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ABSTRACT

Examining the agricultural characteristics of Gangwon natural species of unhulled

barley, rye and olbori, and practicing principal component analysis using SAS program,

the result is as followed. The result of principal component analysis about the agricultural

characteristics of tested species showed that rye and unhulled barley spotted in the left

on the principal component 1 axis, and olbori mostly in the right. In this study, we found

the possibility to divide the barly. And if further studies were carried out, it might be

used to the division of genetic resources in storage.

연구배경1.

유전자원의 다양성 및 분류를 평가하는 것은 식물유전 및 육종에 있어서 기본이고 중요하다

수집된 유전자원의 특성조사 및 평가(Barrett et al., 1998, Manjarrez-Sandoval et al., 1997).

를 위한 효과적인 여러 가지 방법들이 개발되어 왔는데 특히 년대 이후에는 마커 기술80 DNA

의 발달로 유전자원의 유전적 다양성평가와 분류에 마커를 이용하는 것이 효율적이라는DNA

보고가 많이 있다 이러한 마커들로는(Smith et al., 1990; Akkaya et al., 1992). DNA RFLPs

(restriction fragment length polymorphisms), AFLPs (amplified fragment length

polymorphisms), RAPDs (randomly amplified polymorphic DNAs) and SSRs (simple

등이 있는데 이들의 비교 실험에서 모두 비슷한 결과를 얻을 수 있으므로sequence repeats)

분자마커를 통한 유전자원의 다양성 평가에 신뢰가 보고되었다 (Powell et al., 1996; Bohn et

유전자원의 다양성은 주요인 분석 및 그룹별al., 1999). (PCA, principal component analysis)

산술평균 방식에 의해 평(UPGMA, unweighed pair-group method of arithmetic averaging)

가되어 수집유전자원의 분류 및 계보에 대한 유전적인 자료로서 이용된다 (Chen et al., 1994;

Keim et al., 1992; Sharma et al., 1995; Mercado et al., 1996; Doldl et al., 1997;

분석된 자료는 육종Burkhamer et al., 1998; Choi et al., 1999; Barrett and Kidwell, 1998).

목표에 따라 품종군을 분류하고 이에따른 교배 계획을 수립하는 등의 육종계획을 수립하는데

바탕이 된다 (Thompson et al., 1998).

보리 유전자원에 대한 분자마커를 이용한 분석은 최근까지 각 나라의 많은 연구자들에 의해서



이루어졌으나 벼 콩 등의 작물에 비하여 적은 상태이다, (Fernandez et al., 2002; Liu et al.,

는 보리의 유전적 다양성 평가를 하는데 있어서1999, 2001). Fernandez et al, (2002) PCR

을 이용한 개의 마커와 개의(polymorphic chain reaction) 125 RAPD 228 ISSR (inter simple

마커를 이용하여 분석한 결과 개와 가sequence repeated DNA) RAPD primer 10 ISSR primer 4

지 조합을 이용하여 모든 품종의 구분이 가능하다고 하였다 유전자원의 농업적 특성 조사를 비.

롯한 다각적 평가를 통한 구분 및 분류는 수집 및 관리하는데 중요하다 그러나 마커를 이. DNA

용한 자원분류 보고는 많이 있으나 포장에서의 농업적 특성을 이용한 분류 보고는 발견하지 못

하였다. 따라서 본 연구에서는 포장에서 나타나는 보리 유전자원의 농업적 특성을 조사하고

이를 이용한 분류의 가능성을 알아보고자 하였다.

재료 및 방법2.

가 공시자원.

강원도 재래보리 유전자원 점과 쌀보리 점 및 올보리 점 등 점을 공시하였다 표35 11 2 48 ( 1).

나 재배방법.

점의 보리를 년 월 일 파종하여 월동시킨 후 관행법에 준하여 재배하였다48 2001 10 21 .

표 공시자원1.

