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Totally sixty three bacteria were isolated from lower stems showing symptoms of bacterial wilt on pepper

plants in 14 counties of 7 provinces, Korea. The isolates showed strong pathogenicity on red pepper (cv.

Daewang) and tomato (cv. Seogwang) seedlings. All virulent bacteria were identified as Ralstonia

solanacearum based on colony types, physiological and biochemical tests and polymerase chain reaction

(PCR). All R. solanacearum isolates from peppers were race 1. The bacterial isolates consisted of biovar 3

(27%) and biovar 4 (73%). Based on polymorphic PCR bands generated by repetitive sequence (rep-PCR),

the 63 R. solanacearum isolates were divided into 12 groups at 70% similarity level. These results will be used

as basic materials for resistant breeding program and efficient control against bacterial wilt disease of pepper.
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서  론 

Ralstonia solanacearum은 토양, 식물 잔재물, 기주 식

물체의 근권 등에서 장기간 생존하면서 뿌리의 상처를 통

해 식물체 내로 침입하고 물관을 차단하여 기주 식물체

에 시들음 증상을 유발한다. 이 세균은 열대, 아열대, 온

대지역에서 광범위하게 발생하고 있는 토양전염성 병원

세균으로 고추, 토마토, 감자 등의 가지과 작물을 비롯한

50과 200종 이상의 식물에 병을 일으키는 넓은 기주 범

위를 가지고 있으며(Hayward, 1991), 생리·생화학 및 유

전적 특성이 다양하지만 크게 5개 race(Buddenhagen 등,

1962; He 등, 1983)와 5개 biovar(Hayward, 1991; He 등,

1983)로 나누어진다.

고추는 우리나라 채소 가운데 무와 배추 다음을 차지

하고 있는 주요 작물로 전국적으로 재배되고 있다. R.

solanacearum은 고추에 침입하여 풋마름병을 일으켜 많

은 피해를 주고 있지만 뚜렷한 방제 약제가 없어 피해 면

적이 날로 늘어나는 추세에 있다. 특히 고추 풋마름병은

고추 역병과 증상이 유사하여 역병으로 오인하는 경우가

많으므로 정확한 진단과 방제 대책이 요구되고 있다. Yun

등(2004)은 토마토에서 분리한 71개 풋마름병균을 biovar

3과 biovar 4로 동정한 바 있으며, Seo 등(2007)은 토마

토와 고추에서 분리한 R. solanacearum 균주를 기주간의

특이한 생리적 특성없이 모두 biovar 4로 동정하였다.

Jeong 등(2007)은 국내의 다양한 식물로부터 분리한 478

개의 R. solanacearum 균주에서 biovar 1, 2, 3 및 4를 보

고하였는데, 고추 풋마름병에 관여하는 것은 biovar 3과

4로 모두 race 1에 속한다고 하였다. Lim 등(2008)은 가

지로부터 분리된 풋마름병균을 biovar 3과 4로 분류하였

다. 위의 연구에서 고추 풋마름병균에 대한 세균학적 연

*Corresponding author

Phone) +82-31-670-5420, Fax) +82-31-676-2602

Email) kanghw2@hknu.ac.kr

Research Article Open Access



266 이영기·강희완

구가 일부 수행되었으나 다양한 고추 재배단지로부터 많

은 균주를 확보하여 국내 고추 풋마름병균의 생리, 생화

학, 병원성 및 유전적 특성을 종합적으로 조사할 필요가

있다. 

R. solanacearum 균주의 유전적 다양성 조사를 위하여

random amplified polymorphic DNA(RAPD), restriction

fragment length polymorphism(RFLP)과 rep-PCR, amplified

fragment length polymorphism(AFLP) 방법 등이 이용된 바

있다(Cook 등, 1989; Hong 등, 2012; Horita와 Tsuchiya,

2001; Jeong 등, 2007; Lemessa 등, 2010). 국내에 발생하

는 고추 풋마름병균의 분류학적, 병원학적 특성을 주기적

으로 연구하는 것은 풋마름병균의 확산을 예측하고, 신속

정확한 진단과 생태 연구 및 방제를 위해서도 매우 중요

한 자료로 이용될 수 있다.

