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제주도 자생 왕벚나무의 계통 및 유전구조 분석

조 아 라 

명지대학교 대학원 생명과학정보학과

지도교수  문 정 환

   왕벚나무(Prunus yedoensis Mat.)는 전 세계에서 유일하게 제주도에서 자생지가 발

견되었지만 현재까지 왕벚나무 종의 기원과 분류학적 기준에 대한 명확한 근거가 제

시되지 않아 많은 논란이 있어 왔다. 본 연구에서는 벚나무속 범용 유전자 분자 마커

를 이용하여 왕벚나무의 유전형과 근연종 벚나무류와의 계통분류학적 관계를 분석함

으로써 제주도 자생 왕벚나무의 유전구조를 파악하고 왕벚나무의 양친 계통을 추정하

고자 하였다. 중국 매실(P. mume)과 복숭아(P. persica) 그리고 왕벚나무의 유전체 정

보를 이용하여 벚나무속 Conserved Ortholog Set 유전자(Prunus COS) 1,303개를 발굴

하였다. 발굴한 COS 유전자를 이용하여 왕벚나무 이형성 PrCOS의 Insertion/Deletion 

Polymerase Chain Reaction (InDel PCR) 마커 38개를 개발하였다. 이를 자생 왕벚나

무 기념목 21개체와 자생 왕벚나무 52개체 그리고 왕벚나무 근연종 자생 벚나무류 중 

올벚나무(P. pendula for. ascendens) 19개체, 벚나무(P. jamasakura) 16개체, 산벚나무

(P. sargentii) 7개체 그리고 사옥(P. jamasakura var. quelpaertensis) 3개체에 적용하

여 자생 왕벚나무와 근연종 벚나무류를 아가로스 젤 전기영동상의 밴드 패턴으로 구

분하였다. 또한 왕벚나무 종 구분 마커 38개 중 20개를 이용하여 자생 왕벚나무의 유

전형을 분석한 결과, 자생 왕벚나무와 재배 왕벚나무 78개체 중 70개체(90%)는 모계 

추정종인 올벚나무와 부계 후보종인 벚나무, 산벚나무 또는 사옥의 유전형을 50%씩 

가지고 있는 이형 접합체였다. 나머지 8개체는 이형 접합체에 모계 혹은 부계의 유전

형이 역교배 되어 모계 또는 부계의 유전형을 75%씩 가지고 있었다. 한편 제주도 자

생 왕벚나무와 근연종 벚나무류 중 모계 추정종인 올벚나무와 부계 후보종인 벚나무, 

산벚나무 그리고 사옥과의 계통을 비교 분석하였다. 그 결과, 왕벚나무와 올벚나무는 

각각 하나의 집단으로 묶여 다른 벚나무류와 구분이 되었지만 벚나무와 산벚나무 그

리고 사옥은 혼합되어 있는 하나의 집단을 형성하였다. 제주도 자생 왕벚나무의 양친 
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계통을 추정하기 위하여 자생 왕벚나무와 근연종 벚나무류의 핵 유전체 단편 서열을 

이용하여 모계 추정 공통 서열과 부계 추정 공통 서열을 제작한 후 비교 분석하였다.

그 결과, 왕벚나무의 모계 대립 유전자 서열과 올벚나무의 공통 서열의 일치도는 평균 

0.99로 매우 높았다. 한편 왕벚나무의 부계 대립 유전자 서열과 부계 후보종 대립 유

전자의 서열의 일치도는 벚나무 평균 0.99, 사옥은 평균 0.98 그리고 산벚나무 평균 

0.93로 벚나무의 서열 일치도가 매우 높았다. 이러한 결과로 볼 때 왕벚나무는 동배수

성 잡종(homoploid hybrid)으로서 모계는 올벚나무로 확인하였으며 부계는 후보종 중

에서 벚나무가 가장 유력한 것으로 추정하였다. 또한 자생 왕벚나무에 부계와 모계의 

유전형이 역교배를 통하여 자연적으로 유입되고 있는 것으로 사료된다. 

주제어

자생 왕벚나무, COS, 길이 다형성, 분자표지, 유전구조, 계통분석, 유전체 서열 일치도, 

동배수성 잡종
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제 1 장  서  론

제 1 절 연구의 배경 및 필요성

   벚나무류는 장미과(Rosaceae) 벚나무속(Prunus L.)에 속하는 현화식물로서 북반구 

온대 및 아열대에 약 250여종이 분포하고 있다(Cho et al. 2014; Gray 1867; Lee and 

Wen 2001; Potter et al. 2007; Kim et al. 1998). 한국에는 재배종을 포함하여 약 22종

의 벚나무류가 분포하고 있으며 특히 제주도에는 왕벚나무(P. yedoensis), 벚나무(P. 

jamasakura), 산벚나무(P. sargentii), 사옥(P. jamasakura var. quelpaertensis), 산개벚

지나무(P. maximawiczii), 개벚나무(P. leveilleana) 등 11종이 분포해 있다(Cronquist 

1981; Jung et al. 1998; Kim 1985; Kim et al. 1998). 벚나무류 수종들은 주로 일본에

서 다양한 품종으로 개발되어 전 세계적으로 식재되고 있다. 벚나무류의 많은 품종들이 

관상수, 조경수 및 과수 등으로 활용되고 있어 경제적으로도 그 가치가 높다(Cho et al. 

2016; Harn et al. 1977; Jung et al. 1998; Kim et al. 1998). 매년 한국과 일본 그리고 

미국에서는 벚꽃 축제가 열리고 있으며 특히, 미국 Washington D.C의 벚꽃 축제는 세

계적인 꽃 축제의 하나로 자리 잡았고 매년 축제를 보러 많은 관광객이 방문하고 있다. 

이처럼 벚나무류는 문화적·사회적으로도 귀중한 수목 자원 중 하나이다.

   제주도 자생 왕벚나무(P. yedoensis Mat.)는 벚나무아속(Subgenus Cerasus)  벚나무

절(Section Pseudocerasus)에 속하는 관목이다(Kim et al. 1998). 왕벚나무는 형태학적

으로 꽃자루(peduncle)와 암술대(style)에 털이 있고 꽃받침통(calyx tube)의 중간 부분

이 부푼 원통형인 특징을 기준으로 다른 벚나무류 종과 구분된다(Cho et al. 2016; 

Harn et al. 1977; Jung et al. 1998; Kim et al. 1998; Koidzumi 1932; Roh et al. 2007; 

Takenaka 1963). 그러나 이러한 특성은 일본의 재배 왕벚나무인 소메이 요시노 벚나무

(Prunus × yedoensis)와 매우 비슷하다. 왕벚나무는 1908년에 프랑스 선교사였던 

Taquet 신부가 처음으로 한라산에서 채집하여 유럽에 보고하였다(Matsumura 1901; 

Kim 1985; Kim et al. 1998; Cho et al. 2016). 이후 1912년에 베를린 대학교의 Koehne 
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교수가 Taquet 신부의 표본을 근거로 P. yedoensis Matsumura var. nudiflora Koehne

라는 학명으로 발표하였다(Koehne 1912; 이창복 1996). 한편, 1916년에는 일본 Nakai 

교수가 조선삼림식물편 5집에서 이를 P. yedoensis Matsumura의 이명으로 처리하였다

(Cho et al. 2016). 

  왕벚나무는 세계에서 유일하게 제주도에서 자생지가 발견되었다. 제주도에 자생하고 

있는 왕벚나무는 한라산 사면 해발 450 m – 850 m에 분포해 있으며 개체의 직경과 수

고 연구를 통해 어린 나무부터 약 200년생으로 추정되는 자생 개체까지 발견되었다

(Kim et al. 1998). 이러한 이유로 제주도 왕벚나무 자생지내 개체들을 국가 또는 지방

의 기념목으로 지정하여 보호하고 있다. 주요 기념목들은 천연 기념물 제 159호 제주 

봉개동 왕벚나무 자생지, 천연기념물 제 156호 제주 신예리 왕벚나무 자생지, 제주 시

도 기념물 제 51호 제주 관음사 왕벚나무 자생지 등에 분포하고 있다. 특히 2015년 국

립산림과학원, 한국식물분류학회, 제주특별자치도는 공동으로 왕벚나무 유전자원을 관

리하고 자원화하기 위하여 생육상태와 나무의 모양, 개화 형질 등이 우수하여 학술적, 

자원적 가치가 높은 관음사 야영장 지구 기념목(높이 15 m, 밑동 둘레 3.45 m)을 ‘왕벚

나무 기준 어미나무’로 지정하여 보호하고 있다(Figure 1). 그러나 왕벚나무 자생지가 

전 세계적으로 제주도에서 유일하게 발견되고 있지만 왕벚나무 종의 기원과 분류학적 

기준에 대해서는 아직까지 명확하게 제시된 바가 없어 많은 논란이 있어 왔다.
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A   B

C D

Figure 1. Photographs of native wild P. yedoensis in Jeju island, Korea

A and B. Wild P. yedoensis trees in the area of the National Monument No. 

159 in Bonggae-dong, Jeju island. Plant identification number were designated as 

159-1 (A) and 159-2 (B). C. Wild P. yedoensis in the area of the Kwaneumsa 

temple, Jeju island. This plant was designated as the standard reference plant of 

wild P. yedoensis by Jeju Special Self-Governing Province on 2015. Plant 

identification number is PY128. D. Blossom of the wild P. yedoensis 159-2 tree.
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   왕벚나무 종에 대한 기원은 벚나무류의 종간 잡종에 의하여 형성된 교잡종이라는

‘왕벚나무 잡종기원설’이 가장 유력하게 받아 들여 지고 있다. 1916년 Wilson 교수가 

처음으로 참벚나무(P. lannesiana)와 올벚나무(P. pendula for. ascendens)의 교잡실험

을 통하여 왕벚나무는 두 종의 잡종이며 발생지가 일본의 이즈 반도(Idz penninsula)일 

것으로 추정하였다(Wilson 1916). 이후 1964년에 한라산에 자생하는 벚나무류의 개화

기와 분포지를 조사하고, 외부 형태학적 형질과 양친 교잡실험을 비교하여 왕벚나무는 

산벚나무(P. sargentii)와 올벚나무(P. pendula for. ascendens)의 종간 잡종에 의하여 

형성된 교잡종이라고 추정하였다(한창열 1964; 1965). 뿐만 아니라 일본에서 도입된 재

배 왕벚나무와 산벚나무 그리고 한라산에 자생하는 올벚나무를 대상으로 6가지 동위

효소를 전기영동법으로 비교하여 재배 왕벚나무가 산벚나무와 올벚나무 두 종의 잡종

일 가능성이 제시되었다(한창열 등. 1977). 그러나 재배 왕벚나무와 자생 왕벚나무의 

Randomly Amplified Polymorphic DNA (RAPD)를 분석한 결과 재배 왕벚나무와 자

생 왕벚나무는 기원이 서로 다른 종이라고 추정되기도 하였다(Jeong et al. 1998). 이처

럼 자생 왕벚나무는 벚나무류의 종간 잡종에 의하여 형성된 교잡종이라고 추정하는 

연구가 많은 학자들에 의해 다양하게 제시되고 있지만 아직까지 왕벚나무의 종의 기

원에 대한 정확한 근거는 밝혀지지 않았다.

   왕벚나무의 종간 잡종에 대한 연구뿐만 아니라 부계와 모계를 추적하기 위한 연구

들도 계속되고 있다. 왕벚나무에 대하여 화분학적 연구와 RAPD, Inter-Simple

Sequence Repeat (ISSR), Internal Transcribed Spacer of ribosomal RNA genes

(rRNA ITS) 그리고 엽록체 서열의 Intergenic spacer와 microsatellites 등을 이용한 분

자유전학적인 연구들이 수행되었다. 화분학적 연구 및 PCR-RAPD를 바탕으로 한 연구

에서는 자생 왕벚나무와 근연종 벚나무류의 화분 크기와 표면 무늬 그리고 유연관계를 

비교 분석하여 자생 왕벚나무와 사옥이 가장 가까운 유연관계를 가진다고 밝혔다(Jung

et al. 1998; Park et al. 1984). 반면 ISSR과 엽록체 서열에 의하면 자생 왕벚나무의 부

계는 벚나무 또는 산벚나무로 추정되며 왕벚나무와 높은 유연관계를 가진다고 밝혔다

(Roh et al. 2007). 한편, 왕벚나무와 올벚나무의 엽록체 DNA를 비교한 결과 두 종의 

엽록체 유전체가 동일한 것으로 나타났다(Roh et al. 2007). 이러한 연구들을 종합하면 

제주도 자생 왕벚나무의 모계는 올벚나무(P. pendula for. ascendens) 계통으로, 부계는 
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벚나무(P. jamasakura), 산벚나무(P. sargentii) 또는 사옥(P. jamasakura var. 

quelpaertensis)등 다수의 계통일 것으로 추정된다. 그러나 아직까지 제주 자생 왕벚나

무의 부계를 정확하게 추정할 수 없으며 왕벚나무와 근연 벚나무류와의 계통 분류학적 

관계도 명확하게 밝혀지지 않았다. 특히, 기존 연구에서 사용된 rRNA ITS, ISSR나 엽

록체 서열 등은 변이가 적은 바코드 유형의 마커로서 근연종간을 구분할 수 있는 분류

학적 해상도가 부족하다. 또한 대부분의 연구에서 사용된 벚나무류 수목의 개체수가 적

거나 분류군이 한정되어 있어 자생 왕벚나무의 고유한 유전적 특성을 분석하는데 한계

가 있으며 제주 자생 왕벚나무와 근연 벚나무간 계통을 비교 분석할 수 없었다(Cho et

al. 2014; Iketani et al. 2007; Jeong et al. 1998; Jung et al. 2002; Roh et al. 2007). 따

라서 왕벚나무의 고유한 유전적 특성을 분석하기 위하여 진화적 변화 과정을 반영하고 

있는 유전체 서열 정보를 기반으로 한 분자 마커를 개발해야 한다. 

