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Abstract One of the main causes of decline in production and quality of apples has been the increased frequency and

scale of fungal diseases due to recurrent rainfall and abnormal temperatures, which are signs of climate change. In our

study, we identified the field efficacy of a soil-borne Bacillus velezensis MWS28 strain to control apple Marssonia

blotch (brown spot disease) and Anthracnose. Ed-highlight-In the rest of the abstract, this is referred to as brown spot

disease. The nomenclature must be consistent throughout the manuscript. We elucidated the mechanism of fungicidal

action by analyzing the gene expression of the apple tree’s defense system. On the 10th day after the trees were sprayed

with MWS28, brown spot disease was controlled by 67% and anthracnose was controlled by 69.1%. On the 40th day,

brown spot disease was controlled by 59.4% and anthracnose was controlled by 49%. There was a significant increase

in the expression of antioxidant-related genes AKR and CAT, disease resistance-related genes PR1, PR2, PR5, and PR8,

and defense signal regulating transcription factors WRKY1, WRKY33, and WRKY70 in the trees treated with MWS28

compared to those of the control (no treatment) group. In particular, AKR expression was significantly induced 5 to 250

times and those of the CAT genes were significantly induced 17 500 to 100 000 times. The expression of the PR1, PR2,

PR5, and PR8 genes increased 7 to 45 times. Our results suggest that MWS28 treatment rapidly and significantly

activates antioxidant responses and defense mechanisms related to disease resistance. Our results suggest a complex

mechanism in which the antimicrobial substances produced by the MWS28 strain directly inhibit pathogens and activate

induced systemic resistance, which is an intrinsic defense system of the apple tree. We can conclude that the MWS28

strain is a potential, valuable bioresource that could contribute to reducing the use of chemical pesticides, managing

pesticide resistance problems, and establishing a sustainable apple production system. Ed-highlight-The word

‘significantly’ has been used without providing statistical data to support the conclusions.

Keywords: Apples, Bacillus velezensis MWS28 strain, Climate change, Induced systemic resistance, Intrinsic

defense system, Pathogen inhibition

서 론

사과(Malus domestica)는 국내 과수산업에서 경제적, 문

화적으로 매우 중요한 위치를 차지하는 대표적인 작물이다.

그러나 최근 전세계적인 기후 변화는 국내 농업 환경에 큰

변화를 가져왔으며, 특히 사과 재배 농가에 심각한 도전

과제를 안겨주고 있다. 여름철 장마의 장기화와 국지성 호우의

빈번한 발생, 그리고 이상기온 현상은 각종 병해충의 발생에

유리한 조건을 제공한다(Lee et al., 2024). 
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농촌진흥청 보고에 따르면 사과에 발생하는 병해는 약 41

종에 달하며(National Institute of Horticultural and Herbal

Sciences, 2023), 이 중 갈색무늬병(Marssonina coronariae),

탄저병(Colletotrichum spp.), 겹무늬썩음병(Botryosphaeria

dothidea), 점무늬낙엽병(Alternaria mali) 등은 생산량 및 상

품성 저하의 주요 원인으로 알려져 있다. 이러한 병해 관리는

지금까지 주로 화학적 합성 농약에 의존해 왔으나, 동일 계통

농약의 반복 사용은 병원균의 약제 저항성을 유발하여 방제

효과를 점차 감소시킨다(Varah et al., 2020). 실제로 사과

검은별무늬병균(Venturia inaequalis)의 경우 티오파네이트

메틸 등 다양한 살균제에 대한 저항성이 보고된 바 있다

(Chapman et al., 2011). 또한, 농약의 과다 사용은 토양 및

수질 오염, 생태계 교란 등 농업환경에 부정적인 영향을 미칠

뿐 아니라, 수확물의 잔류농약은 소비자의 식품 안전에 대한

우려를 증대시키고 있다. 이러한 문제들은 지속 가능한 농업

생태계를 구축하고 안전한 먹거리를 생산해야 한다는 사회적

요구와 상충된다(Cobos AGZ et al., 2024). 

이에 따라 화학 농약의 의존도를 줄이면서 병해를 효과적

으로 관리할 수 있는 대안으로 생물학적 방제제(Biocontrol

Agents, BCAs)의 활용이 주목받고 있다. 

