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ABSTRACT: Genetic relationship analysis by PCR reactions with 25 primers could produce relevant classifications of the 21 P.
pulmonarius (Fr) Quel. isolates collected from 2005. They were classified by two groups with similarity coefficient 0.37. All of the
P. pulmonarius cultivars belonged to group 2. New cultivar ‘Hwasan’ presented high similarity coefficient to parental strains, and
that of ‘Hosan’ and ‘Kangsan’ cultivars was very high owing to shared crossing parents, and that of two strains from China was
high, as well. 
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서 론

버섯은 습도, 온도, 광, 영양원 등 발생지의 환경 조건에

따라 자실체의 형태가 다르게 나타나기 쉬워 형태적 방법

에 의한 품종 식별이 어렵다(Kang et al, 1997; Kim et

al, 2007). 특히, 주요 인공재배 버섯인 느타리버섯속은 현

재 34~43종이 알려져 있으며, 이들의 분류는 다른 담자균

류와 마찬가지로 형태적 분류도 유효하지만, 때에 따라서

한계가 있고 특히 자실체가 없이 균사체로만 종를 판단할

필요가 있을 때 균사체 상태에서의 특성에 기초하여 그

종을 분류하기란 매우 어려운 실정이다(Kim et al, 1995).

이러한 어려움을 극복하고자 환경적인 영향이 없는 유

전자 및 DNA 분석법이 개발되어 이용되고 있다. RAPD

분석은 임의 프라이머(random primer)를 이용한 PCR 핵

산지문법으로 간편한 장비만을 갖춘 실험실에서도 손쉽게

적용할 수 있는 DNA 및 유전자 상의 유전변이를 탐색할

수 있는 방법이다. 이 방법은 ISSR(Inter simple sequence

repeat) 및 SRAP(Sequence-related amplified polymorphism)

에 비하여 매우 간편하고 쉽게 적용할 수 있는 장점이 있

으나, 최적의 분석조건을 구명하지 못할 경우 분석의 재

현성가 저하되는 단점도 있다. 그러나 간단한 장비만으로

도 유전분석이 가능하여 활용의 가능성이 매우 크며 널리

이용되고 있다. 

따라서 본 시험에서는 산느타리버섯 수집균주들에 대해

RAPD를 이용하여 유전적 유연관계를 분석하고자 하였다.

재료 및 방법

수집균주
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맛과 향이 우수한 산느타리버섯 품종 육성을 위하여 다

양한 경로를 통하여 유전자원을 수집하였고(Table 1), 수

집균주들에 대한 유연관계 분석을 실시하였다. 1~8번 계

통과 13~16번 계통은 국내에서 수집된 계통이고, 9번과

10번 계통은 중국에서 도입한 계통이며, 19~21번 계통은

국내에서 육성된 여름느타리버섯이다. 11, 12, 17, 18번

계통은 국내에서 육성된 산느타리버섯 품종으로서 각각

‘호산’, ‘강산’, ‘향산’, ‘화산’이다. 11번 ‘호산’ 품종은 백

담사에서 수집한 1번 계통과 농촌진흥청에서 분양받은 3

번 계통간 교배에 의하여 육성되었고, 12번 ‘강산’ 품종은

1번 계통과 중국에서 도입한 9번 계통간의 교배에 의하여

육성되었다. 17번 ‘향산’ 품종은 12번 ‘강산’ 품종과 8번

계통간의 교배로서 만들어진 품종이고 18번 ‘화산’ 품종

은 17번 ‘향산’ 품종과 여름느타리버섯인 21번 ‘삼복’ 품

종간의 교배에 의하여 육성되었다.

