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ABSTRACT
In August 2017, anthracnose symptoms were observed on the petioles and leaf veins 
of Korean radish (Rhaphanus sativus) in Hongcheon, Jeongseon, and Pyeongchang of 
the Gangwon province, Korea. Many grayish to dark-brown spots of 1-2 mm in diameter, 
appeared on the lower surface and leaf veins of the radish leaves. The spots gradually 
enlarged and coalesced to form dark-brown irregular lesions. Ten Colletotrichum isolates 
were obtained from the affected tissues of the Korean radish. Out of them, eight isolates 
were identified as C. higginsianum and two isolates were identified as C. truncatum based 
on morphological characteristics and multi-locus molecular phylogenetic analysis using the 
internal transcribed spacers and intervening 5.8S rDNA (ITS), partial beta-tubulin gene (TUB2), 
partial actin gene (ACT), and partial chitin synthase-1 gene (CHS1). The pathogenicity test 
was carried out on wounded and unwounded Korean radish (cv. Siraegimu and Osarimu), 
and Chinese cabbage (cv. Chuno and Smart) by inoculating with a spore suspension. All 
isolates except one C. truncatum isolate developed typical symptoms on both wounded 
and unwounded Korean radish. In Chinese cabbage, only the plants inoculated with C. 
higginsianum isolates developed symptoms regardless of the wound. This is the first report of 
anthracnose caused by C. truncatum on Korean radish in Korea.

Keywords: Anthracnose, Colletotrichum higginsianum, Colletotrichum truncatum, Korean 
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서론
우리나라의 4대 채소 중 하나인 무(Raphanus sativus L.)는 배추과에 속하는 뿌리채소 작물로 주로 

김치, 단무지 등의 요리 재료로 사용되며, 외국에서는 꼬투리 부분을 식용으로 섭취하기도 하고 

일부 품종은 사료 또는 유지 작물로 재배되고 있다[1].

국내에서 무에 발생하는 병은 무름병, 시들음병 등 22종이 보고되어 있으며, 이 중 균류에 의
한 병은 14종이 기록되어 있다[2]. 무 탄저병은 잎과 잎줄기에 약간 움푹 들어간 병반을 형성
하며 갈색 내지 흑색의 테두리를 가진 부정형의 회색 반점으로 나타나는 것이 특징이며, 심
하게 발생할 경우 잎이 황화되고 결국 떨어지는 등의 피해를 준다. 국내의 경우, 무 탄저병균
으로 Colletotrichum higginsianum만이 알려져 있으며, 같은 배추과 작물에 속하는 배추에는 C. 

higginsianum과 C. dematium이 관여하는 것으로 보고된 바 있다[3]. 반면, 일본에서는 무 탄저병에 

C. higginsianum외에 C. dematium이 관여하며[4], 중국에서는 Chinese flowering cabbage 탄저병에 C. 

higginsianum과 C. truncatum이 관여한다고 보고하였다[5]. 전 세계적으로 무 탄저병 발생에 의한 

수량감소 등의 심각한 피해는 알려진 바 없으나, 병 발생시 적절한 방제를 실시하지 않거나 탄저
병 발생에 유리한 다습한 조건이 지속되면 그 피해가 예상된다.

본 연구에서는 탄저병 증상이 발생한 무 잎으로부터 Colletotrichum균을 분리하였고, 균학적 특
성과 multilocus sequence typing 분석으로 2종의 균을 동정하였으며, 무와 배추 각 2개 품종을 대상
으로 병원성 검정을 수행한 결과를 보고하고자 한다.

재료 및 방법

병원균 분리 및 보존
2017년 8월, 강원도 고랭지의 무 재배 지역인 홍천군, 정선군, 평창군의 재배포장에서 병든 시료
를 채집하였다. 병원균 분리를 위하여 채집한 잎과 줄기에 형성된 병징의 경계부위를 3×3 mm 크
기로 잘라 그 조각을 1% 차아염소산나트륨 (NaOCl) 용액으로 1분간 표면살균하고, 멸균수로 3회 

세척한 후 물기를 제거하여 물한천 배지(water agar, WA)에 치상하였다. 3-5일 후, 시료 절편에서 

자라난 균총으로부터 Colletotrichum균을 단포자 분리하였다. 순수 분리된 균주는 감자한천배지
(potato dextrose agar, PDA) 사면배지에 이식하여 배양하고, 10°C에 보존하면서 실험에 사용하였다.

