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Abstract Kiwifruit is a new fruit crop that was com-

mercialized in the late 1970s. Recently, its cultivation and 

consumption have increased rapidly worldwide. Kiwifruit is 

a dioecious, deciduous, and climbing plant having fruit with 

hairs and various flesh colors and a variation in ploidy level; 

however, the industry consists of very simple cultivars or 

genotypes. The need for efficient cultivar improvement 

together with the evolutional and biological perspectives based 

on unique plant characteristics, have recently encouraged 

genome analysis and bioinformatics application. The draft 

genome sequence and chloroplast genome sequence of 

kiwifruit were released in 2013 and 2015, respectively; and 

gene annotation has been in progress. Recently, transcriptome 

analysis has shifted from previous ESTs analysis to the 

RNA-seq platform for intensive exploration of controlled 

genetic expression and gene discovery involved in fruit 

ascorbic acid biosynthesis, flesh coloration, maturation, and 

vine bacterial canker tolerance. For improving conventional 

breeding efficiency, molecular marker development and genetic 

linkage map construction have advanced from basic approaches 

using RFLP, RAPD, and AFLP to the development of 

NGS-based SSR and SNP markers linked to agronomically 

important traits and the construction of highly saturated 

linkage maps. However, genome and transcriptome studies 

have been limited in Korea. In the near future, kiwifruit 

genome and transcriptome studies are expected to translate 

to the practical application of molecular breeding.

Keywords Kiwifruit, Genome, Transcriptome, Molecular 

Markers, Genetic Map, Molecular Breeding

서 론

키위프루트(Kiwifruit, 이하 키위)는 다래나무과(Actinidiaceae), 

다래나무속(Actinidia)에 속하는 다년생 덩굴성 식물이다. 

이 속은 북위 50도에서 적도까지, 한대에서 열대지방까

지 널리 분포하고 있다. 그러나 지리학적 중심부는 북위 

25도에서 30도 사이의 양쯔강 유역과 서강(Xi Jang) 유역 

사이의 중국 남부에 있는 산맥과 언덕이다. 경제적으로 

중요한 A. chinensis var. chinenesis, A. chinenesis var. deliciosa, 

A. arguta, A. eriantha를 포함하여 약 54종, 75개 분류군이 
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존재한다. 키위의 기본 염색체 수는 x=29이며, 종 또는 

품종에 따라 2배체에서 8배체에 이르기까지 다양한 배수

성을 갖는다(Huang 2014; Watanabe et al. 1990; Yan et al. 

1997). 우리나라에는 다래(A. arguta Planch.), 개다래(A. polygama 

Maxim.), 쥐다래(A. kolomikta Maxim.), 섬다래(A. rufa Planch.) 

등 4종이 분포하고 있다(Cui et al. 2002; Huang 2014; Watanabe 

et al. 1990; Yan et al. 1997). 

  키위는 전년도에 생장한 액아로부터 새로운 줄기가 나

오며 1년에 6 m까지 자란다. 잎은 보통 긴 엽병을 갖고 

있으며, 한 개체에서도 형태와 크기가 매우 다양하다. 또

한 기본적으로 자웅이주식물로서 암꽃과 수꽃이 아주 다

른 특징을 갖고 있다(Ferguson 1984; Schmid 1978). 암꽃은 

양성화의 외형을 갖지만 속이 비어있는 꽃가루를 생산한

다. 꽃은 컵모양으로 엽액(leaf axil)에서 발생하지만 가끔 

소화서에서 발생하기도 하며, 다섯개 내외의 얇은 꽃잎

이 흰색, 노란색, 또는 핑크색으로 핀다. 수꽃은 보통 수

술에 짧은 화사와 작은 화분들을 갖고 있으며 자방은 퇴

화된 형태로 남아있다(Li 1952; Pei and Law 1948). 과실은 

부드럽고 즙이 많으며 400 ~ 1,200개의 종자가 들어있다. 

과육색은 A. chinensis var. deliciosa 계통은 녹색이나 A. chinensis 

var. chinensis의 경우 노란색에서 녹황색, 암녹색 및 적황

색으로 다양하다. 과실의 크기, 형태, 과피 털의 유무, 맛, 

그리고 화학적인 조성은 종에 따라서도 다양하다(Huang 

2014; Liang 1984). 

