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ISSR 분석에 의한 전나무 집단의 유전변이
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요 약: ISSR 표지를 이용하여 전나무 6개 집단의 유전다양성과 유전구조를 분석하였다. 6개 ISSR primer로 유전다

양성을 추정한 결과, 집단별 다형성 유전자좌의 비율은 평균 85.6%, 이형접합도 기대치(H
e
)는 0.288로 나타났다.

AMOVA 결과, 전체 유전변이에서 5.6%는 집단간, 94.4%는 집단내 개체간 차이에 기인하는 것으로 나타났다. 베이

즈 추론에 근거한 유전분화는 θII와 G
ST
가 각각 0.045, 0.038로, 근연교배 정도는 0.509로 추정되었다. Mental 검증에

서 집단간 지리적 거리가 멀수록 유전적으로 상이한 것으로 판명되었다(r = 0.74, P < 0.05). UPGMA 방법과 PCA 결

과에 따라서 남원, 청도, 문경 집단을 한 군집으로, 인제, 홍천, 평창 집단을 다른 군집으로 나눌 수 있었다. 베이즈

군집분석에서는 유전변이 분포에 따라서 남원, 문경 집단이 한 군집으로 인제, 홍천, 평창, 청도 집단이 다른 한 군

집으로 묶여서 2개의 상위 군집으로 나뉘었다. 빈도주의 분석에 따른 ‘군집’을 반영한 AMOVA 결과에서 전체 유전

변이의 3.9%를 군집의 영향으로 설명할 수 있었으며, 전나무 집단의 지리적 분포는 베이즈 분석보다는 UPGMA 방

법에 의한 구분과 일치하는 것으로 나타났다. 

Abstract: Genetic diversity and genetic differentiation in six natural populations of Abies holophylla Max were

investigated using ISSR marker system. From 6 ISSR primers, the average percentage of polymorphic loci was

85.6%, and the average expected heterozygosity (H
e
) was 0.288. From the result of AMOVA, 94.4% of total genetic

variation came from the differences among individuals within populations, and 5.6% was caused by those of among-

populations. On the basis of Bayesian inference, genetic differentiation (θII and G
ST
) and inbreeding coefficient for

all populations were 0.045, 0.038, and 0.509, respectively. The correlation between genetic distance and geographical

distance was highly significant at the Mental’s test (r = 0.74, P < 0.05). Six populations divided into two groups

according to the results of UPGMA and PCA. One group included Namwon, Cheongdo and Mungyeong population.

The other was Inje, Hongcheon and Pyeongchang population. Also, in Bayesian clustering analysis, 6 populations

were divided into two clusters. But Cheongdo population was assigned into the other cluster unlike those of

UPGMA or PCA. Taking the regions based on the results of the cluster analysis into consideration of AMOVA,

3.9% of genetic variation came from the regional difference. The dendrogram from UPGMA could provide the most

genetically reasonable explanation for the distribution of Abies holophylla populations in South Korea.
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서 론

유전자원 보존전략의 방법으로서 서식지나 개체를 그

대로 보호하는 현지내 보존 방법은 자연적 진화과정을 지

속시키고 주변환경과의 상호작용으로 얻어질 수 있는 형

질의 보전을 가능하게 한다(Finkeldey and Gregorius,

1994). 유전자원의 보존에 있어서 유전다양성은 변화하는

미래환경에 대한 적응성을 높이고 불확실성에 대비할 수

있는 바탕인데, 환경의 변화는 희귀수종 뿐 만 아니라 일

반수종의 생존에도 위협요인이 되고 있다(Humphries et

al., 1995; Pimm, 2008). 따라서 현재 보고된 희귀수종 뿐

만 아니라 미래의 유전자원 소실에 대비하기 위하여 일반

수종에 대한 유전다양성 보존도 필요하다(Falk, 1991;

Jump and Penuelas, 2005; Lynch, 1996). 
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전나무속(Abies)은 백악기(약 1억 3,500만~6,500만 년

전)부터 지금까지 출현한 수종으로 전 세계적으로 북반구

에 약 48여 종이 분포하며, 우리나라에는 전나무(Abies

holophylla Maxim), 구상나무(A. koreana Wilson), 분비나

무(A. nephrolepis Maxim)의 3가지 종류가 자생하고 있다

(Lee, 1987). 전나무는 중국, 우수리 지역과 우리나라 북부

지방 전역과 중부 및 남부지방의 해발 300-1,400 m 산지

에 널리 분포하고 있다(Cho, 1989). 음수로서 초기 생장이

느린 전나무는 천이의 극상을 이루는 생태적 특성이 있으

며, 천연하종 갱신도 가능한 용재수(KFRI, 1992)로서 2013

년 산림청 권장조림수종 중 하나이다. 전나무는 재질이 우

수한 개체의 선발과 증식 뿐 만 아니라 유전자원에 대한

보존과 지속가능한 이용이 요구되는 수종이다. 전나무 집

단의 보존과 지속가능한 이용을 위해서는 유전다양성 유

지를 위한 유전자원보존전략의 수립과 육종계획이 요구

되며, 이는 자원의 탐색과 평가가 선행되어야 가능할 것

이다(National Research Council, 1991).

