
Abstract Solanum hougasii, one of the wild Solanum 

species, has been widely used in potato breeding  since it 

exhibits excellent resistance to diverse important pathogens. 

S. hougasii can be directly crossed with the cultivated 

tetraploid potato (S. tuberosum) owing to its EBN (Endosperm 

Balanced Number) value of 4, which is same as that of S. 

tuberosum although it is an allohexaploid. In this study, the 

complete chloroplast genome sequence of S. hougasii was 

obtained by next-generation sequencing technology, and 

compared with that of the chloroplast genome of seven other 

Solanum species to identify S. hougasii-specific PCR markers. 

The length of the complete chloroplast genome of S. 

hougasii was 155,549 bp. The structural organization of the 

chloroplast genome in S. hougasii was found to be similar to 

that of seven other Solanum species studied. Phylogenetic 

analysis of S. hougasii with ten other Solanaceae family 

members revealed that S. hougasii was most closely related 

to S. stoloniferum, followed by S. berthaultii, and S. tuberosum. 

Additional comparison of the chloroplast genome sequence 

with that of five other Solanum species revealed five InDels 

and 43 SNPs specific to S. hougasii. Based on these SNPs, 

four PCR-based markers were developed for the differentiation 

of S. hougasii from other Solanum species. The results 

obtained in this study will aid in exploring the evolutionary 

and breeding aspects of Solanum species.
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서 언

Solanum hougasii는 멕시코에서 자생하는 괴경을 형성하는 

감자(Solanum tuberosum L.) 야생종 중의 하나이다. 이 야생

종은 감자의 Phytophthora infestans에 의한 감자역병(late 

blight), Alternaria solani에 의한 겹둥근무늬병 (early blight), 

감자선충(root-knot nematode), 감자바이러스Y (potato virus 

Y) 등 다양한 병원균에 대해 저항성을 보여 감자의 품종 육

성에 중요한 재료로 이용된다(Brown et al. 1999; Cockerham 

1970; Haynes and Qu 2016; Inglis et al. 2007). S. hougasii는 6배

체이나 EBN (Endosperm Balanced Number)이 4로 재배되고 

있는 4배체 감자와 동일한 EBN을 가지고 있어 이론적으로 

감자와 직접적인 교배를 통한 품종 육성에 이용될 수 있다 

(Cho et al. 1997; Hawkes 1990; Haynes and Qu 2016; Ortiz and 

Ehlenfeldt 1992; Spooner et al. 2014). S. hougasii 염색체의 유전

체 구성은 GISH (Genomic in situ hybridization) 분석에 의해 진

화적으로 구명되었는데, S. demissum이 AA 게놈을 기반으로 

조성된 동질6배체 인 반면, S. hougasii의 유전체는 AABBPP 

게놈을 가지는 이질6배체 인 것으로 확인되었다(Pendinen et 

al. 2012). 이러한 결과는 본 연구에서 보고하고자 하는 S. 

hougasii의 엽록체 전장 유전체(cpDNA)의 결과와 함께 다른 

감자 야생종의 cpDNA와의 비교 분석을 통해 AA, BB, 또는 

PP 게놈으로 구성되어 있는 다양한 2배체 Solanum 야생종과 

동질배수체 및 이질배수체 게놈 구성을 가지는 다양한 

Solanum 종들을 대상을 한 진화적인 그리고 감자 육종 측면

에서의 새로운 연구의 기회를 제공할 수 있을 것이다.
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  엽록체 또는 미토콘드리아와 같은 세포질 유전체(cpDNA 

또는 mtDNA)는 그들만의 특별한 유전체를 가지며 광합성, 

웅성불임 등과 같은 중요한 세포성 기능을 하는 특별한 유전

자들로 구성되어 있다(Jheng et al. 2012; Ruiz and Daniell 

2005). 감자는 기본적으로 다섯 가지의 cpDNA 타입(A, C, S, 

T and W)을 가지고 있으며, 대부분 재배종 감자의 경우 β 타

입의 mtDNA와 함께 T 타입의 cpDNA로 알려져 있다(Hosaka 

and Hanneman 1988). T 타입과 다른 cpDNA 타입의 가장 큰 

차이는 cpDNA 상의 trnV와 ndhC 사이의 유전자 간 영역에 S. 

