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ABSTRACT
Fungal pathogens cause major problems in crop production by reducing crop yield and 
quality during growth and storage. This study evaluated the occurrence of fungal pathogens 
in onion bulbs (Allium cepa L.) and identified pathogenic fungal species using morphological 
and molecular analyses. Onion samples were collected from 20 onion-cultivated fields and 
stored in Muan, Hamyang, and Changnyeong. Most onion samples were contaminated with 
Aspergillus (49.5±36.3%), followed by Fusarium (27.2±27.4%) and Penicillium (4.9 ± 4.4%). 
The extent of fungal contamination varied among cultivars. Red and yellow onions were 
predominantly contaminated with Aspergillus (6.0–100%), whereas white onions showed 
a higher prevalence of Fusarium (50.0–73.3%). A total of 174 fungal colonies were isolated 
from onion samples, containing mainly A. welwitschiae (42.0%), followed by F. proliferatum 
(24.8%), P. brasilianum (6.3%), P. glabrum (5.2%), F. oxysporum (4.6%), F. commune 
(2.3%), A. montevidensis, and P. brevicompactum. Notably, A. welwitschiae (94.8%) and 
F. proliferatum (72.9%) were the most prevalent species within the genera Aspergillus 
and Fusarium, respectively. Other genera including Bipolaris, Chaetomium, Circinella, 
Cladosporium, Coprinellus, Curvularia, and Talaromyces, were also detected. These findings 
can serve as a tool for developing control strategies to protect onion crops against plant 
pathogenic fungi during cultivation and storage. Further field studies using various cultivars 
are required.
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서론
양파(Allium cepa L.)는 세계적으로 가장 광범위하게 재배되는 주요 채소 작물 중 하나로, 2023

년 기준 약 22만 ha의 재배 면적에서 연간 약 500만 톤이 생산되고 있다[1]. 한국은 세계 5위의 양
파 생산국으로, 연간 약 118만 톤을 생산하며[2], 양파는 국내 주요 채소 산업에서 주요한 경제 작
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물로 자리매김하고 있다. 국내 양파 재배는 수확 후 장기 저장 및 유통을 전제로 하는 작형 체계를 

기반으로 하며, 노지재배 후 수확·건조·저장을 거쳐 신선 소비뿐 아니라 종구(seed bulb) 생산에도 

이용된다. 그러나 저장, 유통 단계에서 발생하는 구(bulb) 부패는 단순한 물량 손실에 그치지 않고, 

상품 품질 저하, 선별·포장·유통 비용 증가, 상품성 및 경쟁력 감소 등 생산·유통망 전반에 걸친 경
제적 부담을 초래한다[3]. 특히 저장 병해는 수확 이전에 이미 구근에 침입하여 잠복해 있던 병원
체가 저장 환경에서 발현되는 것이 주요 요인이며[4,5], 수확기에 구조적으로 취약한 수확기 목
(neck) 조직은 병원성 미생물의 침입에 민감하다[6]. 따라서 양파 병해 관리는 재배기간 전반에 걸
쳐 중요하지만, 수확기 양파 구의 건전성을 확보하는 것은 저장성 향상과 저장 병해 발생 최소화
를 위한 가장 중요한 관리 단계로 평가된다.

기존 연구와 현장 관리 지침은 주로 저장·유통 단계의 구 부패에 초점을 두고 있으며[5,7,8], 양
파 구의 곰팡이 다양성 연구 또한 특정 저장 병해를 유발하는 개별 병원균 중심으로 수행되어 왔
다. 대표적으로, Fusarium basal rot은 저장 중 부패의 50%를 차지할 정도로 세계 각지의 양파 주
산지에서 가장 파괴적인 병 중 하나로 분류되었으며[9], Fusarium oxysporum이 오랫동안 대표적
인 원인균으로 알려져왔다. 그러나 최근 분자생물학적 동정 기법의 발전에 따라 F. proliferatum, F. 

commune, F. acuminatum, F. solani 등 다양한 Fusarium 종들이 병 발생기작에 복합적으로 관여하는 

것으로 보고되고 있다[10–12]. Black mold rot 역시 Aspergillus niger를 단일 원인균으로 하는 병해
로 인식되어 왔으나, A. welwitschiae, A. awamori 등 다수의 black aspergilli (Aspergillus section Nigri) 

