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ABSTRACT : Korean ginseng (P. ginseng C. A. Meyer) is one of the most important medicinal plant in the world. Under-

standing genetic variability among the assortment of Korean ginseng is important for breeding. The aim of this study was to

molecularly characterize Korean ginseng cultivar and breeding lines through the use of eight previously reported STS

markers (MFGp183, MFGp130, MFGp110, UFGp74, UFGp163, MFGp108, MFGp81 and UFGp156). All STS markers

produced interpretable electropherograms from 31 accessions consisting of 11 Korean ginseng cultivars and 20 breeding

lines. When eight STS markers were combined, we identified to total 19 genetic patterns; in particular, nine cultivars (Chun-

poong, Yunpoong, Gopoong, Gumpoong, Sunpoong, Sunone, Cheongseon, Sunhyang, Cheonryang) and 5 breeding lines

(G08012, G04079, G04075, G08036, G04110) in ginseng samples can be discriminated from the others. Together with other

available markers, these STS markers will contribute to the management of ginseng genetic resources and the protection of

breeders’ rights.

Key Words : P. ginseng, Discrimination, Sequence Tagged Site, Cleaved Amplified Polymorphic Sequence

서 언

인삼은 오갈피나무과 (Araliaceae) Panax속에 속하는 다년생

초본으로서 한국, 중국, 시베리아 동부에 자생하며 면역 기능

강화, 자양강장, 원기 회복 등에 효과가 탁월하여 예로부터 동

양의학에서 널리 이용되어 왔다 (Hu, 1976). 

우리나라에서 인삼육종이 시작된 시기는 1920년대이며,

1970년대부터는 인삼 우량개체의 종자증식과 계통의 육성 및

우량계통의 생산력 검정 시험 등이 본격적으로 수행되었다

(Chung et al., 1992; Choi et al., 1979). 그리고 1980년대

이후에 선발된 육성계통 중에서 우수한 계통이 선정되어 산지

적응시험이 수행되었으며, 1990년대에 들어와서는 인삼 품종

이 최초로 출원되었다. 국내 인삼 품종은 2002년에 천풍과 연

풍이 품종으로 등록되었으며, 그 후 고풍, 금풍, 선풍 등의 품

종들이 잇달아 등록되기 시작 하였다 (Kwon et al., 1991,

2000, 2001, 2003). 한편, 현재까지 우리나라에서 개발된 인삼
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품종은 천풍, 연풍, 고풍, 금풍, 선풍, 선운, 선원, 선향, 청선,

K-1, 천량의 11품종으로, 이들 품종 중에 현재 국내 인삼 농

가에서 주로 재배되고 있는 것은 천풍, 연풍 및 금풍의 3 품

종이다 (Bang et al., 2011a). 인삼 육종에서 주로 활용되고

있는 순계분리에 의한 육종방법은 여건상 제한된 유전자원들

로부터 우수형질을 선발하기 때문에 이로 인하여 품종 간의

유전적인 다양성이 작은 것으로 알려져 있다 (Bang et al.,

2011b). 또한 고려인삼의 신품종은 교잡이 아닌 선발육종에 의

해 육성되어 왔으며, 신품종 등록 기준 또한 대조품종과의 질

적형질의 차이를 바탕으로 하고 있어 전문가 아닌 이상 육안

으로 품종을 식별하기 어려운 실정이다. 

