
밀은 쌀, 옥수수와 함께 세계 3대 주요 작물 중 하나이며 

건조하고 척박한 환경에서도 잘 자라고 많은 노동력이 필

요하지 않아 재배가 용이하다. 미네랄, 비타민 등 몸에 좋은 

유용성분이 많아 식량작물로써의 조건을 가지고 있어 오래

된 재배역사를 가지고 있다(Kang et al., 2016). 세계 인구

의 약 30%가 주식으로 이용하고 있으며, 2017년 기준 국내

의 1인당 밀가루 소비량은 32.4 kg으로 쌀 다음으로 소비

량이 많다(Ministry of Agriculture, Food and Rural Affairs, 

2018). 벼나 보리와는 달리 주로 밀가루 형태로 이용하는데, 

이는 밀에 함유된 글루텐 단백질 복합체인 글리아딘과 글

루테닌 단백질 분자들이 물을 흡수하여 점탄성을 갖는 반

죽의 제조가 용이하기 때문에 다양한 식품의 원료로 이용

되고 있다(Lim et al., 2007). 

밀의 단백질 함량은 밀가루 반죽의 점성 및 탄성에 중요

한 영향을 미치며 밀가루의 가공 용도를 구분하는 기준이 된

다(Lee et al., 2002). 국외에서는 Heart bread and hard rolls 
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ABSTRACT A near-infrared  reflectance spectroscopy (NIRS) prediction model was set to establish a rapid analysis system of 

wheat germplasm and provide statistical information on the characteristics of protein contents. The variability index value (VIV) of 

calibration resources was 0.80, the average protein content was 13.2%, and the content range was from 7.0% to 13.2%. After 

measuring the near-infrared spectra of calibration resources, the NIRS prediction model was developed through a regression analysis 

between protein content and spectra data, and then optimized by excluding outliers. The standard error of calibration, R2, and the 

slope of the optimized model were 0.132, 0.997, and 1.000 respectively, and those of external validation results were 0.994, 0.191, 

and 1.013, respectively. Based on these results, a developed NIRS model could be applied to the rapid analysis of protein in wheat. 

The distribution of NIRS protein content of 6,794 resources were analyzed using a normal distribution analysis. The VIV was 0.79, 

the average protein was 12.1%, and the content range of resources accounting for 42.1% and 68% of the total accessions were 10-13% 

and 9.5-14.6%, respectively. The composition of total resources was classified into breeding line (3,128), landrace (2,705), and 

variety (961). The VIV in breeding line was 0.80, the protein average was 11.8%, and the contents of 68% of total resources ranged 

from 9.2% to 14.5%. The VIV in landrace was 0.76, the protein average was 12.1%, and the content range of resources of 68% of total 

accessions was 9.8-14.4%. The VIV in variety was 0.80, the protein average was 12.8%, and the accessions representing 68% of total

resources ranged from 10.2% to 15.4%. These results should be helpful to the related experts of wheat breeding.
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13.5 이상, Macaroni products 13% 이상, Pan bread 11.5- 

13.0%, Crackers 10-11%, Biscuits 9-11%, Cakes, Pies, 

cookies 8-10%로 규정하고 있다(Pomeranz, 1988). 국내는 

박력분 강력분 중력분으로 구분해서 분류하고 있으며 박력 

밀가루는 반죽의 점성이 낮고 부드러워 제과용으로, 강력 

밀가루는 제빵용으로, 박력분과 강력분의 중간정도 글루텐 

강도를 갖는 중력 밀가루는 제면용으로 사용된다(Kang et 

al., 2010). 

