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서  언

세계적으로 재배되고 있는 마늘은 인편과 화경에 부착된 주

아의 영양계로 번식되어 왔기 때문에, 종자번식에 비해 유전적 

변이의 창출이 제한되어 있어 지역 내에서는 형태적으로 유사

한 특성을 갖고 있다(Cheshmedhiev, 1973; Lee, 1974). 그러나 

오랜 세월 동안 재배지역의 재배환경에 따라 구와 잎의 색깔, 모

양 그리고 꽃의 색깔과 임성, 총포 안 주아의 발달 정도 등 형태

적 다양성을 나타낸다(Pooler and Simon, 1993). 이러한 형태

적 변이는 그 지역의 독특한 재배환경에 오랫동안 적응하면서 

우량종구의 지속적인 선발의 결과로 추정되고 있다. 

유전자원의 형태적 분류는 작물육종에 중요한 역할을 하며, 

질적 형질의 변이는 유전자원의 분류 및 새로운 품종육성에 매

우 유용하게 이용되고, 양적형질의 변이는 작물학적 평가에 직

접 이용된다(Kamenetsky et al., 2004; Panthee et al., 2006). 

새로운 작물의 품종 육종을 위해서는 유전자원 수집과 평가를 

통한 작물학적인 연구도 병행하여 실시되어야 한다(Keim et 

al., 1992). 마늘 구의 생산성은 인편무게, 구직경, 구무게, 엽수 

및 엽초경이 수량에 크게 영향을 주며(Jabbes et al., 2012), 인

편과 구의 무게는 정의 상관관계를 나타내고, 인편수와 인편무

게는 부의 상관관계를 보인다고 보고되었다(Baghalian et al., 

2006; Raju et al., 2013). 마늘의 수량성은 구중과 구경과 밀접

한 연관성이 있으나 형태적 특성과 수집지역과는 불일치하는 

경향이 많았는데, 그 이유는 마늘 종구의 지역 및 국가 간 이동

에 따른 종구의 혼용으로 판단되었다(Wang et al., 2014). 국내

에서 재배되고 있는 마늘은 재배지역의 기후나 풍토에 따라 난

지형과 한지형으로 구분한다(Hwang, 1994; Ogawa et al., 1975). 

저온요구도가 낮아 가을에 파종하여 월동 전에 싹이 출현하는 
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난지형 마늘은 비교적 따뜻한 남부지방에서 생산되고 있으며, 

마늘의 인편수가 8 ~ 12쪽으로 많고 저장성이 낮은 경향이 있

다. 한지형 마늘은 파종 후 이듬해 봄에 싹이 출현하고 인편수가 

6 ~ 8개로 난지형보다 적으나 저장성이 우수한 장점을 갖고 있

다(Hwang and Lee, 1990; Lee, 1974). 

국내･외 마늘 수집 유전자원은 농촌진흥청과 충청북도농업

기술원 마늘연구소에서 보존하고 있으며, 수집된 유전자원을 

활용하여 우량마늘 품종의 육성 연구를 추진하고 있다. 그러나 

보존 유전자원에 대한 작물학적 특성평가와 각 특성별 유연관

계 분석이 미흡한 실정이다. 본 연구는 국내･외 수집 유전자원

의 작물학적 특성을 비교하고, 다변량 분석을 통한 품종군을 분

석하여 고품질 마늘 품종육성의 기초자료로 이용하고자 수행하

였다.

재료 및 방법

실험재료 

시험재료로는 농촌진흥청 농업유전자원센터와 충청북도농

업기술원 마늘연구소에서 수집한 160종의 마늘 유전자원을 이

용하였고, 시험에 사용된 160종의 유전자원은 국가등록 유전자

원 목록에 부여된 명칭으로 표기하였으며, 해당 26개 국가에서 

수집한 재배종 자원의 국가별 분포는 Table 1과 같다. 