  키위의 이용에 대한 역사는 1,000년 이상에 이른다. 그

러나 본격적으로 전 세계에 널리 알려진 것은 1970년대 

이후로써 산업화 역사는 매우 짧은 과수이다. 최근에는 

미국 식품의약국(FDA)이 규정한 20대 영양소를 골고루 

함유하고 있고 특히, 암 예방과 변비해소 등에 대한 기능

성이 알려지면서 소비량이 계속 증가하고 있다(Collins et 

al. 2001; Collins et al. 2003; Ferguson and Bollard 1990; Kim 

et al. 2011). 우리나라에는 1977년 처음 도입되어 양다래 

또는 키위라는 이름으로 재배되었으며 2002년 19천톤에

서 2004년 36천톤, 2009년에는 47천톤, 그리고 2012년에

는 49천톤으로 소비량이 꾸준히 증가하고 있다. 그러나 

국내 생산량은 충분치 않아 60% 정도를 수입에 의존하고 

있다(KAMIS 2014).

  세계적으로 다래나무속 식물의 육종에 대한 본격적인 연

구는 1980년대 이후에 이루어졌다고 할 수 있다. 1980년대 말

까지는 야생에서 A. chinensis var. chinensis와 A. chinensis var. 

deliciosa를 대상으로 대과형(>80 g), 고비타민(>120 mg/100 g) 

및 고당도(>14°Brix 이상)의 우량계통을 선발하였고 1990

년대 이후에야 Actinidia 종들간 교배육종을 통한 신품종 

육성이 이루어지고 있다(Kim et al. 2007a, 2007b; Kim et 

al. 2009). 또한 자연상태에서도 2배체(2n=2x=58), 4배체

(2n=4x=116), 6배체(2n=6x=174) 등 배수성이 다양하게 분

포하고 있다. 종자의 발아율은 90% 이상으로 높은 편이

나 어린 개체는 외형적으로 암수 및 여러 가지 과실특성 

판별이 불가능하기 때문에 육종 프로그램에서 조기선발

에는 많은 한계가 있다(Frédrique et al. 1994; Kim et al. 

2003; Zhang et al. 1983). 따라서 이를 극복하기 위한 유전

체 및 전사체 분석, 유전자지도 작성 등 분자생물학적 연

구가 다양하게 시도되고 있고, 본 논문에서는 이러한 최

근 연구동향 및 전망에 대해 소개하고자 한다.

키위 유전체 연구 현황

키위 유전체 특성 및 분석 동향

최초의 키위 유전체 draft 서열은 중국 화북기술대학교

(Hefei Univ. of Technol.) 및 사천대학교(Sichuan Univ.) 연

구 그룹에 의해 2013년에 보고되었다. 중국 그룹은 중국 

중부 지역의 야생 유전자원으로부터 클론 선발된 이형접

합성(heterozygous) 이배체(2n=2x=58)인 적색 과육 형질을 

갖는 ‘Hongyang’ 품종(A. chinensis var. chinensis)에 대한 유

전체 해독을 수행하였다(Huang et al. 2013). 키위 게놈 크

기는 약 758 Mb로 예측되었는데(Hopping 1994), Illumina HiSeq 

플랫폼을 이용하여 예측된 게놈 크기의 약 140배(105.8 Gb)

를 커버할 수 있도록 whole-genome-sequencing (WGS)을 수

행하였다. De novo 어셈블리를 통해 예측된 게놈 크기의 

약 81.3%를 대표하는 616.1 Mb의 키위 유전체 draft 서열

을 완성하였다. 또한 이전에 보고된 키위 ESTs (expressed 

sequence tags) 서열을 이용하여(Crowhurst et al. 2008) de 

novo 어셈블리의 완성도를 검정하였다. 키위 유전체 분

석 결과, 36% (약 222 Mb)는 repetitive element로 구성되었

는데, 이는 감귤 유전체(약 20.5%)에 비해서는 높은 비율

이나 토마토(약 63.2%)에 비해서는 훨씬 낮은 비율이다

(The Tomato Genome Consortium 2012; Xu et al. 2013). A. 

chinensis에 대한 ESTs 서열(Crowhurst et al. 2008) 및 A. 

chinensis 잎과 열매에 대한 RNA-seq 데이타를 사용하여 

분석한 결과(Huang et al. 2013), 키위 유전체 상에는 39,040

개의 단백질 암호화 유전자가 존재할 것으로 예측되었

다. 단백질 암호화 유전자 외에도 293개 rRNA, 511개 tRNA, 

236개 miRNA, 91개 snRNA, 307개 snoRNA가 예측되었다. 