Genomic DNA 추출

Genomic DNA 추출을 위하여 균사가 잘 생장한 페트

리접시(87×15 mm)에서 표면을 긁어 시료 약 200 mg을

채취하였다. 이를 2 ml 튜브에 옮긴 후 Tissue Lyser II

(Qiagen Co.)를 이용하여 마쇄한 후 Raz와 Ecker (1997)

의 방법을 이용하여 DNA를 추출하였다. 추출한 DNA는

UV-VIS(Nanodrop, Thermo Scientific Co.) 뭔가 빠졌음

비색계나 spectrophotometer를을 이용하여 20 ng/µl 농도

로 정량한 후 분석에 이용하였다.

RAPD 및 전기영동

산느타리버섯 수집균주의 RAPD 분석을 위하여 28개의

프라이머를 이용하였다(Table 3). Williams 등(1990)의 방

Table 1. List of Pleurotus pulmonanrius used in this study

ID No. Strain No.
Year of

collection
Remarks

1 GWM20107 2005 Wild strain, Baeckdamsa

2 GWM20112 2005 Wild strain

3 GWM20139 2005 Wild strain

4 GWM20140 2006 Wild strain

5 GWM20141 2006 Wild strain

6 GWM20143 2006 Wild strain

7 GWM20144 2006 Wild strain

8 GWM20145 2006 Wild strain

9 GWM20148 2006 ‘Bongmigo’, China

10 GWM20149 2006 ‘Yonghae’, China

11 GWM10161 2007 ‘Hosan’

12 GWM10164 2008 ‘Kangsan’

13 GWM20176 2012 Wild strain, Manisan

14 GWM20177 2012 Wild strain, Deukyusan

15 GWM20178 2012 Wild strain, Manisan

16 GWM20179 2012 Wild strain, Deukyusan

17 GWM10180 2010 ‘Hyangsan’

18 GWM10182 2013 ‘Hwasan’

19 GWM20169 2010 ‘Yeorumnutari2ho’

20 GWM20170 2010 ‘Yeorumnutari’

21 GWM20172 2010 ‘Sambok’

Table 2. DNA sequence information of RAPD primer used
in this study

Primer 
name

 DNA sequences
Primer 
name

 DNA sequences

A-01 CAGGCCCTTC A-15 TTCCGAACCC

A-02 TGCCGAGCTG A-16 AGCCAGCGAA

A-03 AGTCAGCCAC A-17 GACCGCTTGT

A-04 AATCGGGCTG A-18 AGGTGACCGT

A-05 AGGGGTCTTG A-19 CAAACGTCGG

A-06 GGTCCCTGAC A-20 GTTGCGATCC

A-07 GAAACGGGTG A-21 GTTTCGCTCC

A-08 GTGACGTAGG A-22 TGATCCCTGG

A-09 GGGTAACGCC A-23 CATCCCCCTG

A-10 GTGATCGCAG A-24 GGACTGGAGT

A-11 CAATCGCCGT A-25 TGCGCCCTTC

A-12 TGCGCGATAG A-26 TGCTCTGCCC

A-13 CAGCACCCAC A-27 GGTGACGCAG

A-14 TCTGTGCTGG A-28 GTCCACACGG

Table 3. The number of polymorphic bands according to
RAPD primer

Primer 
name

No. of
polymorphic

bands

No. of 
total bands

Primer 
name

No. of
polymorphic

bands

No. of 
total bands

A-01 10 36 A-15 9 47

A-02 6 11 A-16 6 29

A-03 5 26 A-17 5 17

A-04 6 17 A-18 10 44

A-05 3 21 A-19 8 15

A-06 - - A-20 9 49

A-07 4 31 A-21 13 60

A-08 2 6 A-22 6 35

A-09 5 27 A-23 12 45

A-10 9 46 A-24 6 50

A-11 10 47 A-25 3 8

A-12 8 26 A-26 - -

A-13 8 35 A-27 - -

A-14 7 24 A-28 6 21
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법으로 RAPD를 수행하였으며, 반응액은 10 ng의 template

DNA, 200 nM의 임의 primer, 각각 100 µM의 dATP,

dTTP, dGTP, dCTP, 1 x Taq polymerase buffer (10 mM

Tris-HCl, pH 8.3, 50 mM KCl, 1.5 mM MgCl2, 0.001%

gelatin)와 0.8 unit의 Taq DNA polymerase(Bioneer Co.

