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CAPS 마커를 이용한 국내 개발 양송이 품종 구분
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ABSTRACT: The cleaved amplified polymorphic sequence (CAPS) marker uses a restriction enzyme recognition site resulting from
single nucleotide polymorphisms and insertions and deletions on the DNA sequence. This technique does not require expensive
equipment, the process is simple, and clear results can be obtained reliably. In this study, Agaricus bisporus cultivars SaeA, SaeDo,
SaeHan, SaeYeon, SaeJeong, Dodam, Seolgang, Dahyang, Hogam, and Hadam developed in Korea were discriminated using four
CAPS markers. Our results indicated that it is possible to distinguish the ten cultivars and determine the genetic diversity among
them.
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서 론

양송이(Agaricus bisporus)는 담자균류 주름버섯과의 식

용버섯으로, 매우 연하고 독특한 맛과 향기가 뛰어나서

세계적으로 널리 소비되고 있으며(Ha et al., 2001), 양식

당의 소스의 부재료로 되어 음식의 색을 아름답게 하거나,

재료가 서로 엉기도록 하며, 맛과 향을 가미해 식욕을 증

진시키거나, 영양가를 높여주는 등의 역할을 한다(Choi,

2007). 또, 항산화 활성이 높고 심혈관 건강을 개선하는

것으로 알려져 전세계적으로 소비되고 있다(Yun et al.,

2009; Jeong et al., 2010). 이 버섯은 연 약 440만 톤이

생산되어 전 세계 버섯 생산량의 15%를 차지하며, 1978-

2013년 동안 생산량이 30배 이상 증가하였다(Royse et

al., 2017). 이 버섯은 현재 유럽, 북아메리카, 인도, 중국

등에서 주로 재배되고 있으며(Kabel et al., 2017), 최근에

는 중국과 한국에서 재배가 증가하고 있다 (Sonnenberg

et al., 2011).

 양송이는 이극성 교배 체계를 가지고 있으며(Raper et

al., 1972), 하나의 자실체에서 형성되는 약 95% 이상의

담자포자가 n+n형태로 다른 담자포자와의 교잡 없이 2차

균사로 성장할 수 있고(Summerbell et al., 1989), 하나의

자실체에서 오직 0.5%가 다른 담자포자와 교잡이 가능한

단핵상태의 담자포자를 형성하여(Elliott, 1985), 교배육종

에 어려움이 있다(Sonnenberg et al., 2011). 현재 전세계

의 다양한 양송이 품종은 1980년대 초 네덜란드에서 개발

된 Horst U1 균주를 모본으로 개발된 것으로 알려져 있
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다(Savoie et al., 2013). 국내 양송이 품종의 개발은 2010

년 이후 농촌진흥청(Rural Development Administration)

에서 국내 자생 양송이계통과 외국 품종간 동형핵균주를

교잡하여 개발한 품종 ‘새아’를 시작으로 선발된 우수계

통과 단포자를 교배한 ‘새정’, ‘새연’, ‘새도’를 육성하였

다(Oh et al, 2013). 현재 양송이는 전세계적으로 많이 생

산, 소비되고 있기 때문에 품종 개발과 자원에 대한 평가

가 지속적으로 필요하다. 

1991년 식물신품종 육종의 권리를 보호하기 위하여

UPOV(International Union for the Protection of New

Varieties of Plants) 협약이 수립되었고, 우리나라는 2002

년 50번째로 정식 가입하였다. 또, 2010년 생물다양성협

약(Convention on Biological Diversity) 제10차 당 사국

총회에서 유전자원의 접근 및 이익 공유에 관한 나고야의

정서가 채택되었다(Park et al, 2016). 이에 따라, 많은 국

가들이 국제 신품종 식물 보호 연합과 조약을 체결하고

육종가의 권리와 관련된 법률을 시행하고 있으며

(Sonnenberg et al., 2008), 재배 품종 사용에 대한 로열티

의 수요도 증가할 것으로 예상된다(Min et al., 2014). 식

물과 버섯 품종의 구분은 형태학적 및 생화학적 특성이

기초가 된다(Hong et al., 2013; Paisey and Abbas,

2015). 형태적 생화학적 특성은 주변 환경에 민감한 특성

이 있기 때문에 품종의 구별에 한계가 있다 (Kauserud et

al., 2012). 분자마커는 환경의 영향을 받지 않아 이러한

문제를 극복할 수 있다(López et al., 2008; Menolli

Junior et al., 2010). 양송이 품종 및 균주에 대하여

restriction fragment length polymorphisms (RFLPs),

random amplified polymorphic DNA (RAPD) markers,

amplified fragment length polymorphisms (AFLP),

simple sequence repeats (SSRs), 그리고 single

nucleotide polymorphisms (SNPs)와 같은 분자마커가 이

용되었다(Moore et al., 2001; Lee et al., 2019;

Foulongene-Oriol et al., 2011; Oh et al., 2020). 여러 분

자마커 중 CAPS 마커는 DNA 염기서열 상의 SNP

(single nucleotide polymorphism)와 Indel (insertion and

deletion)로 인해 생기거나 사라진 제한효소 인식부위를

이용하는 방법으로(Konieczny and Ausubel, 1993), 고가

의 장비를 필요로 하지 않으며, 과정이 간단하고, 안정적

으로 명확한 결과를 얻어낼 수 있다는 장점이 있다

(Kaundun and Matsumoto, 2003).

