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ABSTRACT : The Albuginales (Oomycetes) consist of obligate biotrophic pathogens, none of which is culturable on artificial
media. This group causes white blister rust disease in diverse angiosperm plants, including many economically important crops
such as sunflower, horseradish, rape, radish, spinach, and wasabi. Recent advances in molecular phylogenetic tools and findings
of new morphological characters have advanced our knowledge on their diversity, evolution, and systematics. This review
introduces the white blister rusts and discusses recent innovations resulting from studies on Albuginales.
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흰녹가루병균류는 색조류계(Chromista), 난균문(Oomy-
cota), 난균강(Oomycetes), 흰녹가루병균목(Albuginales),
흰녹가루병균과(Albuginaceae)에 속하는 곰팡이 그룹을
총칭하며, 전 세계적으로 약 50종이 기록되었다[1-10]. 이
들은 모두 살아있는 기주식물에서만 생존이 가능하며 인
공배양에 성공하지 못한 순활물기생균(obligate biotrophic
parasite)이다. 이들이 가해하는 주요 재배작물로는 십자화
과(Brassicaceae)에 속하는 배추, 무, 갓, 유채, 양배추, 겨자
무, 와사비, 냉이 등이 있으며, 국화과(Asteraceae)의 해바
라기, 명아주과(Chenopodiaceae)의 시금치도 주요 피해작
물이다. 최근에는 다양한 경로를 통한 식물의 국제적 교류

가 빈번해지면서 여러 흰녹가루병균이 새로운 돌발병해의
원인으로 주목받고 있다. 이처럼 흰녹가루병균은 경제적으
로 중요한 생물군이지만, 무성생식세대의 형태적 특징이
부족하여 종(species) 개념이 명확하지 않았고, 더불어 분자
분석의 도입이 상대적으로 늦어 난균류 내에서의 분류학적
위치 및 종 간의 계통학적 관계가 불명확하였다[11]. 최근
에 분자계통학적 분석은 이들의 연구에 상당한 진척을 가
져왔으며, 이에 흰녹가루병(white blister rusts)과 그 원인
균(Albuginaceae)의 소개와 함께 최근에 일어난 이들의 종
개념, 분류체계 및 다양성 연구의 변화에 대해서 고찰하고
자 한다.

흰녹가루병균(Albuginaceae)의 소개

흰녹가루병(white blister rust)이란?
‘blister rust’라는 용어는 진정균류(true fungi)의 녹병균류

(rusts; Pucciniomycetes)가 형성하는 병징을 의미하며, 이는
식물 잎의 감염된 부위에 형성된 물집 또는 수포의 형태를
의미하는 ‘blister’와 균체 안에 ‘녹슨 가루’와 비슷한 색깔을
띠는 포자를 형성하기 때문에 붙여진 ‘rust’의 합성어이다.
흰녹가루병균도 외관상 이와 유사한 병징을 나타내지만,
이들은 흰색의 포자를 형성하기 때문에 ‘white’의 ‘blister’를
형성한다는 의미에서 ‘white blister rust’라는 이름이 붙여
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졌다. 이러한 병징은 곰팡이에 의해 형성되는 수많은 병징
중에서도 매우 고유한 특징으로, 이를 통해 흰녹가루병을
다른 식물병원성 그룹으로부터 쉽게 구분할 수 있다(Fig.
1A, 1B). 흰녹가루병은 식물의 지상부에 생기는 병으로 주
로 잎에 발생하지만, 줄기, 화기, 열매 등에도 자주 발생한
다. 전형적인 병징으로서 대부분 잎의 윗면에 옅은 변색을
보이는 원형 또는 모무늬의 병징이 나타난다. 감염된 부위
의 아랫면에는 기주의 표피세포가 변형되어 형성된 매끈한
표면의 막 안에 포자낭체(sori) 매트가 형성되고, 시간이 지
나면 막이 터져서 다량의 흰색 분생포자가 방출되어 바람
에 의해 전파된다. 흰녹가루병균의 분생포자는 방출되기 직
전까지 막 안에 머물기 때문에, 난균류의 또 다른 순활물병
원균 그룹인 노균병균류(downy mildew; Peronosporaceae)
에 비하여 고온건조한 기후에 높은 내성을 가진다[12].