최근 분자생물학의 발달로 DNA를 이용한 분자 마커가 널

리 이용되고 있다. 특히, 식물 분야에서는 연구목적과 원리, 적

용성과 다형성 비율, 비용과 시간의 요구도 등에 따라 다양한 분

자 마커들이 개발되고 있으며 그 종류로는 AFLPs (Amplified

Fragment Length Polymorphisms), RFLPs (Restriction

Fragment Length Polymorphisms), RAPD (Random Amplified

Polymorphic DNA), SSRs (Simple Sequence Repeats,

microsatellite), STS (Sequence Tagged Sites), CAPS (Cleaved

Amplification Polymorphic Sequence)등이 있다. 이중 STS 마커

는 공우성이며 (co-dominant) 재현성과 안정성이 높고 유전체에

고르게 분포하고 있으며 PCR (Polymerase Chain Reaction)을

기반으로 아가로스 겔 상에서 쉽게 확인 할 수 있을 뿐만 아니

라, 분석 방법이 매우 간단하여 품종을 판별하고 유전자원을 평

가하는데 효율적인 방법으로 알려져 있다. 또한 STS는 PCR

기반의 분자표지로 염기서열을 알고 있는 프라이머를 사용하

여 특정 유전자 부위를 증폭하는 기술로 DNA 단편의 존재

유무 또는 길이의 변이로 나타나며, Olson 등 (1989)에 의해

처음으로 보고되었다. CAPS는 증폭된 PCR 산물에 제한효소

를 처리하여 절단위치에 따른 DNA 단편의 크기 차이를 확인

하는 방법으로 증폭구간 내 존재하는 SNP (Single Nucleotide

Polymorphism)의 변이를 예측할 수 있다. STS-CAPS 마커는

콩 (Hwang et al., 2012), 보리 (Talbert et al., 1994; Blake

et al., 1996; Erpelding et al., 1996), 무궁화 (Lee et al.,

2002), 델피늄 (Li et al., 2002) 등의 품종판별과 유전적 다양

성 분석에 널리 활용되고 있다. 

Bang 등 (2010)은 methylation filtering (MF) 기법을 이용

하여 고려인삼의 연풍 품종으로부터 genomic DNA library를

구축하였고 이러한 정보를 기반으로 STS-CAPS 마커를 개발

한바 있다. MF 기법은 메틸화된 repetitive DNA를 제거하는

방법으로 유전자 영역의 클로닝 빈도를 높일 수 있는 방법으

로 알려져 있으며 (Rabinowicz, 2003), 옥수수, 담배, 밀, 사

탕수수 등 에서 유전자 영역의 DNA library 구축에 성공적으

로 활용된바 있다 (Palmer et al., 2003; Whitelaw et al.,

2003; Timko et al., 2008; Huang et al., 2010). 

따라서 본 연구는 기존에 개발된 STS 마커 8종을 인삼 11

개 품종과 20개의 육성계통에 적용하여 이들의 판별 여부를

확인하였으며, 향후 국내 육성 품종, 육성계통 및 다양한 유전

자원을 대상으로 이들의 유전적 다형성 분석, 구별성 및 균일

성 검정 등에 활용하고자 수행하였다. 

재료 및 방법
 

1. 시험재료

본 연구에서 사용한 재료는 충청북도 음성군 소재 농촌진흥

청 국립원예특작과학원 인삼특작부 시험연구 포장에서 재배중

Table 1. Information of Korean ginseng cultivars and breeding lines used in this study.

No. Name Origin Classification No. Name Origin Classification

1 Chunpoong Korea cultivar 17 G04058 Korea breeding line

2 Yunpoong Korea cultivar 18 G04068 Korea breeding line

3 Gopoong Korea cultivar 19 G04079 Korea breeding line

4 Kumpoong Korea cultivar 20 G08010 Korea breeding line

5 Sunpoong Korea cultivar 21 G08020 Korea breeding line

6 Sunun Korea cultivar 22 G08089 Korea breeding line

7 Sunone Korea cultivar 23 G08078 Korea breeding line

8 Cheongsun Korea cultivar 24 G08042 Korea breeding line

9 Sunhyang Korea cultivar 25 G08038 Korea breeding line

10 Cheonryang Korea cultivar 26 G08034 Korea breeding line

11 K-1 Korea cultivar 27 G08085 Korea breeding line

12 G03146 Korea breeding line 28 G08055 Korea breeding line

13 G04062 Korea breeding line 29 G08039 Korea breeding line

14 G04075 Korea breeding line 30 G08036 Korea breeding line

15 G04110 Korea breeding line 31 G08031 Korea breeding line

16 G08012 Korea breeding line
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인 천풍, 연풍, 고풍, 금풍, 선풍, 선운, 선원, 청선, 선향, K-1,

천량 등 11품종과 G08010 등 20계통을 대상으로 하였으며, 인

삼의 연근 (年根)은 4년생을 기준으로 하였다 (Table 1).