본 연구에서는 국내 7개도 14개 시·군의 다양한 지역

에서 고추의 이병 부위로부터 다양한 R. solanacearum 균

주를 분리하였으며, 생리·생화학적 특성과 유전적 다양

성에 따른 분류학적 특성의 결과를 보고하고자 한다.

재료 및 방법

풋마름병균 분리. 전국 7개도 14개 시·군의 주요 고

추 재배지에서 시들음 증상을 나타내는 고추 식물체를 각

포장별로 채집하여 세균액 분출 여부(ooze test)에 의해서

병원균의 감염이 확인된 줄기의 이병 부위를 0.5 cm 간

격으로 절단하여 70% ethanol로 수 초간 소독한 다음 1%

차아염소산나트륨(NaOCl)으로 2분간 표면소독하고 멸균

수로 3회 세척하였다. 표면살균 된 조직을 1 ml의 멸균

증류수가 들어있는 effendorf tube에 넣고 소독된 칼로 작

은 조각으로 절단하여 30분 정도 상온에 방치한 후 현탁

액을 TTC(Kelman, 1954)와 SM-1 선택배지(Granada와

Sequeira, 1983)에 희석, 도말하여 30oC에서 48−72시간 배

양하였으며, 전형적인 풋마름병균의 형태를 보이는 콜로

니를 취하여 TTC 배지에서 2−3회 순수분리 하였다. 대

조 균주로는 R. solanacearum KACC10149, KACC10711,

KACC10819, KACC10827을 한국농업미생물자원센터

(Korean Agricultural Culture Collection, KACC)로부터 분

양 받아 사용하였다(Table 1).

특이 PCR primer에 의한 동정. R. solanacearum의

genomic DNA는 TTC 배지에서 1−2일간 배양 후 멸균수

에 현탁하여 농도를 5 × 108 cfu/ml로 조절 후 Chen과

Ronald(1999)의 방법으로 분리 하였으며 동정은 Opina 등

(1997)에 의해 보고된 R. solanacearum 특이 PCR primer

set 759/760(5'-GTCGCCGTCAACTCACTTTCC-3', 5'-

GTCGCCGTCAGCAATGCGGAATCG-3')을 사용하였다.

PCR 반응액은 10 mM Tris-HCl(pH 8.0), 50 mM KCl,

1.5 mM MgCl2, 0.01% gelatin, 100 ng primer, 50 ng template

DNA, 200 µm dNTP 및 2.5 unit Taq polymerase(Promega)를

넣고 전체 부피가 50 µl 되게 하였다. Denaturation은 94oC

에서 5분간 반응 후 cycle에서 94oC 1분, annealing은 60oC

에서 30초, 합성은 72oC에서 1분으로 총 30회 반복하였

으며, 최종 DNA 합성은 7분으로 하였다. 증폭된 PCR 산

물은 1.5% agarose gel에서 전기영동 후 ethidium bromide

용액에 염색하여 UV lamp하에서 밴드 검출유무를 확인

하였다.

세균학적 특성 조사.  고추에서 분리한 63개 균주와

4개의 대조 균주는 Schaad 등(2001)의 방법에 따라 배지

상의 생장 특성, 그람 반응, 호기적 생장, 산화효소 생성,

urease 생성유무, 운동성 유무, NaCl 내성, 과민성 반응

등의 세균학적 특성을 조사하였다. 편모의 관찰은 TTC와

운동성 조사 배지에서 16시간 배양시킨 세균을 멸균 증

류수에 부드럽게 현탁시켜 grid에 옮긴 후 0.1% uranyl

acetate로 염색하여 투과전자현미경 하에서 관찰하였다.

