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북한 접경지역의 벼 도열병균 레이스 분포 
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Rice blast disease caused by Magnaporthe oryzae is the most important disease of rice in both South and 
North Korea. Cultivation of disease-resistant cultivar is the best way to prevent this notorious disease, but M. 
oryzae races have been continuously changed to adapt a new cultivar. Therefore, it is important to get the 
information about the race and avirulence genes of the pathogen for developing blast-resistant rice cultivar. 
Since the entrance of North Korea was prohibited, the information about the races of M. oryzae in North Korea 
border areas and South Korea was collected to get the information about the diversity of rice blast pathogen 
in North Korea. The disease occurrence on monogenic lines carrying single resistant gene was investigated in 
Jeonju, Suwon, Cheorwon, Goseong, and Baengnyeongdo in Korea, and Dandong in China. The monogenic 
lines in Jeonju and Suwon showed diverse ranges of the response, while those in Baengnyeongdo and Dan-
dong showed relatively high resistant responses to rice blast. All the field isolates of M. oryzae were character-
ized for rice blast races by the Korean differential varieties and screened for known avirulence genes to deter-
mine the spatial distribution of avirulence genes and the population of M. oryzae.
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서 론

Magnaporthe oryzae라는 ascomycetes 곰팡이에 의하여 병

이 발생하는 도열병은 벼 재배에서 가장 문제가 되는 병의 하

나이다. 전 세계적으로 도열병 발생에 의한 벼 수확량 손실은 

10–30%까지 이르며 감수성 품종의 경우 벼 생산량의 65%까

지 감소가 발생한다고 보고되었다(Li 등, 2007). 도열병균은 벼

의 전 생육기에 걸쳐 감염이 가능하며 병 발생 부위에 따라 잎

도열병, 목도열병, 이삭도열병 등으로 명칭을 달리한다. 도열병

균이 오랜 공진화 과정을 거치며 벼에 기생하면서 벼와 도열병

균의 관계는 gene-for-gene과 같은 기주와 기생체 상호작용 연

구분야에 모델 시스템으로 자리잡고 있다. 현재까지 약 100여 

개의 저항성 유전자(resistance gene, R gene)가 유전자좌에 

mapping되어 있으며 그 중 35여 개가 cloning되어 있다. 도열

병균의 비병원성 유전자(avirulence gene, Avr gene)는 약 24개
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가 mapping되어 있으며 그 중 12개가 cloning되어 있다(Wang 

등, 2017). 벼 재배 지역에서 발생하는 도열병균의 레이스 분포

와 비병원성 유전자를 파악하면 그에 상응하는 저항성 유전자

를 찾아 저항성 품종의 육성을 통하여 도열병 발생을 감소시킬 

수 있다. 그러므로 각 지역에서 발생하는 도열병균의 레이스를 

파악하는 것이 저항성 품종 육성의 가장 기본이 될 것이다. 

북한에서 벼 도열병은 벼열병이라는 명칭으로 불리며 벼 흰

잎마름병과 함께 가장 중요한 병해 중 하나로 보고되고 있다

(Chung 등, 2019). Chung 등(2019)의 연구 결과에 의하면 북

한에서 개발한 주요 벼 품종은 대부분 남한의 대표 도열병 균

주들에 대하여 감수성 반응을 보였다. 만약 남한에서 분포하

고 있는 도열병균 레이스와 같은 도열병균들이 북한에도 분포

하고 있다면 북한의 주요 벼 품종들은 대부분 도열병에 감수

성 반응을 보일 것이며, 또한 질소비료 시비에 따라 급격히 병 

발생이 증가하는 도열병의 특성상 북한에 비료가 풍부해질 경

우 북한의 벼 생산에 심각한 문제로 작용할 것이다. 또한 북한

에는 남한에서 전혀 발견되지 않은 도열병균 레이스가 분포할 

수 있으며, 이러한 균들이 남한 벼 품종에 병을 일으킨다면 남

한의 벼 생산에도 큰 피해가 일어날 수 있다. 이러한 우려를 고

려하여 본 연구에서는 북한에서 발생하는 벼 도열병균의 레이

스 분포 및 비병원성 유전자를 확인하고자 하였다. 남한과 북한

은 한반도로 연결되어 있으나 비무장 지대로 나뉘어져 있어 현

재 북한에 접근할 수 없다. 북한에 직접 들어가 조사를 할 수 없

는 상황에서 북한에서 발생하는 도열병균의 레이스 분포를 추

정할 수 있는 방법은 북한 접경지역인 옹진군 백령도, 강원도 고

성 그리고 철원, 중국 단둥 등지에서 도열병을 수집하여 분석

하는 것이다. 옹진군 백령도는 북한 황해남도와 접해 있으며 강

원도 고성과 철원은 각각 북한의 강원도 고성과 철원에 접해 있

고 중국 단둥은 북한의 신의주와 접해 있다. 본 연구에서는 이

러한 북한 접경지역에서 단인자 저항성 유전자를 가지는 계통

들을 이용하여 그 지역에서 자연적으로 발생하는 도열병균과 

단인자 저항성 계통 간의 친화성을 조사하였다. 