tuberosum에 241 bp의 삭제(deletion)이 존재한다는 것이다 

(Hosaka 2002; Hosaka and Sanetome 2012). cpDNA 전체의 염

기서열을 구명하는 것은 대부분의 식물종에서 나타나는 바

와 같이 종 내에서는 그 다형성이 드문 반면, 종 간에는 상대

적으로 분명하게 다형성이 나타나 그 정보를 이용하고자 함

에 있다(Kim et al. 2015). 이는 많은 식물종의 cpDNA가 구조

적으로 거의 유사한 형태를 띄고 있으나(Sugiura et al. 1998; 

Palmer 1991; Raubeson and Jansen 2005; Saski et al. 2005), 많은 

식물종의 cpDNA에서 유전자 순서의 재배치, 역위, SNP, 

InDel 등과 같은 변이가 발생하여 이들의 비교 분석을 통해 

다양한 정보를 얻을 수 있기 때문이다(Calsa Junior et al. 2004; 

Cho et al. 2015; Jheng et al. 2012; Kim et al. 2005; Saski et al. 

2005).

  본 연구에서는 앞서 Cho et al. (2018)에 의해 간략히 보고된 

바 있는 S. hougasii의 전체 cpDNA에 대한 조금 더 상세한 정

보를 제공하며, 이와 가지과(Solanaceae) 다른 종의 cpDNA와 

비교 분석하고 이를 통해 개발한 PCR 기반의 S. hougasii 특

이적 분자마커 개발에 대한 결과를 제공하고자 한다.

재료 및 방법

식물 재료

본 연구에 사용된 식물 재료로는 엽록체 전장 유전체 분석

을 위해 감자 야생종 S. hougasii (SH2)가 사용되었으며, 이후 

S. hougasii 특이적 마커 개발을 위해 감자 품종 육성 계통 중 

하나인 PT56와 감자 품종 ‘탐라’(‘Tamra’, TR)와 S. hougasii 

(PI161174, SH2)를 포함한 감자 야생종 16개 계통 - S. acaule 

(PI310970, SA), S. pinnatisectum (PI190115, SP), S. berthaultii 

(PI310981, SB1), S. mochiquense (PI338616, SM1), S. cardiophyllum 

(PI341233, SC1), S. kurtzianum (PI498422, SK), S. microdontum 

(PI310979, SM2), S. commersonii (PI558050, SC2), S. chacoense 

(PI201846, SC3), S. candolleanum (PI210035, SC4), S. brevicaule 

(PI205394, SB2), S. vernei (PI230468, SV2), S. raphanifolium 

(PI246488, SR), S. jamesii (PI578236, SJ) and S. tuberosum subsp. 

andigenum (PI566805, ST2) - 이 이용되었다. 실험에 이용된 

모든 식물 재료는 국립식량과학원 고령지농업연구소로부

터 분양 받아 이용되었다.

DNA 추출

DNA 분리에는 Genomic DNA Extraction kit (Plants) (RBC, New 

Taipei City, Taiwan)가 이용되었으며, 기내 식물체 또는 온실

에서 유지되고 있는 모든 식물 재료를 대상으로 약 100 mg의 

잎을 채취하여 수행되었다.

엽록체 전장유전체 분석

S. hougasii 계통 중 하나인 SH2-10을 대상으로 엽록체 DNA

의 전장유전체(cpDNA) 분석이 수행되었다. SH2-10의 genomic 

DNA를 추출하고 Macrogen (Macrogen, Seoul, South Korea)의 

Illumina Hiseq2000 (Illumina, SanDiego, CA, USA)의 플랫폼을 

이용하여 전체 염기서열 정보를 얻은 후 파이젠의 생물정보

학 파이프라인(http://phyzen.com) (Cho et al. 2015), 4.06 beta 

version CLC genome assembler (CLC Inc, Rarhus, Denmark), 

Nucmer (Kurtz et al. 2004) 등을 이용하여 엽록체 유전체의 염

기서열을 추출하고 유전체 서열을 조립하였다. 이후, 전장

유전체의 완성은 보고된 S. commersonii cpDNA (KM489054)

와의 비교, 대표 콘티그들은 BLASTZ 분석 결과, 그리고 일

부 영역에서의 편집을 토대로 하여 순서대로 정렬되었으며, 

구조와 염기서열을 확인하였다(Cho et al. 2016; Schwartz et al. 

