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Chrysanthemum plants are one of the most economically important plants in South Korea. Both virus and 
viroid can cause diseases and economic damage to the plants. In this study, we investigated the detection of 
seven viruses and two viroids in 350 chrysanthemum plants cultivated in Yesan-gun, Chungcheongnam-do. 
Two viruses, chrysanthemum virus B (CVB) and tomato aspermy virus (TAV), and two viroids, chrysanthemum 
chlorotic mottle viroid (CChMVd) and chrysanthemum stunt viroid (CSVd), were detected in this study. The 
two viruses were detected in six samples and one sample, respectively. The two viroids were detected in 97 
samples and 21 samples, respectively. The nucleotide sequences of the CVB-CN-Y, TAV-CN-Y, CChMVd-CN-Y, 
and CSVd-CN-Y obtained in this study showed 83.7–86.9%, 99.2–100.0%, 94.4–99.5%, and 95.7–99.7% iden-
tity, respectively, compared to their other strains/isolates. The CVB-CN-Y and TAV-CN-Y showed the greatest 
nucleotide sequence homology to CVB-GS1 and three TAV isolates (TAV-V, TAV-P, and TAV-ChJ), respectively. 
The CChMVd-CN-Y and CSVd-CN-Y showed the greatest nucleotide sequence homology to CChMVd-Horst 
and four CSVd isolates (Au1.1, K4pop, Sagae, and Tochigi), respectively. This study is the report on the infec-
tion rate of viruses and viroids in chrysanthemum plants cultivated in Yesan-gun in 2021.

Keywords: Chrysanthemum, Chrysanthemum chlorotic mottle viroid, Chrysanthemum stunt viroid,  Chrysan-
themum virus B, Tomato aspermy virus

서 론

국화(Chrysanthemum morifolium)는 국화과(Asteraceae)에 

속하는 다년생 초본식물로 세계에 널리 분포하고, 약 200여 품

종이 보고되고 있으며, 세계 3대 절화류에 포함된다(Kim 등, 

2012, 2021). 특히 한국에서 국화는 절화류 중 가장 재배면적

(299 ha)이 넓고, 장미 다음으로 수출 주력 작물이다(Ministry 

of Agriculture, Food and Rural Affairs, 2021).

국화는 전 세계적으로 12종의 바이러스들(Chrysanthemum 

virus B, CVB; Chrysanthemum stem necrosis virus, CSNV; Cu-

cumber mosaic virus, CMV; Impatiens necrotic spot orthotospo-

virus, INSV; Sweet potato feathery mottle virus, SPFMV; Tomato 

aspermy virus, TAV; Tomato leaf curl New Delhi virus, ToLCNDV; 

Tobacco mosaic virus, TMV; Tomato spotted wilt orthotospo-
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virus, TSWV; Potato virus X, PVX; Potato virus Y, PVY; Zucchini 

yellow mosaic virus, ZYMV)과 2종의 바이로이드들(Chrysanthe-

mum chlorotic mottle viroid, CChMVd; Chrysanthemum stunt 

viroid, CSVd)이 보고되었다(Ashwathappa 등, 2020; Kondo 등, 

2011; Liu 등, 2014; Nassar 등, 2012; Niu 등, 2015; Song 등, 2012; 

Supakitthanakorn 등, 2022c; Trolinger 등, 2017; Verma 등, 

2004; Zhao 등, 2015). 

한국에서는 1997년에 경상남도 마산에서 잎의 황화와 기형

을 나타내는 국화에서 CSVd를 첫 보고를 시작으로, 2006년에

는 황화 반점 또는 병징이 없는 국화 잎에서 CChMVd가 발견

되었고, 퇴록반점과 괴저가 나타난 국화에서 TSWV 감염을 확

인하였다(Chung 등, 2001, 2006b, 2006c). 2013년에는 국화 잎

에서 괴저 반점과 변형 및 줄기의 괴저 부분에서 CSNV를 첫 검

정되었다(Yoon 등, 2017). 그 밖에 국화과에 속하는 감국(Den-

dranthema indicum)과 구절초(Chrysanthemum zawadskii var. 

latilobum)에서 각각 CVB와 TAV 복합 감염과 TAV 단독 감염을 

보고하였다(Chung 등, 1999; Kwak 등, 2021). 또한 산국(Chry-

santhemum boreale)에서는 CMV 염기서열을 보고하였다(NCBI 

accession no. AF316362). 

