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Abstract - Pinus pumila, which occurs in the northeast Asia, is found limitedly in Daecheongbong area of Mt. Seorak in the 
South Korea. This population was chosen to study spatial pattern, genetic diversity and spatial genetic structure. There 
were 48 polymorphic and 30 monomorphic I-SSR markers. A total of 65 individuals which distributed in the study site (40 
m × 70 m) showed weakly aggregate distribution (Aggregate Index = 0.871). A total of 40 genets were observed from 65 
individuals through I-SSR genotype comparison. Proportion of distinguishable genotype (G/N), genotype diversity (D) and 
genotype evenness (E) were 61.5%, 0.977 and 0.909, respectively. In spite of the small number and the limited distribution, 
Shannon’s diversity index (I = 0.567) was relatively high as compared with those of other plant species. Spatial 
autocorrelation using Tanimoto's distance showed that the genetic patch was established within 12 m. Based on Mantel tests, 
there was relatively low correlation between genetic distance and geographic distance. Therefore, it seems the P. pumila 
population was formed by many parent trees in early stage. For ex situ genetic conservation of P. pumila, the sampling 
strategy is efficient at least above 12 m between individual trees. 
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서  언

눈잣나무(Pinus pumila (Pall.) Regel)는 소나무속(Pinus)

에 속하고 중국, 일본, 몽고, 사할린 등의 동북아시아에 분

포하며, 한국에서는 장백산, 묘향산, 금강산, 설악산 등의 

정상부 지역에 불연속적으로 나타난다(Kong, 2000, 2006; 

IUCN, 2011). 이중 설악산 눈잣나무 집단은 남한에 존재하

는 유일한 집단으로서 바람이 심한 능선부와 산정 부근에 

소규모 군락 또는 아집단의 형태로 불규칙하게 나타나는데

(Kwon et al., 2010), 중청봉과 대청봉 사이 능선의 양쪽

에서 가장 대규모의 집단을 이룬다(Kong, 2000).

눈잣나무는 세계자연보존연맹(IUCN, International 

Union for Conservation of Nature and Natural Resource)

의 적색목록(Red List) 평가기준에 의하면 약관심종(LC, 

Least Concern)으로 구분되어 멸종의 위협정도가 높지 않

은 것으로 보고되고 있다(IUCN, 2011). 그러나 국가단위

에서 설악산 눈잣나무에 대해 IUCN에서 제시한 평가기준

을 적용한 결과 일본 혼슈 중부지역과 함께 눈잣나무의 남

방 분포한계지에 위치하여 유전자원 측면에서 중요하며, 

고산지역에 제한적으로 분포하고 개체수도 적어서 최근 기

후변화에 따른 자생지 환경악화로 인해 멸절 위험이 매우 

높다(KNA, 2008).

눈잣나무는 낮은 고도에서는 원대가 곧추서는 덤불형태

(globose shape)로 자라지만, 높은 고도에서는 강한 바람과 

효율적인 광합성을 하기 위해 지표면에 누운 형태(creeping 

shape)로 자라는 특징이 있다(Gebauer et al., 2010). 설
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악산 눈잣나무는 산 정상부에 분포하며 퍼지는 형태로 자

라기 때문에 유성번식과 더불어 땅에 닿은 가지에서 뿌리

를 내려 개체를 형성하는 무성번식을 겸하고 있다. 눈잣나무

와 같이 유성번식과 무성번식을 겸하는 식물은 무성번식의 

종류와 강도가 집단내 유전적 공간구조에 큰 영향을 미친

다. 예를 들어 눈으로 식별되는 개체가 많더라도 유전적으

로 구분되는 개체(genet)가 적을 경우 유전다양성이 부족하

여 종자번식이 이루어지더라도 근친교배의 영향으로 집단

이 절멸의 위험에 처할 가능성이 높다(Sydes and Peakall, 

1998). 따라서 집단의 유전변이의 양과 패턴 등의 정보를 정

확히 예측하기 위해서 집단의 유전적 연구와 병행하여 클론

형성능(clonality)을 파악해야 한다(Chung and Epperson, 

2000). 또한 개체수가 적고 보존가치가 높은 식물의 효율

적인 보존을 위해서는 집단 내 형성되어 있는 공간적 유전

구조를 파악하는 것이 중요하다(Waller et al., 1987; Godt 

and Hamrick, 1998; Escudero et al., 2003).

