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초 록     유적지에서 발굴되는 조선시대 인골은 보존 상태가 대부분 양호하여 형질인류학 , 유전학, 그리고 화학적 연구를 

수행할 수 있다. 본 연구에서는 김포 장기동 유적지에서 발굴된 조선시대 인골 6개체에 대한 DNA 분석을 통하여 미토콘

드리아 DNA 변이형을 결정하였으며, 성별 분석결과를 토대로 남성 피장자의 Y 하플로그룹을 동정하였다. 유전자 분석

에 앞서 보존상태가 양호한 것으로 판단되는 인골 6구를 대상으로 조직학 지수를 판별하였다. 미토콘드리아 DNA 변이

형은 아시아인에서 높은 빈도로 나타나는 G, R11, M7, A5 등의 하플로그룹이 확인되었다 . 인골의 성별을 확인하기 

위하여 아밀로제닌 유전자 분석을 수행한 결과, 6구의 인골에서 여성 4구와 남성 2구의 성별을 확인할 수 있었다. 남성으

로 판명된 인골에 Y 염색체 단일염기다형성 분석을 적용해본 결과, 하플로그룹 O로 확인되었다. 향후 출토 인골의 광범

위한 분석을 위하여 인골을 선별한 경우에는 본 연구에서 제시한 조직학 지수를 적용하고 , 미토콘드리아 DNA와 핵 

DNA의 다양한 분석을 병행하여 출토 인골간의 유연관계를 규명하는 것이 필요하다 .

중심어: 김포 장기동 , 인골 , 조직학 지수 , 미토콘드리아 DNA, 아밀로제닌 , 하플로그룹

ABSTRACT     Most human bones of Joseon Dynasty period are so good condition that we can do research in physical 
anthropology, genetics and chemistry with them. In this study, we analyzed DNA typing using 6 human bones of Joseon 
dynasty period excavated at Janggi-dong, Gimpo. The DNA typing was mitochondrial DNA haplotype, Y-chromosome 
haplotype and sex determination. Prior to DNA analysis, we distinguished histological index of 6 human bones. As the 
result of mitochondrial DNA analysis, most of bones were confirmed as haplogroup G, R11, M7, A5, etc. As the result 
of sex determination, 4 human bones were female and 2 human bones were male. The male haplogroup was confirmed 
as haplogroup O by the single nucleotide polymorphism analysis of Y chromosome. For extensive ancient human bone 
analysis, researchers need to apply a histological index to select ancient human bones and explain a relationship among 
ancient human bones with various analyses of mitochondrial and nuclear DNA.

Key Words: Janggi-dong Gimpo, Human bone, Histological index, Mitochondrial DNA, Amelogenin, Haplogroup
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Table 1. The list of human bones excavated at Janggi- 
dong site, Gimpo.

No. Site Name Sample Number

1

Number 4

lime-soiled 
mixture tomb 3 KJ-1

2 pit tomb 28 KJ-2
3 pit tomb 29 KJ-3
4 pit tomb 33 KJ-4
5 pit tomb 45 KJ-5
6 pit tomb 45 KJ-6

Total 6 samples

Figure 1. The excavated tombs of ancient human bones 
at Janggi-dong site, Gimpo(blue color circle)