인삼 본밭은 2008년 10월에 두둑 폭 90㎝, 고랑폭 90㎝, 두

둑 높이 30㎝ 이상으로 하여 만들었고, 2009년 7월에 7 × 10

주 (90 × 180㎝)를 식재거리 15 × 20㎝로 하여 묘삼을 이식

하였다. 해가림시설은 인삼이 출아하기 전에 목재A형 후주연

결식으로 설치하였는데, 청색3 +흑색1의 4중직 차광 망을 피

복한 후, 5월 하순 고온장해 예방을 위해 흑색 2중직 차광 망

을 덧씌워주었다. 병해충 방제, 잡초제거 및 기타 관리는 인삼

GAP 표준재배지침서에 준하였다 (Rural Development

Administration, 2009).

2. DNA추출

인삼 식물체로부터 genomic DNA를 확보하기 위하여 4년

생 잎을 채취하여 세척한 후 암실냉장 조건에서 하루 동안 보

관하였다. 이후 액체질소로 급랭시켜 막자사발과 유봉을 이용

하여 고운 분말 상태가 되도록 마쇄한 후, 분말 상태의 시료

를 2㎖ 튜브에 10㎎ 넣고, 68℃로 미리 가열된 extraction

buffer type-Ⅰ용액 300 μL (50 mM Tris, 25 mM EDTA 및

0.35M sorbitol), 5% sarcosyl 용액 50 μL, 5M NaCl 용액

60 μL 및 CTAB (8.6%) 35 μL를 넣어, 65℃ 조건의 항온

수조에 30분 동안 처리하면서 시료가 뭉치지 않도록 5분 간

격으로 흔들어 주었다. 다음 과정은 PIC (phenol

25:chloroform 24:isoamylalchohol 1) 용액을 600 μL 첨가하

여 시료가 잘 섞이도록 1분 이상 inverting 시킨 후,

12,000 rpm으로 15분간 원심분리를 하였다. PIC 처리를 통해

분리된 상층액 450 ~ 500 μL를 새 튜브에 옮긴 후, 3M

NaOAC (pH 5.2) 50 μL, Isopropyl alcohol 600 μL를 각각

넣어 펠릿이 생성 될 때까지 흔들어준 뒤 −70℃의 초저온 냉

장고에 20분간 방치하여 펠릿을 응축시켰다. 응축된 펠릿을 확

보하기 위하여 10℃에서 12,000 rpm으로 5분 동안 원심분리

하여 펠릿을 제외한 나머지 용액을 버린 후, 70% 에탄올

600 μL를 넣어 1분 이상 흔들어 주었으며, 12,000 rpm으로 2

분간 원심분리 하여 에탄올을 버린 후 실온에서 펠릿을 건조

하였다. 완전히 건조된 펠릿은 0.5 × TBE 버퍼를 100 μL 넣

어 실온에서 잘 녹여주었다.

이러한 과정을 거쳐 추출된 DNA는 Nano Drop (Thermo

Fisher Scientific, USA) 기기를 이용하여 농도를 측정하였으며,

농도 측정이 완료된 각각의 DNA 샘플들은 멸균된 증류수를

이용하여 최종 DNA 농도를 5 ng/μL로 정량하였다.

