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적 요: 엽록체 DNA(trnL-F IGS, trnL intron, trnH-psbA)와 핵 DNA(RNApol2_i23)의 염기서열을 분석하여

둥굴레복합체를 대상으로 계통분류학적 연구를 실시하였다. 유럽산 분류군들은 한 분계조로 뚜렷하게 유집

되었고, 이들은 한국산 분류군 중에서 둥굴레, 왕둥굴레, 풍도둥굴레 등과 유집되었다. 풍도둥굴레, 왕둥굴레와

제주산의 둥굴레중 하나가 한 분계조로 유집되어 육지로부터 지리적으로 격리된 섬 지역에서 진행되는 둥굴레로

부터의 종분화를 추정해 볼 수 있었다. 둥굴레복합체에 속하는 분류군들은 기본염색체수를 기준으로 2개의

소그룹(x = 9와 x = 10)으로 구분되고 있다. 비록 기본염색체수가 줄어드는 방향으로 진화하는 속 내 분류군들의

진화경향과는 일치하지 않으나, 2개 그룹의 구분에 대해서는 분자적인 자료, 특히 핵 DNA 염기서열 분석결과가

이를 강력하게 지지하였다. 반면에 엽록체 DNA는 분류군을 구분하는 해상도가 낮게 나타났다. 속내 분류군들의

진화나 계통관계를 밝히기 위하여 차후에 좀 더 많은 재료에 대한 세포학적, 형태학적, 지리학적 자료가 축

적되어야 할 것이다.

주요어: 이수체현상, 엽록체 DNA, 둥굴레복합체, 분자계통학, 핵유전자(RNApol2_i23)

ABSTRACT: The sequence data of the plastid DNA (trnL-F IGS, trnL intron, and trnH-psbA) and nuclear

DNA (RNApol2_i23) markers were utilized to study phylogenetic relationships among the taxa in the

Polygonatum odoratum complex (Ruscaceae). European P. odoratum individuals form a clade with a high

bootstrap value, which is a sister to the clade of Korean P. odoratum var. odoratum, P. odoratum var. pluriflorum and P.

robustum. The formation of the clade with P. odoratum var. odoratum, P. robustum, and one accession of P.

odoratum var. pluriflorum indicates geological speciation in isolated populations in the islands following

dispersal events from the mainlands. All data sets form two major clades, which are congruent with the

subgroups divided by the basic chromosome numbers (x = 9 and x = 10). Although it is not easy to test the

hypothesis of the decrease in the basic chromosome number due to scatter taxon sampling in this study, the

molecular data strongly suggested that aneuploidy plays an important role in lineage diversification in the genus

Polygonatum. The cytological data was not strongly supported by the cpDNA sequences. Further investigations

of the cytological, morphological, and geographical characteristics with comprehensive sampling are desired to

understand the evolution and lineage diversification in the genus.
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둥굴레속(Polygonatum Mill.)은 Ruscaceae-Polygonateae에

속하는 식물군으로(Rudall et al., 2000; Jang and Pfosser, 2002),

학자에 따라서는 Convallariaceae-Polygonateae (Dahlgren and
Clifford, 1982; Dahlgren et al., 1985; Conran and Tamura, 1998)

나 Liliaceae-Polygonatae (Krause, 1930; Hutchison, 1934;

Melchior, 1964)로 취급하기도 한다. 본 연구에서는 이러한

견해들 중 다양한 분류학적 규준을 바탕으로 검토되어진

Kubitzki의 분류체계를 적용하였다(Conran and Tamura, 1998).