흰녹가루병균은 곰팡이인가?
흰녹가루병균류가 속하는 난균류(Oomycetes)는 진정균
류(true fungi)와는 다른 여러 가지 특징을 가진다. 진균계
(kingdom Fungi)에 속하는 진정균류의 세포벽 주성분은 키
틴(chitin)이지만 난균류의 세포벽은 셀룰로스(cellulose)와
β-글루칸(β-glucan)으로 구성되어 있다. 또한, 많은 생화학
적인 특성 및 분자계통학적 분석에 근거하여 난균류는 현
재 색조류계(kingdom Chromista)에 속한다[13]. 최근 분류
학과 병리학 분야의 많은 논문에서는 흰녹가루병균, 노균
병균뿐만 아니라 Phytophthora나 Pythium 등의 난균류에
대하여 ‘곰팡이’ 또는 ‘fungi’라는 용어의 사용을 자제하거
나 또는 잘못된 표현임을 지적하는 경우가 많다. 난균류는
진균계와 확실히 구분됨에도 불구하고 난균류의 여러 특징
들은 ‘곰팡이(fungi)’라는 생물을 처음 정의했을 때의 특징
과 일치하므로 분명히 곰팡이라 칭할 수 있다[14].

형태적 특징
흰녹가루병균을 다른 난균류의 그룹들과 구분할 수 있는
가장 독특한 형태적 특징은 연쇄상으로 형성되는 포자낭이
다(Fig. 1C~1E). 포자낭경(sporangiophore) 끝에서 10개 미
만의 포자낭이 형성되지만 포자낭들 사이의 연결은 매우
약한 편으로 쉽게 분리된다. 그렇지만 포자낭의 모양은 단
순하고 크기가 비슷하여 이를 가지고 종을 구분하기는 쉽
지 않다. 노균병균의 경우, 흡기(haustorium)의 모양은 속
(genus)의 구분에 있어서 중요한 분류학적 가치를 가지나
흰녹가루병균의 경우에는 흡기가 모두 작은 구(sphere)형
으로 단순하다[15]. 그래서 과거에는 흰녹가루병균과의 종
을 결정하는 가장 중요한 기준은 사실상 기주식물이 어느
과(family)에 속하는 지의 여부였으며, 포자낭의 모양과 크
기 등의 형태적 특징은 보조적인 수단이었다. 그러나 최근
에 난포자의 크기와 표면구조(ornamentation)가 분류학적
으로 중요한 특징임이 밝혀졌고(Fig. 1F, 1G) [5, 16], 특히
Choi 등[5]은 Albugo candida의 서로 다른 계통학적 그룹

들이 난포자의 특징들로 구별될 수 있음을 보임으로써, 추
가적인 신종의 도입을 이끌었다[6-10]. 그럼에도 불구하고,
흰녹가루병균의 계통학적 지식이 증가하는 것에 비하여 분
류학적으로 유용한 형태적 특징은 여전히 부족하다.

