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적 요: 분자 마커의 선택은 집단유전학의 연구방법을 결정하는 중요한 고려사항으로, 현재까지 동식물의

집단유전학 연구에는 알로자임, RAPD, RFLP, AFLP, microsatellite, SNP, ISSR 등이 개발되어 주로 사용되고

있다. 이 중 microsatellite는 핵뿐만 아니라 엽록체, 미토콘드리아와 같은 세포소기관의 게놈상에 매우 풍부하게

존재하며, 핵에서 유래된 microsatellite는 높은 다형성을 보이는 공우성 마커로 집단 구조 및 유전적 다양성

연구에서 최근 선호된다. Microsatellite는 보통 1~6 bp의 짧은 서열이 반복된 것으로 각각의 유전자좌에 특화된

프라이머를 사용하여 증폭한다. Microsatellite는 PCR 반응으로 쉽게 유전자형을 분석할 수 있는 장점이 있으나,

종 특이적으로 개발되고 계통적으로 매우 가까운 근연종에게만 적용될 수 있는 단점이 있다. 따라서, 야생식물의

경우 microsatellite 개발에 필요한 게놈 정보가 부족하고 신규 개발비용이 많이 소요되어 적용이 쉽지 않았으나,

점차 개발비용이 낮아지고 있어, 야생식물을 대상으로 한 microsatellite 연구들이 증가하고 있는 추세이다. 따

라서, 본 논문에서는 야생식물의 microsatellite를 이용한 분석 기초를 마련하고자 microsatellite 마커의 다양한 개발

및 분석 방법, 진화 모델 및 적용 분야에 대해 소개하고, 유전자형 결정시 잘못된 결론을 도출할 가능성이

높은 부분에 대한 사항들을 지적하여 야생식물의 microsatellite를 이용한 집단유전학적 분석에 도움을 주고

자 하였다.

주요어: Microsatellite, 유전자형, 집단유전학, 분자마커

ABSTRACT: The choice of molecular markers is the first step when selecting experimental plans in the field of

population genetics. The popular molecular markers in population genetic studies are mainly allozyme, RAPD,

RFLP, AFLP, microsatellite, SNP and ISSR. Among these, microsatellites are frequently found in nuclear, chlo-

roplast and mitochondrial genome, showing a high level of polymorphism and nuclear microsatellites are co-

dominant. Thus, it is a favorable molecular marker for population structure analyses and genetic diversity stud-

ies. Microsatellites are composed of tandem repeated 1~6 base pair nucleotide motifs and can be easily ampli-

fied by PCR reactions using locus specific primers. Because microsatellites have low cross-species transferability,

however, they are only applicable between phylogenetically close species. In wild plants, the lack of genomic infor-

mation and the high development cost of the microsatellite obstruct the wider use of microsatellites in plant pop-

ulation genetics research. In this review, we introduce the basis for microsatellite markers, the development

process, and analytical methods as well as evolutionary models and their applications. In addition, possible geno-

typing errors which lead to erroneous conclusions are discussed.

Keywords: Microsatellite, Genotyping, Population Genetics, Molecular Marker

집단 유전학적 분석을 위해서는 분석 목적에 가장 적합한

마커를 선정하고, 일련의 시료 확보 및 실험을 진행하는 것

이 일반적이다. 분자 마커 선정을 위해서는 가설 검증을 수

행할 수 있을 정도의 유전적 다형성, 분자 마커의 해석을

가능케 하는 적절한 분석법과 통계방법의 유무, 실험 비용
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과 소요 시간 등을 고려하여야 한다(Parker et al., 1998). 식물

분야에 있어 분자 마커를 이용한 종 이하 분류군의 진화

및 유전자 다양성 연구를 위하여 전통적으로 알로자임

(allozyme)이 최근까지 주로 이용되어 왔다. 알로자임 다

형성은 DNA 염기서열 변이가 효소 단백질의 아미노산 치

환으로 발현되는 경우에, 그 크기와 전하량의 차이를 전

기영동으로 측정하여 분석된다(Parker et al., 1998). 알로자임

분석 방법은 분석 개체 수 및 개체군의 수가 많을 때 경제적

인 방법이나, 실험에 많은 노력이 소요되며 다형성이 비교

적 적고 신선한 시료가 요구되는 단점이 있어(Parker et al.,

1998; Schötter, 2004), 최근에는 DNA를 기반으로 한 연구로

전환이 되고 있는 추세이다(Nybom, 2004; Schötter, 2004).

DNA 기반 마커들 중 restriction fragment length polymorphism

(RFLP)을 제외한 대부분의 분자 마커는 목적에 따라 다양한

분류군에서 특정 영역을 증폭할 수 있는 범용 프라이머

(universal primer)를 사용한다. 관속식물에서는 핵 게놈에 존

재하는 internal transcribed spacer (ITS) 영역이 진화 속도가

빨라 종 또는 집단 수준의 하위 분류군에서 사용되어 왔다

(Karp et al., 1998). 그러나 종내 유전 다양성 연구 및 종(species)

또는 집단(population)의 데모그라픽 히스토리 (demographic

history)를 추정하기 위해 변이가 풍부하고 대립유전자의 수

가 많은 마커가 요구되어, randomly amplified polymorphic

DNAs (RAPD), RFLP, amplified fragment length polymorphism

(AFLP), microsatellite, single nucleotide polymorphism (SNP),

inter-simple sequence repeat (ISSR) 등이 개발되어 사용되

고 있다.

이 중 microsatellite는 게놈상에 산재하는 짧은 반복 배열

구조를 가지는 염기서열로 short tandem repeats (STRs),

simple sequence repeats (SSRs), simple sequence length

polymorphisms (SSLPs) 등의 용어로 혼용되어 표기된다

(Jarne and Lagoda, 1996). Microsatellite는 특정 유전자좌를

지칭하는 것이 아니라 짧은 염기가 반복되는 유형을 지칭하

는 것으로, 핵뿐만 아니라 엽록체나 미토콘드리아와 같은

세포소기관(organelle) 게놈상에서도 흔히 발견된다(Wang

et al., 2009). 엽록체와 미토콘드리아 유래 분자마커의 경우

일반적으로 모계의 정보만을 제공하나, 핵에 존재하는 분자

마커의 경우 양친으로부터 유전되기 때문에, 동형접합자

(homozygote)와 이형접합자(heterozygote)로 나뉠 수 있다

(Navascués and Emerson, 2005). 따라서, 핵에서 유래되는

microsatellite (nuSSR)는 공우성(co-dominant) 마커로, 높은

다형성을 나타내는 특징으로 인해 집단 유전학적 연구에

많이 사용되고 있다(Sunnucks, 2000). 엽록체에서 발견되는

microsatellite (cpSSR)는 일반적으로 A나 T의 염기가 8−15번

반복되어 나타나는 유형으로(Navascués and Emerson, 2005;