애기장대, 벼, 포도, 토마토 유전체와 비교유전체 분석을 

수행한 결과, 1,455개 클러스터에 속하는 유전자들이 키

위 특이적임이 밝혀졌다. 토마토, 감자, 포도 유전체와의 

비교를 통해 유전체 진화를 분석한 결과, 3번의 whole 

genome duplication (WGD)이 일어났음이 예측되었으며, 이

러한 결과는 ESTs 분석을 통해 도출된 결과와도 일치하

였다(Shi et al. 2010). 키위는 비타민 C (아스코르브산) 함

량이 매우 높은 과일로 알려져 있다(Vissers et al. 2013). 

키위, 애기장대, 포도, 스위트 오렌지, 토마토에서 아스코
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르브산 생합성 및 재생 경로에 관여하는 유전자들에 대

해 비교 분석한 결과, 최근에 일어난 2번의 WGD에 의해 

아스코르브산 생합성 및 재생 관련 유전자들에 확장

(gene expansion)이 일어났고, 이로 인해 비타민 C 함량이 

증가하였음을 제시하였다. 또한 카로티노이드, 플라보노

이드와 같이 영양학적으로 중요한 2차대사산물 생합성 

유전자에도 유전체 진화 과정에서 확장이 일어났음을 제

시하였다. 선천적 면역체계를 통해 병 저항성에 관여하는 

중요 유전자인 NBS-LRR (nucleotide-binding site and leucine- 

rich repeat)과 RLK-LRR (receptor-like kinases with an LRR 

domain) 유사 유전자들도 각각 96개, 261개 존재함이 밝

혀졌다.

  최근 Illumina 플랫폼을 이용한 WGS을 통해 A. chinensis  

var. chinensis (2x, 4x)와 A. chinensis var. deliciosa (4x, 6x)에 

대한 엽록체 유전체가 해독되었다. 분석된 키위 엽록체 

유전체의 크기는 155,446-157,557 bp였으며, 113개 유전자 

중에서 Clp-protease 유전자가 엽록체 진화과정에서 소실

되었으며 핵으로 이동했을 가능성이 제시되었다(Yao et 

al. 2015).

키위 전사체 분석 동향

키위에서 전사체 정보를 대규모로 확보하기 위하여 뉴질랜

드 그룹에 의해 4개 종(A. chinensis var. chinensis, A. chinensis 

var. deliciosa, A. arguta, A. eriantha)에 대한 132,577개의 ESTs 

정보가 최초로 확보되었다(Crowhurst et al. 2008). 대규모 

ESTs 서열로부터 향기(에스테르, 테르펜), 알레르기 유발 

항원, 기능성(아스코르브산, 퀴닌산), 색소(엽록소, 카로

티노이드, 플라보노이드, 안토시아닌) 및 후숙 관련 유전

자들이 발굴되었다.

  최근에는 차세대 유전체 분석 기술의 발달로 ESTs 확

보와 분석보다는 주로 RNA-seq 기술을 이용한 전사체 분

석이 이루어지고 있다. RNA-Seq을 이용하여 과육 발달에 

따른 전사체 분석, 대조 품종과 특정 색소(카로티노이드, 

안토시아닌) 축적 품종과의 전사체 비교 분석, 병원균 침

입 등의 환경 스트레스 하에서의 전사체 분석 등에 관한 

연구가 주로 이루어지고 있다.