생활사

순활물기생균인 흰녹가루병균은 기주를 서서히 죽이면서
영양분을 획득하기 위하여 진화된 생존전략 및 특수화된
기관을 보유한다. 이 병원균의 균사(mycelium)는 세포에
직접 침입하지 않고 세포간극(intercellular)에서 생장하여
기주에 미치는 영향을 최소화한다. 흰녹가루병균은 기주로
부터 영양분을 흡수하기 위해서 여러 모양의 흡기를 형성
하는데, 흡기는 기주식물의 세포벽을 파괴하나 세포막을
파괴하지 않으면서 영양분을 흡수하는 특수화된 기관이다
[17]. 이러한 흡기는 노균병균(downy mildew), 녹병균(rust
fungi), 흰가루병균(powdery mildew fungi) 등의 순활물기
생균이 공통적으로 진화시킨 세련된 기관이다. 흰녹가루병
균의 무성생식포자는 발아관(germination tube)을 통해 직
접발아(direct germination)하거나 또는 유주포자(zoospo-
res)를 형성하여 간접발아(indirect germination)한다. 포자
낭 내에서 두 개의 편모(flagella)를 가진 유주포자가 대량
으로 형성되어 방출된다. 발아관을 통해 직접 발아할 수 있
는 흰녹가루병균은 물에 대한 의존성이 매우 높은 다른 난
균류와 달리 그들이 육상생활에 적응하여 가장 잘 진화한
그룹이라 말할 수 있다. 이들은 기주식물이 쇠약해지거나
또는 무성생식세대 후기에 기주식물 내에 유성생식포자인
난포자(oospore)를 형성하여 월동한 후 다음 해에 재감염
을 일으킨다. 흥미롭게도 일부 흰녹가루병균은 기주식물에
서 병징을 만들지 않은 채 살아가는 내생균(endophytes)과
유사한 생활사를 가지는 것으로 알려져 있다[18, 19].

기주범위 및 기주특이성
흰녹가루병균은 온대 및 열대지역에 주로 흔하지만, 극지
방을 제외한 전세계에 존재한다고 알려져 있다[20]. 이들은
주로 속씨식물(angiosperm)의 현화식물을 감염하며, 특히
eurosids와 euasterids sensu A.P.G. [21]에 속하는 식물군에
서 종 다양성이 높다. 드물게는 이 식물군들과 계통학적으
로 거리가 있는 양귀비목(Papaverales), 후추목(Piperales),
난초과(Orchidaceae)에서도 기록되었다[3, 22-24]. 흰녹가
루병균은 국화과(Asteraceae)의 약 130속[1, 3, 16, 25], 십
자화과의 약 70속[1, 3, 26]에서 기록되었을 정도로 이들
식물군에서 가장 넓은 기주범위를 가지고 있다. 그러나 흰
녹가루병균은 벼과(Poaceae)식물은 감염하지 않는 것으로
보이며, 수목에서는 보고된 바 없다.
대부분 순활물기생성 식물병원균은 매우 좁은 기주범위
를 가지는데, 다시 말해 하나의 병원균은 하나의 특정 식물
종 또는 소수의 근연종들만을 감염한다. 이들은 생존을 위
해서 살아있는 기주가 필요하기 때문에 기주의 방어체계에
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매우 세련되게 진화해야 할 필요성이 있었으며, 이것이 이
들의 좁은 기주범위를 유도했을 것으로 추정된다. 이와 유
사하게 대부분의 흰녹가루병균도 기주의 속(genus) 또는
종(species)수준에서 특이성을 보인다[5-10, 27]. 다만 예외
적으로 Albugo candida는 십자화목(Brassicales) 내에서 매
우 넓은 기주범위를 가지며[28], 흥미롭게도 두 종 이상의
흰녹가루병균이 한 종의 기주식물을 감염하는 사례들도 알
려져 있다[5-7]. 하지만 이러한 현상은 십자화과를 감염하
는 흰녹가루병균에서만 발견되고 다른 기주식물에 대해서
는 보고된 바 없다.

흰녹가루병균류의 분류, 계통학적 변화

분류학적 역사
최초로 기록된 흰녹가루병균은 Aecidium candidum (now

Albugo candida) [29]이다. 이 종은 Uredo속으로 옮겨졌으
나[30], 이후에 새로운 속 Albugo가 U. candida의 분류학적
위치 정립을 위하여 설립되었다[31]. 또한 Albugo의 유성세
대를 위해 추가적인 속명 Cystopus가 도입되었다[32]. 당시

에 여러 학자들이 이 두 속명, Albugo와 Cystopus을 동시에
사용하였으나, 현재는 난균류의 경우 유성세대 학명이 무
성세대 학명에 대한 우선권을 가지지 못하므로[1] 더 오래
된 속명인 Albugo을 사용하는 것이 적합하다. 1900년대 초
에 Albugo의 몇몇 종들이 추가로 기록되었고, Wilson [3]이
가장 흔히 알려진 13종을 정리한 이후에 Bestagno Biga [1]
가 약 40종을 기술하였다. 그 뒤로 40년 후, Choi와 Priest
[2]는 Albugo속에서 기록된 모든 종인 44종에 대한 리스트
를 처음으로 완성하였다.