생물학적 방제는 길항미생물이나 천적 등을 이용하여 병

해충의 밀도를 경제적 피해수준 이하로 억제하는 친환경적

방제기술로, 환경친화적이며 인축에 대한 안전성이 높다는

장점이 있다. 특히 식물 근권이나 잎 표면에 서식하며 식물과

공생하는 유익미생물, 즉 식물생장촉진근권세균(Plant Growth-

Promoting Rhizobacteria, PGPR)은 병 방제뿐만 아니라

식물생장을 촉진하는 등 복합적인 기능을 가지고 있어 그 활용

가치가 매우 높게 평가된다(Chandran H et al., 2021).

다양한 길항미생물 중에서도 Bacillus 속 세균은 생물학적

방제제로 가장 활발히 연구되고 상업적으로 활용되는 그룹 중

하나이다. 이들은 열악한 환경에서도 내생포자(endospore)

를 형성하여 장기간 생존할 수 있어 제제화 및 유통에 유리

하며, 다양한 대사산물을 통해 강력한 병 방제 효과를 나타

낸다(Ramírez-Pool JA et al., 2024). 

최근 분류학적 재정립을 통해 Bacillus amyloliquefaciens의

하위 그룹에서 독립된 종으로 인정받은 Bacillus velezensis는

특히 다재다능한 능력으로 주목받고 있다. B. velezensis는 농업

생산성 향상에 기여하는 세가지 주요 작용기작을 가지고 있다.

첫재, 직접적인 길항 작용(Direct Antagonism)이다. B.

velezensis는 이투린(iturin), 서팩틴(surfactin), 펜지신(fengycin)과

같은 강력한 항진균성 리포펩타이드(lipopeptide)와 바실리

신(bacilysin), 디피시딘(difficidin)과 같은 폴리케타이드

(polyketide) 등 다양한 항생 물질을 생산한다. 이러한 물질

들은 병원성곰팡이의 세포막을 파괴하거나 생장을 억제하여

직접적으로 병을 제어한다(Romeo et al., 2007). 또한 키틴

분해효소(chitinase)와 글루칸분해효소(glucanase) 등 세포벽

분해효소를 분비하여 병원균의 세포벽을 손상시킨다(Jin et

al., 2025).

둘째, 유도전신저항성(Induced Systemic Resistance, ISR)의

활성화이다. B. velezensis가 식물의 뿌리나 잎에 정착하면,

식물은 이를 비병원성 미생물로 인식하여 면역체계를 미리

활성화 시키고, 실제 병원균이 침입할 때 더욱 신속하고 강

력한 방어반응을 유도한다. 이 과정에서 살리실산(Salicylic

acid, SA) 및 자스몬산/에틸렌(Jasmonic acid/Ethylene, JA/ET)

신호전달경로가 활성화되며, 병원성 관련 단백질(Pathogenesis-

Related, PR)의 생성이 촉진된다. 이러한 반응은 식물체 전

체에 걸쳐 나타나는 전신적 저항성을 유도하여 광범위한 병

원균에 대한 방어력을 높여준다(Samaniego-Gámez et al.,

2023, Ryu, 2010, Yoo and Sang, 2017).

셋째, 식물 생장촉진(Plant Growth Promotion, PGP) 기능

이다. B. velezensis는 옥신(auxin) 생성, 불용성 인산의 가용

화, 사이드로포어(siderophore) 생산 등을 통해 식물의 양분

흡수를 증진시키고 생육을 촉진한다(Yeo et al., 2009, Kang

et al., 2012). 생육이 우수한 식물은 병해에 대한 저항성 향

상되므로, 이는 간접적인 병 방제 효과로도 이어진다(Zhong

et al., 2024). 그러나 사과 재배 기간 중에 발생하는 주요 병

해에 대한 포괄적인 포장방제 효과와 그 기저에 있는 복합

적인 저항성유전자 네트워크의 활성화를 동시에 규명한 연

구는 아직 미흡한 실정이다.

본 연구는 이러한 학문적, 산업적 필요성에 기반하여, 우수한

길항능력을 가진 것으로 알려진 Bacillus velezensis MWS28

균주(이하 MWS28)를 이용하여 사과재배에 있어 발생하는

주요 병해의 실질적인 문제 해결에 기여하고자 하였다. 이를

위해 사과나무의 주요 잎 병해인 갈색무늬병과 과실 병해인

탄저병에 대한 MWS28의 방제효과를 경엽처리 및 토양

관주처리를 통해 정량적으로 평가하였다. 또한 MWS28이

사과나무의 내재적 방어기작을 활성화하는지를 규명하기 위해,

항산화 시스템, PR 단백질, 그리고 방어신호 전달조절인자

인 WRKY 전사인자 관련 유전자들의 발현양상을 분자생물

학적 수준에서 분석하였다. 

