
Abstract ARice is an important staple food in the world 

and rice yield is one of the main traits for rice breeding. 

Several genes involved in increasing the yield have been 

identified through map-based gene cloning within natural 

variations in rice. These identified genes are good targets for 

introducing a genetic trait in molecular breeding. Here, we 

chose five genes reported to be involved in increasing grain 

number per panicle in rice; Gn1a, dep1, Apo1, Ghd7, and 

Nal1. We developed In/Del markers for Gn1a, and dep1, 

Apo1, and applied the reported SNP markers for Ghd7 and 

Nal1. We were easily able to examine the genotype of each 

gene on agarose gel. We tested the genotypes on 479 rice 

resources that we held with evaluated molecular markers. 

According to the genotype of each gene, rice resources were 

divided into 13 haplotypes, and most of the Indica and 

Japonica varieties were included in haplotypes 1 and 13, 

respectively. When we examined the effect of each gene on 

grain number per panicle and panicle number per plant, 

panicle number per plant in the yield negative allele group 

for each gene was reduced by approximately 0.3 to 0.8 

compared to that in the yield positive allele group. However, 

the number of yield positive alleles for each gene was higher 

by about 21 to 27 grains per panicle than that of yield 

negative alleles. Although most of the varieties were grouped 

in haplotypes 1 and 13, we believe that this genotype 

information with evaluated molecular markers will be useful 

in rice breeding for increasing the yield with grain number 

per panicle.

Keywords Rice, Grain number per panicle, Yield, Molecular 

marker

서 언

벼는 약 50%의 세계 인구가 주식으로 이용하는 중요한 작물

로서 증가하는 세계 인구의 식량 문제를 해결하기 위하여 단

위면적당 벼 수량 증가가 중요한 문제로 대두되었다(Ikeda et 

al. 2013). 최근에는 아시아뿐 아니라 아프리카에서도 벼의 

소비가 확대되고 있어 벼 수량성 향상이 더욱 필요할 것으로 

예상된다(Van Ittersum et al. 2016). 수량성이 높은 벼 품종 개

발을 위한 방법으로 수량구성요소(yield component)를 향상

시킬 수 있는 유전자에 대한 연구가 세계적으로 활발히 진행

되었다. 지난 10여년 동안 수량구성요소 중 수당립수(grain 

number per panicle)와 천립중(1,000-grain weight, TGW)을 조절

하여 수량을 증진시킬 수 있는 유전자들이 20여종 보고되었

다(Huang et al. 200;, Ashikari et al. 2005; Wang et al. 2015b; Wang 

et al. 2012). 특히, Gn1a (Grain number 1a, Cytokinin oxidase 2) 

및 dep1(DENSE AND ERECT PANICLE1), Nal1(Narrow leaf1), 

SCM2(STRONG CULM2), Ghd7(Grain number, plant height, and 

heading date7) 유전자들은 수당립수를 증진시켜 수량성이 
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향상되는 것으로 알려졌다(Ashikari et al. 2005; Huang et al. 

2009; Ookawa et al. 2010; Xue et al. 2008; Fujita et al. 2013). 

  Gn1a는 cytokinin을 분해하는 cytokinin oxidase/dehydrogenase 

효소로 품종간의 자연변이(natural variation)를 통해 벼 수량성

을 향상 시킬 수 있는 최초의 유전자로 보고되었다(Ashikari et 

al. 2005). Habataki 품종에서 유래된 Gn1a 대립유전자형은 염

기서열의 변화로 Koshihikari 품종에서 유래된 gn1a 대립유

전자형보다 유전자 발현이 낮아 식물체내 cytokinin의 함량

이 높고 벼 이삭의 1차지경 수가 증가된다. 특히, Koshihikari 

품종에 Habataki 품종에서 유래된 Gn1a 대립유전자형이 도

입된 근동질계통(near isogenic line)의 경우 수당립수가 약 

45% 증가하였다(Ashikari et al. 2005). 현재까지 22 종류의 

Gn1a 유전자 대립유전자형이 존재하는 것으로 보고되었으

며, 5’-UTR 영역의 16bp와 1번 엑손(exon)의 12bp이 결실(deletion)

된 대립유전자형의 유전자원이 수당립수가 가장 많은 것으로 

알려졌다(Wang et al. 2015a). 또한 CRISPR/Cas9 시스템을 이

용한 Gn1a 유전자의 인위적인 돌연변이를 통해 수당립수가 

증가되었다(Li et al. 2016). 

  dep1은 이삭이 직립형(erect-type)이며 수당립수가 많은 

Shennong 265 품종에서 수량성을 증진시키는 G protein γ 

subunit homolog 유전자로 보고되었다(Huang et al. 2009). 