   다양한 식물 종에 대한 유전체 연구가 진행됨에 따라 최근에는 동일 조상에서 기원

한 단일 진화 계통에 속하는 종들 간에 진화적으로 보전된 구조를 가지면서 단일 카피

로 존재하는 유전자 세트인 Conserved Ortholog Sets (COS)를 활용한 연구가 활발하

다. COS 유전자들은 근연종간에 유전자 구조와 염기서열이 높은 수준으로 보전되어 

있어서 근연종간에 범용적으로 사용할 수 있어 재현성이 높고 직관적인 해석이 가능한 

장점이 있다. 따라서 COS 유전자를 활용하면 종내 또는 종간 분석이 용이한 유전자 

기반 분자 마커를 개발할 수 있다(Doganlar et al. 2002; Fulton et al. 2002; Krutovsky

et al. 2006; Kuhn et al. 2012; Quraishi et al. 2009; Wu et al. 2006). 이러한 이유로 

COS 분자 마커는 근연 분류군에 속하는 다양한 종의 진화적 계통 분석에 적합한 마커

로 평가되어 비교유전체 연구에 핵심적으로 활용되고 있다. 예를 들어, 벼과(Quraishi et

al. 2009), 콩과(Choi et al. 2004), 가지과(Doganlar et al. 2002)등에서는 모델식물과 작물

의 유전체 서열을 비교하여 COS 마커를 개발하고, 이를 비교유전체 연구, 유전지도 작

성, 유용 유전자 클로닝 등에 활발히 이용하고 있다. 임목의 유전 분석에서도 포플러

(Brunner et al. 2004)와 소나무(Echt and Nelson 1997)등 유전체가 해독된 수종을 중심

으로 COS 분자 마커가 개발되어 활용되고 있다. 소나무과에서 가계 분석에 COS 마커

를 적용한 경우, 미토콘드리아나 엽록체 DNA 마커에 비해 유전자 정보량이 많고 재현

성과 범용성이 뛰어난 장점이 있는 것으로 평가되고 있다(Liewlaksaneeyanawin et al. 
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2009).  COS 유전자 기반 분자 마커를 개발하기 위해서는 연구 대상 분류군의 복수의 

종에서 핵 유전체 정보가 필요하다. 2016년 현재 장미과 벚나무속에는 중국 매실(P.

mume)과 복숭아(P. persica)의 전체 유전체의 초안 정보가 각각 2012년과 2013년에 보

고되어 있어 장미과 벚나무속 COS (Prunus COS, PrCOS) 유전자 동정이 가능하다. 

또한 명지대학교 식물분자유전학 연구실에서 자체적으로 해독한 왕벚나무의 핵 유전

체 정보를 이용하여 왕벚나무 및 근연 벚나무류에서 범용적으로 적용할 수 있는 COS

유전자 기반 분자 마커를 개발할 수 있고 이를 이용하여 제주도 자생 왕벚나무의 개

체 간 유전형을 분석하고 집단 내의 유연관계를 비교할 수 있다. 

제 2 절 연구의 목표

   

   본 연구에서는 제주도 자생 왕벚나무(Prunus yedoensis)와 올벚나무(P. pendula for. 

ascendens), 벚나무(P. jamasakura), 산벚나무(P. sargentii) 그리고 사옥(P. jamasakura

var. quelpaertensis)등 제주도 고유 자생 벚나무류의 유전구조를 분석하고 각 집단별 

계통 관계를 파악하고자 하였다. 이를 위하여 이미 해독이 완료된 중국 매실과 복숭아

의 유전체 정보와 자체적으로 확보하고 있는 왕벚나무의 핵 유전체 정보들을 바탕으

로 제주도 벚나무류 집단에 적용 가능한 유전자 기반 COS 분자 마커를 개발하고 제

주도 한라산 사면에 분포하고 있는 자생 벚나무류 집단에 적용하였다. 최종적으로 자

생 왕벚나무와 근연 벚나무류에 유전자 기반 COS 분자 마커를 적용하여 유전구조 및 

계통 관계를 분석하고 부계와 모계를 추정함으로써 왕벚나무 종 보전을 위한 유전적 

지표를 제시하는 것을 연구의 목표로 하였다.



- 7 -

제 2 장 연구 재료 및 방법

제 1 절 연구 재료

1. 식물 재료

가. 제주도 자생 왕벚나무 기념목 지정 개체 

   제주도에는 왕벚나무 자생지가 산재해 있으며 자생지내 개체들은 국가 또는 지방 

기념물로 지정되어 보호되고 있다. 본 연구에서는 천연 기념물 제 159호 제주 봉개동 

왕벚나무 자생지, 천연기념물 제 156호 제주 신예리 왕벚나무 자생지, 제주 시도 기념

물 제 51호 제주 관음사 왕벚나무 자생지의 개체들과 제주시 향토유산 기념물 제 3호 

제주도 자생 왕벚나무 지정 어미나무를 연구 재료로 설정하였다. 각 개체들의 어린잎

과 잎눈 등을 채집하여 사용하였다. 

나. 제주도 자생 왕벚나무 

   제주도 자생 왕벚나무는 국립산림과학원 난대·아열대산림연구소에서 50개체의 생체 

재료를 제공받았으며 자체적으로 18개체를 채집하였다. 채집한 생체 재료 중 수목의 

수령과 생체 재료의 상태를 고려하여 연구소에서 제공한 50개체와 자체적으로 채집한 

2개체를 포함한 총 52개체를 제주도 자생 왕벚나무 집단으로 구성하여 사용하였다.

다. 제주도 자생 왕벚나무 근연종 벚나무류

   제주도 자생 왕벚나무의 근연종 벚나무류는 국립산림과학원 난대·아열대산림연구소

에서 올벚나무(P. pendula for. ascendens) 9개체를 제공받았으며 자체적으로 근연종 

벚나무류 45개체를 채집하였다. 채집한 개체들은 모두 국립산림과학원 난대·아열대산

림연구소에서 종 동정을 검증받았다. 근연종 벚나무류로는 모계 추정종인 올벚나무(P. 

pendula for. ascendens)와 부계 추정종인 벚나무(P. jamasakura), 산벚나무(P. 

sargentii), 사옥(P. jamasakura var. quelpaertensis)을 포함하여 총 6종을 사용하였다. 
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연구에 사용한 벚나무류는 올벚나무 19개체, 벚나무 16개체, 산벚나무 7개체, 사옥 3개

체이며 각 개체의 어린잎을 채집하여 사용하였다.

2. Genomic DNA 추출

   채집된 식물 재료는 액체 질소에 담가 얼린 후 –80℃의 deep freezer에서 보관하였

다.  채집한 자생 왕벚나무와 근연종 벚나무류의 생체 재료(건조된 잎과 냉동 보관한 

잎눈) 중 일부(100 mg - 1 g)를 이용하여 genomic DNA (gDNA)를 추출하였다. 식물 

재료는 액체 질소로 마쇄한 후 CTAB buffer (2% hexadecyltrimethylammonium

bromide, 1.4 M NaCl, 0.2% 2-βmercaptoethanol, 20 mM EDTA, 100 mM Tris-HCl, 

2% Polyvinylpyrrolidone K-40)를 사용하여 gDNA를 추출하고 RNase 처리 후  

Isopropanol로 –20℃에서 8시간 동안 침전시켜 추출하였다(Khanuja et al. 1999; Murray

and Thompson 1980). 시료 당 평균 140 μg의 gDNA를 추출하였으며 최종 농도 50 

ng/μL로 희석하여 이후 분석에 사용하였다.

제 2 절 연구 방법 

1. 왕벚나무 유전자 서열 및 벚나무속 COS 유전자 선발

가. 왕벚나무 유전자 서열

  본 연구에서는 명지대학교 식물분자유전학연구실에서 확보하고 있는 왕벚나무 전사

체 조립 서열(unigene)과 핵 유전체 서열(Illumina short read와 PacBio Rs Ⅱ reads)을 

사용하였다. Illumina short read를 이용한 핵 유전체 서열 조립은 3가지 방법을 이용하

여 생성한 각각의 조립 서열(scaffold)을 사용하였다. 왕벚나무 핵 유전체 조립 서열은 

각각 Allpaths-LG, SOAPdenovo, Platanus assembler를 이용하여 조립되었다. 

Allpaths-LG를 이용하여 조립된 단편은 14,011개, 총 길이 417,639,250 bp, 평균 길이 
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29,807 bp, N50 73,233 bp이다. SOAPdenovo를 이용하여 조립된 단편은 871,246개, 총 

길이 703,896,073 bp, 평균 길이 807 bp, N50 290,781 bp이다. Platanus를 이용하여 조립

된 단편은 17,551개 총 길이 32,803,7571 bp, 평균 길이 18,690 bp, N50 266,739 bp이다. 

   한편, PacBio Rs Ⅱ reads를 이용한 왕벚나무 핵 유전체 초안은 Falcon assembler를 

이용하여 조립된 서열을 사용하였다. Falcon을 이용하여 조립된 단편은 4,016개, 총 길이 

319,209,792 bp, 평균 길이 79,484 bp, N50 145,140 bp이다.

나. 벚나무속(Prunus) 속 COS 유전자 선발

   COS 유전자를 발굴하기 위하여 유전체 해독이 완료된 중국 매실과 복숭아의 유전체 

초안에서 유전자 서열 정보를 추출하였다. 중국 매실(Zhang et al. 2012)과 복숭아(Verde

et al. 2013)의 유전체 서열은 NCBI (www.ncbi.nlm.nih.gov/genome)에서 내려 받아 사용

하였다. 

   벚나무속 COS 유전자(PrCOS)를 선발하기 위하여 먼저 중국 매실과 복숭아의 유전

체 초안에서 유전자 서열 정보를 추출하였다. 중국 매실과 복숭아의 유전자 모델에 대하

여 E-value cutoff 1E-10의 조건에서 self-BLASTP를 수행하여 각각의 단일 카피 유전자

를 구성하였다. 이후 E-value 1E-10, query coverage 50% 이상의 조건에서 중국 매실과 

복숭아의 coding sequence (CDS)의 아미노산 서열에 대하여 상보적 상동성 검색

(reciprocal-BLASTP)을 수행하였다. 

2. COS 분자 마커 개발 및 선발

가. COS 분자 마커 개발 및 선발

   왕벚나무의 모계와 부계를 동시에 반영하는 이형성 PrCOS 분자 마커는 왕벚나무 전

사체 서열과 핵 유전체 단편 서열 그리고 왕벚나무 유전자 모델을 이용하여 설계하였다. 

   우선 왕벚나무 전사체 서열을 중국 매실의 PrCOS 유전자 모델에 매핑하고 Spidey 프

로그램(Wheelan et al. 2001)을 이용하여 왕벚나무 전사체 서열과 PrCOS 유전자 서열을 

정렬하였다. PrCOS 유전자와 정렬된 왕벚나무 전사체 서열 영역을 엑손, 정렬되지 않은 
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영역을 인트론이라고 추정하였다. 이후 중국 매실 염색체 8개상의 PrCOS 유전자의 분포 

양상을 기준으로 무작위적인 엑손 영역을 선발하고 프라이머 세트를 설계하였다.

   왕벚나무 핵 유전체 단편 서열의 경우 각각 3가지 방법으로 조립된 서열을 모두 이

용하였다. 각각 조립된 핵 유전체 단편 서열을 중국 매실의 PrCOS 유전자의 아미노산 

서열에 대하여 TBLASTN (E-value cutoff 1E-10)으로 분석한 후 선발된 서열을 

ClustalW2 (www.ebi.ac.uk, Larkin et al. 2007)로 정렬하였다. 이후 하나의 PrCOS 유전

자 모델에 두 개의 왕벚나무 핵 유전체 단편 서열이 길이 다형성을 가지며 대응되는 영

역의 서열을 추출하였다. 중국 매실 PrCOS 유전자의 아미노산 서열과 정렬되는 왕벚나

무 핵 유전체 서열 영역을 엑손, 정렬되지 않는 영역을 인트론이라고 추정하였다. 길이 

다형성을 보이는 인트론의 양쪽 측면 엑손 영역에 Polymerase Chain Reaction (PCR) 프

라이머를 설계하였다.