Siragusa and Carini, 2009), 최근 식물에서 유전변이 연구와

유전자 흐름을 연구하는데 사용되고 있다(Navascués and

Emerson, 2005; Kalia et al., 2011). 집단유전학 연구에서 주로

사용되는 다른 마커들과 비교하여 볼 때 microsatellite는

실험적 재현성이 뛰어나며, 간단한 PCR 기술을 사용하고

유전자형을 분석하는 과정을 반자동화 할 수 있는 장점이

있어, 집단 구조(population structure), 유전적 다양성(genetic

diversity), 유전자 지도 작성(genetic mapping) 등의 다양한 분

야에서 이용되고 있다(Gupta et al., 1996; Zeng et al., 2004;

Grisi et al., 2007; Tehrani et al., 2009).

작물의 경우 이미 10여 년 전부터 expressed sequence tag

(EST) 염기서열을 이용한 microsatellite를 개발하여 사용되고

있는 반면, 야생식물의 경우 마커 개발 비용이 여전히 높은

실정이다. 분석 대상 종의 근연종으로 작물 또는 아라비

돕시스와 같은 모델 생물이 있는 경우 작물 또는 모델 생

물에서 개발된 microsatellite를 야생종 분석에 적용 가능하나

(Peakall et al., 1998; Baruah et al., 2003), 경제적 식물이 아닌 야

생식물의 경우 microsatellite 개발에 필요한 EST 또는 게놈

염기서열 데이터가 극소수로 기초 데이터(raw data)가 부

족하여 여전히 적용이 쉽지 않다. 따라서, 본 논문에는 야

생식물의 microsatellite를 이용한 분석을 위한 기초를 마련

하고자 microsatellite 마커 개발 및 분석 방법, 진화 모델 및

적용 분야에 대해 소개하고자 한다.

1. Microsatellite의 유형

1.1. Genic microsatellite와 genomic microsatellite

EST는 전사된 mRNA를 역전사한 cDNA의 염기서열 단

편을 말하며, 유전자의 발현 양상을 분석하기 위하여 최근

많은 식물들에서 EST 분석에 대한 프로젝트가 수행되고

있다(Lindqvist et al., 2006; Lee et al., 2008; Li et al., 2010).

이러한 EST 프로젝트로 공개된 EST 염기서열로부터

microsatellite 구간을 선별할 수 있다(Scott et al., 2000; Gao et al.,

2003; Saha et al., 2003). 이를 일반적으로 genic microsatellite

또는 EST-SSR이라고 부르며, 공개적으로 사용할 수 있는

EST의 염기서열이 존재하는 경우 상대적으로 개발이 간

단하고 비용이 저렴하다. 또한 그 특성상 증폭을 위한 프

라이머 부착 부위가 암호부분(coding regions)에 위치하여,

비암호부분(non-coding regions)에 위치한 microsatellite에

비해 비교적 보존적이다. 따라서, 근연종 간에 비교적 범용

적으로 적용이 가능하다는 장점이 있다(Varshney et al., 2005).

그와 반해 게노믹 microsatellite는 전사 영역이 아닌 부위에

위치하거나 이에 대한 정보가 없는 microsatellite을 지칭하며

(King et al., 2008), EST-SSR보다 다형성 수위가 현저히 높다

는 장점이 있으나(Chabane et al., 2005) 개발 비용이 많이 들고

많은 시간이 드는 단점이 있다(Tehrani et al., 2009).

1.2. Repeat motif에 따른 분류

Microsatellite는 보통 1~6 bp의 뉴클레오티드 서열이 반

복된 것으로 mono- 는 1개, di- 는 2개, tri- 는 3개, tetra- 는 4개,

penta- 는 5개, hexa- 는 6개의 뉴클레오티드가 반복되는 것

을 말하며(Fig. 1), 반복 수는 n으로 나타낸다. 예를 들어,
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AT의 염기서열이 n번 반복이 되면 (AT)
n
으로 나타낼 수 있다.

뉴클레오티드 2개가 반복되는 (CA)
6
인 경우, 이는 염기서

열에서 CACACACACACA가 나타나는 것으로 C(AC)
5
A

로도 표현되기 때문에 CA와 AC 반복은 같은 계열로 구분

되며, CA가 존재하면 이의 상보적 염기서열에는 TG가 존재

하게 된다. 따라서, CA=AC=TG=GT, GA=AG=CT=TC,

AT = TA, GC = CG를 같은 계열로 분류하여, (CA)
n
, (AT)

n
,

(GA)
n
와 (GC)

n
의 네 가지 유형 나눈다(Ellegren, 2004). 동물의

경우 (CA)
n
 빈도 수가 가장 많은데 비해 식물의 경우는 (AT)

n

가 가장 많고 (GA)
n
도 높은 빈도로 나타난다(Morgante and

Olivieri, 1993).

1.3. 구조에 따른 분류

Microsatellite의 반복서열의 양상에 따라 perfect microsatellite,

imperfect microsatellite, compound microsatellite의 3가지 유형

로 구분할 수 있다. Perfect microsatellite는 치환, 삽f입 또는

결실 등의 방해 없이 완전하게 특정 모티프(motif)가 연속

성을 이룬 것(e.g. (AT)
n
)을 말하고, imperfect microsatellite는

치환, 삽입 또는 결실 등으로 인해 반복 단위의 연속성을 방

해하여 불완전하게 이루어진 것(e.g. (CA)
n
GA(CA)

n
)을 의미

한다. Compound microsatellite는 두 개 이상의 SSRs이 서로 인

접하여 이루어진 것을 뜻하는데(Mudunuri et al., 2009), perfect

와 imperfect microsatellite 두 가지로 나눌 수 있다.

Compound perfect microsatellite는 두 개 이상의 다른 반복단위

가 동일하게 반복되는 것이며(e.g., (AT)
n
(GC)

n
), compound

imperfect microsatellite는 두 개 이상의 다른 반복단위가 반

복이 되나 하나 이상의 다른 염기로 인해 반복 단위의 연속

성을 방해한 것(e.g., (GC)
n
TAC(GA)

n
)을 의미한다(Wang et

al., 2009).