재배방법

수집 유전자원별로 인편무게가 3.5 ~ 4.0 g 사이의 우량 인편

을 선별하여 파종 하루 전에 벤레이트-T 500배액과 디메토유제 

1,000배액에 1시간 정도 침지한 후 꺼내어 음건하였다. 파종 전 

토양전면에 토양살충제(에토프입제)를 12 ㎏/10 a을 살포하였

고, 시비는 전량기비로 10 a당 퇴비 2,000 ㎏을 전면 균일하게 

살포하고 경운한 다음 파종 3일 전에 질소 25 ㎏, 인산 7.7 ㎏, 

가리 12.8 ㎏을 기준하여 토양검정을 통한 검정시비로 질소와 

가리는 기비로 40%, 추비로 60%를 2회 분시하였고, 인산은 기

비로 시용하였다. 파종 시기는 10월 20일에 실시하였고, 시험구

는 휴폭 110 ㎝×휴간 40 ㎝의 두둑을 만들어 조간 20 ㎝×주간 

10 ㎝ 간격으로 파종하였다. 피복은 파종 1개월 후 너비 120 ㎝의 

투명무공P.E.필름(두께 0.02 ㎜)으로 피복하였고, 엽수 2 ~ 3

엽기에 비닐에 구멍을 낸 후 엽초를 꺼내어 재배하였다. 기타 생

육관리는 마늘표준재배법에 준하여 실시하였다.

주요형질의 특성조사

엽특성 조사

마늘 유전자원 160종의 엽의 특성조사은 6개의 양적형질을 

D/B화하여 농사시험연구조사기준(RDA, 2014) 및 국립종자원 

마늘 특성조사 요령에 준하여 조사하였다. 엽형질의 특성조사

에서 출현일수는 파종 후 2 ~ 3엽이 지상으로 출현한 일수를 조

사하였고, 초장은 지제부(地際部)부터 최장엽의 최선단의 길

이, 엽초장은 지제부(地際部)부터 엽초(葉鞘) 선단까지의 길이, 

엽수는 발아엽을 제외한 외부에 나타난 엽수, 엽초경은 지상부

에서 5 ㎝ 상부의 직경을 버니어캘리퍼스(CD-20CP, Japan)를 

Table 1. Geographic distribution of 160 garlic germplasms

No. Country of origin No. of accessions

1 Korea 39

2 China 16

3 Uzbekistan 38

4 Turkmenistan 1

5 Kyrgyzstan 1

6 Kazakhstan 1

7 Tajikistan 1

8 USA 7

9 Canada 1

10 Bolivia 1

11 Brazil 1

12 Russia 6

13 Spain 5

14 Slovenia 10

15 Czech 1

16 Poland 6

17 France 3

18 Hungary 1

19 Italy 4

20 Egypt 1

21 Sweden 1

22 Switzerland 1

23 Japan 5

24 Taiwan 2

25 Nepal 5

26 Thailand 2

Total 160
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이용하여 측정하였다. 

구특성 조사

구의 생육특성은 4개의 양적형질을 조사하였다. 구경은 구의 

최대 비대부(肥大部)의 직경, 구고(球高)는 구의 기부에서 구의 

정단(頂端)까지의 높이를 측정하였으며, 조사주수는 구당 10주

를 조사하여 평균한 값을 측정치로 하였다. 구중은 구를 수확하

여 바람이 잘 통하는 음지에서 약 40일간 음건 후 구의 상부로부

터 1 ㎝ 위를 자른 구의 무게를 측정하였다. 구경 등은 버니어캘

리퍼스(CD-20CP, Japan)를 이용하여 측정하였고, 무게는 전

자저울(M-29582, 메틀러사, 스위스)로 측정하였다. 

알린 분석

Alliin 분석은 HPLC (Waters-E2695. USA)를 사용하여 분석

하였고, 컬럼으로는 XBriageTM C18 5 um 4.6 × 150 ㎜를 사용하

였으며, 컬럼 온도는 38℃, 유량은 0.6 mL/min, 검출파장은 208 

㎚로 설정하였다. 분석 시료로는 마늘 인편을 72시간 동안 동결

건조(Ilshinbiobase Co., Ltd., LP20)하여 마쇄한 시료 1 g을 

80% Methanol (pH 3.0)을 처리하여 200 rpm에서 6시간 shaking 

후 다시 3,500 rpm으로 5분 동안 centrifuge하여 0.45 ㎛ syring 

filter로 여과하였다. 이동상 용매로는 20 mM sodium dihy-

drogen phosphate와 10 mM heptane sulfonic acid를 gradient 

program을 사용하여 분석하였다.

통계분석 

마늘 유전자원의 작물학적 특성 및 분류의 통계처리는 SAS 

software (SAS institute Inc., ver. 9.2)를 이용하였다. 분석값에 

대한 유의성 검정 후, Duncan의 다중범위 검정(Duncan’s Multi-

ple Range Test)으로 통계적 유의성을 검증하였다. 군집분석은 

주성분 분석(Principal Component Analysis, PCA)을 수행한 

후, 제 1 ~ 5주성분까지의 주성분 점수를 이용하여 Average 

Linkage Cluster방법으로 수행하였다.