형태적 특성 조사
수집 균주의 균학적 특성을 조사하기 위하여 이전에 보고된 Colletotrichum균의 형태적 특성 조
사 방법에 근거하여 synthetic nutrient poor agar(SNA)배지, PDA 배지, oatmeal agar(OA)배지에서의 

형태적, 배양적 특성을 조사하였다[6]. 각 균주를 PDA 배지에 접종하고 25˚C에서 5일간 배양한 

후, 직경 5 mm의 cork borer로 균총을 잘라 새로운 SNA, PDA, OA 배지에 접종하였다. 이후 SNA 

plate는 22˚C, 12h/12h near ultraviolet(NUV)/암조건인 배양기에서 14일간 배양한 후, 분생포자과
(conidiomata), 분생포자 및 부착기의 특징을 조사하였다. 또한 PDA와 OA plate는 25˚C, 암조건에
서 7일간 배양하였고, 이후 균총 생장속도와 모양 등을 조사하여 기술된 종과 비교하였다[6, 7].
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분리균주의 DNA 추출 및 염기서열 분석
단포자 분리한 균주의 genomic DNA를 추출하기 위하여 10개 균주를 각각 potato dextrose broth 

(PDB) 배지에 접종하고, 25°C에서 7일간 정치배양하였다. 균사체를 miracloth로 회수하고 동결 

건조시킨 후, 곱게 마쇄하여 Choi 등[8]의 방법으로 genomic DNA를 추출하고, -20°C에 보관하면
서 실험에 사용하였다. DNA 염기서열 분석은 Damm 등[6]의 방법을 참고하여 internal transcribed 

spacers and intervening 5.8S rDNA (ITS), partial beta-tubulin gene (TUB2), partial actin gene (ACT), 

partial chitin synthase-1 gene (CHS-1) 부위를 대상으로 실시하였다. 각 부위의 PCR 증폭은 각각 

ITS 1F/ITS 4[9], T1/BT4R[10], ACT-512F/ACT-783R[11], CHS-354R/CHS-79F[11] 프라이머쌍을 

사용하였다. PCR 반응액은 100 ng/μL의 template DNA, 10×Taq buffer, 2 mM dNTPs, 10 pmole/

μL의 각 프라이머쌍, 0.5 unit의 Taq DNA polymerase를 총량 50 μL로 만들었다. PCR 증폭된 밴
드는 1% agarose gel에 전기영동한 후 염색하여 관찰하였고, 밴드가 확인된 PCR 산물은 Wizard 

SV Gel & PCR Clean-up System kit (Promega, San Luis Obispo, CA, USA)를 사용하여 정제한 후, 

direct sequencing을 통해 염기서열을 분석하였다. 분석된 염기서열은 Clustal W 소프트웨어를 이
용하여 정렬하였고, nucleotide의 유사도를 계산하고 MEGA 6.0 프로그램을 이용하여 neighbor-

joining 분석법으로 계통수를 작성하였다. Colletotrichum higginsianum의 경우, 계통수 작성을 위한 

reference 균주로 C. destructivum 종 복합체에 속하는 C. fuscum, C. bryoniicola, C. tabaci, C. ocimi, C. 

destructivum 균주와 outgroup으로 Colletotrichum sp. CBS 107.40을 사용하였다. C. truncatum은 굽은 

형태의 포자를 가진 Colletotrichum종인 C. lineola, C. dematium, C. circinans, C. phaseolorum 등을 비
교하였고, outgroup으로 C. lindemuthianum CBS 151.28을 사용하였다.

병원성 검정
수집 균주의 병원성을 확인하기 위하여 10개 분리 균주를 무와 배추 잎에 접종하여 병원성 검정
을 수행하였다. 국내 시판 품종 중 무는 시래기무와 오사리무, 배추는 추노배추와 스마트배추를 

대상으로 하였다. 종자를 파종하고 온실에서 두 달간 건전하게 생육시킨 무와 배추의 잎을 사용
하였다. 생육상태가 비슷한 무와 배추 잎을 따내어 70% 에탄올을 분무하여 잎 표면을 소독하고 

