능한 주곡이다. 지속적인 소

비 감소와 수요량을 초과하는 쌀 생산으로 인한 가격 하락 

등은 재배면적의 감소를 가져왔고 최근 10년 동안 재배면

적의 감소는 그 폭이 1.8%로 이전에 비해 가장 컸다(Rural 

Development Administration 2011). 1993년 UR 농업협

상을 통해 우리나라는 쌀의 관세화를 유예하는 대신 최소

시장접근 물량을 허용하였고, 2004년 도하개발 아젠다 농

업협상에서 관세화 유예를 10년간(2005-2014) 추가 연장

하는데 합의하였다(Rural Development Administration 

2011). 관세화 유예의 대가로 쌀을 수입하고 있으며 수입된 

쌀은 가공용과 밥쌀용으로 판매하고 있다. 수입쌀은 중국 

및 미국산 중단립종의 수입이 증가하고 있으며 국제곡물가

격 상승으로 수입가격도 상승하고 있다. 특히 밥쌀용으로 

수입되는 중국 쌀은 주로 단립종으로 동북3성(흑룡강성, 

요령성, 길림성)에서 재배되고 수확시기는 8 - 10월 경이

며 외관상 국내산과 유사하기 때문에 판별이 어려운 실정

이다(Rural Development Administration, 2011). 

동･식물의 염색체에 고르게 분포하고 있는 microsatellite

는 이들과 인접한 염기서열이 매우 보존적이며 생성되는 

allele의 수가 많아 품종 간 높은 다형성을 보이기 때문에 

게놈 연구에 중요하게 이용되고 있다. Microsatellite 유전

자좌의 다형성은 단순 반복 염기서열의 반복 횟수의 차이

로 관찰되므로 이를 SSR 마커라고도 부르며, DNA 복제시 

unequal crossing over 등으로 생겨난다고 보고되고 있다 

(Richards와 Sutherland, 1994). SSR 마커는 RFLP 보다 

품종 간에 높은 다형화 현상을 보이며(Panaud 등, 1996) 

근연간의 품종 차이를 검정하는데 RAPD 보다 효율적이고

(Kwon 등, 1999a) 벼에서는 마커 간 평균거리가 3-4cM이

면서 전체 게놈을 대표하는 SSR 마커가 개발되어 있다

(McCouch 등, 2002).

자포니카 벼의 다양성과 근연관계 분석 연구로는 Kwon 

등(1999a)이 SSR 마커와 RAPD 마커를 이용하여 품종간 

분류 및 유전적 다양성을 분석하였다. Ji 등(1998)이 51개의 
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Table 1. List of rice accessions used in this study.

No. Accession Origin Group* No. Accession Origin Group*
1 Hwaseongbyeo Korea II-1 20 Jisheng 202 China(Jilin) II-2 
2 Ilpumbyeo Korea II-1 21 Jijing 81 China(Jilin) II-2 
3 Joonambyeo Korea II-1 22 Liaojing 294 China(Liaoning) II-1 
4 Hopumbyeo Korea II-1 23 Yanjing 25 China(Jilin) II-2 
5 Hwayeongbyeo Korea II-1 24 Yanjing 294 China(Jilin) II-3 
6 Samgwangbyeo Korea II-1 25 Jijing 88 China(Jilin) II-2 
7 Boramchan Korea II-1 26 Tong 88-7 China(Jilin) II-3 
8 Hanareum Korea I 27 Songjing 10 China(Jilin) II-2 
9 Deurecham Korea II-1 28 Liaoyan 214 China(Liaoning) II-1 
10 Milyang23 Korea I 29 Songjing 6 China(Heilongjiang) II-2 
11 Taebaegbyeo Korea I 30 Liaojing 8 China(Liaoning) II-2
12 Dasanbyeo Korea I 31 Kongyu 131 China(Heilongjiang) II-2 
13 Andabyeo Korea I 32 Kenjiandao 8 China(Heilongjiang) II-2 
14 Dasan2 Korea I 33 Dongnong 409 China(Heilongjiang) II-3 
15 Segyejinmee Korea I 34 Longdao 8 China(Heilongjiang) II-2 
16 Areum Korea I 35 Longjing 21 China(Heilongjiang) II-5 
17 IR66 IRRI I 36 Wuyoudao 4 China(Heilongjiang) II-6 
18 IR64 IRRI I 37 Dongnong 423 China(Heilongjiang) II-4 
19 IR72 IRRI I 38 Dongnong 7007 China(Heilongjiang) II-4

* Refer to Fig. 2 for group.