지금까지 러시아와 일본의 눈잣나무 집단을 대상으로 한 

생태적, 피난처 연구뿐만 아니라 동위효소를 이용한 유전

적 연구가 꾸준히 수행되어 왔다(Goncharenko et al., 1993; 

Tani et al., 1996; Anderson et al., 2010; Gebauer et 

al., 2010). 또한 일본에서는 DNA 연구를 통한 집단의 유

전구조 분석을 통해 고산지역의 눈잣나무 집단이 가지에서 

뿌리를 내리는 무성번식과 조류에 의한 종자산포를 통한 

유성번식을 겸하여 형성되었다는 것을 입증하였으며, 이 

외에도 눈잣나무와 섬잣나무의 변종(P. parviflora var. 

pentaphylla (Mayr) Henry)간의 잡종 현상을 밝혀내는 

등 눈잣나무에 대한 다양한 연구가 진행되어 왔다(Watano 

et al., 1995, 1996, 2004; Tani et al., 1998; Senjo et al., 

1999). 그러나 우리나라의 설악산 눈잣나무에 대한 연구는 

생태적 및 생리적 특성이 조사되었으며(Kong 2000, 2006; 

Kim et al., 2005; Kwon et al., 2010), 특히 눈잣나무의 

유전적인 연구는 동위효소를 이용한 유전학적 연구(Hong 

et al., 2004a) 이외에는 없는 상태이다. 동위효소 표지자

는 그 동안 집단 분석에 널리 이용되어 왔으나 조사할 수 

있는 유전자좌의 수가 제한되어 있으며, DNA표지자는 동

위효소에 비해 더 많은 유전자에서의 변이를 추정할 수 있

기 때문에 무성번식이나 자가수정에 의해 유전다양성이 낮

은 집단이나 개체를 식별할 수 있는 가능성이 커지는 장점이 

있다(Bachmann, 1994).

본 연구는 I-SSR 표지자를 이용하여 희귀수종 설악산 

눈잣나무 집단의 유전다양성과 공간분포에 따른 유전적 구

조를 분석하여 현지외 유전자원 보존을 하기 위한 유전적 

군락의 크기 및 표본추출 전략을 제시하고자 수행되었다.

재료 및 방법

조사지역 개황 및 시료채취

본 연구의 눈잣나무 자생집단은 설악산 대청봉과 중청대

피소 사이의 능선지역(해발고 약 1,684 m, 남서사면)을 대상

으로 하였다. 눈잣나무는 등산로를 따라 주변에 약 60,000 

m
2
 면적으로 분포하고, 주변에는 분비나무(Abies nephrolepis 

(Trautv.) Maxim.), 눈측백(Thuja koraiensis Nakai), 설악

눈주목(Taxus caespitosa Nakai), 사스래나무(Betula ermanii 

Cham.), 두메오리나무(Alnus maximowiczii Callier), 댕댕

이나무(Lonicera caerulea var. edulis Turcz. ex Herder), 

만병초(Rhododendron brachycarpum D. Don ex G. Don) 

등이 서식하고 있다. 2011년 5월 가로 70 m(남서방향), 세로 

40 m(북동방향)의 조사구를 설치하고, 조사구에 분포하는 

눈잣나무 65개체의 크기를 측정하였으며 각 개체의 근원부

의 위치정보를 기록하였다. 가지가 서로 분리되어 있으며 

독립된 근원부를 가지는 특징을 근간으로 개체를 구분하였

고, 각 개체의 유전적 동질성을 파악하기 위하여 모든 개체

에서 침엽시료를 채취하였다.