  Gao 등(2013)은 골드 키위(A. chinensis var. chinensis) ‘Jinfeng’ 

품종을 사용하여 착색 전 단계(color-turning pre-phase), 착

색 단계(color-turning phase), 성숙 단계(mature phase)에 대

한 전사체 분석을 수행하였다. DGE (digital gene expression) 

분석 결과, 착색 전 단계와 착색 단계 사이에는 2,641개 

유전자, 착색 전 단계와 성숙 단계 사이에는 2,671개 유전

자, 착색 단계와 성숙 단계 사이에는 1,457개 유전자가 차

등 발현되었다. GO (gene ontology)와 pathway function 분

석 결과, 3가지 발달 단계간에 엽록소 합성 관련 102개 

unigene 중에서 12개, 카로티노이드 생합성 관련 111개 

unigene 중에서 14개 유전자가 현저한 발현 차이를 보였

다. 이상의 결과로부터 엽록소와 카로티노이드 생합성 

관련 25개 유전자가 골드 키위의 과육 색을 조절하는 핵

심 유전자임을 제시하였다. Zhang 등(2015c)은 상기 결과

를 바탕으로 카로티노이드 생합성 관련 유전자들에 대한 

qRT-PCR 분석을 수행하여 핵심 unigene을 발굴하였다.

  레드 키위 품종인 ‘Hongyang’ (A. chinensis var. chinensis)

은 영양학적으로 중요한 비타민 C와 독특한 과육색을 부

여하는 안토시아닌 함량이 풍부한 품종이다. Li 등(2015)

은 ‘Hongyang’ 품종의 열매 발달 단계를 7개로 나누어 전

사체 분석을 수행하고, 유전자 구조와 alternative splicing 

분석 및 열매 발달 단계간 전사체 비교 분석 등을 위해 

유전체 draft 서열(Huang et al. 2013) 등에 reads-mapping을 

수행하였다. MapMan과 계통수 분석 등을 통하여 식물 

호르몬, 당, 전분, 아스코르브산과 같은 중요 대사물질의 

생합성 및 대사에 관여하는 유전자들을 발굴하였다. 당 

및 전분 생합성 관련 유전자의 발현이 키위 열매 발달 과

정에서의 당 및 전분 함량과 일치하였다. 아스코르브산 

대사경로가 매우 활성화되어 있음을 제시하였고, 또한 

안토시아닌 축적에 관여하는 유전자들을 발굴하여 열매 

발달에 따른 발현 분석을 수행하였다.

  환경 스트레스는 작물의 생산량, 품질 등에 영향을 미

치는 주요 제한요인 중의 하나이다. 고온은 적육 키위에

서 안토시아닌 축적을 저해해서 과육의 색을 불량하게 

만든다. Man 등(2015)은 고온 조건에 의한 적육 키위 품

종에서의 과육 착색 억제의 분자기작을 규명하기 위하여 

전사체 분석과 DGE 분석을 수행하였다. 안토시아닌 생

합성, 수송 및 조절에 관여하는 후보 유전자들을 발굴하

여 분석한 결과, 고온은 안토시아닌 색소의 생합성을 현

저히 억제할 뿐만 아니라 색소의 수송을 지연시키는 것

으로 나타났다. 적육 키위 열매에 미치는 고온의 효과는 

cell rescue (항산화 효소 등), 열충격 인자, 안토시아닌 경

로, 안토시아닌 관련 전사인자, 신호전달 및 발달 등 많

은 중요 형질 및 생물학적 경로와 밀접하게 연관되는 것

으로 밝혀졌다.

  키위는 토양 침수에 특히 민감한 식물로 알려져 있다

(Savé and Serrano 1986). Zhang 등(2015a)은 4일간 침수 처

리한 키위 뿌리와 대조구에 대한 RNA-seq을 수행하여 de 

novo assembly와 gene annotation을 통해 전사체를 분석하

였다. De novo assembly 결과, 140,187개의 unigene을 확보

하였으며, non-redundant (nr) protein DB 검색 결과, 56,912

개 unigene (40.6%)에서 기능이 알려진 단백질들과 유사도

(cutoff E-value 10
-5

)를 보였다. DEG (differentially expressed 

unigenes) 분석 결과, 14,843개 전사체가 비처리구와 처리

구 간에 차등 발현을 보였는데, 5,697개 DEG는 침수에 의

해 발현이 증가하였으며, 9,146개는 발현이 감소하였다. 

KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes) DB와의 
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비교 검색 결과, 리보솜, 식물호르몬 신호전달, 전분 및 

당 대사 경로 관련 유전자가 DEG의 대부분을 차지하였

으며, 많은 전사 조절인자(AP2/ERF, WRKY, TGA, MYB, 

bZIP 등)도 확인되었다. 

