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Pseudomonas syringae pv. syringae에 의한 수박 잎점무늬병의 발생

Occurrence of Leaf Spot Disease on Watermelon Caused by 
Pseudomonas syringae pv. syringae

박경수1* · 이지혜1 · 김영탁1 · 김혜성1 · 이준우1 · 이현수2 · 이혁인2 · 차재순3

1(주)농우바이오, 2농림축산검역본부, 3충북대학교 식물의학과

Kyoung-Soo Park1*, Ji-Hye Lee1, Young-Tak Kim1, Hye-Seong Kim1, June-woo Lee1, 
Hyun-Su Lee2, Hyok-In Lee2, and Jae-Soon Cha3 
1Nongwoo Bio Co., Ltd., Yeoju 12655, Korea 
2Animal and Plant Quarantine Agency, Gimcheon 39660, Korea 
3Department of Plant Medicine, Chungbuk National University, Cheongju 28644, Korea

Typical bacterial symptoms, water-soaking brown and black leaf spots with yellow halo, were observed on 
watermelon seedlings in nursery and field of Gyeongnam and Jeonnam provinces. Bacterial isolates from the 
lesion showed strong pathogenicity on watermelon and zucchini. One of them was rod-shaped with 4 polar 
flagella by observation of transmission electron microscopy. They belonged to LOPAT group 1. The phylogen-
ical trees with nucleotide sequences of 16S rRNA and multi-locus sequencing typing with the 4 house-keep-
ing genes (gapA, gltA, gyrB, and rpoD) of the isolates showed they were highly homologous to Pseudomonas 
syringae pv. syringae and grouped together with them, indicating that they were appeared as P. syringae 
genomospecies group 1. Morphological, physiological, and genetical characteristics of the isolates suggested 
they are P. syringae pv. syringae. We believe this is the first report that P. syringae pv. syringae caused leaf spot 
disease on watermelon in the Republic of Korea. 
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서 론

수박은 경제적으로 중요한 작물로 수박에는 몇 가지 세균이 

병을 일으켜 큰 피해를 주고 있다. 가장 대표적인 병이 Acidovo-

rax citulli에 의한 과일썩음병(bacterial fruit blotch)이다. 이 병

은 전 세계적으로 발생하며, 특히 수박의 수확기에 과일을 부

패시켜 큰 경제적인 피해를 주고 있다(Burdman과 Walcott, 

2012). 또한 이 병은 수박종자를 통해 병을 옮기는 것으로 알려

지면서 작물의 종자산업에도 큰 피해를 주고 있다(Burdman과 

Walcott, 2012). 세균에 의한 다른 병은 2016년 미국 조지아주

의 수박 재배지에서 Pseudomonas syringae pv. syringae가 잎점

무늬병을 일으킨다는 보고가 있었다(Dutta 등, 2016). 

수박은 국내에서도 중요한 작물인데, 국내 수박재배면적

은 노지수박 2,648 ha, 시설수박 9,325 ha로 생산량은 노지 

84,469톤, 시설수박 391,346톤이 생산되고 있다(Statistics Ko-

rea, 2019). 국내에서 보고된 세균에 의한 수박의 병으로는 A. 

citulli에 의한 과일썩음병(The Korean Society of Plant Pathol-

ogy, 2021)과 Acidovorax valerianellae에 의한 세균검은점무늬
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병(Han 등, 2012), 그리고 Pseudomonas sp.에 의한 과일썩음병

(Jee 등, 1990, The Korean Society of Plant Pathology, 2021)이 

보고되었다. 그런데 1990년에 보고된 병의 경우 병원균으로 보

고한 Pseudomonas의 종(sp.)이 정확하게 동정되지 않았으며, 

해당 병원균의 동정적 특징도 P. syringae와 차이가 있었다(Jee 

등, 1990; Schaad 등, 2003). 따라서 국내에서 아직까지 P. syrin-

gae에 의한 수박의 병은 정확하게 보고되지 않았다. 

