
Abstract Several hypotheses for the origin of cultivated 

sweetpotato [Ipomoea batatas L. (Lam)] have been 

suggested but the exact progenitor is still unknown. Based on 

the results of RFLP patterns, microsatellite markers, SNP 

markers, FISH analyses, and genome analyses of haplo-

types, wild species belonging to batatas group, I. trifida, I. 

leucantha, I. littoralis, I. tabascana, I. tenuissima, I. tiliacea, 

and I. triloba have been suggested as a progenitor. However, 

recently, advanced genomic technologies and characterization 

of the inserted T-DNA fragments of Agrobacterium in the 

genome of cultivated sweetpotato and wild species through 

horizontal gene transfer suggest that there may be an older 

progenitor than the wild species suggested so far.
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서 론

현재 재배종으로 이용되고 있는 고구마는 6배체로 학명이 

[Ipomoea batatas L. (Lam)]로서 메꽃과(Convolvulaceae)의 한

해살이 뿌리채소이다. 전분이 많고 단맛이 나는 혹 줄기를 

가진 작물인 재배종인 고구마와 가까운 근연종으로는 4배

체인 [I. batatas (L.) Lam]도 존재하는 것으로 알려져 있다

(Ozias-Akins and Jarret, 1994). 이들 두 종을 구분하기 위하여 

편의상 약어로 Ib6x와 Ib4x로 각각 표기하도록 하였다. Ib4x 

이외에 I. cordatotriloba, I. cynanchifolia, I. grandiflora, I. 

lacunosa, I. leucantha, I. littoralis, I. ramosissima, I. splendor 

sylvae, I. tabascana, I. tenuissima, I. tiliacea, I. trifida, I. triloba 등

의 야생종이 batatas 그룹에 속하며 가까운 근연종으로 알려

져 있다(Khoury et al. 2015). 이들을 대상으로 현존하는 고구

마 재배종의 기원종을 추적하기 위한 다수의 연구 결과들

이 보고되고 있으나 아직 정확한 기원종은 밝혀지지 않고 

여러 가지 가설만 제시되고 있다.

  첫 번째 가설은 2배체인 I. leucantha Jacq.가 배수성에 의하

여 4배체인 I. littoralis Blume로 되고 이들의 교잡종으로 출

현한 3배체인 I. trifida (H.B.K.) Don이 염색체 배가로 현재의 

6배체인 재배종(Ib6x)이 되었다는 설이다(Nishiyama 1971). 

두 번째 가설은 I. trifida와 I. triloba의 교잡종이 기원 종이며 

그 이유는 이들 2종이 형태학적, 생태학적, 세포학적으로 

현존하는 6배체인 고구마 재배종인 Ib6x와 가장 가까운 근

연관계를 보여주기 때문이라고 하였다. 아마도 이 교잡종

이 이질배수화(allopolyploid)를 거치면서 현재의 재배종으

로 정착이 되었을 것이라고 추정을 하였다 (Austin 1987). 세 

번째 가설은 Shiotani (1987)가 주장한 것으로, 기원 종인 2배

체인 I. trifida가 동질배수화(sexual polyploidization)로 인하
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여 현재의 재배종이 되었다는 학설이다. 이에 대한 증거로 

2배체인 I. trifida와 4배체인 Ib4x로부터 2배체인 화분이 생

성됨을 확인한 연구 보고서를 제시하였다(Orjeda et al. 1990; 

Freyre et al. 1991). 한편, Yang 등(2017)등은 다양한 야생종과 

재배종간의 반수체 조합에 대한 유전체 분석 데이타를 상

호 비교 조사한 결과를 바탕으로 2배체인 I. trifida와 아마도 

4배체인 Ib4x의 교잡에 의하여 Ib6x가 출현하였다고 주장하

였다. 

  최근 Agrobacterium tumefaciens의 Ti-plasmid 내 존재하는 

T-DNA  단편이 자연 상태에서 담배 식물체의 염색체 내에 

전이된 사례(Horizontal Gene Transfer, HGT)가 최초로 보고

되었다(White et al. 1983; Furner et al. 1986). Chen 등(2014; 

2016)은 담배 재배종 및 야생종들을 대상으로 T-DNA 단편

의 삽입을 확인함과 동시에 삽입유전자의 특성, 염색체 내 

삽입 위치, 염색체 재배열 등을 조사한 결과 이는 현존하는 

재배종 담배의 먼 조상 계통에 전이된 다음 오랜 세월을 거

치는 육종 과정에서 선택적으로 선발이 되어 왔을 것이라

고 추론하였다. 이 외에도 현재의 재배종 고구마(Kyndt et al. 