밀 단백질 함량 분석에는 함유 질소량을 측정한 후 단백

질 양으로 환산하는 마이크로 켈달분석법이 주로 사용되고 

있으나, 이러한 방법은 많은 노력과 시간이 소요되는 단점

이 있다(AACC, 2000). Near-infrared reflectance spectroscopy 

(NIRS)는 대량의 시료를 복잡한 전처리 과정 없이 다양한 

성분을 빠른 시간 내 분석 가능한 장점이 있어 다양한 농산

물 품질평가방법에 적용되고 있으며, 미국 공정법분석화학

자협회(AOAC)와 미국 농무성(USDA)은 밀 단백질 함량 

분석에 공식 이용하고 있다(Kim et al., 2008a, 2008b; Song 

et al., 2006; Clarke et al., 1992; Abrams et al., 1987; Williams 

& Norris, 1987). 따라서 NIRS을 이용한 대량평가 분석방

법은 농업의 다양한 분야에 적용되고 있는 바 제빵용 밀 품

종의 질소 시비 방법과 글루텐 분포와의 관계(Cho et al., 

2018), 국산 밀 품종의 농업형질과 내재해성과의 관계 분석

(Shin et al., 2014), 온도 조건에 따라 벼 수량 및 수량 관련 

요소와의 관계 분석(Lee et al., 2015), 다수성 벼 계통 선발

을 위해 이삭 및 수량 관련 형질과의 관계 분석(Park al., 

2015), 벼의 식미와 이화학적 성분들과의 관계 분석(Lee et 

al., 2012) 등의 연구가 보고되었다. 

밀 단백질 습식분석 결과를 토대로 NIRS 프로그램에서 

검량식을 작성하였으며 이들 좌표를 근거로하여 수동으로 

회귀분석을 실시하여 통계적 분석적용을 이해하고 또한 신

뢰성을 확인하고자 작성된 값들을 상호 비교하여 동일한 결

과를 확인한 후 밀 단백질 성분 대량평가 기반이 되는 예측

모델 자원집단을 확보하였다. 신속 정확한 대량평가 체계를 

구축하여 농업유전자원센터에 보존되어있는 밀 유전자원성

분 평가를 실시하여 그 결과를 단순한 도면으로 나타내고자 

하였으며, 기초통계 기법을 이용하여 자원을 변이 별로 다양

성 집단을 구분하고 이에 대한 밀 단백질 함량 분석정보를 

관련 연구의 기초자료로 제공하고자 본 연구를 수행하였다.

재료 및 방법

검량식 자원 선정

밀 유전자원은 농업유전자원정보 통합관리시스템(GMS)

을 이용하여 자원의 지리적 분포 특성이 잘 반영되도록 전

체 자원을 아시아, 중동, 유럽, 아프리카, 아메리카, 오세아

니아와 같이 6 그룹으로 분류한 후 각 그룹 간 구성 비율과 

Table 1. Geographical origin distribution of wheat germplasm

used for creating NIRS equation model.

Origin Type
No. of 

accessions

Ratio of 

accessions (%)

China
Landrace 340

24.75
Variety 105

Korea
Landrace 108

10.29
Variety 77

Afghanistan Landrace 180 10.01

United States 

of America

Landrace 1
7.90

Variety 141

India
Landrace 134

7.68
Variety 4

Turkey Landrace 133 7.40

Spain
Landrace 48

2.73
Variety 1

Uzbekistan
Landrace 38

2.56
Variety 8

Ethiopia Landrace 43 2.39

France
Landrace 5

2.06
Variety 32

Portugal Landrace 37 2.06

Russia
Landrace 12

1.56
Variety 16

Bosnia and 

Herzegovina
Landrace 27 1.50

Tajikistan Landrace 27 1.50

Italy
Landrace 3

1.39
Variety 22

Bulgaria Variety 24 1.33

Pakistan
Landrace 19

1.11
Variety 1

Hungary
Landrace 2

1.06
Variety 17

The others

Landrace 39

10.72Variety 57

Unknown 97

Total 1,798 100.00

*n = 1,798
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각 그룹에 속하는 국가별 자원들의 구성 비율에 따라 2,098

자원을 선발하였다. 선발자원 중 300자원을 제외한 1,798

자원을 검량식 검정자원으로 선정하였다(Table 1). 각각의 

종자 50립을 분쇄기(Bistro electric coffee grinder, BodumⓇ)

를 사용하여 2,600 rpm 조건에서 약 2분간 분쇄하였다. 300 

μm sieve를 사용하여 밀 겨가 제거된 균일한 밀가루 상태

로 만든 후 근적외선영역의 스펙트럼 측정과 마이크로 켈

달법에 의한 조단백질 함량 분석에 사용하였다. 종자 및 시

료들은 13°C 저온저장고에 보관하여 수분함량을 14% 이

하로 유지하였다. 수분함량은 105°C 온도조건에서 수분측

정기(M0C63u, Shimadzu, Japan)를 사용하여 측정하였다.