재료 및 방법

Bacillus velezensis MWS28 배양

MWS28(Accession No. MK208682) 균주는 생육이 우수

한 포도나무 근권의 토양에서 분리하여 병원균 생장억제가

가장 우수한 균주를 선발하였다(Jin et al., 2018). MWS28

균주는 Tryptic Soy Broth (TSB; Difco, USA) 배지를 사용

하여 30°C, 150 rpm 조건의 진탕 배양기에서 48시간 동안

배양하였다. 배양 후 균체는 원심분리(8,000 rpm, 10 min)를 통

해 회수하였으며, 인산완충식염수(PBS, pH 7.4)로 2회 세척하

였다. 균주 현탁액의 농도는 분광광도계(spectrophotometer)를
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이용하여 600 nm에서의 흡광도(OD₆₀₀)를 측정하여 추정하

였고, 희석 평판법(dilution plating method)을 통해 최종 처리

농도를 1.0 × 109 cfu/ml로 조정하여 실험에 사용하였다.

MWS28을 이용한 사과 병해 방제효과 시험포장

사과 갈색무늬병과 탄저병 방제효과 시험은 자연 발생하는

사과원에서 ‘후지’ 품종을 대상으로 시험하였으며, 시험구는

반복당 1주를 대상으로 3반복을 완전임의로 배치하였다

(Table 1). 무처리구는 처리구의 비산을 고려하여 버퍼존을

충분히 두어 배치하였다. 또한, 시험포장은 살균제 영향을

피하기 위해 만개 후부터 수확기까지 타 살균제는 처리하지

않았고, 살충제는 사과 관행재배를 따랐다. 

MWS28을 이용한 사과 갈색무늬병 및 탄저병 방제효과

평가

사과 갈색무늬병과 탄저병에 대한 방제효과를 알아보기

위해 MWS28 현탁액(1 × 108 cfu/ml)을 100배 희석하여 6월

상순부터 10일 간격으로 갈색무늬병 시험구는 4회, 탄저병

시험구는 7회 처리하였다. 시험구는 MWS28 경엽처리구,

MWS28 관주처리구로 구성 하였다. 두 병해에 대해 경엽처

리는 주당 4L, 토양관주처리는 주당 40L 처리 하였으며, 최

종약제처리일부터 10일 간격 4회씩 주당 200엽(과)에 대한

발병수를 조사하였다. 조사된 발병엽(과)수는 발병률로 환산

하여 방제효과를 평가하였다. 

단일연도와 연속 관주처리에 따른 MWS28의 유도저항성

효과 비교

유도저항성 평가는 앞선 갈색무늬병 방제시험과 동일한

방법으로 MWS28 현탁액(1 × 109 cfu/ml)을 100배 희석하여 주

당 40 L씩 토양관주를 수행하였다. 약제처리시기는 매년 6월

상순 10일 간격 4회씩 처리하였고, 처리구는 단일연도(2025

년), 2년 연속(2024–2025년), 3년 연속(2023–2025년) 처리

구로 구성하였다. 갈색무늬병 방제효과 조사는 2025년에 실시

하였으며 최종약제처리일부터 10일 간격 4회씩 주당 200엽에

대한 갈색무늬병의 발병엽률을 조사하여 MWS28의 연속

처리에 따른 유도저항성 증가 효과를 비교하였다.

MWS28 처리에 의한 저항성 유전자 발현분석

 건전한 사과의 신초가 포함된 가지를 채취하여 실험실

Table 1. Test field information

Target disease Location Cultivar Tree age

Marssonia 
blotch

Pyeongtaek-si, 
Gyeonggi-do

Fuji 13~15

Anthracnose
Hwaseong-si, 
Gyeonggi-do

Fuji 9~11

Table 2. Primers for amplification of target genes and standard genes

Gene Accession no. Sequence(5’-3’)