종들이 관여하는 복합병임이 보고되고 있다[13]. 이러한 연구 결과들은 양파 저장 병해를 단일 병
원균의 단순한 감염 현상으로 이해하기보다는 전체 미생물 군집(microbiome)의 구조적 변화와 기
능적 상호작용의 관점에서 접근해야 함을 시사한다[4,14]. 또한 양파 구가 다양한 분류군에 속하
는 다수의 병원성 곰팡이에 의해 복합적인 위협에 노출되어 있음은 곰팡이 군집 조성(composition)

이 병 발생 양상과 저장 중 부패 진행에 직접적인 영향을 미칠 수 있음을 의미한다. 그럼에도 불구
하고 양파 구에서 군집 수준(community-level)의 곰팡이 다양성을 체계적으로 분석한 연구는 여전
히 제한적인 실정이다.

체계적인 구 선발·처리·저장 기술을 설계하기 위해서는 수확기 양파 구의 병원성 및 비병원성 

곰팡이 종들이 공존하며, 이들 군집이 저장 중 부패 진행 및 다음 작기의 병 발생에 어떠한 역할을 

수행하는지에 대한 기초적 이해가 선행되어야 한다. 따라서 본 연구에서는 수확기 양파 구의 곰
팡이 다양성을 군집 수준에서 분석하고, 이를 통해 국내 양파 재배 환경에서의 병원성 곰팡이 관
리 전략 개발에 활용 가능한 과학적 기반 자료를 제공하고자 한다.

재료 및 방법

시료 채집 및 곰팡이 분리
양파 품종 별 병원성 곰팡이의 오염도를 조사하기 위해 2024년 6월부터 7월까지 농촌진흥청 국
립원예특작과학원 파속채소연구센터에서 재배된 양파 시판품종 및 육성계통 12개 품종(황색, 백
색, 적색 양파)의 양파 구를 수집하였다. 또한 지역별 곰팡이 오염도를 평가하기 위해 무안, 함양, 

창녕지역 8개 포장에서 황색 양파 시료를 추가적으로 수집하였다. 모든 시료는 수확 후 약 1달간
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의 건조과정을 거친 후 수집하였다. 각 품종 및 지역 포장별로 수확 후 건조된 양파를 3구씩 수집
하였다. 겉껍질을 제거 후 3mm × 3mm 크기로 작게 자르고, 2% NaOCl 용액으로 2분간 표면소
독하고 멸균수로 2회 세척하여 물기를 제거하였다. 조각난 양파는 스트렙토마이신(600 μg/mL)

이 첨가된 potato dextrose agar (PDA; Difco, Detroit, MI, USA)와 dichloran-glycerol agar (DG18; Oxoid, 

Basingstoke, Hampshire, UK)에 100조각씩 치상하고 25℃ 항온기에서 5–7일 동안 배양하였다. 곰
팡이 집락의 형태학적 특징을 이용하여 곰팡이를 PDA에 분리 배양하였다. 곰팡이의 발생빈도는 

감염된 양파 조각의 수를 평가하여 백분율로 나타내었다.

곰팡이 동정 및 유전적 다양성 분석
분리된 곰팡이 균주는 DNeasy plant mini kit (Qiagen, Hilden, Germany)를 이용하여 genomic DNA

를 추출하였다. 곰팡이 동정을 위해 internal transcribed spacer region (ITS)와 β-tubulin (BT) 유전자의 

염기서열을 분석하였고, 각각 ITS1/ITS4 [15], Bt2a/Bt2b [16] primer set를 사용하였다. A. niger와 A. 

welwitschiae 등 Aspergillus section Nigri에 속하는 종들의 정확한 동정을 위해 calmodulin (CMD) 유
전자를, Fusarium 속에 속하는 종들은 translation elongation factor 1-α (TEF-1 α)와 RNA polymerase 

II (RPB2)를 추가 분석하였다. 각 primer set는 cmd5/cmd6 [17], ef1/ef2 [18], fRPB2-7cF/fRPB2-11aR 

[19]을 사용하였다. 각각의 유전자로부터 얻은 염기서열은 DNASTAR (Lasergene 15, Madison, WI, 

USA)를 이용하여 교정 후, NCBI Genbank database를 이용한 BLAST 분석을 수행하였다.

