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This study was conducted to evaluate tomato plant resistance against bacterial wilt by Ralstonia solanacearum 
using tomato cultivars or tomato breeding lines maintained in RDA-Genebank of Rural Development Admin-
istration and to select resistant tomato lines for breeding purpose. We evaluated the disease responses of a 
total of 13 cultivars and 39 breeding lines from RDA-Genebank using R. solanacearum SL341 strain, which is a 
representative strain in Korea. Tomato cultivar Hawaii 7996 and Moneymaker were used as a resistant control 
plant and a susceptible control plant, respectively. A total of 32 cultivars were susceptible and 10 cultivars 
showed various disease response suggesting resistant phenotype segregation in the lines. Five commercial 
cultivars and 5 breeding lines exhibited strong resistance to bacterial wilt by the SL341 strain. These 5 breed-
ing lines might be used for further study of plant defense response against bacterial wilt and cloning of the 
resistance gene from tomato plants. Ultimately, the selected lines could be used for tomato breeding to gen-
erate bacterial wilt resistant tomato plants. 
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서 론

가지과 작물을 주요 기주로 하며 50과 400종의 기주를 감
염하는 풋마름병(bacterial wilt)의 원인세균인 Ralstonia 
solanacearum은 열대, 아열대, 온대 기후지역에 널리 분포한
다. 풋마름병원 세균은 국제적으로도 토마토, 감자, 바나나 등
에 심각한 손실은 유발하며 국내에서도 고추, 담배, 감자 등 많

은 작물의 생산에 심각한 손실을 가져오는 식물 병원세균이
다(Hayward, 1991; Hayward, 1994; Lee 등, 2011). 토양에 장기
간 서식하고 월동하는 세균은 식물 뿌리의 열린 개구나 상처를 
통하여 식물체 내부로 침투하게 되며(Um 등, 2013; Vasse 등, 
1995; Wallis와 Truter, 1978), 뿌리 물관을 통하여 지상부로 이
동할 수 있다. 물관에 도달한 병원세균은 세균 표면에 존재하는 
당지질이나 섬모를 이용하여 물관벽에 부착하여 발병을 시작
한다(Graham 등, 1977). 물관에서 병원세균은 정족수 감지신호 
기작에 의해 다량의 외피다당류(exopolysaccharide) 및 세포벽 
분해효소 들을 생산하고 식물 물관을 폐색하여 급속한 시들음 
증상을 유발하며 결국 작물을 고사시키는 것으로 알려져 있다
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(Saile 등, 1997; Schell, 2000). 초기의 시들음 증상은 식물의 수
분부족과 구별하기 어려워 풋마름병으로 명명되었고 담배에서
는 입고병 그리고 감자의 경우는 괴경에서 갈색썩음병으로 불
리기도 한다. 이 세균에 의한 풋마름병은 화학적 방제 및 생물
학적 방제가 어려우며 주로 윤작이나 저항성 품종 육성을 통한 
저항성 유전자의 도입과 같은 방법으로 병 발생을 억제하는 방
향으로 연구가 진행되고 있다(Balatero 등, 2005).
병원세균 R. solanacearum은 기주 범위에 따라 5개의 race로, 
탄소원의 활용 능력에 따라 다양한 biovar로 분류되며(Hayward, 
1991), 이러한 race와 biovar에 따른 병원성의 차이가 보고되어 
있다(Jeong 등, 2011; Lopes 등, 2005). 가장 최근에는 병원세균
을 지리적 분포와 기주에 따른 병원성 분자마커를 이용한 분석
을 통해 4개의 phylotype으로 구별하기도 한다(Fegan과 Prior, 
2005). 본 연구에서 이용한 국내에 광범위하게 분포하고 있는 
race 1 (phylotype I)의 균주는 대부분의 가지과 작물을 침해하
는 기주범위가 매우 넓은 병원균이다(Jeong 등, 2007). 일반적
으로 병원체의 기주특이성은 유전적 요인으로 결정된다. 이는 
토마토와 R. solanacearum 간의 상호작용 또한 병원균과 기주
의 유전적인 요인이 저항성 또는 감수성의 결정에 중요한 역할
을 한다. 그러나, 기주와 병원체의 유전적 요인뿐만 아니라 이
러한 상호 작용은 발생하는 상황의 환경적인 요인에도 영향을 
받게 된다(Marco 등, 2005). 기존에 토마토의 풋마름병 저항성
은 환경요인인 온도에 의해서도 영향을 받을 수 있음이 알려져 
있다(Lee 등, 2011).
토마토(Solanum lycopersicum)는 국내 뿐 아니라 전 세계적
으로도 작물 시장에서 높은 경제적 가치를 가지는 채소작물이
다. 토마토의 유전체는 작물로서는 비교적 작은 유전체 크기를 
가지며 최근에 해독이 되어 가지과 작물의 모델로 유전체적 연
구가 활발하고 향후 여러 가지 병 저항성 유전자들의 발굴이 가
능해질 것이다(The Tomato Genome Consortium, 2012). 또한 

