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요 약 문

자생 생물자원의 유전자 다양성 연구(동물 분야)

1. 용역사업의 배경 및 목적

우리나라는 기후의 특성상 많은 생물종을 가지고 있는 생물자원의 보고로, 

2010년에 국립생물자원관에 의해 조사된 한반도 자생생물 수는 3만 6921종이 등

록되었다. 한반도에서 자연 상태로 서식하는 한반도 고유종 및 자생생물은 세계의 

유일무이한 생물자원으로 국가 기본 재산으로서의 가치가 매우 크다고 할 수 있

다. 최근 나고야 의정서가 발효된 시점에서, 자생생물에 관한 지속적인 연구는 본

격적인 국가 간 생물자원 전쟁에서 자생생물에 대한 주권을 지킬 수 있는 근거 자

료로 활용될 수 있을 것이다. 그러나 최근 도시화와 산업화로 인한 서식지 파괴와 

무분별한 남획 등으로 우리나라 고유의 생물종들이 멸종위기에 처해 있으며, 이들 

멸종위기에 처해 있는 생물종에 대한 유전자 자료의 축적과 관리를 통해 고유 생

물종에 대한 주권을 확보하여야 할 필요성에 직면하게 되었다. 점점 사라져가는 

생물종들을 효율적으로 보전하고, 관리하는 정책을 수립하고, 그것을 실행하기 위

해서는 생물의 특성 및 진화의 모든 정보를 보유하고 있는 유전적 특성을 파악하

여 정확히 종을 인식하는 과정이 필수적으로 선행되어야 한다. 더불어 확보된 유

전자원을 향후 학술연구와 산업에 이용하기 위하여 보유 유전자를 관리하는 체계

의 구축이 필요하다. 따라서 본 연구의 목적은 우리나라에서 자생하는 멸종위기의 

생물종에서 소기관 유전체의 염기서열을 결정하고, 유전체의 특성을 연구하며, 확

보된 유전자원의 관리를 위한 기초자료를 제공하는 데 있다. 2006년부터 2012년

까지는 환경부와 국립생물자원관에서 주요 생물자원의 유전자 분석 연구를 통하

여, 멸종위기동물 및 고유종에서 총 108종에서 미토콘드리아 유전체의 염기서열을 

결정하였으며 19종의 유전다양성 분석을 수행하였다. 2013년 8차년 사업에서는 

종의 선정에 있어 차별성을 두어 총 11건의 주요 생물종에서 전체 미토콘드리아 

유전체의 염기서열을 결정하였고, 4종의 멸종위기종 및 고유종에서 유전다양성 분

석이 수행되었다. 그리고 2014년에는 멸종위기종과 고유종의 유전자(체) 관리 체

계 구축의 필요성에 따라 총 20종에 대한 genome survey와 5종의 유전다양성 

분석이 수행되었다. 2015년도 사업은 genome survey 분야와 소기관 유전체 분

야가 분리되어 총 9종의 소기관 유전체 정보 확보와 5종의 유전다양성 연구가 수

행되었다. 

- ii -

2. 연구사업의 범위

지난 9년간의 사업에서 유전체 분석이 끝난 종을 제외하고, 표본 확보가 가능

하면서 우선적으로 유전체 정보의 확보가 필요한 종들 가운데 조류 2종, 곤충 4

종, 무척추동물 3종, 총 9건을 선정하여 전체 소기관 유전체 분석을 실시하였으며, 

5종의 멸종위기종을 선정하여 유전다양성 분석 연구를 수행하였다. 또한, 자원관

(용역, 자체) 및 외부 연구를 통해 분석된 종들의 유전다양성 분석 연구 현황 파

악 및 재분석 종 목록을 제시하였다. 소기관 유전체 연구대상종은 총 9종으로 긴

점박이올빼미, 잿빛개구리매, 큰자색호랑꽃무지, 큰홍띠점박이푸른부전나비, 물장

군, 대모잠자리, 기수갈고둥, 나팔고둥, 참달팽이를 선정하였고, 유전다양성 연구대

상종은 총 5종으로 맹꽁이, 물장군, 붉은점모시나비, 흰발농게, 기수갈고둥으로 선

정하였다. 

3. 연구방법

직접 채집 혹은 분양을 받은 연구대상종의 표본에서 DNA를 추출한 후, 1차년

도부터 진행해 온 축적된 연구방법을 토대로 일반적인 프라이머 및 특이적인 프라

이머를 활용하여 전체 소기관 유전체의 염기서열을 결정하였다. 이후 결정된 염기

서열을 바탕으로 소기관 유전체 유전자의 동정, 구조 분석, 타 분류군과의 비교를 

통한 소기관 유전체의 특성 규명 등을 수행하여 소기관 유전체의 특징을 확인하였

다. 유전적 다양성 분석의 경우 종별 2~4개 집단 40개체 이상을 대상으로 하였으

며, 미토콘드리아 마커, 핵 유전자 마커, microsatellite 등을 각 연구대상종에 맞

게 사용하였다. 이후 염기서열 혹은 genotyping 결과를 바탕으로 유전자 마커별 

유전적 다양성, 유전적 구조 등을 분석하였으며, 각 분류군별 특성 등을 비교 분석

하여 보전 방법 등을 제시하고자 하였다. 

4. 연구결과

가. 멸종위기종의 미토콘드리아 유전체 연구 분야

1) 조류의 유전체 특성 규명

조류의 연구대상종은 긴점박이올빼미와 잿빛개구리매 2종을 선정하였다. 긴점

박이올빼미와 잿빛개구리매는 일반적인 척추동물의 미토콘드리아 유전자 구성(13

개 protein-coding gene, 2개의 rRNA, 22개 tRNA 유전자) 및 배열과 일치하였

다. 긴점박이올빼미의 전체 미토콘드리아 유전체의 염기서열은 총 16,636bp로서, 
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점박이올빼미, 잿빛개구리매, 큰자색호랑꽃무지, 큰홍띠점박이푸른부전나비, 물장

군, 대모잠자리, 기수갈고둥, 나팔고둥, 참달팽이를 선정하였고, 유전다양성 연구대

상종은 총 5종으로 맹꽁이, 물장군, 붉은점모시나비, 흰발농게, 기수갈고둥으로 선

정하였다. 

3. 연구방법

직접 채집 혹은 분양을 받은 연구대상종의 표본에서 DNA를 추출한 후, 1차년

도부터 진행해 온 축적된 연구방법을 토대로 일반적인 프라이머 및 특이적인 프라

이머를 활용하여 전체 소기관 유전체의 염기서열을 결정하였다. 이후 결정된 염기

서열을 바탕으로 소기관 유전체 유전자의 동정, 구조 분석, 타 분류군과의 비교를 

통한 소기관 유전체의 특성 규명 등을 수행하여 소기관 유전체의 특징을 확인하였

다. 유전적 다양성 분석의 경우 종별 2~4개 집단 40개체 이상을 대상으로 하였으

며, 미토콘드리아 마커, 핵 유전자 마커, microsatellite 등을 각 연구대상종에 맞
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4. 연구결과

가. 멸종위기종의 미토콘드리아 유전체 연구 분야

1) 조류의 유전체 특성 규명

조류의 연구대상종은 긴점박이올빼미와 잿빛개구리매 2종을 선정하였다. 긴점

박이올빼미와 잿빛개구리매는 일반적인 척추동물의 미토콘드리아 유전자 구성(13

개 protein-coding gene, 2개의 rRNA, 22개 tRNA 유전자) 및 배열과 일치하였

다. 긴점박이올빼미의 전체 미토콘드리아 유전체의 염기서열은 총 16,636bp로서, 
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와 비교하면 유사한 염기서열의 길이를 보여준다(16,307~18,966bp). 잿빛개구리

매의 CR은 trnT와 trnP 사이에 위치하며, pseudo control region (Ψ-CR)이 

trnE와 trnF 사이에 위치하는 점은 원시 조류의 미토콘드리아 유전자 배열양상과 

다른 점이라 할 수 있다. 잿빛개구리매의 단백질 암호화 유전자 중에서 ND3의 경

우 염기서열의 frameshift 현상으로 발생한 extra base site가 존재한다. 잿빛개

구리매의 CR의 구조적 특징과 ΨCR을 포함한 비암호화 영역에서 확인한 tandem 

repeat sequence는 향후 개체 식별이나 종 감별을 위한 마커로 활용할 수 있는 

유용한 정보로 가치가 클 것으로 예상된다.

2) 곤충의 유전체 특성 규명

곤충의 연구대상종은 큰자색호랑꽃무지, 큰홍띠점박이푸른부전나비, 물장군, 대

모잠자리 총 4종을 선정하였다. 큰자색호랑꽃무지를 포함한 꽃무지과(Cetoniidae)

의 곤충에 대한 특성을 분석한 결과, 큰자색호랑꽃무지는 꽃무지과내의 다른 곤충

들과 달리 761 bp의 가장 작은 A+T-rich region을 보유하고 있음을 확인하였

다. 큰자색호랑꽃무지의 A+T-rich region의 크기가 매우 작은 크기였으나 A+T 

함량은 다른 곤충과 비슷하였으며, 단백질 유전자의 codon 수, rRNA 및 tRNA 

크기 등은 알려진 꽃무지과 곤충의 범주에 속하였다. 큰홍띠점박이푸른부전나비 

미토콘드리아 유전체에서는 곤충에서 가장 빈번하게 발견되는 유전자 배열과 달리 

나비목에서 특이적으로 발견되는 배열로 trnI, trnQ 및 trnM 의 순서 대신 trnM, 

trnI 및 trnQ의 배열을 갖고 있었다. A+T-rich region내에서 1개의 tRNA-like 

structure 가 존재하였다. 이러한 유사 tRNA가 A+T-rich region에 존재할 수 

있는 것은 아마 primer로 작동 후 cleave 되지 않고 남아있는 가운데 

non-coding A+T-rich region의 진화율을 따라 정규 tRNA와 많이 분화한 형태

로 남아있는 것으로 추정된다. 물장군의 전체 미토콘드리아 유전체에서 단백질 암

호화 유전자 염기서열을 코돈 사이트별로 나누어 분석했을 때 3rd codon position

이 나머지 사이트에 비해 현저히 높은 AT% 비율을 보인다. 이러한 패턴은 물장

군의 근연종인 장구애비류 4종에서도 명확히 확인하였다. 물장군은 다른 노린재류

에 비해 현저히 긴 미토콘드리아 유전체 염기서열을 가지고 있다. 물장군의 미토

콘드리아 유전체 길이가 다른 노린재류와 차이를 보이는 이유는 control region으

로 예상되는 A+T-rich region의 길이 차이로 보인다. 대모잠자리 미토콘드리아 

유전체의 A+T-rich region 내에서 tRNA-like structure를 확인할 수 있었다. 

두 개의 tRNA-like structure가 발견되었는데 그 중 하나는 trnF와 유사한 구조
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이며 다른 하나는 trnK와 유사한 구조이다. 이러한 유사 tRNA가 A+T-rich 

region에 존재할 수 있는 것은 아마 primer로 작동 후 cleave되지 않고 남아 있

는 가운데 non-coding A+T-rich region의 진화율을 따라 정규 tRNA와 많이 

분화한 형태로 남아있는 것으로 추정된다. 

3) 무척추동물의 유전체 특성 규명

무척추동물의 연구대상종은 기수갈고둥, 나팔고둥, 참달팽이 총 3종을 선정하

였다. 기수갈고둥의 전체 미토콘드리아 유전체는 총 15,803bp 길이를 가지며, 기

수갈고둥의 미토콘드리아 배열양상은 갈고둥상목의 4종의 유전자 배열양상과 동일

하며, 연체동물의 다른 상목 준위 그룹의 유전자 배열양상과는 뚜렷한 차이를 보

인다. 기수갈고둥의 단백질 암호화 유전자 영역의 염기 skewness 분석에서 특이

점은 기수갈고둥의 경우 large noncoding region을 제외하고 모든 영역이서 

negative AT-skew 값을 보이는 반면 다른 Nerita 종들의 경우 rRNA 유전자에

서 positive AT-skew 값을 보인다. 이 점을 속(genus)로 분류되는 두 그룹 간 

진화적 양상에 따른 차이인지에 대해 명확한 서술을 하기는 어렵지만, 미토콘드리

아 ribosomal RNA 유전자 정보를 이용하여 이 두 그룹을 구별하기 위한 분자마

커로서 다른 유전자에 비해 유용성이 있을 것으로 생각된다. 나팔고둥의 전체 미

토콘드리아 유전체에서 결정된 염기서열은 총 15,330bp로 확인되었다. 나팔고둥

의 미토콘드리아 유전자 배열은 신생복족강 수염고둥과에 속하는 각시수염고둥과 

동일한 양상을 보여 준다. 신복족목에 속하는 Fusiturris similis 에서만 trnV의 

위치가 trnS(ucn)와 trnT 사이에 위치하지만, 다른 신복족목에서는 12S rRNA와 

16S rRNA에 위치한다. 흡강목에 속하는 각시수염고둥과 나팔고둥도 trnV가 두 

개의 rRNA 유전자 사이에 위치함을 확인하였다. 참달팽이의 전체 미토콘드리아 

유전체에서 결정된 염기서열은 총 13,979bp로 13개의 단백질 암호화 유전자 중

에서 ND5 유전자가 1,677bp로 가장 길고, ATP8이 156bp로 가장 짧다. 참달팽

이와 같은 유페목에 속하는 Cepaea nemoralis와 미토콘드리아 유전자 배열을 비

교하였을 때, trnG와 trnH, trnS와 ND4의 위치가 변경되었음을 확인할 수 있었

다.

나. 멸종위기종의 유전자 표지 개발 및 유전다양성 분석

1) 맹꽁이의 유전다양성 분석

국내 멸종위기동물인 맹꽁이에 대한 14개의 microsatellite marker를 처음으
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위치가 trnS(ucn)와 trnT 사이에 위치하지만, 다른 신복족목에서는 12S rRNA와 

16S rRNA에 위치한다. 흡강목에 속하는 각시수염고둥과 나팔고둥도 trnV가 두 

개의 rRNA 유전자 사이에 위치함을 확인하였다. 참달팽이의 전체 미토콘드리아 

유전체에서 결정된 염기서열은 총 13,979bp로 13개의 단백질 암호화 유전자 중

에서 ND5 유전자가 1,677bp로 가장 길고, ATP8이 156bp로 가장 짧다. 참달팽

이와 같은 유페목에 속하는 Cepaea nemoralis와 미토콘드리아 유전자 배열을 비

교하였을 때, trnG와 trnH, trnS와 ND4의 위치가 변경되었음을 확인할 수 있었

다.

나. 멸종위기종의 유전자 표지 개발 및 유전다양성 분석

1) 맹꽁이의 유전다양성 분석

국내 멸종위기동물인 맹꽁이에 대한 14개의 microsatellite marker를 처음으
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로 새롭게 개발하였다. 개발된 14개의 microsatellite 유전자를 이용하여 집단유전

학적 분석을 실시한 결과 국내 맹꽁이 야생 집단들은 '매우 낮은 집단 내 유전적 

다양성'을 가지고 있는 것으로 나타났다. 이는 많은 지역 집단이 절멸의 위기를 겪

고 있으며, 상대적으로 이동성이 작아 낮은 수준의 메타개체군 역동성을 가지고 

있을 것으로 예상된다. 전체 조사된 맹꽁이집단 간 비교적 큰 유전적 분화가 관찰 

되었다. 특히 제주도 지역 집단과 내륙지역 집단 간에 매우 뚜렷한 유전적 분화양

상이 관찰되었다. 이는 지역 집단 간 개체이동이 적고 적은 유효집단크기 때문일 

것으로 추정할 수 있다. 우리나라 맹꽁이의 야생집단들은 크게 제주도집단과 내륙

집단, 2개의 group으로 크게 나눌 수 있었다. 연구가 수행된 맹꽁이 대부분의 집

단이 유전적 다양성이 매우 낮았고 집단 간 유전적 분화양상이 크게 나타나는 것

으로 보아 집단간 개체이동이 적으며 유효개체수가 적은 것으로 판단되어 멸종위

기종인 맹꽁이 집단에 대한 보전대책이 필요할 것으로 보인다.

2) 물장군의 유전다양성 분석

멸종위기종인 물장군의 국내 개체군 유전자 분석을 진행하기 위해 김포시와 

강화군 및 제주도 지역으로부터 총 41개체의 샘플을 확보하였다. 특히, 강화군 및 

내륙지역에서 야생 표본을 확보하기 위한 과정에서 어려움이 많았는데, 이러한 원

인으로 가뭄의 영향과 많은 농수로의 시멘트 교체가 물장군의 서식지 감소와 관련

이 있는 것으로 보인다. NGS 분석 데이터를 이용하여 63개의 후보군으로부터 개

체 간의, 집단 간의 변이를 보이는 10개의 microsatellite marker를 개발하였다. 

개발한 microsatellite marker를 이용하여 집단유전학적 분석을 실시한 결과, 국

내 물장군은 집단 내 낮은 유전적 다양성을 가지고 있는 것으로 나타났다. 이는 

짧은 시간 동안 급격한 개체군의 감소와 관련이 있을 것으로 보이며, 뿐만 아니라 

물장군 멸종위기종 복원을 위한 인공증식 개체들의 주기적인 방사도 영향을 미쳤

을 것으로 예상된다. 강화군와 제주도 지역의 집단 간에는 유전적으로 유의미한 

분화를 보였지만, 그 값이 매우 낮아 충분히 분화했다고 보기 어려웠으며, 

STRUCTURE 및 AMOVA 결과에서도 지역 집단 간의 변이보다는 집단에 상관없

이 개체 간의 변이의 비중이 더 크다는 것이 나타났다. 이러한 결과는 1990년대 

이후 서식지 파괴 및 수질오염으로 인한 급격한 개체 수 감소 및 집단의 크기 감

소와 관련이 있을 것으로 판단된다. 본 연구과제로부터 얻은 국내 멸종위기종인 

물장군의 집단 내 유전적 다양성 및 집단 구조에 대한 분석 결과들은 물장군 집단

들의 현재 상황에 대한 이해뿐만 아니라, 추후 복원을 위한 해결방법을 찾는 데 

있어 중요한 기초자료로 사용될 것이다. 

- vi -

3) 붉은점모시나비의 유전다양성 분석

붉은점모시나비 유전체 서열로부터 microsatellite를 탐색한 결과, 총 7,044개

의 microsatellite 후보 유전자 좌위를 발견하였으며, 이중 12개의 유전자 좌위를 

개발하였다. 각 유전자 좌위별 유전적 다양성을 비교한 결과, 전체 12개 유전자 

좌위에서 좌위별 대립유전자는 최소 6개에서 최대 22개의 대립유전자가 관찰되었

으며, 이들의 유전적 다양성은 집단 간 상당한 분화를 갖는 유전자 좌위를 확인하

였다. 붉은점모시나비 40개체 전체에 대한 유전적 구조 분석 결과, 2개의 유전자 

그룹으로 나뉘는 것을 확인하였다. 국내 3개 집단에 대한 집단 간 유전적 다양성

을 분석한 결과, 집단별 유전자 좌위별 대립유전자는 강원도 삼척 집단에서 가장 

높은 대립유전자를 보유한 집단으로 확인하였으며, 이형접합자 빈도의 경우 충북 

영동 집단에서 가장 낮은 수치를 나타냈다. 세 집단에 대한 유전적 분화에 대해 

분석한 결과, FST의 경우 세 집단 간 통계적으로 유의한 유전적 분화를 나타냈으

며, RST의 경우 강원도 삼척 집단이 다른 두 집단(경북 의성과 충북 영동)과 통계

적으로 유의한 분화를 나타내었다. 이러한 결과는 앞서 언급한 대로 집단 간 형태

형질(앞날개 길이) 측정결과와 유사하며, 결과적으로 최소 강원도 삼척 집단은 형

태형질적 및 집단유전학적 분화를 나타냈다. 결과적으로 붉은점모시나비는 전반적

으로 집단 간 유전적 교류가 비교적 활발했던 것으로 유추할 수 있다. 그러므로 

특정 지역에 대한 보전과 함께 발생 지역 전체에 대한 종합적 보전이 중요할 것으

로 보여진다. 

4) 흰발농게의 유전다양성 분석

흰발농게는 확보된 표본 중 일부를 이용하여 지앤시바이오 회사를 통해 NGS

기법 중 Hiseq4000 방법으로 흰발농게 유전체 서열 일부를 확보하였고, 그 중에

서 Microsatellite 부위가 확인된 염기서열 92,925개를 얻을 수 있었다. 프라이머

3 프로그램을 이용하여 50개의 Microsatellite 유전좌위를 증폭할 수 있는 후보군 

프라이머를 선별하였으며, PCR증폭 실험 및 염기서열 확인을 통해 다형성의 반복

수를 보이는 프라이머쌍 12개를 선별하였다. 각각의 프라이머에는 형광프라이머와 

결합할 수 있는 M13-tailed primer를 부착하여 multiplex PCR증폭을 통해 유전

자형 분석을 수행하였다. 유전적 다양도를 분석한 결과 강화집단이 다른 두 집단

에 비해 가장 높은 HO와 HE값을 보였다. Pairwise FST와 pairwise RST의 값을 

통해 강화와 순천사이의 유전적 거리가 가장 큰 것을 확인 할 수 있었으나, 얻어

진 값을 이용한 AMOVA test에서는 어떤 그룹으로 나누어도 통계적으로 유의하

지 않았다. 그러나 Bayesian clustering analysis 결과 서해안집단(강화와 서천)

과 남해안집단(순천)으로 2개의 유전자 그룹이 관찰되었다.  
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로 새롭게 개발하였다. 개발된 14개의 microsatellite 유전자를 이용하여 집단유전
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다양성'을 가지고 있는 것으로 나타났다. 이는 많은 지역 집단이 절멸의 위기를 겪
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이 있는 것으로 보인다. NGS 분석 데이터를 이용하여 63개의 후보군으로부터 개

체 간의, 집단 간의 변이를 보이는 10개의 microsatellite marker를 개발하였다. 

개발한 microsatellite marker를 이용하여 집단유전학적 분석을 실시한 결과, 국

내 물장군은 집단 내 낮은 유전적 다양성을 가지고 있는 것으로 나타났다. 이는 

짧은 시간 동안 급격한 개체군의 감소와 관련이 있을 것으로 보이며, 뿐만 아니라 

물장군 멸종위기종 복원을 위한 인공증식 개체들의 주기적인 방사도 영향을 미쳤

을 것으로 예상된다. 강화군와 제주도 지역의 집단 간에는 유전적으로 유의미한 
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STRUCTURE 및 AMOVA 결과에서도 지역 집단 간의 변이보다는 집단에 상관없

이 개체 간의 변이의 비중이 더 크다는 것이 나타났다. 이러한 결과는 1990년대 

이후 서식지 파괴 및 수질오염으로 인한 급격한 개체 수 감소 및 집단의 크기 감
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있어 중요한 기초자료로 사용될 것이다. 
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5) 기수갈고둥의 유전다양성 분석

기수갈고둥의 유전다양성 분석 결과 남해안 4개 집단, 제주도 1개 집단은 각 

지역 집단 간에 활발한 유전적 교류가 있으며 남해안 및 제주도 집단이 하나의 거

대한 metapopulation으로 존재하는 것으로 판단된다. 이러한 유전적 교류는 기수

갈고둥의 생활사와 관련이 있는 것으로 판단되는데, 현재 한국에서는 기수갈고둥

의 생활사와 관련한 정보가 없으나, 일본의 정보를 살펴보면, 기수갈고둥의 부화한 

유생은 부화한 벨리저 유생(연체동물의 면반을 발달시킨 시기의 유생형)은 바다에 

흘러내러가서, 식물플랑크톤을 섭식하면서 오랜 기간 유생생활을 거친다. 이후 충

분히 성장한 벨리저 유생은 하천의 기수역으로 거슬러 올라가서, 바닥에 붙어서 

변태하고 유패가 된다. 성장해가면서 하구를 수 Km 거슬러 올라가 근처 담수역까

지 분포를 넓히는 것으로 알려져 있다. 이와 같은 생활사를 고려하여 보면 성패는 

기수역에 서식하지만 유생시기에 널리 확산이 가능하고 그 결과 한국 내 집단 간 

유전적 분화가 없이 집단 간 활발한 유전적 교류를 하고 있는 것으로 판단된다.  

다. 기 분석된 멸종위기종 유전다양성 분석 재검토

본 사업을 포함하여 멸종위기종(동물분야)의 유전다양성 분석과 관련된 사업

을 검토하여 실험의 재현성 문제, 개체군 일부만이 포함된 경우, 분류학적 실체 파

악이 필요한 경우 등의 사유로 재분석이 요구되는 종에 대한 목록을 작성하고자 

하였다. 먼저 2007년부터 시작된 본 사업의 유전다양성 분석종에 대한 목록과 결

과를 검토하였고 그 결과 재분석의 시급성을 고려하여 종 목록을 작성하고 재분석 

필요성에 대해 고찰하였다. 그 결과 유전다양성 재분석이 필요한 애기뿔소똥구리, 

감돌고기, 꼬마잠자리, 수리부엉이, 수달, 새호리기, 독수리 총 7종을 선정하였다. 

또한 멸종위기종의 특성상 개체수 확보가 용이하지 않아 연구 당시 소수의 개체만

으로 실험을 진행하였기에 개체수를 추가 확보하여 재분석이 필요한 종으로 감돌

고기, 수달, 수리부엉이, 올빼미를 선정하였다. 연구 결과 유전적으로 서로 다른 2

개의 그룹으로 구분되어 추가 분석을 통해 정확한 보존단위 설정 및 분류학적 고

찰이 필요한 분류군으로 새호리기, 독수리, 애기뿔소똥구리를 선정하였다. 더불어 

해외샘플을 추가하여 분석이 필요한 분류군, microsatellite 마커 분석이 필요한 

분류군, 미분석 멸종위기종 가운데 유전다양성 분석이 시급한 분류군을 선정하여 

제시하였다. 더불어 멸종위기종을 대상으로 하여 선행된 유전다양성 분석 연구와 

관련 사업에 대한 목록을 조사하여 작성하였다.

- viii -

5. 기대효과

본 연구는 서식지 파괴와 무분별한 남획 등으로 멸종위기에 처해있는 멸종위

기종에 대한 유전자 자료의 확보와 관리에 기여할 것이며, 한반도 서식 주요 동물

자원의 유전자원 획득을 통하여 생물 주권 확보에 이바지 할 것이다. 멸종위기종 

및 고유종의 유전적 특성을 파악하여 정확히 종을 인식하는 과정을 통해 사라져가

는 생물종들을 효율적으로 보전하고 관리하는 정책을 수립하는 관련 연구자나 정

책 입안자들에게 정보를 제공해줄 수 있을 것으로 기대한다.
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Ⅰ. 연구사업의 개요

1. 연구사업의 목적 및 배경

가. 연구사업의 배경 및 목적

생물자원은 살아있는 생명체, 세포, 유전자 그리고 관련된 가공 처리되지 않은 

일차 정보를 포함하는 의미로, 생물공학, 보건, 생명과학 연구와 개발에 필요한 원

천적 물질로 정의된다(국가생명자원현황 실태조사, 2007). 생물자원은 21세기 바

이오산업 성장 동력의 필수소재로서 막대한 시장 창출의 잠재력을 지니고 있는데, 

생물자원은 의약, 농업, 환경 분야에서 고부가 가치를 창출하는 필수 소재이며, 인

간 문화의 주축으로 후손에게 물러주어야 할 소중한 공공의 자산으로 재인식되고 

있다. 최근 국제 생물다양성 협약을 통해 자국의 생물 유전자자원에 대한 생물주

권의 개념이 전 세계적으로 확산되고 있다. 국제 생물다양성 협약은 서식지 보호, 

개발 규제 등을 통해 생물의 종 다양성을 보전하고, 유전자원의 이용을 통해 얻는 

다양한 혜택을 유전자원 제공 국가와 이용 국가 간에 공평하게 배분하는데 그 목

표를 두고 있다(국가생명자원현황 실태조사, 2007). 과거 선진국들은 동물, 식물, 

미생물 등의 생물은 소유권의 대상이 아니라는 주장을 펴며 전 세계의 생물자원을 

별다른 제재 없이 이용하여 그 결과물을 독점하였지만, 생물다양성 협약은 생물 

유전자원 보유국의 주권적 권리임을 인정하였다. 따라서 고부가 가치를 지닌 유용

한 생물자원을 선점하기 위해 국가 간의 경쟁이 가열되고 있고, 확보된 생물자원

의 활용기반을 갖추기 위해 투자가 증가되고 있는 실정이다.  

우리나라는 기후의 특성상 많은 생물종을 가지고 있는 생물자원의 보고이다. 

그러나 도시화와 산업화로 인한 서식지 파괴와 무분별한 남획 등으로 우리나라 고

유의 생물종들이 멸종위기에 처해 있다. 그러므로 우리나라 역시 멸종위기에 속해 

있는 생물종에 대한 유전자 자료의 축적과 관리를 통해 고유 생물종에 대한 주권

을 확보하여야 할 필요성에 직면하게 되었다. 점점 사라져 가는 생물종들을 효율

적으로 보전하고, 관리하는 정책을 수립하고, 그것을 실행하기 위해서는 생물의 특

성 및 진화의 모든 정보를 보유하고 있는 유전적 특성을 파악하여 정확히 종을 인

식하는 과정이 필수적으로 선행되어야 한다. 더불어 확보된 유전자원을 향후 학술

연구와 산업에 이용하기 위하여 보유 유전자를 관리 하는 체계의 구축이 필요하

다. 따라서 본 제안의 목적은 우리나라에서 자생하는 멸종위기의 생물종 및 고유종
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에서 소기관 유전체의 염기서열을 결정하고 일부 종에서는 유전다양성 분석을 수행

하여 확보된 유전자원의 특성과 다양성을 평가하여 생물자원 관리 정책 체계 구축을 

지원함에 있다. 

2006년부터 2012년까지는 환경부와 국립생물자원관에서 주요 생물자원의 유

전자 분석 연구를 통하여, 멸종위기동물 및 고유종에서 총 108종에서 미토콘드리

아 유전체의 염기서열을 결정하였으며 19종의 유전다양성 분석을 수행하였다. 

2013년 8차년 사업에서는 종의 선정에 있어 차별성을 두어 총 11건의 주요 생물

종에서 전체 미토콘드리아 유전체의 염기서열을 결정하였고, 4종의 멸종위기종 및 

고유종에서 유전다양성 분석이 수행되었다. 그리고 2014년에는 멸종위기종과 고

유종의 유전자(체) 관리 체계 구축의 필요성에 따라 총 20종에 대한 genome 

survey와 5종의 유전다양성 분석이 수행되었다. 2015년도 사업은 genome 

survey 분야와 소기관 유전체 분야가 분리되어 총 9종의 소기관 유전체 정보 확

보와 5종의 유전다양성 연구가 수행되었다. 

나. 우리나라 멸종위기야생동물 관리 현황

1) 우리나라 멸종위기 동물의 지정 현황 및 주요 생물자원의 유전자 분석 사업

멸종위기종이란 개체수가 적어 멸종할 위험이 높은 종을 말하는데, 많은 나라

에서 멸종위기종을 보호하기 위해 사냥과 야생 서식의 개발 등을 법으로 금지하고 

있다. IUCN(국제자연보호연맹)의 Red Data Book에서는 멸종의 위험도에 따라 

절종종, 위기종, 희귀종 등 멸종위기등급을 부여하여 보호하고 있다. 우리나라 역

시 환경부에서 야생동·식물과 그 서식 환경을 체계적으로 보호 관리하여 야생

동·식물의 멸종을 예방하고 사람과 야생 동·식물이 공존하는 자연환경을 만들기 

위해 [야생동·식물보호법]을 제정하여 2005년 2월 10일부터 시행하고 있다. 식

물, 척추동물, 무척추동물을 총망라하여 221종을 멸종위기 Ⅰ급(50종)과 Ⅱ급

(171종)으로 등급을 나누어 지정하여 보호하고 있다(표 Ⅰ-1-1). 

멸종위기종 이외의 자국의 생물자원에 대한 관심 역시 높아지고 있다. 1992년 

브라질 리우데자네이루에서 열린 생물다양성협약(CBD)은 한 나라의 생물자원은 

인류공동의 자산이라는 인식에서 생물자원을 가진 나라로 그 권한이 귀속된다는 

패러다임의 변화를 가져 왔으며, 2010년 10월 나고야에서 열린 생물다양성 협약

에서 나고야 의정서가 채택됨으로서 각 나라의 생물주권의 이행에 관한 사항이 국

제적으로 규범화되는 단계에 이르고 있다. 이러한 연유로 우리나라의 생물자원에 

대한 관리의 필요성이 증대하였으며, 이에 2011년 국립생물자원관과 환경부는 한
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Ⅰ. 연구사업의 개요

1. 연구사업의 목적 및 배경

가. 연구사업의 배경 및 목적

생물자원은 살아있는 생명체, 세포, 유전자 그리고 관련된 가공 처리되지 않은 

일차 정보를 포함하는 의미로, 생물공학, 보건, 생명과학 연구와 개발에 필요한 원

천적 물질로 정의된다(국가생명자원현황 실태조사, 2007). 생물자원은 21세기 바

이오산업 성장 동력의 필수소재로서 막대한 시장 창출의 잠재력을 지니고 있는데, 

생물자원은 의약, 농업, 환경 분야에서 고부가 가치를 창출하는 필수 소재이며, 인

간 문화의 주축으로 후손에게 물러주어야 할 소중한 공공의 자산으로 재인식되고 

있다. 최근 국제 생물다양성 협약을 통해 자국의 생물 유전자자원에 대한 생물주

권의 개념이 전 세계적으로 확산되고 있다. 국제 생물다양성 협약은 서식지 보호, 

개발 규제 등을 통해 생물의 종 다양성을 보전하고, 유전자원의 이용을 통해 얻는 

다양한 혜택을 유전자원 제공 국가와 이용 국가 간에 공평하게 배분하는데 그 목

표를 두고 있다(국가생명자원현황 실태조사, 2007). 과거 선진국들은 동물, 식물, 

미생물 등의 생물은 소유권의 대상이 아니라는 주장을 펴며 전 세계의 생물자원을 

별다른 제재 없이 이용하여 그 결과물을 독점하였지만, 생물다양성 협약은 생물 

유전자원 보유국의 주권적 권리임을 인정하였다. 따라서 고부가 가치를 지닌 유용

한 생물자원을 선점하기 위해 국가 간의 경쟁이 가열되고 있고, 확보된 생물자원

의 활용기반을 갖추기 위해 투자가 증가되고 있는 실정이다.  

우리나라는 기후의 특성상 많은 생물종을 가지고 있는 생물자원의 보고이다. 

그러나 도시화와 산업화로 인한 서식지 파괴와 무분별한 남획 등으로 우리나라 고

유의 생물종들이 멸종위기에 처해 있다. 그러므로 우리나라 역시 멸종위기에 속해 

있는 생물종에 대한 유전자 자료의 축적과 관리를 통해 고유 생물종에 대한 주권

을 확보하여야 할 필요성에 직면하게 되었다. 점점 사라져 가는 생물종들을 효율

적으로 보전하고, 관리하는 정책을 수립하고, 그것을 실행하기 위해서는 생물의 특

성 및 진화의 모든 정보를 보유하고 있는 유전적 특성을 파악하여 정확히 종을 인

식하는 과정이 필수적으로 선행되어야 한다. 더불어 확보된 유전자원을 향후 학술

연구와 산업에 이용하기 위하여 보유 유전자를 관리 하는 체계의 구축이 필요하

다. 따라서 본 제안의 목적은 우리나라에서 자생하는 멸종위기의 생물종 및 고유종
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에서 소기관 유전체의 염기서열을 결정하고 일부 종에서는 유전다양성 분석을 수행

하여 확보된 유전자원의 특성과 다양성을 평가하여 생물자원 관리 정책 체계 구축을 

지원함에 있다. 

2006년부터 2012년까지는 환경부와 국립생물자원관에서 주요 생물자원의 유

전자 분석 연구를 통하여, 멸종위기동물 및 고유종에서 총 108종에서 미토콘드리

아 유전체의 염기서열을 결정하였으며 19종의 유전다양성 분석을 수행하였다. 

2013년 8차년 사업에서는 종의 선정에 있어 차별성을 두어 총 11건의 주요 생물

종에서 전체 미토콘드리아 유전체의 염기서열을 결정하였고, 4종의 멸종위기종 및 

고유종에서 유전다양성 분석이 수행되었다. 그리고 2014년에는 멸종위기종과 고

유종의 유전자(체) 관리 체계 구축의 필요성에 따라 총 20종에 대한 genome 

survey와 5종의 유전다양성 분석이 수행되었다. 2015년도 사업은 genome 

survey 분야와 소기관 유전체 분야가 분리되어 총 9종의 소기관 유전체 정보 확

보와 5종의 유전다양성 연구가 수행되었다. 

나. 우리나라 멸종위기야생동물 관리 현황

1) 우리나라 멸종위기 동물의 지정 현황 및 주요 생물자원의 유전자 분석 사업

멸종위기종이란 개체수가 적어 멸종할 위험이 높은 종을 말하는데, 많은 나라

에서 멸종위기종을 보호하기 위해 사냥과 야생 서식의 개발 등을 법으로 금지하고 

있다. IUCN(국제자연보호연맹)의 Red Data Book에서는 멸종의 위험도에 따라 

절종종, 위기종, 희귀종 등 멸종위기등급을 부여하여 보호하고 있다. 우리나라 역

시 환경부에서 야생동·식물과 그 서식 환경을 체계적으로 보호 관리하여 야생

동·식물의 멸종을 예방하고 사람과 야생 동·식물이 공존하는 자연환경을 만들기 

위해 [야생동·식물보호법]을 제정하여 2005년 2월 10일부터 시행하고 있다. 식

물, 척추동물, 무척추동물을 총망라하여 221종을 멸종위기 Ⅰ급(50종)과 Ⅱ급

(171종)으로 등급을 나누어 지정하여 보호하고 있다(표 Ⅰ-1-1). 

멸종위기종 이외의 자국의 생물자원에 대한 관심 역시 높아지고 있다. 1992년 

브라질 리우데자네이루에서 열린 생물다양성협약(CBD)은 한 나라의 생물자원은 

인류공동의 자산이라는 인식에서 생물자원을 가진 나라로 그 권한이 귀속된다는 

패러다임의 변화를 가져 왔으며, 2010년 10월 나고야에서 열린 생물다양성 협약

에서 나고야 의정서가 채택됨으로서 각 나라의 생물주권의 이행에 관한 사항이 국

제적으로 규범화되는 단계에 이르고 있다. 이러한 연유로 우리나라의 생물자원에 

대한 관리의 필요성이 증대하였으며, 이에 2011년 국립생물자원관과 환경부는 한
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구  분 멸종위기야생동식물 Ⅰ급 멸종위기야생동식물 Ⅱ급 합  계

포    유    류 11 종 9 종 20 종

조          류 12 종 49 종 61 종

양 서・파 충 류 2 종 5 종 7 종

어          류 9 종 16 종 25 종

곤    충    류 4 종 18 종 22 종

무 척 추 동 물 4 종 27 종 31 종

식          물 9 종 68 종 77 종

해    조    류 2 종 2 종

고 등 균 류 1 종 1 종

합  계 52 종 194 종 246 종

반도에만 서식하는 한국고유종 2,177종을 재정리하였으며 또한 우리나라의 생물

주권을 확립하기 위해 우리나라에 살고 있는 고유종을 우선적으로 파악해야할 필

요성을 강조하였다.  

개체수가 점점 감소하고 있는 멸종위기종들의 보전과 생물자원으로서의 고유

종의 인식을 위한 노력에 선행되어야 할 것은 보전 및 복원하고자 하는 멸종위기

종과 고유종의 정확한 유전정보를 확보하는 것이다. 이러한 노력의 일원으로 국립

생물자원관에서는 2006년부터 2013년까지 멸종위기종, 고유종 또는 경제적 활용

가치가 높은 주요 생물종의 유전 정보 확보를 목표로주요 생물자원의 유전자 분

석 ․ 연구를 수행하고 있다. 8년간 이루어진 사업에서 멸종위기종 및 고유종의 

전체 소기관 유전체를 분석 하였는데, 동물분야에서는 총 119건의 주요 생물자원

에서 소기관 유전체인 미토콘드리아 유전체의 염기서열이 결정되었다(2014년도에

는 20종의genome survey가 수행되었으나 연구의 목적과 범위가 다르므로 제외

하였다). 미토콘드리아 유전체의 분석이 완료된 종은 분류군별로 포유류 12종, 조

류 29종, 양서․파충류 7종, 어류 32종(33건), 곤충 14종, 무척추동물 22종(24건)

이다. 이와 함께 보전 및 관리가 필요한 멸종위기종, 고유종을 대상으로 유전다양

성 분석이 수행되었으며, 현재까지 동물 분야에서는 27종의 유전다양성이 분석되

었다. 

표 Ⅰ-1-1. 환경부 지정 멸종위기종의 분류군별 종 수

2012년 환경부 멸종위기야생동․식물 기준
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분 류 한 국 명 학   명 유전체분석 다양성분석

멸종위기
Ⅰ급

(11종)

 1. 호랑이  Panthera tigris ○

 2. 늑대  Canis lupus

 3. 대륙사슴  Cervus nippon 

 4. 시라소니  Lynx lynx

 5. 반달가슴곰  Ursus thibetanus ○

 6. 사향노루  Moschus moschiferus ○

 7. 산양  Naemorhedus caudatus ○

 8. 여우  Vulpes vulpus

 9. 붉은박쥐  Myotis formosus ○

10. 표범  Panthera pardus

11. 수달  Lutra lutra ○ ○

멸종위기
Ⅱ급
(8종)

 1. 담비  Martes flavigula ○

 2. 무산쇠족제비  Mustela nivalis

 3. 물개  Callorhinus ursinus 

 4. 물범  Phoca largha ○ ○

 5. 삵  Prionailurus bengalensis ○

 6. 작은관코박쥐  Murina ussuriensis

 7. 토끼박쥐  Plecotus auritus ○

 8. 하늘다람쥐  Pteromys volans ○

멸종위기종
해제종
(3종)

 1. 바다사자  Zalophus japonica 

 2. 물범류(물범 이외 종)  Phoca sp.

 3. 큰바다사자  Eumetopias jubatus ○

가) 멸종위기종의 유전자 분석 사업

 (1) 멸종위기 포유류의 유전자 분석 사업

우리나라 멸종위기 포유류는Ⅰ급 11종, Ⅱ급 8종이 지정되어 총 19종이 지정

되어 있다. 그 가운데 '주요 생물자원의 유전자 분석 ․ 연구'를 통해 총 12종의 

멸종위기종 및 멸종위기 해제종의 미토콘드리아 유전체 분석이 수행되었으며, 2

종의 유전다양성 분석이 수행되었다(표 Ⅰ-1-2). 생물종의 학명은 국립생물자

원관에서 발간한 국가생물종목록집을 따른다.

표 Ⅰ-1-2. 멸종위기종으로 지정된 포유류 종 목록

2012년 환경부 멸종위기야생동․식물 기준, ○ : 주요 생물자원의 유전자 분석 ․ 연구 수행 완료종
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구  분 멸종위기야생동식물 Ⅰ급 멸종위기야생동식물 Ⅱ급 합  계
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에서 소기관 유전체인 미토콘드리아 유전체의 염기서열이 결정되었다(2014년도에

는 20종의genome survey가 수행되었으나 연구의 목적과 범위가 다르므로 제외
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었다. 

표 Ⅰ-1-1. 환경부 지정 멸종위기종의 분류군별 종 수

2012년 환경부 멸종위기야생동․식물 기준
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분 류 한 국 명 학   명 유전체분석 다양성분석

멸종위기
Ⅰ급

(11종)

 1. 호랑이  Panthera tigris ○

 2. 늑대  Canis lupus

 3. 대륙사슴  Cervus nippon 

 4. 시라소니  Lynx lynx

 5. 반달가슴곰  Ursus thibetanus ○

 6. 사향노루  Moschus moschiferus ○

 7. 산양  Naemorhedus caudatus ○

 8. 여우  Vulpes vulpus

 9. 붉은박쥐  Myotis formosus ○

10. 표범  Panthera pardus

11. 수달  Lutra lutra ○ ○

멸종위기
Ⅱ급
(8종)

 1. 담비  Martes flavigula ○

 2. 무산쇠족제비  Mustela nivalis

 3. 물개  Callorhinus ursinus 

 4. 물범  Phoca largha ○ ○

 5. 삵  Prionailurus bengalensis ○

 6. 작은관코박쥐  Murina ussuriensis

 7. 토끼박쥐  Plecotus auritus ○

 8. 하늘다람쥐  Pteromys volans ○

멸종위기종
해제종
(3종)

 1. 바다사자  Zalophus japonica 

 2. 물범류(물범 이외 종)  Phoca sp.

 3. 큰바다사자  Eumetopias jubatus ○

가) 멸종위기종의 유전자 분석 사업

 (1) 멸종위기 포유류의 유전자 분석 사업

우리나라 멸종위기 포유류는Ⅰ급 11종, Ⅱ급 8종이 지정되어 총 19종이 지정

되어 있다. 그 가운데 '주요 생물자원의 유전자 분석 ․ 연구'를 통해 총 12종의 

멸종위기종 및 멸종위기 해제종의 미토콘드리아 유전체 분석이 수행되었으며, 2

종의 유전다양성 분석이 수행되었다(표 Ⅰ-1-2). 생물종의 학명은 국립생물자

원관에서 발간한 국가생물종목록집을 따른다.

표 Ⅰ-1-2. 멸종위기종으로 지정된 포유류 종 목록
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분 류 한 국 명 학   명 유전체분석 다양성분석

멸종위기 
Ⅰ급

(12종)

 1. 검독수리  Aquila chrysaetos ○

 2. 넓적부리도요  Eurynorhynchus pygmeus 

 3. 노랑부리백로  Egretta europhotes ○

 4. 두루미  Grus japonensis ○

 5. 매  Falco peregrinus ○

 6. 저어새  Platalea minor ○

 7. 참수리  Haliaeetus pelagicus ○

 8. 청다리도요사촌  Tringa guttifer 

 9. 크낙새  Dryocopus javensis 

10. 혹고니  Cygnus olor 

11. 황새  Ciconia boyciana ○

12. 흰꼬리수리  Haliaeetus albicilla ○

멸종위기 
Ⅱ급

(49종)

 1. 노랑부리저어새  Platalea leucorodia 

 2. 개리  Anser cygnoides 

 3. 검은머리갈매기  Larus saundersi ○

 4. 검은머리물떼새  Haematopus ostralegus 

 5. 검은목두루미  Grus grus

 6. 고니  Cygnus columbianus ○

 7. 고대(적호)갈매기  Larus relictus 

 8. 삼광조(긴꼬리딱새)  Terpsiphone atrocaudata 

 9. 긴점박이올빼미  Strix uralensis 

10. 까막딱다구리  Dryocopus martius ○

11. 느시  Otis tarda 

12. 독수리  Aegypius monachus ○ ○

13. 뜸부기  Gallicrex cinerea ○

14. 먹황새  Ciconia nigra 

15. 물수리  Pandion haliaetus ○

16. 벌매  Pernis ptilorhychus ○

17. 붉은해오라기  Gorsachius goisagi 

18. 뿔쇠오리  Synthliboramphus wumizusume 

19. 뿔종다리  Galerida cristata 

20. 새호리기  Falco subbuteo ○ ○

21. 솔개  Milvus migrans ○

22. 수리부엉이  Bubo bubo ○ ○

2012년 환경부 멸종위기야생동․식물 기준, ○ : 주요 생물자원의 유전자 분석 ․ 연구 수행 완료종

 (2) 멸종위기 조류의 유전자 분석 사업

우리나라 멸종위기조류는 Ⅰ급 12종, Ⅱ급 49종이 지정되어 총 61종이 지정

되어 있다. 그 가운데 현재까지 '주요 생물자원의 유전자 분석 ․ 연구'를 통해 총 

29종 멸종위기종 및 멸종위기 해제종의 미토콘드리아 유전체 분석이 수행되었으

며(국립생물자원관 자체 사업으로 8종에 대한 분석 수행되어 종 목록에는 총 37

종이 표기됨), 5종의 유전다양성 분석이 수행되었다(표 Ⅰ-1-3).  

표 Ⅰ-1-3. 멸종위기종으로 지정된 조류 종 목록
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표 Ⅰ-1-3. 계속

분 류 한 국 명 학   명 유전체분석 다양성분석

23. 알락개구리매  Circus melanoleucus 

24. 알락꼬리마도요  Numenius madagascariensis 

25. 올빼미  Strix aluco ○ ○

26. 재두루미  Grus vipio ○

27. 잿빛개구리매  Circus cyaneus 

28. 조롱이  Accipiter gularis ○

29. 참매  Accipiter gentilis ○

30. 큰고니  Cygnus cygnus ○

31. 큰기러기  Anser fabalis ○

32. 큰덤불해오라기  Ixobrychus eurhythmus ○

33. 큰말똥가리  Buteo hemilasius ○

34. 팔색조  Pitta nympha ○

35. 항라머리검독수리  Aquila clanga ○

36. 호사비오리  Mergus squamatus 

37. 흑기러기  Branta bernicla ○

38. 흑두루미  Grus monacha ○

39. 흰목물떼새  Charadrius placidus 

40. 흰이마기러기  Anser erhhythropus 

41. 흰죽지수리  Aquila heliaca 

42. 검은머리촉새  Emberiza aureola

43. 무당새  Emberiza sulphurata

44. 붉은배새매  Accipiter soloensis ○

45. 새매  Accipiter nisus ○

46. 섬개개비  Locustella pleskei 

47. 쇠검은머리쑥새  Emberiza yessoensis

48. 흑비둘기  Columba janthina ○

49. 따오기  Nipponia nippon ○

멸종위기종
해제종
(8종)

 1. 가창오리  Anas formosa ○ ○

 2. 개구리매  Circus spilonotus 

 3. 말똥가리  Buteo buteo ○

 4. 붉은가슴흰죽지  Aythra baeri 

 5. 비둘기조롱이  Falco amurensis ○

 6. 시베리아흰두루미  Grus leucogeranus 

 7. 쇠황조롱이  Falco columbarius 

 8. 털발말똥가리  Buteo lagopus 
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분 류 한 국 명 학   명 유전체분석 다양성분석

멸종위기 
Ⅰ급

(12종)

 1. 검독수리  Aquila chrysaetos ○

 2. 넓적부리도요  Eurynorhynchus pygmeus 

 3. 노랑부리백로  Egretta europhotes ○

 4. 두루미  Grus japonensis ○

 5. 매  Falco peregrinus ○

 6. 저어새  Platalea minor ○

 7. 참수리  Haliaeetus pelagicus ○

 8. 청다리도요사촌  Tringa guttifer 

 9. 크낙새  Dryocopus javensis 

10. 혹고니  Cygnus olor 

11. 황새  Ciconia boyciana ○

12. 흰꼬리수리  Haliaeetus albicilla ○

멸종위기 
Ⅱ급

(49종)

 1. 노랑부리저어새  Platalea leucorodia 

 2. 개리  Anser cygnoides 

 3. 검은머리갈매기  Larus saundersi ○

 4. 검은머리물떼새  Haematopus ostralegus 

 5. 검은목두루미  Grus grus

 6. 고니  Cygnus columbianus ○

 7. 고대(적호)갈매기  Larus relictus 

 8. 삼광조(긴꼬리딱새)  Terpsiphone atrocaudata 

 9. 긴점박이올빼미  Strix uralensis 

10. 까막딱다구리  Dryocopus martius ○

11. 느시  Otis tarda 

12. 독수리  Aegypius monachus ○ ○

13. 뜸부기  Gallicrex cinerea ○

14. 먹황새  Ciconia nigra 

15. 물수리  Pandion haliaetus ○

16. 벌매  Pernis ptilorhychus ○

17. 붉은해오라기  Gorsachius goisagi 

18. 뿔쇠오리  Synthliboramphus wumizusume 

19. 뿔종다리  Galerida cristata 

20. 새호리기  Falco subbuteo ○ ○

21. 솔개  Milvus migrans ○

22. 수리부엉이  Bubo bubo ○ ○
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 (2) 멸종위기 조류의 유전자 분석 사업

우리나라 멸종위기조류는 Ⅰ급 12종, Ⅱ급 49종이 지정되어 총 61종이 지정

되어 있다. 그 가운데 현재까지 '주요 생물자원의 유전자 분석 ․ 연구'를 통해 총 

29종 멸종위기종 및 멸종위기 해제종의 미토콘드리아 유전체 분석이 수행되었으

며(국립생물자원관 자체 사업으로 8종에 대한 분석 수행되어 종 목록에는 총 37

종이 표기됨), 5종의 유전다양성 분석이 수행되었다(표 Ⅰ-1-3).  

표 Ⅰ-1-3. 멸종위기종으로 지정된 조류 종 목록
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표 Ⅰ-1-3. 계속

분 류 한 국 명 학   명 유전체분석 다양성분석

23. 알락개구리매  Circus melanoleucus 

24. 알락꼬리마도요  Numenius madagascariensis 

25. 올빼미  Strix aluco ○ ○

26. 재두루미  Grus vipio ○

27. 잿빛개구리매  Circus cyaneus 

28. 조롱이  Accipiter gularis ○

29. 참매  Accipiter gentilis ○

30. 큰고니  Cygnus cygnus ○

31. 큰기러기  Anser fabalis ○

32. 큰덤불해오라기  Ixobrychus eurhythmus ○

33. 큰말똥가리  Buteo hemilasius ○

34. 팔색조  Pitta nympha ○

35. 항라머리검독수리  Aquila clanga ○

36. 호사비오리  Mergus squamatus 

37. 흑기러기  Branta bernicla ○

38. 흑두루미  Grus monacha ○

39. 흰목물떼새  Charadrius placidus 

40. 흰이마기러기  Anser erhhythropus 

41. 흰죽지수리  Aquila heliaca 

42. 검은머리촉새  Emberiza aureola

43. 무당새  Emberiza sulphurata

44. 붉은배새매  Accipiter soloensis ○

45. 새매  Accipiter nisus ○

46. 섬개개비  Locustella pleskei 

47. 쇠검은머리쑥새  Emberiza yessoensis

48. 흑비둘기  Columba janthina ○

49. 따오기  Nipponia nippon ○

멸종위기종
해제종
(8종)

 1. 가창오리  Anas formosa ○ ○

 2. 개구리매  Circus spilonotus 

 3. 말똥가리  Buteo buteo ○

 4. 붉은가슴흰죽지  Aythra baeri 

 5. 비둘기조롱이  Falco amurensis ○

 6. 시베리아흰두루미  Grus leucogeranus 

 7. 쇠황조롱이  Falco columbarius 

 8. 털발말똥가리  Buteo lagopus 
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분류 한 국 명 학 명 유전체분석 다양성분석

멸종위기
Ⅰ급
(2종)

 1. 비바리뱀  Sibynophis chinensis ○

 2. 수원청개구리  Hyla suweonensis

멸종위기
Ⅱ급
(5종)

 1. 구렁이  Elaphe schrenckii ○

 2. 금개구리  Rana chosenicus ○

 3. 남생이  Mauremys reevesii ○

 4. 맹꽁이  Kaloula borealis  ○

 5. 표범장지뱀  Eremias argus  ○

 (3) 멸종위기 양서·파충류의 유전자 분석 사업

 양서․파충류의 경우 Ⅰ급 2종, Ⅱ급 5종이 지정되어 총 7종이 멸종위기종으로 

지정되어 있다. '주요 생물자원의 유전자 분석 ․ 연구'를 통해 6종의 멸종위기 양

서․파충류의 미토콘드리아 유전체 분석이 수행되었다(표 Ⅰ-1-4). 

표 Ⅰ-1-4. 멸종위기종으로 지정된 양서․파충류 종 목록
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분  류 한 국 명 학 명 유전체분석 다양성분석

멸종위기
Ⅰ급
(9종)

 1. 감돌고기 Pseudopungtungia nigra ○ ○

 2. 꼬치동자개 Pseudobagrus brevicorpus ○

 3. 미호종개 Cobitis choii ○

 4. 얼룩새코미꾸리 Koreocobitis naktongensis ○

 5. 퉁사리 Liobagrus obesus ○

 6. 흰수마자 Gobiobotia naktongensis ○

 7. 남방동사리  Odontobutis obscura ○

 8. 여울마자  Microphysogobio rapidus ○

 9. 꺽저기  Coreoperca kawamebari ○ ○

멸종위기
Ⅱ급

(16종)

 1. 가는돌고기 Pseudopungtungia tenuicorpa ○

 2. 가시고기 Pungitius sinensis ○ ○

 3. 꾸구리 Gobiobotia macrocephala ○

 4. 다묵장어 Lethenteron reissneri ○

 5. 돌상어 Gobiobotia brevibarba ○ ○

 6. 모래주사 Microphysogobio koreensis ○

 7. 묵납자루 Acheilognathus signifer ○ ○

 8. 임실납자루 Acheilognathus somjinensis ○

 9. 칠성장어  Lethenteron japonica ○

10. 한둑중개  Cottus hangiongensis ○

11. 백조어  Culter brevicauda ○

12. 버들가지  Rhynchocypris semotilus ○

13. 부안종개  Iksookimia pumila ○

14. 열목어  Brachymystax lenok tsinlingensis 

15. 좀수수치  Kichulchoia brevifasciata ○

16. 한강납줄개  Rhodeus pseudosericeus ○ ○

멸종위기종
해제종
(2종)

 1. 둑중개 Cottus koreanus ○

 2. 잔가시고기  Pungitius kaibarae ○, ○(경상도) ○

 (4) 멸종위기 어류의 유전자 분석 사업

어류의 경우 Ⅰ급 9종, Ⅱ급 16종 총 25종이 멸종위기종으로 지정되어 있다. 

현재까지 '주요 생물자원의 유전자 분석 ․ 연구'를 통해 멸종위기어류로 지정 또는 

멸종위기종 지정이 해제된 26종의 미토콘드리아 유전체 정보가 밝혀졌으며(잔가

시고기의 경우 분류학적 검증을 위해 경상도 type이 추가적으로 분석됨), 7종의 

유전다양성 분석이 수행되었다(표 Ⅰ-1-5).

표 Ⅰ-1-5. 멸종위기종으로 지정된 어류 종 목록
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분류 한 국 명 학 명 유전체분석 다양성분석

멸종위기
Ⅰ급
(2종)

 1. 비바리뱀  Sibynophis chinensis ○

 2. 수원청개구리  Hyla suweonensis

멸종위기
Ⅱ급
(5종)

 1. 구렁이  Elaphe schrenckii ○

 2. 금개구리  Rana chosenicus ○

 3. 남생이  Mauremys reevesii ○

 4. 맹꽁이  Kaloula borealis  ○

 5. 표범장지뱀  Eremias argus  ○

 (3) 멸종위기 양서·파충류의 유전자 분석 사업

 양서․파충류의 경우 Ⅰ급 2종, Ⅱ급 5종이 지정되어 총 7종이 멸종위기종으로 

지정되어 있다. '주요 생물자원의 유전자 분석 ․ 연구'를 통해 6종의 멸종위기 양

서․파충류의 미토콘드리아 유전체 분석이 수행되었다(표 Ⅰ-1-4). 

표 Ⅰ-1-4. 멸종위기종으로 지정된 양서․파충류 종 목록
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분  류 한 국 명 학 명 유전체분석 다양성분석

멸종위기
Ⅰ급
(9종)

 1. 감돌고기 Pseudopungtungia nigra ○ ○

 2. 꼬치동자개 Pseudobagrus brevicorpus ○

 3. 미호종개 Cobitis choii ○

 4. 얼룩새코미꾸리 Koreocobitis naktongensis ○

 5. 퉁사리 Liobagrus obesus ○

 6. 흰수마자 Gobiobotia naktongensis ○

 7. 남방동사리  Odontobutis obscura ○

 8. 여울마자  Microphysogobio rapidus ○

 9. 꺽저기  Coreoperca kawamebari ○ ○

멸종위기
Ⅱ급

(16종)

 1. 가는돌고기 Pseudopungtungia tenuicorpa ○

 2. 가시고기 Pungitius sinensis ○ ○

 3. 꾸구리 Gobiobotia macrocephala ○

 4. 다묵장어 Lethenteron reissneri ○

 5. 돌상어 Gobiobotia brevibarba ○ ○

 6. 모래주사 Microphysogobio koreensis ○

 7. 묵납자루 Acheilognathus signifer ○ ○

 8. 임실납자루 Acheilognathus somjinensis ○

 9. 칠성장어  Lethenteron japonica ○

10. 한둑중개  Cottus hangiongensis ○

11. 백조어  Culter brevicauda ○

12. 버들가지  Rhynchocypris semotilus ○

13. 부안종개  Iksookimia pumila ○

14. 열목어  Brachymystax lenok tsinlingensis 

15. 좀수수치  Kichulchoia brevifasciata ○

16. 한강납줄개  Rhodeus pseudosericeus ○ ○

멸종위기종
해제종
(2종)

 1. 둑중개 Cottus koreanus ○

 2. 잔가시고기  Pungitius kaibarae ○, ○(경상도) ○

 (4) 멸종위기 어류의 유전자 분석 사업

어류의 경우 Ⅰ급 9종, Ⅱ급 16종 총 25종이 멸종위기종으로 지정되어 있다. 

현재까지 '주요 생물자원의 유전자 분석 ․ 연구'를 통해 멸종위기어류로 지정 또는 

멸종위기종 지정이 해제된 26종의 미토콘드리아 유전체 정보가 밝혀졌으며(잔가

시고기의 경우 분류학적 검증을 위해 경상도 type이 추가적으로 분석됨), 7종의 

유전다양성 분석이 수행되었다(표 Ⅰ-1-5).

표 Ⅰ-1-5. 멸종위기종으로 지정된 어류 종 목록
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분 류 한 국 명 학 명 유전체분석 다양성분석

멸종위기
Ⅰ급
(4종)

 1. 산굴뚝나비 Eumenis autonoe ○

 2. 상제나비 Aporia crataegi

 3. 수염풍뎅이 Polyphylla laticollis manchurica ○

 4. 장수하늘소 Callipogon relictus

멸종위기
Ⅱ급

(18종)

 1. 두점박이사슴벌레 Prosopocoilus astacoides ○

 2. 깊은산부전나비 Protantigius superans ○

 3. 꼬마잠자리 Nannophya pygmaea ○ ○

 4. 닻무늬길앞잡이 Cicindela anchoralis punctatissima

 5. 멋조롱박딱정벌레 Damaster mirabilissimus mirabilissimus ○

 6. 물장군 Lethocerus deyrollei ○

 7. 붉은점모시나비 Parnassius bremeri ○

 8. 비단벌레 Chrysochroa fulgidissima ○

 9. 소똥구리 Gymnopleurus mopsus

10. 쌍고리부전나비 Spindasis takanonis ○

11. 애기뿔소똥구리 Copris tripartitus ○ ○

12. 왕은점표범나비 Fabriciana nerippe ○

13. 큰자색호랑꽃무지 Osmoderma opicum

 14. 노란잔산잠자리 Macromia dajimoji

 15. 대모잠자리 Libellula angelina

 16. 창언조롱박딱정벌레 Damaster changeonleei

 17. 큰수리팔랑나비 Bibasis striata

 18. 큰홍띠점박이푸른부전나비 Shijimiaeoides divina

멸종위기종
해제종
(3종)

 1. 고려집게벌레 Challia fletcheri ○

 2. 울도하늘소 Psacothea hilaris ○

 3. 주홍길앞잡이 Cicindela hybrida nitida

 (5) 멸종위기 곤충의 유전자 분석 사업

곤충의 경우 Ⅰ급 4종, Ⅱ급 18종 총 22종이 멸종위기종으로 지정되어 있다. 

현재까지 '주요 생물자원의 유전자 분석 ․ 연구'를 통해 멸종위기곤충으로 지정 또

는 멸종위기종 지정이 해제된 14종의 미토콘드리아 유전체 정보가 밝혀졌으며, 2

종의 유전다양성 분석이 수행되었다(표 Ⅰ-1-6). 

표 Ⅰ-1-6. 멸종위기종으로 지정된 곤충류 종 목록
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분 류 한 국 명 학   명 유전체분석 다양성분석

멸종위기
Ⅰ급
(4종)

 1. 나팔고둥 Charonia sauliae
 2. 두드럭조개 Lamprotula coreana ○

 3. 남방방게 Helice leachi ○

 4. 귀이빨대칭이 Cristaria plicata ○ ○

멸종위기
Ⅱ급

(27종)

 1. 칼세오리옆새우 Gammarus zeongogensis
 2. 기수갈고둥 Clithon retropictus
 3. 대추귀고둥 Ellobium chinense
 4. 장수삿갓조개 Tugalina vadososinuata 
 5. 참달팽이 Koreanohadra koreana
 6. 검붉은수지맨드라미 Dendronephthya suensoni ○

 7. 갯게 Chasmagnathus convexus ○

 8. 깃산호 Plumarella spinosa
 9. 둔한진총산호 Euplexaura crassa ○

10. 망상맵시산호 Plexauroidea reticulata
11. 밤수지맨드라미 Dendronephthya castanea
12. 별혹산호 Verrucella stellata ○

13. 붉은발말똥게 Sesarma intermedium ○

14. 선침거미불가사리 Ophiacantha linea ○

15. 연수지맨드라미 Dendronephthya mollis ○

16. 유착나무돌산호 Dendrophyllia cribrosa ○

17. 의염통성게 Nacospatangus alta ○

18. 자색수지맨드라미 Dendronephthya putteri ○

19. 잔가지나무돌산호 Dendrophyllia ijimai
20. 진홍나팔돌산호 Tubastraea coccinea ○

21. 착생깃산호 Plumarella adhaerans
22. 측맵시산호 Plexauroidea complexa ○

23. 해송 Antipathes japonica ○

24. 흰수지맨드라미 Dendronephthya alba
25. 염주알다슬기 Koreoleptoxis globus
26. 울릉도달팽이 Karaftohelix adamsi
27. 흰발농게 Uca lactea ○

멸종위기종
해제종
(1종)

1. 긴꼬리투구새우 Triops longicaudatus ○ ○

(6) 무척추동물

 무척추동물은 총 29종(Ⅰ급 5종, Ⅱ급 24종)이 멸종위기종으로 지정되어 있

으며, 3종이 멸종위기종으로 신규지정될 예정이다. '주요 생물자원의 유전자 분석 

․ 연구'를 통해 18종의 미토콘드리아 유전체 정보가 밝혀졌으며 해제종을 포함하여 

2종의 유전다양성 분석이 수행되었다(표 Ⅰ-1-7). 

표 Ⅰ-1-7. 멸종위기종으로 지정된 29종의 무척추동물 종 목록
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분 류 한 국 명 학 명 유전체분석 다양성분석

멸종위기
Ⅰ급
(4종)

 1. 산굴뚝나비 Eumenis autonoe ○

 2. 상제나비 Aporia crataegi

 3. 수염풍뎅이 Polyphylla laticollis manchurica ○

 4. 장수하늘소 Callipogon relictus

멸종위기
Ⅱ급

(18종)

 1. 두점박이사슴벌레 Prosopocoilus astacoides ○

 2. 깊은산부전나비 Protantigius superans ○

 3. 꼬마잠자리 Nannophya pygmaea ○ ○

 4. 닻무늬길앞잡이 Cicindela anchoralis punctatissima

 5. 멋조롱박딱정벌레 Damaster mirabilissimus mirabilissimus ○

 6. 물장군 Lethocerus deyrollei ○

 7. 붉은점모시나비 Parnassius bremeri ○

 8. 비단벌레 Chrysochroa fulgidissima ○

 9. 소똥구리 Gymnopleurus mopsus

10. 쌍고리부전나비 Spindasis takanonis ○

11. 애기뿔소똥구리 Copris tripartitus ○ ○

12. 왕은점표범나비 Fabriciana nerippe ○

13. 큰자색호랑꽃무지 Osmoderma opicum

 14. 노란잔산잠자리 Macromia dajimoji

 15. 대모잠자리 Libellula angelina

 16. 창언조롱박딱정벌레 Damaster changeonleei

 17. 큰수리팔랑나비 Bibasis striata

 18. 큰홍띠점박이푸른부전나비 Shijimiaeoides divina

멸종위기종
해제종
(3종)

 1. 고려집게벌레 Challia fletcheri ○

 2. 울도하늘소 Psacothea hilaris ○

 3. 주홍길앞잡이 Cicindela hybrida nitida

 (5) 멸종위기 곤충의 유전자 분석 사업

곤충의 경우 Ⅰ급 4종, Ⅱ급 18종 총 22종이 멸종위기종으로 지정되어 있다. 

현재까지 '주요 생물자원의 유전자 분석 ․ 연구'를 통해 멸종위기곤충으로 지정 또

는 멸종위기종 지정이 해제된 14종의 미토콘드리아 유전체 정보가 밝혀졌으며, 2

종의 유전다양성 분석이 수행되었다(표 Ⅰ-1-6). 

표 Ⅰ-1-6. 멸종위기종으로 지정된 곤충류 종 목록
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분 류 한 국 명 학   명 유전체분석 다양성분석

멸종위기
Ⅰ급
(4종)

 1. 나팔고둥 Charonia sauliae
 2. 두드럭조개 Lamprotula coreana ○

 3. 남방방게 Helice leachi ○

 4. 귀이빨대칭이 Cristaria plicata ○ ○

멸종위기
Ⅱ급

(27종)

 1. 칼세오리옆새우 Gammarus zeongogensis
 2. 기수갈고둥 Clithon retropictus
 3. 대추귀고둥 Ellobium chinense
 4. 장수삿갓조개 Tugalina vadososinuata 
 5. 참달팽이 Koreanohadra koreana
 6. 검붉은수지맨드라미 Dendronephthya suensoni ○

 7. 갯게 Chasmagnathus convexus ○

 8. 깃산호 Plumarella spinosa
 9. 둔한진총산호 Euplexaura crassa ○

10. 망상맵시산호 Plexauroidea reticulata
11. 밤수지맨드라미 Dendronephthya castanea
12. 별혹산호 Verrucella stellata ○

13. 붉은발말똥게 Sesarma intermedium ○

14. 선침거미불가사리 Ophiacantha linea ○

15. 연수지맨드라미 Dendronephthya mollis ○

16. 유착나무돌산호 Dendrophyllia cribrosa ○

17. 의염통성게 Nacospatangus alta ○

18. 자색수지맨드라미 Dendronephthya putteri ○

19. 잔가지나무돌산호 Dendrophyllia ijimai
20. 진홍나팔돌산호 Tubastraea coccinea ○

21. 착생깃산호 Plumarella adhaerans
22. 측맵시산호 Plexauroidea complexa ○

23. 해송 Antipathes japonica ○

24. 흰수지맨드라미 Dendronephthya alba
25. 염주알다슬기 Koreoleptoxis globus
26. 울릉도달팽이 Karaftohelix adamsi
27. 흰발농게 Uca lactea ○

멸종위기종
해제종
(1종)

1. 긴꼬리투구새우 Triops longicaudatus ○ ○

(6) 무척추동물

 무척추동물은 총 29종(Ⅰ급 5종, Ⅱ급 24종)이 멸종위기종으로 지정되어 있

으며, 3종이 멸종위기종으로 신규지정될 예정이다. '주요 생물자원의 유전자 분석 

․ 연구'를 통해 18종의 미토콘드리아 유전체 정보가 밝혀졌으며 해제종을 포함하여 

2종의 유전다양성 분석이 수행되었다(표 Ⅰ-1-7). 

표 Ⅰ-1-7. 멸종위기종으로 지정된 29종의 무척추동물 종 목록
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분  류 한 국 명 학 명 유전체분석 다양성분석

포유류
(다양성 1종)

1. 제주등줄쥐 Apodemus agrarius ○

양서․파충류
(유전체 1종
다양성 1종)

1. 한국산개구리 Rana coreana ○

2. 제주도롱뇽 Hynobius quelpaertensis ○

어류
(유전체 6종
다양성 5종)

 1. 큰줄납자루 Acheilognathus majusculus ○

 2. 줄납자루 Acheilognathus yamatsutae ○

 3. 쉬리 Coreoleuciscus splendidus ○

 4. 배가사리 Microphysogobio longidorsalis ○

 5. 점몰개 Squalidus multimaculatus ○

 6. 칼납자루 Acheilognathus koreensis ○

 7. 납지리 Acheiloganthus rhombeus ○

 8. 버들개 Rhynchocypris steindachneri ○

 7. 꺽지 Coreoperca herzi ○

 8. 북방종개 Cobitis pacifica ○

 9. 수수미꾸리 Niwaella multifasciata ○

무척추동물
(유전체 2종)

1. 작은대칭이 Anodonta arcaeformis flavotincta ○

2. 고수유령거미 Pholcus gosuensis ○

곤충
(다양성 1종)

1. 밑들이메뚜기 Anapodisma miramae ○

나) 고유종의 유전자 분석 사업

  우리나라 고유종은 모두 2,177종이 지정되어 있다. 척추동물에서 7종, 무척추

동물에서 2종의 미토콘드리아 유전체 정보가 밝혀졌으며, 7종의 척추동물과 1종의 

무척추동물에서 유전다양성 분석이 수행되었다(I-1-8). 

표 Ⅰ-1-8. 미토콘드리아 유전체 및 유전다양성 분석을 수행한 고유 종 목록

○ : 주요 생물자원의 유전자 분석 ․ 연구 수행 완료종, 멸종위기종은 제외한 결과

다) 기타 

멸종위기종이나 고유종은 아니지만 경제적 가치가 있거나 학술적으로 의미가 

있는 종에서 미토콘드리아 유전체 분석이 수행되었다. 갯강구 Ligia exotic 와 군

부 Liolophura japonica 에서 전체 미토콘드리아 유전체 특성 분석이 수행되었다. 
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다. 타 기관이나 연구 사업을 통해 이루어진 멸종위기종의 보전과 복원을 위

한 연구 사례

최근 일부 연구지원기관(환경부, 교과부 등)에서는 멸종위기종의 보전 및 복원

의 중요성을 깨닫고 다양한 형태의 연구비 지원을 하고 있다. 특히 환경부의 차세

대핵심연구사업을 통해 관련 멸종위기종 또는 고유종의 보전이나 복원과 관련된 

연구를 지원해왔으며, 국립공원관리공단에서는 반달가슴곰복원을 위하여 유전다양

성 연구를 수행하였고, 최근에는 산양의 복원을 위하여 대구지방환경청에서 배설

물에 대한 유전자 분석을 수행하기도 하였다. 그 외에도 미호종개(순천향대학교 

석사학위 논문), 광릉요광꽃(전북대 석사학위 논문)의 유전다양성 분석 연구가 개

인 연구자들에 의해 이루어지고 있다. 각 지방자치단체에서도 멸종위기종의 복원

과 관계된 많은 사업을 수행하거나 예정하고 있는데, 경상남도 창녕군은 2008년 

10월 중국에서 기증한 따오기를 도입하여 번식에 성공하였고, 경상북도 안동시는 

먹황새 서식지 복원 계획을 수립하고 있으며, 백조공원이 조성되었다. 이외에도 한

국과학재단에서 생물자원은행 사업을 통해 주요 생물자원이나 유전자원의 확보를 

중점적으로 지원해 왔다. 관련 기관의 열정적인 노력과 더불어 관심 있는 연구수

행자가 구축한 웹사이트를 통해 멸종위기종에 관련한 다양한 정보를 제공함으로써 

이에 대한 국민적 관심이 고취되고 있으며, 그 중요성이 꾸준히 제기되어 오고 있

다(그림 Ⅰ-1-1). 환경부에서는 멸종위기종 증식·복원에 관한 국가 정책목표와 

복원 추진절차, 대상 종별 추진계획을 제시하는 '멸종위기종 증식·복원 종합계획

(‘06 ~‘15)을 마련하여 향후 관련 학계·연구기관 등의 조사·연구·기술개발

을 촉진시키고, 중앙행정기관, 지방자치단체, 학계 및 민간단체 등이 광범위하게 

참여하여 멸종위기종 보전을 위한 다양한 활동을 수행하고자 노력하고 있다. 그 

예로 반달가슴곰, 산양, 여우, 황새 등의 멸종위기 야생동물의 증식과 복원 기술을 

개발하고, 어류의 경우, 증식하여 원종을 확보한 하천에 방류하는 복원 사업들이 

추진되고 있다. 하지만 국내의 멸종위기생물종의 복원사업은 아직 본 궤도에 올라

있지 못한 것으로 판단된다. 동물에 비해 식물의 복원 사업이 좀 더 앞서 있는데, 

1973년 제주도 주관으로 섶섬에 파초일엽(Asplenium antiquum Makino)을 식재

한 것을 시작으로 본격적인 복원 기술 개발과 그에 따른 복원사업이 시도된 것으

로 알려져 있다. 이후 2000년까지 26종류의 멸종위기 식물종에 대한 복원사업이 

국립수목원 등 9개 단체 주관으로 제주도를 비롯한 23개 장소에서 추진되어왔다. 

그러나 지금까지 수행된 복원사업의 경우, 1996년도에 수행된 왕벚나무 복원사업의 

경우처럼 복원 당시의 식재 위치도, 모수(parent plant)의 출처, 증식 방법, 개체별 표찰
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분  류 한 국 명 학 명 유전체분석 다양성분석

포유류
(다양성 1종)

1. 제주등줄쥐 Apodemus agrarius ○

양서․파충류
(유전체 1종
다양성 1종)

1. 한국산개구리 Rana coreana ○

2. 제주도롱뇽 Hynobius quelpaertensis ○

어류
(유전체 6종
다양성 5종)

 1. 큰줄납자루 Acheilognathus majusculus ○

 2. 줄납자루 Acheilognathus yamatsutae ○

 3. 쉬리 Coreoleuciscus splendidus ○

 4. 배가사리 Microphysogobio longidorsalis ○

 5. 점몰개 Squalidus multimaculatus ○

 6. 칼납자루 Acheilognathus koreensis ○

 7. 납지리 Acheiloganthus rhombeus ○

 8. 버들개 Rhynchocypris steindachneri ○

 7. 꺽지 Coreoperca herzi ○

 8. 북방종개 Cobitis pacifica ○

 9. 수수미꾸리 Niwaella multifasciata ○

무척추동물
(유전체 2종)

1. 작은대칭이 Anodonta arcaeformis flavotincta ○

2. 고수유령거미 Pholcus gosuensis ○

곤충
(다양성 1종)

1. 밑들이메뚜기 Anapodisma miramae ○

나) 고유종의 유전자 분석 사업

  우리나라 고유종은 모두 2,177종이 지정되어 있다. 척추동물에서 7종, 무척추

동물에서 2종의 미토콘드리아 유전체 정보가 밝혀졌으며, 7종의 척추동물과 1종의 

무척추동물에서 유전다양성 분석이 수행되었다(I-1-8). 