국화에 발생하는 바이러스 및 바이로이드 병들은 주로 영양

번식을 위한 삽목과 매개충(총채벌레, 진딧물 등)으로 감염되기 

때문에 해충을 방제하더라도 감염된 모주로부터 삽목된 개체

들이 쉽게 감염될 수 있어 조기 검정을 통한 무병묘 선발이 매

우 중요하다(Lewis, 1997; Yoon 등, 2020).

본 연구는 충청남도 예산 지역의 무병묘 생산을 위한 조직배

양묘들을 대상으로 7종의 바이러스들과 2종의 바이로이드들

을 검정하여 감염률을 분석하고, 검정된 바이러스들과 바이로

이드들의 염기서열들을 기초하여 계통학적 분석을 수행하였다.

재료 및 방법

실험재료. 2021년 충청남도 예산군 국화 시설 재배지에서 

성체로 성장 중인 350개 조직배양묘들을 무작위로 수집하였다. 

여기서 수집된 350개 조직배양묘들은 5곳의 시설 재배지에서 

각 70씩 수집하였다. 수집된 국화의 일부 잎들은 병징이 나타나

지 않거나, 황화 또는 부분적 괴사 병징이 관찰되었다.

핵산 추출. 핵산 추출을 위해 1.5 ml 튜브에 100 mg 국화 

잎과 300 μl RNA extraction buffer (50 mM Tris-Cl, pH 8.0; 10 

mM ethylenediaminetetraacetic acid, pH 8.0; 0.1% sodium 

dodecyl sulfate; 0.1% betamercaptoethanol)를 넣고, 호모

게나이저를 사용하여 간다. 그 후, phenol/chloroform 방법을 

사용하여 total RNA를 추출하였다(Liu 등, 1998). 추출된 total 

RNA의 순도는 분광광도계(NanoDrop One, Thermo Fisher 

Scientific, Waltham, MA, USA)를 사용하여 260 nm/280 nm 

흡광도 값이 2.0에 가깝게 분석되었다.

프라이머 제작. 7종의 국화 감염 바이러스들(CMV, CVB, 

CSNV, INSV, PVX, TAV, TSWV)과 2종의 바이로이드들(CChMVd, 

CSVd)을 검정하기 위해 CMV와 TSWV를 제외한 나머지 프라

이머들을 제작하였다. 프라이머를 제작하기 위해 미국 국립생

물공학정보센터(National Center for Biotechnology Informa-

tion, NCBI)에 선행 보고된 염기서열들을 확보하였다. 확보된 5

종의 바이러스들과 2종의 바이로이드들의 염기서열들을 각각 

DNAMAN software (Lynnon Biosoft, Vaudreuil, Canada)를 사

용하여 multiple alignment를 분석한 후, 가장 상동성 높은 염

기서열 부위를 탐색하여 프라이머를 제작하였다(Table 1). CMV

와 TSWV 프라이머들은 선행 연구에서 제작된 프라이머들을 

사용하였다(Song 등, 2016).

Reverse transcription polymerase chain reaction 분
석. cDNA 합성을 위한 reverse transcription 반응은 1 ㎍ to-

tal RNA, 1× buffer (Thermo Fisher Scientific), 0.5 μl random 

hexamer primers (Qiagen, Hilden, Germany), 1 μl dNTPs (2.5 

mM), 100 U RevertAid reverse transcriptase (Thermo Fisher 

Scientific)를 polymerase chain reaction (PCR) 튜브에 최종 

50 μl 맞춰 혼합한 후, 42oC에서 60분, 70oC에서 10분 수행하였

다. 합성된 cDNA를 사용하여 다음과 같은 조건으로 PCR를 수

행하였다. PCR 튜브에 5 μl cDNA, 1× buffer (TaKaRa, Tokyo, 

Japan), 5 U Taq DNA polymerase (TaKaRa), 1 μl of dNTPs (2.5 

mM)와 제작된 프라이머 쌍을 넣고 최종 50 μl 맞춰 혼합한 후, 

95oC에서 3분간 초기 변성을 하고 95oC 30초, 54–58oC에서 1

분, 72oC에서 1분을 30회 반복한 다음 마지막으로 72oC에서 10

분 동안 반응시켰다. PCR 산물들은 1% 아가로오즈 겔을 이용하

여 0.5× TAE 용액에서 135 V로 18분 동안 전기영동을 수행한 후, 

UV transilluminator (Bio-Rad, Hercules, CA, USA)를 사용하여 결

과를 확인하였다.