  키위 궤양병은 Pseudomonas syringae pv. actinidiae (Psa)에 

의해 발병하며, 세계적으로 키위 생산을 위협하는 가장 중

요한 질병이며, 최근 급속도로 확산되고 있다(Scortichini et 

al. 2012). Psa와 숙주식물인 키위와의 상호작용에 관한 

분자생물학적 기작을 이해하기 위하여 Michelotti 등(2015a, 

2015b)은 비감염 식물과 감염 식물(감염 후 3, 24, 48시간)

에 대한 전사체 분석을 수행하였다. 또한 전신획득저항

성(systemic acquired resistance, SAR)을 유도하는 acibenzolar- 

S-methyl (ASM) 처리시 관찰되는 저항성 증가의 분자 기

작을 규명하기 위하여 비처리구와 ASM 사전 처리 후 감

염시킨 식물체에 대한 전사체 분석을 수행하였다. DEG 

분석 결과, ASM을 사전 처리하지 않은 식물에 비해 

ASM을 처리한 식물체에서 훨씬 많은 DEG가 확인되었

다. 349개의 DEG가 ASM 미처리 후 병원균 감염시킨 식

물체에서 확인된 반면, ASM 사전 처리 후 감염시킨 식물

체에서는 637개 DEG가 확인되었다. 이들 중 213개는 앞

의 349개 DEG와 중복되었다. ASM 자체 만을 처리한 경

우에 974개의 DEG가 확인되었으며, 이들 중 70개는 ASM 

사전 처리 후 감염시킨 식물체의 DEG (637개)와 중복되

었다. 전반적으로 ASM을 처리하지 않은 식물체에서의 

초기 반응은 병원균 감염에 대한 전형적인 방어기작을 

수반하였으나, 감염에 대응할 정도의 수준은 아니었다. 

반면, ASM 사전 처리 식물체에서, SAR 반응을 수반하는 

분자기작이 활성화되었으며, 식물체는 저항성을 보였다.

골드 키위 품종인 ‘Hort16A’ (A. chinensis var. chinensis)는 

해충인 Hemiberlesia lataniae (노린재목: 깍지벌레과) 저항

성을 갖는 것으로 알려져 있다(Hill et al. 2011). Hill 등

(2015)은 cDNA microarray 기법을 이용하여 ‘Hort16A’에 

H. lataniae 감염시킨 후 2일, 7일 식물체에 대한 전사체 

분석을 수행하였다. 감염 2일 후 17,512개의 unigene 중에

서 272개의 DEG가 확인되었고, 7일 후에는 5,284개(30%)

가 확인되었다. 광합성(광계 II) 관련 유전자 발현이 감소

한 반면, 2차대사와 관련된 유전자의 발현이 현저히 증가

하였다. 식물병발생관련단백질(PR단백질), 페닐프로파노

이드 경로, NBS-LRR, receptor-like kinase-leucine rich repeat 

signaling 단백질과 같이 생물학적 스트레스 관련 DEG가 

많이 확인되었다. Microarray를 이용한 전사체 분석 결과

는 살리실산(SA) 경로의 활성화와 더불어 PTI (pattern- 

triggered immunity)와 ETI (effector-triggered immunity)를 수

반하는 방어 반응의 관여도 제시하였다. 전사체 결과를 

바탕으로 SA를 외부에서 처리한 결과, ‘Hort16A’ 식물체 

상에서 H. lataniae의 생장이 감소하였다.

  마이크로 RNA (miRNA)는 식물의 일생 동안 생장과 발

달 및 환경에 대한 적응성 등의 다양한 측면을 조절하는 

것으로 알려져 있다(Li and Zhang 2016). Avsar와 Aliabadi 

(2015)는 키위 ‘Hongyang’의 유전체와 전사체 DB로부터 

in silico 방법을 통해 58개의 후보 miRNA 정보를 확보하

고, 각 miRNA에 대한 표적 유전자 정보도 확보하였다.