표 Ⅰ-1-8. 미토콘드리아 유전체 및 유전다양성 분석을 수행한 고유 종 목록

○ : 주요 생물자원의 유전자 분석 ․ 연구 수행 완료종, 멸종위기종은 제외한 결과

다) 기타 

멸종위기종이나 고유종은 아니지만 경제적 가치가 있거나 학술적으로 의미가 

있는 종에서 미토콘드리아 유전체 분석이 수행되었다. 갯강구 Ligia exotic 와 군

부 Liolophura japonica 에서 전체 미토콘드리아 유전체 특성 분석이 수행되었다. 
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다. 타 기관이나 연구 사업을 통해 이루어진 멸종위기종의 보전과 복원을 위

한 연구 사례

최근 일부 연구지원기관(환경부, 교과부 등)에서는 멸종위기종의 보전 및 복원

의 중요성을 깨닫고 다양한 형태의 연구비 지원을 하고 있다. 특히 환경부의 차세

대핵심연구사업을 통해 관련 멸종위기종 또는 고유종의 보전이나 복원과 관련된 

연구를 지원해왔으며, 국립공원관리공단에서는 반달가슴곰복원을 위하여 유전다양

성 연구를 수행하였고, 최근에는 산양의 복원을 위하여 대구지방환경청에서 배설

물에 대한 유전자 분석을 수행하기도 하였다. 그 외에도 미호종개(순천향대학교 

석사학위 논문), 광릉요광꽃(전북대 석사학위 논문)의 유전다양성 분석 연구가 개

인 연구자들에 의해 이루어지고 있다. 각 지방자치단체에서도 멸종위기종의 복원

과 관계된 많은 사업을 수행하거나 예정하고 있는데, 경상남도 창녕군은 2008년 

10월 중국에서 기증한 따오기를 도입하여 번식에 성공하였고, 경상북도 안동시는 

먹황새 서식지 복원 계획을 수립하고 있으며, 백조공원이 조성되었다. 이외에도 한

국과학재단에서 생물자원은행 사업을 통해 주요 생물자원이나 유전자원의 확보를 

중점적으로 지원해 왔다. 관련 기관의 열정적인 노력과 더불어 관심 있는 연구수

행자가 구축한 웹사이트를 통해 멸종위기종에 관련한 다양한 정보를 제공함으로써 

이에 대한 국민적 관심이 고취되고 있으며, 그 중요성이 꾸준히 제기되어 오고 있

다(그림 Ⅰ-1-1). 환경부에서는 멸종위기종 증식·복원에 관한 국가 정책목표와 

복원 추진절차, 대상 종별 추진계획을 제시하는 '멸종위기종 증식·복원 종합계획

(‘06 ~‘15)을 마련하여 향후 관련 학계·연구기관 등의 조사·연구·기술개발

을 촉진시키고, 중앙행정기관, 지방자치단체, 학계 및 민간단체 등이 광범위하게 

참여하여 멸종위기종 보전을 위한 다양한 활동을 수행하고자 노력하고 있다. 그 

예로 반달가슴곰, 산양, 여우, 황새 등의 멸종위기 야생동물의 증식과 복원 기술을 

개발하고, 어류의 경우, 증식하여 원종을 확보한 하천에 방류하는 복원 사업들이 

추진되고 있다. 하지만 국내의 멸종위기생물종의 복원사업은 아직 본 궤도에 올라

있지 못한 것으로 판단된다. 동물에 비해 식물의 복원 사업이 좀 더 앞서 있는데, 

1973년 제주도 주관으로 섶섬에 파초일엽(Asplenium antiquum Makino)을 식재

한 것을 시작으로 본격적인 복원 기술 개발과 그에 따른 복원사업이 시도된 것으

로 알려져 있다. 이후 2000년까지 26종류의 멸종위기 식물종에 대한 복원사업이 

국립수목원 등 9개 단체 주관으로 제주도를 비롯한 23개 장소에서 추진되어왔다. 

그러나 지금까지 수행된 복원사업의 경우, 1996년도에 수행된 왕벚나무 복원사업의 

경우처럼 복원 당시의 식재 위치도, 모수(parent plant)의 출처, 증식 방법, 개체별 표찰
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등에 관한 자세한 기록이 있는 것을 제외하고는 거의 대부분 1) 멸종위기종에 대한 

분류학적 실체의 불확실, 2) 복원 대상종의 자생지에 대한 조사의 부족, 3) 멸종

위기종에 대한 위협 정도의 미확인 상태에서 수행되어 단지 해당 식물종을 대량으

로 증식하여 원래의 훼손된 자생지에 식재하였다는 의미만을 부여할 수 있는 수준

이었다. 더구나 멸종위기 식물종에 대한 유전다양성 분석이나 집단 분석 등이 제

대로 이루어지지 않았음은 물론이다. 그러나 이러한 식물종 복원의 성공사례와 문

제점들은 향후 동물종의 복원 사업을 위한 정책 수립에 다양한 정보를 제공해 줄 

수 있을 것이다.  

그림 Ⅰ-1-1. 멸종위기종의 보전 및 복원을 위한 다양한 노력

외국에서는 멸종위기종 복원에 대한 연구 및 기술 개발을 이미 오래 전부터 

장기적 복원계획(long-term recovery plan)을 수립하여 추진하고 있으며, 대표

적 인 예로 미국에서 멸종위기에 처해 있던 흰머리수리를 멸종위기종 목록에서 제
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외하는 성과를 올리기도 하였다. 이 외에 러시아에서도 1980년대 초부터 두루미

류를 비롯한 북방계 희귀조류를 복원하기 위하여 노력하고 있으며, 중국에서는 지

방별 특산종 또는 희귀종들에 대하여 특성화된 인공 증식 복원 프로그램을 특화사

업으로 운영하고 있는 것으로 알려지고 있다. 산시성 양현의 ‘따오기 번식세터’

를 중심으로 추진해 온 따오기(Nipponia nippon) 인공 증식 사업은 1000개체 이

상의 증식성과를 얻었으며, 우리나라와 일본 등에 분양하는 성과를 내기도 하였다. 

외국의 경우 보전과 복원을 위해서 특히 생물 각 종마다 지니고 있는 내부적

인 생물학적 특성 파악과 각 종에 영향을 주는 외부적 과정을 탐색하는 연구 및 

그에 따른 기술 개발이 그 무엇보다도 중요한 주제가 되고 있다. 멸종위기종의 보

전 및 복원 프로그램에서는, 멸종위기에 처한 개체군의 크기, 번식 체계, 유전적 

구조 등 종 특이적 현상을 규명하기 위한 생태학적, 집단유전학적 연구 및 그에 

따른 기술 개발과 함께 근연종과의 계통적 유연관계 파악, 서식지 환경 및 그에 

미치는 인간 활동의 영향 분석 등 외부적 특성을 규명하려고 노력하고 있다. 또한, 

이러한 연구 및 기술 개발을 토대로 멸종위기에 처한 식물들에 대한 복원 전략 및 

기술을 확립하여 이들의 복원에 노력하고 있다. 식물을 대상으로 하는 종 복원사

업은 대상 식물종의 생태적, 형태적, 유전적 특성 뿐만 아니라, 식물과 동물의 관

계까지를 포함하는 전반적인 내용을 모두 조사하여 복원계획(recovery plan)을 

수립한 후 수행되고 있다. 이러한 복원계획이 마련되면 계획서를 토대로 복원사업

을 수행하게 되는데, 제일 먼저 자생지에 남아있는 개체를 확인하여 개체마다 모

두 일련번호를 부여하여 장기적인 관점에서 보전 관리에 활용하며, 또한 내교배를 

막아 유전 다양성을 높이기 위한 교잡 프로그램이 운영되고 있다. 그리고 개체군

의 유전다양성을 RAPD, ISSR, PCR-RFLP, Microsatellites 기법과 같은 다양한 

분자생물학 기법을 이용하여 연구하고 있다. 이밖에 주요 식물원에 식재되어 있는 

자생지외 복원 개체들의 자생지 확인을 위한 유전 분석을 수행하여 유전 분석 결

과를 토대로 자생지에 복원할 수 있는 개체군을 선발하고, 더 나아가 선발된 개체

군의 대량 증식을 통하여 자생지에 복원하고 있다. 이밖에 수분매개자이거나 복원 

대상종을 먹이로 하는 동물들을 조사하며, 복원 대상지 주민들에 대한 환경 교육

을 실시하여 지역 주민들이 적극적으로 복원 프로그램에 동참할 수 있도록 함은 

물론이고, 지역에 민간단체를 구성하여 전문가, 중앙정부와 지방자치단체 및 지역 

주민들의 연결망을 유지하도록 유도하고 있다. 

전 세계적으로 멸종위기종을 보전하고 복원하는 사업에 큰 관심을 가지고 많

은 연구들이 진행되고 있다. 본 ‘주요 생물자원의 유전자 분석・연구사업’은 이

러한 세계적인 동향 및 연구의 중요성과 필요성에 기반 하여 고안된 사업으로 사
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등에 관한 자세한 기록이 있는 것을 제외하고는 거의 대부분 1) 멸종위기종에 대한 
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외하는 성과를 올리기도 하였다. 이 외에 러시아에서도 1980년대 초부터 두루미
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물론이고, 지역에 민간단체를 구성하여 전문가, 중앙정부와 지방자치단체 및 지역 

주민들의 연결망을 유지하도록 유도하고 있다. 
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은 연구들이 진행되고 있다. 본 ‘주요 생물자원의 유전자 분석・연구사업’은 이

러한 세계적인 동향 및 연구의 중요성과 필요성에 기반 하여 고안된 사업으로 사
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라져가는 멸종위기종의 유전자원을 확보하는 일을 그 주된 목적으로 하고 있다. 

본 사업은 크게 동물을 대상으로 하는 소기관 유전체 연구와 식물을 대상으로 하

는 소기관 유전체 연구로 이루어져 있다. 동물의 경우 미토콘드리아 유전체를 대

상으로 수행하고, 식물의 경우 엽록체 유전체를 대상으로 수행하였다. 미토콘드리

아 및 엽록체 유전체는 각각 동물과 식물에서 집단 간의 유전적 변이를 파악하는

데 빈도 높게 이용되며 또한 계통분석이나 종 동정을 위한 마커 개발을 위해서도 

많이 이용되어 온 유전체이므로 이에 대한 광범위한 염기서열의 획득은 매우 의미 

있는 자료가 될 수 있을 것이라 여겨진다. 

라. 소기관 유전체 분석의 중요성

미토콘드리아 유전체는 의미있는 유전적 자원 중 하나이다(Hwang et al., 

2001). 예외적인 경우도 있지만 일반적으로 미토콘드리아 유전체는 2개의 rRNA 

(12S rRNA, 16S rRNA), 22개의 tRNA, 13개의 단백질 암호 유전자(COI, 

COII, COIII, ND1, ND2, ND3, ND4, ND4L, ND5, ND6, ATP6, ATP8, 

CYTB), 그리고, 1개 내지는 2개의 비암호와 부위를 포함하고 있다(그림 Ⅰ

-1-2). 유전체는 매우 효율적인 방법으로 배열되어 있는데, 인트론이 없고, 

intergenic spacers가 10bp이하로 짧으며, 두 유전자간 reading frame의 중첩

(overlap) 현상이 있고, stop codon의 size가 1∼2 base (T 또는 TA)로 감소된 

현상이 나타나기도 한다. 

이러한 미토콘드리아 유전체는 크기가 작고, 추출이 쉬워 많은 연구에 이용되

어 왔다. 미토콘드리아는 모계유전(Lansman et al., 1983)이면서 다른 미토콘드

리아와 recombination한다는 증거가 없는데(Clayton, 1982), 이는 미토콘드리아

가 동종간의 recombination 없이 모계를 통해 전해지므로 핵 유전자에 비해 분자

의 진화 역사가 좀 더 간단하다는 의미를 나타낸다. Kondo et al.(1990)은 

Drosophila에서 미토콘드리아가 부계에서 유전되는 경우를 보여주었으나, 이것이 

종 내에서의 교차를 의미하지는 않는다. 또한, 미토콘드리아는 repair system의 

결여에 의해 핵 유전자에 비례해서 매우 빠르게 진화하고 있다(Brown et al., 

1979). 본 사업은 멸종위기동물의 전체 미토콘드리아 유전체를 해독하고 그 특성

을 연구하는 것을 중심으로 진행되어 왔는데, 멸종위기종의 미토콘드리아 유전체 

염기서열 결정은 생물종의 유전자원을 확보하고 관리한다는 일차적인 목표 뿐 아

니라 향후 특정종의 보전 및 관리 정책을 수립하는데 있어 다양한 정보를 제공해 

줄 수 있다. 1994년 Taberlet and Bouvet이 수행한 미토콘드리아 유전체의 
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control region 분석 결과를 바탕으로 프랑스 환경부는 brown bear 복원 사업을 

위한 개체 도입 계획을 수립할 수 있었고, 오스트레일리아에서는 고래류의 복원을 

위해 미토콘드리아 유전체의 특정 부위의 염기서열의 변이율을 조사하였다. 미국

에서도 뇌조 복원을 위해 미토콘드리아 유전체의 염기서열을 이용하는 등 멸종위

기종의 관리나 복원 사업에 미토콘드리아 유전체는 매우 중요한 정보를 제공해 오

고 있다.

그림 Ⅰ-1-2. 1차년도(2006년) 분석대상종 반달가슴곰(Ursus thibetanus 

ussuricus)의 미토콘드리아 유전체 배열

미토콘드리아 유전체의 37개 유전자 구성 요소 중 COI 영역은 동물의 

barcode를 구축하는 주요 유전자이며, 16S rRNA 유전자나 control region 또는 

pseudo-control region, CYTB 유전자 등은 종을 구분하거나 집단 유전학적 연

구를 위한 주된 마커로서 기능해왔다. 이 외에도 COI, COII, COIII, ND1, ND2 

등을 포함한 많은 유전자 영역들이 동일 목적으로 사용되어 왔다. 이들 유전자는 

계통학적 마커로도 매우 유의한 것으로 판단되어 다양한 분류군에서 여러 가지 연

구 목적으로 활용되어 왔다. 흥미롭게도 최근의 연구 결과들은 미토콘드리아 유전

체에도 개체 간 식별이 가능할 정도의 분석력 있는 마커로 알려진 microsatellites

가 존재한다는 보고들이 있어서, 향후 특정 종을 동정하거나 집단 분석에 용이한 

마커로 사용될 수 있을 것으로 예측된다. 따라서 향후 적합한 이식종의 선정이나, 

근연종들과의 구분을 위해서 멸종위기종의 경우(특히, 연구에 필요한 만큼의 풍부

한 개체를 확보하는 것이 불가능한 경우)미토콘드리아 유전체의 전체 염기서열을 

결정하고, 그 유전자원의 상세 정보를 확보하는 일은 그 의미가 매우 크다.
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control region 분석 결과를 바탕으로 프랑스 환경부는 brown bear 복원 사업을 

위한 개체 도입 계획을 수립할 수 있었고, 오스트레일리아에서는 고래류의 복원을 
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기종의 관리나 복원 사업에 미토콘드리아 유전체는 매우 중요한 정보를 제공해 오

고 있다.

그림 Ⅰ-1-2. 1차년도(2006년) 분석대상종 반달가슴곰(Ursus thibetanus 

ussuricus)의 미토콘드리아 유전체 배열
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계통학적 마커로도 매우 유의한 것으로 판단되어 다양한 분류군에서 여러 가지 연

구 목적으로 활용되어 왔다. 흥미롭게도 최근의 연구 결과들은 미토콘드리아 유전

체에도 개체 간 식별이 가능할 정도의 분석력 있는 마커로 알려진 microsatellites

가 존재한다는 보고들이 있어서, 향후 특정 종을 동정하거나 집단 분석에 용이한 

마커로 사용될 수 있을 것으로 예측된다. 따라서 향후 적합한 이식종의 선정이나, 

근연종들과의 구분을 위해서 멸종위기종의 경우(특히, 연구에 필요한 만큼의 풍부

한 개체를 확보하는 것이 불가능한 경우)미토콘드리아 유전체의 전체 염기서열을 

결정하고, 그 유전자원의 상세 정보를 확보하는 일은 그 의미가 매우 크다.
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마. 유전다양성 분석의 중요성

이입종과 외래종의 위협과 함께 산업화와 도시화에 따른 환경의 급격한 변화

는 한반도에 서식하는 고유종 및 멸종위기 담수 어류의 생존에 심각한 위협을 가

하고 있다. 개체수의 감소와 멸종위기라는 위험에 노출되어 있는 고유종의 보전과 

멸종위기종의 복원에 대한 기초연구를 수행하고 정책을 마련하는 등의 실질적인 

대비책이 필요한 시점이다. 보전과 복원을 위한 정책을 마련하기 위해 가장 시급

이 이루어져야 할 일은 이들 집단의 유전적 다양도를 파악하는 일이다. 특정 종의 

보전과 복원을 위한 전략 수립에 있어 가장 선행되어야 할 고려 대상은 집단의 유

전적 유사성과 집단 간의 유전적 분화 수준을 파악하기 위해 유전적 구조와 다양

성의 정도를 확인하는 것이다. 그러므로 집단별 유전적 구조와 다양성을 바탕으로 

종의 역사, 종의 분화, 집단의 기원, 집단의 분화 과정 등을 설명할 수 있는 분자

계통지리학적 연구와 집단유전학적 연구의 적용가능하며 이를 바탕으로 고유종 및 

멸종위기종의 보전과 복원을 위한 정책적 제안을 수립할 수 있을 것이다. 국외의 

경우 다양한 분류군에 걸쳐 종간 혹은 종내 수준에서 유전다양성에 대한 연구가 

활발히 이루어지고 있다. 80년대 이후 미토콘드리아 DNA의 종내 변이가 확인되

면서 다양한 계통지리학적, 집단유전학적 통계 방법이 개발되어(Brown and 

Vinograd, 1974; Upholt, 1977; Brown, 1980; Bermingham and Avise, 

1986; Avise, 1992), 이를 이용한 연구가 다양한 분류군에서 여러 마커를 사용하

여 폭넓게 이루어지고 종합적 결론 도출에 적용되고 있다.

• 반달가슴곰: 2004년 국립공원관리공단에서 지리산 반달가슴곰 복원사업 시작함 

• 산양

  - 2007년 국립공원관리공단에서 강원도 양구-화천에서 10개체 도입․방사함 

  - 2012년 국립공원관리공단은 설악산에서 구조했던 3마리와 양구에서 도입한 

개체 1마리를 함께 방사하여 본격적인 산양 복원사업을 추진함

• 따오기: 2008년 경상남도 창녕군 우포따오기 복원센터에서 복원사업을 시작함

• 황새: 1996년 러시아 아무르지역에서 황새 유조 2마리 도입하여 황새 복원사업

을 시작함
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바. 연구의 목표

1) 우리나라 멸종위기종의 미토콘드리아 유전체 정보 확보 및 특성 규명

우리나라에 서식하는 멸종위기종을 대상으로 유전자원 확보를 위하여 대상종

의 미토콘드리아 유전체 염기서열을 결정하는 것을 일차적인 목표로 하고 있다. 

멸종위기종 9종에서 미토콘드리아 유전체 염기서열 정보를 확보한다. 염기서열 정

보가 확보된 종의 미토콘드리아 유전체의 특성을 규명한다. 유전체 유전자의 동정, 

구조분석을 실시하고 타 분류군의 기존자료와 비교․분석하여 미토콘드리아 유전체

의 특성을 도출한다.

  

2) 우리나라 멸종위기종의 유전자 표지 개발 및 유전다양성 분석

우리나라 멸종위기동물을 대상으로 유전자원 확보 및 유전다양성 평가를 수행

한다. 이를 바탕으로 보전단위의 설정과 같은 멸종위기종의 보전과 복원을 위한 

기초자료를 제시한다. 2015년 연구에서는 총 5종의 멸종위기종에서 유전자 표지 

개발 및 유전다양성 분석을 실시한다. 

3) 기분석된 멸종위기종 유전다양성 분석 재검토

본 사업을 포함하여 멸종위기종 유전다양성 분석 관련 사업(동물분야)을 검토

하여 실험 재현성 문제, 개체군 일부 포함, 분류학적 실체 파악 미진 등의 사유로 

재분석이 필요한 종 목록을 구축한다. 

4) 연구 결과 활용

본 연구 결과들을 국제적인 학술지에 게재하여 연구성과를 극대화 하는 한편, 

언론 홍보를 통해 멸종위기종의 유전자원 확보와 기록, 그리고 이 종들의 보존과 

관리의 중요성에 대한 대중의 인식을 제고하고, 관련 연구자나 정책 입안자들에게 

정확하면서 필수적인 정보를 적시에 제공한다. 

5) 차년도 사업 계획 제시

생물주권 확보 측면과 활용성의 제고라는 목표를 고려한 차년도(11차년도) 사

업의 종 선정 방향 제안 및 연구 추진 전략을 수립하여, 목표에 부합하는 대상종

을 최종결과보고 시에 선정하여 제시한다. 
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기초자료를 제시한다. 2015년 연구에서는 총 5종의 멸종위기종에서 유전자 표지 
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5) 차년도 사업 계획 제시

생물주권 확보 측면과 활용성의 제고라는 목표를 고려한 차년도(11차년도) 사
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을 최종결과보고 시에 선정하여 제시한다. 
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소기관 유전체 염기서열 해독

포유류 (12종)

학   명 국   명 비  고
Panthera tigris 호랑이 2006년
Ursus thibetanus 반달가슴곰 2006년
Lutra lutra 수달 2006년
Naemorhedus caudatus 산양 2006년
Moschus moschiferus 사향노루 2006년
Prionalurus bengalensis 삵 2008년
Phoca largha 물범 2008년
Eumetopias jubatus 큰바다사자 2009년
Pteromys volans 하늘다람쥐 2009년
Myotis formosus 붉은박쥐 2010년
Plecotus auritus ognevi 토끼박쥐 2010년

Martes flavigula 담비 2012년

조류 (29종)
Ciconia boyciana 황새 2006년
Strix aluco 올빼미 2006년
Bubo bubo 수리부엉이 2006년
Anas formosa 가창오리 2007년
Anser fabalis 큰기러기 2007년
Grus japonensis 두루미 2007년
Platalea minor 저어새 2007년
Larus saundersi 검은머리갈매기 2007년
Ixobrychus eurhythmus 큰덤불해오라기 2007년
Falco subbuteo 새호리기 2008년

2. 연구사업의 범위

가. 주요생물자원의 유전자 분석․연구 사업(2006~2014)의 소기관 유전체 

및 유전다양성 분석 생물종

 

1) 미토콘드리아 유전체 분석

본 사업단에 의해 수행된 9년간의 사업에서 총 116종 119건의 멸종위기동물

의 미토콘드리아 유전체의 전체 염기서열을 결정하였다(표 I-2-1). 곤충을 포함

하여 어류, 파충류, 조류, 포유류 등 다양한 분류군에서 대략 1,920,000bp에 해당

하는 방대한 양인데, 이러한 결과는 국내 최고의 미토콘드리아 유전체 분석의 역

량을 가진 연구팀이 아니라면 얻을 수 없는 성과라 생각된다. 이들 자료들은 향후 

멸종위기종의 유전자원의 확보, 복원을 위한 적합한 이식종 선정, 근연종과의 종 

구분 등과 같은 종의 관리와 보전 및 복원 정책 수립에 매우 중요한 정보를 제공

하게 될 것이다. 

표 Ⅰ-2-1. 현재까지 주요 생물자원의 유전자 분석․연구 사업을 통하여 수행된 

동물 소기관 유전체 분석대상종
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표 Ⅰ-2-1. 계속
Accipiter gularis 조롱이 2008년
Aegypius monachus 독수리 2008년
Cygnus cygnus 큰고니 2009년
Grus vipio 재두루미 2009년
Grus monacha 흑두루미 2009년
Haliaeetus pelagicus 참수리 2011년
Aquila chrysaetos 검독수리 2011년
Falco peregrinus 매 2011년
Cygnus columbianus 고니 2011년
Accipiter gentilis 참매 2011년
Gallicrex cinerea 뜸부기 2012년
Dryocopus martius 까막딱다구리 2012년
Pitta nympha 팔색조 2012년
Branta bernicla 흑기러기 2012년
Accipiter soloensis 붉은배새매 2012년
Accipiter nisus 새매 2012년
Columba janthina 흑비둘기 2012년
Egretta eulophotes 노랑부리백로 2013년
Nipponia nippon 따오기 2013년

양서·파충류 (7종)
Elaphe schrenckii 구렁이 2006년
Mauremys reevesii 남생이 2006년
Kaloula borealis 맹꽁이 2009년
Rana chosenicus 금개구리 2010년
Eremias argus 표범장지뱀 2010년
Siynophis chinensis 비바리뱀 2010년
Rana coreana 한국산개구리 2012년
어류 (32종, 33건)
Pseudopungtungia nigra 감돌고기 2006년
Koreocobitis naktongensis 얼룩새코미꾸리 2006년
Pseudobagrus brevicorpus 꼬치동자개 2006년
Pungitius sinensis 가시고기 2007년
Pungitius kaibarae 잔가시고기 2007년
Cottus koreanus 둑중개 2007년
Cottus hangiongensis 한둑중개 2007년
Cobitis choii 미호종개 2007년
Gobiobotia brevibarba 돌상어 2008년
Gobiobotia macrocephala 꾸구리 2008년
Pseudopungtungia tenulcopus 가는돌고기 2008년
Microphysogobio koreensis 모래주사 2008년
Acheilognathus somjinensis 임실납자루 2008년
Gobiobotia nakdongensis 흰수마자 2009년
Lethenteron japonica 칠성장어 2009년
Lethenteron reissneri 다묵장어 2009년
Liobagrus obesus 퉁사리 2011년
Acheilognathus signifer 묵납자루 2011년
Odontobutis obscura 남방동사리 2012년
Microphysogobio rapidus 여울마자 2012년
Microphysogobio longidorsalis 배가사리 2012년
Coreoperca kawamebari 꺽저기 2012년
Culter brevicauda 백조어 2012년
Rhynchocypris semotilus 버들가지 2012년
Iksookimia pumila 부안종개 2012년
Kichulchoia brevifasciata 좀수수치 2012년
Rhodeus pseudosericeus 한강납줄개 2012년
Acheilognathus majusculus 큰줄납자루 2012년
Acheilognathus yamatsutae 줄납자루 2012년
Pungitius kaibarae 잔가시고시(경상도 type) 2013년
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하여 어류, 파충류, 조류, 포유류 등 다양한 분류군에서 대략 1,920,000bp에 해당
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동물 소기관 유전체 분석대상종
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표 Ⅰ-2-1. 계속
Coreoperca herzi 꺽지 2013년
Acheilognathus rhombeus 납지리 2013년
Rhynchocypris steindachneri 버들개 2013년

곤충 (14종)
Nannophya pygmaea 꼬마잠자리 2006년
Copris tripartitus 애기뿔소똥구리 2006년
Lethocerus deyrollei 물장군 2006년
Chrysochroa fulgidissima 비단벌레 2007년
Psacothea hilaris 울도하늘소 2007년
Metopodontus blanchardi 두점박이사슴벌레 2007년
Polyphylla laticollis 수염풍뎅이 2007년
Damaster mirabilissimus mirabilissimus 멋조롱박딱정벌레 2008년
Challia fletcheri 고려집게벌레 2008년
Parnassius bremeri 붉은점모시나비 2008년
Fabriciana nerippe  왕은점표범나비 2008년
Eumenis autonoe 산굴뚝나비 2008년
Protantigius superans 깊은산부전나비 2009년
Spindasis takanonis 쌍꼬리부전나비 2009년

무척추동물 (22종, 24건)
Cristaria plicata 귀이빨대칭이 2009년
Triops longicaudatus 긴꼬리투구새우 2010년
Chasmagnathus convexus 갯게 2010년
Sesarma intermedium 붉은발말똥게 2010년
Lamprotula coreana 두드럭조개 2010년
Euplexaura crassa 둔한진총산호 2010년
Plexauroidea complexa 측맵시산호 2010년
Dendronephthya mollis 연수지맨드라미 2010년
Dendronephthya putteri 자색수지맨드라미 2010년
Verrucella stellata 별혹산호 2010년
Helice leachi 남방방게 2011년
Dendronephthya suensoni 검붉은수지맨드라미 2011년
Ophiacantha linea 선침거미불가사리 2011년
Nacospatangus alta 의염통성게 2011년
Tubastraea coccinea 진홍나팔돌산호 2011년
Dendrophyllia cribrosa 유착나무돌산호 2011년
Pholcus gosuensis 고수유령거미 2012년
Antipathes japonica 해송 2012년
Anodonta arcaeformis flavotincta 작은대칭이 2012년
Ligia exotica 갯강구 A, C type 2013년
Liolophura japonica 군부 A, B type 2013년
Uca lactea 흰발농게 2013년
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유전다양성 분석
2007년, 5종

학   명 국   명

Lutra lutra 수달

Bubo bubo 수리부엉이

Pseudopungtungia nigra 감돌고기

Pungitius kaibarae 잔가시고기

Nannophya pygmaea 꼬마잠자리

2008년, 4종

학   명 국   명

Anas formosa 가창오리

Strix aluco 올빼미

Coreoleuciscus splendidus 쉬리

Anapodisma miramae 밑드리메뚜기

2009년, 4종

학   명 국   명

Falco subbuteo 새호리기

Aegypius monachus 독수리

Gobiobotia brevibarba 돌상어

 Copris tripartitus 애기뿔소똥구리

2011년, 2종

학   명 국   명

Pungitius sinensis 가시고기

Triops longicaudatus 긴꼬리투구새우

2012년, 4종

학   명 국   명

Cristaria plicata 귀이빨대칭이

Pungitius kiabare 잔가시고기

Rhodeus pseudosericeus 한강납줄개

Phoca vitulina 점박이물범

2013년, 4종

학   명 국   명

Cristaria plicata 귀이빨대칭이

Acheilognathus koreensis 칼납자루

 2) 유전다양성 분석 

본 사업단에 의해 수행된 9년간의 사업에서 총 27종 28건의 유전다양성 분석

이 수행되었다. 그 목록은 아래 표 I-2-2와 같다. 

 표 Ⅰ-2-2. 멸종위기종을 대상으로 한 유전다양성 분석의 주요 성과
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표 Ⅰ-2-1. 계속
Coreoperca herzi 꺽지 2013년
Acheilognathus rhombeus 납지리 2013년
Rhynchocypris steindachneri 버들개 2013년

곤충 (14종)
Nannophya pygmaea 꼬마잠자리 2006년
Copris tripartitus 애기뿔소똥구리 2006년
Lethocerus deyrollei 물장군 2006년
Chrysochroa fulgidissima 비단벌레 2007년
Psacothea hilaris 울도하늘소 2007년
Metopodontus blanchardi 두점박이사슴벌레 2007년
Polyphylla laticollis 수염풍뎅이 2007년
Damaster mirabilissimus mirabilissimus 멋조롱박딱정벌레 2008년
Challia fletcheri 고려집게벌레 2008년
Parnassius bremeri 붉은점모시나비 2008년
Fabriciana nerippe  왕은점표범나비 2008년
Eumenis autonoe 산굴뚝나비 2008년
Protantigius superans 깊은산부전나비 2009년
Spindasis takanonis 쌍꼬리부전나비 2009년

무척추동물 (22종, 24건)
Cristaria plicata 귀이빨대칭이 2009년
Triops longicaudatus 긴꼬리투구새우 2010년
Chasmagnathus convexus 갯게 2010년
Sesarma intermedium 붉은발말똥게 2010년
Lamprotula coreana 두드럭조개 2010년
Euplexaura crassa 둔한진총산호 2010년
Plexauroidea complexa 측맵시산호 2010년
Dendronephthya mollis 연수지맨드라미 2010년
Dendronephthya putteri 자색수지맨드라미 2010년
Verrucella stellata 별혹산호 2010년
Helice leachi 남방방게 2011년
Dendronephthya suensoni 검붉은수지맨드라미 2011년
Ophiacantha linea 선침거미불가사리 2011년
Nacospatangus alta 의염통성게 2011년
Tubastraea coccinea 진홍나팔돌산호 2011년
Dendrophyllia cribrosa 유착나무돌산호 2011년
Pholcus gosuensis 고수유령거미 2012년
Antipathes japonica 해송 2012년
Anodonta arcaeformis flavotincta 작은대칭이 2012년
Ligia exotica 갯강구 A, C type 2013년
Liolophura japonica 군부 A, B type 2013년
Uca lactea 흰발농게 2013년
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유전다양성 분석
2007년, 5종

학   명 국   명

Lutra lutra 수달

Bubo bubo 수리부엉이

Pseudopungtungia nigra 감돌고기

Pungitius kaibarae 잔가시고기

Nannophya pygmaea 꼬마잠자리

2008년, 4종

학   명 국   명

Anas formosa 가창오리

Strix aluco 올빼미

Coreoleuciscus splendidus 쉬리

Anapodisma miramae 밑드리메뚜기

2009년, 4종

학   명 국   명

Falco subbuteo 새호리기

Aegypius monachus 독수리

Gobiobotia brevibarba 돌상어

 Copris tripartitus 애기뿔소똥구리

2011년, 2종

학   명 국   명

Pungitius sinensis 가시고기

Triops longicaudatus 긴꼬리투구새우

2012년, 4종

학   명 국   명

Cristaria plicata 귀이빨대칭이

Pungitius kiabare 잔가시고기

Rhodeus pseudosericeus 한강납줄개

Phoca vitulina 점박이물범

2013년, 4종

학   명 국   명

Cristaria plicata 귀이빨대칭이

Acheilognathus koreensis 칼납자루

 2) 유전다양성 분석 

본 사업단에 의해 수행된 9년간의 사업에서 총 27종 28건의 유전다양성 분석

이 수행되었다. 그 목록은 아래 표 I-2-2와 같다. 

 표 Ⅰ-2-2. 멸종위기종을 대상으로 한 유전다양성 분석의 주요 성과

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54



- 23 -

표 Ⅰ-2-2. 계속
Coreoperca kawamebari 꺽저기

Squalidus multimaculatus 점몰개

2014년, 5종

학   명 국   명

Apodemus agrarius 제주등줄쥐

Hynobius quelpaertensis 제주도롱뇽

Acheilognathus signifer 묵납자루

Cobitis pacifica 북방종개

Niwaella multifasciata 수수미꾸리
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나. 2015년도 유전자 분석대상종 및 연구 범위

1) 멸종위기종의 미토콘드리아 유전체 정보 확보 분야

지난 9년간의 사업에서 유전체 분석이 끝난 종을 제외하고, 본 연구의 주관기

관인 국립생물자원관이 과업지시서에서 제시한 『우선적으로 미토콘드리아 유전체 

정보 확보가 필요한 멸종위기종』 가운데 조류 2종, 곤충 4종, 연체동물에서 3종, 

총 9종을 선정하였다. 연구대상종 9종의 목록은 표 I-2-3과 같다. 기존 과업지시

서에서 제시한 쇠검은머리쑥새는 생태적 특성을 고려하였을 때 시기적으로 직접 

채집이 어려운 것으로 판단되어 소장 표본 확보를 위해 연구소, 박물관, 유전자원

은행 등에 문의하였지만 DNA 실험이 가능한 근육 조직 또는 혈액이 냉동 또는 

액침상태로 보관되어 있는 기관이 없었다. 2곳의 기관에서 박제 표본을 가지고 있

음이 확인되었지만 박제 제작 시기가 오래되었고 DNA 실험에 이용할 수 있을 만

큼 충분한 양의 조직을 분양할 수 있는 기관이 없었기에 주관기관인 국립생물자원

관과 협의를 통해 연구대상종을 쇠검은머리쑥새에서 잿빛개구리매로 변경하였다.  

표 Ⅰ-2-3. 2015년도 미토콘드리아 유전체 분석 대상 목록

분석대상종 학    명 비   고
긴점박이올빼미 Strix uralensis 멸종위기II급

잿빛개구리매 Circus cyaneus 멸종위기II급

큰자색호랑꽃무지 Osmoderma opicum 멸종위기II급

큰홍띠점박이푸른
부전나비

Shijimiaeoides divina 멸종위기II급

물장군 Lethocerus deyrollei 멸종위기II급

대모잠자리 Libellula angelina 멸종위기II급

기수갈고둥 Clithon retropictus 멸종위기II급

나팔고둥 Charonia sauliae 멸종위기I급

참달팽이 Koreanohadra koreana 멸종위기II급
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나. 2015년도 유전자 분석대상종 및 연구 범위

1) 멸종위기종의 미토콘드리아 유전체 정보 확보 분야

지난 9년간의 사업에서 유전체 분석이 끝난 종을 제외하고, 본 연구의 주관기

관인 국립생물자원관이 과업지시서에서 제시한 『우선적으로 미토콘드리아 유전체 

정보 확보가 필요한 멸종위기종』 가운데 조류 2종, 곤충 4종, 연체동물에서 3종, 

총 9종을 선정하였다. 연구대상종 9종의 목록은 표 I-2-3과 같다. 기존 과업지시

서에서 제시한 쇠검은머리쑥새는 생태적 특성을 고려하였을 때 시기적으로 직접 

채집이 어려운 것으로 판단되어 소장 표본 확보를 위해 연구소, 박물관, 유전자원

은행 등에 문의하였지만 DNA 실험이 가능한 근육 조직 또는 혈액이 냉동 또는 

액침상태로 보관되어 있는 기관이 없었다. 2곳의 기관에서 박제 표본을 가지고 있

음이 확인되었지만 박제 제작 시기가 오래되었고 DNA 실험에 이용할 수 있을 만

큼 충분한 양의 조직을 분양할 수 있는 기관이 없었기에 주관기관인 국립생물자원

관과 협의를 통해 연구대상종을 쇠검은머리쑥새에서 잿빛개구리매로 변경하였다.  

표 Ⅰ-2-3. 2015년도 미토콘드리아 유전체 분석 대상 목록

분석대상종 학    명 비   고
긴점박이올빼미 Strix uralensis 멸종위기II급

잿빛개구리매 Circus cyaneus 멸종위기II급

큰자색호랑꽃무지 Osmoderma opicum 멸종위기II급

큰홍띠점박이푸른
부전나비

Shijimiaeoides divina 멸종위기II급

물장군 Lethocerus deyrollei 멸종위기II급

대모잠자리 Libellula angelina 멸종위기II급

기수갈고둥 Clithon retropictus 멸종위기II급

나팔고둥 Charonia sauliae 멸종위기I급

참달팽이 Koreanohadra koreana 멸종위기II급
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2) 주요 동물자원의 유전다양성 분석

지난 사업에서 유전다양성 분석이 완료된 종을 제외하고, 주관기관인 국립생물

자원관이 과업지시서에 제시한 5종을 선정하였다(표 Ⅰ-2-4).

표 Ⅰ-2-4. 2015년도 유전다양성 분석대상종

분석대상종 학    명 비    고
맹꽁이 Kaloula borealis 멸종위기II급
물장군 Lethocerus deyrollei 멸종위기II급

붉은점모시나비 Parnassius bremeri 멸종위기II급
흰발농게 Uca lactea 멸종위기II급

기수갈고둥 Clithon retropictus 멸종위기II급
   

3) 기분석된 멸종위기종 유전다양성 분석 재검토

본 사업을 포함하여 멸종위기종 유전다양성 분석 관련 사업(동물분야)을 검토

하여 실험 재현성 문제, 개체군 일부 포함, 분류학적 실체 파악 미진 등의 사유로 

재분석이 필요한 종 목록을 구축한다. 

3. 주요 내용

가. 멸종위기종의 미토콘드리아 유전체 연구

▶ 조류 2종, 곤충 4종, 연체동물 3종 총 9종의 전체 미토콘드리아 유전체의 

염기서열을 결정하고 유전체의 특성을 규명

나. 멸종위기종의 유전자 표지 개발 및 유전다양성 분석 연구

1) 맹꽁이 유전다양성 분석  

  - 표본 확보: 2개 집단, 총 40개체 이상 확보 계획

  - 분석 방법: 국립생물자원관에서 기 개발된 microsatellite
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                마커 정보 활용

  - 분석 마커: 10개 이상의 유효한 microsatellite 마커 사용

2) 물장군 유전다양성 분석  

  - 표본 확보: 3개 집단, 총 40개체 이상 확보 계획

  - 분석 방법: 10개 이상의 유효한 Microsatellite 신규 개발 및 적용

  - 분석 마커: 10개 이상의 유효한 microsatellite 마커 사용

  

3) 붉은점모시나비 유전다양성 분석

 - 표본 확보: 2개 집단, 총 40개체 이상 확보 계획

 - 분석 방법: 10개 이상의 유효한 Microsatellite 신규 개발 및 적용

 - 분석 마커: 10개 이상의 유효한 microsatellite 마커 사용

4) 흰발농게의 유전다양성 분석

 - 표본 확보: 2개 집단, 총 40개체 이상 확보 계획

 - 분석 방법: 10개 이상의 유효한 Microsatellite 신규 개발 및 적용

 - 분석 마커: 10개 이상의 유효한 microsatellite 마커 사용

5) 기수갈고둥의 유전다양성 분석

 - 표본 확보: 4개 집단, 총 40개체 이상 확보 계획

 - 분석 방법: 국립생물자원관에서 기 개발된 microsatellite

               마커 정보 활용

 - 분석 마커: 10개 이상의 유효한 microsatellite 마커 사용

6) 당해연도를 포함한 2년간의 국내외 시료 확보 계획 제시: 이는 분류군별 

상황에 따라 해외 표본 확보의 필요성을 제시하고 필요할 경우 시료 확보 

계획을 구체적으로 제시함 

  

다. 기 분석된 멸종위기종 유전다양성 분석 재검토

▶ 자원관(용역, 자체) 및 외부 연구를 통해 분석된 종들의 유전다양성 분석 

연구 현황 파악 및 재분석 종 목록 제시함
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2) 주요 동물자원의 유전다양성 분석

지난 사업에서 유전다양성 분석이 완료된 종을 제외하고, 주관기관인 국립생물

자원관이 과업지시서에 제시한 5종을 선정하였다(표 Ⅰ-2-4).
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3) 기분석된 멸종위기종 유전다양성 분석 재검토
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하여 실험 재현성 문제, 개체군 일부 포함, 분류학적 실체 파악 미진 등의 사유로 
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3. 주요 내용

가. 멸종위기종의 미토콘드리아 유전체 연구

▶ 조류 2종, 곤충 4종, 연체동물 3종 총 9종의 전체 미토콘드리아 유전체의 

염기서열을 결정하고 유전체의 특성을 규명

나. 멸종위기종의 유전자 표지 개발 및 유전다양성 분석 연구

1) 맹꽁이 유전다양성 분석  

  - 표본 확보: 2개 집단, 총 40개체 이상 확보 계획

  - 분석 방법: 국립생물자원관에서 기 개발된 microsatellite
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                마커 정보 활용

  - 분석 마커: 10개 이상의 유효한 microsatellite 마커 사용

2) 물장군 유전다양성 분석  

  - 표본 확보: 3개 집단, 총 40개체 이상 확보 계획
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 - 분석 방법: 10개 이상의 유효한 Microsatellite 신규 개발 및 적용

 - 분석 마커: 10개 이상의 유효한 microsatellite 마커 사용

4) 흰발농게의 유전다양성 분석

 - 표본 확보: 2개 집단, 총 40개체 이상 확보 계획

 - 분석 방법: 10개 이상의 유효한 Microsatellite 신규 개발 및 적용
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               마커 정보 활용
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6) 당해연도를 포함한 2년간의 국내외 시료 확보 계획 제시: 이는 분류군별 

상황에 따라 해외 표본 확보의 필요성을 제시하고 필요할 경우 시료 확보 

계획을 구체적으로 제시함 

  

다. 기 분석된 멸종위기종 유전다양성 분석 재검토

▶ 자원관(용역, 자체) 및 외부 연구를 통해 분석된 종들의 유전다양성 분석 

연구 현황 파악 및 재분석 종 목록 제시함
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자생 생물자원의 유전자 다양성 연구
- 동물분야 -

미토콘드리아 유전체 특성 규명 연구 유전자 표지 개발 및 유전다양성

멸종위기종의 미토콘드리아 유전체 멸종위기종의 유전다양성 분석
 - 미토콘드리아 유전체의 특성 규명  - Microsatellite 마커 개발 및 적용
 - 미토콘드리아 유전체의 비교 분석  - 집단별, 개체별 유전다양성 규명
 - 유전자원 확보  - 유전자원 확보

멸종위기종의 유전다양성 분석 재검토
 - 멸종위기종 유전다양성 분석 관련 사업 검토

멸종위기종의 소기관 유전체 특성 규명 및 
관련 유전자원 확보

멸종위기종의 보전 및 관리에 필요한 연구 결과 
도출 및 유전자원 확보

유전다양성 재분석이 필요한 종 목록 구축

멸종위기종 및 주요 고유종의 유전자원 확보와 이의 보전 및 
관리 정책 마련에 필요한 주요 기초 자료 제공

4. 연구추진계획

가. 연구사업의 구성
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나. 수행조직

자생 생물자원의 유전자 다양성 연구(동물분야) 수행은 경북대학교 생물교육

과 황의욱 교수가 총괄하고 타 대학의 분야별 전문가인 4명의 교수가 유전다양성 

분석의 세부책임자로 참여하게 될 것이다.  

사업팀은 유전체 분석팀, 유전다양성 분석팀으로 세분하였는데, 유전체 분석팀

에는 황의욱, 김익수 교수가 멸종위기종 9종의 미토콘드리아 유전체의 염기서열 

결정하고 그 특성을 규명하는 연구를 중점적으로 수행한다. 유전다양성 분석팀은 

황의욱, 김익수, 원용진, 정종우, 민미숙 교수가 참여하여 각 분류군별로 유전다양

성 분석을 수행한다. 자문위원회는 각 분야별 전문가들로 구성하여 본 연구에 직

접적으로 반영될 수 있도록 구성한다.    

다. 연구원 편성표 

총괄 연구책임자
경북대학교 황의욱

자문위원회
(5인이내)

미토콘드리아 
유전체 정보 확보

유전자 표지 개발 
및 유전다양성 분석

미토콘드리아 유전체 연구 유전자 표지 개발 및 
유전다양성 연구

황의욱, 김익수 황의욱, 김익수, 원용진,
정종우, 민미숙

경북대학교, 전남대학교 경북대학교, 전남대학교,
이화여자대학교, 서울대학교

책임급 2 책임급 5
선임급 5 선임급 9
원급 6 원급 16
기타 3 기타 3
계 16 계 33
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내용                             월 M1 M2 M3 M4 M5 M6 M7 M8

1) 멸종위기종의 미토콘드리아 유전체 분석

  ▣ 멸종위기종 9종의 표본 확보

  ▣ 미토콘드리아 유전체 분석 전략 수립

  ▣ 9종의 미토콘드리아 유전체 염기서열 결정

  ▣ 9종의 염기서열 자료 분석

  ▣ 유전체 특성규명 및 비교분석

2) 멸종위기종의 유전자 표지 개발 및 

   유전다양성 분석 연구

  ▣ 주요 생물종 5종의 표본 확보

  ▣ 유전다양성 분석 전략 수립

  ▣ NGS 분석을 통한 microsatellite 

     마커 개발 및 Genotyping

  ▣ 유전다양성 규명 및 비교 분석

3) 멸종위기종 유전다양성 분석 재검토

  ▣ 기분석된 멸종위기종 자료 수합

  ▣ 자료의 종합적 분석

  ▣ 재분석이 필요한 종 목록 구축

4) 보고회 및 보고서 작성

  ▣ 착수 보고회

  ▣ 중간 보고회

  ▣ 최종 보고회

  ▣ 최종 보고서 및 성과품 납품

라. 추진일정
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Ⅱ. 결과 및 고찰

1. 멸종위기종의 미토콘드리아 유전체 연구 분야

가. 서론

개체수가 급격히 감소하는 멸종위기에 있는 동물을 보존하고 관리하는 일은 

생태학적 연구 뿐 아니라 발생학, 유전학, 계통학 등의 다양한 학문적 접근이 요구

된다. 그 중에서도 특히 국내 야생동물의 고유한 유전적 특성을 인지하여 정확한 

종의 분류학적, 계통학적 위치를 확립하는 일은 종 보전과 관리를 위해 필수적으

로 선행되어야 할 것이다. 

환경보호와 생물자원의 중요성이 부각되고 보호를 위한 부단한 노력이 계속되

고 있으나, 좁은 국토에서 한정된 자원으로 다양한 개발이 이루어지고 있으므로, 

야생동물의 서식지는 더 협소해지고 그 수가 감소할 수 있는 위험이 언제나 존재

한다. 또한 세계가 하나가 된 시점에서 외국에서 여러 가지 이유로 영입된 동물들

로 인한 생태계 파괴가 사회적 문제로 떠오르고 있다. 또한, 외국에서 유입된 동물

들은 우리나라 환경에 적응하여 토속화 되어 가고 있으므로 우리나라 고유의 종들

에게 위협이 되고 있는 실정이다. 그러므로 현재 서식하는 우리나라 야생동물의 

고유한 유전자 자원을 확보하여 관리하는 일은 매우 시급한 과제라 할 것이다. 따

라서 멸종위기 조류, 곤충, 연체동물을 대상으로 미토콘드리아 유전체의 염기서열

을 결정하고, 그 특성을 규명하는 것을 본 연구의 목표로 하였다. 

본 연구를 위한 종은 국립생물자원관의 과업지시서에 명시된 멸종위기종 9종

이며, 분류군별로 조류에서 긴점박이올빼미, 잿빛개구리매, 곤충에서 큰자색호랑꽃

무지, 큰홍띠점박이푸른부전나비, 물장군, 대모잠자리, 연체동물에서 기수갈고둥, 

나팔고둥, 참달팽이가 선정되었다. 
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종의 분류학적, 계통학적 위치를 확립하는 일은 종 보전과 관리를 위해 필수적으

로 선행되어야 할 것이다. 

환경보호와 생물자원의 중요성이 부각되고 보호를 위한 부단한 노력이 계속되

고 있으나, 좁은 국토에서 한정된 자원으로 다양한 개발이 이루어지고 있으므로, 

야생동물의 서식지는 더 협소해지고 그 수가 감소할 수 있는 위험이 언제나 존재

한다. 또한 세계가 하나가 된 시점에서 외국에서 여러 가지 이유로 영입된 동물들

로 인한 생태계 파괴가 사회적 문제로 떠오르고 있다. 또한, 외국에서 유입된 동물

들은 우리나라 환경에 적응하여 토속화 되어 가고 있으므로 우리나라 고유의 종들

에게 위협이 되고 있는 실정이다. 그러므로 현재 서식하는 우리나라 야생동물의 

고유한 유전자 자원을 확보하여 관리하는 일은 매우 시급한 과제라 할 것이다. 따

라서 멸종위기 조류, 곤충, 연체동물을 대상으로 미토콘드리아 유전체의 염기서열

을 결정하고, 그 특성을 규명하는 것을 본 연구의 목표로 하였다. 

본 연구를 위한 종은 국립생물자원관의 과업지시서에 명시된 멸종위기종 9종

이며, 분류군별로 조류에서 긴점박이올빼미, 잿빛개구리매, 곤충에서 큰자색호랑꽃

무지, 큰홍띠점박이푸른부전나비, 물장군, 대모잠자리, 연체동물에서 기수갈고둥, 

나팔고둥, 참달팽이가 선정되었다. 
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나. 재료 및 방법

1) 표본 확보

본 연구에 사용된 표본은 직접 채집하거나 해당 분류군의 전문가의 도움 또는 

야생동물유전자원은행에서 분양받아 확보하였다(표 II-1-1). 

표 II-1-1. 소기관 유전체 분석 대상 종 및 채집지역

분석대상종 학    명 채집 지역 재집 날짜

긴점박이올빼미 Strix uralensis 강원도 철원군 2015. 01. 16

잿빛개구리매 Circus cyaneus 대구광역시 달성군 2015. 03. 30

큰자색호랑꽃무지 Osmoderma opicum 경상북도 영주시 2015. 07. 21

큰홍띠점박이푸른부전나비 Shijimiaeoides divina 충청북도 제천시 2015. 06. 24

물장군 Lethocerus deyrollei 제주특별자치도 제주시 2015. 08. 04

대모잠자리 Libellula angelina 경기도 안성시 2015. 06. 09

기수갈고둥 Clithon retropictus 경상남도 거제시 2015. 06. 12

나팔고둥 Charonia sauliae 제주특별자치도 서귀포시 2015. 10. 07

참달팽이 Koreanohadra koreana 전라남도 신안군 2015. 09. 09

2) DNA 추출

실험 대상종의 표본으로부터 DNA를 추출하기 위해 DNeasy Blood & 

Tissue kit (QUIAGEN Co., USA)를 이용하였으며 실험과정은 다음과 같다.

․ 샘플 조직을 liquid nitrogen과 함께 섞어 조직이 가루가 될 때까지 분쇄한다.

․ Liquid nitrogen을 증발시킨 후 180㎕의 lysis buffer (ATL Bo)와 20㎕의   

  proteinase K를 첨가한 후 56℃에서 incubation한다.

․ 15초 동안 voltexing후 200㎕의 lysis buffer (AL Bo)를 첨가하여 잘 섞어준 

다음 다시 200㎕의 absolute ethanol을 넣고 섞어준다.

․ 혼합액을 DNeasy Mini spin column에 넣고 8000rpm에서 1분 동안 원심분

리를 한 후 걸러진 용액은 제거하고 500㎕의 washing buffer (AW1)을 첨가

하여  다시 8000rpm에서 1분 동안 원심분리 한다.

․ 걸러진 용액은 버리고 두 번째 washing buffer (AW2)를 넣고 14000rpm에

서  3분 동안 원심분리 하여 ethanol 잔여물을 확실히 제거시킨다.

․ DNeasy mini spin column을 새로운 e-tube에 옮겨 담고 elution buffer 

(AE Bo)를 200㎕ 넣고 상온에서 1분여간 두었다가 8000rpm에서 1분 동안 

원심 분리한다.
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증폭 구간 프라이머 이름 프라이머 염기서열

LF 1 : COI-COIII (4kb) Lep-COI-F1 5‘-TTC TAC AAA TCA TAA AGA TAT TGG-3’

LF01-S06-R2 5‘-GAT TGG AAG TCA AAT ATA CT-3’

LF 2 : ATP6-ND4 (5.3kb) LF01-S05-F2 5‘-TTT TAT TTA ATA ATT TTT TAG G-3’

Lep-ND4-R1 5‘-ATT GGT CAT GGT TTA TGT TCT TC-3’

LF 3 : ND5-IrRNA (7.5kb) Lep-ND5-F1 5‘-CTA AAA GGA ATT TGA GCT CT-3’

Lep-IrRNA-R1 5‘-GTA TTT CAT TTA CAT TGA AAA GA-3’

LF 4 : IrRNA-COI (5.5kb) Lep-IrRNA-F1 5‘-ATT ATG CTA CCT TTG TAC AGT C-3’

Lep-COI-R1 5‘-CTT CAG GAT GAC CAA AAA ATC-3’

SF1 LF03-S05-F1 5‘-AAG CTT TTG GGY TCA TAC C-3’

LF03-S05-R2 5‘-CAW CCT AAA TTA TTA ATW GAW GA-3’

SF2 LF03-S06-F1 5‘-TCW TCH WTA TTA ATA AAA ATA GG-3’

LF03-S06-R2 5‘-GCG ATA AAT TGT AAA TTT AT-3’

SF3 LF03-S07-F1 5‘-AAT CTT CAA AAT TAT TTA TAA AG-3’

Lep-COI-R1 5‘-CTT CAG GAT GAC CAA AAA ATC-3’

SF4 LF01-S01-F1 5‘-GGT ATT TCA TCA ATT TTA GG-3’

LF01-S01-R1 5‘-GTC GAG GTA TTC CTG CTA-3’

SF5 LF01-S02-F2 5‘-ACW GTA GGA GGA TTA ACA GG-3’

LF01-S02-R2 5‘-GTT CAA ATT AAT TCA ATT ATT TG-3’

SF6 LF01-S03-F2 5‘-TAG AAA TGG CAA CWT GAT C-3’

LF01-S03-R1 5‘-CTT GCT TTC AGT CAT CTA AT-3’

SF7 LF01-S04-F1 5‘-CAG GTC GWT TAA ATC AAA C-3’

LF01-S04-R2 5‘-GTT CCT TGD GGA ATT ATA TG-3’

SF8 LF01-S05-F1 5‘-TAA TTT TCA ATT TTT GAT CC-3’

LF01-S05-R1 5‘-CTC GTC ATC ATT GAT ATA T-3’

SF9 LF01-S06-F2 5‘-GTW GAT TAT AGH CCW TGA CC-3’

LF01-S06-R2 5‘-GAT TGG AAG TCA AAT ATA CT-3’

SF10 LF01-S07-F1 5‘-AGC ATA TGA ATA TWT WGA AGC-3’

LF01-S07-R1 5‘-CAA TTT TAT CAT TAA CAG TGA-3’

SF11 LF01-S08-F1 5‘-TAG AAA TTG CAT TAA TTT THC C-3’

LF01-S08-R2 5‘-CCT TAT ATA ATT TAT TTA CC-3’

SF12 LF01-S09-F1 5‘-AWA HTT CTC TTC AAC CYA WAT C-3’

LF01-S09-R2 5‘-GCT TTA TCW ACT TTA AGW CA-3’

SF13 LF01-S10-F1 5‘-TCY TTW GAA TAA AAY CCA G-3’

LF01-S10-R1 5‘-GAT GGD TTA GGD TTA GTT TCT T-3’

SF14 LF01-S11-F1 5‘-AAA AAA TAT AAT TTC AWC THC C-3’

LF01-S11-R2 5‘-GAG CTG GDT ATA GAT TAT AT-3’

SF15 LF01-S12-F1 5‘-ATA TTT TTG AYH CCA CAA ATC-3’

LF01-S12-R2 5‘-CAG GTT CAA TAA TTT TAG C-3’

SF16 LF02-S01-F1 5‘-TTA TAA TAC CHC CAA TWA C-3’

LF02-S01-R1 5‘-GGT TTA ATT TTA TTA AGA ATT TG-3’

SF17 LF02-S02-F1 5‘-ATA TTA AAG TAG GAA TTA AWC-3’

3) PCR 프라이머 및 PCR 조건

PCR은 universal 프라이머와 본 연구대상종인 조류, 곤충 연체동물에 특이적

인 프라이머를 고안하여 실험을 진행하였다.

표 II-1-2. 미토콘드리아 유전체 염기서열 결정을 위해 고안된 PCR 프라이머
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나. 재료 및 방법

1) 표본 확보

본 연구에 사용된 표본은 직접 채집하거나 해당 분류군의 전문가의 도움 또는 

야생동물유전자원은행에서 분양받아 확보하였다(표 II-1-1). 

표 II-1-1. 소기관 유전체 분석 대상 종 및 채집지역

분석대상종 학    명 채집 지역 재집 날짜

긴점박이올빼미 Strix uralensis 강원도 철원군 2015. 01. 16

잿빛개구리매 Circus cyaneus 대구광역시 달성군 2015. 03. 30

큰자색호랑꽃무지 Osmoderma opicum 경상북도 영주시 2015. 07. 21

큰홍띠점박이푸른부전나비 Shijimiaeoides divina 충청북도 제천시 2015. 06. 24

물장군 Lethocerus deyrollei 제주특별자치도 제주시 2015. 08. 04

대모잠자리 Libellula angelina 경기도 안성시 2015. 06. 09

기수갈고둥 Clithon retropictus 경상남도 거제시 2015. 06. 12

나팔고둥 Charonia sauliae 제주특별자치도 서귀포시 2015. 10. 07

참달팽이 Koreanohadra koreana 전라남도 신안군 2015. 09. 09

2) DNA 추출

실험 대상종의 표본으로부터 DNA를 추출하기 위해 DNeasy Blood & 

Tissue kit (QUIAGEN Co., USA)를 이용하였으며 실험과정은 다음과 같다.

․ 샘플 조직을 liquid nitrogen과 함께 섞어 조직이 가루가 될 때까지 분쇄한다.

․ Liquid nitrogen을 증발시킨 후 180㎕의 lysis buffer (ATL Bo)와 20㎕의   

  proteinase K를 첨가한 후 56℃에서 incubation한다.

․ 15초 동안 voltexing후 200㎕의 lysis buffer (AL Bo)를 첨가하여 잘 섞어준 

다음 다시 200㎕의 absolute ethanol을 넣고 섞어준다.

․ 혼합액을 DNeasy Mini spin column에 넣고 8000rpm에서 1분 동안 원심분

리를 한 후 걸러진 용액은 제거하고 500㎕의 washing buffer (AW1)을 첨가

하여  다시 8000rpm에서 1분 동안 원심분리 한다.

․ 걸러진 용액은 버리고 두 번째 washing buffer (AW2)를 넣고 14000rpm에

서  3분 동안 원심분리 하여 ethanol 잔여물을 확실히 제거시킨다.

․ DNeasy mini spin column을 새로운 e-tube에 옮겨 담고 elution buffer 

(AE Bo)를 200㎕ 넣고 상온에서 1분여간 두었다가 8000rpm에서 1분 동안 

원심 분리한다.
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증폭 구간 프라이머 이름 프라이머 염기서열

LF 1 : COI-COIII (4kb) Lep-COI-F1 5‘-TTC TAC AAA TCA TAA AGA TAT TGG-3’

LF01-S06-R2 5‘-GAT TGG AAG TCA AAT ATA CT-3’

LF 2 : ATP6-ND4 (5.3kb) LF01-S05-F2 5‘-TTT TAT TTA ATA ATT TTT TAG G-3’

Lep-ND4-R1 5‘-ATT GGT CAT GGT TTA TGT TCT TC-3’

LF 3 : ND5-IrRNA (7.5kb) Lep-ND5-F1 5‘-CTA AAA GGA ATT TGA GCT CT-3’

Lep-IrRNA-R1 5‘-GTA TTT CAT TTA CAT TGA AAA GA-3’

LF 4 : IrRNA-COI (5.5kb) Lep-IrRNA-F1 5‘-ATT ATG CTA CCT TTG TAC AGT C-3’

Lep-COI-R1 5‘-CTT CAG GAT GAC CAA AAA ATC-3’

SF1 LF03-S05-F1 5‘-AAG CTT TTG GGY TCA TAC C-3’

LF03-S05-R2 5‘-CAW CCT AAA TTA TTA ATW GAW GA-3’

SF2 LF03-S06-F1 5‘-TCW TCH WTA TTA ATA AAA ATA GG-3’

LF03-S06-R2 5‘-GCG ATA AAT TGT AAA TTT AT-3’

SF3 LF03-S07-F1 5‘-AAT CTT CAA AAT TAT TTA TAA AG-3’

Lep-COI-R1 5‘-CTT CAG GAT GAC CAA AAA ATC-3’

SF4 LF01-S01-F1 5‘-GGT ATT TCA TCA ATT TTA GG-3’

LF01-S01-R1 5‘-GTC GAG GTA TTC CTG CTA-3’

SF5 LF01-S02-F2 5‘-ACW GTA GGA GGA TTA ACA GG-3’

LF01-S02-R2 5‘-GTT CAA ATT AAT TCA ATT ATT TG-3’

SF6 LF01-S03-F2 5‘-TAG AAA TGG CAA CWT GAT C-3’

LF01-S03-R1 5‘-CTT GCT TTC AGT CAT CTA AT-3’

SF7 LF01-S04-F1 5‘-CAG GTC GWT TAA ATC AAA C-3’

LF01-S04-R2 5‘-GTT CCT TGD GGA ATT ATA TG-3’

SF8 LF01-S05-F1 5‘-TAA TTT TCA ATT TTT GAT CC-3’

LF01-S05-R1 5‘-CTC GTC ATC ATT GAT ATA T-3’

SF9 LF01-S06-F2 5‘-GTW GAT TAT AGH CCW TGA CC-3’

LF01-S06-R2 5‘-GAT TGG AAG TCA AAT ATA CT-3’

SF10 LF01-S07-F1 5‘-AGC ATA TGA ATA TWT WGA AGC-3’

LF01-S07-R1 5‘-CAA TTT TAT CAT TAA CAG TGA-3’

SF11 LF01-S08-F1 5‘-TAG AAA TTG CAT TAA TTT THC C-3’

LF01-S08-R2 5‘-CCT TAT ATA ATT TAT TTA CC-3’

SF12 LF01-S09-F1 5‘-AWA HTT CTC TTC AAC CYA WAT C-3’

LF01-S09-R2 5‘-GCT TTA TCW ACT TTA AGW CA-3’

SF13 LF01-S10-F1 5‘-TCY TTW GAA TAA AAY CCA G-3’

LF01-S10-R1 5‘-GAT GGD TTA GGD TTA GTT TCT T-3’

SF14 LF01-S11-F1 5‘-AAA AAA TAT AAT TTC AWC THC C-3’

LF01-S11-R2 5‘-GAG CTG GDT ATA GAT TAT AT-3’

SF15 LF01-S12-F1 5‘-ATA TTT TTG AYH CCA CAA ATC-3’

LF01-S12-R2 5‘-CAG GTT CAA TAA TTT TAG C-3’

SF16 LF02-S01-F1 5‘-TTA TAA TAC CHC CAA TWA C-3’

LF02-S01-R1 5‘-GGT TTA ATT TTA TTA AGA ATT TG-3’

SF17 LF02-S02-F1 5‘-ATA TTA AAG TAG GAA TTA AWC-3’

3) PCR 프라이머 및 PCR 조건

PCR은 universal 프라이머와 본 연구대상종인 조류, 곤충 연체동물에 특이적

인 프라이머를 고안하여 실험을 진행하였다.

표 II-1-2. 미토콘드리아 유전체 염기서열 결정을 위해 고안된 PCR 프라이머
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LF02-S02-R2 5‘-TAA TTT TGG AGA TTA TWG AT-3’

SF18 LF02-S03-F1 5‘-CCT AAA GCH CCY TCA CAA AC-3’

LF02-S03-R1 5‘-GTA ATT TTT ACW ACT GCA ATT A-3’

SF19 LF02-S04-F2 5‘-TNT CAA GAA TTG CHT CWA ATG-3’

LF02-S04-R1 5‘-GAT ATT TGT CCY CAA GGT A-3’

SF20 LF02-S05-F2 5‘-TAT HTH CAT ATT GGA CGA GG-3’

LF02-S05-R1 5‘-CCT TGD ATT TTT TTA TTA AAD GT-3’

SF21 LF02-S06-F2 5‘-ACH CCH RTT CAT ATT CAA CC-3’

LF02-S06-R2 5‘-GCT GAA ACT AAT CGA ACT C-3’

SF22 LF02-S07-F1 5‘-AAC GAG GTA AWG THC CHC G-3’

LF02-S07-R2 5‘-CTG AGT TCA AAC CGG TGT RA-3’

SF23 LF02-S08-F2 5‘-GAH TTC TAA AAY CAT TAC-3’

LF02-S08-R1 5‘-GAC TGT ACA AAG GTA GCA TAA T-3’

SF24 LF03-S01-F1 5‘-CAT CMA ATC TTT CAT ACA AG-3’

LF03-S01-R2 5‘-GTA TCT TGT GTA TCA GAG-3’

SF25 LF03-S02-F1 5‘-ATT ATG CTA CCT TTG TAD AGT C-3’

LF03-S02-R1 5‘-GTA TTT CAT TTA CAT TGA AAA GA-3’

SF26 LF03-S03-F3 5‘-CTC TGA TAC ACA AGA TAC-3’

LF03-S03-R3 5‘-CCA GCA GTT GCG GTT AAA C-3’

SF27 LF03-S04-F1 5‘-AAT AGG TGA TCT AAT CCT AG-3’

LF03-S04-R1 5‘-CTA TCA GAA TAA TCC TTT WA-3’

PCR 반응 혼합물의 조성과 반응 조건은 실험하고자 하는 분류군마다 서로 다

른 조성과 조건을 가지기 때문에 실험을 통해 각 분류군별 적합한 조건으로 PCR

을 실행하였다. 표 II-1-3은 Long PCR 반응을 위한 혼합물의 조성과 반응 조건

의 예시이다. Long PCR의 종별 Annealing 온도조건은 48℃~51℃에 맞추어 중

폭하였다. 표 II-1-4은 Short PCR 반응을 위한 혼합물의 조성과 반응조건의 예

시이다. Short PCR의 Annealing 온도조건은 실험 상황에 따라 50~52℃로 설정

하여 증폭하였다.

표 II-1-3. 반응 혼합물 조성과 반응 조건 예시 (Long PCR)

PCR Mixture (Reaction vol: 25㎕) Cycle program

Template DNA 1 ㎕
Primer F (10 pmol/㎕) 1 ㎕ 94 ℃ 4 min × 1
Primer R (10 pmol/㎕) 1 ㎕ 98 ℃ 10 sec

× 30
10X GC Buffer I 12.5 ㎕ 48~51℃ 15 min

LATaq 0.25 ㎕ 72 ℃ 10 min × 1
dNTP 4 ㎕ 4 ℃ ∞
Dw 5.25 ㎕

Total 25 ㎕
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PCR Mixture (Reaction vol: 25㎕) Cycle program

Template DNA 1 ㎕ 94 ℃ 5 min × 1
Primer F (10 pmol/㎕) 1 ㎕ 94 ℃ 1 min

× 30Primer R (10 pmol/㎕) 1 ㎕ 50~52℃ 1 min
Dw 17 ㎕ 72 ℃ 1 min

72 ℃ 7 min × 1
Total 20 ㎕ 4 ℃ ∞

표 II-1-4. 반응 혼합물 조성과 반응 조건 예시 (Short PCR)

4) PCR 반응 산물의 확인

․ PCR 반응 산물을 확인하기 위하여 전기영동으로 확인하고자 하는 DNA 시

료의 수와 양에 따라 1.0% agarose gel을 gel casting plate에 붓고 comb

을 꽂아 15-20분간 고형화 시킨다.

․ Gel running tank에 10X TAE buffer를 gel이 잠기도록 넣은 다음, PCR 

반응산물 25㎕ 중에서 5㎕와 gel loading buffer(x6) 1㎕를 혼합한 다음 총 

6㎕를 취하여 loading 한다.

․ Gel에 DNA 시료를 loading 한 다음 voltage와 current를 조절한 후 100 

voltage로 50분 동안 전기영동한다.

․ 전기영동이 완료되면 EtBr에 들어 있는 tank에서 5분간 염색한 다음 증류수

로 5분간 탈색 후 Ultraviolet transilluminator에 올려놓고 DNA band를 확

인한 후 사진 촬영을 하여 결과물의 판독에 사용한다. 

5) 염기서열 결정

전기영동을 통하여 PCR 반응 산물을 확인하고, PCR purification kit를 이용

하여 정제한다(QUIAGEN Co., USA). 염기서열 결정은 ABI 3700 모델을 이용

하여 big-dye termination method로 수행한다.

6) 염기서열 결정 

Perkin-Elimer 사의 ABI Prism 377 DNA sequencer는 DNA 염기서열 자

동분석 장치로서 4 dye-1 lane 방식을 채용한다. 이는 A, G, C, T를 각각 다른 

형광색소로 표지하여 1 샘플을 1 lane에서 분석하도록 하는 방법으로서 한번에 

36개의 sample 분석이 가능하다. 분석에 이용되는 DNA sequencing kit (Big 

dye termination sequencing kit)은 Perkin-Elmer사에서 제공하는 시료중 가장 

version이 높은 시료로서 샘플 조작에 소요되는 시간을 단축시키며 보다 정확한 
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LF02-S02-R2 5‘-TAA TTT TGG AGA TTA TWG AT-3’

SF18 LF02-S03-F1 5‘-CCT AAA GCH CCY TCA CAA AC-3’

LF02-S03-R1 5‘-GTA ATT TTT ACW ACT GCA ATT A-3’

SF19 LF02-S04-F2 5‘-TNT CAA GAA TTG CHT CWA ATG-3’

LF02-S04-R1 5‘-GAT ATT TGT CCY CAA GGT A-3’

SF20 LF02-S05-F2 5‘-TAT HTH CAT ATT GGA CGA GG-3’

LF02-S05-R1 5‘-CCT TGD ATT TTT TTA TTA AAD GT-3’

SF21 LF02-S06-F2 5‘-ACH CCH RTT CAT ATT CAA CC-3’

LF02-S06-R2 5‘-GCT GAA ACT AAT CGA ACT C-3’

SF22 LF02-S07-F1 5‘-AAC GAG GTA AWG THC CHC G-3’

LF02-S07-R2 5‘-CTG AGT TCA AAC CGG TGT RA-3’

SF23 LF02-S08-F2 5‘-GAH TTC TAA AAY CAT TAC-3’

LF02-S08-R1 5‘-GAC TGT ACA AAG GTA GCA TAA T-3’

SF24 LF03-S01-F1 5‘-CAT CMA ATC TTT CAT ACA AG-3’

LF03-S01-R2 5‘-GTA TCT TGT GTA TCA GAG-3’

SF25 LF03-S02-F1 5‘-ATT ATG CTA CCT TTG TAD AGT C-3’

LF03-S02-R1 5‘-GTA TTT CAT TTA CAT TGA AAA GA-3’

SF26 LF03-S03-F3 5‘-CTC TGA TAC ACA AGA TAC-3’

LF03-S03-R3 5‘-CCA GCA GTT GCG GTT AAA C-3’

SF27 LF03-S04-F1 5‘-AAT AGG TGA TCT AAT CCT AG-3’

LF03-S04-R1 5‘-CTA TCA GAA TAA TCC TTT WA-3’

PCR 반응 혼합물의 조성과 반응 조건은 실험하고자 하는 분류군마다 서로 다

른 조성과 조건을 가지기 때문에 실험을 통해 각 분류군별 적합한 조건으로 PCR

을 실행하였다. 표 II-1-3은 Long PCR 반응을 위한 혼합물의 조성과 반응 조건

의 예시이다. Long PCR의 종별 Annealing 온도조건은 48℃~51℃에 맞추어 중

폭하였다. 표 II-1-4은 Short PCR 반응을 위한 혼합물의 조성과 반응조건의 예

시이다. Short PCR의 Annealing 온도조건은 실험 상황에 따라 50~52℃로 설정

하여 증폭하였다.

표 II-1-3. 반응 혼합물 조성과 반응 조건 예시 (Long PCR)

PCR Mixture (Reaction vol: 25㎕) Cycle program

Template DNA 1 ㎕
Primer F (10 pmol/㎕) 1 ㎕ 94 ℃ 4 min × 1
Primer R (10 pmol/㎕) 1 ㎕ 98 ℃ 10 sec

× 30
10X GC Buffer I 12.5 ㎕ 48~51℃ 15 min

LATaq 0.25 ㎕ 72 ℃ 10 min × 1
dNTP 4 ㎕ 4 ℃ ∞
Dw 5.25 ㎕

Total 25 ㎕
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PCR Mixture (Reaction vol: 25㎕) Cycle program

Template DNA 1 ㎕ 94 ℃ 5 min × 1
Primer F (10 pmol/㎕) 1 ㎕ 94 ℃ 1 min

× 30Primer R (10 pmol/㎕) 1 ㎕ 50~52℃ 1 min
Dw 17 ㎕ 72 ℃ 1 min

72 ℃ 7 min × 1
Total 20 ㎕ 4 ℃ ∞

표 II-1-4. 반응 혼합물 조성과 반응 조건 예시 (Short PCR)

4) PCR 반응 산물의 확인

․ PCR 반응 산물을 확인하기 위하여 전기영동으로 확인하고자 하는 DNA 시
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을 꽂아 15-20분간 고형화 시킨다.
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반응산물 25㎕ 중에서 5㎕와 gel loading buffer(x6) 1㎕를 혼합한 다음 총 

6㎕를 취하여 loading 한다.

․ Gel에 DNA 시료를 loading 한 다음 voltage와 current를 조절한 후 100 

voltage로 50분 동안 전기영동한다.

․ 전기영동이 완료되면 EtBr에 들어 있는 tank에서 5분간 염색한 다음 증류수

로 5분간 탈색 후 Ultraviolet transilluminator에 올려놓고 DNA band를 확

인한 후 사진 촬영을 하여 결과물의 판독에 사용한다. 

5) 염기서열 결정

전기영동을 통하여 PCR 반응 산물을 확인하고, PCR purification kit를 이용

하여 정제한다(QUIAGEN Co., USA). 염기서열 결정은 ABI 3700 모델을 이용

하여 big-dye termination method로 수행한다.

6) 염기서열 결정 

Perkin-Elimer 사의 ABI Prism 377 DNA sequencer는 DNA 염기서열 자

동분석 장치로서 4 dye-1 lane 방식을 채용한다. 이는 A, G, C, T를 각각 다른 

형광색소로 표지하여 1 샘플을 1 lane에서 분석하도록 하는 방법으로서 한번에 

36개의 sample 분석이 가능하다. 분석에 이용되는 DNA sequencing kit (Big 

dye termination sequencing kit)은 Perkin-Elmer사에서 제공하는 시료중 가장 

version이 높은 시료로서 샘플 조작에 소요되는 시간을 단축시키며 보다 정확한 
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결과를 제공한다. ABI Prism DNA sequencer는 시료를 gel running 시키는 본

체와 결과를 분석하는 컴퓨터가 연결되어 있다. Gel running 시 DNA fragment

가 본체의 read region에 이르면 argon laser beam이 DNA에 표지된 형광색소

를 활성화시키게 된다. 이를 빛의 강도에 따라 CCD camera 가 선택적으로 인지

하여 software에 집결시키면 컴퓨터 화면상에 gel file로 나타난다. Data 집결이 

끝난 후 gel file을 analysis software가 자동으로 분석, 번역하여 염기서열화한

다. 결과적으로 하나의 lane에서 550-700 base pair의 염기서열을 확인할 수 있

다.

7) 미토콘드리아 유전체 특성 규명을 위한 분석

Sequencing이 완료된 연구대상종의 미토콘드리아 염기서열은 Blast search를 

통하여 NCBI GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)의 데이터와 비교하여 염

기서열의 identity를 대략 확인한다. 또한 유사도가 가장 높은 염기서열 또는 근연

종의 염기서열 데이터를 이용하여 실험종과의 유사도를 계산하여 분자적 차이를 

분석한다. 특히 BioEdit 7.0.9 (Hall, 1999) alignment program을 이용하여 이

들 사이의 A+T 또는 G+C contents와 genetic distance matrix를 부수적으로 

분석할 수 있다. 또한 MEGA 4.0 (Kumar et al., 2008) program에서 각 분석대

상종간 유전적 거리를 p-distance, Kimura-2-parameter, Tamura-Nei, 

Tajima-Nei, Jukes-Cantor 등의 다양한 모델로 분석이 가능하다. 

전체 미토콘드리아 유전체의 각 유전자의 위치가 확립이 완료되면 유전자의 

특성별로 나누어 분석에 이용한다. 특히 ribosomal RNA의 경우에는 이차구조로 

모델링이 가능한 영역으로서 특정 변이영역은 RNAdraw (Matzura and 

Weenborg, 1996), RNAfold (Vienna package server: Hofacker et al.,  

1994), RNAstructure 4.6 (Mathews, 2004) 등의 프로그램을 이용하여 가상의 

이차구조를 찾아 그룹별 또는 분류군별로 특이적으로 만들어지는 이차구조를 제시

할 수 있으며 계통수 설명에도 이용가능하다. rRNA의 경우에는 단백질 암호화 영

역과 함께 계통분석에 많이 이용된다. 먼저, alignment 프로그램인 Clustal X 

program (Thompson et al., 1997)을 사용하여 alignment를 수행한 한 후 

Gblocks 0.73b program을 이용하여 재정렬(realignment)을 수행한다. 계통분석

을 시행하는 경우, 각 유전자의 부위마다 다른 진화의 양상을 가지므로 계통학적 

의미가 있는 유전자 부위를 다시 선택하는 과정을 수행한다. 재정렬된 alignment 

data matrix는 이후 분자진화학적인 분석에 필요한 data의 형태인 nexus 형태의 

data format으로 전환하여 PAUP* 4.0b10, MEGA v4.0, MrBayes v3.1.2., 

- 36 -

PHYML v2.4.4 프로그램을 사용하여 Maximum parsimony, Neighbor Joining, 

Maximum likelihood, Bayesian Inference 등의 분석 알고리즘을 이용하여 계통

수를 작성한다. 분석이 완료된 이후에는 분석결과를 바탕으로 하여 각 종 간의 계

통유연관계를 밝히는 분자계통도를 작성하고, 분자계통도의 확인은 Tree-View 

프로그램을 이용한다.
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분석대상종 학 명 염기서열 

긴점박이올빼미 Strix uralensis 16,636bp

잿빛개구리매 Circus cyaneus 20,173bp

큰자색호랑꽃무지 Osmoderma opicum 15,341bp

큰홍띠점박이푸른부전나비 Shijimiaeoides divina 15,259bp

물장군 Lethocerus deyrollei 19,295bp

대모잠자리 Libellula angelina 15,233bp

기수갈고둥 Clithon retropictus 15,803bp

나팔고둥 Charonia sauliae 15,330bp

참달팽이 Koreanohadra koreana 13,979bp

다. 결과 및 고찰

멸종위기종 9종에 대한 주요 동물자원의 미토콘드리아 유전체 염기서열을 결

정하고 그 특성을 규명하는 것을 목표로 하였다. 조류 2종, 곤충 4종, 연체동물 3

종을 포함하여 총 9종에 대한 전체 미토콘드리아 유전체 염기서열 분석을 완료하

여 총 147,049bp의 미토콘드리아 유전체 염기서열을 확보하였다(표 II-1-5). 

표 II-1-5. 소기관 유전체 분석 결과
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1) 긴점박이올빼미 Strix uralensis 

 가) 연구대상종의 특성

▣ 국명: 긴점박이올빼미

▣ 영명: Ural owl

▣ 학명: Strix uralensis 

▣ 지정번호: 멸종위기II급

 ▣ 계통: 올빼미목, 올빼미과 

그림 II-1-1. 긴점박이올빼미

[출처: Wikipedia https://en.wikipedia.org/wiki/Ural_owl]

▣ 생김새: 몸길이 61cm이다. 수컷과 암컷을 뚜렷하게 구별할 수 있는 특징은 

없다. 머리는 둥근 편이고, 수리부엉이에게 있는 귀깃은 없다. 눈은 검은색이고, 

부리는 노란색이다. 몸 전체에 어두운 갈색의 넓은 세로줄 무늬가 있고, 가슴의 

바탕색은 흰색이다. 암컷과 수컷의 이마, 머리꼭대기, 뒷머리, 뒷목은 크림색 또는 

엷은 황갈색으로 각 깃털에는 검은 갈색의 폭 넓은 세로 얼룩무늬가 있고 군데군

데의 깃털 끝에는 흰색의 얼룩무늬가 있다. 안반과 턱밑은 크림색, 흰색이며 각 

깃털에는 검은색의 우축이 있다. 안반 주위는 크림색 또는 엷은 황갈색으로 검은

색과 흰색의 얼룩점으로 된 선이 둘러싼다. 멱 중앙은 흰색으로 검은색의 축반이 

있다.