염기서열 분석. 전기영동을 통해 확인된 양성 시료들을 대

상으로 pGem T-easy vector system (Promega, Madison, WI, 

USA)를 이용하여 클로닝을 수행하였다. 삽입된 PCR 산물은 

EcoRI 제한효소(Takara, Kyoto, Japan)를 사용하여 처리한 후, 

아가로즈 겔 전기영동으로 크기를 확인하였다. 선발된 클론들

은 염기서열을 확보하고, NCBI에서 Blast하여 확인하였다. 확인
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된 염기서열들은 DNAMAN software (Lynnon Biosoft)와 La-

sergene software (DNASTAR, Madison, WI, USA)를 사용하여 

선행 보고된 염기서열들과의 계통 분석을 수행하였다. 

결 과

국화 시설재배지에서 검정된 바이러스의 감염률 조사. 수
집된 국화 350개의 샘플들에서 reverse transcription poly-

merase chain reaction (RT-PCR)과 염기서열 분석을 통해 2

종의 바이러스들(CVB, TAV)과 2종의 바이로이드들(CChMVd, 

CSVd)이 검정되었고, 나머지 바이러스들은 양성대조군만 검정

되었다(Table 2). CVB는 350개 샘플 중에서 6개체에서 검정되었

으며, TAV는 350개 샘플 중에서 1개체가 검정되었다. CChMVd

는 350개 샘플 중에서 97개체가 검정되었으며, CSVd는 350개 

샘플 중에서 21개체에서 검정되었다. CVB가 검정된 6개체 중에

서 3개체는 단독 감염이고, 나머지 3개체는 CChMVd에 복합 감

염으로 분석되었다. TAV가 검정된 한 개체는 CChMVd도 함께 

검정되었다. CChMVd가 검정된 97개체 중 80개체는 단독 감염

이었고, 나머지 17개체는 복합 감염이었다. CSVd가 검정된 21

개체 중 10개체들은 단독 감염이었고, 나머지 11개체는 복합 감

염으로 모두 CChMVd와 함께 감염되었음을 확인하였다. 여러 

개체에서 검정된 CVB, CChMVd, CSVd들의 염기서열들은 각각 

99.99–100.00% 상동성을 보였고, 여기서 검정된 바이러스들과 

바이로이드들을 ‘CN-Y’ 분리주라 하였다.

검정된 2종의 바이러스들의 염기서열 계통 분석. 수집된 

국화 샘플들에서 검정된 CVB–CN–Y (GenBank accession no. 

OL827561)와 TAV (GenBank accession no. OP820435)의 염기

서열들을 대상으로 선행 보고된 CVB isolates/strains과 TAV 

isolates/strains의 염기서열들 사이의 상동성과 계통학적 분석

을 수행하였다. CVB-CN-Y의 6,952–7,498 nucleotides (nt) 부위 

염기서열들은 러시아에서 분리된 CVB-GS1 (GenBank acces-

sion no. MZ514908)와 86.9%로 가장 높은 상동성을 보였고, 

그 뒤로 인도에서 분리된 CVB-Tamil Nadu (GenBank accession 

Table 1. Primers used for PCR detection of viruses and viroids in this study

Virus Primer name Sequences (5′ → 3′) Amplicon size (bp)