Fusarium 속의 분리균주들은 TEF-1α 와 RPB2 유전자의 염기서열을, Aspergillus section Nigri에 

속하는 균주들은 ITS와 CMD 유전자의 염기서열을 합하여 계통수를 작성하였다. 각 속의 염기
서열들은 CLUSTAL X를 사용하여 정렬하고, 유사도 분석을 통해 대표 서열을 선발하였다. 각 속
의 대표 염기서열은 근연관계의 염기서열과 함께 MEGA 12[20] 프로그램을 이용하여 maximum-

likelihood 계통수를 작성하였다.

병원성 검정
양파 구에서 분리된 Fusarium속 균주 6종(F. proliferatum, F. oxysporum, F. commune, F. acuminatum, 

F. fujikuroi, F. solani)에 대해 양파의 품종과 채집 지역 등을 고려해 18개 균주를 선발하여 병원성
을 검정하였다. 선발된 균주들은 PDA 배지에 5일동안 배양 후, 증류수를 도포하고 셀 스크래퍼를 

이용하여 배양체를 회수하였다. 이후 멸균된 miracloth로 균사 제거 후 포자농도가 1 × 105 spores/

mL이 되도록 현탁하였다. 양파(품종: 카타마루) 종자는 포자현탁액에 1시간동안 침지한 후 30립
씩 파종하여 25℃, 습도 70%, 12시간 광조건/12시간 암조건 하에서 2주간 발병을 유도한 후 유묘
의 생존률 평가를 통해 병원성을 검정하였다. 대조구는 멸균수에 침지하였으며, 실험은 3회반복 

수행하였다.



Choi et al.

The Korean Journal of Mycology 2025 Vol.53 314

결과

양파 구의 곰팡이 오염도
수확 후 양파의 곰팡이 오염도를 조사하기 위해 품종 및 지역별로 총 20개 포장에서 양파를 수
집하였다. 수집된 모든 양파에서 13–100% (66.5 ± 34.2%)의 곰팡이 오염도가 조사되었다(Fig. 1). 

양파에서 가장 높은 오염도를 나타내는 곰팡이는 Aspergillus속(49.5 ± 36.3%) 이었으며, Fusarium

속(27.2 ± 27.4), Penicillium속(4.9 ± 4.4%) 순이었다. 구피색에 따른 품종별 곰팡이 오염도를 조
사하기 위해 무안 파속채소연구센터에서 재배된 12품종(황색 6품종, 자색 3품종, 백색 3품종)을 

수집 분석한 결과, 총 곰팡이 오염도는 황색 양파의 경우 22–100% (80.3 ± 28.2%), 자색 90–100% 

(96.7 ± 4.7%), 백색 66–100% (88.7 ± 16.0%)로 조사되었다(Table 1). 양파 구피색에 따른 총 곰팡
이 오염도는 자색 양파가 가장 높았다. 그러나, 가장 높은 오염도를 나타내는 곰팡이 분류군의 종
류는 양파 구피색별로 차이를 보였다. 황색과 자색 양파의 경우 Aspergillus속 곰팡이가 각각 67.1 

± 40.0%와 81.3 ± 19.8%로 가장 높은 오염도를 나타내었으나, 백색 양파의 경우 Fusarium속 곰팡
이가 64.4 ± 10.3%로 가장 높은 오염도를 나타내었다. 또한 황색 양파의 경우 Penicillium 속 곰팡
이가 3.8 ± 4.1%의 오염도로 나타났으나, 자색과 백색 양파에서는 관찰되지 않았다.

Fig. 1. Occurrence of fungi in onion bulb samples.