세균에 의한 수박 병은 과일썩음병이 큰 경제적 피해를 가져

온 이후 그 중요성이 부각되었고, 종자를 통한 전염 특성상 종

자산업과 식물검역에서의 중요성으로 이 병의 병원균의 정확

한 동정, 생태적 특성 파악 등이 매우 중요하게 되었다.  

국내에서 보고된 P. syringae에 의한 박과작물의 병은 P. sy-

ringae pv lachrimans이 오이, 호박 등에 모무늬병(The Korean 

Society of Plant Pathology, 2021)과 P. syringae pv syringae에 

의한 애호박 잎점무늬병이 보고되어 있다(Park 등, 2016). 그 외

에 양파, 파, 무, 배추, 마늘, 참께, 콩, 팥 등의 채소작물에서 P. 

syringae가 병을 일으키는 것으로 알려져 있다(The Korean So-

ciety of Plant Pathology, 2021).   

최근 국내 경남과 전남지역의 수박 유묘에서 잎에 점무늬병

이 발생하였다. 본 연구를 통해 병원균을 분리하여 병원성을 확

인하고 동정한 결과, 기존에 국내에서 보고된 병원균 및 병과 

달라서 수박의 새로운 세균병으로 보고한다. 

재료 및 방법

병원균 분리. 경남 밀양에서 육묘중인 수박의 병징에서 

Schaad 등(2001)의 방법으로 병원균을 분리하였다. 수박잎

의 병징에서 건전부위와 병징부위의 경계부위를 0.5 mm×0.5 

mm 크기로 잘라낸 조각을 1% sodium hypochlorite에 2분

간 표면 살균을 하였다. 표면살균 후에는 멸균수로 2회 세척하

고 클린벤치에서 페이퍼 타올 위에 올려 3분간 건조하였다. 표

면 살균 후 건조된 조각을 King’s B 배지(peptone 20 g, mag-

nesium sulphate heptahydrate 1.5 g, dipotassium phosphate 

1.5 g, glycerol 15 ml, agar 15 g/l)에 올린 후 배양기에서 28oC, 2

일 배양하였다. King’s B 배지에 올려놓은 병반으로부터 자란 병

원균을 순수배양하여 단일 콜로니를 얻었다. 단일 콜로니에서 

순수 분리된 병원균은 King’ B agar 배지에서 배양한 후 20% 

글리세롤에 현탁하여 -80oC 냉동고에 동결 보존하여 실험에 

사용하였다. 

전자현미경 관찰. 밀양의 육묘장 수박 병징에서 분리한 2개

의 분리균 중 NWB SC264 분리균을 한국과학기술원(KAIST) 의

과학연구센터에 의뢰하여 투과전자현미경(transmission elec-

tron microscopy, Tecnai G2 Spirit, FEI, Hillsboro, OR, USA)으로 

관찰하였다. 시료 처리는 200 mash carbon coated grid에 시료

를 올리고 2% uranyl acetate를 이용하여 염색한 후 11,000배 

배율로 관찰하였다.

분리균의 병원성 확인. 수박의 병징에서 분리된 2개의 균

주 NWB SC263, NWB SC264를 박과 10개 작물, 수박(Citrul-

lus vulgaris cv. Speedggul), 애호박(Cucurbita mochata cv. 

Nongwooae), 흑종호박(Cucurbita ficifolia), 신토좌’Shintoza’ 

(Cucurbita maxima×Cucurbita moschata), 참박(Lagenaria 

leucantha cv. Shinhwachangjo), 쥬키니호박(Cucurbita pepo 

cv. Teayang), 오이(Cucumis sativus cv. Seolback), 참외(Cucu-

mis melo var. makuwa cv. Obokggul), 메론(Cucumis melo cv. 