AKR XM_008382208.2
F: AGGAGGATCAAGTTGGGTTCTCA 

R: GTGGAGAGCGATCATGTCTTCAT

APX XM_008387034.2
F: CCTGATGCTACCAAGGGTTGTG 

R: TCCAGATCGCTCCTTGTGGC

CAT XM_008350702.2
F: GCTCGAAGGAAGTCAGCACA 

R: CTGGTGGAGAAACTCGCCAA

PR1 XM_008372355.3
F: GCAGCAGTAGGCGTTGGTCCCT 

R: CCAGTGCTCATGGCAAGGTTTT

PR2 XM_008368189.3
F: CACTGACCCTGCAAACCAAT 

R: AGGCAAGGTCTATGCTACCAG

PR5 XM_029108558.1
F: AACTAGCATCCAAAGCTAGCC 

R: CCACAGTCTGCAGTTTCACAAG

PR8 XM_008364574.3
F: ACTTGCCTTGCATCATCAGC 

R: CCCTAGTGGTACTTGCACGG

WRKY1 XM_008381756.3
F: CAGGGTGTGCTCTCTCAGTC 

R: CAGCTGGCTTATCCACCAGTA

WRKY33 NM_001294127.1
F: TCCTGCAGTGTGATGGACTC 

R: ACAACCATCCTAAGCCTCAGTC

WRKY70 XM_017331733.2
F: CCGTCAAACACGTGAGAGAGA 

R: TGTGGTTGGTTCCCATTCGT

WRKY75 XM_008391676.3
F: ACTACAGGTGCACACATCACG 

R: TGTCACAACGACTCCTTCATC

F: forward, R: reverse. Primer sequences from Park(2023)
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조건에서 MWS28 현탁액(1 × 109 cfu/ml)을 분무기를 이용

하여 살포하였고, 대조구에는 처리구와 동일한 양의 멸균수를

처리하였다. 처리 후 0, 6, 12, 24, 48, 72시간 경과 시점에서 각

처리구별로 엽을 3반복으로 채취하였다. 채취된 시료는 즉시

액체질소로 급속 동결하여, 분석 전까지 -80°C 초저온 냉동

고에 보관하였다. 동결 시료는 액체질소 하에서 분쇄하여

미세분말로 만든 뒤, RNeasy Plant Mini Kit (Qiagen, Germany)

를 사용하여 Total RNA를 추출하였다. 추출된 RNA는

NanoDrop 2000 Spectrophotometer (Thermo Fisher Scientific,

USA)를 이용하여 순도(A260/A280 ratio)와 농도를 측정하

였다. 순도가 1.8−2.1 범위인 RNA 시료 1 μg을 주형으로

iScriptTM cDNA Synthesis Kit (Bio-Rad, USA)를 사용하여

역전사 반응을 수행하였고 cDNA를 합성하였다. 합성된

cDNA를 주형으로 하여 CFX96 Real-Time PCR Detection

System (Bio-Rad, USA)과 SsoFastTM EvaGreen® Supermix

(Bio-Rad, USA)를 이용해 특정 유전자의 발현을 정량 분석

하였다. 분석 대상 유전자와 표준유전자 증폭을 위한 프라

이머는 Park et al. (2023)이 제작한 프라이머를 참고하여 사

용하였다(Table 2). RT-PCR 반응조건은 95°C에서 3분간 초기

변성 후, 95°C에서 10초, 60°C에서 30초를 한 주기로 하여

총 40회 반복 증폭하였다. 유전자 발현량의 상대적 정량은

내부 표준유전자인 Actin으로 보정한 후, 2−ΔΔCt방법을 이용

하여 계산하였다(Livak and Schmittgen, 2001). 

통계분석

모든 실험데이터는 3반복 이상의 평균 ±표준편차(SD)로

나타내었다. 통계분석은 SAS 9.4 (SAS Corp.,USA) 프로그

램을 사용하였다. 포장시험에서 얻어진 처리구 간 발병률 및

방제가 데이터는 분산분석(ANOVA)을 실시한 후, Duncan

다중범위검정 (Duncan's Multiple Range Test, DMRT)을 통해

P<0.05 수준에서 유의성을 검정하였다. 유전자 발현 분석

데이터는 각 시간대별 처리군과 대조군간의 발현량차이를

Student'st-test를 이용하여 P<0.05 및 P<0.01 수준에서 유의

성을 분석하였다.

결과 및 고찰

MWS28을 이용한 사과 갈색무늬병 및 탄저병 방제효과

검정

경엽처리를 결과, 최종약제처리 후 10일차 조사에서 갈색

무늬병 6.7%, 탄저병 5.0% 발병하여 각각 67.0%, 69.1%의

방제효과를 보였으며 무처리구 대비 유의성이 나타났다

(Table 3, Table 4, Fig. 1, Fig. 2). 이후 시간이 경과함에 따라

40일차에 갈색무늬병 35.8%, 탄저병 39.8%를 보였지만, 탄

저병의 경우 30일차에도 52.9%의 방제효과를 유지하여 유

기농업자재 효능·효과 등록 기준(무처리 대비 50% 이상)을

충족하였다. MWS28 경엽처리 시 사과의 엽이나 과실 표면

에 부착되어 직접적으로 병원균에 작용하여 효과가 즉각적

Table 3. Incidence rate of Marssonia blotch on apples treated
with MWS28 prototype