Table 1. Occurrence of fungi according to the color of onion bulbs
Bulb skin color* Total fungi Aspergillus spp. Fusarium spp. Penicillium spp. Others
Yellow (n = 6) 80.2 ± 28.2 68.0 ± 40.3 17.3 ± 22.4 4.0 ± 5.0 2.5 ± 0.5
Red (n = 3) 96.7 ± 4.7 81.3 ± 19.8 23.6 ± 21.6
White (n = 3) 88.7 ± 16.0 31.6 ± 8.5 64.4 ± 10.3 10.0 ± 0.0
Total 86.4 ± 22.7 62.2 ± 35.6 33.3 ± 28.2 4.0 ± 5.0 5.0 ± 3.6
*The numbers in parentheses indicate the number of onion cultivars collected for each bulb color.

시판 품종 4종에 대한 곰팡이 오염도를 조사한 결과, 총 곰팡이 오염도는 카타마루가 가장 높
게 나타났으며, 이어서 엄지나라, 맵시황, 화이트원 순으로 나타났다(Fig. 2). 카타마루에서는 
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Aspergillus속 곰팡이가 가장 우점하는 것으로 나타났으나, 화이트원, 맵시황에서는 Fusarium속 곰
팡이가 가장 우점하는것으로 나타났다. 엄지나라의 경우는 Aspergillus속 및 Fusarium속 곰팡이가 

비슷한 비율로 관찰되었다. 지역별 양파의 곰팡이 오염도를 조사한 결과, Aspergillus속 곰팡이가 

가장 우점하는 것으로 나타났으며, 일부 지역시료에서만 Fusarium속 곰팡이가 4–17%의 오염도
를 나타내었다(Fig. 3).

Fig. 2. Occurrence of fungi according to the onion cultivar.

Fig. 3. Occurrence of fungi according to the cultivation region of onion. Ma, Muan; Hy, Hamyang; Cn, 
Changnyeong.

곰팡이 종 다양성
양파 시료에서 총 174개의 균주를 분리하였고, 곰팡이 오염도 조사결과와 같이 Aspergillus, 

Fusarium, Penicillium속 순의 빈도로 검출되었고, 자세히는, A. welwitschiae (42.0%), F. proliferatum 

(24.7%), P. brasilianum (6.3%), P. glabrum (5.2%) F. oxysporum (4.6%) 순의 빈도로 분리되었다
(Table 2). 양파에서 분리된 Aspergillus속 곰팡이의 94.8%가 A. welwitschiae로 동정되었으며, A. 

montevidensis, A. sydowii등이 분리되었다. Fusarium속 곰팡이 중에서, F. proliferatum이 72.9%로 가
장 많이 분리되었으며, F. oxysporum, F. commune, F. acuminatum, F. fujikuroi, F. solani 등이 분리되
었다. Penicillium 속에서는 P. brasilianum, P. glabrum이 각각 42.3%와 34.6%로 가장 많이 분리되었
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고, P. brevicompactum, P. citrinum, P. ochrochloron 등이 분리되었다. 그 외에 Alternaria, Talaromyces, 

Chaetomium, Cladosporium, Coprinellus, Bipolaris, Circinella, Irpex, Phaeosphaeria, Curvularia 등이 분
리되었다.

양파에서 분리된 A. welwitschiae의 정확한 동정과 유전적 다양성을 평가하기 위해 ITS와 CMD 

유전자를 이용하여 계통수 분석을 수행하였다. 73개의 A. welwitschiae균주는 종 내에서 3개의 유
전적 그룹을 형성하였고, 기존에 보고된 A. welwitschiae CBS 139.54와 100% 유사성을 가지는 균주
들이 87.7% (n = 64)로 가장 많이 분리되었다(Fig. 4). A. welwitschiae의 ITS region 염기서열은 A. niger

의 염기서열과도 100%의 유사도를 가지기 때문에, 두 종간의 정확한 동정을 위해서는 CMD 유전
자의 염기서열간 유사도를 비교하였다. A. welwitschiae 종 내에서 유전적 차이는 CMD 유전자 염

Table 2. Number of fungal isolates from onion bulbs
Genus Species Number of isolates (%)* Frequency (%)
Aspergillus (n = 77) A. welwitschiae 73 (94.8) 42.0