계통학적 관계 및 분류체계
난균강(Oomycetes)은 유성생식기관의 차이점에 근거하
여 세 개의 아강(subclass), Peronosporomycetidae, Sapro-
legniomycetidae, Rhipidiomycetidae으로 구분이 시도된 이
후에[33, 34] 분자계통학적 분석에 의해 그 정당성이 증명
되었다[35-38]. 더 나아가 Peronosporomycetidae는 다시
세 개의 목(order), Peronosporales, Pythiales, Sclerospor-
ales로 나누어졌지만[39], 이후에 Sclerosporales는 Perono-
sporales에 속한다는 것이 밝혀졌다[40]. 흰녹가루병과(Al-

Fig. 1. Symptoms and morphological characteristics of two Albugo species, Albugo candida on Wasabia japonica (A, F) and
Albugo koreana on Capsella bursa-pastoris (B, C~E, G). A~B, White blister rust symptoms developed above and under the
leaves; C, Gouped sporangiophores with sporangia; D, Sporangiophore; E, Sporangia in chain; F~G, Oospores (scale bar = 20
µm).
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buginaceae)는 오랫동안 같은 순활물 식물병원성 그룹인 노
균병균목(Peronosporales) 아래에서 분류되었으나[41], 최
근의 연구들은 흰녹가루병균과가 형태적 및 계통학적으로
노균병균목과는 상당히 먼 그룹임을 밝혔다[16, 40, 42-45].
이를 바탕으로 새로운 흰녹가루병균아강(Albuginomyceti-
dae)과 흰녹가루병균목(Albuginales)이 설립되었다[42]. 사
실상 현재 Albuginales안에는 Albuginaceae가 유일한 과이
므로 흰녹가루병균류를 ‘Albuginales에 속하는 모든 균류’라
고 규정할 수 있다.
흰녹가루병균과에는 약 200년 동안 단일속인 Albugo속
만이 포함되어 있었으나 두 속, 즉 Wilsoniana와 Pustula가
형태 및 계통학적 분석에 근거하여 최근에 도입되었다[42].
난균류의 동정에 유용하다고 알려진 cox2 mtDNA [46]의
계통학적 분석결과(Fig. 2)를 보면, Wilsoniana속과 Pustula
속은 계통학적으로 더 가까우며, 이 두 속은 Albugo속으로
부터 뚜렷하게 구분된다. 특히, 메꽃과(Convolvulaceae)를
감염하는 종들과 일부 석죽목(Caryophyllales)을 감염하는
종들은 지금까지 알려진 세 개의 속과는 계통학적으로 독
립적인 그룹을 각각 형성하여, 추가적인 신속의 도입이 필
요한 실정이다.
형태적으로 포자낭의 표면구조가 Albugo, Wilsoniana, Pu-

stula속 간에 상당히 다르지만[42], 난포자의 표면구조를 통
해 더 쉽게 구분할 수 있다[16, 42, 47]. Albugo속은 종들에
따라 매끈하거나 작고 둥근 돌기들을 가지거나 또는 돌기
들이 불규칙적으로 융합된 표면구조를 가지지만[10], Wil-
soniana속과 Pustula속의 종들은 모두 그물무늬(reticula-
tion)를 가진다[16, 48]. 기주범위에서도 큰 차이점을 가지
는데, Albugo속은 십자화목(Brassicales), Wilsoniana속은
석죽목(Caryophyllales), Pustula속은 국화목(Asterales) 및
근연관계에 있는 식물들을 감염한다[16, 47]. 그러나 위에
서 언급된 메꽃과와 일부 석죽목을 감염하는 종들을 중심
으로 흰녹가루병균의 분류체계는 속 수준에서 재검토되어
야 할 필요가 있다.