Korea)를 포함한 25 µL로 하였다. 반응조건은 94
o
C에서

3분간 주형 DNA를 변성시킨 후, 94
o
C에서 1분간 변성,

37
o
C에서 1분간 primer annealing, 72

o
C에서 2분간 합성

(extension)과정을 45회 반복하였다. PCR 산물은 1.5%

agarose gel에 전기영동한 후(4 V/cm), Ethidium bromide

(0.5 g/ml)로 염색한 다음 UV상에서 촬영하였다(Hoefer

Co. USA).

품종 내 변이 및 품종간 유사도 분석

품종내 변이 및 품종간 유사도 분석을 위하여 28개의

프라이머를 이용하여 균주별로 증폭된 밴드를 조사하였고,

이중 PCR반응이 좋고 다형성이 풍부한 25개 프라이머를

선발하였다. 선발한 프라이머를 이용하여 증폭된 176개

다형성밴드를 유무에 따라 0과 1로 조사한 후 이 조사자

료를 이용하여 Nei와 Li(1979)의 방법으로 품종간 유사도

를 산출하였다. 균주간 유사도의 계산 및 유연관계분석은

MVSP(ver 3.13p, Kovach Computing Service)프로그램

을 이용하였다. 

결과 및 고찰

국내외에서 수집한 산느타리버섯 21균주들의 유전적 유

연관계를 분석하기 위하여 28종의 RAPD 프라이머를 이

용하여 PCR 반응을 조사하였고, 다형성 밴드의 수는

Table 3과 같다. A-06, A-26, A-27 등 3종 프라이머의

PCR 반응은 명확한 밴드패턴이 나타나지 않아 제외하였

고, 나머지 PCR 반응이 양호한 25종의 프라이머를 이용

한 PCR 반응을 분석하였다. 이중 A-01, A-11, A-18, A-

21 및 A-23 프라이머는 다형성 밴드의 수가 10개 이상으

로 많았으며, A-05, A-07, A-08 및 A-25 프라이머는 5개

미만으로 적었다. 평균적으로 프라이머 당 7개의 다형성

밴드가 관찰되었으며, 밴드의 재현성도 매우 좋아 유연관

계분석의 정확성이 매우 높을 것으로 판단되었다. 프라이

머 당 PCR 밴드의 수도 많을 뿐만 아니라 다형성 밴드의

비율도 높아 버섯의 품종간 차이가 뚜렷하게 볼 수 있었

다. 이 중 밴드의 강도가 높고 재현성이 높다고 판단되는

것만으로 품종간 유연관계 분석에 이용하였다. 

주요 프라이머에 대한 RAPD 밴드패턴은 Fig. 1과 같다.

A-11 프라이머를 이용한 RAPD 밴드패턴을 보면 5번과 7

번 계통, 9번과 10번 계통, 11번과 12번 계통, 14번과 15

번 계통, 그리고 19번과 20번 계통이 유사하게 나타났다.