조단백질 함량 분석

조단백질 함량은 micro Kjeldahl 질소정량법(AACC, 2000)

에 따라 다음과 같이 측정하였다. 시료 0.5 g을 Kjeldahl 분

해관에 넣고 진한 황산 12 ml를 가한 후 셀레늄분해촉매제

(FOSS, Kjetabs Se/3,5, United Kingdom) 2알을 넣고 Kjeldahl 

분해 및 포집 장치(FOSS, Tecator Digestor Auto & Scrubber, 

Suzhou, China)에 연결한 후 420°C에서 1시간동안 분해하

였다. 분해 반응이 끝난 후 Kjeldahl 분해관을 실온에서 냉

각하는 동안 잔여 분해가스를 방출시키고 Kjeldahl 자동 증

류 및 분석 장치(FOSS, Kjeltec 8400, Hoganas, Sweden)에 

연결하였다. 연결된 분해관에 40% NaOH 50 ml와 스팀을 

가하여 분해 용액을 증류시켜 암모니아태 질소성분을 생성

시킨 후 1% 붕산용액에 포집하였다. 붕산용액을 0.1 N HCl 

표준용액으로 적정하여 질소함량(N%)을 구하고, 밀의 질

소보정계수(5.83)를 곱하여 조단백질 함량(%)으로 환산하

였다.

근적외선 스펙트럼 측정

밀 유전자원의 NIRS 측정은 근적외선 분광분석기(FOSS, 

XDS Rapid Content Analyzer, Hoganas, Sweden) 및 ISI 

scan (FOSS, ver. 4.2.0, 2007) 프로그램을 사용하였으며, 

sample cup에 시료 약 0.6 g을 채운후 sample cup backs로 

시료내 공극을 최소화 시킨 후, 실온에서 동인 시료 당 2반

복 scanning하여 근적외선 대역(700-2500 nm)의 스펙트럼

을 얻고, 켈달분석법으로 얻어진 조단백질 함량을 입력한 

후 검량식 작성에 활용하였다.

NIRS 검량식 작성 및 검증

습식분석으로 얻어진 단백질 함량이 저장된 근적외선 스

펙트럼은 WINISI III project manager (FOSS, ver. 1.50e) 

의 standard normal variance와 detrend 기능을 이용하여 시

료 입도 차이에서 발생하는 스펙트럼 산란현상의 보정, 수

학적 처리, 회귀분석과 같은 일련의 처리과정을 거쳐 검량

식 작성을 하였다. 수학적 처리는 1 ,4, 4, 1 (1st derivative, 

4 nm gap, 4 point smooth, 1 point second smooth)을 적용

하였다. 단백질 분석 값과 NIRS 측정값의 통계적 해석과 상

관관계 분석을 통한 예측모델을 산출은 WINISI III project 

manager의 global equation 기능을 사용하였으며, 예측모델 

중 단백질 습식 분석 값을 가장 잘 예측할 수 있는 모델은 

R-square (RSQ, R2), standard error of calibration (SEC), 

standard error of prediction (SEP), slope, bias, standard 

error of cross-validation (SECV) 및 one minus the ratio of 

unexplained variance to total variance (1-VR) 등의 통계지

표를 고려하여 선별하였다. NIRS 검량식 작성 과정과 분석

정보제공에 대한 체계를 Fig. 1에 나타냈다.

검량식작성, 정규분포, 정규분포 표준화 및 다양성지수

검량식작성에 관련된 통계적이론과 분석정보를 바탕으

로한 정규분포작성 그리고 자원정보 분석을 위한 정규분포 

표준화에 대한 상세한 그림은 보충자료에 Supplement Figs. 

1, 2, and 3 형식으로 예시자료로 추가하였다.

