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ABSTRACT: All tested Korean populations of the diamondback moth, Plutella xylostella, are known to be resistant especially against 

pyrethroid insecticides by mutation in its molecular target, para-sodium channel. Moreover, P. xylostella is able to develop resistance against

most commercial insecticides. This study was performed to develop an efficient control technique against P. xylostella by a combined 

treatment of an endoparasitoid wasp, Cotesia plutellae, and a microbial insecticide, Bacillus thurigiensis. To investigate any parasitism preference

of C. plutellae against susceptible and resistant P. xylostella, five different populations of P. xylostella were compared in insecticide 

susceptibilities and parasitism by C. plutellae. These five P. xylostella populations showed a significant variation against three commercial

insecticides including pyrethroid, organophosphate, neonicotinoid, and insect growth regulator. However, there were no significant differences

among five P. xylostella populations in their parasitic rates by C. plutellae. Moreover, parasitized larvae of P. xylostella showed significantly

higher susceptibility to B. thuringiensis. As an immunosuppressive agent, viral ankyrin genes (vankyrins) encoded in C. plutellae were transiently

expressed in nonparasitized larvae. Expression of vankyrins significantly enhanced the efficacy of B. thuringiensis against the third instar 

larvae of P. xylostella. Thus an immunosuppression induced by C. plutellae enhanced the insecticidal efficacy of B. thuringiensis. These results suggest

that a combined treatment of C. plutellae and B. thuringiensis may effectively control the insecticide-resistant populations of P. xylostella.
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초 록: 국내 배추좀나방(Plutella xylostella) 집단은 피레스로이드 농약에 대해서 저항성을 보이며, 이는 이 살충제의 작용점인 소듐이온채널 유전

자의 돌연변이에 기인된다. 더욱이 배추좀나방은 대부분 상용화된 살충제에 대해서 저항성을 발달시킬 수 있다. 본 연구는 배추좀나방을 효과적

으로 방제하기 위해 내부기생성 천적인 프루텔고치벌(Cotesia plutellae)과 미생물농약인 Bacillus thurigiensis의 혼합처리 기술을 개발하기 위해 

수행되었다. 프루텔고치벌이 감수성과 저항성 배추좀나방에 대한 기생 선호성에 차등이 있는 지 조사하기 위해 다섯 개 서로 다른 집단에 대해서

살충제 감수성과 프루텔고치벌 기생성 차이를 비교하였다. 이들 배추좀나방 집단들은 피레스로이드, 유기인계, 네오니코틴계 및 곤충성장조절제

를 포함하는 세 종류의 상용 살충제에 대한 약제 감수성에서 뚜렷한 차이를 보였다. 그러나 이들 집단들은 프루텔고치벌에 의한 기생률에서는 차

이를 보이지 않았다. 더욱이 기생된 배추좀나방은 B. thuringiensis에 대해서 감수성이 증가되었다. 프루텔고치벌이 갖는 면역억제인자 가운데 바

이러스 유래 ankyrin 유전자(vankyrin)를 비기생된 배추좀나방에 발현시켰다. Vankyrin의 발현은 배추좀나방 3령충의 B. thuringiensis에 대한 

감수성을 현격하게 증가시켰다. 즉, 프루텔고치벌에 의해 야기된 면역저하가 B. thuringiensis의 살충력을 증가시켰다. 이러한 결과들은 프루텔고

치벌과 미생물농약인 B. thuringiensis의 혼합처리가 살충제 저항성 배추좀나방을 효과적으로 방제할 수 있다고 제시하고 있다.
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배추좀나방(Plutella xylostella)은 배추와 케일과 같은 십자

화과 작물을 가해하는 해충이다. 비교적 짧은 세대 기간과 높은 
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생식력으로 생육에 적합한 환경이 주어지면 야외에서 높은 밀

도로 대발생할 수 있는 해충이다. 더욱이 살충제에 대한 빠른 저

항성 발달로 이 해충 밀도를 경제적 피해 수준 이하로 낮추기 어

려운 난 방제 해충이다. 특별히 전작해충을 대상으로 널리 사용

되고 있는 피레스로이드 살충제에 대해서 국내 배추좀나방 야

외 집단들이 이 살충제의 작용점인 소듐이온채널 유전자에 돌

연변이를 나타냄으로 저항성을 획득하였다고 보고하였다

(Kwon et al., 2004).