2003).

  S. hougasii의 cpDNA에 포함되어 있는 유전자 분석은 DOGMA 

(Dual Oranellar Genome Annotator) 프로그램을 통해 1차적인 

유전자 부위를 확인하고, Blast search를 기반하여 최종 유전

자를 확인하였다(Wyman et al. 2004). 원형의 S. hougasii 

cpDNA 전체 유전자지도는 OGDraw (OrganellarGenomeDRAW; 

http://ogdraw.mpimp-golm.mpg.de) 프로그램을 이용하였다 

(Lohse et al. 2013).

엽록체 전장유전체의 비교

S. hougasii의 cpDNA와 다른 가지과 (Solanaceae)에 속한 다

양한 종들과의 유연관계 확인을 위해 계통수 분석을 진행하

였다. 분석에는 본 연구 결과로 얻은 S. hougasii의 cpDNA를 

포함하여 NCBI (the National Center for Biotechnology Information)

로부터 얻은 S. tuberosum (KM489056 및 NC008096), S. berthaultii 

(KY419708), S. commersonii (KM489054), S. chacoense (MF471371), 

S. bulbocastanum (DQ347958), S. lycopersicum (NC007898), S. 

nigrum (KM489055), Capsicum annuum (JX270811) 및 본 연구

와 동시에 진행되어 얻은 S. stoloniferum (MF471373)의 

cpDNA 등, 전체 11종의 cpDNA가 이용되었으며, MEGA 6.0

을 이용하여 엽록체 코딩 서열을 분석하고(Tamura et al. 

2013), 이를 기반으로 Swofford (2001)에 의해 제안된 방법에 
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따라 계통수 분석을 수행하였다.

  또한, S. hougasii 특이적 마커 개발을 위해 S. hougasii의 

cpDNA와 함께 S. chacoense (MF471371), S. berthaultii (KY419708), 

S. commersonii (KM489054), S. nigrum (KM489055), S. tuberosum 

(KM489056)의 cpDNA 등 총 6종을 대상으로 EMBL (http:// 

www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2)의 ClustalW2에 의해 다중 

정렬이 수행되었으며, 이를 통해 InDel과 SNP영역을 구명하

였다.

PCR 기반의 분자마커 개발

S. hougasii (MF471372), S. chacoense (MF471371), S. berthaultii 

(KY419708), S. commersonii (KM489054), S. nigrum (KM489055), 

S. tuberosum (KM489056) 등 전체 6종의 cpDNA 다중 정렬을 

통해 구명된 S. hougasii 특이적 InDel과 SNP를 대상으로 S. 

hougasii 특이 마커 개발이 수행되었다.

  확인된 InDel 영역에서의 S. hougasii 특이성을 검증하기 

위하여 InDel 영역 특이적인 프라이머를 디자인하여 PCR을 

진행하였다. PCR은 총 18개의 유전자형 계통(PT56, TR, SH2, 

SA, SP, SB1, SM1, SC1, SK, SM2, SC2, SC3, SC4, SB2, SV2, 

SR, SJ, ST2)을 대상으로 Cho와 Park (2016)에 의한 방법으로 

수행되었다. Thermocycler (Biometra, Göttingen, Germany)를 

이용하여 총 25ul 볼륨(20 ng genomic DNA, 0.5 mM dNTPs, 10 

pMol each primer, 1 U Taq polymerase (Genetbio, Daejeon, South 

Korea))으로 PCR 후, 핵산염색용액인 RedSafe (Intron Bio-

technology, Seongnam, South Korea)를 이용하여 1% agarose 

gel에서 확인하였다.