Fig. 1. Schematic design for system of rapid analysis evaluation.
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결과 및 고찰

NIRS 예측모델 설정

검량식 작성에 사용된 자원수와 R2, slope 값의 통계지표

를 고려하여 예측성능이 우수하다고 판단된 검량식을 선정

하였고 이후 보완과정을 진행하였다. NIRS 분석방법은 습

식분석에 비해 정확성은 낮기 때문에 검량식 자원들을 적

정 농도 구간에서 균등한 자원 밀도를 나타내도록 구성하

는 것이 중요하다(Kim et al., 2008a). 자원밀도가 낮은 구

간은 자원을 추가 분석하여 검량식 작성에 사용하여 보완

하였다. 이상치 자원을 검량식 작성과정에서 제거하여 주

요 통계지표의 수치를 향상 시키는 방법으로 NIRS 예측모

델을 최적화하였다. 검량식 작성과 보완에 사용된 1,798자

원 중 최적화를 위해 111자원이 제외되었으며 최종적으로 

1,687자원이 예측모델 작성에 사용되었다. 최적화된 NIRS 

예측모델의 R2 값은 0.997, SEC 값은 0.132, slope 값은 

1.000이었다(Table 2). 검량식 작성에 사용된 밀 1,687자원

들의 단백질 함량 분포 구간은 7.04-20.84%였고, 평균 함

량은 13.2%, 표준편차는 2.6%, VIV 값은 0.80이었다. 전반

적으로 검량식 자원구성이 정규분포를 이루어 예측모델 설

정에 적합한 자원 집단이 구성되었다. 이는 대량평가체계

를 구축하는 기반자원으로서의 역할을 충분히 할 수 있을 

것으로 사료된다. 단백질 성분함량 13.0-15.5% 구간에서 

타 함량 구간 대비 미약하게 낮은 확률밀도를 나타냈으나 

해당 구간 내 자원수는 503자원으로 검량식 작성에 충분한 

자원수로 판단되었다(Fig. 2).

NIRS 예측모델 검정

1-VR은 검량식 작성에 이미 이용된 자원을 재차 이용하

여 정확도를 평가하는 역검정 방법이다. 간편하게 평가가 

이뤄지는 장점이 있으나 1-VR 만으로는 개발된 NIRS 예

측모델의 미지시료 분석 시 정확도를 평가하기에 부족하다

(Bagchi et al., 2016). 따라서 검량식 작성에 사용된 자원 

외의 별도자원들을 이용하여 NIRS 구동 프로그램의 external 

validation 기능을 이용하여 외부검증과정을 거쳤다. 검량

식 작성에 사용된 1,798자원 이외의 300자원의 단백질 함

량을 최적 예측모델이 적용된 NIRS를 이용하여 분석하였

고, 이후 켈달법을 사용하여 조단백질 함량을 분석하였다. 

검증자원 각각의 켈달분석 값을 NIRS 구동 프로그램의 lab 

data 항목에 입력하여 external validation set을 구성하였고, 

구성된 set을 NIRS 예측모델에 적용하여 검정 결과 항목 

각각의 통계지표들을 계산하였다. 검정결과와 예측모델의 

통계지표들을 상호 비교해보면, r2 (R2) 값은 각각 0.994, 

0.998이었고, SEP (SEC) 값은 각각 0.191, 0.132였고, slope 

값은 각각 1.013, 1.000이었다. 각각의 통계지표들이 상호 

유사한 수치를 나타내었고 r2 (R2), slope 값은 1에 가까웠

고 SEP (SEC) 값은 비교적 낮은 수치를 나타냈다. 이는 밀 

검량식 관련 선행 연구 결과와 동일하거나 그에 아주 근접

한 통계치를 나타냈다(Shi et al., 2019; Zhang et al., 2017; 

Kim et al., 2016). 이상의 결과들을 종합해 볼 때 개발된 

NIRS 예측모델에 의한 단백질 함량분석은 켈달분석과 높

은 상관정도를 나타내며 분석정확도 또한 큰 차이가 없는 

것으로 판단되었다(Table 2).

검량식 회귀분석

FOSS. ver. 1.50e에서 제공하는 WINISI III project manager 

프로그램을 사용하여 작성된 NIRS 검량식 그래프와 EXCEL 

프로그램을 사용하여 수동 방법으로 작성된 검량식 그래프

를 상호 비교한 결과(Supplements 참조) 관련 통계지표들

이 동일한 값을 나타내어 각기 다른 방법으로 작성된 검량

식이 동일함을 확인하였다(Fig. 3).

Table 2. External validation result of NIRS optimized equation model for the analysis of protein content in wheat germplasm.