Shennong 265 품종에서 유래된 dep1 대립유전자형은 DEP1 

대립유전자형의 염기서열과 비교하여 5번 엑손에서 637bp

가 결실되고 12 bp가 삽입되어 조기 종결(premature stop)된

다. Dep1은 질소의 흡수와 대사를 조절하는 기능으로 보고

되었으며, 열성인 dep1 대립유전자형이 우성 Dep1 대립유전

자형보다 glutamine 합성 활성이 강하며, 질소 동화 효율이 

높아 수확지수가 향상 되었다(Sun et al. 2014). 보고된 다른 

수량증진 유전자와는 달리 열성인 dep1 대립유전자형이 도

입된 근동질계통은 이삭의 절간이 짧아 지고 2차 지경의 수

가 증가하여 수당립수가 증가하는 표현형을 나타낸다(Huang 

et al. 2009). dep1 근동질계통은 식물체당 이삭 수와 천립중이 

일부 감소하나, 수당립수가 약 2배정도 증가되어 전체 생산

성이 향상된다. 최근 보고에 따르면 중국의 Japonica 품종에

서 DEP1 유전자는 7 종류의 대립유전자형이 존재하며 수량

성이 높은 직립형의 품종 72종은 dep1 대립유전자형을 보유

하고 있다(Zhao et al. 2016). 

  줄기의 강도를 증가시켜 도복에 강한 유전자로 보고된 

APO1/SCM2 (ABERRANT PANICLE ORGANIZATION1/STRONG 

CULM2)은 F-box-containing protein으로 꽃 화기 발달을 조절

하는 애기장대 UFO의 상동유전자(ortholog)이다(Ikeda-Kawakatsu 

et al. 2012; Ookawa et al. 2010). Koshihikari 품종에 Habakaki 유

래 APO1/SCM2 대립유전자형이 도입된 근동질계통(NIL-APO1/ 

SCM2)은 이삭 수의 변화 없으며, 이삭의 2차 지경이 발달되

어 수당립수가 증가한다(Ookawa et al. 2010). Habakaki 유래 

APO1/SCM2 대립유전자형이 Koshihikari 유래 apo1/scm2 대

립유전자형보다 발현이 2 ~ 3배 높은 것으로 알려져 있다. 

Rashid 등 (2016)의 연구에 따르면 APO1/SCM2 유전자는 7종

의 대립유전자형으로 분류되었다. 특히, 일본의 대부분 품

종은 APO1/SCM2-5의 대립유전자형을 가지고 있으며, 대부

분의 Indica 품종은 APO1/SCM2-4의 대립유전자형을 보유하

고 있는 것으로 보고되었으며, APO1/SCM2 -4와 APO1/SCM2-5 

대립유전자형간의 3번 엑손의 T/C SNP 염기서열 차이가 도

복저항성에 중요하다라고 알려져 있다. 

  Ghd7은 CCT domain을 가진 단백질로 장일조건에서 발현

이 증가되어 출수기 를 지연하며 초장(plant height) 및 이삭 길

이(panicle length) 신장을 조절하는 다면발현 유전자(pleiotropic 

gene)이다(Xue et al. 2008). Minghui 63 품종에서 유래한 Ghd7-1 

대립유전형이 도입된 근동질계통은 출수기는 지연되지만 

이삭이 길어져 수당립수가 많다. Lu 등은 8종의 Ghd7 유전자

에 대한 대립유전자형이 존재하며, 프로모터의 C/T 돌연변

이(S_555)는 식물체의 키와 연관 되어 있으며 다른 7개의 

SNP 염기서열 변이는 수당립수 조절에만 연관하여 기능한

다고 보고하였다(Lu et al. 2012). 또한 Ghd7이 Ghd8(Grain number, 

plant height, and heading date8) 그리고 Hd1 (Heading date1)과

의 유전형 조합을 통해 생태지리적 적응과 잠재수량에 영향

을 주었으며, 대부분의 japonica 품종은 Ghd7-2 대립유전자

형을 보유하고 있는 것으로 보고하였다(Zhang et al. 2015).

