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Abstract A PyrcpPR-10 gene with differentially expressed 
was isolated by using the suppression subtractive hybridization 
assay between ‘93-3-98’ (highly resistant against scab caused 
by Venturia nashicola) and ‘Sweat Skin’(highly susceptible) 
and analyzed the expression pattern according to organs and 
cultivars. The full length of PyrcpPR-10 was cloned as 
743bp with 480bp’s ORP, and was determined to encode a 
protein of 159 amino acid residues. On analyzing PyrcpPR-10 
gene sequence compared with resistant and susceptible 
cultivars, ‘Hwangsilri’ (resistant), ‘Gamcheonbae’ (moderately 
resistant), ‘Wonhwang’ (moderately susceptible), ‘Niitaka’ 
(highly susceptible), and ‘Sweat Skin’ (highly susceptible) 
had identical gene sequence but ‘Bartlett’ (highly resistant) 
showed partly different sequences. The deduced amino acid 
sequence showed 64 ~ 98% homology and had the GXGGXG 
motif to known amino acid of other plants PR-10 by the 
BLAST X analysis. Among several organs or tissues, petal 
was showed highest expression level of PyrcpPR-10 gene 
followed by leaf, floral axis, bud, and bark. The expression 
level of PyrcpPR-10 gene was dramatically increased at 24 
hr after inoculation in all cultivars and also up-regulated in 
accordance with resistant degree of cultivars. While resistant 

cultivars (‘Bartlett’, ‘93-3-98’, and ‘Hwangsilri’) induced 
relatively high expression level of PyrcpPR-10 gene, sus-
ceptible cultivars (‘Niitaka’, and ‘Sweat Skin’) showed low 
expression level. PyrcpPR-10 gene is assumed that it is 
directly connected with defense mechanisms to pear scab.

Keywords PyrcpPR-10, Gene expression, Resistant degree, 
Pear Scab

서 론

식물은 곰팡이, 박테리아, 바이러스와 같은 다양한 병원

체에 끊임없이 노출되며 방어반응에 관련된 단백질의 발

현을 유도한다. 이러한 단백질 중 pathogenesis-related (PR) 

단백질은 병원체와 환경스트레스 의해 유도되는 것으로 

알려져 있으며(Van Loon and Van Strien. 1999) 단백질의 

구조와 생화학적 활성에 기초하여 17개의 family로 분류

되어 있다(Sels et al. 2008). 미나리 배양 세포에서 곰팡이 

전구체 처리를 통해 최초로 분리된(Somssich et al. 1986) 

PR-10 단백질은 병원체에 대한 방어 뿐만 아니라 식물의 

발달에도 관여하며(Sikorski et al. 1999) 대부분의 PR 단백

질은 세포외에 존재하는 반면 PR-10 단백질은 일반적으

로 세포내에 존재하며 16 ~ 19 kDa의 작은 크기의 산성 

단백질이다(Liu and Ekramoddoullah. 2006). 또한 PR-10 단

백질은 ribonuclease-like 활성부위에 따라 100개 이상의 다

른 단백질이 분리되었으나 생물학적 기능은 아직 명확하

게 밝혀져 있지 않다(Wen et al. 1997). 하지만 Moiseyev et 

al. (1994)은 인삼에서 분리한 ribonuclease의 아미노산 서

열과 PR-10 단백질이 높은 상동성을 가지며 발현 양상이 
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유사하여 PR-10 단백질이 가지는 RNase 활성이 방어 반

응과 관련된다고 하였다. 이러한 RNase활성은 병원체 감

염 부위의 세포자살(programmed cell death) 또는 병원체에 

대해 직접적으로 작용함으로써 식물체를 보호하는 것으

로 생각되며 in vitro 실험을 통하여 Bet v 1 (Bufe et al. 

1996), LaPR-10 (Bantignies et al. 2000), GaPR-10 (Zhou et al. 