DNA 분리 및 I-SSR PCR

채취된 눈잣나무의 침엽은 일정한 분량(30 mg/개체)을 

파쇄기를 이용하여 분리한 후 DNeasy Plant Mini Kit(Qiagen, 

Valencia, CA, USA)를 이용하여 DNA를 분리하였다. DNA

양은 분광광도계(ND-1000, Nano-Drop Technologies, 

Wilmington, DE, USA)를 이용하여 정량하였다. I-SSR 

중합효소 연쇄반응(polymerase chain reaction, PCR)은 

주형 DNA 6 ng, 10 × buffer, 1 mM dNTP, 0.025% BSA 

각각 1.5 ul, 2 mM MgCl2 1.2 ul, 1.5 uM I-SSR primer 

3.75 ul, Promega Flexi GoTaq(Promega Corp., Madison, 

WI) 0.6 U 및 증류수가 포함된 총 15 ul의 반응액을 95℃
에서 초기 열변성 5분, 95℃에서 열변성 1분, 50∼54℃에서 

annealing 1분, 72℃에서 2분간 증폭이 이루어지는 과정을 

30회 반복한 후 72℃에서 10분간 최종 증폭시켰다(Applied 

Biosystems Gene Amp. PCR system 9700). I-SSR primer

는 UBC primer Set #9(University of British Columbia, 
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Table 1. Sequences of 9 primers successfully used in the I-SSR analysis and number of amplified bands per primer and 
their polymorphism

Primer Sequence (5’-3’) TAa (℃) TBb PBc PPBd (%)
UBC #811 (GA)8C 52 7 3 42.9 
UBC #812 (GA)8A 50 7 4 57.1 
UBC #820 (GT)8C 52 9 4 44.4 
UBC #840 (GA)8YT* 52 14 10 71.4 
UBC #841 (GA)8YC* 54 6 2 33.3 
UBC #842 (GA)8YG* 54 7 5 71.4 
UBC #847 (CA)8RC* 54 10 8 80.0 
UBC #850 (GT)8YC* 54 6 2 33.3 
UBC #851 (GT)8YG* 54 12 10 83.3 

Species level - - 78 48 61.5 
*Y = (C, T); R = (A, G).
aAnnealing temperature.
bTotal bands.
cPolymorphic bands.
dPercentage of polymorphic bands.

Canada) 46개를 사용하였으며, 이 가운데 재현성이 우수하

고 다형성을 보이는 9개의 primer를 사용하였다(Table 1). 

PCR 증폭산물은 1 × TBE buffer를 사용하여 2% agarose 

gel에서 2시간 30분 전기영동 하였고, ethidium bromide로 

정색하여 UV trans-illuminator상에서 사진을 찍고 증폭

산물의 존재 유무를 판정하였다. DNA size marker를 기

준으로 특정 크기(bp)를 지니는 증폭산물의 유무에 따라 

‘1’과 ‘0’으로 코딩하여 자료행렬로 전환하였다.

자료분석

Clark and Evans(1954)의 군집지수(aggregation index, 

R)를 사용하여 조사지역내 눈잣나무의 분포형태를 파악하

고, 밀도, 피도, 개체간 평균거리, 개체의 평균면적 등을 구

하여 집단의 개황을 분석하였다.

I-SSR PCR에 의해 생성된 다형성 증폭산물을 바탕으로 

POPGENE 1.32 program(Yeh et al., 1997)을 이용하여 

Shannon의 다양성지수(diversity index, I; Lewontin, 

1972)를 구하여 눈잣나무 집단의 유전다양성을 추정하였다. 

모든 개체의 유전자형을 비교하여 개체별 genet의 구성 여

부를 판단하였고 조사된 모든 위치에서의 증폭산물 표현형

이 일치하는 개체들은 해당 유전자에서의 유전자형이 동일한 

것으로 간주하여 무성번식에 의한 번식체로 처리하였다.

클론형성능 분석을 위해 유전자형 비율(G/N), 유전자형 

다양성(D)과 유전자형 균등도(E) 등 세 가지 통계량을 계산

하였다. 유전자형 비율은 관찰된 genet의 수(G)를 총 개체

수(N)로 나눈 비율로 계산하였다(Ellstrand and Roose, 

1987). 유전자형 다양성(Genotype diversity)은 제한된 표

본크기를 고려하여 변형된 Simpson의 다양성지수(Pielou, 

1969)를 이용하였고 유전자형 균등도(Genotype evenness)

는 Fager(1972)의 방법을 이용하였다.