Constituent
External validation NIRS optimized equation model

No. R2 SEP Slope No. R2 SEC Slope

Protein 300 0.994 0.191 1.013 1,687 0.998 0.132 1.000

Fig. 2. Normal distribution of protein content in wheat germ-

plasm for NIRS prediction model (n=1,798).
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밀 유전자원의 집단분석

시험에 사용된 밀 6,794자원의 단백질 함량분포를 정규

분포곡선으로 나타냈다(Fig. 4). 단백질 12.5-13.5% 함량구

간에서 정규분포함수에 비해 자원밀도가 다소 낮았다. 전

반적으로 자원분포는 평균 12.1%, 표준편차 2.6%인 정규

분포와 유사하였고, 자원의 다양성 지수는 0.79였다. 전체 

자원수의 약 68%에 해당되는 자원들이 9.5-14.6% 함량구

간에 속했다(Fig. 4). 밀가루 등급 기준으로 밀 6,794자원을 

구분하면 전체 자원의 62.44%인 4,242자원이 강력분 표준 

등급이었으며 전체 자원의 19.28%인 1,310자원이 중력분 

표준 등급이었다(Table 3).

밀 유전자원의 type별 특성

유전자원센터에 보존 중인 전체 밀 유전자원은 약 20,000

여 자원이 되지만(2018년 기준) 이 중에서 원산지 미상자

원을 제외하면 총 6,794자원이 되며 이는 밀 유전자원의 약 

34%에 해당한다. 평균은 12.1이며, 표준편차는 2.6이고, ±σ

까지 차지하는 비율은 68%로써 4,619자원이 분포되어있으

Protein content (%),  N=1,687,  R2=0.998,  Slope=1.000

(A) NIRS equation by using WINISI III program (B) NIRS equation by personal using EXCEL program

Fig. 3. Comparison of two methods of plotting NIRS equation graph between WINISI III program (A) and manual Excel 

program (B) based on the wheat germplasm.

Table 3. Classification of wheat flour based on protein content.

Wheat flour

Commercial grade name
Soft Plain Strong

Standard High-grade Standard Standard High-grade

Protein content (%) 8.5-9.0 below 8.5 9.0-10.5 over 11.0 10.5-11.0

Number of accessions 320 453 1,310 4,242 469

Ratio of accessions (%) 4.71 6.67 19.28 62.44 6.90

*n = 6,794

Fig. 4. Normal distribution and probability density of protein 

content in wheat germplasm.
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며, 다양성지수는 0.79인 다소 높은 다양성을 보였다(Fig. 

4). 전체자원을 세부적으로 Type별로 구분해 보면 육성계

통 3,128자원, 재래종 2,705자원, 육성품종 961자원으로 나

눌 수 있으며 이들을 대상으로 단백질 함량 분포 특성을 비

교하였다(Fig. 5, Fig. 7, Fig. 9).

육성계통 자원은 단백질 7-7.5%, 12.5-14.0% 함량구간에

서 정규분포함수에 비해 자원밀도가 낮았고, 8.0-9.5% 함

량구간에서 정규분포함수에 비해 자원밀도는 높았다. 전반

적으로 자원분포는 평균 11.8%, 표준편차 2.7%인 정규분

포와 유사하였고, 자원의 다양성 지수는 0.80이었다(Fig. 5). 

표준정규분포 곡선을 이용한 자원분포 분석에서 박력분에 

해당하는 9.0% 이하 범위는 전체자원에서 15.1%인 472자

원을 차지하고 있으며, 10≤x≤13% 사이에는 41.5%인 1,298

자원 그리고 14≤x≤16% 사이에는 14.8%인 463자원을 

차지했다(Fig. 6). 이와 같이 표준정규 분포곡선을 이용하

면 어느 구간이든지 단백질 함량 자원을 손쉽게 구할 수 있

으며 또한 보존자원수를 산출 해 낼 수 있다. 이는 앞으로 

프로그램화해서 실시간으로 수요자에게 정보를 제공하게 

되리라 사료된다.

재래종 자원은 7.0-8.5%, 12.5-13.0%, 13.5-14.0% 함량구

간에서 정규분포함수에 비해 자원밀도가 낮았고 11.0-12.0% 

함량구간에서 정규분포함수에 비해 자원밀도는 높았다. 전

반적으로 자원분포는 평균 12.1%, 표준편차 2.3%인 정규

분포와 유사하였고, 자원의 다양성 지수는 0.76이었다(Fig. 