1. 서 론

생물체를 구성하는 기본 구조인 세포에는 한 개의 핵

(nucleus)과 핵 DNA(nuclear DNA) 1벌(2n)만이 존재하

지만 에너지 대사를 하는 미토콘드리아(mitochondria)에
는 수백 개에서 많게는 수만 개의 미토콘드리아 DNA가 존

재하기 때문에 뼈의 부패나 변질 등에도 핵 DNA에 비해 

세포에 잔존해 있을 확률이 높다. 미토콘드리아 DNA는 보

존성이 높은 유전적 특성 때문에 인류의 기원이나 인종의 

유전적 경향을 밝히는데 가장 좋은 유전 표지인자로 사용

되고 있다(Pääbo, 1989). 여러 민족의 미토콘드리아 DNA 
조절부위를 염기서열 결정에 의해 다형을 분석하여 인종

간의 유연관계를 규명함으로써 미토콘드리아 DNA가 다

른 핵 DNA 보다 훌륭한 인류 유전학적 표지인자임이 입증

되었으며, 또한 한 민족 집단 내에서 미코콘드리아 DNA 
조절부위의 염기서열 다형 조사는 개인 식별을 위한 통계 

자료로 활용되고 있다(Horai et al., 1996). 지난 20년 동안 

미토콘드리아 DNA의 고변위지역(hypervariable region, 
HVR), Y 염색체, 그리고 기타  유전자의 염기서열을 대상

으로 인간 개체군의 기원과 이동 경로를 규명하기 위한 연

구가 진행되어 왔다(Kivisild et al.. 2002). 개체군 구성원

에 대한 유전자의 단일유형(haplotype)을 분석하여 계통도

를 만들고 서로 연관관계가 높은 단일집단(haplogroup)을 

확정한 뒤 단일집단의 지리적 분포를 분석함으로써 개체

군의 역사를 추적해왔다(Schurr, 2000; Ji and Seo, 2007). 
핵 DNA는 양친에게 절반씩 유전되는 것과 달리 미토콘

드리아 DNA는 모계로부터만 유전되기 때문에 모계 조상

형을 추적하는 계통학적 연구가 가능하다. 미토콘드리아 

DNA의 과변이부위는 핵 DNA 보다 10배 정도 돌연변이 

발생 비율이 높기 때문에 상대적으로 짧은 기간에 다양한 

유전자 변이가 일어날 수 있다. 특히 미토콘드리아의 

D-loop에 위치하는 과변이지역에서 다형성이 집중적으로 

나타난다(Ji et al., 2008a). 
우리나라에서는 조선시대 출토 인골의 보존 상태가 대

부분 양호하고 대규모로 출토되는 사례가 많기 때문에 생

물·화학적 분석이 용이할 뿐만 아니라 통계적으로 유의미

한 결과를 도출하는 것이 가능하다(Ji et al., 2008b; Kang 
et al., 2010). 따라서 본 논문에서는 발굴지에서 출토된 조

선시대 인골 6구에 대한 DNA 분석을 통하여 미토콘드리

아 DNA 변이형을 결정하였으며, 성별 분석결과를 토대로 

남성 피장자의 Y 하플로그룹을 동정하였다. 이와 같은 결

과를 종합하여 피장자간 모계 계통형과 분묘 위치와의 상

관관계에 대하여 고찰하고자 연구를 수행하였다.

2. 시료  분석방법

2.1. 분석 상 인수  보존

김포 장기동 유적지는 경기도 김포시 장기동 일원 

158,400m2(약 47,916평)에 대한 '김포 장기지구 택지개발 

사업 예정부지 문화유적 시굴조사'의 일환으로 조사되었

다. 특히, 4지점에서 80기의 근세분묘유구가 발견되었으며 

20구의 인골이 회곽묘와 토광묘에서 수습되었다. 수습된 

인골은 신문지에 포장되어 유물박스에 수납되었으며, 그 

중 육안으로 보존상태가 좋은 것으로 판단된 인골 6구를 

대상으로 본 실험을 실시하였다.(Figure 1-2, Table 1).
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Table 2. The histological index of ancient human bone surface (Hedges et al. 1995).

Index Preservation of 
Compact Bone(%) Definition

0 < 5 No original features identifiable, other than haversian canals

1 < 15 Small areas of well preserved bone present, or lamellar structure preserved by pattern 
of destructive foci

2 < 33 Clear lamellar structure preserved between destructive foci
3 > 67 Clear preservation of some osteocyte lacunae
4 > 85 Only minor amounts of destructive foci, otherwise generally well preserved
5 > 95 Very well preserved, virtually indistinguishable from fresh bone

Figure 2. Ancient human bones excavated at Janggi-dong site, Gimpo.

2.2. 출토 인골 처리

분석을 위한 인골시료는 치과용 핸드피스를 이용하여 

2×5cm 크기로 절단하였다. 표면의 토양과 오염물질을 제

거하기 위해서 인골 조각의 안쪽, 바깥쪽 겉 표면을 약 1mm
정도 연마하였다. DNA 분석용 인골의 경우, 표면 미생물

과 핵산 오염물을 화학적으로 제거하기 위해 6% 차아염소

산나트륨(sodium hypochlorite, Sigma) 수용액을 인골의 

상태에 따라 5～15분간 처리 후 세척하였다. 세척한 시편

은 1일간 건조한 후 40분간 자외선을 방사하였다. 인골 시

편은 동결분쇄기(Freezer Mill 6700, SPEX)를 이용하여 

분말상태로 제조된 후 실험 전까지 -20℃에서 보관하였다.

2.3. 조직학 분석

인골의 조직학 분석을 위해 대퇴골(femur) 중앙의 수직 

단면을 원호(약 5-7mm) 모양으로 절단한 후 에폭시수지로 

고착하여 표면을 연마하였으며 실체현미경(Axiotech 100HD, 
Carl Zeiss)으로 x5, x10, x20 배율에서 관찰하였다. 보존 

상태의 기준은 Hedges 등이 제시한 6단계(0～5)의 조직학

지수(histological index, HI) 평가 기준을 근거로 적용하였

다(Hedges et al. 1995). 조직학지수의 측정은 치밀골

(compact bone)을 구성하는 뼈 조직의 기본 단위인 골공동

계(haversian system 또는 osteon)를 기준으로 하며, 보존 

상태가 양호할수록 지수는 높게 책정한다(Table 2).