과의 명칭은 Dahlgren et al. (1985)이 Convallariaceae Horaninow

(1834)를 사용하였지만, Rudall et al. (2000)은 Convallariaceae

에 비해서 Ruscaceae Sprengel (1826)이 명명규약상 선취권을

가진다고 주장하면서 Ruscaceae-Polygonateae하에 본 속을 취

급하였다 (Jang and Pfosser, 2002). 본 속은 북반구에만 약

60여 분류군이 분포하며, 그 중에서 특히 중국과 한반도를

포함한 동북아시아에 약 70%의 분류군이 집중적으로 분

포하고 있어 중국 남동부 Yunnan 지역을 본 속의 분포중

심지 및 기원지로 추정하고 있다(Jeffrey, 1980, 1982; Jang,

1998). 둥굴레복합체의 주요 종인 둥굴레(P. odoratum)는 북

미를 제외한 북반구 전체에 걸쳐서 광범위하게 분포하고

있는 분류군이다. P. odoratum은 형태학적으로 변이의 폭

이 아주 넓다. 특히 둥굴레의 종다양성이 풍부한 한반도

에서 종의 한계를 규정하는 기준이 학자에 따라서 많이

다르게 적용되어 왔다. P. odoratum의 분포지역은 둥굴레속

의 기원지로 추정되는 중국을 중심으로 만주, 한반도, 일본,

북미 등의 동쪽 분포역과 서남아시아, 유럽이 속하는 서쪽

분포역으로 구분할 수 있다(Jeffrey, 1980; Tamura, 1993;

Jang 1998). 중국과 서쪽 분포역에 생육하는 종들은 변이의

범위가 좁아서 다소 일양한 외부형태를 나타내지만, 동쪽

분포역에 해당하는 지역, 특히 한반도에 분포하는 것들은

아주 다양한 외부형태를 가져 몇 개의 구분된 종이나 변종

수준의 분류계급으로 나뉘어져 취급되고 있다. Tang (1978)

과 Jeffrey (1980)는 중국에 생육하는 분류군들을 형태적 변

이를 보이는 분류군에 대해 독립된 종으로 취급하지 않고

하나의 넓은 분포범위를 가지는 복합체로서 P. odoratum s.

lat.로 취급하였다. 반면에 한국에 분포하는 분류군들은

비교적 뚜렷한 외부형태적 차이를 나타내어 둥굴레(P.

odoratum var. pluriflorum), 풍도둥굴레(P. odoratum var.

odoratum), 왕둥굴레(P. robustum), 산둥굴레(P. thunbergii), 선

둥굴레(P. grandicaule), 늦둥굴레(P. infundiflorum) 등 종이

나 변종 수준의 여러 분류군으로 취급되고 있다(Nakai,

1952; Lee, 1996; Jang, 1998, 2002). 이들은 외부형태적으로

줄기의 능각유무나 수술대 모양과 돌기 분포양상 등에서

차이를 보이고 있고 세포학적으로 서로 다른 기본염색체

수를 가지고 있어 2개의 그룹으로 뚜렷하게 구분되어 진

다(Jang, 1998; Han et al., 1998; Jang and Kim, 1999).

P. odoratum s. lat.내의 분류군들이 몇몇 외부형태학적

형질에 의해서 구분되어 지기는 하지만 동일 분류군 내에

서는 물론 일부 지역의 동일 집단 내에서도 영양기관 뿐 아

니라 꽃, 열매 등 생식기관에서도 형태와 색 변이가 심하기

때문에 분류군의 혼동과 학명의 오용을 초래하여 학자에 따

라서 학명 사용에 있어서 견해 차이를 보이고 있다(Palibin,
1901; Komarov, 1903; Nakai, 1911, 1952; Chung, 1957, 1965;

Lee, 1980; Lee, 1996). 둥굴레 속 내 종 수준의 분류군 한계를

규명하는데 주요한 형태형질로 사용되어 온 잎 뒷면의 맥과

엽연의 털이나 돌기유무 및 꽃 수 등은 P. odoratum s. lat. 내

의 분류군에서 불연속적으로 나타나 종의 동정에 어려움

을 더해 왔다. 특히 왕둥굴레는 잎 뒷면의 돌기와 꽃의 수만

이 다른 분류군과 차이가 나기 때문에 둥굴레에 이명처리

되거나 둥굴레의 변종으로 처리되기도 하였다. 현재까지

주로 형태형질에 의한 분류가 이루어져 와서 분류군의 한

계를 설정하고 동정하는데 있어서의 혼동과 학명을 사용하

는데 있어서 문제점들이 있어 왔다. 이는 종 수준에서 적용

할 수 있는 진단적인 분류형질이 많지 않으며, 학자에 따

라 형질의 중요성에 대해 이견이 있어 왔음을 의미한다.