3. STS-CAPS 프라이머를 이용한 PCR 반응 

국내 고려인삼 11품종과 20계통을 대상으로 이들이 유전적

으로 구별되는지의 여부를 확인하기 위하여, Bang 등 (2010)

이 개발한 8종의 STS marker를 이용하여 유전분석을 수행하

Table 2. STS primer sets for discriminating Korean ginseng cultivar.

gDNA Library STS-primer

Clone Information†

Primer Name

Primer Sequence‡ PCR Information

ID
Insert

Size(bp)
Gene Bank 

Acc.
Forward( 5'→3')
Reverse( 5'→3')

Expected
Size(bp)

Anneal.
Temp.(℃)

MFG183 1002 HN339418 MFGp183
TGACCCTTTGCCTTTGATTC
CTACGTTAGCGCATCCGTTT

281 65

MFG130 1124 HN339417 MFGp130
TTTTGCGACCCGACTATTTC

AAATGCTGTCAAGCCCAGAG
322 65

MFG110 1129 HN339416 MFGp110
GTCCCAACGGAATTTCATCA
TTCCGCTTATGTTGCAGTTG

930 60

UFG74 717 HN339415 UFGp74
TGGCGAATTTCACAGAATTAGA
CACAGGTCTCGAAACAATTGAA

639 60

UFG163 1205 - UFGp163
GTACCGAGAGCAGATCCTTTG
TCAAAACCCTAACGTTTAGCTG

933 60

MFG108 698 - MFGp108
CAGCCCCATGAAATGTCTC

ATTGGCTATCAGCTTGATTTG
655 60

MFG81 1230 - MFGp81
GGGAGCTGATCCGGAGATAG
GAGCGCTGCGGTATGTTTG

427 65

UFG156 913 - UFGp156
AGGCTTGGTGAGGACATCAG
TTGCCACCACTCCTTCTCTC

161 65

† gDNA library clones of P. ginseng cv. Yunpoong. For the clone IDs, the first two letter, MF and UF, stand for ‘Methylation-filtered’ and
‘Methylation-unfiltered’, respectively. ‡STS primers were converted from gDNA library clones of P. ginseng cv. Yunpoong and were designed by
Bang et al. (2010).
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였다 (Table 2). 8종의 프라이머 중 4개의 프라이머

(MFGp130, MFGp183, MFGp81, UFGp156)는 삽입 또는 결

실(InDel, Insertion or deletion)에 의한 다형성을 나타내며,

MFGp110와 UFGp74는 제한효소 처리에 의한 CAPS이며 나

머지 UFGp163과 MFGp108은 DNA 단편의 증폭 유무를 확

인할 수 있는 우성마커이다. 

PCR에 사용한 혼합용액의 조성은 5 ng의 DNA를 2 μL, 20

pmoles의 forward와 reverse 프라이머를 각각 1 μL, Excel

TB 2 × Premix with Dye (Inclone, Korea)를 12.5 μL 넣고

멸균수로 전체 반응용액을 25 μL로 맞춰 주었다. 

DNA 증폭기기는 Tprofessional thermocycler (Biometra,

Gottingen, Germany)을 이용하였고, PCR 반응은 95℃에서 5

분간 초기변성 후, 95℃ 30초 변성, 60℃ 또는 65℃에서 30

초 결합 및 72℃에서 1분의 신장 조건으로 총 40 cycles을

수행하였고, 마지막으로 72℃에서 10분간 신장 반응을 수행하

였다. MFGp110, UFGp74 프라이머는 PCR을 수행한 후 37℃

에서 24시간 HinfⅠ의 제한효소를 처리하였다. 증폭된 PCR

산물은 0.5 × TBE buffer를 이용하여 1.5% agarose gel에서

전기영동 과정을 거쳐 EtBr (Ethidium bromide)로 염색한 후

UV transilluminator로 유전양상을 확인하였다.

Table 3. Discrimination of 11 Korean ginseng cultivars and 20 breeding lines by STS marker combinations with different genotypes
denoted as A~D.