 

▣ 서식지: 고산지대의 침엽수림, 낙엽 활엽수림

▣ 생활양식: 야행성으로 밤에 활동하지만 낮에 활동하는 경우도 있으며, 고목나

무 구멍 등에 둥지를 짓는데, 때로는 나무 밑의 땅 위, 농가의 창고, 벼랑의 구멍 

등에 번식한다. 한배의 산란 수는 2~4개이다. 

▣ 먹이: 설치류(쥐), 식충류(땃쥐, 뒤쥐), 작은 조류, 곤충류, 등

▣ 분포: 한국, 러시아, 중국, 일본

[출처: 두산백과 doopedia]
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분석대상종 학 명 염기서열 

긴점박이올빼미 Strix uralensis 16,636bp

잿빛개구리매 Circus cyaneus 20,173bp

큰자색호랑꽃무지 Osmoderma opicum 15,341bp

큰홍띠점박이푸른부전나비 Shijimiaeoides divina 15,259bp

물장군 Lethocerus deyrollei 19,295bp

대모잠자리 Libellula angelina 15,233bp

기수갈고둥 Clithon retropictus 15,803bp

나팔고둥 Charonia sauliae 15,330bp

참달팽이 Koreanohadra koreana 13,979bp

다. 결과 및 고찰

멸종위기종 9종에 대한 주요 동물자원의 미토콘드리아 유전체 염기서열을 결

정하고 그 특성을 규명하는 것을 목표로 하였다. 조류 2종, 곤충 4종, 연체동물 3

종을 포함하여 총 9종에 대한 전체 미토콘드리아 유전체 염기서열 분석을 완료하

여 총 147,049bp의 미토콘드리아 유전체 염기서열을 확보하였다(표 II-1-5). 

표 II-1-5. 소기관 유전체 분석 결과
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1) 긴점박이올빼미 Strix uralensis 

 가) 연구대상종의 특성

▣ 국명: 긴점박이올빼미

▣ 영명: Ural owl

▣ 학명: Strix uralensis 

▣ 지정번호: 멸종위기II급

 ▣ 계통: 올빼미목, 올빼미과 

그림 II-1-1. 긴점박이올빼미

[출처: Wikipedia https://en.wikipedia.org/wiki/Ural_owl]

▣ 생김새: 몸길이 61cm이다. 수컷과 암컷을 뚜렷하게 구별할 수 있는 특징은 

없다. 머리는 둥근 편이고, 수리부엉이에게 있는 귀깃은 없다. 눈은 검은색이고, 

부리는 노란색이다. 몸 전체에 어두운 갈색의 넓은 세로줄 무늬가 있고, 가슴의 

바탕색은 흰색이다. 암컷과 수컷의 이마, 머리꼭대기, 뒷머리, 뒷목은 크림색 또는 

엷은 황갈색으로 각 깃털에는 검은 갈색의 폭 넓은 세로 얼룩무늬가 있고 군데군

데의 깃털 끝에는 흰색의 얼룩무늬가 있다. 안반과 턱밑은 크림색, 흰색이며 각 

깃털에는 검은색의 우축이 있다. 안반 주위는 크림색 또는 엷은 황갈색으로 검은

색과 흰색의 얼룩점으로 된 선이 둘러싼다. 멱 중앙은 흰색으로 검은색의 축반이 

있다.

 

▣ 서식지: 고산지대의 침엽수림, 낙엽 활엽수림

▣ 생활양식: 야행성으로 밤에 활동하지만 낮에 활동하는 경우도 있으며, 고목나

무 구멍 등에 둥지를 짓는데, 때로는 나무 밑의 땅 위, 농가의 창고, 벼랑의 구멍 

등에 번식한다. 한배의 산란 수는 2~4개이다. 

▣ 먹이: 설치류(쥐), 식충류(땃쥐, 뒤쥐), 작은 조류, 곤충류, 등

▣ 분포: 한국, 러시아, 중국, 일본

[출처: 두산백과 doopedia]
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나) 연구결과 및 고찰

    
▪ 긴점박이올빼미 미토콘드리아 유전체의 염기서열 결정과 annotation

본 연구에서 확인한 긴점박이올빼미(Strix uralensis)의 전체 미토콘드리아 유

전체의 염기서열은 총 16,636bp로서, 긴점박이올빼미가 속한 Strigiformes에서 

발표된 전체 미토콘드리아 유전체 정보와 비교하면 유사한 염기서열의 길이를 보

여준다(16,307~18,966bp). 긴점박이올빼미 미토콘드리아 유전체 구성과 배열은 

전형적인 조류의 미토콘드리아 유전자 배열 양상과 동일하다(그림 II-1-2). 

그림 II-1-2. 긴점박이올빼미(Strix uralensis)의 전체 미토콘드리아 유전체
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표 II-1-6. 긴점박이올빼미(Strix uralensis)의 전체 미토콘드리아 유전체 구성

Gene Strand Position Length Start 
codon

Stop 
codon

Intergenic 
sequences

trnF + 1-70 70 0

12S rRNA + 71-1045 975 0

trnV + 1046-1117 72 0

16S rRNA + 1118-2697 1580 0

trnL1 + 2698-2773 76 0

ND1 + 2788-3747 960 ATG AGG 14

trnI + 3746-3817 72 -2

trnQ - 3829-3899 71 11

trnM + 3899-3967 69 -1

ND2 + 3968-5008 1041 ATG TAG 0

trnW + 5008-5081 74 -2

trnA - 5083-5151 69 1

trnN - 5153-5226 74 1

trnC - 5227-5294 68 0

trnY - 5295-5366 72 0

COX1 + 5368-6918 1551 ATG AGG 1

trnS1 - 6910-6984 75 -9

trnD + 6985-7053 69 0

COX2 + 7057-7740 684 ATG TAA 3

trnK + 7750-7819 70 9

ATP8 + 7821-7988 168 ATG TAA 1

ATP6 + 7979-8662 684 ATG TAA -10

COX3 + 8662-9442 781 ATG T -1

trnG + 9445-9515 71 2

ND3 + 9515-9866 352 ATA TAA -1

trnR + 9869-9937 69 2

ND4L + 9939-10235 297 ATG TAA 1

ND4 + 10229-11606 1378 ATG T 9

trnH + 11607-11676 70 0

trnS2 + 11679-11744 66 2

trnL2 + 11747-11817 71 2

ND5 + 11818-13638 1821 TTG TAA 0

CytB + 13635-14786 1152 ATA TAA -4

trnT + 14788-14856 69 1

CR 14857-16636 1780 0
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나) 연구결과 및 고찰

    
▪ 긴점박이올빼미 미토콘드리아 유전체의 염기서열 결정과 annotation

본 연구에서 확인한 긴점박이올빼미(Strix uralensis)의 전체 미토콘드리아 유

전체의 염기서열은 총 16,636bp로서, 긴점박이올빼미가 속한 Strigiformes에서 

발표된 전체 미토콘드리아 유전체 정보와 비교하면 유사한 염기서열의 길이를 보

여준다(16,307~18,966bp). 긴점박이올빼미 미토콘드리아 유전체 구성과 배열은 

전형적인 조류의 미토콘드리아 유전자 배열 양상과 동일하다(그림 II-1-2). 

그림 II-1-2. 긴점박이올빼미(Strix uralensis)의 전체 미토콘드리아 유전체
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표 II-1-6. 긴점박이올빼미(Strix uralensis)의 전체 미토콘드리아 유전체 구성

Gene Strand Position Length Start 
codon

Stop 
codon

Intergenic 
sequences

trnF + 1-70 70 0

12S rRNA + 71-1045 975 0

trnV + 1046-1117 72 0

16S rRNA + 1118-2697 1580 0

trnL1 + 2698-2773 76 0

ND1 + 2788-3747 960 ATG AGG 14

trnI + 3746-3817 72 -2

trnQ - 3829-3899 71 11

trnM + 3899-3967 69 -1

ND2 + 3968-5008 1041 ATG TAG 0

trnW + 5008-5081 74 -2

trnA - 5083-5151 69 1

trnN - 5153-5226 74 1

trnC - 5227-5294 68 0

trnY - 5295-5366 72 0

COX1 + 5368-6918 1551 ATG AGG 1

trnS1 - 6910-6984 75 -9

trnD + 6985-7053 69 0

COX2 + 7057-7740 684 ATG TAA 3

trnK + 7750-7819 70 9

ATP8 + 7821-7988 168 ATG TAA 1

ATP6 + 7979-8662 684 ATG TAA -10

COX3 + 8662-9442 781 ATG T -1

trnG + 9445-9515 71 2

ND3 + 9515-9866 352 ATA TAA -1

trnR + 9869-9937 69 2

ND4L + 9939-10235 297 ATG TAA 1

ND4 + 10229-11606 1378 ATG T 9

trnH + 11607-11676 70 0

trnS2 + 11679-11744 66 2

trnL2 + 11747-11817 71 2

ND5 + 11818-13638 1821 TTG TAA 0

CytB + 13635-14786 1152 ATA TAA -4

trnT + 14788-14856 69 1

CR 14857-16636 1780 0
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2) 잿빛개구리매 Circus cyaneus

 가) 연구대상종의 특성

▣ 국명: 잿빛개구리매

▣ 영명: Hen harrier

▣ 학명: Circus cyaneus

▣ 지정번호: 멸종위기II급, 천연기념물323-6호

 ▣ 계통: 수리목, 수리과 

그림 II-1-3. 잿빛개구리매

[출처: http://www.1000birds.com/latest20071007NH.htm]

▣ 생김새: 날개길이 33∼40cm, 꼬리길이 22~28cm, 부리길이 1.5~2cm이다. 

수컷은 이마에서 허리까지 밝은 잿빛이고 몸 아래면은 흰색이다. 날개의 끝은 검

은색이고 허리의 윗꼬리덮깃은 강한 흰색인 것이 특징이다. 암컷의 어깨와 등, 날

개는 다소 갈색을 띠며, 다른 개구리매류에 비해 강한 눈썹선을 가지고 있다. 갈

색의 꼬리깃에는 3~5개 정도의 암갈색 띠가 있다. 홍채는 노란색이고 아성조는 

갈색이다. 유사종으로는 알락개구리매가 있는데, 9번째 첫째날개깃이 6번째보다 

더 길다. 알락개구리매 수컷의 경우 날개 끝의 검정색 무늬가 훨씬 더 짙고 크다. 

알락개구리매 아성조의 경우 흐린 허리색과 짙은 몸 아래색을 가진다.

▣ 서식지: 풀이 우거진 습지, 낮은 산이나 낮은 언덕, 하천 부근의 풀밭, 농경지 

등에서 생활하는 겨울철새이다.

▣ 먹이:  참새류·오리류·설치류 등

▣ 번식: 4∼5월에 한배에 4∼5개의 알을 낳는다. 둥지는 습지나 작은 물웅덩이

의 땅 위에 물풀이나 작은 나뭇가지를 쌓아 올려 접시 모양으로 만든다.

▣ 분포: 시베리아·아무르·몽골·중국(북동부)·유럽 등지에 분포하고, 한국·

일본·동남아시아 등지에서 겨울을 난다. 한국 전역에서 볼 수 있는 겨울새이다. 

[출처: 천연기념물(야생동물)의 구조, 치료 및 관리 안내서]
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나) 연구결과 및 고찰

▪ 잿빛개구리매 미토콘드리아 유전체의 염기서열 결정과 annotation

잿빛개구리매의 전체 미토콘드리아 유전체는 총 20,173bp로 이루어져 있으며, 

13개 단백질 암호화 유전자(COX1-3, ND1-6, ND4L, CYTB, ATP6, ATP8)와 

2개의 ribosomal RNA 유전자(16S rRNA, 12S rRNA), 22개의 transfer RNA 

유전자로 구성되어 있다(그림 II-1-4, 표 II-1-7). 잿빛개구리매의 미토콘드리

아 유전자 배열양상은 맹금류의 양상과 동일하나, 전형적인 조류의 미토콘드리아 

유전자 배열양상과 비교하면, control region (CR)의 위치가 상이하다. 잿빛개구

리매의 CR은 trnT와 trnP 사이에 위치하며, pseudo control region (Ψ-CR)이 

trnE와 trnF 사이에 위치하는 점은 원시 조류의 미토콘드리아 유전자 배열양상과 

다른 점이라 할 수 있다.

그림 II-1-4. 잿빛개구리매(Circus cyaneus)의 전체 미토콘드리아 유전체   
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2) 잿빛개구리매 Circus cyaneus

 가) 연구대상종의 특성
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▣ 영명: Hen harrier
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▣ 지정번호: 멸종위기II급, 천연기념물323-6호

 ▣ 계통: 수리목, 수리과 

그림 II-1-3. 잿빛개구리매

[출처: http://www.1000birds.com/latest20071007NH.htm]

▣ 생김새: 날개길이 33∼40cm, 꼬리길이 22~28cm, 부리길이 1.5~2cm이다. 

수컷은 이마에서 허리까지 밝은 잿빛이고 몸 아래면은 흰색이다. 날개의 끝은 검

은색이고 허리의 윗꼬리덮깃은 강한 흰색인 것이 특징이다. 암컷의 어깨와 등, 날

개는 다소 갈색을 띠며, 다른 개구리매류에 비해 강한 눈썹선을 가지고 있다. 갈

색의 꼬리깃에는 3~5개 정도의 암갈색 띠가 있다. 홍채는 노란색이고 아성조는 

갈색이다. 유사종으로는 알락개구리매가 있는데, 9번째 첫째날개깃이 6번째보다 

더 길다. 알락개구리매 수컷의 경우 날개 끝의 검정색 무늬가 훨씬 더 짙고 크다. 

알락개구리매 아성조의 경우 흐린 허리색과 짙은 몸 아래색을 가진다.

▣ 서식지: 풀이 우거진 습지, 낮은 산이나 낮은 언덕, 하천 부근의 풀밭, 농경지 

등에서 생활하는 겨울철새이다.

▣ 먹이:  참새류·오리류·설치류 등

▣ 번식: 4∼5월에 한배에 4∼5개의 알을 낳는다. 둥지는 습지나 작은 물웅덩이

의 땅 위에 물풀이나 작은 나뭇가지를 쌓아 올려 접시 모양으로 만든다.

▣ 분포: 시베리아·아무르·몽골·중국(북동부)·유럽 등지에 분포하고, 한국·

일본·동남아시아 등지에서 겨울을 난다. 한국 전역에서 볼 수 있는 겨울새이다. 

[출처: 천연기념물(야생동물)의 구조, 치료 및 관리 안내서]
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나) 연구결과 및 고찰

▪ 잿빛개구리매 미토콘드리아 유전체의 염기서열 결정과 annotation

잿빛개구리매의 전체 미토콘드리아 유전체는 총 20,173bp로 이루어져 있으며, 

13개 단백질 암호화 유전자(COX1-3, ND1-6, ND4L, CYTB, ATP6, ATP8)와 
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다른 점이라 할 수 있다.

그림 II-1-4. 잿빛개구리매(Circus cyaneus)의 전체 미토콘드리아 유전체   
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표 II-1-7. 잿빛개구리매(Circus cyaneus)의 전체 미토콘드리아 유전체 구성

Gene Strand Position Length Start 
codon

Stop 
codon

Intergenic 
sequences

trnF + 1-71 71 0
12S rRNA + 72-1049 978 0
trnV + 1050-1121 72 0
16S rRNA + 1122-2721 1600 0
trnL1 + 2722-2795 74 0
ND1 + 2805-3780 978 ATG TAA 9
trnI + 3780-3854 75 -3
trnQ - 3873-3943 71 18
trnM + 3942-4012 71 -2
ND2 + 4012-5052 1041 ATG TAG -1
trnW + 5051-5122 72 -2
trnA - 5123-5193 71 0
trnN - 5195-5267 73 1
trnC - 5270-5336 67 2
trnY - 5336-5406 71 -1
COX1 + 5408-6958 1551 GTG AGG 1
trnS1 - 6950-7023 74 -9
trnD + 7029-7097 69 5
COX2 + 7100-7783 684 ATG TAA 2
trnK + 7785-7854 70 1
ATP8 + 7857-8024 168 ATG TAA 2
ATP6 + 8015-8698 684 ATG TAA -10
COX3 + 8698-9481 784 ATG T -1
trnG + 9481-9551 71 -1
ND3 + 9551-9902 352 ATC TAA -1
trnR + 9907-9975 69 4
ND4L + 9977-10273 297 ATG TAA 1
ND4 + 10267-11644 1378 ATG T -7
trnH + 11645-11714 70 0
trnS2 + 11715-11780 66 0
trnL2 + 11781-11851 71 0
ND5 + 11852-13669 1818 ATG TAA 0
CytB + 13679-14821 1143 ATG TAA 9
trnT + 14824-14892 69 2
CR 14893-18463 3571 0
trnP - 18464-18535 72 0
ND6 - 18554-19075 522 ATA TAG 18
trnE - 19076-19146 71 0
ΨCR 19147-20173 1027 0
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잿빛개구리매의 전체 미토콘드리아 유전체를 구성하고 있는 총 37개의 유전자

와 비암호화 유전자 (CR, ΨCR)에 대한 유전체 내에서의 위치와 염기서열의 길

이, 단백질 암호화 유전자의 경우 아미노산 서열의 개수, 개시코돈 및 종결코돈 등

을 분석하였다. 그 결과, 잿빛개구리매의 13개 단백질 암호화 유전자의 총 길이는 

11,400bp이며 잿빛개구리매 전체 미토콘드리아 유전체의 56.51%를 차지한다. 전

체 유전체의 A+T contents는 56.90%이며, 단백질 암호화 부분의 A+T 구성비

는 53.70%이다(표 II-1-8). 유전자 그룹별로 살펴봤을 때 CR과 ΨCR 영여의 

염기서열이 다소 AT에 치우쳐진 염기구성비를 보이고 있으나(각각 66.80, 

67.10%), 이를 제외한 잿빛개구리매 미토콘드리아 유전자는 48.60~56.90% 범

위의 A+T contents 결과를 보여주었다. 13개의 단백질 암호화 유전자 가운데 

ND6를 제외한 나머지 12개의 유전자는 모두 H-strand에 위치하고 있었다.

대부분의 단백질 암호화 유전자의 개시코돈(start codon)은 ATG이지만, 

COX1의 경우 GTG (Val), ND3는 ATC (Ile), ND6는 ATA (Met)를 개시코돈

으로 이용하였다. 이런 예외적인 개시코돈은 후생동물(Metazoa)에서 빈번히 사용

되는 코돈이다. 종결코돈(Stop codon)은 대체로 TAA와 TAG를 사용하지만, 척

추동물에서는 다른 동물그룹과 달리 AGG를 종결코돈으로 사용하는데 잿빛개구리

매의 COX1 유전자에서 AGG 종결코돈을 확인하였다. 그밖에 COX3와 ND4 유전

자의 경우 T와 같이 불완전한 종결코돈을 사용하였는데, 이 또한 후생동물에서 흔

히 발생하는 현상으로, 생체 내에서는 전사후 번역과정에서 완전한 종결코돈으로 

합성되는 것으로 알려져 있다. 

표 II-1-8. 잿빛개구리매(Circus cyaneus)의 전체 미토콘드리아 유전체 염기구

성 비율

Feature A T G C A+T% C+G% AT-ske
w

GC-sk
ew

Whole mitogenome 0.322 0.247 0.126 0.305 56.90 43.10 0.132 -0.415

PCGs 0.292 0.245 0.132 0.331 53.70 46.30 0.088 -0.430 

  1st codon position 0.286 0.200 0.217 0.294 48.60 51.10 0.177 -0.151 

  2nd codon position 0.182 0.400 0.126 0.292 58.20 41.80 -0.375 -0.397 

  3rd codon position 0.408 0.130 0.053 0.406 53.80 45.90 0.517 -0.769 

tRNA genes 0.326 0.241 0.171 0.262 56.70 43.30 0.150 -0.210 

lsRNA 0.344 0.209 0.184 0.263 55.30 44.70 0.244 -0.177 

srRNA 0.307 0.204 0.199 0.290 51.10 48.90 0.202 -0.186 

CR 0.335 0.333 0.109 0.223 66.80 33.20 0.003 -0.343 

ΨCR 0.465 0.206 0.053 0.277 67.10 33.00 0.386 -0.679 
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▪ 수리목(Accipitriformes) 미토콘드리아 ND3 유전자의 extra base sites

잿빛개구리매의 단백질 암호화 유전자 중에서 ND3의 경우 염기서열의 

frameshift 현상으로 발생한 extra base site가 존재한다. 이러한 extra base로 

인해 1차원적 염기서열 분석에서 ND3를 아미노산으로 번역했을 때 유전자 중간

에 종결코돈이 생기는 에러가 발생한다. ND3 유전자의 frameshift 현상은 많은 

조류에서 빈번히 확인되는 현상이다. 잿빛개구리매가 속하는 수리목에서 현재까지 

기 보고된 전체 미토콘드리아 유전체 정보를 바탕으로 ND3의 frameshift가 발생

하는 염기서열 부분을 정렬했을 때 염기 시토신(C)가 extra base로 삽입되어 있

는 것을 확인할 수 있었다(그림 II-1-5). 하지만 모든 수리목에서 extra base가 

확인되지 않았으며, 이는 비특이적으로 발생하는 현상으로 해석되고, 진화학적 특

성으로 설명되지는 않는 것으로 보인다.

그림 II-1-5. 19종의 Accipitriformes 미토콘드리아 ND3 유전자에서 확인된 

extra base
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▪ 잿빛개구리매 미토콘드리아 유전체의 Codon Usage

잿빛개구리매의 단백질 암호화 유전자를 구성하는 코돈의 사용빈도를 분석해

보면 주로 AT rich 코돈을 선호하는 것을 볼 수 있다. 특히 AUC (Ile) - 204, 

UUC (Phe) - 151, CUA (Leu) - 365 유전자는 대표적인 AT rich 코돈으로 

잿빛개구리매에서도 코돈 선호 경향성이 매우 높게 나타났다(표 II-1-9). 이는 

후생동물 미토콘드리아 유전체에서 일반적으로 선호하는 경향성과 유사하다.

표 II-1-9. 잿빛개구리매의 13개 미토콘드리아 단백질 암호화 영역의 codon 
usage

Amino 

acids
Codons No. RSCU

Amino 

acids
Codons No. RSCU

Amino 

acids
Codon No. RSCU

Nonpolar

Ala GCU 50 0.67 Pro CCU 23 0.49 Leu UUA* 61 0.53

GCC 146 1.97 CCC 79 1.39 UUG 20 0.17

GCA*  90 1.21 CCA* 116 2.04 CUU 53 0.46

GCG 11 0.15 CCG 5 0.09 CUC 166 1.45

Ile AUU 79 0.56 Val GUU 27 0.68 CUA* 365 3.19

AUC* 204 1.44 GUC 41 1.04 CUG 21 0.18

Trp UGA* 96 1.79 GUA* 70 1.77 Met AUA 147 1.64

UGG 11 0.21 GUG 32 0.36 AUG* 32 0.36

Phe UUU 59 0.56

UUC* 151 1.44

Polar

Asn AAU 16 0.26 Gly GGU 18 0.33 Ser AGU 9 0.19

AAC* 106 1.74 GGC 74 1.38 AGC* 48 1.02

Cys UGU 4 0.27 GGA* 88 1.64 UCU 28 0.6

UGC* 26 1.73 GGG 35 0.65 UCC 105 2.23

Tyr UAU 32 0.6 Thr ACU 65 0.72 UCA* 88 1.87

UAC* 75 1.4 ACC 149 1.65 UCG 4 0.09

Gln CAA* 88 1.81 ACA* 141 1.56

CAG 9 0.19 ACG 6 0.07

Acidic

Asp GAU 14 0.43 Glu GAA* 78 1.73

GAC* 51 1.57 GAG 12 0.27

Basic

Arg CGU 3 0.17 His CAU 22 0.37 Lys AAA 76 1.83

CGC 23 1.33 CAC 97 1.63 AAG 7 0.17

CGA 39 2.26

CGG 4 0.23

Stop codon

UAA 7 2.55

UAG 2 0.73

AGA 0 0

AGG 2 0.73

Codons for which a tRNA with matching anticodons occurs in mitochondrial are marked with asterisk(*)
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GCA*  90 1.21 CCA* 116 2.04 CUU 53 0.46

GCG 11 0.15 CCG 5 0.09 CUC 166 1.45

Ile AUU 79 0.56 Val GUU 27 0.68 CUA* 365 3.19

AUC* 204 1.44 GUC 41 1.04 CUG 21 0.18

Trp UGA* 96 1.79 GUA* 70 1.77 Met AUA 147 1.64

UGG 11 0.21 GUG 32 0.36 AUG* 32 0.36

Phe UUU 59 0.56

UUC* 151 1.44

Polar

Asn AAU 16 0.26 Gly GGU 18 0.33 Ser AGU 9 0.19

AAC* 106 1.74 GGC 74 1.38 AGC* 48 1.02

Cys UGU 4 0.27 GGA* 88 1.64 UCU 28 0.6

UGC* 26 1.73 GGG 35 0.65 UCC 105 2.23

Tyr UAU 32 0.6 Thr ACU 65 0.72 UCA* 88 1.87

UAC* 75 1.4 ACC 149 1.65 UCG 4 0.09

Gln CAA* 88 1.81 ACA* 141 1.56

CAG 9 0.19 ACG 6 0.07

Acidic

Asp GAU 14 0.43 Glu GAA* 78 1.73

GAC* 51 1.57 GAG 12 0.27

Basic

Arg CGU 3 0.17 His CAU 22 0.37 Lys AAA 76 1.83

CGC 23 1.33 CAC 97 1.63 AAG 7 0.17

CGA 39 2.26

CGG 4 0.23

Stop codon

UAA 7 2.55

UAG 2 0.73

AGA 0 0

AGG 2 0.73

Codons for which a tRNA with matching anticodons occurs in mitochondrial are marked with asterisk(*)
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그림 II-1-6. 잿빛개구리매 미토콘드리아 유전체의 control region 구조

잿빛개구리매의 control region (CR) 영역의 특이점은 2개의 패턴(Rep-a, 

Rep-b)으로 나누어지는 repeat region이 존재하는 점이다. Domain III에는 2개의 

tandem repeat 서열이 확인되는데 Rep-a의 경우 22bp의 염기서열이 9번 반복되

며, 이후 따라오는 불완전 반복서열(incomplete repeat unit) 뒤로 75bp의 염기서

열이 28번 반복되는 Rep-b가 이어진다. 

잿빛개구리매에서는 trnE와 trnF 유전자 사이에 ΨCR 영역이 존재하며 전체 

길이가 1,027bp이다. ΨCR 영역에는 CR과 마찬가지로 46bp 가량의 염기서열이 

명확하게 17번 반복하는 repeat 구간이 존재한다. 잿빛개구리매의 CR의 구조적 특

징과 ΨCR을 포함한 비암호화 영역에서 확인한 tandem repeat sequence는 향후 

개체 식별이나 종 감별을 위한 마커로 활용할 수 있는 유용한 정보로 가치가 클 것

으로 예상된다.

▪ 잿빛개구리매 미토콘드리아 유전체의 Control region 구조

잿빛개구리매의 control region (CR)은 다른 조류와 유사하게 trnT와 trnP 

유전자 사이에 위치하며 전체 3,571 bp의 길이를 가진다. CR 영역은 크게 세 영

역으로 구분되며(Domain I, Central Conserved Domain II, Domain III), 특히 

Domain II에는 일반적으로 6개의 conserved sequence boxes가 존재하는 것으

로 알려져 있으나 본 연구의 잿빛개구리매 미토콘드리아 유전체에서는 B-box를 

제외한 5개의 conserved boxes를 확인했으며 해당 염기서열은 그림 II-1-6에 

표기한 바와 같다. B-box의 경우 수리목에 속하는 근연종의 control region과 비

교했을 때 모든 종에서 쉽게 확인되는 서열은 아니며 다른 conserved sequence 

box에 비해 변이가 있는 것으로 보인다.
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3) 큰자색호랑꽃무지 Osmoderma opicum 

 가) 연구대상종의 특성

▣ 국명: 큰자색호랑꽃무지

▣ 학명: Osmoderma opicum 

▣ 지정번호: 멸종위기II급

 ▣ 계통: 딱정벌레목, 꽃무지과 

그림 II-1-7. 큰자색호랑꽃무지

[출처: http://www.flower-beetles.com/foto/osmoderma_opicum.jpg]

▣ 생김새: 몸길이 약 31mm이다. 울퉁불퉁한 딱지날개에 강한 구릿빛 광택이 돈

다. 몸 빛깔은 검은빛이나 붉은빛이 감도는 갈색으로 보랏빛 또는 구릿빛 광택이 

난다. 머리는 납작하며 머리방패는 약간 위로 젖혀졌고 양 옆에 세로로 솟아오른 

줄이 있다. 이 줄은 수컷에서는 더듬이(촉각)구멍 근처에서 뿔같이 튀어나와 있

으며 점무늬가 촘촘히 있다. 더듬이와 겹눈은 검은빛을 띤 갈색이다. 수컷의 앞가

슴등판은 암컷보다 넓고 가운데에 세로로 솟아오른 2개의 줄이 뚜렷하게 있다. 

앞가슴등판 중앙부는 우묵하고 전체적으로 점무늬가 촘촘히 있다. 작은방패판은 

세모꼴이고 점무늬가 있다. 딱지날개(굳은날개)는 앞가슴등판보다 훨씬 넓은 특

징이 있다. 딱지날개에는 작은 점무늬가 있고 중앙부와 양쪽은 울퉁불퉁하다. 몸

의 배면은 검은빛을 띤 자줏빛이고 노란색의 짧은 털이 드물게 있다. 각 다리의 

종아리마디 바깥쪽에 3개씩의 가시돌기가 있다. 

▣ 서식지: 7∼8월 삼림이 울창한 산악 지역에 있는 단풍나무 등 고목의 구멍 속

▣ 먹이: 꽃가루, 과실의 수액

▣ 생활양식: 위협을 감지하면 사향 냄새를 풍김

▣ 분포: 한국, 일본

[출처: 두산백과 doopedia]
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그림 II-1-6. 잿빛개구리매 미토콘드리아 유전체의 control region 구조
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유전자 사이에 위치하며 전체 3,571 bp의 길이를 가진다. CR 영역은 크게 세 영

역으로 구분되며(Domain I, Central Conserved Domain II, Domain III), 특히 

Domain II에는 일반적으로 6개의 conserved sequence boxes가 존재하는 것으

로 알려져 있으나 본 연구의 잿빛개구리매 미토콘드리아 유전체에서는 B-box를 

제외한 5개의 conserved boxes를 확인했으며 해당 염기서열은 그림 II-1-6에 

표기한 바와 같다. B-box의 경우 수리목에 속하는 근연종의 control region과 비

교했을 때 모든 종에서 쉽게 확인되는 서열은 아니며 다른 conserved sequence 
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세모꼴이고 점무늬가 있다. 딱지날개(굳은날개)는 앞가슴등판보다 훨씬 넓은 특

징이 있다. 딱지날개에는 작은 점무늬가 있고 중앙부와 양쪽은 울퉁불퉁하다. 몸

의 배면은 검은빛을 띤 자줏빛이고 노란색의 짧은 털이 드물게 있다. 각 다리의 

종아리마디 바깥쪽에 3개씩의 가시돌기가 있다. 
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나) 연구결과 및 고찰

▪ 큰자색호랑꽃무지 미토콘드리아 유전체의 염기서열 결정과 annotation
큰자색호랑꽃무지 미토콘드리아 유전체 분석결과 그 크기는 15,341 bp로 일

반적인 곤충의 미토콘드리아 유전체의 유전자 구성(13개 단백질 유전자, 2개의 

rRNA 유전자, 22개의 tRNA유전자, 1개의 non-coding region)을 보유하고 있음

을 확인하였으며, 유전자 배열은 곤충에서 가장 빈번히 발견되는 배열임을 확인하

였다(표 II-1-10). COI 유전자를 제외한 12개의 단백질 코딩 유전자는 전형적인 

ATN 전사개시 코돈을 갖는 것을 확인하였다. 기존 딱정벌레목에서 COI 유전자의 

개시 코돈은 AAA (lysine), ATT (isoleucine), CTA (leucine) 및 ATC 

(isoleucine)등 다양하게 제시된 바 있어 전형적인 개시 코돈을 나타내지 않았다. 

이후 2008년 보고된 논문에서 해당 영역을 정렬 후 검토한 결과, polyphaga 분류

군에서는 모두 AAT (lysin), AAC (lysin)가 보전적으로 위치함을 확인하여 두 

코돈을 COI 유전자의 개시 코돈으로 제시하였다(Sheffield et al., 2008). 이러한 

기존 연구결과에 따라 큰자색호랑꽃무지의 COI 유전자의 개시코돈은 AAC 

(lysin)로 정리하였다. 큰자색호랑꽃무지를 포함한 꽃무지과(Cetoniidae)의 곤충

에 대한 특성을 분석한 결과, 큰자색호랑꽃무지는 꽃무지과내의 다른 곤충들과 달

리 761 bp의 가장 작은 A+T-rich region을 보유하고 있음을 확인하였다(표 

II-1-11). 큰자색호랑꽃무지의 A+T-rich region의 크기가 매우 작은 크기였으

나 A+T 함량은 다른 곤충과 비슷하였으며, 단백질 유전자의 codon 수, rRNA 및 

tRNA 크기 등은 알려진 꽃무지과 곤충의 범주에 속하였다.
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Gene Direction
Nucleotide 

number

Size 

(bp)
Anticodon

Codon
Start Stop

trnI F 1-64 64 GAT (31-33)
trnQ R 67-135 69 TTG (99-101)
trnM F 135-202 67 CAT (165-167)
ND2 F 203-1217 1014 ATA TAA
trnW F 1219-1284 66 TCA (1250-1252)
trnC R 1277-1337 61 GCA (1301-1303)
trnY R 1339-1401 65 GTA (1376-1378)
COI F 1403-2938 1536 AAC TAA
trnL2 F 2934-2998 65 TAA (2963-2965)
COII F 2999-3686 688 ATT T-tRNA
trnK F 3757-3819 71 CTT (3788-3790)
trnD F 3819-3819 63 GTC (3850-3852)
ATP8 F 3820-3975 156 ATT TAA
ATP6 F 3972-4640 669 ATA TAA
COIII F 4640-5423 784 ATA T-tRNA
trnG F 5424-5487 64 TCC (5456-5458)
ND3 F 5488-5341 354 ATA TAG
trnA F 5840-5904 65 TGC (5869-5871)
trnR F 5904-5967 64 TCG (5935-5937)
trnN F 5967-6031 65 GTT (5994-5996)
trnS1 F 6032-6098 67 TCT (6065-6067)
trnE F 6099-6162 64 TTC (6130-6132)
trnF R 6161-6224 64 GAA (6194-6197)
ND5 R 6225-7941 1717 ATT T-tRNA
trnH R 7942-8005 64 GTG (7931-7933)
ND4 R 8006-9341 1336 ATG T-tRNA
ND4L R 9335-9622 288 ATG TAA
trnT F 9625-9689 65 TGT (9635-9637)
trnP R 9690-9754 65 TGG (9723-9725)
ND6 F 9760-10257 498 ATG TAA
CytB F 10257-11399 1143 ATG TAG
trnS2 F 11398-11462 65 TGA (11428-11430)
ND1 R 11481-12431 951 ATA TAG
trnL1 R 12432-12495 64 TAG (12462-12464)
lrRNA R 12496-13763 1268
trnV R 13764-13832 69 TAC (13802-13800)
srRNA R 13833-14579 747
A+T–rich region R 14580-15341 761
Direction of the genes is presented as F for forward and R for reverse direction.

tRNA abbreviations follow the IUPAC-IUB three-letter code.

표 II-1-10. 큰자색호랑꽃무지 미토콘드리아 유전체 유전자의 길이 및 위치
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리 761 bp의 가장 작은 A+T-rich region을 보유하고 있음을 확인하였다(표 

II-1-11). 큰자색호랑꽃무지의 A+T-rich region의 크기가 매우 작은 크기였으

나 A+T 함량은 다른 곤충과 비슷하였으며, 단백질 유전자의 codon 수, rRNA 및 

tRNA 크기 등은 알려진 꽃무지과 곤충의 범주에 속하였다.
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Gene Direction
Nucleotide 

number

Size 

(bp)
Anticodon

Codon
Start Stop

trnI F 1-64 64 GAT (31-33)
trnQ R 67-135 69 TTG (99-101)
trnM F 135-202 67 CAT (165-167)
ND2 F 203-1217 1014 ATA TAA
trnW F 1219-1284 66 TCA (1250-1252)
trnC R 1277-1337 61 GCA (1301-1303)
trnY R 1339-1401 65 GTA (1376-1378)
COI F 1403-2938 1536 AAC TAA
trnL2 F 2934-2998 65 TAA (2963-2965)
COII F 2999-3686 688 ATT T-tRNA
trnK F 3757-3819 71 CTT (3788-3790)
trnD F 3819-3819 63 GTC (3850-3852)
ATP8 F 3820-3975 156 ATT TAA
ATP6 F 3972-4640 669 ATA TAA
COIII F 4640-5423 784 ATA T-tRNA
trnG F 5424-5487 64 TCC (5456-5458)
ND3 F 5488-5341 354 ATA TAG
trnA F 5840-5904 65 TGC (5869-5871)
trnR F 5904-5967 64 TCG (5935-5937)
trnN F 5967-6031 65 GTT (5994-5996)
trnS1 F 6032-6098 67 TCT (6065-6067)
trnE F 6099-6162 64 TTC (6130-6132)
trnF R 6161-6224 64 GAA (6194-6197)
ND5 R 6225-7941 1717 ATT T-tRNA
trnH R 7942-8005 64 GTG (7931-7933)
ND4 R 8006-9341 1336 ATG T-tRNA
ND4L R 9335-9622 288 ATG TAA
trnT F 9625-9689 65 TGT (9635-9637)
trnP R 9690-9754 65 TGG (9723-9725)
ND6 F 9760-10257 498 ATG TAA
CytB F 10257-11399 1143 ATG TAG
trnS2 F 11398-11462 65 TGA (11428-11430)
ND1 R 11481-12431 951 ATA TAG
trnL1 R 12432-12495 64 TAG (12462-12464)
lrRNA R 12496-13763 1268
trnV R 13764-13832 69 TAC (13802-13800)
srRNA R 13833-14579 747
A+T–rich region R 14580-15341 761
Direction of the genes is presented as F for forward and R for reverse direction.

tRNA abbreviations follow the IUPAC-IUB three-letter code.

표 II-1-10. 큰자색호랑꽃무지 미토콘드리아 유전체 유전자의 길이 및 위치
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Taxon
Size 
(bp)

A/T 
content  

(%)

PCGb srRNAc lrRNAd tRNAe A+T-rich GenBank
accession 

no.
ReferencesNo. 

codonsa AT%
Size 
(bp)

AT%
Size 
(bp)

AT%
Size 
(bp)

AT%
Size 
(bp)

AT%

Polyphaga
Scarabaeiformia
Scarabaeoidea
Scarabaeidae
Cetoniinae
Osmoderma opicum 15,341 66.9 3,711 65.6 747 69.2 1,268 71.4 1,438 70.1 761 75.8 This study
Protaetia brevitarsis 20,319 74.5 3,702 73.4 785 76.4 1,238 77.9 1,457 75.5 5,654 75.3 KJ830749 Kim et al. (2014)
Melolonthinae
Polyphylla laticollis 14,473 69.8 3,704 68.7 589 70.2 1,286 75.5 1,443 71.8 - - KF544959 Kim et al. (2013)
Cheirotonus jansoni 17,249 65.7 3,701 64.0 777 68.1 1,294 72.7 1,446 71.4 2,590 65.1 KC428100 Shao et al. (2014)
Rhopaea magnicornis 17,522 75.6 3,703 68.8 800 75.6 1,279 78.7 1,444 76.1 2,827 78.3 FJ859903 Cameron et al. (2009)

표 II-1-11. 꽃무지과 곤충 완전 미토콘드리아 유전체의 특성
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4) 큰홍띠점박이푸른부전나비 Shijimiaeoides divina (Fixsen, 1887)

 가) 연구대상종의 특성

 

▣ 국명: 큰홍띠점박이푸른부전나비

▣ 학명: Shijimiaeoides divina

▣ 지정번호: 멸종위기II급

 ▣ 계통: 나비목(Lepidoptera) 

          부전나비과(Lycaenidae)

그림 II-1-8. 큰홍띠점박이푸른부전나비

[출처: 네이버지식백과 http://terms.naver.com/entry.nhn?docId=2327083&cid=46683&categoryId=46691]

▣ 생김새: 활짝 편 날개의 길이는 32~38mm이다. 날개 표면은 윤기가 나는 푸

른 남색이다. 앞날개의 바깥가장자리는 검은색이다. 수컷은 앞날개 윗면 외연부에 

검은색 테가 좁은 데 비해 암컷은 넓고 앞, 뒷날개 윗면에 검은색 점이 여러 개

가 흩어져 있다. 그리고 암컷은 앞날개 바깥가장자리가 넓다. 날개 뒷면은 푸른 

잿빛이 나는 흰색이다. 알은 높이 0.3mm, 폭 0.6mm정도이고, 처음에 연한 파란

색에서 점차 잿빛 흰색으로 변한다. 애벌레의 몸길이는 17mm정도이고 짚신 모

양이며 앞뒤 끝은 둥글다. 몸체는 연한 녹색이나 등선은 어두운 녹색이다. 번데기

는 어두운 갈색이고 길이는 13~14mm이다. 

▣ 서식지: 낮은 산지의 초원

▣ 먹이: 도둑놈의지팡이, 엉겅퀴꽃 등

▣ 생활양식: 한 해에 한 번 5~6월 하순에 나타나 양지바른 산지의 풀밭이나 하

천의 제방둑 주변을 날아다닌다. 먹이식물의 꽃잎이나 새싹에 1개씩의 알을 낳는

다.

▣ 분포: 한국(충청북도 및 강원도의 극히 제한된 지역에 분포), 일본

[출처: 두산백과 doopedia] 
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Taxon
Size 
(bp)

A/T 
content  

(%)

PCGb srRNAc lrRNAd tRNAe A+T-rich GenBank
accession 

no.
ReferencesNo. 

codonsa AT%
Size 
(bp)

AT%
Size 
(bp)

AT%
Size 
(bp)

AT%
Size 
(bp)

AT%

Polyphaga
Scarabaeiformia
Scarabaeoidea
Scarabaeidae
Cetoniinae
Osmoderma opicum 15,341 66.9 3,711 65.6 747 69.2 1,268 71.4 1,438 70.1 761 75.8 This study
Protaetia brevitarsis 20,319 74.5 3,702 73.4 785 76.4 1,238 77.9 1,457 75.5 5,654 75.3 KJ830749 Kim et al. (2014)
Melolonthinae
Polyphylla laticollis 14,473 69.8 3,704 68.7 589 70.2 1,286 75.5 1,443 71.8 - - KF544959 Kim et al. (2013)
Cheirotonus jansoni 17,249 65.7 3,701 64.0 777 68.1 1,294 72.7 1,446 71.4 2,590 65.1 KC428100 Shao et al. (2014)
Rhopaea magnicornis 17,522 75.6 3,703 68.8 800 75.6 1,279 78.7 1,444 76.1 2,827 78.3 FJ859903 Cameron et al. (2009)

표 II-1-11. 꽃무지과 곤충 완전 미토콘드리아 유전체의 특성
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4) 큰홍띠점박이푸른부전나비 Shijimiaeoides divina (Fixsen, 1887)

 가) 연구대상종의 특성

 

▣ 국명: 큰홍띠점박이푸른부전나비

▣ 학명: Shijimiaeoides divina

▣ 지정번호: 멸종위기II급

 ▣ 계통: 나비목(Lepidoptera) 

          부전나비과(Lycaenidae)

그림 II-1-8. 큰홍띠점박이푸른부전나비

[출처: 네이버지식백과 http://terms.naver.com/entry.nhn?docId=2327083&cid=46683&categoryId=46691]

▣ 생김새: 활짝 편 날개의 길이는 32~38mm이다. 날개 표면은 윤기가 나는 푸

른 남색이다. 앞날개의 바깥가장자리는 검은색이다. 수컷은 앞날개 윗면 외연부에 

검은색 테가 좁은 데 비해 암컷은 넓고 앞, 뒷날개 윗면에 검은색 점이 여러 개

가 흩어져 있다. 그리고 암컷은 앞날개 바깥가장자리가 넓다. 날개 뒷면은 푸른 

잿빛이 나는 흰색이다. 알은 높이 0.3mm, 폭 0.6mm정도이고, 처음에 연한 파란

색에서 점차 잿빛 흰색으로 변한다. 애벌레의 몸길이는 17mm정도이고 짚신 모

양이며 앞뒤 끝은 둥글다. 몸체는 연한 녹색이나 등선은 어두운 녹색이다. 번데기

는 어두운 갈색이고 길이는 13~14mm이다. 

▣ 서식지: 낮은 산지의 초원

▣ 먹이: 도둑놈의지팡이, 엉겅퀴꽃 등

▣ 생활양식: 한 해에 한 번 5~6월 하순에 나타나 양지바른 산지의 풀밭이나 하

천의 제방둑 주변을 날아다닌다. 먹이식물의 꽃잎이나 새싹에 1개씩의 알을 낳는

다.

▣ 분포: 한국(충청북도 및 강원도의 극히 제한된 지역에 분포), 일본

[출처: 두산백과 doopedia] 
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 나) 연구결과 및 고찰

▪ 큰홍띠점박이푸른부전나비 미토콘드리아 유전체의 염기서열 결정과 annotation
큰홍띠점박이푸른부전나비의 염기서열 분석결과 총 15,259 bp로 일반적인 유

전자 구성(13개의 단백질 유전자, 2개의 rRNA 유전자, 22개의 tRNA 유전자, 1

개의 non-coding region)을 보유하고 있음이 확인되었다. 곤충에서 가장 빈번하

게 발견되는 유전자 배열과 달리 나비목에서 특이적으로 발견되는 배열로  trnI, 

trnQ 및 trnM 의 순서 대신 trnM, trnI 및 trnQ 의 배열을 갖고 있었다(표 

II-1-12). 전체 13개의 단백질 유전자 중 12개의 단백질 유전자는 전형적인 

ATN start codon을 찾을 수 있었고, COI 유전자에서는 다른 부전나비과 곤충과 

동일한 CGA start codon을 확인하였다(그림 II-1-9).

큰홍띠점박이푸른부전나비를 포함하여 부전나비과에 속한 곤충에 대한 유전체 

특성을 분석한 결과, 부전나비과에 속한 다른 곤충에서처럼 높은 A+T 함량을 확

인할 수 있었다(표 II-1-13). 또한 큰홍띠점박이푸른부전나비 미토콘드리아 유전

체에서 A+T-rich region내에서 1개의 tRNA-like structure 가 존재하였다. 이

는 AAA anticodon을 가지고 있는 trnK 를 명시하는 구조를 가지고 있었지만, 

A/T nucleotide로만 이루어져 있음을 확인하였다(그림 II-1-10). 

이러한 유사 tRNA가 A+T-rich region에 존재할 수 있는 것은 아마 primer

로 작동 후 cleave 되지 않고 남아있는 가운데 non-coding A+T-rich region의 

진화율을 따라 정규 tRNA와 많이 분화한 형태로 남아있는 것으로 추정된다. 

본 연구 결과는 해외 SCI급 저널인 Mitochondrial DNA에 ‘Complete 

mitochondrial genome of the endangered Lycaenid butterfly Shijimiaeoides 

divina (Lepidoptera: Lycaenidae)’로 발표하였다.
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Gene Direction
Nucleotide 

number
Size (bp) Anticodon

Codon

Start Stop

trnM F 1-68 68 CAT (32-34) - -
trnI F 69-135 67 GAT (99-101) - -
trnQ R 133-201 69 TTG (169-171) - -
ND2 F 255-1268 1014 - ATT TAA
trnW F 1267-1333 67 TCA (1298-1300) - -
trnC R 1326-1390 65 GCA (1357-1359) - -
trnY R 1391-1459 69 GTA (1423-1425) - -
COI F 1462-2992 1531 - CGA T-tRNA
trnL2 F 2993-3059 67 TAA (3023-3025) - -
COII F 3061-3733 673 - ATG T-tRNA
trnK F 3734-3804 71 CTT (3764-3766) - -
trnD F 3809-3877 69 GTC (3840-3842) - -
ATP8 F 3878-4048 171 - ATT TAA
ATP6 F 4042-4719 678 - ATG TAA
COIII F 4727-5515 789 - ATG TAA
trnG F 5527-5591 65 TCC (5557-5559) - -
ND3 F 5592-5945 354 - ATT TAG
trnA F 5944-6009 66 TGC (5974-5976) - -
trnR F 6033-6099 67 TCG (6060-6062) - -
trnN F 6099-6164 66 GTT (6129-6131) - -
trnS1 F 6168-6229 62 TCT (6190-6192) - -
trnE F 6235-6301 67 TTC (6266-6268) - -
trnF R 6303-6369 67 GAA (6334-6336) - -
ND5 R 6369-8090 1722 - ATT TAA
trnH R 8106-8171 66 GTG (8139-8141) - -
ND4 R 8172-9506 1335 - ATG TAA
ND4L R 9506-9793 288 - ATG TAA
trnT F 9798-9862 65 TGT (9828-9830) - -
trnP R 9863-9927 65 TGG (9895-9897) - -
ND6 F 9930-10457 528 - ATA TAA
CytB F 10462-11607 1146 - ATG TAA
trnS2 F 11606-11671 66 TGA (11636-11638) - -
ND1 R 11687-12628 942 - ATG TAA
trnL1 R 12630-12698 69 TAG (12667-12669) - -
lrRNA R 12699-14045 1347 - - -
trnV R 14046-14112 67 TAC (14080-14082) - -
srRNA R 14110-14880 771 - - -
A+T-rich region  14881-15259 379 - - -

표 II-1-12. 큰홍띠점박이푸른부전나비 미토콘드리아 유전체 유전자의 길이 및 

위치

Direction of the genes is presented as F for forward and R for reverse direction.
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 나) 연구결과 및 고찰

▪ 큰홍띠점박이푸른부전나비 미토콘드리아 유전체의 염기서열 결정과 annotation
큰홍띠점박이푸른부전나비의 염기서열 분석결과 총 15,259 bp로 일반적인 유

전자 구성(13개의 단백질 유전자, 2개의 rRNA 유전자, 22개의 tRNA 유전자, 1

개의 non-coding region)을 보유하고 있음이 확인되었다. 곤충에서 가장 빈번하

게 발견되는 유전자 배열과 달리 나비목에서 특이적으로 발견되는 배열로  trnI, 

trnQ 및 trnM 의 순서 대신 trnM, trnI 및 trnQ 의 배열을 갖고 있었다(표 

II-1-12). 전체 13개의 단백질 유전자 중 12개의 단백질 유전자는 전형적인 

ATN start codon을 찾을 수 있었고, COI 유전자에서는 다른 부전나비과 곤충과 

동일한 CGA start codon을 확인하였다(그림 II-1-9).

큰홍띠점박이푸른부전나비를 포함하여 부전나비과에 속한 곤충에 대한 유전체 

특성을 분석한 결과, 부전나비과에 속한 다른 곤충에서처럼 높은 A+T 함량을 확

인할 수 있었다(표 II-1-13). 또한 큰홍띠점박이푸른부전나비 미토콘드리아 유전

체에서 A+T-rich region내에서 1개의 tRNA-like structure 가 존재하였다. 이

는 AAA anticodon을 가지고 있는 trnK 를 명시하는 구조를 가지고 있었지만, 

A/T nucleotide로만 이루어져 있음을 확인하였다(그림 II-1-10). 

이러한 유사 tRNA가 A+T-rich region에 존재할 수 있는 것은 아마 primer

로 작동 후 cleave 되지 않고 남아있는 가운데 non-coding A+T-rich region의 

진화율을 따라 정규 tRNA와 많이 분화한 형태로 남아있는 것으로 추정된다. 

본 연구 결과는 해외 SCI급 저널인 Mitochondrial DNA에 ‘Complete 

mitochondrial genome of the endangered Lycaenid butterfly Shijimiaeoides 

divina (Lepidoptera: Lycaenidae)’로 발표하였다.
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Gene Direction
Nucleotide 

number
Size (bp) Anticodon

Codon

Start Stop

trnM F 1-68 68 CAT (32-34) - -
trnI F 69-135 67 GAT (99-101) - -
trnQ R 133-201 69 TTG (169-171) - -
ND2 F 255-1268 1014 - ATT TAA
trnW F 1267-1333 67 TCA (1298-1300) - -
trnC R 1326-1390 65 GCA (1357-1359) - -
trnY R 1391-1459 69 GTA (1423-1425) - -
COI F 1462-2992 1531 - CGA T-tRNA
trnL2 F 2993-3059 67 TAA (3023-3025) - -
COII F 3061-3733 673 - ATG T-tRNA
trnK F 3734-3804 71 CTT (3764-3766) - -
trnD F 3809-3877 69 GTC (3840-3842) - -
ATP8 F 3878-4048 171 - ATT TAA
ATP6 F 4042-4719 678 - ATG TAA
COIII F 4727-5515 789 - ATG TAA
trnG F 5527-5591 65 TCC (5557-5559) - -
ND3 F 5592-5945 354 - ATT TAG
trnA F 5944-6009 66 TGC (5974-5976) - -
trnR F 6033-6099 67 TCG (6060-6062) - -
trnN F 6099-6164 66 GTT (6129-6131) - -
trnS1 F 6168-6229 62 TCT (6190-6192) - -
trnE F 6235-6301 67 TTC (6266-6268) - -
trnF R 6303-6369 67 GAA (6334-6336) - -
ND5 R 6369-8090 1722 - ATT TAA
trnH R 8106-8171 66 GTG (8139-8141) - -
ND4 R 8172-9506 1335 - ATG TAA
ND4L R 9506-9793 288 - ATG TAA
trnT F 9798-9862 65 TGT (9828-9830) - -
trnP R 9863-9927 65 TGG (9895-9897) - -
ND6 F 9930-10457 528 - ATA TAA
CytB F 10462-11607 1146 - ATG TAA
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표 II-1-12. 큰홍띠점박이푸른부전나비 미토콘드리아 유전체 유전자의 길이 및 

위치

Direction of the genes is presented as F for forward and R for reverse direction.
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그림 II-1-9. 큰홍띠점박이푸른부전나비를 포함한 부전나비과의 COI start codon 

정렬

Taxon Size 
(bp)

A/T
content

(%)

PCGb srRNA lrRNA tRNA A+T-rich GenBank 
accession 

no.
ReferencesNo. 

codonsa
AT
%

Size 
(bp) AT% Size 

(bp) AT% Size 
(bp) AT% Size 

(bp) AT%

Lepidoptera
Papilionoidea
Lycaenidae
Aphnaeinae
Spindasis takanonis 15,349 82.4 3,717 81.0 777 84.7 1,333 85.6 1,482 83.7 371 94.6 HQ184266 Kim et al.(2011)
Curetinae
Curetis bulis 15,162 81.4 3,714 80.2 763 85.7 1,321 84.9 1,456 81.2 324 92.9 JX262888 Zhang et al.(2014)
Lycaeninae
Lycaena phlaeas 15,280 82.4 3,712 81.0 758 85.5 1,329 85.3 1,460 82.8 367 93.2 JX262887 Zhang et al.(2014)
Polyommatinae
Shijimiaeoides divina 15,259 82.5 3,712 81.3 768 84.6 1,347 85.7 1,470 82.7 379 91.8 This study This study
Celastrina hersilia 15,302 81.5 3,721 79.9 773 85.3 1,342 85.5 1,475 82.4 338 93.2 HM243589 Xu et al.(2012)
Cupido argiades 15,330 81.8 3,710 80.4 771 85.9 1,378 86.1 1,471 82.3 450 90.2 KC310728 Zhang et al.(2014)
Theclinae
Coreana raphaelis 15,314 82.7 3,708 81.5 777 85.8 1,390 85.3 1,461 82.8 375 94.1 DQ102703 Kim et al.(2006)
Japonica lutea 15,225 82.0 3,711 80.7 770 85.5 1,277 84.9 1,456 82.8 401 93.3 KM655768 Xia et al.(2015)
Protantigius superans 15,248 81.7 3,711 80.3 739 85.5 1,331 85.1 1,460 81.9 361 93.6 HQ184265 Kim et al.(2011)

aTermination codons were excluded in total codon count. bProtein coding genes.

표 II-1-13. 나비목 부전나비과 곤충 완전 미토콘드리아 유전체의 특성

큰홍띠점박이푸른부전나비를 포함하여 부전나비과의 곤충에 대한 codon 

position별 A+T 함량을 분석한 결과, 큰홍띠점박이푸른부전나비는 1st codon 

position 76.7%, 2nd 71.5% 그리고 3rd 95.8%로서 3rd codon position으로부

터 높은 A+T 함량을 확인할 수 있었으며 이는 타 부전나비과 유전체 특성과 동

일함을 확인하였다(표 II-1-14).
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Species
1st codon position 2nd codon position 3rd codon position Overall

A T C G A T C G A T C G A T C G

Spindasis takanonis 38.8 38.0 9.2 14.0 22.4 49.5 15.2 12.9 43.4 50.9 2.8 2.9 34.9 46.1 9.0 9.9

Curetis bulis 36.8 37.8 9.3 16.1 22.0 48.4 16.3 13.4 43.2 52.3 2.7 1.8 34.0 46.2 9.4 10.4

Lycaena phlaeas 38.3 37.8 9.1 14.8 22.4 48.5 15.9 13.2 43.8 52.3 2.3 1.6 34.8 46.2 9.1 9.9

Shijimiaeoides divina 38.2 38.5 8.9 14.4 22.3 49.2 15.4 13.1 44.4 51.4 2.3 1.9 35.0 46.4 8.9 9.8

Celastrina hersilia 37.3 37.9 9.1 15.7 22.0 48.6 16.2 13.3 44.1 50.0 3.5 2.4 34.4 45.5 9.6 10.5

Cupido argiades 38.1 37.9 9.0 15.0 22.3 49.1 15.7 13.0 43.4 50.3 3.5 2.8 34.6 45.8 9.4 10.2

Coreana raphaelis 38.5 37.9 8.8 14.8 22.0 49.2 15.7 13.1 45.7 51.2 2.0 1.2 35.4 46.1 8.8 9.7

Japonica lutea 37.4 38.0 9.2 15.4 21.7 48.9 16.1 13.3 45.2 50.9 2.7 1.3 34.8 45.9 9.3 10.0

Protantgius superans 37.9 37.6 9.2 15.3 22.0 49.0 15.8 13.2 44.0 50.5 3.2 2.3 34.6 45.7 9.4 10.3

표 II-1-14. 완전 미토콘드리아 유전체가 분석된 나비목 곤충의 13개 단백질 유

전자의 codon position별 염기구성

그림 II-1-10. 큰홍띠점박이푸른부

전나비에서 발견된 tRNA 유사구조
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5) 물장군 Lethocerus deyrollei 

 가) 연구대상종의 특성

▣ 국명: 물장군

▣ 학명: Lethocerus deyrollei 

▣ 지정번호: 멸종위기II급

 ▣ 계통: 노린재목, 물장군과 

그림 II-1-11. 물장군

[출처: 국립중앙과학관 http://www.naris.go.kr/specIMG/3/8/99/1039899/JNHM-IN-0000255-01.JPG]

▣ 생김새: 몸길이는 50~70mm 내외이고 체색은 갈색이다. 머리는 몸에 비해 매

우 작고 겹눈이 대부분을 차지한다. 앞다리는 넓적다리마디가 크게 팽대되어 있

으며 1개의 발톱이 있다. 뒷다리의 종아리마디와 발목마디는 얇게 눌려진 형태로 

보이고 가운데 다리의 종아리마디와 발목마디보다 훨씬 더 넓다. 배 끝에는 짧은 

공기거리가 있다. 

▣ 서식지: 웅덩이, 농수로, 논, 흐름이 완만한 하천 등의 수생식물이 많이 우거져 

있는 정수역으로 수심은 대체로 1m 이내로 연안대가 잘 발달된 지역

▣ 먹이: 미꾸라지, 밀어 등의 민물고기를 비롯하여 게아재비, 물방개 등의 수서 

곤충, 올챙이, 개구리 등 수생동물의 체액

▣ 생활양식: 우리나라에서는 7~8월경 우기가 지난 뒤 폭서기에 주로 번식하는 

것으로 보고되었으나, 일본에서는 장마전 5~6월에 산란하는 것으로 보고되었다. 

수컷이 앞다리를 이용해 물결을 만들어 암컷을 유인하고 암컷이 동일한 행동을 

반복함으로써 짝짓기 상대를 결정한다. 암컷은 산란 후 사라지며 수컷은 알이 부

화할 때까지 알을 보살피며 산란장소를 떠나지 않는 특성을 가지고 있다.

▣ 분포: 한국(서남해안, 도서지역 및 해안지역, 내륙의 습지, 민통선 지역 등), 

일본, 중국, 대만 등

[출처: 한국의 수서곤충, 한국산 물장군의 생태학적 연구]
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나) 연구결과 및 고찰

    
▪ 물장군 미토콘드리아 유전체의 염기서열 결정과 annotation

노린재목, 물장군과에 속하는 곤충인 물장군(Lethocerus deyrollei)은 진수서 

이시류(true water bugs)의 대표적인 종으로서 계통진화학학 분야와 같은 학술적

으로 중요한 분류군으로 인식될 뿐만 아니라 경제적 효용가치가 높은 유용한 생물

종 하나이다. 물장군이 속한 장구애비상과(Nepoidea)에는 물장군과

(Belostomatidae)와 장구애비과(Nepidae)의 2개 그룹으로 분류되며 미토콘드리

아 유전체 정보는 총 4종이 밝혀져 있다. 본 연구에서는 한국산 물장군을 대상종

으로 선정하여 전체 미토콘드리아 유전체 염기서열을 결정하고 분자진화학적 특성

을 근연종과 함께 비교분석하고자 하였다. 

그림 II-1-12. 물장군(Lethocerus deyrollei)의 전체 미토콘드리아 유전체  
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표 II-1-15. 물장군(Lethocerus deyrollei)의 전체 미토콘드리아 유전체 구성

Gene Strand Position Length Start 
codon

Stop 
codon

Intergenic 
sequences

trnI + 1-64 64 0
trnQ + 61-131 71 -4
trnM + 129-199 71 -3
ND2 + 199-1207 1009 GTG T -1
trnW + 1207-1274 68 -1
trnC - 1265-1330 66 -10
trnY - 1330-1394 65 -1
COX1 + 1407-2928 1522 ATA T 12
trnL + 2928-2994 67 -1
COX2 + 2994-3672 679 ATA T -1
trnK + 3672-3743 72 -1
trnD + 3743-3805 63 -1
ATP8 + 3807-3965 159 ATC TAG 1
ATP6 + 3962-4639 678 ATA TAA -4
COX3 + 4632-5412 781 ATA T -8
trnG + 5412-5475 64 -1
ND3 + 5475-5826 352 ATC T -1
trnA + 5826-5890 65 -1
trnR + 5891-5962 72 0
trnN + 5960-6029 70 -3
trnS + 6029-6097 69 -1
trnE + 6097-6159 63 -1
trnF - 6158-6225 68 -2
ND5 - 6225-7922 1698 ATG TAA -1
trnH + 7933-7995 63 10
ND4 - 7995-9326 1332 ATG TAG -1
ND4L + 9320-9628 309 ATT TAA -7
trnT + 9636-9701 66 7
trnP - 9700-9766 67 -2
ND6 + 9768-10262 495 ATC TAA 1
CYTB + 10262-11398 1137 ATG TAA -1
trnS + 11398-11468 71 -1
ND1 - 11490-12410 921 21
trnL - 12417-12481 65 6
16S rRNA - 12482-13745 1264 0
trnV - 13746-13817 72 0
12S rRNA - 13818-14609 792 0

A+T-rich 
region 14610-19295 4686 0
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물장군의 전체 미토콘드리아 유전체 염기서열은 총 19,295 bp로서 현재까지 

기보고된 111종의 노린재류(Hemiptera) 전체 미토콘드리아 유전체 염기서열과 

비교했을 때 가장 긴 서열이다. 물장군의 미토콘드리아 유전체는 13개의 단백질 

암호화 유전자(ND1-6, ND4L, COX1-3, CYTB, ATP6, ATP8), 2개의 

ribosomal RNA 유전자(16S rRNA, 12S rRNA), 22개의 transfer RNA 유전자, 

1개의 A+T-rich region으로 구성되는 전형적인 후생동물의 미토콘드리아 유전

체 구성과 동일하다(그림 II-1-12, 표 II-1-15). 또한 원시적인 곤충의 미토콘

드리아 유전자의 배열양상과 동일한 결과를 확인하였다. 물장군의 미토콘드리아 

유전체는 전반적으로 유전자 사이의 중첩구간이 다소 많은 컴팩트 한 구조를 보인

다. 총 25개의 구간에서 염기의 중첩을 확인했으며 중첩된 염기는 1~10 bp의 범

위를 보인다(the longest overlap (10 bp): trnW and trnC).

물장군의 전체 미토콘드리아 유전체의 염기조성을 살펴보면, 염기 A와 T에 상

당히 치우쳐진 것을 알 수 있다(whole sequence: AT% - 71.2%). 이는 근연종

의 미토콘드리아 유전체에서도 유사하게 나타나는 현상이며 다른 유전자 영역에 

비해 단백질 암호화 유전자 전체의 AT% 비율이 68.7%로 가장 낮았다. 물장군의 

단백질 암호화 유전자 염기서열을 코돈 사이트별로 나누어 분석했을 때 3rd codon 

position이 나머지 사이트에 비해 현저히 높은 AT% 비율을 보인다. 이러한 패턴

은 물장군의 근연종인 장구애비류 4종에서도 명확히 확인되는 부분이다(표 

II-1-16).

물장군의 전체 미토콘드리아 유전체 염기서열은 염기 A와 C를 다른 염기에 

비해 상대적으로 많이 포함하고 있어서 positive AT-skew (0.265)와 negative 

GC-skew (-0.254)값으로 나타난다. 단백질 암호화 유전자 영역의 염기 

skewness 분석에서 5종 장구애비류(Nepoidea)의 1st codon position은 공통적

으로 positive GC-skew 값을 가진다. GC-skew 값은 다른 유전자 영역보다도 

단백질 암호화 유전자 영역의 1st codon position에서만 positive 값을 나타내며 

5종 장구애비류 모두에서 확인된다. AT-skew에서는 눈에 띄는 차이점을 확인할 

수는 없었으나 본 연구의 대상종인 물장군의 경우 단백질 암호화 유전자의 1st 

codon position의 skewness 값이 모두 positive인 것을 확인했다.

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54



- 59 -

표 II-1-15. 물장군(Lethocerus deyrollei)의 전체 미토콘드리아 유전체 구성

Gene Strand Position Length Start 
codon

Stop 
codon

Intergenic 
sequences

trnI + 1-64 64 0
trnQ + 61-131 71 -4
trnM + 129-199 71 -3
ND2 + 199-1207 1009 GTG T -1
trnW + 1207-1274 68 -1
trnC - 1265-1330 66 -10
trnY - 1330-1394 65 -1
COX1 + 1407-2928 1522 ATA T 12
trnL + 2928-2994 67 -1
COX2 + 2994-3672 679 ATA T -1
trnK + 3672-3743 72 -1
trnD + 3743-3805 63 -1
ATP8 + 3807-3965 159 ATC TAG 1
ATP6 + 3962-4639 678 ATA TAA -4
COX3 + 4632-5412 781 ATA T -8
trnG + 5412-5475 64 -1
ND3 + 5475-5826 352 ATC T -1
trnA + 5826-5890 65 -1
trnR + 5891-5962 72 0
trnN + 5960-6029 70 -3
trnS + 6029-6097 69 -1
trnE + 6097-6159 63 -1
trnF - 6158-6225 68 -2
ND5 - 6225-7922 1698 ATG TAA -1
trnH + 7933-7995 63 10
ND4 - 7995-9326 1332 ATG TAG -1
ND4L + 9320-9628 309 ATT TAA -7
trnT + 9636-9701 66 7
trnP - 9700-9766 67 -2
ND6 + 9768-10262 495 ATC TAA 1
CYTB + 10262-11398 1137 ATG TAA -1
trnS + 11398-11468 71 -1
ND1 - 11490-12410 921 21
trnL - 12417-12481 65 6
16S rRNA - 12482-13745 1264 0
trnV - 13746-13817 72 0
12S rRNA - 13818-14609 792 0

A+T-rich 
region 14610-19295 4686 0
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물장군의 전체 미토콘드리아 유전체 염기서열은 총 19,295 bp로서 현재까지 
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암호화 유전자(ND1-6, ND4L, COX1-3, CYTB, ATP6, ATP8), 2개의 

ribosomal RNA 유전자(16S rRNA, 12S rRNA), 22개의 transfer RNA 유전자, 

1개의 A+T-rich region으로 구성되는 전형적인 후생동물의 미토콘드리아 유전

체 구성과 동일하다(그림 II-1-12, 표 II-1-15). 또한 원시적인 곤충의 미토콘

드리아 유전자의 배열양상과 동일한 결과를 확인하였다. 물장군의 미토콘드리아 

유전체는 전반적으로 유전자 사이의 중첩구간이 다소 많은 컴팩트 한 구조를 보인

다. 총 25개의 구간에서 염기의 중첩을 확인했으며 중첩된 염기는 1~10 bp의 범

위를 보인다(the longest overlap (10 bp): trnW and trnC).

물장군의 전체 미토콘드리아 유전체의 염기조성을 살펴보면, 염기 A와 T에 상

당히 치우쳐진 것을 알 수 있다(whole sequence: AT% - 71.2%). 이는 근연종

의 미토콘드리아 유전체에서도 유사하게 나타나는 현상이며 다른 유전자 영역에 

비해 단백질 암호화 유전자 전체의 AT% 비율이 68.7%로 가장 낮았다. 물장군의 

단백질 암호화 유전자 염기서열을 코돈 사이트별로 나누어 분석했을 때 3rd codon 

position이 나머지 사이트에 비해 현저히 높은 AT% 비율을 보인다. 이러한 패턴

은 물장군의 근연종인 장구애비류 4종에서도 명확히 확인되는 부분이다(표 

II-1-16).

물장군의 전체 미토콘드리아 유전체 염기서열은 염기 A와 C를 다른 염기에 

비해 상대적으로 많이 포함하고 있어서 positive AT-skew (0.265)와 negative 

GC-skew (-0.254)값으로 나타난다. 단백질 암호화 유전자 영역의 염기 

skewness 분석에서 5종 장구애비류(Nepoidea)의 1st codon position은 공통적

으로 positive GC-skew 값을 가진다. GC-skew 값은 다른 유전자 영역보다도 

단백질 암호화 유전자 영역의 1st codon position에서만 positive 값을 나타내며 

5종 장구애비류 모두에서 확인된다. AT-skew에서는 눈에 띄는 차이점을 확인할 

수는 없었으나 본 연구의 대상종인 물장군의 경우 단백질 암호화 유전자의 1st 

codon position의 skewness 값이 모두 positive인 것을 확인했다.
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표 II-1-16. 5종 장구애비상과(Nepoidea)의 염기조성 비교

length
(bp) %A %T %G %C %A+T AT-ske

w
GC-ske

w
Lethocerus deyrollei
Entire sequence 19,295 45.0 26.1   10.8   18.1   71.2 0.265 -0.254 
PCGs 11,067 30.8 38.0   15.0   16.3   68.7 -0.105 -0.042 
 1st codon position 3,689 32.2 31.0   21.6   15.2   63.2 0.018 0.173 
 2nd codon position 3,689 18.4 45.5   15.6   20.5   64.0 -0.424 -0.136 
 3rd codon position 3,689 41.7 37.4   7.8   13.2   79.0 0.055 -0.258 
tRNAs 1,481 39.9 33.1   12.0   15.0   73.0 0.093 -0.110 
lsRNA 1,264 47.6 27.4   9.5   15.5   75.0 0.270 -0.241 
srRNA 792 46.1 26.4   9.6   17.9   72.5 0.272 -0.303 
A+T-rich region 4,686 48.2 27.0   7.3   17.5   75.3 0.281 -0.410 
Lethocerus indicus
Entire sequence 17,632 45.3 25.2   11.3   18.2   70.5 0.286 -0.232 
PCGs 11,091 31.6 37.8   14.7   15.9   69.4 -0.090 -0.038 
 1st codon position 3,697 33.2 31.8   20.9   14.2   65.0 0.022 0.191 
 2nd codon position 3,697 19.7 44.4   15.2   20.8   64.0 -0.386 -0.157 
 3rd codon position 3,697 41.9 37.4   8.1   12.6   79.3 0.056 -0.217 
tRNAs 1,451 40.8 32.0   12.3   15.0   72.8 0.121 -0.099 
lsRNA 1,269 48.0 26.6   9.9   15.5   74.6 0.287 -0.220 
srRNA 790 46.2 25.7   10.4   17.7   71.9 0.285 -0.261 
A+T-rich region 3,020 46.8 24.6   8.9   19.7   71.4 0.311 -0.376 
Diplonychus rusticus*
Entire sequence 14,596 41.0 28.9   12.5   17.7   69.8 0.173 -0.172 
PCGs 11,094 29.4 39.0   15.5   16.1   68.3 -0.140 -0.020 
 1st codon position 3,698 31.9 32.6   21.0   14.4   64.6 -0.011 0.185 
 2nd codon position 3,698 18.6 45.4   15.5   20.5   64.0 -0.418 -0.140 
 3rd codon position 3,698 37.6 38.8   10.1   13.5   76.4 -0.016 -0.144 
tRNAs 1,440 39.7 34.9   11.9   13.5   74.6 0.065 -0.060 
lsRNA 1,259 46.2 29.9   9.3   14.7   76.0 0.214 -0.225 
srRNA 792 42.8 29.2   10.4   17.7   72.0 0.189 -0.262 
A+T-rich region not 

sequenced - - - - - - -
Nepa hoffmanni
Entire sequence 15,774 42.7 29.3   10.7   17.3   72.0 0.186 -0.234 
PCGs 11,184 31.6 40.2   14.1   14.2   71.8 -0.120 -0.004 
 1st codon position 3,728 33.4 33.9   20.0   12.7   67.3 -0.007 0.221 
 2nd codon position 3,728 19.3 45.5   15.2   20.1   64.7 -0.405 -0.139 
 3rd codon position 3,728 42.1 41.3   7.0   9.7   83.3 0.010 -0.158 
tRNAs 1,437 40.1 33.8   11.6   14.5   73.9 0.085 -0.115 
lsRNA 1,256 45.9 28.5   9.7   15.8   74.4 0.234 -0.240 
srRNA 785 45.2 26.8   9.8   18.2   72.0 0.257 -0.300 
A+T-rich region 1,128 35.6 34.1   6.1   24.2   69.7 0.020 -0.596 
Laccotrephes robustus
Entire sequence 15,321 43.0 27.6   11.2   18.2   70.6 0.218 -0.236 
PCGs 11,088 30.7 39.4   14.7   15.2   70.1 -0.124 -0.019 
 1st codon position 3,696 33.3 32.1   20.8   13.9   65.3 0.018 0.200 
 2nd codon position 3,696 19.0 45.6   15.4   20.1   64.6 -0.412 -0.131 
 3rd codon position 3,696 39.9 40.5   7.9   11.8   80.4 -0.007 -0.201 
tRNAs 1,436 40.0 33.1   11.6   15.3   73.1 0.095 -0.135 
lsRNA 1,256 48.4 26.0   9.5   16.1   74.5 0.300 -0.259 
srRNA 788 46.2 26.3   9.5   18.0   72.5 0.275 -0.309 
A+T-rich region 751 32.0 33.8   6.4   27.8   65.8 -0.028 -0.627 
* : nearly complete mitochondrial genome sequence (except for A+T-rich region)
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▪ 물장군의 RSCU (Relative synonymous codon usage)분석

물장군의 13개 단백질 암호화 유전자는 불완전 종결코돈을 제외하고 총 

3,689개의 코돈으로 구성된다. 이는 근연종의 코돈개수와도 유사한 수치이다. 본 

분석에 이용한 5종의 장구애비류 단백질 암호화 유전자의 코돈들을 아미노산 성질

별로 분류했을 때 코돈분포 사항은 codon family별로 유사한 경향성을 보인다(그

림 II-1-13). Codon family 중에서도 수적으로 강세를 보이는 것은 Leu2 

(UUR), Ile, Phe, Met으로 CDspT 값이 65이상인 codon family이다. 이는 5종

의 모든 장구애비류에서 수치적으로 차이는 있으나 이 4종류의 codon family가 

가장 우세한 경향성을 보인다. RSCU 분석에서는 코돈별로 사용빈도를 분석한 것

으로 AT 비율이 상대적으로 높은 AT-rich codon의 빈도가 높고, 반대로 

GC-rich codon의 경우 사용빈도가 극히 적은 것을 확인할 수 있다(그림 

II-1-14). 특히 물장군의 경우 단백질 암호화 유전자 내에서 CGC (R) 코돈을 

찾아볼 수 없었으며, 물장군의 미토콘드리아 유전체가 AT 염기를 우선적으로 선

호하는 경향에 따라 CG 염기의 선호빈도가 진화적으로 감소한 것으로 예상된다. 

이러한 현상은 물장군의 근연종인 Lethocerus indicus와 Nepa hoffmanni에서도 

동일하게 관찰된다.
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표 II-1-16. 5종 장구애비상과(Nepoidea)의 염기조성 비교

length
(bp) %A %T %G %C %A+T AT-ske

w
GC-ske

w
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 3rd codon position 3,689 41.7 37.4   7.8   13.2   79.0 0.055 -0.258 
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srRNA 785 45.2 26.8   9.8   18.2   72.0 0.257 -0.300 
A+T-rich region 1,128 35.6 34.1   6.1   24.2   69.7 0.020 -0.596 
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Entire sequence 15,321 43.0 27.6   11.2   18.2   70.6 0.218 -0.236 
PCGs 11,088 30.7 39.4   14.7   15.2   70.1 -0.124 -0.019 
 1st codon position 3,696 33.3 32.1   20.8   13.9   65.3 0.018 0.200 
 2nd codon position 3,696 19.0 45.6   15.4   20.1   64.6 -0.412 -0.131 
 3rd codon position 3,696 39.9 40.5   7.9   11.8   80.4 -0.007 -0.201 
tRNAs 1,436 40.0 33.1   11.6   15.3   73.1 0.095 -0.135 
lsRNA 1,256 48.4 26.0   9.5   16.1   74.5 0.300 -0.259 
srRNA 788 46.2 26.3   9.5   18.0   72.5 0.275 -0.309 
A+T-rich region 751 32.0 33.8   6.4   27.8   65.8 -0.028 -0.627 
* : nearly complete mitochondrial genome sequence (except for A+T-rich region)
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▪ 물장군의 RSCU (Relative synonymous codon usage)분석

물장군의 13개 단백질 암호화 유전자는 불완전 종결코돈을 제외하고 총 

3,689개의 코돈으로 구성된다. 이는 근연종의 코돈개수와도 유사한 수치이다. 본 

분석에 이용한 5종의 장구애비류 단백질 암호화 유전자의 코돈들을 아미노산 성질

별로 분류했을 때 코돈분포 사항은 codon family별로 유사한 경향성을 보인다(그

림 II-1-13). Codon family 중에서도 수적으로 강세를 보이는 것은 Leu2 

(UUR), Ile, Phe, Met으로 CDspT 값이 65이상인 codon family이다. 이는 5종

의 모든 장구애비류에서 수치적으로 차이는 있으나 이 4종류의 codon family가 

가장 우세한 경향성을 보인다. RSCU 분석에서는 코돈별로 사용빈도를 분석한 것

으로 AT 비율이 상대적으로 높은 AT-rich codon의 빈도가 높고, 반대로 

GC-rich codon의 경우 사용빈도가 극히 적은 것을 확인할 수 있다(그림 

II-1-14). 특히 물장군의 경우 단백질 암호화 유전자 내에서 CGC (R) 코돈을 

찾아볼 수 없었으며, 물장군의 미토콘드리아 유전체가 AT 염기를 우선적으로 선

호하는 경향에 따라 CG 염기의 선호빈도가 진화적으로 감소한 것으로 예상된다. 