본 연구에서는 CAPS 마커를 이용하여 국내에서 개발

한 양송이 품종 새아, 새도, 새한, 새연, 새정, 도담, 설강,

다향, 호감, 하담을 구분하여 각 품종간의 구별성과 유전

적 다양성을 부여하였다.

재료 및 방법

실험재료 및 DNA 추출

본 연구에서 사용된 국내 개발 양송이 품종 새아, 새도,

새한, 새연, 새정, 도담, 설강, 다향, 호감, 하담은 농촌진

흥청 국립원예특작과학원 버섯과에서 분양 받아 사용하였

다. 양송이 균사는 배양은 CDA배지를 이용하였다. CDA

배지는 퇴비 40 g을 증류수 1L에 끓인 퇴비 추출액에

malt extract 7 g, sucrose 10 g, agar 20 g을 첨가한 후

121
o

C에서 15분간 멸균하여 제조하였으며, 균사는 25
o

C

에 4주 간 배양하였다. 배양된 양송이 균사는 3일간 동결

건조 시 킨 후 Tissue LyserII (QIAGEN, USA)로 분쇄해

DNA를 추출하였다. DNA는 Plant SV mini kit

(GeneAll, Korea)를 사용해 제시된 매뉴얼에 따라 추출하

였다. 추출된 DNA는 spectrophotometer (BioTek, USA)

을 사용해 25 ng/ul로 정량 하여 사용하였다. 

CAPS 마커를 이용한 양송이 품종 판별

연구에 사용된 CAPS 마커는 제한효소 BtsCI를 이용하

는 AB-gCAPs-017, 제한효소 HpyCH4V을 이용하는 AB-

gCAPS-047, 제한효소 ApoI을 이용하는 AB-gCAPS-055,

제한효소 Hpy188I을 이용하는 AB-gCAPS-071을 이용하

였다(Table 1). 

국내 개발 10개의 양송이 품종으로부터 추출한 genomic

DNA 20 ng을 주형으로 하여 4개의 마커서열을 증폭하였

다. PCR반응은 95
o

C에서 2분, 다시 95
o

C에서 20초, 55
o

C

에서 40초, 72
o

C에서 45초로 30사이클을 증폭한 후, 추

Table 1. CAPS marker information used in this study developed by An et al. (2021)

Marker Primer sequence Ref. Alt. Restriction enzyme

AB-gCAPs-017
Forward: GTTCTGGAAGTAAAGCGAAGAC

G A BtsCI
Reverse: CGTAGAACACAAAGTCTTGCAG

AB-gCAPs-047
Forward: CTCTTAGCGAGGCGTTATCTTA

G A HpyCH4V
Reverse: ATTGGAACATAATTCATTGGGA

AB-gCAPs-055
Forward: GATCCCCAAATAATGAATGCTA

A T ApoI 
Reverse: TATACTCCCGACGTAGAACAGC

AB-gCAPs-071
Forward: AACCTCATTCCCAACCTTATCT

A G Hpy188I
Reverse: AATATATTGGTCATTGGAACCG
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가로 72
o

C에서 10분간 반응시켰다. 각 마커서열의 반응이

끝난 PCR산물에 각 제한효소를 처리하고 2.5% agarose

gel에 전기영동하여 각 단편(fragment)의 패턴을 비교하였

다. 또, 각 마커 서열에서 품종간 유전형을 비교하여

phylogenetic tree를 작성하여 10개 양송이 품종을 구분하

였다. 

결과 및 고찰

CAPS 마커는 SNP 또는 indel에 의하여 생성되거나 소

실되는 제한효소 인식부위를 탐지하여 이를 마커로 이용

하는 방법이다(Konieczny and Ausubel, 1993). 이 CAPS

마커는 이형접합상태 유전자형의 분석이 가능한 공우성

마커이며, 서열을 분석할 필요가 없이 PCR 반응 후 제한

효소를 이용한 간단한 과정을 통해 안정적으로 결과를 도

출해 낼 수 있는 장점이 있다(Kaundun and Matsumoto,

2003). 본 연구에서는 CAPS 마커를 이용하여 국내 개발

10개 양송이 품종을 구분하고자 하였다. 

