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ABSTRACT

Objectives : This study was carried out to identify DNA markers of “Allium sativum” be circulated from 

Korea and China, which is difficult to discriminate from morphological characters because of fragmental 

materials of bulb. That is, all these studies focused on the discrimination of Allium sativum L. But these day, 

Chinese A. sativum was in circulated Korean A. sativum in Korean medicine markets. Therefore, the purpose of 

our study was to develop molecular markers for discrimination between Korean A. sativum and imports from 

China.

Methods : Materials were collected randomly from a markets in Korea and China and be analyzed with matK, 

ndhF and trnL-F regions of chloroplast DNA (cpDNA). We collected 45 A. sativum individuals from Korean and 

Chinese medicine markets, in 2013. 

Results : As a results, matK and ndhF regions of cpDNA was shown to be identify, Species that grow from 

warm place and cold place can divide as five SNP (Single nucleotide polymorphisms) markers in matK and ndhF 

genes. Also, in trnL-F regions, found one SNP that can divide Korean A. sativum and Chinese A. sativum.

Conclusions : From the analysis of matK and ndhF regions of cpDNA, we presumed that three markers of 

cpDNA were found by useful marker that can distinguish Korean, Chinese, Warm place type, and Cold place 

type. Individual differences of Korean and Chinese was thought that appear in geographical difference and 

genetic difference by environment for long hour even if same species.
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서 론1)

마늘(Allium sativum L.)은 백합과(Liliaceae)의 부추속

(Allium L.)에 속하는 식물1)로 식물의 비늘줄기를 마늘이라 

부르며 날것을 통으로 먹거나, 매운맛을 내는 향신료로서 우

리나라뿐만 아니라 전 세계적으로 식생활에 필수적인 양념 채

소로 사용되고 있다. 또한, 마늘은 한약재로는 대산(大蒜)이라

고 하며 비위를 튼튼하게 하고 정장(整腸)작용을 한다2).

마늘의 주성분으로는 탄수화물 20 %, 단백질 3.3 %, 지방 

0.4 %, 섬유 0.92 %, 회분 13.4 %, 비타민C 5.5mg %가 

함유되어 있고, glutamic acid를 포함하여 15종의 아미노산

이 확인되었다. 취기, 신미성분은 황화 아릴(allyl) 유로서 알

리신(allicin)의 모체인 알린(allin)이 약 2.7 % 함유되어있다. 

이 밖에도 베타-카로텐(β-carotene), 베타-시토스테롤(β

-sitosterol), 커피산(Coffeic acid), 클로로겐산(Chlorogenic 

acid), 아황화다이알릴(Diallyl sulfide), 페룰릭산(Fferulic acid), 

게라니올(Geraniol), 캠페롤(Kaempferol), 리날로올(Linalool), 
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Taxa(Korean name) Abbreviation Locality

Allium sativum  L. (마늘)

US1

 Korea : Uiseong-gun

US2

US3

US4

US5

US6

US7

US8

US9

US10

SS1 Korea : Seosan-si

SS2

SS3

SS4

SS5

DY1

 Korea : Dandyang-gun

DY2

DY3

DY4

DY5

DY6

DY7

올레놀산(Oleanolic acid), 파라쿠마릭산(Para-coumaric acid), 

프로롤클루치놀(Phloroglucinol), 피트산(Phytic acid), 케르

센틴(Quercetin), 루틴(Rutin), 사포닌(Saponin), 시나프산

(Sinapic acid), 스티크마스테롤(Stigmasterol) 등이 있으며, 

칼슘, 엽산, 철, 마그네슘, 망간, 인, 칼륨, 셀렌, 아연, 비타

민 B1, B2, B3, C가 등이 함유된 것으로 알려져 있다3).