결과 및 고찰

생육 및 수량구성 형질의 변이

마늘 유전자원 160종에 대한 생육 및 수량구성 형질의 최소, 

최대, 표준편차 및 변이계수는 평균값은 Table 2와 같으며, 최

소, 최대값의 유전자원들은 Table 3과 같다. 출현일수는 8(절강

성1, 중국) ~ 127일(무주1 등 5종, 한국)의 범위로 평균 61.6일이

었다. 초장은 45.5(학갑대편, 일본) ~ 79.4 ㎝(산동성. 중국)의 

범위로 평균은 64.1 ㎝였고, 엽초장은 평균 34.7 ㎝로 범위는 

21.9 (W/n8, 우즈베키스탄) ~ 48.9 ㎝ (DO10954, 우즈베키스

탄)의 분포를 보였다. 엽폭은 0.8 (IT136645, 네팔) ~ 3.0 ㎝ 

(L-W15, 러시아)의 범위에서 평균 1.7 ㎝였으며, 1주당 엽수는 

평균 7.9개로 범위는 5.7(학갑대편, 일본) ~ 10.5개(캐나다, 캐

나다)의 분포를 나타내었다. 엽초경은 0.5(네팔3, 네팔) ~ 1.3 

㎝(산동성, 중국)의 범위에서 평균은 0.9 ㎝였다. 엽 특성 중 변

이계수는 출현일수가 84.8%로 가장 큰 변이를 보였으며, 다음

으로는 엽폭과 엽초경이 각각 20.2%와 17.9%를 나타냈고, 초장

과 엽수의 변이계수는 각각 10.1%, 10.2%로 다른 형질에 비해 

변이가 작게 나타났다. 이는 Wang et al. (2014)이 중국에서 수

집한 마늘 유전자원 212종을 29개의 형태적 형질로 분류한 결

과, 엽수의 변이계수는 13.39%로 다른 형질에 비해 가장 작은 

변이를 보였다는 결과와 유사한 경향으로 마늘의 초장과 엽수

는 엽폭에 비하여 재배환경에 의한 영향을 적게 받는 것으로 판

단된다. 출현일수는 변이계수로 볼 때 엽 특성 중에서 변이가 가

장 컸는데, 월동기간 70 ~ 80일이 포함되어 월동 전과 월동 후 

출현일수의 범위가 상대적으로 컸던 것으로 판단된다. 

구중은 16.6(학대갑편, 일본) ~ 57.3 g(산동성, 중국)의 범위

로 평균은 28.1 g이었고, 구고는 평균 3.3 ㎝로 범위는　2.7(유고

824, 슬로베니아) ~ 4.2 ㎝(대관, 대만)로 분포하였다. 구경은 

3.2(학대갑편, 일본) ~ 5.4 ㎝(산동성, 중국)의 범위에서 평균 4.0 

㎝였고, 구중의 최소, 최대 유전자원과 일치하였다. 1개 구당 인

편수는 평균 9.3개로 범위는 4.7 (PI497946, 폴란드) ~ 16.7개(재

래종1, 이집트)였는데, 네팔의 179개의 마늘 유전자원에서 인편

수가 4 ~ 55개 범위로 평균 21.4개였다는 Panthee et al. (2006)

