
양배추㏙Brassica oleracea var. capitata L.㏚는 십자화과에 속하는 관속식물로,
세계 3대 건강식품으로 선정될 정도로 많은 영양소를 보유하고 있다. 그러나 
최근 기후변화로 인한 재배 환경 악화와 병해충 발생 증가로 생산성이 저하되고 
있다. 이는 가격 상승과 수입량 증가로 이어지면서 식량 안보의 약화를 유도하고 
있다. 이에 대응하여 양배추의 생산량을 증대하기 위해 디지털육종을 활용하여 
양배추의 경제형질 연관 마커를 선별하고 in silico 예측을 통해 품종 개량
방안을
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양배추 경제형질 연관 마커 선별과
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Materials & Methods

그림 1. 양배추 80 계통의 디지털육종 모식도
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그림 4. 형질별 24개 선별 SNPs 및 Heatmap ㏙A㏚ 구형; ㏙B㏚ 밀도; ㏙C㏚ 고갱이 비율; ㏙D㏚ 구중

그림 2. 양배추의 유전적 다양성 ㏙A㏚ 선별 HQ SNPs; ㏙B㏚ SNPs를 이용한 양배추 계통 내 유사도 비교
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Sample Section shape Density Height by core Weight

Yang㏇Di㏇1 3.5 7 2 525

Yang㏇Di㏇3 3 1.5 3 575

Yang㏇Di㏇19 1 3 4 1,000

Yang㏇Di㏇116 2 7 2 950

Family Combination Complex trait Section shape Density Height by core Weight
19 Yang㏇Di㏇53 x Yang㏇Di㏇73 2.007 0.449 0.455 0.583 0.976
5 Yang㏇Di㏇48 x Yang㏇Di㏇53 1.867 0.111 0.689 0.571 0.971
6 Yang㏇Di㏇14 x Yang㏇Di㏇19 1.617 0.486 0.376 0.499 0.563
13 Yang㏇Di㏇14 x Yang㏇Di㏇49 1.587 0.182 0.634 0.479 0.644
20 Yang㏇Di㏇23 x Yang㏇Di㏇27 1.452 0.037 0.361 0.767 0.681
10 Yang㏇Di㏇32 x Yang㏇Di㏇8 1.283 0.219 0.340 0.732 0.246
22 Yang㏇Di㏇23 x Yang㏇Di㏇24 1.248 0.173 0.269 0.558 0.551
8 Yang㏇Di㏇14 x Yang㏇Di㏇32 1.149 0.101 0.384 0.757 0.138
11 Yang㏇Di㏇3 x Yang㏇Di㏇8 1.013 0.262 0.314 0.531 0.062

15 㖈 21 Yang㏇Di㏇3 x Yang㏇Di㏇5 0.861 0.178 0.279 0.540 0.000

실제 자손㏙F1㏚ 가상 자손 집단 간 차이

우수 가계 19, 20, 11, 6, 5, 19, 5, 6, 13, 20
11, 13

열등 가계 13, 15, 8, 21, 10, 22 10, 22, 8, 11, 15, 21

정확도 81.82㚠 ㏙9 / 11㏚

(A)

(B)

(C)

(A)

(B)

표 2. 교배 및 재배를 통한 in silico 방법의 효용성 검증
㏙A㏚ 교배 및 재배를 통한 실제 자손 표현형 측정; ㏙B㏚ 가상 자손의 유전형과 ML 모델을 통한 표현형 예측치;
㏙C㏚ 우수 표현형 발현 가계 확인 및 실측치와 예측치 사이의 비교를 통한 디지털육종의 효용성 확인

그림 6.�In silico 방법을 통해 확보한 가상 자손의 유전적 다양성
㏙A㏚ 시뮬레이션 유용성 확인을 위해 선발된 부모 개체의 표현형 정보; ㏙B㏚ 선별된 4개 부모 개체 유래 가상 자손의 유전적 다양성

Trait Model Accuracy Sensitivity Specificity Balanced Accuracy

구형 RF 0.978 1 0.800 0.900

밀도 PLS 0.742 0.846 0.667 0.756

고갱이 비율 PLS 1 1 1 1

구중 LOGI 0.871 0.842 0.917 0.879

Union Variants :

