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Abstract Brassica rapa is considered an ideal candidate to 
act as a reference species for Brassica genomic studies. 
Among the three basic Brassica species, B. rapa (AA 
genome) has the smallest genome (529 Mbp), compared to 
B. nigra (BB genome, 632 Mbp) and B. oleracea (CC 
genome, 696 Mbp). There is also a large collection of 
available cultivars of B. rapa, as well as a broad array of B. 
rapa genomic resources available. Under international 
consensus, various genomic studies on B. rapa have been 
conducted, including the construction of a physical map 
based on 22.5X genome coverage, end sequencing of 
146,000 BACs, sequencing of >150,000 expressed sequence 
tags, and successful phase 2 shotgun sequencing of 589 
euchromatic region-tiling BACs based on comparative 
positioning with the Arabidopsis genome. These sequenced 
BACs mapped onto the B. rapa genome provide beginning 
points for genome sequencing of each chromosome. 
Applying this strategy, all of the 10 chromosomes of B. rapa 
have been assigned to the sequencing centers in seven 
countries, Korea, UK, China, India, Canada, Australia, and 
Japan. The two longest chromosomes, A3 and A9, have been 
sequenced except for several gaps, by NAAS in Korea. 
Meanwhile a China group, including IVF and BGI, 
performed whole genome sequencing with Illumina system. 
These Sanger and NGS sequence data will be integrated to 
assemble a draft sequence of B. rapa. The imminent B. rapa 
genome sequence offers novel insights into the organization 

and evolution of the Brassica genome. In parallel, the 
transfer of knowledge from B. rapa to other Brassica crops 
would be expected.

서 론

  배추과 (Brassicaceae family)는 350 속 (genera)에 속하는 

약 3,700 종 (species)을 포함하며, 다양한 배추과 식물이 

농업적으로 중요한 채소, 양념, 사료 및 유지 작물로 이

용되고 있다 (Beilstein et al. 2006). 경제적으로 볼 때 배추

과 식물은 세계 채소 생산량의 약 10%와 식용유 생산량

의 약 12%를 담당하고 있다 (Economic Research Service 
USDA 2008). 배추과는 13-19개의 족 (族)으로 구분할 수 

있는데, 배추족 (Brassiceae tribe)은 약 240개 종을 포함한

다. 작물로서 중요한 종들은 유지작물인 유채 (B. napus)
와 갓 (B. juncea), 채소작물인 배추 (B. rapa)와 양배추 (B. 
oleracea), 그리고 양념작물인 흑겨자 (B. nigra) 등이 있다. 
배추류 식물은 현재 이용되는 것 외에도 종간 교잡 등을 

통한 새로운 채소작물의 개발은 물론 산업용 오일 등 물

질 생산을 위한 분자농업 (molecular farming) 기주식물로

의 개발 가능성도 크다. 또한 야생종들은 핵 및 세포질 

웅성불임, 병충 저항성, 기상 스트레스 저항성 등 농업적

으로 유용한 형질을 보유하고 있는 중요한 자원이다. 따
라서 배추류 식물을 지속적으로 육종 프로그램에 도입하

고 활용하기 위하여 배추의 유전체에 대한 연구와 이해

가 필요하다.
  배추과 작물은 크고 다양한 잎과 꽃 기관의 형태적 특

징을 나타낸다. 이러한 형태적 다양성은 배추과 작물의 

염색체 배수성 (polyploidy)에 기인하는 유전체 수준의 변

화에 근거한다 (Lukens et al. 2004). 배추과 식물들 간의 

비교유전학적 연구는 염색체 배열의 유사성을 보여주며 
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Fig. 1 Schematic representation of the evolutionary process and
genetic relationships between Arabidopsis and Brassica species 
with the chromosome numbers, based on literature review and 
our research. Estimated time of major events represented as 
million years ago (Mya) on the left side; major events of ge-
nome divergence were summarized on the right side

(Schmidt et al. 2001), 애기장대 (Arabidopsis)와 배추과 식

물의 비교 결과 이들이 약 1천4백만 년-2천만 년 전에 공

통조상으로부터 분화되었음을 추정케 해준다 (Bowers et 
al. 2003). 배추류의 유전체는 애기장대의 유전체가 3배수

화 (triplication) 된 구조를 보이는데, 애기장대와 분화된 

직후인 약 1천3백만 년-1천7백만 년 전에 전체 유전체가 

3배로 증가되었다고 사료된다 (O'Neill and Bancroft 2000; 
Town et al. 2006; Yang et al. 2006). 이후 배수성 배추류는 

염색체 재배열을 통하여 염색체 수와 크기에 변화를 겪

었으며, 한편으로는 1만년 전 정도에 자연적인 이질배수

체화 (allopolyploidization)를 통하여 다양하게 진화하였다 

(그림 1) (U 1935; Rana et al. 2004; Johnston et al. 2005). 현
재 작물로 재배되는 배추 (B. rapa, AA, 2n=20), 흑겨자 (B. 
nigra, BB, 2n=16), 양배추 (B. oleracea, CC, 2n=18)는 동질

이배체 (monogenomic diploids)이고 이들 사이의 자연적인 

종간교잡에 의해서 탄생한 갓 (B. juncea, AABB, 2n=36), 
유채 (B. napus, AACC, 2n=38), 에티오피아겨자 (B. ca-
rinata, BBCC, 2n=34)은 이질사배체 (allotetraploid)이다. 따
라서 배추 유전체 연구는 배수체에서의 유전체 구조의 

진화, 유전자 기능의 분화와 발현 조절 메카니즘 등을 연

구하는데 필요한 중요한 정보를 제공할 것이다.
  배추과 식물과 모델식물인 애기장대 사이의 밀접한 계

통적 유연관계는 모델식물에 대한 연구 결과들을 직접적

으로 작물의 개선에 응용할 수 있음을 의미한다. 그러나 

배추과 식물에서 일어난 복잡한 염색체 재배열과 배수화 

과정으로 인해 모델식물의 유전자와 직접 대응되는 배추

의 유전자 (orthologous gene)가 어느 것인가를 동정하는 

일이 쉽지 않다. 실제로 배추과 작물에서는 유전체의 3배

수화 이후에 유전자의 소멸과 재배열이 동반되는 염색체 

단편의 소실과 복제 등 대규모의 염색체 재배열이 1천 5
백만 년 이상 동안 이루어졌다 (Town et al. 2006; Yang et 
al. 2006). 따라서 배추는 물론 다른 배추과 작물에 대한 

유전체 분석 및 비교유전체 연구가 향후 지속적으로 수

행되어야 할 것이다.
  배추 (B. rapa)는 동지중해 유역과 동중국에서 유래한 

것으로 추정되는데, 엽형 (leafy type)인 배추와 청경채, 무
형 (turnip type)인 순무, 유지형 (oil type)인 옐로우사순 

(yellow sarson) 등 재배 목적에 따라 다양한 작물이 지역

의 특성에 맞게 전 세계에서 재배되고 있다. 배추는 이배

체이면서 비교적 유전체 크기가 작고 (약 529 Mbp), 형질

전환이 가능하며, 특히 한국을 비롯한 동북아시아에서 

경제적으로 중요한 채소로서 A genome을 포함한 배추과 

식물의 유전 및 유전체 연구의 중심 대상으로 여겨져 왔

으며, 8개국이 참여하는 다국적 유전체 프로젝트 

(Multinational Brassica Genome Project, MBGP)에서 2003년 

B. rapa ssp. pekinensis cv. Chiifu-401-42를 유전체 연구 소

재로 선택하였다. 프로젝트 초기에 한국 주도로 BAC 
(bacterial artificial chromosome) 유전자은행 제작, 핵형분

석, 분자마커 개발 및 유전지도 작성 등을 시작으로 

clone-by-clone 염기서열 분석전략에 따라 BAC 말단 염기서

열 및 물리지도 정보를 기반으로 참여국들이 할당된 염색

체별 염기서열 분석을 수행하였다 (http://www.brassica.info). 
본고는 농촌진흥청 국립농업과학원의 배추 유전체 해독 

연구를 통해 수행된 연구 결과를 중심으로 작성하였다.