생리형 검정. 고추 풋마름병원균의 생리형(biovar)은

Hayward(1964)의 방법에 따랐다. 기본배지(NH4H2PO4, 1.0 g;

KCl, 0.2 g; MgSO4·7H2O, 0.2 g; Bacto peptone, 1g; agar,

3 g; bromethymol blue, 8 mg; 증류수, 1 l; pH, 7.0−7.1)에

최종농도가 1%로 되도록 각각의 당을 첨가 후 24 well

cell culture cluster(Costar, USA)의 각 well에 2 ml씩 분주

하였다. 풋마름병원균은 108 cfu/ml(OD600nm=0.1)로 조절하

여 10 µl씩 접종하였으며, 30oC로 조절된 배양기에 유지

하면서 3, 7, 14, 21, 28일 간격으로 반응 정도를 조사하였다.

병원성 검정. 분리된 균의 병원성 정도는 파종 후 4주

된 고추(cv. 대왕)와 3주된 토마토(cv. 서광) 유묘를 이용

하였으며, 풋마름병균의 농도는 멸균수에 현탁하여 108 cfu/

ml로 조절하였다. 각각의 현탁액을 묻힌 가위로 1주당

2장의 잎 끝을 절단하고 동시에 멸균된 칼로 뿌리에 상

처를 낸 후 50 ml씩 관주하였다. 병원성의 정도는 1주 간

격으로 4주 동안 조사하였으며, 발병 정도는 Winstead와

Kelman(1952)의 방법에 따라 시들음 정도를 조사하였는

데 1 = 무병징, 2 = 1개의 잎이 시들음, 3 = 2−3개의 잎

이 시들음, 4 = 4개 이상의 잎이 시들음, 5 = 식물체 고

사로 전체를 5단계로 하였다.

REP, ERIC, BOX-PCR 분석. Rep-PCR(REP, ERIC,

Box primer)은 Louws 등(1994)의 방법에 따라 PCR을 수

행하였다. PCR 반응액은 10 mM Tris-HCl(pH 9.0), 50 mM

KCl, 1.5 mM MgCl2, 0.1% Triton X-100, 20 pmol primer,

50 ng template DNA, 200 µm dNTPs 및 0.25 U Taq
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polymerase(Promega)를 넣고 전체 부피가 50 µl 되게 하

였다. 반응 조건으로 초기 DNA 변성은 94oC에서 4분간

반응시켰고, 이어지는 DNA 변성은 94oC에서 1분, annealing

은 ERIC은 50oC, REP은 44oC, BOX는 53oC에서 각각

1분씩하였다. Extension은 모두 65oC에서 8분으로 34회

반복하였으며, 최종 extension은 모두 65oC에서 15분간 반

응시켰다. 균주간 유전적 유연관계는 Pyltool프로그램을

이용하여 전기영동의 다형성 밴드의 유무에 의해 만들어

진 데이터 값을 입력한 후 UPGMA 옵션을 주어 분석 하

였다.

결과 및 고찰

세균학적 특성. 전국 7개도 14개 시·군의 주요 고추

재배지에서 풋마름 병징을 보였던 고추 식물체로부터 총

109개의 세균을 분리하였으며, 지역 및 포장의 특성을 고

려하여 최종적으로 63개의 풋마름병균을 선별하였다. 선

별된 균주들의 동정을 위하여 R. solanacearum을 특이적

으로 검출할 수 있는 primer set(759/760)를 이용하여 PCR

을 수행한 결과, 대조 균주를 포함한 모든 세균들은 281 bp

의 특이 밴드를 형성하여 풋마름병균으로 동정되었다

(Table 1).