Earthtalent),  그리고 밤호박(Cucurbita maxima cv. Danbam)

에 접종하여 병원성을 확인하였다. King’s B 배지에서 28oC, 48

시간 배양한 세균을 분광광도계 흡광 파장 OD600nm에서 0.3 

(약 1×108 cfu/ml)로 현탁하고 10배 희석하여 약 1×107 cfu/ml

로 접종하였다. 50구 트레이에 파종 3주 된 박과작물 10품종의 

1-2 엽기에 분무접종 하였다. 분무 접종 시 균주 현탁액 250 ml

에 전착제(siloxane) 100 μl를 첨가하였다. 접종 후 24시간 동안 

80% 습도의 암조건으로 생장실 내에서 습실처리 후 25-30oC, 

40-70% 습도의 온실로 옮겨 관리하였다. 접종 7일 후 발병도

를 조사하였으며, 발병도 조사는 발병 엽면적에 따라 발병수준

을 0, 1, 3, 5, 7까지 나누었으며 0은 무발병, 1은 1-10% 발병면

적, 3는 11-25% 발병면적, 5는 26-50% 발병면적, 7은 50% 이

상의 발병 면적으로 정하였다. 발병도(%)는 각 접종구의 발병잎

의 면적지수의 총합을 각 접종구의 총조사 잎수의 총 면적지수

의 백분율로 구하였다. 본 연구에 대조균주로는 국립농업유전

자원센터에서 분양받은 복숭아 분리균 P. syringae pv. syringae 
KACC18392를 사용하였다(Park 등, 2016). 

형광성, 그람반응 및 LOPAT 검정. 분리된 균들을 King’s B 

agar 배지에 도말하여 28oC, 3일간 배양한 후 UV350nm 파장에서 

형광발생을 확인하였다. Schaad 등(2001)의 방법으로 그람염

색을 하여 현미경으로 관찰하였다. 분리된 병원균 NWB SC 264 

균주의 LOPAT (levan 형성, oxydase 활성, 감자 무름 반응, algi-

nine dihydrolase 활성, 담배과민성반응)를 조사하였다(Lelliott

과 Stead, 1987; Schaad 등, 2001). Levan 형성을 확인하기 위하

여 sucrose peptone agar (5% sucrose nutrient agar) 배지에

서 28oC 4일간 배양 후 dome 모양의 콜로니를 형성하는지 관

찰하였다. Oxidase 활성은 여과지에 1% 검사용 시약(nitrogen 
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tetramethyl-p-phenolin-diamine dihydrochloride, Sigma, 

St. Louis, MO, USA)을 적신 후 King’s B 배지에서 24시간 배양

된 세균을 백금이로 시약을 적신 여과지에 묻힌 후 10초 안에 

보라색 또는 청색으로 변하는지 관찰하였다. 감자 무름 반응

을 조사하기 위하여 세척한 감자를 화염 멸균한 칼로 0.5 cm 

두께로 썰어 절편을 준비하였다. King’s B 배지에 24시간 배양

한 병원균을 백금이로 떠서 감자의 절단면에 접종하고, 28oC에

서 24시간 동안에 접종한 감자에서 무름이 발생하는지 관찰하

였다. Arginine dihydrolase 활성을 확인하기 위하여 Thornley’s 

medium (0.2 g peptone, 1 g NaCl, 0.06 g K2HPO4, 0.6 g agar, 0.02 

g phenol red, 2 g arginine HCl per 200 ml, pH 7.2)를 10 ml씩 시

험관에 조제하여 24시간 King’s B 배지에 배양된 균주를 접종하

였다. 접종 후 멸균된 미네랄 오일로 시험관 입구를 밀봉한 후 

28oC에 배양하여 4일 후 색의 변화를 관찰하였다. 담배에서 과

민성반응은 파종 후 5주된 담배에 King’s B 배지에 24시간 배양

한 분리균을 OD600nm에서 0.3 (약 1×108 cfu/ml)으로 현탁하고 

현탁액을 약 5×107 cfu/ml로 희석하여 0.1 ml을 담배 잎에 주사

기로 주입하여 과민성반응 여부를 확인하였다.