멸균수로 3회 세척한 뒤 무균대에서 건조시켜 준비하였다. 접종원은 무에서 분리한 10개 균주를 

모두 사용하였는데, 각 균주를 PDA 배지에 10일간 배양한 후, 멸균수를 붓고 포자를 긁어 2겹의 

miracloth로 걸러내었고, 포자현탁액 농도를 1×106 spores/mL로 조정하였다. 상처 접종은 멸균한 

바늘을 이용하여 상처를 낸 후 포자현탁액 10 μL를 접종하였고, 무상처 접종은 상처없이 포자현
탁액을 접종하였으며, 대조구는 상처와 무상처 부위에 10 μL의 멸균수를 떨어뜨렸다. 이후 멸균
수에 적신 키친타올을 깐 플라스틱 박스에 접종한 무와 배추 잎을 넣고 실온에 두었다. 접종 7일 

후, 무와 배추 잎에 형성된 병반의 길이를 측정하여 병 발생 정도를 조사하였으며, 병든 부위에서 

병원균의 재분리 여부를 확인하였다.
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결과

병징
주로 잎에 발생하는데 초기에는 회색 내지 짙은 갈색의 작은 점무늬 증상이 잎자루와 주맥에 형
성된다(Fig. 1). 병이 계속해서 진전되면 점무늬가 서로 합쳐지면서 짙은 갈색 내지 검정색의 불규
칙한 병반이 형성되고 약간 움푹 들어가며, 심해지면 결국 잎이 말라 죽게 된다. 습한 상태가 지속
되면 자연 병반에서도 분생포자반(acervuli)이 관찰되기도 한다.

형태적 특성
고랭지 무 재배포장에서 수집한 병든 잎에서 총 10개의 균주를 순수 분리하였으며, 분리지역 등
의 정보는 Table 1에 기술하였다. 10개 균주 중 8개 균주는 분생포자의 형태가 원통형(cylindrical)

이었고, 다른 2개 균주는 낫 모양(falcate)의 굽은 형태를 나타내었다(Fig. 2A, 3A). 원통형의 포자를 

가진 첫번째 그룹 8개 균주는 모두 동일한 형태의 배양적 특성을 가졌으며, 7일간 배양한 균총의 

직경은 PDA 배지에서 약 60.7 mm, OA 배지에서는 약 42.3 mm로 PDA 배지에서 생장속도가 더 빨
랐다(Fig. 2D, 2E, Table 2). 반면 낫 모양의 포자를 가진 2개 균주는 PDA 배지에서 진한 올리브색을 

띠었고, 7일간 배양한 결과 PDA 배지에서는 36.3 mm, OA 배지에서는 48.3 mm의 크기를 나타내
어 OA 배지에서의 생장속도가 더 빠른 것으로 조사되었다(Fig. 3D, 3E, Table 3). 원통형 포자를 형
성하는 균주는 SNA 배지에서 옅은 오렌지색의 분생포자반(acerveuli)을 형성하였고(Fig. 2C), 분생
포자는 격벽이 없고 약간 휘어지거나 직선형의 원통모양을 나타냈으며, 크기는 11.1-18.1 × 4.2-

6.2 μm이었다(Fig. 2A). 또한 이들 균주의 부착기(appressoira)는 갈색을 띠며, 전체적인 테두리 부
분이 타원형이고, 간혹 불규칙적인 모양을 보였다(Fig. 2B). 낫 모양의 포자를 가진 균주의 분생
포자반은 크림색을 나타냈고(Fig. 3C), 분생포자는 낫 모양이며 휘어졌고, 격벽이 없으며, 크기
는 20.4-28.0 × 3.3-4.4 μm이었다(Fig. 3A). 부착기는 옅은 갈색이며, 테두리 부분은 전체적으로 둥
글고 타원형이었으며, 간혹 불규칙적인 모양을 나타냈다(Fig. 3B). 이와 같은 형태적 특성에 의해 

C06210 균주는 C. destructivum species complex에 속하는 종으로, C06209 균주는 C. truncatum으로 

동정하였다[6,7].