의 보고보다는 적었고, 중국에서 수집한 212종의 유전자원 중 인

편수가 1 ~ 12개 범위로 평균 6.4개였다는 Wang et al. (2014)의 

보고보다는 많았다. 알린 함량은 평균 98.9 ㎎/100g으로 범위는 

42.5(재래종1, 이집트) ~ 160.3 ㎎/100 g (Kostamona, 우즈베키스

탄)의 분포를 보였다. Gregrova et al. (2013)은 체코에서 국내외 

마늘 유전자원 22종의 일린 함량을 분석한 결과, 490 ~ 820 ㎎

/100 g이었다는 보고 보다 매우 적었는데, 이러한 차이는 다른 연

구(Baghalian et al., 2005; Camargo et al., 2005; Mirzaei et 

al., 2007)와 같이 유전적 차이보다 지리환경적 영향으로 재배지

역에 따라 알린 함량의 차이가 나타나는 것으로 판단되었다. 마늘 

구의 5개 양적 형질 중 구중과 인편수의 변이계수가 각각 24.3%, 

25.7%로 높은 변이를 보였고, 구고와 구폭은 각각 7.5%와 11.1%

로 변이가 상대적으로 낮았다. 
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상관 분석

마늘 유전자원의 작물학적 특성과의 상관관계를 조사하여 이

를 선발 육종의 기준으로 설정하기 위한 11개 형질 간의 상관관

계를 조사한 결과는 Table 4와 같다. 출현일수는 구중, 구경, 인

편수와 고도의 유의한 부의 상관관계를 보였고, 출현기가 빠를

수록 구의 크기가 크고, 인편수가 많다는 Panthee et al. (2006)의 

보고와 일치하였다. 초장은 엽초장, 엽수, 엽폭, 구중, 구경 및 

구고와 고도의 유의한 정의 상관을 보였으나 인편수와는 부의 상

관이었다. Figliuolo et al. (2001)은 초장은 엽초장, 구중 및 구경

과 정의 상관관계이었으나 인편수는 부의 상관관계이었다는 보

고와 일치하였다. 엽초장은 엽폭 및 엽초경과 유의한 정의 상관

관계였고, 엽폭은 엽초경 및 구중과 고도의 유의한 정의 상관관

계였다. 엽수는 주아수 및 주아 무게와 부의 상관관계였으나 다

른 형질과는 유의하지 않은 정의 상관이었다. 엽초경은 초장, 구

중 및 구경과 고도의 유의한 정의 상관관계이었고, 구중은 구경, 

구고, 엽폭, 엽초경 및 초장과 고도의 유의한 정의 상관관계이었

고, 출현일수와는 부의 상관관계였다. Wang et al. (2014)은 구

중과 구경 및 수량과 고도의 정의 상관관계를 보고하였고, 

Panse et al. (2013)은 구중은 초장, 엽수 및 숙기와 고도의 정의 

상관관계였다는 보고와 유사한 경향이었다. 구고는 구경, 구중 

및 초장과 고도의 정의 상관관계였고, 구경은 구중, 구고, 엽초

장 및 초장과 고도의 유의한 정의 상관관계였으나 구중과 같이 

출현일수와는 고도의 유의한 부의 상관관계였다. 알린 함량과 

다른 형질과는 유의한 상관관계가 없었다. 

Table 2. Basic statistical information for agronomic characteristics of leaf and bulb in 160 garlic germplasms

Statistics
DEz PHy LSHx LWw NLv LSDu BWt BHs BDr NCq CAp

(Days) (㎝) (㎝) (㎝) (ea) (㎝) (g) (㎝) (㎝) (ea) (㎎/100 g)

Min. 8.0 45.5 21.9 0.8 5.7 0.5 16.6 2.7 3.2 4.7 42.5

Max. 127.0 79.4 48.9 3.0 10.5 1.3 57.3 4.2 5.4 16.7 160.3

Mean 61.6 64.1 34.7 1.7 7.9 0.9 28.1 3.3 4.0 9.3 98.9

SDo 52.4 6.7 4.2 0.4 0.8 0.2 7.7 0.3 0.5 2.2 19.5

CV(%)n 84.8 10.1 12.2 20.2 0.2 17.9 24.3 7.5 11.1 25.7 18.7
zDE: Days to emergence, yPH: Plant height, xLSH: Leaf sheath height, wLW: Leaf width, vNL: No. of leaves, uLSD: Leaf

sheath diameter, tBW: Bulb weight, sBH: Bulb height, rBD: Bulb diameter, qNC: No. of cloves, pCA: Content of Alliin, 
oSD: Standard deviation, nCV: Coefficient of variation.

Table 3. Accessions with minimum and maximum values of agronomic traits of leaf and bulb in 160 garlic germplasms

Characters Minimum Maximum Characters Minimum Maximum

DEz Jeolgangseong

(China)

Danyang1

(Korea) BWt Hackgapdaelpyeon

(Japan)

Sandongseong 

(China)

PHy Hackgapdaelpyeon

(Japan)

Sandong

(China) BHs Yugo824

(Slovenia)

Daegwan

(Tawian)

LSHx W/n8

(Uzbekistan)

DO10954

(Uzbekistan)
BDr Hackgapdaelpyeon

(Japan)

Sandongseong 

(China)
LWw IT136645

(Nepal)

L-W15

(Russia)

NCq PI497946

(Poland)

Jaelaejong1

(Egypt)NLv Hackgapdaelpyeon

(Japan)

Canada

(Canada)

CAp Jaelaejong1

(Egypt)

Kostamona

(Uzbekistan)LSDu Nepal3

(Nepal)

Sandongseong

(China)
zDE: Days to emergence, yPH: Plant height, xLSH: Leaf sheath height, wLW: Leaf width, vNL: No. of leaves, uLSD: Leaf

sheath diameter, tBW: Bulb weight, sBH: Bulb height, rBD: Bulb diameter, qNC: No. of cloves, pCA: Content of Alliin.
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마늘의 11개 양적형질의 상관 분석에서 수량과 가장 밀접한 

구중과 구경이 고도의 정의 상관관계(r = 9.0)를 보였고, 지상부

의 초장, 엽초장 및 엽수가 구중과 정의 상관을 보였다. 