 NO.†
Primer

GenotypesMFGp

183

MFGp

130

MFGp

110_E

UFGp

74_E

UFGp

163

MFGp

108

MFGp

81

UFGp

156

1 A A A A A A A A AAAAAAAA

2 B B B B B B B A BBBBBBBA

3 C A A B B B A B CAABBBAB

4 D A B B B B A A DABBBBAA

5 B B B A B A B B BBBABABB

6 B B B B A B B A BBBBABBA

7 D B A B A B B A DBABABBA

8 D A B B A B A A DABBABAA

9 A A A B A B A B AAABABAB

10 B B A B A B B B BBABABBB

11 B B B B A B B A BBBBABBA

12 B B B B B B B A BBBBBBBA

13 A A A B B B A A AAABBBAA

14 A A B B B B A A AABBBBAA

15 B B B B B B A A BBBBBBAA

16 A A B A A B A A AABAABAA

17 B B B A B A B A BBBABABA

18 A A A B B B A A AAABBBAA

19 A A B B A B A A AABBABAA

20 D A B A B B A A DABABBAA

21 B B B B A B B A BBBBABBA

22 D A B B A B A A DABBABAA

23 A A B A A A A A AABAAAAA

24 A A B A A A A A AABAAAAA

25 B B B B B B B A BBBBBBBA

26 B B B B B B B A BBBBBBBA

27 B B B B A B B A BBBBABBA

28 D A B A B B A A DABABBAA

29 A B A B B B B A ABABBBBA

30 A B B B B B B A ABBBBBBA

31 A B A B B B B A ABABBBBA
† NO: 1-31 : discrimination of Cultivar and breeding lines in Table 1.
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결과 및 고찰
 

인삼 11품종과 20계통을 대상으로 8종의 STS마커를 적용하

여 이들이 유전적으로 구분되는지의 여부를 확인한 결과는 그

림 1과 표 3과 같다. 8종의 STS 프라이머 중 MFGp183,

MFGp130, MFGp81, UFGp156의 4종의 프라이머는 DNA

염기의 삽입 또는 결실 (In/Del)에 의한 다형성을 나타내는 것

이 특징이다. 이 중 MFGp183 프라이머에서는 4가지의 유전자

형을 확인 할 수 있었으며, MFGp130, MFGp81, UFGp156는

In/Del 차이에 의해 2가지의 유전자형을 확인할 수 있었다. 한

편, MFGp110, UFGp74에서는 PCR 산물에서 다형성이 확인

되지 않았고, 제한효소 Hinf-Ⅰ의 처리에 의해 2가지의 유전자

형을 확인 할 수 있었다. 나머지 UFGp163, MFGp108에서는

프라이머 결합부위의 변이에 의한 대립유전자 특이적 증폭반

응 (allelespecific PCR)에 의해 2가지의 유전자형을 나타냈

다. 한편, 8종의 STS 프라이머로부터 나타난 유전양상 결과를

보다 쉽게 식별하기 위하여 유전자형을 알파벳 A, B, C, D로

정의하였다. 

MFGp183 프라이머를 이용한 PCR 결과, 인삼 2품종 (천풍,

선향)과 10계통 (G04062, G04068, G04075, G04079,

G08012, G08031, G08036, G08039, G08042, G08078)에서

약 250 bp 크기에서 DNA 단편이 증폭되었고 (allele type-A),

연풍을 포함한 5품종 (연풍, 선풍, 선운, 천량, K-1)과 7계통

(G03146, G04058, G04110, G08020, G08034, G08038,

G08085)은 280 bp 크기의 DNA 단편이 증폭 (allele type-B)

되었다. 고풍은 220 bp 크기의 DNA 단편이 증폭되었으며

(allele type-C), 금풍을 포함한 3품종 (금풍, 선원, 청선)과 3

계통 (G08010, G08055, G080893)은 300 bp 크기의 DNA

(allele type-D) 단편이 증폭되었다 (Fig. 1A). 