현재 우리나라에서는 Tetep, 태백, 통일, 유신, 관동, 농백, 
진흥, 낙동 등 8개의 선별된 판별품종에 도열병균을 접종 후 
병 반응에 따라 레이스를 확인하는 방법인 한국형 판별시
스템을 사용하여 도열병균의 레이스를 판단하고 있으며, 도
열병균의 비병원성 유전자를 조사하기 위하여 단인자 저항
성 유전자가 도입되어 있는 단인자 저항성 품종에 접종하
여 병 반응을 통해 육종에 유효한 저항성 유전자를 조사하
고 있다(Kim 등, 2017). 최근에는 단인자 저항성 품종을 이용
한 병 반응 조사뿐만 아니라 중합효소연쇄반응(polymerase 
chain reaction, PCR)을 통해 선행연구에서 알려져 있는 비

병원성 유전자를 간단히 탐색하는 방법이 개발되고 있으며, 
비병원성 유전자의 유무 비율과 저항성 반응 비율이 완전히 
일치하여 비병원성 유전자에 대한 PCR 결과를 이용하여 벼 
육종에 유효한 저항성 유전자를 찾을 수 있다고 보고하였다
(Selisana 등, 2017; Shi 등, 2018). 이를 토대로 본 연구에서는 
북한 접경지역에서 자연적으로 발생하는 도열병균의 레이스
를 확인하였고 비병원성 유전자를 분석하여 유효한 저항성 
유전자 탐색이 가능한지를 알아보았다.

재료 및 방법

벼 품종 및 계통. 본 연구에서 사용한 단인자 계통은 국제

미작연구소(International Rice Research Institute, IRRI)에서 중

국 자포니카 도열병 감수성 품종인 Lijianxintuanheigu (LTH)에 

단일 저항성 유전자를 도입하여 육성한 계통으로, 단일 저항성 

유전자 23개를 도입한 23개 계통과 대조군인 LTH를 밭못자리 

검정 시험에 이용하였다(Table 1) (Tsunematsu 등, 2000).

도열병 밭못자리 검정. 밭못자리 검정은 북한 접경지역인 

옹진군 백령도, 강원도 고성, 철원과 남한 내륙지역인 전라북도 

전주, 경기도 수원을 포함한 5개 지역에서 단인자 저항성 계통

을 이용하여 수행하였다. 파종은 6월 하순에서 7월 상순에 이

루어졌으며, 파종 거리는 계통당 간격 10 cm×길이 20 cm로 하

였다. 시비량은 10a당 질소 24 kg, 인산 9 kg, 염화가리 9 kg을 

사용하였고, 도열병 발생 유도를 위하여 단인자 저항성 계통 주

위에 감수성 품종인 낙동과 호평을 spreader로 파종하였다. 도

열병 발생 조사는 파종한 약 30일 후에 IRBN 밭못자리 표준 검

정법에 준하여 발병 정도(0–9)를 조사하였다. 0–3은 저항성, 

4–6은 중도 저항성, 7–9는 감수성으로 본다(International Rice 

Research Institute, 1988).

도열병균 단포자 분리. 북한 접경지역 및 남한 내륙지역에 도

열병 검정용 밭못자리로부터 수집한 벼 잎도열병 이병식물에서 

병원균 총 334균주를 단포자 분리하였다. 단포자 분리를 위하여 

도열병 병반을 물한천 배지(water agar; 한천 15 g, 증류수 1 l)에 

올려놓아 26°C 항온기에서 1–2일간 습실 처리하여 포자형성을 

유도하였다. 도열병균 포자가 형성된 병반으로부터 실체현미경 

혹은 광학현미경 아래에서 백금선 루프를 이용하여 포자를 채취

한 후 물한천 배지에 산포시켜 1일간 26°C 항온기에서 배양하였

다. 배양한 포자를 해부현미경 50배율 아래에서 떼어 감자한천배

지(potato dextrose agar)에 옮겨 순수 분리하였다.
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접종원 준비. 도열병균 포자형성을 위하여 감자한천배지에

서 약 10일간 배양한 균총 절편을 2 ml의 살균증류수에 떼어 

넣고 살균한 봉으로 균사 절편을 마쇄한 후, 그 현탁액을 쌀겨

배지(rice polish agar; 쌀겨 20 g, 설탕 20 g, 한천 20 g, 증류수 1 

l)에 접종하였다. 접종한 배지는 26oC 항온기에서 7일간 배양하

여 균사가 쌀겨배지 표면에 가득 자라도록 한 후, 살균된 고무

브러시를 이용하여 기중 균사를 긁어 제거하고 페트리 디쉬 뚜

껑을 열어 형광등 50 cm 하단에서 3일간 지속적으로 빛을 조

사하여 분생포자 형성을 유도하였다. 포자 현탁액은 분생포자

가 형성된 쌀겨배지에 Tween 20 희석액(5,000 배액)을 부어 고

무브러시를 이용하여 긁어낸 후 거즈에 걸러 준비하였다. 포자 

농도는 2–5×105 포자/ml로 조절하였다(Goh 등, 2013). 