주성분 분석 

마늘 유전자원 상호간의 유사관계를 파악하고자 11개 양적 

형질에 대한 주성분 분석으로 고유값과 각 주성분의 기여도를 

나타낸 결과는 Table 5와 같다. 고유값과 누적 분산비율이 제 1

주성분은 고유값으로 볼 때, 11개의 분석 형질 중에서 3.89개의 

형질을 포함하고 있었고, 전체 변이의 29.9%를 설명할 수 있었

다. 제 2주성분은 2.26개를 포함하고 17.41%를, 제 3주성분은 

1.5개를 포함하고 11.52%를, 제 4주성분은 1.35개를 포함하고 

10.38%를, 제 5주성분은 1.03개를 포함하고 7.89%를 각각 설명

할 수 있었다. 전체에 대한 각 주성분의 누적 기여율은 제 1주성

분은 29.90%, 제 2주성분은 47.31%, 제 3주성분은 58.83%, 제 

4주성분은 69.22%, 제 5주성분은 77.11%였고, 제 13주성분에서 

100%로 나타났다. 주성분 분석으로 13개의 주성분이 생성되었

으나 이중 자료의 변이를 많이 설명하는 몇 개의 주성분만을 선

택하여 군집분류를 하는데 일반적으로 고유값이 1이상에서 주

성분의 수를 결정한다(Janmohammadi et al., 2014). 본 연구에

서도 고유값 1이상을 기준으로 하여 상위 제 5주성분까지 5개의 

주성분으로 전체변이의 77.11%를 설명할 수 있기 때문에 제 1 ~ 

5 주성분으로 마늘 유전자원 160종의 유전적 변이에 따른 분류

가 가능한 것으로 나타났다. 95종의 국내외 마늘 유전자원을 초

장 등 10개의 양적형질을 다변량 분석한 결과, 제 1 ~ 3주성분의 

기여도가 83.49%였다는 Hwang (1993)의 보고와 네팔에서 수

집한 179종 마늘 유전자원의 17개의 형태적 형질에 대한 다양성 

분석 결과, 4개의 주성분이 전체 형태적 변이 86%를 설명할 수 

Table 4. Correlation coefficients among 13 agronomic characteristics in 160 garlic germplasms

Characters　 PH LSH LW NL LSD BW BH BD NC CA

DEz 0.09 -0.12 0.08 0.05 0.04 -0.33** -0.14 -0.51**  -0.53** -0.04

PHy   0.59**  0.58** 0.09  0.59**  0.43**   0.38**  0.32** -0.17 0.06

LSHx  0.30** 0.14  0.37** 0.21* 0.21 0.23*  0.14 0.02

LWw 0.17  0.71**  0.57**  0.29*  0.45**  -0.25* 0.00

NLv 0.15 0.22 0.21 0.28*  0.06 0.10

LSDu  0.40** 0.22*  0.32**  -0.28* 0.11

BWt  0.67**  0.90**  0.19 0.00

BHs  0.68** -0.02 0.16

BDr  0.30* 0.04

NCq -0.07

CAp

zDE: Days to emergence, yPH: Plant height, xLSH: Leaf sheath height, wLW: Leaf width, vNL: No. of leaves, uLSD: Leaf 

sheath diameter, tBW: Bulb weight, sBH: Bulb height, rBD: Bulb diameter, qNC: No. of cloves, pCA: Content of Alliin,
*, ** : Significant at the level of 0.05 and 0.01 probability, respectively.

Table 5. Eigen values and contribution obtained from principal 

component analysis in 160 garlic germplasms

Principal 

component
Eigen value Proportion

Cumulative 

contribution (%)

PC1 3.89 29.90  29.90

PC2 2.26 17.41  47.31

PC3 1.50 11.52  58.83

PC4 1.35 10.38  69.22

PC5 1.03  7.89  77.11

PC6 0.90  6.93  84.04

PC7 0.58  4.48  88.52

PC8 0.45  3.45  91.98

PC9 0.34  2.58  94.56

PC10 0.26  1.98  96.53

PC11 0.25  1.91  98.45

PC12 0.14  1.06  99.50

PC13 0.06  0.50 100.00
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있었고, 3개의 군집으로 분류되었지만 수집지역과 불일치하였

다는 Panthee et al. (2006)의 보고 보다 주성분 수가 많았으나 

중국에서 수집한 212종의 유전자원을 21개의 양적형질과 8개의 

질적 형질로 주성분 분석한 결과 고유값 1이상인 8개의 주성분

으로 전체변이의 71.35%를 설명할 수 있다는 Wang et al. (2014)

의 보고 보다 주성분 수가 적었다.