A. montevidensis 3 (3.9) 1.7
A. sydowii 1 (1.3) 0.6

Fusarium (n = 59) F. proliferatum 43 (72.9) 24.7
F. oxysporum 8 (13.6) 4.6
F. commune 4 (6.8) 2.3

F. acuminatum 2 (3.4) 1.1
F. fujikuroi 1 (1.7) 0.6
F. solani 1 (1.7) 0.6

Penicillium (n = 26) P. brasilianum 11 (42.3) 6.3
P. glabrum 9 (34.6) 5.2

P. brevicompactum 3 (11.5) 1.7
P. citrinum 2 (7.7) 1.1

P. ochrochloron 1 (3.8) 0.6
Others 10 species 12 6.9
Total 174 100
*The numbers in parentheses indicate the frequency of occurrence within each genus.

Fig. 4. A maximum likelihood tree derived from the combined sequences of the ITS and CMD genes of 
Aspergillus section Nigri isolates from onion bulbs. Bootstrap values (1,000 replicates) greater than 70% 
are shown next to branches.
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기서열 차이이며, 균주들간 99.9%의 유사도를 나타내었다. Fusarium속 균주들은 TEF-1α 와 RPB2 

유전자를 이용하여 계통수 분석결과 6개 Fusarium 종 내에서 유전적 그룹을 형성하였다(Fig. 5). 특
히, 양파에서 시들음병을 일으키는 것으로 알려진 F. oxysporum은 종 내에서 3개의 유전적 그룹을 

형성하였고, 가장 많이 분리된 F. proliferatum도 3개의 그룹을 형성하였다. 두 Fusarium 종 모두 종 

내에서 99.2–100%의 염기서열 유사도를 나타내었다. Penicillium속 균주들은 ITS 와 BT 유전자를 

이용한 계통수에서 5개 Penicillium 종 내에서 유전적 그룹을 형성하였다(Fig. 6).

Fig. 5. A maximum likelihood tree derived from the combined sequences of the TEF-1α and RPB2 
genes of Fusarium isolates from onion bulbs. Bootstrap values (1,000 replicates) greater than 70% are 
shown next to branches.

Fig. 6. A maximum likelihood tree derived from the combined sequences of the ITS and BT genes of 
Penicillium isolates from onion bulbs. Bootstrap values (1,000 replicates) greater than 70% are shown 
next to branches.
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병원성 검정
양파에서 분리된 Fusarium속 곰팡이 6종의 유묘기 양파에 대한 병원성을 검정하였다(Table 

3). 병원성 검정결과 6종의 Fusarium 중 F. proliferatum에서 가장 강한 병원성이 나타났다. F. 

proliferatum은 9 균주 중 3 균주에서 63.5–87.4%의 발병율을 나타내었다. 특히 F. proliferatum OB-

124와 OB-141은 양파 종자에서 70% 이상의 미발아율을 나타내어 강한 병원성을 가지는 것으
로 나타났다. 이 두 균주는 각각 카타마루와 엄지나라에서 분리되었다. F. oxysporum은 3개 중 1

개 균주 에서만 13.8%의 발병율을 나타내었고, F. acuminatum은 18.4%의 발병율을 나타내었다. F. 

commune과 F. fujikuroi는 병원성이 확인되지 않았다.

고찰
2024년 국내에서 재배된 양파의 수확 후, 저장 전 단계에서 곰팡이 오염도 및 다양성을 평가
하였다. 모든 시료에서 Aspergillus속과 Fusarium속 곰팡이가 관찰되었으며, A. welwitschiae과 F. 

proliferatum이 가장 많이 분리되었다. 이는 저장 유통단계의 부패 구를 대상으로 하거나, 특정 병
원균(F. oxysporum, B. aclada, A. niger)에 집중되어 있는 기존의 연구 결과들과 다소 차이를 보였다. 

Silva 등은 [13] 브라질의 양파 생산부터 유통 체계를 대상으로 포장(field),	유통(market) 단계에서 

black aspergilli 군집의 변화를 추적하였다. 포장단계에서는 Penicillium속 곰팡이가 우점하는 반면, 

유통단계에서는 Aspergillus section Nigri, 특히 A. welwitschiae가 가장 빈번한 종으로 보고하였다. 