Quality-filtered SNPs :

Bi-allelic SNPs :

Genotyping rate ≥ 0.95 :

MAF ≥ 0.03 & HWE ≥ 1E-3 :

62,521,420

36,841,210

13,349,155

10,401,133

High-quality SNPs :
2,910,080

-7,491,053

표 1. 경제형질별 예측 알고리즘 및 예측 정확도
RF: Random Forest; PLS: Partial Least Squares; LOGI: Logistic Regression

그림 5.�PCA ㏙Principal Component Analysis㏚ 및 표현형 분포 ㏙A㏚ 구형; ㏙B㏚ 밀도; ㏙C㏚ 고갱이 비율; ㏙D㏚ 구중
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Family # of samples
Section shape Density Height by core Weight

Rank Sum
Average Rank Average Rank Average Rank Average Rank

19 16 0.908 5 0.0328 5 3.917 16 2.833 1 27
20 38 0.987 12 0.0333 3 3.719 11 2.562 2 28
11 12 0.961 9 0.0334 2 3.778 14 2.350 5 30
6 4 0.975 10 0.0257 16 3.000 5 2.550 3 34
5 1 1.000 13 0.0304 10 3.000 4 2.200 8 35
13 7 1.133 18 0.0310 9 2.000 1 1.975 10 38
15 29 0.890 3 0.0314 8 4.087 18 1.817 14 43
8 6 1.165 19 0.0281 13 2.750 3 2.063 9 44
21 34 0.900 4 0.0299 11 4.400 19 1.856 12 46
10 5 1.096 17 0.0240 17 3.667 12 2.417 4 50
22 32 0.977 11 0.0269 14 3.419 8 1.221 17 50

구형 밀도 고갱이 비율 구중

그림 3. 양배추의 표현형 분포 ㏙A㏚ 4개 경제형질 간 상관분석; ㏙B㏚ 우수/열등 개체 선별 기준치 및 표현형 값 분포
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유전형

방안을 시뮬레이션하였다. 본 연구에서는 양배추 80개체를 대상으로 WGS ㏙Whole Genome Sequencing㏚을 
수행하였으며, 여러 분석과 QC를 거친 결과 2,910,080개의 고품질 SNPs를 확보할 수 있었다. 양배추의 생산성 
연관된 표현형으로는 구형, 밀도, 고갱이 비율, 구중의 4가지를 선정하였으며, 시퀀싱을 수행한 개체 중 56개를 
선별하여 측정되었다. GWAS ㏙Genome Wide Association Study㏚, GBLUP ㏙Genomic Best Linear Unbiased
Prediction㏚, ML ㏙Machine Learning㏚ 등의 방법을 활용하여 경제형질 연관 마커 96개를 발굴하였다. 발굴한 SNPs
마커를 활용하여 기계학습 기반 예측 모델을 구축하고 예측 정확도를 확인한 결과, 예측 정확도는 평균 89.8㚠로 
산출되었다. 또한, 본 연구를 통해 얻은 마커를 활용하여 가상 자손의 유전형과 표현형을 추정하고 이를 비교함으로써 
우수 교배 조합을 선별하였다. 80개의 양배추 개체에서 총 3,240가지의 교배 조합을 산출하였으며, 각 조합에서 총 
10,000개의 가상 자손을 생성하였다. 기계학습을 통해 산출된 경제형질 예측치를 비교하여 우수 및 열등 조합을 각각 
5개씩 선별하였으며, 실제 해당 조합의 교배 및 재배를 통해 in silico 품종 개량 방법의 효용성을 검증하였다. 본 
연구의 결과는 우수 개체의 선발 및 교배 조합 작성을 빠르고 정밀하게 할 수 있는 방법을 제시하고, 동시에 이러한 
데이터 기반 육종의 효용성을 입증한다. 이는 양배추뿐만 아니라 다양한 작물에 활용할 수 있으며, 생산량 증대 및 식량 
안보를 확보하는데, 활용될 수 있을 것으로 기대된다.
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