종(species)의 개념
흰녹가루병균의 분류에 있어서 가장 뜨거운 논쟁은 종

(species)의 개념이었다. 흰녹가루병균이 형성하는 무성생
식기관의 형태가 비교적 단순하고, 유성생식기관의 형태적
다양성에 대한 인식이 부족했기 때문에 이들의 종개념은
노균병균류의 종개념에 의해 크게 영향을 받았다. 이는 흰
녹가루병균과 노균병균이 오랫동안 근연관계에 있는 것으
로 인식되었고[41], 게다가 이들의 기주범위가 상당히 유사
한 측면이 컸기 때문이다[49]. de Bary [50]가 제안한 광의
적 종개념(broad species concept)은 이후에 Yerkes와 Shaw
[51]가 지지하였으며, 그 후 약 50년간 노균병균과의 전체
분류를 지배했다. 이 종개념은 사실상 한 종의 노균병균이
매우 넓은 기주범위를 갖는다는 즉, 하나의 과(family) 안에
속하는 많은 식물들을 감염한다는 것이다. 이 종개념에 따

라 Bestagno Biga [1]와 Choi와 Priest [2]는 하나의 기주식
물과(family)에 대하여 횐녹가루병균의 한 종 또는 소수의
종만을 인정하였고, 기타 종들은 동종이명(synonym)으로
처리하였다. 예를 들어, 거대한 두 종, Albugo candida와 Pu-
stula tragopogonis (=Albugo tragopogonis)는 각각 십자화과
식물과 국화과 식물을 감염하는 대표적인 흰녹가루병균으
로 인식되었다. 소수의 학자들은 이들로부터 구분될 수 있
는 추가적인 종들을 도입하였으나, 병리학자를 포함한 대
부분의 학자들은 최근까지도 이러한 광의적 종개념을 더
신뢰하였다[1-3, 26, 52]. 2000년대에 들어서 분자계통학적
연구가 난균류의 분류학적 연구에 많이 활용되었고, 흰녹
가루병균의 분류에도 도입되기 시작하였다. 계통학적 분석
을 토대로 가장 먼저 종 개념에 대한 재검토가 필요함을 본
격적으로 제안하였으며, 이는 매우 넓은 범위의 십자화과
식물을 감염하는 것으로 널리 알려진 Albugo candida 복합
체(complex)에서부터 시작된다. Choi 등[53]은 ITS rDNA
와 cox2 mtDNA의 계통학적 분석을 통해 상당한 수준의 유
전적 다양성이 A. candida 내에 존재함을 밝혔고, A. can-
dida 종을 여러 종으로 분리시켜야 함을 처음으로 제시하
였다. 비슷한 연구결과로서, Voglmayr와 Riethmüller [16]
도 28S rDNA의 염기서열 분석을 토대로 A. candida가 최
소한 두 개의 그룹으로 분리될 수 있음을 제시하였다. 뿐만
아니라 기존에 인정받지 못했던 Albugo lepidii의 독립성이
증명되었고[5], 여러 신종이 추가되었다[5-10]. 또한 Pust-
ula tragopogonis의 경우에도 기존에 기록되었으나 인정받
지 못했던 종들의 존재가 확인되었으며 동시에 신종으로
예상되는 여러 계통학적 그룹이 발견되었다[54]. 이 결과들
은 실제로 흰녹가루병균이 제한된 기주 범위, 즉 한 속 또
는 특정한 한 기주 식물만을 감염한다는 종의 개념인 협의
적 종개념(narrow species concept)을 뒷받침한다고 할 수
있다.