7). Pomeranz의 구분기준에 근거로한 재래종 밀 유전자원 

분포분석은 13.0% 이상은 전체자원의 34.8%인 941자원, 

11.5-13.0% 범위는 전체자원의 33.2%인 898자원, 10-11% 

범위는 전체자원의 13.7%인 370자원, 9-11% 범위는 전체

Fig. 5. Normal distribution of wheat protein content in breeding

line obtained from NIRS analysis.

Fig. 6. Calculation of accessions for wheat protein content in 

breeding line using standard normal distribution curve.

Fig. 7. Normal distribution of wheat protein content in landrace 

obtained from NIRS analysis.

Fig. 8. Calculation of accessions for wheat protein content in 

landrace using standard normal distribution curve.
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자원의 22.9%인 619자원, 8-10% 범위는 전체자원의 14.3%

인 386자원을 차지하는 것으로 나타났다(Fig. 8). 재래종 

자원은 육종소재로 사용될 가능성이 많으므로 자원분석을 

용도별로 빵용, 국수용, 제과용 등의 구분에 따라 여러 구

간으로 나누어 봄으로써 관련 연구자에게 유용한 정보가 

제공될 것으로 사료된다.

육성품종 자원은 7.0-8.0%, 11.0-12.0%, 12.5-14.0% 함

량구간에서 정규분포함수에 비해 자원밀도가 구간별로 조

금씩 차이가 있었으며 9.0-10.5%, 14.5-16.5% 함량구간에

서 정규분포함수에 비해 자원밀도는 높았다. 전반적으로 

자원분포는 평균 12.8%, 표준편차 2.6%인 정규분포와 유

사하였고, 자원의 다양성 지수는 0.80이었다(Fig. 9). 밀 육

성품종은 x≤10.0 범위는 전체자원의 14.2%인 136자원, 

10.5≤x≤13.0 범위는 전체자원의 33.8%인 324자원, 13.5

≤x 범위는 39.7%인 381자원을 각각 차지하였다(Fig. 10). 

밀 육성품종은 13.5%이상의 자원이 다소 많은 비중을 차지

하고 있는데 이는 대부분이 식량자원으로써 빵용으로 사용

하는 밀이 육성되었다고 볼 수 있다. 제시된 그림(Fig. 9)에

서와 같이 육성품종은 11-14% 사이에 자원이 정규분포와 

일치하지 않는 것은 이상적인 자원집단분포와 약간의 차이

를 보인다. 이것은 이론과 실제가 당연히 차이가 나타나게 

마련이며 실질적으로 어떤 집단을 분석해도 이론적인 분포 

상을 나탸내는 결과는 극히 드물며 이를 위해서 약간의 교

정이 있을 수는 있지만 실제 집단분석에서는 그와 같은 그

림은 볼 수 없는 현상이 대부분이라고 생각된다. 함수식이 

제공하는 정규분포와 수집자원 히스토그램의 모양이 일치

한다면 이상정인 수집자원 집단을 형성하고 있다고 해석할 

수 있다. 히스토그램이 정규분포곡선과 차이를 보이는 부

분은 앞으로 수집자원의 보정이 필요하다는 것을 제시할 

수도 있으며 이를 최소화함으로써 프로그램화하는데 기초

자료로 제공될 가능성이 있을 것으로 사료된다. 유전자원

이 자원으로써 중요성을 가지기 위해서는 자원의 다양성을 

얼마나 갖추고 있느냐에 달려 있다고 생각된다. 따라서 다

양성지수가 의미 있는 수치로 생각되며 그에 따른 표준편

차 또한 동일한 효과를 가지는 자료라고 사료된다. 따라서 

그에 관한 정보를 정규분포그래프 에 모두 표시하였다.

적  요

본 연구는 근적외선 분광분석기(NIRS) 예측모델을 설정

하여 유전자원 대량분석 체계를 확립하고 그에 따른 국내

외 밀 자원의 단백질 함량에 관한 기초 정보를 제공하고자 

하였다.