Fig. 1. Dark brown to black irregular spots on petioles and leaflets of Korean radish 
anthracnose caused by Colletotrichum species. A, symptoms on petioles and leaflets in 
Jeongseon; B, weak symptoms on petioles in Pyeongchang.
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Table 1. List of Colletotrichum spp. isolates collected from diseased radish leaves and GenBank accession numbers in this study

Species Isolates Locations
GenBank Accession Number

ITS TUB2 ACT CHS-1
Colletotrichum higginsianum C06201 Hongcheon

(37.72N 128.39E)
MH820152 MK048416 MK118042 MK118052

C06202 Hongcheon
(37.72N 128.39E)

MH820153 MK048417 MK118043 MK118053

C06203
(KACC48667)

Pyeongchang
(37.63N 128.54E)

MH820154 MK048418 MK118044 MK118054

C06204 Pyeongchang
(37.63N 128.54E)

MH820155 MK048419 MK118045 MK118055

C06205 Pyeongchang
(37.60N 128.50E)

MH820156 MK048420 MK118046 MK118056

C06207 Pyeongchang
(37.60N 128.53E)

MH820158 MK048422 MK118048 MK118058

C06208 Jeongseon
(37.43N 128.85E)

MH820159 MK048423 MK118049 MK118059

C06210
(KACC48666)

Jeongseon
(37.49N 128.85E)

MH820161 MK048425 MK118051 MK118061

C. truncatum C06206 Pyeongchang
(37.60N 128.53E)

MH820157 MK048421 MK118047 MK118057

C06209
(KACC48665)

Jeongseon
(37.49N 128.87E)

MH820160 MK048424 MK118050 MK118060

ITS, internal transcribed spacers and intervening 5.8S nrDNA; TUB2, partial beta-tubulin gene; ACT, partial actin gene; 
CHS-1, partial chitin synthase-1 gene.

Fig. 2. Morphological characteristics of Colletotrichum higginsianum isolated from infected 
radish leaves. A, conidia; B, appressoria; C, acervuli; D, colony on PDA; E, colony on OA. 
(Scale bars: A, B =10μm, C = 200μm).

Fig. 3. Morphological characteristics of Colletotrichum truncatum isolated from infected 
radish leaves. A, conidia; B, appressoria; C, acervuli; D, colony on PDA; E, colony on OA. 
(Scale bars: A, B =10μm, C = 200μm).
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염기서열 분석
형태적 특성에 의해 각각 C. destructivum species complex와 C. truncatum으로 확인된 무 분리
균의 정확한 동정을 위하여 ITS, TUB2, ACT, CHS-1 유전자의 염기서열을 분석하였다. 그 결
과, C. destructivum species complex에 속하는 균주는 C. higginsianum으로 C. truncatum으로 동정
된 균주는 형태적 특성에 의한 결과와 일치하는 것으로 나타났다(Fig. 4, 5). 국내 무에서 분리한 

C. higginsianum은 reference인 C. higginsianum Abr 3-1, Abo 1-1, Abr 2-2, MAFF 305635균주와 ITS

Table 2. Comparison of morphological characteristics between the present isolate (C06210) obtained from infected radish leaves 
and Colletotrichum higginsianum described previously

Structurea Characteristic
Present isolate Colletotrichum higginsianumb

Colony diameter (mm/7days) 60.7±9.2 (on PDA)
42.3±0.6 (on OA)

23.5-29.0 (on OA)

Conidiomata Conidiophores formed on pale brown,
setae not observed on PDA

Conidiophores and setae formed on pale brown

Conidial shape Hyaline, smooth walled, aseptate, 
cylindrical, straight

Hyaline, smooth walled, aseptate,
cylindrical, straight to very slightly curved

Conidial length × width (μm) Mean 14.8±1.8 × 5.5±0.5
Range 11.1-18.1 × 4.2-6.2

Mean 16.5±1.7 × 4.0±0.3
Range 12.5-18.5 × 3.5-4.5

Appressorial shape Medium brown, smooth-walled,
irregular outline with an entire margin

Medium brown, smooth-walled, fusiform, clavate, 
elliptical or irregular outline with an entire, 
crenate or lobate margin

aColony characters and growth rates were investigated at 7 days after incubation on PDA and OA. The characteristics of conidia 
and appressoria were investigated after growth on PDA at 10 days
bC. higginsianum described by Damm et al. (2014).