마늘의 양적 형질과 주성분 간의 상관관계는 Table 6과 같다. 

제 1주성분과 형질 간에는 엽수, 인편수 및 알린 함량을 제외한 

8개의 형질이 유의하였는데, 정의 상관은 초장, 엽초장, 엽폭, 

엽초경, 구중, 구고 및 구경이었고, 이중에서 구중과 구경이 매

우 높은 정의 상관을 보였으며, 출현일수와는 부의 상관을 나타

냈다. 제 1주성분은 마늘 구의 무게와 크기에 크게 관여하는 주

성분으로 주성분이 커질수록 구중이 무겁고 구경이 커지고, 출

현일수는 빠를수록 구의 크기가 증가하는 상관관계를 보였다. 

제 2주성분과 정의 상관을 보이는 형질은 출현일수, 초장, 엽초

장, 엽폭, 엽초경 및 알린 함량이었고, 부의 상관은 엽수, 구중, 

구고, 구경, 및 인편수로 나타났다. 이 중에서 출현일수는 고도

의 정의 상관관계를 보였고, 인편수는 고도의 부의 상관관계를 

나타냈다. 제 3주성분에서 높은 정의 상관을 보인 것은 구고였

고, 인편수와 엽초경은 부의 상관이었다. 제 4주성분에서는 엽

수와 출현일수가 유의한 정의 상관이었고, 제 5주성분에서는 알

린 함량과 엽초경이 유의한 정의 상관이었고, 엽초장과 구중은 

부의 상관을 나타냈다. 제 1주성분에서 제 3주성분까지의 누적 

기여율이 전체 누적 기여율에 50% 이상을 차지하기 때문에 제 

1 ~ 3주성분이 마늘 유전자원 간의 유연관계를 분류하는데 매우 

중요한 주성분으로 판단되었다. 

군집 분석

마늘 유전자원 160종의 11개 양적 형질을 이용하여 주성분 분

석을 수행한 후 제 1 ~ 5주성분까지의 주성분 점수를 이용하여 

군집분석을 한 결과, 평균거리(average distance) 1.6을 기준으

로 6개의 군집으로 분류되었다(Fig. 1). Ⅰ군집은 강릉2 등의 21

종이 포함되어 13.1%를 차지하였고, Ⅱ군집에는 광주 등의 80

종이 포함되어 전체 유전자원의 50%를 차지하는 가장 큰 군집

이었다. Ⅲ군집과 Ⅳ군집은 각각 5종과 3종이 속하여 전체 유전

자원 중 5% 미만인 작은 군집이었다. Ⅴ군집은 IT136644 등 8종

이 포함되어 5.0%를 차지하였고, Ⅵ군집은 43종이 포함되어 전

체 유전자원의 26.9%를 차지하여 두 번째로 큰 군집이었다.

각 분류된 군집의 양적형질의 평균값은 Table 7과 같다. Ⅰ군

집은 출현일수가 Ⅲ군집 다음으로 길었고, 엽수는 가장 많았으

며, 알린 함량도 가장 높은 유전자원이 많이 속하였다. Ⅱ군집

은 엽폭, 구중 및 알린 함량이 Ⅵ군집 다음으로 양호하였다. Ⅲ

군집은 출현일수가 평균 103.2일로 전체 군집 중 가장 많은 만생

종이 포함되었고, 구경은 평균 3.6 ㎝로 다른 군집에 비해 매우 

작았고, 인편수도 평균 7.2개로 가장 적은 군집 특성을 보였다. 