2002), CaPR-10 (Park et al. 2004), ZmPR-10, ZmPR-10.1 (Xie 

et al. 2010) 등 일부 PR-10 단백질이 RNase 활성을 가지는 

것이 확인되었다. 또한 Fujimoto et al. (1998)은 PR-10 단백질

의 사이토키닌 특이적 결합 활성을 보여주었으며 Srivastava 

et al. (2004)은 Brassica napus에서 분리한 PR-10 유전자의 

구성적 발현을 통해 내염성이 증가된다고 하였다. 이들 

결과로 보아 일부 PR-10 단백질은 병원체에 대한 방어반

응 뿐만 아니라 내생 사이토키닌의 수준을 조절함으로써 

식물의 생장과 발달에도 관여하는 것으로 생각된다. Venturia 

nashicola에 의해 발생하는 배 검은별무늬병은 남방형 동

양배(Pyrus pyrifolia)와 북방형 동양배(P. ussuriensis, P. 

bretschneideri)에 많은 피해를 주며(Park et al. 2000), 특히 

우리나라 주 품종인 ‘신고’는 본 병에 고도 감수성으로 

농가에 많은 경제적 부담을 주고 있어 고도 저항성 유

럽배(Pyrus communis L.)의 유전자를 동양배에 도입하기 

위한 분자생물학적 기작을 이해하기 위해 저항성 품종

과 감수성 품종간의 특이적으로 발현되는 유전자에 대

한 연구가 진행되고 있다(Faize et al. 2004; Shin et al. 2012; 

Zheng and Ishii. 2009). 본 연구에서는 SSH분석을 통하여 

검은별무늬병 고도 저항성 ‘93-3-98’에서 차등적으로 발

현하는 PyrcpPR-10 유전자를 선발하여 염기서열을 분석

하고 분자적 특성에 대하여 조사하였다. 또한 Real-time 

PCR를 통하여 저항성 품종 특이적 발현과 기관 특이적 

발현을 분석함으로써 유전자의 기능을 규명하고자 하

였다.

재료 및 방법

실험 재료

SSH 분석을 위해 V. nashicola에 고도 저항성 ‘93-3-98’과 

고도 감수성 ‘스위트스킨’을 시험재료로 사용하였으며 

접종 후 전엽 20일 미만의 유엽을 사용하였다. 시험수는 

원예작물을 위한 상업적 배지(서울바이오, 순천, 한국)로 

채워져 있는 7.6 L 플라스틱 포트에 재식된 P. pyrifolia 대

목에 접목하여 병 처리까지 주야온도가 30°C/12°C로 유

지되는 유리온실에 보존하였다. 차등발현 유전자의 발현

은 V. nashicola에 대하여 저항성 정도가 다른 ‘Bartlett’ (고

도 저항성), ‘93-3-98’(고도 저항성), ‘황실리’(저항성), ‘감

천배’(중도 저항성), ‘원황’(감수성), ‘신고’(고도 감수성), 

‘스위트스킨’(고도 감수성)간 비교하였다.

분생포자 인공접종 및 시료채취

전남 나주에 소재한 국립원예특작과학원 배연구소에서 검은

별무늬병이 발병된 ‘신고’ 잎에서 분생포자를 채취하였고 멸

균수로 현탁하여 -80°C에 냉동 보관하였고 이것을 약 20°C에

서 녹인 후 0.1% sucrose와 Tween 80을 첨가하여 접종원으로 

사용하였다. 접종원을 1 × 105 분생포자/mL 농도로 10개 내외

의 잎이 완전히 전개된 1년생 접목묘(6주 이상/품종)의 수관 

전체에 분무 접종하였으며 대조구 식물체는 0.1% sucrose와 

0.005% Tween 80을 포함하는 멸균수를 분무하였다. 접종 후 

각 접목묘를 20°C, 상대습도 100% 습실 내에서 48시간을 유

지한 후 50% 정도 차광된 온실에 두었다. 최초 접종 후 0, 24, 

48, 72, 96, 120 및 144시간 간격으로 잎을 채취하였으며 액체

질소에 담근 후 -80°C의 냉동고에 보관하였다(IlShinBioBase, 

Dong DuCheon, Kyenggi-do, Korea). 기관 특이성 분석을 위하여 

잎, 꽃잎, 꽃대, 수피, 눈은 11년생 나무로부터 채취하였다.