Agrobacterium을 통한 형질 전환 시스템의 적용이 가능하고, 비
교적 짧은 생활사 및 작은 genome을 보유하여 애기장대, 벼
와 같이 모델 식물로 연구되고 있다. 풋마름 병원세균인 R. 
solanacearum에 대한 토마토의 주된 저항성 기작은 뿌리로 침
투한 병원균의 물관에 안착 및 증식을 억제하는데 있는 것으로 
보고되었다. 풋마름병 저항성 계통에서는 병원균이 침입하면 
물관부에서 tylose 증대로 인하여 침입한 병원균의 개체수가 감
소하는데 반하여, 감수성 계통에서는 이러한 형태의 저항성 기
작이 나타나지 않는다고 보고되었다(Grimault 등, 1994). 현재
까지 토마토에서 풋마름병에 대한 저항성은 quantitative trait 
loci (QTL)에 의하여 조절되는 것으로 알려져 있다(Thoquet 등, 
1996). 풋마름병에 대하여 매우 강한 저항성을 보이는 것으로 
알려진 S. lycopersicum var. Hawaii 7996과 강한 감수성 품종인 

S. pimpinellifolium의 교잡으로 만들어진 F2 세대에서 6번 염
색체와 4번 염색체에서 저항성에 관계하는 서로 다른 QTL 들
이 확인되는 등 접종 방법 및 유전자 형태에 따라 식물에서 다

양하게 발현되는 다수의 QTL들이 보고되어 있다(Denesh 등, 
1994; Grimault 등, 2008; Thoquet 등, 1996). 토마토 염색체의 
이들 저항성 부위의 위치는 대략적으로 알려져 있으나 현재 아
직 유전자가 분리되지 못하고 있다. 본 연구에서는 농촌진흥청 
농업유전자원센터에 보존되어 있는 토마토 품종 및 순계라인
들에 대하여 국내에 광범위하게 분포하는 대표 균주인 R. sola-
nacearum SL341 균주를 이용하여 풋마름병 저항성 여부를 평
가하였다. 

재료 및 방법

병원세균 배양 및 접종원 준비. 토마토 풋마름병을 유발하
는 병원세균인 R. solanacearum SL341 (Jeong 등, 2007) (race 1, 
phylotype I) 균주는 통상 2, 3, 4-triphenyl tetrazolium chloride 
(TZC)가 포함된 TZC 고체배지(Kelman, 1954)나 CPG 액체배지
(Schaad 등, 2001)를 이용하여 30oC에서 배양하여 실험에 사용
하였다. 토마토에 병원균 접종을 위한 접종원의 준비는 병원세
균을 CPG 액체배지 5 ml에 R. solanacearum을 접종하여 30oC에
서 200 rpm으로 24시간 전배양하였다. 이후 전배양된 병원균
을 200 ml의 CPG 액체배지에 2 ml 접종한 후, 30oC에서 200 
rpm으로 24시간 진탕 배양하였다. 세균 배양액은 상온에서 
8,000 rpm으로 10분간 원심분리한 후, 상층액을 제거하였다. 
회수한 세균 pellet은 50 ml 멸균수에 현탁하여 상온에서 8,000 
rpm으로 10분간 원심분리하여 배지 성분 및 외피다당류 일부
를 제거하였다. 확보한 세균 pellet은 OD600 = 0.3-0.5 (3-5 × 108 
CFU/ml)가 되도록 100 ml 멸균수에 현탁하여 접종에 사용하
였다. 