국내 유통단계 양파에서도 Aspergillus (63.9%), Penicillium (15.5%), Fusarium (6.4%), Rhizopus (5.2%) 

순으로 가장 많이 관찰되었으나, 주요 병원균으로는 A. awamori, F. oxysporum, P. brasilianum, R. 

oryzae 등을 보고하였다[21]. 이집트의 부패 저장구에서는 모든 시료에서 A. niger가 검출되었다[7].

Table 3. Pathogenicity of Fusarium species isolated from onion bulbs
Isolates Identification Cultivar Severity (%)
OB-24 F. oxysporum White onion ND
OB-27 F. commune White onion ND
OB-28 F. acuminatum White onion 18.4
OB-30 F. solani White onion 14.9
OB-33 F. oxysporum White onion 14.9
OB-44 F. oxysporum Red onion ND
OB-51 F. proliferatum Red onion 14.9
OB-124 F. proliferatum Eumjinara 75.9
OB-131 F. proliferatum Mapsihwang ND
OB-137 F. proliferatum White One ND
OB-141 F. proliferatum Katamaru 87.4
OB-142 F. oxysporum Katamaru 13.8
OB-153 F. proliferatum Wonye30008 ND
OB-172 F. proliferatum Wonye30005 ND
OB-284 F. proliferatum Gold onion 63.5
OB-290 F. fujikuroi Gold onion ND
OB-298 F. commune Gold onion ND
OB-301 F. proliferatum Gold onion ND
ND: not detected.
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수확 후 양파 구에서 우점하는 곰팡이 분류군은 재배 지역 및 품종에 따라 뚜렷한 차이를 나타
내는 것으로 확인되었다. 본 연구에서 대부분의 황색 및 적색 양파에서는 A. welwitschiae가 우점
종으로 관찰된 반면, 백색 양파에서는 F. proliferatum이 우점하는 것으로 나타났다. Penicillium속 

곰팡이는 황색 양파에서만 관찰되었다. 다만, 황색 및 적색 양파의 각 1개 품종(엄지나라, 맵시황)

은 동일한 구피색 양파의 군집 구조와 달리 F. proliferatum이 우점하였다. 이는 동일 환경하에서도 

품종 또는 기주 유전형에 따라 내생·근권 미생물 군집은 뚜렷이 구분됨을 나타내며, 이러한 품종 

특이적 군집 구조(cultivar-specific	community	structure)는 여러 작물에서 반복적으로 보고되어 왔다
[22,23]. Kalman 등은[12] 부패 양파 구 연구에서, 동일 지역·품종 내에서도 곰팡이 종 수준에서의 

계통 분화(clade)가 존재하고, 품종(자색 vs 백색) 및 지역(북부 vs 남부)에 따라 군집 구조가 유의
미하게 달라짐을 보고한 바 있다.

본 연구에서 양파로부터 반복적으로 분리된 Fusarium속 곰팡이의 주요 종은 F. proliferatum (73%), 

F. oxysporum (13.6%), F. commune (6.8%)이었으며, 양파 종자에 대한 병원성은 F. proliferatum이 가
장 높은 것으로 확인되었다. 이러한 결과는 선행연구들과도 일치하는 경향을 보였다. 최근 연구
에서 수확 후 저장 단계의 양파 구에서 다양한 Fusarium fujikuroi species complex (FFSC) 구성원들
(F. annulatum, F. thapsinum, F. fujikuroi)과, F. redolens, F. commune, F. solani 등이 검출되었으며, 특히 F. 

proliferatum이 98%의 비율로 단독 우점하는 군집 구조가 관찰되었다[24,25]. 또한 F. oxysporum과 

F. proliferatum의 높은 양파 병원성은 다수의 연구를 통해 입증되었으며, 그 외에도 F. culmorum, F. 

redolens, F. acutatum, F. anthophilium, F. annulatum and F. acuminatum, F. solani, F. verticillioides 등 다양
한 Fusarium 종들의 병원성이 보고되고 있다[12,26–29]. 그러나 Fusarium 분리균의 양파에 대한 병
원성은 감염 대상 조직에 따라 병원성이 상이하게 관찰되었다. 일부 연구에서는 Fusarium 균주가 

양파 구에 비해 종자에서 더 완만한 병징 발현을 보이며, 구에서 상대적으로 낮은 병원성을 나타
낸다고 보고하였다[24]. 그러나 다른 연구들에서는 종자와 구에서 유사한 수준의 병원성을 보이
거나, 양파의 생육단계에 따라 병원성 수준이 크게 달라지는 상반된 결과도 보고되었다[27,29–31]. 