유전적 공간구조를 구명하기 위해 Tanimoto distance

를 이용하여 눈잣나무 집단의 공간적 자기상관 분석을 실

시하였으며, 자료분석은 SGS v.1.0d 프로그램(Degen et 

al., 2001b)을 사용하였다. Distogram에서의 거리등급

(distance class)은 4 m 간격으로 10개 거리등급으로 나눴

고, 각 거리등급에서 3,000회의 permutation분석에 의해 

95% 신뢰구간을 산출하여 자기상관성의 유의성 여부를 검

정하였다. 또한 무성번식이 유전적 공간구조에 미치는 영

향을 알아보기 위해 genet 수준에서의 공간구조도 동일한 

방법으로 조사하였다. 유전적 거리와 지리적 거리의 상관

관계를 알아보기 위해 genet 수준에서 Mantel 검정을 실시

하였으며, 자료분석은 Isolation by Distance Web Service 

(IBDWS) v.3.21 프로그램(Jensen et al., 2005)을 사용

하였고 10,000회의 permutation분석에 의해 유의성 여부
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Fig. 1. Distribution of P. pumila in the study site. The spatial pattern of these individuals is not random (Aggregation index 
= 0.871, significant at 5% level). Individuals in blocks have the same genotypes.

Table 2. The genetic diversity of P. pumila population

N a I b G c Genotypic diversity
(G/N)d De Ef

65 0.567 40 (12) 61.5 0.977 0.909
aNumber of individuals.
bShannon's Information index.
cNumber of genets (with 2 of more ramets).
dProportion of distinguishable genotypes.
eGenotype diversity.
fGenotype evenness.

를 검정하였다. 유전적거리는 Nei(1978)의 방법을 이용하

였으며, Phylip v.3.69 프로그램(Felsenstein, 2009)을 사

용하여 표(matrix)를 작성하였다. 단, 눈잣나무는 지표면에 

누워서 자라는 특성 때문에 모수를 추정하는 것이 곤란하여, 

동일 유전자형의 번식체가 2개 이상인 경우 그 중간점을 

genet의 위치로 정하였다.

 

결  과

눈잣나무 집단의 공간분포

조사구 2,800 ㎡(40 m × 70 m)내에 총 65개체가 분포

하였고 밀도는 0.02개/m
2
이었다(Fig. 1). 눈잣나무는 장·

단경 0.8 m × 0.7 m의 가장 작은 개체부터 8.4 m × 4.0 m
의 가장 큰 개체까지 다양한 크기로 분포하고 있었다. 눈잣

나무가 차지하는 총 면적은 422.8 m
2
으로 피도는 15.1%였

고, 평균 수관폭은 장 3.1 m(±1.6), 단 1.8 m(±0.89), 평

균면적은 6.31 m
2
(±6.05), 개체 중심간 평균 거리는 2.31 m이

었다. Clark and Evans(1954)의 군집지수(R)는 개체들의 

공간적 분포가 임의 분포일 경우는 1이고, 0에 가까울수록 

집중분포를 나타내며, 1보다 클 경우는 균일한 분포를 의미

한다(Krebs, 1999). 채집한 눈잣나무의 위치자료를 바탕으

로 군집지수(R)를 계산한 결과, 군집지수는 0.871(P <  

0.05)로 눈잣나무 개체들이 공간적으로 약하게 집중분포하

고 있음을 알 수 있었다. 



설악산 대청봉 눈잣나무(Pinus pumila (Pall.) Regel) 집단의 유전다양성과 공간적 유전구조

- 411 -

(A) Individual level (B) Genet level

Fig. 3. Correlogram for P. pumila using Tanimoto genetic distance with 48 I-SSR markers. The solid line is the observed 
value, the horizontal line is means the random structure (expected value as 0.5), and the two dotted lines indicate the upper 
and the lower confidence limit at 95% level from 3,000 permutations, respectively.

Fig. 2. Distribution of the number of ramets for genet within
population.

눈잣나무 집단의 유전구조

9개 I-SSR primer에서 생산된 증폭산물 중에서 식별이 

뚜렷한 총 78개를 분석 대상으로 하였다. 이 중 다형성 증

폭산물은 48개, 단형성 증폭산물은 30개로서 다형성 증폭

산물의 비율은 61.5%였다(Table 1). 