토마토 품종의 확보 및 육성. 국내에 보존 중인 토마토 품
종의 풋마름병 저항성 검정을 위해 국립농업유전자원센타로
부터 토마토 전 품종 52 계통을 각 50립씩 분양받아 검정하였
다. 풋마름병 검정 대조구 품종으로는 토마토 순계라인으로 풋
마름병 저항성 순계품종인 Hawaii 7996과 감수성 순계품종으
로 Moneymaker 품종을 이용하였다. 또 다른 대조구 감수성 품
종으로 상업재배 품종인 서건이 이용되기도 하였다. 이들 토마
토 품종들은 유리온실에서 23-28oC 온도조건에서, 광은 자연
광 조건에서 4-6주간 재배하여 실험에 사용하였다. 각 식물의 
종자는 지피포트(또는 작은 포트)에 직파한 후 옮겨심기하여 파
종 후 총 4-6주차에 유묘검정하기까지 육묘하였다. 종자는 원
예용 부농상토에 파종하며 별도의 시비를 하지 않았으며 수돗
물을 관주하여 재배하였다. 각 실험마다 품종당 10개체의 식물
체를 이용하여 2회 반복실험 하였다.

접종 방법 및 발병률 조사. 본 연구에서는 식물체가 생육
된 포트에 세균 현탁액을 직접 부어주는 토양 관주방법이 사용
되었다(Park 등, 2007; Um 등, 2013). 이때 관주한 병원균의 최



Research in Plant Disease  Vol. 20  No. 4 255

종 밀도가 토양 1 g당 107 colony forming unit (CFU)이 되도록 
처리하였다. 모든 조건에서 각 처리 당 10개체의 반복을 두어 
연구를 수행하였다. 세균을 현탁하지 않은 동량의 멸균수로 처
리된 식물체가 대조구로 사용되었고, 병원균에 접종 된 식물체
와 비교하였다. 

R. solanacearum 접종에 의한 풋마름병의 발병 확인은 접종 
후 14일간 대조구와 비교하며 실시하였고, 이때 접종한 토마
토 식물체는 상대습도 70%로 조정된 생육상에서 광주기 14시
간 동안 32oC로 암주기 10시간 동안 28oC로 유지하였다. 이병률
(disease index)에 따라 0-4 (0, 풋마름병 증상 없음; 1, 전체 잎의 
1-25% 시들음 증상; 2, 전체 잎의 26-50% 시들음 증상; 3, 전체 
잎의 51-75% 시들음 증상; 4, 전체 잎의 76%-식물체 전체 시들
음; Roberts 등, 1988)로 기록하였다. 이때 저항성 판정을 위해 
감수성 식물체의 경우 5일 이내에 초기 병징이 관찰되나 접종 
당시의 식물체 상태, 접종 조건 및 접종 후 식물체 관리 환경에 
따라 10일 이후에 병이 진전되는 경우를 관찰하였다. 감수성 식
물체의 경우 접종 후 14일 이전에 고사 반응이 진행되며, 14일까지 
병이 진전되지 않는 경우 일부 저항성으로 판단하였다. 최종 식
물의 반응은 접종 후 15일을 기준으로 접종된 식물체의 disease 
index 값이 평균 1 이하면 저항성, 2 이하면 중도 저항성(추가 
접종 혹은 3주 이상 관찰 필요), 2 초과의 경우 감수성으로 판단
하였다. 