국내외 자료를 살펴보면, 배추좀나방은 유기인계, 카바메이

트계는 물론이고 생물농약인 Bacillus thuringiensis (Bt)에 대해

서도 야외 조건에서 저항성을 보여 거의 모든 상품화된 살충제

에 대해서 저항성을 발현시킬 수 있어 효과적 방제에 어려움을 

주고 있다.

본 연구는 이러한 배추좀나방 방제에 어려움을 해결하기 위

한 대체 기술로서 통합생물방제 전략을 고안하였다. 프루텔고

치벌(Cotesia plutellae)은 배추좀나방에 의해 특이적 전문 내부

기생봉으로 어린 유충의 혈강에 자신의 알을 산란하여 기주가 

최종 령에 이를 때 다 자란 기생봉 유충이 기주 몸을 빠져나와 용

화되며 기주는 치사하게 된다(Bae and Kim, 2004). 프루텔고치

벌의 성공적 기생을 위해서는 여러 기생인자가 수반되어야 한

다. 이러한 기생인자는 어미 유래의 독샘물질, 난소단백질 및 폴

리드나바이러스(polydnavirus)를 포함하며 배자 유래의 기형세

포(teratocyte) 및 기생봉 유충 자신을 포함하게 된다(Kim, 2006). 

이들 기생인자 가운데 비교적 연구가 많이 되고 가장 높은 공헌

도를 보일 것으로 여겨지는 기생인자가 폴리드나바이러스이다.

폴리드나바이러스는 맵시벌상과에 속하는 일부 아과들의 내

부기생봉류에서 발견되는 곤충 DNA 바이러스로서 기주인 기

생봉의 분류군에 따라 맵시벌과에 속한 이크노바이러스

(ichnovirus)와 고치벌과에 속한 브라코바이러스(bracovirus)

로 구분된다(Webb, 1998). 프루텔고치벌이 갖는 폴리드나바이

러스는 브라코바이러스의 일종인 Cotesia plutellae bracovirus 

(CpBV)이다(Bae and Kim, 2004). 배추좀나방 체내에 전달되

는 CpBV 게놈은 약 540 kb 길이로서 35 개의 고리조각으로 구

성되며 157 개의 추정 유전자를 담고 있다(Chen et al., 2011).

다양한 CpBV 유전자 가운데 viral ankyrin (vakyrin) 유전자

가 기주의 세포성 및 체액성 면역 작용을 모두 억제하는 것으로 

보고되었다(Kim et al., 2007; Bae and Kim, 2009). 총 7 개로 구

성된 이 유전자군은 기생 초기에 발현하며 기생 기간 동안 지속

적으로 발현 수준을 유지하는 것으로 기생봉 알과 유충을 기주 

면역반응으로부터 기생봉을 보호하는 것으로 여겨지고 있다

(Bae and Kim, 2009).

본 연구는 약제 저항성 배추좀나방에 대해서 효과적 방제 기

술을 개발하기 위한 통합생물방제 기술을 개발하기 위해 기생

성 천적인 프루텔고치벌을 배추좀나방 전문 천적으로 선발하

고, 여기에 미생물농약인 Bt를 추가하는 혼합 생물방제제 처리 

기술을 적용하였다. 이는 프루텔고치벌이 약제 저항성과 관련 

없이 배추좀나방을 기생하여 치사시킬 것이고, Bt는 감수성 개

체는 물론이고 기생봉이 기생된 저항성 개체가 면역 작용이 약

화되어 Bt에 감수성이 높아질 것이라는 가정에 이 두 생물방제

를 혼합하여 적용하려 고안하였다. 이러한 방제 목적을 분석하

기 위해 본 연구는 먼저 프루텔고치벌이 약제 감수성 차이에 관

련 없이 기생을 시키는 지를 분석했다. 이후 프루텔고치벌에 기

생된 배추좀나방의 Bt 감수성 증가를 분석했고, 이를 작용기작 

면에서 증명하기 위해 CpBV가 갖는 vankyrin 유전자를 잠시발

현(transient expression) 기술(Hepat and Kim, 2012)을 통해 이

러한 면역억제와 Bt 감수성 증가와의 인과 관계를 검정하였다.

재료 및 방법

배추좀나방 채집 및 사육

본 연구에 사용된 배추좀나방은 모두 다섯 집단을 이루었다. 