Table 1. The responses of natural Magnaporthe oryzae to monogenic resistance lines in different area

Resistance 
lines

R gene Avr gene
The response of monogenic lines in different locationsa

Jeonju Suwon Cheorwon Goseong Baengnyeongdo Dandongb

IRBL20-IR24 Pi20 - 1 0 0 3 3 3

IRBL19-A Pi19 - 3 0 3 3 0 3

IRBLta-K1 Pita Avr-Pita 5 7 6 4 5 8

IRBL12-M Pi12 - 1 7 5 4 5 3

IRBLta2-Pi Pita-2 Avr-Pita2 2 4 7 0 0 2

IRBLzt-T Piz-t AvrPiz-t 2 3 0 4 3 3

IRBLz5-CA Piz-5 - 3 4 1 4 5 5

IRBLz-Fu Piz - 9 9 8 4 0 0

IRBL9-W Pi9 Avr-Pi9 2 1 0 5 3 3

IRBL7-M Pi7 - 7 9 NDc 0 6 3

IRBLkp-K60 Pik-p Avr-Pik/km/kp 5 4 3 6 4 3

IRBLk-Ka Pik Avr-Pik/km/kp 7 9 4 5 0 4

IRBLkh-K3 Pik-h - 3 6 4 8 8 9

IRBL1-CL Pi1 - 7 7 6 6 5 4

IRBLkm-Ts Pik-m Avr-Pik/km/kp 2 5 7 4 5 4

IRBLks-F5 Pik-s - 5 6 8 5 3 6

IRBL5-M Pi5 - 5 8 5 5 3 3

IRBL3-CP4 Pi3 - 5 6 5 7 6 6

IRBLi-F5 Pii AvrPii 7 7 7 7 6 6

IRBLa-A Pia AvrPia 7 7 6 8 7 9

IRBLt-K59 Pit - 2 4 3 4 1 5

IRBLb-B Pib Avr-Pib 7 8 7 3 0 3

IRBLsh-B Pish - 3 5 0 5 7 6

LTH - - 7 7 4 5 6 6
aThe response level had been divided into 0–9: 0, no lesion & no disease symptom; 1, small brown specks of pin point size, no spores; 2, 
small roundish to slightly elongated brown spots, necrotin gray spots; 3, lesion type is the same as in 2, but significant number of lesion 
are on the upper leaves; 4, typical susceptible blast lesions, infecting less than 2% of the leaf area; 5, typical susceptible blast lesions, in-
fecting 2–10% of the leaf area; 6, typical susceptible blast lesions, infecting 11–25% of the leaf area; 7, typical susceptible blast lesions, 
infecting 26–50% of the leaf areas; 8, typical susceptible blast lesions, infecting 51–75% of the leaf areas; 9, typical susceptible blast le-
sions, infecting more than 75% of the leaf area, almost withered (from rice blast resistance screening).
bAll data had collected on 2018 except Dandong data had been collected on 2019. 
cData had not been collected.
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판별품종을 이용한 레이스 검정. 도열병균의 레이스를 판

별하기 위하여 한국형 판별품종 8개(Tetep, 태백, 통일, 유신, 

관동, 농백, 진흥, 낙동)를 이용하여 병원균 접종을 수행하였다. 

3–4엽기의 유묘에 도열병균 포자 현탁액을 25 ml씩 진공압축

기(compressor)를 이용한 유리 스프레이로 분무 접종하였다. 

접종한 벼는 26°C 포화습도 접종상에 넣어 24시간 동안 암조건

에서 습실 처리하고 온실에 옮겨 7일간 정치하여 발병시켰다. 

발병조사는 식물체 전체 잎에 형성된 병반형과 병반수를 IRRI 

조사기준(Bandong 과 Ou, 1966)에 따라 발병지수 0–5로 조사

하였고, 0–2는 저항성, 3은 중도(저항성)이병성, 4–5는 이병성

으로 구분하였다. 레이스 판별은 Lee 등(1987)이 제안한 레이스 

판별법에 따라 분류하였다.

Genomic DNA 추출 및 PCR 증폭. 도열병균 genomic DNA 

추출을 위하여 지열별로 분리한 균주를 감자한천배지 혹은 완

전영양액체배지(설탕 10 g, 효모 추출물 6 g, 카사미노산 6 g, 

증류수 1 l)에 접종하여 26°C 항온기에서 배양하였다. 감자한천

배지에서 자란 균사 절편은 한천을 제거한 후 살균한 봉을 이용

하여 마쇄하였고, 완전영양액체배지에서 배양한 균사는 수거

하여 동결건조 후 살균한 봉을 이용하여 마쇄하였다. Genomic 

DNA는 마쇄한 균사로부터 NucleoSpin Plant II kit (Macherey-

Nagel, Düren, Germany)를 이용하여 추출하였다.