2. Microsatellite 마커 개발 방법

Microsatellite 마커 개발 방법은 현재까지 많은 연구가

진행되고 있으며, 분자생물학적 방법론의 발전에 따라

최첨단 수준으로 진화를 거듭하고 있다. 여기서는 다양

한 개발 방법 중 많이 이용하는 대중적인 방법 4가지를 소

개하고자 한다.

2.1. EST 데이터베이스

mRNA에 전사 되는 영역에 존재하는 microsatellite를 선

발하기 위해서 GenBank와 같은 유전자 은행에서 연구하고

자 하는 종의 EST 염기서열을 추출하여 로컬 데이터베이스

를 만들고 Table 1의 프로그램들을 이용하여 반복서열을 찾

아 이를 증폭할 수 있도록 프라이머를 고안한 후 PCR을 수

행하고 분석에 이용한다. 이런 방법을 사용하여 목화(Saha

et al., 2003), 포도(Scott et al., 2000), 콩(Gao et al., 2003)등 여러

작물에서 microsatellite가 개발되었다. 식물의 경우 전체 EST

의 약 5%정도에서 microsatellite 서열이 발견된 것으로 보고

된 바 있다(Varshney et al., 2005).

2.2. Selective hybridization protocol (bead method)

Microsatellite 개발 방법으로 최근까지 가장 널리 쓰이는

기술로(Zane et al., 2002; Nunome et al., 2006), 생물체에서

게노믹 DNA를 추출한 후 2가지 이상의 제한효소를 이용하

여 게노믹 DNA를 짧게 단편화 시킨다(200-1000bp). 그 후 단

편화된 게노믹 DNA를 어댑터와 결합시키고 어댑터 염기

서열의 일부 또는 전부를 포함하는 하나의 프라이머를 이용

해 한 방향으로 PCR하여 증폭시킨다. Microsatellite 부위가

있는 DNA 단편을 biotin을 표지한 탐침자를 이용하여 선

택적으로 선별하여 클로닝을 통해 염기서열을 얻는다. 얻

어진 염기서열을 기초로 반복구간을 증폭하는 프라이머를

제작한 후, 실제 유전자형 분석을 통해 유용한 마커를 선

별한다(Fig. 2). 이 방법은 정확하게 microsatellite 부위를 얻어

Fig. 1. Diagrammatic representation showing microsatellite loci in

the genome.

Table 1. Softwares for microstellite mining from nucleotide sequences.

Program Web server or download site Reference

Repeatmasker
Web server http://www.repeatmasker.org/cgi-bin/WEBRepeatMasker Not published

stand alone http://www.repeatmasker.org/

Sputnik
Web server http://www.cbib.u-bordeaux2.fr/pise/sputnik.html Not published

stand alone http://espressosoftware.com/sputnik/

Repeatfinder Stand alone http://www.cbcb.umd.edu/software/RepeatFinder/ Volfovsky et al. (2001)

SSRFinder Stand alone http://www.maizemap.org/bioinformatics/SSRFINDER/SSR_Finder_Download.html Gao et al. (2003)

MISA Stand alone http://pgrc.ipk-gatersleben.de/misa/ Thiel et al. (2003)
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Fig. 2. Schematic representation of selective hybridization protocols (Zane et al., 2002).
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낼 수 있는 장점이 있으나, 진행단계가 복잡하기 때문에 마커

개발을 위해 많은 시간과 노력, 비용이 필요한 단점이 있다.

2.3. 근연종에서 개발된 마커의 적용

Microsatellite 개발의 가장 큰 단점인 많은 시간과 노력, 비

용을 절약하기 위하여 근연종에서 개발된 microsatellite 마커

를 연구대상 종에 적용하는 경우가 있다(Peakall et al., 1998).

이 방법을 이용하기 위해서는 전문학술지(e.g. Molecular

Ecology Resources, Conservation Genetics Resources, American

Journal of Botany, Primer Notes and Protocol)나 유전자 은행

(e.g. GenBank)에 등록되어 있는 마커들 중 계통적(유전적)으

로 가장 가까운 종으로부터 개발된 마커를 선별하여 사용한

다. 유전적 거리가 가까운 종일수록 증폭 및 분석에 적합한

마커를 찾을 확률이 높기 때문에 연구대상 종과 가장 가까운

종을 선택하여야 성공할 가능성이 높다. 유전 다양성지수인

관측된 이형접합율(observed heterozygosity; H
O
)및 기대 이

형접합율(expected heterozygosity; H
E
)의 수치를 확인하여

다양성이 큰 것을 선택하며, 아울러 무효대립유전자(null

allele)가 존재하지 않고 하디·바인베르크 평형(HWE)으로

부터 일탈하지 않는 마커를 우선적으로 선택해야 한다

(Jarne and Lagoda, 1996; Dakin and Avise, 2004; Wordley et

al., 2011).

일반적으로 식물의 경우 동물보다 종간 마커 적용의 대

체가능성이 매우 낮아 근연종에서 개발된 microsatellite를

적용할 때는 속내 유연관계가 가까운 분류군에 한하여 적

용하는 것이 일반적이다(Peakall et al., 1998). 예를 들어 콩

(Glycine max)에서 개발된 31개의 microsatellite를 재배콩의

조상형으로 추정되는 돌콩(G. soja)을 포함한 콩과 다른 속

식물로의 대체가능성을 비교한 결과 Glycine속내에서는

콩에서 개발된 프라이머의 65%가 증폭에 성공하였으나

(Peakall et al., 1998), Glycine외 콩과 다른 속에서는 31개 중

1개의 프라이머만 증폭에 성공하였고 성공된 프라이머는

seryl-tRNA synthetase gene과 매우 가까운 거리에 존재하여

프라이머 지역의 염기가 보존적인 것으로 나타났다. 열대 작

물인 카사바(Manihot esculenata, Euphorbiaceae)에서 개발된 10

개의 microsatellite를 Manihot속 7 종의 식물에 적용한 결과

역시, 콩의 예와 유사하게 같은 속내 종이라도 거리가 비

교적 먼 3개 종에서는 증폭조차 성공하지 못하였다(Roa et

al., 2000). 또한, microsatellite의 경우 증폭에 성공한다 하더라

도 유전적 거리가 멀수록 의도하지 않은 다른 유전자좌가

증폭이 될 가능성이 높아지고, 무효대립유전자 및 진화

적 상사성(homoplasy)의 영향을 받기가 쉬워 분석에 주의

가 요구된다.