먼저 두 실내충이 포함되었다. 하나는 감수성 계통으로 살충제 

노출 없이 실내에서 적어도 10년간 유지되어온 집단(‘LAB’)과 

충북대학교 식물의학과 연구실에서 살충제 저항성 목적으로 선

발된 유기인계 저항성 집단(‘RS’) 그리고 야외에서 채집되어 실

내에서 증식된 세 개의 야외 집단으로 경북 지역의 청송(‘CS’), 

안동 송천(‘SC’), 및 안동 송현(‘SH’) 집단을 포함하였다. 유충

은 배추 잎으로 사육하였으며 성충은 10% 설탕물을 제공하였

다. 모든 발육 시기는 25℃ 실내 조건에서 16:8 h 광주기 조건에

서 사육되었다.

프루텔고치벌 사육

프루텔고치벌은 안동의 배추 포장에서 채집된 배추좀나방에

서 얻은 야외 집단을 실내 조건(온도 약 25℃, 광주기 16:8 (L:D) 

h)에서 누대 사육하였다. 배추좀나방 2령 유충을 프루텔고치벌 

기생에 이용하였다. 배추좀나방 유충에 대한 기생은 우화 후 1 

일 동안 미리 교미가 허용된 성충 집단에 배추좀나방 유충을 24 

시간 동안 노출시켜 기생시켰다. 이후 기생된 배추좀나방은 일

반 사육 방법으로 사육되었으며, 형성된 고치에서 우화된 성충

은 50% 설탕물을 먹이로 공급하였다. 
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배추좀나방에 대한 살충력 검정

살충제에 대한 감수성 분석은 상품화된 제형을 구입하여 옆침

지법으로 처리하였다. 배추좀나방에 적용한 세 약제는 flufenoxuron 

5% 제형(카스케이드
®
), ethofenprox+penthoate 7+30% 제형

(로드
®
), spinosad 10% 제형(부메랑

®
)이었다. 각 약제를 증류수

를 이용하여 1,000 ppm으로 제조한 후 다시 증류수로 500, 250, 

125 ppm으로 연속 희석을 실시하였다. 옆침지는 조제된 농약 

현탁액에 2 cm
2
 배추 잎을 약 10 분간 침지시킨 후 여과지에 올려 

약 5 분간 건조시켰다. 각 배추 잎에 배추좀나방 3령충을 10 마리

씩 3 반복으로 처리하였으며, 매일 24 시간 주기로 7 일 동안 생

존수를 계수하였다. 배추좀나방의 5 일차 살충률을 기준으로 프

로빗 프로그램(Raymond, 1985)에 기입하여 반수치사약량을 

산출하였다.

기생력 분석

갓 우화한 프루텔고치벌 암수 성충을 기생력 분석에 이용하

였다. 첫날 성충을 얻기 위해 기생봉 번데기 각각을 0.6 mL 튜브

에 넣고, 고치에서 깨어난 성충을 현미경으로 산란관의 존재 유

무를 통해 암, 수를 구분하였다. 각 기생력 분석 상자는 암컷 1 마

리, 수컷 2 마리를 배추좀나방 애벌레 100마리씩 사육하는 상자

에 집단별로 3반복 실험하였다. 7~8 일간 기생률을 확인하고 고

치를 계수 한 후 SAS 프로그램을 이용하여 표준편차를 비교하

여 Sigma plot 프로그램으로 그래프를 그렸다. 표준편차를 비교

한 결과 산란의 차이가 거의 없었다. 

CpBV segment 미량주사

본 연구에 사용된 CpBV segment는 총 네 개(CpBV-S2, CpBV-S8, 

CpBV-S9, CpBV-S16)였다. 이 segment들은 Choi et al. (2005)

에 의해 트랜스포존을 이용하여 제조된 것으로 Escherichia coli 

복제 origin을 포함하고 있다. 각 CpBV segment의 양을 늘리기 

위해 다시 재조합 E. coli를 증식시켰고, 여기에서 miniprep을 통

해 각 segment DNA를 확보하였다. 각 segment는 50 ng의 양으로 

cellfectine 용액인 Metafectene-Pro (Biontex, Plannegg, Germany)

와 부피 비율로 1:1로 혼합 후 500 nL의 부피로 곤충 체내에 주입

하였다(Fig. 3A 참조). 대상 곤충은 3령충 배추좀나방으로 혈강

에 주입 후 다시 배추 잎으로 상기의 조건에서 사육하였다. 