이러한 현상은 물장군의 근연종인 Lethocerus indicus와 Nepa hoffmanni에서도 

동일하게 관찰된다.
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그림 II-1-13. 5종 장구애비류 미토콘드리아 유전체의 코돈분포
(CDspT, codons per thousands codons)
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그림 II-1-14. 5종 장구애비류 미토콘드리아 유전체의 RSCU

(RSCU: Relative Synonymous Codon Usage)
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▪ 물장군 미토콘드리아 유전체의 AT-rich region 구조

물장군은 다른 노린재류에 비해 현저히 긴 미토콘드리아 유전체 염기서열을 

가지고 있다(L. deyrollei: 19,295 bp, L. indicus: 17,632 bp). 현재까지 노린재

목(Hemiptera)에서는 총 111종의 전체 미토콘드리아 유전체 정보가 알려져 있으

며 물장군을 제외한 나머지 종의 미토콘드리아 유전체는 14,143bp ~ 18,414bp

의 길이 분포를 보인다. 물장군의 미토콘드리아 유전체 길이가 다른 노린재류와 

차이를 보이는 이유는 control region으로 예상되는 A+T-rich region의 길이 차

이로 보인다. 물장군의 경우 총 4,686 bp의 염기서열이 A+T-rich region에 해

당되고, 이 중에는 일부 서열이 반복되는 현상(tandem repeats)을 보인다. 물장

군의 tandem repeat은 2가지로 패턴이 나누어지며 218bp 길이의 염기가 11번 

반복되는 패턴(그림 II-1-15)과 328bp 길이의 염기가 4번 반복되는 구조이다

(그림 II-1-16).

A) B)

그림 II-1-15. 물장군 미토콘드리아 유전체의 repeat unit (218 bp)

A) 반복서열의 alignment, B) repeat unit의 이차구조

A) B)

그림 II-1-16. 물장군 미토콘드리아 유전체의 repeat unit (328 bp)

A) 반복서열의 alignment, B) repeat unit의 이차구조
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6) 대모잠자리  Libellula angelina (Selys, 1883)

 가) 연구대상종의 특성

▣ 국명: 대모잠자리

▣ 영명: Bekko tombo

▣ 학명: Libellula angelina

▣ 지정번호: 멸종위기Ⅱ급

 ▣ 분류: 잠자리목(Odonata) 

          잠자리과(Libellulidae)

그림 II-1-17. 대모잠자리

[출처: 농촌진흥청 농업유전자원정보센터]

▣ 생김새: 배 길이 24-31mm, 뒷날개길이 30-34mm로 암컷이 수컷보다 작다. 

머리는 검은색이고, 뒷머리·이마혹·이마·머리방패·윗입술조각·윗입술·아랫

입술은 황갈색이다. 황갈색의 짧은 잔털이 온몸을 촘촘히 덮고 있다. 가슴은 노란

색을 띤 흑갈색이고, 가운데가슴과 가슴 옆면은 황갈색이다. 배는 노란색을 띤 흑

갈색이고, 등면의 가운데에 검은색 줄무늬가 굵게 배 끝까지 나 있다. 꼬리 위쪽 

부속기는 갈색이고 제9마디와 길이가 같다. 꼬리 아래쪽 부속기는 황갈색인데 편

평하며 위 끝은 날카롭고 위로 구부러졌다. 날개는 투명하고 흑갈색 무늬가 각 

날개의 밑 부분, 가운데, 끝부분 등 3곳에 있다. 날개 맥은 흑갈색, 가두리무늬는 

갈색이다. 유충은 몸길이 17∼22mm로 온몸이 많은 털로 덮여 있으며 제8배마디

와 제9배마디에 옆가시가 있다.

▣ 서식지: 유기퇴적물이 많은 연못, 습지

▣ 먹이: 파리, 하루살이, 각다귀류 등

▣ 생활양식: 4월 하순부터 6월까지 볼 수 있다. 교미가 끝나면 암컷은 홀로 저

수지를 날아다니며 수면 위를 치듯이 산란한다.

▣ 분포: 한국(서해안, 남해안 지역), 일본, 중국

[출처: 농촌진흥청 농업유전자원정보센터, 두산백과 doopedia]

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54



- 65 -

▪ 물장군 미토콘드리아 유전체의 AT-rich region 구조

물장군은 다른 노린재류에 비해 현저히 긴 미토콘드리아 유전체 염기서열을 

가지고 있다(L. deyrollei: 19,295 bp, L. indicus: 17,632 bp). 현재까지 노린재

목(Hemiptera)에서는 총 111종의 전체 미토콘드리아 유전체 정보가 알려져 있으

며 물장군을 제외한 나머지 종의 미토콘드리아 유전체는 14,143bp ~ 18,414bp

의 길이 분포를 보인다. 물장군의 미토콘드리아 유전체 길이가 다른 노린재류와 

차이를 보이는 이유는 control region으로 예상되는 A+T-rich region의 길이 차

이로 보인다. 물장군의 경우 총 4,686 bp의 염기서열이 A+T-rich region에 해

당되고, 이 중에는 일부 서열이 반복되는 현상(tandem repeats)을 보인다. 물장

군의 tandem repeat은 2가지로 패턴이 나누어지며 218bp 길이의 염기가 11번 

반복되는 패턴(그림 II-1-15)과 328bp 길이의 염기가 4번 반복되는 구조이다

(그림 II-1-16).

A) B)

그림 II-1-15. 물장군 미토콘드리아 유전체의 repeat unit (218 bp)

A) 반복서열의 alignment, B) repeat unit의 이차구조

A) B)

그림 II-1-16. 물장군 미토콘드리아 유전체의 repeat unit (328 bp)

A) 반복서열의 alignment, B) repeat unit의 이차구조

- 66 -

6) 대모잠자리  Libellula angelina (Selys, 1883)

 가) 연구대상종의 특성

▣ 국명: 대모잠자리

▣ 영명: Bekko tombo

▣ 학명: Libellula angelina

▣ 지정번호: 멸종위기Ⅱ급

 ▣ 분류: 잠자리목(Odonata) 

          잠자리과(Libellulidae)

그림 II-1-17. 대모잠자리

[출처: 농촌진흥청 농업유전자원정보센터]

▣ 생김새: 배 길이 24-31mm, 뒷날개길이 30-34mm로 암컷이 수컷보다 작다. 

머리는 검은색이고, 뒷머리·이마혹·이마·머리방패·윗입술조각·윗입술·아랫

입술은 황갈색이다. 황갈색의 짧은 잔털이 온몸을 촘촘히 덮고 있다. 가슴은 노란

색을 띤 흑갈색이고, 가운데가슴과 가슴 옆면은 황갈색이다. 배는 노란색을 띤 흑

갈색이고, 등면의 가운데에 검은색 줄무늬가 굵게 배 끝까지 나 있다. 꼬리 위쪽 

부속기는 갈색이고 제9마디와 길이가 같다. 꼬리 아래쪽 부속기는 황갈색인데 편

평하며 위 끝은 날카롭고 위로 구부러졌다. 날개는 투명하고 흑갈색 무늬가 각 

날개의 밑 부분, 가운데, 끝부분 등 3곳에 있다. 날개 맥은 흑갈색, 가두리무늬는 

갈색이다. 유충은 몸길이 17∼22mm로 온몸이 많은 털로 덮여 있으며 제8배마디

와 제9배마디에 옆가시가 있다.

▣ 서식지: 유기퇴적물이 많은 연못, 습지

▣ 먹이: 파리, 하루살이, 각다귀류 등

▣ 생활양식: 4월 하순부터 6월까지 볼 수 있다. 교미가 끝나면 암컷은 홀로 저

수지를 날아다니며 수면 위를 치듯이 산란한다.

▣ 분포: 한국(서해안, 남해안 지역), 일본, 중국
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그림 II-1-18. 대모잠자리의 완전 미토콘드리아 유전체지도

나) 연구결과 및 고찰

▪ 대모잠자리 미토콘드리아 유전체의 염기서열 결정과 annotation
대모잠자리의 전체 유전체 분석결과 그 크기는 15,233 bp로 일반적인 유전자 

구성(13개의 단백질 유전자, 2개의 rRNA 유전자, 22개의 tRNA 유전자, 1개의 

non-coding region)을 보유하고 있음을 확인하였다. 유전자 배열은 곤충에서 가

장 빈번히 발견되는 배열을 갖고 있었다(그림 II-1-18).

기 보고된 잠자리목 분석결과와 함께 대모잠자리의 유전자 특성을 분석한 결

과, 대모잠자리는 미토콘드리아 유전체의 단백질 유전자의 codon 수, rRNA 및 

tRNA 크기, 각 A+T 함량 등이 알려진 잠자리과 곤충의 범주에 속하고 

A+T-rich region의 크기가  529 bp임을 확인하였다(표 II-1-17). 
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Taxon Size 
(bp)

A/T 
content 

(%)

PCGb srRNAc IrRNAd tRNAe A+T-rich GenBank 
accession 

no.
ReferencesNo. 

codonsa AT% Size 
(bp) AT% Size 

(bp) AT% Size 
(bp) AT% Size 

(bp) AT%

Anisoptera
Libellulidae
Brachythemis contaminata 15,056 73.0 3,685 71.8 799 75.8 1,286 77.3 1,457 73.7 323 83.3 KM658172 Yu et al. (2014)
Hydrobasileus croceus 15,088 75.0 3,690 74.4 750 74.3 1,362 77.0 1,463 74.4 190 84.2 KM244659 Tang et al. (2014)
Libellula angelina 15,233 72.2 3,707 71.2 752 71.8 1,283 75.8 1,473 73.4 529 83.0 This study
Orthetrum triangulare 
melania 14,033 73.9 3,604 73.8 578 72.5 1,283 76.4 1,265 73.0 – – AB126005 Yamauchi et al. 

(2004)
Gomphidae
Ictinogomphus sp. 15,393 68.6 3,722 67.2 771 70.6 1,051 70.8 1,505 70.4 585 80.7 KM244673 Tang et al. (2014)
Corduliidae
Cordulia aenea 14,488 72.1 3,720 71.6 453 71.3 1,367 76.4 1,214 71.2 143 75.5 JX963627 Unpublished
Gomphidae
Davidius lunatus 15,913 70.1 3,711 67.7 779 70.7 1,318 74.1 1,495 72.7 1,066 85.2 EU591677 Lee et al. (2009)

Zygoptera
Pseudolestidae
Pseudolestes mirabilis 15,122 66.3 3,713 64.7 771 69.4 1,286 72.6 1,472 69.3 407 74.2 FJ606784 Unpublished
Euphaeidae
Euphaea formosa 15,700 70.6 3,704 69.2 778 70.8 1,288 74.0 1,493 71.3 919 80.3 HM126547 Lin et al. (2010)
Coenagrionidae

Ischnura pumilio 15,250 73.1 3,713 72.1 782 74.9 1,290 76.0 1,482 72.7 489 86.3 KC878732 Lorenzo-Carballa et 
al. (2014)

Calopterygidae
Vestalis melania 16,685 64.2 3,699 61.0 743 68.8 1,281 71.2 1,462 65.5 2,036 74.3 JX050224 Chen et al. (2014)
Atrocalopteryx atrata 15,424 69.9 3,722 68.3 787 69.3 1,289 72.9 1,466 72.1 661 87.1 KP233805 Unpublished
Platycnemididae
Platycnemis foliacea 15,382 71.9 3,741 70.8 747 72.8 1,374 76.9 1,485 71.7 592 81.8 KP233804 Unpublished

Anisozygoptera
Epiophlebiidae
Epiophlebia superstes 15,435 71.2 3,710 69.4 777 73.4 1,309 75.3 1,491 72.8 630 87.8 JX050223 Wang et al. (2014)

(-) Not provided. aTermination codons were excluded in total codon count; bProtein coding genes; csrRNA 

genes; dIrRNA genes; etRNA genes.

표 II-1-17. 잠자리목 곤충 완전 미토콘드리아 유전체의 특성

전체 13개의 단백질 유전자 중 11개의 단백질 유전자는 전형적인 ATN start 

codon을 찾을 수 있었고, COI 유전자 및 ND1 유전자에서는 간헐적으로 미토콘드

리아 유전체 start codon으로 발견되는 TTG codon을 보유하고 있었다(표 

II-1-18). 

대모잠자리 미토콘드리아 유전체의 A+T-rich region 내에서 tRNA-like 

structure를 확인할 수 있었다. 두 개의 tRNA-like structure가 발견되었는데 그 

중 하나는 trnF와 유사한 구조이며 다른 하나는 trnK와 유사한 구조이다.(그림 

II-1-19). 각 tRNA에 적합한 anticodon을 갖고 있고 비교적 정확한 

clover-leaf structure를 갖고 있긴 하나 대부분 A/T로 구성되어 있고, 정규 

tRNA와 상당한 유전적 divergence를 보유하고 있는 점으로 보아 이들의 tRNA로

서의 기능은 미지수다. 또한 정규 tRNA와 정렬하였을 때, anticodon이 서로 다른 

것을 확인하였다. 이러한 유사 tRNA가 A+T-rich region에 존재할 수 있는 것은 

아마 primer로 작동 후 cleave되지 않고 남아 있는 가운데 non-coding 

A+T-rich region의 진화율을 따라 정규 tRNA와 많이 분화한 형태로 남아있는 

것으로 추정된다. 
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그림 II-1-18. 대모잠자리의 완전 미토콘드리아 유전체지도

나) 연구결과 및 고찰

▪ 대모잠자리 미토콘드리아 유전체의 염기서열 결정과 annotation
대모잠자리의 전체 유전체 분석결과 그 크기는 15,233 bp로 일반적인 유전자 

구성(13개의 단백질 유전자, 2개의 rRNA 유전자, 22개의 tRNA 유전자, 1개의 

non-coding region)을 보유하고 있음을 확인하였다. 유전자 배열은 곤충에서 가

장 빈번히 발견되는 배열을 갖고 있었다(그림 II-1-18).

기 보고된 잠자리목 분석결과와 함께 대모잠자리의 유전자 특성을 분석한 결

과, 대모잠자리는 미토콘드리아 유전체의 단백질 유전자의 codon 수, rRNA 및 

tRNA 크기, 각 A+T 함량 등이 알려진 잠자리과 곤충의 범주에 속하고 

A+T-rich region의 크기가  529 bp임을 확인하였다(표 II-1-17). 
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Taxon Size 
(bp)

A/T 
content 

(%)

PCGb srRNAc IrRNAd tRNAe A+T-rich GenBank 
accession 

no.
ReferencesNo. 

codonsa AT% Size 
(bp) AT% Size 

(bp) AT% Size 
(bp) AT% Size 

(bp) AT%

Anisoptera
Libellulidae
Brachythemis contaminata 15,056 73.0 3,685 71.8 799 75.8 1,286 77.3 1,457 73.7 323 83.3 KM658172 Yu et al. (2014)
Hydrobasileus croceus 15,088 75.0 3,690 74.4 750 74.3 1,362 77.0 1,463 74.4 190 84.2 KM244659 Tang et al. (2014)
Libellula angelina 15,233 72.2 3,707 71.2 752 71.8 1,283 75.8 1,473 73.4 529 83.0 This study
Orthetrum triangulare 
melania 14,033 73.9 3,604 73.8 578 72.5 1,283 76.4 1,265 73.0 – – AB126005 Yamauchi et al. 

(2004)
Gomphidae
Ictinogomphus sp. 15,393 68.6 3,722 67.2 771 70.6 1,051 70.8 1,505 70.4 585 80.7 KM244673 Tang et al. (2014)
Corduliidae
Cordulia aenea 14,488 72.1 3,720 71.6 453 71.3 1,367 76.4 1,214 71.2 143 75.5 JX963627 Unpublished
Gomphidae
Davidius lunatus 15,913 70.1 3,711 67.7 779 70.7 1,318 74.1 1,495 72.7 1,066 85.2 EU591677 Lee et al. (2009)

Zygoptera
Pseudolestidae
Pseudolestes mirabilis 15,122 66.3 3,713 64.7 771 69.4 1,286 72.6 1,472 69.3 407 74.2 FJ606784 Unpublished
Euphaeidae
Euphaea formosa 15,700 70.6 3,704 69.2 778 70.8 1,288 74.0 1,493 71.3 919 80.3 HM126547 Lin et al. (2010)
Coenagrionidae

Ischnura pumilio 15,250 73.1 3,713 72.1 782 74.9 1,290 76.0 1,482 72.7 489 86.3 KC878732 Lorenzo-Carballa et 
al. (2014)

Calopterygidae
Vestalis melania 16,685 64.2 3,699 61.0 743 68.8 1,281 71.2 1,462 65.5 2,036 74.3 JX050224 Chen et al. (2014)
Atrocalopteryx atrata 15,424 69.9 3,722 68.3 787 69.3 1,289 72.9 1,466 72.1 661 87.1 KP233805 Unpublished
Platycnemididae
Platycnemis foliacea 15,382 71.9 3,741 70.8 747 72.8 1,374 76.9 1,485 71.7 592 81.8 KP233804 Unpublished

Anisozygoptera
Epiophlebiidae
Epiophlebia superstes 15,435 71.2 3,710 69.4 777 73.4 1,309 75.3 1,491 72.8 630 87.8 JX050223 Wang et al. (2014)

(-) Not provided. aTermination codons were excluded in total codon count; bProtein coding genes; csrRNA 

genes; dIrRNA genes; etRNA genes.

표 II-1-17. 잠자리목 곤충 완전 미토콘드리아 유전체의 특성

전체 13개의 단백질 유전자 중 11개의 단백질 유전자는 전형적인 ATN start 

codon을 찾을 수 있었고, COI 유전자 및 ND1 유전자에서는 간헐적으로 미토콘드

리아 유전체 start codon으로 발견되는 TTG codon을 보유하고 있었다(표 

II-1-18). 

대모잠자리 미토콘드리아 유전체의 A+T-rich region 내에서 tRNA-like 

structure를 확인할 수 있었다. 두 개의 tRNA-like structure가 발견되었는데 그 

중 하나는 trnF와 유사한 구조이며 다른 하나는 trnK와 유사한 구조이다.(그림 

II-1-19). 각 tRNA에 적합한 anticodon을 갖고 있고 비교적 정확한 

clover-leaf structure를 갖고 있긴 하나 대부분 A/T로 구성되어 있고, 정규 

tRNA와 상당한 유전적 divergence를 보유하고 있는 점으로 보아 이들의 tRNA로

서의 기능은 미지수다. 또한 정규 tRNA와 정렬하였을 때, anticodon이 서로 다른 

것을 확인하였다. 이러한 유사 tRNA가 A+T-rich region에 존재할 수 있는 것은 

아마 primer로 작동 후 cleave되지 않고 남아 있는 가운데 non-coding 

A+T-rich region의 진화율을 따라 정규 tRNA와 많이 분화한 형태로 남아있는 

것으로 추정된다. 
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Gene Direction
Nucleotide

number

Size

(bp)
Anticodon

Codon

Start Stop
trnI F 1-64 64 GAT (30-32) - -
trnQ R 62-129 68 TTG (97-99) - -
trnM F 129-197 69 CAT (159-161) - -
ND2 F 198-1193 996 - ATT TAA
trnW F 1192-1260 69 TCA (1222-1224) - -
trnC R 1253-1321 69 GCA (1289-1291) - -
trnY R 1321-1385 65 GTA (1352-1354) - -
COI F 1425-2958 1534 - TTG T-tRNA
trnL2 F 2959-3026 68 TAA (2988-2990) - -
COII F 3027-3714 688 - ATG T-tRNA
trnK F 3714-3787 74 CTT (3745-3747) - -
trnD F 3786-3854 69 GTC (3816-3818) - -
ATP8 F 3855-4016 162 - ATT TAA
ATP6 F 4010-4687 678 - ATG TAA
COIII F 4687-5474 788 - ATG TA-tRNA
trnG F 5474-5537 64 TCC (5503-5505) - -
ND3 F 5538-5891 354 - ATT TAG
trnA F 5890-5954 65 TGC (5919-5921) - -
trnR F 5954-6020 67 TCG (5983-5985) - -
trnN F 6022-6089 68 GTT (6053-6055) - -
trnS1 F 6090-6156 67 GCT (6115-6117) - -
trnE F 6157-6221 65 TTC (6186-6188) - -
trnF R 6222-6285 64 GAA (6253-6255) - -
ND5 R 6285-8014 1730 - ATT TA-tRNA
trnH R 8015-8079 65 GTG (8047-8049) - -
ND4 R 8084-9427 1344 - ATG TAA
ND4L R 9421-9711 291 - ATG TAA
trnT F 9714-9777 64 TGT (9743-9745) - -
trnP R 9795-9860 66 TGG (9828-9830) - -
ND6 F 9862-10365 504 - ATC TAA
CytB F 10365-11498 1134 - ATG TAA
trnS2 F 11497-11563 67 TGA (11526-11528) - -
ND1 R 11580-12530 951 - TTG TAA
trnL1 R 12532-12597 66 TAG (12566-12568) - -
lrRNA R 12598-13880 1283 - - -
trnV R 13881-13950 70 TAC (13917-13919) - -
srRNA R 13953-14704 752 - - -
A+T-rich region 14705-15233 529 - - -
Direction of the genes is presented as F for forward and R for reverse direction.

tRNA abbreviations follow the IUPAC-IUB one-letter code.

표 II-1-18. 대모잠자리의 미토콘드리아 유전체 요약

대모잠자리에 대한 codon position별 A+T 함량을 분석한 결과 다른 곤충과 

마찬가지로 3rd codon position으로부터 82.9%의 높은 A+T 함량을 확인할 수 

있었다(표 II-1-19).
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그림 II-1-19.  대모잠자리에서 발견된 tRNA 유사구조

Species
1st codon position

2nd codon 

position

3rd codon 

position
Overall

A T C G A T C G A T C G A T C G

Brachythemis contaminata 32.1 34 13.2 20.5 19.9 46 19.6 14.5 41.5 42 10.0 6.9 31.2 40.6 14.3 14.0

Hydrobasileus croceus 32.3 35 12.7 20.2 20.0 46 19.4 14.4 44.8 45 5.4 4.6 32.4 42.1 12.5 13.1

Libellula angelina 31.6 34 13.4 21.3 19.6 46 19.6 15.2 40.9 42 9.3 7.6 30.7 40.5 14.1 14.7
Orthetrum triangulare 

melania
31.7 35 12.6 21.1 19.9 46 19.1 15.3 41.6 48 5.7 5.0 31.1 42.7 12.4 13.8

Ictinogomphus sp. 33.3 25 19.0 22.9 20.5 43 22.4 13.9 47.3 25 21.1 6.6 33.7 31.0 20.9 14.5

Cordulia aenea 34.7 27 17.4 21.3 20.5 43 22.4 13.9 48.5 35 12.6 3.5 34.6 35.1 17.5 12.9

Davidius lunatus 30.7 32 15.5 22.1 19.3 45 20.0 15.7 37.8 39 13.5 10.1 29.2 38.5 16.3 15.9

Pseudolestes mirabilis 30.8 31 15.5 23.0 19.7 44 20.7 15.2 35.7 33 18.5 13.0 28.7 36.0 18.3 17.1

Euphaea formosa 30.5 32 14.6 22.9 19.9 45 20.1 15.1 39.7 41 10.7 8.8 30.0 39.2 15.2 15.6

Ischnura pumilio 31.2 34 13.2 21.3 19.6 46 19.6 15.2 42.1 44 7.4 7.0 31.0 41.2 13.4 14.5

Vestalis melania 28.3 31 17.0 24.1 18.2 44 21.7 16.2 30.2 32 21.6 16.3 25.6 35.4 20.1 18.9

Atrocalopteryx atrata 31.9 31 15.7 21.6 18.7 45 20.7 15.3 39.7 38 12.4 9.6 30.1 38.2 16.2 15.5

Platycnemis foliacea 31.5 34 12.8 22.0 19.6 46 19.8 14.9 38.4 43 9.2 8.9 29.8 41.0 13.9 15.3

Epiophlebia superstes 31.5 33 14.0 22.0 20.3 45 19.7 14.9 40.0 42 9.7 8.2 30.5 39.9 14.5 15.1

표 II-1-19. 완전 미토콘드리아 유전체가 분석된 잠자리목 곤충의 13개 단백질 유

전자의 codon position별 염기구성
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Gene Direction
Nucleotide

number

Size

(bp)
Anticodon

Codon

Start Stop
trnI F 1-64 64 GAT (30-32) - -
trnQ R 62-129 68 TTG (97-99) - -
trnM F 129-197 69 CAT (159-161) - -
ND2 F 198-1193 996 - ATT TAA
trnW F 1192-1260 69 TCA (1222-1224) - -
trnC R 1253-1321 69 GCA (1289-1291) - -
trnY R 1321-1385 65 GTA (1352-1354) - -
COI F 1425-2958 1534 - TTG T-tRNA
trnL2 F 2959-3026 68 TAA (2988-2990) - -
COII F 3027-3714 688 - ATG T-tRNA
trnK F 3714-3787 74 CTT (3745-3747) - -
trnD F 3786-3854 69 GTC (3816-3818) - -
ATP8 F 3855-4016 162 - ATT TAA
ATP6 F 4010-4687 678 - ATG TAA
COIII F 4687-5474 788 - ATG TA-tRNA
trnG F 5474-5537 64 TCC (5503-5505) - -
ND3 F 5538-5891 354 - ATT TAG
trnA F 5890-5954 65 TGC (5919-5921) - -
trnR F 5954-6020 67 TCG (5983-5985) - -
trnN F 6022-6089 68 GTT (6053-6055) - -
trnS1 F 6090-6156 67 GCT (6115-6117) - -
trnE F 6157-6221 65 TTC (6186-6188) - -
trnF R 6222-6285 64 GAA (6253-6255) - -
ND5 R 6285-8014 1730 - ATT TA-tRNA
trnH R 8015-8079 65 GTG (8047-8049) - -
ND4 R 8084-9427 1344 - ATG TAA
ND4L R 9421-9711 291 - ATG TAA
trnT F 9714-9777 64 TGT (9743-9745) - -
trnP R 9795-9860 66 TGG (9828-9830) - -
ND6 F 9862-10365 504 - ATC TAA
CytB F 10365-11498 1134 - ATG TAA
trnS2 F 11497-11563 67 TGA (11526-11528) - -
ND1 R 11580-12530 951 - TTG TAA
trnL1 R 12532-12597 66 TAG (12566-12568) - -
lrRNA R 12598-13880 1283 - - -
trnV R 13881-13950 70 TAC (13917-13919) - -
srRNA R 13953-14704 752 - - -
A+T-rich region 14705-15233 529 - - -
Direction of the genes is presented as F for forward and R for reverse direction.

tRNA abbreviations follow the IUPAC-IUB one-letter code.

표 II-1-18. 대모잠자리의 미토콘드리아 유전체 요약

대모잠자리에 대한 codon position별 A+T 함량을 분석한 결과 다른 곤충과 

마찬가지로 3rd codon position으로부터 82.9%의 높은 A+T 함량을 확인할 수 

있었다(표 II-1-19).
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그림 II-1-19.  대모잠자리에서 발견된 tRNA 유사구조

Species
1st codon position

2nd codon 

position

3rd codon 

position
Overall

A T C G A T C G A T C G A T C G

Brachythemis contaminata 32.1 34 13.2 20.5 19.9 46 19.6 14.5 41.5 42 10.0 6.9 31.2 40.6 14.3 14.0

Hydrobasileus croceus 32.3 35 12.7 20.2 20.0 46 19.4 14.4 44.8 45 5.4 4.6 32.4 42.1 12.5 13.1

Libellula angelina 31.6 34 13.4 21.3 19.6 46 19.6 15.2 40.9 42 9.3 7.6 30.7 40.5 14.1 14.7
Orthetrum triangulare 

melania
31.7 35 12.6 21.1 19.9 46 19.1 15.3 41.6 48 5.7 5.0 31.1 42.7 12.4 13.8

Ictinogomphus sp. 33.3 25 19.0 22.9 20.5 43 22.4 13.9 47.3 25 21.1 6.6 33.7 31.0 20.9 14.5

Cordulia aenea 34.7 27 17.4 21.3 20.5 43 22.4 13.9 48.5 35 12.6 3.5 34.6 35.1 17.5 12.9

Davidius lunatus 30.7 32 15.5 22.1 19.3 45 20.0 15.7 37.8 39 13.5 10.1 29.2 38.5 16.3 15.9

Pseudolestes mirabilis 30.8 31 15.5 23.0 19.7 44 20.7 15.2 35.7 33 18.5 13.0 28.7 36.0 18.3 17.1

Euphaea formosa 30.5 32 14.6 22.9 19.9 45 20.1 15.1 39.7 41 10.7 8.8 30.0 39.2 15.2 15.6

Ischnura pumilio 31.2 34 13.2 21.3 19.6 46 19.6 15.2 42.1 44 7.4 7.0 31.0 41.2 13.4 14.5

Vestalis melania 28.3 31 17.0 24.1 18.2 44 21.7 16.2 30.2 32 21.6 16.3 25.6 35.4 20.1 18.9

Atrocalopteryx atrata 31.9 31 15.7 21.6 18.7 45 20.7 15.3 39.7 38 12.4 9.6 30.1 38.2 16.2 15.5

Platycnemis foliacea 31.5 34 12.8 22.0 19.6 46 19.8 14.9 38.4 43 9.2 8.9 29.8 41.0 13.9 15.3

Epiophlebia superstes 31.5 33 14.0 22.0 20.3 45 19.7 14.9 40.0 42 9.7 8.2 30.5 39.9 14.5 15.1

표 II-1-19. 완전 미토콘드리아 유전체가 분석된 잠자리목 곤충의 13개 단백질 유

전자의 codon position별 염기구성
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 7) 기수갈고둥 Clithon retropictus 

 가) 연구대상종의 특성

 
▣ 국명: 기수갈고둥

▣ 학명: Clithon retropictus 

▣ 지정번호: 멸종위기II급

 ▣ 계통: 원시복족목, 갈고둥과 

그림 II-1-20. 기수갈고둥

[출처: 한국의 멸종위기종 korearedlist.go.kr]

▣ 생김새: 패각 형태는 둥근 난형이다. 나층은 4층이지만 성패 대부분의 각정은 

침식되어 주로 체층만 남아 있다. 채색은 녹갈색 바탕에 삼각형의 노란색과 검은

색 반점이 있고, 체층에는 황갈색 띠가 2~3열 나타나며 약한 성장맥이 있다. 체

층이 커서 거의 전부를 차지하기 때문에 상대적으로 나탑은 낮고 작다. 각구는 

반원형이고 가장자리는 약간 두껍고, 비스듬한 내순 중앙에 작은 치상돌기가 여

러 개 흔적으로 나타난다. 내순과 축순은 발달된 백색 활층으로 덮여 있고, 활층

은 넓고 편평하다. 뚜껑은 반원 모양이고 석회질로 이루어져 있으며 주둥이를 덮

어 막을 수 있다. 뚜껑의 표면은 매끌매끌하지만 안쪽 가장자리는 얕게 패어 있

고, 내면에는 석회질의 돌기가 길게 나 있다. 뚜껑의 외순 가장자리를 따라 황색 

선이 나타난다. 성체의 크기는 각고 14mm, 각경 14mm정도이며 전체적으로 작

고 겉보기에 공처럼 생겼으며, 염주알다슬기와 비슷하다. 보통 여름에 백색 난괴

를 돌에 산란하는 난생종이며 수명은 10년 이상으로 장수종에 해당한다.  

▣ 서식지: 유속이 빠르고 잔자갈이 깔려 있는 하천의 기수지역

▣ 먹이: 부착조류

▣ 생활양식: 7∼8월 무렵 타원형의 알주머니를 바위나 조개껍데기 위에 붙인다.

▣ 분포: 한국(제주도, 남해, 경북 울진, 전남 장흥·보성), 일본

[출처: 두산백과 doopedia]

- 72 -

나) 연구결과 및 고찰

▪ 기수갈고둥 미토콘드리아 유전체의 염기서열 결정과 annotation

기수갈고둥의 전체 미토콘드리아 유전체는 총 15,803bp 길이를 가지며, 13개 

단백질 암호화 유전자(ND1-6, ND4L, COX1-3, CYTB, ATP6, ATP8), 2개의 

ribosomal RNA 유전자(16S rRNA, 12S rRNA), 22개의 transfer RNA 유전자, 

1개의 large noncoding region으로 구성되는 전형적인 후생동물의 미토콘드리아 

유전체 구성과 동일하다(그림 II-1-21, 표 II-1-20). 갈고둥상목

(Neritimorpha)에 속하는 근연종의 미토콘드리아 유전체 정보를 살펴보면 4종의 

Nerita류에서 AT-rich region을 제외한 nearly complete mitochondrial 

genome 염기서열이 기보고 되었으며, 전체 미토콘드리아 유전체 염기서열 보고는 

본 연구가 최초이다(표 II-1-21). 

그림 II-1-21. 기수갈고둥(Clithon retropictus)의 전체 미토콘드리아 

유전체  
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 7) 기수갈고둥 Clithon retropictus 

 가) 연구대상종의 특성

 
▣ 국명: 기수갈고둥

▣ 학명: Clithon retropictus 

▣ 지정번호: 멸종위기II급

 ▣ 계통: 원시복족목, 갈고둥과 

그림 II-1-20. 기수갈고둥

[출처: 한국의 멸종위기종 korearedlist.go.kr]

▣ 생김새: 패각 형태는 둥근 난형이다. 나층은 4층이지만 성패 대부분의 각정은 

침식되어 주로 체층만 남아 있다. 채색은 녹갈색 바탕에 삼각형의 노란색과 검은

색 반점이 있고, 체층에는 황갈색 띠가 2~3열 나타나며 약한 성장맥이 있다. 체
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은 넓고 편평하다. 뚜껑은 반원 모양이고 석회질로 이루어져 있으며 주둥이를 덮

어 막을 수 있다. 뚜껑의 표면은 매끌매끌하지만 안쪽 가장자리는 얕게 패어 있

고, 내면에는 석회질의 돌기가 길게 나 있다. 뚜껑의 외순 가장자리를 따라 황색 
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고 겉보기에 공처럼 생겼으며, 염주알다슬기와 비슷하다. 보통 여름에 백색 난괴

를 돌에 산란하는 난생종이며 수명은 10년 이상으로 장수종에 해당한다.  

▣ 서식지: 유속이 빠르고 잔자갈이 깔려 있는 하천의 기수지역

▣ 먹이: 부착조류

▣ 생활양식: 7∼8월 무렵 타원형의 알주머니를 바위나 조개껍데기 위에 붙인다.

▣ 분포: 한국(제주도, 남해, 경북 울진, 전남 장흥·보성), 일본

[출처: 두산백과 doopedia]
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나) 연구결과 및 고찰

▪ 기수갈고둥 미토콘드리아 유전체의 염기서열 결정과 annotation

기수갈고둥의 전체 미토콘드리아 유전체는 총 15,803bp 길이를 가지며, 13개 

단백질 암호화 유전자(ND1-6, ND4L, COX1-3, CYTB, ATP6, ATP8), 2개의 

ribosomal RNA 유전자(16S rRNA, 12S rRNA), 22개의 transfer RNA 유전자, 

1개의 large noncoding region으로 구성되는 전형적인 후생동물의 미토콘드리아 

유전체 구성과 동일하다(그림 II-1-21, 표 II-1-20). 갈고둥상목

(Neritimorpha)에 속하는 근연종의 미토콘드리아 유전체 정보를 살펴보면 4종의 

Nerita류에서 AT-rich region을 제외한 nearly complete mitochondrial 

genome 염기서열이 기보고 되었으며, 전체 미토콘드리아 유전체 염기서열 보고는 

본 연구가 최초이다(표 II-1-21). 

그림 II-1-21. 기수갈고둥(Clithon retropictus)의 전체 미토콘드리아 

유전체  

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54



- 73 -

표 II-1-20. 기수갈고둥(Clithon retropictus)의 전체 미토콘드리아 유전체 구성

Gene Strand Position Length Start 
codon

Stop 
codon

Intergenic 
sequences

COX3 + 1-780 780 ATG TAA 0
trnK + 814-880 67 33
trnA + 900-967 67 19
trnR + 981-1049 69 13
trnN + 1055-1126 72 5
trnI + 1136-1204 69 9
ND3 + 1206-1559 354 ATG TAG 1
trnS + 1563-1630 68 3
ND2 + 1631-2761 1131 ATG TAA 0
COX1 + 2733-4280 1548 ATG TAA -29
COX2 + 4292-4981 690 ATG TAG 10
trnD + 4983-5048 66 1
ATP8 + 5049-5213 165 ATG TAA 0
ATP6 + 5220-5921 702 ATG TAA 6
trnF - 5943-6010 68 22
ND5 - 6010-7723 1714 ATG T -1
trnH - 7723-7790 68 -1
ND4 - 7790-9146 1357 ATA T -1
ND4L - 9149-9442 294 ATG TAA 2
trnT + 9447-9514 68 4
trnS - 9522-9588 67 7
CYTB - 9593-10729 1137 ATG TAA 4
ND6 - 10741-11247 507 ATG TAA 11
trnP - 11248-11315 68 0
ND1 - 11316-12248 933 ATG TAG 0
trnL - 12248-12316 69 0
trnL - 12317-12386 70 0
16S rRNA - 12387-13684 1298 0
trnV - 13685-13751 67 0
12S rRNA - 13752-14613 862 0
trnM - 14614-14680 67 0
trnY - 14685-14752 68 4
trnC - 14757-14820 64 4
trnW - 14821-14886 64 0
trnQ - 14887-14955 69 0
trnG - 14956-15022 67 0
trnE - 15025-15090 66 2
large-nonc
oding 
region

15091-15803 713 0
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표 II-1-21. 5종 갈고둥류(Neritidae)의 염기조성(nucleotide composition) 비

교

length
(bp) %A %T %G %C %A+T AT-ske

w
GC-ske

w

Clithon retropictus
Entire sequence 15,803 30.0 33.9   20.2   14.9   64.9   -0.06 0.15 
PCGs 11,310 18.0 38.4   18.0   18.0   56.4 -0.36 0.00 
 1st codon position 3,770 25.8 31.0   26.4   16.9   56.8 -0.09 0.22 
 2nd codon position 3,770 18.1 43.0   16.3   22.4   61.1 -0.41 -0.16 
 3rd codon position 3,770 32.8 41.0   11.2   14.7   73.8 -0.11 -0.14 
rRNAs 2,160 30.4 36.9   16.1   16.7   67.3   -0.10 -0.02 
tRNAs 1,492 30.8 32.6   18.4   18.2   63.5   -0.03 0.01 
large-noncoding region 713 38.4 34.6   16.6   10.4   73.1   0.05 0.23 
Nerita fulgurans*
Entire sequence 15,343 30.0 34.4 21.2 14.4 64.4 -0.07 0.19 
PCGs 11,346 25.8 38.0 18.5 17.8 63.7 -0.19 0.02 
 1st codon position 3,782 26.2 31.0 26.2 16.8 57.0 -0.08 0.22 
 2nd codon position 3,782 18.0 43.0 16.6 22.3 61.1 -0.41 -0.15 
 3rd codon position 3,782 33.1 40.0 12.7 14.1 73.2 -0.09 -0.05 
rRNAs 2,166 35.8 30.0 16.1 18.1 65.8 0.09 -0.06 
tRNAs 1,510 31.5 32.1 21.2 15.2 63.6 -0.01 0.16 
large-noncoding region 392 39.0 37.2 15.1 8.7 76.3 0.02 0.27 
Nerita tessellata*
Entire sequence 15,737 30.3 33.7 21.1 14.8 64.1 -0.05 0.18 
PCGs 11,337 25.4 37.7 18.8 18.1 63.1 -0.19 0.02 
 1st codon position 3,779 26.3 31.0 26.1 16.8 57.1 -0.08 0.22 
 2nd codon position 3,779 17.8 43.0 16.8 22.4 60.8 -0.41 -0.14 
 3rd codon position 3,779 32.2 39.0 13.5 15.0 71.5 -0.10 -0.05 
rRNAs 2,165 35.9 30.3 16.2 17.6 66.2 0.08 -0.04 
tRNAs 1,510 31.0 32.3 21.7 15.0 63.2 -0.02 0.18 
large-noncoding region 799 38.5 33.5 18.9 9.0 72.1 0.07 0.35 
Nerita versicolor*
Entire sequence 15,866 28.8 32.8 22.5 15.9 61.7 -0.06 0.17 
PCGs 11,337 24.0 36.3 20.0 19.6 60.3 -0.20 0.01 
 1st codon position 3,779 26.1 30.0 26.3 17.7 56.0 -0.07 0.20 
 2nd codon position 3,779 17.8 43.0 16.8 22.3 60.9 -0.41 -0.14 
 3rd codon position 3,779 28.2 36.0 17.0 18.9 64.1 -0.12 -0.05 
rRNAs 2,168 35.6 29.6 16.5 18.3 65.2 0.09 -0.05 
tRNAs 1,513 30.2 31.9 22.0 15.9 62.1 -0.03 0.16 
large-noncoding region 913 38.8 30.3 19.4 11.5 69.1 0.12 0.26 
Nerita melanotragus*
Entire sequence 15,252 39.6 33.9 21.2 15.2 63.6 0.08 0.16 
PCGs 11,321 25.7 37.0 18.7 18.6 62.7 -0.18 0.00 
 1st codon position 3,773 26.0 30.0 26.3 17.4 56.3 -0.07 0.20 
 2nd codon position 3,774 18.2 43.0 16.4 22.4 61.2 -0.41 -0.15 
 3rd codon position 3,774 33.0 38.0 13.3 16.0 70.6 -0.07 -0.09 
rRNAs 2,165 36.1 31.1 15.9 17.0 67.2 0.07 -0.03 
tRNAs 1,426 31.6 31.8 21.2 15.4 63.4 0.00 0.16 
large-noncoding region 389 38.0 32.6 15.2 14.1 70.7 0.08 0.04 
* : nearly complete mitochondrial genome sequences

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54



- 73 -

표 II-1-20. 기수갈고둥(Clithon retropictus)의 전체 미토콘드리아 유전체 구성

Gene Strand Position Length Start 
codon

Stop 
codon

Intergenic 
sequences

COX3 + 1-780 780 ATG TAA 0
trnK + 814-880 67 33
trnA + 900-967 67 19
trnR + 981-1049 69 13
trnN + 1055-1126 72 5
trnI + 1136-1204 69 9
ND3 + 1206-1559 354 ATG TAG 1
trnS + 1563-1630 68 3
ND2 + 1631-2761 1131 ATG TAA 0
COX1 + 2733-4280 1548 ATG TAA -29
COX2 + 4292-4981 690 ATG TAG 10
trnD + 4983-5048 66 1
ATP8 + 5049-5213 165 ATG TAA 0
ATP6 + 5220-5921 702 ATG TAA 6
trnF - 5943-6010 68 22
ND5 - 6010-7723 1714 ATG T -1
trnH - 7723-7790 68 -1
ND4 - 7790-9146 1357 ATA T -1
ND4L - 9149-9442 294 ATG TAA 2
trnT + 9447-9514 68 4
trnS - 9522-9588 67 7
CYTB - 9593-10729 1137 ATG TAA 4
ND6 - 10741-11247 507 ATG TAA 11
trnP - 11248-11315 68 0
ND1 - 11316-12248 933 ATG TAG 0
trnL - 12248-12316 69 0
trnL - 12317-12386 70 0
16S rRNA - 12387-13684 1298 0
trnV - 13685-13751 67 0
12S rRNA - 13752-14613 862 0
trnM - 14614-14680 67 0
trnY - 14685-14752 68 4
trnC - 14757-14820 64 4
trnW - 14821-14886 64 0
trnQ - 14887-14955 69 0
trnG - 14956-15022 67 0
trnE - 15025-15090 66 2
large-nonc
oding 
region

15091-15803 713 0

- 74 -

표 II-1-21. 5종 갈고둥류(Neritidae)의 염기조성(nucleotide composition) 비

교

length
(bp) %A %T %G %C %A+T AT-ske

w
GC-ske

w

Clithon retropictus
Entire sequence 15,803 30.0 33.9   20.2   14.9   64.9   -0.06 0.15 
PCGs 11,310 18.0 38.4   18.0   18.0   56.4 -0.36 0.00 
 1st codon position 3,770 25.8 31.0   26.4   16.9   56.8 -0.09 0.22 
 2nd codon position 3,770 18.1 43.0   16.3   22.4   61.1 -0.41 -0.16 
 3rd codon position 3,770 32.8 41.0   11.2   14.7   73.8 -0.11 -0.14 
rRNAs 2,160 30.4 36.9   16.1   16.7   67.3   -0.10 -0.02 
tRNAs 1,492 30.8 32.6   18.4   18.2   63.5   -0.03 0.01 
large-noncoding region 713 38.4 34.6   16.6   10.4   73.1   0.05 0.23 
Nerita fulgurans*
Entire sequence 15,343 30.0 34.4 21.2 14.4 64.4 -0.07 0.19 
PCGs 11,346 25.8 38.0 18.5 17.8 63.7 -0.19 0.02 
 1st codon position 3,782 26.2 31.0 26.2 16.8 57.0 -0.08 0.22 
 2nd codon position 3,782 18.0 43.0 16.6 22.3 61.1 -0.41 -0.15 
 3rd codon position 3,782 33.1 40.0 12.7 14.1 73.2 -0.09 -0.05 
rRNAs 2,166 35.8 30.0 16.1 18.1 65.8 0.09 -0.06 
tRNAs 1,510 31.5 32.1 21.2 15.2 63.6 -0.01 0.16 
large-noncoding region 392 39.0 37.2 15.1 8.7 76.3 0.02 0.27 
Nerita tessellata*
Entire sequence 15,737 30.3 33.7 21.1 14.8 64.1 -0.05 0.18 
PCGs 11,337 25.4 37.7 18.8 18.1 63.1 -0.19 0.02 
 1st codon position 3,779 26.3 31.0 26.1 16.8 57.1 -0.08 0.22 
 2nd codon position 3,779 17.8 43.0 16.8 22.4 60.8 -0.41 -0.14 
 3rd codon position 3,779 32.2 39.0 13.5 15.0 71.5 -0.10 -0.05 
rRNAs 2,165 35.9 30.3 16.2 17.6 66.2 0.08 -0.04 
tRNAs 1,510 31.0 32.3 21.7 15.0 63.2 -0.02 0.18 
large-noncoding region 799 38.5 33.5 18.9 9.0 72.1 0.07 0.35 
Nerita versicolor*
Entire sequence 15,866 28.8 32.8 22.5 15.9 61.7 -0.06 0.17 
PCGs 11,337 24.0 36.3 20.0 19.6 60.3 -0.20 0.01 
 1st codon position 3,779 26.1 30.0 26.3 17.7 56.0 -0.07 0.20 
 2nd codon position 3,779 17.8 43.0 16.8 22.3 60.9 -0.41 -0.14 
 3rd codon position 3,779 28.2 36.0 17.0 18.9 64.1 -0.12 -0.05 
rRNAs 2,168 35.6 29.6 16.5 18.3 65.2 0.09 -0.05 
tRNAs 1,513 30.2 31.9 22.0 15.9 62.1 -0.03 0.16 
large-noncoding region 913 38.8 30.3 19.4 11.5 69.1 0.12 0.26 
Nerita melanotragus*
Entire sequence 15,252 39.6 33.9 21.2 15.2 63.6 0.08 0.16 
PCGs 11,321 25.7 37.0 18.7 18.6 62.7 -0.18 0.00 
 1st codon position 3,773 26.0 30.0 26.3 17.4 56.3 -0.07 0.20 
 2nd codon position 3,774 18.2 43.0 16.4 22.4 61.2 -0.41 -0.15 
 3rd codon position 3,774 33.0 38.0 13.3 16.0 70.6 -0.07 -0.09 
rRNAs 2,165 36.1 31.1 15.9 17.0 67.2 0.07 -0.03 
tRNAs 1,426 31.6 31.8 21.2 15.4 63.4 0.00 0.16 
large-noncoding region 389 38.0 32.6 15.2 14.1 70.7 0.08 0.04 
* : nearly complete mitochondrial genome sequences

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54



- 75 -

기수갈고둥의 미토콘드리아 배열양상은 갈고둥상목의 4종의 유전자 배열양상

과 동일하며, 연체동물의 다른 상목(infraorder) 준위 그룹의 유전자 배열양상과는 

뚜렷한 차이를 보인다. 특히 근연 그룹으로 알려져 있는 Caenogastropoda과 비교

했을 때 8.6kb에 해당하는 trnF~12S rRNA 유전자 영역이 전좌(invert)되어 있

는 것을 확인할 수 있었다. 기수갈고둥의 미토콘드리아 유전체는 일반적인 미토콘

드리아 유전체의 특성상 noncoding region이 적은 컴팩트한 구조를 보인다. 하지

만 COX3~trnK (33bp), ATP6~trnF (22bp), trnK~trnA (19bp), trnA~trnR 

(13bp)로서 다른 중생동물에 비해 유전자 사이의 갭(gap) 구간이 상당부분 존재

한다.

기수갈고둥의 전체 미토콘드리아 유전체의 염기조성을 살펴보면, 염기 A와 T

에 상대적으로 치우쳐진 것을 알 수 있다(whole sequence: AT% - 64.9%). 이

는 근연종의 미토콘드리아 유전체에서도 유사하게 나타나는 현상이며 다른 유전자 

영역에 비해 단백질 암호화 유전자 전체의 AT% 비율이 56.4%로 가장 낮았다. 

기수갈고둥의 단백질 암호화 유전자 염기서열을 코돈 사이트별로 나누어 분석했을 

때 3rd codon position이 나머지 사이트에 비해 현저히 높은 AT% 비율을 보인다

(73.8%). 이러한 패턴은 기수갈고둥의 근연종인 Nerita 4종에서도 명확히 확인되

는 부분이다.

기수갈고둥의 전체 미토콘드리아 유전체 염기서열은 염기 T와 G를 다른 염기

에 비해 상대적으로 많이 포함하고 있어서 negative AT-skew (-0.06)와 

positive GC-skew (0.15)값으로 나타난다. 단백질 암호화 유전자 영역의 염기 

skewness 분석에서 특이점은 기수갈고둥의 경우 large noncoding region을 제

외하고 모든 영역이서 negative AT-skew 값을 보이는 반면 다른 Nerita 종들의 

경우 rRNA 유전자에서 positive AT-skew 값을 보인다. 이 점을 속(genus)로 

분류되는 두 그룹 간 진화적 양상에 따른 차이인지에 대해 명확한 서술을 하기는 

어렵지만, 미토콘드리아 ribosomal RNA 유전자 정보를 이용하여 이 두 그룹을 

구별하기 위한 분자마커로서 다른 유전자에 비해 유용성이 있을 것으로 생각된다.
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▪ 갈고둥류의 RSCU (Relative synonymous codon usage)분석

기수갈고둥의 13개 단백질 암호화 유전자는 불완전 종결코돈을 제외하고 총 

3,770개의 코돈으로 구성된다. 이는 근연종의 코돈개수와도 유사한 수치이다. 본 

분석에 이용한 5종의 갈고둥류 단백질 암호화 유전자의 코돈들을 아미노산 성질별

로 분류했을 때 코돈분포 사항은 codon family별로 유사한 경향성을 보인다(그림 

II-1-22). Codon family 중에서도 수적으로 강세를 보이는 것은 Leu1(CUR), 

Leu2 (UUR), Ile, Phe, Val, Gly, Ala으로 CDspT 값이 69이상인 codon family

이다. 이는 5종의 모든 갈고둥류에서 수치적으로 차이는 있으나 이 6종류의 

codon family가 가장 우세한 경향성을 보인다. RSCU 분석에서는 코돈별로 사용

빈도를 분석한 것으로 AT 비율이 상대적으로 높은 AT-rich codon의 빈도가 높

고, 반대로 GC-rich codon의 경우 사용빈도가 다소 적은 것을 확인할 수 있다

(그림 II-1-23). 
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기수갈고둥의 미토콘드리아 배열양상은 갈고둥상목의 4종의 유전자 배열양상
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- 76 -

▪ 갈고둥류의 RSCU (Relative synonymous codon usage)분석

기수갈고둥의 13개 단백질 암호화 유전자는 불완전 종결코돈을 제외하고 총 

3,770개의 코돈으로 구성된다. 이는 근연종의 코돈개수와도 유사한 수치이다. 본 

분석에 이용한 5종의 갈고둥류 단백질 암호화 유전자의 코돈들을 아미노산 성질별

로 분류했을 때 코돈분포 사항은 codon family별로 유사한 경향성을 보인다(그림 

II-1-22). Codon family 중에서도 수적으로 강세를 보이는 것은 Leu1(CUR), 

Leu2 (UUR), Ile, Phe, Val, Gly, Ala으로 CDspT 값이 69이상인 codon family

이다. 이는 5종의 모든 갈고둥류에서 수치적으로 차이는 있으나 이 6종류의 

codon family가 가장 우세한 경향성을 보인다. RSCU 분석에서는 코돈별로 사용

빈도를 분석한 것으로 AT 비율이 상대적으로 높은 AT-rich codon의 빈도가 높

고, 반대로 GC-rich codon의 경우 사용빈도가 다소 적은 것을 확인할 수 있다

(그림 II-1-23). 
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그림 II-1-22. 5종 갈고둥류 미토콘드리아 유전체의 코돈분포

(CDspT, codons per thousands codons) 
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그림 II-1-23. 5종 갈고둥류 미토콘드리아 유전체의 RSCU

(RSCU: Relative Synonymous Codon Usage) 
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8) 나팔고둥 Charonia sauliae

 가) 연구대상종의 특성

▣ 국명: 나팔고둥

▣ 영명: Triton shell

▣ 학명: Charonia sauliae

▣ 지정번호: 멸종위기I급

 ▣ 계통: 흡강목, 수염고둥과

그림 II-1-24. 나팔고둥

[출처: http://blog.naver.com/naturaleco?Redirect=Log&logNo=80045006089]

▣ 생김새: 패각 형태는 중대형이며 나탑은 높은 원추형으로 나층이 8층이다. 패

각은 매우 단단하고 두꺼우며, 태각과 위의 나층은 주홍색이고 체층을 비롯한 아

래의 나층에서는 황색 바탕에 자갈색 구름무늬나 백색무늬가 있다. 체층의 견각

은 각이 지며 주연은 둥글다. 체층과 차체층에는 굵고 낮은 돌기로 된 나륵이 2

줄씩 있고 그 위의 나층들에서는 불규칙한 돌기가 있을 뿐이다. 패각 표면에는 

매우 얕은 나륵과 나구가 물결모양을 이루는데, 성체에서는 나륵이 상당히 굵고 

뚜렷해진다. 각구는 방추형, 외순은 두껍고 단단하며 내면은 백색, 외순연 안쪽에

는 넓고 길쭉한 주름 위에 흑갈색띠가 안쪽을 향해 있다. 내순은 활층으로 체벽

을 덮고 윗부분에는 백색활층으로 된 일자형의 긴 돌기 1개가 있다.  성체의 크

기는 각고 220mm, 각경 100mm정도다. 

▣ 서식지: 수심 약 10m~200m 바다의 바위나 자갈로 된 바닥

▣ 먹이: 극피동물(불가사리, 해삼 등) 

▣ 생활양식: 자웅이체이며 채내수정을 하고 산란은 12월부터 4월까지 이루어진

다. 육식성으로 극피동물을 먹고 산다. 한국에 존재하는 불가사리의 유일한 천적

으로 나팔고둥 한 마리가 하루에 불가사리 한 마리 이상을 섭취한다. 12월에서 4

월에 거쳐 산란하며 생존에 적절한 수온은 15℃정도이다.

▣ 분포: 한국, 일본, 필리핀

[출처: 국립수산과학원 수산생명자원정보센터]
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나) 연구결과 및 고찰

▪ 나팔고둥 미토콘드리아 유전체의 염기서열 결정과 annotation
나팔고둥의 전체 미토콘드리아 유전체에서 결정된 염기서열은 총 15,330bp로 

확인되었으며 13개의 단백질 암호와 유전자(ATP6, ATP8, COI, COⅡ, COⅢ, 

CytB, ND1-ND6, ND4L)와 2개의 rRNA(12S, 16S), 22개의 tRNA 유전자로 

구성되어 있다(그림 II-1-25). 

그림 II-1-25. 나팔고둥 미토콘드리아 유전체의 유전자 배열과 

구성

  나팔고둥의 전체 미토콘드리아 유전체를 구성하고 있는 총 37개의 유전자들에 

대한 위치와 길이, 단백질 암호화 유전자의 경우에는 개시코돈과 종결코돈에 대하

여 분석하였다. 그 결과는 표 II-1-22와 같다. 나팔고둥의 전체 미토콘드리아 유

전체의 A+T contents는 69.31%(A: 31.40%, C: 15.24%, G:15.45%, T: 

39.91%)였다. tRNA 유전자 7개를 제외한 모든 유전자가 L-strand에 위치하는 

것으로 확인되었다. 
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Gene Ca Begin End Length Ob Start Stop

COI 1 1536 1536 +21 ATG TAA

COII 1558 2244 687 -2 ATG TAA

trnD 2243 2310 68 +1

ATP8 2312 2470 159 +5 ATG TAA

ATP6 2476 3171 696 +41 ATG TAA

trnM X 3213 3280 68 +17

trnY X 3298 3366 69 +25

trnC X 3392 3456 65 0

trnW X 3457 3522 66 -3

trnQ X 3520 3586 67 0

trnG X 3587 3654 68 0

trnE X 3655 3725 71 0

12S rRNA 3726 4693 968 0

trnV 4694 4760 67 0

16S rRNA 4761 6145 1385 0

trnL(UAG) 6146 6214 69 +1

trnL(UAA) 6216 6284 69 +1

ND1 6286 7227 942 0 ATG TAA

trnP 7228 7294 67 +1

ND6 7296 7796 501 +13 ATG TAA

CytB 7810 8949 1140 +5 ATG TAA

trnS 8955 9019 65 +3

trnT 9023 9091 69 +10

ND4L 9102 9398 297 -7 ATG TAA

ND4 9392 10765 1374 +14 ATG TAA

trnH 10780 10844 65 0

ND5 10845 12566 1722 0 ATG TAA

trnF 12567 12637 71 0

COIII 12638 13417 780 +17 ATG TAA

trnK 13435 13507 73 +24

trnA 13532 13598 67 +8

trnR 13607 13675 69 +2

trnN 13678 13743 66 +26

trnI 13770 13838 69 +4

ND3 13843 14196 354 +3 ATG TAA

trnS 14200 14267 68 0

ND2 14268 15326 1059 +4 ATG TAA

표 II-1-22. 나팔고둥 미토콘드리아 유전체의 유전자 길이 및 위치

a Complementary: X indicates a gene transcribed from the complementary strand.
b Overlapping: Negative numbers indicate that adjacent genes are overlapped and positive ones 
indicate that there are intergenic spacers between two adjacent genes.
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단백질 암호와 유전자의 개시코돈(start codon)은 모든 유전자가 ATG를 사용

하고, 종결코돈(stop codon)은 모든 유전자가 TAA를 사용하는 것으로 확인하였

다. 나팔고둥의 13개 단백질 암호화 유전자의 총 길이는 11,247bp이며 단백질 암

호화 부분의 A+T contents는 67.45%(A: 28.52%, C: 15.13%, G: 17.45%, T: 

38.93%)였다(표 II-1-23). 

나팔고둥의 미토콘드리아 유전체 내에는 12S rRNA, 16S rRNA의 2개 RNA 

가 존재하며 각각 968bp, 1385bp로 확인되었다. 나팔고둥의 22개의 tRNA 유전

자는 전형적인 네잎클로버 2차 구조를 가지고 있으며, 그 길이는 65~73bp 사이

임을 확인하였다. 

표 II-1-23. 나팔고둥의 13개 미토콘드리아 단백질 암호화 영역의 Codon usage

Amino acids Codons No. Freq. 
(%)

Amino 
acids Codons No. Freq. 

(%)
Amino 
acids Codon No. Freq. 

(%)

Nonpolar

Ala GCG 6 0.02 Pro CCG 5 0.03 Leu TTG 40 0.07

GCA* 82 0.32 CCA* 67 0.44 TTA* 329 0.56

GCT 111 0.44 CCT 69 0.45 CTG 9 0.02

GCC 54 0.21 CCC 11 0.07 CTA* 87 0.15

Ile ATT 248 0.84 Val GTG 14 0.06 CTT 98 0.17

ATC* 47 0.16 GTA* 117 0.48 CTC 28 0.05

Trp TGG 12 0.11 GTT 96 0.39 Met ATG* 41 0.20

TGA* 100 0.89 GTC 17 0.07 ATA 163 0.80

Phe TTT 261 0.81

TTC* 60 0.19

Polar

Asn AAT 83 0.70 Gly GGG 17 0.07 Ser AGG 8 0.02

AAC* 35 0.30 GGA* 144 0.57 AGA 73 0.21

Cys TGT 32 0.73 GGT 65 0.26 AGT 45 0.13

TGC* 12 0.27 GGC 25 0.10 AGC* 18 0.05

Tyr TAT 113 0.84 Thr ACG 6 0.03 TCG 7 0.02

TAC* 22 0.16 ACA* 61 0.33 TCA 82 0.23

Gln CAG 12 0.15 ACT 98 0.52 TCT 100 0.28

CAA* 69 0.85 ACC 22 0.12 TCC 21 0.06

Acidic

Asp GAT 66 0.83 Glu GAG 14 0.16

GAC* 14 0.18 GAA* 73 0.84

Basic

Arg CGG 7 0.12 His CAT 66 0.83 Lys AAG 15 0.17

CGA 37 0.62 CAC 14 0.18 AAA 72 0.83

CGT 13 0.22

CGC 3 0.05

Stop codon

TAG 0 0

TAA 13 1.00

Codons for which a tRNA with matching anticodons occurs in mitochondrial are marked with asterisk(*)
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Gene Ca Begin End Length Ob Start Stop

COI 1 1536 1536 +21 ATG TAA

COII 1558 2244 687 -2 ATG TAA
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trnM X 3213 3280 68 +17

trnY X 3298 3366 69 +25

trnC X 3392 3456 65 0

trnW X 3457 3522 66 -3

trnQ X 3520 3586 67 0

trnG X 3587 3654 68 0

trnE X 3655 3725 71 0

12S rRNA 3726 4693 968 0

trnV 4694 4760 67 0

16S rRNA 4761 6145 1385 0

trnL(UAG) 6146 6214 69 +1

trnL(UAA) 6216 6284 69 +1

ND1 6286 7227 942 0 ATG TAA

trnP 7228 7294 67 +1

ND6 7296 7796 501 +13 ATG TAA
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trnF 12567 12637 71 0
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trnK 13435 13507 73 +24

trnA 13532 13598 67 +8
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표 II-1-22. 나팔고둥 미토콘드리아 유전체의 유전자 길이 및 위치

a Complementary: X indicates a gene transcribed from the complementary strand.
b Overlapping: Negative numbers indicate that adjacent genes are overlapped and positive ones 
indicate that there are intergenic spacers between two adjacent genes.
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단백질 암호와 유전자의 개시코돈(start codon)은 모든 유전자가 ATG를 사용

하고, 종결코돈(stop codon)은 모든 유전자가 TAA를 사용하는 것으로 확인하였

다. 나팔고둥의 13개 단백질 암호화 유전자의 총 길이는 11,247bp이며 단백질 암

호화 부분의 A+T contents는 67.45%(A: 28.52%, C: 15.13%, G: 17.45%, T: 

38.93%)였다(표 II-1-23). 
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자는 전형적인 네잎클로버 2차 구조를 가지고 있으며, 그 길이는 65~73bp 사이

임을 확인하였다. 

표 II-1-23. 나팔고둥의 13개 미토콘드리아 단백질 암호화 영역의 Codon usage

Amino acids Codons No. Freq. 
(%)

Amino 
acids Codons No. Freq. 

(%)
Amino 
acids Codon No. Freq. 

(%)

Nonpolar
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Trp TGG 12 0.11 GTT 96 0.39 Met ATG* 41 0.20

TGA* 100 0.89 GTC 17 0.07 ATA 163 0.80

Phe TTT 261 0.81

TTC* 60 0.19

Polar
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Acidic

Asp GAT 66 0.83 Glu GAG 14 0.16

GAC* 14 0.18 GAA* 73 0.84

Basic

Arg CGG 7 0.12 His CAT 66 0.83 Lys AAG 15 0.17

CGA 37 0.62 CAC 14 0.18 AAA 72 0.83

CGT 13 0.22

CGC 3 0.05

Stop codon

TAG 0 0

TAA 13 1.00

Codons for which a tRNA with matching anticodons occurs in mitochondrial are marked with asterisk(*)
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나팔고둥의 미토콘드리아 유전자 배열은 신생복족강(Caenogastropoda) 수염

고둥과(Cymatidae)에 속하는 각시수염고둥(Cymatium parthenopeum)과 동일한 

양상을 보여 준다(그림 II-1-26). 신복족목(Neogastropoda)에 속하는 

Fusiturris similis 에서만 trnV의 위치가 trnS(ucn)와 trnT 사이에 위치하지만, 

다른 신복족목에서는 12S rRNA와 16S rRNA에 위치한다. 흡강목에 속하는 각시

수염고둥과 나팔고둥도 trnV가 두 개의 rRNA 유전자 사이에 위치함을 확인하였

다.

 

그림 II-1-26. 복족류 미토콘드리아 유전체의 유전자 배열에 대한 가설. Ce.: 

Cephalopoda(두족강); Ve.: Vetigastropoda(고복족강); Ca.: Caenogastropoda

(신생복족강); Oc.:Octopoda(문어목); Pl.: Pleurotomarioidea; Ne.: 

Neogastropoda(신복족목); Li.: Littorinimorpha(흡강목)
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9) 참달팽이 Koreanohadra koreana

 가) 연구대상종의 특성

▣ 국명: 참달팽이

▣ 학명: Koreanohadra koreana

▣ 지정번호: 멸종위기II급

 ▣ 계통: 진유폐목, 달팽이과

그림 II-1-27. 참달팽이

[출처: 시화호지킴이 최종인 사진]

▣ 생김새: 패각 형태는 원추형으로 나층은 5층으로 나탑은 낮다. 차체층 이후 나

탑 높이가 유사종인 북한산달팽이(Koreanohadra kurodana)보다 낮다. 패각의 

체색은 변이가 있으나 주로 적갈색을 띠고, 색대는 없다. 패각 각정 층을 제외하

고 전면에 다소 불규칙한 성장맥이 촘촘하게 나타난다. 체층은 크고 둥글며 체층 

저면도 둥글다. 제공은 좁고 깊으며 각구 축순에 의해 약간 가려진다. 각구는 반

원형으로 성체의 각구 가장자리는 두꺼워지고 약하게 뒤로 젖혀진다. 내순에는 

약한 활층의 흔적이 있다. 성체의 크기는 각고 16mm, 각경 23mm정도다. 껍데

기는 미색, 황갈색, 적갈색 등 변이가 있으며 색대를 갖는 0200형과 색대가 없는 

0000형 2가지 형태가 있다.

▣ 서식지: 숲 속에 습도가 높은 관목림의 나무 위

▣ 먹이: 풀, 나뭇잎

▣ 생활양식: 자웅동체, 건조한 곳에서도 이동이 가능

▣ 분포: 한국(임진, 홍도)

[출처: 한국의 멸종위기종 korearedlist.go.kr]

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54



- 83 -

나팔고둥의 미토콘드리아 유전자 배열은 신생복족강(Caenogastropoda) 수염

고둥과(Cymatidae)에 속하는 각시수염고둥(Cymatium parthenopeum)과 동일한 

양상을 보여 준다(그림 II-1-26). 신복족목(Neogastropoda)에 속하는 

Fusiturris similis 에서만 trnV의 위치가 trnS(ucn)와 trnT 사이에 위치하지만, 

다른 신복족목에서는 12S rRNA와 16S rRNA에 위치한다. 흡강목에 속하는 각시

수염고둥과 나팔고둥도 trnV가 두 개의 rRNA 유전자 사이에 위치함을 확인하였

다.

 

그림 II-1-26. 복족류 미토콘드리아 유전체의 유전자 배열에 대한 가설. Ce.: 

Cephalopoda(두족강); Ve.: Vetigastropoda(고복족강); Ca.: Caenogastropoda

(신생복족강); Oc.:Octopoda(문어목); Pl.: Pleurotomarioidea; Ne.: 

Neogastropoda(신복족목); Li.: Littorinimorpha(흡강목)

 

- 84 -

9) 참달팽이 Koreanohadra koreana

 가) 연구대상종의 특성

▣ 국명: 참달팽이

▣ 학명: Koreanohadra koreana

▣ 지정번호: 멸종위기II급

 ▣ 계통: 진유폐목, 달팽이과

그림 II-1-27. 참달팽이

[출처: 시화호지킴이 최종인 사진]

▣ 생김새: 패각 형태는 원추형으로 나층은 5층으로 나탑은 낮다. 차체층 이후 나

탑 높이가 유사종인 북한산달팽이(Koreanohadra kurodana)보다 낮다. 패각의 

체색은 변이가 있으나 주로 적갈색을 띠고, 색대는 없다. 패각 각정 층을 제외하

고 전면에 다소 불규칙한 성장맥이 촘촘하게 나타난다. 체층은 크고 둥글며 체층 

저면도 둥글다. 제공은 좁고 깊으며 각구 축순에 의해 약간 가려진다. 각구는 반

원형으로 성체의 각구 가장자리는 두꺼워지고 약하게 뒤로 젖혀진다. 내순에는 

약한 활층의 흔적이 있다. 성체의 크기는 각고 16mm, 각경 23mm정도다. 껍데

기는 미색, 황갈색, 적갈색 등 변이가 있으며 색대를 갖는 0200형과 색대가 없는 

0000형 2가지 형태가 있다.

▣ 서식지: 숲 속에 습도가 높은 관목림의 나무 위

▣ 먹이: 풀, 나뭇잎

▣ 생활양식: 자웅동체, 건조한 곳에서도 이동이 가능

▣ 분포: 한국(임진, 홍도)

[출처: 한국의 멸종위기종 korearedlist.go.kr]

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54



- 85 -

나) 연구결과 및 고찰 

▪ 참달팽이 미토콘드리아 유전체의 염기서열 결정과 annotation
참달팽이의 전체 미토콘드리아 유전체에서 결정된 염기서열은 총 13,979bp로 

확인되었으며 13개의 단백질 암호와 유전자(ATP6, ATP8, COI, COⅡ, COⅢ, 

CytB, ND1-ND6, ND4L)와 2개의 rRNA(12S, 16S), 22개의 tRNA 유전자로 

구성되어 있다(그림 II-1-28). 참달팽이의 미토콘드리아 유전자 배열은 진유폐목

(Eupulmonata) 달팽이과(Bradybaenidae)에 속하는 동양달팽이(Mastigeulota 

kiangsinensis)와 동일한 양상을 보여주고 있음을 확인하였다.

그림 II-1-28. 참달팽이 미토콘드리아 유전체의 유전자 

배열과 구성 

참달팽이의 전체 미토콘드리아 유전체를 구성하고 있는 총 37개의 유전자들에 

대한 위치와 길이, 단백질 암호화 유전자의 경우에는 개시코돈과 종결코돈에 대하

여 분석하였다. 그 결과는 표 II-1-24, 25와 같다. 참달팽이의 전체 미토콘드리

아 유전체의 A+T contents는 65.43%(A: 28.43%, C: 15.97%, G: 18.61%, T: 

37.09%)였다. 단백질 암호와 유전자 4개(ATP6, ATP8, ND3, COⅢ)와 tRNA 

유전자 7개(trnW, trnL, trnN, trnR, trnE, trnM, trnS), 12S rRNA 유전자가 

H-strad에 위치하고, 나머지 유전자는 모두 L-strand에 위치하는 것으로 확인되

었다. 

- 86 -

Gene Ca Begin End Length Ob Start Stop

COI 1 1528 1528 0 GTG T--

trnV 1529 1588 60 0

16S rRNA 1589 2592 1004 0

trnL(UAG) 2593 2653 61 -3

trnP 2651 2713 63 +2

trnA 2716 2777 62 -7

ND6 2771 3253 483 -14 ATT TAA

ND5 3240 4916 1677 -19 GTG TAG

ND1 4898 5797 900 0 ATG TAG

ND4L 5798 6100 303 -22 TTG TAG

Cytb 6079 7194 1116 5 TTG TAG

trnD 7200 7254 55 -4

trnC 7251 7314 64 -2

trnF 7313 7373 61 0

COII 7374 8054 681 7 GTG TAA

trnG 8062 8114 53 -1

trnH 8114 8178 65 0

trnY 8179 8241 63 90

trnW X 8332 8398 67 -2

trnQ 8397 8447 51 -1

trnL(UAA) X 8447 8510 64 3

ATP8 X 8514 8669 156 0 ATG TAA

trnN X 8670 8728 59 1

ATP6 X 8730 9383 654 -4 ATA TAA

trnR X 9380 9442 63 5

trnE X 9448 9512 65 0

12S rRNA X 9513 10208 696 0

trnM X 10209 10269 61 -35

ND3 X 10235 10615 381 62 GTG TAA

trnS(UGA) X 10678 10724 47 20

trnS(GCU) 10745 10804 60 0

ND4 10805 12133 1329 -5 GTG TAA

trnT X 12129 12188 60 1

COIII X 12190 12966 777 45 ATG T--

trnI 13012 13074 63 0

ND2 13075 13923 849 4 GTG TAA

trnK 13928 13979 52 0

표 II-1-24. 참달팽이 미토콘드리아 유전체의 유전자 길이 및 위치
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표 II-1-25. 참달팽이 미토콘드리아 단백질 암호화 영역의 codon usage

Amino 

acids
Codons No.

Freq. 

(%)

Amino 

acids
Codons No.

Freq. 

(%)

Amino 

acids
Codon No.

Freq. 

(%)

Nonpolar

Ala GCG 14 0.07 Pro CCG 13 0.09 Leu TTG 98 0.16

GCA* 30 0.16 CCA* 38 0.27 TTA* 266 0.42

GCT 82 0.44 CCT 76 0.53 CTG 24 0.04

GCC 62 0.33 CCC 16 0.11 CTA* 114 0.18

Ile ATT 194 0.82 Val GTG 60 0.23 CTT 98 0.16

ATC* 44 0.18 GTA* 88 0.34 CTC 30 0.05

Trp TGG 44 0.47 GTT 90 0.34 Met ATG* 50 0.27

TGA* 50 0.53 GTC 23 0.09 ATA 138 0.73

Phe TTT 228 0.75

TTC* 77 0.25

Polar

Asn AAT 81 0.70 Gly GGG 42 0.17 Ser AGG 41 0.12

AAC* 34 0.30 GGA* 58 0.23 AGA 56 0.16

Cys TGT 38 0.72 GGT 120 0.47 AGT 69 0.19

TGC* 15 0.28 GGC 34 0.13 AGC* 17 0.05

Tyr TAT 136 0.77 Thr ACG 18 0.10 TCG 14 0.04

TAC* 41 0.23 ACA* 51 0.27 TCA 31 0.09

Gln CAG 12 0.21 ACT 73 0.39 TCT 95 0.27

CAA* 44 0.79 ACC 44 0.24 TCC 33 0.09

Acidic

Asp GAT 46 0.79 Glu GAG 28 0.38

GAC* 12 0.21 GAA* 45 0.62

Basic

Arg CGG 12 0.19 His CAT 57 0.72 Lys AAG 34 0.41

CGA 25 0.39 CAC 22 0.28 AAA 48 0.59

CGT 21 0.33

CGC 6 0.09

Stop codon

TAG 4 0.36

TAA 7 0.64
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참달팽이의 13개의 단백질 암호화 유전자의 총 길이는 10,812bp이며 단백질 

암호화 부분의 A+T contents는 64.95%(A: 26.06%, C: 16.60%, G: 18.45%, 

T: 38.88%)였다. 13개의 단백질 암호화 유전자 중에서 ND5 유전자가 1,677bp

로 가장 길고, ATP8이 156bp로 가장 짧다. 단백질 암호와 유전자의 개시코돈

(start codon)은 COⅢ, ND1, ATP8는 ATG를, ND2, ND3, ND4, ND5, COⅡ는 

GTG를, ND4L, Cytb는 TTG를, ATP6는 ATA를, ND6는 ATT를 개시코돈으로 

사용하고, 종결코돈(stop codon)은 2개의 유전자(COI, COⅢ)를 제외하고는 모두 

TAA, TAG를 사용하는 것으로 확인하였다.  

참달팽이의 12S rRNA 유전자의 길이는 696bp이고, 16S rRNA 유전자는 

1004bp이며, 일반적으로 무척추동물의 2개의 RNA 유전자 사이에는 trnV가 위치

하는데, 나팔고둥은 12S rRNA와 16S rRNA가 떨어져 있음을 확인되었다. 

참달팽이와 같은 유페목(Pulmonata)에 속하는 Cepaea nemoralis와 미토콘드

리아 유전자 배열을 비교하였을 때, trnG와 trnH, trnS와 ND4의 위치가 변경되었

음을 확인할 수 있었다(그림 II-1-29).

                                                           

그림 II-1-29. 복족류 미토콘드리아 유전체의 유전자 배열에 대한 가설. Ce.: 

Cephalopoda(두족강); Ve.: Vetigastropoda(고복족강); Ca.: Caenogastropoda

(신생복족강); He.: Heterobranchia(이새강); Oc.:Octopoda(문어목); Pl.: 

Pleurotomarioidea; Ne.: Neogastropoda(신복족목); Li.: Littorinimorpha(흡강

목); Pu.: Pulmonata(유페목)
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표 II-1-25. 참달팽이 미토콘드리아 단백질 암호화 영역의 codon usage
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2. 멸종위기종의 유전자 표지 개발 및 유전다양성 분석

  

가. 맹꽁이 Kaloula borealis (Barbour)

 

▣ 국명: 맹꽁이

▣ 영명: Narrow-Mouthed Toad 또는 

         Boreal Digging Toad

▣ 학명: Kaloula borealis

▣ 멸종위기II급

 ▣ 계통: 척추동물문 맹꽁이과

   그림 II-2-1. 맹꽁이

▣ 생김새: 맹꽁이는 맹꽁이과에 속하며 몸길이는 4~4.5㎝정도로 몸통은 뚜렷하

게 팽대되어 있어 몸의 대부분을 이룬다. 머리는 몸통에 비해 짧고 작으며 주둥

이 또한 작고 끝이 약간 둔하면서 뾰족하다. 수컷의 울음주머니는 아래턱에 하나 

있다. 몸의 등면은 황색, 황갈색, 또는 암갈색 바탕에 연한 청색을 띠고 있으며 

무질서한 흑색 반점들이 산재해 있고, 배면은 황갈색 바탕에 연한 황색반문들이 

산재한다.

▣ 서식지: 주로 평지의 물이 고여 있는 물웅덩이 주변이나 습지지역 주변의 초

지에 서식하지만 낮에는 대부분 돌밑이나 땅속 굴을 파고 들어가 있어 관찰이 

어렵다.

▣ 먹이: 거미류, 메뚜기, 귀뚜라미, 모기와 같은 곤충류, 지렁이와 같은 빈모류

가 주된 먹이이다.

▣ 번식: 번식기는 6-7월로 비가 집중적으로 내리는 장마철에 번식한다. 수명은 

9-10년이고 수컷은 4-6년생이 암컷은 5-7년생이 번식에 주로 참여한다.

▣ 분포: 국내의 경우 제주도를 포함하여 전국 내륙의 습지지역에 산재하여 서

식한다. 국외는 중국의 중앙부에서부터 동북부지역에 주로 분포한다.