결과 및 고찰

가지과 작물 풋마름병에 대한 저항성을 평가하기 위해 국립
농업유전자원센터로부터 보존중인 토마토 전 품종 52 계통을 
분양받았는데 이들은 13품종의 육성품종으로 시판품종이었으
며 39개의 육성계통으로 육종에 활용할 수 있는 품종을 포함하
였다. 각 품종들을 10반복으로 2회에 걸쳐 풋마름병에 대한 저
항성을 R. solanacearum 균주 SL341을 이용하여 평가하였다. 
평가한 방법은 토양관주 방법을 사용하였는데 이는 줄기에 상
처주입하거나 뿌리침지 법에 비해 자연 포장에서 발병하는 방
식과 가장 유사한 방식이라고 할 수 있다. 다만 단점은 발병의 
균일성이 낮아 표준편차가 항상 크게 나온다는 점이다(Lee 등 
2011). Table 1은 사용한 품종들의 정보와 그 저항성 검정 결과이다. 
총 52품종 및 계통을 확보하여 품종 및 계통을 검정하였으며 그 결
과 5 계통의 저항성 육성품종인 시판품종들과 5 계통의 저항성 계
통으로 육종에 활용할 수 있는 품종이 저항성을 보유하는 것으로 나
타났다. 풋마름병 저항성 육성품종은 Daehyungboksu, Youngk-
wang, Seokwang, Naebyungjangsu, Mansujosaeng 이었으며 
저항성 육성계통은 Ailsa Craughp, Divisoria, Osu 474, LA624-
76L-1223-1, Satrum로 나타났다. 
평가한 52 품종 중에서 명확한 감수성 품종은 모두 32 품종이었
으며 나머지 10개의 품종같이 다수의 개체는 명확하게 감수성이며 
다수의 개체는 명확하게 저항성으로 나타나는 경우의 품종이나 계