둥굴레속 내에서 종수준이나 종하분류군을 대상으로 한

DNA Fingerprinting 방법을 사용한 연구는 극히 제한적으로

수행된 바 있다(Jang and Kim, 1998b; Wu et al., 2001). RAPD

분석 결과에 의하면 P. odoratum s. lat.의 구성원들은 둥굴

레속 내의 다른 분류군들과 비교해 볼 때, 어떤 경우에는 종

수준에서 또 다른 경우에는 종하분류군의 수준에서 다루어

지는 것이 타당하므로 상당히 가까운 유연관계를 가지고

있음을 시사한 바 있다(Jang and Kim, 1998b).

엽록체 DNA 표지인 trnL intron과 trnL-F intergenic spacer

(IGS)는 염기서열 다양성이 높아서 계통학적으로 많은 정보

를 주는 유전자로 알려져 있으며, Gentianaceae (Gielly and

Taberlet, 1996)와 Hyacinthaceae (Pfosser and Speta, 1999) 등의

연구에서 유용한 형질로써 사용되어 졌다. 다른 엽록체

DNA인 trnH-psbA는 DNA barcoding에 주로 사용되어져 왔다

(Kress and Erickson, 2007; Whitlock et al., 2010). 핵DNA

RNApol2_i23(RPB II) (Denton et al., 1998)는 Androcymbium의

계통연구에서 유용하게 사용되었다(Del Hoyo and Pedrola-
Monfort, 2008).

따라서 본 연구에서는 분자유전학적 정보를 사용하여

과내 분류군들 간의 한계를 규명하고자 하며, 또한 분자유

전학적 정보를 형태 및 세포형질의 진화경향성과 함께 검

토하여 종분화에 대한 추론을 하고자 한다.

재료 및 방법

1. 재료 수집

본 연구에 사용한 재료는 한국산 7 분류군의 10 accessions

과 Austria, Georgia, Romania 등에서 채집한 P. odoratum의 6

accessions과 Spain에서 수집한 Ruscus hypoglossum을 군외

군으로 사용하였다(Table 1). Ruscus속은 둥굴레속이 속한

Ruscaceae 내에서 본 속과 가장 가까운 유연관계를 가지고

있는 분류군이라고 알려져 있다(Rudall et al., 2000). 실험에
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사용한 재료의 증거표본은 공주대학교 표본관(KNH)에

보관하였다.

2. DNA 추출, PCR 과 염기서열 및 계통수 분석

분자계통학적 유연관계분석을 위해서 사용한 DNA의

추출은 6X CTAB 방법(Doyle and Doyle, 1987)을 변형하거

나 DNEasy Plant Mini Kits (Qiagen, Valencia, California)를

용하였으며 추출한 DNA는 Beckman spectrophotometer로

정량한 후 5 ng/µl로 희석하여 PCR을 위한 DNA로 사용하

였다. DNA증폭은 DNA thermal Cycler (Biometra, Whatman

Co.)로 수행하였으며 엽록체 DNA makers trnL-F IGS, trnL

intron, trnH-psbA 등의 증폭을 위한 primer는 Shaw et al.

(2005)를 따랐으며, 핵DNA RNApol2_i2 구간의 증폭을 위

한 primer는 Denton et al. (1998)과 Del Hoyo and Pedrola-

Monfort (2008)에서 사용한 된 것을 동일하게 사용하였다.

PCR 조건은 94oC에서 1분, 50oC에서 1분, 72oC에서 2분을

cycle로 하여 35회 반복한 후 72oC에서 10분간 더 유지시켰

는데, 경우에 따라 annealing 온도를 조절하여 충분한 량의

PCR DNA product를 얻었다. 염기서열 분석은 BigDye

Terminator kit (Applied Biosystems, Foster City, California)을

이용하여 PCR DNA를 준비하여 ABI prism 377A automated

DNA sequencer (Applied Biosystems)를 이용하여 수행하였다.