  Nal1/SPIKE/GPS/LSCHL4 (Narrow leaf1/SPIKELET NUMBER/ 

GREEN FOR PHOTOSYNTHESIS/FLAG LEAF SHAPE AND 

CHLOROPHYLL CONTENT) 유전자는 돌연변이체를 이용하

여 옥신 호르몬의 이동을 조절하여 벼 잎 폭(leaf width)이 성

장에 영향을 주는 것으로 보고 되었나(Qi et al. 2008), 열대 자

포니카 재래벼인 Daringan 유래 Nal1이 IR64에 도입된 근동

질계통과 Nipponbare 유래 Nal1이 93-11에 도입된 근동질계

통은 수당립수의 증진과 엽신과 관다발 등의 발달로 수량이 

10%이상 증진되는 것으로 알려졌다(Fujita et al. 2013; Zhang 

et al. 2014). 최근 Nal1(SS1)과 SS2가 상호 결합하여 source/sink 

전이(transition) 효율을 조절하여 수량이 향상된다고 보도되

었다(Xu et al. 2015). 또한 Nal1 유전자의 기능 상실(loss-of- 

function) 대립유전자형은 광합성의 효율을 증가하며, 벼 수

량을 증가시키는 것으로 보고되었다(Takai et al. 2013). 다른 

수당립수 증진 유전자와 달리 NAL1 유전자는 Japonica 품종

에서 유래하여 Indica의 수량성 증진에 유용할 것으로 고려

되고 있다(Zhang et al. 2014).

  벼 수량성 증진 등 육종 효율을 향상하기 위한 방법으로 분

자표지(molecular marker)를 이용한 분자육종적(marker-assisted 

breeding) 접근이 유용한 것으로 고려되고 있다(Hu et al. 2016, 

Lau et al. 2015). 분자육종적 방법을 이용하기 위하여 유전형 판

별이 용이한 분자표지와 형질도입을 위한 유전자원이 필요하

다. 본 논문에서는 벼 수당립수 증진을 통해 수량성이 향상된다

고 보고된 Gn1a 등 5종의 유전자에 대한 유전자 기반 분자표지

(gene-based marker)의 유용성을 검정하였고, 이들 분자표지를 이

용하여 수당립수 증진 형질 도입을 위한 벼 유전자원을 탐색하였다.
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재료 및 방법

시험재료 및 수량구성요소 분석

본 시험은 밀양지역(N35ﾟ50’)에 있는 국립식량과학원 남부

작물부 시험포장에서 수행되었다. 실험재료는 국립식량과

학원에서 보유하고 있는 벼 유전자원 및 품종 479점을 이용

하였다. 시험재료는 5월 1일 파종하고, 30일 유묘를 이용하

여 재식거리 30×15 cm로 1주 1본으로 이앙하였다. 농촌진흥

청 벼 표준재배법에 준하여 재배하고 주당 수수 및 수당립수 

천립중, 등숙비율(grain filling rate)을 3주씩 5반복으로 조사

하였다. 수당립수는 이삭수에 총립수를 나누어 조사하였다. 

등숙비율(%)는 염농도 1.04로 비중 수선한 후 완전 등숙립수

를 총립수로 나누어 100%로 환산하였다. 천립중은 완전립 

1,000립의 무게를 5반복으로 측정하였다(Kim et al. 2016). 

Genomic DNA 추출

유전자원 487점을 이앙 후 10일(40일모) 잎을 채취하고 DNA 

분리에 이용하였다. 채취한 잎을 TissueLyser II system (QIAGEN, 

UK)을 이용하여 분쇄하였다. Genomic DNA는 분쇄한 잎 시

료에서 C-TAB buffer (2% Cetyltrimethyl ammonium bromide, 

1.4 M NaCl, 20 mM EDTA, 100 mM Tris–HCl, pH 8.0, 0.2% 

mercaptoethanol)을 이용하여 추출하였다. 

분자표지 설계 및 대립유전자형 분석

Gn1a와 dep1, SCM2 유전자의 염기서열은 각각 유전자 클로

닝에 이용된 유전자원의 염기서열을 NCBI GenBank (www. 

ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide)에서 확보하였다. BioEdit v7.2.6 (Tom 

Hall) 프로그램을 이용하여 각각의 유전자에 대하여 DNA 다

형성 영역을 확인하고 NCBI Primer-BLAST (https://www.ncbi. 

nlm.nih.gov/tools/primer-blast/)을 이용하여 프라이머를 설계

하였다(Table 1). Nal1과 Ghd7 유전자의 프라이머는 Kim 등

의 연구에서 보고된 것을 이용하였다(Kim et al. 2016). 

  유전자원에서 유전자의 대립유전자형 분석을 위하여 PCR 

solution은 25 µl로 DNA 100ng, 프라이머 1 µmol, dNTP 20 µM, 

Taq DNA polymerase 1 unit (GenetBio., Korea)의 조성으로 수행

하였다. PCR 조건은 94°C 30초, 58°C 30초, 72°C 30초의 사이

클을 35회 반복하였다. Gn1a 유전자 증폭을 위하여 GC rich 

buffer (Takara, Japan)를 사용하였다. PCR 산물을 3% 아가로스

젤에서 50 ~ 60분간 전기영동 한 후 UV 조명 하에서 사진을 확

보였다. 확보한 전기영동 사진을 예상 PCR 산물의 크기와 비

교하여 각각의 유전자에 대한 대립유전자형을 분석하였다.