9번과 10번 계통은 중국에서 도입한 종이고, 11번과 12번

계통은 각각 ‘호산’과 ‘강산’ 품종으로 같은 교배모본을

공유하기 때문으로 생각되며, 19번과 20번 계통은 여름느

타리버섯이기 때문으로 판단된다. A-16 프라이머를 이용

한 결과에서는 1, 4, 6, 13, 14, 15번 계통, 5번과 7번 계

통, 9번과 10번 계통, 그리고 12번과 17번 계통의 밴드패

턴이 유사하였다. 여기에서 12번과 17번 계통이 유사한

것은 17번 ‘향산’ 품종이 12번 ‘강산’ 품종을 교배모본으

로 이용하여 육성되었기 때문이다. 본 연구에서 17번 ‘향

산’ 품종은 8번 계통과 12번 ‘강산’ 품종을 교배모본으로

육성되었고, 18번 ‘화산’ 품종은 17번 ‘향산’ 품종과 21번

‘삼복’ 품종을 교배모본으로 육성되었다. A-18 프라이머

를 이용한 산느타리버섯 수집균주의 RAPD 밴드패턴에서

는 17번 ‘향산’ 품종과 18번 ‘화산’ 품종의 밴드패턴이 교

배모본의 밴드패턴과 상이하다는 것을 알 수 있다. 따라

서 A-18 프라이머는 산느타리버섯의 품종육성 시 이용할

수 있는 유용한 프라이머라고 판단된다.

재현성이 높은 176개의 밴드만을 이용하여 21개 품종

의 유연관계를 분석하였다. 유사도 0.37을 기준으로 구분

을 하면 21개 품종은 두 개의 그룹으로 나누어진다(Fig.

2). 그룹 1에는 1, 4, 5, 6, 7, 13번 계통이 분포하고, 그룹

2에는 나머지가 분포하였다. 그룹 1은 모두 국내에서 수

집한 계통이고, 그룹 2에는 중국 도입종, 국내 육성품종

및 여름느타리버섯이 모두 여기에 속하였다. 또한 2번과

8번 계통은 많은 프라이머의 RAPD 패턴에서 특이한 밴

드를 형성하였고, 나머지 품종들과는 유전적인 유사성이

Fig. 1. RAPD patterns obtained from the 21 Pleurotus
pulmonarius strains with primer A-11 (upper), A-16
(middle), and A-18 (lower). M is size marker standard, and
1-21 are the isolates shown in Table 1.
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매우 낮은 것으로 파악되었다. 

11번은 ‘호산’ 품종이고 12번은 ‘강산’ 품종으로서 유사

도가 높게 나타났으며, 이것은 교배모본을 공유하기 때문

으로 생각된다. 5번과 7번 계통, 14번 계통과 15번 계통

은 국내 수집종으로 유사도가 매우 높았고, 9번과 10번

계통은 중국에서 수집한 종으로 유사도가 높았다.

‘화산’ 품종은 18번으로 그룹 2에 속해 있으며, 교배모

본인 17번(향산) 및 21번(삼복)과 유사도가 높은 것으로

나타났다. 우리나라에서는 여름느타리버섯과 산느타리버

섯을 생육온도 및 형태 등을 통해 다른 종으로 분리해서

재배되고 있다. 그러나 이번 유전자 분석 결과에서는 산

느타리버섯과 여름느타리버섯이 차이가 없는 동종인 것

으로 나타났다. 산느타리버섯과 여름느타리버섯의 단포

자 분리 후 교배결과 클램프 형성을 확인하였고, 여름느

타리버섯 ‘삼복’ 품종과 산느타리버섯 ‘향산’ 품종을 교

배하여 ‘화산’ 품종을 육성하였기 때문에 여름느타리버

섯과 산느타리버섯을 다른 종으로 구분하기는 어려울 것

으로 생각된다. Huang(2009) 등에 의하면 P. sajor-casu

는 P. pulmonarius와 동일하기 때문에 개명이 필요하다고

하였고, 위키피디아(http://en.wikipedia.org/wiki/Pleurotus_

pulmonarius)에서는 P. sajor-casu는 잘못된 학명으로서

현재 Lentinus sajor-casu로 불린다고 하였는데 본 시험의

결과와 일치하였다.

적 요

RAPD를 이용한 유연관계 분석에서는 유사도 0.37을

기준으로 2번과 8번 계통을 제외하고 21개 품종은 두 개

의 그룹으로 나누어졌다. 그룹 1에는 1, 4, 5, 6, 7, 13번

계통이 분포하고, 그룹 2에는 나머지가 분포하였다.
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