  SNP 마커의 경우, 우선 S. hougasii 특이적 SNP를 대상으로 

dCAPS Finder 2.0 (http://helix.wustl.edu/dcaps/dcaps.html)을 이

용하여 6종의 염기서열 다중 비교에서 S. hougasii의 단편만

을 절단하고 나머지 5종의 단편은 절단하지 못하거나, 반대

로 5종의 단편은 절단하나 S. hougasii의 단편은 절단하지 못

하는, 즉 각각의 SNP 영역에 S. hougasii 특이적으로 PCR 단

편을 절단할 수 있는 적합한 제한효소가 존재하는지를 확인

하였다. 이후 SNP 영역을 포함하여 PCR에 의한 DNA 단편이 

증폭될 수 있도록 프라이머를 디자인하여 PCR과 전기영동

을 앞서 언급된 바와 같이 진행하였고, 특정 SNP 영역을 대

상으로 한 프라이머가 PCR에 의해 18개 계통의 DNA를 모두 

증폭하였을 때, 확인된 제한효소를 처리하여 반응시킨 후 

1% agarose gel에서 DNA 단편의 다형성을 확인하였다.

결과 및 고찰

감자 야생종 S. hougasii 엽록체 전장유전체 완성

S. hougasii 엽록체 전장유전체(cpDNA)는 NGS(Next-Generation 

Sequencing) 기술에 의해 완료되어 간략히 보고된 바가 있다 

(Cho et al. 2018). 데이터는 Illumina의 PE 표준 프로코콜에 의

해 평균 길이가 297.1 bp인 염기서열 총 651,869,869 bp를 얻

었으며, S. commersonii의 cpDNA 전체 염기서열(KM489054, 

Cho et al. 2016)과 비교하고 BLASTZ 분석의 결과를 종합하

여 엽록체 전장 유전체를 조립하여 3개의 대표 컨티그를 형

성하였다(Schwartz et al. 2003) (Fig. 1).

  추정되는 염기서열의 오류는 62.73x의 데이터를 맵핑하

는 과정과 한 쌍의 inverted repeat 영역(IRs), small single copy 

영영(SSC), large single copy 영역(LSC) 간의 경계 부분의 염

기서열을 포함하는 다수의 영역을 대상으로 한 PCR과 ABI3730

에 의한 BigDye Terminator Cycle Sequencing에 의해 수정되었

다. 최종적인 S. hougasii의 cpDNA는 대다수 일반적인 식물

의 cpDNA와 같이 원형의 이중가닥 분자로 이루어져 있으며 

총 cpDNA의 크기는 155,549 bp였다(Cho et al. 2018; GeneBank 

accession no. MF471372). 세부적인 구조는 18,373 bp의 SSC 

영역과 85,990 bp의 LSC 영역을 연결하는 25,593 bp의 IR 영

역으로 구성된 전형적인 4분할 구조이며, 다른 Solanum 속의 

다른 종들과 비교할 때 약간 긴 편이나, S. stoloniferum 보다는 

18 bp 짧은 것으로 나타났다(Table 1).

  S. hougasii의 엽록체 전장 유전체는 105개의 단백질 코딩 

유전자, 45개의 tRNA, 8개의 rRNA 등, 총 158개의 유전자를 

포함하고 있으며, 이 중 각각 10개, 9개, 4개 등 총 23개가 한 

쌍의 IR 영역에서 역배열로 중복되어 있었다(Table 1, Fig. 2). 

전체 염기서열 중 59.4%가 평균 584.5 bp의 크기로 코딩 영역

이었으며, 단백질 코딩유전자와 RNA가 각각 평균 766.6 bp, 

223.7 bp의 크기로 51.7%와 7.6%의 비율로 분포되어 있었다. 

Fig. 1 Assembly result of the complete chloroplast genome sequence of S. hougasii. Four contigs  representative of the chloroplast 

genome of S. hougasii have been compared with the corresponding regions in the chloroplast genome of S. commersonii (KM489054). 