결과 및 고찰

Gn1a 및 dep1, SCM2, Ghd7, Nal1 유전자 특이 분자표지 

설계

아가로즈겔을 이용한 전기영동을 통하여 각각의 유전자에 

대한 대립유전자형을 편리하게 판독할 수는 분자표지를 설

계하였다. Gn1a와 dep1, Apo1 유전자의 대립유전자형은 하

나의 아가로즈젤에서 PCR 산물의 크기로 판독할 수 있는 

In/del 분자표지를 이용하였으며, Ghd7과 Nal1유전자의 유전

형은 SNP의 염기서열 차이를 이용하여 두개의 아가로즈젤

을 이용하여 PCR의 증폭 여부로 판독이 가능한 SNP 분자표

지를 이용하였다. 설계한 분자표지를 이용하여 각각의 유전

자에 대한 대립유전자형 검정이 가능하지를 검정하기 위하

여 일미, 일품 등 자포니카형 품종 5점과 IR64, IR72 등 인디

카형 3점, 그리고 통일형 품종인 다산벼, 한아름벼을 선발하

Table 1 Primer list used for genotyping of each gene

Gene Primer Primer sequence (5’ to 3’)

Gn1a
Gn1a-For 5‘-CACAAATTCACACACACACTGACA-3’

Gn1a-Rev 5‘-AGCAGCGCGGCGATGT-3’

dep1
dep1-For 5‘- TAGAGTCCAAGATGGACACTTG-3’

dep1-Rev 5‘- AGAACTGGAAGTTTGTAACACTC -3’

Apo1
Apo1-For 5‘- GACTGTTATCmTATGCATCACT-3’

Apo1-Rev 5‘- GTTGTTGTCTGGGTAGCGCAACGC-3’

Ghd7

Ghd7-05SNP-F 5‘-TGCTTATGCGTACATCTGGAT-3’

Ghd7-05SNP-AR 5‘-TGGGTTCAAGCTCTCCACAT-3’

Ghd7-05SNP-TR 5‘-TGGGTTCAAGCTCTCCACAA-3’

Nal1

SPIKE-01SNP-GF 5‘-GGTTGGTTTCCTCACTAAACG-3’

SPIKE-01SNP-AF 5‘-GGTTGGTTTCCTCACTAAACA-3’

SPIKE-01SNP-R 5‘-ATGGGAACTAGGAAGCAGGA-3’
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여 PCR 산물을 아가로즈겔에서 전기영동하여 유전형을 검

정하였다(Fig. 1). 

  수당립수 증진 유전형인 Gn1a는 gn1a 대립유전자형의 염

기서열에서 5’ UTR 영역과 1번 엑손 영역에 각각 16 bp와 6 bp

의 결실되어 있다. Gn1a의 유전자에서 이 결실 영역(22 bp)를 

이용한 Gn1a 유전자 특이 분자표지를 설계하였다. 수당립수 

증진 대립유전자형인 Gn1a과 gn1a 대립유전자형의 예상 PCR 

산물 크기는 각각 654 bp과 682 bp이다. Gn1a 유전자는 GC 비

율이 68.7%로 높아 일반 PCR 조건에서는 비특이적 PCR 산

물이 증폭되었으나, GC rich 버퍼을 이용한 PCR 조건에는 

Gn1a 유전자가 특이적으로 증폭되었다. PCR 수행 후 PCR 산

물을 아가로즈겔을 이용한 전기영동에서 각각의 대립유전

자형 판독이 용이하였다(Fig. 1A).  

  기능 획득 돌연변이(gain-of-function mutation) 유전형인 

dep1은 Dep1 유전형 염기서열에 중 5번 엑손에 637 bp의 결실

과 12 bp가 삽입이 존재하나, 종결코돈 뒤쪽 1Kb 위치에 266 bp

의 결실이 존재하여 이 부위를 이용하여 분자표지를 설계하

였다. 수량증진 dep1 유전형과 대립 유전형인 DEP1의 PCR 

산물 크기는 각각 179 bp와 445 bp로 아가로즈겔에서 쉽게 판

독이 가능하였다 (Fig. 1B). dep1과 DEP1 대립유전자형의 

PCR 산물 크기 차이가 커 1% 아가로즈겔에서도 판독이 가능

하였다.

  Apo1/SCM2 유전자의 분자표지는 프로모터 영역(-445 bp)

의 12 bp의 삽입을 이용하여 설계하였다. 수량증진 Apo1 유

전형과 대립유전형인 apo1의 예상 PCR 산물 크기는 각각 

332 bp과 320 bp으로 3% 아가로즈겔을 이용한 전기영동으로 

유전형을 판독하였다(Fig. 1C). 