Table 3. Comparison of morphological characteristics between the present isolate (C06209) obtained from infected radish leaves 
and Colletotrichum truncatum described previously

Structurea Characteristic
Present isolate Colletotrichum truncatum b

Colony diameter (mm/7days) 36.3±1.2 (on PDA)
48.3±0.6 (on OA)

19.0 (on OA)

Conidiomata Acervular,conidiophores and setae formed 
directly on hyphae

Acervular, conidiophores and setae formed 
directly on hyphae

Conidial shape Hyaline, smooth-walled to verruculose, 
aseptate, usually slightly curved, 
ending at the round and truncate base

Hyaline, smooth-walled to verruculose, 
aseptate, usually slightly curved,
ending at the round and truncate base

Conidial length × width (μm) Mean 23.1±1.4 × 4.0±0.3
Range 20.4-28.0 ×3.3-4.4

Mean 21.8±1.9 × 3.8±0.3
Range 16.5-26.0 × 3-4.5

Appressorial shape Light to medium brown,
entire edge to lobed, 
outline roundish to ellipsoidal or clavate

Light to medium brown,
entire edge to lobed, 
outline roundish to ellipsoidal or clavate

aColony characters and growth rates were investigated at 7 days after incubation on PDA and OA. The characteristics of conidia 
and appressoria were investigated after growth on PDA at 10 days
bC. truncatum described by Damm et al. (2009).
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Fig. 4. Phylogenetic tree based on the internal transcribed spacers and intervening 5.8S 
nrDNA; A, partial beta-tubulin; B, partial actin; C, partial chitin synthase-1; D, genes 
sequence data for Colletotrichum higginsianum isolated from infected radish leaves and 
reference species(including C. destructivum species complex). Sequence data were obtained 
from the NCBI GenBank database. The tree was generated using neighbor-joining analysis 
and Kimura 2-parameter model. Bar represents the number of nucleotide substitutions per 
site.

A

B
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는 99.8-100%, TUB2는 100%, ACT은 99.6-100%, CHS-1은 99.6-100%의 상동성이 있었다. 그러
나 이 중 ACT, CHS-1 유전자의 경우, C. fuscum reference인 CBS 133701, CBS 825.68 균주와의 상
동성도 99.6-100%로 나타나 C. higginsianum의 종 구분을 위한 마커로는 효율적이지 않은 것으
로 판단된다(Fig. 4C, 4D). 한편, C. truncatum 역시 4개의 유전자 염기서열 분석에서 reference 균

Fig. 4. Continued.
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주인 CBS 371.67 등 6균주와 동일한 그룹을 형성하였고, 각각의 상동성은 ITS 부위는 99.8-100%, 

TUB2는 99.4%, ACT은 98.8-100%, CHS-1은 98.4-99.2%를 나타냈다. 사용된 4개 유전자 부위
는 C. truncatum의 종 구분에는 비교적 효율적이었으나, ITS와 TUB2의 경우는 C. dematium과 C. 

lineola를 구분하지 못하는 것으로 나타났다(Fig. 5C, 5D). 본 연구에서 분석된 각 균주의 염기서

Fig. 5. Phylogenetic tree based on the internal transcribed spacers and intervening 5.8S 
nrDNA; A, partial beta-tubulin; B, partial actin; C, partial chitin synthase-1; D genes 
sequence data for Colletotrichum truncatum isolated from infected radish leaves and 
reference species(including curved Colletotrichum species). Sequence data were obtained 
from the NCBI GenBank database. The tree was generated using neighbor-joining analysis 
and Kimura 2-parameter model. Bar represents the number of nucleotide substitutions per 
site.

A

B
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열은 NCBI GenBank에 등록하였고, accession number는 Table 1에 기술하였다. 또한, 형태적 특성
과 염기서열분석에 의해 최종적으로 동정된 무 분리균 중 C06203, C06210, C06209 균주는 각각 

KACC48667, KACC48666, KACC48665의 등록번호로 한국농업미생물센터(KACC)에 기탁되었
다.

Fig. 5. Continued.
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병원성 검정
분리 균주의 병원성을 확인하기 위하여 건전하게 키운 무와 배추 잎을 대상으로 상처 접종과 무
상처 접종을 구분하고, 포자현탁액을 떨어뜨려 접종하였다. 접종 7일 후, 멸균수를 접종한 대조구
에서는 병징이 관찰되지 않았으나, C. higginsianum을 접종한 무와 배추 잎에서는 추노배추 무상
처구의 1개 균주(C06201)를 제외하면, 상처 여부와 상관없이 모든 접종구에서 병징이 관찰되었
다(Table 4). 그러나 C. truncatum 접종구에서는 1개 균주(C06209)가 무에만 병을 일으켰으며, 2개 

균주 모두 배추에는 상처와 무상처구에서 모두 병징이 관찰되지 않았다(Table 4). 접종구에서 나
타난 병징에서 모두 C. higginsianum과 C. truncatum이 재분리되는 것으로 확인되었다.