Blue and yellow bars indicate contig matching with the reference sequence in the forward and reverse orientations, respectively
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Table 1 Comparative analysis of the complete chloroplast genome sequence of S. hougasii with that of eight other Solanum species

Species Accession no.
Total Length 

(bp)

GC content 

(%)

Total No. of 

genes

No. of 

tRNA

No. of 

rRNA
Reference

S. hougasii MF471372 155,549 38 135 36 4 This study

S. stoloniferum MF471373 155,567 38 135 36 4 Concurrent study

S. chacoense MF471371 155,532 38 136 36 4 Kim and Park (2019)

S. berthaultii KY419708 155,533 38 137 39 4 Kim et al. (2018)

S. nigrum KM489055 155,432 38 139 39 4 Cho and Park (2016)

S. commersonii KM489054 155,525 37.5 133 33 4 Cho et al. (2016)

S. tubersoum NC008096 155,296 37.5 131 36 4 Gargano et al. (2005)

S. tuberosum KM489056 155,312 37 130 30 4 Cho et al. (2016)

S. bulbocastanum DQ347958 155,371 38 133 30 4 Daniell et al. (2006)

*The data has been partially adopted from Kim and Park (2019).

Fig. 2 Gene map of S. hougasii chloroplast genome. Genes on the outside of the map are transcribed in the clockwise direction and 

genes on the inside of the map are transcribed in the counterclockwise direction
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GC의 함량은 37.87%이며, 유전자, tRNA, rRNA 등의 개수, 순

서 등이 모두 다른 Solanum 속의 종들과 유사한 것으로 나타

났을 뿐 만 아니라, S. stoloniferum과는 거의 일치하였다 

(Table 1) (Cho et al. 2016; Cho and Park 2016; Kim et al. 2018; 

Kim and Park, 2019).

엽록체 전장유전체 비교 및 계통수

본 연구결과로 얻은 S. hougasii의 cpDNA는 계통수 작성을 

위해 가지과에 속하는 다른 10종의 cpDNA의 코딩 서열과 비

교 분석되었다(Fig. 3). 분석에 이용된 방법(maximum likelihood 

및 parsimony법)은 체계적인 분류의 결과를 보여주었을 뿐 

만 아니라 높은 부트스트랩(bootstrap) 값은 계통수의 결과를 

뒷받침 해 주었다. 결과적으로 계통수에서 S. hougasii와 S. 

stoloniferum은 앞서 엽록체 전장유전체 비교 분석한 결과에

서 나타난 바와 같이 거의 일치하는 수준으로 동일한 그룹으

로 분류되었으며, 이후 가장 근접한 Solanum 종은 S. berthaultii

와 S. tuberosum이었다.

  S. hougasii의 cpDNA를 이용하여 S. hougasii와 다른 Solanum 

속에 속하는 종들을 구분할 있는 S. hougasii 특이적 분자마

커를 개발하기 위해 EMBL의 ClustalW2 (https://www.ebi. 

ac.uk/Tools/msa/clustalw2)를 이용하여 S. hougasii의 cpDNA

와 다른 5개 Solanum 종의 cpDNA 전체를 대상으로 다중 정

열을 수행하였다(Fig. 4). 그 결과, 앞서 보고된 바와 같이 다

수의 InDel과 SNP 영역을 발견할 수 있었으나(Cho and Park 

2016; Chung et al. 2006; Kim et al. 2018; Kim and Park 2019), 대

부분은 계통수의 결과에 나타난 것과 같이 유연관계가 상대

적으로 먼 S. nigrum에 의한 것이었으며(Fig. 3), S. hougasii 특

이적으로 InDel과 SNP 기반의 마커를 개발하는데 활용할 수 

있을 것으로 판단되는 영역이 각각 5개, 43개로 나타났다.

S. hougasii 특이적 분자마커 개발

분자마커의 개발은 다중 정열의 결과로 얻은 다수의 InDel

과 SNP 중, 다중 정열에 이용된 6종의 cpDNA의 비교에서 S. 

hougasii에는 특이적이며 나머지 5종은 일치하는 InDel과 

SNP를 대상으로 진행하였다. 앞서 보고된 바와 같이, 이들 

특이적 InDel과 SNP는 전체 cpDNA 영역 중 InDel의 경우 코

딩영역보다는 비코딩영역에서 조금 더 많이 분포하고 있었

으며, SNP의 경우 코딩영역과 비코딩영역에서 거의 비슷하

게 분포하고 있었다(Cho and Park 2016; Chung et al. 2006; Kim 

and Park 2019).