자포니카 벼에 대해 85개의 SSR 마커를 이용하였고 Kwon 

등(2002)은 80개의 자포니카 벼에 대해 65개의 SSR 마커를 

이용하여 80개 품종을 9개의 그룹으로 분류하였다. Suh 등

(2004)은 자포니카 벼 94 품종을 81개의 SSR 마커를 이용

하여 근연관계를 분석한 결과 6개의 그룹으로 분류하였다. 

그러나 중국 동북3성에서 육성된 자포니카 벼 품종의 다양

성과 국내 품종과의 판별을 시도한 연구는 별로 없는 실정

이다.

본 연구에서는 microsatellite를 이용하여 자포니카 벼

의 다양성과 근연관계를 밝히고, 국내 품종과 중국 품종을 

판별할 수 있는 마커를 개발하기 위해 실시하였다. 

II. 재료 및 방법 

1. 공시계통

본 실험에서 국내 육성종 16개, IRRI 육성종 3개 그리고 

중국품종 19개 등 전체 38개 계통을 공시하였다(Table 1). 

이들 계통들은 국내 및 중국에서 육성된 양질미 및 특수미 

계통들이다.

2. DNA 추출 

Genomic DNA는 Causse et al.(1994)의 방법을 수정하

였다. 분얼기에 잎을 액체질소로 마쇄한 후, CTAB 완충용

액 [50 mM Tris-HCl (pH 8.0), 0.7 M NaCl, 50 mM EDTA 

(pH 8.0), 140 mM β-mercaptoethanol]을 첨가한 후, 

60℃에서 1시간 방치하였다. 이후, 동량의 phenol : chloroform 

: isoamylalcohol (25: 24: 1)을 첨가한 후, 13,000rpm으

로 5 분간 원심분리하였다. 상등액을 취한 후 상등액과 동

량의 isopropanol을 넣어 DNA를 침전시켜 시료로 사용하

였으며, 260nm와 280nm에서 흡광도를 측정하여 DNA 순

도 확인 및 정량을 실시하였다.

3. SSR 분석  

PCR 조건은 94℃ 30초, 63℃ 30초, 72℃ 1분을 2회 반

복한 후, 매 반복 회마다 annealing 온도를 59℃까지 1℃씩 

감소시키면서 5회 반복시킨 다음, 94℃에서 30초, 58℃에
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Fig. 1. Polymorphic pattern of an SSR marker, RM270. Refer to the Table 1 for the lane designation. The  DNA ladder is shown 
on the right.

서 30초, 72℃에서 1분을 29회 반응시켰다. 최종 PCR 산물

을 95℃에서 5분간 가열하여 변형시킨 후, 6% polyacrylamide 

gel(acrylamide : bisacrylamide(19:1), 7.5M Urea, 1×TBE 

(0.89M Tris-HCl, pH8.3, 0.89M boric acid, 0.02M 

EDTA, pH8.0)에서 전기영동하였다. 이를 silver staining 

kit(Bioneer, Korea)를 이용하여 염색한 후 밴드를 분석하

였다. Silver staining는 Panaud 등(1996)의 방법으로 실

시하였다.

4. 자료 분석

벼의 근연관계를 분석하기 위하여 Nei와 Li(1979)의 방법

을 사용하였다. 계통 X와 Y의 유사정도는 Sxy=2Nxy/(Nx+Ny)

의 공식에 의해 계산하였는데, Nxy는 두 계통 X와 Y에서 공

통적으로 관찰되는 밴드의 수이고 Nx와 Ny는 각각 두 계통 

X와 Y에서 발생된 총 밴드 수이다. 