고찰
본 연구에서는 국내 고랭지 무 재배지에서 발생한 탄저병 증상으로부터 2종의 Colletotrichum

을 분리하였고, 이 2종은 형태적 특성과 4개의 DNA 염기서열분석에 의해 C. higginsianum과 C. 

truncatum으로 동정되었고, 이 중 C. higginsianum은 무와 배추에 모두 병원성을 나타냈으나 C. 

truncatum은 무에만 병을 일으키는 것으로 확인되었다. 지금까지 국내에는 무탄저병균으로 C. 

higginsianum만 보고되어 있었으며, 배추에서는 2001년 C. higginsianum 외에 C. dematium이 모
잘록병과 탄저병을 일으킨다고 보고되었다[3]. 일본에서는 무 탄저병에 C. higginsianum과 C. 

dematium이 관여하는 것으로 보고된 바 있으며[4], 중국에서는 배추과에 속하는 Chinese flowering 

cabbage (Brassica parachinensis)의 탄저병균으로 C. higginsianum 외에 C. truncatum이 새롭게 보고
된 바 있다[5]. 일본에서 C. higginsianum과 C. dematium에 의한 무 탄저병의 포장에서의 병징은 매
우 비슷하여 구분이 쉽지 않다고 하였으며, 이는 국내 무 탄저병에서도 유사한 경향이었다. 그러

Table 4. Pathogenicity of Colletotrichum higginsianum and C. truncatum isolates to the leaves of Korean radish and Chinese 
cabbage by artificial inoculation

Species Isolate
Pathogenicitya to Korean radish Pathogenicity to Chinese cabbage

cv. Siraegimu cv. Osarimu cv. Chuno cv. Smart
Unwounded Wounded Unwounded Wounded Unwounded Wounded Unwounded Wounded

C. higginsianum C06201 + + + + - ++ ++ ++
C06202 ++ ++ ntb ++ ++ +++ +++ ++
C06203 ntb ++ ntb + ++ +++ ++ ++
C06204 ++ ++ + ++ ++ ++ ++ ++
C06205 ++ ++ + ++ ++ ++ ++ ++
C06207 + ++ ++ ++ ++ ++ + +
C06208 ++ + + +++ ++ ++ ++ +
C06210 +++ ++ + +++ ++ + + ++

C. truncatum C06206 - - - - - - - -
C06209 ++ ++ ++ ++ - - - -

Control - - - - - - - -
aPathogenicity was rated based on the lesion formation seven days after inoculation. +, 1-5 mm of lesion length; ++, 
5.1-10.0 mm of lesion length; +++, 10.1mm < of lesion length; -, no symptom.
bnt : not tested
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나 일본의 무 탄저병의 경우, C. higginsianum에 비해 C. dematium이 더 심하게 병을 일으킨다고 보
고하였고, 중국의 Chinese flowering cabbage 탄저병의 경우에는 병징에 차이는 없지만, 병이 발생
하는 시기에 차이가 있다고 보고하였다[5,6]. 따라서 국내에서도 무 탄저병균 2종의 발생시기 차
이 혹은 지역적 차이 등의 조사를 위한 자세한 병 발생 연구가 필요할 것으로 생각된다.

Colletotirhcum의 종 동정은 전통적으로 포자의 형태와 크기, 강모(setae)의 유무, 균사 생장속도 

및 부착기의 형태 등 형태적 특성에 의해 이루어졌다[12]. 그러나 이와 같은 형태적 동정은 기준
이 되는 특성이 종 간에 서로 겹치거나, 환경 조건에 의해 형태나 크기의 변화가 있기 때문에 정
확한 동정이 어려운 것으로 알려져 있다[12]. 따라서 최근에는 형태적 특성과 분자생물학적 특성
을 함께 이용한 Colletotrichum species complex 연구가 활발히 수행되었다[13,14]. 본 연구에서도 2

종의 Colletotricum균의 형태적 특성에 의한 동정은 species complex 수준으로만 가능했으며, 정확
한 동정은 유전자 염기서열 분석에 의해 이루어졌다. 최근에는 종 동정을 위해 염기서열분석을 

할 때, ITS region 이나 translation elongation factor 1 alpha 등 특정한 1개 부위가 아니라 2~3개 이상 

여러 유전자 부위를 대상으로 하고 있는데, 이는 1개 부위에 의한 유전정보로 종을 구분하기에 충
분하지 않기 때문이다[13]. 본 연구에서 사용한 ACT, CHS-1 유전자의 경우도 C. higginsianum과 C. 

fuscum reference 균주 간 상동성이 매우 높아 종간 구분이 어려웠고, C. dematium과 C. lineola 역시 

ITS나 TUB2 부위에 의해 구분되지 않는 것으로 나타나 Colletotrichum의 종 구분을 위해서는 다양
한 마커를 사용해야 한다는 것을 뒷받침한다.