추출한 genomic DNA로부터 PCR 증폭은 11개 비병원성 유

전자(Avr-Pi9, Avr-Pita1, Avr-Pita2, Avr-Pita3, AvrPiz-t, Avr-Pik, 

Avr-Pikm, PWL2, ACE1, Avr-Pii, Avr-Pia)에 특이적인 프라이머 쌍

(Table 2)과 AccuPower PCR PreMix (Bioneer, Daejeon, Korea)

를 이용하여 사용설명서에 따라 수행하였다.

Table 2. List of sequences used as markers for avirulence genes

Gene Primer Sequence (5’→3’) Tm (oC)a Reference

Avr-Pi9 Avr-Pi9_F1 ATGCAGTTCTCTCAGATCCTC 55 Selisana et al. (2017)

Avr-Pi9_R2 CTACCAGTGCGTCTTTTCGAC

Avr-Pita1 Avr-Pita1_F1 GCCGAGTCGTTCTGA 56 Shi et al. (2018)

Avr-Pita1_R2 TGTTAATTGTGCAGAAGTTTTT

Avr-Pita2 Avr-Pita2_F1 TTGGCACCTTTTCATACCCAGTTT 60 Shi et al. (2018)

Avr-Pita2_R2 CAACTTACTTGTGAATCCCATCCC

Avr-Pita3 Avr-Pita3_F1 ACCGACCCAGGAAAAAAG 61 Shi et al. (2018)

Avr-Pita3_R2 AAGAAACAGGCAAACGCA

AvrPiz-t AvrPiz-t_F1 GTTGCGATTATGATCCGTCG 57 Selisana et al. (2017)

AvrPiz-t_R2 GTACTCTAGCAAACGACCGG

Avr-Pik Avr-Pik_F1 TCCTGCTGCTAACTCCATTC 57 Selisana et al. (2017)

Avr-Pik_R1 TCAACCAAGCGTAAACCTCG

Avr-Pikm Avr-Pikm_F1 CTGTGGACTAAGTAGCATGCTTCT 62 Shi et al. (2018)

Avr-Pikm_R2 TAGGCAATCAAGAGAAAGCCAGTA

Avr-Pia Avr-Pia_F1 CAGAGAAACGGACTTGGAGG 57 Selisana et al. (2017)

Avr-Pia_R2 GGTATACACGTACGGTAGGG

Avr-Pii Avr-Pii_F1 GGTAGATATCCGCTGACTGG 57 Selisana et al. (2017)

Avr-Pii_R2 ACTGTCCGCCGCTCGTTTGG

PWL2 PWL2_F1 GGTGGCGGGTGGACTAAC 60 Shi et al. (2018)

PWL2_R2 CCTCTTCTCGCTGTTCACGG

ACE1 ACE1_F1 GTTTATCTACGAGGCTGGGGACATT 62 Shi et al. (2018)

ACE1_R2 GGCGAACGGTAAAATGTAGAAGA
aAnnealing temperature.
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결과 및 고찰