Ⅳ군집은 인편수가 평균 13.9개로 다인편종이며, 알린 함량이 

가장 낮은 유전자원이 많이 속하였다. 초장, 엽폭 및 엽초경은 

Ⅴ군집 다음으로 지상부 생육이 저조한 군집 특성을 보였다. Ⅴ

Table 6. Correlation coefficients between agronomic characteristics and principal components in 160 garlic germplasms

Quantitative traits
Principal component

PC1 PC2 PC3 PC4 PC5

Days to emergence -0.253*  0.681**  0.274*   0.341**  -0.159

Plant height  0.716**  0.414** 0.032  0.069  0.168

Leaf sheath height  0.528** 0.174  -0.386**  0.021   0.490**

Leaf width  0.753**  0.389** -0.032  0.087  -0.238*

No. of leaves 0.313 -0.202* 0.188   0.777**  0.021

Leaf sheath diameter  0.687**  0.474** -0.096  0.117  0.009

Bulb weight  0.859** -0.293* 0.048 -0.095  -0.238*

Bulb height  0.683** -0.243*  0.481** -0.145  0.017

Bulb diameter  0.819** -0.472** 0.026 -0.081 -0.139

No. of cloves 0.036 -0.738**  -0.495**  0.004 0.131

Content of Alliin 0.105 0.003  0.297*  0.141   0.793**

*,**: Significant at 5% and 1% probability level, respectively.
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군집은 출현일수, 초장, 엽초장. 엽폭, 엽수 및 엽초경은 지상부 

생육이 전체 군집 중 가장 저조한 유전자원이 많이 속하였다. Ⅵ

군집은 초장, 엽폭 및 엽초경이 가장 양호한 유전자원이 많이 분

포하였고, 수량과 직결되는 구중과 구경이 가장 큰 유전자원이 

속하는 군집 특성을 보였으며, 알린 함량도 평균 106.1 ㎎/100 

g으로 Ⅰ군집 다음으로 높았다.

각 군집에 속하는 유전자원의 수집 국가별 분류는 Table 8과 

같다. Ⅰ군집에는 포함된 21종의 유전자원 중 슬로베니아 유전

자원이 7종(4.4%)으로 가장 많았고, 그 다음으로는 미국 유전자

원이 4종(2.5%), 폴란드와 국내 유전자원이 각각 3종(1.9)이었

다. 국내 유전자원은 강릉2, 단양1 및 대화종이 포함되었다. Ⅱ

군집에는 가장 많은 80종의 유전자원이 분포하였고, 해당 국가

는 16개 국가이었다. Ⅱ군집 중 국내 유전자원이 36종(22.5%)으

로 가장 많았고, Ⅰ군집의 3종을 제외한 국내종 모두가 여기에 

분포하였다. 다음 순으로는 우즈베키스탄 유전자원이 19종

(11.9%)으로 많이 포함되었고, 러시아 유전자원이 4종(2.5%), 

중국, 미국 및 스페인 유전자원이 각각 3종(1.9%), 일본과 폴란

드 유전자원이 2종(1.9%), 대만, 태국, 투르크메니스탄, 볼리비

아, 이탈리아 및 스웨덴이 각각 1종(10.6%)씩 속하였다. Ⅲ군집

에는 5종이 포함되었데, 우즈베키스탄 유전자원이 2종(1.3%), 

Fig. 1. Dendrogram classified by average linkage cluster based on principal component scores in 160 garlic germplasms.
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Table 7. Mean value of agronomic characteristics of each cluster classified by average linkage cluster in 160 garlic germplasms

Characters

Cluster

MeanⅠ

(n=21)

Ⅱ

(n=80)

Ⅲ

(n=5)

Ⅳ

(n=3)

Ⅴ

(n=8)

Ⅵ

(n=43)