배추 유전체의 특성

염색체 구조

  배추 유전체의 세포유전학적 분석 결과 배추의 10개 

염색체는 비교적 작고 조밀하며, 대부분의 유전자는 진

정염색질 영역 (euchromatic space)에 집중되어 있고, 동원

체는 다양한 반복서열로 구성되어 있으며 rDNA는 일부 

염색체에 특징적으로 존재한다 (Lim et al. 2005, 2007).  
중기 (metaphase) 염색체의 길이는 2.1-4.5 um 크기이며 그 

총 길이는 32.6 um로 측정되었다. 태사기 (pachytene) 염색

체에 대한 DAPI (4',6-diamidino-2-phenylindole dihydrochlo-
ride) 및 FISH (fluorescent in situ hybridization)에 의한 핵형 

분석은 염색체의 길이가 23.7-51.3 um 정도이고 총 길이

는 385.3 um인 것으로 측정되었다. 따라서 염색체의 길이

는 감수분열 전기 (prophase) 시기에서는 체세포분열 중

기 (metaphase) 시기보다 약 12배 길게 관찰되었다 (Koo et 
al. 2004).
  배추 세포유전지도는 FISH 방법으로 분석한 33개 STS 
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(sequence tagged site) 마커와 반복서열 5종의 염색체상의 

위치를 유전지도와 비교함으로써 각각의 염색체와 연관

군지도를 일치시켜 작성하였다 (Lim et al. 2005; Kim et al. 
2006). 현재까지 유전자를 포함하는 BAC 클론 100 여개

와 중요 반복서열의 염색체상의 위치를 FISH 분석을 통

하여 결정하였고, 이를 통해 10개 염색체의 동원체 위치, 
이질염색질 (heterochromatin)의 크기와 패턴, rDNA 등 다

양한 반복서열의 종류와 분포가 파악되었다. 동원체를 

구성하는 반복서열이 중기 염색체 분석에서 약 30%로 

측정되었고, 특히 태사기 FISH에서 동원체 주변의 이질

염색질 영역 (pericentromeric heterochromatic region)이 38.2 
um로 전체의 약 10%로 측정되어 배추의 전체 이질염색

질은 약 40%인 것으로 추정되었다.
  한편 유전자 지역에 위치하는 BAC 클론들을 사용한 

태사기 FISH 분석에 의하면, 태사기 염색체 1 um는 약 

400-500 kbp인 것으로 계산되었다. 이상의 결과는 염기서

열, 분자마커, 세포유전학적 결과를 통합하는 근거가 되

었고, 유전자 지역에 대한 clone-by-clone 염기서열 분석을 

수행하여 대다수의 유전자 구조를 밝히는데 이정표 역할

을 할 것으로 기대된다.

반복염기서열과 이질염색질

  진화적으로 빠르게 구조가 변하고 있는 동원체는 연속

된 반복염기서열 (tandem satellite repeats)과 동원체 특이 

전이인자로 구성되어 있다. 식물의 동원체 지역을 구성

하는 반복서열은 150-180 bp 단위로 종종 수백만 bp 이상 

반복배열 지역을 형성하는데, 애기장대의 pAL1 (Copen-
haver et al. 1999), 벼의 CentO (Zhang et al. 2004), 옥수수의 

CentC (Ananiev et al. 1998), 그리고 메디카고 (Medicago 
truncatula)의 MtRs (Kulikova et al. 2004)가 알려져 있다. 배
추의 BAC 클론 10,204개의 말단 염기서열을 분석한 결과 

약 30%의 BAC 말단 서열에서 양쪽 끝에 제한효소 HindIII 
자리가 있는 176 bp의 동원체 반복서열을 발견하였다. 배
추의 동원체 반복서열은 82% 염기서열 유사성을 보이는 

두 종류로 구성되어 있는데, 각각 CentBr1과 CentBr2로 명

명하였다. 배추의 동원체 반복서열을 이용한 FISH 분석

에 의하면 CentBr1은 염색체 A1, A2, A4와 A6-A10에 주로 

분포하고 CentBr2는 염색체 A3와 A5에서만 분포하는 것

으로 나타났다. 한편 양배추의 whole-genome shotgun (WGS) 
염기서열에서도 CentBr이 발견되었는데, 이는 CentBr이 배

추류 식물의 공통적인 동원체 염기서열임을 의미한다.
  한편 이질염색질을 함유한 BAC 클론의 염기서열 분석

을 통하여 동원체 특이 Ty1-copia-like retrotransposon (CRB), 
238 bp 길이의 단순연속 반복서열 (TR238), 변형된 rDNAs, 
그리고 동원체 주변 특이 (pericentromere-specific) Ty3-gypsy-
like retrotransposons (PCRBr) 등을 발견할 수 있었다 (Lim 

et al. 2007). 전이인자 CRB는 배추류의 이배체 3종과 이

질사배체 3종의 동원체에서 모두 관찰되는 주요 인자였

으나, TR238과 PCRBr은 A genome인 배추에서만 특이적

으로 발견되었다. 이러한 동원체 및 그 주변 특이 반복서

열은 진정염색질과 이질염색질의 경계를 탐색하는데 중

요한 단서로 이용될 수 있다. 이 외에도 배추 BAC 말단 

염기서열을 조사한 결과 약 50%에 달하는 BAC 말단 염

기서열은 애기장대의 유전체 염기서열과는 유사성이 없

는 것으로 분석되었다. 이러한 사실들은 배추 특이적인 

서열의 증폭이 배추 유전체의 팽창에 기여하고 있으며, 
그들 대부분은 이질배수체 영역의 전이인자 혹은 반복서

열에 의해 일어남을 의미한다 (Lim et al. 2005; Yang et al. 
2006).
  전이인자 중 불완전한 구조로 non-autonomous한 독특한 

LTR retrotransposon의 일종인 TRIM (terminal-repeat retrotran-
sposons in miniature)이 발견되었다 (Yang et al. 2007). TRIM
은 길이가 100-250 bp 정도인 말단 반복서열 (TR, terminal 
repeats)을 특징으로 하는데, 안쪽 염기서열은 ~300 bp 정
도이고, 전이인자 양끝에는 5 bp TSD (target site duplica-
tion)를 갖고 있다. 안쪽의 염기서열은 methionine-tRNA 상
보적인 서열로 시작하여 전형적인 polypurine tract motifs
로 끝나고 있다. 배추의 paralogous BAC 클론 4종의 염기서

열로부터 4종의 배추 TRIM (Br1-Br4)을 분리할 수 있었는

데, 그 길이는 364～1,311 bp로 다양했다 (Yang et al. 2007). 
약 96 Mbp의 배추 BAC 말단 염기서열의 분석을 통해 추