MFGp130 프라이머를 이용하였을 때는, 5품종 (천풍, 고풍,

금풍, 선향, 청선)과 10계통 (G04062, G04068, G08078,

G08042, G08012, G04079, G04075, G08010, G08055,

G08089)에서 320 bp 크기의 DNA 단편 (allele type-A)이 증폭되

었고, 반면 연풍을 포함한 6품종 (연풍, 선풍, 선운, 선원, 천량,

K-1)과 10계통 (G03146, G04058, G04110, G08020, G08031,

G08034, G08036, G08038, G08039, G08085)에서는 270 bp 크

기의 DNA 단편 (allele type-B)이 증폭되었다 (Fig. 1B).

MFGp110과 UFGp74 프라이머를 이용하였을 때는 PCR 증

폭 확인 결과에서는 샘플 간 다형성이 없는 동일한 DNA 단

편이 확인 되었으나, 증폭된 DNA 단편을 제한효소로 절단하

여 다형성을 확인 하는 CAPS 기법을 적용한 결과, 제한효소

인지 부위에 따른 다형성을 확인 할 수 있었다. MFGp110 프

라이머를 이용하여 증폭된 DNA 단편을 Hinf-Ⅰ의 제한효소

를 처리 하였을 때 5품종 (천풍, 고풍, 선원, 선향, 천량)과 4

계통 (G04062, G04068, G08039, G08031)에서 Hinf-Ⅰ의 제

한효소 인식 부위가 동일하여 절단된 단편 또한 같은 형태를

보였다 (allele type-A). 그러나 연풍을 포함한 6품종 (연풍,

금풍, 선풍, 선운, 청선, K-1)과 16계통 (G03146, G04058,

G04075, G04079, G04110, G08010, G08012, G08020,

G08034, G08036, G08038, G08042, G08055, G08078,

G08085, G08089)의 절단된 DNA 단편은 Hinf-Ⅰ의 제한효소

인식 부위가 위의 A타입과 다르게 확인 되어 (allele type-B)

뚜렷하게 구분되었다 (Fig. 1C). 

UFGp74 프라이머를 이용하여 제한효소 Hinf-Ⅰ에 의한 다

형성을 확인한 결과, 2품종 (천풍, 선풍)과 6계통 (G08078,

G08042, G08012, G04058, G08010, G08055)에서 Hinf-Ⅰ의

동일한 인식부위에 의한 같은 형태의 DNA 단편이 확인되었

고 (allele type-A), 연풍을 포함한 9품종 (연풍, 고풍, 금풍,

Fig. 1. Polymorphic band patterns with MFGp183(A), MFGp130(B), MFGp110(C), UFGp74(D), UFGp163(E), MFGp108(F),
MFGp81(G) and UFGp156(H) primers among 11 Korean ginseng cultivars and 20 breeding lines. Lanes 1-31;
discrimination of cultivars and breeding lines in Table 1. 
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선운, 선원, 청선, 선향, 천량, K-1)과 14계통 (G03146,

G04062, G04068, G04075, G04079, G04110, G08020,

G08031, G08034, G08036, G08038, G08039, G08085,

G08089)은 A타입과는 다른 형태의 DNA 단편을(allele type-

B) 확인 할 수 있었다 (Fig. 1D). 

UFGp163 프라이머를 이용한 PCR 결과, DNA 단편의 유

무에 따라 유전자형이 구분되는 우성 마커 (dominant marker)

로 확인되었으며 이는 프라이머 부착 위치의 염기서열 변이에

의한 결과라 생각된다. 7품종 (천풍, 선운, 선원, 청선, 선향,

천량, K-1)과 7계통 (G08012, G04079, G08020, G08089,

G08078, G08042, G08085)은 PCR 증폭 반응이 이루어지지

않았으나 (allele type-A), 연풍을 포함한 4품종 (연풍, 고풍,

금풍, 선풍)과 13계통 (G03146, G04062, G04075, G04110,

G04058, G04068, G08010, G08038, G08034, G08055,

G08039, G08036, G08031) 에서는 930 bp 크기의 DNA 단

편이 (allele type-B) 증폭되었다 (Fig. 1E). 