   왕벚나무 핵 유전체 초안으로부터 예측한 유전자 모델의 경우, PrCOS 유전자와 왕

벚나무 유전자 모델을 ClustalW2로 정렬한 후 왕벚나무 PrCOS 유전자의 이형성 서열 

영역을 탐색하였다. 왕벚나무 이형성 PrCOS 유전자 서열은 엑손과 인트론 구역을 구분

하여 길이 다형성을 나타내는 인트론 부위에서 Insertion/Deletion (InDel) 영역만 선택적

으로 발굴하였다. 

   왕벚나무 PrCOS 유전자의 InDel 영역의 서열을 주형으로 하는 프라이머는 FastPCR

Professional v6.0 프로그램(Kalendar et al. 2009)을 이용하여 길이 범위 20-25 bp, Tm(℃) 

범위 51℃ - 65℃, GC(%) 범위 45 - 65%의 조건으로 설계하였다. 설계된 프라이머 세트 

중에서 증폭 산물의 길이를 고려하여 InDel 영역의 길이가 예상되는 PCR 결과 크기의 

10% 이상이 되는 프라이머 세트 156개를 선발하였다. 선발된 156개의 프라이머 세트는 

왕벚나무 핵 유전체 서열을 대상으로 PCR 증폭 여부, 예상되는 증폭 산물의 길이 등을

FastPCR Professional v6.0 프로그램의 in silico PCR 방법으로 예측하여 검증하였다. 
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나. PCR 증폭 및 전기영동

   PCR은 Bio-Rad Thermal Cycler (C1000)를 사용하였으며, PCR 수행 조건은 95℃에

서 3분간 predenaturation 후 95℃에서 30초간 denaturation, 58℃에서 1분 30초간 

annealing, 72℃에서 1분간 extension하는 과정을 35 cycle로 반복 시행한 후 72℃에서 

최종적으로 5분간 유지하였다(Table 1). 증폭된 PCR 산물은 아가로스 젤 전기영동으로 

확인하였다. 전기영동은 2 - 3% MP-Bio 아가로스 젤(QA-Agarose TM, USA)을 사용하

여 0.5X TBE buffer에서 150 V로 2-3 시간 진행하였다. 전기영동시 사용한 마커는 100 

bp DNA ladder(LPS solution, Korea)를 사용하였으며 전기영동이 끝난 아가로스 젤은 

DNA 증폭 밴드의 UV 형광사진을 촬영하였다.
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Table 1. Conditions for PCR amplification of PrCOS markers

Reaction set up for PCR

DNA (50 ng/μL) 1 μL

primer (1 μM) 1 μL

dNTP (2.5 mM, ea.) 2 μL

PCR buffer (10X) 2.5 μL

DW 18.3 μL

Taq polymerase (1 unit/μL) 0.2 μL

Total 25 μL

Temperature cycling progress

95℃ 3 min

95℃ 30 sec

35

cycles
58℃ 1 min 30 sec

72℃ 1 min

72℃ 5 min

12℃ ∞
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3. 계통 및 유전분석

가. 개체별 유전형 분석

  제주도 자생 왕벚나무와 근연종 벚나무류(올벚나무, 벚나무, 산벚나무, 사옥)에 선발

된 PrCOS 분자 마커를 적용하여 PCR과 전기영동을 수행하였다. 이후 각각의 allele에 

대한 전기영동 밴드 패턴을 육안으로 판독하였으며 마이크로소프트사의 엑셀 프로그

램으로 유전형 매트릭스를 작성했다. 판독한 밴드 패턴은 codominant data 형식으로 

재구성한 후 개체별 계통 분석과 집단별 유전구조 분석에 사용하였다.

나. 계통 분석

   왕벚나무와 근연종 벚나무 집단의 각 개체별 계통을 비교하기 위하여 MEGA7의 

Maximum Likelihood (ML) 분석을 사용하였으며, Maximum Composite Likelihood

(MCL) 옵션을 사용한 Tamura-Nei mode 방식으로 계통수를 작성하였다(Kumar et al. 

2016). 계통 분석의 신뢰도를 높이기 위하여 형질 재추출 과정을 반복하는 부트스트랩

(bootstrap) 분석을 1,000회 지정하여 반복 수행하였다. 

다. 유전구조 분석

   왕벚나무와 근연종 벚나무 집단의 각 개체별 모계 및 부계 유전형의 유전적 조성

을 파악하기 위하여 STRUCTURE v2.3.4 프로그램(Pritchard et al. 2000)을 이용하였

다. K값을 1부터 15까지 연속적으로 설정하였으며 각 K값 당 10회 반복 분석하였다. 

이때, 분석 조건은 Length of Burnon Perion 100,000, Number of MCMC Reps after

Burnin 5000, Frequency of Metropolis update for Q 10로 설정하였다. 10번의 반복 수

행 결과는 Evanno method를 이용한 ad hoc criterion (△K)로 분석하여 최종적으로 K

값을 결정하였다(Falush et al. 2003; Hubisz et al. 2009).
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4. PrCOS 분자 마커 목표 영역의 서열 분석

가. 왕벚나무 및 근연종 벚나무류의 공통서열(consensus sequence) 추출

   PrCOS 마커의 목표 영역을 탐색하고 왕벚나무 부계를 추정하기 위하여 제주도 자

생 왕벚나무 기념목 지정 4개체(Idendification No. 159-1, 159-2, 159-3, PY128)와 왕벚

나무 근연종 벚나무류인 올벚나무(Sample ID: A05), 벚나무(Sample ID: MJ_101), 산벚

나무(Sample ID: MJ_111) 그리고 사옥(Sample ID: MJ_163) 각각 1개체의 핵 유전체 

Illumina short read 서열을 이용하였다. 각 개체별 핵 유전체 단편서열(read)을 왕벚나

무 유전자 모델에  Bowtie2 (Langmead B et al. 2012)를 이용하여 기본 조건으로 매

핑하였고 Geneious v7.0 (Kearse M et al. 2012)을 이용하여 각 개체별 핵 유전체 단편

서열을 기반으로 한 공통서열(consensus sequence)로 만들어 추출하였다.

나. 서열 일치도 분석

   왕벚나무의 모계 대립 유전자 서열은 올벚나무의 공통 서열과 정렬하였으며, 왕벚

나무의 부계 대립 유전자 서열은 부계 후보종인 벚나무와 산벚나무 그리고 사옥의 공

통서열과 각각 정렬하였다. 왕벚나무와 근연종 벚나무류의 정렬한 공통서열을 모계와 

부계로 구분하고 각각 BioEdit (Hall TA 1994) 프로그램의 Sequence Identify Matrix

를 이용하여 각 개체별 서열 일치도를 비교하였다. 
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제 3 장 연구 결과 및 고찰

제 1 절 제주도 자생 왕벚나무 및 근연종 채집 및 집단 구성

   채집한 제주도 자생 왕벚나무는 총 73개체로서 기념목 지정 21개체와 야생종 52개

체를 채집하였다. 또한 근연종 벚나무류는 총 45개체를 채집하였다. 채집한 왕벚나무

와 근연종 벚나무류 개체의 채집지는 Figure 2에 나타내었다.

1. 제주도 자생 왕벚나무 기념목 지정 개체

   제주도 자생 왕벚나무 기념목 지정 개체는 총 21개체를 사용하였다. 천연 기념물 

제 159호 제주 봉개동 왕벚나무 자생지의 3개체, 천연기념물 제 156호 제주 신예리 왕

벚나무 자생지의 14개체, 제주 시도 기념물 제 51호 제주 관음사 왕벚나무 자생지의 3

개체, 제주시 향토유산 기념물 제 3호 제주 왕벚나무 지정 어미목을 연구 재료로 설정

하였으며 각 개체의 어린잎과 잎눈 등을 실험재료로 사용하였다. 지정 기념목의 경우 

개체가 보존되어 있기 때문에 확증표본은 제작하지 않았다. 기념목 개체의 위치 및 특

징은 Figure 3과 Table 2에 나타내었다. 



- 16 -

Figure 2. Composite geographical locations of wild P. yedoensis and its closely 

relative species plants used in this study

P. yedoensis and its closely relative species plants are marked according to GPS 

coordinates which were designated by the National Institute of Forest Science.
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A B

C D

Figure 3. Locations of the wild P. yedoensis plants registered as the Natural 

Monument in Jeju island, Korea

A. Locations of 3 populations of wild P. yedoensis plants that are registered as 

the Natural monuments and Province monuments in Jeju island; B. The Natural 

Monument trees (159-1, 159-2, 159-3) located at Bonggae-dong, Jeju island; C. 

The Jeju provincial monument trees (51-2, 51-3, 51-4) located at Kwaneumsa 

temple, Jeju island D. The Natural Monument trees (156-1, 156-A, 156-B, 

156-C) located at Sinyeri, Jeju island
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Table 2. List of the wild P. yedoensis plants that are registered as the Natural

Monuments in Jeju island

Location1) Identification No.2) Sample ID3) Feature

Bonggae

-dong

159-1 15-Pr001 The biggest plant

159-2 15-Pr002
The reference tree for genome

sequencing

159-3 15-Pr003

Kwaneumsa 

temple

51-2 15-Pr004

51-3 15-Pr005

51-4 15-Pr006

PY128 4) 16-Py128
Designated as the standard

reference plant of wild P. yedoensis

Sinyeri-A

156-A 가 15-Pr007

156-A 나 15-Pr008

156-A 다 15-Pr009

Sinyeri-B

156-1 15-Pr010

156-B 가 15-Pr011

156-B 나 15-Pr012

156-B 다 15-Pr013

Sinyeri-C

156-C 가 15-Pr014

156-C 나 15-Pr015

156-C 다 15-Pr016

156-C 라 15-Pr017

156-C 마 15-Pr018

156-C 바 15-Pr019

156-C 사 15-Pr020
1)Populations of wild P. yedoensis

2)The registered number of ‘Natural Monument’ and ‘Province Monument'

3)Sample IDs were given according to an order of collection in this study

4)Sample Py128 was designated as the stand reference plant of wild ‘P. yedoensis’ by Jeju 

Province and National Institute of Forest Science
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2. 제주도 자생 왕벚나무 

   제주도 자생 왕벚나무는 총 52개체를 4개의 집단으로 구성하여 분석하였다. 52개체

는 국립산림과학원 난대아열대산림연구소에서 제공한 50개체와 자체적으로 채집한 2

개체로 구성되어 있다. 자생 왕벚나무의 집단은 한라산 백록담을 기준으로 지형적, 지

리적 위치를 고려하여 북동/북서/남동/남서 4개의 지역으로 구분하였다. 구분한 4개의 

지역을 각각 제주-북동(JJ-NE), 제주-북서(JJ-NW), 제주-남동(JJ-SE), 제주-남서(JJ-SW)

로 명명하였다. 이에 따라 왕벚나무 집단은 제주-북동(JJ-NE) 34개체, 제주-북서

(JJ-NW) 6개체, 제주-남동(JJ-SE) 4개체, 제주-남서(JJ-SW) 8개체로 구분하였다. 각 집

단별 채집된 생체 재료는 확증표본으로 제작하였고 샘플 명(Sample ID)과 확증표본 

번호(Voucher No.)는 Table 3에 나타냈으며 채집지 GPS 좌표 정보는 별도로 기록하

였다(Table 3). 자생 왕벚나무의 보존을 위하여 채집지 GPS 좌표 정보는 따로 기술하

지 않았으며 대신 채집지 GPS 좌표 정보를 기반으로 한 개체의 위치는 Figure 4에 나

타내었다.
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Table 3. List of wild P. yedoensis plants in Jeju island used in this study

Populations Sample ID1) Voucher No.2)

JJ-NE

JJ_NP_4 63557

JJ_NP_5 63559

JJ_NP_8 63566

JJ_NP_9 63567

JJ_NP_10 63568

JJ_NP_11 63569

JJ_NP_12 63570

JJ_NP_13 63571

JJ_NP_14 63572

JJ_NP_16 63574

JJ_NP_17 63575

JJ_NP_19 63582

JJ_NP_20 63583

JJ_NP_21 63584

JJ_NP_22 63585

JJ_NP_23 63586

JJ_NP_24 63587

JJ_NP_25 63588

JJ_NP_26 63579

JJ_NP_27 63580

JJ_NP_28 63581

JJ_NP_29 63597

JJ_NP_30 63598

JJ_NP_40 63608

JJ_NP_41 63609

JJ_NP_42 63610

JJ_NP_43 63611

JJ_NP_44 63612

JJ_NP_45 63613

JJ_NP_46 63614

JJ_NP_47 63615

JJ_NP_48 63616

JJ-MJ_127 63401

JJ-MJ_157 63431
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Table 3. (Continued)

Populations Sample ID1) Voucher No.2)