  InDel 영역을 대상으로 프라이머를 디자인하여 PCR을 할 

경우 분자마커의 다형성에 의해 효과적으로 식물종을 구별

할 수 분자마커를 개발하여 적용되고 있다(Cho et al. 2015; 

Garcia-Lor et al. 2013; Yamaki et al. 2013). 하지만, 본 연구에서

는 앞서 언급된 5개의 S. hougasii 특이적 InDel 영역 모두 PCR 

기반의 S. hougasii 특이적 마커가 나타나지 않았다. 아마도 

이는 상대적으로 좁은 InDel 영역에서 디자인 된 프라이머

가 S. hougasii 만을 특이적으로 증폭하지 못 한 결과인 것으

로 추정된다.

  SNP를 기반으로 한 분자마커 개발에서는 SNP을 포함하

는 영역을 PCR로 증폭할 수 있는 프라이머를 제작하여 PCR

을 수행한 후 PCR 결과물을 대상으로 SNP 서열에서 DNA 단

편을 절단할 수 있는 적절한 제한효소를 이용하여 개발하는 

것으로 Konieczny and Ausubel (1993)에 의해 CAPS (Cleaved 

Amplified Polymorphism Sequence) 마커로 명명되었으며, 이

는 Solanum 속에 속한 다른 종들을 구별하거나 같은 종내 다

른 유전자형을 구별하는데 많이 이용될 뿐 만 아니라(Cho 

and Park 2016; Cho et al. 2016; Park et al. 2005; Smilde et al. 2005; 

Uribe et al. 2014), 다른 식물 종에서도 많이 활용이 되고 있다 

Fig. 3 Phylogenetic tree of S. hougasii and ten Solanaceae family members constructed using the maximum-likelihood method. The 

phylogenetic tree was constructed by aligning the protein-coding sequences in each chloroplast genome. The numbers on each node 

indicate the bootstrap values from 1,000 replicates
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(Komori and Nitta 2005; Uncu et al. 2015; Wang et al. 2017). 따라

서, S. hougasii 특이적인 것으로 확인된 43개의 영역 중 일부

를 대상으로 마커 개발에 적용하였으며, 그 중 S. hougasii 특

이적인 SNP를 포함하는 PCR 결과물에 S. hougasii의 단편만

을 절단하고 나머지 종들은 절단하지 못하거나 반대로 S. 

hougasii 단편은 절단하지 못하고 나머지 종들은 절단하는 

적합한 제한효소를 구명하였다(Fig. 4). 최종적으로, 제작된 

프라이머를 S. hougasii를 포함하는 총 18종에 적용하여 PCR

을 진행한 후 결과물에 특정 제한효소를 처리한 결과 4개의 

SNP 기반의 CAPS 마커를 개발하였다(Table 2, Fig. 5).

  엽록체 전장유전체는 감자의 신품종 육성과정에서 야생

종을 활용할 경우 그 정보를 활용하여 분자마커를 개발하는

데 활용될 뿐 만 아니라 그 특성은 진화와 관련된 연구에도 

활용되고 있다(Bohs and Olmstead 1997; Hosaka and Sanetomo 

2012). 육종적 측면에서는 체세포 융합이나 식물조직배양에

서의 재분화 과정에서 cpDNA의 무작위 배분과 mtDNA (mito-

Fig. 4 Multiple alignment of the intergenic regions of the sequences containing SNPs aided in the development of PCR-based markers 

specific for S. hougasii. The chloroplast genome sequences of S. hougasii (SH2-10: MF471372), S. chacoense (SC3-12: MF471371), 

S. berthaultii (Sber: KY419708), S. commersonii (Scom: KM489054), S. nigrum (Snig: KM489055), and S. tuberosum (Stub: KM489056) 

were used. The SNP-containing regions of S. hougasii are highlighted and the restriction sites are indicated in bold, red letters

Table 2 The primers and restriction enzymes used to generate S. hougasii-specific PCR markers

Marker name Region Sa Primer sequence
Size

(bp)b
REc

SH2_SNP_1
trnK-rps16

(Intergenic)

F TGAGTTAGCAACCCGAAGAA
394 MseI

R ATTGTAGTTTTGTTTTCCAC

SH2_SNP_5
rpl22-rps16

(Intergenic)