고추에서 분리된 풋마름병균들은 질산염으로부터 공기

생성과 운동성 반응을 제외한 모든 세균학적 반응은 대

조 균주들과 동일하였다. 모든 균주들은 TTC 배지에서

전형적인 R. solanacearum의 특성인 선분홍색이면서 우

윳빛을 띤 유동성의 콜로니를 형성 하였다. 풋마름병균들

은 호기적 생장, YDC 배지에서 점액성 콜로니 형성, urease

Table 1. Ralstonia solanacearum strains used in this study

Strains Origin 
Locality Rs-PCR

specificitya Biovar 
Province County

Pepper isolates

 KPRS1, KPRS41 Red pepper Chungnam Seosan + 3

 KPRS2, KPRS42 Red pepper Chungbuk Cheongwon + 3

 KPRS3 Red pepper Chungbuk Chungju + 4

 KPRS4, KPRS5, KPRS6, KPRS7, KPRS8 Red pepper Jeju Bukjeju + 4

 KPRS11, KPRS12, KPRS13,  KPRS14, KPRS23, 
KPRS74

Red pepper Chungnam Cheongyang + 4

KPRS15, KPRS18, KPRS19, KPRS20, KPRS46, 
KPRS47, KPRS48, KPRS50, KPRS51, KPRS52, 
KPRS53, KPRS54,  KPRS58, KPRS59, KPRS60

Red pepper Jeonbuk Imsil + 4

 KPRS17, KPRS56 Red pepper Jeonbuk Imsil + 3

 KPRS21, KPRS22, KPRS26, KPRS27, KPRS28 Red pepper Jeonnam Haenam + 4

 KPRS29, KPRS30, KPRS70, KPRS71, KPRS72 Red pepper Chungnam Gongju + 4

 KPRS43, KPRS44 Sweet pepper Gyeonggi Hwaseong + 3

 KPRS62, KPRS63, KPRS64 Red pepper Jeonnam Naju + 4

 KPRS73 Red pepper Chungnam Gongju + 3

 KPRS75 Red pepper Chungnam Cheongyang + 3

 KPRS76 Red pepper Chungnam Taean + 3

 KPRS78, KPRS79, KPRS80, KPRS81, KPRS98 Red pepper Chungbuk Goesan + 3

 KPRS82 Red pepper Chungbuk Eumseong + 3

 KPRS83, KPRS84, KPRS85, KPRS86 Red pepper Gyeongbuk Cheongsong + 4

 KPRS96, KPRS97 Red pepper Chungbuk Goesan + 4

Reference strains

 KACC10149b Tomato + 1

 KACC10711 Red pepper + 3

 KACC10819 Potato + 2

 KACC10827 Potato + 1

aPCR specific detection of R. solanacearum using primer set (759/760).
bKorean Agricultural Culture Collection.
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생성, oxidase 반응, 37oC 생장, 질산염으로부터 아질산염

으로의 환원반응 및 담배에 대한 과민성 반응은 양성이

었으나 그람반응, KB 배지에서 형광 및 비형광색소 생성,

D1M agar 배지상의 생장, 41oC 생장 반응은 음성이었으

며, 2.0% 이상의 NaCl 농도에서 생장하는 균주는 없었

다. 대조용으로 사용된 3균주(KACC149, KACC10819,

KACC10827)를 제외한 모든 풋마름병균들은 질산염으로

부터 공기를 생성하였다. 특이하게도 고추에서 분리한

63개 균주들 가운데 11개 균주(KPRS63, 64, 70, 71, 72,

73, 74, 75, 79, 80, 84)는 운동성이 없었으나 대조 균주

들과 나머지 고추 분리균은 모두 운동성이 있었다(Table

2). 전자현미경을 이용하여 R. solanacearum 균주들의 편

모를 관찰한 결과, 운동성을 보였던 모든 균주는 편모가

관찰되었으나 운동성을 보이지 않았던 11개 균주들은 모

두 편모가 없는 것으로 조사되었다(Fig. 1). 이러한 세균

학적 특성으로 보아 국내 고추에서 발생되고 있는 풋마

름병균들은 제한된 지역에서 일부의 균주가 생리·생화

학적, 생태적 또는 유전적 다양성을 가진 계통으로 분화

되고 있음을 추정할 수 있다. 풋마름병균의 운동성은 편

모(flagella)의 swimming motility와 type IV pili(섬모)의

twitching motility로 구분되며 전자는 액체에서의 운동성

을, 후자는 고체에서의 운동성에 관여한다(Feng, 2013).