Treatment
Incidence rate of diseased leaves (%)

10 daysa) 20 days 30 days 40 days

MWS28 soil drench 12.7bb) 13.7b 14.5b 15.3c

MWS28 spray 06.7c 10.2c 17.3b 24.2b

Control 20.3a 22.7a 30.7a 37.7a

a)Days after the last treatment
b)Values followed by the same letter were not significantly different
(p=0.05) according to Ducan’s multiple range test (DMRT)

Table 4. Incidence rate of Anthracnose on apples treated with
MWS28 prototype

Treatment
Incidence rate of diseased leaves (%)

10 daysa) 20 days 30 days 40 days

MWS28 soil drench 09.7b) 14.8 16.3 20.5

MWS28 spray 05.0 09.5 15.2 24.2

Control 16.2 24.8 32.3 40.2

a)Days after the last treatment
b)Values followed by the same letter were not significantly different
(p=0.05) according to Ducan’s multiple range test (DMRT)

Fig. 1. Control efficacy against Marssonia blotch evaluated
four times at 10-day intervals.

Fig. 2. Control efficacy against Anthracnose evaluated four
times at 10-day intervals after treatment.
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으로 나타났다. 이러한 결과는 겨자채 흰가루병, 포도 흰얼

룩병, 감귤 저장병, 고추 탄저병에 방제 효과를 나타냈다는

보고와 일치하였다(Jin et al., 2018, Lee et al., 2012, Lee et

al., 2016, Park et al., 2018). 다만 미생물기반 방제제는 온

습도, 강수량, 광노출 등 환경요인의 영향을 받아 현장 적용

시 약효 변동성이 존재하는 것으로 알려져 있으며(Kim,

2007; Torres-Rodriguez et al., 2022), 본 연구에서도 처리

후 시간이 경과함에 따라 방제효과가 감소하는 경향이 확인

되었다. 

MWS28 관주처리시, 최종약제처리 후 10일차 갈색무늬병

37.4%, 탄저병 40.1%로 무처리구 대비 유의성은 있었으나,

병해관리용 방제제로 사용하기에는 충분하지 않은 수준이었

다. 그러나 갈색무늬병의 경우 30일차 52.8%, 40일차 59.4%의

방제효과를 보였으며, 이는 무처리구에서 발병률이 빠르게

증가한 데 비해 처리구에서는 증가폭이 낮아 상대적인 방제

효과가 커진 것으로 판단된다.

MWS28의 식물병 방제 효과는 단일기작이 아닌 여러 메

커니즘이 복합적으로 작용한 결과로 해석 되는데, 이는 크게

직접적 길항작용과 유도전신저항성(ISR)을 통한 간접적

방제라는 두 가지 축으로 설명할 수 있다. MWS28이 생산하는

물질을 분석한 결과 Iturin과 Surfactin이 확인되었는데, 이

러한 리포펩타이드 계열 항생물질들은 곰팡이의 세포막을

파괴하거나 막 유동성을 변화시켜 세포사멸을 유도하는 것

으로 알려져 있다(Tao et al., 2024). Kim et al.(2021)은 MWS28

과 같은 계열의 B. velezensis AK-0 균주의 게놈분석 결과,

8개의 2차대사산물 생합성클러스터를 확인하였으며, Park

et al. (2024)은 B. velezensis GYUN-1190 균주가 생산하는

휘발성 유기화합물 (VOCs)과 배양여과액이 사과 탄저병균

(Colletotrichum fructicola)의 균사생장과 포자발아를 효과

적으로 억제한다고 보고하였다. 또한, Rashid et al. (2017)은 B.

velezensis가 biofilm 형성 및 Surfactin 생성 등을 통해 벼의

병원성 미생물에 대한 전신유도저항성을 유도한다고 하였으

며, Chen et al. (2024)은 β-1,3-glucanase 등 방어 관련 효소의

활성을 촉진하고 SA 및 JA 신호 경로를 활성화하여 수박

시들음병을 발병을 억제한다고 보고한 바 있다. 

본 연구 결과, MWS28은 경엽처리와 관주처리 모두에서

무처리 대비 병 발생을 유의하게 억제하였으며, 이는 MWS28

이 다양한 적용방식으로 사과병해 방제에 활용될 수 있는

잠재력을 가졌음을 보여준다. 경엽처리는 병원균이 주로 침

입하는 잎과 과실 표면에 직접 작용하여 즉각적인 효과를

기대할 수 있으며, 관주처리는 뿌리에 정착하여 식물 전체의

저항성을 지속적으로 유도하고 토양 내 병원균 밀도를 억제

하는 장기적인 효과를 가져올 수 있다(Podile and Kishore,

2006). 이는 재배환경 및 병 발생 양상에 따라 단독 또는 병

행처리 전략을 활용할 수 있을 것으로 판단된다. 