통은 ‘Segregation(저항성분리)’로 구별하였다(Table 1). 예를 들면, 
Brodley 육성계통의 경우에는 전체 10개체중 4개의 개체는 접
종 3일부터 발병하여 8일 사이에 고사하는 개체가 4개체 인데 
비해 6개체는 14일까지 전혀 발병하지 않았으며 2회의 접종결
과에서도 동일하게 나타났다(data not shown). 따라서 ‘저항성
분리’로 구별한 품종이나 계통들은 풋마름병 저항성 측면에서 
저항성 형질이 고정되지 않는 계통으로 여겨진다. 이와 같은 저
항성분리 중인 품종과 계통은 총 10계통으로 나타났다. LA624-
76L-1223-1 계통은 15일까지 거의 완벽히 건전한 상태로 완벽
한 저항성을 보이고 있으며 Divisoria 품종의 경우는 약한 발병
이 관찰되었으나 고사하지는 않는 저항성을 보였다(Fig. 1). 반
면에 품종 Cast mart는 검정된 대부분의 개체가 고사하는 양
상의 감수성 반응을 보였다. 한편, Segyeil 품종은 일부는 15
일까지 건전하나 일부 개체는 완벽히 고사하는 양상을 보여 
‘Segregation(저항성분리)’로 구별하였다. 
육성계통 중에서 몇 개의 대표적인 저항성 계통과 감수성 계
통에서 풋마름병 병진전 곡선을 날짜별로 Fig. 2에 나타내었다. 
감수성 대조품종인 Moneymaker와 저항성 대조품종인 Hawaii 
7996과 비교하여 Photomac 품종은 접종후 3일에서 4일 사
이에 발병을 시작하여 대부분의 개체가 7일에 고사하는 양상
의 전형적인 감수성 결과를 나타내었다. 반면에, Satrum, Ailsa 
Craughp, LA624-76L-1223-1 등의 계통은 5일에서 약하게 그리
고 늦게는 12일에 약한 발병을 보이나 병의 진전이 급속하지 않
으며 고사하는 개체가 14일까지 나타나지 않았다. 특히, LA624-
76L-1223-1 계통은 14일까지 전혀 발병하지 않았다(Fig. 2). 이
들 육성계통들은 Hawaii 7996 품종처럼 전형적인 저항성 품종
의 병진전 유형을 보여주었다. 
이전에 Lee 등(2011)이 보고한 결과에 따르면 한국에서 분리
한 병원균을 처리하였을 경우 고온 조건에서 대부분의 토마토
가 쉽게 고사하며 한국형 R. solanacearum의 균주들이 높은 병
원성이 있을 가능성을 제시하였다. 그러나, 이는 균주나 race에 
따라 다양한 결과로 나올 수 있으므로 본 연구결과가 다른 균주
나 race를 처리하면 저항성/감수성 반응에 변이가 있을 수 있음
을 제시한다. 기존의 연구에서 토마토가 SL341에 대하여서는 
쉽게 감염되지만 담배에서 분리한 SL1944 균주에 의해서는 발
병 반응이 느리게 진행되는 것으로 나타났다(Lee 등, 2011). 이
것은 R. solanacearum의 병원성이 race 사이에서만 달라지는 것
이 아니라 동일한 race에 속하는 균주 사이에서도 다양한 병원
성이 나타나는 것으로 생각된다.
풋마름병균인 R. solanacearum에 대한 토마토의 저항성 반
응은 QTLs에 의해 저항성이 결정되는 것으로 보고가 되었다
(Agrama와 Scott, 2006; Pflieger 등, 1999). 이미 다양한 식물체
에서 병원체에 대한 저항성 QTLs가 보고된 바 있으며(Pflieger 
등, 1999; Sakata 등, 2006), 토마토에서도 Hawaii 7996에서 저
항성에 관계된 QTLs가 보고되었다(Wang 등, 1998). 따라서, 육
종과정에 있으며 병저항성에 대한 유전형질이 고정되지 않은 
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Table 1. Disease responses of 52 lines or cultivars of tomato plants from RDA-Genebank against bacterial wilt by Ralstonia solanacearum