국내에서 차세대유전체 분석기술을 활용한 키위 전사체 

분석은 아직 이루어지고 있지 않는 상황이다. 다만, Kim 

등(2010a)은 자웅이주 식물인 키위에서 성 결정 및 분화

의 분자생물학적 기작을 이해하기 위하여 GeneFishing 방

법(Kim et al. 2004a)을 통해 수그루인 ‘Songongu’ 품종(A. 

chinensis var. chinenesis)와 암그루인 ‘Jecy Gold’ 품종(A. 

chinensis var. chinensis)의 화서(floral buds)에서 수꽃 혹은 

암꽃에서 차등 발현되는 유전자들을 분리하고 그들의 분

자생물학적 특성을 보고한 바 있다. 차등 발현되는 유전

자들 중에서 화분 특이적으로 발현되었으며, 세포벽 변

형에 관여하는 것으로 알려진 pectin methylesterase 유전자

에 대한 분자생물학적 특성을 상세 분석한 보고만 있을 

뿐이다(Kim et al. 2015).

분자마커 개발과 유전자지도 작성 동향

Actinidia 속에서의 분자마커는 종내 혹은 종간 계통적 유

연관계, 유전 다양성 등 유전적 특성 분석을 수행하기 위

하여 주로 사용되어 왔다. 또한 F1 잡종 선발, 계통도

(pedigree) 작성, 유용 대립 유전자를 가진 모본 선발 등 

효율적인 키위 육종 프로그램 확립을 위하여 적용이 시

도되고 있다(Wang and Gleave 2012). Restriction fragment 

polymorphisms (RFLPs)를 이용한 최초의 키위 분자마커가 

보고된 이래(Crowhurst et al. 1990), amplified fragment length 

polymorphisms (AFLPs) (Novo et al. 2010; Testolin et al. 2001; 

Xiao et al. 1999), randomly amplified polymorphic DNAs (RAPDs) 

(Gill et al. 1998; Huang et al. 2002; Shirkot et al. 2002), simple 

sequence repeats (SSRs) (Fraser et al. 2004; Huang et al. 1998; 

Korkovelos et al. 2008; Man et al. 2011), single nucleotide 

polymorphisms (SNPs) (Zhou et al. 2011) 마커가 개발되어 

왔다. 자웅이주(dioecy)인 Actinidia에서 성결정 유전자는 

포유동물과 마찬가지로 XX/XY 시스템으로 작용하는 한 

쌍의 염색체상에 위치하는 것으로 여겨지고 있다(Harvey 

et al. 1997; Testolin et al. 1995). 교배 후대에서는 암나무와 

수나무가 1:1로 분리되기 때문에 유식물 단계에서 암수

를 효과적으로 판별하여 품종 선발 효율을 높이기 위한 

RAPD 및 SCAR (sequence characterized amplified regions) 

마커가 발굴되었다(Gill et al. 1998; Shirkot et al. 2002). 키

위는 과피에 털이 있어 소비자들이 생과를 소비하는데 

불편을 느끼고 있다. 과피에 털이 없는 키위 품종의 개발

을 목적으로 조기 선발을 위한 SCAR 마커가 국내 연구

진에 의해 개발되기도 하였다(Kim et al. 2004b).
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  2000년대 초반 이전에는 주로 RFLP, RAPD, AFLP 마커 

등이 사용되어 왔으나 집단 특이성으로 인한 범용성 문

제나 개발의 어려움 등으로 인해 marker-assisted selection 

(MAS)을 수행하기에는 부적절한 것으로 평가되고 있다. 

그러므로 데이터베이스 상에 유전자 서열 정보의 집적, 

대규모 ESTs 또는 next generation sequencing (NGS) 기술을 

이용한 유전체 및 전사체 정보 해독 등으로 대규모 서열 

기반의 SSR (Fraser et al. 2004; Fraser et al. 2005; Fraser et 

al. 2009; Man et al. 2011; Testolin et al. 2001) 또는 SNP 마

커(Huang et al. 2013; Zhang et al. 2015b) 등이 발굴되고 있

다. 또한 Fraser 등(2005)은 20개 EST-유래 SSR 마커를 선

발하여 21종, 120개 유전자형(genotype)에서 침투도(marker 

transferability)를 분석하여 활용성을 평가한 바 있다. 

  키위에 대한 최초의 유전자지도가 A. chinensis x A. callosa 

교배 조합에서 pseudo-test cross mapping 전략으로 SSR 마

커와 AFLP 마커를 이용하여 작성되었다(Testolin et al. 2001). 