RNA 추출 및 RT-PCR

처리된 배추좀나방 유충은 CpBV segment DNA 주입 후 24 

시간 간격으로 8-10 마리씩 임의로 선발하여 총 RNA 추출에 이

용되었다. RNA 추출은 Trizol 용액(MRC, Cincinnati, OH, 

USA)을 이용하여 제조회사의 지침대로 RNA를 추출하였다. 추

출된 RNA 1 μL를 RT-Premix
® 

(인트론바이오테크놀로지, 서

울)를 아용하여 cDNA를 제조하였다. 제조된 cDNA를 이용하

여 다음의 조건으로 PCR하였다. 전체 8 개의 vankyrin 유전자를 

대상으로 7쌍의 PCR 프라이머를 이용하였으며, 이들 프라이머 

서열은 Bae and Kim (2009)에 이용된 것들이었다. PCR 반응물

은 94℃에서 1 분, 50℃에서 1 분, 72℃에서 1 분씩 35 회 증폭 반

복으로 실시되었다.

Bt를 이용한 CpBV 처리된 배추좀나방의 생물검정

Bt 처리를 위해 B. thringiensis ssp. kurstaki를 이용하였다. 이 

세균의 증식과 미생물 제형화는 Seo and Kim (2011)에 의해 진

행된 약제를 이용하였다. Bt 처리 농도는 70 ppm로서 상기에 기

술한 옆침지법을 이용하였다. CpBV segment 처리 후 48 시간 

경과 후 생물 검정하였다. 각 처리는 10 마리씩 3 반복하였다. Bt 

처리 후 5 일 경과 후 생존수를 계수하였으며, 이를 토대로 처리 

별 살충력을 비교하였다.

통계분석

기생율과 살충율의 자료는 arcsine 수치변화 이후 one way 

ANOVA 분석을 실시하였다. 처리의 평균간 비교는 Least Squared 

Difference (LSD) 검정을 실시하였으며, 제I형오류 확률은 0.05

로 설정하고 평균치 차이의 유의성을 판별하였다. 모든 통계량 

계산은 SAS 프로그램(SAS Institute, 1989)을 이용하였다.

결 과

배추좀나방 집단 간 살충제 감수성 변이

배추좀나방 적용 약제 세 종류를 중심으로 전체 다섯 개 배추

좀나방 집단에 대한 살충제 감수성 변이를 분석하였다(Fig. 1). 

전체적으로 flufenoxuron이 가장 높은 살충력을 보였으며, 다음

으로 피레스로이드와 유기인계 혼합제에서 높은 살충력을 나타

냈고, neoniconitoid인 spinosad가 비교적 낮은 살충력을 보였

다. 이러한 결과를 반수치사약량으로 산출한 결과(Table 1) 각 
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Fig. 1. Susceptibilities of five different populations of Plutella xylostella
against three different insecticides (flufenoxuron, etofenprox, and
spinosad). LAB', 'CS', 'SC', 'SH', and 'RS' represent collection groups 
of laboratory, Chungsong, Songchun, Songhyun, and resistant strain,
respectively. Mortality was measured at 5 days after treatment (DAT).
Each measurement was replicated three times. Each replication used
10 larvae.

Table 1. Comparison of insecticide susceptibilities of different 
strains of Plutella xylostella larvae (second instar) in median lethal 
dose (LC50)