RNA 분리 및 cDNA 합성

RNA을 추출은 변형된 cetyltrimethylammonium bromide (CTAB) 

방법과 lithium chloride (LiCl) 침전방법을 사용하였다(Iandolino 

et al. 2004). 액체질소 상태에서 마쇄된 잎은 CTAB buffer 

[2% CTAB, 2% polyvinlypyrrolidone, 100 mM Tris-HCl (pH 

8.0), 25 mM EDTA, 2M NaCl]를 첨가한 후 65°C에서 30분

간 반응하였다. 두 번의 chloroform/isoamyl alcohol를 처리

하여 상징액을 추출하였으며 3M LiCl를 첨가한 후 4°C에

서 overnight처리하고 4°C, 13.000 rpm, 30 min간 원심분리

하여 pellet을 형성시켰으며 상징액을 제거한 후 SSTE buffer 

[1M NaCl, 0.5% SDS, 10 mM Tris-HCl (pH 8.0), and 1 mM 

EDTA (pH 8.0)]를 넣어 65°C에서 완전히 용해하였다. 동

량의 Chloroform:IAA (24:1)를 첨가한 후 4°C, 13.000 rpm, 

30 min간 원심분리하여 상징액을 추출하였으며 100% 에

탄올 2(v/v)을 첨가한 후 -20°C에서 30분간 반응시켜 RNA

를 농축하였다. 전기영동을 이용하여 분리된 RNA의 분

해 정도를 확인하였으며 spectrophotometer 260/280nm에서 

정량하고 SuperScript III First-Strand Synthesis System for 

RT-PCR (Invitrogene, Waltham. Messachusetts, USA)을 사용

하여 1 ㎍의 RNA로부터 cDNA를 합성하였다

SSH 라이브러리 제작 및 Mirror Orientation Selection (MOS)

PCR select cDNA subtraction kit (Clontech, Mountain View, 

CA, USA)를 사용하여 라이브러리를 제작하였으며 SMART 

cDNA synthesis kit(Clontech)를 사용하여 total RNA로부터 

cDNA를 합성하였다. V. nashicola 분생포자를 저항성 품
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Fig. 1 Nucleotide and deduced amino acid sequence of PyrcpPR-10
cDNA. P-loop motif is underlined

종에 접종 후 2일째의 발아율, 부착기(appressorium) 형성 

및 침투공(penetration-pore) 형성이 이후 7일까지와 유의적

인 차이가 없었으며, 각피하층의 균사체(subcuticular hypha) 

형성만 접종 3일까지 증가된다는 보고(Park et al. 2000)에 

따라 ‘93-3-98’의 시간별(24, 48, 72, 96, 120 및 144시간) 병

처리 엽에서 추출한 cDNA를 혼합하여 tester cDNA로 사

용하였으며 driver cDNA로 무처리 ‘스위스트킨’을 사용

하여 라이브러리를 제작한 후 제한효소 RsaI 를 처리하

였다. 두 개의 튜브에 tester cDNA를 각각 넣고 한 쪽에는 

adaptor 1, 다른 한 쪽에는 adaptor 2R을 넣은 후 DNA ligase

를 처리하였다. 각각의 tester pool에 driver cDNA를 첨가

하여 hybridization 과정을 거친 후 차등 발현된 염기서열

만 선택적으로 증폭하기 위하여 2번의 PCR을 하였다.

  SSH가 차등 발현된 전사체를 탐색하기 위한 강력하고 

일반적인 방법으로 사용되고 있지만, SSH 유래 라이브러

리는 전형적으로 비 차등적 발현 전사체도 포함되어 있기 

때문에 background 제거를 위하여 MOS를 실시하였다. SSH의 

second nested PCR로부터 얻은 PCR 산물을 phenol/chloroform

을 처리하여 추출하였으며 MOS를 수행하기 위하여 에탄

올로 농축하였다. PCR 추출물은 제한효소 XmaI을 처리

한 후 denaturation과 5시간의 hybridization 과정을 거친 후 

NP2Rs primer를 이용하여 PCR를 수행하였으며 NP2R adaptor

를 양쪽 끝에 연결하였다. MOS PCR 산물을 TOPO TA cloning 

vector에 삽입하여 형질 전환하였으며 agar, X-gal (Sigma, 

Missouri, St. Louis, USA), IPTG (Sigma, Missouri, St. Louis, 

USA)와 ampicillin (Sigma, Missouri, St. Louis, USA) 100 mg/mL 

첨가된 LB plate에 도말하여 37°C에서 16시간 배양하였

다. 각각의 흰색 colony를 무작위로 선발하였으며 ampicillin 

100 mg/mL 첨가된 LB 액체배지에서 배양한 후 분석에 

사용하였다. 각각의 라이브러리 set은 Macrogen Inc. (Seoul, 

Korea)에서 염기서열을 분석하였다.