마늘은 많은 황화합물을 포함하고 있으며, S-S(O)-기를 

분자구조로 가지고 있는 알리신으로 인해 항균작용, 항진균작

용, 항바이러스작용 등을 나타내며, 알리신이 미생물의 RNA 

합성, DNA 및 단백질의 합성을 부분적으로 억제함으로써 항

균작용을 하고 염증을 일으키는 cytokine의 발현을 억제하여 

항염 효과를 나타낸다고 보고되어 있다4,5).

이러한 마늘은 생태형에 따라 구분되는데 국내산 마늘의 

77 %가 난지형이며, 23 %는 한지형으로 구분되는데, 국내 

주요산지별 화학 성분 및 항균 활성과 영양성분을 비교 분석

하는 연구결과가 있다. 마늘에 존재하는 알린의 함유랑은 품

종에 따라 다르고, 같은 품종일지라도 다르게 나타나는데 

thiosulfinate의 구성 비율이 재배된 기후조건에 따라 차이가 

있으며, 한지형 마늘(주생단지 : 의성, 단양, 서산)이 난지형 

마늘(주생단지 : 무안, 고흥, 남해, 해남)보다 allyl group의 

비율이 높다고 보고되어 있다6-8).

또한 생마늘의 산지별 열처리에 따른 마늘의 향기 특성과 항

산화 활성도에 관한 선행 연구 결과 항산화 활성이 우수한 것으

로 알려진 diallyl disulfide, methyl-2-propenyl trisulfide 

및 di-2-propenyl trisulfide 등이 난지형 마늘과 중국산 마늘

보다 한지형 마늘이 많이 함유하고 있음을 밝혔다9).

최근 사회적 웰빙(well-being)의 삶의 질적 수준의 향상으

로 먹거리에 대한 관심이 높으며, 건강식품에 대한 관심이 증

대하고 있다. 그중 마늘의 우수한 약리효과가 많은 연구자에 

의해 다양한 기능성이 보고되고 있으며 많은 기능성 식품이 

소비되고 있다. 최근 우리나라의 마늘과 관련된 농가 및 시장

은 FTA 등 세계 무역화 시대에 대량으로 국산마늘 가격의 

20% 정도에 불과한 중국산 마늘에 의해 농민들이 위협을 받

고 있으며, 일반 소비자의 혼란이 야기되고 있다. 이에 따라 

지역 농산물의 안정적인 생산과 소비자에 대한 신뢰회복을 위

해 우리 고유의 마늘에 대한 객관적이고 과학적인 원산지 식

별이 요구된다.

이러한 마늘에 관한 연구로는 외부 형태적 특성, 체세포 

배형성과 식물체 분화, 돌연변이 유기와 변이체 선발 등에 대

한 연구가 수행되었으며, 세포유전학 연구로 마늘을 포함한 

부추(Allium)속 식물을 대상으로 계통학적 연구와 2배체의 한

국산 마늘 3품종에 관한 핵형분석이 수행된바 있으나 방법상

의 어려움에 불구하고 품종간의 유연관계를 밝혀내지 못했다. 

그 후 유연관계, 집단유전학의 양적 유전형질 분석 등에 사용

되는 실험 기법인 RAPD (Random Amplified Polymorphic 

DNA)를 기초로 한국 재래마늘 10종과 중국 외 2종의 외국마

늘의 유연관계를 분석연구가 있으나 이들 마커는 재현성의 문

제가 있는 것으로 알려져 있다10).

식물에는 핵, 엽록체, 미토콘드리아에 DNA가 포함되어 있

으며, 본 연구에 사용된 marker는 엽록체 DNA (chloroplast 

DNA, cpDNA)로 광합성작용에 필요한 광계Ⅰ, 광계Ⅱ, ATP

합성 등 유전 작용을 조절하는데 필요한 DNA를 포함하여 

coding 지역은 비교적 느리게 진화가 일어나 종이상의 계통

발생학적 유연관계분석에 주로 사용되며, non-coding지역은 

높은 돌연변이율을 가지고 있어 DNA 바코딩, 개체군의 유전

적 다양성, 종간 유전적 변이 연구 등 다양한 분야에 사용되

고 있다11,12).