1. 농업유전자원센터에 보유하고 있는 20,000여 자원 중 

1,798자원을 검량 자원으로 선발하였다. 검량자원의 NIR 

스펙트럼을 측정하였고, 단백질 함량 습식분석 데이터 

입력 등 일련의 통계적 처리 과정을 거쳐 NIRS 예측모

델을 설정했다. 검량 자원의 다양성 지수는 0.80이었고, 

습식 분석법에 의한 단백질 평균은 13.2%, 함량 구간은 

7.0-20.8%였다. 최적화된 NIRS 모델의 R2, SEC, Slope

은 0.997, 0.132, 1.000이었다. 300자원을 사용하여 외부

검정 과정을 실시하였고 R2, SEP, Slope은 0.994, 0.191, 

1.013이었다. 최적화된 NIRS 모델과 외부검정 결과의 

통계치가 상호 유사하였고, 1에 가까운 R2와 Slope 값, 

낮은 SEC와 SEP 값을 볼 때 본 연구에서 설정한 NIRS 

모델은 습식 분석법을 대체하여 밀 자원의 단백질 함량 

분석에 적용 가능할 것으로 판단되었다.

Fig. 9. Normal distribution of wheat protein content in variety 

obtained from NIRS analysis.

Fig. 10. Calculation of accessions for wheat protein content in 

variety using standard normal distribution curve.
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2. 국내외 수집된 밀 6,794자원의 NIRS 단백질 함량 측정

값을 정규분포로 작성하여 특성을 파악했다. 자원의 다

양성 지수는 0.79, 단백질 평균은 12.1%, 전체 자원의 

임의구간 42.1% 단백질 함량자원 범위는 10-13%이었으

며, 68.0%를 차지하는 자원들의 단백질 함량 범위는 

9.5-14.7%였다.

3. 전체 6,794자원의 품종 집단 구성은 육성계통 3,128자

원, 재래종 2,705자원, 육성품종 961자원이었다. 육성계

통 자원의 다양성 지수는 0.80, 단백질 평균은 11.8%, 

전체 자원의 68%를 차지하는 자원들의 함량 범위는 9.2- 

14.5%였다. 재래종 자원의 다양성 지수는 0.76, 단백질 

평균은 12.1%, 전체 자원의 68.0%를 차지하는 자원들

의 함량 범위는 9.8-14.4%였다. 육성품종 자원의 다양성 

지수는 0.80, 단백질 평균은 12.8%, 전체 자원의 68.0%

를 차지하는 자원들의 함량 범위는 10.2-15.4%였다. 재

래종 자원은 가장 낮은 다양성 지수를 나타냈고, 육성계

통과 육성품종은 동일한 다양성 지수를 나타냈다. 육성

계통은 가장 낮은 단백질 평균을 나타냈고, 육성품종은 

가장 높은 단백질 평균을 나타냈다.
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SUPPLEMENT

검량식작성 회귀분석
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a, b를 구하기 위하여 Cramer’s rule 적용
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R2, SST, SSR, SSE들 간의 관계에 관한 모식도는 Supplement Fig. 1과 같다.
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Supplement Fig. 1. Schematic diagram on two dimension for analysis of regression.
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따라서, R2의 정의식과 계산식은 다음과 같다.
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Supplement Table 1. Treatment of statistics data for manual calculation.

Method Regression analysis                                              Correlation coefficient

Definition 

of R2
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Number of 

observed 

values ()
























1 7.14 7.36 7.142 7.362 7.14*7.36 7.26 7.262

2 8.20 8.22 8.202 8.222 8.20*8.22 8.32 8.322

3 9.01 9.32 9.002 9.322 9.00*9.32 9.12 9.122

·····
·····

·····
·····

·····
·····

·····

50 17.82 18.39 17.822 18.392 17.82*18.39 17.91 17.912


 624.569

 629.684



 8276.82232


 8411.21624





 8339.25103

 50 50

=


 12.59


 629.68583





8402.25636



b (slope)
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××

0.99692

a (intercept)
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0.14081

 = 0.14081 + 0.99692

<Scatter plot with regression equation> <Scatter plot>









 
 

 
 














 


















= 0.98128








× 



     












  
   

 
  

   
 




 



 


 



 



  


   







 


 


×  


 0.98128



밀 유전자원 단백질 함량 변이분석 365

다양성 지수 계산

Variability Index Value = 1
  








정규분포의 작성

Supplement Fig. 2. Relationship between probability density histogram and normal distribution.

정규분포의 표준화

Supplement Fig. 3. The process of standardization of normal distribution.