cDNA 염기서열 분석 및 RACE PCR 

M13 promotor primer를 사용하여 DNA 염기서열을 분석하

였으며 ABI BigDye(R) Terminator v3.1 Cycle Sequencing kit 

(Applied Biosystems, Lincoln, CA, USA)와 DNA Engine Tetrad 

2 Peltier Thermal Cycler (Bio-Rad, Hercules, CA, USA)를 사

용하여 분석하였다. Fluorescent-labeled fragment은 Applied 

Biosystems 방법에 따라 정제되었으며 ABI 3730xl DNA 

Analyzer (Applied Biosystems, Lincoln, CA, USA)에서 전기

영동을 실시하였으며 염기서열을 분석하였다. SSH로부터 

얻은 PyrcpPR-10 cDNA의 단편 염기서열을 바탕으로 5`-TGG-

GCCTTGTCTTTGCCAGCC-3` (5` 말단 RACE)과 5`-CGCC-

TCAGTCATCCCTCCTGC-3` (3` 말단 RACE) primer를 제작

하였으며 CapFishing full-length cDNA premix kit (Seegene, 

Korea)를 사용하여 5` 말단과 3` 말단의 cDNA를 증폭하

였다. 증폭된 cDNA는 pMD20 T-vector (Takara, Otsu, Shiga, 

Japan)에 클로닝하여 분석 후 전체 염기서열을 결정하였다.

Real-time(RT) PCR 분석

PyrcpPR-10 유전자의 발현양상을 분석하기 위하여 PRIMER3 

(Rozen and Skaletsky, 1998) 프로그램을 이용하여 forward 

(5`-TGGCATCTGGCAGTGGTTCC-3`) 및 reverse (5`-GGCCT-

TGTCTTTGCCAGCCT-3`) primer를 제작하였다. Endogenous 

control로써 housekeeping gene인 배 actin (forward: 5`-GTG-

CTGGACTCAGGTGATGG-3`, reverse: 5`-GTTCTTCTCAA-

CTGACGAGC-3`)을 사용하였으며(Kim et al. 2009), standard 

curve 검정을 통해 안정적으로 발현되는 것을 확인하였

다. PCR증폭은 SYBR® Premix Ex TaqTM (Perfect real-time) 

kit (Takara, Otsu, Shiga, Japan) 10 ㎕, forward 및 reverse 

primer 0.4 ㎕(0.5 mM), 20x 희석된 first-strand cDNA 5 ㎕, 

ddH2O 4.2 ㎕를 혼합하였다. 증폭반응은 LightCycler®480 

II (Roche, Rotkreuz, Zug, Switzerland)로 최초 95°C에서 15

초간 반응시키고, 95°C 5초, 60°C 45초 과정을 45회 반복하

였으며 60°C에서 95°C까지 0.5°C씩 온도를 상승시켜 melting 

curve를 분석하였다. 분석은 3반복으로 수행하였다.

결과 및 고찰

PyrcpPR-10 유전자 분리 및 염기서열 분석

SSH 분석을 통하여 V. nashicola 접종 후 고도 저항성 품
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Fig. 2 Alignment of nucleotide sequence of PyrcpPR-10 and PyrcPR-10

종 ‘93-3-98’에서 차등발현 되는 유전자의 염기서열을 분석

하였으며 사과(Malus domestica)의 PR-10 유전자(CAK93672.1)

와 98%의 상동성을 가지는 480 bp 단편 크기의 PR-10유

전자를 확인하였다. 그러나 SSH분석을 통하여 확인한 

cDNA는 단편 염기서열만을 가지고 있으므로 전체 염기

서열을 확인하기 위하여 RACE PCR분석을 수행하였다. 