따라서 본 논문에서는 외부형태학적인 큰 차이가 없으며 

RAPD의 재현성문제로 인한 구별이 쉽지 않은 한국 토종마늘

과 중국산 마늘을 간편하게 구분할 수 있는 DNA marker를 

이용하여 한국토종마늘의 식별을 용이하기 위해서 수행되었

다. 또한 서론 중반부에서 서술하였듯이 중국산 마늘이 한국

산 마늘로 유통되고 있는 문제점이 있어 원산지 마늘의 유전

적 특성을 파악하고, 한국산의 지역별 한지형 마늘과 난지형 

마늘을 구분 지을 수 있는 marker를 개발하고자 하였다.

재료 및 방법

1. 재료

본 연구에 사용된 마늘(Allium sativum L.)은 국내에서 

재배되는 한지계(의성, 단양, 서산: 3종)와 난지계(남해: 1종) 

및 중국에서 수입되는 개체를 통마늘의 형태로 구입하여 사용

하였다. 의성에서 재배되는 10개체(US1∼10), 서산에서 재배

되는 5개체(SS1∼5), 단양에서 재배되는 10개체(DY1∼10), 

남해에서 재배되는 10개체(NH1∼10), 한국에 수입되어 유통

되고 있는 10개체(CN1∼10)를 포함하여 총 45개체를 내군 

(ingroup)으로 하고 외군 (outgroup)으로는 선행연구13)에서 

비교군으로 이용하였던 무릇(Scilla scilloides (Lindl.) 

Druce)를 이용하였다 (Table 1).

Table 1. Allium sativum L. with related taxa and outgroup included 
in this study. Some cpDNA sequences were obtained from 
Genbank.



한약재 마늘(Allium sativum L.)의 식별을 위한 유전자 감식연구 29

DY8

DY9

DY10

NH1

Korea : Namhae-gun

NH2

NH3

NH4

NH5

NH6

NH7

NH8

NH9

NH10

CN1

China : unknown

(exportation)

CN2

CN3

CN4

CN5

CN6

CN7

CN8

CN9

CN10

Scilla scilloides (Lindl.) Druce (무릇) SC

Genbank : HM640632(matK)

JX903401(ndhF)

AJ507999(trnL-F)

2. DNA 추출 및 PCR 증폭

DNA 추출은 유통되는 마늘을 실험실로 운반하여 재료를 

PrecellysⓇ24 Homogeniser (Bertin Technologies, France)

를 이용하여 분쇄시킨 후, CTAB 방법14)으로 추출하였다. 추

출된 DNA는 1.2% agarose gel 상에서 전기영동 후, EtBr 

염색법으로 UV 조명아래서 형광 밝기를 상대 비교하고 흡광

도를 측정하여 농도를 확인하였다.

본 실험에서 사용된 cpDNA 지역은 matK15)(primer 

matK472F, matK1248R), ndhF16)(primer ndhF5F, ndhF1318R, 

ndhF972F, ndhF2110R), trnL-F17)(primer trnC, trnF)를 

이용하였다. 각 지역의 증폭을 위한 Polymerase chain 

reaction (PCR) 반응용액의 조성은 주형 DNA 20∼50ng, 

10X Diastar™Taq DNA buffer 2.5㎕, 10mM의 dNTPs 

mix 0.5㎕, 10pmol의 primer 각각 1㎕, 2.5 unit의 

Diastar™ Taq DNA Polymerase (SolGent Co., Korea)에 

total volume이 총 25㎕가 되도록 증류수를 조절하여 첨가

하였다.