단년도와 연속년도 관주처리에 따른 MWS28의 유도저항성

효과 비교

MWS28의 연속 처리 효과를 확인하기 위해 단년도, 2년

연속, 3년 연속 관주처리구의 갈색무늬병 발병률을 비교하

였다(Fig. 3). 최종약제처리 후 10일차 조사에서 2년 및 3년

연속 처리구의 방제효과는 단년도 처리구보다 15.4%, 13.8%

높았다. 20일차 조사에서도 단년도 처리구가 30.8%의 방제

효과를 보인 반면, 2년 및 3년 연속 처리구는 51.5% 높은

방제효과를 보였다. 2년연속 처리와 3년연속 처리구간 방제

가는 차이가 보이지 않았다. 이러한 결과로 보아 MWS28이

일시적으로 작용한 것이 아니라 연속처리에 의해 근권에 안

정적으로 정착하면서 유도저항성이 발현되었고, 그 효과가

다음해까지 지속되어 단년도 처리보다 방제효과가 빠르게

나타난 것으로 사료된다. 일반적으로 토양에 유입된 길항미

생물은 초기에는 토착 미생물군과의 경쟁과 환경 스트레스

등으로 인하여 정착하는데 어려움을 겪는다. 그러나 반복적

으로 길항미생물을 처리하여 토양 내 밀도를 유지 및 증가

시키고 토양 환경에 대해 적응시키면 장기적으로 정착 가능

성을 향상 시킬 수 있다(Knights ET AL., 2024, Romano et

al., 2020). 실제로 Bacillus amyloliquefaciens NJN-6을 포함

한 Bio 유기질 비료를 연속적으로 처리한 연구에서는 2년

이상 연속 처리 시 시들음병 억제 효과가 유의하게 향상되

었으며, 동시에 근권 내 유익 세균 군집의 안정화가 관찰되

었다(Shen et al., 2015; Lin et al., 2016). 또한, 연속 처리된

미생물제제는 근권에서 항균물질 생산, 양분 경쟁, 병원균

억제성 미생물의 상대적 증가 등을 통해 토양의 억제성

(suppressiveness)을 점진적으로 강화할 수 있다. Lin et

al.(2016)은 연속적인 bio-organic fertilizer 처리가 근권 세

균 군집의 다양성과 안정성을 높여, 병원균 침입 후에도 억

제 기능을 유지하는 회복력 있는 미생물 생태계를 형성한다

고 보고하였다. 또한 길항미생물 처리는 식물체의 유도저항

성을 누적적으로 강화했을 가능성도 고려할 수 있다. 미생

물에 의해 유도되는 ISR은 즉각적인 방어 반응보다는 프라

Fig. 3. Control efficacy of the prototype product applied as a
single-year(A), two-year(B) and three-year(C) consecutive
treatment.



439 이혜민·강문수·박경석·오소영

이밍 상태를 형성하여, 이후 병원균 침입 시 방어 반응을

빠르고 강하게 유도하는 특성을 가진다(Verhagen et al.,

2004). 이러한 프라이밍 효과는 단일 처리보다는 반복 처리

에서 더 안정적으로 유지되며, 다년간 처리 시 식물–미생물

상호작용이 점차 안정화되는 경향이 보고되어 있다(Song

and Ryu, 2018).

MWS28 처리에 의한 저항성 유전자 발현분석

MWS28 균주가 어떻게 사과나무의 병 저항성을 높이는

지 그 기작을 이해하기 위해, 저항성과 관련된 세 가지 주요

유전자 그룹(항산화 관련 유전자, 병원성 관련유전자, WRKY

전사인자)의 발현양상을 RT-PCR로 분석하였다. 그 결과,

MWS28 처리는 이들 방어 관련 유전자의 발현을 신속하고

강력하게 유도하는 것으로 나타났다. 