북한 접경 지역의 도열병균 단인자 저항성 계통에 대한 반
응. 북한에서 발생하는 도열병 발생 분포와 자연적으로 발생

하는 도열병균의 비병원성 유전자 유무를 알아보기 위하여 북

한의 접경지역인 옹진군 백령도, 강원도 고성 그리고 철원, 중

국 단둥에 단인자 저항성 계통을 이용하여 밭못자리 검정을 수

행하였다. 또한, 남한과 북한 접경지역의 도열병 발생 분포를 비

교하기 위하여 남한 내륙지역인 전주와 수원에도 동일한 밭못

자리 검정을 수행하였다(Table 1). 총 23개의 도열병 저항성 인

자를 가지고 있는 계통들을 밭에 파종하여 재배하였으며, 단인

자 저항성 품종들을 가운데 두고 사방으로 도열병균을 쉽게 유

도할 수 있는 낙동과 호평 등 감수성 품종들을 심어 도열병 발

병에 좋은 조건을 조성 한 뒤 각 지역에서 자연 발생하는 도열

병균들의 단인자 저항성 계통에 대한 병 발생 정도를 살펴보았

다. 단인자 저항성 계통을 이용한 밭못자리 검정 결과, 남한의 

내륙지역인 전주와 수원에서는 대부분의 단인자 저항성 계통

들에서 1부터 9까지 다양한 수준의 잎 도열병이 발생하였다. 두 

지역에서는 공통적으로 IRBLz-Fu, IRBL7-M, IRBLk-Ka, IRBL1-

CL, IRBLi-F5, IRBLa-A, 그리고 IRBLb-B가 7 이상의 감수성 반응

을 보였고, IRBL20-IR24, IRBL19-A, IRBLzt-T, 그리고 IRBL9-W가 

3 이하의 저항성 반응을 보였다. 특히, 수원에서는 IRBL20-IR24, 

IRBL19-A에 전혀 도열병이 발생하지 않았는데, 이는 수원에서 

자연적으로 발생하는 도열병균이 저항성 유전자 Pi20, Pi19에 

상응하는 비병원성 유전자를 가지고 있음을 시사한다. 반면, 

북한의 접경지역인 백령도에서는 시험에 사용한 단인자 저항성 

계통의 47.8%가 3 이하의 저항성 반응을 보였고, 이 중 IRBL19-

A, IRBLta2-PI, IRBLz-Fu, IRBLk-Ka, 그리고 IRBLb-B에서 도열병

이 전혀 발생하지 않았다. 이는 백령도에서 자연 발생하는 도열

병균이 Pi19, Pita-2, Piz, Pik, Pib에 상응하는 비병원성 유전자를 

고루 보유하고 있음을 시사한다. 백령도와 마찬가지로 중국 단

둥에서도 시험에 사용한 단인자 저항성 계통 중 47.8%가 3 이

하의 저항성 반응을 보였고, 이 중 남한 내륙지역에서 강한 감

수성을 보였던 IRBLz-Fu만이 어떠한 도열병 병반도 나타내지 

않았다. 이러한 결과로부터 백령도와 중국 단둥이 다른 지역에 

비해 비교적 도열병균의 유전적 다양성이 낮아 다수의 단인자 

저항성 계통에 저항성 반응을 보인 것으로 유추할 수 있다. 또

한, 백령도의 경우 남한 지역이기는 하나 북쪽에 밀접히 위치하

여 북한의 황해도 지역과 가까우며 이러한 지리적 차이로 인해 

도열병 발생에 있어 남한의 내륙지역과 차이를 보이는 것으로 

판단된다. 북한의 접경지역이지만 남한 내륙에 위치한 철원에

서는 전주에서와 비슷한 도열병 발생 경향을 보였으나 전주에

서와 달리 IRBL20-IR24, IRBLzt-T, IRBL9-W, IRBLsh-B에 전혀 병

을 일으키지 못하였다. 특히, IRBLzt-T와 IRBL9-W, IRBLsh-B는 

다른 지역과 비교하여 철원에서만 전혀 병이 발생하지 않았는

데, 이는 철원에서 자연적으로 발생한 도열병균만이 저항성 유

전자 Piz-t 및 Pi9, Pish에 상응한 비병원성 유전자를 고루 보유하

고 있다고 유추할 수 있다. 또 다른 북한 접경지역인 고성의 경

우, 단인자 저항성 계통의 60.9%가 도열병균에 중도저항성 반

응을 보였고, 저항성 반응을 보인 5계통 중 IRBL7-M은 남한 내

륙지역에서 강한 감수성을 보인 것과 달리 고성에서만 전혀 병

이 발생하지 않았다. 한편, 고성에서 발생한 도열병균에 대해 단

인자 저항성 계통 IRBLkh-K3과 IRBLb-B은 각각 8의 강한 감수

성 반응과 3의 저항성 반응을 보였는데, 이는 고성이 철원과 마

찬가지로 남한 내륙에 위치한 북한의 접경지역임에도 병 반응

에 있어 남한 내륙지역 및 철원보다는 백령도 및 단둥과 유사하

였다. 남한 내륙지역에서 발생한 도열병균은 다양한 병 반응을 

일으킨 반면, 북한 접경지역에서 발생한 도열병균은 비교적 단

순한 병 반응을 일으켰다고 보이며, 이는 도열병균들의 비병원

성 유전자 분포 차이 때문으로 해석된다. 또한 각 계통들의 반

응을 고려하여 각 지역에서 유효한 저항성 유전자를 살펴보면, 

전주와 수원 등 내륙지역에서는 다수의 저항성 유전자들이 두 

지역에 대해 유효하지 않아 높은 이병률을 보인 반면 백령도와 

고성 그리고 단둥에서는 3–4개의 저항성 유전자만이 도열병균

에 대해 유효하지 않았다. 이는 전주, 수원, 그리고 철원의 경우 

도입육종이 활발하여 다양한 저항성 인자들이 육종에 많이 도

입되었으며, 그 지역의 도열병균 또한 유전적으로 다양해져 많

은 저항성 인자들이 더 이상 효과적이지 않게 된 것으로 추정

할 수 있다. 그에 반하여 상대적으로 도입육종이 활발하지 않은 

백령도와 고성, 단둥의 경우 아직도 효과적인 저항성 인자들이 

많이 있으며 대부분의 비병원성 유전자들이 활성을 유지하고 

있음을 알 수 있다. 이러한 결과로 남한에서 발생하는 도열병균

의 레이스 분포가 북한에서 발생하는 도열병균의 레이스 분포

보다 다양할 것으로 추측해 볼 수 있다.