모본 유전지도는 160개 마커(SSR 71개, AFLP 89개)에 대

해 38개 연관그룹을 생성하고, 부본 유전지도는 116개 마

커(SSR 28개, AFLP 87개)에 대해 성결정 연관그룹 포함 

31개 연관그룹을 생성하였으며, 성 결정인자는 A. callosa

에 맵핑되었다. 유전자지도의 길이는 각각 1,758.5 cM과 

1,104.1 cM (예상 게놈 길이의 약 46%와 34%)이었다(Testolin 

et al. 2001). Fraser 등(2009)은 이배체인 A. chinensis의 종

내 교배집단을 재료로 644개의 EST-유래 SSR 마커를 이

용한 유전자지도를 작성하였다. 유전자지도는 반수체 염

색체 수(n=29)와 일치하는 29개 연관그룹으로 구성되었

다. Gill et al (1998)에 의해 발굴된 성 연관 SCAR 마커는 

flower-sex 표현형과 일관되게 아종말체 영역(subtelomeric region)

의 단일 연관 그룹에 맵핑되었다. 

  키위 유전체 해독이 이루어짐으로써 대규모 SNP 마커

가 발굴되고 있는데, Huang 등(2013)은 A. chinensis x A. 

eriantha의 F1 교배집단에 대해 3,379개 SNP 마커를 활용

하여 29개 연관그룹, 5,504.5 cM의 유전자지도를 작성하

였다. 최근, Zhang 등(2015b)은 restriction site-associated DNA 

(RAD) sequencing 기법을 통해 발굴한 SNP 마커를 A. rufa 

x A. chinensis의 F1 교배집단에 적용하여 고밀도 유전자지

도를 작성하였다. 섬다래와 키위는 29개 연관그룹에 각

각 2,651 cM 길이를 가진 2,426개 SNP 마커와 3,142 cM 길

이에 4,214개 SNP 마커로 구성되었다. Zhang 등(2015b)은 

또한 3개의 성 특이 SSR 마커를 발굴하고, 이들의 물리

적 위치가 25번 염색체의 아종말체 영역 1 Mb 구역에 존

재할 수 있음을 제시하였다. 

  Cysteine protease (Cp)는 키위 열매에 고농도로 축적되

며, 비정상 혹은 잘못 접힌 단백질의 제거 외에도 곰팡이 

및 해충에 대한 저항성을 부여하는 역할을 수행하는 것

으로 알려져 있다(Krüger et al. 2002; Van der Hoorn 2008). 

Nieuwenhuizen 등(2012)은 이배체인 A. chinensis 종내 교배 

집단에 대한 quantitative trait loci (QTL) 맵핑을 통해 CP 

활성에 대한 주요 QTL 좌위가 16번 연관그룹에 속함을 

확인하였다. CP QTL 좌위가 actinidin 유전자와 동일한 부

위에 위치함을 확인하고, 교배 분리집단 및 다른 품종에 

적용하여 틀변경 돌연변이나 삽입에 의한 불활성의 대립

유전자들이 발굴되었다.

키위 유전체 연구 향후 전망

현재까지 2배체인 A. chinensis var. chinensis cv. Hongyang을 

재료로 draft 유전체만 완성된 상태이다. 향후 ‘Hongyang’ 

유전체 서열의 품질을 높이기 위하여 반수체 혹은 DH 

(double haploid) 계통에 대한 유전체 해독을 비롯하여 경

제적으로 중요한 A. chinensis var. deliciosa, A. arguta, A. rufa, 

A. eriantha 등에 대한 표준 유전체 해독, gene annotation, 

비교 유전체 분석 등이 진행되어야 할 것으로 판단된다. 

유용 핵심자원, 교배 분리집단 등에 대해 표준 유전체 기

반 re-sequencing 및 전사체 분석, 비교 유전체 분석, GBS 

(genotyping-by-sequencing) 등을 통해 유용 유전자, 변이 

유전자, 형질연관 분자마커 발굴 등에 관한 연구가 가속

화될 것으로 전망된다. RNA-seq을 이용한 전사체 분석을 

통해 조직 및 발달단계, 다양한 내·외부 환경 변화 등에 

따른 유전자 발현에 대한 정보를 확보하고, 이를 바탕으

로 감귤에서와 같이 co-expression 네트워크 분석을 수행

함으로써 유전자 발현 조절과 유전자 기능 연구 등도 활

발히 이루어질 것이다(Wong et al. 2014; Du et al. 2015).