염기서열은 먼저 BLAST searches (Altschul et al., 1997)를

이용하면 target gene이 분석되었는지를 확인한 후
Sequencher (Gene Codes Corporation, Ann Arbor, Michigan),

Clustal X (Thompson et al., 1997)를 이용하여 정렬하고, 최종

세부정렬은 BioEdit 5.0.9 (Hall, 1999)에서 수작업을 통해

수행하였다. 모든 분석은 FastGap 1.0.8. (Borchsenius, 2007)

을 이용한 simple method (Simmons and Ochoterena, 2000)로

indel을 포함한 후 수행되었다. 정렬된 염기서열은 PAUP

4.02b (Swofford, 2002)을 사용하여 parsimony analysis를 수

행하였으며, 분석방법은 Heuristic search를 이용하고, 그에

따른 option으로는 ACCTRAN, MULPARS, 그리고 TBR을

이용하였다. Maximum likelihood analysis는 RAxML 7.0.4

(Stamatakis, 2006)을 이용하여 GTRGAMMA model에서 수

행되었다. 또한 각 분계도의 지지정도를 알아보기 위하여

bootstrap (Felsenstain, 1985)을 이용하였다. 분석방법은

1000회를 반복하였으며, 이를 통한 계통수를 찾아내었다.

two-parameter methods(Kimura, 1980)로 계산된 염기변이 값

을 기초로 한 Neighbor-joining tree(NJ)를 산출하였다(Saitou

and Nei, 1987; Farris et al., 1996). 핵DNA와 엽록체DNA 자

료의 병합분석 이전에 두 자료 partitions의 congruence를 결

정하기 위하여 PAUP 4.0b을 이용하여 incongruence length

difference (ILD) test를 실시하였다(Farris et al., 1994, 1995). 본

연구에서 얻은 모든 염기서열 자료는 GenBank에 제출하

였다(Table 1).

Table 1. Taxa included in the study. All sequence data have been submitted to GenBank and are also available from the corresponding author.

Taxa Abb. Locality Voucher

Polygonatum odoratum P10 Mdling, Austria Jang P02010

P. odoratum P100 Mtskheta-Mtianeti, Georgia Jang P02100

P. odoratum P120 Shida Kartli, Georgia Jang P02120

P. odoratum P160 Rax, Austria Jang P02160

P. odoratum P170 Hochgolling, Austria Jang P02170

P. odoratum P180 Zarnesti, Romania Jang P02180

P. odoratum var. odoratum P393 Ansan, Korea Jang P08393

P. odoratum var. pluriflorum P335 Jeju, Korea Jang P08335

P. odoratum var. pluriflorum P358 Wonju, Korea Jang P08358

P. robustum P383 Is. Ullung-do, Korea Jang P08383

P. infundiflorum P388 Ansan, Korea Jang P08388

P. thunbergii P398 Jeju, Korea Jang P08398

P. thunbergii P408 Danyang, Korea Jang P08408

P. thunbergii P418 Gongju, Korea Jang P08418

P. lasianthum P351 Goesan, Korea Jang P08351

P. multiflorum P50 Vienna, Austria Jang P02050

P. stenophyllum P436 Yeongwol, Korea Jang P08436

Ruscus hypoglossum L56 Tenerife, Spain Jang 020502-56
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결 과

1. 염기서열의 특징

각 표지의 특성을 Table 2에 요약하였다. Indels들을 포함

한 정렬된 자료의 길이는 cpDNA의 trnL-F IGS는 376 base

pairs(bp), trnL intron은 550 bp, trnH-psbA는 678 bp이며,

nDNA인 RNApol2_i23는 1166 bp이었다. cpDNA 표지 중에는

trnL-F IGS가 4.25%(16 bp)로 informative characters의 비율이

가장 높았으며, nDNA 표지의 informative characters의 비율은

13.89%(40 bp)로 매우 높게 나타났다. 현화식물의 분자계통

학적 연구에 가장 많이 사용되어 온 nDNA ITS의 informative

characters가 5-59%인 것과 비교 할 때도(Baldwin et al.,

1995; Álvarez and Wendel, 2003), 매우 높은 RNApol2_i23의

informative characters의 비율은 앞으로 이 표지가 다른 분

류군들을 대상으로 하는 연구에도 많이 활용될 수 있음을

시사한다. 특히, nDNA 표지에서 indel이 전체 정렬된 자료의

2.4%로 매우 높게 나타났다.