Popul

ation
a N LC50 (95% CI) X

2
df P RR

b

Flufenoxuron

LAB 150 327.6 (237.0 - 435.3) 2.988 2 0.776 1.00

CS 150 539.8 (348.3 - 1173.4) 0.223 2 0.105 1.65

SC 150 398.3 (299.2 - 536.1) 1.404 2 0.505 1.22

SH 150 342.9 (236.8 - 479.0) 1.317 2 0.482 1.05

RS 150 804.0 (530.1 - 2102.5) 0.448 2 0.201 2.45

Etofenprox

LAB 150 396.12 (277.0 - 572.7) 1.985 2 0.629 1.00

CS 150 663.79 (455.0 - 1350.0) 0.071 2 0.035 1.68

SC 150 418.96 (296.9 - 619.6) 3.142 2 0.792 1.06

SH 150 482.49 (346.6 - 702.8) 0.548 2 0.240 1.22

RS 150 1108.34 (665.8 - 5685.9) 0.066 2 0.032 2.80

Spinosad

LAB 150 230.72 (133.0 - 326.2) 0.586 2 0.254 1.00

CS 150 940.22 (595.9 - 3221.2) 0.830 2 0.340 4.08

SC 150 276.10 (170.2 - 392.8) 0.641 2 0.274 1.20

SH 150 380.23 (272.5 - 526.8) 1.102 2 0.424 1.64

RS 150 1442.07 (693.1 - 17172.3) 0.088 2 0.043 4.95

a
 'Population' indicates collection group of P. xylostella used in 
this study. 'LAB', 'CS', 'SC', 'SH', and 'RS' represent collection 
groups of laboratory, Chungsong, Songchun, Songhyun, and 
resistant strain, respectively.

b
 'RR' represents relative ratio of LC50 compared to 'LAB' population
in each insecticide.

약제에서 감수성집단(‘LAB’)이 가장 높은 살충제 감수성을 보

였으며, 실내 선발 계통(‘RS’)이 가장 낮은 감수성을 나타냈다. 

야외충들은 모든 약제에서 실내 감수성 집단과 선발 집단의 중

간 감수성을 보였으며, 야외충 사이에는 청송(‘CS’) 집단이 두 

안동 집단들(‘SH’, ‘SC’)에 비해서 모든 처리 농약에 대해서 낮

은 감수성을 나타냈다.

배추좀나방 집단 간 프루텔고치벌 기생력 분석

배추좀나방 적용 살충제에 대해서 차등 감수성을 보인 집단

들에 대해서 프루텔고치벌의 기생이 차이를 보이는 지를 검정

하기 위해 동일 조건의 기생력 시험이 실시되었다(Fig. 2). 각 기

생력 검정 조건은 동일화하기 위해 갓 우화한 암컷 1 마리와 수

컷 2 마리를 동일한 시기의 배추좀나방 100 마리에 처리하였다

(Fig. 2A). 이러한 결과 약제 감수성 차이와 관련 없이 모든 집단

에 기생력 차이를 나타내지 않았다(Fig. 2B).
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Fig. 2. Comparison of Cotesia plutellae parasitism against different
populations that exhibit variation in insecticide susceptibilities. 
(A) A diagram showing a parasitism test. One day old parasitoid 
adults were used to test the parasitism, in which 'DBM' represents 
young larvae of Plutella xylostella. (B) Parasitic rates. Each treatment
was replicated three times. Each replication insisted of 10 larvae. 
Mortality was measured at five days after treatment. Different 
letters above standard deviation bars indicate significant difference
among means at TypeⅠerror = 0.05 (LSD test). 'LAB', 'CS', 'SC', 'SH', 
and 'RS' represent collection groups of laboratory, Chungsong, 
Songchun, Songhyun, and resistant strain, respectively.

Table 2. Enhanced pathogenicity
a
 of Bacillus thuringiensis in 

Plutella xylostella larvae
b
 parasitized by Cotesia plutellae

Treatment
c

N LC50 (95% CI) X
2

df P

NP 180 71.7 (24.5 - 118.7) 1.57 3 0.333

P 180 47.4 (15.7 - 78.6) 0.92 3 0.180

a
 Mortality was measured at 5 days after treatment.
b
 Third instar larvae

c
 'NP' and 'P' stand for nonparasitized and parasitized larvae, respectively.

(A) 

(B) 

Fig. 3. Transient expression of different vankyrin genes in nonparasitized
third instar larvae of Plutella xylostella. (A) A schematic procedure 
of transient expression. Four CpBV segments include S2, S8, S9, 
and S16. (B) Expression of vankyrin genes (RT-PCR). To confirm 
cDNA integrity, β-actin expression was analyzed.

기생 배추좀나방의 Bt 감수성 증가

기생된 배추좀나방과 비기생된 개체들 사이에 Bt 생물농약

에 대한 감수성이 차이가 분석되었다. 프루텔고치벌에 기생 후 3

일 경과된 3령충에 접종한 결과 기생에 따라 배추좀나방은 Bt에 

대해서 높은 감수성을 나타냈다. 이러한 결과를 반수치사약량

으로 산출한 결과 약 1.51 배의 감수성이 낮아졌다(Table 2). 