48개의 다형성 증폭산물을 이용하여 모든 개체의 유전

자형(multilocus genotype)을 비교한 결과 총 65개체 중 

유전자형이 서로 다른 40개의 genet이 식별되어 유전자형 

비율(G/N)이 61.5%로 나타났으며, Shannon의 다양성지

수는 0.567로 나타났다(Table 2). 동일한 유전자형을 가진 

개체들은 모두 지리적으로 근접해 있었고(Figure 1), 특별

한 물리적 장애물이 존재하지 않았으므로 동일한 클론으로 

판단할 수 있었다. 40개 genet의 분포양상을 살펴보면 단

일 유전자형을 지닌 genet이 28개(70%)로 가장 높게 나타

났으며, 나머지 12개 genet은 2∼6개의 ramet으로 구성

되었다(Fig. 2). 유전자형 다양성(D)은 집단 내에서 두 개

체를 추출할 때 두 개체가 서로 다른 유전자형을 가지는 확

률로서 모든 개체가 동일한 유전자형을 가질 경우 0의 값

을, 모든 개체가 서로 다른 유전자형을 가질 경우 1의 값을 

가진다. 또한 유전자형 균등도(E)는 유전자형의 균일한 정

도를 나타내는 지수로서 모든 개체가 동일한 유전자형을 

가질 경우 0의 값을, 모든 개체가 서로 다른 유전자형을 가

질 경우 1의 값을 가진다. 조사지역 내의 눈잣나무 집단의 

유전자형 다양성은 0.977, 유전자형 균등도는 0.909로 각각 

나타났다.

Tanimoto distance를 이용한 공간적 자기상관성 분석

을 실시한 결과 조사지역 내의 눈잣나무 집단은 약 12 m 

이내에서 분포하는 개체들 간에 유전적 유사성이 높아 자

기상관성이 인정 되었고, 12 m에서 16 m 범위 내에서 임의

분포를 나타냈다. 그 이후 16 m에서 28 m 사이에 있는 개체 

간에는 유전적 이질성을 보였으나, 28 m에서 32 m 사이에

서 다시 임의분포를 나타내었고, 32 m 이상 떨어진 개체들 

간에는 다시 유전적 이질성을 나타내었다(Fig. 3A). 공간

적 유전구조는 클론 형성의 정도에 따라 영향을 받으므로

(Reusch et al., 1999) genet 수준에서의 눈잣나무 집단의 

공간구조를 파악한 결과 앞의 결과와 동일하게 12 m 이내

에서 자기상관성이 인정 되었고, 32 m 이상 떨어진 개체들 간

에는 유전적 이질성이 나타났다. 그러나 4 m 내에 존재하는 

개체 간 유전적 거리가 0.25에서 0.39로 높아졌고, 16 m

에서 28 m 사이에서 보였던 유전적 이질성이 완화되어, 16 m

에서 32 m까지 임의분포를 보여 차이를 보였다(Figure 3B). 

Mantel 검정을 실시하여 유전적 거리와 지리적 거리의 상

관분석을 실시한 결과 눈잣나무 개체들이 낮은 정의상관

(r = 0.193, P < 0.01)을 나타내었다.
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고  찰

I-SSR 표지자로 분석한 설악산 눈잣나무 집단의 Shannon

의 다양성지수(I)는 0.567로 지금까지 목본식물에서 보고된 

소나무 0.450(Hong et al., 2004b), 비자나무 0.453(Hong 

et al., 2000), 눈향나무 0.463(Choi et al., 2004b), 들쭉

나무 0.470(Han et al., 2005), 복분자딸기 0.576(Kang et 

al., 2003) 수종들에 비해 비교적 높은 값을 나타냈다. Tani 

et al.(1998)과 Nakonechnaya et al.(2010)에 의하면 러시

아와 일본에 분포하는 눈잣나무 집단의 경우도 근연 침엽수

종에 비해 높은 유전다양성을 나타내는 것으로 보고되고 있

어 본 연구결과와 동일한 경향을 보였다. 눈잣나무는 신생대 

4기 플레이스토세에 한반도로 유입되었고 후빙기에 북쪽으

로 밀려나면서 산정에 정착한 것으로 보고된다(Kong, 2000, 

2006). 따라서 과거 빙하기에 널리 분포하던 집단의 유전적 

다양성이 현재까지 유지되어 높은 유전적다양성이 나타나는 

것으로 추정되었다. 그러나 국내 설악산 눈잣나무 집단에 

대한 동위효소 분석에서는 유전변이량이 낮은 값을 보였다

는 연구결과와는 차이를 나타냈다(Hong et al., 2004a). 