정되는 배추 TRIMs의 카피 수는 애기장대 보다 무려 6배
나 많았다. 이는 다양한 TRIM elements가 배추와 애기장

대의 종 분화 이후에 배추 유전체에서 증폭되었음을 의

미한다. 아직 배추 유전체에서 전이인자 TRIMs의 정확한 

위치는 파악하지 못했지만, 애기장대의 경우 유전자 지

역인 진정염색질에서의 TRIMs 분포 양상과 배추의 ESTs
(expressed sequence tags) 염기서열에서 키메라 (chimeric) 형태

의 TRIM이 발견됨을 볼 때, 배추에서도 TRIM elements가 

유전자 지역에 주로 분포할 것으로 추정된다. TRIMs의 

이러한 분포 양상은 진화적으로 중요한 의미를 갖는데, 
이들의 이동과 증폭은 배추 유전체의 재구성은 물론 프

로모터나 터미네이터의 재배치를 통하여 유전자의 기능

이나 발현 양상에 영향을 주었을 것으로 유추된다. 이러

한 유전체 서열의 재구성은 배추 유전체의 3배체화 이후 

중복된 유전자들의 기능이 분화하거나 새로운 능력을 갖

게 되는 계기가 되었을 것으로 추정된다. 한편 배추 

TRIMs의 유전체 분포 특성으로 볼 때 다양한 배추류 작

물의 종내 또는 종속간 구분을 위한 분자마커로서 활용 

가능하다. 따라서 우리는 Br1과 Br2의 특정 염기서열을 

이용하여 전이인자 전시(transposon display)함으로써 상용

되는 배추의 F1 종자 16종은 물론 다른 배추류의 종과 속

을 구분할 수 있었다 (Kwon et al. 2007).
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배추 유전체의 3배수화 특성

  모델 식물들의 전체 유전체 구조가 해독됨으로써 얻어

진 지식과 정보들은 현재의 생물학적 지식을 수정하거나 

미래의 중요한 농업적 문제들에 해답을 제공할 것으로 기

대된다. 식물의 유전체 정보가 생산, 축적되는 양이 증가

하면서 벼과와 콩과의 몇몇 식물간의 비교유전체 연구가 

이루어졌다 (Paterson et al. 2003; Choi et al. 2004; Cannon 
et al. 2006). 애기장대는 배추과에 속하며 유전적, 진화적

으로 배추와 매우 밀접한 관계이므로 이미 보고된 애기장

대의 유전체 정보는 배추의 유전체 구조를 유추하거나 진

화적 비교를 하는데 매우 유용하다. 분자유전학적인 방법

과 일부 상동성이 있는 유전체 일부분의 염기서열 비교로 

우선 밝혀진 배추류 유전체 구조의 특성은 3배수성 (trip-
licated nature)으로 나타났는데, 이러한 결과는 배추류와 

애기장대의 종 분화 직후 배추류 유전체가 3배로 증가하

였거나, 이런 유전체의 증가가 배추류와 애기장대의 종분

화의 원인이었을 것으로 해석된다 (Lysak et al. 2005; Town 
et al. 2006; Yang et al. 2006). 즉, 애기장대의 유전체는 2배
수성 구조로 반수체 (n) 중에 유사한 염기서열이 두 지역

에 존재하는데 (The Arabidopsis Genome Initiative 2000), 배
추 반수체에는 애기장대의 대응 염기서열이 일반적으로 

각각 세 지역에서 존재한다.
  배추 유전체의 3배수성은 유전지도와 물리지도의 비

교 또는 염기서열 수준에서의 synteny 비교에 의하여 알 

수 있었다. 장원 배추의 EST 염기서열에 근거한 RFLP
(restriction fragment length polymorphism) 마커 545개의 유

전지도와 애기장대의 유전자 염기서열을 비교한 결과 단

지 62개의 마커가 애기장대와 단일 유전좌위 (single locus)
에서 일치하였고 나머지는 모두 2개 이상의 유사 염기서

열을 보였다 (Kim et al. 2006). 또한 유사한 synteny를 보

이는 유전체 단편에서의 분자마커의 분포를 조사한 결과

는 배추 유전체의 3배수성을 보여주었다 (Park et al. 2005). 
한편 FLC (FLOWERING LOCUS C) 유전자 지역을 포함하

는 배추의 BAC 클론 4개와 애기장대 5번 염색체의 대응 

부분의 염기서열 수준에서의 비교는 6배체 (hexaploid) 모
양의 조상 배추가 유전자 또는 일부 염기서열의 소실과 

재배치를 통하여 이배체로 진화하는 패턴을 자세히 보여

주고 있다 (Yang et al. 2006). 염기서열의 변화로 추정한 

애기장대와 배추류의 종분화는 약 1천7백만 년-1천8백만 

년 전에 있었고, 배추류의 유전체 3배수화는 약 1천3백만 

년-1천7백만 년 전에 일어난 것으로 유추된다. (이 결과

는 그림 1에 요약되어 있다.) 또한 배추 유전체에서는 약 

8십만 년 전에 국부적인 복제 (segmental duplication)가 이루

어진 것으로 추정된다. 배추 유전체는 이배체화 (diploidization) 
과정을 거치면서 유전자 또는 염기서열이 심각하게 소실

되고 일부 복제와 TRIM과 같은 전이인자의 삽입이 있었

는데, 전체적으로는 3배수화로 증가된 유전체의 약 40%
를 잃어버렸으며, 그 결과 배추가 갖는 전체 유전자 수는 

애기장대의 약 1.7배인 것으로 추정된다 (Mun et al. 2009).
  배추의 진화과정에서 유전체 반복성 증가와 이배체화

는 잉여의 유전자가 소실되는 것 외에도 다양한 돌연변

이를 수용하여 새로운 기능의 유전자의 탄생, 유전자 기

능의 감소 또는 융합 등을 가능하게 하여 배추 유전자의 

기능 분화에 기여했을 것으로 사료되는데, 배추류 식물

의 진화 중 배수체 과정의 영향에 대한 심도 있는 연구가 

진행되어야 할 것이다.

배추 유전체 연구 소재

BAC 유전자은행과 BAC 말단 염기서열

  식물 유전체 연구에는 다양한 원천소재가 반드시 필요

한데, BrGSP (The B. rapa Genome Sequencing Project)에서 

생산 사용된 소재들을 표 1에 정리하였다. 특히 중요한 

BAC 유전자은행은 2008년까지 총 5세트를 제작하였으

며, 이들의 전체 길이는 배추 유전체의 53 배에 해당한

다. BAC 유전자은행 제작에는 제한효소 EcoRI, BamHI, 
HindIII, 그리고 Sau3AI이 사용되었다. 
  BrGSP 참여국은 이들 BAC 유전자은행의 클론 146,688 
개를 사용하여 총 260,637개의 BAC 말단 염기서열을 생산