[출처: 한국의 멸종위기종 korearedlist.go.kr]
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1) 연구의 필요성

맹꽁이(Kaloula borealis)는 1989년 환경부 특정야생동·식물로 지정된 이후 

1998년 멸종위기 야생동·식물 및 보호야생동·식물 지정된 바 있으며 그 후  

2005년에 환경부 멸종위기 야생동·식물 II급 종으로 분류되어 법적보호를 받고 

있는 양서류로서 제주도를 포함하여 한반도 내륙의 농경지 및 저지대 습지지역에 

주로 분포하고 있는 종이다(김과 송, 2010; 국립생물자원관, 2011, 그림 

II-2-1). 이 종은 이동성이 매우 낮으며 장마철의 짧은 번식기에 습지를 중심으

로 서식 산란하는 종으로 지역 집단간 개체 이동이 많지 않을 것으로 보인다. 특

히 제주도에 분포하는 맹꽁이집단은 이러한 생태적인 특성과 지리적으로 격리되어 

분포하는 특징으로 미루어 본토에 분포하는 집단간의 이동성이 매우 제한될 것으

로 보이며, 그 결과 집단 간 강한 유전적 구조가 예측된다. 최근 농경지의 감소와 

산란지의 파괴로 인해 서식지가 감소하고 있으며, 맹꽁이의 개체수가 감소하고 집

단간의 이동성이 낮아 유전적 다양성이 저하될 가능성이 있으므로 우리나라 멸종

위기종의 보전을 위한 생물학적 데이터 축적이 시급히 필요한 실정이다. 또한 본 

연구의 결과는 우리나라 멸종위기종에 대한 연구뿐만이 아니라 중국 동북부에 분

포하는 맹꽁이의 유전다양성 및 집단 구조를 밝힐 수 있는 단초가 될 것으로 보인

다.

2) 재료 및 방법

 가) 표본 확보 전략

맹꽁이는 주로 번식기에 야간활동을 하는 무미류로서 이들의 채집은 여름 장

마철의 아주 짧은 번식기 이외에는 채집이 매우 어렵다. 따라서 본 연구를 위하여 

본 종의 분포지역으로 알려진 제주도를 비롯하여 한반도 중부내륙 습지 여러 지역

을 대상으로 맹꽁이의 번식시기인 여름장마철에 주로 채집을 시도하였다. 본 연구

를 위해 수집된 유전자 시료는 2014년 의왕시에서 기 확보한 시료 및 2015년에 

확보한 시료이다(표 II-2-1; 그림 II-2-2). 유전자 분석시료의 확보는 맹꽁이 

야생개체군의 보호를 위하여 성체의 발가락 한마디만을 자르고 샘플수집이 끝난 

개체는 원래 서식지로 돌려보내는 비침습적 방식으로 수행하였다. 수집된 시료조

직은 95 – 100% 에탄올에 저장하여 실험실로 운반하고 DNA 추출 전까지 –20도

의 냉동고에 보관하였다.
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다.

2) 재료 및 방법

 가) 표본 확보 전략

맹꽁이는 주로 번식기에 야간활동을 하는 무미류로서 이들의 채집은 여름 장

마철의 아주 짧은 번식기 이외에는 채집이 매우 어렵다. 따라서 본 연구를 위하여 

본 종의 분포지역으로 알려진 제주도를 비롯하여 한반도 중부내륙 습지 여러 지역

을 대상으로 맹꽁이의 번식시기인 여름장마철에 주로 채집을 시도하였다. 본 연구

를 위해 수집된 유전자 시료는 2014년 의왕시에서 기 확보한 시료 및 2015년에 

확보한 시료이다(표 II-2-1; 그림 II-2-2). 유전자 분석시료의 확보는 맹꽁이 

야생개체군의 보호를 위하여 성체의 발가락 한마디만을 자르고 샘플수집이 끝난 

개체는 원래 서식지로 돌려보내는 비침습적 방식으로 수행하였다. 수집된 시료조

직은 95 – 100% 에탄올에 저장하여 실험실로 운반하고 DNA 추출 전까지 –20도

의 냉동고에 보관하였다.
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그림 II-2-2. 맹꽁이 채집 지역(기 채집 지역 포함)

표 II-2-1. 맹꽁이의 채집 정보

채집 지역 집단 ID 채집 개체수 채집 날짜 비고

1 경기도 평택시 PT 14 2007. 06. 26 *(미제출)

2 경기도 의왕시 UW 20 2014. 06. 25 제출

3 강원도 춘천시 CC 10 2014. 07. 29 *(미제출)

4 강원도 원주시 WJ 9 2014. 07. 28 *(미제출)

5 충청남도 아산시 AS 6 2015. 08. 29 제출

6 충청북도 청주시 CJ 20 2014. 06. 27 *(미제출)

7 대구광역시 달서구 DS 7 2015. 08. 04 제출

8 제주특별자치도 서귀포시 JN 25 2013. 08. 05 *(미제출)

9 제주특별자치도 서귀포시 JW 13 2014. 07. 05 *(미제출)

10 제주특별자치도 서귀포시 JD 2 2009. 06. 12 *(미제출)

11 제주특별자치도 제주시 JG
4 2009. 06. 13 *(미제출)
20 2015. 07. 03 제출

*(미제출) : 분석결과 신뢰도를 높이기 위해 추가 분석한 시료
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Primer
name

Contig
ID

Motif
Forward primer sequence

(5' → 3')
Reverse primer sequence

(5' → 3')
Kab001 89914580 (GA)11 CAGCCAGTTGTTCTGACGAG ACCTCGCTCTTACCCTCCAT
Kab002 89925000 (AC)12 CCCGGACATTCACTTCAGTT ATCTGCACTGTGTGGACTGG
Kab003 89930612 (CA)12 TCCTTACTCCCAGAAACAGGC TTACTTCCCGCCACTCCTTA
Kab004 89957869 (GT)11 ACTGTGGAAAGGTTTGCGTT AACAGAGAATAAGGCCATGACAA
Kab005 89972119 (AG)11 GCTTTGGTGCTCAGGACTTC AGAGGACATCGTCTTCCCAA
Kab006 89992887 (AG)11 GGATAAATGAAAAGCAGGCG GCTGCTGTTTAAAAGGGTGG
Kab007 90019421 (AC)11 CGCTGACCTATGTTGTGTTTCT CCCTGCACTAATGGAGGCTA
Kab008 90039083 (CT)11 GCCTCACTGCACTATGCTGA GGCAACTGGAATGGTAATGC
Kab009 90039975 (GT)11 GCTTGCCATGTTTGTTTTCA AGAGCCGTTTATTTGGGTCC
Kab010 90046275 (AC)12 ATGGAGAGGGAGTGCAGCTA CAGTCCATGCTGTCTGGCTA
Kab011 89936390 (TCT)8 CACCACCGTGTTCAGACTTG CTATCTCATCCAGGGGCGTA
Kab012 89946923 (CTG)8 GAAAGCAGCGTGTGCACTTA TGCTAATAATGGCCGCTTTC
Kab013 89962671 (GCT)8 TGAAAGGTAAGCCTGGATGG CTAGTGCTGCTGGCACTCTG
Kab014 89976193 (CAT)8 CTCCAGAATCCAAAATCCACA CTTTGCATGCCTTCCTTGTT
Kab015 89979733 (GTT)9 AAAACCGCAACAATGTCTCC AAAAATGAAACGCCTCATGC
Kab016 89979801 (TCA)8 GGAGGGTTGACCAGTCATGT TACCAGTGACAGGTTGGCTG
Kab017 89986705 (AGG)8 TATACAGCCAGAGCACACGG ATGCTGCTCAAACCATCTCA
Kab018 89997277 (TGA)8 AAGTTGTGCCTGTACTGCCC TTAAAGCGGTCGGTGGTTAC
Kab019 90018181 (CAG)8 TGTGAGGATCCCTGACATGA GGCATGCCTTTGGATTAAGA
Kab020 90024145 (CAG)8 CTCGGTGAAGTTTAGCGGAC TATGTTGTTAGCGCAATGCC
Kab021 89914484 (CATA)6 GCAGTTGTGCTACTCCTCCC GTTTCAGGGTAACTGGGTGG
Kab022 89918830 (CATA)6 TAGGGAAACGGCTTGTTGTC GAGGCAGCAGAAGAGGTTGT
Kab023 89924146 (TGTA)6 TGCCAGCTTCATTAAACTATGTG TGCCTACATGAATAAGGCAGTC
Kab024 89929268 (CAAT)6 TGTTGGCCTAACTCAGGTGAC TTCGCCATTAGGTCACACAA
Kab025 89931754 (ATAC)6 CAAACATTGGCCAGAACAGA AGCTCCACCACAAAACTGCT
Kab026 89947409 (CCAT)6 GATCAGGATCCTCGTCCAGA ACTCCATGTTTGCGATTCCT
Kab027 89973841 (GTAT)6 GTTCTCGCCTAGTGACAGGG AATGTTAGCTCTGAGGGGCA
Kab028 89976281 (ACAT)6 CGTGTTATGATGCAAACCTCC TTTTCTGCGACACCCTAAATG
Kab029 89985801 (CTTT)6 TGCAGACATTTGAGTCTGGC TGTTGACACAAGCTGAATGG
Kab030 89993445 (CCAG)6 ATGATGGCGGATACAAGAGG GTAAGCCTGCTGTCTCCACC
Kab031 89936368 (AC)11 GGCCAAGCAAATTTTCACAT TGATTTTACACTGGGAATGGG
Kab032 89940442 (CA)11 CTGTGCATGTATGTGGAGGG TTAGCTGGATGATAAGGGCG
Kab033 89957533 (TG)12 TGAAAATCGTGTGTAGGTCTGC GCTAGATTTTGAACCGCCAA
Kab034 89968345 (GT)11 CCTGGTGTGTGGGTACCTTT TGTTTTGGAACACTTTGGGA
Kab035 89974943 (CT)11 CACACCCAAAAGGGGTATTG TTGGGTCTTGGTATGGGTGT
Kab036 89985579 (TG)12 TGGATAAGATTTGATGGCAGG AAGTGTCAGGTCACTTGGGG

나) 유전자 분석 범위

국립생물자원관에서 2014년 용역과제로 실시한 맹꽁이 genomic DNA의 차세

대 염기서열 (NGS)분석 방법을 통해 얻어진 결과를 바탕으로, 반복 서열이 존재

하고 증폭을 위한 프라이머를 디자인 할 수 있는 여분의 적절한 서열이 존재하는 

contig를 선별하였다. 선별한 contig 중 반복서열의 횟수가 많은 순서대로 정렬한 

후, 앞 순위로부터 후보 서열을 결정하였다. Microsatellite 마커에 주로 사용되는 

di-nucleotide repeat에 해당하는 primer는 70쌍, tri-nucleotide repeat와 

tetra-nucleotide repeat에 해당하는 primer는 각각 40쌍 씩 결정하여 총 150개

의 primer쌍에 대한 marker 가용성 테스트를 수행하였으며 프라이머 정보는 표 

2와 같다.

표 II-2-2. NGS분석 자료를 기반으로 선정한 150개 microsatellite 후보군

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54
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그림 II-2-2. 맹꽁이 채집 지역(기 채집 지역 포함)

표 II-2-1. 맹꽁이의 채집 정보

채집 지역 집단 ID 채집 개체수 채집 날짜 비고

1 경기도 평택시 PT 14 2007. 06. 26 *(미제출)

2 경기도 의왕시 UW 20 2014. 06. 25 제출

3 강원도 춘천시 CC 10 2014. 07. 29 *(미제출)

4 강원도 원주시 WJ 9 2014. 07. 28 *(미제출)

5 충청남도 아산시 AS 6 2015. 08. 29 제출

6 충청북도 청주시 CJ 20 2014. 06. 27 *(미제출)

7 대구광역시 달서구 DS 7 2015. 08. 04 제출

8 제주특별자치도 서귀포시 JN 25 2013. 08. 05 *(미제출)

9 제주특별자치도 서귀포시 JW 13 2014. 07. 05 *(미제출)

10 제주특별자치도 서귀포시 JD 2 2009. 06. 12 *(미제출)

11 제주특별자치도 제주시 JG
4 2009. 06. 13 *(미제출)
20 2015. 07. 03 제출

*(미제출) : 분석결과 신뢰도를 높이기 위해 추가 분석한 시료
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Primer
name

Contig
ID

Motif
Forward primer sequence

(5' → 3')
Reverse primer sequence

(5' → 3')
Kab001 89914580 (GA)11 CAGCCAGTTGTTCTGACGAG ACCTCGCTCTTACCCTCCAT
Kab002 89925000 (AC)12 CCCGGACATTCACTTCAGTT ATCTGCACTGTGTGGACTGG
Kab003 89930612 (CA)12 TCCTTACTCCCAGAAACAGGC TTACTTCCCGCCACTCCTTA
Kab004 89957869 (GT)11 ACTGTGGAAAGGTTTGCGTT AACAGAGAATAAGGCCATGACAA
Kab005 89972119 (AG)11 GCTTTGGTGCTCAGGACTTC AGAGGACATCGTCTTCCCAA
Kab006 89992887 (AG)11 GGATAAATGAAAAGCAGGCG GCTGCTGTTTAAAAGGGTGG
Kab007 90019421 (AC)11 CGCTGACCTATGTTGTGTTTCT CCCTGCACTAATGGAGGCTA
Kab008 90039083 (CT)11 GCCTCACTGCACTATGCTGA GGCAACTGGAATGGTAATGC
Kab009 90039975 (GT)11 GCTTGCCATGTTTGTTTTCA AGAGCCGTTTATTTGGGTCC
Kab010 90046275 (AC)12 ATGGAGAGGGAGTGCAGCTA CAGTCCATGCTGTCTGGCTA
Kab011 89936390 (TCT)8 CACCACCGTGTTCAGACTTG CTATCTCATCCAGGGGCGTA
Kab012 89946923 (CTG)8 GAAAGCAGCGTGTGCACTTA TGCTAATAATGGCCGCTTTC
Kab013 89962671 (GCT)8 TGAAAGGTAAGCCTGGATGG CTAGTGCTGCTGGCACTCTG
Kab014 89976193 (CAT)8 CTCCAGAATCCAAAATCCACA CTTTGCATGCCTTCCTTGTT
Kab015 89979733 (GTT)9 AAAACCGCAACAATGTCTCC AAAAATGAAACGCCTCATGC
Kab016 89979801 (TCA)8 GGAGGGTTGACCAGTCATGT TACCAGTGACAGGTTGGCTG
Kab017 89986705 (AGG)8 TATACAGCCAGAGCACACGG ATGCTGCTCAAACCATCTCA
Kab018 89997277 (TGA)8 AAGTTGTGCCTGTACTGCCC TTAAAGCGGTCGGTGGTTAC
Kab019 90018181 (CAG)8 TGTGAGGATCCCTGACATGA GGCATGCCTTTGGATTAAGA
Kab020 90024145 (CAG)8 CTCGGTGAAGTTTAGCGGAC TATGTTGTTAGCGCAATGCC
Kab021 89914484 (CATA)6 GCAGTTGTGCTACTCCTCCC GTTTCAGGGTAACTGGGTGG
Kab022 89918830 (CATA)6 TAGGGAAACGGCTTGTTGTC GAGGCAGCAGAAGAGGTTGT
Kab023 89924146 (TGTA)6 TGCCAGCTTCATTAAACTATGTG TGCCTACATGAATAAGGCAGTC
Kab024 89929268 (CAAT)6 TGTTGGCCTAACTCAGGTGAC TTCGCCATTAGGTCACACAA
Kab025 89931754 (ATAC)6 CAAACATTGGCCAGAACAGA AGCTCCACCACAAAACTGCT
Kab026 89947409 (CCAT)6 GATCAGGATCCTCGTCCAGA ACTCCATGTTTGCGATTCCT
Kab027 89973841 (GTAT)6 GTTCTCGCCTAGTGACAGGG AATGTTAGCTCTGAGGGGCA
Kab028 89976281 (ACAT)6 CGTGTTATGATGCAAACCTCC TTTTCTGCGACACCCTAAATG
Kab029 89985801 (CTTT)6 TGCAGACATTTGAGTCTGGC TGTTGACACAAGCTGAATGG
Kab030 89993445 (CCAG)6 ATGATGGCGGATACAAGAGG GTAAGCCTGCTGTCTCCACC
Kab031 89936368 (AC)11 GGCCAAGCAAATTTTCACAT TGATTTTACACTGGGAATGGG
Kab032 89940442 (CA)11 CTGTGCATGTATGTGGAGGG TTAGCTGGATGATAAGGGCG
Kab033 89957533 (TG)12 TGAAAATCGTGTGTAGGTCTGC GCTAGATTTTGAACCGCCAA
Kab034 89968345 (GT)11 CCTGGTGTGTGGGTACCTTT TGTTTTGGAACACTTTGGGA
Kab035 89974943 (CT)11 CACACCCAAAAGGGGTATTG TTGGGTCTTGGTATGGGTGT
Kab036 89985579 (TG)12 TGGATAAGATTTGATGGCAGG AAGTGTCAGGTCACTTGGGG

나) 유전자 분석 범위

국립생물자원관에서 2014년 용역과제로 실시한 맹꽁이 genomic DNA의 차세

대 염기서열 (NGS)분석 방법을 통해 얻어진 결과를 바탕으로, 반복 서열이 존재

하고 증폭을 위한 프라이머를 디자인 할 수 있는 여분의 적절한 서열이 존재하는 

contig를 선별하였다. 선별한 contig 중 반복서열의 횟수가 많은 순서대로 정렬한 

후, 앞 순위로부터 후보 서열을 결정하였다. Microsatellite 마커에 주로 사용되는 

di-nucleotide repeat에 해당하는 primer는 70쌍, tri-nucleotide repeat와 

tetra-nucleotide repeat에 해당하는 primer는 각각 40쌍 씩 결정하여 총 150개

의 primer쌍에 대한 marker 가용성 테스트를 수행하였으며 프라이머 정보는 표 

2와 같다.

표 II-2-2. NGS분석 자료를 기반으로 선정한 150개 microsatellite 후보군
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Kab037 90008177 (AC)12 AAACTCTGCTCTGCTTTGCC GCGCTGTTGATGATGCTGTA
Kab038 90014491 (GA)11 ATACCGAAAAATCCCCCAAA AGATGCTGCAGAGAGGAAGC
Kab039 90026681 (AC)11 TCTTGTGAATTCTCCCAGCC TGTTCTGGCAGTTTGTTTGG
Kab040 90045873 (CA)11 AAAAGGGGGTAGCATCATCC GCAGGATCAGCCTCCTCTTA
Kab041 90046407 (AC)11 CAGTACTGGAGCGAGGGAAG GCTGTGGTGTGTGAGAGAGC
Kab042 90054991 (AC)11 AAAGTTTAGTGGGGTGTGCG GATCATTGTGATGGTGGCAG
Kab043 90066223 (AC)12 TGTAATTGGGGCTGCTTGTT GGCATTAAAGCTGAAGCCAA
Kab044 90069258 (TC)11 GACTCGGGAGTAAAAGCACG ACAAGCTAAGGCTTGCCAAC
Kab045 90071570 (GT)11 CGGCATGGCAGAGAATTTAT AGGGTTGTATCCACCGTTCA
Kab046 90078912 (GT)12 TGTACAGTGGGACAGTCATGTG TTTTCCAATTCTCATAGAGCCA
Kab047 90087088 (AC)11 AAAGGCCAAAAATATCAGTCCA AGCATGTCCGGATGTTCTGT
Kab048 90095573 (TG)11 TATGGTGGCAGTCAGACAGG GCAGGCCAGTCTGCATATTT
Kab049 90105071 (AC)12 CAGAGCATCTTCAATGCAGG AGCAGGTTGATGCATTTGTG
Kab050 90110603 (TG)11 GGCACCCTGGTAAGATAAGG CACTGAGAAAAAGCAGCACG
Kab051 90118011 (TC)11 TGCAGGATGATCTCTGTGGT CCAGTTAGTGTCCAGGCCAT
Kab052 90120173 (TG)11 TTTATTTACCACTGCTTGTCTTGA TGCCGTGATTTGAAAAGTTC
Kab053 90126917 (CT)10 TTGCCACTCTTCACCATCAG AATCCAAGATACGGCCACAG
Kab054 90127181 (TC)11 AGGCTATAGGGCCAGTCCTC GATCATGTACACCCCCAAGG
Kab055 90127391 (AC)10 GCATGCAGTGTACCATGTCAG GAGCCATGGAACCAGAAACT
Kab056 90128383 (AC)11 CGACTCTGAGCAGAACCACA CTCCCTCTGTCCATTCTTGC
Kab057 90131459 (AG)10 TAGTATGCCTGCCTCTGCCT GTGGGCAGATTTGGAAACAT
Kab058 90133251 (AC)12 TCCATCTACAAGTTCACTGCAA CAATTTTGTGCCAAAGAATGAA
Kab059 90134171 (CA)11 TGCAGCCTCCTTTTCTGATT CCCTGTGAATAGCATGTGGG
Kab060 90138349 (CA)10 ACAGTGGTGTAGGGGATGGA ATCCTCACACACCCTCTGCT
Kab061 90018667 (ATC)9 TCGTCTTTCTCCCTCTTCCC AGGAATGATGAGGATGTGGC
Kab062 90033933 (AGG)8 TAAGTGCTCTCCTGCCGTTT CAAACTGTAAGCAGCCAGCA
Kab063 90036149 (TGC)8 AGAGGCAGCCTGATGTGAGT CAGGGAGAAGGTTGAGGATG
Kab064 90056965 (ATC)8 ATGCAGTCCAATGAGGGAAG GGGAAAGAGAAAAGGCAGAAA
Kab065 90059961 (AGC)8 AGCTTTGGCAGATACCTGGA TGTGGGCTGCTATTAGACTTCA
Kab066 90062527 (CAG)8 GAGACCGTGTCCCAGTGAGT GGAATAGGTGATCAGGCTGG
Kab067 90062695 (TGA)8 CCCCTAGAAAATGCCATGAA TTGAAAACTGTGCGGCTAGA
Kab068 90069532 (TGT)8 TTACAGGGAAGCAGGCTTGT CTCCTTGCACACTGAGGACA
Kab069 90073686 (TGA)8 TACCCCGTAAGCATTTGATG AGTGCATCCTCTATCAATGTGC
Kab070 90100583 (ATG)9 AAGAGAAGACCGTGGTGGTG TGGCTATACGGTGAAGATCCA
Kab071 90112717 (CAG)7 ATGTCCCAAACAGTCAAGGC AGCACAGTAATTGGCCATCC
Kab072 90118537 (TTC)7 CCAGCCACTCCATTTCTGTT ATGCTTGGTGTGTGGTCAGT
Kab073 90119149 (CAT)7 CAAAAATTGATTGAATTCTGAGTCAT GCAGGAGAGAGAATTGGGAA
Kab074 90131255 (TCA)7 GGACAATATGGACATTCCCG TAAGCCTTGGGGCTATGAGA
Kab075 90131317 (AGC)7 GCACAATATGGACCGATGAA CTGAAGGGGGAAAATGTATCA
Kab076 90132491 (TGC)7 TGTAGATGGGAGCAGGGACT CATCACAGAGTTCACCCCCT
Kab077 90133445 (CTG)8 CTGTGACCTCTTAGCGTCCC TTGAATTTGGAGTTTACGAAGGA
Kab078 90134461 (TGC)7 GGGCTTTTTACACAGGGGAT TGTCAAATGAAGTGCCTTGG
Kab079 90134943 (TAC)7 GGGGTATTCTGTGGCTTTCA ATACAGGGCACTGGAAGCAC
Kab080 90136695 (TGC)7 TATGATGTTGAATCCGCTGC GGGTTAAATTCACAAGGCCA
Kab081 89999085 (GGAT)6 TACCTCTGCTCCCCCTGTAG CAACGTAACCACTCCATCCA
Kab082 90007887 (TCAC)6 TTCCAAGCTTTATGTGTGCAA AAGGGTGGGTGCAATATGAG
Kab083 90017985 (TGTA)6 AGAGCCAAACTTTTGAGCCA AACGACATCAACTGTGTTGC
Kab084 90022395 (TACA)6 AGGAGGTCGACAGTGCTGAT CATGGGCCTAGGTTGTTTCT
Kab085 90029773 (AGGT)6 TGCACCATTACACTGTCAGGA TCAAACATCGTGGAGACGAG
Kab086 90041659 (CATT)6 AGATAGACACACAAACATGCACA AGCAGTCATTCAGAGCGACA
Kab087 90043417 (AACT)6 AACCATGAGCTGAGTATCGG AACCCCCTGAAGCTATCCAC
Kab088 90043437 (ATGT)6 CCTTTTGTGAACACCAAGGTT TGCGGAGAGACATGGTTTAAG
Kab089 90044751 (CTAA)6 GGGCCCATATAATGTGCTTT CACTCAAACATCTTCAGCATCA
Kab090 90046041 (ATGT)6 AAGTGAGGGGACAAGTCGTG ACTCCCGTTAATTGAGCCCT
Kab091 90052079 (TCTG)6 TGTGGGATCGTGTAGGTGAA ACAGGTGTTTCCCCAGATCA
Kab092 90063471 (TGTA)6 CCTGGGGTTAGGGTTCATGT AACCCTAAACCTGACCACAAAA
Kab093 90075160 (TTGA)6 GCAAGAACCTCTGGAGCAAT GGATCTTCAGCTTGTCCTGC
Kab094 90075182 (AACA)6 TTGTCTTCCATCTTTGCATTTG CCACCCTCACTTCCGATAAA
Kab095 90084132 (GTAT)6 ATGTCGCATGGACAATAGCA CAGCAAACGTATGAGCTGGA
Kab096 90087880 (TTCA)6 GGCAAAAATGCACCAAAAAT GCACAGTGCTGCCTGATGTA
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Kab097 90091217 (GACA)6 GACGGGGTTGCAGTAAGTGT TTCAGGGGGCAATAAGTCTG
Kab098 90112905 (ATAG)6 CCCTTTGAGGTTGAGATGCT ATAAGGGGTGCTGACTGCAA
Kab099 90124785 (TTCA)5 TGAGATTTTTCCTTGCACCC AAACAGGAGAATGAAGGGCA
Kab100 90126795 (GATA)6 AAATGGACCCTCCATGTGAT TGGCAGCCCTAGATGAGACT
Kab101 90109961 (GT)10 TGTCCTGACCTGAATACATTTGA ACTGCAGTCCAAGGAGGAGA
Kab102 90109753 (AC)10 CACCAAGGCAACTTGGTTGT TTGGTATAGACTCCGGGCAC
Kab103 90108137 (AC)10 TCTGGGGCCCTTTTTAACTT GCGGGGAAACGTTTACATAG
Kab104 90101943 (GT)10 GAACTGCTGCTCCAATAGCC GTTGAGGGTGGAGGAAAACA
Kab105 90101193 (GT)10 CCCTCAAAGGTGTAGGTCCA TCACTGTGAGGTTCCTGTGTG
Kab106 90100683 (GT)10 CCAGAAATGTTTTCTTGCGA GATGCATGGCAGAAACATTG
Kab107 90097351 (AC)10 TTTTCTGCTTTAAATGGGCG CACTGAAGCAAAGGGGAAAA
Kab108 90091367 (CA)10 GCCGGAGTGGGTTAGAATTA AACCCTGTAGGGAGAAGGGA
Kab109 90090337 (AG)10 AAAGGTGAGCAGACTTGGCT AATCCCGTGCCTGTTAAATG
Kab110 90081460 (CA)10 CTGCGTACTGCTTGCACAAT GTCACATTTGCTGCATTTCG
Kab111 90077808 (AG)10 AGTGTCTCACACTGCTTGACAT CAGTGCTTGCAGTGCTTCTC
Kab112 90077278 (GA)10 TGGCTAGCAAAAGCAACCTT GCATTGCATTCCAGAGGAAA
Kab113 90073934 (AC)10 TGTGTTTGCATGTTGGTGTG CCCCCAGGATTACCTGATTC
Kab114 90072200 (TG)10 AGCCAATGAGGAGCAATGAG TCATACACGTGCCATTTGGT
Kab115 90071204 (AG)10 CCAAAATGATGATGGGGAAC CACTTTGTGCTCCTGAGTGC
Kab116 90070034 (AC)10 GCAGTATTTTGCCAAGGACC TGATACTGGGAACCTGCTCA
Kab117 90069428 (GT)10 AAGAACTGCAGGCAAACCAC ACCCATCATGCATTTGCTTA
Kab118 90067325 (GT)10 GAACAAGATCTGTGCCGGTT GAGGGAGGGTCTGGGTTTAC
Kab119 90059907 (TG)10 TAAAGCGCTCCACGTACTCA ACCGAGTCTATCAGCGCAGT
Kab120 90057029 (AC)10 AGCGAGCTGAGGTGAATTGT CAGTCAGGTTAGGGCTCTGC
Kab121 90031441 (CA)10 CCAAGAGGCTTAATGGCAAA AACAGGAGTCACCGTCCTTG
Kab122 90030687 (CT)10 CACGCATGTGACACAGACAG GCCAGGAAGAGTCACGTGTT
Kab123 90026333 (GT)10 CTGCCACCCCTATTCCTGTA GGATGATGGAAGCTACACACAA
Kab124 90022519 (GT)10 CCACACACACTGTAAAAGGGAA GCCACCATACCTAATTCCGA
Kab125 90011823 (AC)10 GTTTTGGAAGCCAGAGAGC TTCTCCCTGGGAATCAAGAA
Kab126 90011625 (CA)10 AACGTCGGTAGAGACCTATCCA TGTGTGGAAATGAGAAATGAGAA
Kab127 90004149 (AG)10 CTGTACTGAAAGGGGAACGG GCTGTACAAGAGCAGGAGGG
Kab128 90003219 (AC)10 ACTGGGACTCCAGAACATGG GTCCCAGTTGGGGAAAATCT
Kab129 90001313 (GT)10 GCCATCTCCTCAAAACAGACA TTCCGGAATCAACACTAGCC
Kab130 89989359 (AG)10 TAACACACCATCTGTGCCGT ACCCAAGGTGTCAGGATGTC
Kab131 90111745 (GTG)7 GCCACAAAGCAGCCAATAAT TACGGTCACTGTGGAGACCA
Kab132 90106401 (CTG)7 CTGTTTAACCACTTCCCCGA CTGTTGTGCCTGAGCAAAAA
Kab133 90105407 (CAT)7 TAGCAAAGCACCATGGACTG AAACATCTTTGGTGCTTTGGA
Kab134 90103969 (CAG)7 AATTATCAGCAGCAGCAGCA CTCTGCTAGTTCTCGCTGCC
Kab135 90102989 (TTG)7 GCATTTTGTTGTTTGTATGAGCTT CCTTGTCACACAATGCAAATG
Kab136 90094467 (CAT)7 TATCAGCCAGCAACAAGCAC GTCCCTTGTAAGGGGCAGTT
Kab137 90093165 (GCA)7 CATGAGTGTTTTGCCGTCAC GAGTGCTCGTGTATTGGGGT
Kab138 90091623 (ATC)7 TTTGCTGTCATCTGTGGCTC TGAGATTGTGACAAGGCCAC
Kab139 90086138 (TCA)7 CACAACAGCCTACAGACTCAGG CACTTTGACGCTGTAAGGCA
Kab140 90086110 (GCA)7 CCTGCATGTCTTTCTCCCAT AGCCCAGCTGTGAACTAAGG
Kab141 90124095 (ATTT)5 TCCATTGTGTGGGAATAGCA TAACAAGAACAGGGCCAACC
Kab142 90121351 (AAAT)5 TTTGCCAAACTTCATAGCAAAG CCATTGGAACAGTGTTGTGC
Kab143 90118775 (ATTC)5 CTGAACTCTGCGCTGTTGAT GTAATCAGGCCAAGGGACAA
Kab144 90117227 (CATT)5 TTGCTTAAATGCCAGTGCAA ACACAGTCTCCTATAGAACAGCAA
Kab145 90111253 (TGTA)5 CTGCTTTAAACCCCGCTGTA AAGGCAACATTACCATCCCA
Kab146 90105235 (TGAA)5 AGATGGCTGATCAGTAGGGTTT TGCCATTCATCTTTTGTTCCT
Kab147 90102485 (AAAT)5 AGTAGCCAGATGCAGCCAGT GCAGCAACTTAGACATGGCA
Kab148 90101373 (TGTT)5 CCTCACCCCAATGGCTACTA GCCTATTCCCATCTCCCAAT
Kab149 90095217 (TAAA)5 TGGTAGCCTTTGGTAGGATTG GTGTGACAACATCCACCTGC
Kab150 90093391 (TGAA)5 TGAATCACACTGGTACATTCTGC GGAAACCTAATGATGGGCAA
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Kab037 90008177 (AC)12 AAACTCTGCTCTGCTTTGCC GCGCTGTTGATGATGCTGTA
Kab038 90014491 (GA)11 ATACCGAAAAATCCCCCAAA AGATGCTGCAGAGAGGAAGC
Kab039 90026681 (AC)11 TCTTGTGAATTCTCCCAGCC TGTTCTGGCAGTTTGTTTGG
Kab040 90045873 (CA)11 AAAAGGGGGTAGCATCATCC GCAGGATCAGCCTCCTCTTA
Kab041 90046407 (AC)11 CAGTACTGGAGCGAGGGAAG GCTGTGGTGTGTGAGAGAGC
Kab042 90054991 (AC)11 AAAGTTTAGTGGGGTGTGCG GATCATTGTGATGGTGGCAG
Kab043 90066223 (AC)12 TGTAATTGGGGCTGCTTGTT GGCATTAAAGCTGAAGCCAA
Kab044 90069258 (TC)11 GACTCGGGAGTAAAAGCACG ACAAGCTAAGGCTTGCCAAC
Kab045 90071570 (GT)11 CGGCATGGCAGAGAATTTAT AGGGTTGTATCCACCGTTCA
Kab046 90078912 (GT)12 TGTACAGTGGGACAGTCATGTG TTTTCCAATTCTCATAGAGCCA
Kab047 90087088 (AC)11 AAAGGCCAAAAATATCAGTCCA AGCATGTCCGGATGTTCTGT
Kab048 90095573 (TG)11 TATGGTGGCAGTCAGACAGG GCAGGCCAGTCTGCATATTT
Kab049 90105071 (AC)12 CAGAGCATCTTCAATGCAGG AGCAGGTTGATGCATTTGTG
Kab050 90110603 (TG)11 GGCACCCTGGTAAGATAAGG CACTGAGAAAAAGCAGCACG
Kab051 90118011 (TC)11 TGCAGGATGATCTCTGTGGT CCAGTTAGTGTCCAGGCCAT
Kab052 90120173 (TG)11 TTTATTTACCACTGCTTGTCTTGA TGCCGTGATTTGAAAAGTTC
Kab053 90126917 (CT)10 TTGCCACTCTTCACCATCAG AATCCAAGATACGGCCACAG
Kab054 90127181 (TC)11 AGGCTATAGGGCCAGTCCTC GATCATGTACACCCCCAAGG
Kab055 90127391 (AC)10 GCATGCAGTGTACCATGTCAG GAGCCATGGAACCAGAAACT
Kab056 90128383 (AC)11 CGACTCTGAGCAGAACCACA CTCCCTCTGTCCATTCTTGC
Kab057 90131459 (AG)10 TAGTATGCCTGCCTCTGCCT GTGGGCAGATTTGGAAACAT
Kab058 90133251 (AC)12 TCCATCTACAAGTTCACTGCAA CAATTTTGTGCCAAAGAATGAA
Kab059 90134171 (CA)11 TGCAGCCTCCTTTTCTGATT CCCTGTGAATAGCATGTGGG
Kab060 90138349 (CA)10 ACAGTGGTGTAGGGGATGGA ATCCTCACACACCCTCTGCT
Kab061 90018667 (ATC)9 TCGTCTTTCTCCCTCTTCCC AGGAATGATGAGGATGTGGC
Kab062 90033933 (AGG)8 TAAGTGCTCTCCTGCCGTTT CAAACTGTAAGCAGCCAGCA
Kab063 90036149 (TGC)8 AGAGGCAGCCTGATGTGAGT CAGGGAGAAGGTTGAGGATG
Kab064 90056965 (ATC)8 ATGCAGTCCAATGAGGGAAG GGGAAAGAGAAAAGGCAGAAA
Kab065 90059961 (AGC)8 AGCTTTGGCAGATACCTGGA TGTGGGCTGCTATTAGACTTCA
Kab066 90062527 (CAG)8 GAGACCGTGTCCCAGTGAGT GGAATAGGTGATCAGGCTGG
Kab067 90062695 (TGA)8 CCCCTAGAAAATGCCATGAA TTGAAAACTGTGCGGCTAGA
Kab068 90069532 (TGT)8 TTACAGGGAAGCAGGCTTGT CTCCTTGCACACTGAGGACA
Kab069 90073686 (TGA)8 TACCCCGTAAGCATTTGATG AGTGCATCCTCTATCAATGTGC
Kab070 90100583 (ATG)9 AAGAGAAGACCGTGGTGGTG TGGCTATACGGTGAAGATCCA
Kab071 90112717 (CAG)7 ATGTCCCAAACAGTCAAGGC AGCACAGTAATTGGCCATCC
Kab072 90118537 (TTC)7 CCAGCCACTCCATTTCTGTT ATGCTTGGTGTGTGGTCAGT
Kab073 90119149 (CAT)7 CAAAAATTGATTGAATTCTGAGTCAT GCAGGAGAGAGAATTGGGAA
Kab074 90131255 (TCA)7 GGACAATATGGACATTCCCG TAAGCCTTGGGGCTATGAGA
Kab075 90131317 (AGC)7 GCACAATATGGACCGATGAA CTGAAGGGGGAAAATGTATCA
Kab076 90132491 (TGC)7 TGTAGATGGGAGCAGGGACT CATCACAGAGTTCACCCCCT
Kab077 90133445 (CTG)8 CTGTGACCTCTTAGCGTCCC TTGAATTTGGAGTTTACGAAGGA
Kab078 90134461 (TGC)7 GGGCTTTTTACACAGGGGAT TGTCAAATGAAGTGCCTTGG
Kab079 90134943 (TAC)7 GGGGTATTCTGTGGCTTTCA ATACAGGGCACTGGAAGCAC
Kab080 90136695 (TGC)7 TATGATGTTGAATCCGCTGC GGGTTAAATTCACAAGGCCA
Kab081 89999085 (GGAT)6 TACCTCTGCTCCCCCTGTAG CAACGTAACCACTCCATCCA
Kab082 90007887 (TCAC)6 TTCCAAGCTTTATGTGTGCAA AAGGGTGGGTGCAATATGAG
Kab083 90017985 (TGTA)6 AGAGCCAAACTTTTGAGCCA AACGACATCAACTGTGTTGC
Kab084 90022395 (TACA)6 AGGAGGTCGACAGTGCTGAT CATGGGCCTAGGTTGTTTCT
Kab085 90029773 (AGGT)6 TGCACCATTACACTGTCAGGA TCAAACATCGTGGAGACGAG
Kab086 90041659 (CATT)6 AGATAGACACACAAACATGCACA AGCAGTCATTCAGAGCGACA
Kab087 90043417 (AACT)6 AACCATGAGCTGAGTATCGG AACCCCCTGAAGCTATCCAC
Kab088 90043437 (ATGT)6 CCTTTTGTGAACACCAAGGTT TGCGGAGAGACATGGTTTAAG
Kab089 90044751 (CTAA)6 GGGCCCATATAATGTGCTTT CACTCAAACATCTTCAGCATCA
Kab090 90046041 (ATGT)6 AAGTGAGGGGACAAGTCGTG ACTCCCGTTAATTGAGCCCT
Kab091 90052079 (TCTG)6 TGTGGGATCGTGTAGGTGAA ACAGGTGTTTCCCCAGATCA
Kab092 90063471 (TGTA)6 CCTGGGGTTAGGGTTCATGT AACCCTAAACCTGACCACAAAA
Kab093 90075160 (TTGA)6 GCAAGAACCTCTGGAGCAAT GGATCTTCAGCTTGTCCTGC
Kab094 90075182 (AACA)6 TTGTCTTCCATCTTTGCATTTG CCACCCTCACTTCCGATAAA
Kab095 90084132 (GTAT)6 ATGTCGCATGGACAATAGCA CAGCAAACGTATGAGCTGGA
Kab096 90087880 (TTCA)6 GGCAAAAATGCACCAAAAAT GCACAGTGCTGCCTGATGTA
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Kab097 90091217 (GACA)6 GACGGGGTTGCAGTAAGTGT TTCAGGGGGCAATAAGTCTG
Kab098 90112905 (ATAG)6 CCCTTTGAGGTTGAGATGCT ATAAGGGGTGCTGACTGCAA
Kab099 90124785 (TTCA)5 TGAGATTTTTCCTTGCACCC AAACAGGAGAATGAAGGGCA
Kab100 90126795 (GATA)6 AAATGGACCCTCCATGTGAT TGGCAGCCCTAGATGAGACT
Kab101 90109961 (GT)10 TGTCCTGACCTGAATACATTTGA ACTGCAGTCCAAGGAGGAGA
Kab102 90109753 (AC)10 CACCAAGGCAACTTGGTTGT TTGGTATAGACTCCGGGCAC
Kab103 90108137 (AC)10 TCTGGGGCCCTTTTTAACTT GCGGGGAAACGTTTACATAG
Kab104 90101943 (GT)10 GAACTGCTGCTCCAATAGCC GTTGAGGGTGGAGGAAAACA
Kab105 90101193 (GT)10 CCCTCAAAGGTGTAGGTCCA TCACTGTGAGGTTCCTGTGTG
Kab106 90100683 (GT)10 CCAGAAATGTTTTCTTGCGA GATGCATGGCAGAAACATTG
Kab107 90097351 (AC)10 TTTTCTGCTTTAAATGGGCG CACTGAAGCAAAGGGGAAAA
Kab108 90091367 (CA)10 GCCGGAGTGGGTTAGAATTA AACCCTGTAGGGAGAAGGGA
Kab109 90090337 (AG)10 AAAGGTGAGCAGACTTGGCT AATCCCGTGCCTGTTAAATG
Kab110 90081460 (CA)10 CTGCGTACTGCTTGCACAAT GTCACATTTGCTGCATTTCG
Kab111 90077808 (AG)10 AGTGTCTCACACTGCTTGACAT CAGTGCTTGCAGTGCTTCTC
Kab112 90077278 (GA)10 TGGCTAGCAAAAGCAACCTT GCATTGCATTCCAGAGGAAA
Kab113 90073934 (AC)10 TGTGTTTGCATGTTGGTGTG CCCCCAGGATTACCTGATTC
Kab114 90072200 (TG)10 AGCCAATGAGGAGCAATGAG TCATACACGTGCCATTTGGT
Kab115 90071204 (AG)10 CCAAAATGATGATGGGGAAC CACTTTGTGCTCCTGAGTGC
Kab116 90070034 (AC)10 GCAGTATTTTGCCAAGGACC TGATACTGGGAACCTGCTCA
Kab117 90069428 (GT)10 AAGAACTGCAGGCAAACCAC ACCCATCATGCATTTGCTTA
Kab118 90067325 (GT)10 GAACAAGATCTGTGCCGGTT GAGGGAGGGTCTGGGTTTAC
Kab119 90059907 (TG)10 TAAAGCGCTCCACGTACTCA ACCGAGTCTATCAGCGCAGT
Kab120 90057029 (AC)10 AGCGAGCTGAGGTGAATTGT CAGTCAGGTTAGGGCTCTGC
Kab121 90031441 (CA)10 CCAAGAGGCTTAATGGCAAA AACAGGAGTCACCGTCCTTG
Kab122 90030687 (CT)10 CACGCATGTGACACAGACAG GCCAGGAAGAGTCACGTGTT
Kab123 90026333 (GT)10 CTGCCACCCCTATTCCTGTA GGATGATGGAAGCTACACACAA
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Kab138 90091623 (ATC)7 TTTGCTGTCATCTGTGGCTC TGAGATTGTGACAAGGCCAC
Kab139 90086138 (TCA)7 CACAACAGCCTACAGACTCAGG CACTTTGACGCTGTAAGGCA
Kab140 90086110 (GCA)7 CCTGCATGTCTTTCTCCCAT AGCCCAGCTGTGAACTAAGG
Kab141 90124095 (ATTT)5 TCCATTGTGTGGGAATAGCA TAACAAGAACAGGGCCAACC
Kab142 90121351 (AAAT)5 TTTGCCAAACTTCATAGCAAAG CCATTGGAACAGTGTTGTGC
Kab143 90118775 (ATTC)5 CTGAACTCTGCGCTGTTGAT GTAATCAGGCCAAGGGACAA
Kab144 90117227 (CATT)5 TTGCTTAAATGCCAGTGCAA ACACAGTCTCCTATAGAACAGCAA
Kab145 90111253 (TGTA)5 CTGCTTTAAACCCCGCTGTA AAGGCAACATTACCATCCCA
Kab146 90105235 (TGAA)5 AGATGGCTGATCAGTAGGGTTT TGCCATTCATCTTTTGTTCCT
Kab147 90102485 (AAAT)5 AGTAGCCAGATGCAGCCAGT GCAGCAACTTAGACATGGCA
Kab148 90101373 (TGTT)5 CCTCACCCCAATGGCTACTA GCCTATTCCCATCTCCCAAT
Kab149 90095217 (TAAA)5 TGGTAGCCTTTGGTAGGATTG GTGTGACAACATCCACCTGC
Kab150 90093391 (TGAA)5 TGAATCACACTGGTACATTCTGC GGAAACCTAATGATGGGCAA
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3) 실험 방법

- DNA 추출은 비침습적 방법에 의해 수집된 발가락 시료에서 DNeasy Blood  

& Tissue Kit (Quiagen co., USA) 또는 Wizard Genomic DNA Purification 

Kit (Promega)을 사용하여 genomic DNA를 추출하였다. 
- Primer 가용성 테스트를 위한 DNA는 총 8개체로, 제주특별자치도 제주시 한

림읍 상대리 집단 (JG) 과 경기도 의왕시 집단 (UW)에서 각각 4개체씩을 분

석에 사용하였다. 

- PCR 시료는 Total volume 10㎕를 기준으로 하였으며 PCR 조건은 표 

II-2-3과 같다.

표 II-2-3. 각 유전자 증폭을 위한 PCR 조건

95℃ 56℃ 72℃
5min - -
30 s 30 s 30 s x 30 회

- - 10 min 　

- PCR 산물은 2% TBE agarose gel을 이용하여 전기영동을 하였다. 전기영동 

후 결과는 GelDoc을 이용하여 밴드를 확인하고 사진을 찍었다. 이를 통해 집단 

내 변이와 집단 간 변이를 간접적으로 확인하고 형광 primer 제작이 가능한 

primer 14개 쌍을 선정하였다. 선정된 14개의 primer쌍 중 forward primer

의 5'에 형광 표지(6-FAM, NED, HEX)를 labeling하는 primer를 주문 제작

하였다.

- 형광표지 물질로 labeling된 primer를 이용하여 단편분석을 위한 PCR을 실시

하였으며, 동일한 PCR 조건으로 각 유전자 시료를 증폭하였다. 증폭된 유전자 

시료는 형광 fragment의 깨짐 현상을 막기 위해 최대한 빛을 차단하여 보관하

였다.

- PCR이 끝난 시료는 동일한 개체의 경우, 2 – 3개 종류 (6-FAM + NED + 

HEX 혹은 6-FAM + HEX)의 형광이 표지된 PCR 시료를 혼합하였고 혼합된 

시료는 Hi-Di™ Formamide (Applied Biosystems) 및 GeneScan™ 500 

ROX™ dye size standard (Applied Biosystems)와 일정 비율로 섞어 서울

대학교 농생명과학공동기기원 내 분석기관인 NICEM에 의뢰하여 단편 분석인 

genotyping 분석을 실시하였다 (ABI 3730xl DNA Analyzer). 분석결과는 

Gene Mapper와 Peak Scanner v1.0으로 확인한 후, 그 수치를 Excel 파일로 

저장하였다. 이 파일을 다시 각 프로그램에 맞는 포맷으로 변경하여 분석을 실

시하였다.
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4) 결과 및 고찰

본 연구결과에는 올해 과업 범위는 아나 연구 결과의 신뢰성을 높이고자 기존 

확보 시료들을 본 사업과는 무관하게 추가 분석한 결과를 포함하여 작성하였다.

가) NGS에서 SSR 마커 선별 결과

Di-nucleotide 반복된 서열 9,671개 중 70개, tri-nucleotide 1,324개 중 

40개, tetra-nucleotide 477개 중 40개, 총 150개를 선정하여 test하였다(표 

II-2-2). 이 선별된 후보군을 이용하여 제주도 대정읍 집단 (JD)에서 annealing 

온도 56 ℃(Ta)에서 증폭이 되는지 확인하였다. 테스트 후 집단 내 혹은 집단 간

에 변이가 있는지 제주특별자치도 제주시 한림읍 집단과 경기도 의왕시 집단에서 

각각 4개체씩을 사용하여 PCR을 실시한 후 전기영동하여 증폭 band의 크기를 가

시화하여 육안으로 확인하였다. 

 나) 선정된 microsatellite primer를 이용한 다양성 분석

마커 가용성 테스트를 실시한 후 최종적으로 선정되어 분석에 사용된 총 14개

의 microsatellite 유전자의 프라이머 정보는 표 표 II-2-4와 같다. 선정 시 

di-nucleotide의 경우 10회 이상 반복, tri-nucleotide의 경우 8회 이상 반복, 

tetra-nucleotide의 경우 6회 이상 반복하는 유전자를 선택하였다. 또한 선정 시 

annealing 온도를 56도로 그리고 증폭된 fragment의 크기를 300 bp 미만이 되

도록 조절하였다.
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시하였다.
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4) 결과 및 고찰

본 연구결과에는 올해 과업 범위는 아나 연구 결과의 신뢰성을 높이고자 기존 

확보 시료들을 본 사업과는 무관하게 추가 분석한 결과를 포함하여 작성하였다.

가) NGS에서 SSR 마커 선별 결과

Di-nucleotide 반복된 서열 9,671개 중 70개, tri-nucleotide 1,324개 중 

40개, tetra-nucleotide 477개 중 40개, 총 150개를 선정하여 test하였다(표 

II-2-2). 이 선별된 후보군을 이용하여 제주도 대정읍 집단 (JD)에서 annealing 

온도 56 ℃(Ta)에서 증폭이 되는지 확인하였다. 테스트 후 집단 내 혹은 집단 간

에 변이가 있는지 제주특별자치도 제주시 한림읍 집단과 경기도 의왕시 집단에서 

각각 4개체씩을 사용하여 PCR을 실시한 후 전기영동하여 증폭 band의 크기를 가

시화하여 육안으로 확인하였다. 

 나) 선정된 microsatellite primer를 이용한 다양성 분석

마커 가용성 테스트를 실시한 후 최종적으로 선정되어 분석에 사용된 총 14개

의 microsatellite 유전자의 프라이머 정보는 표 표 II-2-4와 같다. 선정 시 

di-nucleotide의 경우 10회 이상 반복, tri-nucleotide의 경우 8회 이상 반복, 

tetra-nucleotide의 경우 6회 이상 반복하는 유전자를 선택하였다. 또한 선정 시 

annealing 온도를 56도로 그리고 증폭된 fragment의 크기를 300 bp 미만이 되

도록 조절하였다.

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54
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표 II-2-4. 맹꽁이에서 개발한 microsatellite 유전자 목록 및 정보 

Locus Motif Fluorescent Primer sequence (5' → 3')
Allele size
range(bp)

Ta

(℃)
Kab001 (GA)11 HEX F : CAGCCAGTTGTTCTGACGAG 200-208 56

R : ACCTCGCTCTTACCCTCCAT

Kab002 (AC)12 6-FAM F : CCCGGACATTCACTTCAGTT 193-231 56

R : ATCTGCACTGTGTGGACTGG

Kab005 (AG)11 6-FAM F : GCTTTGGTGCTCAGGACTTC 185-195 56

R : AGAGGACATCGTCTTCCCAA

Kab006 (AG)11 HEX F : GGATAAATGAAAAGCAGGCG 251-270 56

R : GCTGCTGTTTAAAAGGGTGG

Kab007 (AC)11 6-FAM F : CGCTGACCTATGTTGTGTTTCT 251-287 56

R : CCCTGCACTAATGGAGGCTA

Kab017 (AGG)8 HEX F : TATACAGCCAGAGCACACGG 215-236 56

R : ATGCTGCTCAAACCATCTCA

Kab018 (TGA)8 NED F : AAGTTGTGCCTGTACTGCCC 228-249 56

R : TTAAAGCGGTCGGTGGTTAC

Kab023 (TGTA)6 6-FAM F : TGCCAGCTTCATTAAACTATGTG 209-217 56

R : TGCCTACATGAATAAGGCAGTC

Kab024 (CAAT)6 HEX F : TGTTGGCCTAACTCAGGTGAC 259-279 56

R : TTCGCCATTAGGTCACACAA

Kab034 (GT)11 6-FAM F : CCTGGTGTGTGGGTACCTTT 211-223 56

R : TGTTTTGGAACACTTTGGGA

Kab036 (TG)12 HEX F : TGGATAAGATTTGATGGCAGG 217-225 56

R : AAGTGTCAGGTCACTTGGGG

Kab040 (CA)11 6-FAM F : AAAAGGGGGTAGCATCATCC 277-291 56

R : GCAGGATCAGCCTCCTCTTA

Kab046 (GT)12 HEX F : TGTACAGTGGGACAGTCATGTG 267-281 56

R : TTTTCCAATTCTCATAGAGCCA

Kab048 (TG)11 NED F : TATGGTGGCAGTCAGACAGG 236-264 56

　 　 　 R : GCAGGCCAGTCTGCATATTT 　 　

각 집단과 유전자 별 대립인자의 수를 비교한 결과는 표 4와 같다. 전체 14개

의 유전자에서 3 – 8개의 대립인자가 발견되어 상당히 낮은 다양성을 가지고 있는 

것으로 확인되었다. 각 유전자 별 비교에서 Kab002, Kab046, Kab048가 전체 8

개의 대립인자가 발견되어 가장 다양하게 나타났으며, Kab023은 전체 집단에서 3

개의 대립인자만이 발견되어 다양성이 낮았으며, 대부분의 집단에서 1-2개의 대

립인자 정도만 발견되어 단순한 양상을 나타내었다. 집단별 대립인자수를 비교할 

때, 제주도 4개 집단이 비교적 높은 다양성을 보여주었으나, 내륙 집단들은 이에 

비해 상당히 낮은 다양성을 나타내었다. 전체 유전자 중 Kab046은 조사된 모든 

맹꽁이집단에서 다형성을 나타내었다. 또한 제주도 집단의 경우 1개를 제외한 3개
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의 집단 (서귀포시 남원읍(JN)과 안덕면(JW), 제주시 한림읍(JG))의 경우 모든 

유전자에서 다형성을 나타내었다. 각 지점 별 채집 개체수가 다르기 때문에 집단 

간 직접 비교가 어려우나, 채집 개체수를 고려한 대립인자 다양성인 allelic 

richness를 비교한 결과 대부분의 집단 별 그리고 유전자 별 수치는 매우 낮아 1 

– 2 사이였다.

표 II-2-5. Microsatellite 유전자와 집단에 대한 각각의 대립인자 수

Locus JN JW JD JG DS AS CJ PT UW CC WJ Total

Kab001 2 4 2 2 1 1 1 1 1 1 1 4

Kab002 2 4 1 4 1 4 3 3 2 4 3 8

Kab005 2 4 3 4 1 1 1 1 1 1 1 4

Kab006 3 3 1 4 1 1 2 1 1 1 1 6

Kab007 3 4 3 4 2 1 3 1 2 1 2 6

Kab017 2 3 3 4 1 1 1 1 2 2 1 5

Kab018 2 4 3 3 1 1 2 1 1 1 1 4

Kab023 2 2 2 2 2 1 1 1 1 1 1 3

Kab024 3 4 4 5 3 3 3 3 4 1 3 6

Kab034 3 4 3 4 3 3 3 3 3 3 1 6

Kab036 3 3 2 3 1 2 2 1 3 1 1 5

Kab040 2 2 2 4 1 2 3 2 2 2 2 6

Kab046 2 6 2 5 3 2 3 4 4 3 3 8

Kab048 2 5 3 7 1 1 1 1 2 1 1 8

맹꽁이집단별 유전적 다양성을 비교 분석한 결과는 표 II-2-6과 같다. 

표 II-2-6. 맹꽁이집단 별 유전적 다양성 지수 : 총 대립인자(A), 대립인자 풍부
도(AR), 근친계수(FIS), 이형접합자빈도 관측치(HO)와 예측치(HE) 

Population ID A AR HE HO FIS

JN 2.357 1.396 0.396 0.394 0.004 

JW 3.714 1.594 0.594 0.513 0.129 

JD 2.429 1.631 0.736 0.708 0.056 

JG 3.929 1.581 0.581 0.509 0.114 

DS 1.571 1.182 0.510 0.543 -0.070 

AS 1.714 1.191 0.444 0.361 0.202 

CJ 2.071 1.262 0.407 0.422 -0.039 

PT 1.714 1.163 0.457 0.429 0.064 

UW 2.071 1.241 0.374 0.344 0.081 

CC 1.643 1.152 0.426 0.360 0.163 

WJ 1.571 1.189 0.528 0.556 -0.055 

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54
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표 II-2-4. 맹꽁이에서 개발한 microsatellite 유전자 목록 및 정보 
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Allele size
range(bp)
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(℃)
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R : ACCTCGCTCTTACCCTCCAT

Kab002 (AC)12 6-FAM F : CCCGGACATTCACTTCAGTT 193-231 56

R : ATCTGCACTGTGTGGACTGG

Kab005 (AG)11 6-FAM F : GCTTTGGTGCTCAGGACTTC 185-195 56
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R : TTCGCCATTAGGTCACACAA
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R : TTTTCCAATTCTCATAGAGCCA

Kab048 (TG)11 NED F : TATGGTGGCAGTCAGACAGG 236-264 56

　 　 　 R : GCAGGCCAGTCTGCATATTT 　 　

각 집단과 유전자 별 대립인자의 수를 비교한 결과는 표 4와 같다. 전체 14개

의 유전자에서 3 – 8개의 대립인자가 발견되어 상당히 낮은 다양성을 가지고 있는 

것으로 확인되었다. 각 유전자 별 비교에서 Kab002, Kab046, Kab048가 전체 8

개의 대립인자가 발견되어 가장 다양하게 나타났으며, Kab023은 전체 집단에서 3

개의 대립인자만이 발견되어 다양성이 낮았으며, 대부분의 집단에서 1-2개의 대

립인자 정도만 발견되어 단순한 양상을 나타내었다. 집단별 대립인자수를 비교할 

때, 제주도 4개 집단이 비교적 높은 다양성을 보여주었으나, 내륙 집단들은 이에 

비해 상당히 낮은 다양성을 나타내었다. 전체 유전자 중 Kab046은 조사된 모든 

맹꽁이집단에서 다형성을 나타내었다. 또한 제주도 집단의 경우 1개를 제외한 3개

- 98 -

의 집단 (서귀포시 남원읍(JN)과 안덕면(JW), 제주시 한림읍(JG))의 경우 모든 
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richness를 비교한 결과 대부분의 집단 별 그리고 유전자 별 수치는 매우 낮아 1 
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맹꽁이집단별 유전적 다양성을 비교 분석한 결과는 표 II-2-6과 같다. 
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앞서 표 II-2-5에 나타난 결과와 같이 제주도 집단들의 대립인자 다양성이 

내륙에 비해 비교적 높은 것으로 나타났으며 이러한 경향성은 대립인자 풍부도 

(allelic richness)에서도 나타났다. 이형접합자 빈도 값에서도 제주도와 내륙 간 

큰 차이는 보이지 않았지만 제주도 집단들이 이형접합자 빈도 값이 약간 높게 나

타나고 있었다. 집단 별로 볼 때, FIS (근친계수)값은 대부분 0에 가까운 수치였으

나, 일부 아산(AS)과 춘천(CC)집단의 경우 다소 높은 수치를 나타내었다. 이는 

그 집단의 유전적 다양성이 매우 낮게 나타나 단순한 sampling error의 결과일 

가능성도 있지만 집단내 근친교배의 가능성도 고려해 볼 수 있겠다. 

각 유전자 별 유전적 다양성 수치를 비교한 결과는 표 II-2-7과 같다. 전체 

14개위 유전자 중 Kab002, Kab024, Kab034, Kab046 등의 유전자가 높은 이

형접합자 빈도 값을 보였다. Kab006의 다양성은 가장 낮은 수준이었다. 뚜렷하게 

높은 FIS 수치를 보이는 유전자는 없었지만, Kab002, Kab007, Kab024, Kab040 

등에서 null allele들이 존재할 가능성이 확인되었다. 대부분, 제주도 제주시 집단

(JG)이 null allele의 존재와 관련되어 있었고, Kab040의 경우, 춘천(CC) 집단에

서 null allele이 존재할 가능성이 있었다. 전체적으로 비교적 높은 FST와 RST 값

을 보이고 있었는데, 이는 집단 내 유전적 다양성의 결여 때문일 것으로 사료된다.

표 II-2-7. 맹꽁이에서 개발된 microsatellite marker 14쌍의 유전적 다양성

유전자 A AR HE HO   FIS FST RST
Population having

null alleles

Kab001 4 1.496 0.186 0.120 0.133 0.302 0.307 No evidence

Kab002 8 1.290 0.487 0.463 0.143 0.233 0.366 JG

Kab005 4 1.418 0.215 0.244 0.078 0.402 0.050 No evidence

Kab006 6 1.649 0.128 0.104 0.161 0.144 0.102 No evidence

Kab007 6 1.410 0.384 0.329 0.254 0.196 0.148 JG, JW

Kab017 5 1.595 0.220 0.242 -0.085 0.487 0.446 No evidence

Kab018 4 1.805 0.232 0.198 0.124 0.438 0.357 No evidence

Kab023 3 1.795 0.162 0.147 -0.019 0.342 0.295 No evidence

Kab024 6 1.659 0.589 0.615 0.031 0.270 0.013 JG

Kab034 6 1.195 0.523 0.507 0.123 0.386 0.438 No evidence

Kab036 5 1.363 0.274 0.250 -0.026 0.237 0.088 No evidence

Kab040 6 1.446 0.412 0.292 0.002 0.354 0.532 CC

Kab046 8 1.225 0.497 0.500 0.129 0.402 0.385 No evidence

Kab048 8 1.765 0.218 0.248 -0.007 0.646 0.817 No evidence

전체 14개 유전자를 이용하여 Pairwise-FST와 RST 를 계산하여 집단간 유전

적 분화 정도를 나타낸 값은 표 II-2-8과 같다. 표 II-2-8에서와 같이 제주 집
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단과 내륙 집단 간에는 FST와 RST 값이 크게 나타나 뚜렷한 유전적 분화가 관찰

되었다. 제주도 지역 내 4개 집단들의 경우에도 서귀포시 남원(JN)집단이 다른 제

주도지역 집단들 (JW, JD, JG)과는 유전적 분화정도가 크게 나타나고 있었다. 또

한 내륙 지역의 집단들에서도 일부 집단들은 타 집단들과 뚜렷하게 분화되어 나타

났다. 특히 춘천(CC) 집단은 내륙 내 다른 집단들과 뚜렷하게 구분되었으며, 춘천 

집단 이외에도 대구(DS), 평택(PT) 등 나머지 내륙 집단들도 상대적으로 그 분화 

정도가 큰 것으로 확인되었다(표 II-2-8).

표 II-2-8. 각 지역 집단 간 유전적 분화(Pairwise-FST, RST)

　 JN JW JD JG DS AS CJ PT UW CC WJ

JN 0.100 0.261 0.179 0.423 0.511 0.432 0.622 0.572 0.561 0.446 

JW 0.225 -0.071 0.071 0.319 0.368 0.342 0.471 0.444 0.466 0.335 

JD 0.291 -0.014 -0.156 0.404 0.700 0.501 0.753 0.690 0.774 0.411 

JG 0.212 0.047 0.012 0.400 0.454 0.450 0.515 0.510 0.510 0.420 

DS 0.449 0.387 0.569 0.403 0.202 0.081 0.364 0.354 0.390 -0.011 

AS 0.435 0.359 0.527 0.383 0.153 0.026 0.417 0.152 0.413 0.223 

CJ 0.435 0.389 0.474 0.398 0.226 0.102 0.189 0.115 0.257 0.130 

PT 0.484 0.436 0.623 0.435 0.202 0.234 0.256 0.103 0.684 0.353 

UW 0.425 0.392 0.512 0.395 0.228 0.080 0.122 0.180 0.471 0.342 

CC 0.454 0.392 0.604 0.414 0.419 0.404 0.386 0.433 0.335 0.334 

WJ 0.472 0.407 0.569 0.415 0.233 0.090 0.174 0.246 0.133 0.430 　

※ FST는 왼쪽 아래에 삼각형 모양으로, RST는 오른쪽 위에 역삼각형 모양으로 표시하였다. 밑줄로 
표시된 수치는 통계적 유의성이 없는 부분을 나타내었다(p<0.05). 

계산된 집단 간 유전적 분화 값들을 큰 group으로 구조화하기 위하여, 

Bayesian 통계를 활용한 STRUCTURE 분석을 실시하였다. 먼저 가장 적절한 

group (cluster)의 수를 정하기 위해 Structure Harvester (v.0.6.94)를 이용하

여 가장 높은 delta K 값을 구하였으며(그림 II-2-3), K = 2에서 가장 높은 수

치가 나타났다. 이는 전체 genotyping 분석에서 얻어진 결과를 근거로 할 때 우리

나라 맹꽁이의 야생집단들은 크게 2개의 그룹으로 나눌 수 있음을 의미한다. 또한 

본 분석에서는 K = 2 뿐만 아니라 K = 3과 4일 때에도 분석을 하여 비교자료로 

활용하고자 하였다.
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앞서 표 II-2-5에 나타난 결과와 같이 제주도 집단들의 대립인자 다양성이 

내륙에 비해 비교적 높은 것으로 나타났으며 이러한 경향성은 대립인자 풍부도 

(allelic richness)에서도 나타났다. 이형접합자 빈도 값에서도 제주도와 내륙 간 

큰 차이는 보이지 않았지만 제주도 집단들이 이형접합자 빈도 값이 약간 높게 나

타나고 있었다. 집단 별로 볼 때, FIS (근친계수)값은 대부분 0에 가까운 수치였으

나, 일부 아산(AS)과 춘천(CC)집단의 경우 다소 높은 수치를 나타내었다. 이는 

그 집단의 유전적 다양성이 매우 낮게 나타나 단순한 sampling error의 결과일 

가능성도 있지만 집단내 근친교배의 가능성도 고려해 볼 수 있겠다. 

각 유전자 별 유전적 다양성 수치를 비교한 결과는 표 II-2-7과 같다. 전체 

14개위 유전자 중 Kab002, Kab024, Kab034, Kab046 등의 유전자가 높은 이

형접합자 빈도 값을 보였다. Kab006의 다양성은 가장 낮은 수준이었다. 뚜렷하게 

높은 FIS 수치를 보이는 유전자는 없었지만, Kab002, Kab007, Kab024, Kab040 

등에서 null allele들이 존재할 가능성이 확인되었다. 대부분, 제주도 제주시 집단

(JG)이 null allele의 존재와 관련되어 있었고, Kab040의 경우, 춘천(CC) 집단에

서 null allele이 존재할 가능성이 있었다. 전체적으로 비교적 높은 FST와 RST 값

을 보이고 있었는데, 이는 집단 내 유전적 다양성의 결여 때문일 것으로 사료된다.

표 II-2-7. 맹꽁이에서 개발된 microsatellite marker 14쌍의 유전적 다양성

유전자 A AR HE HO   FIS FST RST
Population having

null alleles

Kab001 4 1.496 0.186 0.120 0.133 0.302 0.307 No evidence

Kab002 8 1.290 0.487 0.463 0.143 0.233 0.366 JG

Kab005 4 1.418 0.215 0.244 0.078 0.402 0.050 No evidence

Kab006 6 1.649 0.128 0.104 0.161 0.144 0.102 No evidence

Kab007 6 1.410 0.384 0.329 0.254 0.196 0.148 JG, JW

Kab017 5 1.595 0.220 0.242 -0.085 0.487 0.446 No evidence

Kab018 4 1.805 0.232 0.198 0.124 0.438 0.357 No evidence

Kab023 3 1.795 0.162 0.147 -0.019 0.342 0.295 No evidence

Kab024 6 1.659 0.589 0.615 0.031 0.270 0.013 JG

Kab034 6 1.195 0.523 0.507 0.123 0.386 0.438 No evidence

Kab036 5 1.363 0.274 0.250 -0.026 0.237 0.088 No evidence

Kab040 6 1.446 0.412 0.292 0.002 0.354 0.532 CC

Kab046 8 1.225 0.497 0.500 0.129 0.402 0.385 No evidence

Kab048 8 1.765 0.218 0.248 -0.007 0.646 0.817 No evidence

전체 14개 유전자를 이용하여 Pairwise-FST와 RST 를 계산하여 집단간 유전

적 분화 정도를 나타낸 값은 표 II-2-8과 같다. 표 II-2-8에서와 같이 제주 집
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단과 내륙 집단 간에는 FST와 RST 값이 크게 나타나 뚜렷한 유전적 분화가 관찰

되었다. 제주도 지역 내 4개 집단들의 경우에도 서귀포시 남원(JN)집단이 다른 제

주도지역 집단들 (JW, JD, JG)과는 유전적 분화정도가 크게 나타나고 있었다. 또

한 내륙 지역의 집단들에서도 일부 집단들은 타 집단들과 뚜렷하게 분화되어 나타

났다. 특히 춘천(CC) 집단은 내륙 내 다른 집단들과 뚜렷하게 구분되었으며, 춘천 

집단 이외에도 대구(DS), 평택(PT) 등 나머지 내륙 집단들도 상대적으로 그 분화 

정도가 큰 것으로 확인되었다(표 II-2-8).

표 II-2-8. 각 지역 집단 간 유전적 분화(Pairwise-FST, RST)

　 JN JW JD JG DS AS CJ PT UW CC WJ

JN 0.100 0.261 0.179 0.423 0.511 0.432 0.622 0.572 0.561 0.446 

JW 0.225 -0.071 0.071 0.319 0.368 0.342 0.471 0.444 0.466 0.335 

JD 0.291 -0.014 -0.156 0.404 0.700 0.501 0.753 0.690 0.774 0.411 

JG 0.212 0.047 0.012 0.400 0.454 0.450 0.515 0.510 0.510 0.420 

DS 0.449 0.387 0.569 0.403 0.202 0.081 0.364 0.354 0.390 -0.011 

AS 0.435 0.359 0.527 0.383 0.153 0.026 0.417 0.152 0.413 0.223 

CJ 0.435 0.389 0.474 0.398 0.226 0.102 0.189 0.115 0.257 0.130 

PT 0.484 0.436 0.623 0.435 0.202 0.234 0.256 0.103 0.684 0.353 

UW 0.425 0.392 0.512 0.395 0.228 0.080 0.122 0.180 0.471 0.342 

CC 0.454 0.392 0.604 0.414 0.419 0.404 0.386 0.433 0.335 0.334 

WJ 0.472 0.407 0.569 0.415 0.233 0.090 0.174 0.246 0.133 0.430 　

※ FST는 왼쪽 아래에 삼각형 모양으로, RST는 오른쪽 위에 역삼각형 모양으로 표시하였다. 밑줄로 
표시된 수치는 통계적 유의성이 없는 부분을 나타내었다(p<0.05). 

계산된 집단 간 유전적 분화 값들을 큰 group으로 구조화하기 위하여, 

Bayesian 통계를 활용한 STRUCTURE 분석을 실시하였다. 먼저 가장 적절한 

group (cluster)의 수를 정하기 위해 Structure Harvester (v.0.6.94)를 이용하

여 가장 높은 delta K 값을 구하였으며(그림 II-2-3), K = 2에서 가장 높은 수

치가 나타났다. 이는 전체 genotyping 분석에서 얻어진 결과를 근거로 할 때 우리

나라 맹꽁이의 야생집단들은 크게 2개의 그룹으로 나눌 수 있음을 의미한다. 또한 

본 분석에서는 K = 2 뿐만 아니라 K = 3과 4일 때에도 분석을 하여 비교자료로 

활용하고자 하였다.
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그림 II-2-3. Structure Harvester에 의해 나온 Delta K 값

Bayesian STRUCTURE 분석 결과에서 우리나라 야생 맹꽁이 집단은 제주도 

집단들과 기타 나머지 내륙 집단들로 크게 2개의 group으로 뚜렷하게 나뉘는 것

을 확인할 수 있었다. 이러한 경향성은 K 값을 증가시켜도 크게 달라지지 않는 것

을 볼 수 있다(그림 II-2-4). 그러나 세분된 구조 (K=4)에서는 제주도집단에서 

남원(JN)집단이 집단구조가 나타나고 있었으며, 내륙집단에서도 춘천(CC)집단이 

집단구조를 나타나는 양상을 보여주고 있었다.

그림 II-2-4. Bayesian STRUCTURE 분석을 이용한 국내 야생 
맹꽁이 집단들의 유전적 구조 분석
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STRUCTURE의 결과를 바탕으로 2개의 group (제주와 내륙)으로 집단을 구

분하였을 때의 통계적 유의성을 AMOVA test를 통하여 검증하였다(표 II-2-9). 

제주와 내륙 집단간 유전적 분화가 전체 유전적 변이에 차지하는 기여도가 30%를 

넘어, 일반적으로 종 내 집단 간 유전적 변이 연구에서 나타나는 양상과는 큰 차

이를 보였다. 또한 Group 내 집단 간 유전적 차이도 group 간 (제주 vs 내륙) 차

이에 비하면 낮은 수치였으나 비교적 높은 수치를 보였다. 

표 II-2-9. 제주도 집단과 내륙 집단으로 구분한 FST, RST 기반의 AMOVA test

Source of variation
FST RST

d.f.
Percentage of 

variation
d.f.

Percentage of 
variation

Among groups 1 32.78 1 37.71

Among populations
within groups

9 12.56 9 11.04

Among individuals
within population

139 3.63 139 -1.19

Residuals 150 51.02 150 52.43

5) 결론

표 II-2-10. 맹꽁이의 유전다양성 분석 결과

종   명 완료

여부
유전자 마커

확보 집단/

개체수

세부

책임자학   명 한국명

Kaloula borealis 맹꽁이 완료
microsatellite 

마커 
11/150 민미숙

- 국내 멸종위기동물인 맹꽁이에 대한 14개의 microsatellite marker를 처음으로 

새롭게 개발하였다. 

- 개발된 14개의 microsatellite 유전자를 이용하여 집단유전학적 분석을 실시한 

결과 국내 맹꽁이 야생 집단들은 '매우 낮은 집단 내 유전적 다양성'을 가지고 

있는 것으로 나타났다. 이는 많은 지역 집단이 절멸의 위기를 겪고 있으며, 상

대적으로 이동성이 작아 낮은 수준의 메타개체군 역동성을 가지고 있을 것으로 

예상된다. 
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STRUCTURE의 결과를 바탕으로 2개의 group (제주와 내륙)으로 집단을 구
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variation

Among groups 1 32.78 1 37.71
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9 12.56 9 11.04
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- 국내 멸종위기동물인 맹꽁이에 대한 14개의 microsatellite marker를 처음으로 

새롭게 개발하였다. 

- 개발된 14개의 microsatellite 유전자를 이용하여 집단유전학적 분석을 실시한 

결과 국내 맹꽁이 야생 집단들은 '매우 낮은 집단 내 유전적 다양성'을 가지고 

있는 것으로 나타났다. 이는 많은 지역 집단이 절멸의 위기를 겪고 있으며, 상

대적으로 이동성이 작아 낮은 수준의 메타개체군 역동성을 가지고 있을 것으로 
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- 전체 조사된 맹꽁이집단 간 비교적 큰 유전적 분화가 관찰 되었다. 특히 제주도 

지역 집단과 내륙지역 집단 간에 매우 뚜렷한 유전적 분화양상이 관찰되었다. 

이는 지역 집단 간 개체이동이 적고 적은 유효집단크기 때문일 것으로 추정할 

수 있다. 

- 우리나라 맹꽁이의 야생집단들은 크게 제주도집단과 내륙집단, 2개의 group으

로 크게 나눌 수 있었다.

- 연구가 수행된 맹꽁이 대부분의 집단이 유전적 다양성이 매우 낮았고 집단간 

유전적 분화양상이 크게 나타나는 것으로 보아 집단간 개체이동이 적으며 유효

개체수가 적은 것으로 판단되어 멸종위기종인 맹꽁이 집단에 대한 보전대책이 

필요할 것으로 보인다.

- 아울러, 우리나라 맹꽁이의 지리적, 진화적 기원을 파악하기 위하여 중국 등 인

접국가의 자료 및 유전자 비교분석을 위한 샘플이 필요하며 mtDNA 유전자에 

대한 분석이 추가로 필요하다고 본다.

▪ 해외 표본 확보 계획

동북아시아에만 분포하는 맹꽁이는 우리나라의 한반도 지역과 중국지역에만 

서식하는 종으로 (IUCN, 2015, 그림 II-2-5) 우리나라의 경우는 멸종위기동물

로 지정되어 있으나, IUCN red data에서는 LC로 기록되었다. 그러나 이 기록은 

오래된 평가의 결과이며 현재 중국내에서도 이들의 분포가 한정되어 있으며 개발

과 매우 짧은 번식기의 특성으로 점점 개체 확인이 어려운 종이다. 따라서 중국 

표본의 수집은 양서류를 연구하는 중국학자와의 국제협력관계를 구축해야 표본 확

보가 가능 할 것으로 사료된다.

그림 II-2-5. 맹꽁이 분포 현황 (IUCN, 2015)
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▣ 생김새: 몸길이는 50~70mm 내외이고 체색은 갈색이다. 머리는 몸에 비해 

매우 작고 겹눈이 대부분을 차지한다. 앞다리는 넓적다리마디가 크게 팽대되어 

있으며 1개의 발톱이 있다. 뒷다리의 종아리마디와 발목마디는 얇게 눌려진 형

태로 보이고 가운데 다리의 종아리마디와 발목마디보다 훨씬 더 넓다. 배 끝에는 

짧은 공기거리가 있다. 

▣ 서식지: 웅덩이, 농수로, 논 그리고 흐름이 완만한 하천 등의 수생식물이 많

이 우거져 있는 정수역으로 수심은 대체로 1m이내로 연안대가 잘 발달된 지역

에서 나타난다. 

▣ 먹이: 미꾸라지, 밀어 등의 민물고기를 비롯하여 게아재비, 장구애비, 물방개 

등의 수서 곤충, 올챙이나 자기 몸보다 큰 개구리까지 포식하는 것으로 알려져 

있다.

▣ 번식: 우리나라에서는 7~8월경 우기가 지난 뒤 폭서기에 주로 번식하는 것

으로 보고되었으나, 일본에서는 장마전 5~6월에 산란하는 것으로 보고되었다. 

수컷이 앞다리를 이용해 물결을 만들어 암컷을 유인하고 암컷이 동일한 행동을 

반복함으로써 짝짓기 상대를 결정한다. 암컷은 산란 후 사라지며 수컷은 알이 부

화할 때까지 알을 보살피며 산란장소를 떠나지 않는 특성을 가지고 있다.

▣ 분포: 한국, 일본, 중국, 대만 등지에 분포하고 있으며 한반도에서는 서남해안 

도서지역 및 해안지역, 내륙의 습지, 민통선 지역 등에 국한하여 분포한다.

[출처: 한국의 수서곤충, 한국산 물장군의 생태학적 연구]
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- 전체 조사된 맹꽁이집단 간 비교적 큰 유전적 분화가 관찰 되었다. 특히 제주도 
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1) 연구의 필요성

물장군 Lethocerus deyrollei Vuillefroy은 노린재목(Hemiptera) 물장군과

(Belostomatidae) 곤충으로서 한국, 일본, 중국, 대만 등지의 호수나 연못 등의 

정수역 수변에 서식한다. 우리나라 담수생태계에서 가장 큰 수서곤충이며 몸길이

가 최대 65mm에 이를 뿐 아니라 먹이사슬에 있어서도 정점에 위치하고 있다. 최

근에는 물장군이 유해 외래종인 황소개구리를 공격하여 포식하는 것으로 알려져 

교란종 제거에도 중요한 역할을 할 것으로 예상되고 있다. 

과거 물장군은 우리나라 전역의 웅덩이, 습지, 농수로 등에 서식하는 것으로 

알려져 있었다. 그러나 최근 농지 개발, 서식처 파괴, 수질 오염 등으로 인하여 분

포 지역과 개체군 수가 급격히 감소함에 따라 현재는 한반도 서해안의 도서지역과 

제주도, 내륙 일부 지역에서만 관찰되고 있다. 이에 따라 1998년부터 환경부 멸종

위기종(현재 환경부 멸종위기야생동식물 II급)으로 지정되어 법적 보호를 받고 있

다. 현재 강원도 횡성의 홀로세 생태보전연구소, 제주의 생물종다양성연구소 등에

서 물장군을 보전 및 복원하기 위한 연구들이 수행 중이고, 횡성군의 경우 2012

년부터 매해 물장군 30-50쌍을 방사하는 행사를 벌이고 있으며 제주에서는 

2011년과 2012년에 40마리를 방사한 바 있다. 