RACE PCR 결과 501bp의 5`말단 염기서열과 632bp의 3`

말단 염기서열을 확인하였으며 전체염기서열을 결정한 후 

PyrcpPR-10이라 명명하였다. PyrcpPR-10유전자의 전체 길

이는 745bp였으며 480bp의 ORF와 159개의 아미노산을 

가지는 것으로 분석되었다(Fig. 1). 단백질의 크기는 17.48 

KDa이며 등정점은 5.6으로 예측되었다. 고도저항성 ‘Bartlett’

과 ‘93-3-98’, 저항성 ‘황실리’, 중도저항성 ‘감천배’, 감수성 

‘원황’, 고도 감수성 ‘신고’와 ‘스위트스킨’ 간의 PyrcpPR-10 

유전자의 염기서열 차이를 확인하기 위하여 6개 품종에 

대해 RACE PCR를 수행한 결과 ‘93-3-98’, ‘황실리’, ‘감천

배’ ‘원황’, ‘신고’, ‘스위트스킨’은 동일한 염기서열을 가

지고 있었다(자료 미제시). 하지만 ‘Bartlett’은 일부 염기

서열의 차이와 3` 말단 UTR 부분에 36bp의 추가적인 염

기서열을 가지고 있었으며 PyrcPR-10이라 명명하였다

(Fig. 2). PyrcpPR-10 단백질은 47-52번 아미노산 잔기에서 

인산기 결합에 관여하는 P-loop의 특징인 GXGGXG motif

를 가지고 있었는데(Saraste et al. 1990), 이러한 motif는 

nucleotide 결합단백질과 같은 단백질인산화효소에서 많
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Fig. 3 Alignment and phylogenetic tree analysis of the predicted amino acid sequence of PyrcpPR-10 with other related plant PR-10 
proteins. A, Alignment of the deduced amino acid sequences of PR-10 genes obtained from Malus domestica (CAK93672.1), Prunus 
mume (XP_008223267.1), Fragaria vesca subsp. vesca (XP_004296886.1), Datisca glomerata (CAD33532.1), Ziziphus jujuba (AGL07712.1) 
are compared. Conserved domain (GXGGXG) is boxed; B, Phylogenetic tree with other related plant PR-10 proteins. Phylogenetic 
tree was obtained by using the neighbor-joining tree method in Mega6

이 발견되며 PR-10 단백질의 RNase활성에 관여하는 것으

로 보고되어 있다(Bantignies et al. 2000). PyrcpPR10의 아

미노산서열을 이용하여 GeneBank 데이터베이스에서 유

사한 아미노산을 가지는 다른 종의 PR-10과 비교한 결과 

공통적으로 GXGGXG motif가 존재하며 Malus domestica 

(CAK93672.1), Prunus mume (XP_008223267.1), Fragaria vesca 

subsp. Vesca (XP_004296886.1), Datisca glomerata (CAD33532.1), 

Ziziphus jujube (AGL07712.1)와의 상동성은 각각 98, 83, 

79, 63, 64%였다(Fig. 3A). 7개의 유전자를 이용하여 PyrcpPR-10

의 계통수를 분석한 결과 크게 2개의 그룹으로 나뉘었으며 

Malus domestica (CAK93672.1), Prunus mume (XP_008223267.1), 

Ziziphus jujube (AGL07712.1)와 같은 그룹에 속했다(Fig. 3B).

기관별 발현양상

PR-10 유전자는 화분(Breiteneder et al. 1989), 잎(Park et al. 