Vankyrin 유전자의 잠시발현 유도 및 Bt 감수성 증가

 

기생에 따라 Bt 농약에 대해서 높아진 감수성을 설명하기 위

해 기생인자 가운데 면역력을 낮추는 유전자인 vankyrin을 이용

하여 잠시발현을 유도하였다(Fig. 3). Vankyrin 유전자를 포함

하고 있는 총 네 종류의 CpBV segment를 선발하였다(Table 3). 

CpBV-S2의 경우 2 종류의 vankyrin을 포함하고 있으며 이 

segment를 주입할 경우 두 유전자 모두 발현되는 것을 확인하였

다(Fig. 3B). 그러나 CpBV-S8의 경우는 3 개의 vankyrin 유전자

를 함유하나 vank5만 발현되었다. 또한 CpBV-S9의 경우 2 개의 

vankyrin 유전자를 함유하나 vank7만 발현되었다. CpBV-S16

은 1 개의 vankyrin 유전자를 갖고 있으나 발현되지 않았다.

이러한 CpBV segment 주입 후 vankyrin 유전자의 발현 조건

에서 Bt 농약에 대한 감수성을 분석한 결과 대조구에 비해 

vankyrin이 발현된 개체들이 높은 Bt 감수성을 나타냈다(Fig. 

4). CpBV-S16 처리구의 경우 vankyrin의 발현이 나오지 않았고 

Bt 감수성 증가도 없는 것으로 확인되었다.
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Table 3. Predicted genes encoded in the selected five viral 
segments of Cotesia plutellae bracovirus (CpBV)

CpBV   

Segment

Size

(bp)

Predicted   genes

ID
Amino  

 acids
Blasted   gene E-value

S2 13,848 ORF201 322 CpBV-PTP11 4e-171

  ORF202 327 CpBV-PTP12 2e-88

  ORF203 352 CpBV-vank1 7e-39

  ORF204 162 CpBV-vank2 2e-70

  ORF205 323 CpBV-PTP13 2e-162

  ORF206 334 CpBV-PTP14 5e-102

S8 10,763 ORF801 270 Hypothetical -

  ORF802 105 Hypothetical -

  ORF803 176 CpBV-vank3 4e-31

  ORF804 171 CpBV-vank4 4e-41

  ORF805 125 CpBV-vank5  3e-19

  ORF806 77 Hypothetical -

S9 10,741 ORF901 125 CpBV-vank6 2e-33

  ORF902 321 CpBV-vank7 6e-41

  ORF903 105 Hypothetical -

  ORF904 241 Hypothetical -

  ORF905 264 Hypothetical -

  ORF906 77 Hypothetical -

S16 7,482 ORF1601 68 Hypothetical - 

  ORF1602 163 CpBV-vank8 1e-74
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Fig. 4. Enhanced pathogenicity of Bacillus thuringiensis (Bt) by 
transient expression of vankyrins. The third instar larvae were 
micro-injected with CpBV segments containing vankyrins. After 
24 h, the treated larvae were exposed to 70 ppm of Bt. Mortality 
was measured at 5 days after treatment (DAT). Each treatment 
was replicated three times. Each replication insisted of 10 larvae. 
Mortality was measured at five days after treatment. Different 
letters above standard deviation bars indicate significant 
difference among means at TypeⅠerror = 0.05 (LSD test).

고 찰

배추좀나방에 대한 약제 방제 효율이 지속적으로 떨어지고 

있다. 이러한 주요 원인은 살충제에 대한 배추좀나방의 저항성 

발달로 해석되고 있다. 전작 해충을 대상으로 비교적 널리 살포

되고 있는 피레스로이드 살충제에 대한 배추좀나방의 저항성 

발달은 이 약제의 작용점인 소듐이온채널 유전자의 돌연변이에 

기인된 것으로, 상응한 점돌연변이로서 L1014F와 T929I가 존

재한다(Schuler et al., 1998). 이때 L1014F는 kdr (knockdown 

resistance) 저항성이고 이 두 점돌연변이가 결부되면 skdr 

(super-kdr) 저항성으로 나타나게 된다(Williamson et al., 1996). 

한국의 전 지역에서 이러한 저항성 개체들을 분석한 결과 L1014F 

돌연변이는 조사 지역 모든 곳에서 나타났으며, T929I는 70% 

이상 개체에서 검출되었다고 보고하였다.(Kwon et al., 2004). 