JJ-SE

JJ_NP_1 63530

JJ_NP_2 63531

JJ_NP_3 63532

JJ_NP_15 63573

JJ-SW

JJ_NP_34 63602

JJ_NP_35 63603

JJ_NP_36 63604

JJ_NP_37 63605

JJ_NP_38 63606

JJ_NP_39 63607

JJ_NP_49 63577

JJ_NP_50 63578

JJ-NW

JJ_NP_6 63561

JJ_NP_7 63563

JJ_NP_18 63576

JJ_NP_31 63599

JJ_NP_32 63600

JJ_NP_33 63601

1)Sample IDs were given according to an order of collection in this study. JJ_NP means JeJu 

Natural Population

2)Vouchers were deposited at the herbarium of Warm-Temperature and Subtropical Forest Research 

Center, NIFS
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Figure 4. Geographical locations of the wild P. yedoensis populations in Jeju 

island

Wild P. yedoensis plants divided into 4 poulations North-East (JJ-NE), 

North-West (JJ-NW), South-East (JJ-SE) and South-West(JJ-SW) according to the 

topographic and geographic locations to Mt. Halla. Each population includes 34, 

6, 4 and 8 plants, respectively.
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3. 제주도 자생 왕벚나무 근연종 벚나무류

    국립산림과학원 난대·아열대산림연구소에서 제공받은 올벚나무 9개체는 개발한 

PrCOS 마커의 적용성을 평가하기 위하여 사용하였으며 제주도 자생 왕벚나무와 유연

관계를 분석하는 데는 사용하지 않았다. PrCOS 마커의 적용성 평가에 사용한 올벚나

무 9개체는 Table 4에 별표(*)로 따로 표시하였다. 제주도 자생 왕벚나무와 유연관계를 

분석하기 위한 제주도 자생 왕벚나무 근연 벚나무류는 자체적으로 채집한 45개체를 

사용하였다. 왕벚나무와 유연관계를 분석하기 위하여 올벚나무 19개체, 벚나무 16개체, 

산벚나무 7개체, 사옥 3개체를 사용하였다. 채집한 개체 중 올벚나무 18개체, 벚나무 

15개체, 산벚나무 7개체, 사옥 3개체는 제주-북동(JJ-NE) 지역에 위치해 있으며, 올벚나

무 1개체, 벚나무 1개체는 제주-북서(JJ-NW) 지역에 위치해 있다. 채집된 생체 재료는 

개체별로 확증표본으로 제작하였으며 샘플 명(Sample ID)과 확증표본 번호(Voucher

No.)를 Table 4에서 나타내었다. 자생 벚나무류의 보존을 위하여 채집지 GPS 좌표 정

보 역시 따로 기술하지 않았으며 대신 채집지 GPS 좌표 정보를 기반으로 한 개체의 

위치는 Figure 5에 나타내었다.
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Table 4. List of Prunus species used in this study as closely relatives of P. 

yedoensis in Jeju island

Scientific name Sample ID1) Voucher No.2)

P. pendula for. ascendens

A04* 60570

A05* 60571

A06* 60573

A07* 60574

A08* 60575

A09* 60576

A10* 60578

A11* 60579

A12* 60581

MJ-103 63377

MJ-104 63378

MJ-107 63381

MJ-108 63382

MJ-113 63387

MJ-116 63390

MJ-119 63393

MJ-120 63394

MJ-121 63395

MJ-126 63400

MJ-133 63407

MJ-138 63412

MJ-148 63422

MJ-152 63426

MJ-154 63428

MJ-158 63432

MJ-160 63434

MJ-162 63436

NP-008 63562

P. jamasakura

MJ-101 63375

MJ-102 63376

MJ-106 63380

MJ-110 63384

MJ-112 63386

MJ-117 63391

MJ-118 63392

MJ-123 63397

MJ-125 63399

MJ-135 63409

MJ-150 63424

MJ-151 63425

MJ-155 63429

MJ-161 63435

NP-010 63564

NP-029 63592
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Table 4. (Continued)

Scientific name Sample ID1) Voucher No.2)

P. sargentii

MJ-153 63427

MJ-105 63379

MJ-111 63385

MJ-114 63388

MJ-115 63389

P. jamasakura var. 
quelpaertensis

NP-034 63591

NP-006 63560

MJ-163 63437

MJ-159 63433

NP-033 63590

1)Sample IDs were given according to an order of collection in this study

2)Vouchers were deposited at the herbarium of Warm-Temperature and Subtropical Forest 

Research Center, NIFS

*P. pendula for. ascendens plants used in test application of PrCOS markers
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Figure 5. Geographical locations of closely relative Prunus populations of wild P. 

yedoensis in Jeju island

JJ-NE population consists of 18 P. pendula for. ascendens, 15 P. jamasakura, 7 

P. sargentii and 3 P. jamasakura var. quelpaertensis. JJ-NW consists of 1 P. 

pendula for. ascendens and 1 P. jamasakura
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제 2 절 PrCOS 분자 마커의 개발 및 검증

1. 벚나무속 PrCOS 유전자 선발

   PrCOS 유전자를 선발하기 위하여 먼저 중국 매실과 복숭아의 유전체 초안에서 각

각 31,390개와 28,702개의 유전자 서열 정보를 추출하였다. 중국 매실과 복숭아의 유전

자 모델에 대하여 각각 self-BLASTP (E-value cutoff 1E-10)로 분석하여 중국 매실의 

3,055개, 복숭아의 3,772개의 단일 카피 유전자를 구성하였다. 이후 각각의 단일 카피 

유전자를 E-value cutoff 1E-10, query coverage >50% 조건에서 정렬하여 중국 매실에

는 1,954개, 복숭아에는 1,981개의 벚나무속 유전체간에 보존된 단일 카피 유전자를 선

발하였다. 이후 E-value cutoff 1E-10, query coverage >50% 조건에서 상보적 상동성 검

색 방법(reciprocal BLASTP search)으로 비교하여 벚나무속 COS 후보 유전자 1,801개

를 1차 선발하였다(Figure 6).

   자생 왕벚나무는 양친교잡실험과 분자유전학적 실험들을 통하여 올벚나무와 다른 

벚나무류의 종간 잡종에 의하여 기원되었을 것으로 추정되며, 명지대학교 식물분자유

전학 연구실의 연구 결과로 볼 때 전체 유전체의 이형성(heterozygosity) 또한 매우 높

은 것으로 나타났다. 왕벚나무의 이형성이 매우 높은 점을 고려하여 중국 매실 및 복

숭아의 COS 유전자 모델을 이용하여 왕벚나무의 이형성 COS 유전자 서열을 추출하

였다. 우선 1차 선발한 1,801개 PrCOS 후보 유전자와 왕벚나무의 유전자 모델을 

E-value cutoff 1E-50, query coverage >50%의 조건에서 상보적 상동성 검색 방법으로 

분석하였다. 그 결과, 1차 선발한 PrCOS 유전자 1,801개 중 1,501개의 유전자가 왕벚

나무 유전자 2,179개와 정렬되었다. 이때 1,501개의 PrCOS 유전자 중 왕벚나무에 2개 

이상의 동위형 유전자를 갖는 유전자만 고려할 경우 631개 PrCOS 유전자가 1,301개의 

왕벚나무 유전자에 대응되어 1,301개의 왕벚나무 유전자를 왕벚나무 이형성 PrCOS 유

전자로 최종 선발하였다(Figure 7).



- 28 -

Figure 6.   Workflow to select Prunus Conserved Ortholog Sets (PrCOS) candidate 

genes using stepwise BLASTP searches of P. mume and P. persica genomes

Counter-BLAST are successfully identified PrCOS genes; Reciprocal-BLAST 

search of single copy genes in each genome.
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Figure 7. Workflow to select heterozygous Conserved Ortholog Set candidate

genes in P. yedoensis
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2. 왕벚나무 이형성 PrCOS 마커 설계

가. 왕벚나무 유전체 중 이형성 PrCOS 유전자 서열 추출

왕벚나무 이형성 PrCOS 분자 마커는 왕벚나무 전사체 서열과 핵 유전체 Illumina

short read 조립 서열(scaffold) 그리고 왕벚나무 유전체 초안으로부터 예측한 유전자 모

델을 이용하여 설계하였다. 

    왕벚나무 전사체 서열을 이용한 분자 마커를 개발하기 위하여 우선 중국 매실과 복숭

아에서 추출한 PrCOS 유전자 1,801개에 왕벚나무 전사체 서열을 정렬하였다. 이후 전사

체 서열 중에서 PrCOS 유전자와 정렬된 영역을 엑손이라고 추정하고 서열을 추출하였다. 

   왕벚나무 핵 유전체 Illumina short read 조립 서열(scaffold)을 기반으로 한 분자 마

커를 개발하기 위하여 3가지 방법으로 각각 조립된 서열을 이용하였다. 왕벚나무 핵 유

전체 조립 서열에서 엑손과 인트론 영역을 구분하기 위하여 우선적으로 중국 매실 

PrCOS 유전자의 아미노산 서열을 추출하고, 왕벚나무 핵 유전체 조립 서열에 

TBLASTN(E-value cutoff 1E-10)을 이용하여 매핑하였다. 왕벚나무 핵 유전체 서열 중에

서 Allpath-LG로 조립된 서열 14,011개 중 2,966개, SOAPdenovo로 조립된 서열 

871,246개 중 3,140개, Platanus로 조립된 서열 17,551개 중 141개가 각각 중국 매실의 

PrCOS 유전자 1,711개, 1,802개, 65개에 매핑되었으며 일부 영역에서 정렬되었다. 정렬

된 왕벚나무 핵 유전체 조립 서열의 일부 영역을 엑손, 정렬되지 않은 영역을 인트론이

라고 추정하였다. 이후 하나의 중국 매실 PrCOS 유전자 서열에 두 개의 왕벚나무 핵 

유전체 단편 서열이 인트론 길이 차이를 보이며 정렬되는 서열을 선발하였다. PacBio

Rs Ⅱ reads를 이용한 왕벚나무 핵 유전체 초안은 FALCON assembler를 이용하여 조

립되었으며 이를 기반으로 한 유전자 모델을 사용하였다. 유전자 모델 서열 4,016개를 

중국 매실의 PrCOS 유전자 서열에 BLASTN (E-value cutoff 1E-10)로 매핑한 결과, 왕

벚나무 유전자 모델 서열 1,669개가 중국 매실의 PrCOS 유전자 서열 1,693개에 매핑되

었다. 이후, 왕벚나무 유전자 모델 서열 1,669개를 추출하여 유전자 서열 내 

Insertion/Deletion (InDel) 영역을 선별하였다.
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나. 왕벚나무 이형성 PrCOS의 InDel PCR 마커 개발

   왕벚나무 전사체 서열에서는 인트론 길이 차이나 InDel 영역을 확인할 수 없다. 따

라서 PrCOS 유전자에 정렬된 왕벚나무 전사체 서열을 중국 매실 염색체 8개에 매핑하

여 각 염색체에 골고루 분포되어있게 무작위로 왕벚나무 전사체 서열을 추출하고 그 

서열을 기반으로 한 프라이머 27세트(PrC_v1.1)를 설계하였다. 또한 왕벚나무 핵 유전

체 Illumina short read 조립 서열을 기반으로 한 프라이머 93세트를 개발하였다. 왕벚

나무 핵 유전체 조립 서열 중 Allpath-LG, SOAPdenovo, Platanus로 조립된 서열을 기

반으로 한 분자 마커는 각각 34세트(PrC_v1.2), 14세트(PrC_v1.3), 45세트(PrC_v1.4)이

다. 한편 왕벚나무 유전체 초안으로부터 예측한 유전자 모델을 기반으로 한 프라이머

는 36세트(PrC_v2.1)를 개발하였다. 각각 개발된 프라이머 세트를 왕벚나무와 근연종 

벚나무류에 적용할 경우, 왕벚나무에서는 이형성을 나타내는 두 개의 밴드가 나타나야 

하며, 그 중 하나의 밴드는 왕벚나무의 모계인 올벚나무와, 나머지 하나의 밴드는 부

계로 추정되는 벚나무류와 공유할 것으로 기대하였다(Figure 8). 전체 156개 PCR 프라

이머 세트에 대한 정보는 Table 5에 나타내었다. 