이와 같이 물장군이 높은 보호가치로 상당한 관심을 받고 있음에도 불구하고 

국내에서 물장군에 대한 생태적, 유전적 기초 연구는 거의 수행된 바가 없다. 가까

운 일본의 경우 물장군에 대한 연구가 매우 활발한 편으로 70년대 말부터 물장군

의 생태에 관한 기초 연구를 비롯하여 다양한 연구들이 진척되고 있으나 한국과 

마찬가지로 유전적 측면에서의 연구는 거의 없다.

2010년 채택된 나고야의정사의‘유전자원의 접근 및 이익공유’에 대한 규정 

이후로 전 국제적으로 유전자원 확보를 유한 치열한 경쟁이 벌어지고 있음을 고려

할 때, 중국과 일본 등 인접 국가들에도 서식하고 있는 물장군에 관한 유전 정보 

확보는 생물자원의 국가주권 확보라는 측면에서 매우 시급하다고 할 수 있다. 따

라서 중국과 일본 등 국외에 서식하고 있는 개체와의 유전적 비교를 통해 한국 물

장군 집단의 유전적 고유성 입증이 필요하다. 본 연구에서는 이를 위한 기초 연구

로서 국내에 분포하고 있는 물장군의 주요 서식지 세 곳을 대상으로 물장군의 유

전 정ᅲ보를 조사하고 집단 수준에서 유전적 패턴과 다양성을 검토하고자 한다.

ᅲ
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2) 재료 및 방법

가) 표본 확보 전략

물장군은 한반도 전역의 웅덩이나 호숫가에 서식하는 것으로 알려져 있으나, 

1990년대부터 서식지 파괴와 수질 오염 등으로 그 개체수와 서식 지역이 점차 감

소하였다. 따라서 물장군의 서식지는 한반도 내에서 상당히 조각화되었다고 볼 수 

있으며, 각 서식지 간 지리적 거리를 고려할 때 그들 간의 유전적 교류는 거의 불

가능할 것으로 판단된다. 본 연구에서는 한반도 내 물장군의 유전다양성과 집단 

간 유전적 차이, 특이성 등을 규명하기 위하여 주요 서식지에서 각각 최소 한 집

단을 채집하여 분석을 진행하였다. 일반적으로 집단 유전학적 분석을 위해서는 한 

집단 당 최소 10-15개체가 요구되지만 물장군은 보호종으로 지정되어 있기 때문

에 각 집단 별로 위와 같은 최소 개체수를 만족시키기에 어려움이 따랐다. 따라서 

본 연구에서는 각 집단별로 최소 개체수를 만족시키기보다는 최종적으로 최소 세 

집단 총 40개체 이상을 채집하여 유전자 정보를 확보하고자 하였다. 표본은 내륙

지역의 인천광역시 강화군과 김포시에서 확보되었으며, 그 밖에 제주광역시에서도 

확보되었다. 채집은 주간채집과 야간채집으로 진행하였는데, 주간에는 물웅덩이와 

농수로, 하천 등에서 족대 및 뜰채를 사용하였고, 야간에는 성충을 유도하기 위해 

500W 수은등 사용하였다. 

그림 II-2-7. 물장군 채집지역(강화군, 경기도 김포시, 제주도)
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로서 국내에 분포하고 있는 물장군의 주요 서식지 세 곳을 대상으로 물장군의 유

전 정ᅲ보를 조사하고 집단 수준에서 유전적 패턴과 다양성을 검토하고자 한다.

ᅲ
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2) 재료 및 방법

가) 표본 확보 전략

물장군은 한반도 전역의 웅덩이나 호숫가에 서식하는 것으로 알려져 있으나, 

1990년대부터 서식지 파괴와 수질 오염 등으로 그 개체수와 서식 지역이 점차 감

소하였다. 따라서 물장군의 서식지는 한반도 내에서 상당히 조각화되었다고 볼 수 

있으며, 각 서식지 간 지리적 거리를 고려할 때 그들 간의 유전적 교류는 거의 불

가능할 것으로 판단된다. 본 연구에서는 한반도 내 물장군의 유전다양성과 집단 

간 유전적 차이, 특이성 등을 규명하기 위하여 주요 서식지에서 각각 최소 한 집

단을 채집하여 분석을 진행하였다. 일반적으로 집단 유전학적 분석을 위해서는 한 

집단 당 최소 10-15개체가 요구되지만 물장군은 보호종으로 지정되어 있기 때문

에 각 집단 별로 위와 같은 최소 개체수를 만족시키기에 어려움이 따랐다. 따라서 

본 연구에서는 각 집단별로 최소 개체수를 만족시키기보다는 최종적으로 최소 세 

집단 총 40개체 이상을 채집하여 유전자 정보를 확보하고자 하였다. 표본은 내륙

지역의 인천광역시 강화군과 김포시에서 확보되었으며, 그 밖에 제주광역시에서도 

확보되었다. 채집은 주간채집과 야간채집으로 진행하였는데, 주간에는 물웅덩이와 

농수로, 하천 등에서 족대 및 뜰채를 사용하였고, 야간에는 성충을 유도하기 위해 

500W 수은등 사용하였다. 

그림 II-2-7. 물장군 채집지역(강화군, 경기도 김포시, 제주도)
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<야간 등화채집> <주간 채집-족대 및 뜰채 이용>

그림 II-2-8. 물장군 채집 방법

나) 유전자 분석 범위

본 연구에서는 물장군의 집단 유전학적 분석을 위하여 NGS 데이터로부터 새

롭게 다형성을 나타내는 10개 이상의 microsatellite 유전마커를 개발하였고, 이를 

이용하여 집단 분석에 활용할 것이다.

3) 실험 방법

수집된 다리 및 몸통 시료에서 DNeasy Blood and Tissue Kit (Qiagen, 

USA)을 사용하여 DNA를 추출한다. 

- 본 연구 사업으로 얻어진 유전체 서열로부터 적절한 부위의 microsatellite 유

전부위들을 탐색하고 이를 증폭하는 프라이머를 개발하여 10개 이상의 유효한 

다양성이 높은 마커를 확인한다. 

- 성공적으로 증폭되는 프라이머 세트를 10개 이상 선별한 후, 한 쪽 프라이머에 

형광염료(FAM, HEX)를 표지하여 PCR을 수행하고 ABI3130으로 genotyping

을 실시한다. 

- Genotype 데이터는 STRUCTURE (Pritchard et al., 2000)를 통해 집단의 

유전적 집단구조를 살펴보고, GENEALEX, ARLEQUIN, FSTAT 등의 컴퓨터 

프로그램을 통해 물장군 집단 사이의 유전적 분화도와 패턴, 다양성 등을 분석

한다.
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4) 결과 및 고찰

가) 시료 확보

표본은 아래의 지도상에 표시된 바와 같이 강화군 지역에서 20개체, 제주도 

지역에서 20개체, 경기도 김포지역에서 1개체를 확보하여 최소 3집단 41개체를 

확보하였다(표 II-2-11). 확보된 표본들은 모두 알코올에 보관되었다. 본 과제를 

수행하기 위해 고려대학교 배연재 교수님으로부터 강화군 지역에서 채집된 성충 

20개체의 다리 두 개씩을 기탁 받았다. 제주도에서 확보한 20개체의 샘플들 중에

서 6개 개체는 모두 유충시기에 채집되었으며, 이번 과제 기간 동안 채집을 통해 

확보하였다. 나머지 14개 개체들은 제주생물종다양성연구소로부터 성충시기의 인

공증식개체를 양도받았다. 김포에서는 본 연구시기 동안 성충시기의 1개체를 채집

하여, 성충의 다리를 포함한 몸 전체 표본을 확보하였다. 

채집 지역 집단 ID 채집 개체수 채집 날짜

1 경기도 강화군 GA 10개체 2006. 11. 20

2 경기도 강화군 GA 10개체 2006. 07. 03

3 경기도 김포시 GI 1개체 2015. 10. 03

4 제주특별자치도 제주시 JE 6개체 2015. 08. 04

5 제주생물종다양성연구소 JE 14개체 2015. 11. 20

표 II-2-11. 물장군의 재집 정보

경기․강원 내륙지역 뿐 및 강화군 및 제주도 지역에 수차례 방문을 하였음에도 

불구하고, 채집에 어려움을 겪었다. 이러한 원인 중의 한 가지로 올해 심각한 가뭄

의 영향이 의심되는데, 이로 인해 저수지, 호수, 연못과 같은 정수역의 물이 메말

라 물장군의 서식지가 파괴된 것으로 보인다. 뿐만 아니라 채집을 하던 도중 많은 

농수로들이 시멘트로 교체된 것을 확인하였는데, 이 역시 개체수의 감소와 관련이 

있는 것으로 예상된다(그림 II-2-9).
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4) 결과 및 고찰

가) 시료 확보
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불구하고, 채집에 어려움을 겪었다. 이러한 원인 중의 한 가지로 올해 심각한 가뭄
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그림 II-2-9. 가뭄으로 인해 마른 저수지와 수로(강화군, 2015년 7월)

나) 유전자 분석

▪ DNA 추출

전체 물장군 41개체의 다리부분으로부터 Qiagen 사의 DNeasy Blood and 

tissue kit를 사용하여 물장군의 genomic DNA를 추출하였다. 강화군의 샘플의 

경우 다리 두 개 중 한 개를 DNA 추출을 위해 사용하였으며, 제주도 샘플의 경우

에는 유충의 다리 및 조직의 양이 부족한 경우에는 머리 부분의 조직으로부터 

DNA를 추출하였다. 김포 샘플의 경우 성충의 다리 한 쪽을 DNA 추출에 사용하

였으며. 확보한 DNA는 –20℃에 보관하였다. 

▪ Microsatellite 마커 개발 

Microsatellite 프라이머 개발을 위한 NGS 분석에는 제주도에서 채집한 물장

군 샘플을 사용하였다. NGS 분석 결과로부터 얻은 contig 를 assemble 하기 위

해 gsAssembler v.2.8 과 platanus Assembler 두 개의 프로그램을 사용하였으

며, gsAssembler v.2.8 프로그램을 이용하여 얻은 repeat 좌위들에 대한 정보를 

아래에 표로 정리하였다(표 II-2-12). 두 개의 프로그램을 통해 얻은 

di-nucleotide 반복 서열에서 53개, tri-nucleotide 반복 서열에서 10개를 후보

군으로 선정하여 전체 63개의 후보군에 대해 제주도와 강화군 집단에서 각각 6개

체씩을 사용하여 PCR을 실시한 후 증폭 여부와 집단 간 변이 여부를 확인하여 마

커를 개발하였다. 마커 선정 시, di-nucleotide 위주로 선정하였으며, 최대한 반복

수가 많은 contig 로 선정하고자 하였으나 NGS 결과가 좋지 않아, 적은 반복수를 

보이더라도 개체 간, 집단 간 변이 여부를 테스트하여 마커를 개발하였다. 

- 110 -

Locus Accession 
no. Motif Flourescent Primer sequences (5' > 3')

Allele 
size 

range 
(bp)

Ta
(°C)

Lede347 KU230514 (CG)5 6-FAM F: CAGGTTGTGCAGGATCTGGT 169-213 53
R: TCCATGAGGACATTCTGCGG

Lede455 KU230512 (TA)5 6-FAM F: CTGCTGCAACCACCTGAAAC 202-240 53
R: GTAGACGGGAAAGGGTGCAA

Lede952 KU230513 (GC)5 6-FAM F: CGTCGATGATGATAACGCCC 210-248 52
R: GAGAACGTGTTGGCCAAAGG

Lede1112 KU230515 (GC)5 HEX F: AAGATATCGAAGCCCAGCCG 193-241 53
R: ACCAGCCATTGTCCATCTGG

Lede1204 KU230516 (GC)5 HEX F: TGCGGGCAGACGAGATTATC 185-201 53
R: GATCATGCCGCGGTTATTCG

표II-2-13. 물장군에서 개발한 microsatellite 유전자 목록 정보

Motif Frequency　 %　

Di-repeat

AC (AC/CA/TG/GT) 1 0.78%

AG (AG/GA/TC/CT) 3 2.34%

AT (AT/TA) 6 4.69%

CG (CG/GC) 118 92.19%

Tri-repeat 　 509

AAT (AAT/ATA/TAA/ATT/TTA/TAT) 7 1.38%

AAG (AAG/AGA/GAA/CTT/TTC/TCT) 9 1.77%

AAC (AAC/ACA/CAA/GTT/TTG/TGT) 6 1.18%

ATG (ATG/TGA/GAT/CAT/ATC/TCA) 21 4.13%

AGT (AGT/GTA/TAG/ACT/CTA/TAC) 1 0.20%

AGG (AGG/GGA/GAG/CCT/CTC/TCC) 3 0.59%

AGC (AGC/GCA/CAG/GCT/CTG/TGC) 135 26.52%

ACG (ACG/CGA/GAC/CGT/GTC/TCG) 14 2.75%

ACC (ACC/CCA/CAC/GGT/GTG/TGG) 48 9.43%

GGC (GGC/GCG/CGG/GCC/CCG/CGC) 265 52.06%

Tetra-repeat

CCGC 1 50.00%

TTAA 1 50.00%

Hexa-repeat

GGCTCT 1 50.00%

CAACGG 1 50.00%

표 II-2-12. NGS 결과로부터 gsAssembler v.2.8 프로그램을 이용하여 

확보한 repeat 서열부분

최종적으로 di-nucleotide 반복 서열 8개, tri-nucleotide 반복 서열 2개를 

선정하여, 총 10개의 microsatellite 마커를 개발하였다(표 II-2-12). 각 마커를 

포함하고 있는 10개의 contig 서열은 GenBank에 등록하였다(표 II-2-13).
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그림 II-2-9. 가뭄으로 인해 마른 저수지와 수로(강화군, 2015년 7월)

나) 유전자 분석

▪ DNA 추출

전체 물장군 41개체의 다리부분으로부터 Qiagen 사의 DNeasy Blood and 

tissue kit를 사용하여 물장군의 genomic DNA를 추출하였다. 강화군의 샘플의 

경우 다리 두 개 중 한 개를 DNA 추출을 위해 사용하였으며, 제주도 샘플의 경우

에는 유충의 다리 및 조직의 양이 부족한 경우에는 머리 부분의 조직으로부터 

DNA를 추출하였다. 김포 샘플의 경우 성충의 다리 한 쪽을 DNA 추출에 사용하

였으며. 확보한 DNA는 –20℃에 보관하였다. 

▪ Microsatellite 마커 개발 

Microsatellite 프라이머 개발을 위한 NGS 분석에는 제주도에서 채집한 물장

군 샘플을 사용하였다. NGS 분석 결과로부터 얻은 contig 를 assemble 하기 위

해 gsAssembler v.2.8 과 platanus Assembler 두 개의 프로그램을 사용하였으

며, gsAssembler v.2.8 프로그램을 이용하여 얻은 repeat 좌위들에 대한 정보를 

아래에 표로 정리하였다(표 II-2-12). 두 개의 프로그램을 통해 얻은 

di-nucleotide 반복 서열에서 53개, tri-nucleotide 반복 서열에서 10개를 후보

군으로 선정하여 전체 63개의 후보군에 대해 제주도와 강화군 집단에서 각각 6개

체씩을 사용하여 PCR을 실시한 후 증폭 여부와 집단 간 변이 여부를 확인하여 마

커를 개발하였다. 마커 선정 시, di-nucleotide 위주로 선정하였으며, 최대한 반복

수가 많은 contig 로 선정하고자 하였으나 NGS 결과가 좋지 않아, 적은 반복수를 

보이더라도 개체 간, 집단 간 변이 여부를 테스트하여 마커를 개발하였다. 
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Locus Accession 
no. Motif Flourescent Primer sequences (5' > 3')

Allele 
size 

range 
(bp)

Ta
(°C)

Lede347 KU230514 (CG)5 6-FAM F: CAGGTTGTGCAGGATCTGGT 169-213 53
R: TCCATGAGGACATTCTGCGG

Lede455 KU230512 (TA)5 6-FAM F: CTGCTGCAACCACCTGAAAC 202-240 53
R: GTAGACGGGAAAGGGTGCAA

Lede952 KU230513 (GC)5 6-FAM F: CGTCGATGATGATAACGCCC 210-248 52
R: GAGAACGTGTTGGCCAAAGG

Lede1112 KU230515 (GC)5 HEX F: AAGATATCGAAGCCCAGCCG 193-241 53
R: ACCAGCCATTGTCCATCTGG

Lede1204 KU230516 (GC)5 HEX F: TGCGGGCAGACGAGATTATC 185-201 53
R: GATCATGCCGCGGTTATTCG

표II-2-13. 물장군에서 개발한 microsatellite 유전자 목록 정보

Motif Frequency　 %　

Di-repeat

AC (AC/CA/TG/GT) 1 0.78%

AG (AG/GA/TC/CT) 3 2.34%

AT (AT/TA) 6 4.69%

CG (CG/GC) 118 92.19%

Tri-repeat 　 509

AAT (AAT/ATA/TAA/ATT/TTA/TAT) 7 1.38%

AAG (AAG/AGA/GAA/CTT/TTC/TCT) 9 1.77%

AAC (AAC/ACA/CAA/GTT/TTG/TGT) 6 1.18%

ATG (ATG/TGA/GAT/CAT/ATC/TCA) 21 4.13%

AGT (AGT/GTA/TAG/ACT/CTA/TAC) 1 0.20%

AGG (AGG/GGA/GAG/CCT/CTC/TCC) 3 0.59%

AGC (AGC/GCA/CAG/GCT/CTG/TGC) 135 26.52%

ACG (ACG/CGA/GAC/CGT/GTC/TCG) 14 2.75%

ACC (ACC/CCA/CAC/GGT/GTG/TGG) 48 9.43%

GGC (GGC/GCG/CGG/GCC/CCG/CGC) 265 52.06%

Tetra-repeat

CCGC 1 50.00%

TTAA 1 50.00%

Hexa-repeat

GGCTCT 1 50.00%

CAACGG 1 50.00%

표 II-2-12. NGS 결과로부터 gsAssembler v.2.8 프로그램을 이용하여 

확보한 repeat 서열부분

최종적으로 di-nucleotide 반복 서열 8개, tri-nucleotide 반복 서열 2개를 

선정하여, 총 10개의 microsatellite 마커를 개발하였다(표 II-2-12). 각 마커를 

포함하고 있는 10개의 contig 서열은 GenBank에 등록하였다(표 II-2-13).
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Lede1400 KU230517 (GC)6 FAM F: CGTTTGAACTGGTCGAGGGT 228-246 53
R: TTACGATGGACAGGCGGATG

Lede1697 KU230518 (GC)6 HEX F: GCGTCAGAATACGTTGTCGC 226-236 53
R: AAGACTCCAAGCTGGTGGTG

242-266 52Lede3366 KU230519 (CTG)4 HEX F: AGAGCAACTTCAAGACCGGC
R: ACCATATGCAAACCGGTGGT

168-255 52Lede3585 KU230520 (GCC)4 6-FAM F: ATGTGACGCGGATTCTCCAG
R: ATAAAAACCGTGCCTTCGCC

148-190 53Lede5172 KU230521 (GC)7 6-FAM F: GAAGGTGTCCAGCCACTGTT
R: AGTTGGAAGTGGACGAGCTG

▪ 선정된 microsatellite primer를 이용한 다양성 분석  

NGS 데이터를 바탕으로 개발한 microsatellite 마커 10개를 이용하여 총 3개 

집단의 41개체를 대상으로 분석을 수행하였다. 전체 10개의 유전자에서 3-6개의 

대립인자가 발견되어 상당히 낮은 다양성을 가지고 있는 것으로 확인되었으며, 

Lede455와 Lede3585 좌위가 6개로 가장 많았고 Lede1112, Lede1204, 

Lede1697, Lede3366, Lede5172 좌위들이 3개로 가장 적었다. 전체적으로 봤

을 때, 10개의 좌위 중 5개의 좌위가 3개의 대립인자를 가지고 있어 전반적으로 

개발된 마커들의 유전자 다양성은 낮았다. 

Locus JE GA GI Total

Lede347 3 1 2 4

Lede455 4 4 1 6

Lede952 5 2 2 5

Lede1112 2 3 1 3

Lede1204 2 2 1 3

Lede1400 4 2 2 4

Lede1697 2 1 2 3

Lede3366 3 2 2 3

Lede3585 6 3 2 6

Lede5172 2 2 2 3

표 II-2-14. Microsatellite 유전자와 집단에 대한 각각의 대립인자 수

대립인자 풍부도를 비교했을 때, Lede3585 좌위가 1.606 으로 가장 높았으

며, Lede1697 좌위가 1.048로 가장 낮았다. 유전자 좌위별 FIS, FST 및 RST 

구하는 과정에서 김포 집단은 한 개체만을 포함하고 있기 때문에, 결과에 실제보

다 크게 영향을 줄 것을 고려하여 제외하고 계산하였다. Lede347, Lede455, 

Lede952 좌위가 상대적으로 큰 근친계수(FIS)값을 보였으며, FST와 RST 값은 

전반적으로 낮은 값을 나타냈다.
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Locus *A *AR *HE *HO *FIS *FST **RST

Lede347 4 1.118 0.228 0.367 0.476 0.046 -0.013

Lede455 6 1.586 0.356 0.083 0.776 0.054 0.065

Lede952 5 1.226 0.288 0.400 0.472 -0.004 -0.024

Lede1112 3 1.338 0.199 0.267 -0.319 0.204 0.239

Lede1204 3 1.095 0.063 0.067 -0.041 0.021 0.013

Lede1400 4 1.439 0.419 0.617 -0.097 0.176 0.235

Lede1697 3 1.048 0.183 0.350 0.000 0.000 0.000

Lede3366 3 1.242 0.315 0.433 0.349 -0.023 0.017

Lede3585 6 1.606 0.550 0.817 -0.235 0.061 0.103

Lede5172 3 1.506 0.485 0.900 -0.770 0.039 0.039

표 II-2-15. 물장군에서 개발된 microsatellite 좌위별 유전적 다양성 지수: 총 

대립인자(A), 대립인자 풍부도(AR), 이형접합자빈도 관측지(H0), 예측치(HE), 근

친계수(FIS), 및 FST와 RST

집단 별 유전적 다양성 지수를 관찰했을 때, 김포 집단은 위에서 설명했던 바

와 같이 한 개체밖에 없기 때문에 제대로 된 결과를 얻지 못하였다. 제주도와 강

화군에서 채집된 개체들의 경우, 제주도 집단의 개체들이 더 높은 유전적 다양성

을 보였다. FIS 의 경우, 두 집단 모두 0에 가까운 값을 보였다.

Population  ID A AR HE HO FIS

JE 0.3606 1.36 0.351 0.355 0.015

GA 0.23 1.23 0.225 0.235 -0.021

GI NA 1.7 0.350 0.700 NA

표 II-2-16. 물장군의 지역 집단 별 유전적 다양성 지수

제주도와 강화군의 집단 간에는 유전자 분화도가 크지는 않았으나 유의미한 

값(FST=0.078, RST=0.010, P-value<0.05)을 나타내었다. 김포 집단의 경우, 

제주도와 강화군과 비교했을 때 상대적으로 큰 유전자 분화도를 보였지만, 이는 

유의미하지 않았다(표 II-2-17). 
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Lede1400 KU230517 (GC)6 FAM F: CGTTTGAACTGGTCGAGGGT 228-246 53
R: TTACGATGGACAGGCGGATG

Lede1697 KU230518 (GC)6 HEX F: GCGTCAGAATACGTTGTCGC 226-236 53
R: AAGACTCCAAGCTGGTGGTG

242-266 52Lede3366 KU230519 (CTG)4 HEX F: AGAGCAACTTCAAGACCGGC
R: ACCATATGCAAACCGGTGGT

168-255 52Lede3585 KU230520 (GCC)4 6-FAM F: ATGTGACGCGGATTCTCCAG
R: ATAAAAACCGTGCCTTCGCC

148-190 53Lede5172 KU230521 (GC)7 6-FAM F: GAAGGTGTCCAGCCACTGTT
R: AGTTGGAAGTGGACGAGCTG

▪ 선정된 microsatellite primer를 이용한 다양성 분석  

NGS 데이터를 바탕으로 개발한 microsatellite 마커 10개를 이용하여 총 3개 

집단의 41개체를 대상으로 분석을 수행하였다. 전체 10개의 유전자에서 3-6개의 

대립인자가 발견되어 상당히 낮은 다양성을 가지고 있는 것으로 확인되었으며, 

Lede455와 Lede3585 좌위가 6개로 가장 많았고 Lede1112, Lede1204, 

Lede1697, Lede3366, Lede5172 좌위들이 3개로 가장 적었다. 전체적으로 봤

을 때, 10개의 좌위 중 5개의 좌위가 3개의 대립인자를 가지고 있어 전반적으로 

개발된 마커들의 유전자 다양성은 낮았다. 

Locus JE GA GI Total

Lede347 3 1 2 4

Lede455 4 4 1 6

Lede952 5 2 2 5

Lede1112 2 3 1 3

Lede1204 2 2 1 3

Lede1400 4 2 2 4

Lede1697 2 1 2 3

Lede3366 3 2 2 3

Lede3585 6 3 2 6

Lede5172 2 2 2 3

표 II-2-14. Microsatellite 유전자와 집단에 대한 각각의 대립인자 수

대립인자 풍부도를 비교했을 때, Lede3585 좌위가 1.606 으로 가장 높았으

며, Lede1697 좌위가 1.048로 가장 낮았다. 유전자 좌위별 FIS, FST 및 RST 

구하는 과정에서 김포 집단은 한 개체만을 포함하고 있기 때문에, 결과에 실제보

다 크게 영향을 줄 것을 고려하여 제외하고 계산하였다. Lede347, Lede455, 

Lede952 좌위가 상대적으로 큰 근친계수(FIS)값을 보였으며, FST와 RST 값은 

전반적으로 낮은 값을 나타냈다.
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Locus *A *AR *HE *HO *FIS *FST **RST

Lede347 4 1.118 0.228 0.367 0.476 0.046 -0.013

Lede455 6 1.586 0.356 0.083 0.776 0.054 0.065

Lede952 5 1.226 0.288 0.400 0.472 -0.004 -0.024

Lede1112 3 1.338 0.199 0.267 -0.319 0.204 0.239

Lede1204 3 1.095 0.063 0.067 -0.041 0.021 0.013

Lede1400 4 1.439 0.419 0.617 -0.097 0.176 0.235

Lede1697 3 1.048 0.183 0.350 0.000 0.000 0.000

Lede3366 3 1.242 0.315 0.433 0.349 -0.023 0.017

Lede3585 6 1.606 0.550 0.817 -0.235 0.061 0.103

Lede5172 3 1.506 0.485 0.900 -0.770 0.039 0.039

표 II-2-15. 물장군에서 개발된 microsatellite 좌위별 유전적 다양성 지수: 총 

대립인자(A), 대립인자 풍부도(AR), 이형접합자빈도 관측지(H0), 예측치(HE), 근

친계수(FIS), 및 FST와 RST

집단 별 유전적 다양성 지수를 관찰했을 때, 김포 집단은 위에서 설명했던 바

와 같이 한 개체밖에 없기 때문에 제대로 된 결과를 얻지 못하였다. 제주도와 강

화군에서 채집된 개체들의 경우, 제주도 집단의 개체들이 더 높은 유전적 다양성

을 보였다. FIS 의 경우, 두 집단 모두 0에 가까운 값을 보였다.

Population  ID A AR HE HO FIS

JE 0.3606 1.36 0.351 0.355 0.015

GA 0.23 1.23 0.225 0.235 -0.021

GI NA 1.7 0.350 0.700 NA

표 II-2-16. 물장군의 지역 집단 별 유전적 다양성 지수

제주도와 강화군의 집단 간에는 유전자 분화도가 크지는 않았으나 유의미한 

값(FST=0.078, RST=0.010, P-value<0.05)을 나타내었다. 김포 집단의 경우, 

제주도와 강화군과 비교했을 때 상대적으로 큰 유전자 분화도를 보였지만, 이는 

유의미하지 않았다(표 II-2-17). 
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JE GA GI

JE 0.010 -0.010

GA 0.078 0.137

GI 0.255 0.452

표 II-2-17. 각 지역 집단 간 유전적 분화 (Pairwise-FST, RST)

※FST 는 왼쪽 아래에 삼각형 모양으로, RST 는 오른쪽 위에 역삼각형 모양

으로 표시하였다. 유의미한 값의 경우 진하게 표시하였다(P-value<0.05).

그림 II-2-10. 국내 물장군 집단들에 대한 STRUCTURE 

결과(K=4)

STRUCTURE 분석을 통해 물장군의 집단 유전학적 구조를 살펴보고자 하였

다. 그 결과, 지역에 따라 나뉠 것이라 예상했던 것과는 다르게 K = 4에서 가장 

높은 확률 값을 나타냈으며, 제주도와 강화군 및 김포 지역 간의 뚜렷한 유전적 

구조는 관찰하기 어려웠다. 흥미로운 점은 올해 채집된 제주도 집단 내에서도 두 

개로 구분되는 집단 구조가 관찰되었다는 점이다. 제주도에서 채집된 개체들 중 

일부는 김포에서 채집된 개체와 유전적으로 더 유사하였으며, 나머지 제주지역의 

개체들은 강화군 집단과 더 유사한 집단 구조를 나타내었다. 인공증식개체들의 경

우에는 점선으로 나누어 따로 표시하였는데, 마찬가지로 강화군 집단과 유사한 집

단 구조를 보였다. 인공증식개체들의 경우에는 여러 개체들이 하나의 통일된 유전

형을 가지고 있어 따로 분화한 집단처럼 보이지만, 실제로는 한 개체로부터 인공

적으로 많은 개체들을 증식했기 때문에 각기 다른 개체라도 유전적으로는 거의 동

일한 형질을 가질 가능성이 높기 때문에 야생 물장군의 집단 유전학적 분석에서는 

분석된 개체 수만큼의 의미를 지니지 않는다는 점을 고려하였다(그림 II-2-10).

STRUCTURE 분석 결과로는 뚜렷한 유전적 구조를 관찰하기 어려웠다. 따라

서 AMOVA 분석은 지역에 따라 제주도와 강화군 집단을 각각의 그룹으로 나누어 
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진행하였다. 결과에 따르면, FST, RST 에 관계없이 유전적 변이 중 제주도와 강

화군 집단 간의 변이보다는 개체 간의 변이들이 더 많은 부분을 차지하고 있었다. 

지역 집단 간 유전적 분화도(FST) 및 STRUCTURE, AMOVA 결과들을 미루어 

볼 때, 강화군, 제주도 및 김포에 서식하고 있는 물장군 집단 간에는 유전적으로 

충분히 분화가 일어나지 않은 것으로 보여진다. 이러한 결과는 물장군 집단 간에 

지속적인 교류가 있어 발생한 결과라기보다는 짧은 시간 동안 급격히 개체수가 줄

어든 결과로 예상되어진다. 과거 물장군은 우리나라 전역에 서식하는 것으로 알려

져 있는데, 1990년대부터 현재까지는 채 30년이 안 될 정도로 진화적으로 매우 

짧은 시간이기 때문에 강화군과 제주도 집단 사이에 지리적 거리가 매우 멀더라도 

유사한 유전적 집단 구조를 보일 수 있다. 또 다른 원인으로 각 집단의 매우 작은 

유효 개체군의 크기는 유전자 부동에 의한 영향을 많이 받기 때문에 한 집단 내에

서도 개체 간의 변이가 커질 수 있는데, 이러한 영향으로 AMOVA에서 집단 간의 

유전적 분화보다는 개체 간의 유전적 변이가 더 많은 비중을 차지하고 있는 것으

로 보여진다.  

Source of variation

FST RST

d.f.
Percentage of

variation(%)
d.f.

Percentage of 

variation(%)

Among  groups 1 7 1 8

Among  populations 

within group
38 0 38 0

Among  individuals 

within population
40 93 40 92

표 II-2-18. 제주도와 강화군 집단으로 구분한 FST, RST 기반의 AMOVA test

▪ 해외 표본 확보 계획

한국의 서식하는 물장군 생물종인 Lethocerus deyrollei 의 경우에는, 세계생

물다양성정보기구인 GIBF (Global Biodiversity Information Facility, 

http://www.gbif.org/)에 따르면 일본, 한국, 중국 동부지역 등에 분포하고 있다고 

보고되었다. 특히 일본에서 이 종에 대한 연구가 많이 보고되었는데, 참고 문헌들

에 따르면 2000년도에 일본 고베 시(Kobe)의 효고 현(Hyogo prefecture)에서 

관찰 기록이 있으며(Hirai, T., and Hidaka, K., 2002), 같은 지역(효고 현)에서 

2010년에도 기록된 바 있다(Ohba, S., et al., 2012). 뿐만 아니라 2001년에도 

일본 오사카 부(Osaka)의 노세 초(Nose)의 미쿠사 산(Mt. Mikusa)에서도 보고
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JE GA GI

JE 0.010 -0.010

GA 0.078 0.137

GI 0.255 0.452

표 II-2-17. 각 지역 집단 간 유전적 분화 (Pairwise-FST, RST)

※FST 는 왼쪽 아래에 삼각형 모양으로, RST 는 오른쪽 위에 역삼각형 모양

으로 표시하였다. 유의미한 값의 경우 진하게 표시하였다(P-value<0.05).

그림 II-2-10. 국내 물장군 집단들에 대한 STRUCTURE 

결과(K=4)

STRUCTURE 분석을 통해 물장군의 집단 유전학적 구조를 살펴보고자 하였

다. 그 결과, 지역에 따라 나뉠 것이라 예상했던 것과는 다르게 K = 4에서 가장 

높은 확률 값을 나타냈으며, 제주도와 강화군 및 김포 지역 간의 뚜렷한 유전적 

구조는 관찰하기 어려웠다. 흥미로운 점은 올해 채집된 제주도 집단 내에서도 두 

개로 구분되는 집단 구조가 관찰되었다는 점이다. 제주도에서 채집된 개체들 중 

일부는 김포에서 채집된 개체와 유전적으로 더 유사하였으며, 나머지 제주지역의 

개체들은 강화군 집단과 더 유사한 집단 구조를 나타내었다. 인공증식개체들의 경

우에는 점선으로 나누어 따로 표시하였는데, 마찬가지로 강화군 집단과 유사한 집

단 구조를 보였다. 인공증식개체들의 경우에는 여러 개체들이 하나의 통일된 유전

형을 가지고 있어 따로 분화한 집단처럼 보이지만, 실제로는 한 개체로부터 인공

적으로 많은 개체들을 증식했기 때문에 각기 다른 개체라도 유전적으로는 거의 동

일한 형질을 가질 가능성이 높기 때문에 야생 물장군의 집단 유전학적 분석에서는 

분석된 개체 수만큼의 의미를 지니지 않는다는 점을 고려하였다(그림 II-2-10).

STRUCTURE 분석 결과로는 뚜렷한 유전적 구조를 관찰하기 어려웠다. 따라

서 AMOVA 분석은 지역에 따라 제주도와 강화군 집단을 각각의 그룹으로 나누어 
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진행하였다. 결과에 따르면, FST, RST 에 관계없이 유전적 변이 중 제주도와 강

화군 집단 간의 변이보다는 개체 간의 변이들이 더 많은 부분을 차지하고 있었다. 

지역 집단 간 유전적 분화도(FST) 및 STRUCTURE, AMOVA 결과들을 미루어 

볼 때, 강화군, 제주도 및 김포에 서식하고 있는 물장군 집단 간에는 유전적으로 

충분히 분화가 일어나지 않은 것으로 보여진다. 이러한 결과는 물장군 집단 간에 

지속적인 교류가 있어 발생한 결과라기보다는 짧은 시간 동안 급격히 개체수가 줄

어든 결과로 예상되어진다. 과거 물장군은 우리나라 전역에 서식하는 것으로 알려

져 있는데, 1990년대부터 현재까지는 채 30년이 안 될 정도로 진화적으로 매우 

짧은 시간이기 때문에 강화군과 제주도 집단 사이에 지리적 거리가 매우 멀더라도 

유사한 유전적 집단 구조를 보일 수 있다. 또 다른 원인으로 각 집단의 매우 작은 

유효 개체군의 크기는 유전자 부동에 의한 영향을 많이 받기 때문에 한 집단 내에

서도 개체 간의 변이가 커질 수 있는데, 이러한 영향으로 AMOVA에서 집단 간의 

유전적 분화보다는 개체 간의 유전적 변이가 더 많은 비중을 차지하고 있는 것으

로 보여진다.  

Source of variation

FST RST

d.f.
Percentage of

variation(%)
d.f.

Percentage of 

variation(%)

Among  groups 1 7 1 8

Among  populations 

within group
38 0 38 0

Among  individuals 

within population
40 93 40 92

표 II-2-18. 제주도와 강화군 집단으로 구분한 FST, RST 기반의 AMOVA test

▪ 해외 표본 확보 계획

한국의 서식하는 물장군 생물종인 Lethocerus deyrollei 의 경우에는, 세계생

물다양성정보기구인 GIBF (Global Biodiversity Information Facility, 

http://www.gbif.org/)에 따르면 일본, 한국, 중국 동부지역 등에 분포하고 있다고 

보고되었다. 특히 일본에서 이 종에 대한 연구가 많이 보고되었는데, 참고 문헌들

에 따르면 2000년도에 일본 고베 시(Kobe)의 효고 현(Hyogo prefecture)에서 

관찰 기록이 있으며(Hirai, T., and Hidaka, K., 2002), 같은 지역(효고 현)에서 

2010년에도 기록된 바 있다(Ohba, S., et al., 2012). 뿐만 아니라 2001년에도 

일본 오사카 부(Osaka)의 노세 초(Nose)의 미쿠사 산(Mt. Mikusa)에서도 보고
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되었다(Mukai, Y., et al., 2005). 이러한 기록들을 살펴보았을 때, 가장 최근까지 

보고가 되었던 고베 시의 효고 현에서 채집 가능성이 가장 높을 것으로 예상된다. 

그러나 일본에서도 L. deyrollei 종의 개체수가 단기간에 급격히 감소하여 2000

년에 일본 적색목록에 등록되었기 때문에, 한국에서와 마찬가지로 채집이 쉽지 않

을 것으로 예상된다. 

한국의 물장군(L. deyrollei)와 같은 속에 있는 종으로는 L. americanus, L. 

deyrollei, L. distinctifemur, L. indicus, L. medius, L. uhleri 등이 있다. L. 

americanus 는 북미와 캐나다 지역에 분포하고 있으며, L. Indicus 는 인도, 태

국, 미얀마, 베트남 등지에서 보고되었다. L. distinctifemur 는 호주에 분포하고 

있으며, L. uhleri 는 미국의 중, 북부 지방에 분포하는 것으로 보고되었다(그림 

II-2-11, 표 II-2-14). Lethocerus 속이 전세계적으로 넓게 분포하고 있음에도 

불구하고, 아직까지 Lethocerus 속 내의 L. deyrollei 종과 다른 종들 간의 유전

서열에 기반한 계통학적 관계에 대한 연구 결과가 충분치 않기 때문에, 근연종 간

의 연구를 위한 시료 확보가 필요할 것으로 보인다.

그림 II-2-11. Lethocerus 속의 국외 분포현황

(색깔들로 표시된 점들은 각기 다른 Lethocerus 종들의 분포를 나타냄)
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Genus Lethocerus Color Area

L. americanus 빨간색 미국의 북부지역, 캐나다

L. deyrollei 보라색 한국, 중국, 일본, 동인도차이나 반도 및 러시아 아무르 지역

L. distinctifemur 노란색 호주

L. Indicus 파란색 인도, 태국, 미얀마, 베트남

L. Medius 진한 녹색 캐리비안, 미국의 중, 북부 지역

L. uhleri 연두색 미국의 중, 북부 지역

표 II-2-19. Lethocerus 속의 국외 분포현황에 대한 정보(위의 지도에서 표시

된 색깔정보를 나타냄)

5) 결론

표 II-2-20. 물장군의 유전다양성 분석 결과

종   명 완료

여부
유전자 마커

확보 집단/

개체수

세부

책임자학   명 한국명

Lethocerus deyrollei 물장군 완료 microsatellite 3집단/41개체 원용진

- 멸종위기종인 물장군의 국내 개체군 유전자 분석을 진행하기 위해, 본 연구자들

은 김포시와 강화군 및 제주도 지역으로부터 총 41개체의 샘플을 확보하였다. 

특히, 강화군 및 내륙지역에서 야생 표본을 확보하기 위한 과정에서 어려움이 

많았는데, 이러한 원인으로 가뭄의 영향과 많은 농수로의 시멘트 교체가 물장군

의 서식지 감소와 관련이 있는 것으로 보인다. 

 - NGS 분석 데이터를 이용하여 63개의 후보군으로부터 개체 간의, 집단 간의 

변이를 보이는 10개의 microsatellite marker를 개발하였다. 

 

- 개발한 microsatellite marker를 이용하여 집단유전학적 분석을 실시한 결과, 

국내 물장군은 집단 내 낮은 유전적 다양성을 가지고 있는 것으로 나타났다. 이

는 짧은 시간 동안 급격한 개체군의 감소와 관련이 있을 것으로 보이며, 뿐만 

아니라 물장군 멸종위기종 복원을 위한 인공증식 개체들의 주기적인 방사도 영

향을 미쳤을 것으로 예상된다. 

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54



- 115 -

되었다(Mukai, Y., et al., 2005). 이러한 기록들을 살펴보았을 때, 가장 최근까지 

보고가 되었던 고베 시의 효고 현에서 채집 가능성이 가장 높을 것으로 예상된다. 

그러나 일본에서도 L. deyrollei 종의 개체수가 단기간에 급격히 감소하여 2000

년에 일본 적색목록에 등록되었기 때문에, 한국에서와 마찬가지로 채집이 쉽지 않

을 것으로 예상된다. 

한국의 물장군(L. deyrollei)와 같은 속에 있는 종으로는 L. americanus, L. 

deyrollei, L. distinctifemur, L. indicus, L. medius, L. uhleri 등이 있다. L. 

americanus 는 북미와 캐나다 지역에 분포하고 있으며, L. Indicus 는 인도, 태

국, 미얀마, 베트남 등지에서 보고되었다. L. distinctifemur 는 호주에 분포하고 

있으며, L. uhleri 는 미국의 중, 북부 지방에 분포하는 것으로 보고되었다(그림 

II-2-11, 표 II-2-14). Lethocerus 속이 전세계적으로 넓게 분포하고 있음에도 

불구하고, 아직까지 Lethocerus 속 내의 L. deyrollei 종과 다른 종들 간의 유전

서열에 기반한 계통학적 관계에 대한 연구 결과가 충분치 않기 때문에, 근연종 간

의 연구를 위한 시료 확보가 필요할 것으로 보인다.

그림 II-2-11. Lethocerus 속의 국외 분포현황

(색깔들로 표시된 점들은 각기 다른 Lethocerus 종들의 분포를 나타냄)
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Genus Lethocerus Color Area

L. americanus 빨간색 미국의 북부지역, 캐나다

L. deyrollei 보라색 한국, 중국, 일본, 동인도차이나 반도 및 러시아 아무르 지역

L. distinctifemur 노란색 호주

L. Indicus 파란색 인도, 태국, 미얀마, 베트남

L. Medius 진한 녹색 캐리비안, 미국의 중, 북부 지역

L. uhleri 연두색 미국의 중, 북부 지역

표 II-2-19. Lethocerus 속의 국외 분포현황에 대한 정보(위의 지도에서 표시

된 색깔정보를 나타냄)

5) 결론

표 II-2-20. 물장군의 유전다양성 분석 결과

종   명 완료

여부
유전자 마커

확보 집단/

개체수

세부

책임자학   명 한국명

Lethocerus deyrollei 물장군 완료 microsatellite 3집단/41개체 원용진

- 멸종위기종인 물장군의 국내 개체군 유전자 분석을 진행하기 위해, 본 연구자들

은 김포시와 강화군 및 제주도 지역으로부터 총 41개체의 샘플을 확보하였다. 

특히, 강화군 및 내륙지역에서 야생 표본을 확보하기 위한 과정에서 어려움이 

많았는데, 이러한 원인으로 가뭄의 영향과 많은 농수로의 시멘트 교체가 물장군

의 서식지 감소와 관련이 있는 것으로 보인다. 

 - NGS 분석 데이터를 이용하여 63개의 후보군으로부터 개체 간의, 집단 간의 

변이를 보이는 10개의 microsatellite marker를 개발하였다. 

 

- 개발한 microsatellite marker를 이용하여 집단유전학적 분석을 실시한 결과, 

국내 물장군은 집단 내 낮은 유전적 다양성을 가지고 있는 것으로 나타났다. 이

는 짧은 시간 동안 급격한 개체군의 감소와 관련이 있을 것으로 보이며, 뿐만 

아니라 물장군 멸종위기종 복원을 위한 인공증식 개체들의 주기적인 방사도 영

향을 미쳤을 것으로 예상된다. 
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- 강화군와 제주도 지역의 집단 간에는 유전적으로 유의미한 분화를 보였지만, 그 

값이 매우 낮아 충분히 분화했다고 보기 어려웠으며, STRUCTURE 및 

AMOVA 결과에서도 지역 집단 간의 변이보다는 집단에 상관없이 개체 간의 

변이의 비중이 더 크다는 것이 나타났다. 이러한 결과는 1990년대 이후 서식지 

파괴 및 수질오염으로 인한 급격한 개체 수 감소 및 집단의 크기 감소와 관련

이 있을 것으로 판단된다.

- 본 연구과제로부터 얻은 국내 멸종위기종인 물장군의 집단 내 유전적 다양성 

및 집단 구조에 대한 분석 결과들은 물장군 집단들의 현재 상황에 대한 이해뿐

만 아니라, 추후 복원을 위한 해결방법을 찾는 데 있어 중요한 기초자료로 사용

될 것이다. 
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  다. 붉은점모시나비 Parnassius bremeri

▣ 국명: 붉은점모시나비

▣ 영명: Red-spotted apollo butterfly

▣ 학명: Parnassius bremeri

▣ 멸종위기 II급

 ▣ 계통: 곤충강 나비목 호랑나비과

그림 II-2-12. 붉은점모시나비

▣ 생김새: 날개 편 길이 33-42mm. 몸은 검고, 앞가슴에 황갈색 털이 빽빽하

다. 날개는 흰 바탕에 검은 점과 붉은 점이 있는데, 뒷날개에 2개의 붉은 점이 

뚜렷하다. 특히 암컷 쪽에서 더 뚜렷하다. 앞날개 기부와 뒷날개가 검다. 근연종

인 모시나비와 닮았지만 더 크고 날개에 붉은 점이 있어 차이가 난다. 

▣ 서식지: 먹이식물인 기린초가 자라는 바위산이나 강가에 산다. 

▣ 먹이: 돌나물과의 ‘기린초’ Sedum속 기린초(Sedum Kamtschaticum), 가는

기린초(S. aizoon), 애기기린초(S. middendorffianum), 섬기린초(S. 

takesimense), 속리기린초(S. zokuriense) 

▣ 번식: 암컷은 먹이식물 주위의 마른 풀에 알을 낳고 알 상태로 겨울을 난 뒤, 

이른 봄에 애벌레가 성장한다. 5월초에 대부분 번데기가 된다. 성충은 연 1회, 

5-6월초에 나타난다. 

▣ 분포: 한반도에는 제주도와 울릉도를 뺀 전국에 국지적으로 분포하는데, 최근 

서식지가 급감하여, 경남북과 충북, 강원의 극히 일부 지역에만 분포한다. 국제

적으로 중국의 북동부 지역과 러시아 시베리아 부근에서 분포한다고 알려져 있

다.

[출처: 한국곤충생태도감, 한국나비도감]
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- 강화군와 제주도 지역의 집단 간에는 유전적으로 유의미한 분화를 보였지만, 그 

값이 매우 낮아 충분히 분화했다고 보기 어려웠으며, STRUCTURE 및 

AMOVA 결과에서도 지역 집단 간의 변이보다는 집단에 상관없이 개체 간의 

변이의 비중이 더 크다는 것이 나타났다. 이러한 결과는 1990년대 이후 서식지 

파괴 및 수질오염으로 인한 급격한 개체 수 감소 및 집단의 크기 감소와 관련

이 있을 것으로 판단된다.

- 본 연구과제로부터 얻은 국내 멸종위기종인 물장군의 집단 내 유전적 다양성 

및 집단 구조에 대한 분석 결과들은 물장군 집단들의 현재 상황에 대한 이해뿐

만 아니라, 추후 복원을 위한 해결방법을 찾는 데 있어 중요한 기초자료로 사용

될 것이다. 
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  다. 붉은점모시나비 Parnassius bremeri

▣ 국명: 붉은점모시나비

▣ 영명: Red-spotted apollo butterfly

▣ 학명: Parnassius bremeri

▣ 멸종위기 II급

 ▣ 계통: 곤충강 나비목 호랑나비과

그림 II-2-12. 붉은점모시나비

▣ 생김새: 날개 편 길이 33-42mm. 몸은 검고, 앞가슴에 황갈색 털이 빽빽하

다. 날개는 흰 바탕에 검은 점과 붉은 점이 있는데, 뒷날개에 2개의 붉은 점이 

뚜렷하다. 특히 암컷 쪽에서 더 뚜렷하다. 앞날개 기부와 뒷날개가 검다. 근연종

인 모시나비와 닮았지만 더 크고 날개에 붉은 점이 있어 차이가 난다. 

▣ 서식지: 먹이식물인 기린초가 자라는 바위산이나 강가에 산다. 

▣ 먹이: 돌나물과의 ‘기린초’ Sedum속 기린초(Sedum Kamtschaticum), 가는

기린초(S. aizoon), 애기기린초(S. middendorffianum), 섬기린초(S. 

takesimense), 속리기린초(S. zokuriense) 

▣ 번식: 암컷은 먹이식물 주위의 마른 풀에 알을 낳고 알 상태로 겨울을 난 뒤, 

이른 봄에 애벌레가 성장한다. 5월초에 대부분 번데기가 된다. 성충은 연 1회, 

5-6월초에 나타난다. 

▣ 분포: 한반도에는 제주도와 울릉도를 뺀 전국에 국지적으로 분포하는데, 최근 

서식지가 급감하여, 경남북과 충북, 강원의 극히 일부 지역에만 분포한다. 국제

적으로 중국의 북동부 지역과 러시아 시베리아 부근에서 분포한다고 알려져 있

다.

[출처: 한국곤충생태도감, 한국나비도감]
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1) 연구의 필요성

붉은점모시나비(Parnassius bremeri, 호랑나비과, 나비목)는 러시아, 한국, 중

국 등지에 발생하는 종으로 우리나라에서는 멸종위기야생동식물 2급으로 지정된 

보호종이다. 서식지는 주로 산지의 암반지대, 산지의 절개지, 강변의 암석지, 산 정

상부의 암반 등과 같이 양지바른 초원지대에 서식하며 먹이식물은 Sedum속의 기

린초, 가는기린초, 애기기린초, 섬기린초, 속리기린초 등으로 알려져 있다(Ko et 

al., 2004; Kim et al., 1999). 붉은점모시나비는 1980년대 18곳, 90년대 16곳 

그리고 200년 이후 단지 3곳이 보고되는 등 급격한 감소를 기록하고 있는 종으로

(Park and Kim, 1997; Ko et al., 2004), 현재 대략 강원도 삼척, 강원도 정선, 

경북 의성, 충북 옥천, 경남 거창, 경남 의령 및 경남 고성에서 발견되었다는 보고

가 있으나 이들 중 강원도 삼척 및 경남 의성에서 일정 개체군을 형성하고 있는 

것으로 알려져 있다(Kim et al., 2011a; 2011b). 특히 경북 의성의 경우 붉은점

모시나비의 패치 이동 패턴 연구과정에서 2011년 5월 일일 최대 개체군 크기는 

231마리로 보고된 바 있다(Kim et al., 2011a). 

붉은점모시나비가 속한 Parnassius속은 학자에 따라 약 7~8개의 아속으로 분

류되며 세계적으로 60종 정도가 발생한다고 알려져 있다(Wikipedia). 또한 고도

에 따라 날개색이 다른 특징을 갖고 있으며 국내에는 붉은점모시나비와 함께 모시

나비(P. stubbendorfii), 왕붉은점모시나비(P. nomion), 그리고 황모시나비(P. 

eversmanni)가 발생한다(국가생물종지식정보시스템). 그간 붉은점모시나비의 생

태, 메타개체군 이동양상, 기주식물, 대체서식처 연구 등 다양한 연구가 수행된 바 

있으나 (Park and Kim, 1997; Kim et al., 1999; Ko et al., 2004; Kim et al., 

2011a, 2011b, 2011c; Kim et al., 2012) 집단의 유전적 측면에서 연구는 전무

한 실정이다. 다만 Kim et al. (2009) 에 의해 완전 mitochondrial genome에 대

한 구성과 진화적 특징에 대해 보고된 바 있으며 붉은점모시나비 내 안점의 다형

성으로 cryptic species의 존재 여부를 분석하기 위한 DNA 바코드 연구가 수행

된 바 있다(이대암, 미발표 자료).

종의 멸종은 지구온난화, 서식처 파괴, 파편화 등 다양한 이유에 의해 촉발될 

수 있는데 이러한 재앙으로부터 종을 보호하기 위하여 해당 종의 서식처 내 이동

양상과 서식처 복원 연구, 도입 집단의 적응양상 연구 등이 필요하며 멸종위기종

의 현지 서식처 복원, 도입, 복원집단의 유전적 적절성 등 다양한 이유에서 집단 

유전학적 연구는 그 중요성이 있다고 할 수 있다. 특히 집단의 동형접합성

(Homozygosity) 정도 및 주변 집단과의 유전적 관련성(Genetic relationship)에 
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대한 연구는 멸종위기종의 장기적인 지속을 위해 반드시 연구되어야 할 분야로 이

를 위한 집단유전학적 연구가 필요한 실정이며 붉은점모시나비는 아시아 소수 국

가에서만 발견되고, 기후 변화를 예측할 수 있는 몇 안 되는 나비종으로 이에 대

한 연구는 이와 유사한 분포를 갖는 나비류의 보전을 위해 많은 시사점을 제공할 

수 있을 것으로 판단된다.  

2) 재료 및 방법

가) 표본 확보 전략

국내 개체군의 경우 문헌조사에 따르면 대략 강원도 삼척, 강원도 정선, 경북 

의성, 충북 옥천, 경남 거창, 경남 의령 및 경남 고성에서 발견되었다는 보고가 있

으나 이들 중 강원도 삼척 및 경남 의성에서만 일정 개체군 크기를 형성한다고 알

려져 있다. 붉은점모시나비의 국내 개체군의 유전적 다양성과 국내 개체군내/간 유

전적 특이성 규명을 위하여 7개 발생 지역 중 최소 2개 지역(삼척과 의성)을 중심

으로 40개체 이상을 확보할 수 있도록 채집하였다(그림 II-2-13).

        
그림 II-2-13. 붉은점모시나비 국내 분포도 

(녹색: 일정 개체군, 빨강: 극 소수 개체) 

  

  

국제적으로 붉은점모시나비는 중국 및 러시아에 발생한다고 알려져 있다

(Zakharov, 2001). 중국에서는 북동부의 산둥반도(Shandong), 헤이룽장

(Heilongjang) 근접 지역에서 발생하며, 러시아에서는 시베리아 남부의 자바이칼

(Transbaikalia), 아무르주(Amur), 연해주(Primorye) 및 사할린 쿠릴섬

(Kunashir Island)에 걸쳐 발생한다. 그러나 중국은 Parnassius에 속한 종들에 대한 
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1) 연구의 필요성

붉은점모시나비(Parnassius bremeri, 호랑나비과, 나비목)는 러시아, 한국, 중

국 등지에 발생하는 종으로 우리나라에서는 멸종위기야생동식물 2급으로 지정된 

보호종이다. 서식지는 주로 산지의 암반지대, 산지의 절개지, 강변의 암석지, 산 정

상부의 암반 등과 같이 양지바른 초원지대에 서식하며 먹이식물은 Sedum속의 기

린초, 가는기린초, 애기기린초, 섬기린초, 속리기린초 등으로 알려져 있다(Ko et 

al., 2004; Kim et al., 1999). 붉은점모시나비는 1980년대 18곳, 90년대 16곳 

그리고 200년 이후 단지 3곳이 보고되는 등 급격한 감소를 기록하고 있는 종으로

(Park and Kim, 1997; Ko et al., 2004), 현재 대략 강원도 삼척, 강원도 정선, 

경북 의성, 충북 옥천, 경남 거창, 경남 의령 및 경남 고성에서 발견되었다는 보고

가 있으나 이들 중 강원도 삼척 및 경남 의성에서 일정 개체군을 형성하고 있는 

것으로 알려져 있다(Kim et al., 2011a; 2011b). 특히 경북 의성의 경우 붉은점

모시나비의 패치 이동 패턴 연구과정에서 2011년 5월 일일 최대 개체군 크기는 

231마리로 보고된 바 있다(Kim et al., 2011a). 

붉은점모시나비가 속한 Parnassius속은 학자에 따라 약 7~8개의 아속으로 분

류되며 세계적으로 60종 정도가 발생한다고 알려져 있다(Wikipedia). 또한 고도

에 따라 날개색이 다른 특징을 갖고 있으며 국내에는 붉은점모시나비와 함께 모시

나비(P. stubbendorfii), 왕붉은점모시나비(P. nomion), 그리고 황모시나비(P. 
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대한 연구는 멸종위기종의 장기적인 지속을 위해 반드시 연구되어야 할 분야로 이
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수 있을 것으로 판단된다.  
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국내 개체군의 경우 문헌조사에 따르면 대략 강원도 삼척, 강원도 정선, 경북 
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으로 40개체 이상을 확보할 수 있도록 채집하였다(그림 II-2-13).

        
그림 II-2-13. 붉은점모시나비 국내 분포도 

(녹색: 일정 개체군, 빨강: 극 소수 개체) 

  

  

국제적으로 붉은점모시나비는 중국 및 러시아에 발생한다고 알려져 있다

(Zakharov, 2001). 중국에서는 북동부의 산둥반도(Shandong), 헤이룽장

(Heilongjang) 근접 지역에서 발생하며, 러시아에서는 시베리아 남부의 자바이칼

(Transbaikalia), 아무르주(Amur), 연해주(Primorye) 및 사할린 쿠릴섬

(Kunashir Island)에 걸쳐 발생한다. 그러나 중국은 Parnassius에 속한 종들에 대한 
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국외반출금지 규정이 있어 표본 확보가 어려운 상황이며, 러시아의 경우 붉은점모시나

비(P. bremeri)와 왕붉은점모시나비(P. nomion)종의 잡종(Hybridization)이 보고

된 바 있어(Zakharov, 2001) 향후 국내 집단과 국외 집단과의 비교는 어려울 것

으로 판단된다. 따라서 붉은점모시나비의 국외 표본 확보는 국외 기관과 공식적 협

력관계를 구축해야만 표본확보가 가능할 것이며 최소 수년의 시간이 필요할 것이

다. 

나) 유전자 분석 범위

붉은점모시나비의 국내 집단 내 유전적 다양성 분석을 위하여 Next 

Generation Sequencing (NGS) 방법을 통하여 10개 이상의 유효한 

microsatellite 유전자 좌위를 개발하였다. 또한, 확보된 붉은점모시나비의 종 확인

(species identification)을 위하여 미토콘드리아 유전체 내 COI(바코드영역) 유

전자 일부분을 분석하였고, 집단 별 형태적 특성의 차이를 확인하기 위하여 붉은

점모시나비 성충의 날개편 길이를 집단별 비교하였다.

다) 종 확인을 위한 COI (바코드영역)유전자 및 형태 분석

DNA 추출은 붉은점모시나비 다리(1~2개)에서 DNeasy Blood and Tissue 

Kit (Qiagen, USA)를 이용하였으며(표 II-2-21), 유전자 증폭은 Folmer et al. 

(1995)이 개발한 프라이머를 이용하여 각 개체별 유전자를 증폭 후 양방향에 대

한 염기서열을 확보하였다. 이후 40개체에 대한 haplotype을 분석하고 각 타입과 

GenBank에 기 등록된 Parnassius 종의 동일 영역 염기서열을 확보 후 pairwise 

비교를 수행하였다. 또한, 형태적 분류를 위하여 형태분류를 수행하며, 각 집단 별 

형태적 차이의 유무를 확인하기 위하여 앞날개 길이를 측정하여 집단 별 비교하였

다. 집단별 평균값의 차이를 위하여 JMP software (SAS)를 이용하여 통계분석

을 수행하였다.

분석마커 Primer Primer sequence

COI
LCO1490 GGT CAA CAA ATC ATA AAG ATA TTG G

HCO2198 TAA ACT TCA GGG TGA CCA AAA AAT CA

표 II-2-21. 붉은점모시나비 종확인 분석을 위해 사용된 primer 정보

라) Microsatellite 개발 및 분석

- 붉은점모시나비 NGS 분석을 통하여 확보한 유전체 서열로부터 QDD 프로그램

을 이용하여 적절한 microsatellite 영역을 탐색하고, 이를 증폭하는 프라이머
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를 개발하여 10개 이상의 유효한 다양성이 높은 마커를 확인하였다.

- 성공적인 증폭을 보이는 프라이머 세트를 10개 이상 선별한 후, 한 쪽 프라이

머에 형광염료(FAM, HEX, TET 등)로 표지하여 PCR을 수행한 후 

genotyping을 실시하였다. 

- 유전자형 분석은 Arlequin 3.5(Excoffier and Lischer, 2010) 및 Genepop 

4.2.1 (Raymond and Rousset, 1995; Rousset, 2008)을 이용하여 유전자 

좌위별 이형접합도(heterozygosity)의 관찰값(HO)과 하디-바인베르크 평형

(HWE)상태에서의 예측값(HE)을 계산하였다. 각 집단의 유전적 다양성을 나타

내는 유효개체군 크기(effective population size)는 NeEstimator v 2.01에 

의해 측정되었으며, 각 집단의 병목현상에 대한 여부는 Bottleneck v1.2.02에

서 Wilcoxon test를 사용하여 구하였다. 또한 전체적인 유전적 분화에 의한 집

단의 구조를 파악하기 위하여 Structure v2.3.4를 이용하였다. 집단 간 유전적 

분화는 FST와 RST값을 계산하였으며, 유의성 분석은 Arleauin 3.5 프로그램을 

이용하여 분석하였다. Inbreeding coefficient(FIS)는 FSTAT 2.9.3.2(Goudet, 

1995)를 이용하여 계산하였다.  

3) 실험 방법

- DNA 추출은 비침습적 방법에 의해 수집된 발가락 시료에서 DNeasy Blood 

and Tissue Kit (Qiagen, USA)을 사용한다. 

- 기존 연구 사업으로 얻어진 유전체 서열로부터 적절한 부위의 microsatellite 

유전부위들을 탐색하고 이를 증폭하는 프라이머를 개발하여 10개 이상의 유효

한 다양성이 높은 마커를 확인한다. 

- 성공적으로 증폭되는 프라이머 세트를 10개 이상 선별한 후, 한 쪽 프라이머에 

형광염료(FAM, HEX, TET 등)를 표지하여 PCR을 수행하고 ABI3130으로 

genotyping을 실시한다. 

- Genotype 데이터는 STRUCTURE (Pritchard et al., 2000)를 통해 집단의 

유전적 집단구조를 살펴보고, GENEALEX, ARLEQUIN 등의 컴퓨터 프로그램

을 통해 맹꽁이 집단 사이의 유전적 분화도와 패턴, 다양성 등을 분석한다.
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4) 결과 및 고찰

가) 시료 확보

최소 2개 지역, 40개체 이상의 붉은점모시나비 확보를 위하여 3개 지역(강원

도 삼척, 경북 의성, 충북 영동)을 채집 대상지로 선정하였고 각 해당 환경청에 포

획허가서를 제출하고 허가 받은 후 붉은점모시나비 생체를 채집하였다. 채집 후 5

일 내 포획신고서를 제출하여 멸종위기 야생생물의 포획에 대한 신고를 마무리하

였다. 현재 강원도 삼척시 일대에서 20개체, 경상북도 의성에서 10개체, 충청북도 

영동군에서 10개체를 포획하여 총 3개 지역 40개체에 대한 표본 확보를 완료하였

다(표 II-2-22). 

채집 지역 채집 개체수 채집 날짜

1 강원도 삼척 20개체
2015. 06. 22

2015. 06. 23

2 경북 의성 10개체 2015. 06. 10

3 충북 영동 10개체 2015. 06. 19

표 II-2-22. 붉은점모시나비의 채집 정보

나) 종 확인을 위한 COI (바코드영역)유전자 및 형태 분석

국내 분포하는 붉은점모시나비 집단에 대한 COI(바코드영역)유전자 분석 결

과, 총 9개 haplotype일 확인되었다. 이들 개체간 염기변이율은 최소 0.152%(1 

bp), 최대 0.608%(4 bp) 차이로 모두 1% 미만의 낮은 염기변이율을 나타냈다. 

반면, Parnassius 속 다른 종과 비교결과, P. stubbendorfii 와 최소 5.319%(35 

bp), P. nomion과 최소 4.103%(27 bp) 차이가 남을 확인하였으며, 이러한 결과

는 본 연구에서 분석된 40개체는 DNA 측면에서 모두 붉은점모시나비 1종임을 나

타냈다(표 II-2-23).
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표 II-2-23.  붉은점모시나비 haplotype 및 Parnassius 속 종간의 염기서열 

짝 비교

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

1 PBBAR1 - 0.152 0.456 0.152 0.152 0.152 0.152 0.304 0.152 5.471 4.255

2 PBBAR2 1 - 0.608 0.304 0.304 0.304 0.304 0.456 0.304 5.319 4.407

3 PBBAR3 3 4 - 0.304 0.304 0.608 0.608 0.456 0.608 5.623 4.407

4 PBBAR4 1 2 2 - 0.304 0.304 0.304 0.152 0.304 5.623 4.407

5 PBBAR5 1 2 2 2 - 0.304 0.304 0.456 0.304 5.319 4.103

6 PBBAR6 1 2 4 2 2 - 0.304 0.456 0.304 5.623 4.407

7 PBBAR7 1 2 4 2 2 2 - 0.456 0.304 5.471 4.103

8 PBBAR8 2 3 3 1 3 3 3 - 0.456 5.775 4.559

9 PBBAR9 1 2 4 2 2 2 2 3 - 5.319 4.103

10 P. 
stubbendorfii 36 35 37 37 35 37 36 38 35 - 6.383

11 P. nomion 28 29 29 29 27 29 27 30 27 42 -

Number above the diagonal are mean distance values numbers below the diagonal are absolute distance 
values.

국내 3개 집단에서 확보한 40개체에 대해 일반적으로 나비류 종의 형태적 특

성으로 규명을 위해 측정되는 알려진 앞날개 길이, 날개바탕색, 외연부의 검은띠무

늬 등의 형태 분류를 수행한 결과, 모두 붉은점모시나비로 동정되었다. 각 집단간 

형태적 차이 유무를 확인하기 위하여 가장 손쉽게 측정할 수 있는 앞날개 길이를 

측정하였으며, 측정에는 통계적 유의성을 분석하기 위하여 개체수가 적은 암컷은 

제외하고 수컷만 측정하여 비교하였다. 그 결과, 경북 의성 집단은 총 10개체 중 

수컷 9개체에 대해 측정하였으며, 약 37 ~ 45 mm의 범주로 확인하였고, 강원도 

삼척 집단은 총 20개체 중 수컷 16개체에 대해 측정한 결과, 약 35 ~ 39 mm, 

충북 영동 집단은 약 37 ~ 42 mm 범주로 확인하였다. 각 집단 간 앞날개 길이

의 평균은 경북 의성 41 mm, 강원도 삼척 37 mm, 충북 영동 39 mm로 확인하

였다. 영동과 의성은 유사한 가운데 강원도 삼척이 가장 짧은 앞날개편 길이를 보

유함을 나타냈고, 집단간 평균 값의 차이는 통계적으로 유의함을 확인하였다(p < 

0.0001)(그림 II-2-14).
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4) 결과 및 고찰

가) 시료 확보

최소 2개 지역, 40개체 이상의 붉은점모시나비 확보를 위하여 3개 지역(강원

도 삼척, 경북 의성, 충북 영동)을 채집 대상지로 선정하였고 각 해당 환경청에 포

획허가서를 제출하고 허가 받은 후 붉은점모시나비 생체를 채집하였다. 채집 후 5

일 내 포획신고서를 제출하여 멸종위기 야생생물의 포획에 대한 신고를 마무리하

였다. 현재 강원도 삼척시 일대에서 20개체, 경상북도 의성에서 10개체, 충청북도 

영동군에서 10개체를 포획하여 총 3개 지역 40개체에 대한 표본 확보를 완료하였

다(표 II-2-22). 

채집 지역 채집 개체수 채집 날짜

1 강원도 삼척 20개체
2015. 06. 22

2015. 06. 23

2 경북 의성 10개체 2015. 06. 10

3 충북 영동 10개체 2015. 06. 19

표 II-2-22. 붉은점모시나비의 채집 정보

나) 종 확인을 위한 COI (바코드영역)유전자 및 형태 분석

국내 분포하는 붉은점모시나비 집단에 대한 COI(바코드영역)유전자 분석 결

과, 총 9개 haplotype일 확인되었다. 이들 개체간 염기변이율은 최소 0.152%(1 

bp), 최대 0.608%(4 bp) 차이로 모두 1% 미만의 낮은 염기변이율을 나타냈다. 

반면, Parnassius 속 다른 종과 비교결과, P. stubbendorfii 와 최소 5.319%(35 

bp), P. nomion과 최소 4.103%(27 bp) 차이가 남을 확인하였으며, 이러한 결과

는 본 연구에서 분석된 40개체는 DNA 측면에서 모두 붉은점모시나비 1종임을 나

타냈다(표 II-2-23).
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표 II-2-23.  붉은점모시나비 haplotype 및 Parnassius 속 종간의 염기서열 

짝 비교

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

1 PBBAR1 - 0.152 0.456 0.152 0.152 0.152 0.152 0.304 0.152 5.471 4.255

2 PBBAR2 1 - 0.608 0.304 0.304 0.304 0.304 0.456 0.304 5.319 4.407

3 PBBAR3 3 4 - 0.304 0.304 0.608 0.608 0.456 0.608 5.623 4.407

4 PBBAR4 1 2 2 - 0.304 0.304 0.304 0.152 0.304 5.623 4.407

5 PBBAR5 1 2 2 2 - 0.304 0.304 0.456 0.304 5.319 4.103

6 PBBAR6 1 2 4 2 2 - 0.304 0.456 0.304 5.623 4.407

7 PBBAR7 1 2 4 2 2 2 - 0.456 0.304 5.471 4.103

8 PBBAR8 2 3 3 1 3 3 3 - 0.456 5.775 4.559

9 PBBAR9 1 2 4 2 2 2 2 3 - 5.319 4.103

10 P. 
stubbendorfii 36 35 37 37 35 37 36 38 35 - 6.383

11 P. nomion 28 29 29 29 27 29 27 30 27 42 -

Number above the diagonal are mean distance values numbers below the diagonal are absolute distance 
values.

국내 3개 집단에서 확보한 40개체에 대해 일반적으로 나비류 종의 형태적 특

성으로 규명을 위해 측정되는 알려진 앞날개 길이, 날개바탕색, 외연부의 검은띠무

늬 등의 형태 분류를 수행한 결과, 모두 붉은점모시나비로 동정되었다. 각 집단간 

형태적 차이 유무를 확인하기 위하여 가장 손쉽게 측정할 수 있는 앞날개 길이를 

측정하였으며, 측정에는 통계적 유의성을 분석하기 위하여 개체수가 적은 암컷은 

제외하고 수컷만 측정하여 비교하였다. 그 결과, 경북 의성 집단은 총 10개체 중 

수컷 9개체에 대해 측정하였으며, 약 37 ~ 45 mm의 범주로 확인하였고, 강원도 

삼척 집단은 총 20개체 중 수컷 16개체에 대해 측정한 결과, 약 35 ~ 39 mm, 

충북 영동 집단은 약 37 ~ 42 mm 범주로 확인하였다. 각 집단 간 앞날개 길이

의 평균은 경북 의성 41 mm, 강원도 삼척 37 mm, 충북 영동 39 mm로 확인하

였다. 영동과 의성은 유사한 가운데 강원도 삼척이 가장 짧은 앞날개편 길이를 보

유함을 나타냈고, 집단간 평균 값의 차이는 통계적으로 유의함을 확인하였다(p < 

0.0001)(그림 II-2-14).

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54



- 125 -

그림 II-2-14. 붉은점모시나비 성충 앞날개 길이(좌) 및 집단 별 평균값 비교

(우)

다) Microsatellite 개발 및 분석

▪ 유전체 서열 확보 및 microsatellite 유전자 좌위 선정

QDD 프로그램 패키지를 이용하여 붉은점모시나비 유전체 서열로부터 적절한 

microsatellite를 탐색한 결과, di- 1,923개, tri- 3,726개, tetra- 1,139개, 

penta- 226개, hexa-30개로 총 7,044개의 microsatellite 후보 유전자 좌위를 

발견하였다. 이중에서 단일반복서열이 혼합된 위를 제외하고, di-, tri-를 가진 유

전자 자위 후보군 중에서 primer design이 가능하고, 안정된 증폭 효율을 나타낸 

12개의 유전자 좌위를 선정하였다(표 II-2-24). 
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Locus Primer sequence (5‘ - 3’) GC Motifs Repeat
Expect 
size

Mini 
size

18 ATGTTTGTAGCTTATGTTCT 30 AT 42 190 106
　 GAAATGCCAAAAATTTTGAG 30 　 　 　 　
37 ATAAATCGTCTTTAAGAGGG 35 AT 37 236 162
　 TTAGATTTCCGAAAAGTCAT 30 　 　 　 　
65 ATTTGCAGTAGTATTCATGT 30 ATT 9 290 263
　 ACTATGGCAAATATCCAATT 30 　 　 　 　

1218 TGAAATTATAAGAGCGAGTT 30 AG 27 255 201
　 GCTTATTATTGCACATTTCA 30 　 　 　 　

8095 AGATATGTAATGTCCGAAAG 35 AAT 13 236 197
　 TAAACATGTGTAGTTGGAAA 30 　 　 　 　

36120 TTTACTACCAACCTTAACTG 35 AT 43 284 198
　 TCACTCATTTAAATAGCGAT 30 　 　 　 　

58365 AGTGGATAAAACCGAAATAA 30 AAT 10 103 73
　 GTGTGATAGTTGTGGAATAT 35 　 　 　 　

60526 TGTAGGATTACCGTTAAATC 35 AT 42 285 201
　 ATATACTAATTGGGGTGTCT 35 　 　 　 　

90873 CTAGATTATGACGAAACAGT 35 AC 27 200 146
　 GTAAATTGTTCCTCTCGTAT 35 　 　 　 　

290815 AGCAGGTATTAATTGGATAC 35 AC 28 240 184
　 AATATTGTGTATGTTTGCAC 30 　 　 　 　

312299 CTTATCAGCTTATCACAACT 35 GT 32 277 213
　 TCAATAGTACGAGTCATTTC 35 　 　 　 　

144310 GCCAGATTGTTAAAATTGTT 30 AAT 10 273 243
　 CTATGTAAAAAGTGGGAGAA 35 　 　 　 　

표 II-2-24. 12개 microsatellite 유전자 좌위의 primer 염기서열 및 motif 정보

▪ Microsatellite 유전자 좌위별 유전적 다양성

총 3개의 집단 40개체에 대해 microsatellite 12개 유전자 좌위에 대한 분석

을 완료하였다(표 II-2-25). 전체 12개 locus에서 유전자 좌위별 대립유전자는 

최소 6개(65)에서 최대 22개(312299)의 대립유전자가 관찰되었으며, 이들의 유

전적 다양성은 0.4766 ~ 0.8981 범주로 전체 평균 0.702로 높은 수준이었으며, 

locus 290815에서 가장 높은 다양성을 확인하였다. 이형접합자 관측치는 

0.500(37)에서 1.000 (18, 1218, 60526) 범주이며, 이형접합자 예측치는 

0.487(37)에서 0.905 (290815)까지 나타났다. 전체적으로 낮은 FIS 값을 나타내

었으나, Hardy-Weinberg equilibrium에서 유의미하게 벗어나는 유전자 좌위는 

없었다. 집단의 분화도를 나타내는 FST와 RST는 모두“144310” 유전자 좌위에

서 가장 낮은 수치(-0.002 및 –0.073)를 나타내어 집단 간 상당한 분화를 갖는 

유전자 좌위로 추정된다.
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penta- 226개, hexa-30개로 총 7,044개의 microsatellite 후보 유전자 좌위를 

발견하였다. 이중에서 단일반복서열이 혼합된 위를 제외하고, di-, tri-를 가진 유

전자 자위 후보군 중에서 primer design이 가능하고, 안정된 증폭 효율을 나타낸 

12개의 유전자 좌위를 선정하였다(표 II-2-24). 
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Locus Primer sequence (5‘ - 3’) GC Motifs Repeat
Expect 
size

Mini 
size

18 ATGTTTGTAGCTTATGTTCT 30 AT 42 190 106
　 GAAATGCCAAAAATTTTGAG 30 　 　 　 　
37 ATAAATCGTCTTTAAGAGGG 35 AT 37 236 162
　 TTAGATTTCCGAAAAGTCAT 30 　 　 　 　
65 ATTTGCAGTAGTATTCATGT 30 ATT 9 290 263
　 ACTATGGCAAATATCCAATT 30 　 　 　 　

1218 TGAAATTATAAGAGCGAGTT 30 AG 27 255 201
　 GCTTATTATTGCACATTTCA 30 　 　 　 　

8095 AGATATGTAATGTCCGAAAG 35 AAT 13 236 197
　 TAAACATGTGTAGTTGGAAA 30 　 　 　 　

36120 TTTACTACCAACCTTAACTG 35 AT 43 284 198
　 TCACTCATTTAAATAGCGAT 30 　 　 　 　

58365 AGTGGATAAAACCGAAATAA 30 AAT 10 103 73
　 GTGTGATAGTTGTGGAATAT 35 　 　 　 　

60526 TGTAGGATTACCGTTAAATC 35 AT 42 285 201
　 ATATACTAATTGGGGTGTCT 35 　 　 　 　

90873 CTAGATTATGACGAAACAGT 35 AC 27 200 146
　 GTAAATTGTTCCTCTCGTAT 35 　 　 　 　

290815 AGCAGGTATTAATTGGATAC 35 AC 28 240 184
　 AATATTGTGTATGTTTGCAC 30 　 　 　 　

312299 CTTATCAGCTTATCACAACT 35 GT 32 277 213
　 TCAATAGTACGAGTCATTTC 35 　 　 　 　

144310 GCCAGATTGTTAAAATTGTT 30 AAT 10 273 243
　 CTATGTAAAAAGTGGGAGAA 35 　 　 　 　

표 II-2-24. 12개 microsatellite 유전자 좌위의 primer 염기서열 및 motif 정보

▪ Microsatellite 유전자 좌위별 유전적 다양성

총 3개의 집단 40개체에 대해 microsatellite 12개 유전자 좌위에 대한 분석

을 완료하였다(표 II-2-25). 전체 12개 locus에서 유전자 좌위별 대립유전자는 

최소 6개(65)에서 최대 22개(312299)의 대립유전자가 관찰되었으며, 이들의 유

전적 다양성은 0.4766 ~ 0.8981 범주로 전체 평균 0.702로 높은 수준이었으며, 

locus 290815에서 가장 높은 다양성을 확인하였다. 이형접합자 관측치는 

0.500(37)에서 1.000 (18, 1218, 60526) 범주이며, 이형접합자 예측치는 

0.487(37)에서 0.905 (290815)까지 나타났다. 전체적으로 낮은 FIS 값을 나타내

었으나, Hardy-Weinberg equilibrium에서 유의미하게 벗어나는 유전자 좌위는 

없었다. 집단의 분화도를 나타내는 FST와 RST는 모두“144310” 유전자 좌위에

서 가장 낮은 수치(-0.002 및 –0.073)를 나타내어 집단 간 상당한 분화를 갖는 

유전자 좌위로 추정된다.
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Locus A AR FIS HO HE FST RST Diversity PIC

18 13 8.156 -0.167 1.000 0.862 0.027 0.113* 0.8625 0.8479

37 10 4.773 -0.042 0.500 0.487 0.009 -0.011 0.4766 0.4604

65 6 3.825 -0.525 0.983 0.654 0.042 0.014 0.6531 0.5904

1218 17 9.684 -0.151 1.000 0.872 0.033* 0.169 0.8781 0.8681

8095 16 8.080 -0.126 0.883 0.853 0.048* 0.077 0.8156 0.7997

36120 14 7.692 -0.036 0.833 0.843 0.032 -0.014 0.8275 0.8101

58365 15 7.011 -0.100 0.867 0.787 0.063* 0.209 0.7966 0.7717

60526 12 7.217 -0.200 1.000 0.832 0.003 -0.012 0.8266 0.8060

90873 12 6.910 -0.225 0.967 0.797 0.014 0.023 0.7932 0.7675

290815 16 9.634  0.017 0.900 0.905 0.033* 0.151* 0.8981 0.8896

312299 22 9.716 -0.094 0.917 0.880 0.061* 0.033 0.8706 0.8599

144310 11 6.599 0.117 0.725 0.740 -0.002 -0.073 0.7502 0.7280

표 II-2-25. 12개 microsatellite locus의 유전적 다양성 정보: 총 대립유전자

(A), 대립유전자 풍부도(AR), 근친계수(FIS), 이형접합자빈도 관측치(HO)와 예측

치(HE), 유전적 분화도(FST, RST)

▪ 집단 간 유전적 다양성 비교

국내 3개 집단에 대한 집단 간 유전적 다양성을 분석하였다(표 II-2-26). 집

단별 유전자 좌위별 대립유전자는 강원도 삼척이 43개로 상대적으로 높은 대립유

전자를 보유한 집단으로 확인하였으며, 나머지 경북 의성과 충북 영동은 각각 19 

및 17개를 보유함을 확인하였다. 이형접합자 빈도의 경우 충북 영동 집단에서 

0.84722로 가장 낮은 수치를 나타냈으며, 경북 의성 집단이 0.90556으로 가장 

높게 나타났다. 집단 별 FIS (근친계수)를 비교한 결과, 세 집단 모두 –값으로 전

반적으로 낮은 수치를 나타냈으며, 그 중 경북 의성 집단이 -0.155로 가장 낮은 

근친계수를 나타냄을 확인하였다. 각 집단별 유전적 병목현상의 가능성에 대한 측

정 결과, 어떠한 유의성도 보이지 않았으며, mode shift (allele class 

distribution) test에서 모두 정상적인 L 형태의 대립유전자 분포를 보이는 것으로 

나타내어 세 집단은 유전적 병목현상에 대한 가능성은 나타나지 않음을 확인하였

다. 유효집단 크기는 강원도 삼척 12.9, 경북 의성 8.9, 충북 영동 9.8로 많은 개

체가 분석된 강원도 삼척 집단에서 상대적으로 높게 나타났다.
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그림 II-2-15. Structure 프로그램으로 분석한 개체군 구조(K=2)

표 II-2-26. 집단 별 유전적 다양성 정보: 총 대립유전자(A), 근친계수(FIS), 대
립유전자 풍부도(AR), 이형접합자빈도 관측치(HO)와 예측치(HE), 유효집단 크기
(Ne), Bottleneck-Wilcoxon test, Bottleneck-mode shift (allele class 
distribution) test

Pop (ID) N A AR FIS HO HE Ne (CI) Bottleneck Mode

강원도 삼척 20 43 7.085 -0.129 0.89101 0.79208 12.9 
(6.8-205.8) 0.46973 L-shaped

경북 의성 10 19 6.668 -0.155 0.90556 0.79018 8.6 
(4.8-82) 0.96973 L-shaped

충북 영동 10 17 7.130 -0.121 0.84722 0.76045 9.8 
(5.0-∞) 0.38037 L-shaped

▪ 개체군의 유전적 구조 분석

붉은점모시나비 40개체 전체에 대한 유전적 구조를 설명하기 위해 3개 개체군들

에 대한 Structure 분석 결과, 2개의 유전자 그룹(Delta K=0.128822)으로 나뉘

는 것을 확인하였다(그림 II-2-15; 표 II-2-27). 