번호 품종명 품종분류 번호 품종명 품종분류

1
2
3
4
5
6
7
8
9
10
11
12
13
14
15
16
17
18
19
20
21
22
23
24

강원광할쌀보리
홍천찐보리
영월육각
삼척동보리
철원과맥1
정선늘보리
강릉피맥3
영월궁시렁보리
강릉수원 호4 -2
삼척재래
양양피맥6
춘천영월육각2
삼척모맥
재강쌀보리
대호쌀보리
진미쌀보리
새찰쌀보리
새찰쌀보리
새쌀보리
철원피맥2
홍천피맥2
강릉패맥4
양양피맥4
홍천앉은뱅이2

쌀보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
쌀보리
쌀보리
쌀보리
쌀보리
쌀보리
쌀보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리

25
26
27
28
29
30
31
32
33
34
35
36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48

화천군재래
강릉영월육각1
수원신 호1
홍천올보리
양양피맥3
울진군재래
통천군재래
강원흰쌀보리
동호쌀보리
춘천상보리
홍천피맥4
정선남선 호8
수원 호4
홍천군재래
홍천피맥1
고양재래
삼척동보리
평창군재래
홍천앉은뱅이1
춘천영월육각1
새찰쌀보리
강호쌀보리
올보리
올보리

재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
쌀보리
쌀보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
재래겉보리
쌀보리
쌀보리
겉보리
겉보리



다 농업적 특성 조사.

모든 보리에 대하여 출수일수 생육일수 출수(the days of earing), (the days of maturing),

일부터 등숙일 까지의 기간 간장 수장(the days from earing to maturing), (plant height) (the

까락의 길이 마지막 마디의 길이length of ear), (the length of awun), (the length of the last

각 이삭당 낱알 수 의 총 항목을 조사하였다nod), (the number of grains per ear) 8 .

라 자료 분석.

조사한 보리 점의 가지의 농업적 특성을 및 를 이용하여 각 형질48 8 Microsoft Excel SAS

에 대한 주성분 분석 을 수행하였다(principal component analysis) .

결과 및 고찰3.

가 공시자원의 농업적 특성.

공시된 점의 보리에 대한 가지의 농업적 형질 조사는 표 와 같이 양적 형질의 변이를 보48 8 2

였으며 조사된형질의 변이계수 는 등숙일수 일 가 가장, (CV, coefficient of variation) (229-234 )

낮은 로 나타났으며 까락의 길이 는 로 가장 높게 나타난 것을 비롯하여 다0.7 , (0.5-11.3cm) 50.9

양하게 조사되었다 출수일수는 평균 일 이며 비교적 적은 변이 가 나타났. 194 (181-204) (CV=3.1)

으며, 출수일부터 생육일수평균 일 간장평균 수장평균( =37.7 , CV=15.9), ( =80.4cm, CV=22.1), (

와 마지막 마디의 길이평균 의 가지는 변이가 비슷하게 조사=5.09cm, CV=20.1) ( 35.8cm, CV=17.9) 4

되었다.

표 공시자원의 농업적 특성2.

구 분 평균 최소 최대 표준편차 변이계수

출수일수(A) 194 181 204 6.08 3.1

성숙일수(B) 232 229 234 1.59 0.7

B-A 38 28 49 6.01 15.9

간장(cm) 80 37 107 17.8 22.1

수장(cm) 5.1 3 7.7 1.05 20.6

망장(cm) 5.8 0.5 11.3 2.94 50.9

끝절간장(cm) 35.8 21 46.7 6.41 17.9

수수 개( ) 10 7.7 12 1.03 10.3

나 농업적 특성을 이용한 주성분 분석.

각각의 농업적 형질의 상관분석에서 간장은 생육일수 와 마지막 마디의 길이(r=0.569)

사이에 높은 정의 상관이 나타났지만 출수일부터 생육일까지의 기간 사(r=0.639) (r=-0.723)

이에는 높은 부의 상관이 조사되었다 출수일부터 생육일까지의 기간은 등숙일수가 길수록.