  Nal1 유전자와 Ghd7 유전자는 대립 유전형간 다형성이 

SNP로 존재하였다. Ghd7 유전자는 2번 엑손의 A/T SNP를 이

용한 분자표지를 설계하였으며, Nal1 유전자는 3번 엑손의 

G/A SNP를 이용한 분자표지를 각각 사용하였다(Kim et al. 

2016). Ghd7과 Nal1 유전자의 대립유전형은 전기영동 후 각

각의 프라이머 조합에 따른 PCR 증폭 여부에 따라 판독하였

다. Ghd7-05SNP-F과 Ghd7-05SNP-TR 프라이머를 이용하였

을 경우 수당립수 증진 Ghd7-1 대립유전형이, Ghd7-05SNP-F

과 Ghd7-05SNP-AR 프라이머를 이용하였을 경우 수당립수 

감소되는 Ghd7-2 대립유전형이 증폭되었다(Fig. 1D). Nal1 유

전자는 Nal-japonica 대립유전형과 Nal-indica 대립유전전형

이 존재하며, Nal-japonica 대립유전형이 인디카 품종의 수당

립수를 증진시키는 것으로 보고되었다(Fujita et al. 2013, 

Zhang et al. 2014). 기존 보고와 같이 SPIKE-01SNP-GF과 SPIKE- 

01SNP-R 프라이머를 이용하였을 경우 Nal-indica 대립유전

전형이, SPIKE-01SNP-AF 와 SPIKE-01SNP-R 프라이머를 이

용하였을 경우 Nal-japonica 대립유전형이 증폭되었다(Fig. 1E).

  수당립수를 증진하는 것으로 보고된 5종의 유전자에 대한 

대립유전자형을 아크릴아마이드젤을 이용한 대립유전형 

판독 시스템보다 아가로즈젤을 이용하여 검정 시간이 단축 

할 수 있었다. 특히, 하나의 젤에서 PCR 산물의 크기 비교 및 

두개의 젤에서의 PCR 산물의 유무로 대립유전형을 판독함

으로써 대량 검정이 가능하였다. 이를 이용하여 벼 수량증진

을 위한 MAS 육종 현장에 적용 가능 할 것으로 기대 되었다.

수당립수 증진 유전자 5종에 대한 벼 유전자원의 대립유전자형 

검정 

수당립수 증진 유전자의 분자표지 개발과 더불어 해당 유전

자의 수량증진 유전형을 보유한 유전자원의 정보를 확보하

Fig. 1 Photograph of electrophoresis of genes reported to be 

involved in increasing grain number per panicle in rice. (A) 

Gn1a. (B) dep1. (C) Apo1. (D) Ghd7. (E) Nal1. PCR products 

of Gn1a and dep1, Apo1 were electrophoresed on the 3% agarose 

gel and the allelic variation for each gene was examined with 

PCR product size. Ghd7-1 allele was amplified with the Ghd7- 

05SNP-F and Ghd7-05SNP-TR primer set and Ghd7-2 allele 

was amplified with the Ghd7-05SNP-F and Ghd7-05SNP-AR 

primer set. Nal1-ja allele was amplified with the SPIKE-01SNP-AF 

and SPIKE-01SNP-Rev primer set and Nal-in allele was amplified 

with the SPIKE-01SNP-GF and SPIKE-01SNP-Rer primer set. M

means marker size



360 J Plant Biotechnol (2017) 44:356–363

는 것이 중요하다. 이를 위하여 국립식량과학원 남부작물부

에서 보유하고 있는 유전자원 479점에 대하여 수당립수 증

진 유전자 5종에 대한 각각의 대립유전형을 분석하였다. Gn1a 

유전자의 대립유전자형을 분석하였을 경우 수량증진형인 

Gn1a 대립유전자형을 보유한 유전자원은 155점이였으며, 

수량감소형인 gn1a 대립유전자형을 보유한 유전자원은 324

점으로 확인되었다. dep1 유전자는 수량증진형인 dep1 대립

유전자형을 보유한 유전자원은 138점이였으며, 수량감소형

인 DEP1 유전형은 341점으로 조사되었다. Apo1/SCM2 유전

자에 대한 수량증진형(Apo1)과 수량감소형(apo1) 대립유전

형은 각각 150점, 329점으로 검정되었다. Ghd7 유전자는 

Ghd7-1 유전형은 151점, Ghd7-2 유전형은 328점으로 분류되었

다. Nal1/SPIKE 유전자는 Nal1-Indica 대립유전형과 Nal1-Japonica 

유전형을 각각 175점, 304점 보유하고 있는 것으로 조사되었다.