일반적으로 풋마름병균은 단극모의 편모를 구성하며 변

이체는 병원성이 감소하는 것으로 보고되었다(Tans-Kersten

등, 2001). 토마토 풋마름병균의 경우 편모는 감염초기 기

주체에 정착 침입에 관여하지만 도관에 정착 증식하면 병

원성에 차이가 없는 것으로 보고되었다(Tans-Kersten 등,

2001). 

생리형 분포. 4개 대조균들과 고추에서 분리된 63개

풋마름병균등의 생리형(biovar)을 조사한 결과, 대조 균주

들은 biovar 1(KACC10149, KACC10827), 2(KACC10819),

3(KACC10711)으로 조사되었으며, 고추에서 분리한 풋마

름병균들은 biovar 3과 4의 2가지 형태로 구분이 되었다.

Table 2. Biochemical and physiological characteristics of
Ralstonia solanacearum strains isolated from peppers

Test

Strains 
from 

Peppers
(n = 63)a

Reference 
strains
(n = 4)

Colonies on TTC Fluidal,
 > 5 mm

Fluidal, 
> 5 mm

Gram reaction −

b
−

Grows aerobically + +

Colonies yellow or orange on YDC − −

Colonies mucoid on YDC at 30oC + +

Fluorescent pigment on KB − −

Diffusible non-fluorescent pigments on KB − −

Urease + +

Oxidase + +

Growth on D1M agar − −

Motility V +

Growth at 37oC + +

Growth at 41oC − −

NaCl tolerance < 2.0% < 2.0%

Nitrite from nitrate + +

Gas from nitrate + V

Tobacco HR + +

aNo. of bacteria tested.
b
−, negative; +, positive; V, variable.

Fig. 1. Transmission electron micrograph of Ralstonia
solanacearum isolates with (A) and without (B) one polar
flagellum.

Table 3. Biovars of Ralstonia solanacearum strains isolated from
peppers

Test
Biovar 1
(n = 2)a

Biovar 2
(n = 1)

Biovar 3
(n = 18)

Biovar 4
(n = 46)

Utilization of:

 Dextrose +b + + +

 Mannitol − − + +

 Sorbitol − − + +

 Dulcitol − − + +

 Trehalose + − + +

Oxidation of:

 Lactose − + + −

 Maltose − + + −

 D(+)-cellobiose − + + −

Nitrite from nitrate + + + +

Gas from nitrate − − + +

aNo. of bacteria tested. 
b+, positive; −, negative. 
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Biovar 3은 17개 균주(27%)였으나 biovar 4는 46개 균주