16S rRNA 염기서열 분석. 수박의 병반에서 분리된 6개 균

주를 King’s B 배지에 28oC, 24시간 배양하여 (주)바이오팩트

(BIOFACT, Daejeon, Korea)에 16S rRNA sequencing을 의뢰하

였다. National Center for Biotechnology Information (NCBI) 

GenBank에 등록되어 있는 P. syringae complex 균주들의 16S 

rRNA 염기서열을 이용하여 CLUSTAL W 프로그램으로 염기서

열을 다중정렬한 후 분석하였다(Thompson 등, 1994). 유전자 

염기서열의 상동성은 Mega ver. 5.05 (Tamura 등, 2011) BioEdit 

ver. 7.01 프로그램을 통하여 분석하였다.

정렬된 각 염기서열의 evolutionary distance matrix는 Kimura 

2-parameter (K2P)로 구하였고, phylogenetic tree algorithm은 

maximum likelihood (ML)를 이용하여 계통도를 그렸으며, 지지

도를 확인하기 위하여 1,000번의 bootstrap을 수행하여 500 이

상의 값을 표기하였다.

Multi-locus sequencing typing 분석. Multi-locus sequenc-

ing typing (MLST)에 의한 분리균의 계통수(phylogenetic anal-

ysis) 분석은 Hwang 등(2005)에 의해 개발된 프라이머를 이용

하였다. MLST 분석에 사용된 유전자염기서열은 총 1,800 bp로 

4개의 항존유전자(housekeeping gene) gapA, rpoD, gltA 및 

gyrB의 400 bp, 600 bp, 400 bp, 400 bp이다. 본 연구에서 사

용된 각 균주들의 염기서열은 Plant Associated and Environ-

mental Microbes Database (PAMDB, http://genome.ppws.

vt.edu/cgi-bin/MLST/home.pl)에 등록되어 있는 P. syringae 
complex 64균주의 해당 항존유전자의 염기서열을 바탕으로 

CLUSTAL W 프로그램을 이용하여 다중정열한 후 분석하였다

(Thompson 등, 1994). 유전자염기서열의 상동성은 Mega ver. 

5.05 (Tamura 등, 2011) BioEdit ver. 7.01 프로그램을 통하여 분

석하였다. 정열 된 각 염기서열의 evolutionary distance matrix

는 K2P로 구하였고 phylogenetic tree algorithm은 ML을 이용

하여 계통도를 그렸으며, 지지도를 확인하기 위하여 1,000번의 

bootstrap을 수행하여 500 이상의 값을 표기하였다.

결 과

병 발생·병징·병원균 분리. 2018년 4월 경남 밀양시 육묘장

과 전남의 육묘장 그리고 정식한 포장의 수박에서 병이 발생하

였다. 신토좌 대목과 접목한 수박 잎에서 수침상에 어두운 갈

색 혹은 흑색의 부정형 점무늬가 관찰되었고, 병징주변에 노란

색 무리가 발생하였다(Fig. 1A). 병이 진전되면서 어두운 회색

의 마름 증상이 나타났다(Fig. 1B). 병징 발생 초기에는 수박 잎

에 수침상의 작은 점무늬와 노란색 둘레무리가 발생하였고, 진

전되면 병징부위가 넓어지고 어두운 갈색의 점무늬가 발생하

며 시간이 지나면서 병징 부분이 마르는 증상으로 발전되었다. 

그리고 정식된 포장의 수박에서도 유사한 병징이 확인되었다

(Fig. 1C).

병든 수박에 나타난 병징은 전형적인 세균에 의한 병징으로 

2018년 밀양의 육묘장 2곳에서 채집한 병징으로부터 2개의 세

균을 분리하였고, 전남의 2곳의 육묘장에서 채집한 병징으로부

터 4개의 세균을 분리하였다. 분리한 6개 세균은 King’s B 배지

Fig. 1 . Disease symptoms were appeared on watermelon leaves in 
the nursery (A, B) and field (C). Arrows indicate disease symptoms.
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에서 크림색의 콜로니를 보였고(Fig. 2A), 수박 유묘에 재접종한 

결과 수박 잎 전체에 검은 수침상의 병징을 일으켰고, 병이 진

전되면서 병징부위의 잎 가장자리가 마르고, 심하게 감염된 부

분은 붕괴하는 특징을 보였다(Fig. 2B). 