조제된 PCR 반응 용액은 다음의 조건하에서 PCR을 하여 

DNA를 증폭시켰다. PCR의 첫 cycle에서는 DNA의 완전한 

denaturation을 위해 95℃에서 3분 동안 1차 denaturation

을 한 후, denaturation은 95℃에서 20초을 두고 primer의 

annealing을 위해서 matK의 경우는 48℃, ndhF는 53℃, 

trnL-F는 52℃에서 40초, 그리고 primer의 확장을 위해서는 

72℃에서 1분으로 구성된 반응을 35회 반복한 후 최종적으로 

완전한 primer extension을 위해 72℃에서 5분간 extension

하였다. PCR 반응액은 Solg™ Gel & PCR purification 

system kit (Solent Co., Korea)으로 정제하였다.

3. 염기서열 분석

증폭한 DNA는 ABI PRISM BigDye Terminator 3.1™ 

Cycle Sequencing ready reaction Kit (PE Applied 

Biosystems, USA)으로 염기서열을 결정하기 위하여 cyclic 

sequencing reaction 과정을 수행하였다. Cyclic sequencing 

reaction은 정제된 PCR product 10∼20ng, BigDye Ready 

Reaction Mix 4㎕, 5 pmol의 primer를 넣고 증류수로 총 

부피가 10㎕가 되게 조절하였다. Reaction condition 은 9

6℃에서 10초간 denaturation을 수행한 후, annealing을 위

해서 50℃에서 5초 동안 반응을 시키고, extension은 60℃

에서 4분간 수행하는 반응을 30회 반복하였다. 

Sequencing reaction 과정을 수행한 후, sequencing 반

응에 참여하지 않는 형광물질로 lable된 ddNTP를 제거하기 

위해 acetate와 70% EtOH을 이용하여 정제하였다. 염기서

열은 automatic DNA analyzer system ABI PRISM 

3730xl analyzer을 이용하였다.

4. 자료분석

총 46개의 samples에서 얻어진 각 지역의 forward와 

reverse 방향의 염기서열들은 Geneious pro v6.1.618)으로 

조합, 정렬하였고 최종 세부정렬은 수작업을 통해 수행하였

다. 정렬결과 gap은 결여형질 (missing data)로 처리하였고, 

각 지역별의 유형간의 염기서열 분석은 PAUP Ver. 4.0b19)

로 최대절약분석 (parsimony analysis)를 하였으며, 분석방

법으로는 Heurestic search를 이용하였다. Heurestic 

search의 option은 ACCTRAN, MULPARS, 그리고 TBR을 

이용하였다.

각 분계도의 지지정도를 알아보기 위하여 Bootstrap 

(BS)20)과 Jackknife (JK)21)를 이용하여 형질 재추출 과정을 

1,000회 반복하였으며, 이를 통해 값을 산출하였고, 

Kimura’s Two-parameter methods22)로 계산된 염기변이 

값을 기초로 하여 neighbor-joining tree (NJ)를 산출하였

다23).

결 과

1. 외부형태

한국에서 재배되고 있는 마늘과 중국에서 수입된 마늘

(Allium sativum) 육안적 외부 형태 차이는 큰 차이가 없어 

보이나 절편의 형태로 가로로 자르면 안의 마늘의 쪽수가 차

이가 난다. 한국산의 한지형 마늘인 의성, 단양, 서산마늘의 

경우에는 6∼8쪽으로 나타났으며, 난지형 마늘인 남해 마늘

과 본 실험에서 사용된 중국산 마늘은 다소 7∼12쪽으로 한

지형 마늘보다 쪽수가 더 많은 것으로 관찰되었다(Fig 1).
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A : Korea(Uiseong) B : Korea(Danyang)

C : Korea(Seosan) D : Korea(Namhae)

E : China(importation)