2.4. Next generation sequencing (NGS) 이용

차세대 염기서열(next generation sequencing, NGS) 분석은

전통적인 방법들에 비해 저비용, 대용량으로 게놈 DNA

의 염기서열 정보 획득이 가능하다(Metzker, 2010). 차세

대 염기서열 결정으로 인해 얻어진 염기서열을 이용하여

microsatellite 마커를 개발하는 방법은 연구대상 종의 게노

믹 DNA를 추출하여 차세대 염기서열 결정을 시행한다.

대량으로 얻어진 염기서열을 생물정보학적 분석을 통해

컨티그(contig)별로 정리한 후 microsatellite 부위를 포함하는

염기서열을 Table 1의 프로그램들을 사용하거나 개별 스

크립트를 설계하여 선택적으로 microsatellite 구간을 포함

하는 컨티그들을 선별하고 microsatellite 부위를 포함하게

프라이머를 고안한 후, 유전자형 분석을 통해 유전자형을

결정한다(Fig. 3). 일반적으로 차세대 염기서열 방법을 이

용하여 전체 게놈을 분석할 경우 분석의 완성도와 신뢰도를

위해 높은 coverage와 depth를 요구하나, microsatellite 개발

만을 목적으로 할 경우 무작위적 일부 서열만을 사용함으로,

높은 coverage와 depth를 필요로 하지 않는다. 또한, 선별된

microsatellite에 한하여 생거 시퀀싱 등을 사용하여 증폭하고

자 하는 부위가 증폭되었는지 확인하는 작업을 통하여 낮은

Fig. 3. Schematic representation of microsatellite isolation using next generation sequencing (NGS).
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depth를 보완할 수 있다(Yu et al., 2011). 본 방법은 앞서 서술한

방법들에 비해 단계가 복잡하지 않아 시간과 노력이 절약되

고, 대량의 염기서열 정보를 통해 대량의 microsatellite 부위

를 선별할 수 있는 장점이 있으며, 또한 실험상의 오류가 낮

아 멸종위기 종 또는 모델 분류군이 없는 종의 microsatellite

마커 개발에 효과적이다.

3. 유전자형 결정 방법

Microsatellite의 유전자형은 전기영동을 이용하거나 자동

염기서열 분석 장비를 이용하여 결정할 수 있다. 본 논문

에서는 위의 방법을 통한 유전자형 결정 방법을 소개하고,

분석 시 오류를 범할 수 있는 사항과 소프트웨어를 소개

하고자 한다.

3.1. Gel 전기영동 이용

전기영동을 통하여 유전자형을 결정하는 방법으로

polyacrylamide gel 방법과 metaphor agarose gel을 이용하는

방법이 주로 사용된다. Polyacrylamide gel을 이용하는 방법은

높은 해상도를 제공하고 분리능력이 매우 우수하여(Karp

et al., 1998), microsatellite와 같이 몇 개의 염기 차이를 판명

해야 할 경우에 좋은 분석 방법이다. 그러나, PCR 과정에서

미끄러짐 현상(slipping)에 의해 발생할 수 있는 실험적인 오

류로 정상적인 대립유전자(allele)보다 하나 또는 여러 개의

반복이 추가된 DNA 조각을 의미하는 stutter band가 나타

나는 단점이 있다(Matsumoto et al., 2004). Polyacrylamide

gel에서 일반적으로 방사성 동위원소(e.g. 32P)를 이용하거나

silver staining을 사용하여 염색한다. 방사성 동위원소는

방사성 화학물질로 유해하며 많은 처리과정과 오랜 시간이

소비되는 단점이 있어(Asif et al., 2008), 안전한 silver staining

방법(Bassam et al., 1991)을 주로 사용한다. Silver staining

방법은 방사성 동위원소를 이용한 경우와 민감도(sensitivity)

는 비슷하고 빠른 시간에 band 확인이 가능하다.

Metaphor agarose gel은 높은 분리능력을 목표로 개발된

agarose gel로 기존의 agarose gel 보다 현저하게 향상된 해

상도를 제공하며(Hu and O’Shaughnessy, 2001), 20~800 bp의

범위에서 2%의 길이 차를 검출할 수 있고 polyacrylamide

gel 방법에 비해 쉽고 경제적이다(Asif et al., 2008). 이는

polyacrylamide gel 상에서 나타나는 stutter band가 나타나지

않는 장점이 있으나(Karp et al., 1998), polyacrylamide gel에

비해 분리능력이 다소 낮은 단점이 있다(Wang et al., 2003).

따라서 검역·육종 등에서 많은 개체의 알려진 유전자형을

단시간 내에 확인하고자 할 때는 metaphor agarose gel 분석

방법이 유용하나, 유전 다양성 분석 등 유전자형을 예측

하기 힘든 경우에 적용하는 것은 부적합하다.

3.2. 자동 염기서열 분석장비 이용

Microsatellite의 다형성 검출방법은 다양한 방법이 있으나,

해당 반복 부위가 존재하는 부분을 형광물질이 부착된 프라

이머를 이용하여 증폭하고 자동 염기서열 분석장비로 전

기영동하여 대립유전자 길이를 분석하는 방법이 주로 사용

된다. 유전자형 판별은 대부분 Applied Biosystems 사에서 만

들어진 자동 염기서열 분석장비를 이용하는데 1 bp 길이

차이까지도 판별 할 수 있다. 이 방법에 사용되는 형광염

료로는 6-FAM(blue), NED(yellow), VIC(green), PET(red),

LIZ(orange), ROX(red), HEX(green), JOE(green), TET(yellow),

TAMRA (yellow) 등이 주로 사용되고 발색의 강도는 형광 염

료에 따라 차이가 나기도 한다. 주로 사이즈 마커는

LIZ(for 4-dye multiplexing)나 ROX(for 3-dye multiplexing)를

주로 이용하며(Butler, 2005), 일반적으로 사용되는 형광염

료의 색과 복합이 가능한 형광염료 조합은 Table 2와 같다.

Microsatellite 좌위가 포함된 DNA 절편의 분석은 제작된

각각의 forward 프라이머 5’말단에 형광표지를 하는 방법

과 제작된 forward 프라이머 5’말단에 M13(-21) 염기서열

(TGTAAAACGACGGCCAGT)을 부착하고, 형광표지를 한

M13(-21) 프라이머를 함께 증폭에 사용하는 방법이 있다

(Schuelke, 2000; Fig. 4). 첫 번째 방법은 각각의 모든

forward 프라이머에 형광염료를 표지하기 때문에 많은 비

용이 드는 단점이 있으나, M13(-21) 프라이머에 형광표지

를 하면 사용되는 형광염료의 표지 개수가 적어지기 때문

에 이를 해결할 수 있다(Schuelke, 2000). 그러나 긴 프라이

머는 목표가 되는 게놈의 annealing을 어렵게 만들고 불안

정한 경향이 있어(Wu et al., 1991) PCR 성공률이 다소 낮은

단점이 있다.