분리균의 병원성. 박과 작물인 애호박, 쥬키니호박, 참외, 신

토좌, 참박, 흑종호박, 단호박, 수박, 멜론, 오이 총 10종에 경남 

분리균 NWB SC263과 전남 분리균 NWB SC264 그리고 대조균

주로 복숭아에서 분리한 P. syringae pv. syringae KACC18392 

균주를 접종하여 수박과 다른 박과작물에서 병원성을 확인하

고 비교하였다. 분리균 NWB SC263과 NWB SC264는 접종한 박

Fig. 2 . Colonies of NWB SC263 on King’s B medium (A) and symp-
toms (B) on the watermelon seedling after inoculation of NWB 
SC263 which was isolated from nursery of Miryang-si. Arrows indi-
cate disease symptoms.

Table 1. Disease severity on the 10 Cucurbitaceae plants by inoculation of the two watermelon isolates from Gyeongnam and Jeonnam and 
Pseudomonas syringae pv. syringae (Pss) strain from the peach 

Isolate/
Strain

Disease severity (%)a

Cucurbita 
mochata 
cv. Nong-

wooae

Cucurbita 
pepo cv. 
Teayang

Lagenaria
leucantha cv. 

Shinhwa
changjo

Cucumis 
melo var. 
makuwa 

cv. Cham-
miso

Cucurbita 
maxima x  
Cucurbita 
moschata

Cucurbita 
ficifolia

Cucurbita 
maxima 

cv.
Danbam

Citrullus 
vulgaris 

cv. 
Wooriggul

Cucumis 
melo cv. 
Earthtal-

ent

Cucumis 
sativus cv. 

Smile

Pss KAC-
C18392b 0.0 0.0    0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0

NWB SC 263 51.0 c 91.7 a   54.7 bc 27.0 e 58.0 b 56.7 bc 44.0 d 89.3 a 57.3 bc 43.7 d

NWB SC 264 54.0 e 95.7 a 79.3 b 33.3 g 67.0 c 67.7 c 62.7 cd 95.3 a 57.0 de 45.0 f
aDisease severity was examined by 3 replicates of 50 plants of each Cucurtbitaceae and values denoted by the same letter were not sig-
nificantly different by Duncan’s multiple range test (P≤0.05). 
bPss KACC18392 isolated from peach (Park et al., 2016).

Fig. 3. Symptoms on the 10 Cucurbitaceae plants (3 replicates of 50 plants each) at 7 days after inoculation of the NWB SC263 isolate in a 
green house.
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과 작물 10종의 모두에서 잎에 점무늬를 일으켰으며(Table 1, 

Fig. 3), P. syringae pv. syringae KACC18392 균주는 10종의 박

과 품종 모두에 병을 일으키지 못했다. 수박에서 분리한 NWB 

SC263와 NWB SC264는 쥬키니 호박과 수박에 높은 병심각도

를 보였고 참외에서 가장 낮은 병심각도를 보여 박과 품종에 따

라 병원성에 차이가 있었다(Table 1, Fig. 3).  

분리균의 형태적·생리적 특징. 분리균 중에서 NWB SC263

의 형태를 전자현미경을 이용하여 관찰한 결과, 한쪽 극에 4

개의 편모를 가진 막대형 세균이 관찰되었다(Fig. 4). LOPAT 검

정 결과, 분리균 NWB SC263와 NWB SC264는 King’B 배지에

서 형광을 보여주었으며, levan 형성 양성, 감자 무름 반응 음성, 

oxydase 활성 음성, arginine dihydrolase의 활성 음성이었으며, 

담배에서 과민성반응은 양성으로 확인되었다(Table 2). LOPAT 결

과는 이 2가지 분리균이 LOPAT group I에 속하는 것을 의미한다. 