CChMVd CChMVd full UP GGCACCTGACGTCGGTG 399

CChMVd full DN GACCTCTTGGGGGTTTCAAA

CSVd CSVd full UP CGGGACTTACTTGTGGTT 354

CSVd full DN AGGGAACAAAACTAAGGTTC

CMV CMV 650 UP ATGGACAAATCTGAATCAACC 650

CMV 650 UP TCAGACTGGGAGCACTCCAGA

CVB CVB 6952 UP CTGATGCCTCTTACACCT 547

CVB 7498 DN TAACGATCTAACCACTCAC

CSNV CSNV CP 39 F GAACTCCAAACATCTCATAGA 632

CSNV CP 680 R CAATGATAACCTGGATCAGATC

INSV INSV CP 25 F ATCAATAGTAGCATTAAACATGCT 768

INSV CP 789 R ATGAACAAAGCAAAGATTACCAAG

PVX PVX CP UP ACCAGCTAGCACAACACA 626

PVX CP DN TGGCAAAGTCGTTGGATT

TAV TAV CP UP ATGGCCCAAAACGGTACG 657

TAV CP DN TCACACCGGGAGCGTTG

TSWV TSWV CP UP TTAAGCAAGTTCTGTGAGTTTTGC 777

TSWV CP DN ATGTCTAAGGTTAAGCTCACTAA

PCR, polymerase chain reaction; CChMVd, chrysanthemum chlorotic mottle viroid; CSVd, chrysanthemum stunt viroid; CMV, cucumber 
mosaic virus; CVB, chrysanthemum virus B; CSNV, chrysanthemum stem necrosis virus; INSV, impatiens necrotic spot orthotospovirus; PVX, 
potato virus X; TAV, tomato aspermy virus; TSWV, tomato spotted wilt orthotospovirus.
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no. AM765839)와 85.0%의 상동성을 보였다(Supplementary 

Table 1). CVB isolates/strains들의 계통학적 분석에서는 크게 

세 개의 계통 그룹으로 분류될 수 있으며, 여기서 보고된 CVB-

CN-Y는 첫 번째 계통 그룹에 포함되었다(Fig. 1A). 

TAV-CN-Y의  외피단백질  전체부위는  선행  보고된  TAV 

isolates/strains의 외피 단백지질 전체부위 염기서열들과 

99.2–100.0% 상동성을 보였다(Supplementary Table 2). 특히 

TAV-CN-Y의 외피단백질 전체부위의 염기서열은 호주의 국화

에서 분리된 TAV-V (GenBank accession no. NC_003836), 헝가

리의 고추에서 분리된 TAV-P (GenBank accession no. L15335), 

일본의 국화에서 분리된 TAV-ChJ (GenBank accession no. 

LC634033)에서 모두 100% 상동성을 보였다. TAV isolates/

strains의 계통학적 분석에서는 계통 그룹이 크게 나눠지지 않

았다(Fig. 1B). 

검정된 2종의 바이로이드들의 염기서열 계통 분석. 수집

Fig. 1. Phylogenetic tree analysis of two viruses and their other isolates/strains based on nucleotide sequences. (A) Phylogenetic relation-
ship of CVB-CN-Y and other CVB isolates/strains based on the comparison of the partial nucleotide (nt) sequences (6,952–7,498 nt) of CVB 
genome. (B) Phylogenetic relationship of TAV-CN-Y and other TAV isolates/strains based on the comparison of coat protein (CP). Phyloge-
netic trees were generated using the DNAMAN package as described by Kwon et al. (2020). CVB, chrysanthemum virus B; TAV, tomato 
aspermy virus.

Table 2. The infection rate of viruses and viroids in 350 chrysanthemum plants

No. Virus name Infection rate (%) Rate of single infection (%) Rate of mixed infection (%)

1 Chrysanthemum chlorotic mottle viriod 97/350 (27.71) 80/97 (82.47) 17/97 (17.52)

2 Chrysanthemum stunt viriod 21/350 (6.00)0 10/21 (47.61) 11/21 (52.38)

3 Cucumber mosaic virus 0/350 (0.00) 000 000

4 Chrysanthemum virus B 6/350 (1.71) 003/6 (50.00) 003/6 (50.00)

5 Chrysanthemum necrosis virus 0/350 (0.00) 000 000

6 Impatiens necrotic spot virus 0/350 (0.00) 000 000

7 Potato virus X 0/350 (0.00) 000 000

8 Tomato aspermy virus 1/350 (0.29) 000 0001/1 (100.00)

9 Tomato spotted wilt virus 0/350 (0.00) 000 000
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된 국화 샘플들에서 검정된 CChMVd-CN-Y (GenBank acces-

sion no. OL827561)와 CSVd-CN-Y (GenBank accession no. 