Fig. 1. A photograph of Allium sativum

2. 염기서열 특징

국내에 재배되는 마늘과 본 실험에서 사용된 중국에서 수

입된 마늘에 대하여 cpDNA의 matK 지역의 염기서열을 분

석한 결과, 총 염기서열 길이는 모두 763 bp로 이 중에서 

672개는 변화가 없었고, 계통적으로 유용한 공유파생형질은 

4개로 나타났다. 또한, 염기 조성의 평균은 A가 31.3 %, C

가 15.8 %, G가 14.0 %, T가 39.0 %였고, matK의 구조 

및 물리적 특성을 결정하는 마늘의 G+C의 염기조성은 모두 

29.8 %로 나타났다. ndhF지역의 염기서열을 분석한 결과 총 

염기서열 길이는 모두 1,496 bp로 이 중 1,324개는 변화가 

없었으며, 계통적으로 유용한 공유파생형질은 1개로 나타났

다. 또한, 염기 조성의 평균은 A가 30.4 %, C가 15.0 %, G

가 15.2 %, T가 39.4 %였고, ndhF의 구조 및 물리적 특성

을 결정하는 G+C의 염기조성은 의성, 단양, 서산마늘은 

29.9%이며, 남해마늘과 중국산 마늘은 30.0 %로 나타났다. 

Intron과 exon을 포함한 trnL-F 지역 염기서열의 길이는 

599 bp로 이 중에서 67개는 변화가 없었으며, 계통적으로 

유용한 공유파생형질은 1개로 나타났다. 또한, 염기 조성의 

평균은 A가 35.0 %, C가 17.3 %, G가 16.8 %, T가 30.8 

%였고, trnL-F의 G+C의 염기조성은 의성, 단양, 서산, 남

해마늘은 21.5 %이며, 중국산마늘은 21.3 %로 평균 21.4 %

로 나타났다(Table 2). 

Table 2. Size of matK, ndhF, trnL-F and G+C contents in 
different garlics

Taxon

matK ndhF trnL-F

Length
(bp)

G+C
(%)

Length
(bp)

G+C
(%)

Length
(bp)

G+C
(%)

US1 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

US2 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

US3 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

US4 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

US5 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

US6 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

US7 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

US8 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

US9 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

US10 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

SS1 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

SS2 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

SS3 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

SS4 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

SS5 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

DY1 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

DY2 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

DY3 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

DY4 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

DY5 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

DY6 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

DY7 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

DY8 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

DY9 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

DY10 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

NH1 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

NH2 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

NH3 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

NH4 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

NH5 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

NH6 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

NH7 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

NH8 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

NH9 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

NH10 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.5 %

CN1 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.3 %

CN2 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.3 %

CN3 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.3 %

CN4 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.3 %

CN5 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.3 %

CN6 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.3 %

CN7 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.3 %

CN8 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.3 %

CN9 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.3 %

CN10 763 bp 29.8 % 1484 bp 29.9 % 599 bp 21.3 %

SC 763 bp 31.3 % 1494 bp 33.4 % 946 bp 33.2 %

46개체의 마늘을 대상으로 cpDNA의 matK, ndhF, 

trnL-F지역을 모두 유합한 Neighbor-joining (NJ) tree를 

분석한 결과 마늘은 3개의 clade으로 유집되었다. group I에

서는 한국산 의성, 단양, 서산마늘이 유집되었고, group II에

서는 중국산 마늘이 유집되었으며, group III에서는 한국산 

남해마늘이 하나로 유집되었다. 또한 이들 group간에는 

group Ⅱ과 group III이 가깝게 유집되었고, 이 분계조가 다

시 group I과 가까운 유연관계를 나타내었다 (Fig. 2). 
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Fig. 2. Neighbor-joining (NJ) tree showing the relative distance 
among branches.

군외군을 포함한 46개의 cpDNA의 matK, ndhF, trnL-F

지역을 모두 유합한 염기서열의 최대절약 (parsimony) 분석 

결과는 전체 340단계의 길이를 갖는 계통수를 얻었으며, 일

치도 (consistency index, CI)는 0.974, 보유계수 

(retention index, RI)는 0.916을 나타내었다 (Fig. 3).