짧은 것으로 조사되었다 즉 보리는 출수 이후에 등숙이 빠른 것으로 판단된다(r=-0.966). , .



이삭의 길이는 이삭 까락의 길이 와 상관이 있는 것으로 조사되었다 표(r=0.433) ( 3).

표 농업적 특성간 상관 분석3

구 분 출수일수
(A)

성숙일수
(B) B-A 간 장 수 장 망 장 끝절간장

출수일수(A) -

성숙일수(B) 0.175 -

B-A -0.966** 0.088 -

간 장 0.569** -0.003 -0.576** -

수 장 0.082 0.037 -0.723** 0.128 -

망 장 -0.139 0.319 0.226 -0.106 0.433* -

끝절간장 0.624** -0.032 -0.639** -0.639** -0.118 -0.253 -

수 수 0.158 0.092 -0.135 0.074 0.235 -0.232 0.233

이러한 농업적 형태적인 조사는 보리의 유전자원의 주성분 분석을 위한 분류에서 주성분

두가지만으로 전체의 의 변이를 판별할 수 있는 것으로 조사 되었다 표1, 2 62.1% ( 4).

표 주성분 분석치4

구 분 주성분1 주성분2 주성분3

고유치 3.40 1.57 1.13

기여률(%) 42.6 19.6 14.1

누적기여율(%) 42.6 62.1 76.2

주성분 은 고유치 로 전체 변이의 판별이 가능한 것으로 나타났다 이러한 주1 3.4 42.6% .

성분 과 상관 이 가장 높은 형질로는 출수일부터 등숙일까지의 기간 인 것으로1 (r=-0.5003)

조사되었다 반면 출수일수 간장 및 마지막 마디의 길이는 주성분 과 이상의 정의상관. , 1 0.4

이 나타남으로 유전자원의 특성을 판별하는데 기여도가 높은 것으로 판단된다 표( 5.

표 주성분과 농업적 특성과의 상관관계5.



구 분 주성분1 주성분2

출수일수(A) 0.4842** 0.2201*

성숙일수(B) -0.0393 0.4540**

B-A -0.5003** -0.1025

간 장 0.4984** -0.0111

수 장 -0.0056 0.6007**

망 장 -0.2082 0.5867**

끝절간장 0.4563** -0.0611

수 수 0.1172 0.1616

또한 주성분 과 주성분 를 이용하여 공시자원을 분석한 결과 주성분 에 대하여 모든1 2 , 1

쌀보리와 올보리는 음의 방향으로 분류되었고 강원재래 겉보리는 대부분 양의 방향으로 구,

분되었다 그림 따라서 주성분 에 가장 기여도가 높은 특성 즉 출수일수 끝절간장 및( 1). 1 ,

출수일부터 등숙일까지의 기간의 조사로 재래겉보리와 쌀보리 및 올보리를 구분 할 수 있는

가능성이 보였다.
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그림 주성분 및 를 이용한 공시계통의1. 1 2 scatter diagram

겉보리 쌀보리 올보리( : , : , : )○ ● ◇

적 요4.

강원재래 겉보리 쌀보리 및 올보리의 농업적 특성을 조사하고 통계 을 이, SAS program

용하여 주성분 분석한 결과를 요약하면 다음과 같았다.



공시자원의 농업적 특성을 토대로 주성분 분석한 결과 쌀보리 및 올보리는 주성분 에1

대하여 모든 품종이 음 의 방향으로 분류되어 출수일수가 빠르고 간장과 끝절간장이 짧은(-)

품종들이었으며 강원재래 겉보리는 대부분 양의 방향으로 분류됨으로써 반대의 특성을 보였

다 이로써 유전자원의 농업적 특성에 의한 품종 및 계통 분류의 가능성이 확인된 것으로.

실제 적용을 위해서는 보다 세밀한 연구가 필요한 것으로 판단되었다.
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