  수당립수 증진 유전자 5종의 대립유전형에 따라 유전자

원의 haplotype을 분류하였다. 5종의 유전자에 따른 haplotype

의 종류가 이론적으로는 총 16 가지이나, 본 논문에서 활용

한 유전자원(479점)은 총 13개의 haplotype으로 나누어졌다

(Table 2). 이 중 haplotype 1와 haplotype 13 그룹이 각각 133점

과 291점으로 가장 많았다. 특히, 대부분의 Indica 품종은 품

종 haplotype 1 그룹에 속하였고, 대부분의 Japonica 품종은 

haplotype 13 그룹에 속하였다. 이 결과는 Japonica 및 Indica 아

종간에 공통적인 대립유전형을 보유하고 있다는 것을 의미

하며, 지금까지의 대부분의 육종이 아종 내에서의 Japonica 

품종 개발을 위하여 Japonica 유전자원을 활용하였으며, 

Indica 품종 개발을 위하여 Indica 유전자원을 활용한 교잡 육

종을 통해서 발전 하였음을 의미한다. 이들 두 haplotype을 제

외한 유전형 그룹은 모두 55점으로 각각의 haplotype에 따른 

유전자원은 1점에서 23점으로 Japonica 유전자원과 Indica 유

전자원간에 교잡 육종을 통해 육성된 유전자원일 가능성이 

높았다. 또한 이들 55점의 유전자원은 벼 육종 및 유전체 분

석을 위한 유전 다양성을 위해 중요한 유전자원으로 판단되

었다(Table 2).

수당립수 증진 유전자의 대립유전자형에 따른 수량구성요소 

특성 분석  

근동질계통 및 형질전환체를 이용한 연구를 통하여 수당립

수 증진 유전자 5종의 수량증진 효과가 규명되었다. 수량 형

질은 양적형질로 다양한 유전자와 재배환경조건에 영향을 

받는다. 또한 유전자원에서는 각각의 유전자원에 따라 해당 

유전자를 제외한 유전자 다양성이 존재하며, 염색체상의 유

전자의 다양성으로 해당 유전자의 효과가 각각의 유전자원

에서 효과가 다르게 나타난다. 유전자원에서의 이들 수당립

수 증진 유전자 5종의 수량증진 효과를 분석하기 위하여 유

전형 분석에서 활용한 479점의 유전자원 중 식량과학원 남

부작물부 시험포장에 정상 생육하는 396점의 유전자원 선

발하고 수당립수 및 수수 등 수량구성요소를 조사하였다. 

Gn1a 유전자의 경우 수량증진형인 Gn1a 대립유전자형을 보

유한 유전자원 155점의 평균 주당 이삭수가 수량감소형인 

Table 2 Classification of haplotypes based on gene allelic variation. Genotype information for each gene of the variety was obtained 

after separating PCR products on the gel. Each variety was grouped into haploptype 1 to 13 according to the genotype combination 

for Gn1a and dep1 and Apo1, Ghd7, Nal1

Haplotype Genotype Variety name (number of variety) Grain no./panicle

Haplotype 1 Gn1a + dep1 + APO1 + Ghd7-1 + Nal1-In
Apo, BR29, Chen Shin Ai4, Cheongcheongbyeo, 

Congshengla and etc (134)
142 ± 23.9

Haplotype 2 Gn1a + dep1 + APO1 + Ghd7-1 + Nal1-Ja D4050-S, Spike (2) 131 ± 41.0

Haplotype 3 Gn1a + Dep1 + APO1 + Ghd7-1 + Nal1-In
Majado, NEPHUONG, P1401, PEBI HUN, 

SAHEL108, Suwon566 (6)
132 ± 15.7

Haplotype 4 Gn1a + Dep1 + APO1 + Ghd7-1 + Nal1-Ja Gillimcollection 1 (1) (173)

Haplotype 5 Gn1a + Dep1 + apo1 + Ghd7-1 + Nal1-In KantoPL 12 (1) (151)

Haplotype 6 Gn1a + Dep1 + apo1 + Ghd7-2 + Nal1-In Dharial, EM76, Hosiaoba (3) (111 ± 16.8)

Haplotype 7 Gn1a + Dep1 + apo1 + Ghd7-2 + Nal1-Ja
Deuraechan, Dragon Eye ball 100, EM47, 

Iksan581, IRBB110 and etc (9)
120 ± 12.6

Haplotype 8 gn1a + dep1 + APO1 + Ghd7-1 + Nal1-In Chen Ma Ai, IR65192-4B-17-3, Milyang279 (3) (135 ± 21.5)

Haplotype 9 gn1a + Dep1 + APO1 + Ghd7-1 + Nal1-In Tetep, TN1, TW16 (3) (107 ± 11.3)

Haplotype 10 gn1a + Dep1 + APO1 + Ghd7-2 + Nal1-In Gia Loc 101, Rantaiemas (2) (114 ± 12.12.7)