품종간 유사성은 NTSYS(Numerical Taxonomy and 

Multi Analysis System)-pc(version 2.1) 프로그램(Rohlf, 

1992)을 이용하였고, 품종간 유연관계는 UPGMA(Unweighted 

Pair-group Method with Arithmetic average)를 이용한 

SHAN clustering 방법으로 dendrogram을 작성하였다. 마

커의 효율성을 알아보기 위해 PIC(polymorphic information 

content) 값 산출은 다음의 식을 이용하였다.

PICi = 1 - ∑P
2
ij

            j=1

이 식에서 Pij는 마커 i의 밴드들 중에서 j번째 공통 밴드 

패턴의 빈도수이다(Anderson 등, 1993).

III. 결과 및 고찰 

1. 벼 품종의 다양성 분석 

기존의 연구에서 벼 품종의 다양성 분석에 이용된 47개

의 microsatellite(Table 2)를 38 품종의 genomic DNA 증

폭에 이용하였다(Fig. 1). 전체 169개의 allele이 탐지되었

고 마커별로 allele이 2-9개 분포를 보였으며, 평균 allele 

수는 3.6개였다. RM266는 9개의 allele을, RM234, 12LESSR-1

는 6개, RM180, RM169 등 11개 마커는 2개의 allele을 발생

시켰다.

마커 별 PIC value는 0.05 - 0.79의 분포를 보였고 평균 

0.44이었다. Ji 등(1998)이 51개의 자포니카 벼에 대해 85

개의 SSR 마커를 이용하여 분석한 결과 마커의 평균 PIC 값

이 0.330이라고 보고하였고, Kwon 등(2002)은 80개의 자

포니카 벼에 대해 65개의 SSR 마커를 이용하여 분석한 결과 

평균 PIC 값이 0.43이라고 보고하였다. 본 연구에서의 PIC 

평균값은 인디카 품종을 포함하여 0.44였는데, 인디카 품종

을 제외할 경우 평균 PIC 값이 0.221로서 본 연구에 이용된 

자포니카 품종의 유전적 다양성이 매우 낮은 것으로 판단된

다. 38개 품종에서 가장 많은 allele (9개)과 높은 PIC 값

(0.79)을 갖는 RM266는 품종 판별에 유용한 마커로 이용

될 수 있을 것이다.

2. 벼 품종간 유연 관계

38개 품종에 대해 발생된 전체 169개의 밴드를 이용, 밴

드 유무를 1과 0으로 코드화한 후 NTSYS-pc(version 
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Table 2. Allele number and PIC value of microsatellite markers in 38 accessions.

No. Marker Chr. Allele no. PIC No. Marker Chr. Allele no. PIC
1 RM84 1 3 0.4 25 RM274 5 2 0.13
2 RM240 2 3 0.3 26 RM265 1 2 0.35
3 RM180 7 2 0.35 27 RM5 1 4 0.5
4 RM253 6 5 0.62 28 RM81A 3 3 0.22
5 RM270 12 5 0.57 29 RM345 6 3 0.45
6 RM223 8 5 0.66 30 RM231 3 5 0.43
7 RM264 8 5 0.68 31 RM495 1 2 0.37
8 RM258 10 3 0.36 32 RM444 9 4 0.41
9 RM278 9 3 0.36 33 RM629 7 4 0.56
10 RM332 11 5 0.52 34 RM434 9 2 0.33
11 RM263 2 5 0.62 35 RM502 8 3 0.43
12 RM6 2 3 0.27 36 RM234 7 6 0.59
13 RM13 5 3 0.4 37 RM146 5 2 0.35
14 RM153 5 3 0.55 38 RM228 10 3 0.58
15 RM237 1 4 0.48 39 12LESSR-1* 12 6 0.76
16 RM185 4 2 0.14 40 RM409 9 2 0.05
17 RM127 4 3 0.38 41 RM571 3 4 0.48
18 RM291 5 2 0.36 42 RM210 8 4 0.41
19 RM211 2 3 0.33 43 RM247 12 4 0.46
20 RM177 4 2 0.37 44 RM232 3 3 0.15
21 RM341 2 4 0.48 45 RM220 1 4 0.6
22 RM169 5 2 0.37 46 RM17 12 4 0.48
23 RM266 2 9 0.79 47 RM1 1 4 0.61
24 RM261 4 5 0.1 　