이러한 이유는 DNA 표지자를 이용한 식물의 유전다양

성에 대한 정보가 일반적으로 동위효소에 비해 비슷하거나 

많으며(Ayres and Ryan, 1997; Esselman et al., 1999; 

Wallace, 2002), 실제로 Tani et al.(1998)은 일본의 눈잣

나무 집단의 유전다양성 분석에서 동위효소에서 같은 유전

자형을 가진 일부 개체들이 DNA 표지자에서 서로 다른 유

전자형으로 세분화된다고 보고한 바 있다. 따라서 본 연구

에서 DNA 표지자와 동위효소를 이용한 분석에서 유전다양

성 차이는 동위효소와 I-SSR을 이용한 DNA 표지자간의 해

상력의 차이에서 비롯된 것으로 판단된다.

일반적으로 식물종이 가지는 유전다양성은 지리적 분

포특성과 교배양식 및 번식방법의 영향을 크게 받는다

(Hamrick et al., 1992). 설악산 눈잣나무 집단이 고산지역

이라는 제한된 분포와 비교적 적은 개체수에도 불구하고 

유전다양성이 높은 결과는 종자 또는 무성번식만을 하는 

수종보다 종자 및 무성번식을 겸하는 수종들이 유전다양

성이 높게 나타나는 특징과 일치하는 것으로 나타났다

(Hamrick et al., 1992). 또한 Fig. 1에서 보는 바와 같이 

설악산 눈잣나무 집단의 대부분의 개체들이 각기 다른 

genet으로 이루어진 것에서 알 수 있듯이 무성번식보다는 

종자에 의한 유성생식에 의해 개체가 전파되고 집단이 형

성되는 비율이 높기 때문에 유전다양성이 높게 나타났으며, 

이러한 결과는 제한적으로 분포하는 시로미의 경우에서도 

보고된 바 있다(Choi et al., 2004a).

종 수준에서 유전자형 비율(G/N)은 61.5%로 나타났으며

(Table 2), 일본에 분포하는 눈잣나무에서 보고된 유전자형 

비율 76.5%에 비해 낮은 값을 나타냈다(Tani et al., 1998). 

그러나 종자 및 무성번식을 겸하는 벚나무류와 우묵사스레

피에서 보고된 유전자형 비율(35.0∼61.3%)과는 비슷하거

나 높은 수준을 나타냈다(Chung and Epperson, 2000; 

Vaughan et al., 2007). 한편 이러한 원인은 동일 수종이

라도 각 집단의 입지조건에 따라 치수 갱신, 종자생산 능력 

등 번식 특성에 따른 것으로(Torimaru and Tomaru, 2005; 

Vaughan et al., 2007), 설악산 눈잣나무 집단이 일본의 

집단에 비해 종자에 의한 유성번식 비율이 낮기 때문이다. 

공간적 자기상관성 분석 결과, 약 12 m 내에 분포하는 개체

들 간에는 자기상관성을 보였다(Fig. 3). 무성번식과 종자

번식을 겸하는 식물의 유전적 공간구조 분석에 대한 연구결

과를 살펴보면, 관목성 식물인 우묵사스레피(Chung and 

Epperson, 2000)와 복분자딸기(Kang et al., 2003)의 경우

에는 각각 24 m와 20 m 이내에서 공간적 유전구조가 형성

되었다. 수고가 3 m에 이르는 우묵사스레피나 복분자딸기

에 비해 눈잣나무는 수고가 낮아 유전적 구조의 크기가 상대

적으로 제한된 것으로 보이며, 이는 수고가 낮은 눈향나무와 

시로미의 경우에 각각 10 m 와 8 m 이내로 비교적 작게 유전

구조가 형성된 것에서도 알 수 있다(Choi et al., 2004a, 

2004b). 또한 눈잣나무가 공간적으로 집중분포를 보이며 

작은 유전적 공간구조를 나타내는 이유는 종자산포의 매개

체인 잣까마귀(Nucifraga caryocatactes)와 설치류의 먹

이저장 습성 때문으로 추정된다(Tani et al., 1998; Degen 

et al., 2001a; Kong, 2006; Jeong et al., 2007). 잣까마

귀류는 눈잣나무 구과를 땅에 묻을 때 하나의 나무에서 수

집한 구과를 한 군데에 모아놓는 습성이 있으며(Tomback, 

1980), 일본에서는 잣까마귀의 근연종인 N. columbiana에의 

먹이습성에 의해 비슷한 유전자형을 가진 개체들이 모여서 

자란다고 보고된 바 있다(Tani et al., 1998; Kajimoto, 

2002). 