3.3. 유전자형 분석 소프트웨어

증폭된 절편의 길이를 분석하는 소프트웨어는 Table 3과

같다. GeneScan®은 DNA 절편에 대한 길이 분석과 정량분석

을 위해 기초 데이터로부터 각각의 DNA 절편에 대해 자동

적으로 동정하여 정량 및 길이를 측정하며, GenotyperTM는

GeneScan®에 의해 측정된 데이터를 분석하고 해석하는

소프트웨어로서 분석과정이 간단한 명령으로 실행되기

때문에 매우 간편하고, stutter peak이나 +A peak을 자동으로

여과하여 원하는 데이터만을 추출 할 수 있는 장점이 있다.

GeneMapper®는 기존의 GeneScan®과 GenotyperTM의 기능이

통합된 프로그램으로 대용량의 유전자형 데이터 처리에

유용하다는 장점을 가지고 있어 유전자형 분석을 위해 주로

사용되고 있다. Peak Scanner®는 GeneMapper®등에 의해 분

석된 데이터를 무료로 간편하게 유전자형 peak 확인이 가

능한 장점을 지닌 소프트웨어다. 또한 GeneMarker®는 유

Table 2. Combination of fluorescence labels for primers according

to size standard labels.

Size standard 

label
Compatible fluorescence labels for primers

ROX (red) 6-FAM (blue), HEX (green), NED (yellow)

LIZ (orange) 6-FAM (blue), VIC (green), NED (yellow), PET (red)
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전자형 분석에 특화된 소프트웨어로 +A peak을 여과하여

데이터를 추출 할 수 있으며, 길이 분석과 패턴 인식기술

을 자동적으로 수행할 수 있는 장점이 있다.

3.4. 유전자형 peak 판별 방법

유전자형 peak를 분석할 경우 PCR 과정에서 발생하는

stutter band와 DNA 중합 효소에 의해 DNA 조각의 3’말단에

추가되는 비주형(nontemplate) 염기(주로 아데닌)인 +A

peak에 유의하여 분석하여야 한다(Brownstein et al., 1996;

Magnuson et al., 1996; Matsumoto et al., 2004). +A peak나

stutter band를 여과하는 기능을 가진 유전자형 분석 소프

트웨어(e.g. GeneMapper®, GeneMarker®)로 이러한 문제점

을 해결 할 수 있으며, 소프트웨어 매뉴얼에 따라 설정하여

가장 높게 나타난 peak를 대립유전자로 판별한다(Kondo

et al., 2000). 그러나, Fig. 5(b)의 경우와 같이 2개의 뉴클레

오티드 차이로 인해 peak가 가까이 나타나 겹치는 부분이

있을 경우 +A peak 또는 stutter band와 대립유전자를 구별

하기 힘든 경우가 있어 이를 주의하여야 한다.

3.5. 무효대립유전자(Null allele)

Microsatellite 분석 시 해당되는 염기의 반복은 존재하나

각 프라이머의 3’말단 측에 존재하는 변이로 인해 증폭되지

않는 경우가 발생한다(Jarne and Lagoda, 1996; Dakin and Avise,

2004). 또는, 경합적 PCR에 의해 특정 반복 회수의 대립유

전자가 치우쳐 증폭되어 이형접합의 개체가 외관상 동형

접합이라고 판단되는(partial null) 일이 있다. 이러한 무효

대립유전자는 microsatellite의 대립유전자 빈도 해석을 복

잡하게 해 잘못된 결론으로 이끌 가능성이 있다. 교배에

따르는 확률론적인 선택에 의해 대립유전자 빈도는 바뀔 수

있는데(유전적 부동), 이는 무효대립유전자에 의한 효과와

Table 3. Softwares for microsatellite genotyping.

Program Web server or download site Note

GeneScan® http://www.appliedbiosystems.com/ Commercial

Genotyper™ http://www.appliedbiosystems.com/ Commercial

GeneMapper® http://www.appliedbiosystems.com/GeneMapper Commercial

PeakScanner® http://www.appliedbiosystems.com/peakscanner Freeware 

GeneMarker® http://www.softgenetics.com/GeneMarker.html Commercial

Fig. 4. Representation of the protocol using M13 universal primer for labeling (Schuelke, 2000). A. Three primers; .B. In the first PCR cycles,

the forward primer with the M13(-21) tail is incorporated into the PCR products; C. These products are then the target for the FAM-labeled

universal M13(-21) primer, which is incorporated during subsequent cycles at a lower annealing temperature; D. The final labeled product can

be analyzed on a laser detection system.
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매우 비슷하다. 두 경우 모두 하디·바인베르크 평형(HWE)

에 의한 추정보다 동형접합자의 빈도가 높아진다. 무효대립

유전자는 기술적인 문제에 지나지 않지만, 유전적 부동은

현실의 생물 집단이 나타내 보이는 현상(집단이 작거나 무

작위 교배를 하고 있지 않는 등)이므로, 동형접합자 빈도가

추정보다 높은 경우에는 어느 쪽이 원인인가를 판별하는

것이 매우 중요하게 된다. 특히, 증폭 가능한 좌위의 비율은

유전적 거리가 멀수록 감소하기 하기 때문에(Jarne and

Lagoda, 1996), 다른 종에서 개발된 microsatellite을 사용하

고자 하는 경우 무효대립유전자에 유의하여야 한다.

4. Microsatellite의 진화 모델

일반적으로 microsatellite의 높은 돌연변이율은 DNA 복제

과정 중에 DNA가닥의 미끄러짐 현상(polymerase slippage

(= slipped-strand mispairing)) 또는 감수분열 시 불균형 교

차(unequal crossing-over during meosis)로 설명된다(Fig. 6).