흰녹가루병균의 다양성 및 진화전략

기주식물에 따른 종다양성
분자계통학적 분석법의 발달과 새로운 형태적 특징의 발
견으로 흰녹가루병균의 종 수는 최근 10년간 9종이 추가되
었지만[5-10, 27], 여전히 많은 신종이 이 그룹 내에 존재할
것으로 추정된다. 그 이유는 흰녹가루병균은 기주특이성이
매우 높고, 기주식물 또한 매우 다양하기 때문이다[54]. 현
재까지 기록된 약 50개의 종 수는 앞으로 약 150종 이상으
로 증가할 것으로 예상된다[55]. 특히, 흰녹가루병균은 국
화과와 십자화과의 기주식물로부터 많은 신종이 보고될 것
으로 기대되는데, 그 이유는 흰녹가루병균이 국화과의 약
300개 속(genera) 식물의 기주로 기록되었으며[1, 3, 16,
25], 십자화과에서도 약 70개 속 식물에서 기록되었기 때문
이다[1, 3, 26]. 그러나 현재까지 형태 및 계통학적 분석에
포함된 흰녹가루병균/기주식물 조합은 지금까지 알려진 것
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Fig. 2. Simplified minimum evolution tree of Albuginaceae using cox2 mtDNA sequences. Bootstrap values higher than 60% are
shown above the branches (1,000 replicates). The scale bar equals the number of nucleotide substitutions per site. Two species
of Pythium are used as outgroup.
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의 5%에도 미치지 못한다[47]. GenBank 데이터베이스에
서 이용가능한 흰녹가루병균의 모든 염기서열을 포함하여
계통학적 분석을 수행한 결과, 약 25종이 현재까지 알려지
지 않은 종으로 판단되었다(Fig. 2). 이것은 흰녹가루병균에
대한 다양성이 얼마나 저평가되어 있는지를 말하고 있다.

지리적 차이에 의한 종다양성
지리적 격리(geographic isolation or allopatric speciation)
에 따른 종분화는 진화생물학에서 널리 알려진 종 다양성
의 주요 기작 중 하나이다. 흰녹가루병균에서는 잘 알려져
있지 않음에도 불구하고 냉이 흰녹가루병균을 대표적인 예
로 들 수 있다. Albugo candida는 많은 십자화과 식물뿐만
아니라 냉이(Capsella bursa-pastoris)를 감염하는 대표적인
병원균이다. 최근에 한국에 존재하는 냉이의 흰녹가루병균
이 유럽, 북미, 아프리카, 오세아니아 등에 존재하는 A. can-
dida와 상이함이 밝혀졌으며, 한국 냉이 흰녹가루병균에 대
해 신종 A. koreana가 도입되었다[5]. 또한 꽃다지속(Draba)
에서 발생하는 흰녹가루병균에서도 동아시아와 다른 지역
사이에 서로 다른 종이 존재한다고 밝혀졌다[6]. 이것은 지
리적 격리가 흰녹가루병균과 내에서 종분화를 유도하는 중
요한 요인들 중에 하나일 가능성이 높다는 것을 뜻하며, 앞
으로 이 부분에 대한 추가적인 연구가 필요하다. 흥미롭게
도 이러한 지역적 차이에 따른 종분화는 흰녹가루병균과와
밀접하게 연관되어 있는 노균병균과에서도 자주 알려졌다.
Constantinescu [56]는 박과식물(Cucurbitaceae)의 노균병
이 북미나 남미에서는 Plasmopara australis에 의해 일어나
지만, 러시아 북동부와 동아시아에서는 P. orientialis이 주
요 원인균임을 밝혔다. 이어서 쥐손이풀과(Geraniaceae)에
서 발생하는 노균병균의 종이 유럽과 북미에서 서로 다르
다는 것이 밝혀졌고[57, 58], 최근에 세이지속(Salvia)에서
발생한 노균병균에서는 그 기주식물의 지리적 기원에 따라
3종이 존재한다는 것이 밝혀졌다[59].