2. 계통분석

각 표지는 3가지의 분석 (Neighbor-joining, Maximum

parsimony, Maximum likelihood)에서 모두 대체적으로 비슷한

topology를 보여주었다. 모든 cpDNA 자료를 병합했을 때,

자료 전체는 1604 bp (indels 포함) 이고, CI는 0.75이며, MP

analysis에서 총 tree length는 88 step이었다(Table 2). MP

consenesus tree에서 Polygonatum stenophyllum (P436)을 제외한

나머지 군내군이 높은 bootstrap(BS = 72%) 값으로 지지되

었으며(Fig. 1), 군내군 내에서는 잘 지지된 분계조를 만들

지 않았고, ML analysis에서도 비슷한 결과가 발견되었다.

nDNA (RNApol2_i23)는 MP analysis에서 총 224 step이며,

CI는 0.9598로 매우 높게 나타났다. MP와 ML 모두에서 P.

stenophyllum (P436)을 제외한 나머지 군내군 분류군들이

상대적으로 비교적 높은 bootstrap으로 지지되었고(Fig. 1),

군내군 내에서 적어도 하나 이상의 잘 지지된 분계조를

형성하였다(Fig. 1). 특히, P. thunbergii (P398, P408, P418)과

P. infundiflorum (P388)이 높은 지지도(MP에서 100, ML에서

93)로 분계조를 형성하였다.

엽록체DNA와 핵DNA의 전체 자료를 대상으로 수행한

ILD test에서 P 값이 0.01로 두 자료를 상동의 모집단에서

수집되었다는 귀무가설(null hypothesis)을 증명하지 못하

였다. 어떤 samples에 의하여 두 자료간에 이러한 차이를

나타내는지 알아보기 위해서 특정한 sample들을 제외하고

ILD test를 반복적으로 실시한 결과, P100 (P. odoratum), P383

(P. robustum), P408 (P. thunbergii)를 제외하였을 때, P값이

0.2로 두 자료간의 매우 높은 상동성을 지지하였다. 현화

식물의 분자계통학적 연구에서 모계의 엽록체DNA가 핵

DNA와 다른 결과를 나타내는 경우는 이미 많이 알려져 있

으며, lineage sorting (Doyle, 1992) 또는 deep coalescence

(Maddison, 1997) 등의 가설들이 제안된 바 있다. 둥굴레속에

서 이러한 현상이 보고된 바는 아직 없으며, 좀 더 많은 분류

군과 유전자 수집을 통해서 이러한 현상을 설명할 수 있는

가설들을 검증할 필요가 있다. 한편 ILD test가 자료간의

congruence를 추정할 수 있지만, 이러한 결과가 계통수들

간의 상이한 topology를 추정하고 있는지는 혹은 정확도에

대하여 이견이 존재한다(Baum et al., 1998; Darlu and Lecointre,

2002; Hipp et al., 2004). 본 연구에서도 congruence가 높지

않은 두 자료 (엽록체DNA와 핵DNA)를 병합하여 얻은 tree

가 핵DNA 계통수의 topology에는 아무런 변화가 없었고

MP 분석에서는 더 높은 해상도를 보여주었으며(Fig. 1. A,

D), ML 분석 결과에서는 기본염색체수가 x = 10인 분류군이

포함된 유럽산 clade의 BP값이 증가하였다(Fig. 1. B, Fig. 2).

고 찰

한국산 둥굴레속 염색체 수에 관한 연구에서 둥굴레복

합체는 기본염색체수가 x = 9인 진황정(P. falcatum)과 x = 10

인 죽대(P. lasianthum), 각시둥굴레(P. humile) 등과 함께 둥

굴레절(sect. Polygonatum)에 속하였고, 기본염색체수에 따라

2개의 그룹으로 구분되었다(Han et al., 1998; Jang, 2002). 본 연

구 결과에서도 둥굴레복합체에 속하는 분류군들은 염색

체수를 기준으로 기본염색체수가 x=9인 산둥굴레와 늦둥

굴레가 하나의 소그룹, x = 10인 둥굴레, 풍도둥굴레, 왕둥

굴레 등이 다른 소그룹을 형성하였다(Fig.2) 형태적으로

Table 2. Characteristics of the trnL-F IGS, trnL intron, trnH-psbA, RNApol2_i23 and combined data sets. The tree lengths, Consistency

index (CI), Homoplasy index (HI), and Retention index (RI) were obtained from maximum parsimony analyses.