하였는데, 총 염기서열 양은 약 203 Mbp에 달한다. BES 
서열의 분석을 통하여 배추 유전체 구조의 특징을 파악

할 수 있다. BES의 BLAST 분석 결과, BES의 약 25%가 

동원체 또는 동원체 주변의 반복서열인 것으로 나타났

다. 또한 약 15%의 BES는 다른 전이인자 혹은 반복서열

로 나타났기 때문에 염색체의 FISH 분석 결과와 종합해 

보면 배추의 이질염색질 영역은 약 40%이고 유전체 염

기서열 분석의 실제 대상인 유전자를 함유하는 진정염색

질 영역은 약 60%인 것으로 추정되었다 (Yang et al. 2005; 
Lim et al. 2007). BES를 배추의 ESTs 및 애기장대의 CDS
(coding sequences)와 비교한 결과 BES의 약 11%가 단백질

을 암호화하는 유전자 (protein-coding genes)였다. BAC 염기

서열을 조사했을 때 단백질 암호화 유전자가 평균 1.1-1.3 
kbp 크기였으므로 배추 유전체에는 약 45,000-53,000개의 

유전자가 있을 것으로 추산되었는데, 이는 Yang 등 (2006)
의 추산과 비슷하다.
  배추와 애기장대 유전체 구조의 유사성으로 볼 때 배

추의 BES와 애기장대 유전체 서열을 비교하여 배추 유

전체 해독을 위한 seed BAC을 선발하는 것은 매우 효과

적인 방법이다. 따라서 91,000개의 배추 BES를 애기장대 

유전체 염기서열에 BLAST 분석하여 단일 BAC 클론의 

양말단 염기서열이 애기장대에서 동일선상에 500 kbp 이
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Table 1 Summary of the genomic resources available for the B. rapa Genome Sequencing Project

Resources Material Characteristics Numbera Referenceb 

BAC library 5 libraries 234,544 clones (53.4X) 

KBGP

   KBrB cv. Chiifu/BamHI avr. insert size 120 kbp 55,296 clones (12.5X) 
   KBrE cv. Chiifu/EcoRI avr. insert size 139 kbp 23,040 clones (6X) 
   KBrH cv. Chiifu/HindIII avr. insert size 120 kbp 56,448 clones (12.8X) 
   KBrS1 cv. Chiifu/Sau3AI avr. insert size 100 kbp 55,296 clones (10.5X) 
   KBrS2 cv. Chiifu/Sau3AI avr. insert size 132 kbp 46,464 clones (11.6X) 

BAC-end 
sequence 146,688 clones

both end
single-pass sequence 

260,637 reads (203 Mbp) KBGP, NCBI

   KBrB 55,296 clones 97,912 reads (75 Mbp) KBGP, NCBI
   KBrE 23,040 clones 43,168 reads (33 Mbp) KBGP
   KBrH 50,688 clones 88,951 reads (73 Mbp) KBGP, NCBI
   KBrS1 6,144 clones 8,117 reads (5 Mbp) KBGP, NCBI
   KBrS2 11,520 clones 22,489 reads (17 Mbp) KBGP

Genetic map 3 reference maps 
   JWF3p cv. Jangwon F2:3 population 134 lines 1,287 cM, 545 markers Kim et al. 2006 
   CK cv. Chiifu × cv. Kenshin DH F2 population 78 lines 1,182 cM, 556 markers Choi et al. 2007 
   VCS cv. VCS3 × cv. SR5 DH F2 population 91 lines 837 cM, 355 markers KBGP 

Physical map
   Build 2 67,468 BAC fingerprints HICF map 1,428 contigs (717 Mbp) Mun et al. 2008 

Expressed
sequence tag 33 cDNA libraries of cv. Chiifu cDNA single-pass sequence 152,253 ESTs (91 Mbp) KBGP

Microarray 2 NimbleGen chips
   KBGP-24K 24,000 unigenes 60mer, 6 probes/gene Lee et al. 2008
   KBGP-50K 32,000 unigenes, 17,000 CDS 60mer, 7 probes/gene KBGP

BAC sequence KBrB, KBrE, KBrH, KBrS clones BAC shotgun sequence Ongoingc KBGP, NCBI
a Total sequence length or genome coverage is represented in parenthesis. Genome coverage was estimated based on the haploid 

genome equivalent of B. rapa as 529 Mbp
b KBGP, The Korea B. rapa Genome Project (http://www.brassica-rapa.org). NCBI, the National Center for Biotechnology Information
c As of December 2008, 886 BAC sequences have been deposited in NCBI

내의 간격에 올바른 방향으로 염기서열 유사성을 보일 

경우, 이들 BAC 클론들을 선발하고 이들로부터 애기장

대 서열 기준으로 최소 중첩되면서 애기장대의 유전자 

지역을 대부분 커버할 수 있는 600 여개의 배추 BAC 클
론을 seed BAC (염색체별 염기서열의 기준점)으로 선정

하였다 (Mun et al. 2009). 비교유전체 방법으로 선정된 

seed BAC은 모두 “phase 2” - (염기서열 결정 후 조립한 

contig의 방향과 contig 사이의 gap을 알며 contig의 길이 

합이 원래 BAC 클론의 90% 이상) - 이상 수준으로 염기

서열을 분석하였고, 이 염기서열에 근거하여 SSR (simple 
sequence repeat) 및 IBP (intron based polymorphism) 마커들

을 개발하고 유전지도에 seed BAC의 위치를 정하였다. 
염기서열이 분석된 seed BAC은 모두 핵산지문분석 (fin-
gerprinting)하여 물리지도의 contig에 포함시켜 clone-by-clone 
염기서열을 진행할 때 다음 염기서열을 결정할 BAC 클
론 선발에 이용하였다.



158 J Plant Biotechnol (2010) 37:153–165

유전지도

  고밀도 유전지도 작성은 식물 유전체 연구에 매우 중

요한 기본 요소인데, 유전체 염기서열의 기준점을 제공

하거나 염기서열 진행을 점검하는데 반드시 필요하다. 
또한 최근의 차세대 염기서열 (Next Generation Sequencing, 
NGS) 방법에 의한 유전체 해독에서도 NGS 서열의 미비

함을 보완하는 중요한 요소로 필수적이다. 배추에서는 

다양한 유전집단으로부터 작성된 수종의 유전지도가 보

고되었다. 초기에는 주로 혼성화 (hybridization) 마커들이 

이용되었지만, 최근에는 사용하기 간편하고 비용이 저렴

한 PCR (polymerase chain reaction) 마커들이 주로 개발되

어 사용된다.
  최근에 3종의 배추 (B. rapa ssp. pekinensis) 유전지도가 

배추 유전체 프로젝트와 관련하여 보고되었다. 그중 하

나는 장원 (cv. Jangwon) 배추의 F2:3 유전지도로서 초기에 

520개 RFLP 마커와 25개 PCR 마커를 갖는 총 길이 1,287 
cM의 지도였다 (Kim et al. 2006). 비록 이 장원 유전지도

는 염기서열 분석 대상인 지부 (cv. Chiifu)와 계통은 다르

지만 유전체 해독 초기의 완성도 높은 배추 유전지도였

기 때문에 핵형분석을 위한 마커 제공, seed BAC의 염색

체 상의 위치 결정, 새로 개발된 분자마커의 추가 등 배

추 유전체 연구에 중요하게 사용되었다. 따라서 우리는 

장원 유전지도에 유전자 표적 (gene-targeting) 또는 SSR 
마커 등 500개 이상의 PCR 기반의 STS 마커를 추가하여 

장원 유전지도를 유전체 해독에 이용하기 충분하도록 보

강하였다. 2007년 말까지 총 513개의 염기서열이 분석된 

seed BAC 클론이 장원 유전지도 작성에 사용되었는데, 
이는 1,311 cM에 905개 유전좌위 (genetic loci)를 포함한다. 
두 번째 유전지도는 MBGP에서 배추의 표준 유전집단으