   프라이머 세트별 PCR 조건을 수립하고 벚나무류에서의 적용성을 확인하기 위하여 

왕벚나무 2개체(Identification NO: 159-1, 159-2)와 서로 다른 집단에서 1개체씩 선발된 

올벚나무 4개체(Sample ID: A04, A06, A09, A11)에 우선적으로 적용하였다. PrC_v1.1 

27세트의 경우, 왕벚나무에서 두 개의 밴드 패턴이 나타나는 이형성 밴드를 띄지 않으

며 올벚나무와 같은 크기의 하나의 밴드만 나타났다(Figure 9). 이러한 결과로 볼 때 

PrC_v1.1 27세트는 왕벚나무 이형성 유전자의 엑손영역에서 무작위로 선발한 유전자

를 기반으로 설계한 프라이머 세트로서 왕벚나무의 유전적 이형성을 나타내지 못한 

것으로 판단되었다. 반면 왕벚나무 핵 유전체 조립 서열과 유전체 초안으로부터 예측

한 유전자 모델 서열을 기반으로 한 분자 마커의 경우에는 왕벚나무에서는 두 개의 

밴드를 나타내는 이형성 밴드 패턴이 나타났으며 그 중 하나의 밴드는 올벚나무와 공

유하는 형태의 밴드 패턴이 나타났다(Figure 10). 이러한 밴드 패턴을 통하여 왕벚나무 

핵 유전체 조립 서열 및 왕벚나무 유전자 모델로부터 개발한 마커들은 왕벚나무의 유

전적 이형성을 명확하게 나타내는 것을 확인할 수 있었다. 이상의 결과를 종합하여 총 

156개의 프라이머 세트를 개발하였고 각각의 프라이머 세트를 설계한 PrCOS 유전자 
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156개를 중국 매실의 염색체에 매핑한 결과, 8개의 염색체에 고르게 분포하고 있는 것

을 확인하였다(Figure 11). 또한 156개의 PrCOS 유전자에 대한 프라이머 세트를 왕벚

나무 핵 유전체 서열을 대상으로 PCR 증폭 여부, 예상되는 증폭 산물의 길이 등을 in

silico PCR 방법으로 예측하여 검증하였다.
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Figure 8. A diagram representing strategy of InDel marker development and

expected result of marker application
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Table 5. Summary statistics of 156 primer sets designed from candidate dimorphic

P. yedoensis PrCOS genes

Tm (℃) GC (%) Primer length (bp)
Predicted amplicon size in 

P. yedoensis (bp)

Average 57.6 50.9 22 461.1 564.5

Maximum 65.6 66.7 26 1117.0 1639.0

Minimum 53.1 40.0 28 153.0 190.0

Median 57.4 50.0 22 422.0 535.0
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Figure 9. Examples of PCR amplification of PrCOS markers developed from 

transcript unigenes of P. yedoensis 

Two P. yedoensis (159-1, 159-2) and four P. pendula for. ascendens (A04, A06, 

A09, A11) plants were tested to verify dimorphic amplification of the markers. 
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A B

Figure 10. Examples of PCR amplification of PrCOS markers developed from 

Illumina short read assemblies (A) or predicted gene models of a draft genome of 

P. yedoensis (B)

Two P. yedoensis (159-1, 159-2) and four P. pendula for. ascendens (A04, A06, 

A09, A11) plants were tested to verify dimorphic amplification of the markers. 
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Figure 11. Locations of 156 PrCOS genes mapped to the P. mume chromosomes

PrCOS genes marked in red are chosen for genetic analysis of natural Prunus

populations in Jeju island. Pm, P. mume
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3. PrCOS 마커 검증 및 단계적 선발

   제주도 자생 벚나무류의 계통분석과 유전구조 분석을 수행하기 위해서는 제주도의 

주요 벚나무류 수종인 왕벚나무, 벚나무, 사옥, 산벚나무, 올벚나무 등에 PrCOS 마커

가 범용적으로 적용되어야 한다. PrCOS 마커 156개에 대한 3단계의 적용성 평가를 수

행하여 왕벚나무 종 구분 및 유전분석용 PrCOS 마커를 선발하였다. 선발 과정의 첫 

번째 단계에서는 올벚나무와의 대립 유전자 다형성(allele diversity)을 확인하기 위하여 

왕벚나무와 올벚나무에 156개의 PrCOS 프라이머 세트를 적용하여 왕벚나무와 올벚나

무를 구별할 수 있는 PrCOS 마커를 선발하였다. 두 번째 단계에서는 제주도 자생 왕

벚나무의 근연종 벚나무류에서 적용성을 확인하기 위하여 왕벚나무 기념물 지정 개체 

일부와 왕벚나무의 모계 추정종인 올벚나무, 부계 추정종인 벚나무, 산벚나무, 사옥에 

선발된 PrCOS 마커를 적용하였다. 세 번째 단계에서는 왕벚나무 종 구분 및 유전분석 

분자 마커를 선발하기 위하여 왕벚나무 기념물 지정 개체 일부와 제주도 자생 근연종 

벚나무류에 PrCOS 마커를 적용하였다. 최종적으로 왕벚나무 종 구분 PrCOS 분자 마

커 및 왕벚나무 유전구조 분석에 사용한 왕벚나무의 유전적 이형성 PrCOS 분자 마커

를 선발하였다. 

   156개 PrCOS 마커 프라이머 세트에 대해 왕벚나무 기념물 지정목 2개체

(Identification NO: 159-1, 159-2)와 서로 다른 집단에서 1개체씩 선발된 올벚나무 4개

체(Sample ID: A04, A06, A09, A11)에 우선적으로 적용하여 적용성 평가를 수행하였

다. 그 결과, 왕벚나무에서 두 개의 allele를 나타내고, 그 중 하나의 allele를 올벚나무

와 공유하는 다형성 양상을 나타내는 마커 59세트를 1차 선발하였다(Figure 12). 왕벚

나무 전사체 서열을 기반으로 한 PrC_v1.1 27세트에서는 4개의 프라이머 세트에서만 

왕벚나무 이형성을 보였지만 올벚나무에서도 동일한 양상을 보였기 때문에 제외하였

다. 반면 왕벚나무 핵 유전체 조립 서열을 기반으로 한  PrC_v1.2 프라이머 16세트, 

PrC_v1.3 프라이머 7세트, PrC_v1.4 프라이머 21세트를 각각 선발하였으며 왕벚나무 

유전자 모델을 기반으로 한 PrC_v2.1 프라이머 세트에서 15세트를 선발하였다. 두 번

째 단계 선발 과정으로 1차 선발된 마커를 왕벚나무 근연종에서 적용성을 확인하기 

위해 2차 적용성 평가를 수행하였다. 2차 적용성 평가를 위해서 제주도 자생 왕벚나무 
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기념물 지정목 대표 7개체를 선발하였다(Sample ID: 15-Pr001, 15-Pr002, 15-Pr003, 

15-Pr004, 15-Pr007, 15-Pr010, 15-Pr020). 선발된 왕벚나무 지정목 7개체와 올벚나무

(Sample ID: A04, A06), 벚나무(Sample ID: MJ_101), 산벚나무(Sample ID: MJ_111), 

사옥(Sample ID: MJ_163)에 1차 선발된 프라이머 59세트를 적용하였다. 왕벚나무 지

정목에서 항상 2개 allele를 나타내며 모계 후보종인 올벚나무와 하나의 대립 유전자를 

공유하고, 다른 하나의 대립 유전자를 부계 후보종인 벚나무, 산벚나무, 사옥과 공유하

는 마커 38세트를 2차 선발하였다. Figure 13에 나타낸 것과 같이 왕벚나무의 이형성 

밴드 패턴의 경우 하나의 밴드는 올벚나무와 같은 크기의 밴드와 일치하고, 다른 하나

의 밴드는 부계 추정종인 벚나무, 산벚나무, 사옥의 밴드와 일치한다. 하지만 부계 추

정 종인 벚나무, 산벚나무, 사옥 내에서의 다형성은 없는 것으로 나타났다. 2차 선발 

마커를 왕벚나무, 올벚나무, 벚나무, 산벚나무, 사옥, 산개벚지나무, 오시마벚나무에 적

용하여 왕벚나무 종 구분 및 유전분석 마커 38세트를 선발하였다. 이상의 과정을 통해 

PrCOS 마커 156개 세트로부터 제주도 자생 왕벚나무의 종 구분 및 유전 분석용 

PrCOS 마커 38개를 최종 선발하였다(Figure 14 and 15, Table 6 and 7). 
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Figure 12. Examples of PCR amplification for selection of dimorphic PrCOS 

markers in P. yedoensis. Step 1: Application for P. yedoensis and P. pendula 

for. ascendens

Two P. yedoensis (Identification No. 159-1, 159-2) and four P. pendula for. 

ascendens (Sample ID: A04, A06, A09, A11) plants were tested to verify 

dimorphic amplification of the markers. 
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Figure 13. Examples of PCR amplification for selection of dimorphic PrCOS 

markers in P. yedoensis. Step 2: Application for P. yedoensis and its closely 

relative species

Seven P. yedoensis plants and five plants of closely relative Prunus species were tested 

to verify dimorphic amplification of the markers. Idendification Number is as follow: 1, 

15-Pr001; 2, 15-Pr002; 3, 15-Pr-003 4, 15-Pr004; 5, 15-Pr007; 6, 15-Pr010; 7, 15-Pr020 

8, A04; 9, A06; 10, MJ_101;  11, MJ_111; 12, MJ_163
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Figure 14. Examples of PCR amplification for selection of dimorphic PrCOS 

markers in P. yedoensis. Step 3: Application for P. yedoensis and its all 

available related species
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Figure 15. Summary of selected PrCOS markers
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Table 6. Summarized statistics of 38 primer sets designed from dimorphic 

PrCOS markers

Tm (℃) GC (%)
Primer length 

(bp)

Predicted amplicon size in 

P. yedoensis (bp)

Average 57.6 51.2 21.9 435.7 57.6

Maximum 63.5 63.2 25.0 925.0 63.5

Minimum 53.1 40.0 19.0 173.0 53.1

Median 57.3 51.1 22.0 394.5 57.3
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Table 7. Summary of 38 primer sets for dimorphic PrCOS markers in P.

yedoensis

No.
PrCOS

marker ID
Primer sequence (5'→3')

Predicted amplicon

size (bp)

A allele B allele

1 PrC-0024
TGCTCATAGATTCTACCCTCGTTG

194 223
AAGCGCAAACAACTGCAAATTGCTC

2 PrC-0054
TGACGTCTAGCATGGGAACCA

453 554
AGTTGTACATGAACCCGACCA

3 PrC-0110
GAGGTTGTGGATGAAGTTGTGC

470 534
GCCCTCAATTTGATCTAAGAGGGAG

4 PrC-0123
ACTCTCGTTCCTTGGAAGCA

511 612
ACCCTCCACTAAATGCCCCATGA

5 PrC-0131
AGGATTCTTCTGCTGTCAGTGC

269 579
TGCCAATGACCATCCTGTAGAC

6 PrC-0138
ACCATAGCAGCAAAGGACCTG

636 855
CAAGGTTCAATGTTGGCTTCACC

7 PrC-0146
TGGAAACAGCTTACCAGGCATGGT

518 544
CCTCTTAGCAGATGACGTGACCCT

8 PrC-0148
ACTGTTGACACGTCCTGAGT

314 339
ACAATACACGCCTCAAAAGG

9 PrC-0179
CGAGCATCTGAAGAAGCAGTGA

552 925
AATCCGAGAACAGCTTTCCCTG

10 PrC-0260
CATATGAAGGGCTTCTTGATGAGGT

384 471
CCCTCTTGTTGGACTCCCATG

11 PrC-0263
GGTGTAGCTGCTCATTTCATGC

377 414
TTCTTGGTGCGAGAGAAGCA

12 PrC-0279
GAAGGTCCACCCTTCCATGATT

236 264
CTTCAAACTATCCACCACGACC

13 PrC-0281
CTGCTGCAAATGATGTAGAGGA

865 1,020
AGAGTTGTAGCCAAGTCTCCA

14 PrC-0367
AGAGTCTTGGTGAAATGGGT

453 555
ACTCATAGGAGTTGGGAGAGC

15 PrC-0381
AACAGACTGGCTTTGCCTG

243 308
TCCACAGGTACACAAGAGCAGC

16 PrC-0383
CCTGGGCAATCTGCAAAGGAGT

540 627
CAGTCCCTACTGAGTGCCG

17 PrC-0386
TGGGGAACTTGTGGCTGAGAG

398 697
CAGGAGCAGGTAAGTCTTTAACTC
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Table 7. (Continued)

No.
PrCOS

marker ID
Primer sequence (5'→3')

Predicted amplicon

size (bp)