(73%)로 biovar 4가 우점계통이었다(Table 3). Biovar 3으

로 확인된 17개 균주(KPRS1, 2, 17, 41, 42, 43, 44, 56,

73, 75, 76, 78, 79, 80, 81, 82, 98)들은 경기(화성), 충남

(공주, 서산, 청양, 태안), 충북(괴산, 음성, 청원), 전북(임

실)의 다양한 지역에서 채집된 풋마름병균으로 지역간 특

이적인 분포는 관찰되지 않았으나 대체로 중부지역에서

발생되는 것으로 조사되었다. 나머지 46개의 모든 풋마름

병균들은 질산염으로부터 공기를 생성하는 전형적인 biovar

4의 I형으로 확인되었다. 기존의 보고에서 국내 고추와 토

마토에서 분리된 풋마름병균은 biovar 4와 race 1 계통들

이 분포하고 있음을 제시한바 있다(Seo 등, 2007). 그러

나 Jeong 등(2007)에 의하면 국내 고추 풋마름병균은 모

두 race 1이고 biovar 3과 4의 2계통이 분포하는데 biovar

4가 우점계통으로 다양한 지역에 분포하는 것으로 보고

하였다. 본 연구에서도 기존의 보고와 유사한 결과가 확

인되었지만 특이하게도 biovar 3 계통의 지역별 분포 비

율이 높아지고 있어 발생지역이 확산되고 있는 것으로 추

정되었다. 미국 남동부의 다양한 기주에서 분리된 풋마름

병 중 고추 풋마름병균주는 모두 race 1의 biovar 3에 속

한다고 하였다(Hong 등, 2012). 그러나 이디오피아의 고

추 풋마름병균은 모두 biovar 1에 속하는 것으로 보고되

었으며(Lemessa 등, 2010), 일본에서 고추 풋마름병균의

경우는 race 1의 biovar N2, biovar 3, biovar 4로 보고되

었다(Horita와 Tsuchiya, 2001). 이러한 보고들로 보아 고

추 풋마름병균은 세계적으로 다양한 biovar가 존재하면서

지역적 발생 특성이 있는 것으로 추정되며, 금후 우리나

라에서도 새로운 biovar의 발생과 더불어 biovar 3의 발

생 비율이 증가될 것으로 추정된다.

병원성 조사. 고추에서 분리한 63개와 대조로 사용한

4개 풋마름병균을 대상으로 고추와 토마토에서 병원성을

검정한 결과, 고추에서는 3개의 대조 균주(KACC10149,

10819, 10827), 토마토에서는 2개의 대조 균주(KACC10149,

10819)를 제외한 모든 균주가 발병 정도 4와 5로 강한 병

원성을 나타냈으며, 고추보다는 토마토에서 강한 병원성

을 나타내는 균주가 많은 경향이었다(Table 4, Fig. 2). 이

러한 결과로 보아 국내 고추에서 발생되는 풋마름병균들

은 세균학적 특성이나 생리형에 관계없이 강한 병원성을

가진 계통들로 기온이 높은 계절에는 노지와 비닐하우스

의 고추 및 토마토 재배에 있어서 생산제한 요인으로 크

게 작용할 것으로 생각된다. 편모를 소유한 고추 풋마름

병균주와 무편모 균주와의 병원성은 인공 접종에 있어서

는 뚜렷한 차이를 보이지 않았으나, 향후 자연상태의 조

건을 부여하여 정밀실험에 의한 운동성 추적과 병원성과

의 관계를 구명할 필요가 있다. 

유전적 다양성. 국내 고추에서 분리한 풋마름병균들과

대조 균주를 포함한 총 67개 균주의 유전적 다양성은 rep-

PCR(REP, ERIC, BOX primer)을 이용하여 분석하였다.

풋마름병균들은 3가지 PCR중 BOX-PCR에서 가장 높은

다형성 밴드를 나타냈다(Fig. 3). PCR 밴드의 다양성은

Table 4. Pathogenicity of Ralstonia solanacearum strains on red
pepper and tomato

Disease severitya Red pepper Tomato

1  3b 2

2 0 0

3 0 0

4 28 13

5 36 52

aDisease severity was investigated from 14 to 21 days after
inoculation using the following scale: 1 = no symptoms; 2 = one leaf
wilted; 3 = two to three leaves wilted; 4 = four or more leaves wilted;
5 = whole plant wilted (dead plant).
bNo. of bacterial strains. 

Fig. 2. Disease severity of R. solanacearum isolate KPRS15 on pepper (A) and tomato (B) host plants. Disease severity was observed

on pepper cv. Daewang and tomato cv. sukwang four and three weeks after inoculation.
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균주간의 유전적 다양성 정도가 높은 것을 암시한다. 3가

지 primer를 종합하여 분석 후 70%의 유사도를 기준으로

보았을 때 국내 고추에서 분리된 풋마름병균들은 크게 12

group으로 구분되었다(Fig. 4). Rep-PCR 분석을 통하여

각 그룹간의 biovar type과 분리 지역의 상관관계를 분석

한 결과, biovar type별로는 특별히 구분할 수 있는 관계

를 확인할 수 없었으며, 그룹간 분리 지역별로 일부 구분

되었지만 상관관계가 있다고 하기에는 미미한 정도였다.