Polymerase slippage는 microsatellite의 주요 돌연변이 요인으로

추정된 바 있으며(Schötter and Tautz, 1992), DNA 복제가 끝난

후에 주형 사슬과 새롭게 복제된 사슬간의 반복 수의 차이

를 나타낸다(Fig. 6A). 이러한 돌연변이는 복제과정 중 대부

분이 DNA 오류를 자동적으로 복구하는 시스템(mismatch

repair system)에 의해 교정이 되나, 적은 수의 교정되지 않은

돌연변이가 존재하여 microsatellite 반복 수에 있어 변화를 야

기한다(Strand et al., 1993). 이러한 현상은 PCR 반응과 같은 in

vitro 상에서도 흔히 발생하여(3-4 참조) stutter band라고

부르는 작은 peak들이 나타난다(Hause and Litt, 1993; Murray

et al., 1993; Fig. 5). Polymerase slippage에 의한 돌연변이는

일반적으로 적은 반복 수 변화를 나타내는 데 반해, 불균

형 교차 또는 유전자 전환(gene conversion) 기작에 의한

microsatellite 반복수의 변화는 급작스런 반복 수 변화를 유

도할 수 있다(Berg et al., 2003).

Microsatellite를 사용하여 집단분화를 추정하거나 유전적

거리를 계산하고자 할 때, microsatellite 돌연변이의 이론적

모델이 가정되어야 한다. 일반적으로 infinite allele model

(IAM, Kimura and Crow, 1964)과 stepwise mutation model

(SMM, Kimura and Ohta, 1978)이 주로 사용된다. IAM의 경

우 돌연변이는 반복 수에 있어 제한이 없으며 집단 내에 존

Fig. 6. Types of microsatellite mutation mechanism. A. Replication slippage. The black color is template for replication, and each arrows

represents a unit of repeat motif; B. Unequal crossing over during meiosis.

Fig. 5. Scoring dinucleotide microsatellite genotypes using automatic

sequencer. The peak was visualized using GeneMarker®. A. Pattern

for homozygote. (B) and (C) pattern for heterozygote; B. The peak

pattern is bimodal, two clusters of peaks are overlapping. Alleles differ

by 2 bp; C. Two clusters of peaks are not overlapping. Alleles differ

by 4 bp.
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재하지 않은 새로운 대립유전자를 만들어낼 수 있으나,

SMM은 반복 수의 변화는 반복 단위 하나씩의 증감만 가능

하며 이는 증가 및 감소율이 동일한 정해진 돌연변이율로

일어난다고 가정한다(Ohta and Kimura, 1973; Shriver et al.,

1993; Valdes et al., 1993; Kimmel and Chakraboty, 1996). 그

러나, 이러한 기본 SMM 으로는 microsatellite 반복 수에 있어

길이가 길수록 게놈상에 출현 빈도가 감소하는 현상은 설명

되지 않아, 변형된 SMM에서는 반복수의 최대값을 지정하

거나(Nauta and Weissing, 1996; Feldman et al., 1997; Pollock

et al., 1998; Stefanini and Feldman, 2000) 반복 수가 증가할수록

작은 반복수로의 돌연변이율이 증가하는 변형된 모델이

있다(Garza et al., 1995; Zhivotovsky, 1999; Calabrese and

Currett, 2003).

Microsatellite의 돌연변이율은 종간 및 유전자좌간 다양

하며 보통 10−6~10−2 정도로 알려져 있으나(Ellegren, 2000;

Schlötterer, 2000; Table 4), 유전자좌 간 매우 다양하여 한 종

내에서도 유전자좌 간 약 100배정도의 차이가 나기도 한다

(Thuillet et al., 2002). 식물의 경우 옥수수 등의 작물에서 돌

연변이율이 측정된 바 있으며, 보통 부모와 자손간의 유

전자형을 비교하여 새롭게 나타난 대립유전자의 비율을

측정하여 돌연변이율을 계산한다(Table 4). 예를 들어,

Thuillet et al. (2002)의 경우 하나의 밀 종자로부터 유래된 식

물체를 8~11번의 자가수정을 거친 후 microsatellite 유전자형

을 분석하고, 찾아낸 돌연변이를 [분석개체 수 ×세대교번

수]로 나누어 계산하였다. 그러나, 이러한 돌연변이율 계산

은 시간 및 노력이 많이 소요되고, 야생개체의 경우 타가수

정을 조절한 실험을 수행하기가 현실적으로 어렵기 때문에

직접 계산하기 보다는 Table 4에서 제시된 돌연변이율을

차용하기도 한다(Gross et al., 2003).

5. 적용분야

5.1. 유전자 지도(genetic linkage map) 작성

유전자 지도 작성을 위해서는 자손세대의 유전자좌간 교

차율을 계산하는데, 유전자좌간 교차율은 분자마커를 이용

하여 계산하기 때문에, 부모로 사용되는 개체간에 다형성이

높은 공우성 마커가 필수적으로 요구된다. 공우성 마커란

동형접합자와 이형접합자가 구별되는 마커로, RFLP,

microsatellite, SNP 등이 포함된다. 우성 마커인 RAPD 및

AFLP의 경우 증폭 절편의 유무로 판단되기 때문에 절편이

존재하는 경우 동형접합자와 이형접합자가 구분되지 않는

다. Microsatellite은 이배체 개체의 경우 동형접합자와 이형

접합자가 뚜렷이 구분되고, PCR로 간단히 유전자형이 결

정되기 때문에 유전자 지도 작성에 선호되는 마커로 사용

되었다(Akkaya et al., 1992; Wu and Tanksley, 1993; Zhao and

Kochert, 1993; Shokeen et al., 2011).

5.2. 비교 유전체 지도(comparative genome map) 작성

비교 유전체 지도란 공통으로 사용되는 유전자 마커를 이

용하여 근연종 간에 염색체 또는 염색체 일부 구간의 배열

을 비교하는 유전자 지도를 말하며, 진화과정상의 염색체

(유전자) 구간의 재배열에 관해 추론할 수 있다. 화본과

(Moore et al., 1995; Sorrells et al., 2003), 가지과(Tanksley et

al., 1988; Tanksley et al., 1992; Doganlar et al., 2002), 십자

화과(Lagercrantz and Lydiate, 1996; Koch et al., 2005), 콩과의

경우 작물 또는 모델 생물 중심으로 이러한 비교 유전체 지

도가 작성된 바 있으며(Zhu et al., 2005), EST에서 유래된

microsatellite가 종간 대체가능성이 높아 이러한 연구에 주

로 사용된다.