A allele B allele

18 PrC-0402
GAGCCTGCTGAGTACACTGACA

655 737
ACCACGTCTCCTTCGAGAAGC

19 PrC-0454
GCTAAAACAACCCACGCCACATTG

532 630
ACTCACAACAGTCCCATCAGGA

20 PrC-0465
TTGCTGCAAGCCCCATCTACG

391 460
AAGCGCCAAATTGCAGGATGTGGT

21 PrC-0508
ACTGTACCAGTTGAGAGGAGA

642 821
GCTACCTCAACTAGGAATTCTGAG

22 PrC-0552
AAGGGAACACCAGGACGCTG

513 548
TTGCTTCAGCTCTGACCCCT

23 PrC-0563
GGCCCTTGTTAGTCTCACATGGGA

222 239
CGAGTATAGAGTCTCTGGCGT

24 PrC-0705
GCTGACCATTCAGACCCAGGA

173 193
GTGGTGGGCTTTCACTCTTGTC

25 PrC-0732
ACAACGCCATACTGCGGAAG

280 314
TCGTTGCAGTCTTCCCAATGGAGA

26 PrC-0788
GCAACTCTCAAGGTGATTCGGA

370 397
ACAATCAAGCGGGTCTACCA

27 PrC-0828
CGACTATACAATGATAGCCACAGC

802 867
TAAGGCAGAAGCTGCCATCAGC

28 PrC-0888
TTGCAGATCCCATTGTCAGC

303 334
TGATTAGGGCTTCGGCAACA

29 PrC-0890
GGTCAAGTTGCCAAGGATGCT

371 415
ACACAACCAAGGTGAGTGCAG

30 PrC-0896
TGGCTTTGAAGGACAACAAGCA

234 299
GTCATTTCTATTCCTCCTTCGCCA

31 PrC-0954
ACGTTAGCAGCCAGGCTCAC

174 194
CGCATTCCGTACTGGGTTTC

32 PrC-1115
ACCCTAGCTTCAATTCCCGCA

225 240
GCAGCTTTAACTCCCAAATTGTCC

33 PrC-1418
TGATATCTCCTTGGCTCCATCC

500 659
GCTCCTGCATACAAGTCAGCAAC

34 PrC-1507
CATGGCATGTTTTCTCAGCTCTC

270 395
ACTTGCGCATGAAGTTGGTGG

35 PrC-1535
GAGGATGAGGTTTCTGGCTTTCCT

257 297
TGCAAGCATGACTCTTCGTGGA

36 PrC-1579
CCATTGGCTATAAGACCCCTTGAG

254 275
CGGTTTCGTTCTCCTTCTTACTACC

37 PrC-1681
GGCTTCGCCCAGAAGAATTA

607 885
CAGGCAAGAATAGAAAGCCATCT

38 PrC-1782
ATTGTTTAAAGCCCTAGCAGGT

380 429
CGTATCCCTTCGATCTTGCACC
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제 3 절 제주도 왕벚나무 자생 집단의 유전형 및 유전구조 분석

1. 왕벚나무 자생 집단의 개체별 유전형 분석

   제주도 한라산 백록담을 기준으로 구분한 자생 왕벚나무의 4집단에 속하는 52개 

자연개체와 기념목 21개체를 대상으로 20개의 PrCOS 분자 마커를 적용하여 유전형 

분석을 수행하였다. 또한 유전형 비교분석을 위하여 재배 왕벚나무 5개체, 올벚나무, 

벚나무, 산벚나무, 사옥을 각각 1개체씩 포함하였다. 재배 왕벚나무와 근연종 벚나무류

는 종을 기준으로 각각 하나의 집단으로 구성하였다. 

   제주도 왕벚나무 자생 집단의 유전구조 비교를 위하여 총 82개체 벚나무류의 유전

형을 20개의 PrCOS 분자 마커(Table 8)로 분석한 결과, 왕벚나무에서 서로 다른 두 

개의 대립 유전자에 대한 밴드를 육안으로 뚜렷하게 구분할 수 있었다. 왕벚나무 각 

개체의 PrCOS 마커에 대한 유전형은 올벚나무와 동일한 대립 유전자를 가지는 밴드

를 A 밴드, 부계 후보종인 벚나무, 산벚나무, 사옥과 같은 대립 유전자를 가지는 밴드

를 B 밴드라고 지정했다. 각 PrCOS 마커를 적용한 개체별 PCR 반응산물의 아가로스 

젤 전기영동 결과를 육안으로 확인하여 A 밴드와 B 밴드에 대한 유전형을 결정하였

다(Figure 16). 유전형 결정 결과는 마이크로소프트사의 엑셀 프로그램을 이용하여 매

트릭스로 작성한 후 codominant data template로 구성하여 계통수 작성과 유전형 분석

에 사용하였다(Table 9).
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Table 8. Summary of 20 primer sets for dimorphic PrCOS markers used in 

phylogenetic and population structure analysis of P. yedoensis

No.
PrCOS

marker ID
Primer sequence (5'→3')

Predicted amplicon

size (bp)

A allele B allele

1 PrC-0024*
TGCTCATAGATTCTACCCTCGTTG

194 223
AAGCGCAAACAACTGCAAATTGCTC

2 PrC-0054*
TGACGTCTAGCATGGGAACCA

453 554
AGTTGTACATGAACCCGACCA

3 PrC-0131
AGGATTCTTCTGCTGTCAGTGC

269 579
TGCCAATGACCATCCTGTAGAC

4 PrC-0138
ACCATAGCAGCAAAGGACCTG

636 855
CAAGGTTCAATGTTGGCTTCACC

5 PrC-0179
CGAGCATCTGAAGAAGCAGTGA

552 925
AATCCGAGAACAGCTTTCCCTG

6 PrC-0237
GCCTGACAGTGATTTCAACG

475 726
CCTGGAAACTCCTACAGCT

7 PrC-0260
CATATGAAGGGCTTCTTGATGAGGT

384 471
CCCTCTTGTTGGACTCCCATG

8 PrC-0263* GGTGTAGCTGCTCATTTCATGC
377 414

TTCTTGGTGCGAGAGAAGCA

9 PrC-0281
CTGCTGCAAATGATGTAGAGGA

865 1,020
AGAGTTGTAGCCAAGTCTCCA

10 PrC-0304*
AGAGCCATGCAGGTCTCTTC

229 245
TAAGAAGGGGCCAATCTCGCA

11 PrC-0383*
CCTGGGCAATCTGCAAAGGAGT

540 627
CAGTCCCTACTGAGTGCCG

12 PrC-0386
TGGGGAACTTGTGGCTGAGAG

398 697
CAGGAGCAGGTAAGTCTTTAACTC

13 PrC-0402
GAGCCTGCTGAGTACACTGACA

655 737
ACCACGTCTCCTTCGAGAAGC

14 PrC-0508*
ACTGTACCAGTTGAGAGGAGA

642 821
GCTACCTCAACTAGGAATTCTGAG

15 PrC-0517* TGCCTATTGTGATGGGGGTTCCA
439 459

TGAGCACTTGTGCTTCCGGT

16 PrC-0563* GGCCCTTGTTAGTCTCACATGGGA
222 239

CGAGTATAGAGTCTCTGGCGT

17 PrC-0705* GCTGACCATTCAGACCCAGGA
173 193

GTGGTGGGCTTTCACTCTTGTC
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Table 8. (Continued)

No.
PrCOS

marker ID
Primer sequence (5'→3')

Predicted amplicon

size (bp)

A allele B allele

18 PrC-0890* GGTCAAGTTGCCAAGGATGCT
371 415

ACACAACCAAGGTGAGTGCAG

19 PrC-1418
TGATATCTCCTTGGCTCCATCC

500 659
GCTCCTGCATACAAGTCAGCAAC

20 PrC-1681* GGCTTCGCCCAGAAGAATTA
607 885

CAGGCAAGAATAGAAAGCCATCT

*Target sequence of PrCOS markers were defined to P. yedoensis gene model.
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Figure 16. Examples of application of the dimorphic PrCOS markers for genotyping of wild Prunus populations 
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Table 9. Genotyping matrix of wild P. yedoensis plants using 20 PrCOS markers

0024-A

002
4-B

0054-A

0054-B

0131-A

013
1-B

0138-A

0138-B

0179-A

017
9-B

0237-A

0237-B

0260-A

026
0-B

0263-A

0263-B

0281-A

028
1-B

0304-A

0304-B

0383-A

038
3-B

0386-A

0386-B

0402-A

040
2-B

0508-A

0508-B

0517-A

051
7-B

0563-A

0563-B

0705-A

070
5-B

0890-A

0890-B

1418-A

141
8-B

1681-A

1681-B

15-Pr001                                                                               
15-Pr002                                                                               
15-Pr003                       - -                                                 
15-Pr004     - -         - -         - -                 - -               - -     - -
15-Pr005                                                           
15-Pr006                                                               
15-Pr007                                                                               
15-Pr008                           - -                       
15-Pr009                             - -   - -                 
15-Pr010                                                                               
15-Pr011                                                                             
15-Pr012                                           
15-Pr013                                             
15-Pr014                                         - -                       
15-Pr015                                                       
15-Pr016                                             
15-Pr017   - -                                           
15-Pr018                                               
15-Pr019   - -                                         - -
15-Pr020                                               - -                       
JJ_NP_-1               - -                         - -                             - -
JJ_NP_02           - -           - -                                                 
JJ_NP_03             - -                                                               
JJ_NP_04                                                                                 
JJ_NP_05                                                       
JJ_NP_06                                                                               
JJ_NP_07                                                                                 
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Table 9 (Continued)

0024-A

002
4-B

0054-A

0054-B

0131-A

013
1-B

0138-A

0138-B

0179-A

017
9-B

0237-A

0237-B

0260-A

026
0-B

0263-A

0263-B

0281-A

028
1-B

0304-A

0304-B

0383-A

038
3-B

0386-A

0386-B

0402-A

040
2-B

0508-A

0508-B

0517-A

051
7-B

0563-A

0563-B

0705-A

070
5-B

0890-A

0890-B

1418-A

141
8-B

1681-A

1681-B

JJ_NP_08                                                                               
JJ_NP_09                                                                       - -     
JJ_NP_10                                     - -                                 
JJ_NP_11                                                                               
JJ_NP_12                                   - -                         
JJ_NP_13                                                               
JJ_NP_14                                                                             
JJ_NP_15                                                                             
JJ_NP_16                                                                               
JJ_NP_17                                           - -                                 
JJ_NP_18                                       - -                                   
JJ_NP_19                                                                             
JJ_NP_20                                                                             
JJ_NP_21                                                                               
JJ_NP_22                             - -                                             - -
JJ_NP_23                                                   - -                     
JJ_NP_24                                                                             
JJ_NP_25                                                                                 
JJ_NP_26                                                                                 
JJ_NP_27                                                                               
JJ_NP_28                                                                             
JJ_NP_29                                                                               
JJ_NP_30                                                                             
JJ_NP_31                                           - -                                 
JJ_NP_32                                                                             
JJ_NP_33                                                                               
JJ_NP_34     - -                                                                   - -
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Table 9 (Continued)

0024-A

0
024-B

0054-A

0
054-B

0131-A

0
131-B

0138-A

0
138-B

0179-A

0
179-B

0237-A

0
237-B

0260-A

0
260-B

0263-A

0
263-B

0281-A

0
281-B

0304-A

0
304-B

0383-A

0
383-B

0386-A

0
386-B

0402-A

0
402-B

0508-A

0
508-B

0517-A

0
517-B

0563-A

0
563-B

0705-A

0
705-B

0890-A

0
890-B

1418-A

1
418-B

1681-A

1
681-B

JJ_NP_35                                                                   - -         
JJ_NP_36                                                                         
JJ_NP_37                                                                                 
JJ_NP_38                                                                           
JJ_NP_39                             - -                                                 
JJ_NP_40                                       - - - -                                 
JJ_NP_41                                       - - - -                                 
JJ_NP_42                                         - - - -                               
JJ_NP_43                           - -         - -                     
JJ_NP_44                                       - - - -                                 
JJ_NP_45                       - -       - -         - -                       
JJ_NP_46                           - -         - -                                     
JJ_NP_47                                         - -                             
JJ_NP_48                                             - -                             
JJ_NP_49                                                                               
JJ_NP_50                                                                           
16-Py128                         - -                                               
P.Ⅹy-11)                           - -                                           
P.Ⅹy-21)                         - -                                               
P.Ⅹy-31)                         - -                                               
P.Ⅹy-41)                                         - - - -                                 
P.Ⅹy-51)                                                                         

JJ-MJ_127                                                                               
JJ-MJ_157                                                                 

MJ_133                                         
MJ_101                                           
MJ_111                                         

-, data not available
1)P. Ⅹ yedoensis
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2. 제주도 왕벚나무 자생 집단의 유전구조 및 계통 비교 분석

   제주도 자생 왕벚나무 각 개체간의 유전적 관계(genetic relationship), 집단 내의 유

전적 유사성(genetic similarity), 집단별 계통 등을 파악하기 위하여 계통 분석과 유전

구조 분석을 수행하였다. 