또 다른 작용점변환 저항성은 사이클로다이엔계 살충제의 작용

점인 GABA 수용체 변환을 통해 나타나며, 배추좀나방의 경우 

두 가지 유사체(paralog) 유전자가 발견되었다(Yuan et al., 

2010). 생물농약인 Bt에 대해서도 배추좀나방은 야외에서 저항

성을 나타냈다. 나비목 곤충에 독성을 보이는 Bt 농약의 Cry IA 

독소 단백질은 중장세포 막에 존재하는 cadherin 단백질에 결합

하여 작용을 이루는 데 이때 돌연변이에 의해 이 cadherin의 변

형은 약제 저항성으로 발달될 수 있다(Tabashnik et al., 1997).

본 연구는 상용 화학농약 기반의 배추좀나방 방제가 살충제 

저항성 발달로 어려움을 주고 있다는 상황 속에서 생물농약 기

반의 새로운 방제 기술을 개발하는 데 목표를 두었다. 본 연구에

서 추구한 새로운 방제 기술은 미생물농약인 Bt와 천적인 프루

텔고치벌의 혼합 처리를 고안했다. 이는 프루텔고치벌의 배추

좀나방에 대한 기생이 약제 저항성 유무와 관련 없이 이뤄질 것

이라는 가정에서 출발했다. 따라서 Bt 약제에 저항성으로 생존

한 개체는 프루텔고치벌의 기생에 따라 치사에 이르고 또한 이

로 인해 차세대 집단에 저항성 유전자의 빈도를 낮추겠다는 전

략을 담고 있다. 이러한 가설을 증명하기 위해 우선 살충제에 대

한 감수성에서 차등을 보이는 배추좀나방 집단을 대상으로 프

루텔고치벌의 기생력을 분석했고, 결과로 프루텔고치벌은 약제 

감수성 차등과 무관하게 배추좀나방의 기생을 시도하는 것으로 

나타났다. 더욱이 프루텔고치벌에 기생된 개체들은 Bt 농약에 

대한 감수성이 증가했다. 이는 이 두 생물인자의 협력 효과로 해

석될 수 있다. 이를 기작적으로 증명하기 위해 우리는 프루텔고

치벌의 기생이 배추좀나방의 면역을 저하시키고, 이에 따라 미

생물제제인 Bt에 대한 감수성이 높아져 이 약제의 배추좀나방

에 대한 살충력이 증가한 것으로 해석했다. 

프루텔고치벌은 다양한 기생인자를 이용하여 기주의 면역력
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을 저하시킨다(Kim, 2006). 특별히 프루텔고치벌의 폴리드나

바이러스인 CpBV는 157 개의 유전자를 가지고 피기생체 배추

좀나방 체내로 들어가고, 이들 유전자의 발현을 시도한다(Chen 

et al., 2011). 기능이 알려진 모든 CpBV 유전자들은 기주의 세

포성 및 체액성 면역을 억제할 수 있다(Kim et al., 2007). 특별히 

vankyrin 유전자는 대상 기주 세포의 NFkB 신호전달과정을 억

제하여 면역저하를 유도하는 것으로 알려지고 있다. 초파리의 

NFkB의 핵내 이동을 억제하는 IkB인 Cactus와 유사한 ankyrin 

구조를 지니는 CpBV의 vankyrin은 초파리의 Cactus와 비교하

여 볼 때 또한 N 말단 신호처리영역과 C 말단 PEST 영역이 결실

된 구조를 나타냈다(Bae and Kim, 2009). 이 N 말단과 C 말단은 

IkB의 분해에 관여하는 신호를 지니고 있다. 즉, 전형적 IĸB의 N 

말단에 두 개의 serine 아미노산이 매우 보존적 서열(DSGΨXS: 

Ψ는 소수성아미노산, X는 임의의 아미노산)에서 나타난다

(Karin, 1999; Shirane et al., 1999). 면역신호에 따라 이 serine 부

위가 인산화되면, ubiquitin 단백질에 의해 인식되고, 이를 단백

질 분해 효소에 의해 IĸB가 분해되고, 결과적으로 NFĸB가 IĸB

와의 결합에서 방출되게 된다(Burke et al., 1999; Latimer et al., 

1998; Shirane et al., 1999; Lin et al., 2000; Senftleben et al., 

2001). 이와 유사하게 C 말단 부위도 인산화되어 단백질 분해효

소에 노출되게 된다(Beg and Baldwin, 1993; Liu et al., 1997). 