이러한 결과는 Fusarium 균주의 계통 및 병원형(pathotype) 차이, 양파 품종의 유전적 배경, 병원성 

검정 방법론의 차이에 기인하는 것으로 추정된다.

수확 후 양파 곰팡이 오염도를 조사한 결과, 품종별, 재배 지역별로 관찰되는 곰팡이 분류군의 

종류와 발생빈도가 다른 것으로 조사되었다. 이는 양파 구의 곰팡이 군집 구조가 생산, 수확, 저
장 등 공급망 단계별 환경 변화에 대응하여 동적으로 재편될 수 있음을 보여주며, 단일 시점에서 

수행된 조사만으로는 저장 병해의 발생 양상과 역학을 충분히 설명하기 어렵다는 점을 시사한다. 

특히, 저장 병해를 소수의 특정 병원균에 기반하여 관리해 온 기존의 병해 관리 접근법은 중요한 

한계를 지니는 것으로 판단된다. 따라서 양파의 저장 병해를 효과적으로 관리하기 위해서는 병
원성의 종 다양성, 우점 구조, 그리고 이들에 영향을 미치는 지역적 및 품종 특이적 요인을 통합적
으로 이해하는 것이 중요하다. 본 연구에서 도출된 결과는 향후 지역·품종 특성을 고려한 저장성 

관리 전략 및 병해 예측 기반 구축에 중요한 근거 자료로 활용될 수 있을 것으로 기대된다.
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요약
본 연구에서는 양파(Allium cepa L.) 구(bulb)에서 발생하는 곰팡이 병원균의 발생현황을 규명하
고, 형태학적·분자생물학적 분석을 통해 주요 병원성 곰팡이 종을 동정하였다. 전라남도 무안, 경
상남도 함양 및 창녕 지역의 양파 재배지 및 저장고에서 양파 구를 수집하여 곰팡이 오염 실태를 

조사한 결과, 양파의 곰팡이 군집은 주로 Aspergillus 속(49.5 ± 36.3%)가 우점하였으며, 그 다음으
로 Fusarium 속(27.2 ± 27.4%)과 Penicillium 속(4.9 ± 4.4%)이 높은 비율로 검출되었다. 품종(구피
색)에 따른 오염 양상의 차이가 뚜렷하게 나타나, 적색 및 황색 양파는 주로 Aspergillus spp. (6.0–

100%)에 의해, 백색 양파는 Fusarium spp. (50.0–73.3%)에 의해 더 높은 오염도를 보였다. 총 174개
의 곰팡이 균주가 분리되었으며, A. welwitschiae (42.0%)가 가장 높은 빈도로 검출되었고, 다음으
로 F. proliferatum (24.8%), P. brasilianum (6.3%), P. glabrum (5.2%), F. oxysporum (4.6%), F. commune 

(2.3%), A. montevidensis, P. brevicompactum 등이 확인되었다. Aspergillus속의 분리균의 94.8%가 

A. welwitschiae로, Fusarium 속에서는 72.9%가 F. proliferatum으로 동정되었다. 이 밖에도 Bipolaris, 

Chaetomium, Circinella, Cladosporium, Coprinellus, Curvularia, Talaromyces 등도 확인되었다. 본 연구 

결과는 재배 및 저장 과정에서 양파에 피해를 주는 주요 병원성 곰팡이로부터 보호하기 위한 방
제 전략을 개발하는데 유용한 기초 자료로 활용될 수 있다. 다만, 보다 다양한 품종을 대상으로 하
는 추가 연구가 필요하다.
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