2004), 줄기(Liu et al. 2005), 종자(Wu et al. 2003), 과일

(Atkinson et al. 1996) 등 여러 기관에서 발현되며 형질전

환체를 이용한 PR-10 유전자의 구상적 발현은 사이토키

닌의 증가를 유도하였다(Srivastava et al. 2006). 이러한 결

과는 PR-10 유전자가 병원체에 대한 방어반응과 환경 스

트레스 뿐만 아니라 식물의 생장과 발달에도 중요한 역

할을 하는 것으로 보여진다. 본 연구에서는 배의 품종과 

기관 및 조직별 PR-10 유전자의 발현량을 조사하기 위하

여 ‘Bartlett’, ‘93-3-98’, ‘황실리’, ‘감천배’, ‘원황’, ‘신고’, 

‘스위트스킨’ 7개의 품종의 꽃잎, 꽃대, 잎, 수피, 눈으로

부터 RNA를 분리하여 real-time PCR 분석을 실시하였다

(Fig. 4). 그 결과 꽃잎에서 가장 높은 발현을 보였으며, 

특히 고도 저항성 ‘Bartlett’에서 가장 높았다. 다음으로 

잎, 꽃대, 눈 순이었으며 수피는 다른 기관이나 조직에 

비해 현저히 낮은 발현을 보였다. Lotan et al. (1989)은 PR 

protein의 발현이 개화에 관련되어 있다고 보고하였으며, 

특히 자작나무에서 분리한 PR-10(Betvl)은 꽃가루에서 많

이 발현되었다(Breiteneder et al. 1989). 그러나 알파파에서 

분리한 PR-10(PPRG2)은 뿌리에서 가장 높은 발현을 보였

으며 줄기 잎과 비교하여 꽃잎에서 높은 발현을 보이지 
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Fig. 4 Quantitative reverse transcription-polymerase chain reaction (RT-PCR) analysis of PyrcpPR-10 was conducted with various 
organs and tissues. BT, ‘Bartlett’; PS2, ‘93-3-98’; HG, ‘Hwangsilri’; GC, ‘Gamcheonbae’; WH, ‘Wonhwang’; NI, ‘Niitaka’; SS, 
‘Sweat Skin’. Bars represent the means with standard errors from three replications. Actin gene was used as an endogenous control 
and the data were calibrated relative to the transcript levels in cDNA from ‘Sweat Skin’ pear bark

않았다(Borsics and Lados 2002). 따라서 PyrcpPR-10 유전

자는 식물에 따라 기관 특이적으로 발현되어 각각의 기

관에서 서로 다른 기능을 하는 것으로 보여지며, 특히 꽃

잎에서 높은 발현을 보임으로써 꽃의 발달에 관여하는 

것으로 추측된다. 그러나 검은별무늬병 감수성 차이에 

따른 품종 특이적 발현은 나타나지 않았다.

V. nashicola에 의해 유도된 PR-10 유전자의 발현양상

검은별무늬병 저항성 품종에서 특이적으로 발현하는 PyrcpPR-10

유전자의 발현양상을 조사하기 위해 고도저항성 ‘Bartlett’, 

‘93-3-98’, 저항성 ‘황실리’, 중도저항성 ‘감천배’, 이병성 

‘원황’, 고도 이병성 ‘신고’, ‘스위트스킨’ 7개 품종에 V. 

nashicola를 접종하였으며 접종시간(24, 48, 72, 96, 120, 148

시간)에 따라 감염된 잎 조직으로부터 RNA를 추출하여 

real-time PCR 분석을 실시하였다(Fig. 5) PyrcpPR10 유전

자는 모든 품종에서 24시간 접종 후 발현이 크게 증가하

였으며 ‘Bartlett’, ‘93-3-98’, ‘황실리’ ‘원황’의 경우 접종 

48시간 처리 구에서 급격히 감소한 반면 ‘감천배’, ‘신고’, 

‘스위트스킨은 급격한 감소를 보이지 않았다. ‘93-3-98’의 

경우 72시간 후 다시 발현이 증가하였으나 나머지 품종

들은 점차적으로 감소하였으며 96시간 이후 낮은 발현을 

유지하였다. PyrcpPR10유전자의 발현은 검은별무늬병 저항

성에 따라 차이를 보였는데 고도 저항성 ‘Bartlett’과 ‘93-3-98’, 

저항성 ‘황실리’에서 가장 높은 발현을 보였으며 다음으

로 중도저항성 ‘감천배’와 감수성 ‘원황’이 높았고 고도 

감수성 ‘신고’와 ‘스위트스킨’에서는 가장 낮은 발현을 보

였다. 이러한 결과는 PR10유전자가 저항성 품종에서 특

이적으로 높게 발현되어 검은별무늬병에 저항성을 가지

며, 특히 접종 초기에 높은 발현을 보임으로써 병원균의 

침입을 억제하는데 중요한 역할을 하는 것으로 여겨진

다. 다양한 PR10 유전자가 바이러스(Park et al. 2004), 박

테리아(Robert et al. 2001), 곰팡이(Xie et al. 2010) 등에 노

출되었을 때 유전자의 발현이 증가하였으며 in vitro 실험

을 통해 식물병원성 세균의 생장이 억제되었다는 보고와 

같은 결과를 보였다(Flores et al. 2002). 또한 yellow-fruit 

nightshade (Solanum surattense)에서 분리한 재조합 SsPR10 

단백질은 벼의 도열병균(Pyricularia oryzae)의 생장 저해

와 RNase의 활성을 보여주었는데(Liu et al. 2006), 이러한 

RNase의 활성은 많은 PR-10 유전자에서 보고되어져 있으

며(Swoboda et al. 1996; Srivastava et al. 2006; Yan et al. 