로 사용하고 있는 지부 × 권심 (cv. Chiifu × cv. Kenshin) 
교배집단의 유전지도인데, 이 CK 집단은 F1 소포자를 배

양 고정한 doubled haploid 78 계통으로 구성되었다. CK 
유전지도는 주로 AFLP 마커를 포함하여 총 556개의 다

양한 마커로 이루어졌고 총 길이는 1,182 cM 이다 (Choi 
et al. 2007). 세 번째 VCS 유전지도는 병저항성, 속잎색 

등의 중요 형질을 포함하는 cv. VCS3와 cv. SR5의 doubled 
haploid 집단으로 작성되었는데, 장원 유전지도에는 포함

되지 않은 BAC 클론 225개의 위치를 포함하고 있다 

(http://www.brassica-rapa.org). 따라서 VCS 유전지도는 장

원 유전지도에서 나타날 수 있는 유전적 재조합 (recom-
bination)이나 분리 (segregation)의 불균형을 보완하는 역

할을 할 것이다. 현재 3종의 유전지도에서 공통적으로 사

용된 마커들을 이용하여 통합된 유전지도를 작성하는 연

구가 진행 중이다.
  이러한 유전지도들의 고밀도 분자마커와 유전체 염기

서열은 작물의 중요한 양적/질적 형질, 예를 들어 병저항

성, 개화시기, 또는 유용한 이차대사산물 생산 등과 연관

된 마커의 개발은 물론 관련 유전자의 탐색과 기능연구

에 크게 활용될 것으로 기대된다. 또한 배추와 애기장대

를 비롯한 추가적인 배추류 유전체 염기서열의 생산과 

축적은 비교유전체적 방법을 통해 관심있는 orthologous 
유전자들을 쉽게 동정 분리할 수 있는 기반을 제공하여 

유전자의 기능과 발현을 연구하고 농업 및 관련 산업적

으로 중요한 분자마커와 형질전환체를 개발하는데 크게 

기여할 것이다.

물리지도

  유전체 전체 길이를 포괄하는 물리지도의 제작은 성공

적인 clone-by-clone 염기서열 분석을 위하여 반드시 필요

하다. 잘 구축된 물리지도는 염기서열 분석을 위한 효율

적인 BAC 클론 선발과 분석된 클론들을 순서에 맞게 연

속적인 염기서열로 연결하는데 중요한 정보를 제공한다. 
유전체 해독에서 물리지도의 유용성은 인간 (Consortium 
2001), 애기장대 (Marra et al. 1999), 벼 (Chen et al. 2002), 
그리고 M. truncatula (Mun et al. 2006) 유전체 프로젝트에

서 충분히 입증되었다. 이러한 물리지도는 과거에는 BAC 
클론들의 제한효소 절단 패턴을 아가로스 젤에서 읽고 

FPC software package를 이용하여 contig로 조립함으로써 

제작하였다 (Soderlund et al. 2000). 그러나 이 방법은 전기

영동 및 제한효소 밴드 읽기가 수작업으로 이루어지기 

때문에 속도와 정확성에서 한계가 있다. 한편, 최근에는 

제한효소 밴드를 형광표지하여 자동염기서열장치 (auto-
matic capillary sequencer)로 분석하는 방법이 고안되었다 

(Gregory et al. 1997; Ding et al. 2001; Luo et al. 2003; Xu 
et al. 2004). 이 새로운 형광표지 자동분석 (Fluorescence- 
labeled capillary electrophoresis) 방법에는 3-enzyme 방법과 

high-information content fingerprinting (HICF) 방법이 있는

데, 각각 type IIS restriction enzymes 또는 SNaPshot labeling 
techniques을 사용한다. 이 방법은 종전의 아가로스 전기

영동 보다 수행능력과 정확도, 분석속도 면에서 훨씬 우

수한데, 최초의 HICF 물리지도는 옥수수에서 보고되었

다 (Nelson et al. 2005).
  우리는 배추 유전체의 물리지도를 SNaPshot 방법으로 

제작하였다 (Mun et al. 2008). BAC 유전자은행 3종으로부

터 총 99,456개 BAC 클론을 선정하고 (배추 유전체 크기

의 약 22.5 배 길이), 5종의 제한효소 (EcoRI, BamHI, XbaI, 
XhoI, and HaeIII)를 동시에 사용하여 절단한 후 4가지 형

광색의 SNaPshot 시약으로 3'-end를 표지하여 ABI 3730xl 
자동염기서열 분석장치로 제한효소별 단편의 크기를 분

석하였다. 분석 결과 93%에 해당하는 총 93,689 BAC 클
론의 핵산지문이 성공적으로 분석되었는데, 이중에서 이

질염색질의 반복서열을 포함하는 26,221 BAC 클론의 데
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이터를 제외하고 contig를 제작하였다. Contig 제작에 사

용된 진정염색질을 포함하는 고품질의 67,468 BAC 클론

은 배추 유전체의 약 15.2 배 길이인데, 그 결과 1,417개 

contig를 얻었다. 이 결과를 바탕으로 contig 구조의 신뢰성

을 검정하여 최종적으로 1,428개 contig를 제작하였는데, 
contig의 평균 길이는 512 kbp로서 전체 길이는 배추 유전

체의 1.3배에 해당하는 717 Mbp 였다. 이 contig들에는 핵

산지문분석한 전체 BAC 클론의 약 15%에 달하는 다수의 

Q 클론 (밴드의 50% 이상이 consensus map과 일치하지 않

는 클론)이 포함되어 있었으나, 3개의 특별히 큰 contig에 

전체 Q 클론의 48.3% 정도가 포함되었다. 따라서 이들 3개 

contig를 중복오류 (false-positive overlaps)로 제외하면 나머

지 contig에 포함되는 Q 클론은 약 7.7%가 되며, 이 정도의 

수치는 catfish (7.3%) (Quiniou et al. 2007)와 옥수수 (11%) 
(Nelson et al. 2005)의 HICF 물리지도에서와 비슷한 수준이다.
  물리지도 contig 내의 BAC 클론 242개는 유전지도의 

분자마커 315개와 연관되어 있었기 때문에 이들 BAC클

론은 배추의 염색체별 염기서열 분석에 직접 사용될 수 

있었다. 이렇게 유전지도와 연관된 contig의 총 길이는 배

추 유전체의 약 30% 길이에 해당하는 약 160.7 Mbp에 달했

다. 그러나 유전지도와 연관된 물리지도 contig가 전체 유

전체를 충분한 수준으로 커버하지 못하고, 각 contig의 클

론 중첩도 (depth) 역시 아직 낮기 때문에 물리지도의 보

강이 필요했다. 