OL827563)의 전체염기서열들을 대상으로 선행 보고된 CCh-

MVd isolates/strains과 CChMVd isolates/strains의 염기서열들 

사이의 상동성과 계통학적 분석을 수행하였다. CChMVd-CN-Y

는 선행 보고된 CChMVd isolates/strains 염기서열들과 94.4–

99.5% 상동성을 나타냈으며, 스페인에서 보고된 CChMVd-

Horst (GenBank accession no. NC_003540)와 99.5% 상동성

으로 가장 높게 분석되었다(Supplementary Table 3). CChMVd 

isolate/strains들은 계통학적 분석에서는 크게 세개의 계통그

룹으로 분류될 수 있으며, 여기서 보고된 CChMVd-CN-Y는 첫

번째 계통그룹에 포함되고 스페인에서 보고된 CChMVd-Horst

와 근연관계가 가장 높게 나타났다(Fig. 2A).

CSVd-CN-Y는 선행 보고된 CSVd isolates/strains의 염기서열

들과 95.7–99.7% 상동성을 보여주었다. CSVd-CN-Y는 일본에

서 분리된 CSVd-Tochigi (GenBank accession no. AB006737)와 

Fig. 2. Phylogenetic tree analysis of two viroids and their other isolates/strains based on nucleotide sequences. (A) Phylogenetic relation-
ship of CChMVd-CN-Y and other CChMVd-CN-Y isolates/strains based on the comparison of full-genome nucleotide sequences. (B) Phylo-
genetic relationship of CSVd-CN-Y and other CSVd isolate/strains based on the comparison of full-genome nucleotide sequences. Phyloge-
netic trees were generated using the DNAMAN package as described by Kwon et al. (2020). CChMVd, chrysanthemum chlorotic mottle 
viroid; CSVd, chrysanthemum stunt viroid.
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CSVd-Sagae (GenBank accession no. D88895), 한국에서 분리

된 CSVd-K4pop (GenBank accession no. LC088323), 호주에서 

분리된 CSVd-AU1.1 (GenBank accession no. JQ809252)에서 

모두 99.7% 상동성으로 가장 높게 분석되었다(Supplementary 

Table 4). CSVd isolate/strains들은 계통학적 분석에서 크게 세 

개의 계통 그룹으로 분류될 수 있으며, 여기서 보고된 CSVd-

CN-Y는 첫 번째 계통 그룹에 포함되고 일본에서 분리된 CSVd-

Tochigi와 근연관계가 가장 높게 나타났다(Fig. 2B).

고 찰

한국에서 재배되고 있는 국화는 1997년 CSVd 감염 보고를 

시작으로 국화 재배지에 지속적으로 바이러스 및 바이로이드 

병들이 보고되고 있다(Chung과 Pak, 2008; Chung 등, 2001, 

2005, 2006a, 2006b, 2006c). 이러한 국화 바이러스 및 바이로

이드 병들을 방제하기 위해 주로 화학적 요법(chemotherapy), 

열처리 요법(thermotherapy), 정단 분열 조직배양(meristem 

tip culture) 방법 등을 단독 또는 혼합하여 사용한다(Kumar 등, 

2009; Ram 등, 2005, 2009). 또한 바이러스를 매개하는 해충들

의 방제에도 힘쓰고 있다(Gupta 등, 2021; Khan 등, 2021). 

그러나 본 연구의 결과를 통해 국화 무병묘 생산을 위한 재

배지에서 바이러스 및 바이로이드 병들에 대한 예방 및 방제가 

완벽하지 않음을 보여주고 있다. 여기서 검정된 2종의 바이러

스들(CVB, TAV)과 2종의 바이로이드들(CChMVd, CSVd)은 모

두 감염된 즙액과 삽목으로 전염될 수 있으며, 특히 CChMVd와 

CSVd는 종자에 의해 CVB와 TAV는 진딧물에 의해 전염될 수 있

다(Cho 등, 2013; Chung과 Pak, 2008; Ebata 등, 2019; Ohkawa 

등, 2007; Verma 등, 2009). 따라서 여기서 검정된 바이러스들과 

바이로이드들은 국화 번식을 위한 삽목과 재배지에서의 매개

충 의한 전염으로 예측될 수 있다. 특히 여러 개체에서 검정된 

바이러스(CVB)와 바이로이드들(CChMVd, CSVd)의 염기서열 변

이율이 낮은 것으로 판단할 때, 감염된 원원종 또는 원종에 의

한 계대전염 결과로 보인다.