Characters trnL-F IGS trnL intron trnH-psbA cpDNA Combined RNApol2_i23 All Combined

No. of all characters (Indels only) 376 (7) 550 (3) 678 (13) 1604 (26) 1166 (28) 2770 (54)

No. of informative characters (%) 16 (4.25) 10 (1.81) 14 (2.06) 40 (2.49) 162 (13.89) 202 (7.29)

Tree length 23 11 43 88 224 321

Consistency index (CI) 0.9565 1.0000 0.7674 0.7500 0.9598 0.8754

Homoplasy index (HI) 0.0435 0.0000 0.2326 0.2500 0.0402 0.1246

Retention index (RI) 0.9231 1.0000 0.7872 0.6667 0.9167 0.7701
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x = 9인 소그룹은 줄기의 관절 아래부분에 능각이 없고 줄

기가 상부까지 직립으로 자라는 특징을 공유한다. 특히

산둥굴레와 늦둥굴레는 잎이나 꽃기관의 유사성이 큰 분

류군이다(Jang, 2002). 산둥굴레의 경우 분포는 광범위하나

같은 분류군들끼리 뚜렷하게 유집되었고, 늦둥굴레와도

견고하게 유집되었다. 한편 x = 10인 소그룹은 줄기의 관절

아래부분까지 능각이 있고 줄기가 하부에서부터 옆으로

기울어지는 특징을 가진다. 이 중 왕둥굴레(P. robustum)는 학

자에 따라서 P. odoratum의 변종(P. odoratum var. robustum)

이나 둥굴레(P. odoratum var. pluriflorum)의 이명으로 취급

Fig. 1. Comparison of phylogenetic trees from Maximum Parsimony (MP) and Maximum Likelihood (ML) analyses of cpDNA and nDNA.

A. MP consensus tree of RNApol2_i23; B. ML tree of RNApol2_i23; C. ML tree of cpDNA combined; D. MP consensus tree of all data

combined. The numbers above the branches are bootstrap values. Tree topology from both analyses is consistent overall, and the phylogenetic

tree from data combined data (D) shows similar topology with the nDNA trees (A and B).
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되기도 하였다(Komarov, 1903; Koidzumi, 1919). 본 연구결과

형태학적 유사성을 뒷받침할만한 증거가 될 수 있을 정도로

강하게 지지되지는 않았지만 이들은 낮은 bootstrap 값으로

한 분계조에 묶였다(Fig. 2). 또한 RAPD방법을 통한 유집의

양상과도 일치하여 이들 두 소그룹 간의 유연관계를 지지

한다(Jang and Kim, 1998a). 엽록체 DNA를 통한 분석에서는

이들 구분을 뚜렷하게 지지하지는 않았지만, 핵DNA를

통한 분석에서는 이를 명확하게 지지하였다. 본 연구 결과

그룹 내의 분화정도는 뚜렷하게 보여주지 않았지만, 분자

생물학적인 증거는 이들 두 그룹을 구분짓는 유용한 형질

임이 확인되었다. 따라서 두 소그룹은 둥굴레복합체내에서

기본염색체 수가 달라지므로 인해 뚜렷하게 종분화 되었

다고 여겨진다(Tamura, 1993).

유럽에서 채집되어진 P. odoratum에 속하는 분류군 중

에서 Georgia에서 채집된 1개 분류군(P120)은 형태학적으로

잎이 넓고 크기가 대형인 점으로 미루어 산지나 초지에

분포하는 다른 P. odoratum들과는 Kura강을 포함한 웅장한

Gori계곡의 지리적 장벽으로 인하여 생태적 또는 지리적으

로 격리되어 종분화가 진행되고 있을 것이라 추정해 볼 수

있다. 차후로 이들은 다른 방법의 분석을 통해서 종분화

진행여부를 밝혀야 할 것이다. 한편 Georgia산 P. odoratum

이외의 P. odoratum 분류군들은 한국산 분류군 중에서 변

종으로 취급되어지는 var. odoratum 및 var. pluriflorum과 뚜렷

이 구분되어 하나의 분계조로 견고하게 유집되었다(Fig. 2).

이 결과는 형태적으로는 거의 차이점이 없으나(Jang, 1998),

지리적 거리나 분포중심지에서의 이동으로 인해 유전적으

로 차이를 나타내었다고 사료된다. 따라서 아시아에 분포하

는 모든 둥굴레복합체 분류군들을 P. odoratum의 이명으로

처리한 Jeffrey (1978)의 견해는 타당하지 않다고 여겨진다.