발현 유전자와 전사체 분석

  유전체 염기서열 후 주석달기 (annotation)와 유전자 기

능 연구를 목적으로 배추의 발현 유전자 (EST) 152,253 
개의 염기서열을 분석하였다. EST 분석을 위하여 배추의 

다양한 조직과 발달 단계에서 그리고 병 처리 및 수분 스

트레스 처리 후 등 총 33종의 cDNA 유전자은행을 제작

하고 각 cDNA 유전자은행별로 분석되는 EST의 중복성

을 고려하여 EST 데이터를 생산하였다. 2006년까지 생산

된 EST 127,144개의 자료는 NCBI에 등록공개 하였다. 분
석된 EST는 Cap3 및 TGICL assembly program 사용, 97% 
일치도를 기준으로 조립했을 때 39,095개의 단일 조합 유

전자서열 (unigene)로 정리되었다. 이는 추정되는 배추 유

전자 수의 약 74-87% 정도였는데, 이 중에 16,898개는 조

립된 (tentative consensus sequence) 서열이었고 22,199개는 

단일서열 (singleton) 이었다. 배추 unigene의 유전자 ontology 
분석이나 길이 분포 분석을 애기장대와 비교했을 때 특

정 영역으로의 편중은 발견되지 않았다. 또한 배추의 

unigene과 애기장대의 유전체 정보를 비교했을 때, 85%의 

unigene이 애기장대와 일치하였는데, 이는 애기장대 유전

자 전체의 약 75%에 해당하였다. 일치하는 배추 unigene
들은 편중되지 않게 애기장대 염색체에 골고루 매핑되는 

양상을 보였다. 한편 애기장대와 일치하지 않는 15%에 

해당하는 5,747개의 unigene은 배추에 특이적인 유전자를 

반영하고 있을 것으로 생각된다. 분석된 EST의 염기서열

을 보완하여 총 21,409개의 완전장 (full-length) 유전자를 

확보하였는데, 이러한 자료와 소재는 배추 특이의 유전

자 발현과 기능 연구는 물론 다른 배추류 작물의 유전자 

기능분석 연구에 기여할 것으로 전망된다.
  분석된 cDNA의 염기서열 정보를 이용한 유전자칩 (mi-
croarray)은 조직과 발달, 생물적/비생물적 자극에 따른 유

전자의 발현 패턴을 조사하는데 널리 사용되어 왔다. 배추

에서 2 종, 즉 KBGP-24K와 KBGP-50K, 유전자칩이 각 유

전자 당 6개 (KBGP-24K) 혹은 7개 (KBGP-24K) 표지(probe)
를 갖도록 NimbleGen 방식으로 제작되었다. 24K 칩은 20
개 cDNA 유전자은행의 127,144 ESTs로 조립된 23,932 
unigene을 반영하고, 50K 칩은 약 8,500개의 추가적인 

unigene과 seed BAC 염기서열에서 분석된 17,454개 CDS를 

합쳐 약 50,000개의 유전자 그룹을 반영하여 제작되었다.
  24K 칩을 이용하여 조직 및 발달단계별, 생물적/비생

물적 스트레스 처리 등 다양한 10 종의 전사체 분석이 이

루어졌다 (Lee et al. 2008). 비생물적 스트레스의 경우 저

온 (4℃), 염 (250 mM NaCl), 그리고 건조 (air-dry) 처리하

고 48시간 동안 정상과 비교하여 5배 이상 전사량이 증

가하거나 감소하는 반응을 보인 유전자는 각각 저온 417
개 (1.7%), 염 202개 (0.8%), 건조 738개 (3.1%)였다. 이들 

유전자의 발현 패턴의 변화는 각각의 조건에서 RT-PCR 
(reverse transcriptase PCR) 방법으로 확인하였다. 이러한 

비생물적 스트레스에 반응하는 유전자 중에는 56개의 전

사조절인자 (transcription factors)와 60 종의 스트레스 공통

반응 유전자가 포함되어 있었다.

기능유전체 연구와 생물정보

  농촌진흥청 국립농업과학원의 배추 유전체 웹 사이트 

(http://www.brassica-rapa.org)는 BAC 클론 염기서열, 유전

자 예측을 위한 임시적인 주석달기, 유전지도와 마커 정

보, WebFPC로 보이는 물리지도, cDNA 염기서열, 그리고 

다양한 전사체 분석 정보 등을 제공하고 있다. BAC과 

cDNA 유전자은행의 클론들도 이 웹 사이트를 통하여 주

문할 수 있다. 충남대학교의 배추과소재은행 (KBGRB, 
http://www.brassica-resource.org)은 배추 자원의 데이터베이

스를 운용하며 다양한 배추 계통의 종자, RI (recombinant 
inbred) 계통을 포함하는 유전집단, 그리고 DNA 클론들을 

보존 분양하는 역할을 수행하고 있다. 
  경희대학교 식물분자유전학 실험실은 유전자 기능 연

구를 위하여 T-DNA 삽입 돌연변이 배추를 다수 생산하

고 있으며, MBGP의 TILLING (targeting induced local lesions 
in genomes) Consortium (http://www.brassica.info)은 reverse 
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Fig. 2 Schematic representation of the comparative tiling sequ-
encing method to select seed BAC clones from the euchro-
matic regions of B. rapa, using in silico matching of BESs 
with known Arabidopsis sequences. (A) Based on the know-
ledge of the sequence level collinearity between Arabidopsis 
and Brassica, BAC-end sequences of B. rapa ssp. pekinensis
cv. Chiifu were BLAST analyzed against Arabidopsis genome 
sequence and the corresponding BACs were selected based on 
the pair-end best hits within 30-500 kbp interval. (B) Selection 
of minimally overlapping 589 BAC clones based on in silico
comparative allocation on the Arabidopsis genome. A total of 
4,317 B. rapa BAC clones with an average insert size of 120 
kbp were mapped in silico onto the euchromatic regions of the 
Arabidopsis genome. On in silico comparative allocation, 589 
minimally overlapping BAC clones were mapped onto the 
comparative positions in the corresponding Arabidopsis geno-
me sequence, then were selected and sequenced as phase 2 and 
scattered on the euchromatic regions of the 10 B. rapa chro-
mosomes as seed BACs by a combination of genetic and 
cytogenetic mapping. Mixed-color bar represents each chromo-
some of Arabidopsis and blue bars depict B. rapa BAC contigs 
tiled on the counterparts of Arabidopsis genome. (C) Based on 
the sequence of each BAC clone, we developed STS markers 
and anchored the clones on the genetic maps. Overall, 513 se-
quenced BAC clones were mapped onto the 10 linkage groups 
and provided to each sequencing center of the BrGSP for com-
pletion of the chromosome sequencing. Detailed numbers of 
BAC clones on each chromosome are denoted in Table 3

genetics의 소재로 다수의 배추 돌연변이 집단을 확보하

고 서비스하고 있다. TILLING 돌연변이 집단은 주로 

EMS (ethylmethane sulfonate) 처리에 의하여 제작되었는

데, Chiifu (한국), rapid-cycle (미국), 그리고 R-O-18 (영국) 
계통이 사용되었다. 배추의 유전 및 유전체 자료는 MBGP
의 TILLING을 이용한 배추 유전자 기능 연구에 귀중한 

정보를 제공할 것이다.