한편, C. truncatum은 기주범위가 매우 넓은 종으로 알려져 있으며, 주로 콩과 또는 가지과 작물
에 탄저병을 일으킨다[15]. Damm 등[7]에 의하면 C. truncatum은 네덜란드에서 Brassica sp. 작물에 

탄저병을 일으킨다고 하였으며, 중국의 Chinese flowering cabbage에도 탄저병을 일으킨다고 하
였으나[5] 무에서 탄저병을 일으킨다고 보고된 바는 없다. 즉, 본 연구에서 C. truncatum에 의한 무 

탄저병은 국내뿐 아니라 세계적으로도 처음으로 확인된 것이다. 특히 우리나라 무 탄저병 시료
에서 분리된 C. truncatum은 CHS-1 유전자 분석에 의해 미국의 리마콩 분리균인 C. truncatum CBS 

151.35 균주와 98.4%의 비교적 낮은 상동성을 나타냈기 때문에 종 내에서도 변이가 있을 것으로 

추정되며, 기주별 수집 균주를 대상으로 한 유전적 다양성 연구가 필요할 것으로 판단된다. 또한 

본 연구에서 무에서만 병원성이 확인되었기 때문에, 그 외의 배추과 작물 및 넓은 기주범위를 감
안한 다양한 작물을 대상으로 병원학적 특성 검정이 수행되어야 할 것으로 생각된다.

지금까지 국내에서 무 탄저병에 의한 심각한 피해는 보고된 바 없으나, 최근 이상기상 및 재
배환경을 고려할 때, 병 발생에 유리한 조건이 되면 그 피해가 예상되는 병으로 판단된다. 따라
서 정확한 병원균 동정을 통해 다양한 원인균을 파악하고, 병원균의 특성을 고려한 저항성 품종
의 육종이나 효과적인 약제의 선발 등 효율적인 관리방안을 마련하는 준비가 필요할 것으로 생
각된다. 이상과 같이 우리나라 무 탄저병에는 기존에 알려진 C. higginsianum외에 새로운 종인 C. 

truncatum이 관여하며, 이 종을 국내에서 처음으로 무탄저병균으로 보고하고자 한다.

적요
2017년 8월경, 강원도 홍천군, 정선군, 평창군 소재 무 재배 포장에서 잎자루와 잎의 주맥에 형성
된 탄저병 병징이 관찰되었다. 회색 내지 짙은 갈색을 띤 1-2 mm 크기의 점무늬가 아래 잎과 잎
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의 주맥에 형성되었다. 이러한 점무늬는 점차 확대되고 합쳐지면서 갈색을 띤 불규칙한 병반으
로 나타났다. 병든 무 잎에서 10개의 Colletotrichum균을 분리하였다. 분리 균주의 형태적 특성
과 internal transcribed spacers and intervening 5.8S rDNA (ITS), partial beta-tubulin gene (TUB2), partial 

actin gene (ACT) 및 partial chitin synthase-1 gene (CHS-1) 부위를 사용한 다자위 분자 계통 분석
(multilocus molecular phylogenetic analysis)에 의해 8개 균주는 Colletotrichum higginsianum, 2개 균주
는 C. truncatum으로 동정되었다. 무(시래기무, 오사리무)와 배추(품종: 추노, 스마트)를 대상으로 

상처와 무상처로 구분하여 포자현탁액을 떨어뜨려서 접종하는 방법을 사용하여 병원성 검정을 

수행하였다. 무에서는 C. truncatum 1개 균주를 제외하고 상처와 무상처 접종에서 모두 병징을 나
타냈고, 배추의 경우는 C. higginsianum 접종구에서만 상처의 유무에 관계없이 병이 발생하였다. 

국내에는 기존에 C. higginsianum은 무와 배추의 탄저병균으로 보고되었으며, C. truncatum에 의한 

무 탄저병의 발생은 본 연구에서 국내 최초로 보고한다.
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