2015), 당근(Daucus carota)(Spano et al. 1982), carpet bugleweed 

(Ajuga reptans)(Tanaka 2008) 등의 식물에서도 자연상태의 

HGT 결과로 염색체 내 삽입된 T-DNA 단편이 확인된 것으

로 보고 되었다 (Lee and Kim 2020).

  본 리뷰는 다양한 고구마 야생종을 대상으로 자연 상태

에서 삽입된 T-DNA의 삽입 유전자 단편, 삽입 위치. 염색체 

재배열 등을 조사하여 현존하는 고구마 재배종의 기원종을 

추적하는 분자생물학적 연구 결과들을 조사하고 시사점을 

분석하고자 하였다.

세포유전 및 분자생물학적 기원 분석 연구

  현재의 고구마 재배종에 대한 기원종에 관하여 제안된 

다양한 가설에 관한 연구 결과들을 종합하여 보면 I. trifida

가 현재의 재배종인 Ib6x와 가장 가까운 조상종일 것이라는 

설이 거의 정설로 추정되어 왔다. 이에 대한 현재까지의 분

자생물학적 연구결과들을 표 1에 요약하였다(표 1). Jarret 

등(1992)은 Ib6x와 가까운 근연종에 속하는 다양한 수집 계

통들을 대상으로 제한효소단편다형성(Restriction Fragment 

Length Polymorphism, RFLP) 패턴을 조사하여 I. trifida, I. 

tabascana 및 아직 종이 밝혀지지 않은 Ipomea 속에 속하는 

K233(등록번호) 등이 Ib6x와 가장 가까운 종이라고 보고하

였다. Butler 등(1999)은 Ib6x, Ib4x 그리고 4배체 I. trifida, 2배

체 I. trifida계통들에 대하여 microsatellite 또는 simple 

sequence repeat (SSR) 마커를 찾아 이들에 대한 유사한 멘델

유전 현상을 확인하였으며, Rajapakse 등(2004)은 β-amylase 

유전자의 인트론과 액손 부위의 염기서열을 비교한 결과 I. 

trifida, I. tabascana가 Ib6x와 가장 가까운 것으로 보고하였다. 

  Srisuwan 등(2006)은 fluorescence in situ hybridization (FISH)

기법 및 chromomycin A3 (CMA) 시약을 이용한 GC-특이염

색법을 통하여 염색체 내 5S와 18S–5.8S–26S (18S) rDNA의 

구조 및 존재 양식을 분석하여 세포유전학적으로 I. trifida

가 현재 고구마 재배종의 기원 종일 가능성이 가장 높으며, 

I. tabascana는 이들 두 종간의 교잡종일 가능성을 제시하였

다. 이들은 Ib6x에 속하는 10계통, 4배체인 I. trifida (5계통), 2

배체인 I. trifida, I. triloba, I. tiliacea, I. leucantha 및 I. setosa와 

4배체인 I. tabascana 등 총 21 계통의 수집종들을 대상으로 

Table 1 List of proposed progenitors for cultivated sweetpotato [Ipomoea batatas L. (Lam)] along with applied techniques for experimental 

evidence

Proposed progenitors 

for Ib6x 
Techniques applied Reference

I. trifida, 

I. tabascana, 

collection 

K233 

RFLP patterns Jarret et al. 1992

I. trifida Sequence characterization of microsatellites Butler et al. 1999

I. trifida, 

I. tabascana

SNP of a nuclear-encoded β-amylase gene Rajapakse et al. 2004

I. trifida, 

I. tabascana

FISH pattern of 5S, 18S–5.8S–26S rDNA Srisuwan et al. 2006

I. trifida Phylogenetic analysis of haplotypes based on the assembly of 

a monoploid genome 

Yang et al. 2017

I. trifida Whole chloroplast genome analyses and 605 single-copy 

nuclear regions from 199 specimens representing the sweet 

potato and all of its crop wild relatives

Muñoz-Rodríguez et al. 2018

I. trifida, 

I. triloba,

Comparative whole genomics analyses between I. trifida (2x), 

I. triloba (2x), and Ib6x (cv, Tanzania), and grouping of I. 

trifida type and I. triloba type’s alleles

Wu et al. 2018 

Unidentified 

progenitors

Characterization of naturally inserted IbTDNA fragments, 

IbTDNA-1, and IbTDNA-2

Quispe-Huamanquis et al. 2019
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FISH기법을 사용하여 조사한 결과 이러한 결론을 도출할 