5.3. 집단 원산지 추정

Microsatellite의 경우 진화 속도가 빨라, 최근 분화한 집단

구별 및 유연관계 분석에 유용하게 사용될 수 있다. 식물분

야에서는 재배종의 기원 추정에 최근 사용되어, 옥수수와

강낭콩의 경우 야생 근연종과 재배종간의 microsatellite 비교

로 그 재배 기원지가 밝혀진 바 있다(Matsuoka et al., 2002;

Kwak et al., 2009). 이러한 개체군의 원산지 추정 방법은 최근

이슈가 되고 있는 외래종 또는 침입종의 기원 추정에 활용될

Table 4. Microsatellite mutation rates of various species.

Species Mutation rate (Per allele per generation) Reference

Human 10-3 Brinkmann et al.(1998)

15.2 × 10-4(dinucleotides) Zhivotovsky et al. (2000)

Drosophila (Diptera) Drosophila melanogaster 6.3 × 10−6 Schug et al. (1997)

Maize (Poaceae) Zea may subsp. mays 5.2 × 10−4~1.1 × 10−3 Vigouroux et al. (2002)

Durum wheat (Poaceae) Triticum turgidum 2.4 × 10−4 Thuillet et al. (2002)

Soybean (Fabaceae) Glycine max 2 × 10−4 Diwan and Cregan (1997)

Western redcedar (Cupressaceae) Thuja plicata 3.1 × 10−4 O'Connell and Ritland (2004)
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수 있다. 예를 들어, 중국 등에서 기원하여 20세기 초까지 미

국의 조지아 및 남캐롤라이나주에 비누 및 양초의 재료로 사

용하기 위해 도입되었으나, 현재에는 심각한 외래종으로 분

류되고 있는 대극과 오구나무(Triadica sebifera)의 microsatellite

연구를 통하여, 그 기원이 중국 남서부와 동북부의 두 가지

로 나뉘어 짐을 밝힌 바 있다(Dewalt et al., 2011).

5.4. 유전적 다양성 및 집단 구조 분석

유전적 다양성이란 유전자 염기, 유전자 수준, 염색체

혹은 전체 게놈상의 변이를 통칭한다. 계통분류학에서 사용

되는 마커는 종내 변이율이 높지 않아 유전적 다양성 분석

을 위해서 알로자임, RAPD 및 AFLP 등이 주로 사용되어

왔으며, microsatellite은 일반적으로 알로자임에 비해서 다

형성이 높다(Schlötterer, 2000). 예를 들면, 유럽 송어(Salmo

trutta L.)에 대해 알로자임과 microsatellite을 함께 분석한

결과 microsatellite 마커가 알로자임보다 대립유전자 수가 풍

부하여 집단구별에 좀 더 유용한 것으로 나타났다(Corujo

et al., 2004). 특히, 집단 분석을 위해 microsatellite을 사용할 때

일반적으로 무작위로 선택하거나 이미 연관군(linkage

group)이 알려져 있는 경우 연관군 별로 균등하게 배분하

여 마커를 선정하여 전체 게놈의 특성을 반영할 수 있는 장

점이 있다. 야생식물에서 microsatellite를 이용한 집단 구조

분석은 시작단계로, 보고된 사례는 아직 많지 않으나 예를

들면 다음과 같다. 물에 의해 종자가 분산되는 일본산 철

쭉류(Rhododendron ripense)의 유전적 구조를 살펴보기 위해

11개의 microsatellite으로 분석한 결과, 현재 분포하는 개

체군의 유전적 구조는 빙하기에 존재하였던 2개의 신생

대수계(Pleistocene river)를 일차적으로 반영하나, 해수면

상승으로 수계가 단절된 이후 현존하는 개체군간 유전적

분화가 진행된 것으로 밝혀졌다(Kondo et al., 2009). 북미

대평원지역에 분포하는 현삼과 Penstemon속 3종의 유전적

구조를 8개의 microsatellite으로 분석한 결과, 3종 모두에서

거리에 따라 유전자 이동이 제한 받고 있어 유전적으로 구

조화 되어 있음을 밝혔고, 이들 중 벌에 의해 수분되는 2종은

벌새에 의해 수분되는 종에 비해 유전자 이동이 낮음을

밝혔다(Kramer et al., 2010). 

5.5. 유효 집단 크기 추정

개체군의 크기(population size)는 개체군내의 평균 적응

도(fitness)와 멸종 가능성과 상관관계가 있는 것으로 알려져

있어(Leimu et al., 2006), 멸종위기종 관리에 있어 개체군

수준의 현황파악 및 유전자 다양성 모니터링은 보전 단위

파악 및 전략 수립의 일차적 단계이다. 그러나, 식물의 경우

무성생식 등으로 인해 개체의 수가 개체군의 크기를 반영하

지 않는 경우가 많아 개체수 파악이 유전적 다양성을 반

영하지 않는 경우가 종종 발생한다(Mandel, 2010). 예를 들

어, 플로리다에 서식하는 참나무류(Quercus geminata)의

경우 7개의 microsatellite으로 분석한 결과 26개체로 파악된

나무가 실질적으로 7개 haplotype으로 나누어지고, 동일한

haplotype으로 파악된 개체들은 아주 가까운 거리에 분포하

여 클론 구조를 가지는 것으로 판명한 바 있다(Ainsworth et

al., 2003). 북미에 희귀하게 분포하는 해바라기류(Helianthus

verticillatus)의 경우 microsatellite 분석을 통하여 유전적 다

양성은 높으나 아주 강한 클론 구조를 형성하여, 실직적으

로 적은 수의 유전적 유효 집단 크기를 가지는 것으로 판명

되어, 미국 야생동물보호청(United States Fish and Wildlife

Service, USFWS)에 멸종위기등급 상향 조정이 제안되었

다(Mandel, 2010).

5.6. Parentage assignment 및 유전자 이동(gene flow) 관련

연구

Microsatellite는 하나의 유전자좌에 대해 대립유전자수가

많고 게놈상에 풍부히 존재하며, 각 유전자좌 간 조합에

따라 유전자형의 경우 수가 다른 분자 마커에 비해 현저히

많아 변이가 많은 마커들 위주로 충분한 수의 마커를 사

용하면 친자 확인이 가능하다. 이러한 원리를 이용하여,

천남성속 식물(Arisaema serratum)의 불염포내 종자를 6개의

microsatellite으로 분석한 결과, 하나의 불염포 내에서도

각각의 종자는 다수의 꽃가루제공자(male parent)와 수정되

었고, 수정 성공률은 꽃가루제공자 역할을 한 식물과의 거

리나 식물체의 크기와는 상관관계가 없음을 밝힌 바 있다

(Nishizawa et al., 2005). 특히, microsatellite 연구를 통해 꽃

가루제공자 추정이 가능하며, 이는 꽃가루를 통한 유전자

이동에 관련 연구를 가능하게 한다(Hughes et al., 2007;

Gaino et al., 2010).