특히 대조 균주인 KACC10149는 미국의 토마토에서 분

리된 biovar 1로서 biovar 4인 국내 고추 분리균 KPRS4

와 같은 유전적 유연관계를 가진 것으로 나타났으며, KPRS71

은 다른 고추 분리균들과 원연적 유연관계를 보였다. Rep-

PCR에서 국내에 분포하는 풋마름병균의 유전적 다양성

의 결과는 풋마름병균의 분포지역이 넓고 유전적으로 분

화속도가 빠르기 때문일 것으로 추정되었다. 이러한 결과

로 미루어보아 국내 고추에서 분리된 63개의 균주 역시

지역별로 많은 분화가 되었음을 예측할 수 있었다. Seo

등(2007)은 21개 고추 풋마름병균의 BOX-PCR 결과, 토

마토 풋마름병균에 비하여 높은 DNA 다형성이 검출되었

다고 하여 본 연구결과와 유사한 경향을 보였다. 중국, 일

본, 미국, 이디오피아 등에서는 고추 분리균에 한정 하지

않고 다양한 기주로부터 분리된 R. solanacearum 균주의

유전적 다양성을 조사 하였으며, rep-PCR(Lemessa 등,

2010), egl과 hrpB 유전자를 이용한 phylotype-specific

PCR(Hong 등, 2012; Xu 등, 2009), AFLP(Horita와 Tsuchiya,

2001)의 핵산지문법이 사용되어 race별 biovar별 균주간

특이성을 조사한 바 있다. Jeong 등(2007)은 AFLP와 16S

rRNA, endonuclease, hrpB와 mutS로 biovar 간의 유전적

다양성을 조사 하였으며, 국내에서 분리된 풋마름병균이

국외 분리균과 명백히 구별되는 유전적 특성을 보인다고

하였다.

결론적으로 본 연구에서는 다양한 지역의 고추 포장으

로부터 분리된 63개 풋마름병균의 특성을 조사하였는데

Fig. 3. BOX-PCR fingerprint patterns of Ralstonia solanacearum pepper isolates and reference strains. The numbers on respective lanes
are in accordance with those of KPRS. M, size markers (100 bp plus DNA ladder); CK1, KACC10819; CK2, KACC10827; CK3,
KACC10711; CK8, KACC10149.

Fig. 4. Genetic relationships of Ralstonia solanacearum pepper
isolates and reference strains based on rep-PCR polymorphic
bands amplified by BOX, ERIC and REP primer. 
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세균학적 특성에 일부의 차이가 있었으며, 생리형은 biovar

3과 4에 속하였으며, rep-PCR에 의한 유전적 다양성은 분

리 지역, biovar type에 따라 구분되지 않았지만 균주간의

고유한 DNA 다형성을 보여 국내 고추 풋마름병균은 다

양한 유전형이 분포하고 있는 것으로 사료되었다.

요 약 

전국 7개도 14개 시·군의 주요 고추 재배지에서 시들

음 증상을 나타내는 식물체의 땅가 줄기에서 분리·선별

된 63개 풋마름병균들의 특성을 조사하였다. 고추에서 분

리된 풋마름병균들은 고추(cv. 대왕)와 토마토(cv. 서광)에

강한 병원성을 나타냈다. 모든 병원균들은 배양적, 생리·

생화학적 특성 및 특이 PCR 검출에 의하여 Ralstonia

solanacearum으로 동정되었다. 고추에서 분리된 63개 풋

마름병균들은 race 1 계통으로 2가지 biovar로 구분되었

는데, biovar 3은 17개 균주로 27%였고 biovar 4는 46개

의 균주로 73%였으며, biovar 4의 생리형이 우점계통이

었다. Rep-PCR에 의한 국내 고추 풋마름병균들의 유전적

다양성을 확인한 결과, 70%의 유사성을 기준으로 12개의

group으로 구분되었다. 이러한 결과들은 국내 고추 풋마

름병에 대한 방제와 저항성 품종 육성에 중요한 기초 자

료를 제공할 것이다.
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