북한 접경지역에서 분리한 도열병균 레이스 분포. 남한 내

륙지역과 북한 접경지역에서 발생하는 도열병균의 레이스 분포 

차이를 알아보기 위하여 각 지역에서 도열병 병반을 수집하고 

각 병반으로부터 단포자를 분리하였다. 총 334개의 단포자 분

리한 도열병균을 8개의 판별품종에 접종하여 인디카 품종, 통

일계 품종, 자포니카 품종의 병 반응 조합에 따라 레이스를 판

별하였다. 각 지역별로 분리한 도열병균들의 KI 레이스와 KJ 레

이스 비율을 살펴보면, 전주에서 분리한 균주는 98:2로 대부

분이 KI 레이스에 속하였고 백령도와 고성에서 분리한 균주는 



Research in Plant Disease  Vol. 25  No. 4 169

각각 1:99와 7:93으로 대부분의 균주가 KJ 레이스에 속하여 남

한 내륙지역과 북한 접경지역이 상반된 경향을 보여주었다(Fig. 

1). 반면, 남한 내륙지역인 수원과 북한 접경지역인 철원에서 분

리한 균주들은 KI 레이스와 KJ 레이스의 비율이 각각 59:41과 

54:46으로 비슷하게 나뉘었다. 각 지역의 KI 레이스 및 KJ 레이

스 다양성을 비교해보면, 남한의 내륙지역인 전주와 수원에서

는 KI 레이스가 각각 12종 및 16종이었고 KJ 레이스가 각각 1종 

및 3종으로 나타나 KI 레이스 비율이 월등히 높았던 전주가 수

원에 비해 단순한 레이스 분포를 보였고, KI 레이스와 KJ 레이

스 비율이 비슷했던 수원에서는 KI 레이스가 비교적 다양하게 

나타나는 것을 볼 수 있었다(Fig. 2). 수원과 마찬가지로 KI 레이

스와 KJ 레이스 비율이 비슷했던 철원에서는 KI 레이스가 21종, 

KJ 레이스가 5종으로 나타났으며, 이는 철원이 수원보다 더 다

양한 KI 레이스 분포를 가진다는 것을 알 수 있다. 한편, 북한 접

경지역인 백령도와 고성에서는 KI 레이스가 각각 1종 및 3종이

었고 KJ 레이스가 각각 8종 및 9종으로 나타나 남한 내륙지역

에 비하여 매우 단순한 레이스 분포를 보였는데, 이는 1980–90

년대에 남한에서 나타난 레이스 분포와 유사한 패턴을 보였다

(Han, 1995). 또한, 두 지역에서는 남한 내륙지역에서는 거의 발

견되지 않은 KJ-202와 KJ-204, KJ-102, KJ-401, KJ-104, KJ-108, 

KJ-302, KI-402가 나타났으며, 이는 앞으로 남북한 교류 정상화

로 인한 종자 이동 혹은 태풍 등의 자연현상으로 도열병균이 이

동하였을 때 남한의 벼에도 피해를 줄 수 있기에 이에 대응하

는 저항성 품종 육종을 준비가 필요하다. 

각 지역에서 우세하게 발생하는 KI 레이스 및 KJ 레이스를 지

역별로 살펴보았다(Fig. 3). 전주와 수원에서는 KI 레이스인 KI-

101이 각각 24%와 19%로 가장 우세하였고, 수원의 경우 KJ 레

Fig. 1. Ratio of KI race to KJ race at five regions.

Fig. 2. Proportion of the isolates belonging to KI races and KJ races at five regions.



Research in Plant Disease  Vol. 25  No. 4170

이스인 KJ-101과 KJ-201도 각각 23%와 17%로 우세하게 나타났

다. 이와 대조적으로 백령도와 고성에서는 KJ-201이 각각 56%

와 51%로 압도적으로 우세하였으나 남한 내륙지역에서 우세하

였던 KI-101은 전혀 나타나지 않았다. 한편, 철원에서는 KI-209

가 15%로 다섯 지역 중 유일하게 우세하게 나타났고 KJ-201과 

KJ-301이 각각 14%와 15%로 비슷한 수준으로 우세하게 나타

났다. 이와 같이 지역별로 나타나는 레이스 다양성과 분포 차

이는 지리적으로 떨어져 있는 각 지역에서 재배하는 품종의 다

양성과 재배환경 차이로 인해 나타났을 수 있다(Han, 1995; Oh 

등, 2008; Kim 등, 2016). 한편 1990년대 초, 남한에는 KJ-201과 

KJ-301, KJ-105 등 KJ 레이스가 우세하였으나(Han, 1995), 2000

년대 이후 KI 레이스가 증가하였다(Han 등, 2001). 특히 Kim 등

(2016)에 의하면 2000년 이후 KI-101은 1% 미만이었으며 2014

년까지도 1.6%로 낮은 분포 비율을 보였으나 2015년에 15%로 

급증하였다고 보고하였다. 본 연구에서 보고하는 바와 같이 

2018년 전주에서는 KI-101이 24%에 달하였고 수원에서도 19%

에 달하여 점차 증가하는 추세이다. 앞으로도 KI-101이 계속하

여 증가한다면, KI-101이 보유하고 있는 비병원성 유전자를 연

구하여 그에 대응하는 저항성원을 통해 저항성 품종 육종을 

준비해야 할 것이다.