2008) 방어반응에 관련되어져 있는 것으로 여겨진다.

  이상의 결과를 종합해보면 본 연구에서 분리한 PyrcpPR-10 

유전자는 병 저항성에 관여하며 또한 식물의 생장과 발

달에 중요한 역할을 하는 것으로 판단된다. 현재까지 여

러 식물에서 PR-10유전자의 발현특성에 대해 많은 연구

가 진행되어왔으나 정확한 메커니즘에 대한 정보는 부족

한 실정이다. 따라서 향후 PyrcpPR-10 유전자의 단백질 
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Fig. 5 Relative expression of PyrcpPR-10 in various pear cultivars having different scab-susceptibilities at 0, 24, 48, 72, 96, 120 
and 144 h after inoculation with V. nashicola. BT, ‘Bartlett’; PS2, ‘93-3-98’; HG, ‘Hwangsilri’; GC, ‘Gamcheonbae’; WH, ‘Wonhwang’;
NI, ‘Niitaka’; SS, ‘Sweat Skin’. Bars represent the means with standard errors from three replications. Quantitative real-time PCR 
was performed to measure the relative expression of PyrcpPR-10. Actin gene was used as an endogenous control and the data were 
calibrated relative to the transcript levels in cDNA from uninoculated ‘Sweat Skin’ pear leaves

특성분석과 형질전환체 제작을 통해 기능을 밝힘으로써 

PyrcpPR-10 유전자의 발현조절을 통한 검은별무늬병 저

항성 품종 개발에 활용할 수 있을 것으로 기대된다. 

사  사

본 연구는 농촌진흥청 연구사업(과제번호: PJ010228072014)

의 지원에 의해 이루어진 것임. 

적  요

배 검은별무늬병 고도저항성 ‘93-3-98’과 고도감수성 ‘스

위트스킨’간의 suppression subtractive hybridization 분석을 

통해 ‘93-3-98’에서 특이적으로 발현되는 pathogenesis-related 

10 (PR-10) 유전자를 분리하여 PyrcpPR-10으로 명명하고 

기관 및 품종별 발현양상을 분석하였다. 단편염기서열의 

rapid amplification of cDNA ends PCR을 통해 PyrcpPR-10 

유전자는 전체길이가 743bp이고, 480bp의 ORF와 159개의 

아미노산을 가지는 것으로 확인되었다. PyrcpPR-10 유전

자의 염기서열은 ‘황실리’(저항성), ‘감천배’(중도저항성), 

‘원황’(중도감수성), ‘신고’, ‘스위트스킨’(고도감수성)은 

동일하였으나 ‘Bartlett’(고도저항성)은 일부 염기서열의 차

이를 보였다. BLAST X를 통한 다른 식물 종의 PR-10 아미노

산과 비교에서 64 ~ 98%의 상동성을 보였고 공통적으로 GXGGXG 

motif를 가지고 있었다. 기관 및 조직별 PyrcpPR-10 유전자의 

발현량은 꽃잎이 가장 높았으며 다음으로 잎, 꽃대, 눈, 

수피 순이었다. 저항성과 감수성 품종에 따른 PyrcpPR-10 

유전자의 발현양상은 모든 품종에서 접종 24시간 후 급

격히 증가였으며, 특히 ‘Bartlett’, ‘93-3-98’, ‘황실리’에서 

높게 발현되었고 ‘감천배’, ‘원황’의 경우 저항성 품종에 

비해 상대적으로 낮았으며, 고도 감수성 ‘신고’, ‘스위트

스킨’은 발현이 가장 낮았다. 배에서 분리한 PyrcpPR-10 

유전자는 검은별무늬병 저항성에 직접 연관되는 것으로 

추정된다. 
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