Strict consensus 계통수에서 군내군은 BS와 JK에서 각

각 100 %의 강한 지지도로 단계통을 이루며 또한, group I

은 한국산 마늘 중 의성, 단양, 서산 마늘이 BS와 JK가 96 

%, 88 %로 높게 유집되면서 각각 하나의 clade로 나뉘지 않

고 다분지 (polytomy)를 형성하였다. group II와 III은 BS와 

JK가 각각 88 %, 75 %로 유집되면서 자매군을 형성하였다. 

group II인 중국산 마늘은 BS가 64 %로 유집되었고, 

group III인 남해마늘은 군내에서 다분지를 형성하고 있다 

(Fig. 3).

Fig. 3. Strict consensus tree of the two parsimony tree (340 
steps, CI = 0.974, RI = 0.916) derived from heuristic search of 
combined matK, ndhF, trnL-F sequences data. Numbers below 
branches are bootstrap and jackknife values greater than 50% in 
1000 replicates. Refer Table 1 for taxon abbreviations.

3. cpDNA의 marker 분석

시중에 유통되고 있는 마늘의 육안적 식별이 어려움에 따

라 이를 세포적 수준에서 구분하고자 시행된 본 연구에서 

cpDNA의 matK, ndhF, trnL-F지역에서 한지형 마늘인 의

성, 서산, 단양마늘과 난지형마늘인 남해마늘 그리고 중국산 

마늘에서 개체 간의 염기서열 차이가 존재한다는 것을 확인하

였다. 한국산마늘과 중국산 마늘 두 집단 간의 식별 가능한 

SNPs (Single nucleotide polymorphisms)는 trnL-F지역

에서 439 bp(G↔A) 한 위치에서 확인됐다. 또한, 한국산 마

늘 중 의성, 단양, 서산마늘과 한국산 남해마늘, 중국산 마늘 

집단을 구분 가능한 SNPs는 matK지역에서 134 bp(A↔G), 

416 bp(A↔G), 559 bp(C↔T), 662 bp(A↔G)의 4개 위치

에서 확인하였으며, ndhF지역에서는 929 bp(A↔G)의 한 위

치에서 확인되었다 (Table 3).

Table 3. Haplotypes of SNPs sequences.

Location Abbreviation
matK ndhF trnL-F

134bp 416bp 559bp 662bp 929bp 439bp

Korea

US A A C G A C

DY A A C G A C

SS A A C G A C

NH G G T A G C

China CN G G T A G A

고 찰

마늘은 중국에서 마늘이 기원지 2세기경에 이란지방으로부

터 인도, 열대 아시아를 거쳐 도입되었다는 중국 고대 의서 

本草綱目의 기록이 있다. 정확한 도입 시기는 알 수 없으나 

단군신화에 마늘이 등장하며, 삼국사기에 마늘의 재배기록으

로 보아 통일신라 시대에 마늘의 재배와 이용이 있었음을 알 

수 있다.

또한, 마늘은 특유한 냄새가 있고, 매운맛이 나며 널리 애

용되는 향신료로써 사용될 뿐만 아니라 약리적인 효능인 항균 

및 항염효과, 항암효과 및 혈중콜레스테롤 수치를 감소시키는 

효과가 있는 것으로 알려져 있어 현재 마늘진액, 발효마늘, 

흑마늘 등의 제품도 다양하다24-26).

최근 FTA 등 세계 무역화 시대에 다량 유입되는 수입 농

산물로 원산지 불명확으로 인해 시중에 유통되고 있는 농산물 

원산지 구분에 있어 일반 소비자의 혼란이 가증되고 있다. 원

산지 식별을 위한 방법으로 식물의 관능적, 화학적, 물리적 

방법을 이용한 식별은 자라는 환경에 따라 변화하는 식물 고

유 속성에 따라 식별이 오차 한계가 존재하게 되며 상당한 어

려움이 있다. 일반적으로 마늘은 비늘줄기, 다진 마늘 등의 

형태로 시중에 유통되고 있는 실정으로 외부형태학적인 형질

인 미세한 색의 차이와 마늘 쪽수의 차이 등으로 구분되고 있

어 중국산과 한국산 구분의 어려움이 존재한다.