Total　 　 169 20.6 Mean 　 3.6 0.44
* 12LESSR-1: Chromosome 12 말단 AL928780 BAC clone에 속함. 
Forward: 5‘CTATCTTAGGTGTTATGGTGTTAT3’, Reverse: 5‘AAGCAGCAGCAGAAGCAGCAC3’

2.1)(Nei와 Li, 1979) UPGMA 분석에 의한 근연계수를 계

산한 결과, 유사계수는 최소 0.022 (주남벼와 호품벼 간)에

서 최대 0.956 (IR64와 Kongyu 131 간)의 분포를 보였으

며, 평균 유사계수는 0.491이었다(자료 미제시).

공시계통의 dendrogram 작성 결과, 크게 indica와 japonica 

2개 그룹으로 분류되었다. 이들 중 자포니카 그룹은 약 

0.14의 유전적거리에서 다시 6개의 소그룹으로 구분할 수 

있었다(Fig. 2). Indica 군에는 한아름, 다산벼 등 국내육

성 통일형 품종과 IRRI 육성 3계통 등 전체 11개 품종이 

속했다. Japonica 그룹 I-1에는 일품벼 등 국내 육성 8 품

종과 요령성에서 재배되는 중국 2품종(Liaojing 294, 

Liaoyan214)이 속했다. II-2에는 Jisheng 202 등 중국 10

품종이 속했는데 이들은 길림성과 흑룡강성에서 주로 재배

되는 품종들이다. 길림성에서 재배되는 Yanjing294와 

Tong88-7 그리고 흑룡강성에서 재배되는 Dongnong 409 

등 3품종이 II-3에 속했으며, II-4에는 2 품종이 속했다. 

Fig. 2에서와 같이 국내 육성 japonica 8품종은 II-1에 

속한 반면 중국에서 육성된 20품종은 II 군에서 골고루 분

포하였다. 특히 동북3성에서 육성된 중국품종들은 육성모

지별로 분포하였는데 요령성에서 육성된 2품종은 II-1에, 

그리고 길림성과 흑룡강성에서 육성된 품종들은 II-2, 3 

군에 분포하였다. 

국내 육성종과 중국 육성종들의 품종간 다양성을 분석하

기 위해 품종간 평균 유전적거리를 구한 결과 중국 육성종 

간의 유전적거리는 0.285로 국내 육성종의 유전적거리인 

0.140에 비해 약 2배 정도 높았다. 이 차이가 공시된 품종 

수의 차이(국내육성종 8품종과 중국육성 20품종)에 의한 

것인지 혹은 품종의 다양성에 기인하는지는 추후 다양한 
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Fig. 2. Dendrogram showing the relationship among 38 rice accessions based on genetic distance. Refer to the Table 1 for the lane 
designation. Vertical dashed lines indicate similarity values used for the sub-group classification in group II. 

품종을 이용한 검토가 필요하다.

3. 품종 판별 

Fig. １은 38품종의 RM270 유전자좌에서의 밴드　양상

을 보여주고 있다. 이용된 47개의 마커 중 RM223, RM253, 

RM278, RM6, RM444, RM234, RM228, RM571 등 8개 

마커는 indica와 japonica 품종을 특이적으로 구분하는 특

성을 보였다(자료 미제시). 아종 특이적인 마커에 관한 몇

몇 연구 보고가 있으며 (Kwon 등, 1999b), 본 연구에서 탐

지된 마커들은 더 많은 품종을 이용한 추가적인 검토가 필

요하다.