가. 계통 분석

   올벚나무, 벚나무, 산벚나무, 사옥을 외집단(outgroup)으로 하여 왕벚나무 자생 집단

과 지정목, 재배 왕벚나무의 계통적 유연관계를 MEGA7 프로그램의 Maximum

Likelihood 방법으로 부트스트랩 1,000회로 지정하여 분석하였다. 그 결과, 제주도 벚

나무류는 2개의 클레이드(clade)를 형성하는 것으로 나타났다(Figure 17). 첫 번째 클레

이드는 대부분의 왕벚나무와 올벚나무가 속하는 집단으로서 전체 왕벚나무의 90% (전

체 왕벚나무 78개체 중 70개체)를 포함하고 있었다. 특히 제주도 자생 왕벚나무와 재

배 왕벚나무는 계통적으로 구분되지 않았으며, 관음사에서 채집된 6개체들은 올벚나무

와 유연관계가 가까운 것으로 나타났다. 한편, 두 번째 클레이드는 부계 추정종인 벚

나무, 산벚나무, 사옥과 함께 자생 왕벚나무 중 신예리에서 채집된 7개체들과 제주도 

북동 지역(JJ-NE)에서 채집된 1개체로 구성되었는데, 이 결과로 볼 때 이들 왕벚나무 

개체들은 부계 추정종들과 유연관계가 가까운 것으로 판단되었다.
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Figure 17. A maximum Likelihood tree of P. yedoensis and its closely related 

species using 20 PrCOS markers
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나. 유전구조 분석

   왕벚나무 각 개체에서 모계 및 부계 유전형의 유전적 조성을 STRUCTURE 2.3.4 

프로그램으로 분석하였다. Evanno method를 이용한 ad hoc criterion (△K) 분석 결과, 

왕벚나무 유전 집단의 수(K)는 확률적으로 볼 때 K=2로 결정하였다(Table 10). 대립 

유전자의 빈도(allele frequency)를 기준으로 유전 집단을 2개로 구분한 결과, 왕벚나무

의 대부분은 모계 추정종인 올벚나무와 하나의 집단을 형성했으며, 8개체는 부계 추정

종인 벚나무, 산벚나무, 사옥과 하나의 집단을 형성하여 계통 분석에 의한 유연관계와 

동일한 양상을 보였다(Figure 18A). 특히 제주도 자생 왕벚나무의 약 80%에 해당하는 

59개체들은 모계와 부계 유전형을 절반씩 나타내고 있어 이형접합체(heterozygote)로 

판단되었으며, 약 8%인 6개체들은 모계 유전형을 75%, 약 11%인 8개체들은 부계 유

전형을 75%씩 가지고 있는 것으로 분석되었다. 지역적으로 볼 때, 모계와 부계의 유전

형에 치우친 유전적 조성을 보이는 개체들은 각각 관음사와 신예리 지역에서 채집된 

개체들로서 이들은 계통 분석 결과에서도 각각 모계와 부계에 유연관계가 가까운 것

으로 나타난 것들이다. 

   지역적으로 왕벚나무 개체들의 유전형을 재분석한 결과(Figure 18B), 제주 북동 집

단(JJ-NE)은 올벚나무와 부계 추정종의 교잡형(37개체, 84%), 올벚나무의 유전형 75% 

개체(6개체, 14%), 부계 추정종의 유전형 75% 개체(1개체, 2%)로 구성되어 가장 복잡

한 양상을 보였다. 제주 남동 집단(JJ-SE)은 올벚나무와 부계 추정종의 교잡형(6개체, 

46%), 부계 추정종의 유전형 75% 개체(7개체, 54%)로 구성되어 있다. 한편, 제주도 서

쪽 지역 집단(JJ-NW, JJ-SW)은 모두 올벚나무와 부계 추정종의 교잡형으로만 구성되

어 있어 가장 단순한 양상을 보였다(Figure 19).
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Table 10. Determination of optimum K value for P. yedoensis populations using 

Evanno method

K Replications Mean LnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) |Ln''(K)| Delta K

1 10 -2200.66 1.121705 — — —

2 10 -2037.33 9.949322 163.33 155.23 15.60207

3 10 -2029.23 3.875292 8.1 7.97 2.056619

4 10 -2029.1 3.824773 0.13 0.93 0.243152

5 10 -2028.04 1.402537 1.06 4.73 3.372459

6 10 -2031.71 8.842882 -3.67 4.05 0.457996

7 10 -2031.33 5.922096 0.38 8.72 1.472452

8 10 -2039.67 30.619349 -8.34 0.46 0.015023

9 10 -2047.55 32.128674 -7.88 0.56 0.01743

10 10 -2054.87 51.664603 -7.32 6.41 0.124069

11 10 -2055.78 50.871992 -0.91 13.24 0.260261

12 10 -2043.45 41.990852 12.33 19.42 0.462482

13 10 -2050.54 43.291292 -7.09 0.03 0.000693

14 10 -2057.6 54.440855 -7.06 4.14 0.076046

15 10 -2068.8 58.687099 -11.2 — —
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A

         

B

Figure 18. Genetic structure analysis of wild P. yedoensis population

A, Population structure representing two tentative groups of wild P. yedoensis genotypes based on 20 PrCOS markers, B,

genetic composition of individual plants in each wild P. yedoensis population.
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Figure 19. Haplotype analysis of each wild P. yedoensis population. Pie charts were presented based on percentages of maternal 

genotype
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다. 자생 왕벚나무 유전형의 재구성

   제주도 자생 왕벚나무의 유전형 분석 결과, 대부분의 왕벚나무는 모계와 부계 유전자

를 절반씩 가지고 있어 이형교잡종인 것으로 추정된다. 한편, 일부 왕벚나무의 경우에는 

모계 혹은 부계 유전자를 75% 가지고 있어 이형교잡종의 개체가 모계나 부계 유전형의 

개체와 역교배되어 이들의 유전형이 추가 유입된 것으로 판단할 수 있다(Figure 20). 

   지역적으로 볼 때, 제주 북동 지역(JJ-NE)에서는 자생 왕벚나무에 모계 추정종인 

올벚나무의 유전자가 추가 유입된 개체가, 제주 남동 지역(JJ-SE)에서는 자생 왕벚나무

에 부계 추정종인 벚나무, 산벚나무 또는 사옥의 유전자가 추가 유입된 개체가 주로 

나타난다. 이러한 현상은 제주도 북동 지역과 남동 지역의 환경적 차이, 예를 들어 지

역의 일조량, 기온, 풍속 등의 차이에 의해 벚나무류의 개화 조건이 달라져 지역적으

로 서로 다른 교잡종이 형성될 수 있었을 것으로 추정하며 향후 이에 대한 추가 연구

가 필요할 것으로 사료된다. 
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Figure 20. Recontruction of genetic structure of wild P. yedoensis in Jeju island

Most of wild P. yedoensis plants in Jeju island are hybrid offspring of a cross 

between maternal P. pendula for. ascendens and paternal P. jamasakura, P. 

sargentii or P. jamasakura var. quelpaertensis. However approximately 8% and 

11% of wild P. yedoensis in Jeju island are supposed to be originated by 

introgression of maternal or paternal genotype, respectively.
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제 4 절 관음사 및 봉개동 왕벚나무 자생 집단의 개체별 유전형 분석

1. 벚나무류 근연종의 유전구조 분석 및 왕벚나무와의 계통 비교 분석

가. 왕벚나무와 근연 벚나무류 자연 집단의 구성

   왕벚나무와 근연 벚나무류가 혼재하는 자연 집단의 유전구조를 분석하기 위하여 

왕벚나무 및 근연종 벚나무류의 자생지를 고려하여 봉개동 집단과 관음사 집단을 구

성하였다. 관음사 집단은 왕벚나무 5개체, 올벚나무 5개체, 벚나무 7개체, 산벚나무 4

개체, 사옥 1개체로(Table 11), 봉개동 집단은 왕벚나무 4개체, 올벚나무 6개체, 벚나무 

4개체, 산벚나무 1개체, 사옥 1개체로 구성되었다(Table 12).

나. 관음사 집단과 봉개동 집단의 유전형 결정

   제주도 자생 왕벚나무와 근연종 벚나무류의 계통 분석을 위하여 관음사 집단과 봉

개동 집단의 유전형을 앞서 선발한 PrCOS 분자 마커 20개를 이용하여 분석하였다. 그 

결과 제주도 자생 왕벚나무와 근연 벚나무류의 종내 유전적 다형성은 매우 적었다. 또

한 부계 후보로 추정되는 벚나무와 산벚나무, 사옥간에는 마커의 길이 다형성이 전혀 

없어 왕벚나무의 부계를 직접 추정할 수 없었다. 그러나 PrCOS 마커의 PCR 밴드 증

폭 양상을 통하여 자생 왕벚나무와 근연종 벚나무류는 명확하게 구분할 수 있었다. 지

리적 위치를 고려하여 나눈 제주도 북동(JJ-NE) 집단 전체에서는 왕벚나무로의 모계 

및 부계 유전자 유입이 확인되었으나 북동 집단(JJ-NE)내의 관음사 집단과 봉개동 집

단에서는 PrCOS 분자 마커가 모계나 부계에 특이하게 증폭되는 경우가 많지 않아 유

전자 유입을 확인하기 어려웠다(Figure 21).
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Table 11. List of populations and individual wild Prunus species collected from 

Kwaneumsa temple region

Scientific name Sample ID1) Voucher No.2)

P. yedoensis 15-Pr004
Registered as Natural 

Monument
15-Pr005

15-Pr006

JJ_MJ_127 63401

JJ_MJ_128 63402

P. pendula for. ascendens JJ_MJ_103 63377

JJ_MJ_107 63381

JJ_MJ_116 63390

JJ_MJ_121 63395

JJ_MJ_126 63400

P. jamasakura JJ_MJ_101 63375

JJ_MJ_102 63376

JJ_MJ_106 63380

JJ_MJ_110 63384

JJ_MJ_117 63391

JJ_MJ_118 63392

JJ_MJ_125 63399

P. sargentii JJ_MJ_105 63379

JJ_MJ_111 63385

JJ_MJ_114 63388

JJ_MJ_115 63389

P. jamasakura var. quelpaertensis JJ_MJ_163 63437

1)Sample IDs were given according to an order of collection in this study.

2)Vouchers were deposited at the herbarium of Warm-Temperature and Subtropical Forest Research 

Center, NIFS.
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Table 12. List of populations and individual wild Prunus species collected from 

Bonggae-dong region

Scientific name Sample ID1) Voucher No.2)

P. yedoensis 15-Pr001
Registered as Natural 

Monument
15-Pr002

15-Pr003

JJ_MJ_157 63431

P. pendula for. ascendens JJ_MJ_133 63407

JJ_MJ_152 63426

JJ_MJ_154 63428

JJ_MJ_158 63432

JJ_MJ_160 63434

JJ_MJ_162 63436

P. jamasakura JJ_MJ_150 63424

JJ_MJ_151 63425

JJ_MJ_155 63429

JJ_MJ_161 63435

P. sargentii JJ_MJ_153 63427

P. jamasakura var. quelpaertensis JJ_MJ_159 63433

1)Sample IDs were given according to an order of collection in this study.

2)Vouchers were deposited at the herbarium of Warm-Temperature and Subtropical Forest Research 

Center, NIFS.
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Figure 21. Examples of PCR amplification of PrCOS markers using Prunus

populations in Kwaneumsa temple area and Bonggae-dong area
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다. 관음사 집단과 봉개동 집단의 계통 및 유전구조 분석

   관음사 집단과 봉개동 집단의 근연종간의 집단 내 유전적 유연관계를 파악하기 위

하여 상기 기술한 방법에 따라 Maximum Likelihood 계통 분석을 수행하였다. 그 결

과, 두 집단 모두 자생 왕벚나무와 올벚나무는 하나의 클레이드를 형성했으나 각각 독

립된 집단으로 묶였다. 이에 비하여 벚나무와 산벚나무, 사옥은 함께 하나의 클레이드

를 형성하여 왕벚나무/올벚나무 클레이드와 분리되었다. 이러한 결과를 통하여 관음사

와 봉개동의 왕벚나무는 모계인 올벚나무와 부계인 벚나무, 산벚나무, 사옥 등에서 유

래했으며 집단 내 근연종의 유연관계는 유사한 것으로 판단된다(Figure 22). 

   한편, 집단의 유전구조 분석 결과도 계통 분석과 동일한 결과를 나타냈는데, 관음

사 집단과 봉개동 집단 모두 모계와 부계 유전형을 각각 50%씩 가지고 있는 이형접합

체의 특성을 보였으며, 두 집단 간에 다형성은 나타나지 않았다(Figure 23). 이상의 결

과를 종합할 때, 제주도의 자생 왕벚나무는 각 지역에서 모계 추정종인 올벚나무와 부

계 추정종인 벚나무, 산벚나무, 사옥 사이에서 자연 교잡에 의해 형성된 것으로 추정

되었다.
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Figure 22. A Maximum Likelihood tree of Prunus species in Kwaneumsa temple 

and Bonggae-dong populations based on 20 PrCOS markers
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Figure 23. Characterization of genetic structure of wild Prunus species in 

Kwaneumsa temple area and Bonggae-dong area based on population structure 

analysis using 20 PrCOS markers

Py, P. yedoensis; Pp, P. pendula for. ascendens; Pj, P. jamasakura; Ps, P. sargentii; 

Pjq, P. jamasakura var. quelpaertensis
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제 5 절 제주도 자생 왕벚나무의 부계 추정

1. 왕벚나무 이형성 PrCOS 분자 마커의 목표 영역 서열 분석

가. 왕벚나무 이형성 PrCOS 분자 마커의 목표 영역 서열 추출

   왕벚나무와 근연종 벚나무류의 서열 유사도를 비교하고 왕벚나무의 부계를 추정하

기 위하여 우선 왕벚나무 이형성 PrCOS 분자 마커의 목표 영역을 탐색하였다. 왕벚나

무 유전구조 분석에 사용한 왕벚나무 이형성 PrCOS 분자 마커 20개의 핵 유전체 조

립 서열과 왕벚나무 유전자 모델에 대하여 E-value cutoff 1E-10의 조건에서 BLASTN을 

수행하였다. 그 결과, 왕벚나무 이형성 PrCOS 분자 마커 11개의 목표 영역 서열을 유전

자 모델에서 정의할 수 있었다. 하지만 왕벚나무 이형성 PrCOS 분자 마커 9개의 목표 

영역 서열은 왕벚나무 유전자 모델과 대응되지 않아 핵 유전체 조립 서열을 그대로 사

용하였다. 왕벚나무 이형성 PrCOS 분자 마커 11개의 목표 영역 서열을 왕벚나무 유전

자 모델에서 추출하였으며, 나머지 PrCOS 분자 마커 9개의 핵 유전체 조립 서열을 추

출하였다. 왕벚나무 이형성 PrCOS 분자 마커의 목표 영역 서열을 왕벚나무 유전자 모

델에서 정의한 11개는 Table 8에서 별표(*)로 표시하였다. 