또한 MFGp108 프라이머도 우성 마커 (dominant marker)

로써, 2품종 (천풍, 선풍)과 3계통 (G04058, G08078,

G08042)에서는 PCR 증폭 반응이 일어나지 않았으나 (allele

type-A), 연풍을 포함한 9품종 (연풍, 고풍, 금풍, 선운, 선원,

청선, 선향, 천량, K-1)과 17계통 (G03146, G04062, G04075,

G04110, G08012, G04068, G04079, G08010, G08020,

G08089, G08038, G08034, G08085, G08055, G08039,

G08036, G08031)에서는 650bp 크기의 DNA 단편이 증폭되어

샘플 간 다형성을 (allele type-B) 나타내었다 (Fig. 1F). 

MFGp81 프라이머를 이용하였을 때는 5품종 (천풍, 금풍,

금풍, 청선, 선향)과 11계통 (G04062, G04075, G04110,

G08012, G04068, G04079, G08010, G08089, G08078,

G08042, G08055)에서 420 bp에서 DNA 단편이 증폭되었으

며 (allele type-A), 연풍을 포함한 6품종 (연풍, 선풍, 선운,

선원, 천량, K-1)과 9계통 (G03146, G04058, G08020,

G08038, G08034, G08085, G08039, G08036, G08031)에서

는 400 bp 크기의 DNA 단편이 증폭되어 (allele type-B) 샘

플 간 다형성을 확인 할 수 있었다 (Fig. 1G).

UFGp156 프라이머를 이용한 PCR 결과, 7품종 (천풍, 연풍,

금풍, 선운, 선원, 청선, K-1)과 20계통에서 160 bp 크기의

DNA 단편이 증폭 되었으며(allele type-A), 고풍을 포함한 4

품종 (고풍, 선풍, 선향, 천량)에서는 150 bp 크기의 DNA 단

편 (allele type-B)이 증폭되었다 (Fig. 1H).

8종의 STS 프라이머를 이용하여 인삼 11품종과 20계통을

대상으로 이들의 유전형을 종합한 결과, 총 19가지의 유전자

형을 확인 할 수 있었으며 각각의 유전형의 조합은 표 3과 같

다. 천풍, 연풍, 고풍, 금풍, 선풍, 선원, 청선, 선향, 천량의 유전

형의 조합은 각각 AAAAAAAA, BBBBBBBA, CAABBBAB,

DABBBBAA, BBBABABB, DBABABBA, DABBABAA,

AAABABAB, BBABABBB로 확인 되었으며 선운과 K-1의 유

전형의 조합은 BBBBABBA로 동일하게 나타났다.

인삼 품종과 같은 유전자형의 조합을 갖는 계통들은, 연풍

과 G03146, G08038, G08034, 선풍과 G04058, 청선과

G08089, 그리고 천량과 G08036 이었다. 계통과 계통 간의 유

전형의 조합이 같은 것은 G04062와 G04068 (AAABBBAA),

G08078과 G08042(AABAAAAA), G08039와 G08031

(ABABBBBA), G08010과 G08055 (DABABBAA) 이었다. 

현재까지 개발된 국내 고려인삼 품종들은 자경종, 청경종,

황숙종 등의 재래종으로부터 순계분리에 의해 육성되었기 때

문에 유전적으로 유사도가 매우 높은 편이며, 또한 육안으로

품종의 구분이 불가능하기 때문에 DNA 마커를 이용한 품종

판별은 무척 중요한 일로 생각된다. 

Bang 등 (2010)은 4쌍의 STS 마커 (UFGp163, MFGp108,

MFGp81, UFGp156)를 개발하여 국내 고려인삼 6품종을 대상

으로 품종판별을 시도 한바 있었으나, 일부 품종만 식별이 가

능하였다. 따라서 본 연구는 기존의 STS 마커와 신규 발굴한

STS 마커를 이용하여 고려인삼의 11품종과 20계통에 확대 적

용시켰으며, 이를 통해 품종 또는 계통 간의 판별 가능성을

검토 하였다. 