2.4. 출토 인골 DNA 추출

전처리를 거친 인골 약 0.5g을 lysis buffer(2mg proteinase 
K, 10% SDS, 0.5M EDTA pH 8.0) 10ml에 섞은 후 상온

에서 교반하여 탈칼슘화 반응을 유도하였다. 이 때 인골 시

료를 넣지 않은 음성대조군도 함께 준비하였다. 용해가 완

료된 시료는 14,000rpm에서 5분간 원심분리한 후 상층액

을 제거하였다. 5x PB buffer를 첨가한 후 spin column을 
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Figure 3. The observation result of human bone tissues by stereomicroscope (x10).

통해 혼합액을 걸러주었다(Yang et al. 1998). PE buffer로 

washing한 후 최종적으로 100㎕의 용액으로 추출하여 다

음 실험 전까지 -20℃에 보관하였다.

2.5. 미토콘드리아 DNA 하 로그룹 분석

미토콘드리아 DNA의 조절부위에 있는 과변이부위 I, 
II 지역을 분석하였다. 미토콘드리아 DNA 증폭에 사용된 

primer는 증폭 산물의 크기가 185∼215bp가 되도록 제작

되었다. DNA 중합효소(AmpliTaq Gold DNA polymerase, 
ABI)를 이용하여 중합효소 연쇄반응을 수행하였으며 자

동전기영동장치를 통해 확인된 증폭 산물은 Exo-SAP- 
IT(Fermentas, USA)로 정제하였다. 미토콘드리아 DNA
의 변이형(haplotype)은 자동염기서열분석장치(ABI Prism 
3100, Applied Biosystems)를 이용하여 염기서열을 분석

한 후, 표준염기서열(revised Cambridge Reference Sequence, 
rCRS)을 기준으로 결정되었다(Andrews et al. 1999).

2.6. 아 로제닌(amelogenin) 유 자 분석을 통한 

성별 분석

출토 인골의 성별 분석을 하기 위해서 아밀로제닌 유전

자 분석을 수행하였다(Mannucci et al. 1994). 미토콘드리

아 DNA 증폭과정과 동일하게 중합효소 연쇄반응을 수행

하였으며 자동전기영동장치(HDA-GT12, eGene)를 이용

하여 아밀로제닌 증폭 산물의 크기를 비교하였다.

2.7. Y 염색체 단일염기다형성(single nucleotide
polymorphism, SNP)  하 로그룹 분석

Y 염색체의 하플로그룹 분석은 아밀로제닌 분석 결과 

남성으로 결정된 인골을 대상으로 진행하였으며 여성으로 

성별 판정된 인골은 분석 대상에서 제외하였다. Primer는 

한국인과 중국인 등 아시아지역의 남성에게서 많이 나타

나는 하플로그룹 인자를 선별하여 인골의 특성에 맞춰 증

폭된 산물이 90∼210bp가 되도록 제작되었다(Jobling and 
Tyler-Smith, 2003; Karafet et al. 2008). 미토콘드리아 

DNA 증폭과정과 동일하게 중합효소 연쇄반응을 수행하

였으며 증폭 산물은 정제 후 미토콘드리아 DNA와 동일한 

방법에 의해 염기서열 분석을 수행하였다.

3. 연구 결과

3.1. 인골의 보존 상태

뼈는 사람의 몸을 구성하는 조직 가운데 가장 단단하고 

보존성이 뛰어나기 때문에 DNA 분석 시료로 주로 이용된

다. 김포 장기동 유적에서 출토된 대퇴골의 경우 식물뿌리 

등의 물리적인 피해가 비교적 적은 편이었다. 인골 6구에 

대한 DNA 분석에 앞서 뼈 조직의 보존 상태를 확인하기 
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Figure 4. Sex determination of ancient human bones excavated at Janggi-dong site, Gimpo.