Haplotype 11 gn1a + Dep1 + apo1 + Ghd7-1 + Nal1-In Nohong (1) (78)

Haplotype 12 gn1a + Dep1 + apo1 + Ghd7-2 + Nal1-In
Basmati389, Boseogchal, Danmi, 

Gwangmyeongbyeo, Hawn and etc (23)
91 ± 17.0

Haplotype 13 gn1a + Dep1 + apo1 + Ghd7-2 + Nal1-Ja
Aranghyangchal, Baegjinju1, Baegogchal, Boseog, 

Chilbo and etc (291)
115 ± 19.6
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gn1a 대립유전자형을 보유한 유전자원 324점의 평균 주당 

이삭수에 비하여 주당 이삭 수는 0.8개 감소하였으나, 각각

의 대립유전자형을 보유한 유전자원의 평균 수당립수는 

142.8개 ± 23.77, 115.3개 ± 19.29로 수량증진형인 Gn1a이 수량

감소형인 gn1a 보다 수당립수가 27.6개 증가하였다(Table 3). 

Gn1a 유전자의 대립유전자형에 따른 유전자원의 등숙비율 

및 천립중에는 영향을 미치지 못하는 것으로 것으로 판단되

었다.

  dep1 유전자의 경우 수량증진형인 dep1 보유 유전자원과 

수량감소형인 Dep1 보유 유전자원의 주당 이삭 수는 12.9개 

± 2.42, 13.6개 ± 2.27로 수량증진형인 dep1 대립유전자형의 

유전자원 평균 주당 이삭 수가 0.7개 작았다. 하지만 수량증

진형인 dep1 대립유전자형을 보유한 유전자원의 평균 수당

립수는 144.8개 ± 21.98로 Dep1 보유 유전자원보다 29.2개 많

았다. Apo1 유전자의 경우 수량증진형인 Apo1 대립유전자형 

유전자원보다 수량감소형인 apo1 대립유전형 유전자원에 

비하여 주당 이삭 수는 0.6개 감소하였으나, 수당립수는 

143.5개 ± 23.64로 28.4개 증가하였다. Ghd7 유전자의 경우 수

량감소형인 Ghd7-1 대립유전자형 보유 유전자원이 수량감

소형인 Ghd7-2 대립유전자형 보유 유전자원에 비하여 주당 

이삭 수는 0.6개 감소하였며, 수당립수는 28.9개 증가하였다. 

Gn1a 유전자와 같이 dep1 및 Apo1, Ghd7 유전자들의 대립유

전자형에 따라 등숙비율은 약 2.5 ~ 3.5%정도 차이를 나타내

었으나, 통계적 유의성은 나타내지 않았다. 또한 천립중도 

이들 유전자의 대립유전자형과는 무관하게 21.0g ± 3.95 내

외로 비슷하게 조사되었다. 위 시험 결과를 바탕으로 이들 

유전자들은 수수 감소 폭보다 수당립수 증가 효과가 강하여 

단위면적당 벼 수량이 증진할 수 있을 것으로 예상되었다. 

  다른 수당립수 증진 유전자와 달리 NAL1는 Japonica 품종

에서 유래하여 Indica의 수당립수 증진를 증진하는 유전자

로 보고되었다(Zhang et al. 2014). 하지만 본 논문에서 검정한 

396점의 유전자원의 수량구성요소를 분석한 결과 수량증진 

대립유전자형으로 판단한 Nal1-japonica 보유 유전자원의 평

균 주당 이삭수는 13.5 ± 2.20으로 수량감소 대립유전자형보

다 0.3개 많았으며, 수당립수는 116.3 ± 18.47로 22.1개 적었

다. 이 결과는 Nal1은 다른 4종의 수당립수 증진 유전자보다 

수당립수 효과가 크지 않거나, 유전자원의 유전적 배경에 

따라 Nal1의 수당립수 증진 효과가 차이 날 것으로 추측되었

다. 이러한 가능성을 분석하기 위하여 Nal1의 대립유전자형

은 다르며, 이외 4종의 수당립수 유전자의 대립유전자형이 

동일한 haplotype을 이용하여 분석하고자 하였다. 각각의 

haplotype중 유전자원의 수가 분석 가능한 haplotype 12과 

haplotype 13을 비교하였다. 이 결과 Nal1-japonica 대립유전

자형을 가지고 있는 haplotype 13의 수당립수 평균은 115 ± 

19.6이였으며, Nal1-indica 대립유전자형을 가지고 있는 91 ± 

17.0이였다. 이 결과를 통하여 Nal-japonica 대립유전자형이 

Nal-indica 대립유전형보다 수당립수 증진에 유리할 것으로 

추측할 수 있었다. 