즉, CpBV의 vankyrin은 NFĸB와 결합할 수 있는 최소 ankyrin 

반복 서열은 유지하되, 세포내 신호체계에 의해 IĸB가 조절되는 

부위는 결실된 구조를 지니고 있다. 그래서 CpBV-IĸB는 NFĸB

를 항구적으로 결합하여 이 신호체계를 비가역적 억제상태로 

유도할 수 있다는 것을 의미하게 된다. Microplitis demolitor 폴

리드나바이러스에서 유래된 IĸB는 초파리의 NFĸB 단백질인 

Dif, Dorsal 또는 Relish와 결합할 수 있고, 이러한 결합은 이들 

NFĸB의 DNA 프로모터 결합을 방해하여, 궁극적으로 항생펩

타이드 유전자 발현을 억제시켰다(Thoetkiattikul et al., 2005). 

Campoletis sonorensis 폴리드나바이러스에서 유래된 7 개의 

서로 다른 IĸB들은 조직별 발현 특이성을 보였고, 발현 단백질

이 핵내에서도 존재하는 것을 보여, 이들 IĸB가 NFĸB의 신호체

계를 억제할 수 있다는 것을 뒷받침했다(Kroemer and Webb, 

2005). 따라서 CpBV의 vankyrin은 기생된 배추좀나방에서 주

요 면역억제 인자로서 작용하게 된다. 본 연구에서는 이 유전자

의 발현을 in vivo transient expression 기술(Hepat and Kim, 

2012)에 의해 유도되었고, 이렇게 발현된 vankyrin은 배추좀나

방의 Bt 감수성을 뚜렷하게 저하시켰다. 따라서 프루텔고치벌

에 기생된 배추좀나방은 vankyrin을 포함한 다양한 기생인자에 

의해 면역억제가 유도되었고, 이는 Bt의 감수성을 증가시키는 

요인이된 것으로 해석된다. 

프루텔고치벌은 국내 배추좀나방의 야외 밀도를 제한하는 

생물방제인자로 여겨진다. 중국의 항조우 지역에서 배추좀나방

에 발생하는 기생인자들을 연중 조사한 결과 프루텔고치벌은 

연중 높게 기생률을 기록하는 것을 보고하였다(Liu et al., 2000). 

프루텔고치벌의 기생이 배추좀나방의 약제 저항성과 무관하다

는 사실을 고려한다면 프루텔고치벌은 야외 배추좀나방의 약제 

저항성 빈도를 낮추는 생물적 인자로 평가를 받을 수 있다. 더욱

이 프루텔고치벌은 Bt 독소에 내성을 보이는 것으로 나타났다

(Schuler et al., 2004). 이러한 호완성과 대조적으로 화학농약으

로 야외 집단을 처리할 경우 저항성 배추좀나방에 효과가 낮으

면서 비교적 감수성인 프루텔고치벌을 치사시킬 수 있어 해충 

저항성 문제를 더 악화시키는 결과를 초래할 수 있다(Shi et al., 

2004).

본 연구는 기생봉과 Bt의 혼합 방제 기술이 배추좀나방에서 

유효하면 특별히 약제에 저항성인 집단에 이러한 혼합 방제의 

적용성이 높을 것으로 추정된다. 유사한 종합생물방제 기술이 

배추좀나방을 대상으로 개발되었다. 곤충병원세균인 Xenorhabdus 

nematophila는 면역의 주요 중개 물질인 아이코사노이드의 생

합성을 억제시킨다(Park and Kim, 2000). 최근 이 세균으로부터 

7개의 대사물질이 화학 동정되었고, 이들이 아이코사노이드 생

합성을 억제하여 면역 억제를 유도한다고 밝혀졌다(Seo et al., 

2012). 이들 물질 또는 이들 물이 포함된 세균 배양은 Bt의 살충

력을 현격하게 증가시켰다(Seo and Kim, 2011). 이러한 결과들

은 면역억제물질 또는 유용생명체들이 Bt와 혼합 처리되어 방

제 효과를 증가시킬 수 있다는 공통된 기반 기술을 제시하고 있

다. 본 연구를 기반으로 다양한 면역억제 인자들의 동정이 요구

되면 이들의 종합생물방제에 이용되어 약제 저항성으로 방제가 

어려운 해충들을 대상으로 새로운 방제 기술로서 개발될 수 있

다고 본 연구 결과들은 뒷받침하고 있다.
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