  키위 draft 유전체 서열과의 비교 유전체 분석이나 RAD- 

seq을 통해 염기서열 기반의 다양한 다형성 분자마커(SSR, 

SNP, InDel 등)들이 대규모로 발굴되고 있다. 이들 마커

를 종내 혹은 종간 F1 교배 집단들에 적용하여 포화도가 

상당한 유전자지도가 일부 작성되었거나 작성될 것이며, 

또한 빠른 시일 내에 분자마커 기반의 고밀도 유전자지

도가 작성되고 서열 기반의 물리지도와 통합될 것이다. 

통합 유전자지도를 통해 병해충 저항성, 성 결정 및 분화 

관련 유전자, 과실 품질관련 유전자들에 대한 상세 연관

분석, 유전자 클로닝 및 유전자 기능 검정 등이 비교적 

용이하게 이루어질 것이다.

  유전체 편집 및 유전자 변형 기술이 작물의 수량성, 품

질, 병저항성 등 다양한 형질을 개선시키기 위하여 광범

위하게 연구되고 있다. Nature 지에 의해 10대 미래 기술

의 하나로 선정된 Cas9/single guide RNA (sgRNA)와 같은 

표적 유전체 교정(targeted genome editing) 기술이 식물에 

성공적으로 적용되고 있다(Gaj et al. 2013; Woo et al. 2015). 

유전체 교정 기술은 향후 키위 형질 개선이나 유전자 기

능 연구뿐만 아니라 형질연관 분자마커의 검증을 위한 

연구에도 중요하게 활용될 것으로 전망된다. 키위의 경

우, 다양한 방법을 이용하여 다양한 유전자들에 대한 여
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러 종 또는 품종에서 형질전환이 효율적으로 이루어지고 

있어서(Kim et al. 2010b; Wang and Gleave 2012), 향후 유전

체 교정 기술의 적용을 통한 키위 분자육종이 매우 효율

적으로 이루어질 수 있을 것으로 전망된다.
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적 요

키위는 세계적으로 1970년대 이후 상업화되어 최근 재배

가 급속히 확대되고 있는 신종 과수이며, 국내에서도 재

배와 소비량이 급격히 증가하고 있다. 키위는 자웅이주 

낙엽성 덩굴 식물로 과피에 털이 있고 과육색이 다양한 

특성을 가지고 있으며 배수성도 다양하나, 산업적인 품

종 구성은 매우 단순하다. 독특한 식물적 특성에 기인한 

진화 및 생물학적 관점은 물론 다양한 품종의 효율적 개

발의 요구에 따라 최근 유전체 해석 및 활용 연구가 활발

히 진행되고 있다. 키위 유전체 draft 서열과 엽록체 서열

이 Illumina HiSeq 기반으로 각각 2013년과 2015년에 해독

되었으며 gene annotation 연구가 계속적으로 진행되고 있

다. 과거 ESTs 기반의 전사체 분석에서 최근 RNA-seq 기

반의 전사체 분석으로 전환되어 과일의 아스코르브산 생

합성, 과육색 발현 및 성숙, 그리고 나무의 궤양병 저항

성 관련 유전적 발현조절과 유전자 발굴 연구가 중점적

으로 진행되고 있다. 전통육종의 효율을 증대하기 위한 

분자표지 개발 및 유전자지도 작성에 있어서는 이전의 

RFLP, RAPD, AFLP 기반의 연구에서 벗어나 NGS 기반의 

유전체 및 전사체 정보의 해독에 의한 SSR 및 SNP 기반

의 농업적으로 중요한 형질연관 분자마커 개발 및 고밀

도 유전자지도 작성이 연구되고 있다. 그러나 국내 연구

는 아직 제한적인 수준에서 진행되고 있다. 향후 키위 유

전체 및 전사체 분석 연구는 가까운 장래에 실질적으로 

분자육종에 적용될 것으로 전망된다.
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