배추 유전체 염기서열

유전자 지역 염기서열 분석 전략

  배추과 작물은 동서양을 막론하고 경제적, 사회적으로 

중요한 작물일 뿐만 아니라 식물과학의 관점에서도 복잡

한 배수체 진화와 분화 연구를 위하여 애기장대 이후의 

모델로서 차지하는 비중이 크기 때문에 배추의 유전자 

지역의 완성도 높은 염기서열 및 구조 분석은 의미가 크

다. 유전체 해독에는 clone-by-clone 방법과 WGS 방법이 

각각의 장단점을 가지고 병행되어 왔는데, 우리는 (엄밀

히 말해 BrGSP는 협의에 의하여) 배추 유전체의 3배수체 

구조의 복잡성 때문에 시간과 비용면에서 다소 불리하지

만 분석 결과의 정밀성이 훨씬 높은 clone-by-clone 유전

체 해독 전략을 선택하였다. Clone-by-clone 전략은 통상

적으로 평균 120 kbp 이상의 BAC 클론으로 이루어진 완

성도 높은 최소중첩경로 (minimum tiling path)를 기반으로 

진행되는데, 이는 유전지도와 물리지도 및 세포유전학적 

분석을 종합하여 만들 수 있다. 
  한편, Yang 등 (2006)은 배추에는 특별히 유사한 (home-
ologous) 염색체 지역이 많고, 이들 지역에서 선택된 BAC 
클론들의 염기서열을 분석한 결과, 매 3-4 kbp 마다 유전

자가 존재하는 높은 밀도의 유전자 분포를 보일 뿐만 아

니라 각 지역 간의 대응 유전자의 염기서열 유사성이 

82% 이상으로 매우 높다는 보고를 하였다. 따라서 중기

와 태사기 염색체를 사용한 다양하고 정밀한 FISH 분석

을 통하여 일부 염기서열 만으로는 확정할 수 없는 BAC 
클론들의 물리적 위치를 실험적으로 검증하고 결정하는 

과정이 반드시 필요하다. 또한 양배추 유전체에 대한 

WGS 염기서열 0.44X를 분석한 결과 전이인자 염기서열이 

예상 밖으로 많이 생산되기도 하였다 (Zhang and Wessler 
2004; Ayele et al. 2005). 따라서 clone-by-clone 전략을 통해 

배추 유전체를 해독할 경우 효율성과 정확성이 높을 것

으로 사료된다.

비교유전체 분석에 근거한 seed BAC 선발

  Clone-by-clone 전략은 각 염색체별 seed BAC을 기점으

로 서열을 신장하여 연결하는 전략이므로 우선 seed BAC
을 다수 확보하는 것이 중요하다. 애기장대의 유전자 지

역이 배추 유전체에 기본적으로 3배수화되어 분포한다

는 사실에 근거하여, 배추의 BES와 애기장대의 유전체 서

열을 비교하여 애기장대 진정염색질 영역을 최대한 커버

하면서 최소 중첩하도록 배추 BAC 클론들을 선발하고, 
이들을 분자마커를 이용하여 배추 염색체에 위치시켜서 

seed BAC으로 선발하였다 (그림 2). 이러한 전략을 바탕
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Table 2 Comparison of overall composition of annotated protein 
coding genes in the B. rapa BAC sequences and A. thaliana
genome

Feature B. rapa A. thalianaa

Average gene size (kbp) 1.6 2.2
    Number of exons per gene 4.7 5.8
    Intron size (bp) 141 165
    Exon size (bp) 225 268
Average gene density (kbp/gene) 4.2 4.5
Overall G/C content (%) 35.2 35.9
    Exons 46.3 44.1
    Introns   32.6 32.6
    Intergenic regions 31.3 32.9
a Statistics for A. thaliana is based on the annotation of TAIR7 

from the Arabidopsis Information Resource website (http://www.ara-
bidopsis.org/portals/genAnnotation/genome_snapshot.jsp)

Fig. 3 Idiogram of B. rapa chromosomes represented by euch-
romatic arms and heterochromatic repetitive sequence blocks. 
Each chromosome was assigned to a sequencing center in one 
of the seven countries of the BrGSP consortium

으로 약 46,000개 배추 BAC 클론의 BES를 애기장대와 

BLASTZ 분석하였다. 이 때 각 BES가 < E-6 조건에서 가장 

유사성이 높은 애기장대 염기서열 한 곳만 선정하도록 한 

후, BAC 클론의 양쪽 BES가 애기장대의 동일 염색체에서 

30-500 kbp 이내에 올바른 방향을 갖는 클론 4,647개를 선

발 정리하였다 (Yang et al. 2005). 이들 BAC 클론은 애기

장대 유전자 지역 약 93 Mbp를, 즉 전체 유전체의 약 78% 
또는 유전자 지역의 약 92%에 해당하는 부분을 커버하였

다. 선발된 BAC 클론을 대상으로 BAC-FISH 및 BES를 이

용한 STS mapping을 통하여 배추 염색체 상의 위치를 결

정하면 염기서열 시작을 위한 seed BAC을 확보하게 된다. 
배추 유전체는 애기장대에 비하여 약 70% 정도로 위축되

었기 때문에 평균 120 kbp 크기의 배추 BAC 클론은 애기

장대 약 165 kbp에 해당하므로 이론적으로 약 600개의 배

추 BAC 클론은 애기장대 유전자 지역 유전체 약 100 Mbp
를 커버할 수 있다. 2008년 중반까지 우리는 589개의 최소 

중첩되는 BAC 클론을 선발하고 염기서열 분석하여 배추 

염색체에 mapping 하였다 (Mun et al. 2009). 한편 분석된 

BAC의 mapping에는 추가적인 FISH 분석과 물리지도 

contig 정보가 이용되기도 하였다 (그림 2). 이들 seed BAC 
염기서열의 총 길이는 65.8 Mbp 였는데, 실제로는 애기장

대의 유전자 영역 75.3 Mbp를 커버하였다. Seed BAC 및 

물리지도와 BES 정보를 통합 제공하는 배추 유전자 영역

의 contig 160 Mbp는 각 염색체별로 seed BAC 으로부터 염

기서열을 신장하여 완성하는데 사용되었다. 분석된 seed 
BAC의 염기서열 자료는 국립농업과학원 배추 유전체 웹 

사이트에서 열람할 수 있다.

유전자 특성

  염기서열분석이 완료된 seed BAC 589개의 염기서열

은 NCBI의 HTGS (High Throughput Genome Sequence) 데
이터베이스에 등록하였다. Seed BAC 염기서열을 배추의 

cDNA 염기서열로 최적화시킨 FGENESH (www.softberry.com) 
프로그램을 사용하여 단백질을 암호화하는 유전자 구조

를 예측하였다 (표 2). 배추 유전자는 구조적으로 양배추

의 것들과 매우 유사하였다 (Town et al. 2006). 그러나 배

추 유전자의 평균 길이는 1.6 kbp로 애기장대의 2.2 kbp 
보다 짧았는데, 그 이유는 유전자 당 평균 엑손 (exon)의 

개수가 애기장대가 배추보다 1개 정도 많고, 엑손과 인트

론 (intron)의 평균길이도 애기장대가 배추보다 10-20 bp 
정도 길기 때문이라고 판단된다. 한편 비교된 유전체 염

기서열에서의 유전자 밀도는 배추와 애기장대가 각각 

4.2 kbp와 4.5 kbp 마다 한 개의 유전자가 존재하는 것으

로 나타나 배추의 유전자 분포가 애기장대 만큼 조밀하

였다 (Mun et al. 2009). 추정된 배추의 단백질 암호화 유

전자들로 공개된 데이터베이스 자료와 유사성 분석을 하

였을 때 약 18%의 배추 유전자들은 기 보고된 자료와 전

혀 유사성이 없었다. 이상의 결과들은 EST unigene이 보

여준 결과 및 FLC 주변의 염기서열 분석 결과 (Yang et 
al. 2006)와 일치한다. 배추 유전체 프로젝트의 선도 그룹

인 국립농업과학원은 현재 EST와 완전장 유전자 자료를 

이용하여 유전체 염기서열에 자동으로 주석을 달고 유전

자의 구조와 기능을 예측할 수 있는 파이프라인을 개발 

중인데, 완성 후에는 배추의 염기서열과 유전자에 대한 

고품질의 정보를 연구자와 개발자들에게 제공할 것이다.