본 연구에 사용된 마커서열은 사용된 모든 품종에서 증

폭되었으며, 각 마커서열과 제한효소에 의한 밴드패턴으

로 유전자형을 구분할 수 있었다. 제한효소 BtsCI에 의하

여 절단되는 AB-gCAPs-017의 마커서열에 의하여 양송

이 품종 호감은 새아, 새도, 새한, 새연, 새정, 도담, 설강,

다향, 하담과 다른 유전자형으로 구분되었다. 마커서열

AB-gCAPS-047은 제한효소 HpyCH4V에 절단되어 품종

들이 3개의 그룹으로 구분되어 새아, 새도, 새한으로 구성

된 그룹, 새연, 새정, 도담, 다향, 호감, 하담으로 구성된

그룹, 그리고 설강이 구분되었다. AB-gCAPS-055의 마커

서열은 제한효소 ApoI에 의하여 새도, 새한으로 구성된

그룹, 새아, 새연, 새정, 도담으로 구성된 그룹, 새아, 설강,

다향, 호감, 하담으로 구성된 그룹, 마지막으로 AB-

gCAPS-071의 마커서열은 제한효소 Hpy188I에 의하여

새아, 새한, 도담, 설강의 그룹, 새도, 새연, 하담으로 구성

된 그룹, 새정, 다향, 호감의 그룹으로 구분되었다(Fig 1).

호감의 경우 마커서열 AB-gCAPs-017과 제한효소 BtsCI

에의 하여 타 품종들과 구분이 되는 것을 확인 할 수 있

었고, 설강은 마커서열 AB-gCAPs-047과 제한효소

HpyCH4V에 의하여 타 품종들과 구분되었다. 하지만 타

품종들은 하나의 마커로 하나의 품종이 구분되지 않았다.

본 연구에서 사용된 4개의 마커를 모두 이용하면 국내

개발 10개의 품종이 모두 구분되었다. AB-gCAPs-017에

의해서 호감이 다른 품종들과 구분되었고, AB-gCAPs-

017와 AB-gCAPs-047를 동시에 이용하였을 때, 나머지 9

개의 품종들 중 설강이 다른 품종들과 구분되었다. AB-

gCAPs-017, AB-gCAPs-047, AB-gCAPs-055를 이용하였

을 때, 나머지 8개 품종들 중 새아가 다른 품종들과 구분

되었다. 마지막으로 AB-gCAPs-017, AB-gCAPs-047,

AB-gCAPs-055, AB-gCAPs-071의 4개의 마커를 동시에

이용했을 때, 국내 개발 10개 품종 모두 구분되는 것이 확

인되었다(Fig. 2). 

CAPS 마커는 공우성 마커이며, 간단한 과정을 통해 안

정적으로 결과를 도출해 낼 수 있는 장점이 있어

(Kaundun and Matsumoto, 2003), 딸기, 배와 같은 작물

에서 품종의 판별을 위해 개발되어있다(Kunihisa et al.,

2003; Moriya et al., 2007). 그리고 토마토, 보리, 고추 등

과 같은 작물에서는 작물의 수량성, 병저항성 등 형질에

관련된 형질관련 유전자 기반 CAPS 마커도 개발되었다

(Caranta et al., 1999; Kuklev et al., 2009; Okada et al.,

2012). 버섯의 경우 표고의 품종을 구분하고자 표고의 전

장유전체 정보를 바탕으로 표고 품종 산마루1호, 산마루2

호, 천장3호, 산백향, 설백향을 구분하기 위한 CAP 마커

가 개발되었다(Moon et al., 2017, Moon et al., 2018,

Moon et al., 2021). 또, 표고의 A교배형을 구분하기 위한

CAPS 마커도 개발되어 있다.

Fig. 1. Fragment patterns by CAPS markers (A, AB-gCAPs-017; B, AB-gCAPs-047; C, AB-gCAPs-055; D, AB-gCAPs-071).
(Lane 1, SaeA; Lane 2, SaeDo; Lane 3, SaeHan; Lane 4, SaeYeon; Lane 5, SaeJeong; Lane 6, Dodam; Lane 7, Seolgang; Lane 8,
Dahyang; Lane 9. Hogam; Lane 10, Hadam.).
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본 연구에서 개발된 CAPS 마커는 국내 개발 양송이 품

종의 구별성의 확보하여 품종의 보호에 기여할 수 있으며,

차후 양송이 육종에도 이용할 수 있을 것이다.

적 요

본 연구에서는 국내에서 개발된 국내에서 개발된 10개의

양송이 품종을 CAPS 마커를 이용하여 구분하였다. An 등

(2021)이 개발한 CAPS 마커 AB-gCAPs-017, AB-gCAPs-

047, AB-gCAPs-055, AB-gCAPs-071을 이용하여 새아, 새

도, 새한, 새연, 새정, 도담, 설강, 다향, 호감, 하담을 구분

할 수 있었다. 본 연구의 결과는 국내 개발 양송이 품종에

대하여 품종간의 구별성과 유전적 다양성을 부여하여 품종

보호에 대한 분자생물학적 근거를 마련하였다. 
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