5.7. 계통분류 관련 연구

Microsatellite은 적용 범위가 종내 변이 혹은 매우 가까운

종간의 연구에 제한되기 때문에 일반적인 종간 진화 관계

추정 등의 계통분류학적 연구에는 적합하지 않으나, 계통분

류학적 연구로 밝히기 어려운 매우 가까운 종간의 진화 관계

추정, 종간 잡종 형성 및 계통지리학적 연구를 위해 유용하

게 사용된다. 예를 들어, 울릉도에 분포하는 고로쇠나무

(Acer okamotoanum)는 trnL-F intergenic spacer에서 고로쇠

나무(Acer mono)와 구별되지 않으나(Pfosser et al., 2002),

microsatellite으로 분석한 결과 한반도나 일본에 분포하는

고로쇠나무(Acer mono)와 유전적으로 뚜렷이 구별됨을

밝혔다(Takayama et al., 2011). 일본에 분포하는 음나무

(Kalopanax septemlobus) 집단의 경우 microsatellite을 이용한

집단 분석 결과를 바탕으로 현존 집단의 높은 유전자 다양

성은 서로 다른 계열(lineage)이 빙하기 이후에 팽창하여 함께

분포하는 집단으로 형성되었기 때문에 유전적 다양성을 높

이는 원인이 되었음을 밝힌 바 있다(Sakaguchi et al., 2011).

6. 국내 연구 현황

국내의 microsatellite 연구는 주로 작물을 대상으로 수행
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되었으며, 야생식물에서 microsatellite를 이용한 분석은 미미

한 실정이다. 작물의 경우, 국외에서도 많은 연구가 이루어

져 microsatellite 마커에 대한 정보가 공개되어 있다. 이를

적용하여 동일한 종에서 분리된 마커를 이용하여 국내에서

보리(Kim et al., 2002; Baek et al., 2004; Kwon et al., 2011),

수박(Kwon et al., 2010), 녹두(Li et al., 2011), 인삼(Kim et

al., 2007; Ma et al., 2007; Park et al., 2009), 벼(Kwon et al.,

2000), 참깨(Cho et al., 2011), 들깨(Lee and Kim, 2007), 토마

토(Kwon et al., 2009), 고추(Kwon et al., 2005) 등의 작물에 대

해 유전다양성 및 집단 구조 등을 분석하여 품종을 구분하

여, 품종 진위성과 관련된 분쟁 발생시 이를 직접적으로

활용하고자 연구가 수행된 바 있다. 이에 반해 야생식물의

경우, microsatellite 개발에 필요한 기초 데이터가 부족하여

현재에는 주로 마커 개발 위주의 논문이 출판되고 있다. 참

나무과에 속하는 붉가시나무(Quercus acuta) 46개체에서

13개의 microsatellite 마커를 개발하여, 근연종인 종가시나무

(Q. glauca), 가시나무(Q. myrsinifolia), 참가시나무(Q. salicina)

에 적용 가능 여부에 관한 연구가 수행된 바 있다(Lee et

al., 2010). 또한 국화과 왜솜다리(Leontopodium japonicum) 보

존 전략을 수립을 위해 소백산과 가리왕산에서 채집된 두

집단 38개체를 이용하여 10개의 microsatellite 마커가 개

발되었고(Lee et al., 2011), 가시오갈피나무(Acanthopanax

senticosus)의 경우 239개 microsatellite 마커가 개발되었다

(Kim and Chung, 2007). 근연종에서 개발된 마커를 적용한

예로 버드나무과에 속하는 사시나무(Populus davidiana

Dode)는 Populus속에서 다수의 microsatellite 마커가 개발

되어 있어 이 중 5개 마커를 이용하여 태백산맥 5개 지역

에 서식하는 사시나무(Populus davidiana Dode) 113개체를

대상으로 유전적 변이 분석을 한 결과, 사시나무 집단은 동

속 다른 종들에 비해 높은 수준의 집단간 분화 수준을 나

타냈다(Lee et al., 2011). 참나무과에 속하는 상수리나무

(Quercus acutissima)의 경우 Q. patraea와 유럽밤나무(castanea

sativa) 종에서 개발된 마커를 이용하여 집단의 유전적 구

조가 밝혀진 바 있다(choi et al., 2005). 최근 microsatellite 개발

및 적용 논문이 발표되는 추세로 예견하여 볼 때, 국내에서

도 이를 이용한 집단 유전학적 분석 연구가 증가할 것으로

예상된다.

결 론

분석 대상 종의 근연 작물이 있는 경우, 작물에서 개발된

microsatellite 마커가 적용되는 경우도 있으나(Peakall et al.,

1998; Baruah et al., 2003), 근래에 들어서 microsatellite 개발을

서비스하는 업체들을 통해 개발 비용이 절감되고, NGS 등

을 이용하여 개발 비용 및 시간이 줄어들면서 야생식물로의

microsatellite 적용 실험이 증가할 것으로 예상된다. 하지만,

아직은 야생식물로부터의 microsatellite 개발 위주의 논문들

이 주로 출판되고 있으며 이를 이용한 생태학적, 집단 유전

학적 분석은 아직 미미한 실정이다. 미국식물학회지의 경

우 AJB Primer notes & Protocols 섹션을 통하여 2010년에만

약 50여 편의 microsatellite 개발 및 적용 논문이 발표되는 추

세로 예견하여 볼 때, 이를 이용한 생태학적 집단 유전학적

분석 연구가 2~3년 이내로 폭발적으로 증가할 것으로 예상

된다.

특히, 앞서 소개한 일반적인 집단 유전학적 연구 분야 이

외에도 최근 환경관련 이슈에 따른 정책 지원 연구에 활용될

가능성이 매우 높다. 예를 들어, 외래종 또는 침입종의 기원

연구, 멸종위기종 증식 복원 전략 수립, 서식지 단편화에 따

른 유전자 이동 변화 및 내교배(inbreeding) 현상 추정, 유전자

원 수집 시 core collection 선별, 자생 개체군 선별 등에 활용될

수 있다. 특히 멸종위기종 증식 복원 시에는 복원 개체군 선

정뿐만 아니라, 복원 후 발생할 수 있는 유전적 조성 변화 파

악 및 내교배 모니터링 하기 위한 연구에 유용하게 사용될

것으로 판단된다.
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