MWS28 처리 후 항산화 효소 관련 유전자인 AKR(Aldo-

Keto Reductase)과 CAT(Catalase)의 발현을 분석한 결과,

두 유전자 모두 처리 후 시간 경과에 따라 발현량이 유의하게

증가하였다(Fig. 4). 특히, AKR 유전자는 처리 후 12시간째

에, CAT 유전자는 24시간째에 최대 발현 수준을 보인 후

점차 감소하는 경향을 보였다 관주처리시 최고 발현량은

AKR의 경우 무처리 대비 250배, CAT의 경우 105배 이상이

었으며, 스프레이처리시 최고 발현량은 각각 무처리 대비 5

배, 17500배로 처리방법에 따른 발현량의 차이가 크게 나타

났다. 항산화 유전자의 발현유도는 식물의 방어과정에서 발

생하는 부수적인 피해를 최소화하는 중요한 기작이다. 병원균

침입 시 식물은 방어 신호 및 직접적인 살균 작용을 위해

활성산소종(ROS)을 폭발적으로 생산하는데, 이는 병원균

뿐만 아니라 식물 자신의 세포에도 손상을 줄 수 있다.

CAT, APX와 같은 항산화효소는 과도한 ROS를 제거하여

세포를 보호하는 역할을 한다. MWS28처리에 의해 AKR,

CAT 유전자의 발현이 선제적으로 증가한 것은, 식물이 본

격적인 방어 반응에 돌입했을 때 발생할 수 있는 산화 스트

레스에 미리 대비하도록 하여, 방어의 효율성을 높이고 부

작용을 줄이는 정교한 전략으로 해석할 수 있다. 따라서

MWS28은 항산화 시스템을 미리 활성화시키는 '프라이밍'

역할을 수행함을 시사한다. 

PR(Pathogenesis-Related) 단백질은 식물이 병원균의 공격에

맞서기 위해 생산하는 핵심적인 방어 물질 그룹이다(Zribi

Fig. 4. Expression of AKR (Aldo-Keto Reductase), CAT (Catalase), and APX (Ascorbate Peroxidase) genes after MWS28 treatment.
Data represent means ± SD for three technical replicates. Statistical analysis was performed using one sample Student t-test. Relative
expression levels were normalized to hpi 0. Single stars denote P < 0.05, while double stars denote P < 0.01.
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et al., 2021). 본 연구에서는 다양한 PR 유전자군 (PR1, PR2,

PR5, PR8)의 발현 변화를 조사하였다. 그 결과, MWS28 처

리 후 모든 PR 유전자의 발현이 대조군에 비해 현저하게 증

가하는 것을 확인하였다(Fig. 5). 정도의 차이는 있었으나

모든 PR 유전자들이 처리방법에 관계없이 12시간 이내에

무처리대비 5~48배 이상 발현량이 증가하였으며, 72시간까지

5~30배이상 높은 발현수준을 유지하였다. PR1은 전신획득

저항성(SAR)의 대표적인 표지 유전자로, 처리 후 24시간부터

급격히 발현이 증가했다. PR2와 PR8은 곰팡이 세포벽의

주성분인 글루칸과 키틴을 직접 분해하는 효소로, 이들

유전자의 발현 증가는 MWS28 처리가 곰팡이 병원균에 대한

직접적인 방어능력을 강화시킴을 의미한다. 세포막 투과성을

Fig. 5. Expression of PR1 (Pathogenesis-Related Protein1), PR2 (β-1,3-Glucanase), PR5 (Thaumatin-like Protein, TLP), PR8
(Chitinase), and PR10 (Ribonuclease-like protein) genes after MWS28 treatment.
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변화시켜 항진균 활성을 나타내는 PR5 또한 다른 PR 유전

자들과 유사하게 발현이 크게 상향되었다. PR1과 PR2는

살리실산(SA) 의존적 방어 반응의 대표적인 지표 유전자로

알려져 있으며, PR5와 PR8은 SA뿐만 아니라 자스몬산/에

틸렌(JA/ET) 관련 방어 반응과도 연관된 것으로 보고되어

있다(Fang et al., 2025, Han and Schneiter, 2024). 본 연구

에서는 SA 또는 JA/ET 신호전달 물질의 직접적인 정량 분석은

수행하지 않았으나, 기능적으로 상이한 PR 유전자들의

이러한 동시 발현 양상은 기존 문헌에 근거할 때 SA 매개

방어 반응을 중심으로 JA/ET 관련 방어 기작이 함께 관여

하는 복합적이고 다층적인 방어 반응이 유도되었을 가능성을

시사한다. 이러한 방어반응의 특성은 MWS28이 갈색무늬병,

탄저병 등 생활사가 다른 다양한 곰팡이 병원균에 대해

비교적 광범위한 방제 스펙트럼을 나타내는 기작적 배경으로

해석될 수 있다. 한편, MWS28 균주 처리가 직접적인 항균

활성과 더불어 유도저항성(ISR)을 동시에 유발하는 경우,

Fig. 6. Expression of WRKY transcription factor genes after MWS28 treatment.
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방어 반응의 지속적 활성화로 인해 작물체의 생장이나 자원

분배에 불리한 생리적 부담(fitness cost)이 발생할 가능성도

고려할 필요가 있다. 따라서 MWS28 처리에 따른 방어

효과와 생장 간의 균형을 평가하는 추가적인 생리·생육 수준

의 검토가 요구된다.