Days to emergence (Days)  83.2  75.9 103.2 56.1  22.9  28.3 61.6

Plant height (㎝)  64.4  64.3  65.9 60.6  59.1  70.5 64.1

Leaf sheath height (㎝)  35.6  32.6  38.0 33.6  31.2  37.1 34.7

Leaf width (㎝)   1.7   2.0   1.8  1.3   1.2   2.3  1.7

Leaf number (No./plant)   8.7   7.9   7.2  8.1   7.1   8.3  7.9

Leaf sheath diameter (㎝)   0.9   0.9   1.0  0.7   0.6   1.1  0.9

Bulb weight (g)  24.1  30.4  22.6 22.8  28.0  40.4 28.1

Bulb height (㎝)   3.2   3.3   3.0  3.1   3.5   3.5  3.3

Bulb diameter (㎝)   3.8   4.1   3.6  3.7   4.0   4.7  4.0

No. of cloves (No./bulb)   9.2   8.3   7.2 13.9   8.3   8.9  9.3

Content of Alliin (㎎/100 g) 123.3 101.3  99.0 59.0 104.5 106.1 98.9

Table 8. Number of accessions of each cluster classified by country of origin

Countries
Cluster

Total
Ⅰ Ⅱ Ⅲ Ⅳ Ⅴ Ⅵ

Korea 3(1.9)z 36(22.5) - - - 39

China - 3(1.9) - - - 13(8.1) 16

Japan - 2(1.3) - - 2(1.3) 1(0.6) 5

Taiwan - 1(0.6) - - 1(0.6) 2

Nepal - - - 5(3.1) 5

Thailand - 1(0.6) - - - 1(0.6) 2

Uzbekistan 1(0.6) 19(11.9) 2(1.3) - 1(0.6) 15(9.4) 38

Turkmenistan - 1(0.6) - - - - 1

Kyrgyzstan - - 1(0.6) - - - 1

Kazakhstan - 1(0.6) - - - - 1

Tajikistan - 1(0.6) - - - - 1

USA 4(2.5) 3(1.9) - - - - 7

Canada - - - - - 1(0.6) 1

Bolivia - 1(0.6) - - - - 1

Brazil 1(0.6) - - - - - 1

Russia - 4(2.5) - - - 2(1.3) 6

Spain - 3(1.9) - - - 2(1.3) 5

Slovenia 7(4.4) - 1(0.6) 2(1.3) - - 10

Czech 1(0.6) - - - - - 1

Poland 3(1.9) 2(1.3) - - - 1(0.6) 6

France - - 1(0.6) - - 2(1.3) 3
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키르기스스탄, 슬로베니아, 프랑스 유전자원이 각각 1종(0.6)

씩 속하였다. Ⅳ군집에는 가장 적은 3종이 분포하였는데, 슬로

베니아 유전자원이 2종(1.3%), 이집트 유전자원이 1종(0.6)이 

포함되었다. Ⅴ군집에는 8종이 분포하였는데, 네팔 유전자원 5

종(3.1%)이 모두 속하였고, 일본 유전자원이 2종(1.3%), 우즈베

키스탄 유전자원 1종(10.6)이 속하였다. Ⅵ군집은 Ⅰ군집 다음

으로 많은 43종이 포함되었다. Ⅵ군집에서 우즈베키스탄 유전

자원이 15종(9.4%)으로 가장 많았고, 다음으로는 중국 유전자

원 13종(8.1%)이 속하였는데, Ⅱ군집의 3종을 제외한 모든 중국 

유전자원이 포함되었다. 그리고 러시아, 스페인, 프랑스 및 이

탈리아 유전자원이 각각 2종(1.3%)씩 속하였고, 일본, 대만, 태

국, 캐나다, 폴란드, 헝가리 및 스위스의 유전자원이 각각 1종

(0.6%)씩 포함되었다.

적  요

본 연구는 국내･외 수집 유전자원의 작물학적 특성과 다변량 

분석을 통한 품종군을 분석하여 고품질 마늘 품종육성의 기초

자료로 이용하고자 수행하였다. 마늘 수집 유전자원 160종에 대

한 엽 특성 중에서 출현일수의 변이계수가 84.8%로 가장 높았

고, 초장과 엽수의 변이계수는 10.1 ~ 10.2%로 다른 형질에 비

해 변이가 적었다. 중국 유전자원은 출현일수가 다른 국가의 유

전자원 보다 빠른 경향을 보였고, 엽 특성이 다른 국가보다 가장 

양호하였다. 구의 특성 중에서 구중과 인편수가 각각 24.3%, 

25.7%로 수집종간에 높은 변이를 보였고, 구고와 구경은 각각 

7.5%, 11.1%로 수집종 간에서 변이차가 상대적으로 낮았다. 엽

의 양적 형질 중에서 가장 양호한 생육을 보였던 중국 유전자원

이 구 특성에서도 가장 우수하였다. 마늘의 12개 양적형질의 상

관 분석에서 수량과 밀접히 관계하는 구중과 구경은 고도의 정

의 상관관계(r = 9.0)를 보였다. 지상부의 초장, 엽초장 및 엽수

가 구중과 정의 상관을 나타내어 지상부의 생육이 양호할수록 

지하부의 생육도 양호하였다. 양적형질에 대하여 주성분 분석

한 결과, 고유값 1이상을 기준으로 상위 제 5주성분까지의 5개

의 주성분으로 전체변이의 77.11%를 설명할 수 있었고, 제 1 ~ 

5주성분까지의 주성분 점수를 이용하여 6개의 군집으로 분류되

었다. Ⅱ군집이 가장 많은 유전자원이 포함되었으며, 특히 국내 

수집종 39자원 중에서 36자원이 포함되었다.
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