본 연구에서 확인 된 DNA 염기의 삽입 또는 결실에 의한

다형성은 PCR 이후 제한효소 처리 등의 추가적인 실험을 수

행하지 않아도 되고, 실험방법 또한 상대적으로 간편하여 벼

(Steele et al., 2008; Lu et al., 2009)와 토마토 등의 품종

판별 (Yamamoto et al., 2005) 등 에 널리 적용되어 왔다.

따라서 4쌍의 STS　In-del 프라이머 (MFGp183, MFGp130,

MFGp81, UFGp156)는 간편하고 실용적인 방법으로 활용될

수 있을 것이며, 추후 DNA 마커가 지속적으로 개발 된다면

이들 마커들과의 조합을 통해 유전적 다양성 평가와 품종 판

별에 널리 이용 될 수 있을 것이다.

그러나 인삼과 같이 유전적 유사도가 매우 높은 품종의 경

우에는 본 연구에서 사용한 마커 조합으로 품종을 판별하는데

한계가 있는 것으로 나타났다. 인삼 11품종 중 9품종은 8종의

STS 프라이머로 구별이 가능하였으나, 나머지 2품종은 계통과

같은 유전자형의 조합을 보여 구별이 불가능하였다. 

따라서 고려인삼 11품종을 명확하기 식별하기 위해 추가적

인 마커의 발굴이 필요할 것으로 판단된다. 한편 육성 계통

중 5계통 (G08012, AABAABAA; G04079, AABBABAA;

G04075, AABBBBAA; G08036, ABBBBBBA; G04110,

BBBBBBAA)은 기존의 품종과 다른 유전형의 조합을 보여

육종소재로 유용하게 사용될 수 있을 것으로 생각된다. 고려

인삼의 genomic library를 기반으로 하는 STS는 유전자 기반

의 마커로서 비교적 실험방법이 간편하고, 시간적, 비용적 측

면의 효율성과 노동력 절감 등의 이점이 있어 대량의 고려인

삼 품종판별과 유전자원의 평가 등에 효율적인 실험방법으로
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활용될 수 있을 것으로 판단된다. 

우리나라는 식물품종 보호제도가 종자산업법에 의해 1997년

부터 시행되고 있으며, 2002년에 UPOV (International Union

for the protection of New Varieties of plants)에 가입한 이후

신규성, 구별성, 균일성, 안정성 및 고유한 품종명칭을 갖추어야

만 품종 보호권을 부여하고 있다 (UPOV, 1994). 품종의 구별

성 여부는 형태적 특성에 따라 구분하는 것이 일반적이나, 재

배환경 및 연차에 따라 품종의 특성이 다르게 나타나기 때문

에 구별성의 판단에 큰 문제점이 되는 것으로 알려져 있다

(Cheo et al., 2002). 이러한 문제점을 보완하기 위하여

UPOV에서는 형태적 특성에 의한 DUS 검정방법 이외에 생화

학과 분자생물학적 기법을 이용한 새로운 신품종 심사기술 및

적용기준을 검토하고 있다.

따라서 본 연구에서 개발된 STS 마커는 향후 고려인삼의

신품종 심사기준에 적용될 수 있으며, 품종의 지적재산권보호

와 종자 소유권 분쟁 등에도 유용하게 활용 될 수 있을 것으

로 기대된다. 앞으로도 유전적 다형성이 높은 STS 마커를 지

속적으로 개발하여 고려인삼의 품종 육성에 활용한다면, 빠른

시간 안에 기존품종과 다른 유전형을 선발할 수 있어 다양한

육종재료의 확보와 육종연한의 단축에 도움을 줄 수 있을 것

으로 판단된다. 
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