흰녹가루병균의 진화전략
흰녹가루병균의 종 다양성은 위에서 언급한 높은 기주특
이성에 의한 종분화와 지리적 격리에 의한 이지역성 종분
화(allopatric speciation)에 기반한다. 더불어 두 가지 진화
전략이 최근에 추가로 보고되었다. 먼저, Thines 등[7]은
애기장대를 감염하는 두 흰녹가루병균(A. candida, A. lai-
bachii)의 존재를 확인하였고, 이를 동지역성 종분화(sym-
patric speciation)의 한 예로 제시하였다. 마지막 진화전략
은 흰녹가루병균의 기주점프(host jumping or host-shift)
능력이다. 이는 병원균이 본래의 기주식물과 계통학적으로
먼 식물을 감염시켜 새로운 기주로 만들 수 있는 능력을 말
하며, 대표적인 예가 콩과(Fabaceae)를 감염하는 A. maug-
inii이다. 십자화과와 콩과식물은 계통학적으로 매우 멀지만,
이들을 감염하는 흰녹가루병균은 계통학적으로 매우 가깝
다[60]. 최근에 다른 순활물기생성 난균류인 노균병균에서

알려진 것처럼[61], 흰녹가루병균도 뛰어난 기주점프 능력
을 가지고 있음을 시사한다. 이들 균이 공통적으로 병원성
관련 effector 유전자들을 빠르게 진화시킬 수 있다는 점을
고려할 때[62, 63], 이들 유전자가 새로운 식물을 만났을 때
식물의 방어체계를 빠르게 극복하는 능력을 제공했을 개연
성이 높다[7, 64].

한국의 흰녹가루병균

우리나라에서 흰녹가루병균은 산발적으로 여러 작물에
피해를 주지만 소수의 병원균/기주 조합에 대한 병원균의
존재 또는 병의 발생 기록만이 존재할 뿐[65], 병원균의 균
학적 특징이나 병의 발생시기 및 발생환경, 병징 등에 관한
병리학적 기록은 매우 불충분하다. 본 연구에서는 국내에
앞서 기록된 흰녹가루병균과 그들의 기주식물을 정리하였
다(Table 1). 한국의 흰녹가루병균의 다양성은 외국에서 기
록된 종 다양성의 약 20% 정도에 그칠 정도로 낮지만, 한
국의 시료들은 흰녹가루병균의 최근 분류 및 계통학적 연
구에 크게 기여하였다. 예를 들어, 한국의 시료를 대상으로
냉이(Capsella bursa-pastoris)의 흰녹가루병균 Albugo kor-
eana [5]와 꽃다지(Draba nemorosa)를 감염하는 Albugo
voglmayrii [6]가 신종으로 기록되었고, 콩다닥냉이(Lepid-
ium virginicum)를 감염하는 Albugo lepidii는 독립된 종으
로 확인되었다[5]. 최근에는 Albugo candida에 의해 발생하
는 흰녹가루병이 유채(Brassica napus ssp. oleifera)와 와사
비(Wasabia japonica)에서 보고되었다[66, 67]. 배추와 무의
흰녹가루병균으로 보고된 Albugo macrospora는 현재 A.
candida의 동종이명(synonym)으로 간주된다[5]. 흥미롭게
도, 흰녹가루병균이 가장 넓은 기주범위를 가지는 국화과
식물에서는 아직까지 국내 보고가 없으나, 주변국인 일본
과 중국에서는 흰녹가루병이 기록되어 있으므로 추가적인
조사를 통해 이들의 발굴 가능성이 높다고 할 수 있다.

적 요

흰녹가루병균류(난균류)는 인공배양이 불가능한 순활물
병원균이다. 이들은 많은 속씨식물들에서 흰녹가루병을 일
으키는데, 경제적으로 중요한 기주식물로는 해바라기, 와사
비, 갓, 유채, 무, 배추, 시금치 등이 있다. 최근에 분자분석
방법과 분류학적으로 유용한 형태적 특징들이 제안되면서,
흰녹가루병균류의 다양성, 진화, 계통분류에 대한 연구에
큰 진척이 있었다. 본 논문은 국내에 덜 알려진 흰녹가루병
균류를 소개하고 최근의 연구성과에 대하여 고찰하였다.
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