  수당립수 증진 유전자 5종의 유전자 집적에 따른 유전자

의 수당립수 증진 효과를 분석하고자 하였으나, 보유하고 

있는 유전자원의 유전 다양성 크지않아 분석 결과의 신뢰성 

확보가 어려웠다. 이들 유전자의 집적에 따른 수당립수 증

진 효과를 분석하기 위하여 본 논문에서 개발된 수당립수 증

진 유전자의 분자표지를 이용한 MAS를 통하여 동일한 모본

에 유전자가 도입된 근동질계통의 육성이 필요하며, 근동질

계통을 활용하여 유전자 집적 효과를 규명할 필요가 있다. 

앞으로 검정된 수당립수 증진 유전자의 분자표지와 유전자

원의 유전형 정보를 바탕으로 벼 수량성 증진 품종 개발의 

육성 시간을 단축할 수 있을 것으로 기대된다. 

Table 3 Yield positive genotype of each gene had higher grain number per panicle than yield negative genotype. Panicle number 

was measured at 35 to 40 days after flowering. Grain number per panicle and grain filling rate, 1,000-grain weight was observed 

after harvesting. Each variety of yield components was examined with 3 plants. Genotype effect of each gene on yield components 

was analyzed with the mean values of each variety

Gene name Genotype Panicle no. Grain no./panicle Grain filling rate 1,000-grain weight

Gn1a
Gn1a 12.8 ± 2.45 142.8 ± 23.77 84.3 ± 6.97 21.0 ± 3.89

gn1a 13.6 ± 2.24 115.3 ± 19.29 86.8 ± 6.41 21.0 ± 3.04

Dep
dep1 12.9 ± 2.42 144.8 ± 21.98 83.6 ± 7.15 21.0 ± 3.96

Dep1 13.6 ± 2.27 115.6 ± 19.91 87.0 ± 6.25 21.0 ± 3.05

Apo1
Apo1 13.0 ± 2.45 143.5 ± 23.64 83.6 ± 7.22 20.9 ± 3.95

apo1 13.6 ± 2.26 115.1 ± 19.03 87.1 ± 6.15 21.0 ± 3.01

Ghd7
Ghd7-1 13.0 ± 2.46 144.0 ± 23.35 83.7 ± 7.20 20.8 ± 3.96

Ghd7-2 13.6 ± 2.26 115.1 ± 19.05 87.0 ± 6.20 21.0 ± 3.01

Nal1
Nal1-ja 13.5 ± 2.20 116.3 ± 18.47 87.1 ± 6.13 21.0 ± 3.09

Nal1-in 13.2 ± 2.57 138.4 ± 27.62 83.9 ± 7.19 21.0 ± 3.74
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적 요

벼 수량성 증진을 위하여 수당립수 증진 유전자로 보고된 5

종의 유전자에 대한 분자표지를 검정하고 유전자원 479점

에서 이들의 유전자에 대한 유전형을 검정하였다. 판독이 

용이한 Gn1a 및 DEP1, Apo1 유전자의 In/del 분자표지를 각각 

개발하였고 Ghd7과 Nal1 유전자에 대하여서는 기존 보고된 

SNP 분자표지를 이용하여 편리성을 검정하였다. 이들 분자

표지는 아가로즈젤에서 각각의 유전형 판독이 용이하기에 

벼 수량성 향상을 위한 분자육종에 적용이 가능할 것으로 기

대되었다.     

  유전자원 479점에서 수당립수 증진 유전자 5종의 유전형

을 분석하였을 때 총 13개의 haplogype으로 분류되었다. 대부

분의 Indica 품종과 Japonica 품종은 haploptype 1과 haplotype 

13에 속하였다. 나머지 haplotype에 속한 55점의 유전자원은 

수당립수 증진 유전자에 대한 유전다양성을 보유한 자원으

로 유전체 분석 등을 위한 핵심집단으로 활용할 수 있을 것

으로 판단되었다. 

  유전자원 396점의 수량구성요소를 비교하였을 때, Nal1을 

제외한 4종의 수당립수 증진 유전자의 수량증진 대립유전

자형에서 이삭 수가 0.6 ~ 0.8개/주 감소하였으나 수당립수

는 이삭당 27 ~ 29개 증진되었다. Nal1 유전자는 유전적 배경

에 따라 효과가 다르게 나타나며, Nal1-japonica 대립유전자

형의 수당립수 증진 효과보다 Nal1-indica 대립유전자형이 

감소효과가 큰 것으로 추측되었다. 

  앞으로 본 논문에서 검정된 수당립수 증진 분자표지 5종

과 유전자원의 유전형을 정보를 바탕으로 벼 수량성 증진 육

종에 활용하고자 한다. 
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