제주에서 채집된 둥굴레[P. odoratum var. pluriflorum (P335)]

는 잎의 형태가 작고 둥근 형태를 가져 한반도 내륙의 것

들과 차이가 있다. 이들은 풍도의 풍도둥굴레나 울릉도의

왕둥굴레 등과 유집되었고, 이들 간에는 외부형태적으로 잎

이외의 형질에서 차이를 나타내고 있지 않아서 지리적인

격리로 인한 종분화가 진행되고 있을 가능성을 열어 두는

것이 타당하다고 사료된다.

죽대나 P. multiflorum 등은 유전적으로 둥굴레복합체에

속하는 분류군들과 거리가 멀지 않았다. 이들은 기본 염색

체수가 x = 10으로 둥굴레복합체 분류군들 중 둥굴레, 왕둥

굴레, 풍도둥굴레와 같으며, 이들과 유럽산 P. odoratum의

분류군들로 이루어진 분계조의 외군으로 위치하고 있었다.

따라서 죽대는 외부형태형질을 통한 분계분석에서 둥굴

레복합체 분류군들 중 x = 10 분류군들의 기저그룹으로 나

타났다(Jang and Kim, 1998b). 이로 미루어 볼 때, 둥굴레복합

체에 속하는 분류군들은 x = 9인 조상형과 x = 10인 서로 다

른 조상형에서 다른 분화경로를 거쳐 유사하게 묶여진 것으

로 추정할 수도 있을 것 같다. 또 다른 가능성은 x = 10인 그

룹에서 x = 9인 그룹으로 분화되었다고 추정해 볼 수 있다.

이는 염색체수의 감소가 동반된 종분화의 예와 일치한다

(Tamura, 1993). 또한 둥굴레속내의 다른 분류군들은 잎이 윤

생(다수의 염색체수)에서 대생, 호생(소수의 염색체수)인

분류군으로 포가 있는 분류군(다수의 염색체수)에서 포가

없어지는 방향으로 분화되었다는 진화방향과는 서로 일치

하지 않았다. 하지만 본 연구는 분류군들이 유집되는 정도가

강하게 지지되지 않았고, 일부 유전자를 바탕으로 한 결과

이며, 둥굴레속의 분포 중심지라고 알려진 중국에 생육하는

분류군들이 포함되지 않았으므로 차후에 이들 분류군이

포함되고 더 많은 유전학적 정보가 추가되어야 둥굴레복

합체의 종분화 경로를 추적할 수 있을 것으로 여겨진다.

이들의 분화 및 이동 경로는 분포중심지인 중국에서 서쪽

분포역으로 향하는 P. odoratum 및 동쪽 분포역으로 향한

P. odoratum이 각각 다른 경로로 서진, 동진하였다고 추정

된다. 이들 중 서진하는 분류군들 중 일부는 P. multiflorum이

나 Georgia에 생육하는 분류군(P120) 등으로 분화되었고,

동진하는 분류군들은 죽대나 x = 9인 분류군들로 분화되었

Fig. 2. Maximum likelihood tree from all data combined with basic

chromosome numbers. The numbers above the branches are bootstrap

values. The clade with the basic chromosome number x = 9 well

excludes the taxa with other basic chromosome numbers. Solid and

dotted lines indicate European and Korean taxa, respectively.
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다고 여겨진다. 또한 둥굴레와 형태적으로 뚜렷한 차이가

없는 울릉도의 왕둥굴레(P383)와 둥굴레와 잎 모양에서만

차이가 나는 제주도산 둥굴레(P335)의 위치는 울릉도나 제

주도 등 격리된 지역에서 현재도 지리적인 종분화가 진행

되고 있을 수 있음을 시사한다.

둥굴레복합체 분류군들을 2개 그룹으로 구분하는데 대

해서는 분자적인 자료, 특히 핵 DNA 염기서열 분석결과가

이를 강력하게 지지하였지만, 속내 분류군들의 진화나 계통

관계를 밝히기 위하여 차후에 좀 더 많은 재료에 대하여 세

포학적, 형태학적, 지리학적 자료가 축적되어야 할 것이다.
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