WRKY 전사인자는 식물 방어 신호전달 네트워크에서 상

위 조절자 역할을 하는 핵심 단백질이다(Saha et al., 2023).

이들은 다양한 방어 관련 유전자들의 발현을 조절함으로써

식물의 면역 반응을 총괄한다. 본 연구에서 분석한 WRKY1,

WRKY33, WRKY70 유전자는 모두 MWS28 처리에 의해

발현이 유의하게 증가하였다(Fig. 6). WRKY1과 33유전자는

처리방법에 관계없이 모두 무처리 대비 5배 이상증가하였으며,

WRKY70 유전자는 관주처리시 72시간까지 무처리 대비

5배이상 높은 발련량을 유지하였다. 특히 WRKY70과 같은

특정 전사인자는 SA와 JA 신호전달경로간의 균형을 조절

하여, 생장과 방어 사이의 자원배분을 최적화하고 다양한

종류의 병원균에 효과적으로 대응하도록 돕는다(Emma et

al., 2024). 이 유전자의 발현 증가는 MWS28이 식물의 복잡한

호르몬 네트워크를 정교하게 조절하여 최적의 방어 상태를

유도함을 보여준다. WRKY33 역시 식물성 항균물질 생합

성을 조절하는 데 중요한 역할을 한다. 따라서 WRKY1,

WRKY33, WRKY70의 발현이 모두 증가한 것은 MWS28이

단순히 개별 방어 유전자를 활성화하는 것을 넘어, 식물의

전체적인 방어시스템을 자극하여 광범위하고 체계적인 저항성

반응을 이끌어낸다는 것을 입증하는 중요한 결과이다.
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요 약 기후변화로 인한 잦은 강우와 이상기온 환경은 사과에 곰팡이병 발생 빈도와 피해 규모를 증가시켜 생산량과

품질 저하의 핵심 원인으로 지목되고 있다. 본 연구는 토양 유래 균주인 Bacillus velezensis MWS28이 사과 갈색무

늬병과 탄저병 방제에 대한 현장 효능을 평가하고 식물 방어 유전자 발현 분석을 통해 작용 메커니즘을 규명하고자

하였다. MWS28 경엽처리 시 10일차 갈색무늬병 67.0%, 탄저병 69.1%의 방제 효과를 보였으며, 관주처리 시에는

40일차 갈색무늬병 59.4%, 탄저병 49.0%의 방제효과를 보였다. MWS28 처리군에서는 대조군에 비해 항산화 관련

유전자인 AKR과 CAT, 병 저항성 관련 유전자인 PR1, PR2, PR5, PR8, 그리고 방어 신호 조절 전사인자인

WRKY1, WRKY33, WRKY70의 발현이 전반적으로 유의하게 증가하였다. 특히 AKR과 CAT 유전자는 각각 5~250

배 이상과 17,500~100,000배까지 발현이 크게 유도되었으며, PR1, PR2, PR5, PR8 유전자는 7~45배 수준의 발현 증

가를 보였다. 또한 WRKY1과 WRKY33은 각각 3~7배 및 7~9배 발현이 증가하였고, WRKY70은 관주 처리 시 5배

이상 발현이 유도되었다. 이러한 결과는 MWS28 처리가 항산화 반응과 병 저항성 관련 방어 기작을 신속하고 뚜렷

하게 활성화함을 시사하며, MWS28 균주가 생산하는 항균 물질이 병원균에 대한 직접 억제 효과와 더불어, 식물체

자체의 내재적 방어시스템인 유도전신저항성을 활성화하여 나타나는 복합적인 기작의 결과로 해석된다. 따라서

MWS28 균주는 화학 농약 사용을 절감하고, 농약 저항성 문제를 관리하며, 지속가능한 사과 생산 체계를 구축하는

데 기여 할 수 있는 매우 유망한 생물학적 자원으로 평가된다. 

색인어: 사과, Bacillus velezensis, 생물방제, 기후변화, 전신유도저항성

⊙ ·········································································································································  ⊙


	사과나무 주요 병해에 대한 Bacillus velezensis MWS28 균주처리의  방제효과 및 저항성 유전자 발현 분석
	Abstract
	서론
	재료 및 방법
	결과 및 고찰
	Literature Cited
	요약