나. 왕벚나무 및 근연종 벚나무류의 공통서열 추출

   왕벚나무의 부계를 추정하기 위하여 왕벚나무와 근연종 벚나무류의 개체별 핵 유

전체 Illumina short read 서열을 기반으로 한 공통서열을 추출하였다. 제주도 자생 왕

벚나무 기념목 지정 4개체와 왕벚나무 근연종 벚나무류 4종에 대하여 각각 1개체씩 

핵 유전체 단편 서열(read)을 왕벚나무 유전자 모델에 매핑하였고 각 개체별로 핵 유

전체 단편 서열을 기반으로 한 공통서열을 만들었다. 왕벚나무와 근연종 벚나무류의 

공통서열에서 PrCOS 분자 마커 11개의 목표 영역 유전자를 확인하고 해당 영역의 서열

을 추출하였다. 한편 왕벚나무 유전자 모델에 대응하지 않은 PrCOS 분자 마커 9개에 

대하여 왕벚나무 핵 유전체 조립 서열에 근연종 벚나무류 및 왕벚나무 핵 유전체 단편 

서열을 매핑하고 핵 유전체 단편 서열을 기반으로 공통서열을 만들어 추출하였다.
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다. 부계 대립 유전자 서열 선발

   왕벚나무 부계를 추정하기 위하여 우선, PrCOS 분자 마커의 목표 영역 서열 20세

트의 길이와 왕벚나무 PCR 반응산물의 아가로스 젤 전기영동 결과 크기를 비교하여 

부계 추정 서열과 모계 추정 서열을 구분하였다. 아가로스 젤 전기영동 결과 PCR 밴

드의 크기를 완벽하게 추정할 수 없으므로 부계 후보종의 핵 유전체 단편 서열과 모

계 후보종의 핵 유전체 단편 서열의 매핑 개수(read coverage)를 확인하여 최종적으로 

부계 대립 유전자 서열과 모계 대립 유전자 서열을 구분하였다.

2. 서열 일치도 분석

가. 서열 일치도에 근거한 부계 추정

  왕벚나무 모계 대립 유전자 서열과 부계 대립 유전자 서열을 각각 모계인 올벚나

무의 공통 서열과 부계 후보종인 벚나무와 산벚나무 그리고 사옥의 공통서열을 정렬

하였다. 정렬된 서열의 Sequence Identify Matrix를 제작하여 각 개체별 서열 일치도를 

비교하였다. Table 13에서 보는 것과 같이 왕벚나무의 모계 대립 유전자 서열과 올벚

나무의 공통서열은 평균 0.99의 서열 일치도를 보였다. 올벚나무는 왕벚나무 지정목 4

개체에 대하여 모두 동일한 서열 일치도를 나타내어 엽록체 DNA 뿐만 아니라 핵 유

전체 서열 결과에서도 왕벚나무의 모계가 올벚나무라는 사실을 다시 한 번 확인 할 

수 있었다. 반면 왕벚나무의 부계 대립 유전자 서열과 부계 후보종의 공통서열을 비교

한 결과, 왕벚나무와 벚나무는 평균 0.99, 사옥은 0.98 그리고 산벚나무는 0.93의 서열 

일치도를 보였다. 왕벚나무와 벚나무에서는 개체별로 약 0.98에서 약 0.99의 유사도를 

보였으며 왕벚나무와 사옥도 비슷한 양상을 보였다. 그러나 왕벚나무와 산벚나무의 경

우 약 0.92에서 약 0.93의 서열 일치도를 보여 왕벚나무의 부계 후보중 가장 낮았다. 

따라서 왕벚나무의 부계 서열 유사도에 근거하여 왕벚나무의 부계는 벚나무가 가장 

유력하다고 사료된다.



- 71 -

Table 13. Sequence identity of the paternal and maternal allele between P. 

yedoensis and its closely relative species

Maternal allele
P. yedoensis

Average
159-1 159-2 159-3 PY128

P. pendula for. ascendens 0.99 1.00 0.99 0.99 0.99

Paternal allele
P. yedoensis

Average
159-1 159-2 159-3 PY128

P. jamasakura 0.98 0.99 0.99 0.98 0.99

P. jamasakura var. quelpaertensis 0.98 0.99 0.98 0.98 0.98

P. sargentii 0.92 0.93 0.93 0.92 0.93
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제 4 장  결  론

   본 연구에서는 중국 매실과 복숭아 그리고 왕벚나무의 유전체 정보를 이용하여 벚

나무속 COS 유전자 1,303개를 발굴하였다, 발굴한 COS 유전자를 이용하여 벚나무속

에 공통적으로 활용 가능한 유전자 기반 범용 분자 마커 156개를 설계하였으며 그 중 

왕벚나무 종판별이 가능한 분자 마커 38개를 개발하였다. 개발한 COS 분자 마커는 왕

벚나무의 종판별과 제주도 자생 왕벚나무 및 근연종 벚나무류의 유전구조의 파악과 

집단 간 계통 분석에 이용하였다.

   제주도 자생 왕벚나무의 유전형을 분석한 결과, 왕벚나무의 대부분은 모계 추정종

인 올벚나무와 부계 후보종인 벚나무, 산벚나무, 사옥의 유전형을 50%씩 가지고 있는 

이형접합체로 판별되었다. 일부 개체들은 모계 혹은 부계 후보종의 유전형을 약 75%

씩 가지고 있었으며 이는 이형접합체에 모계나 부계의 유전형의 개체가 역교배되어 

이들의 유전형이 추가로 유입된 것으로 판단할 수 있었다. 특히 한라산 백록담을 기준

으로  제주도 북동 지역(JJ-NE)에서는 왕벚나무에 모계 추정종인 올벚나무의 유전자가 

추가 유입된 개체가, 제주 남동 지역(JJ-SE)에서는 왕벚나무에 부계 추정종인 벚나무, 

산벚나무 또는 사옥의 유전자가 추가 유입된 개체가 구분되어 나타났다. 이는 지역의 

일조량, 기온 등의 차이에 의해 벚나무류의 개화 조건이 달라져 지역적으로 서로 다른 

왕벚나무 교잡종이 형성되었기 때문으로 추정되며 이에 대한 추가적인 연구가 필요하

다고 사료된다.

   제주도 자생 왕벚나무와 근연종 벚나무 수종 중에서 모계 추정종인 올벚나무와 부

계 추정종인 벚나무, 산벚나무, 사옥과의 계통을 비교 분석하였다. 그 결과 왕벚나무와 

올벚나무는 각각 독립된 집단으로 묶여 다른 벚나무류와 구분되었다. 그러나 벚나무, 

산벚나무, 사옥은 혼합되어 있는 하나의 집단으로 묶여 왕벚나무와 올벚나무와 구분되

었다. 한편 왕벚나무 종 내에서 자생 왕벚나무와 재배 왕벚나무는 구분되지 않았다.

   제주도 자생 왕벚나무 기념목 지정 4개체와 근연종 벚나무류인 올벚나무, 벚나무, 

산벚나무 그리고 사옥의 핵 유전체 단편 서열을 이용하여 왕벚나무 두 개의 대립 유

전자에 대한 모계 추정 공통 서열과 부계 추정 공통 서열을 만들었다. 이후 왕벚나무 

모계 서열과 올벚나무의 서열 그리고 왕벚나무 부계 서열과 벚나무, 산벚나무 그리고 
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사옥의 서열을 비교하여 서열 일치도 분석을 수행하였다. 왕벚나무의 모계인 올벚나무

의 서열과 왕벚나무의 모계 대립 유전자 서열의 일치도는 평균 0.99로 매우 높은 반

면, 왕벚나무의 부계 후보종인 벚나무와 사옥 그리고 산벚나무의 대립 유전자 서열의 

일치도는 각각 평균 0.99, 0.98 그리고 0.93으로 벚나무의 서열이 가장 유사한 것으로 

판별되었다. 이상의 결과로 볼 때 왕벚나무의 모계는 올벚나무로 확인하였으며 부계는 

벚나무가 가장 유력한 것으로 판단하였다. 
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부 록

   제주도 자생 왕벚나무의 양친을 추정하기 위하여 PrCOS 마커의 목표 구간에 대한 

서열 일치도를 분석하였다. 왕벚나무 159-1번 개체, 159-2번 개체, 159-3번 개체, 그리

고 올벚나무, 벚나무, 산벚나무 그리고 사옥을 각각 1개체씩 sequencing한 Illumina read

를 왕벚나무 핵 유전체 초안에 매핑하여 공통서열을 만들어 정렬하였다. 이후 정렬한 

서열은 자생 왕벚나무의 유전형 분석에 사용한 20개 마커의 목표 영역별로 추출하고, 

모계 서열(M)과 부계 서열(P)로 나누었다. 핵 유전체 해독 개체인 159-2번 개체를 기준

으로 서열 일치도를 표기하였으며 기준 개체와 같은 염기서열은 점(.)으로, 서로 다른 

염기서열은 염기서열로 표기하였다. 프라이머 영역은 노란색으로 표시하였다.
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Phylogenetic and Population Structure Analysis of 

Wild Prunus yedoensis (Rosaceae) in Jeju Island, Korea

Cho Ara

Department of Biological Sciences

Graduate School, Myongji University

Directed by Professor Mun Jeong-hwan

   Prunus yedoensis Mat. is one of the most popular ornamental trees in 

northeastern Asia and its native wild populations have been found in Jeju island, 

Korea. Previous studies suggested that wild P. yedoensis is a hybrid species. 

However, no solid evidences have been made on the parental origin and 

phylogenetic relationship with its closely related Prunus species. This study aims to 

estimate the genetic structure of wild P. yedoensis in Jeju island based on 

molecular markers developed from Prunus Conserved Ortholog Set (COS) and to 

deduce the putative parental species of P. yedoensis. Using the draft genome 

sequence of P. yedoensis as well as two reported genomes of P. mume and P. 

persica, a total of 1,303 COS genes were identified by reciprocal BLASTP 

searches. Among them, 38 dimorphic insertion-deletion Polymerase Chain Reaction 

(InDel PCR) markers were designed. For plant materials, a total of 73 wild P. 

yedoensis accessions were collected, of which 21 trees are designated as the Natural 

Monuments by the government or Jeju province and 52 trees are wild plants 

distributed in the forest of Mt. Halla. In addition, 45 samples included in P. 

pendula for. ascendens (19), P. jamasakura (16), P. sargentii (7) and P. 

jamasakura var. quelpaertensis (3) were collected. Genotyping and population 

structure analysis of wild P. yedoensis using 20 PrCOS markers showed that 

approximately 90% (70 of 78 accessions) of wild P. yedoensis are heterozygote 
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with 50% compartment of maternal genotype of P. pendula for. ascendens and 50% 

compartment of paternal genotype of P. jamasakura, P. sargentii or P. jamasakura

var. quelpaertensis. The remaining 8 accessions showed 75% compartment of 

maternal or paternal genotype, suggesting a backcrossing with its parents. Moreover, 

phylogenetic analysis presented that wild P. yedoensis and P. pendula for. 

ascendens were grouped into one cluster and they were separated from other 

Prunus species, whereas P. jamasakura, P. sargentii and P. jamasakura var. 

quelpaertensis were clustered together. In order to identify the parental origin of 

wild P. yedoensis, sequence comparison of target regions for PrCOS markers was 

performed. The maternal allelic sequence of P. yedoensis was most similar to that 

of P. pendula for. ascendens at sequence identity 0.99. On the other hand, the 

paternal allelic sequence of P. yedoensis showed the highest sequence identity is P. 

jamasakura (0.99) followed by P. jamasakura var. quelpaertensis (0.98) and P. 

sargentii (0.93). These findings suggest that wild P. yedoensis in Jeju island, Korea 

is a homoploid hybrid species originated from a cross between maternal P. pendula

for. ascendens and paternal P. jamasakura. Furthermore, additional introgression of 

parent genotypes by backcrossing is ongoing process.

Keyword

Prunus yedoensis, COS, InDel, Molecular marker, Genetic structure, Phylogenetic 

analysis, Genome sequence identity, Homoploid hybrid
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