
유전체 연구와 미래작물 신품종 개발

의생명과학과 유희주 교수는 주로 무와 포도에 대한 연구를 진행하고 있다. 

특히 무에 대해서는 우리나라 무 유전체 연구를 선도적으로 이끌고 있다. 무

는 배추, 양배추 등과 함께 십자화과에 속하는 작물로서 2014년도부터 우리

나라 전체 종자 수출 1위를 지키고 있는 핵심 작목이다. 무를 포함한 우리

나라 고유 원예작물들의 품종 복사를 방지하고, 고품질의 신품종을 지속적으

로 개발하기 위해서는 유전체 정보 분석이 어느 때보다 중요한 시대이다. 이

를 위해 유 교수 연구팀은 우리나라의 기술력만으로 무의 유전집단을 제작

하고 유전지도를 작성했으며, 유전체를 해독·조립했다. 유 교수 연구팀이 발

표한 조선무 타입의 WK10039 유전체는 426.2 Mb 크기로서 9개 염색체 염

기서열로 정렬되었고 총 46,514개 유전자 정보를 담고 있다. 이는 이제까지 

발표됐던 일본 무와 중국 무 유전체에 비해 훨씬 정밀한 것이다. 또한 무와 

십자화과 작물의 유전체 비교를 통해 배추, 양배추, 무가 거의 같은 시기에 

분화된 형제 관계의 작물임도 밝혔다. 유 교수는 세계적인 유전학 학술지 

「Theoretical and Applied Genetics」(IF 4.439, Agronomy and Crop 

Science 분야 상위 0.8%)에 무 유전체에 관한 연구논문 총 5편을 발표했

다. 한편, 유전체 정보를 활용하여 배추과 작물에서 공통으로 사용할 수 있

는 SNP(단일염기 다형성) 마커를 개발하고 품종 판별과 종자순도 검정이 가

능한 대량분석 체계를 만들어 기술이전 했다. 

현재 유 교수팀은 유전자원 소재를 활용해 항암, 항염 효능을 가진 글루코시

놀레이트 같은 성분이 많이 들어 있고, 다양한 색깔을 갖는 무 신품종을 개

발하고 있다.

유 교수의 또 다른 주 연구 대상인 포도는 전 세계적으로 와인 제조용

(71%), 생식용(27%), 건과용(2%)으로 재배되고 있는 중요한 과수작물이다. 

우리나라는 주로 ‘캠벨’과 같은 생식용 포도를 재배하는데, 최근 들어 소비

자들은 고품질의 씨가 없고 과립이 큰 포도를 선호하고 있다. 식물의 과일은 

종자에서 만들어지는 호르몬에 의해 커지기 때문에 종자가 없는 큰 과일을 

만들기 위해서는 반드시 생장조절 호르몬제를 처리해야한다. 유 교수팀은 이 

점에 착안, 종자는 발달하지만 물러서 씹을 때 이물감이 없고 생장조절 호르

몬제 처리 없이도 과립이 비대해지는 포도를 개발하기 위해 연구하고 있다. 

유 교수팀은 포도 종자의 종피(껍질층)에 딱딱한 성분인 리그닌이 축적된다



는 점을 확인하고 종피의 경화 물질을 생산하는 유전자를 탐색할 수 있는 

시스템을 개발해 특허 등록하고 기술이전 했다. 이 유전자 탐지 체계를 활용

하면 포도의 신품종을 육종할 때 딱딱한 종자를 갖는 품종이나 무른 종자를 

갖는 품종을 어린 유묘 상태에서 구분하여 경제적으로 선발할 수 있다. 유 

교수는 또한 종자 발달이 비정상적인 포도 품종의 유전체를 비교 분석하여 

씨가 없거나 무르고 과립이 큰 포도를 만들기 위한 원천기술 확보와 신품종 

개발을 위해 노력하고 있다.

유 교수는 지난 5년 간 21편의 SCI(E)급 논문 발표, 21건의 특허 등록, 5건

의 유상 기술이전, 4건의 저서를 출판하는 등 활발한 연구 활동을 하며 식

물 생명과학 분야 발전에 기여하고 있다.
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