위하여 분석용 시료 일부를 절취하여 시편으로 제작한 후 

뼈 골공동계 조직의 보존 상태를 실체 현미경으로 관찰하

였다(Figure 3). 골조직 가운데 골세포(osteocyte)가 있는 

골소강(lacunae)과 골층판(lamellae)의 구조는 콜라겐 등 

뼈 내부에 잔존하고 있는 유기물질의 보존을 겉보기로 판

단할 수 있는 최소한의 기준이다. Hedges 등이 제시한 조

직학 지수를 평가 기준으로 6점의 뼈 조직의 보존 상태를 

실체현미경으로 관찰한 후 6단계의 지수로 구분하였다. 조
직 분석 결과 3호 회곽묘와 33호 토광묘, 45호 토광묘(동
쪽)는 골세포의 공소강이 잘 남아있기 때문에 조직학 지수 

3으로 판별하였다. 28호, 29호 토광묘와 45호 토광묘(서
쪽)는 골공동계의 85% 이상이 형태를 유지하고 있었기 때

문에 조직학지수를 4로 판별하였다(Table 3).

3.2. 피장자의 미토콘드리아 DNA 변이형 분석과 

하 로그룹 동정

조직학적 지수를 통해 인골의 보존상태가 양호했던 것

을 근거로 DNA 분석을 수행하였다. 6구의 인골 모두 미토

콘드리아 DNA HVR Ⅰ, HVR Ⅱ의 염기서열을 분석하였

으며, 표준염기서열(rCRS)과 비교하여 각각의 변이에 대

한 하플로타입과 하플로그룹을 결정하였다(Table 3).
3호 회곽묘, 28호, 29호, 33호 토광묘 피장자들을 분석

한 결과, 각각 G2b, R11, M7b2, A5a의 하플로그룹에 속하

는 것을 확인하였다. 특히 3호 회곽묘 출토 인골이 속한 G 
그룹의 경우 아시아인에서 높은 빈도로 나타나며 R11, 
M7, A5 그룹의 경우 한국, 중국, 일본 등 동아시아에 널리 

분포하는 하플로그룹이다(Tanaka et al. 2004). 45호 토광

묘에 합장된 피장자들의 미토콘드리아 DNA 변이형은 서

쪽 피장자의 경우 73, 184, 199, 204, 207, 16189, 16223, 
16362(261-345 분석불가)가 나타났으며 동쪽 피장자의 경

우 73, 152, 263, 309.1C, 315.1C, 16093, 16129, 16223, 
16362로 나타나 동일한 모계관계는 성립되지 않았다. 또
한 4지점에서 출토된 20개체의 인골 중 실제로 분석이 된 

인골은 6구에 지나지 않기 때문에 피장자들 간의 전반적인 

혈연관계를 규명하지는 않았다.

3.3. 피장자의 성별분석과 Y 염색체 하 로그룹 분석

출토 인골의 성결정은 아밀로제닌 유전자 분석을 통하

여 이루어졌다. 아밀로제닌 유전자는 X 염색체와 Y 염색

체에 모두 존재하지만, X 염색체 아밀로제닌 유전자는 염

기서열 내에 부분결실이 존재한다. 따라서 아밀로제닌 유

전자 마커를 중합효소 연쇄반응 시킬 경우 X염색체는 

106bp, Y 염색체에서 112bp의 아밀로제닌 유전자 일부가 

증폭된다. 따라서 XY의 성염색체를 가지고 있는 남성의 

경우 106bp와 112bp의 두 가지 증폭산물이 확인되며, XX
의 성염색체를 가지고 있는 여성의 경우 106bp의 산물만

이 증폭된다.
아밀로제닌 분석 결과, 3호 회곽묘, 28호, 33호, 45호(동

쪽) 토광묘의 피장자는 106bp의 산물만이 확인되어 여성

으로 판명하였으며 29호와 45호(서쪽) 토광묘는 106bp와 

112bp가 모두 증폭되어 남성으로 확인되었다(Figure 4). 
45호 토광묘의 결과를 비교하였을 때 동쪽 피장자는 여성, 
서쪽 피장자는 남성으로 분석되어 미토콘드리아 DNA 하
플로그룹 분석 결과를 고려했을 때 두 피장자는 동일 모계

의 관계는 아닌 것으로 확인되었다.
성별분석 결과 남성으로 판명된 29호 토광묘와 45호 토
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Table 3. The mitochondrial DNA analysis of ancient human bones excavated at Janggi-dong site, Gimpo.