일부 차이는 있었지만 전체적으로 개체 및 genet 수준에

서의 거리등급에 따른 자기상관성 경향은 유사한 것으로 

나타났다. 다만 개체 수준에서 16-28 m 거리구간에서의 

유전적 이질성이 genet 수준에서는 임의분포를 보였는데, 



설악산 대청봉 눈잣나무(Pinus pumila (Pall.) Regel) 집단의 유전다양성과 공간적 유전구조

- 413 -

이러한 원인은 중복된 동일 유전자형 번식체가 제외되어 

genet 수준에서의 전체수가 감소함에 따라 신뢰구간의 폭이 

넓어졌기 때문으로 해석되었다(Fig. 3). Mantel 검정에 의

한 눈잣나무 개체들의 지리적거리와 유전적거리 간에 상관

관계가 있음을 알 수 있었다. 그러나 낮은 상관성을 보인 것

은 설악산 눈잣나무 집단이 초기에 여러 개의 모수로부터 

형성되었기 때문으로 추정되었다. 

설악산 눈잣나무 집단은 유전다양성이 비교적 높은 수종

으로 분석되었으나 집단의 크기가 작기 때문에 앞으로도 

유전적 부동의 영향을 받을 가능성이 높다. 또한 눈잣나무 

유구과는 잣까마귀와 설치류의 먹이자원으로 종자 성숙단

계 이전인 7∼8월에 모두 소실되기 때문에 전략적인 구과 

수집을 통한 유전자원 보존대책이 필요하다. 특히, 산림유

전자원보전 측면에서 설악산 눈잣나무 집단의 현지외 유전

자 보전을 위해서는 개체 선발시 최소 12 m 이상의 거리를 

두어야 하며, 최대 32 m 이상의 거리에서 추출할 경우 유전

적으로 이질적인 개체를 선발할 가능성이 높아 효율적일 

것으로 판단되었다. 

적  요

눈잣나무는 동북아시아가 주 분포지로 남한에서는 설악

산 고산지역에만 제한적으로 분포한다. 본 연구는 설악산 

눈잣나무 집단의 분포형태와 특성, 유전다양성 및 공간분포

에 따른 유전구조를 파악하였다. 선발된 9개 I-SSR primer

에서 총 78개 I-SSR 증폭산물을 얻었으며, 30개의 단형성 

증폭산물을 제외한 48개의 증폭산물을 분석에 이용하였다. 

조사구(40 m × 70 m)에는 눈잣나무 65개체가 자생하고 

있었으며, 채집한 눈잣나무의 위치자료를 바탕으로 군집지

수를 계산한 결과 약하게 집중분포(Aggregation Index = 

0.871)하고 있음을 확인하였다. 모든 개체에 대하여 I-SSR 

유전자형을 비교한 결과, 65개체 중 유전자형이 서로 다른 

40개의 genet이 식별되었다. 유전자형 비율(G/N)은 61.5%, 

유전자형 다양성(D)은 0.977, 유전자형 균등도(E)는 0.909로 

각각 나타났다. Shannon의 다양성지수(I = 0.567)는 적은 

개체수와 제한적 분포에도 불구하고 다른 수종들에 비해 

비교적 높은 유전다양성을 나타났다. 공간적 자기상관 분

석을 실시한 결과 조사지역 내의 눈잣나무 집단은 12 m 이

내에서 유전적으로 유사한 군락구조를 갖고 있는 것으로 

나타났다. Mantel 검정 결과 유전적 거리와 지리적 거리 

간에 낮은 상관관계를 나타내 눈잣나무 집단이 초기에 여

러 개의 모수에서 형성된 것으로 추정되었다. 본 연구결과 

설악산 눈잣나무 집단의 현지외 유전자 보존을 위한 표본

추출 전략은 최소 12 m 이상의 거리를 두는 것이 효율적인 

것으로 나타났다.
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