중국품종과 국내품종을 판별하는 마커를 탐색한 결과, 

RM266이 국내품종과 중국품종을 판별하는데 효과적이었

다. RM266은 국내 품종 중에서 2품종(화성벼와 삼광벼)과 

중국품종 중에서 4품종(Kenjiandao 8 등)으로 전체 6품종

이 동일한 밴드를 보였고, Dongnong 409가 국내의 자포니

카 품종들과 동일한 밴드를 보였지만, 중국품종들은 국내 

자포니카품종과 서로 다른 밴드를 보였다. RM223은 중국 

19 품종 내에서 3개의 밴드를 보였는데, 이들 3개의 밴드는 

국내 japonica 품종이 보인 밴드와는 달랐지만 국내육성 

indica 품종들이 보인 밴드와 크기가 일치하였다. 본 연구

에서 사용한 47개의 마커 중에서는 한 개의 마커로 국내품

종과 중국품종을 구분하는 것은 불가능하였다. 국내품종과 

중국품종을 구별하기 위해서는 2개의 마커(RM223과 RM266)

와 아종 특이적 마커의 조합을 이용하면 가능할 것으로 판
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단된다.

Wang과 Tanksley(1989)는 10개의 RFLP 마커로 70개 

벼 품종 중 58개를 구분하였다고 보고하였고, Ji 등(1998)

는 6개의 SSR 마커 조합을 사용해서 51개 벼 품종을 모두 

구분하였다. 또한, 농촌진흥청에서는 8개 SSR 마커 조합

을 이용하여 국내외 벼 287 품종을 구분하는 기술을 개발해 

특허를 출원한 바 있다. 본 연구에서 47개의 마커를 이용하

였지만 공시된 38품종 전체를 구분하는 것은 불가능했고 

4개의 마커를 조합하여 국내품종과 중국품종의 구분이 가

능하였다. 최근 유전체 정보의 이용이 가능해짐에 따라 이

를 이용한 새로운 형태의 마커들이 등장하고 있는 데 이 

중에 하나인 SNP 마커는 최근 품종판별에 널리 이용되고 

있다.

본 실험의 38품종에 대해 국내 품종의 판별에 널리 이용

되는 SNP 마커(Jung, 2005)를 이용하여 다형성을 분석한 

결과, 마커 DK2171은 중국품종 Liaojing 8등 4품종에서만 

국내품종과 동일한 SNP를 보였고 나머지 15품종은 국내품

종과는 다른 양상을 보여 품종 구분에 좋은 효과를 보였지

만, 국내품종과 중국품종을 완전히 판별하기 위해서는 최

소한 4개 이상의 SNP 마커가 필요하였다(자료 미제시).

본 연구에 공시된 품종들이 각각 국내육성 품종과 중국

품종을 대표하는지에 대한 검토가 필요하며 다양한 중국품

종을 이용한 추가적인 연구가 필요하다. 또한 중국품종을 

보다 효율적으로 구분하기 위해 추가적인 SSR 및 SNP 마

커의 개발이 요구된다.  

IV. 결 론

1. 47개의 microsatellite를 38 품종의 genomic DNA 

증폭에 이용한 결과, 전체 169개의 allele이 탐지되었

고 마커별로 allele은 2-9개의 분포를 보였다.

2. 품종간 근연계수를 계산한 결과, 최소 0.022 (주남벼

와 호품벼 간)에서 최대 0.956 (IR64와 Kongyu 131 

간)의 분포를 보였으며, 공시계통을 분류한 결과 크

게 indica와 japonica 2개 그룹으로 분류되었다. 이

들 중 자포니카 그룹은 약 0.14의 유전적 거리에서 

다시 6 개의 소그룹으로 구분할 수 있었으며 특히 동

북3성에서 육성된 중국품종들은 육성모지별로 구분

되었다.

3. 공시된 국내품종과 중국품종을 구별하기 위해서는 2 

개의 마커(RM223과 RM266)와 아종 특이적 마커의 

조합을 이용하면 가능할 것으로 판단된다. 
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