본 연구에서 검정된 CChMVd-CN-Y와 CSVd-CN-Y의 계통학적 

분석에서 그들은 선행 보고된 국내 다른 분리주들과 함께 근연

관계를 나타내지 않고, 다른 국외 분리주와 근연관계를 나타내

는 것으로 분석되었다. 선행 연구된 CChMVd 분리주들은 아시아 

지역에서 분리된 계통과 비아시아 지역에서 분리된 계통으로 구

분되었고, 국내에서 분리된 계통들도 아시아 지역에서 분리된 계

통들과 근연관계를 보였다(Supakittahanakorn 등, 2022b). 그러

나 여기서 분리된 CSVd-CN-Y는 스페인에서 분리된 분리주와 근

연관계를 보였다. 따라서 본 연구에서 분리된 CChMVd-CN-Y와 

CSVd-CN-Y는 선행 보고된 국내 분리주들과 다른 계통으로 분석

되며, 그 차이는 무병묘 생산으로 위해 사용된 원원종 및 원종 또

는 매개충의 다름에 있을 것으로 예측된다.

국화 무병묘 생산은 감염된 모주들의 조기 검정을 통한 무병

묘 선발과 삽목 도구의 소독 및 매개충 발생에 대한 예찰과 방

제가 매우 중요하다. 그 중, 무병묘 선발에서는 조기 검정할 수 

있는 정밀진단기술 개발이 중요하며, 현재 국화 감염 바이러스 

및 바이로이드 병들 중 일부는 정밀 진단하기 위해 real-time 

PCR 또는 loop-mediated isothermal amplification 등이 개

발되었다(Guan 등, 2017; Kim 등, 2015; Supakitthanakorn 등, 

2022a). 본 연구에서는 RT-PCR 분석을 통해 바이러스들과 바이

로이드들의 발생 현황을 조사하였으나, 무병묘 생산을 위한 원

원종 및 원종 선발과 조직배양 안에서의 무병묘 선발을 위해서

는 검정의 민감도가 높은 정밀진단기술 적용이 요구된다. 

본 연구는 주요 감염되는 국화 바이러스 및 바이로이드 병들

에 대한 정보와 그들을 검정하는 데 사용할 수 있는 프라이머 

정보들을 제공하고, 국내 국화 바이러스 및 바이로이드 병들의 

염기서열들을 제공함으로써 더욱 정밀한 진단기술 개발에 도

움을 줄 수 있다.

요 약

국화(Dendranthema morifolium)는 한국에서 경제적으로 중

요한 화훼식물에 포함되고, 바이러스와 바이로이드 병들에 의

해 경제적 피해를 받고 있다. 본 연구에서는 충청남도 예산군

에서 재배된 국화 350개체를 대상으로 7종의 바이러스들과 2

종의 바이로이드들(Chrysanthemum chlorotic mottle viroid, 

CChMVd; Chrysanthemum stunt viroid, CSVd; Cucumber mo-

saic virus, CMV; Chrysanthemum virus B, CVB; Chrysanthemum 

stem necrosis orthotospovirus, CSNV; Impatiens necrotic spot 

orthotospovirus, INSV; Potato virus X, PVX; Tomato aspermy vi-

rus, TAV; Tomato spotted wilt orthotospovirus, TSWV)을 검정하

였다. 그 결과 2종의 바이러스들(CVB-CN-Y, TAV-CN-Y)과 2종의 

바이로이드들(CChMVd-CN-Y, CSVd-CN-Y)이 검정되었다. CVB-

CN-Y는 6개의 국화 식물체들에서 검정되었고, TAV-CN-Y는 한 

개가 국화 식물체에서만 검정되었다. CChMVd-CN-Y는 97개의 

국화 식물체들에서 검정되었으며, CSVd-CN-Y는 21개의 국화 

식물체들에서 검정되었다. CVB-CN-Y는 CVB-GS1과 86.9% 염

기서열 상동성을 보였으며, TAV-CN-Y는 3개의 분리주들(TAV-

Chj, TAV-P, TAV-V)과 100% 염기서열이 일치하였다. CChMVd-

CN-Y는 CChMVd-Horst와 99.5% 염기서열 상동성을 보였으며, 

CSVd-CN-Y는 4개의 분리주들(Au1.1, K4pop, Sagae, Tochigi)과 
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99.7% 염기서열 상동성을 보였다. 본 연구는 2021년 예산군에

서 재배된 국화들을 대상으로 바이러스 및 바이로이드들을 검

정하고 그들의 감염률에 관한 보고서이다.
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