표 II-2-27. Structure Harvester 결과

K Reps Mean LnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) |Ln''(K)| Delta K

1 10 -1995.05 0.959456 — — —

2 10 -2001.85 9.625689 -6.8 1.24 0.128822

3 10 -2009.89 19.27079 -8.04 — —

▪ 집단간 유전적 분화도 및 변이 비교

세 집단에 대한 microsatellite 유전자 좌위를 이용한 세 집단의 유전적 분화

도를 비교하기 위하여 집단 간 FST와 RST를 측정하였다(표 II-2-28). 그 결과, 

FST의 경우 세 집단 간 통계적으로 유의한 유전적 분화를 나타냈으며, RST의 경우 

강원도 삼척 집단이 다른 두 집단(경북 의성과 충북 영동)과 통계적으로 유의한 

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54



- 127 -

Locus A AR FIS HO HE FST RST Diversity PIC

18 13 8.156 -0.167 1.000 0.862 0.027 0.113* 0.8625 0.8479

37 10 4.773 -0.042 0.500 0.487 0.009 -0.011 0.4766 0.4604

65 6 3.825 -0.525 0.983 0.654 0.042 0.014 0.6531 0.5904

1218 17 9.684 -0.151 1.000 0.872 0.033* 0.169 0.8781 0.8681

8095 16 8.080 -0.126 0.883 0.853 0.048* 0.077 0.8156 0.7997

36120 14 7.692 -0.036 0.833 0.843 0.032 -0.014 0.8275 0.8101

58365 15 7.011 -0.100 0.867 0.787 0.063* 0.209 0.7966 0.7717

60526 12 7.217 -0.200 1.000 0.832 0.003 -0.012 0.8266 0.8060

90873 12 6.910 -0.225 0.967 0.797 0.014 0.023 0.7932 0.7675

290815 16 9.634  0.017 0.900 0.905 0.033* 0.151* 0.8981 0.8896

312299 22 9.716 -0.094 0.917 0.880 0.061* 0.033 0.8706 0.8599

144310 11 6.599 0.117 0.725 0.740 -0.002 -0.073 0.7502 0.7280

표 II-2-25. 12개 microsatellite locus의 유전적 다양성 정보: 총 대립유전자

(A), 대립유전자 풍부도(AR), 근친계수(FIS), 이형접합자빈도 관측치(HO)와 예측

치(HE), 유전적 분화도(FST, RST)

▪ 집단 간 유전적 다양성 비교

국내 3개 집단에 대한 집단 간 유전적 다양성을 분석하였다(표 II-2-26). 집

단별 유전자 좌위별 대립유전자는 강원도 삼척이 43개로 상대적으로 높은 대립유

전자를 보유한 집단으로 확인하였으며, 나머지 경북 의성과 충북 영동은 각각 19 

및 17개를 보유함을 확인하였다. 이형접합자 빈도의 경우 충북 영동 집단에서 

0.84722로 가장 낮은 수치를 나타냈으며, 경북 의성 집단이 0.90556으로 가장 

높게 나타났다. 집단 별 FIS (근친계수)를 비교한 결과, 세 집단 모두 –값으로 전

반적으로 낮은 수치를 나타냈으며, 그 중 경북 의성 집단이 -0.155로 가장 낮은 

근친계수를 나타냄을 확인하였다. 각 집단별 유전적 병목현상의 가능성에 대한 측

정 결과, 어떠한 유의성도 보이지 않았으며, mode shift (allele class 

distribution) test에서 모두 정상적인 L 형태의 대립유전자 분포를 보이는 것으로 

나타내어 세 집단은 유전적 병목현상에 대한 가능성은 나타나지 않음을 확인하였

다. 유효집단 크기는 강원도 삼척 12.9, 경북 의성 8.9, 충북 영동 9.8로 많은 개

체가 분석된 강원도 삼척 집단에서 상대적으로 높게 나타났다.

- 128 -

그림 II-2-15. Structure 프로그램으로 분석한 개체군 구조(K=2)

표 II-2-26. 집단 별 유전적 다양성 정보: 총 대립유전자(A), 근친계수(FIS), 대
립유전자 풍부도(AR), 이형접합자빈도 관측치(HO)와 예측치(HE), 유효집단 크기
(Ne), Bottleneck-Wilcoxon test, Bottleneck-mode shift (allele class 
distribution) test

Pop (ID) N A AR FIS HO HE Ne (CI) Bottleneck Mode

강원도 삼척 20 43 7.085 -0.129 0.89101 0.79208 12.9 
(6.8-205.8) 0.46973 L-shaped

경북 의성 10 19 6.668 -0.155 0.90556 0.79018 8.6 
(4.8-82) 0.96973 L-shaped

충북 영동 10 17 7.130 -0.121 0.84722 0.76045 9.8 
(5.0-∞) 0.38037 L-shaped

▪ 개체군의 유전적 구조 분석

붉은점모시나비 40개체 전체에 대한 유전적 구조를 설명하기 위해 3개 개체군들

에 대한 Structure 분석 결과, 2개의 유전자 그룹(Delta K=0.128822)으로 나뉘

는 것을 확인하였다(그림 II-2-15; 표 II-2-27). 

표 II-2-27. Structure Harvester 결과

K Reps Mean LnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) |Ln''(K)| Delta K

1 10 -1995.05 0.959456 — — —

2 10 -2001.85 9.625689 -6.8 1.24 0.128822

3 10 -2009.89 19.27079 -8.04 — —

▪ 집단간 유전적 분화도 및 변이 비교

세 집단에 대한 microsatellite 유전자 좌위를 이용한 세 집단의 유전적 분화

도를 비교하기 위하여 집단 간 FST와 RST를 측정하였다(표 II-2-28). 그 결과, 

FST의 경우 세 집단 간 통계적으로 유의한 유전적 분화를 나타냈으며, RST의 경우 

강원도 삼척 집단이 다른 두 집단(경북 의성과 충북 영동)과 통계적으로 유의한 
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분화를 나타내었다(p < 0.01). 이러한 결과는 앞서 언급한 대로 집단 간 형태형질

(앞날개 길이) 측정결과와 유사하며, 결과적으로 최소 강원도 삼척 집단은 형태형

질적 및 집단유전학적 분화를 나타냈다. 

표 II-2-28. 집단 간 microsatellites 유전적 분화 (Pairwise-FST와 –RST)

　 경북 의성 충북 영동 강원도 삼척

경북 의성 0 -0.00533 0.07562*

충북 영동 0.01862* 0 0.05974*

강원도 삼척 0.02486* 0.03599* 0

(아래쪽이 –FST를 나타내며 위쪽이 –RST 수치를 나타낸다; *: significant at p < 0.01)

 5) 결론

표 II-2-29. 붉은점모시나비의 유전다양성 분석 결과

종   명 완료

여부
유전자 마커

확보 집단/

개체수

세부

책임자학   명 한국명

Parnassius bremeri 붉은점모시나비 완료
COI, 

microsatellite

1개국/3개 집단/

40개체
김익수

-붉은점모시나비 유전체 서열로부터 microsatellite를 탐색한 결과, 총 7,044개의 

microsatellite 후보 유전자 좌위를 발견하였으며, 이중 12개의 유전자 좌위를 

개발하였다. 

-개발된 12개 유전자 좌위에 대해 붉은점모시나비 총 3개의 집단 40개체에 대한 

분석을 완료하여, 유전자 좌위별 유전적 다양성, 집단 간 유전적 다양성을 분석 

후 비교하였다.

-각 유전자 좌위별 유전적 다양성을 비교한 결과, 전체 12개 유전자 좌위에서 좌

위별 대립유전자는 최소 6개에서 최대 22개의 대립유전자가 관찰되었으며, 이들

의 유전적 다양성은 0.4766 ~ 0.8981 범주로 전체 평균 0.702로 높은 수준임

을 확인하였다. 전체적으로 낮은 FIS 값을 나타내었으나, Hardy-Weinberg 

equilibrium에서 유의미하게 벗어나는 유전자 좌위는 없었으며, 집단의 분화도를 

나타내는 FST와 RST는 모두“144310” 유전자 좌위에서 가장 낮은 수치

(-0.002 및 –0.073)를 나타내어 집단 간 상당한 분화를 갖는 유전자 좌위를 

확인하였다.
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-붉은점모시나비 40개체 전체에 대한 유전적 구조 분석 결과, 2개의 유전자 그룹

으로 나뉘는 것을 확인하였다. 국내 3개 집단에 대한 집단 간 유전적 다양성을 

분석한 결과, 집단별 유전자 좌위별 대립유전자는 강원도 삼척 집단에서 가장 높

은 대립유전자를 보유한 집단으로 확인하였으며, 이형접합자 빈도의 경우 충북 

영동 집단에서 가장 낮은 수치를 나타냈다. 집단 별 FIS(근친계수)를 비교한 결

과, 세 집단 모두 –값으로 전반적으로 낮은 수치를 나타냈으며, 그 중 경북 의성 

집단이 -0.155로 가장 낮은 근친계수를 나타냄을 확인하였다. 각 집단별 유전

적 병목현상의 가능성에 대한 측정 결과, 어떠한 유의성도 보이지 않았으며, 모

두 정상적인 L 형태의 대립유전자 분포를 보이는 것으로 나타내어 현 세 집단은 

유전적 병목현상에 대한 가능성은 나타나지 않음을 확인하였다.

-세 집단에 대한 유전적 분화에 대해 분석한 결과, FST의 경우 세 집단 간 통계적

으로 유의한 유전적 분화를 나타냈으며, RST의 경우 강원도 삼척 집단이 다른 두 

집단(경북 의성과 충북 영동)과 통계적으로 유의한 분화를 나타내었다. 이러한 

결과는 앞서 언급한 대로 집단 간 형태형질(앞날개 길이) 측정결과와 유사하며, 

결과적으로 최소 강원도 삼척 집단은 형태형질적 및 집단유전학적 분화를 나타

냈다. 결과적으로 붉은점모시나비는 전반적으로 집단 간 유전적 교류가 비교적 

활발했던 것으로 유추할 수 있다. 그러므로 특정 지역에 대한 보전과 함께 발생 

지역 전체에 대한 종합적 보전이 중요할 것으로 보여진다. 

▪ 해외 표본 확보 계획 

국제적으로 붉은점모시나비는 중국 및 러시아에 발생한다고 알려져 있다

(Zakharov, 2001). 중국에서는 북동부의 산둥반도(Shandong), 헤이룽장

(Heilongjang) 근접 지역에서 발생하며, 러시아에서는 시베리아 남부의 자바이칼

(Transbaikalia), 아무르주(Amur), 연해주(Primorye) 및 사할린 쿠릴섬

(Kunashir Island)에 걸쳐 발생한다. 그러나 중국은 Parnassius에 속한 종들에 

대한 국외반출금지 규정이 있어 표본 확보가 어려운 상황이며, 러시아의 경우 붉

은점모시나비(P. bremeri)와 왕붉은점모시나비(P. nomion)종의 잡종

(Hybridization)이 보고된 바 있어(Zakharov, 2001) 향후 국내 집단과 비교를 

위해서는 확보한 표본에 대해 면밀한 종 동정이 필수적이다. 따라서 붉은점모시나

비의 국외 표본 확보는 러시아에서 직접 채집하거나 국외 기관과 공식적 협력관계

를 구축해야만 표본 확보가 가능할 것이다. 
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분화를 나타내었다(p < 0.01). 이러한 결과는 앞서 언급한 대로 집단 간 형태형질

(앞날개 길이) 측정결과와 유사하며, 결과적으로 최소 강원도 삼척 집단은 형태형

질적 및 집단유전학적 분화를 나타냈다. 

표 II-2-28. 집단 간 microsatellites 유전적 분화 (Pairwise-FST와 –RST)

　 경북 의성 충북 영동 강원도 삼척
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충북 영동 0.01862* 0 0.05974*

강원도 삼척 0.02486* 0.03599* 0

(아래쪽이 –FST를 나타내며 위쪽이 –RST 수치를 나타낸다; *: significant at p < 0.01)

 5) 결론

표 II-2-29. 붉은점모시나비의 유전다양성 분석 결과

종   명 완료

여부
유전자 마커

확보 집단/

개체수

세부

책임자학   명 한국명

Parnassius bremeri 붉은점모시나비 완료
COI, 

microsatellite

1개국/3개 집단/

40개체
김익수

-붉은점모시나비 유전체 서열로부터 microsatellite를 탐색한 결과, 총 7,044개의 

microsatellite 후보 유전자 좌위를 발견하였으며, 이중 12개의 유전자 좌위를 

개발하였다. 

-개발된 12개 유전자 좌위에 대해 붉은점모시나비 총 3개의 집단 40개체에 대한 

분석을 완료하여, 유전자 좌위별 유전적 다양성, 집단 간 유전적 다양성을 분석 

후 비교하였다.

-각 유전자 좌위별 유전적 다양성을 비교한 결과, 전체 12개 유전자 좌위에서 좌

위별 대립유전자는 최소 6개에서 최대 22개의 대립유전자가 관찰되었으며, 이들

의 유전적 다양성은 0.4766 ~ 0.8981 범주로 전체 평균 0.702로 높은 수준임

을 확인하였다. 전체적으로 낮은 FIS 값을 나타내었으나, Hardy-Weinberg 

equilibrium에서 유의미하게 벗어나는 유전자 좌위는 없었으며, 집단의 분화도를 

나타내는 FST와 RST는 모두“144310” 유전자 좌위에서 가장 낮은 수치

(-0.002 및 –0.073)를 나타내어 집단 간 상당한 분화를 갖는 유전자 좌위를 

확인하였다.
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-붉은점모시나비 40개체 전체에 대한 유전적 구조 분석 결과, 2개의 유전자 그룹
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분석한 결과, 집단별 유전자 좌위별 대립유전자는 강원도 삼척 집단에서 가장 높

은 대립유전자를 보유한 집단으로 확인하였으며, 이형접합자 빈도의 경우 충북 
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적 병목현상의 가능성에 대한 측정 결과, 어떠한 유의성도 보이지 않았으며, 모

두 정상적인 L 형태의 대립유전자 분포를 보이는 것으로 나타내어 현 세 집단은 

유전적 병목현상에 대한 가능성은 나타나지 않음을 확인하였다.

-세 집단에 대한 유전적 분화에 대해 분석한 결과, FST의 경우 세 집단 간 통계적

으로 유의한 유전적 분화를 나타냈으며, RST의 경우 강원도 삼척 집단이 다른 두 

집단(경북 의성과 충북 영동)과 통계적으로 유의한 분화를 나타내었다. 이러한 

결과는 앞서 언급한 대로 집단 간 형태형질(앞날개 길이) 측정결과와 유사하며, 

결과적으로 최소 강원도 삼척 집단은 형태형질적 및 집단유전학적 분화를 나타

냈다. 결과적으로 붉은점모시나비는 전반적으로 집단 간 유전적 교류가 비교적 

활발했던 것으로 유추할 수 있다. 그러므로 특정 지역에 대한 보전과 함께 발생 

지역 전체에 대한 종합적 보전이 중요할 것으로 보여진다. 

▪ 해외 표본 확보 계획 

국제적으로 붉은점모시나비는 중국 및 러시아에 발생한다고 알려져 있다

(Zakharov, 2001). 중국에서는 북동부의 산둥반도(Shandong), 헤이룽장

(Heilongjang) 근접 지역에서 발생하며, 러시아에서는 시베리아 남부의 자바이칼

(Transbaikalia), 아무르주(Amur), 연해주(Primorye) 및 사할린 쿠릴섬

(Kunashir Island)에 걸쳐 발생한다. 그러나 중국은 Parnassius에 속한 종들에 

대한 국외반출금지 규정이 있어 표본 확보가 어려운 상황이며, 러시아의 경우 붉

은점모시나비(P. bremeri)와 왕붉은점모시나비(P. nomion)종의 잡종

(Hybridization)이 보고된 바 있어(Zakharov, 2001) 향후 국내 집단과 비교를 

위해서는 확보한 표본에 대해 면밀한 종 동정이 필수적이다. 따라서 붉은점모시나

비의 국외 표본 확보는 러시아에서 직접 채집하거나 국외 기관과 공식적 협력관계

를 구축해야만 표본 확보가 가능할 것이다. 
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그림 II-2-16. 붉은점모시나비 국외 분포도

- 132 -

라. 흰발농게 Uca lactea (De Haan, 1835)

▣ 국명: 흰발농게

▣ 영명: Milky fiddler crab

▣ 학명: Uca lactea

▣ 멸종위기II급

 ▣ 계통: 절지동물문 갑각아문 연갑강

그림 II-2-17. 흰발농게

▣ 생김새: 갑각의 윤곽은 앞이 넓고 뒤가 좁은 사다리꼴이다. 이마는 비교적 넓

어서 갑각 나비의 1/8~1/6 정도이며, 차츰 좁아지면서 어느 정도 앞 아래쪽으로 

돌출하였다. 갑각의 등면은 앞뒤로 많이 기울어져서 원기둥의 곡면 같다. 양 옆

면은 눈뒷니 바로 뒤에서부터 비스듬히 잘린 것 같으며 그 윤곽은 붓끝 모양이

다. 등면의 양 눈구역 및 이마구역에는 홈이 있으며, H자 모양의 홈은 뚜렷하지 

않다. 암컷의 집게다리는 매우 작고 대칭인데, 수컷에 있어서는 어느 한 쪽이 다

른 쪽에 비해 매우 커서 앞마디의 길이는 갑각 나비의 2배 이상 되는 것도 있으

며 그 크기는 크게 변이하므로 1.5배가 안 되는 것도 있다. 큰 집게다리의 손은 

희다. 수컷의 큰 집게다리의 생김새는 다음과 같다. 긴마디는 그 기부가 가늘지

만 끝으로 갈수록 매우 굵어지며, 아랫모서리에 뾰족뾰족한 과립들이 있고 윗모

서리 및 그 근처에도 뾰족한 과립들이 있다.

▣ 서식지: 조간대의 상조선 근처의 모래가 섞인 진흙질 바닥에 수직으로 구멍

을 파고 산다.

▣ 먹이: 작은 집게를 이용하여 토양 표층의 퇴적물을 집어 섭취한다. 퇴적물 속 

유기물이 일차적인 먹이원이며, 이것이 부족하다면 해조류, 미생물, 균류, 썩어가

는 파편들을 섭취하기도 한다.

▣ 번식: 수컷은 큰 집게다리를 흔들어 암컷에게 구애한다. 교미 후 암컷은 자신

이 선택한 수컷이 파놓은 굴에 들어가 산란한다.

▣ 분포: 중국, 대만, 남한, 일본을 포함하는 서태평양 일부 지역

[출처: 한국동식물도감]
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1) 연구의 필요성

집단의 크기가 크게 감소한 멸종위기종의 상태와 유전적 구조를 파악하는 것

은 매우 중요 하다. 흰발농게는 최근 들어 집단이 크게 감소하면서 2012년 5월에 

멸종위기 2급으로 분류되어 보호되고 있다. 흰발농게의 현재 상태와 보존 전략을 

세우기 위해 필요한 집단유전학적 연구가 수행되지 않았다. microsatellite는 멸종

위기종의 평가와 보존 전략 수립에 중요한 정보를 제공할 수 있다. 흰발농게의 현

재 상태의 평가와 보존전략 수립에 필요한 microsatellite 마커를 개발하고 그 특

성을 규명하고자 한다. 

 

2) 재료 및 방법

가) 표본 확보 전략

서해안과 남해를 중심으로 흰발농게의 서식이 알려진 3개 지역(강화, 서천, 순

천. 그림 X)을 대상으로 표본을 확보하고자 하였으며, 멸종위기 보호종이기 때문

에 각 지방환경유역청에 허가를 받아 채집을 하였다. 강화지역은 한강유역환경청, 

서천지역은 금강유역환경청, 순천지역은 영산강유역환경청에 허가를 받았으며 채

집허가조건은 각 지역 당 20개체까지의 흰발농게를 채집하고 개체의 개별 사진 

촬영 후 부속지 1개 또는 한 쌍을 얻은 후 재 방사하는 것이었다. 그리고 채집 5

일 이내에 포획신고서를 작성하여 각 지방환경유역청에 제출하였다. 

그림 II-2-18. 흰발농게 채집 지역
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나) 유전자 분석 범위

흰발농게의 국내 집단 내 유전적 다양성 분석을 위하여 NGS 분석을 통하여 

10개 이상의 유효한 microsatellite 유전좌위를 개발하고, 이를 이용하여 흰발농게 

집단의 유전적 특성을 규명하였다.

3) 실험 방법

- DNA 추출은 비침습적 방법에 의해 수집된 발가락 시료에서 DNeasy Blood 

and Tissue Kit (Qiagen, USA)을 사용한다.

- DNA 추출은 수집된 흰발농게의 부속지에서 DNeasy Blood and Tissue Kit 

(Qiagen, USA)을 사용하여 추출한다.

- 기존 연구 사업으로 얻어진 유전체 서열로부터 적절한 부위의 microsatellite 

유전부위들을 탐색하고 이를 증폭하는 프라이머를 개발하여 10개 이상의 유효

한 다양성이 높은 마커를 확인한다. 

- 지앤시 바이오 회사를 통해 얻어진 전체 서열로부터 반복 염기서열이 포함된 

프라이머를 디자인 후 PCR증폭 및 염기서열 확인을 통해 다양성이 높은 10개 

이상의 microsatellite 유전부위를 탐색한다.  

- 성공적으로 증폭되는 프라이머 세트를 10개 이상 선별한 후, 한 쪽 프라이머에 

형광염료(FAM, HEX, TET 등)를 표지하여 PCR을 수행하고 ABI3130으로 

genotyping을 실시한다. 

- Genotype 데이터는 STRUCTURE (Pritchard et al., 2000)를 통해 집단의 

유전적 집단구조를 살펴보고, GENEALEX, ARLEQUIN 등의 컴퓨터 프로그램

을 통해 흰발농게 집단 사이의 유전적 분화도와 패턴, 다양성 등을 분석한다.

4) 결과 및 고찰

가) 시료 확보

Ÿ 강화 초지리에서 흰발농게의 근연종인 농게 7개체, 흰발농게 5개체의 표본을 

확보하였다.

Ÿ 순천시 해룡면 와온해변에서 흰발농게 20개체의 표본을 확보하였다. 

Ÿ 서천군 마서면에서 흰발농게 20개체의 표본을 확보하였다. 

Ÿ 포획된 흰발농게는 각각의 개체번호를 부여하고 개체별 사진기록을 남긴 뒤 5

번째 다리쌍을 채취·방사하였다. 
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1) 연구의 필요성

집단의 크기가 크게 감소한 멸종위기종의 상태와 유전적 구조를 파악하는 것

은 매우 중요 하다. 흰발농게는 최근 들어 집단이 크게 감소하면서 2012년 5월에 

멸종위기 2급으로 분류되어 보호되고 있다. 흰발농게의 현재 상태와 보존 전략을 

세우기 위해 필요한 집단유전학적 연구가 수행되지 않았다. microsatellite는 멸종

위기종의 평가와 보존 전략 수립에 중요한 정보를 제공할 수 있다. 흰발농게의 현

재 상태의 평가와 보존전략 수립에 필요한 microsatellite 마커를 개발하고 그 특

성을 규명하고자 한다. 

 

2) 재료 및 방법

가) 표본 확보 전략

서해안과 남해를 중심으로 흰발농게의 서식이 알려진 3개 지역(강화, 서천, 순

천. 그림 X)을 대상으로 표본을 확보하고자 하였으며, 멸종위기 보호종이기 때문

에 각 지방환경유역청에 허가를 받아 채집을 하였다. 강화지역은 한강유역환경청, 

서천지역은 금강유역환경청, 순천지역은 영산강유역환경청에 허가를 받았으며 채

집허가조건은 각 지역 당 20개체까지의 흰발농게를 채집하고 개체의 개별 사진 

촬영 후 부속지 1개 또는 한 쌍을 얻은 후 재 방사하는 것이었다. 그리고 채집 5

일 이내에 포획신고서를 작성하여 각 지방환경유역청에 제출하였다. 

그림 II-2-18. 흰발농게 채집 지역
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나) 유전자 분석 범위

흰발농게의 국내 집단 내 유전적 다양성 분석을 위하여 NGS 분석을 통하여 

10개 이상의 유효한 microsatellite 유전좌위를 개발하고, 이를 이용하여 흰발농게 

집단의 유전적 특성을 규명하였다.

3) 실험 방법

- DNA 추출은 비침습적 방법에 의해 수집된 발가락 시료에서 DNeasy Blood 

and Tissue Kit (Qiagen, USA)을 사용한다.

- DNA 추출은 수집된 흰발농게의 부속지에서 DNeasy Blood and Tissue Kit 

(Qiagen, USA)을 사용하여 추출한다.

- 기존 연구 사업으로 얻어진 유전체 서열로부터 적절한 부위의 microsatellite 

유전부위들을 탐색하고 이를 증폭하는 프라이머를 개발하여 10개 이상의 유효

한 다양성이 높은 마커를 확인한다. 

- 지앤시 바이오 회사를 통해 얻어진 전체 서열로부터 반복 염기서열이 포함된 

프라이머를 디자인 후 PCR증폭 및 염기서열 확인을 통해 다양성이 높은 10개 

이상의 microsatellite 유전부위를 탐색한다.  

- 성공적으로 증폭되는 프라이머 세트를 10개 이상 선별한 후, 한 쪽 프라이머에 

형광염료(FAM, HEX, TET 등)를 표지하여 PCR을 수행하고 ABI3130으로 

genotyping을 실시한다. 

- Genotype 데이터는 STRUCTURE (Pritchard et al., 2000)를 통해 집단의 

유전적 집단구조를 살펴보고, GENEALEX, ARLEQUIN 등의 컴퓨터 프로그램

을 통해 흰발농게 집단 사이의 유전적 분화도와 패턴, 다양성 등을 분석한다.

4) 결과 및 고찰

가) 시료 확보

Ÿ 강화 초지리에서 흰발농게의 근연종인 농게 7개체, 흰발농게 5개체의 표본을 

확보하였다.

Ÿ 순천시 해룡면 와온해변에서 흰발농게 20개체의 표본을 확보하였다. 

Ÿ 서천군 마서면에서 흰발농게 20개체의 표본을 확보하였다. 

Ÿ 포획된 흰발농게는 각각의 개체번호를 부여하고 개체별 사진기록을 남긴 뒤 5

번째 다리쌍을 채취·방사하였다. 

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54



- 135 -

종명 채집 지역 집단 ID 채집 개체수 채집날짜

1 농게 인천광역시 강화군 GH_UA 7개체 2015. 06. 17

2 흰발농게 전라남도 순천시 SuCH 20개체 2015. 06. 20

3 흰발농게 인천광역시 강화군 GH_UL 5개체 2015. 09. 04

4 흰발농게 충청남도 서천군 SeoCH 20개체 2015. 10. 23

표 II-2-30. 흰발농게의 채집 정보

그림 II-2-19. 채집 지역
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그림 II-2-20. 서식처 및 포획된 흰발농게 

<Microsatellite 개발>

▪ 유전체 서열 확보

지앤시바이오 회사를 통해 NGS기법 중 Hiseq4000 방법을 이용하여 

microsatellite 유전좌위가 포함된 염기서열을 확보하였다. 얻어진 DNA조각

(contig) 중 500bp 이상의 염기서열은 223,779개이며, 이중 microsatellite 유전

좌위가 존재하는 contig는 95,925개였다. 그리고 이 contig내에 존재하는 

microsatellite 부위에 해당하는 repeat(di- ~ hexa- repeat)부위는 158,996개

가 존재하고 있음을 확인 할 수 있었다(표 II-2-31). 

표 II-2-31. 반복염기서열 개수

Motif frequncy
Di-repeat 43,515
Tri-repeat 86,213

Tetra-repeat 26,617
Penta-repeat 2,208
Hexa-repeat 807

total 158,996
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종명 채집 지역 집단 ID 채집 개체수 채집날짜

1 농게 인천광역시 강화군 GH_UA 7개체 2015. 06. 17

2 흰발농게 전라남도 순천시 SuCH 20개체 2015. 06. 20

3 흰발농게 인천광역시 강화군 GH_UL 5개체 2015. 09. 04

4 흰발농게 충청남도 서천군 SeoCH 20개체 2015. 10. 23

표 II-2-30. 흰발농게의 채집 정보

그림 II-2-19. 채집 지역
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그림 II-2-20. 서식처 및 포획된 흰발농게 

<Microsatellite 개발>

▪ 유전체 서열 확보

지앤시바이오 회사를 통해 NGS기법 중 Hiseq4000 방법을 이용하여 

microsatellite 유전좌위가 포함된 염기서열을 확보하였다. 얻어진 DNA조각

(contig) 중 500bp 이상의 염기서열은 223,779개이며, 이중 microsatellite 유전

좌위가 존재하는 contig는 95,925개였다. 그리고 이 contig내에 존재하는 

microsatellite 부위에 해당하는 repeat(di- ~ hexa- repeat)부위는 158,996개

가 존재하고 있음을 확인 할 수 있었다(표 II-2-31). 

표 II-2-31. 반복염기서열 개수

Motif frequncy
Di-repeat 43,515
Tri-repeat 86,213

Tetra-repeat 26,617
Penta-repeat 2,208
Hexa-repeat 807

total 158,996
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▪ 프라이머 개발 

microsatellite 유전좌위가 존재하는 contig의 염기서열에서 repeat부위가 포

함된 염기서열 일부를 잘라내어 Primer3(v.0,4,0)소프트웨어를 이용하여 프라이

머 서열을 제작했다(표 II-2-32). 50개의 Microsatellite 유전좌위 후보군을 탐

색하고, PCR증폭이 잘 되는 클론을 선별하였다. 

․ PCR은 Takara r taq(Takara, Otsu, Shiga, Japan)을 이용하였고, 이때 혼

합물의 조성과 온도설정은 아래와 같다. 

DNA Template 1.0㎕
10X buffer 2.5㎕
dNTP 0.7㎕
MgCl2 1.5㎕
Each primer each 0.5㎕
Taq polymerase 0.3㎕
DW   18.0㎕  
Total  25.0㎕

X35

95℃ 94℃ AT 72℃ 72℃ 4℃

5:00 1:00 1:00 1:30 7:00 ∞

․ Annealing 온도(AT)를 45℃, 50℃, 55℃, 60℃로 설정한 상태에서 테스트 

PCR을 각각 수행하였으며, PCR 증폭 결과를 확인한 후 세밀하게 조정하였다. 

․ Band가 확실하게 확인된 PCR 산물은 염기서열 분석 업체를 통해 염기서열

을 얻는다. 얻어진 염기서열에서 Microsatellite 유전좌위의 유무 및 다형성

(polymorphic)의 반복수를 갖는지 확인하였다.  

․ 50개의 Microsatellite 프라이머 후보군 중에서 반복서열이 존재하는 프라이

머쌍은 38개였으며, 이 중 다형성을 갖고 있는 프라이머쌍은 12개임을 확인하였

다. 

․ 다형성이 확인된 12개의 Microsatellite 유전좌위로 multiplex PCR 증폭을 

위해 각각의 염기서열의 길이를 고려하여 각각의 형광프라이머와 결합 할 수 있는 

M13-tailed primer가 부착된 프라이머를 제작 주문한다. 
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Clone
Forward 5' - 3' Size 

range(bp)

microsatellite

정보Reverse 5' - 3'

UL01
Forward GCA GTG GC ATA CCA TAA TTC G

255-257 (TG)8
Reverse AGC CGC CTT AAC AAC AAG TC

UL09
Forward TAC GTG CTT TCA CAC GCA AT

239-241 (GT)8
Reverse TGT AGC CCC TCC AGT TGT TC

UL11
Forward ATG TGC ATG TAT TGG CAA GC

199-203 (TG)6
Reverse AGC CAA GAC ACA ACC AGG AG

UL12
Forward CAC GCT GTA GGT CTT GTC CA

233-255 (GT)14

Reverse AGC CAA AGT GTT GCT CGT TC

UL14
Forward CTG ACT GGC AAC AAC AGG TG

199-207
(GT)11, 

(TA)5CA(TA)5Reverse CAT GCG AAA TGA GAC AAA GC

UL17
Forward GAG ATC ATA CCA GAA CTT TC

219-233 (GT)13

Reverse TCG TAG CAG TGT AGT TTA AC

UL18
Forward TAT TAC TGA TCG TTG GGT A

313-333 (GT)8
Reverse TTT TCT CTC ACA CTG TAC TC

UL21
Forward CAA GAG GTG TGC ATA GAG

269-297 (GA)8
Reverse TAG ACT GTG GAT AAG AAA GG

UL25
Forward AGT GTG AGG GAA GTA GTA GT

265-291 (CA)20

Reverse GCT CTA CGA AAA CTT ACT TA

UL27
Forward TCT CAA ACA TGG CAA GCA CT

235-257 (TC)13

Reverse GCG CGC CGT ACT AAT AAA CA

UL29
Forward CCT TCT GGC TTC TGG TAT TCT

195-181 (CA)12, (TC)6
Reverse GCC CAT TTT CTC CAC TCC AC

UL32
Forward TTG TTT TCT GAA GCC ACC GG

233-251 (TTG)4, (TAT)14

Reverse AGA AAG CAC AGA CAA TCT CAT CA

 이용된 M13-tailed primer는 다음과 같다.

FAM TTT CCC AGT CAC GAC GTT G

VIC GGA AAC AGC TAT GAC CA

PET GCG GAT AAC AAT TTC ACA  CAG G

Tail GTT TCT T

․ 여기서 tail은 각 프라이머의 reverse방향의 5′end에 부착하는 염기서열로, 

이는 genotyping 분석할 때 taq polymerase에 의한 stutter를 방지하기 위함이

다.

․ M13-tailed primer를 부착 후 PCR증폭이 되는지 확인하기 위한 테스트 

PCR 증폭실험을 수행한다. 실험방법은 위의 테스트 PCR 증폭실험과 동일하다.

표 II-2-32. 탐색된 microsatellite 유전좌위 후보군
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▪ 프라이머 개발 

microsatellite 유전좌위가 존재하는 contig의 염기서열에서 repeat부위가 포

함된 염기서열 일부를 잘라내어 Primer3(v.0,4,0)소프트웨어를 이용하여 프라이

머 서열을 제작했다(표 II-2-32). 50개의 Microsatellite 유전좌위 후보군을 탐

색하고, PCR증폭이 잘 되는 클론을 선별하였다. 

․ PCR은 Takara r taq(Takara, Otsu, Shiga, Japan)을 이용하였고, 이때 혼

합물의 조성과 온도설정은 아래와 같다. 

DNA Template 1.0㎕
10X buffer 2.5㎕
dNTP 0.7㎕
MgCl2 1.5㎕
Each primer each 0.5㎕
Taq polymerase 0.3㎕
DW   18.0㎕  
Total  25.0㎕

X35

95℃ 94℃ AT 72℃ 72℃ 4℃

5:00 1:00 1:00 1:30 7:00 ∞

․ Annealing 온도(AT)를 45℃, 50℃, 55℃, 60℃로 설정한 상태에서 테스트 

PCR을 각각 수행하였으며, PCR 증폭 결과를 확인한 후 세밀하게 조정하였다. 

․ Band가 확실하게 확인된 PCR 산물은 염기서열 분석 업체를 통해 염기서열

을 얻는다. 얻어진 염기서열에서 Microsatellite 유전좌위의 유무 및 다형성

(polymorphic)의 반복수를 갖는지 확인하였다.  

․ 50개의 Microsatellite 프라이머 후보군 중에서 반복서열이 존재하는 프라이

머쌍은 38개였으며, 이 중 다형성을 갖고 있는 프라이머쌍은 12개임을 확인하였

다. 

․ 다형성이 확인된 12개의 Microsatellite 유전좌위로 multiplex PCR 증폭을 

위해 각각의 염기서열의 길이를 고려하여 각각의 형광프라이머와 결합 할 수 있는 

M13-tailed primer가 부착된 프라이머를 제작 주문한다. 
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Clone
Forward 5' - 3' Size 

range(bp)

microsatellite

정보Reverse 5' - 3'

UL01
Forward GCA GTG GC ATA CCA TAA TTC G

255-257 (TG)8
Reverse AGC CGC CTT AAC AAC AAG TC

UL09
Forward TAC GTG CTT TCA CAC GCA AT

239-241 (GT)8
Reverse TGT AGC CCC TCC AGT TGT TC

UL11
Forward ATG TGC ATG TAT TGG CAA GC

199-203 (TG)6
Reverse AGC CAA GAC ACA ACC AGG AG

UL12
Forward CAC GCT GTA GGT CTT GTC CA

233-255 (GT)14

Reverse AGC CAA AGT GTT GCT CGT TC

UL14
Forward CTG ACT GGC AAC AAC AGG TG

199-207
(GT)11, 

(TA)5CA(TA)5Reverse CAT GCG AAA TGA GAC AAA GC

UL17
Forward GAG ATC ATA CCA GAA CTT TC

219-233 (GT)13

Reverse TCG TAG CAG TGT AGT TTA AC

UL18
Forward TAT TAC TGA TCG TTG GGT A

313-333 (GT)8
Reverse TTT TCT CTC ACA CTG TAC TC

UL21
Forward CAA GAG GTG TGC ATA GAG

269-297 (GA)8
Reverse TAG ACT GTG GAT AAG AAA GG

UL25
Forward AGT GTG AGG GAA GTA GTA GT

265-291 (CA)20

Reverse GCT CTA CGA AAA CTT ACT TA

UL27
Forward TCT CAA ACA TGG CAA GCA CT

235-257 (TC)13

Reverse GCG CGC CGT ACT AAT AAA CA

UL29
Forward CCT TCT GGC TTC TGG TAT TCT

195-181 (CA)12, (TC)6
Reverse GCC CAT TTT CTC CAC TCC AC

UL32
Forward TTG TTT TCT GAA GCC ACC GG

233-251 (TTG)4, (TAT)14

Reverse AGA AAG CAC AGA CAA TCT CAT CA

 이용된 M13-tailed primer는 다음과 같다.

FAM TTT CCC AGT CAC GAC GTT G

VIC GGA AAC AGC TAT GAC CA

PET GCG GAT AAC AAT TTC ACA  CAG G

Tail GTT TCT T

․ 여기서 tail은 각 프라이머의 reverse방향의 5′end에 부착하는 염기서열로, 

이는 genotyping 분석할 때 taq polymerase에 의한 stutter를 방지하기 위함이

다.

․ M13-tailed primer를 부착 후 PCR증폭이 되는지 확인하기 위한 테스트 

PCR 증폭실험을 수행한다. 실험방법은 위의 테스트 PCR 증폭실험과 동일하다.

표 II-2-32. 탐색된 microsatellite 유전좌위 후보군
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▪ 유전자형 분석

․ 개발된 12개의 Microsatellite 유전좌위를 이용하여 흰발농게 45개체에 대한 

유전자형 분석을 실시하였다.

․ 위의 PCR증폭으로 얻어진 PCR산물을 DNA 분석기에 넣어 을 실시하였고, 

이때 size마커는 HEX500을 이용하였다. 밴드의 크기와 유전자형은 GeneMapper 

software 5(ABI)를 이용하여 결정하였다. 

그림 II-2-21. GENEMAPPER를 이용한 유전자형 분석 결과

․ 유전자형 분석 결과를 ARLEQUIN 이나 STRUCTURE와 같은 범용프로그

램에 이용될 수 있도록 raw data를 입력하여 정리하였다. 

․ ARLEQUIN 3.5(Excoffier and Lischer, 2010)을 이용하여 number of 

allele (NA), 유전좌위별 이형접합도(heterozygosity)의 관찰값(HO)과 하디-바인

베르크 평형(HWE)상태에서의 예측값(HE)을 계산하였다. 그리고 유전좌위 사이의 

독립 여부를 판단하기 위해 GENEPOP 4.2.1 (Raymond and Rousset, 1995; 

Rousset, 2008)을 이용하여 연관비평형(LD) 검사를 실시하였다. 

․ Inbreeding coefficient(FIS)는 FASTAT2.9.3.2(Goudet, 1995)를 이용하

여 계산하였다. 

․ 집단 내 개체사이(FIS), 그룹 내 집단사이(FSC)와 그룹 사이(FST)에 분포하
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는 유전적 변이의 상대적인 양은 AMOVA(analysis of molecular variation)를 

이용하여 분석하였다. 이때 AMOVA분석은 microsatellite의 돌연변이 모형인 

infinite allele model (FST)과 stepwise mutation model (RST)각각에 기초하였

다. 집단과 집단 사이의 상호(pairwise) FST, 또는 상호(pairwise) RST의 계산과 

유의성 분석은 ARLEQUIN 3.5 프로그램을 이용하여 실시하였다. 

․ STRUCTURE2.3.4(Pritchard et al., 2000)를 이용하여 유전자형을 가지고 

집단의 유전적 구조를 분석하였다. Ancestry model로 admixture model을 선택

하였으며, 샘플링 지역에 대한 정보(LOCPRIOR)에 대한 옵션을 설정하였다. K를 

1부터 5까지 변화시키면서 clustering analysis를 실시하였고, 각 K에 대해 25회

씩 반복 수행하였다. 각각의 run은 Markov Chain Monte Carlo(MCMC)기법을 

이용하여 1,000,000 cycle을 수행하였고, burnin period로 50,000을 설정하였다. 

얻어진 결과는 STURCTURE HARVESTER(Earl & vonHoldt 2012)를 이용하여 가

장 적절한 K값을 선택하였다. 

<Microsatellite 유전자형 분석>

▪ 유전적 다양도

․ 유전적 다양도를 분석한 결과 전체 loci에서 각 집단의 평균 number of 

allele per locus(A)는 3.08-6.75였으며, 각 집단이 나타내는 전체 loci에서 HO

와 HE의 평균값은 0.451-0.556과 0.558-0.63이었다(표 II-2-33). 

․ 강화(GH)집단은 다른 두 집단과 비교하여 가장 높은 값의 HO와 HE를 나타

냈다(표 X).

․ UL21, UL25, UL27은 서천(SeoCH)과 순천(SuCH)집단에서, UL11은 순

천집단에서만 non-random deviation from HWE을 나타냈다(표 II-2-33). 

․ 12개의 loci는 서로 독립이다. 
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1부터 5까지 변화시키면서 clustering analysis를 실시하였고, 각 K에 대해 25회

씩 반복 수행하였다. 각각의 run은 Markov Chain Monte Carlo(MCMC)기법을 

이용하여 1,000,000 cycle을 수행하였고, burnin period로 50,000을 설정하였다. 

얻어진 결과는 STURCTURE HARVESTER(Earl & vonHoldt 2012)를 이용하여 가

장 적절한 K값을 선택하였다. 
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와 HE의 평균값은 0.451-0.556과 0.558-0.63이었다(표 II-2-33). 

․ 강화(GH)집단은 다른 두 집단과 비교하여 가장 높은 값의 HO와 HE를 나타

냈다(표 X).
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천집단에서만 non-random deviation from HWE을 나타냈다(표 II-2-33). 

․ 12개의 loci는 서로 독립이다. 
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표 II-2-33. 12개 Microsatellite 프라이머에 대한 유전적 다형성

　 서천(SeoCH) 강화(GH) 순천(SuCH)
Locus NA AR HO HE HWE FIS NA AR HO HE HWE FIS NA AR HO HE HWE FIS

UL01 2 1 0.100 0.097 -0.027 1 0 no test done 2 1 0.550 0.409 -0.357

UL09 2 1 0.150 0.224 0.337 1 0 no test done 2 1 0.100 0.185 0.465

UL11 2 1 0.250 0.296 0.159 2 1 0.400 0.356 -0.143 4 4 0.200 0.383 ** 0.485

UL12 9 11 0.800 0.813 0.016 4 8 0.400 0.711 0.467 8 12 0.600 0.818 0.272

UL14 4 4 0.500 0.506 0.013 3 2 0.400 0.378 -0.067 4 3 0.550 0.613 0.105

UL17 8 8 0.950 0.804 -0.188 6 8 1.000 0.889 -0.143 5 10 0.300 0.278 -0.081

UL18 11 11 0.750 0.836 0.105 4 8 0.400 0.822 0.543 7 8 0.700 0.803 0.131

UL21 10 13 0.235 0.870 ** 0.736 1 0 no test done 8 12 0.333 0.743 ** 0.558

UL25 15 25 0.684 0.930 ** 0.270 6 13 0.800 0.844 0.059 12 17 0.650 0.890 ** 0.275

UL27 11 11 0.600 0.873 ** 0.318 4 4 0.600 0.778 0.250 8 9 0.579 0.852 ** 0.327

UL29 2 1 0.050 0.050 0.000 2 1 0.200 0.200 0.000 4 9 0.200 0.191 -0.048

UL32 5 0 0.850 0.691 -0.238 3 2 0.800 0.689 -0.185 5 6 0.650 0.533 -0.226

6.75 7.75 0.493 0.583 0.157 3.08 5.22 0.556 0.630 0.130 5.19 7.66 0.451 0.558 0.196

NA, number of alleles; HO, observed heterozygosity; HE, expected heterozygosity; FIS, inbreeding coefficient; HWE, result of exact 

test to deviation from Hardy-Weinberg Equilibrium

**, p < 0.05 
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▪집단의 유전적 구조

․ 세 개의 집단 사이의 pairwise FST와 pairwise RST는 각각 -0.004-0.093

와 0.044-0.25를 나타냈다.  Pairwise FST와 pairwise RST의 값은 약간의 차이를 

보였으나 강화와 순천사이의 유전적 거리가 가장 큰 것은 동일하였다(표 

II-2-34). 

표 II-2-34. 집단과 집단사이의 pairwise RST(위)와 pairwise FST(아래)

　 서천(SeoCH) 강화(GH) 순천(SuCH)

서천(SeoCH) 0.169 0.044

강화(GH) -0.004 0.250

순천(SuCH) 0.057 0.093 　

 통계적으로 유의한 값은 굵은 글씨로 표시함

․ 앞서 계산된 pairwise FST와 pairwise RST에서 나온 결과를 토대로 집단들을 

그룹으로 나누어 AMOVA test를 수행하였으나, 어떠한 그룹도 통계적으로 유의하

지 못하였다(표 II-2-35). 

표 II-2-35. 세 집단의 AMOVA 결과 

Pairwise RST Pairwise FST

Group Source of 
variation

Percenage 
of 

variance
p-value fixation 

indeces

Percenage 
of 

variance
p-value fixation 

indeces

(SeoCH+GH)
(SuCH) Among groups -11.05 0.671 -0.111 6.77 0.326 0.068

Among population
within groups 20.04 0.0361 0.180 -0.35 0.723 -0.004

　 Within populations 91.02 0.006 0.006 93.58 0.000 0.064

(SuCH+GH)
(SeoCH) Among groups -21.1 1.000 -0.2110 -4.99 1.000 0.091

Among population
within groups 28.59 0.001 0.2360 9.56 0.000 0.091

　 Within populations 92.51 0.006 0.075 95.44 0.000 0.046

(SuCH+SeoCH)
(GH) Among groups 17.28 0.326 0.173 -1.19 0.665 -0.012

Among population
within groups 3.65 0.069 0.044 5.79 0.000 0.057

　 Within populations 79.08 0.008 0.209 95.4 0.000 0.046
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․ Bayesian clustering analysis 결과를 STRUCTURE HARVESTER로 분석

한 결과 K = 2일 때 가장 높은 ΔK값이 관찰되었고, STRUCTURE analysis에서 

추정된 barplot에서 서천과 강화집단이 순천집단과 뚜렷하게 구분되는 것을 볼 수 

있었다(표 II-2-36, 그림 II-2-22). 

표 II-2-36. Structure Harvester를 통해 선별된 K 값

K Reps Mean 
LnP(K)

Stdev 
LnP(K) Ln'(K) |Ln''(K)| Delta K

1 25 -1445.58 0.479 — — —
2 25 -1435.13 9.356 10.444 77.764 8.311

3 25 -1502.45 35.097 -67.32 17.648 0.503

4 25 -1587.42 63.311 -84.968 111.844 1.767

5 25 -1560.54 70.411 26.876 — —

그림 II-2-22. STRUCTURE analysis, K=2

5) 결론

표 II-2-34. 흰발농게의 유전다양성 분석 결과

종   명 완료

여부
유전자 마커

확보 집단/

개체수

세부

책임자학   명 한국명

Uca lactea 흰발농게 완료
microsatellite  

12개

국내 3개 집단/

45개체
정종우

최근 들어 집단이 크게 감소하고 흰발농게는 2012년 멸종위기종 2급으로 분류

되어 보호되고 있지만, 현재 서식상태와 보존 전략을 세우기 위해 필요한 집단유전

학적 연구는 수행되어있지 않았다. Microsatellite는 멸종위기종의 평가와 보전 전

략 수립에 중요한 정보를 제공할 수 있기 때문에 우리는 흰발농게에 적합한 
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Microsatellite 마커를 개발하고 집단유전학적 분석을 하고자 하였다. 

 마커를 개발하기 앞 서 흰발농게의 서식처 확인 및 표본 확보를 수행하였다. 

국내 3지역(강화, 서천, 순천)에서 흰발농게 서식지를 확인하였으며,  멸종위기종임

을 감안하여 45개체의 부속지 일부를 확보 후 방사 하였다. 

 확보된 표본 중 일부를 이용하여 지앤시바이오 회사를 통해 NGS기법 중 

Hiseq4000방법으로 흰발농게 유전체 서열 일부를 확보하였고, 그 중에서 

Microsatellite 부위가 확인된 염기서열 92,925개를 얻을 수 있었다. 

 프라이머3 프로그램을 이용하여 50개의 Microsatellite 유전좌위를 증폭할 수 

있는 후보군 프라이머를 선별하였으며, PCR증폭 실험 및 염기서열 확인을 통해 다

형성의 반복수를 보이는 프라이머쌍 12개를 선별하였다. 각각의 프라이머에는 형광

프라이머와 결합할 수 있는 M13-tailed primer를 부착하여 multiplex PCR증폭을 

통해 유전자형 분석을 수행하였다. 

 유전적 다양도를 분석한 결과 강화집단이 다른 두 집단에 비해 가장 높은 HO와 

HE값을 보였다. Pairwise FST와 pairwise RST의 값을 통해 강화와 순천사이의 유

전적 거리가 가장 큰 것을 확인 할 수 있었으나, 얻어진 값을 이용한 AMOVA test

에서는 어떤 그룹으로 나누어도 통계적으로 유의하지 않았다. 그러나 Bayesian 

clustering analysis 결과 서해안집단(강화와 서천)과 남해안집단(순천)으로 2개의 

유전자 그룹이 관찰되었다. 

▪ 해외 표본 확보 계획 

    - 일본

문헌[Sakagami, Maki, et al. "Claw-waving behavior by male Uca lactea 

(Brachyura, Ocypodidae) in vegetated and un-vegetated habitats." Journal 

of Crustacean Biology 35.2 (2015): 155-158.]을 통해 분포가 확인된 일본 도

쿠시마현의 Nagaura Island(永浦島)의 조간대에서 표본을 확보 할 예정이다. 또는 

2009년 흰발농게가 집단으로 서식하고 있다고 알려진 일본의 구마모토현 가미아마

쿠사시 마쓰시마지역에서 채집하고자 한다(그림 II-2-23). 
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․ Bayesian clustering analysis 결과를 STRUCTURE HARVESTER로 분석

한 결과 K = 2일 때 가장 높은 ΔK값이 관찰되었고, STRUCTURE analysis에서 

추정된 barplot에서 서천과 강화집단이 순천집단과 뚜렷하게 구분되는 것을 볼 수 

있었다(표 II-2-36, 그림 II-2-22). 

표 II-2-36. Structure Harvester를 통해 선별된 K 값

K Reps Mean 
LnP(K)

Stdev 
LnP(K) Ln'(K) |Ln''(K)| Delta K

1 25 -1445.58 0.479 — — —
2 25 -1435.13 9.356 10.444 77.764 8.311

3 25 -1502.45 35.097 -67.32 17.648 0.503

4 25 -1587.42 63.311 -84.968 111.844 1.767

5 25 -1560.54 70.411 26.876 — —

그림 II-2-22. STRUCTURE analysis, K=2

5) 결론
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Microsatellite 마커를 개발하고 집단유전학적 분석을 하고자 하였다. 
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▪ 해외 표본 확보 계획 

    - 일본

문헌[Sakagami, Maki, et al. "Claw-waving behavior by male Uca lactea 

(Brachyura, Ocypodidae) in vegetated and un-vegetated habitats." Journal 

of Crustacean Biology 35.2 (2015): 155-158.]을 통해 분포가 확인된 일본 도

쿠시마현의 Nagaura Island(永浦島)의 조간대에서 표본을 확보 할 예정이다. 또는 

2009년 흰발농게가 집단으로 서식하고 있다고 알려진 일본의 구마모토현 가미아마

쿠사시 마쓰시마지역에서 채집하고자 한다(그림 II-2-23). 
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그림 II-2-23. 일본 흰발농게 채집계획 지역

    - 중국

문헌[Shin et al., 2004. Behavioral adaptations of the fiddler crabs Uca 

vocans borealis (Crane) and Uca lactea lactea (De Haan) for coexistence 

on an intertidal shore. Marine and Freshwater Behaviour and Physiology 

37: 147-160.)을 통해 분포가 확인된 홍콩의 Ting Kok 해변에서 표본을 확보한

다(그림 II-2-24).
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그림 II-2-24. 중국(홍콩) 흰발농게 채집계획 지역
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그림 II-2-24. 중국(홍콩) 흰발농게 채집계획 지역
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  마. 기수갈고둥 Clithon retropictus 

 

▣ 국명: 기수갈고둥

▣ 학명: Clithon retropictus 

▣ 지정번호: 멸종위기II급

 ▣ 계통: 원시복족목, 갈고둥과 

그림 II-2-25. 기수갈고둥

[출처: 네이버 지식백과]

▣ 생김새: 패각 형태는 둥근 난형이다. 나층은 4층이지만 성패 대부분의 각정은 

침식되어 주로 체층만 남아 있다. 채색은 녹갈색 바탕에 삼각형의 노란색과 검은

색 반점이 있고, 체층에는 황갈색 띠가 2~3열 나타나며 약한 성장맥이 있다. 체층

이 커서 거의 전부를 차지하기 때문에 상대적으로 나탑은 낮고 작다. 각구는 반원

형이고 가장자리는 약간 두껍고, 비스듬한 내순 중앙에 작은 치상돌기가 여러 개 

흔적으로 나타난다. 내순과 축순은 발달된 백색 활층으로 덮여 있고, 활층은 넓고 

편평하다. 뚜껑은 반원 모양이고 석회질로 이루어져 있으며 주둥이를 덮어 막을 

수 있다. 뚜껑의 표면은 매끌매끌하지만 안쪽 가장자리는 얕게 패어 있고, 내면에

는 석회질의 돌기가 길게 나 있다. 뚜껑의 외순 가장자리를 따라 황색 선이 나타

난다. 성체의 크기는 각고 14mm, 각경 14mm정도이며 전체적으로 작고 겉보기에 

공처럼 생겼으며, 염주알다슬기와 비슷하다. 보통 여름에 백색 난괴를 돌에 산란하

는 난생종이며 수명은 10년 이상으로 장수종에 해당한다.  

▣ 서식지: 유속이 빠르고 잔자갈이 깔려 있는 하천의 기수지역

▣ 먹이: 부착조류

▣ 생활양식: 7∼8월 무렵 타원형의 알주머니를 바위나 조개껍데기 위에 붙인다.

▣ 분포: 한국(제주도, 남해, 경북 울진, 전남 장흥·보성), 일본

[출처: 국립생물자원관 한국의 멸종위기종]
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1) 연구의 필요성

기수갈고둥(Clithon retropictus)는 연체동물문 갈고둥과에 속하며 국내에서는 

제주도와 남해의 일부 기수역에 국지적으로 분포하는 것으로 알려져 있다. 국외에

는 일본에 분포하는 것으로 알려져 있다. 유속이 완만하며 자갈 또는 호박돌로 구

성된 하천형 기수역에 제한적으로 서식하나, 수질오염과 하구의 개발로 인해 개체

수가 줄어들어 멸종위기II급으로 지정되어 있다. 현재까지 기수갈고둥에 관한 연구

는 국내외 거의 이루어지지 않았다. 최근 제주도의 제주시 인근에서 새로운 서식지

가 확인되었으며(Noseworthy, et al., 2013), 2014년에는 기존의 서식지로 알려

진 제주도, 남해를 제외한 동해안의 울진에서 서식이 언론에 보도가 되었다. 멸종위

기종으로 지정되어 있으며, 개체수가 줄어들고 있는 기수갈고둥의 개체군 복원이나 

보전을 위해서는 자세한 유전적 구조 파악이 시급한 실정이다. 

2) 표본 확보 전략

기수갈고둥은 한국에서는 남해안과 제주도, 국외에는 일본에 서식하는 것으로 알

려져 있다. 이 중 본 연구진은 현재 까지 국내에 밝혀진 서식지점 중 최소 4개 지점 

이상에서 집단 별 10개체 이상, 총 40개체 이상을 확보하여 국내 개체군 간의 유전적 

구조 및 특이성을 확인하고자 한다(그림 II-2-22). 1차년도에는 국내의 표본 확보 

및 분석을 수행하였으며, 2차년도에는 서식이 알려진 일본의 개체를 확보하여 국내 

및 국외 개체군간의 유전다양성 비교를 수행하고자 한다. 이를 통해 분류학적, 계통지

리학적 정보를 축적하고, 이를 통해 멸종위기종인 기수갈고둥의 복원을 위한 유전정보

를 축적할 것이다. 

그림 II-2-26. 기수갈고둥 채집 지역
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3) 유전자 분석 범위

  기수갈고둥의 유전다양성 분석을 위하여 기존에 국립생물자원관 연구사업을 통해 

획득한 NGS 데이터를 기반으로 새로운 14개의 microsatellite 마커를 개발하였으며, 

개발된 14개의 microsatellite 마커를 이용하여 유전 다양성을 분석한다. 

4) 실험 방법

▪ DNA 추출 

  실험 대상종의 표본으로부터 DNA를 추출하기위해 DNeasy Blood & Tissue 

kit (QIAGEN Co., USA)를 이용하였다.

▪ PCR primer

기존 연구 사업으로 얻어진 유전체 서열로부터 적절한 부위의 microsatellite 

유전부위들을 탐색하고 이를 증폭하는 프라이머를 개발하여 10개 이상의 유효한 

다양성이 높은 마커를 확인하였다. 이를 통해 최종 14개의 유효한 마커를 확인하였

으며 프라이머 정보는 표 II-2-27와 같다.  

▪ PCR

PCR 반응 혼합물의 조성과 반응 조건은 실험하고자 하는 유전자마다 다르다. 따

라서 예비 실험을 통해 조건을 맞춘 후 실험을 진행한다. PCR 반응 후 얻은 결과물

은 전기영동을 통하여 확인하고, ABI 3700 모델을 이용하여 genotyping을  수행한

다.

▪ 유전적 다양성 분석

Genotype 데이터는 먼저 MicroChecker (Van Oosterhout et al., 2004)프로

그램을 이용하여 scoring 오류, 비대립유전자의 유무, large dropout을 확인하였다. 

이후 기본적인 microsatellite 마커의 유전 다양성 지수인 대립인자 수(A), 대립인

자풍부도(AR), 이형접합자 빈도 예측치(He), 관측치(Ho), 근친계수(FIS), Gene 

diversity, 집단간 유전적 차이를 나타내는 FST, RST는 FSTAT 2.9.3.2(Goudet, 

2001), ARLEQUIN 3.1(Excoffier et al., 2005), GENEPOP 3.4(Raymond and 

Rousset, 2004)을 이용하여 수치를 구하였다. PIC(polymorphic information 

content)는 PICcalc 온라인 프로그램을 이용하여 측정하였다. 각 집단의 유효개체

군 크기는 NeEstimator 2.01(Do et al., 2014)를 이용하여 측정하였다. 집단의 

유전적 집단구조를 Bayesian 방법을 통해 clustering 해주는 STRUCTURE 

(Pritchard et al., 2000)를 이용하였으며, K 값은 1~5, burn-in은 100,000step, 
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MCMC는 5,000,000을 반복하였다. 모두 10번을 반복 수행하였으며, 산출된 값은 

Structure Harvester에서 가장 적절한 cluster의 수를 산출하였다.

5) 결과 및 고찰

  가) 시료 확보

 기수갈고둥 표본 확보를 위하여 전국 5개 지점(경남 마산, 창원, 거제, 전남 장

흥, 제주도 서귀포시)을 선정 하였으며, 각 지역의 환경청의 포획 허가를 득한 후 

현재 포획을 모두 완료하였다. 총 66개체를 확보하였으며, 제주특별자치도 서귀포

시를 제외한 모든 지점에서 15개체를 확보하였다(표 II-2-38). 포획지점의 사진

과 포획 당시의 개체 사진은 그림 II-2-27과 같다. 

 표 II-2-38. 기수갈고둥의 채집 정보

채집 지역 집단 ID 채집 개체수 채집 날짜

1 전라남도 장흥군 AY 15개체 2015. 06. 16

2 경상남도 창원시 GS 15개체 2015. 06. 12

3 경상남도 마산시 JD 15개체 2015. 06. 12

4 경상남도 거제시 YC 15개체 2015. 06. 12

5 제주특별자치도 서귀포시 TR 6개체 2015. 06. 16
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3) 유전자 분석 범위
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라서 예비 실험을 통해 조건을 맞춘 후 실험을 진행한다. PCR 반응 후 얻은 결과물

은 전기영동을 통하여 확인하고, ABI 3700 모델을 이용하여 genotyping을  수행한

다.

▪ 유전적 다양성 분석

Genotype 데이터는 먼저 MicroChecker (Van Oosterhout et al., 2004)프로
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diversity, 집단간 유전적 차이를 나타내는 FST, RST는 FSTAT 2.9.3.2(Goudet, 

2001), ARLEQUIN 3.1(Excoffier et al., 2005), GENEPOP 3.4(Raymond and 

Rousset, 2004)을 이용하여 수치를 구하였다. PIC(polymorphic information 

content)는 PICcalc 온라인 프로그램을 이용하여 측정하였다. 각 집단의 유효개체

군 크기는 NeEstimator 2.01(Do et al., 2014)를 이용하여 측정하였다. 집단의 

유전적 집단구조를 Bayesian 방법을 통해 clustering 해주는 STRUCTURE 

(Pritchard et al., 2000)를 이용하였으며, K 값은 1~5, burn-in은 100,000step, 
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MCMC는 5,000,000을 반복하였다. 모두 10번을 반복 수행하였으며, 산출된 값은 

Structure Harvester에서 가장 적절한 cluster의 수를 산출하였다.

5) 결과 및 고찰

  가) 시료 확보

 기수갈고둥 표본 확보를 위하여 전국 5개 지점(경남 마산, 창원, 거제, 전남 장

흥, 제주도 서귀포시)을 선정 하였으며, 각 지역의 환경청의 포획 허가를 득한 후 

현재 포획을 모두 완료하였다. 총 66개체를 확보하였으며, 제주특별자치도 서귀포

시를 제외한 모든 지점에서 15개체를 확보하였다(표 II-2-38). 포획지점의 사진

과 포획 당시의 개체 사진은 그림 II-2-27과 같다. 

 표 II-2-38. 기수갈고둥의 채집 정보

채집 지역 집단 ID 채집 개체수 채집 날짜

1 전라남도 장흥군 AY 15개체 2015. 06. 16

2 경상남도 창원시 GS 15개체 2015. 06. 12

3 경상남도 마산시 JD 15개체 2015. 06. 12

4 경상남도 거제시 YC 15개체 2015. 06. 12

5 제주특별자치도 서귀포시 TR 6개체 2015. 06. 16
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<거제시 서식지와 확인된 기수갈고둥>

<창원시 서식지와 확인된 기수갈고둥>

<장흥군 서식지와 확인된 기수갈고둥>

<제주특별자치도 서귀포시 서식지와 확인된 기수갈고둥>

그림 II-2-27. 기수갈고둥 채집지와 서식 사진
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No. Locus Repeat 
motif

Allele
size Ta (℃) Primer sequence (5’->3’)

Fluorescent 

label

1 CRe09 AC 271-293 55 F: GGAAGCAACTCCTTATTCTGCCG
R: TTTGTGCGAGTGTTTGACCCTTG PET

2 CRe11 AC 164-172 60 F: ACTTCCCATACCTCAGTCGCCG
R: GGCAGGCCGGATTAATGTATGC VIC

3 CRe15 ACG 126-165 60 F: CCACAACCACTTCCACCACCAAC
R: ACCTTCTCCATCACCGGTGTATGC FAM

4 CRe22 AGG 155-174 55 F: CCCTTATGCACTATGATTTG
R: GTCCTCTTCATTTGAACATG FAM

5 CRe32 CCTG 252-260 60 F: AGGCTCCTCAAAGGAAGACAGCG
R: GCAAAGCAAAGAAGCCAGCTGG VIC

6 CRe44 AG 122-132 60 F: CTGATGGTCGATTCTACACGTCCC
R: CGATTTCAAACAGCGCCGG FAM

7 CRe45 AG 189-201 60 F: AAGAATGAATTTTGCAGCACCTGC
R: AGCATTATTCTGCAGAGGAAGGGC PET

8 CRe47 CA 218-238 60 F: GATCGTCTGCTGCTGTGTTGAAGAC
R: AGAATGCCAGGGACTAGTGAGAAGC VIC

9 CRe50 CT 272-324 60 F: TTTCCCTGCAAAACAAGACACAAAG
R: TGACAACCAAGAACTGCTTCATGTG PET

10 CRe52 CT 214-262 60 F: TCGACTTGGCTGTCTCCTGTTCAC
R: TCGAGCCGACAAGGAAATTGAAC VIC

11 CRe54 GA 202-216 60 F: AAATGTCGCCGCTACACGCC
R: TCTAACCGATCAGAGTTGCCGATG PET

12 CRe59 ACC 290-332 60 F: TTTAGCGCCGCTACCATCTCTG
R: CTTGAGGGGAATCCTTGGAGTAGG PET

13 CRe64 CAA 113-143 60 F: CATGCGACTTAGGGCGAAATTC
R: CCAAAGAAATCTCATGTTGCCATG FAM

14 CRe66 CAG 158-173 60 F: CGAAGACAACTAGTCATCGGCAGTG
R: GACATGATCTGGAATGGCATCTCC FAM

나) Microsatellite 마커 개발 

 기수갈고둥의 microsaetllite 마커 개발을 위하여 NGS 데이터에서 반복서열을 

가지고 있는 염기서열을 추출하였으며 이 중 Di, Tri, Tetra microsatellite 반복 

모티브를 추출하였다. Microsatellite 모티브는 최소 5번 이상 반복하는 것을 추출

하였다. 총 Di-repeat은 전체 contig 중 374,181개, Tri는 53,952개, Tetra는 

31,332개가 확인되었다. 이 중 가장 많은 빈도를 나타낸 것은 [AC]n(45.9%), 그 

다음으로는 [AG]n(31.4%)으로 나타났다. Tri와 Tetra 중 가장 많은 빈도를 나타

낸 것은 [ATG]n(2.7%), [AGAC]n(0.3%)로 나타났다. 이들 microsatellite 좌위 

중 적어도 6번 이상 반복 횟수를 가진 70개의 contig를 무작위로 선정하여 프라이

머쌍를 제작하였다. 이 후 제작된 프라이를 집단 별 2개체씩을 대상으로 PCR성공 

여부 및 증폭된 염기서열이 다형성을 가지는지 확인하였다.  그 결과 총 15개의 프

라이머 쌍에서 다형성이 확인되어 전체 기수갈고둥 집단의 유전다양성을 확인하기 

위한 분석에 사용하였다. 새롭게 개발된 microsatellite 마커의 정보는 아래 표 

II-2-39과 같다. 

표 II-2-39. 새롭게 개발된 14개 기수갈고둥 microsatellite 마커의 repeat 

motif, allele 크기, Ta (℃), 프라이머서열 및 분석 시 사용한 형광 라벨 정보
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No. Locus Repeat 
motif

Allele
size Ta (℃) Primer sequence (5’->3’)

Fluorescent 

label

1 CRe09 AC 271-293 55 F: GGAAGCAACTCCTTATTCTGCCG
R: TTTGTGCGAGTGTTTGACCCTTG PET

2 CRe11 AC 164-172 60 F: ACTTCCCATACCTCAGTCGCCG
R: GGCAGGCCGGATTAATGTATGC VIC

3 CRe15 ACG 126-165 60 F: CCACAACCACTTCCACCACCAAC
R: ACCTTCTCCATCACCGGTGTATGC FAM

4 CRe22 AGG 155-174 55 F: CCCTTATGCACTATGATTTG
R: GTCCTCTTCATTTGAACATG FAM

5 CRe32 CCTG 252-260 60 F: AGGCTCCTCAAAGGAAGACAGCG
R: GCAAAGCAAAGAAGCCAGCTGG VIC

6 CRe44 AG 122-132 60 F: CTGATGGTCGATTCTACACGTCCC
R: CGATTTCAAACAGCGCCGG FAM

7 CRe45 AG 189-201 60 F: AAGAATGAATTTTGCAGCACCTGC
R: AGCATTATTCTGCAGAGGAAGGGC PET

8 CRe47 CA 218-238 60 F: GATCGTCTGCTGCTGTGTTGAAGAC
R: AGAATGCCAGGGACTAGTGAGAAGC VIC

9 CRe50 CT 272-324 60 F: TTTCCCTGCAAAACAAGACACAAAG
R: TGACAACCAAGAACTGCTTCATGTG PET

10 CRe52 CT 214-262 60 F: TCGACTTGGCTGTCTCCTGTTCAC
R: TCGAGCCGACAAGGAAATTGAAC VIC

11 CRe54 GA 202-216 60 F: AAATGTCGCCGCTACACGCC
R: TCTAACCGATCAGAGTTGCCGATG PET

12 CRe59 ACC 290-332 60 F: TTTAGCGCCGCTACCATCTCTG
R: CTTGAGGGGAATCCTTGGAGTAGG PET

13 CRe64 CAA 113-143 60 F: CATGCGACTTAGGGCGAAATTC
R: CCAAAGAAATCTCATGTTGCCATG FAM

14 CRe66 CAG 158-173 60 F: CGAAGACAACTAGTCATCGGCAGTG
R: GACATGATCTGGAATGGCATCTCC FAM

나) Microsatellite 마커 개발 

 기수갈고둥의 microsaetllite 마커 개발을 위하여 NGS 데이터에서 반복서열을 

가지고 있는 염기서열을 추출하였으며 이 중 Di, Tri, Tetra microsatellite 반복 

모티브를 추출하였다. Microsatellite 모티브는 최소 5번 이상 반복하는 것을 추출

하였다. 총 Di-repeat은 전체 contig 중 374,181개, Tri는 53,952개, Tetra는 

31,332개가 확인되었다. 이 중 가장 많은 빈도를 나타낸 것은 [AC]n(45.9%), 그 

다음으로는 [AG]n(31.4%)으로 나타났다. Tri와 Tetra 중 가장 많은 빈도를 나타

낸 것은 [ATG]n(2.7%), [AGAC]n(0.3%)로 나타났다. 이들 microsatellite 좌위 

중 적어도 6번 이상 반복 횟수를 가진 70개의 contig를 무작위로 선정하여 프라이

머쌍를 제작하였다. 이 후 제작된 프라이를 집단 별 2개체씩을 대상으로 PCR성공 

여부 및 증폭된 염기서열이 다형성을 가지는지 확인하였다.  그 결과 총 15개의 프

라이머 쌍에서 다형성이 확인되어 전체 기수갈고둥 집단의 유전다양성을 확인하기 

위한 분석에 사용하였다. 새롭게 개발된 microsatellite 마커의 정보는 아래 표 

II-2-39과 같다. 

표 II-2-39. 새롭게 개발된 14개 기수갈고둥 microsatellite 마커의 repeat 

motif, allele 크기, Ta (℃), 프라이머서열 및 분석 시 사용한 형광 라벨 정보
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다) Microsatellite 유전 다양성

 NGS 데이터를 바탕으로 기수갈고둥의 microsaetllite 마커 14개가 개발이 되

었으며, 이를 이용하여 총 6개 집단 66개체를 대상으로 분석을 수행하였다(표 

II-2-39, 40). Microchecker를 이용한 분석에서 각 유전자 좌위는 모두 scoring

오류 및 비대립유전자는 없는 것으로 확인되었다. 총 100개의 대립인자가 66개체

에서 확인이 되었고 대립인자의 길이는 113~332bp 범위로 나타났다. 각 좌위별 

대립인자는 3~18개, 평균 7.142개로 나타났으며, 가장 많은 18개는 Cre54좌위에

서 가장 적은 3개는 Cre11, Cre32이었다. 대립인자 풍부도는 3.000~17.815의 범

위로 평균 7.113이었다. 대립인자 풍부도는 Cre52(17.815)에서 가장 높았으며, 

가장 낮은 수치는 Cre11, Cre32(3.000)이었다. FST와 RST 수치는 전체적으로 낮

게 나타났다.  

표 II-2-40. 기수갈고둥 microsatellite 유전자 좌위별 유전 다양성 지수. 대립유전

자의 수(A), 대립인자 풍부도(AR), 이형접합자빈도 예측치(He), 관측치(Ho), FST, 

RST

Locus A AR HE HO FIS FST RST

CRe09 7 6.999 0.379 0.337 -0.133 0.008 0.013

CRe11 3 3.000 0.152 0.157 0.034 0.004 0.015

CRe15 5 4.969 0.348 0.307 -0.122 -0.017 -0.017

CRe22 6 5.939 0.288 0.310 0.081 -0.014 -0.015

CRe32 3 3.000 0.167 0.183 0.096 -0.008 0.020

CRe44 6 6.000 0.578 0.692 0.116 0.070 0.145

CRe45 7 6.999 0.500 0.585 0.142 0.008 0.048

CRe47 9 8.939 0.364 0.505* 0.244 0.060 0.199

CRe50 11 10.969 0.646 0.684 0.041 0.019 0.005

CRe52 18 17.815 0.530 0.569 0.058 0.013 0.012

CRe54 6 5.969 0.636 0.644 0.006 0.008 -0.031

CRe59 5 4.985 0.338 0.445* 0.243 -0.005 -0.025

CRe64 8 7.999 0.652 0.654 -0.006 0.012 -0.011

CRe66 6 5.999 0.697 0.740 0.062 -0.004 0.020

Mean/Total 7.142 7.113 0.448 0.489 0.067 0.015 0.003

*: Significant deviation from HWE after Bonferroni’s correction (P<0.00357).
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 집단 별 좌위별 유전 다양성 지수를 표 II-2-42에 나타내었다. 평균 대립인자

의 수는 마산시 진동리 집단이 평균 5.36개로 가장 많았으며, 서귀포 예래동 집단

이 3.71개로 가장 낮았다. 전체 대립인자 중 21개가 특정 집단에만 출현하였으며, 

장흥군 안양면 집단에서 5개, 창원시 구산면 집단에서 3개, 마산시 진동리 집단에

서 6개, 거제시 연초면 집단에서 6개, 서귀포 예래동 집단에서 2개가 출현하였다. 

대립인자 예측치와 관찰치는 상대적으로 낮았으며, 서귀포시 예래동 집단이 가장 

높았으며(He=0.558, Ho=0.490), 장흥군 안양면 집단이 가장 낮았다(He=0.451, 

Ho=0.419). 평균 PCI 지수는 0.404~0.469범위로 나타났는데,  서귀포시 예래동 

집단이 0.469로 가장 높았으며, 장흥군 안양면 집단이 가장 낮았다. Gene 

diversity 지수 역시 서귀포시 예래동 집단(0.566)이 가장 높았으며, 장흥군 안양

면 집단(0.452)이 가장 낮았다. 하지만 서귀포시 예래동 집단은 다른 집단에 비해 

개체수가 6개체로 적어 나타나는 현상이라 판단된다. 