수 있었다고 하였다. 반면에, I. leucantha는 I. tiliacea와 가장 

가까운 근연관계를 나타내었으나 재배종인 고구마계통과

는 다소 거리가 있는 것으로 조사되었다. 이는 Nishiyama 

(1971)가 제시한 첫 번째 가설로 2배체인 I. leucantha Jacq.가 

배수성에 의하여 4배체인 I. littoralis Blume로 되고 이들의 

교잡종에 의하여 3배체인 I. trifida가 출현하였다는 주장과

는 상반된 결과이었다.

   최근, Yang 등(2017)은 Ib6x의 게놈을 분석하여 2배체(I. 

trifida)와 아직 정확하게 밝혀지지 않은 4배체(아마도 Ib4x)

와의 교잡에 의하여 3배체가 만들어지고 이후 염색체 배가

에 의하여 Ib6x가 출현하였다고 가정하였다. 저자들은 재배

종인 고구마(Ib6x)를 포함하는 다양한 계통의 비교유전체 

분석을 통하여 6계통의 반수체 염색체조합(n=15, Ib6x=90)

을 확인하였으며, 이들을 기본으로 한 15개의 유사염색체

(pseudochromosomes)에 대한 상동염색체들의 계통발생학

적(phylogenetic)분석을 수행한 결과, 현재의 재배종(Ib6x)은 

이배체인 기원종(I. trifida)과 또 다른 4배체인 기원종(아마

도 Ib4x)의 교잡에 의하여 출현하였다고 주장하게 되었다. 

  한편, Muñoz-Rodriguez 등(2018)은 근연종으로 알려진 그

의 모든 야생종을 포함하는 199계통의 수집종에 대하여 엽

록체의 전체 게놈분석과 핵 DNA의 단일 카피로 알려진 609

종의 DNA 단편에 대한 염기서열을 비교하여 계통학적 근

연관계를 분석한 결과 Ib6x는 동질배수체(autopolyploid 

origin)를 기원으로 하며 I. trifida가 조상종이며, 다른 야생종

들은 Ib6x의 진화에 관여하였다는 증거를 발견하지 못하였

다고 하였다. 또한, I. trifida가 어떻게 현재의 재배종인 Ib6x

의 출현에 관여하였는지에 대하여 다음과 같이 두 가지 역

할을 하였다고 추측하였다. 첫째는 I. trifida가 동질배수화

로 인하여 생성된 하나의 계통이 현재까지 유지되도록 하

였다는 것이고, 둘째는 이 동질배수체(6x)가 또 다른 새로운 

계통을 생산하기 위한 교잡용 모본으로 사용되었다는 가설

을 제시하였다. 

  두 번째 가설은 Wu 등(2018)의 연구 결과로 지지를 받았

다. Wu 등(2018)은 미국, 중국, 호주, 남미의 페루, 케냐, 우간

다 등의 대학교 및 국·공립연구소, 국제감자연구소(International 

Potato Center, CIP) 등으로 구성된 국제프로젝트를 수행하여 

현재 고구마 재배종(Ib6x)과 가장 가까운 야생종으로 현존

하는 조상종(progenitor)일 것이라고 추정되어 온 I. trifida 

(2x)와 I. triloba(2x) 및 재배종(Ib6x)으로 알려진 Tanzania 계

통을 대상으로 유전체분석 프로젝트를 수행하여 I. trifida 

type과 I. triloba type의 대립유전자(allele)들을 그룹화 하여 

조사하였다. 그 결과 두 가지 type의 allele그룹이 모두 재배

종 고구마 (Tanzania, Ib6x)에서 확인되었으며, I. trifida type

이 I. tribola type 보다 2배나 더 많이 존재함을 확인하였다. 

따라서 저자들은 Ib6x의 기원종(progenitor)은 I. trfida-like 

progenitor와 I. triloba-like progenitor가 존재한다고 주장하였

다. 즉, Muñoz-Rodriguez 등(2018)이 제시한 I. trifida-like 

progenitor(2x)의 유전체의 배수화를 통하여 출현한 동질배

수체가 또 다른 조상종인 I. triloba-like progenitor에 의하여 

교잡종이 된 후 배수화를 통하여 현존하는 재배종이 되었

다는 가설을 주장하며 I. triloba-like progenitor는 Ib4x라는 가

능성이 높다고 하였다.