또한 2 균주의 16S 염기서열은 P. syringae와 99% 이상 상동성이 

확인되었다(Fig. 5). 분리균의 형태적 특징과 함께 16S 염기서열, 

LOPAT 결과를 종합하여 분리균을 P. syringae로 동정하였다. 

MLST 특성. P. syringae는 60개 이상의 pathovar를 가지고 

있어서 기주범위를 확인하여 정확한 병원형(pathovar)을 결정

하는 것은 불가능하다(Bull 등, 2011; Dye 등, 1980). 따라서 유전

적 특성을 이용한 MLST 결과를 이용하여 pathovar를 동정하

고자 하였다. 

Fig. 4. Transmission electron micrograph of the NWB SC263 isolate. 
Rod shape bacterium with 4 polar flagellum was observed. 

Table 2. Physiological characteristics of the isolates from lesions on watermelon

Isolate/Strain
Levan  

test 
Oxydase  

test
Potato 

soft rot test
Arginine 

dihydrolase activity
Tobacco hypersensitive 

reaction
Fluorescence  

on KB
Gram  

staining

NWB SC 263 + - -/+ - + - -

NWB SC 264 + - -/+ - + - -

Pssa + - - - + + -
KB, King’s B media.
+, positive reaction; –, negative reaction.
aPseudomonas syringae pv. syringae (Pss) KACC18392 isolated from peach (Park et al., 2016).

Fig. 5. Maximum likelihood tree inferred from 16S rRNA gene se-
quences of the Watermelon isolates (NWB SC 263, 264, 281, 282, 
283, 284) and Pseudomonas syringae strains. Bootstrap values 
(≥50%) based on 1,000 replicates are shown at the branches. The 
bar indicates the nucleotide substitutions per site.



Research in Plant Disease  Vol. 27  No. 4 185

분리균주와 다른 P. syringae 균주들의 gapA, rpoD, gltA, gyrB 

유전자 염기서열를 이용하여 유연관계도를 작성하였다(Fig. 6). 

수박에서 분리한 NWB SC263와 NWB SC264균은 P. syringae 
pv. syringae와 동일한 그룹(clade)으로 묶였고, 9개의 genomo-

species group 중 genomospecies group 1에 속하였다(Fig. 6). 

고 찰

육묘상의 유묘와 포장에서 자연 발생한 병징과 분리균의 인

공접종에 의해 나타난 병징은 수침상, 황색둘레무리, 병이 심해

지면서 조직이 붕괴하고 마르는 전형적인 세균병 병징의 특징

을 가지고 있었다. 그리고 분리균은 10개의 박과작물 중에서 쥬

키니와 수박에 강한 병원성을 보여주었다. 이상의 결과는 분리

균이 이 병을 일으킨 병원균임을 시사하고 있다. 

본 연구에서 수박의 병징으로부터 분리한 분리균이 4개의 

속생모를 가진 막대형 세균의 형태적 특징과 LOPAT 결과의 

생리적 특징, 그리고 16S 염기서열의 상동성 등은 분리균이 P. 

syringae에 속하는 세균임을 의미한다. P. syringae에는 60개 이

상의 pathovar을 가지고 있다(Young, 2010). 그런데 pathovar

는 분리균의 기주범위를 기초한 동정법으로 아주 엄격한 기주

범위를 조사하여도 P. syringae는 많은 pathovar를 가지고 있

고, pathovar들 사이에 기주범위가 겹치며, pathovar 동정 

표준법이 정해져 있지 않아서 정확한 pathovar 동정은 매우 

어렵고 불가능하다(Bull 등, 2011; Dye 등, 1980; Starr, 1959; 