표 II-2-41. 기수갈고둥 각 지역별 개체군의 개체 수 (N), 대립유전자의 수 (A), 

observed heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (He), polymorphic 

information content (PIC)

　 장흥군 안양면(AY, N=15) 창원시 구산면(GS, N=15)

Gene diversity = 0.452 ± 0.232 Gene diversity = 0.471 ±0.196

Locus A(U)　 AR He Ho PIC A(U) AR He Ho PIC

CRe09 3 1.533 0.131 0.133 0.123 4 2.623 0.409 0.467 0.376

CRe11 3 2.090 0.301 0.267 0.271 2 1.267 0.067 0.067 0.062

CRe15 4(1) 2.154 0.303 0.333 0.276 4 2.205 0.306 0.333 0.282

CRe22 4 1.800 0.193 0.200 0.181 3 2.354 0.398 0.333 0.351

CRe32 2 1.267 0.067 0.067 0.062 2 1.621 0.186 0.200 0.164

CRe44 5 3.590 0.733 0.667 0.658 5(1) 2.938 0.499 0.400 0.455

CRe45 3 2.436 0.439 0.533 0.383 5 3.172 0.575 0.533 0.520

CRe47 4 3.006 0.591 0.467 0.520 4 2.964 0.563 0.400 0.500

CRe50 7(1) 3.907 0.690 0.533 0.637 8(1) 4.152 0.724 0.733 0.673

CRe52 10(2) 4.007 0.641 0.533 0.605 5(1) 2.775 0.455 0.533 0.416

CRe54 3 2.916 0.680 0.800 0.584 4 2.681 0.540 0.467 0.460

CRe59 3(1) 2.000 0.297 0.333 0.260 4 2.671 0.451 0.267 0.407

CRe64 4 2.916 0.586 0.467 0.512 6 3.185 0.598 0.667 0.532

CRe66 4 3.098 0.662 0.533 0.579 5 4.222 0.807 0.800 0.745

Mean 4.21 2.623 0.451 0.419 0.404 4.32 2.774 0.470 0.443 0.424

A(U), number of alleles (unique alleles); AR, allele richness; Ho, observed heterozygosity; 
He, expected heterozygosity; PIC, polymorphic information content; *: Significant deviation 
from HWE after Bonferroni’s correction (P<0.00357).
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다) Microsatellite 유전 다양성

 NGS 데이터를 바탕으로 기수갈고둥의 microsaetllite 마커 14개가 개발이 되

었으며, 이를 이용하여 총 6개 집단 66개체를 대상으로 분석을 수행하였다(표 

II-2-39, 40). Microchecker를 이용한 분석에서 각 유전자 좌위는 모두 scoring

오류 및 비대립유전자는 없는 것으로 확인되었다. 총 100개의 대립인자가 66개체

에서 확인이 되었고 대립인자의 길이는 113~332bp 범위로 나타났다. 각 좌위별 

대립인자는 3~18개, 평균 7.142개로 나타났으며, 가장 많은 18개는 Cre54좌위에

서 가장 적은 3개는 Cre11, Cre32이었다. 대립인자 풍부도는 3.000~17.815의 범

위로 평균 7.113이었다. 대립인자 풍부도는 Cre52(17.815)에서 가장 높았으며, 

가장 낮은 수치는 Cre11, Cre32(3.000)이었다. FST와 RST 수치는 전체적으로 낮

게 나타났다.  

표 II-2-40. 기수갈고둥 microsatellite 유전자 좌위별 유전 다양성 지수. 대립유전

자의 수(A), 대립인자 풍부도(AR), 이형접합자빈도 예측치(He), 관측치(Ho), FST, 

RST

Locus A AR HE HO FIS FST RST

CRe09 7 6.999 0.379 0.337 -0.133 0.008 0.013

CRe11 3 3.000 0.152 0.157 0.034 0.004 0.015

CRe15 5 4.969 0.348 0.307 -0.122 -0.017 -0.017

CRe22 6 5.939 0.288 0.310 0.081 -0.014 -0.015

CRe32 3 3.000 0.167 0.183 0.096 -0.008 0.020

CRe44 6 6.000 0.578 0.692 0.116 0.070 0.145

CRe45 7 6.999 0.500 0.585 0.142 0.008 0.048

CRe47 9 8.939 0.364 0.505* 0.244 0.060 0.199

CRe50 11 10.969 0.646 0.684 0.041 0.019 0.005

CRe52 18 17.815 0.530 0.569 0.058 0.013 0.012

CRe54 6 5.969 0.636 0.644 0.006 0.008 -0.031

CRe59 5 4.985 0.338 0.445* 0.243 -0.005 -0.025

CRe64 8 7.999 0.652 0.654 -0.006 0.012 -0.011

CRe66 6 5.999 0.697 0.740 0.062 -0.004 0.020

Mean/Total 7.142 7.113 0.448 0.489 0.067 0.015 0.003

*: Significant deviation from HWE after Bonferroni’s correction (P<0.00357).
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 집단 별 좌위별 유전 다양성 지수를 표 II-2-42에 나타내었다. 평균 대립인자

의 수는 마산시 진동리 집단이 평균 5.36개로 가장 많았으며, 서귀포 예래동 집단

이 3.71개로 가장 낮았다. 전체 대립인자 중 21개가 특정 집단에만 출현하였으며, 

장흥군 안양면 집단에서 5개, 창원시 구산면 집단에서 3개, 마산시 진동리 집단에

서 6개, 거제시 연초면 집단에서 6개, 서귀포 예래동 집단에서 2개가 출현하였다. 

대립인자 예측치와 관찰치는 상대적으로 낮았으며, 서귀포시 예래동 집단이 가장 

높았으며(He=0.558, Ho=0.490), 장흥군 안양면 집단이 가장 낮았다(He=0.451, 

Ho=0.419). 평균 PCI 지수는 0.404~0.469범위로 나타났는데,  서귀포시 예래동 

집단이 0.469로 가장 높았으며, 장흥군 안양면 집단이 가장 낮았다. Gene 

diversity 지수 역시 서귀포시 예래동 집단(0.566)이 가장 높았으며, 장흥군 안양

면 집단(0.452)이 가장 낮았다. 하지만 서귀포시 예래동 집단은 다른 집단에 비해 

개체수가 6개체로 적어 나타나는 현상이라 판단된다. 

표 II-2-41. 기수갈고둥 각 지역별 개체군의 개체 수 (N), 대립유전자의 수 (A), 

observed heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (He), polymorphic 

information content (PIC)

　 장흥군 안양면(AY, N=15) 창원시 구산면(GS, N=15)

Gene diversity = 0.452 ± 0.232 Gene diversity = 0.471 ±0.196

Locus A(U)　 AR He Ho PIC A(U) AR He Ho PIC

CRe09 3 1.533 0.131 0.133 0.123 4 2.623 0.409 0.467 0.376

CRe11 3 2.090 0.301 0.267 0.271 2 1.267 0.067 0.067 0.062

CRe15 4(1) 2.154 0.303 0.333 0.276 4 2.205 0.306 0.333 0.282

CRe22 4 1.800 0.193 0.200 0.181 3 2.354 0.398 0.333 0.351

CRe32 2 1.267 0.067 0.067 0.062 2 1.621 0.186 0.200 0.164

CRe44 5 3.590 0.733 0.667 0.658 5(1) 2.938 0.499 0.400 0.455

CRe45 3 2.436 0.439 0.533 0.383 5 3.172 0.575 0.533 0.520

CRe47 4 3.006 0.591 0.467 0.520 4 2.964 0.563 0.400 0.500

CRe50 7(1) 3.907 0.690 0.533 0.637 8(1) 4.152 0.724 0.733 0.673

CRe52 10(2) 4.007 0.641 0.533 0.605 5(1) 2.775 0.455 0.533 0.416

CRe54 3 2.916 0.680 0.800 0.584 4 2.681 0.540 0.467 0.460

CRe59 3(1) 2.000 0.297 0.333 0.260 4 2.671 0.451 0.267 0.407

CRe64 4 2.916 0.586 0.467 0.512 6 3.185 0.598 0.667 0.532

CRe66 4 3.098 0.662 0.533 0.579 5 4.222 0.807 0.800 0.745

Mean 4.21 2.623 0.451 0.419 0.404 4.32 2.774 0.470 0.443 0.424

A(U), number of alleles (unique alleles); AR, allele richness; Ho, observed heterozygosity; 
He, expected heterozygosity; PIC, polymorphic information content; *: Significant deviation 
from HWE after Bonferroni’s correction (P<0.00357).
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표 II-2-41. 계속

　 마산시 진동리(JD, N=15) 거제시 연초면(YC, N=15)

Gene diversity = 0.491 ± 0.209 Gene diversity = 0.480 ± 0.221

Locus A(U)　 AR He Ho PIC A(U) AR He Ho PIC

CRe09 6(1) 2.738 0.414 0.467 0.386 4 2.205 0.306 0.333 0.282

CRe11 3 1.533 0.131 0.133 0.123 2 1.267 0.067 0.067 0.064

CRe15 3 2.082 0.343 0.400 0.294 2 2.241 0.352 0.400 0.314

CRe22 5(1) 2.421 0.359 0.267 0.330 3(1) 2.000 0.297 0.333 0.260

CRe32 3 1.736 0.191 0.067 0.175 3 1.887 0.246 0.267 0.221

CRe44 5 3.231 0.605 0.667 0.543 4 3.453 0.724 0.600 0.645

CRe45 7(1) 3.825 0.662 0.533 0.614 4 3.006 0.591 0.400 0.520

CRe47 4 2.002 0.251 0.267 0.232 5(1) 2.471 0.361 0.333 0.335

CRe50 7(1) 3.359 0.552 0.533 0.513 5 3.333 0.678 0.667 0.597

CRe52 11(2) 4.626 0.745 0.733 0.704 7(2) 2.600 0.366 0.333 0.345

CRe54 4 3.118 0.623 0.667 0.550 6(1) 3.654 0.736 0.667 0.661

CRe59 4 2.905 0.531 0.533 0.475 4 3.017 0.568 0.267* 0.507

CRe64 7 4.016 0.715 0.600 0.660 6 3.387 0.634 0.733 0.570

CRe66 6 3.881 0.743 0.733 0.667 5 3.980 0.775 0.800 0.709

Mean 5.36 2.962 0.490 0.471 0.448 4.29 2.750 0.479 0.443 0.431

　 서귀포 예래동(YR, N=6) Total(N=66)

Gene diversity = 0.566 ± 0.257 Gene diversity = 0.487 ± 0.197

Locus A(U)　 AR He Ho PIC A(U) AR He Ho PIC

CRe09 4 3.242 0.561 0.667 0.476 7 2.332 0.379 0.337 0.323

CRe11 3 2.333 0.318 0.333 0.957 3 1.590 0.152 0.157 0.150

CRe15 2 1.667 0.167 0.167 0.988 5 2.099 0.348 0.307 0.286

CRe22 3 2.333 0.318 0.333 0.957 6 2.155 0.288 0.310 0.292

CRe32 2 1.909 0.303 0.333 0.961 3 1.664 0.167 0.183 0.173

CRe44 4 4.000 0.821 0.500 0.707 6 3.491 0.578 0.692 0.640

CRe45 4 3.558 0.712 0.500 0.766 7 3.314 0.500 0.585 0.555

CRe47 6(2) 4.889 0.848 0.333* 0.606 9 2.978 0.364 0.505* 0.478

CRe50 5 4.556 0.822 1.000 0.664 11 3.898 0.646 0.684 0.655

CRe52 5 3.909 0.667 0.500 0.784 18 3.562 0.530 0.569 0.555

CRe54 3 2.665 0.591 0.500 0.853 6 3.086 0.636 0.644 0.581

CRe59 2 1.800 0.200 0.200 0.984 5 2.613 0.338 0.445* 0.414

CRe64 5 4.238 0.803 1.000 0.674 8 3.551 0.652 0.654 0.616

CRe66 4 3.331 0.682 0.500 0.791 6 3.806 0.697 0.740 0.695

Mean 3.71 3.174 0.558 0.490 0.469 7.14 2.867 0.448 0.487 0.458

A(U), number of alleles (unique alleles); AR, allele richness; Ho, observed heterozygosity; 
He, expected heterozygosity; PIC, polymorphic information content; *: Significant deviation 
from HWE after Bonferroni’s correction (P<0.00357).
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Population 1 2 3 4 5

1. 장흥군 안양면 -

2. 창원시 구산면 0.026 -

3. 마산시 진동리 0.025 0.003 -

4. 거제시 연초면 0.020 0.014 0.004 -

5. 서귀포시 예래동 0.003 0.022 0.030 0.027 -

Source of 

variation
d.f

Sum of

squares

Variance

components

Percentage of

variation
Among 

populations
4 19.017 0.05520 1.63

Within populations 127 422.150 3.32402 96.37

Total 131 441.167

표 II-2-42. 집단 별 유전 다양성 지수. 대립유전자의 수(A), 대립인자 풍부도(AR), 

이형접합자빈도 예측치(He), 관측치(Ho), FST, RST, 유효집단 크기(Ne)

Population N A AR HE HO FIS Ne

1. 장흥군 안양면 15 4.21 2.623 0.451 0.419 0.073
193.2

(22.4-∞)

2. 창원시 구산면 15 4.32 2.774 0.470 0.443 0.059
223.5

(27.3-∞)

3. 마산시 진동리 15 5.36 2.962 0.490 0.471 0.040
∞

(49.7-∞)

4. 거제시 연초면 15 4.29 2.750 0.479 0.443 0.077
33.8

(13.8-∞)

5. 서귀포시 예래동 6 3.71 3.174 0.558 0.490 0.134
∞

(47.7-∞)

전체 14개 microsatellite 좌위를 사용한 기수갈고둥의 집단 간 FST 수치는 

0.003~0.026의 범위로 전체적으로 낮은 수치를 나타내었다(표 II-2-43). 마산시 

진동리 집단과 서귀포시 예래동 집단 간의 유전적 분화가 가장 큰 것으로 나타났으

나 그 수치가 매우 낮았다. 

표 II-2-43. 기수갈고둥 서식 집단 간 pairwise FST

표 II-2-44. AMOVA 결과 
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표 II-2-41. 계속

　 마산시 진동리(JD, N=15) 거제시 연초면(YC, N=15)

Gene diversity = 0.491 ± 0.209 Gene diversity = 0.480 ± 0.221

Locus A(U)　 AR He Ho PIC A(U) AR He Ho PIC

CRe09 6(1) 2.738 0.414 0.467 0.386 4 2.205 0.306 0.333 0.282

CRe11 3 1.533 0.131 0.133 0.123 2 1.267 0.067 0.067 0.064

CRe15 3 2.082 0.343 0.400 0.294 2 2.241 0.352 0.400 0.314

CRe22 5(1) 2.421 0.359 0.267 0.330 3(1) 2.000 0.297 0.333 0.260

CRe32 3 1.736 0.191 0.067 0.175 3 1.887 0.246 0.267 0.221

CRe44 5 3.231 0.605 0.667 0.543 4 3.453 0.724 0.600 0.645

CRe45 7(1) 3.825 0.662 0.533 0.614 4 3.006 0.591 0.400 0.520

CRe47 4 2.002 0.251 0.267 0.232 5(1) 2.471 0.361 0.333 0.335

CRe50 7(1) 3.359 0.552 0.533 0.513 5 3.333 0.678 0.667 0.597

CRe52 11(2) 4.626 0.745 0.733 0.704 7(2) 2.600 0.366 0.333 0.345

CRe54 4 3.118 0.623 0.667 0.550 6(1) 3.654 0.736 0.667 0.661

CRe59 4 2.905 0.531 0.533 0.475 4 3.017 0.568 0.267* 0.507

CRe64 7 4.016 0.715 0.600 0.660 6 3.387 0.634 0.733 0.570

CRe66 6 3.881 0.743 0.733 0.667 5 3.980 0.775 0.800 0.709

Mean 5.36 2.962 0.490 0.471 0.448 4.29 2.750 0.479 0.443 0.431

　 서귀포 예래동(YR, N=6) Total(N=66)

Gene diversity = 0.566 ± 0.257 Gene diversity = 0.487 ± 0.197

Locus A(U)　 AR He Ho PIC A(U) AR He Ho PIC

CRe09 4 3.242 0.561 0.667 0.476 7 2.332 0.379 0.337 0.323

CRe11 3 2.333 0.318 0.333 0.957 3 1.590 0.152 0.157 0.150

CRe15 2 1.667 0.167 0.167 0.988 5 2.099 0.348 0.307 0.286

CRe22 3 2.333 0.318 0.333 0.957 6 2.155 0.288 0.310 0.292

CRe32 2 1.909 0.303 0.333 0.961 3 1.664 0.167 0.183 0.173

CRe44 4 4.000 0.821 0.500 0.707 6 3.491 0.578 0.692 0.640

CRe45 4 3.558 0.712 0.500 0.766 7 3.314 0.500 0.585 0.555

CRe47 6(2) 4.889 0.848 0.333* 0.606 9 2.978 0.364 0.505* 0.478

CRe50 5 4.556 0.822 1.000 0.664 11 3.898 0.646 0.684 0.655

CRe52 5 3.909 0.667 0.500 0.784 18 3.562 0.530 0.569 0.555

CRe54 3 2.665 0.591 0.500 0.853 6 3.086 0.636 0.644 0.581

CRe59 2 1.800 0.200 0.200 0.984 5 2.613 0.338 0.445* 0.414

CRe64 5 4.238 0.803 1.000 0.674 8 3.551 0.652 0.654 0.616

CRe66 4 3.331 0.682 0.500 0.791 6 3.806 0.697 0.740 0.695

Mean 3.71 3.174 0.558 0.490 0.469 7.14 2.867 0.448 0.487 0.458

A(U), number of alleles (unique alleles); AR, allele richness; Ho, observed heterozygosity; 
He, expected heterozygosity; PIC, polymorphic information content; *: Significant deviation 
from HWE after Bonferroni’s correction (P<0.00357).
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Population 1 2 3 4 5

1. 장흥군 안양면 -

2. 창원시 구산면 0.026 -

3. 마산시 진동리 0.025 0.003 -

4. 거제시 연초면 0.020 0.014 0.004 -

5. 서귀포시 예래동 0.003 0.022 0.030 0.027 -

Source of 

variation
d.f

Sum of

squares

Variance

components

Percentage of

variation
Among 

populations
4 19.017 0.05520 1.63

Within populations 127 422.150 3.32402 96.37

Total 131 441.167

표 II-2-42. 집단 별 유전 다양성 지수. 대립유전자의 수(A), 대립인자 풍부도(AR), 

이형접합자빈도 예측치(He), 관측치(Ho), FST, RST, 유효집단 크기(Ne)

Population N A AR HE HO FIS Ne

1. 장흥군 안양면 15 4.21 2.623 0.451 0.419 0.073
193.2

(22.4-∞)

2. 창원시 구산면 15 4.32 2.774 0.470 0.443 0.059
223.5

(27.3-∞)

3. 마산시 진동리 15 5.36 2.962 0.490 0.471 0.040
∞

(49.7-∞)

4. 거제시 연초면 15 4.29 2.750 0.479 0.443 0.077
33.8

(13.8-∞)

5. 서귀포시 예래동 6 3.71 3.174 0.558 0.490 0.134
∞

(47.7-∞)

전체 14개 microsatellite 좌위를 사용한 기수갈고둥의 집단 간 FST 수치는 

0.003~0.026의 범위로 전체적으로 낮은 수치를 나타내었다(표 II-2-43). 마산시 

진동리 집단과 서귀포시 예래동 집단 간의 유전적 분화가 가장 큰 것으로 나타났으

나 그 수치가 매우 낮았다. 

표 II-2-43. 기수갈고둥 서식 집단 간 pairwise FST

표 II-2-44. AMOVA 결과 
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이러한 결과는 AMOVA 분석 결과에서도 나타나는데, 대부분의 유전 변이가 집

단 간이 아닌 개체 간에 집중되어 있었다(표 II-2-44). 이러한 결과로 미루어 볼 

때 이번 연구에 사용한 남해안 4개 집단, 제주도 1개 집단은 각 지역 집단 간에 활

발한 유전적 교류가 있으며 남해안 및 제주도 집단이 하나의 거대한 

metapopulation으로 존재하는 것으로 판단된다. 이와 같은 결과는 Bayesian 

structure 분석 결과에서도 나타났다. 아래 그림에서와 같이 Delta K, Evanno 

method를 이용한 결과 모두 K=2 일 때 가장 수치가 높은 것으로 나타났지만, 지

역에 따른 집단 구분이 되지 않았다. 

그림 II-2-28. 기수갈고둥 집단의 Structure 분석 결과(K=2)

이러한 유전적 교류는 기수갈고둥의 생활사와 관련이 있는 것으로 판단되는데, 

현재 한국에서는 기수갈고둥의 생활사와 관련한 정보가 없으나, 일본의 정보를 살

펴보면, 기수갈고둥의 부화한 유생은 부화한 벨리저 유생(연체동물의 면반을 발달

시킨 시기의 유생형)은 바다에 흘러내러가서, 식물플랑크톤을 섭식하면서 오랜 기

간 유생생활을 거친다. 이후 충분히 성장한 벨리저 유생은 하천의 기수역으로 거슬

러 올라가서, 바닥에 붙어서 변태하고 유패가 된다. 성장해가면서 하구를 수 Km 

거슬러 올라가 근처 담수역까지 분포를 넓히는 것으로 알려져 있다. 이와 같은 생

활사를 고려하여 보면 성패는 기수역에 서식하지만 유생시기에 널리 확산이 가능하

고 그 결과 한국 내 집단 간 유전적 분화가 없이 집단 간 활발한 유전적 교류를 하

고 있는 것으로 판단된다. 

▪ 해외 표본 확보 계획 

기수갈고둥은 한국이외에 일본 및 대만에 분포하는 것으로 알려져 있다. 일본에서

는 남해안과 제주도, 국외에는 일본에 서식하는 것으로 알려져 있다. 이 중 일본에서

는 혼슈 지역과 큐슈 지역에 분포하며 특히 혼슈 지역의 경우 한국과 가까운 동해안 

연안 집단과 태평양측 연안 집단으로 구분 되는 것으로 알려져 있다. 2차년도 연구가 
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진행된다면 일본의 태평양측 집단과 동해 집단으로 구분하여 확보를 하고자 하며, 일

본 표본의 확보는 오사카교육대학교의 담수패류 전문가인 Takaki Kondo 교수와 연

구 네트워크를 형성하여 공동으로 연구를 수행할 것이다. 이후 확보된 표본을 바탕으

로 국내 및 국외 개체군간의 유전다양성 비교를 수행하고자 한며 이를 통해 국내 및 

동아시아에 서식하는 기수갈고둥의 유전다양성, 분류학적, 계통지리학적 정보를 축적

하고, 이를 통해 멸종위기종인 기수갈고둥의 보전을 위한 기초 유전정보를 축적할 것

이다. 

그림 II-2-29. 기수갈고둥 분포도
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순위 종명 사유

1 애기뿔소똥구리
분류학적 실체 검증 시급, 국내외 표본 추가 분석 필요, 

microsatellite 마커 분석 필요

2 감돌고기

극히 적은 수의 개체수만이 분석이 이용되어 전면적인 재

분석 필요, 표본 추가 분석 필요, microsatellite 마커 분석 

필요

3 꼬마잠자리
보전단위 설정 시급, 국내외 표본 추가 분석 필요, 

microsatellite 마커 분석 필요 

4 수리부엉이 표본 추가 분석 필요, microsatellite 마커 분석 필요 

5 수달 표본 추가 분석 필요, microsatellite 마커 분석 필요 

6 새호리기
microsatellite 마커 분석을 통해 구분되는 2개의 유전적 

집단의 검증 필요

7 독수리
표본 추가 분석 필요, microsatellite 마커 분석을 통해 구

분되는 2개의 유전적 집단의 검증 필요

3. 기 분석된 멸종위기종 유전다양성 분석 재검토

  본 사업을 포함하여 멸종위기종(동물분야)의 유전다양성 분석과 관련된 사업을 

검토하여 실험의 재현성 문제, 개체군 일부만이 포함된 경우, 분류학적 실체 파악이 

필요한 경우 등의 사유로 재분석이 요구되는 종에 대한 목록을 작성하고자 하였다. 

먼저 2007년부터 시작된 본 사업의 유전다양성 분석종에 대한 목록과 결과를 검토

하였고 그 결과 재분석의 시급성을 고려하여 종 목록을 작성하고 재분석 필요성에 

대해 고찰하였다. 분석 필요성과 종 목록 구축을 위해 각 분류군의 전문가와 기수

행 연구책임자에게 자문을 요청하였다. 

가. 유전다양성 재분석이 필요한 종 목록

나. 멸종위기종의 특성상 개체수 확보가 용이하지 않아 연구 당시 소수의 개체

만으로 실험을 진행하였기에 개체수를 추가 확보하여 재분석이 필요한 분류군

  ① 감돌고기

     15개체만을 대상으로 실험을 수행하였으므로 개체수를 추가하여 재분석 할 

필요가 있음. 현재 금강수계 및 웅천천에 서식하는 것으로 알려져 있으며, 금

- 160 -

강수계의 개체수 확보는 용이할 것으로 판단함

  ② 수달, 수리부엉이, 올빼미 

     20~25개체 내외의 개체수를 대상으로 분석이 이루어졌음. 분류군의 특성상 

분석 당시 더 많은 개체수를 확보하기는 어려웠을 것으로 판단됨. 현재까지 

추가 채집된 개체수가 확보되어 있다면 우선적으로 재분석이 필요함

   - 수달: 표본의 추가 확보가 가능함

   - 수리부엉이: 표본의 추가 확보가 가능함

   - 올빼미: 많은 수의 표본 추가 확보는 불가능함. 국내 표본 소장 기관을 통해  

 확보 가능성을 재검토 할 필요가 있음

다. 연구 결과 유전적으로 서로 다른 2개의 그룹으로 구분되어 추가 분석을 

통해 정확한 보존단위 설정 및 분류학적 고찰이 필요한 분류군

  ① 새호리기

     COI 분석에서 국내에 2개의 유전적 그룹이 있는 것으로 확인되었으므로 개체

수를 추가하고 마커를 다양화하여 재분석이 필요한 것으로 판단됨

  ② 독수리

     CytB 분석에서 유전적으로 다른 1개체를 확인하였으므로 추가 분석이 요구됨 

  ③ 애기뿔소똥구리

     2개의 유전적으로 분리되는 그룹이 확인됨. 그 차이는 종 수준 정도까지가 의

심되므로 SSR 분석을 포함한 분류학적 검증이 필요함

라. 해외샘플을 추가하여 분석이 필요한 분류군

  ① 조류, 곤충 및 무척추동물 분야에서 해외 표본과 비교 분석이 필요하거나, 비

교가 가능한 대상종이 다수 일 것이라 판단됨. 이는 각 분류군 전문가나 사업

을 진행할 연구진에게 확보 가능성에 대해 확인이 필요함

  ② 국내 개체군 분석 결과, 새호리기, 독수리, 애기뿔소똥구리의 경우 유전적으로 

확연히 구분 되는 2개의 그룹이 나타나는 결과를 보이고 있음. 해외 동일종과

의 추가 비교 분석이 필요함

  ③ 조류의 경우에는 해외 표본의 추가 확보가 어려운 상황으로 판단됨. 곤충의 

경우는 가능성이 있는 것으로 판단되는데, 꼬마잠자리의 경우 현재 중국, 일

본, 대만 등에서 발생한다고 알려져 있어 국외 개체군과의 비교를 통한 국내 

개체군의 유전적 다양성 재검토가 필요할 것으로 판단됨
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6 새호리기
microsatellite 마커 분석을 통해 구분되는 2개의 유전적 

집단의 검증 필요

7 독수리
표본 추가 분석 필요, microsatellite 마커 분석을 통해 구

분되는 2개의 유전적 집단의 검증 필요

3. 기 분석된 멸종위기종 유전다양성 분석 재검토

  본 사업을 포함하여 멸종위기종(동물분야)의 유전다양성 분석과 관련된 사업을 

검토하여 실험의 재현성 문제, 개체군 일부만이 포함된 경우, 분류학적 실체 파악이 

필요한 경우 등의 사유로 재분석이 요구되는 종에 대한 목록을 작성하고자 하였다. 

먼저 2007년부터 시작된 본 사업의 유전다양성 분석종에 대한 목록과 결과를 검토

하였고 그 결과 재분석의 시급성을 고려하여 종 목록을 작성하고 재분석 필요성에 

대해 고찰하였다. 분석 필요성과 종 목록 구축을 위해 각 분류군의 전문가와 기수

행 연구책임자에게 자문을 요청하였다. 

가. 유전다양성 재분석이 필요한 종 목록

나. 멸종위기종의 특성상 개체수 확보가 용이하지 않아 연구 당시 소수의 개체

만으로 실험을 진행하였기에 개체수를 추가 확보하여 재분석이 필요한 분류군

  ① 감돌고기

     15개체만을 대상으로 실험을 수행하였으므로 개체수를 추가하여 재분석 할 

필요가 있음. 현재 금강수계 및 웅천천에 서식하는 것으로 알려져 있으며, 금
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강수계의 개체수 확보는 용이할 것으로 판단함

  ② 수달, 수리부엉이, 올빼미 

     20~25개체 내외의 개체수를 대상으로 분석이 이루어졌음. 분류군의 특성상 

분석 당시 더 많은 개체수를 확보하기는 어려웠을 것으로 판단됨. 현재까지 

추가 채집된 개체수가 확보되어 있다면 우선적으로 재분석이 필요함

   - 수달: 표본의 추가 확보가 가능함

   - 수리부엉이: 표본의 추가 확보가 가능함

   - 올빼미: 많은 수의 표본 추가 확보는 불가능함. 국내 표본 소장 기관을 통해  

 확보 가능성을 재검토 할 필요가 있음

다. 연구 결과 유전적으로 서로 다른 2개의 그룹으로 구분되어 추가 분석을 

통해 정확한 보존단위 설정 및 분류학적 고찰이 필요한 분류군

  ① 새호리기

     COI 분석에서 국내에 2개의 유전적 그룹이 있는 것으로 확인되었으므로 개체

수를 추가하고 마커를 다양화하여 재분석이 필요한 것으로 판단됨

  ② 독수리

     CytB 분석에서 유전적으로 다른 1개체를 확인하였으므로 추가 분석이 요구됨 

  ③ 애기뿔소똥구리

     2개의 유전적으로 분리되는 그룹이 확인됨. 그 차이는 종 수준 정도까지가 의

심되므로 SSR 분석을 포함한 분류학적 검증이 필요함

라. 해외샘플을 추가하여 분석이 필요한 분류군

  ① 조류, 곤충 및 무척추동물 분야에서 해외 표본과 비교 분석이 필요하거나, 비

교가 가능한 대상종이 다수 일 것이라 판단됨. 이는 각 분류군 전문가나 사업

을 진행할 연구진에게 확보 가능성에 대해 확인이 필요함

  ② 국내 개체군 분석 결과, 새호리기, 독수리, 애기뿔소똥구리의 경우 유전적으로 

확연히 구분 되는 2개의 그룹이 나타나는 결과를 보이고 있음. 해외 동일종과

의 추가 비교 분석이 필요함

  ③ 조류의 경우에는 해외 표본의 추가 확보가 어려운 상황으로 판단됨. 곤충의 

경우는 가능성이 있는 것으로 판단되는데, 꼬마잠자리의 경우 현재 중국, 일

본, 대만 등에서 발생한다고 알려져 있어 국외 개체군과의 비교를 통한 국내 

개체군의 유전적 다양성 재검토가 필요할 것으로 판단됨

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54



- 161 -

마. Microsatellite 마커 분석

  ① 2009년까지 이루어진 유전다양성 분석은 짧은 핵 혹은 미토콘드리아 유전자 

서열을 비교하여 다양성을 확인하였는데, 그 결과를 검증하거나 보완하기 위

해 microsatellite 마커를 이용한 다양성 분석이 추가 되어야 할 필요성이 있

음(2007년부터 2009년까지의 유전다양성 분석 현황 참조)

  ② 당시 microsatellite 마커 발굴은 전 세계적으로 그 양이 많지 않았고, 마커 

발굴 실험에는 시간과 실험 경비가 많이 드는 한계가 있었으므로 용역의 형태

로 1년 이내의 단기 과제로는 연구기간이 짧아 마커를 개발하고 적용하는데 

어려움이 있었음

  ③ 최근 NGS를 이용한 효율적 마커개발이 가능해짐에 따라 이를 이용한 

microsatellite 마커 개발 연구를 재 수행할 필요가 있음

   -애기뿔소똥구리: microsatellite 마커 개발이 필요함 

- 감돌고기: microsatellite 마커 개발이 필요함

- 꼬마잠자리: 미토콘드리아 COI 유전자가 세세한 지역적 분할상황을 반영할 

수 없는 점과 현 SSR 분석이 용이해진 점을 고려하여 보다 확

실한 지역적 관련성과 분할, 다양성에 대한 정보 확보와 이를 통

한 우선 보전 구역 설정이 매우 시급하므로 이를 위한 SSR 분

석이 필요함. 꼬마잠자리는 미토콘드리아 full-genome도 보고

되지 않음

 - 수달: 현재 외국과 국내에서 microsatellite 마커가 개발되어 있음

 - 수리부엉이: 현재 외국에서 microsatellite 마커가 일부 개발되어 있음

 - 새호리기, 독수리: microsatellite 마커 개발을 통한 재분석 가능함 

  바. 미분석 멸종위기종 가운데 유전다양성 분석이 시급한 종 목록

멸종위기종 가운데 유전다양성분석이 이루어지지 않은 종 가운데 표본 확보 

    가능성, 다양성 분석의 필요성 등을 고려하여 종 목록을 작성함
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분류군 종명 선정 사유

양서류 금개구리

지금까지 중국에 서식하는 Pleophylax plancyi 의 한국 아

종으로 생각되어 왔지만 별개의 종으로 분리되기도 함. 그

러므로 아종 및 종 단위의 분류학적 검증이 필요함

어류

미호종개
국외 표본(아무르강 또는 일본)과의 비교 분석을 통해 분류

학적 검증이 필요함
흰수마자
남방동사리
한둑중개

곤충

상제나비

1990년대 이후 발생기록이 없어 국내 상제나비의 복원문

제가 시급한 실정임. 주변 발생국(중국, 몽골, 러시아 및 일

본)의 시료와 함께 유전적 다양성을 비교 후 가장 유사한 

지역에서 도입을 시도해야 함. 현 중국, 몽골, 러시아 및 

일본에서 표본 확보가 가능하나 국내의 경우 10개체 미만

이 확보 가능함
대모잠자리 국외 분포지역(중국)과 비교 후 국내 대모잠자리의 유전적 

다양성의 현실을 이해하고 우선 보전지역을 설정할 데이터

를 축적할 필요가 있음

왕은점표범나비

쌍꼬리부전나비

무척추

동물

두드럭조개

한강, 금강 수계에서만 발견되었으나 한강 수계 집단은 절

멸한 것으로 판단됨. 금강 수계 집단의 유전적 다양성의 

확인이 필요함
참달팽이 분류학적 실체 파악이 힘들기 때문에 검증이 필요함
붉은발말똥게 개체수 확보가 용이하며 해외 표본 확보 가능성이 높음

사. 멸종위기종을 대상으로 하여 선행된 유전다양성 분석 연구와 관련 사업

에 대한 조사

기분석된 멸종위기종 유전다양성 분석 재검토를 위해 본 사업을 포함하여 멸종

위기종 유전다양성 분석 연구와 관련 사업(동물분야)을 검토하였다. 

기분석된 멸종위기종에서 유전다양성 논문을 대상으로 조사, 자료의 신뢰성 확

보를 위하여 학계에 검증된 학술지를 선정하였다. 우리나라에서 발행되는 등재학술

지를 중심으로 해당 분류군의 유전다양성 논문을 대상으로 조사를 실행한다. 국내

에서 발행하는 등재학술지는 전 분야에 걸쳐 1,438개, 등재후보학술지는 631개가 

있다(표 II-3-1, 표 II-3-2). 자료의 신뢰성을 확보하기 위하여 학계에 검증된 

학술지를 선별하였다. 최대한 많은 논문 자료를 찾아내기 위해서는 다양한 저널 검

색사이트를 사용하여 빠지는 자료가 없도록 하는 것도 중요하다. 우선은 학술지에 

투고된 논문을 위주로 검색하지만, 해외 저널 검색사이트, 주요 대학의 도서관, 공

고 기관 및 국회 도서관 등의 사이트를 이용하여 논문과 자료를 수집하였다(표 

II-3-3).  
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왕은점표범나비

쌍꼬리부전나비

무척추

동물

두드럭조개

한강, 금강 수계에서만 발견되었으나 한강 수계 집단은 절

멸한 것으로 판단됨. 금강 수계 집단의 유전적 다양성의 

확인이 필요함
참달팽이 분류학적 실체 파악이 힘들기 때문에 검증이 필요함
붉은발말똥게 개체수 확보가 용이하며 해외 표본 확보 가능성이 높음

사. 멸종위기종을 대상으로 하여 선행된 유전다양성 분석 연구와 관련 사업

에 대한 조사

기분석된 멸종위기종 유전다양성 분석 재검토를 위해 본 사업을 포함하여 멸종

위기종 유전다양성 분석 연구와 관련 사업(동물분야)을 검토하였다. 

기분석된 멸종위기종에서 유전다양성 논문을 대상으로 조사, 자료의 신뢰성 확

보를 위하여 학계에 검증된 학술지를 선정하였다. 우리나라에서 발행되는 등재학술

지를 중심으로 해당 분류군의 유전다양성 논문을 대상으로 조사를 실행한다. 국내

에서 발행하는 등재학술지는 전 분야에 걸쳐 1,438개, 등재후보학술지는 631개가 

있다(표 II-3-1, 표 II-3-2). 자료의 신뢰성을 확보하기 위하여 학계에 검증된 

학술지를 선별하였다. 최대한 많은 논문 자료를 찾아내기 위해서는 다양한 저널 검

색사이트를 사용하여 빠지는 자료가 없도록 하는 것도 중요하다. 우선은 학술지에 

투고된 논문을 위주로 검색하지만, 해외 저널 검색사이트, 주요 대학의 도서관, 공

고 기관 및 국회 도서관 등의 사이트를 이용하여 논문과 자료를 수집하였다(표 

II-3-3).  
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분야 학술지명 학술지외국어명 발행기관명 ISSN 등재연도

2006 자연 농업생명과학연구 　
경상대학교 
농업생명과학연구원

1598-5504 2009년 등재

1999 자연 BMB Reports BMB reports 생화학분자생물학회 1976-6696 2002년 등재

2001 자연
Entomological  

Research
Entomological  

Research
한국곤충학회 1748-5967 2003년 등재

1999 자연 한국과학교육학회지

Journal of the  
Korean Association 

for in Science 
Education

한국과학교육학회 1226-5187 2002년 등재

2001 자연 한국동물분류학회지
The Korean Journal  

of Systematic 
Zoology

한국동물분류학회 1018-192X 2004년 등재

1998 자연 Molecules and Cells
Molecules and 

Cells
한국분자세포생물학회 1016-8478 2001년 등재

2001 자연 생명과학회지
Korean Journal of  

Life Science
한국생명과학회 1225-9918 2004년 등재

2001 자연
한국생태학회지(Journal 
of  Ecology and Field 

Biology)

Journal of Ecology  
and Field Biology

한국생태학회 1225-0317 2004년 등재

1999 자연 한국유전학회지
Genes and 
Genomics

한국유전학회 1226-654X 2004년 등재

2000 자연 ALGAE ALGAE 한국조류학회I 1226-2617 2004년 등재

1999 자연
Animal Cells and  

Systems
Animal Cells and  

Systems
한국통합생물학회 1976-8354 2001년 등재

1999 자연 한국하천호수학회지
Korean Journal of  

Limnology
한국하천호수학회 1976-8087 2002년 등재

2001 자연 한국환경과학회지 　 한국환경과학회 1225-4517 2004년 등재

1999 농수해 한국수산과학회지
 Korean Journal of 

Fisheries and 
Aquatic   Sciences

한국수산과학회 1226-9204 2003년 등재

2003 농수해 수산해양교육연구

JOUNAL OF 
FISHERIES  AND 

MARINE SCIENCES 
EDUCATION

한국수산해양교육학회 1229-8999 2006년 등재

2003 농수해 한국어류학회지
Korean Journal of  

Ichthyology
한국어류학회 1225-8598 2008년 등재

2000 농수해 한국응용곤충학회지
Korean Journal of  

Applied 
Entomology

한국응용곤충학회 1225-0171 2002년 등재

2001 농수해
Journal of  Asia-Pacific 

Entomology

Journal of  
Asia-Pacific 
Entomology

한국응용곤충학회 1226-8615 2003년 등재
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Journal of Applied  

Biological Chemistry

Journal of Applied  
Biological 
Chemistry

한국응용생명화학회 1976-0442 2003년 등재

1999 농수해
Journal of the  Korean 

Society for Applied 
Biological Chemistry

Journal of the  
Korean Society for 
Applied Biological 

Chemistry

한국응용생명화학회 1738-2203 2001년 등재

2003 농수해
The Korean Journal  of 

Malacology
The Korean Journal  

of Malacology
한국패류학회 1225-3480 2010년 등재

2003 농수해 해양정책연구
Ocean Policy  

Research
한국해양수산개발원 1225-0341 2006년 등재

2000 농수해
Ocean and Polar  

Research
Ocean and Polar  

Research
한국해양연구원 1598-141X 2002년 등재

표 II-3-1. 학술진흥재단 등재학술지에서 본 과제와 관련된 저널목록

- 164 -

1999 농수해 Ocean Science  Journal
Ocean Science  

Journal
한국해양연구원/한국
해양학회

1738-5261 2006년 등재

1999 농수해 바다

JOURNAL OF THE  
KOREAN SOCIETY 

OF 
OCEANOGRAPHY

한국해양학회 1226-2978 2006년 등재

2003 농수해 한국해양환경공학회지 　 한국해양환경공학회 1226-7414 2005년 등재

2002 농수해 한국환경농학회지
The Korean Society  
of Environmental 

Agriculture
한국환경농학회 1225-3537 2004년 등재

2001 농수해 한국환경복원기술학회지

Journal of the  
Korea Society for 

Environmental 
Restoration 
Technology

한국환경복원기술학회 1229-3032 2003년 등재

2000 농수해 한국환경생태학회지

KOREAN JOURNAL 
OF  

ENVIRONMENT 
AND ECOLOG

한국환경생태학회 1229-3857 2005년 등재

표 II-3-2. 학술진흥재단 학술등재후보지에서 본 과제와 관련된 저널목록

등재후보
선정연도

분야 학술지명 학술지외국어명 발행기관명 ISSN

2007 자연 Molecular & Cellular 
Toxicology

Molecular & Cellular 
Toxicology 대한독성 유전단백체학회 1738-642X

2003 자연 Journal of Experimental 
and Biomedical Science

Journal of Experimental 
and Biomedical Science 대한의생명과학회 1738-3226

2010 자연 대한의학유전학회지 대한의학유전학회 　

2010 자연 조선자연과학논문집 조선대학교
기초과학연구원 　

2006 자연 고생물학회지
Journal of the 

paleontological Society of 
Korea

한국고생물학회 1225-0929

2010 자연 과학수사학 한국과학수사학회 　

2009 자연 BioChip Journal BioChip Journal 한국바이오칩학회 1976-0280

2005 자연 발생과 생식 DEVELOPMENT & 
REPRODUCTION 한국발생생물학회 1226-6752

2006 자연 Genomics & Informatics Genomics & Informatics 한국유전체학회 1598-866X
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저널 검색사이트

해

외 

검

색

사

이

트

http://archivesic.ccsd.cnrs.fr

국

내 

검

색

사

이

트

http://www.ndsl.kr

http://eiop.or.at/erpa http://www.riss.kr

http://nsdl.org http://kiss.kstudy.com

http://www.jstor.org
http://www.dbpia.co.kr
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http://www.nature.com http://molcells.inforang.com

http://www.ncbi.nlm.nih.gov http://koamed.kobic.re.kr

① 멸종위기종으로 선정된 모든 종(246종)을 대상으로 하여 유전다양성 분석

이 이루어진 연구와 관련 사업(동물분야)을 조사함

  ◾ 멸종위기종을 분류군별(포유류, 조류, 양서・파충류, 어류, 곤충류, 무척추동

물)로 나눠서 유전다양성 분석을 통해 국내외 학회지에 논문으로 발표하였거나 보

고서로 작성된 연구들을 위주로 검토함

  

② 유전다양성 분석에 사용된 주요 분자 마커를 조사하고 정리함

  ◾ Isozyme, allozyme 등의 효소, microsatellite, AFLP, 미토콘드리아 유전

체(12S rDNA, COI, Cytb, CR 영역 등)와 핵 유전체(ITS 영역 등)의 유전다양성 

분석을 위해 사용된 분자 마커를 조사하고 정리함

   

③ 유전다양성 분석을 위해 샘플이 채집된 지역과 개체수를 조사하고 정리함

④ 관련 분야 자문 위원 활용

◾멸종위기종 전체를 대상으로 유전다양성 연구 현황을 파악해야 하기 때문에 

정확한 조사를 위해서는 각 분류군별 전문가의 조언이나 검증 과정이 필요함. 정확

한 연구결과의 완성도 제고를 위하여 관련 분류군 전문가에게 자문을 구하고, 검토

를 거침
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① 멸종위기종으로 선정된 모든 종(246종)을 대상으로 하여 유전다양성 분석

이 이루어진 연구와 관련 사업(동물분야)을 조사함

  ◾ 멸종위기종을 분류군별(포유류, 조류, 양서・파충류, 어류, 곤충류, 무척추동

물)로 나눠서 유전다양성 분석을 통해 국내외 학회지에 논문으로 발표하였거나 보

고서로 작성된 연구들을 위주로 검토함

  

② 유전다양성 분석에 사용된 주요 분자 마커를 조사하고 정리함

  ◾ Isozyme, allozyme 등의 효소, microsatellite, AFLP, 미토콘드리아 유전

체(12S rDNA, COI, Cytb, CR 영역 등)와 핵 유전체(ITS 영역 등)의 유전다양성 

분석을 위해 사용된 분자 마커를 조사하고 정리함

   

③ 유전다양성 분석을 위해 샘플이 채집된 지역과 개체수를 조사하고 정리함

④ 관련 분야 자문 위원 활용

◾멸종위기종 전체를 대상으로 유전다양성 연구 현황을 파악해야 하기 때문에 

정확한 조사를 위해서는 각 분류군별 전문가의 조언이나 검증 과정이 필요함. 정확

한 연구결과의 완성도 제고를 위하여 관련 분류군 전문가에게 자문을 구하고, 검토

를 거침
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조류

개리 48 러시아(2) CR
Poyarkov et al., 

2010

독수리 173 유럽(2), 아시아(5)

CytB, 

microsatellite 

19개 좌위

Poulakakis et 

al., 2008

따오기 36 중국(2) CR
Zhang et al., 

2004

올빼미 184 서유럽(14)
microsatellite 7개 

좌위
Brito, 2007

팔색조 32 한국(6), 대만(1) COI, CytB, 김은미 외, 2014

황새 　9 러시아(3) CR
Onuma et al., 

2011

흰꼬리수리

120
에스토니아, 폴란드, 세

르비아 각 1개 지점 
CR, microsatellite

Langguth et al., 

2013

218

에스토니아, 독일, 라플

랜드, 스웨덴, 러시아, 노

르웨이  각 1개 지점 

microsatellite 

26개 좌위

Hailer et al., 

2006

123
독일, 오스트리아, 체코, 

스웨덴

CR, microsatellite 

7개 좌위

Honnen et al., 

2010

237 유럽 (10), 아시아(1) CR
Hailer et al., 

2007

포유류

대륙사슴
133 체코(17), 러시아(2) CR, CytB

Krojerová-Proke

šová et al., 

2013

59 중국(4) CR WU et al., 2004

물개 405 북동 태평양(9) CR, CytB
Pinsky et al., 

2010

물범

66
오호츠크 해(2), 동해 (1) 

지점

CR, tRNA-Pro, 

tRNA-Thr

Mizuno et al., 

2003

31 일본(6) CytB
Nakagawa et 

al., 2010

산양

66 한국 CR 전수원, 2015
석사학위논문

(서울대학교)

68 한국(4)
microsatellite 

12개 좌위

Choi et al., 

2015 

6 한국(2) CytB
Koh et al., 

2002

삵 20 국내(6), 일본(1) CytB 김영섭 외, 2010
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포유류

삵

12 국내(3)
IRBP, CytB, 12S 

rDNA
박남정, 2011

석사학위논문

(충북대학교)

121 국내(3)
IRBP, CytB, 12S 

rDNA
함의정, 2013

박사학위논문

(충북대학교)

수달

496 스코틀랜드(24)
microsatellite 

10개 좌위

Dallas et al., 

1999

57 이스라엘(4)
microsatellite 

12개 좌위

Cohen et al., 

2013

589 유럽(19)

CR, CytB, 

tRNA-Thr, 

tRNA-Pro, 

tRNA-Phe, 12S 

rDNA, 

microsatellite 

11개 좌위

Mucci et al., 

2010

197 스웨덴(4), 핀란드(4)
CR, microsatellite 

12개 좌위

Honnen et al., 

2015

229 독일(2), 덴마크, 스웨덴
CR, microsatellite 

12개 좌위

Honnen et al., 

2011

129 유럽(9) CR
Cassens et al., 

2000

스라소니 702 캐나다 
microsatellite 

14개 좌위

Koen et al., 

2014

큰바다사자

1106
알래스카 79개 지점(서

식지별)

CR, microsatellite 

36개 좌위

O'Corry‐Crowe 

et al., 2014

9 알래스카
microsatellite 8개 

좌위

Huebinger et 

al., 2007

208
알래스카, 러시아 해안 

21개 지점(서식지별)

CR, microsatellite 

6개 좌위

Trujillo et al., 

2004

668
알래스카, 러시아 해안 

32개 지점(서식지별)

Mt DNA, 

microsatellite 

13개 좌위

Hoffman et 

al., 2006

336
알래스카, 러시아 해안 

43개 지점(서식지별)
CR, CytB

Harlin-Cognat

o et al., 2006

토끼박쥐

20 스코틀랜드(3)
microsatellite 5개 

좌위

Burland et al., 

1999

35 유럽(10) 16S, ND1, D-loop
Kiefer et al., 

2002

표범 12 러시아, 한국(3)

CR, ND5, 

microsatellite 

25개 좌위

Uphyrkina et 

al., 2001
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rDNA
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496 스코틀랜드(24)
microsatellite 

10개 좌위

Dallas et al., 

1999

57 이스라엘(4)
microsatellite 

12개 좌위

Cohen et al., 

2013

589 유럽(19)

CR, CytB, 

tRNA-Thr, 

tRNA-Pro, 

tRNA-Phe, 12S 

rDNA, 

microsatellite 

11개 좌위

Mucci et al., 

2010

197 스웨덴(4), 핀란드(4)
CR, microsatellite 

12개 좌위
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2015

229 독일(2), 덴마크, 스웨덴
CR, microsatellite 

12개 좌위

Honnen et al., 

2011

129 유럽(9) CR
Cassens et al., 

2000

스라소니 702 캐나다 
microsatellite 

14개 좌위

Koen et al., 

2014

큰바다사자

1106
알래스카 79개 지점(서

식지별)

CR, microsatellite 

36개 좌위

O'Corry‐Crowe 

et al., 2014

9 알래스카
microsatellite 8개 

좌위

Huebinger et 

al., 2007

208
알래스카, 러시아 해안 

21개 지점(서식지별)

CR, microsatellite 

6개 좌위

Trujillo et al., 

2004

668
알래스카, 러시아 해안 

32개 지점(서식지별)

Mt DNA, 

microsatellite 

13개 좌위

Hoffman et 

al., 2006

336
알래스카, 러시아 해안 

43개 지점(서식지별)
CR, CytB

Harlin-Cognat

o et al., 2006

토끼박쥐

20 스코틀랜드(3)
microsatellite 5개 

좌위

Burland et al., 

1999

35 유럽(10) 16S, ND1, D-loop
Kiefer et al., 

2002

표범 12 러시아, 한국(3)

CR, ND5, 

microsatellite 

25개 좌위

Uphyrkina et 

al., 2001
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포유류 호랑이

39
미국(3), 러시아(1), 에스

토니아(1), 우크라이나(1)

Mt DNA, DRB, 

microsatellite 

30개 좌위

Luo et al., 

2004

95 러시아극동지역(2)
CR, microsatellite 

12개 좌위

Henry et al., 

2009

105
유럽(4), 아메리카(2), 아

시아(8)

Mt DNA, 

microsatellite 

30개 좌위

Luo et al., 

2008

3 미국, 일본
ND2, COI, ND5, 

ND6, CytB

Lee et al., 

2012

양서파

충류

비바리뱀 11 제주도 CytB 환경부, 2011

수원청개구리 68 한국(7) COI, CytB,
Chun et al., 

2012

구렁이 45 한국, 러시아, 중국
COI, CytB, 12S 

rRNA

An et al., 

2010

금개구리 78 한국(11), 중국(1) CR, CytB
Min et al., 

2008

남생이

　

92 한국, 중국 CytB 박선미, 2015
석사학위논문

(제주대학교)

　 한국, 중국, 일본, 대만 CR, CytB
Suzuki et al., 

2011

맹꽁이 178 한국(11), 중국(1) allozyme
Yang et al., 

2000

표범장지뱀 110 한국(10)
microsatellite 9개 

좌위

Park et al., 

2014

어류

감돌고기

88 한국(3)
CytB, AFLP, 

microsatellite
김근식, 2012

15 금강 CR
국립생물자원관, 

2007

꼬치동자개 104 낙동강(4) microsatellite 김근식, 2008
석사학위논문

(순천향대학교)

남방동사리 995 일본 allozyme
Sakai et al., 

1998

미호종개 67 한국(3)
AFLP, 

microsatellite
환경부, 2009a 환경부

얼룩새코미꾸리 94 한국(15)
AFLP, 

microsatellite
환경부, 2011a 환경부

퉁사리 113 한국(4) AFLP 환경부, 2010 환경부

흰수마자 165 한국(6)
CytB, AFLP, 

microsatellite
김근식, 2012

가는돌고기 119 한국(4)
CytB, AFLP, 

microsatellite
김근식, 2012
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어류

가시고기 80 한국(7)
COI, CytB, 

microsatellite
Chu, 2013

꺽저기 82 한국(7), 일본(1)
COI, CytB, 

microsatellite
국립생물자원관, 

2013

꾸구리 120 한국(4)
CytB, AFLP, 

microsatellite
김근식, 2012

돌상어

120 한국(4)
CytB, AFLP, 

microsatellite
김근식, 2012

50 한강(3), 금강(2) CR, CytB
국립생물자원관, 

2009

모래주사 56 한국(2)
CytB, AFLP, 

microsatellite
김근식, 2012

묵납자루

90 한국(3) AFLP 환경부, 2010 환경부

80 한국(5)
COI, CytB, 

microsatellite
국립생물자원관, 

2014

열목어 53 중국(4) CR
Liu et al., 
2015

좀수수치 83 한국(9)
CytB, ENC1, 

myh6, SH3, PX3
Kim et al., 
2013

칠성장어 156 일본(5) allozyme
Yamazaki and 
Goto, 1998

한강납줄개 100 한국(6)
12S rRNA, COI, 
16S rRNA, CytB, 

microsatellite

국립생물자원관, 
2012

한둑중개 15 한국(1) AFLP 변 등, 2009

곤충류

꼬마잠자리 68 전국 COI 국립생물자원관

애기뿔소똥구리 69 한국(5) COI, CytB, ITS2
Kang et al., 
2012

무척추
동물

귀이빨대칭이

51 한국(7) COI 국립생물자원관

137
한국(7), 일본(4), 베트남
(3)

CR1, CR2, COI, 
microsatellite

국립생물자원관

남방방게 25 한국(2) microsatellite 환경부, 2009b 환경부

갯게 27 한국(4)
microsatellite 9개 

좌위
환경부, 2009b 환경부

대추귀고둥 60 한국(6)
COI, microsatellite 

14개 좌위
국립생물자원관, 

2013

붉은발말똥게 76 한국(5)
microsatellite 

18개 좌위
환경부, 2009b 환경부

a AFLP: amplified fragment length polymorphism; COI: cytochrome oxidase; CR: control 

region; CytB: cytochrome c oxidase; ENC: Ectoderm-neural cortex protein; IRBP: 

Retinol-binding protein; ITS:  Internal transcribed spacer; myh: Myosin heavy chain; ND: 

NADH dehydrogenase subunit 
b<첨부 자료1> 참고
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Sakai et al., 

1998

미호종개 67 한국(3)
AFLP, 

microsatellite
환경부, 2009a 환경부

얼룩새코미꾸리 94 한국(15)
AFLP, 

microsatellite
환경부, 2011a 환경부

퉁사리 113 한국(4) AFLP 환경부, 2010 환경부

흰수마자 165 한국(6)
CytB, AFLP, 

microsatellite
김근식, 2012

가는돌고기 119 한국(4)
CytB, AFLP, 

microsatellite
김근식, 2012
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분류군 국명 개체수 지역 분석 마커a 참고문헌b 주관기관

어류

가시고기 80 한국(7)
COI, CytB, 

microsatellite
Chu, 2013

꺽저기 82 한국(7), 일본(1)
COI, CytB, 

microsatellite
국립생물자원관, 

2013

꾸구리 120 한국(4)
CytB, AFLP, 

microsatellite
김근식, 2012

돌상어

120 한국(4)
CytB, AFLP, 

microsatellite
김근식, 2012

50 한강(3), 금강(2) CR, CytB
국립생물자원관, 

2009

모래주사 56 한국(2)
CytB, AFLP, 

microsatellite
김근식, 2012

묵납자루

90 한국(3) AFLP 환경부, 2010 환경부

80 한국(5)
COI, CytB, 

microsatellite
국립생물자원관, 

2014

열목어 53 중국(4) CR
Liu et al., 
2015

좀수수치 83 한국(9)
CytB, ENC1, 

myh6, SH3, PX3
Kim et al., 
2013

칠성장어 156 일본(5) allozyme
Yamazaki and 
Goto, 1998

한강납줄개 100 한국(6)
12S rRNA, COI, 
16S rRNA, CytB, 

microsatellite

국립생물자원관, 
2012

한둑중개 15 한국(1) AFLP 변 등, 2009

곤충류

꼬마잠자리 68 전국 COI 국립생물자원관

애기뿔소똥구리 69 한국(5) COI, CytB, ITS2
Kang et al., 
2012

무척추
동물

귀이빨대칭이

51 한국(7) COI 국립생물자원관

137
한국(7), 일본(4), 베트남
(3)

CR1, CR2, COI, 
microsatellite

국립생물자원관

남방방게 25 한국(2) microsatellite 환경부, 2009b 환경부

갯게 27 한국(4)
microsatellite 9개 

좌위
환경부, 2009b 환경부

대추귀고둥 60 한국(6)
COI, microsatellite 

14개 좌위
국립생물자원관, 

2013

붉은발말똥게 76 한국(5)
microsatellite 

18개 좌위
환경부, 2009b 환경부

a AFLP: amplified fragment length polymorphism; COI: cytochrome oxidase; CR: control 

region; CytB: cytochrome c oxidase; ENC: Ectoderm-neural cortex protein; IRBP: 

Retinol-binding protein; ITS:  Internal transcribed spacer; myh: Myosin heavy chain; ND: 

NADH dehydrogenase subunit 
b<첨부 자료1> 참고
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분류군
종 명

염기서열 
세부

책임자한글명 학 명

조류

긴점박이올빼미 Strix uralensis 16,363bp 황의욱

잿빛개구리매 Circus cyaneus 20,173bp 황의욱

곤충

큰자색호랑꽃무지 Osmoderma opicum 15,341bp 김익수

큰홍띠점박이푸른
부전나비

Shijimiaeoides divina 15,259bp 김익수

물장군 Lethocerus deyrollei 19,295bp 황의욱

대모잠자리 Libellula angelina 15,233bp 김익수

연체동물

기수갈고둥 Clithon retropictus 15,803bp 황의욱

나팔고둥 Charonia sauliae 15,330bp 황의욱

참달팽이 Koreanohadra koreana 13,979bp 황의욱

III. 결론

자생 생물자원의 유전자 다양성 연구(동물분야) 연구는 멸종위기종의 유전자원 

확보를 목적으로 지난 2006년부터 현재까지 총10년에 걸쳐 수행되었다. 2015년도 

10차년도 연구에서는 주요 생물종(조류, 곤충, 연체동물)에서 총 9건의 전체 소기

관 유전체를 해독하고, 주요 생물종 5종의 유전다양성 분석 수행을 목표로 하였다.

1. 세부과제별 유전자 다양성 연구(동물분야) 사업의 결과

가. 주요 생물자원의 소기관 유전체 특성 규명 연구

금년 연구를 통하여 조류 2종, 곤충 4종, 연체동물 3종, 총 9종의 전체 미토콘

드리아 유전체가 완전히 해독되었다. 그 연구 결과는 표 III-1-1과 같다.

표 III-1-1. 2015년도 주요 생물종의 소기관 유전체 특성 규명 결과
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나. 주요 생물자원의 유전다양성 분석

본 10차년도 연구를 통해 주요 생물종의 유전다양성은 맹꽁이, 물장군, 붉은점

모시나비, 흰발농게, 기수갈고둥 총 5종의 분석이 이루어졌으며 분석 연구 결과는 

표 III-1-2와 같다.

표 III-1-2. 2015년도 유전다양성 분석 결과

종 명
유전자 마커

확보 집단

/개체수

세부책

임자한글명 학 명

맹꽁이 Kaloula borealis microsatellite
11개 집단

/150개체
민미숙

물장군 Lethocerus deyrollei microsatellite
3개 집단

/41개체
원용진

붉은점모시나비 Parnassius bremeri COI, microsatellite
3개 집단

/40개체
김익수

흰발농게 Uca lactea microsatellite
3개 집단

/45개체
정종우

기수갈고둥 Clithon retropictus microsatellite
5개 집단

/66개체
황의욱
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순위 종명 사유

1 애기뿔소똥구리
분류학적 실체 검증 시급, 국내외 표본 추가 분석 필요, 

microsatellite 마커 분석 필요

2 감돌고기

극히 적은 수의 개체수만이 분석이 이용되어 전면적인 재

분석 필요, 표본 추가 분석 필요, microsatellite 마커 분석 

필요

3 꼬마잠자리
보전단위 설정 시급, 국내외 표본 추가 분석 필요, 

microsatellite 마커 분석 필요 

4 수리부엉이 표본 추가 분석 필요, microsatellite 마커 분석 필요 

5 수달 표본 추가 분석 필요, microsatellite 마커 분석 필요 

6 새호리기
microsatellite 마커 분석을 통해 구분되는 2개의 유전적 

집단의 검증 필요

7 독수리
표본 추가 분석 필요, microsatellite 마커 분석을 통해 구

분되는 2개의 유전적 집단의 검증 필요

다. 기 분석된 멸종위기종 유전다양성 분석 재검토

    본 사업을 포함하여 멸종위기종(동물분야)의 유전다양성 분석과 관련된 사업을 

검토하여 실험의 재현성 문제, 개체군 일부만이 포함된 경우, 분류학적 실체 파악이 

필요한 경우 등의 사유로 재분석이 우선적으로 요구되는 종에 대한 목록을 작성하

였다. 그 결과 애기뿔소똥구리, 감돌고기, 꼬마잠자리, 수리부엉이, 수달, 새호리기, 

독수리 7종을 선정하여 제시하였다. 

표 III-1-3. 재분석이 필요한 멸종위기종 7종과 그 사유
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논문 제목 저널명 비고 세부 
책임자

Mitochondrial Genome of the Eurasian Otter Lutra lutra 
(Mammalia, Carnivora, Mustelidae).

Gene and 
Genomics

2009년 출판
31권 1호 19-27

황의욱

Complete mitochondrial genome of a Korean spotted seal 
Phocalargha (Mammalia, Pinnipedia, Phocidae) : Genetic 
differences among individuals of P. largha and P.virulina.

Mitochondrial 
DNA

2009년 출판
20권 5-6호 

105-106
Mitochondrial genome of a Korean colubrid snake Elaphe 
schrenckii (Reptilia; Squamata; Colubridae).

Mitochondrial 
DNA

2009년 출판
20권 5-6호 

107-109
Complete mitochondrial genome of a Steller sea lion Eumetopias 
jubatus (Carnivora, Otariidae)

Mitochondrial 
DNA

2010년 출판
21권 2호 
54-56

Complete mitochondrial genome of the Korean goral 
Naemorhaedus caudatus (Ruminantia, Bovidae, Antilopinae) and 
conserved domains of control regions in Caprini

Mitochondrial 
DNA

2010년 출판
21권 3-4호 

62-64
Mitochondrial genome of the Korean musk deer Moschus 
moschiferus (Artiodactyla, Ruminantia, Moschidae) 

Mitochondrial 
DNA

2010년 출판
21권 3-4호 

65-67
Mitochondrial genome phylogeny among the five subspecies of 
Asiatic black bear, and comprehensive analysis of their control 
regions. 

Mitochondrial 
DNA

2010년 출판
21권 3-4호 

105-114
Complete mitochondrial genome of the longtail tadpole shrimp 
Triops longicaudatus (Crustacea, Branchiopoda, Notostraca)

Mitochondrial 
DNA

2010년 출판
21권 5호 
170-172

Complete mitochondrial genome of the Korean stumpy bullhead 
Pseudobagrus brevicorpus (Siluriformes, Bagridae)

Mitochondrial 
DNA

2011년 출판
22권 3호
44-46

Complete mitochondrial genome of the Seoul frog Rana 
chosenica (Amphibia, Ranidac): Comparison of R. chosenica and 
R. plancyi.

Mitochondrial 
DNA

2011년 출판
22권 3호
53-54

Complete mitochondrial genome of the Baikai teal Anas formosa 
(Aves, Anseriformes, Anatidae)

Mitochondrial 
DNA

2011년 출판
22권 3호
74-76

Complete mitochondrial genome of the Hodgson's bat Myotis 
formosus (Mammalia, Chiroptera, Vespertilionidae)

Mitochondrial 
DNA

2011년 출판
22권 4호
71-73

Complete mitochondrial genome of the black-headed snake 
Sibynophis collaris (Squamata, Serpentes, Colubridae)

Mitochondrial 
DNA

2011년 출판
22권 4호
77-79

Mitochondrial genome of the cockscomb pearl mussel Cristaria 
plicata (Bivalvia, Unionoida, Unionidae)

Mitochondrial
DNA

2012년 출판
23권 1호
39-41

Complete mitochondrial genome of the peregrine falcon Falco 
peregrinus (Aves, Falconiformes, Falconidae): genetic differences 
between the two individuals

Mitochondrial
DNA

2012년 출판
23권 2호 
139-141

Complete mitochondrial genome of the Saunders’s gull 
Chroicocephalus saundersi (Charadriiformes, Laridae)

Mitochondrial
DNA

2012년 출판
23권 2호 
134-136

2. 연구 성과

본 연구에서 얻은 연구 결과들을 논문으로 작성하여 전 세계 유수의 학술지에 

게재하여 학문적 성과를 인정받고 있다. 현재까지 사업단의 세부 책임자가 본 사업

과 관련한 내용으로 학술지에 게재한 논문과 출판 중인 논문들을 목록으로 작성하

였다. 현재까지 본 사업단에서 출판한 논문과 게재 예정 논문은 SCI 32편, SCIE 3

편으로 총 35편이다(표 III-1-4).   

표 III-1-4. 주요 생물자원의 유전자 분석․연구 사업의 기출판된 연구업적

IP : 14.49.138.138, 2017-11-03 09:55:54



- 173 -

순위 종명 사유

1 애기뿔소똥구리
분류학적 실체 검증 시급, 국내외 표본 추가 분석 필요, 

microsatellite 마커 분석 필요

2 감돌고기

극히 적은 수의 개체수만이 분석이 이용되어 전면적인 재

분석 필요, 표본 추가 분석 필요, microsatellite 마커 분석 

필요

3 꼬마잠자리
보전단위 설정 시급, 국내외 표본 추가 분석 필요, 

microsatellite 마커 분석 필요 

4 수리부엉이 표본 추가 분석 필요, microsatellite 마커 분석 필요 

5 수달 표본 추가 분석 필요, microsatellite 마커 분석 필요 

6 새호리기
microsatellite 마커 분석을 통해 구분되는 2개의 유전적 

집단의 검증 필요

7 독수리
표본 추가 분석 필요, microsatellite 마커 분석을 통해 구

분되는 2개의 유전적 집단의 검증 필요

다. 기 분석된 멸종위기종 유전다양성 분석 재검토

    본 사업을 포함하여 멸종위기종(동물분야)의 유전다양성 분석과 관련된 사업을 

검토하여 실험의 재현성 문제, 개체군 일부만이 포함된 경우, 분류학적 실체 파악이 

필요한 경우 등의 사유로 재분석이 우선적으로 요구되는 종에 대한 목록을 작성하

였다. 그 결과 애기뿔소똥구리, 감돌고기, 꼬마잠자리, 수리부엉이, 수달, 새호리기, 

독수리 7종을 선정하여 제시하였다. 

표 III-1-3. 재분석이 필요한 멸종위기종 7종과 그 사유
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논문 제목 저널명 비고 세부 
책임자

Mitochondrial Genome of the Eurasian Otter Lutra lutra 
(Mammalia, Carnivora, Mustelidae).

Gene and 
Genomics

2009년 출판
31권 1호 19-27

황의욱

Complete mitochondrial genome of a Korean spotted seal 
Phocalargha (Mammalia, Pinnipedia, Phocidae) : Genetic 
differences among individuals of P. largha and P.virulina.

Mitochondrial 
DNA

2009년 출판
20권 5-6호 

105-106
Mitochondrial genome of a Korean colubrid snake Elaphe 
schrenckii (Reptilia; Squamata; Colubridae).

Mitochondrial 
DNA

2009년 출판
20권 5-6호 

107-109
Complete mitochondrial genome of a Steller sea lion Eumetopias 
jubatus (Carnivora, Otariidae)

Mitochondrial 
DNA

2010년 출판
21권 2호 
54-56

Complete mitochondrial genome of the Korean goral 
Naemorhaedus caudatus (Ruminantia, Bovidae, Antilopinae) and 
conserved domains of control regions in Caprini

Mitochondrial 
DNA

2010년 출판
21권 3-4호 

62-64
Mitochondrial genome of the Korean musk deer Moschus 
moschiferus (Artiodactyla, Ruminantia, Moschidae) 

Mitochondrial 
DNA

2010년 출판
21권 3-4호 

65-67
Mitochondrial genome phylogeny among the five subspecies of 
Asiatic black bear, and comprehensive analysis of their control 
regions. 

Mitochondrial 
DNA

2010년 출판
21권 3-4호 

105-114
Complete mitochondrial genome of the longtail tadpole shrimp 
Triops longicaudatus (Crustacea, Branchiopoda, Notostraca)

Mitochondrial 
DNA

2010년 출판
21권 5호 
170-172

Complete mitochondrial genome of the Korean stumpy bullhead 
Pseudobagrus brevicorpus (Siluriformes, Bagridae)

Mitochondrial 
DNA

2011년 출판
22권 3호
44-46

Complete mitochondrial genome of the Seoul frog Rana 
chosenica (Amphibia, Ranidac): Comparison of R. chosenica and 
R. plancyi.

Mitochondrial 
DNA

2011년 출판
22권 3호
53-54

Complete mitochondrial genome of the Baikai teal Anas formosa 
(Aves, Anseriformes, Anatidae)

Mitochondrial 
DNA

2011년 출판
22권 3호
74-76

Complete mitochondrial genome of the Hodgson's bat Myotis 
formosus (Mammalia, Chiroptera, Vespertilionidae)

Mitochondrial 
DNA

2011년 출판
22권 4호
71-73

Complete mitochondrial genome of the black-headed snake 
Sibynophis collaris (Squamata, Serpentes, Colubridae)

Mitochondrial 
DNA

2011년 출판
22권 4호
77-79

Mitochondrial genome of the cockscomb pearl mussel Cristaria 
plicata (Bivalvia, Unionoida, Unionidae)

Mitochondrial
DNA

2012년 출판
23권 1호
39-41

Complete mitochondrial genome of the peregrine falcon Falco 
peregrinus (Aves, Falconiformes, Falconidae): genetic differences 
between the two individuals

Mitochondrial
DNA

2012년 출판
23권 2호 
139-141

Complete mitochondrial genome of the Saunders’s gull 
Chroicocephalus saundersi (Charadriiformes, Laridae)

Mitochondrial
DNA

2012년 출판
23권 2호 
134-136

2. 연구 성과

본 연구에서 얻은 연구 결과들을 논문으로 작성하여 전 세계 유수의 학술지에 

게재하여 학문적 성과를 인정받고 있다. 현재까지 사업단의 세부 책임자가 본 사업

과 관련한 내용으로 학술지에 게재한 논문과 출판 중인 논문들을 목록으로 작성하

였다. 현재까지 본 사업단에서 출판한 논문과 게재 예정 논문은 SCI 32편, SCIE 3

편으로 총 35편이다(표 III-1-4).   

표 III-1-4. 주요 생물자원의 유전자 분석․연구 사업의 기출판된 연구업적
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Complete mitochondrial genome of the Bewick’s swan Cygnus 
columbianus bewickii (Aves, Anseriformes, Anatidae)

Mitochondrial
DNA

2012년 출판
23권 2호 
129-130

Complete mitochondrial genome of Acheilognathus signifer
(Cypriniformes, Cyprinidae): Comparison of light-strand
replication origins from six Acheilognathus species

Mitochondrial
DNA

2012년 출판
23권 4호 
306-307

Complete mitochondrial genome of Liobagrus obesus
(Siluriformes, Amblycipitidae)

Mitochondrial
DNA

2012년 출판
23권 4호 
303-305

Complete mitochondrial genome of the Eurasian flying squirrel 
Pteromys volans (Sciuromorpha, Sciuridae) and revision of rodent 
phylogeny.

Mol. Biol. Rep.
2013년 2월
40권 2호

1917-1926
POPULATION GENETIC STRUCTURE AND PHYLOGENETIC 
ORIGIN OF TRIOPS LONGICAUDATUS (BRANCHIOPODA: 
NOTOSTRACA) ON THE KOREAN PENINSULA

Crustacean 
Biology

2013년 출판
33월 3호
382-391

Complete mitochondiral genome of Dendronephthya putteri 
(Octocorallia, Alcyonacea) and useful candidate for developing 
DNA barcode markers of Dendronephthya species

Mitochondrial 
DNA

2015년 출판
26권 4호
627-628

Complete mitochondrial genome of the Japanese wood pigeon, 
Columba janthina janthina (Columbiformes, Columbidae)

Mitochondrial 
DNA

2015년
in press

A comprehensive analysis of three Asiatic black bear mitochondrial 
genomes (Subspecies: Ussuricus, Formosanus, Mupinensis) with 
emphasis on the complete mtDNA sequence of Ursus thibetanus 
ussuricus (Ursidae).

Mitochondrial 
DNA

2008년 출판
19권 418-429

이재성Unusual mitochondrial genome structure of the freshwater goby 
Odontobutis platycephala: rearrangement of tRNAs and an 
additional non-coding region

Journal of Fish 
Biology

2008년 출판
73권 414–428

The complete mitogenome of the hydrothermal vent crab 
Xenograpsus testudinatus (Decapoda, Brachyura) and 
comparison with brachyuran crabs

Comparative 
Biochemistry and 

Physiology, Part D
2009년 출판

4권 4호 290-299
Mitochondrial DNA Sequence Variation of the Tiny Dragonfly, 
Nannophya pygmaea (Odonata: Libellulidae). 

International Journal 
of Industrial 
Entommology 

2007년 출판
15권 1호 47-58

김익수

Complete mitogenome sequence of the jewel beetle, Chrysochroa 
fulgidissima (Coleoptera: Buprestidae)

Mitochondrial 
DNA

2009년 출판
20권 2-3호 

46-60
Complete mitochondrial genome sequence of the yellow-spotted 
long-horned beetle Psacothea hilaris (Coleoptera: Cerambycidae) 
and comparison with other coleopteran insects.

Mol. Cell.
2009년 출판

27권 4호
429-441

Complete Nucleotide Sequence and Organization of the 
Mitogenome of the Red-Spotted Apollo Butterfly, Parnassius 
bremeri (Lepidoptera: Papilionidae) and Comparison with Other 
Lepidopteran Insects.

Mol. Cell.
2009년 출판

28권 4호
347-363

Complete mitochondrial genome of the endangered Lycaenid 
butterfly Shijimiaeoides divina (Lepidoptera: Lycaenidae)

Mitochondrial 
DNA 2015년 출판

Estimation of divergence times in cnidarian evolution based on 
mitochondrial protein-coding genes and the fossil record

Molecular 
Phylogenetics 
and Evolution 

2012년 출판
62권 1호
329-345

원용진

Mitochondria genetic diversity and phylogenetic relationships of 
Siberian flying squirrel (Pteromys volans) popultions. 

Animal Cells 
and Systems

2009년 출판
12권

269-277 이  항Genetic status of Asiatic black bear (Ursus thibetanus) 
reintroduced in to South Korea based on mitochondrial DNA and 
microsatellite analysis

Journal of 
Heredity

2011년 출판
102권 2호
165-174

Pseudo but actually genuin: Rhodeus pseudosericeus provides 
insight into the phylogeographic history of the Amur bitterling

Animal Cells 
and Systems

2014년 8월 출판
18권 4호 
275-281

석호영
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Complete mitochondrial genome of the Bewick’s swan Cygnus 
columbianus bewickii (Aves, Anseriformes, Anatidae)

Mitochondrial
DNA

2012년 출판
23권 2호 
129-130

Complete mitochondrial genome of Acheilognathus signifer
(Cypriniformes, Cyprinidae): Comparison of light-strand
replication origins from six Acheilognathus species

Mitochondrial
DNA

2012년 출판
23권 4호 
306-307

Complete mitochondrial genome of Liobagrus obesus
(Siluriformes, Amblycipitidae)

Mitochondrial
DNA

2012년 출판
23권 4호 
303-305

Complete mitochondrial genome of the Eurasian flying squirrel 
Pteromys volans (Sciuromorpha, Sciuridae) and revision of rodent 
phylogeny.

Mol. Biol. Rep.
2013년 2월
40권 2호

1917-1926
POPULATION GENETIC STRUCTURE AND PHYLOGENETIC 
ORIGIN OF TRIOPS LONGICAUDATUS (BRANCHIOPODA: 
NOTOSTRACA) ON THE KOREAN PENINSULA

Crustacean 
Biology

2013년 출판
33월 3호
382-391

Complete mitochondiral genome of Dendronephthya putteri 
(Octocorallia, Alcyonacea) and useful candidate for developing 
DNA barcode markers of Dendronephthya species

Mitochondrial 
DNA

2015년 출판
26권 4호
627-628

Complete mitochondrial genome of the Japanese wood pigeon, 
Columba janthina janthina (Columbiformes, Columbidae)

Mitochondrial 
DNA

2015년
in press

A comprehensive analysis of three Asiatic black bear mitochondrial 
genomes (Subspecies: Ussuricus, Formosanus, Mupinensis) with 
emphasis on the complete mtDNA sequence of Ursus thibetanus 
ussuricus (Ursidae).

Mitochondrial 
DNA

2008년 출판
19권 418-429

이재성Unusual mitochondrial genome structure of the freshwater goby 
Odontobutis platycephala: rearrangement of tRNAs and an 
additional non-coding region

Journal of Fish 
Biology

2008년 출판
73권 414–428

The complete mitogenome of the hydrothermal vent crab 
Xenograpsus testudinatus (Decapoda, Brachyura) and 
comparison with brachyuran crabs

Comparative 
Biochemistry and 

Physiology, Part D
2009년 출판

4권 4호 290-299
Mitochondrial DNA Sequence Variation of the Tiny Dragonfly, 
Nannophya pygmaea (Odonata: Libellulidae). 

International Journal 
of Industrial 
Entommology 

2007년 출판
15권 1호 47-58

김익수

Complete mitogenome sequence of the jewel beetle, Chrysochroa 
fulgidissima (Coleoptera: Buprestidae)

Mitochondrial 
DNA

2009년 출판
20권 2-3호 

46-60
Complete mitochondrial genome sequence of the yellow-spotted 
long-horned beetle Psacothea hilaris (Coleoptera: Cerambycidae) 
and comparison with other coleopteran insects.

Mol. Cell.
2009년 출판

27권 4호
429-441

Complete Nucleotide Sequence and Organization of the 
Mitogenome of the Red-Spotted Apollo Butterfly, Parnassius 
bremeri (Lepidoptera: Papilionidae) and Comparison with Other 
Lepidopteran Insects.

Mol. Cell.
2009년 출판

28권 4호
347-363

Complete mitochondrial genome of the endangered Lycaenid 
butterfly Shijimiaeoides divina (Lepidoptera: Lycaenidae)

Mitochondrial 
DNA 2015년 출판

Estimation of divergence times in cnidarian evolution based on 
mitochondrial protein-coding genes and the fossil record

Molecular 
Phylogenetics 
and Evolution 

2012년 출판
62권 1호
329-345

원용진

Mitochondria genetic diversity and phylogenetic relationships of 
Siberian flying squirrel (Pteromys volans) popultions. 

Animal Cells 
and Systems

2009년 출판
12권

269-277 이  항Genetic status of Asiatic black bear (Ursus thibetanus) 
reintroduced in to South Korea based on mitochondrial DNA and 
microsatellite analysis

Journal of 
Heredity

2011년 출판
102권 2호
165-174

Pseudo but actually genuin: Rhodeus pseudosericeus provides 
insight into the phylogeographic history of the Amur bitterling

Animal Cells 
and Systems

2014년 8월 출판
18권 4호 
275-281
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