본 연구를 통하여 cpDNA coding 지역인 matK, ndhF지

역에서 한지형 마늘과 난지형 마늘 group이 명확하게 구분되

며, non-coding 지역인 trnL-F지역에서 중국산 마늘과 한

국산 마늘 두 개의 group으로 명확하게 구분되었다.

이 결과로 마늘(Allium sativum L.)을 재배지역별로 식별
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할 수 있는 SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms)가 

확인되었다. 그중 한국산 마늘과 중국산 마늘을 식별할 수 있

는 SNPs는 trnL-F지역의 439 bp (C↔A)를 확인하였으며, 

한국산 한지형 마늘과 난지형 마늘을 구별할 수 있는 SNPs

는 matK지역에서 134 bp (A↔G), 416 bp (A↔G), 559 

bp (C↔T), 662 bp (A↔G)의 4개 위치에서 확인하였으며, 

ndhF지역에서는 929 bp (A↔G)의 한 위치에서 확인되어 

cpDNA의 3개의 marker가 한국산과 중국산, 한지형, 난지형 

마늘을 식별하는 데 유용한 marker가 될 수 있다는 것을 확

인하였다. 이 결과로 항산화 활성도가 높은 한지형 마늘을 구

별하는 중요한 자료가 될 것이다.

하지만 본 연구에 사용된 중국산 마늘이 정확하게 어느 지

역에서 어떠한 경로로 유입되었는지 확인할 수는 없지만, 국

내산 난지형 마늘과 유집되는 것으로 보아 중국 내 수입지역

이 남방일 것으로 추측되나 좀 더 정확한 중국산 마늘의 유입

경로 파악 및 추가적인 샘플링과 더 많은 marker 실험이 요

구된다.

또한, 한국산과 중국산 마늘의 개체 간의 차이는 동일종이

라 하여도 긴 시간 동안 지리적 차이와 환경에 의한 유전적 

차이에서 기인한 결과로 사료된다.

결 론

본 연구에서 한국산 마늘과 중국산 마늘, 한지형과 난지형

마늘의 형태적 식별의 어려움으로 인하여 세포적 수준에서 식

별 가능성을 확인하고자 cpDNA의 matK, ndhF, trnL-F 

지역을 유합 후 분석한 결과 유의한 결과를 얻었다.

1. 마늘의 쪽수나 색도의 형태적 관찰에는 수가 중첩되거

나 다소 미세한 차이가 있으나 쉽게 구분되는 객관적인 

형태를 관찰하지 못하였다.

2. 마늘에 대한 cpDNA의 matK, ndhF, trnL-F 지역의 

유합된 염기서열을 분석한 결과, informative character

는 6개로 나타났고, 총 염기서열의 길이는 2,858 bp로

(matK 지역 763 bp, ndhF지역 1,49 6 bp, trnL-F

지역 599 bp) DNA의 구조 및 물리적 특성을 결정하는 

마늘의 G+C의 염기조성은 평균 30.9 %로 나타났다.

3. 한지마늘(의성, 단양, 서산)과 난지마늘(남해)은 두 개의 

분계조로 형성하고 있는 것으로 나타났다. 중국산 마늘

은 남해마늘과 자매군을 형성하며, 높은 지지율로 하나

의 분계조를 형성하고 있는 것으로 나타났다.

4. 한국산 마늘과 중국산 마늘의 두 집단 간 식별 가능한 

SNPs (Single nucleotide polymorphisms)는 trnL-F 

지역의 439 bp (C↔A) 1개의 지역에서 확인되었다.

5. 한국산 마늘 내에서 한지형과 난지형 마늘의 두 집단간 

식별 가능한 SNPs (Single nucleotide polymorphisms)

는 matK지역에서 134 bp (A↔G), 416 bp (A↔G), 

559 bp (C↔T), 662 bp (A↔G)의 4개 위치에서 확인

하였으며, ndhF지역에서는 929 bp (A↔G)의 한 위치

에서 확인되었다.
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