Sample 
Number

Histological 
Index
(HI)

Sex Y
Haplogroup

mtDNA
Haplogroup

 Hypervariable Region of Mitochondrial DNA
No 

Detection 
Sequence 

HVR1 (16024-16410) HVR2 (73-345)

16024-
16120

16121-
16230

16231-
16320

16321-
16410

73-
130

131-
230

231-
345

KJ-1 3 F - G2b rCRS 16172C
16223

16257A
16261 16362C 73 150 309.1C

315.1C -

KJ-2 4 F - R11 rCRS

16154
16182

16183C
16189

16311
16319 rCRS 73 185

189 234 260-345

KJ-3 4 M O M7b2 16093
16129

16189A
16223

16239
16297
16298

rCRS 73 150
199

309.1C
309.2C
315.1C

-

KJ-4 3 F - A5a rCRS 16187
16223

16290
16319 rCRS 73 186

235
263

309.1C
315.1C

-

KJ-5 4 F - D4/G rCRS 16189
16223 rCRS 16362 73

184
199
204
207

ND 261-345

KJ-6 3 M O D4a 16093 16129
16223 rCRS 16362 73 152

263
309.1C
315.1C

-

광묘(동쪽) 피장자를 대상으로 Y 염색체 단일염기다형성 

분석을 실시한 결과, 두 피장자 모두 하플로그룹 “O”에 속

하는 것으로 나타났다(Table 3). 하플로그룹 “O”는 한국 

남성의 약 30% 이상이 나타나는 것으로 보고되고 있다

(Wells et al. 2001; Lee et al. 2006).

4. 결론  고찰

김포 장기동 유적 4지점 내 회곽묘와 토광묘에서 20여
구의 인골이 수습되었으나 그 중 보존상태 양호한 것으로 

판단된 인골 6구를 대상으로 조직학 지수 판별과 유전자분

석을 수행하였다. 육안으로 선별한 6구의 인골을 실체현미

경으로 관찰한 결과, 모든 인골에서 골공동계 형태가 조직

학 지수 3과 4로 판별되었다. 조직학 지수의 판별의 중요성

은 유전자 분석을 위한 시료로의 적합성을 사전에 검증할 

수 있는 주요한 수단으로 활용될 수 있다. 인골 내부에 보

존되어 있는 DNA는 인골의 매장 환경에 많은 영향을 받는

다. 인골을 육안으로 관찰하거나 손으로 만졌을 때 외형이 

잘 보존되어있더라고 골공동계 조직이 잘 보존되어 있지 

않는 경우가 많다. 따라서 발굴된 인골의 유전자 또는 안정

동위원소 등 다양한 분석을 수행하기 전에 인골의 조직학 

지수 판별 과정이 포함되는 것이 효과적인 분석을 위한 방

법으로 사료된다.
미토콘드리아 DNA 변이형에 대한 분석에서는 아시아

인에서 높은 빈도로 나타나는 G, R11, M7, A5 등의 하플

로그룹이 확인되었다. Y 염색체 단일염기다형성 분석으로

는 하플로그룹 O로 확인되었다. 이는 김포 장기동에서 발

굴된 조선시대 인골이 아시아, 특히 동아시아에 퍼져있는 

유전자형과 상당부분이 일치하거나 유사한 특징을 나타내

고 있다는 것을 보여주는 결과이다. 또한 45호 토광묘에 합

장되어있는 2구의 인골을 대상으로 미토콘드리아 DNA 분
석 결과 동일한 모계가 아닌 것으로 확인되었다. 

이와 같이 김포 장기동 유적지에서 얻어진 인골을 통해 

유전적 패턴 연구 자료의 확인이 가능했다. 조선시대 인골

에 대한 종합적인 조사와 연구가 진행된다면 그 당시에 한

반도에 거주했던 옛 사람들의 형태학적, 문화인류학적, 유
전학적 특성에 대한 과학적 자료가 확보될 수 있다. 그러나 

현재 우리나라에서는 유적지에서 출토되는 인골의 대다수

가 조선시대임에도 불구하고, 매년 발굴되는 인골의 정확

한 통계와 연구 결과들이 밝혀지는 경우는 소수에 불과하

다. 앞으로는 유적지에서 출토되는 인골에 대한 보다 체계

적이며 계획적인 조사, 발굴, 분석 연구가 병행되어야 할 
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것으로 판단된다. 
DNA 분석을 통한 집단 매장지의 성격과 과거 인구통계

학적인 특징을 해석하기 위해서는 가급적 많은 시료와 다

양한 유전좌위의 분석이 동시에 이루어져야 하는데 김포 

장기동 유적지 출토 인골 분석은 6구를 대상으로 미토콘드

리아 DNA와 Y염색체에 한정된 분석만을 수행하였기에 

혈연관계 또는 인골간 상관관계를 규명할 수는 없었다. 향
후 현장에서 출토된 인골을 대상으로 육안조사보다는 조

직학적 지수를 적용하여 연구 대상을 선별하고 미토콘드

리아 DNA와 핵 DNA 분석을 병행하여 유적지 전반에 걸

친 인골들의 관계성을 규명하는 것이 필요할 것으로 사료

된다.
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