Stead, 1992). 이러한 P. syringae의 분류 및 동정을 좀 더 안

정적으로 개선하기 위하여 세균의 DNA-DNA hybridization

의 결과를 기초로(Gardan 등, 1999) 또는 몇 개의 안정적

인 house-keeping 유전자의 염기서열을 기초한 MLST를 통

해 pathovar genomospecies로 분류하기도 하였다(Bull 등, 

2011). MLST에 의한 P. syringae의 pathovar 동정은 1개 이상

의 pathovar가 한 개의 genomospecies로 묶이기 때문에 P. 

syringae의 pathovar 분류 동정의 문제를 완벽하게 해결하지

는 못하지만 P. syringae의 pathovar 사이의 유연관계를 가장 

안정적으로 보여주는 방법으로 생각되고 있다. 본 연구에서 

수박에서 분리된 2균주는 gapA, rpoD, gltA, gyrB의 유전자 

염기서열을 이용한 MLST 결과 P. syringae pv. syringae 균주

들과 함께 그룹 되었다. 이 결과는 이 2균주가 P. syringae pv. 

syringae임을 암시한다. 

국내에서 보고된 세균에 의한 수박의 병으로는 Acidovorax 

citulli에 의한 과일썩음병(The Korean Society of Plant Pa-

thology, 2021)과 Acidovorax valerianellae에 의한 세균검은

점무늬병(Han 등, 2012; The Korean Society of Plant Pathol-

ogy, 2021), 그리고 Pseudomonas sp.에 의한 과일썩음병(The 

Korean Society of Plant Pathology, 2021)이 보고되었다. 그

런데 1990년에 보고된 병의 경우 병원균으로 보고한 Pseu-

domonas의 종이 정확하게 동정되지 않았으며, 해당 병원균

의 동정적 특징도 P. syringae와 차이가 있었다(Jee 등, 1990; 

Schaad 등, 2003). 따라서 국내에서 아직까지 P. syringae에 의

한 수박의 병은 정확하게 보고되지 않았다. 따라서 P. syrin-

gae 또는 P. syringae pv. syringae에 의한 수박 잎점무늬병 발

생은 최초의 보고로 평가한다. 

Fig. 6. Maximum likelihood tree inferred from gapA, rpoD, gltA, and 
gyrB sequences of the watermelon isolates (NWB SC263, 264), Pseudo-
monas and other bacteria. The four gene sequences of Pseudomo-
nads and other bacteria were obtained from the Plant Associated and 
Environmental Microbes Database (PAMDB, http://genome.ppws.
vt.edu/cgi-bin/MLST/home.pl). Bootstrap values (≥70%) based on 
1,000 replicates are shown at the branches. The bar indicates the nu-
cleotide substitutions per site. Gsp is genomospecies.
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요 약

경남과 전남의 육묘중인 수박과 정식한 포장의 유묘에서 황

색의 둘레무리와수침상의 갈색 및 검은색의 반점의 병반이 관

찰되었다. 병반에서 분리한 분리균은 수박과 쥬키니에서 높

은 병원성을 보여주었다, 분리균은 4개의 속생모를 가진 막대

형 세균이었다. 분리균은 그람음성으로 LOPAT group 1a에 속

하였으며, King’B 배지에서 형광성이 없었다. 16S rRNA 유전자 

염기서열을 이용한 계통수 분석과 4개의 항존유전자 염기서

열(gapA, gltA, gyrB, rpoD)을 이용한 multi-locus sequencing 

typing 분석 결과 분리균들은 Pseudomonas syringae pv. syrin-

gae와 가장 높은 상동성을 보여주었고, 같은 그룹(clade)으로 

묶이었다. 또한 이들은 P. syringae genomospecies group 1에 

속하였다. 수박의 잎점무늬병징에서 분리한 세균의 형태적, 생

리적, 유전적 특징은 이들이 P. syringae pv. syringae임을 제시

한다. 본 논문은 한국에서 P. syringae pv. syringae가 수박에서 

점무늬병을 일으키는 최초의 보고이다. 
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