F CTAGTATCATAAGCGTTTCC
399 ClaI

R TAAGCTTAACACAAAAGCAG

SH2_SNP_13
rbcL-accD

(Intergenic)

F AGGATTGAGCCGAATACAAC
384 BccI

R AAAAGAGATTTGTCCTCTCC

SH2_SNP_15
trnW-trnP

(Intergenic)

F TTGTGAAAGTTACTGAATGG
387 MaeI

R CACTGTGGAACAATTGAAGG

aF and R indicate forward and reverse stand of primers, respectively.
bThe expected size of the PCR fragments were obtained based on the chloroplast sequence of S. hougasii.
cRestriction enzymes for generating S. hougasii-specific PCR markers.
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chondrial genome)의 높은 재조합 빈도는 Solanum 종을 포함

하여 다양한 식물 종에서 보고된 바가 있다(Chen et al. 2013; 

Cho et al. 2016; Lössl et al. 2000; Mohapatra et al. 1998; Smyda- 

Dajmund et al. 2016; Xiang et al. 2004). 본 연구에서 개발된 

SNP 기반의 마커는 S. hougasii를 다른 Solanum 종과 구별하

는데 이용될 수 있으며, S. hougasii를 이용한 감자 품종 육성 

과정에서 S. hougasii 또는 S. tuberosum의 적합한 엽록체형을 

선발하고 육종 연한을 조금 더 단축하는데 기여할 것이다.

적 요

Solanum hougasii는 감자 야생종 중의 하나로 다양한 종류의 

병원균에 대해 저항성을 가지고 있어 감자 육종에서 중요한 

재료로 이용되고 있다. S. hougasii는 이질6배체이나 4배체인 

감자와 EBN이 4로 같아 직접적인 교배로 육종에 활용될 수 

있다. 본 연구에서는 NGS 기술에 의해 완성된 S. hougasii의 

엽록체 전장 유전체(cpDNA)와 이를 다른 Solanum 종과의 비

교를 통해 개발한 분자마커에 대해 보고하였다. S. hougasii

의 전체 cpDNA의 크기는 155,549 bp였으며 그 구조는 다른 

Solanum 종과 매우 유사하였다. S. hougasii의 cpDNA와 가지

과에 속하는 10개 종의 cpDNA 코딩서열을 이용하여 분석한 

계통수에서는 S. hougasii와 S. stoloniferum이 거의 동일한 유

전체 구성을 보였으며, 다음으로 S. berthaultii 및 S. tuberosum

과 유연관계가 가까운 것으로 확인되었다. S. hougasii와 다

른 다섯 종의 Solanum과의 전체 cpDNA 다중 정렬을 통해 S. 

hougasii 특이적인 다섯 개의 InDel과 43개의 SNP 영역을 구

명하였으며 이를 기반으로 최종적으로 PCR을 기반으로 한 

네 개의 S. hougasii 특이적 마커를 개발하였다. 본 연구의 결

과는 Solanum 종들을 대상으로 한 조금 더 세부적인 진화적 

그리고 육종적 측면에서의 연구에 기여를 할 수 있을 것이다.

Fig. 5 PCR-based markers for the differentiation of S. hougasii from other Solanum species. A: SH2_SNP_1. B: SH2_SNP_5. C: 

SH2_SNP_13. D: SH2_SNP_15. The four markers are all positively specific to S. hougasii. M, PT56, TR, SH2, SA, SP, SB1, SM1, 

SC1, SK, SM2, SC2, SC3, SC4, SB2, SV2, SR, SJ, and ST2 indicate the size marker ladder, a S. tuberosum breeding line, the potato 

variety ‘Tamra’, S. hougasii (PI161174), S. acaule (PI310970), S. pinnatisectum (PI190115), S. berthaultii (PI310981), S. mochiquense 

(PI338616), S. cardiophyllum (PI341233), S. kurtzianum (PI498422), S. microdontum (PI310979), S. commersonii (PI558050), S. 

chacoense (PI201846), S. candolleanum (PI210035), S. brevicaule (PI205394), S. vernei (PI230468), S. raphanifolium (PI246488), S. 

jamesii (PI578236), and S. tuberosum subsp. andigenum (PI566805), respectively
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