PCR을 이용한 비병원성 유전자 탐색. 한국형 판별시스템

을 이용하여 각 지역별로 레이스를 확인한 분리 균주들에서 비

병원성 유전자 유무를 확인하기 위하여 선행 연구에서 알려진 

11개 비병원성 유전자들(Selisana 등, 2017; Shi 등, 2018)에 대한 

PCR을 수행하였다. 현재까지 벼에서 알려진 도열병 저항성 유

전자와 이에 대응하는 도열병균의 비병원성 유전자가 밝혀진 

경우는 Pi-ta/Avr-Pita, Piz-t/AvrPiz-t, Pik/Avr-Pik, Pia/Avr-Pia, Pi-

CO39/Avr1-CO39, Pi54/Avr-Pi54, Pii/Avr-Pii, Pi9/Avr-Pi9, Pib/Avr-

Pib, Pi33/ACE1 등이 있으며, 그 외 몇몇 비병원성 유전자는 대응

하는 저항성 유전자를 찾지 못하였다(Wang 등, 2017). 이미 보

고된 논문을 기반으로 11개 비병원성 유전자에 대한 프라이머

를 제작하고 PCR을 수행하였다(Table 2). 비병원성 유전자 중 9

개 유전자(Avr-Pi9, Avr-Pita1, Avr-Pita2, Avr-Pita3, AvrPiz-t, Avr-

Pik, PWL2, ACE1)은 분리한 도열병균에서 최저 92.5%에서 최고 

100%로 거의 모든 도열병균이 이 유전자들을 가지고 있었다

(Table 3). 그럼에도 불구하고 각 지역에서 수행하였던 도열병균

에 대한 저항성 단인자 계통의 병 반응을 보면 매우 다양한 병 

반응이 나타난 것을 볼 수 있었다(Table 1). Avr-Pi9과 AvrPiz-t의 

경우, 철원에서 분리한 모든 도열병균이 두 유전자를 가지고 있

었고 이에 대응하는 저항성 유전자 Pi9과 Piz-t가 도입된 IRBL9-

W와 IRBLzt-T가 철원에서 전혀 병이 발생하지 않았다. 반면 Avr-

Pita2의 경우, 백령도, 고성, 철원에서 분리한 모든 도열병균이 

Avr-Pita2를 가지고 있었으나 이에 대응하는 Pita-2가 도입된 

IRBLta2-Pi가 세 지역에서 다른 병 반응을 나타냈다. IRBLta2-Pi

는 백령도와 고성에서 전혀 병이 발생하지 않았으나 철원에서

는 7의 강한 감수성 반응을 보였다. 이와 마찬가지로 AvrPi-k의 

경우도 백령도와 수원에서 분리한 대부분의 도열병균이 AvrPi-

k를 가지고 있었으나 이에 대응하는 Pik가 도입된 IRBLk-Ka이 

Fig. 3. Dominant KI race and KJ race at five regions.

Table 3. Proportion of avirulence genes in the isolates from different locations

Location
No. of 

isolates

Distribution of avirulence genes (%)

AVR-Pi9 AVR-Pita1 AVR-Pita2 AVR-Pita3 AVRPiz-t AVR-Pik AVR-Pikm PWL2 ACE1 AVR-Pii AVR-Pia

Baeng-
nyeongdo

96 100.0 100.0 100.0 099.0 100.0 096.9 099.0 099.0 099.0 2.1 0.0

Goseong 93 100.0 098.9 100.0 100.0 098.9 098.9 098.9 100.0 092.5 0.0 0.0

Cheorwon 85 100.0 100.0 100.0 098.8 100.0 100.0 100.0 100.0 100.0 2.4 0.0

Suwon 60 098.3 098.3 098.3 098.3 098.3 098.3 096.7 098.3 096.7 0.0 0.0
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백령도와 수원에서 서로 다른 병 반응을 보였다. IRBLk-Ka는 백