Plant germplasm No. Plant name Cultivar/line Average disease index Disease response
IT 100500 Daehyungboksu Cultivar F1 (commercial) 0.9 Resistant
IT 100501 Youngkwang “ 0.6 Resistant
IT 100502 Seokwang “ 0.8 Resistant
IT 100503 Naebyungjangsu “ 0.4 Resistant
IT 100504 Mansujosaeng “ 1.0 Resistant
IT 100505 Gangyuk “ 3.4 Susceptible
IT 100507 Daepungdaehyung “ 3.6 Susceptible
IT 100508 Mansudaehyung “ 2.0 Segregating
IT 100509 Kwangsu “ 2.8 Susceptible
IT 100510 Boksu 2 “ 2.6 Susceptible
IT 229370 Pinky “ 2.8 Susceptible
IT 229371 Bogopa “ 1.8 Segregating
IT 229707 ABC “ 3.3 Susceptible
IT 229708 Ailsa Craughp Line 1.3 Resistant
IT 229709 GCR26 “ 3.1 Susceptible
IT 229711 Ponderose “ 3.4 Susceptible
IT 229712 Salad Master “ 2.8 Susceptible
IT 229713 VF48-IGS “ 4.0 Susceptible
IT 229714 Sigyo 1 “ 2.7 Susceptible
IT 229715 Yoolwon “ 1.6 Segregating
IT 229716 Brodley “ 1.6 Segregating
IT 229717 Donbito “ 1.8 Susceptible
IT 235573 Divisoria “ 1.0 Resistant
IT 235574 Wake field “ 3.2 Susceptible
IT 235575 Mulya “ 1.6 Segregating
IT 235576 Sigyo 6 “ 3.3 Susceptible
IT 235577 Enter Priser “ 2.8 Susceptible
IT 235578 Fareolog “ 3.2 Susceptible
IT 235579 KL-1 “ 4.0 Susceptible
IT 235580 Mandel 502VFN “ 2.8 Susceptible
IT 235581 Osu 474 “ 0.2 Resistant
IT 235582 Peasen Improved “ 1.6 Segregating
IT 235583 Red Top Uo 7 “ 4.0 Susceptible
IT 235584 Stome “ 2.9 Susceptible
IT 235585 Tamusalatte “ 2.8 Susceptible
IT 236511 75-4-16-1-3-1-1 “ 3.4 Susceptible
IT 236512 LA624-76L-1223-1 “ 0.2 Resistant
IT 236513 New Yoker “ 2.0 Susceptible
IT 236514 Segyeil “ 1.2 Segregating
IT 236515 Josaengsegyeil “ 3.3 Susceptible
IT 236516 82-4-118-1-1-1-1 “ 1.6 Segregating
IT 236517 82-4-120-1-1-1-1 “ 1.2 Segregating
IT 236518 82-4-122-1-2-1-1 “ 1.6 Segregating
IT 236519 82-4-110-1-1-1-1 “ 2.9 Susceptible
IT 236520 C125F2 “ 3.1 Susceptible
IT 236521 Cast mart “ 3.5 Susceptible
IT 236522 Homested “ 3.9 Susceptible
IT 236523 84-4-267-2-2-1-1 “ 3.3 Susceptible
IT 236524 L385Dwart “ 3.8 Susceptible
IT 236525 KA608-79L10743-1 “ 4.0 Susceptible
IT 236526 Photomac “ 4.0 Susceptible
IT 236527 Satrum “ 0.8 Resistant
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계통들에서는 풋마름병에 대한 저항성이 후대에서 분리가 되
는 표현형이 나타날 수 있다. 본 연구결과에서 다수의 품종이나 
계통이 개체별로 상이한 병 반응을 나타내는 ‘저항성분리’는 아
마도 풋마름병 저항성 형질이 고정되지 않은 결과라고 생각된
다. 한편, 본 연구에서 ‘저항성분리’로 구별한 계통들이 관주접
종의 과정에서 개체별 병회피의 결과로 발병에서 개체별 차이
가 상당했을 가능성을 배제할 수는 없다고 판단된다. 그럼에도 
불구하고 명백하게 저항성 반응을 보이는 것으로 나타난 5개의 
육성계통은 후속연구에 유용하게 활용될 수 있을 것으로 여겨
진다. 예를 들면, 해당 육성계통들이 국내의 다른 풋마름병 병
원균에 대하여 저항성인지 여부를 평가하여야 하지만 이들 계
통을 R. solanacearum에 의해 발현이 유도되는 방어관련 유전
자나 저항성 유전자의 탐색에 활용할 수 있을 것이다. 또한 궁극
적으로는 토마토 풋마름병에 대하여 높은 수준으로 저항성을 가
지는 저항성 토마토 육종에도 활용할 수 있을 것으로 기대된다.

요 약

Ralstonia solanacearum에 의해 발생하는 토마토 풋마름병
에 대하여 저항성 품종이나 육성계통을 선발하기 위하여 국립
농업유전자원센터로부터 국내 유전자원을 분양받아 국내 병
원균에 대한 저항성 여부를 평가하였다. 한국에서 분리된 R. 
solanacearum SL341 균주로 52개의 품종과 계통의 저항성을 
Hawaii 7996 품종과 Moneymaker 품종을 각각 저항성, 감수성 
대조품종으로 사용하여 저항성 반응을 평가하였다. 그 결과 
32개의 품종이 감수성이며, 10개의 품종과 계통은 저항성이 고
정되지 않은 품종으로 나타났다. 5개의 시판품종과 5개의 육성
계통이 저항성 반응을 보였다. 본 연구결과를 통해 5개의 육성
계통은 저항성/방어반응의 후속연구와 저항성 품종 육종에 활
용할 수 있음을 제시한다. 
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