배추 유전체 염기서열

  국제컨소시엄 BrGSP는 그림 3과 같이 염색체를 국가

별로 할당하고 각 염색체의 유전자 지역의 염기서열을 

clone-by-clone 방법으로 해독하기로 합의하였다. 또한 

BrGSP는 각 BAC 클론의 염기서열 분석은 phase 2 수준으

로 수행할 것을 결정하였다. 이와 더불어 BrGSP 참가국
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Table 3 Current status of B. rapa BAC sequencing by NAAS, as of March 2010

Chromosome A1 A2 A3 A4 A5 A6 A7 A8 A9 A10 Unanchored Total
Anchored seed BACs 56 62 94 14 53 58 50 47 58 34 526
Extended BACs 1 5 441 6 1 14 7 7 291 12 785
Total 57 67 535 20 54 72 57 54 349 46 543 1,854

Fig. 4 Current sequencing status of the two longest chromo-
somes, A3 and A9. BAC clones were sequenced as phase 2 
and assembled into sequence scaffolds. (A) A total of 381 
minimally tiled BAC clones generated seven sequence sca-
ffolds spanning 34.9 Mbp for chromosome A3. (B) 15 sca-
ffolds spanning 28.5 Mbp were assembled from 289 minimum 
tiled BAC clones for chromosome A9. Syntenic counterpart 
regions of the A. thaliana genome identified by sequence com-
parison were also represented in the colored boxes, along with 
position information. Red arrow heads indicate major gaps 
between scaffolds

의 필요에 따라서 gap이 없이 완벽한 염기서열 해독 

(phase 3)을 할 수도 있다. BAC 염기서열 해독은 해당 클

론을 삽입단편의 길이가 5 kbp 이내인 짧은 sublibrary로 

만든 후 원래 BAC 클론 크기의 약 7-8X 양을 ABI 3730xl
을 사용하여 shotgun 방식으로 분석하여 수행하였고,  
Phred/Phrap/Consed software package를 이용하여 염기서열 

contig를 제작하였다. 
  2009년 말까지 배추 BAC 클론 886개 (한국 681, 영국 

200, 호주 5)의 염기서열 총 107 Mbp가 NCBI의 HTGS 데
이터베이스에 등록되었다. 한국은 배추 염색체 중에서 

가장 길이가 긴 염색체 두 개 A3와 A9의 염기서열 해독

을 BAC 클론 884개를 분석하여 완성하였다 (표 3). 이들 

BAC 클론을 최소 중첩되도록 연결한 결과 염색체 A3는 

BAC 클론 381개와 스캐폴드 (scaffold) 7개의 34.9 Mbp, 염
색체 A9은 BAC 클론 289개와 스캐폴드 15개의 28.5 Mbp
로 마무리 되었다 (그림 4). 이는 추정되는 염색체의 유전

자 지역의 길이에 비하여 A3는 90%, A9은 85% 완성된 것

으로 추정된다. 따라서 스캐폴드 사이에 남아있는 장단 길

이의 gap, 동원체 주변 및 염색체 말단의 telomere 부분과 

유전자 지역의 경계 부분에 대한 세밀한 분석이 추가된다

면 두 염색체의 염기서열 완성도는 더 높아질 것이다. 
  염기서열 분석 기술과 기기의 개발은 발전 속도가 매

우 빠른 분야로서 프로젝트가 진행되는 중에 분석 능력

이 크게 향상되고 분석 비용도 크게 감소한 차세대 염기

서열 분석기기가 상용화 되었다. 따라서 BrGSP 참여국에

서는 GS-FLX 염기서열 분석기를 사용하여 10개 이상의 

BAC 클론을 함께 분석하여 clone-by-clone 분석의 단점을 

보완하고자 시도를 하였다. 이에 한국도 GS-FLX와 ABI  
3730xl을 병행한 BAC 클론 분석을 수행하여 약 20% 정도의 

비용을 절감할 수 있었지만, 서열 통합 작업이 복잡하고 

GS-FLX의 pyrosequencing에서 나타나는 poly-mononucleotide
의 해독 불능 등의 문제점도 노출되었다. 한편, 중국의 

소채화훼연구소 (Institute of Vegetables and Flowers, IVF)와 

북경유전체연구소 (Beijing Genome Institute, BGI)는 Illumina 
방식의 WGS을 통하여 배추 유전체의 70X 이상의 염기

서열을 생산하고 성공적으로 조립하였다. 현재 한국 국

립농업과학원과 중국의 IVF는 양측의 염기서열, 유전지

도, 물리지도 등의 정보를 일괄하여 배추 전체 유전체 서

열에 대한 초안의 공동완성을 협약하고 진행 중이다.

결 론

  우리는 배추의 완성된 표준 유전체 염기서열과 배추류 

작물들의 유전체계를 이해하는데 필요한 정보를 조만간 

제공할 예정이다. 배추 유전체 염기서열의 가장 중요한 

수혜자는 배추류를 포함하는 쌍떡잎 작물의 유전학, 육
종학, 분자생물학은 물론 유전체학, 생물정보학을 연구

하는 과학자와 개발자들이 될 것이다. 많은 수의 배추 발

현유전자 수집, 완전장 cDNA 세트, 그리고 완성도 높은 

유전체 염기서열은 농산업적으로 중요한 유전자들을 동

정/분리하고 기능을 연구하는데 활용될 수 있다. 다수의 

분자마커가 잘 배열된 고밀도 유전지도, STS 마커와 관

련 염기서열 정보는 이미 중요 형질과 연관된 분자마커의 

개발 및 유전지도 기반 유전자 클로닝 (map-based cloning)
에 사용되고 있다. 배추 유전체 염기서열 정보는 양배추, 
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유채, 브로콜리 등 경제적으로 중요하며 다양한 배추류 

작물의 비교유전체 연구 및 유전자 개발에 확대 이용될 

전망이다. 예를 들어, 배추의 유전체 정보와 소재를 이용

하여 양적형질 (quantitative trait loci, QTL) 분석 또는 연관 

매핑 (association mapping)으로 유채에서 가치 있는 식물유

래 화합물 (phytochemical) 관련 유전자를 찾았다 (Meng, 
Huazhung, pers. comm.). 또한 현재의 배추 유전체 정보는 

양배추나 유채 등의 배추류 작물의 유전체 연구에서 염

기서열이나 스캐폴드 조립을 위하여 우리가 애기장대와

의 비교유전체 기술을 이용한 것보다 훨씬 유용하게 이

용될 수 있다. NGS 기술 등 최근의 기술적 진보는 GS-FLX 
Titanium (Roche), Genome Analyzer (Illumina), 그리고 SOLiD 
(Life Technologies) 기기를 이용한 유전체 연구를 가능케 

하였는데, 배추의 표준 유전체 염기서열은 배추과 작물

의 유전체 연구는 물론 유전과 육종, 분자생물학 연구에 

NGS 기술의 적용을 가속화시킬 전망이다.
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