령도에서 전혀 병이 발생하지 않은 반면 수원에서는 9의 매우 

강한 감수성 반응을 보였다. Avr-Pita와 Avr-Pikm의 경우도 각

각 수원과 철원에서 분리한 대부분의 균주에서 그 존재가 확인

되었으나 그에 대응하는 Pita와 Pik-m이 각각 도입된 IRBLta-K1

과 IRBLkm-Ts이 수원과 철원에서 7의 강한 감수성 반응을 나타

내었다. 앞서 여러 논문에 따르면 비병원성 유전자는 deletion, 

insertion, point mutations, translocation, gene duplication, 

transposable elements insertions 등에 의해 변이가 빈번히 발

생하며 이로 인하여 저항성 반응이 상실된다고 보고된 바 있다

(Chuma 등, 2011; Huang 등, 2014; Longya 등, 2019; Thon 등, 

2006; Wu 등, 2015; Zhou 등, 2007). 때문에 이러한 결과는 각 지

역에서 자연적으로 발생하는 도열병균의 비병원성 유전자에 

변이로 인한 저항성 반응 상실에서 기인한 것이라 생각해볼 수 

있겠다. 반면 Avr-Pii와 Avr-Pia의 경우, 양성 대조군으로 사용한 

균주 Ina168에서는 두 유전자가 증폭되어 선명한 밴드가 확인

되었으나 백령도에서 분리한 2균주와 철원에서 분리한 2균주

를 제외한 모든 균주에서는 어떠한 밴드도 확인되지 않았다. 또

한 Avr-Pii와 Avr-Pia에 대응하는 저항성 유전자 Pii와 Pia이 도

입된 품종 IRBLi-F5와 IRBLa-A은 모든 지역에서 감수성 반응

을 보였다(Table 1). 즉, 남한 내륙지역과 북한 접경지역에서 분

리된 도열병균들은 Avr-Pii와 Avr-Pia 유전자를 가지고 있지 않

다고 추정할 수 있다. Selisana 등(2017)과 Shi 등(2018)은 비병

원성 유전자를 기반으로 한 진단 방법과 단인자 저항성 계통의 

병 반응 실험을 통하여 서로 일치하는 결과를 얻었고, 이를 이

용하여 지역적으로 또 시기별로 발생하는 도열병균의 집단 분

석과 이에 유효한 저항성 유전자를 예측함으로써 도열병 저항

성 벼 품종 개발에 유용한 정보를 줄 수 있다고 보고하였다. 그

러나 본 연구에서는 지역별로 수행했던 단인자 저항성 계통의 

병 반응 결과와 각 지역에서 분리한 균주로부터 PCR을 통해 확

인한 비병원성 유전자 유무 결과가 서로 상이하여 비병원성 유

전자 분자마커를 이용한 진단 방법으로는 지역별 도열병균 집

단 특성과 각 지역에 유효한 저항성 유전자를 예측하기에 부족

하였다. 또한, 이와 같은 상이한 결과가 도열병균 간에 비병원성 

유전자 변이로부터 기인한 것인지 알기 위하여 앞으로 이들에 

대한 염기서열 비교 분석과 각 균주에 대한 단인자 저항성 계

통의 병 반응 실험을 수행할 필요가 있다. 

요 약

벼 도열병은 벼를 재배하는 지역에서 가장 중요한 병으로, 벼

의 전 생육기에 감염하여 큰 수확량 손실을 초래한다. 우리나

라에서는 벼 도열병 방제를 위하여 지속적으로 레이스를 확인

하고 저항성 벼 품종을 육성하는 노력을 하고 있다. 북한에서

도 벼 도열병은 가장 문제가 되는 곰팡이 병이지만 북한에서 발

생하는 도열병균의 레이스 분포를 직접적으로 알기란 매우 어

렵다. 본 연구에서는 북한 접경지역에서 도열병 발생 분포를 알

아보고 도열병균의 레이스 다양성과 비병원성 유전자 유무를 

확인하였다. 단일 저항성 유전자를 도입한 단인자 저항성 계통

을 이용하여 남한 내륙지역과 북한 접경지역에서 밭못자리 시

험을 수행하였다. 남한 내륙지역인 전주와 수원에서는 도열병

균이 단인자 저항성 계통에 다양한 병 반응을 일으킨 데에 반

해, 북한 접경지역인 백령도와 중국 단둥에서는 비교적 단순한 

병 반응을 보이며 높은 저항성을 보였다. 각 지역에서 분리한 도

열병균에 대해 수행한 레이스 판별 결과, 남한 내륙지역과 북한 

접경지역의 KI 레이스와 KJ 레이스 비율은 상반되게 나타났으

며 남한 내륙지역이 북한 접경지역보다 다양한 레이스 분포를 

보였다. 한편, 북한 접경지역에서는 남한 내륙지역에서 발견되

지 않은 8개 레이스가 나타나 이에 대한 저항성 품종 육종 대비

도 필요하다고 판단된다. 각 지역별로 분리한 대부분 균주에서

는 Avr-Pii와 Avr-Pia를 제외한 9개 비병원성 유전자가 확인되었

다. 이는 분리균주가 가지고 있는 비병원성 유전자에 변이로 인

하여 병원성이 달라졌다고 판단되며, 추후 비병원성 유전자들

에 대한 염기서열 분석과 각 균주에 대한 단인자 저항성 계통

의 병 반응을 비교 분석함으로써 각 지역에 유효한 저항성 인

자를 찾을 수 있을 것이다.
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