  최근 Kyndt 등(2015)과 Quispe-Huamanquis 등(2019)은 전 

세계에서 수집된 다양한 야생종 계통으로부터 Agrobacterium

의 T-DNA 단편이 자연 상태에서 전이되었다는 사실을 보

고하였다. 현재까지 HGT에 의하여 고구마의 유전체에 삽

입된 것으로 밝혀진 T-DNA 단편은 2종류로 이들을 각각 

IbT-DNA1과 IbT-DNA2로 명명 되였다. Quispe-Huamanquis

등(2019)은 IbT-DNA1과 IbT-DNA2 단편의 삽입이 현재의 재

배종(Ib6x)이 분화하기 전에 삽입되었느냐 아니면 그 이후

에 삽입되었는지에 대한 의문을 해결하기 위하여 Ib4x, Ib6x

를 포함하여 이들과 가까운 근연종으로 알려진 13종의 야

생종들을 대상으로 조사한 결과 두 가지 단편 모두가 4배체

(Ib4x)와 6배체(Ib6x)인 I. batatas (L.) Lam에서 확인되었으

며, 삽입 위치와 염기서열이 현재의 재배종인 6배체 I. 

batatas (L.) Lam와 거의 동일하다는 사실을 확인하였다. 그

러나 13종의 야생종들 중 I. cordatotriloba와 I. tenuissima에서

만 IbT-DNA1단편이, 그리고 IbT-DNA2는 단지 I. trifida에서

만 확인이 되었다. 

  이러한 연구 결과에 따라 저자들은 현존하는 고구마 재

배종이 분화되기 이전 조상 종에 이들 두 종류의 IbT-DNA 

단편 들이 각각의 단일 이벤트 또는 동시에 전이 된 다음 4

배체인 I. batatas (L.)으로 전이되고, 현재의 재배종인 I. 

batatas (L.) Lam (6x)가 되었다고 가정하였다. 아마도 

IbT-DNA1과 IbT-DNA2 단편이 I. trifida, I. tenuissima, I. 

cordatotriloba, I. triloba의 공통 조상에 해당하는 한 종에 각

각 단일 이벤트로 전이되고, 그 후 독립적 또는 동시에 이들 

4종의 야생종으로 유전된 다음 이들 중 한 종이 IbT-DNA 단

편을 4배체인 I. batatas (L.)(4x)으로 전이한 다음 현재의 재

배종인 I. batatas (L.) Lam (6x)가 되었다고 가정하였다. 아니

면, 아직 밝혀지지 않은 한 조상종에 2회 이상의 T-DNA 전

이가 일어났다고 가정하여 IbT-DNA1과 Ib-TDNA2 단편이 

개별적으로 또는 동시에 전이된 다음 I. batatas (L.) Lam (4x)

와 (6x)의 공통 조상에 병합되었다고 추측하였다. 따라서, 

기존에 제시된 여러 가지 가설들로 제시된 기원종 보다 더 

오래된 조상종의 존재를 밝혀야 하게 되었다. 문제는 이들 

조상종, 예를 들면 Wu 등(2018)이 주장한 trifida-like 조상종

과 triloba-like 조상 종이 현재까지 수집되어 보존되고 있을 

가능성이 희박하며, 설사 보존되어 있다고 하더라도 이들

을 대상으로 보다 심도 있는 추가적인 연구가 필요하다. 
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재배종 고구마 [Ipomoea batatas L. (Lam)]의 정확한 기원종

은 아직 밝혀지지 않았으며 다양한 가설들이 보고되었다. 

재배종과 동일한 batatas 그룹에 속한 야생종을 대상으로 

RFLP 패턴, microsatellite 마커, SNP 마커, FISH 기법, 반수체

에 대한 게놈분석 등의 비교 연구에 의하면 I. trifida, I. 

leucantha, I. littoralis, I. tabascana, I. tenuissima, I. tiliacea, I. 

triloba 등이 가능성이 있는 것으로 제안되었다. 그러나, 최

근의 진보된 유전체분석기술과 자연상태에서 수평전이현

상에 의하여 재배종 고구마 및 다양한 야생종들의 염색체 

내 삽입된 T-DNA의 유전자 구조, 삽입위치, 유전자 재배열 

등의 특성을 조사한 연구 결과들을 종합하여 보면 기존에 

제안된 이들보다 오래된 조상종이 존재할 것이라는 새로운 

가설이 제시되었다. 
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