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[서론]

다양한 특성을 갖춘 밀 유전자원 확보는 밀 육종에 있어 매우 중요하다. 밀은 약 10,000년 전부터 인류가 재배하기 시작했고, 

빵용밀은 약 9,000년 전 자연교잡된 것으로 알려져 있다. 특히, 우리나라 밀은 기원전 약 1 ∼ 2세기경에 중국으로부터 전해진 

것으로 알려져 있다. 밀의 단간 유전자(Rht)는 녹색혁명(Green revolution)을 일으킨 매우 중요한 유전자이다. Rht 유전자는 

우리나라 또는 일본에서 유래된 것으로서 기원이 명확하게 보고되어 있지 않기 때문에 밀의 기원과 역사에 매우 중요하고 할 

수 있다. 따라서 본 연구는 국립식량과학원에서 보유하고 있는 국내에서 수집된 재래종에 대한 유연관계를 분석 분석하고, 이

들 자원에 대하여 단간유전자의 변이양상을 분석하고자 수행되었다. 또한 우수한 농업특성과 유전적 특성을 갖는 자원을 우

리나라 밀 육종의 좋은 재료로서 이용하고자 하였다.

[재료 및 방법]

연구에 사용된 재료는 농업유전자원센터에서 분양받은 자원과 국립식량과학원에서 수집 및 보유하고 있는 재래종밀 170자

원을 1수1열법으로 전개하여 조사하였다. 농업특성 조사는 농촌진흥청 농업과학기술 연구조사 분석기준(RDA, 2012)에 준

하였다. 재래종 간 유연관계는 12개 SSR과 13개 ISSR 마커를 이용하여 다형성을 평가하였고, 모든 데이터는 R-통계 프로그

램을 이용하여 분석하였다. 

[결과 및 고찰]

밀 유전자원의 출수기는 평균 4월 15일로 금강(4월 23일) 보다 8일 빠르게 나타났다. 간장은 54 ∼ 152 cm로 매우 다양하였으

며, 평균 102.2 cm 로 대부분 큰 것으로 확인되었다. 60 cm 이하여 단간은 2개 계통이 확인되었고, 70 cm 이하의 자원은 총 5개 

계통이었다. SSR과 ISSR 분석결과, 전체 2821개의 다형성 밴드가 확인되었으며, 평균 PIC(Polymorphism information 

content)는 0.95로 확인되었다. 연관관계 분석에서 재래종밀은 총 5개의 그룹으로 확인되었다. 각 그룹간 비교에서 그룹 I과 

V의 평균 간장은 104.8 cm와 108.9 cm로 다른 그룹에 비해 크게 확인되었다. 또한 그룹 I과 V에 속하는 계통들은 우리나라 

남동쪽 해안을 따라 위치해 있었고, 다른 그룹들도 대부분 각각 서해와 남해 등 수집지역에 따라 그룹이 형성되는 것을 확인하

였다. 단간유전자의 다양성 분석결과, RhtB1a와 RhtB1b 대립유전자는 각각 127개와 31개로 확인되었고, RhtD1a와 RhtD1b 

유전자는 각각 129개와 38개로 확인되었다. 그 중 RhtB1b와 RhtD1b 두 개의 대립유전자를 동시에 갖는 자원은 없었다.
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