전나무속의 구상나무와 분비나무에 대한 ISSR 표지 분

석(Lee et al., 2008)과 더불어 전나무 유전변이 연구에는

동위효소를 이용한 국내 15개 전나무 집단의 유전변이 분

석(Ahn, 1997)과 7개 집단의 RAPD 분석(Kim and Hyun,

1999)이 보고되어 있다. 1960년대부터 임목의 유전변이 연

구에 이용되었던 동위효소 표지는 공우성 표지로서 대립

유전자의 유전형을 관찰 할 수 있는 장점이 있는 반면 이

용가능한 동위효소의 제한으로 다수의 유전자좌를 확보

하기 곤란한 단점이 있다(Zhang et al., 1993). ISSR 표지

는 대상 종에 대한 염기서열 정보를 필요로 하지 않을 뿐

아니라 RAPD 표지에 비해 증폭산물수가 많고, 비교적 높

은 재결합온도를 사용하여 재현성이 우수하기 때문에 임

목의 집단 유전변이 분석에 쉽게 이용되고 있다(Wolfe and

Liston, 1998). 그러나 ISSR 표지는 우성표지로서 하디-바

인베르그 평형을 가정하고 동형접합체 비율로부터 이형

접합도 기대치를 산출하게 됨으로써 Wright의 F 통계량

적용이 어려운 단점이 있다(Lynch and Milligan, 1994).

이러한 우성표지가 갖는 한계를 조정하고 집단 유전분화

량을 구명하기 위하여 베이즈 추론을 이용한 분석법이 적

용되고 있다(Holsinger et al., 2002).

본 연구에서는 전나무의 현지내 유전자원 보전전략 수

립을 위한 기초 자료를 제공하기 위하여, ISSR 표지를 이

용하여 우리나라에 분포하는 전나무 자연집단의 유전다

양성과 유전분화량을 구명하였다. 

재료 및 방법

1. 시료 채취 및 표지자 분석 

조사지는 강원도 인제, 홍천, 평창, 경상북도 문경, 청도,

전라북도 남원 등 국내 자생하는 6개 전나무 집단을 선정

하였으며(Figure 1), 집단내 시료채취는 개체목간의 간격

을 최소 30 m 이상을 유지하며 집단당 20개체에서 침엽

을 채취하였다.

채취된 침엽 시료에서 DNeasy Plant Mini Kit (Qiagen,

USA)를 이용하여 total DNA를 추출하였다. PCR 반응용

액은 10 ng total DNA, 0.6U Taq DNA polymerase

(KisanBio, KS-T0120), 1X reaction buffer, 각 0.1 mM

dNTPs, 0.0025% BSA, 1.5 mM MgCl
2, 

0.375 µM ISSR

primer를 첨가하여 총 20 µL로 조성하였다. 예비실험에서

재현성이 우수하고 다형성을 보이는 6개 primer(#813,

#815, #820, #824, #840, #857; UBC Primer Set No.

9, Biotechnology Laboratory in University of British

Columbia)를 선발하여 본 실험에 사용하였다.

PCR 실행은 ISSR primer의 GC 함량에 따라 결합온도

를 50~54oC에서 조정하였으며, 94oC에서 5분간 초기 변

성시킨 후, 94oC 30초, 50~54oC 30초, 72oC 60초의 과정

을 44회 반복하고, 72oC에서 10분간 최종 증폭시켰다.

PCR 증폭산물은 2% agarose gel에서 전기영동 하였다.

ISSR band의 존재 유무에 따라 입력 자료를 정리하고, 유

전통계 분석에 이용하였다.

2. 통계자료 분석

유효대립유전자 수(Ae), 이형접합도 기대치(He), Shannon

의 유전다양성지수(I), 그리고 베이즈 추론을 근거로 한 이

형접합도 기대치(hs)등 집단별 유전다양성을 GenAlEx

Figure 1. Location of six Abies holophylla populations in
Korea. 
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v6.41(Peakall and Smouse, 2006), Hickory(Holsinger et

al., 2002) 및 ABC4F 프로그램(Foll et al., 2008)을 이용

하여 계산하였다. 또한 AMOVA 분석으로 집단간 유전변

이량(ϕ
ST

)과, 베이즈 추론의 최적 모델을 근거로 한 유전

분화 수치(θII, G
ST

)를 추정하였으며, Mantel test로 집단간

지리적 거리와 유전적 거리에 따른 상관관계를 검증하였

다. 집단간 유연관계를 구명하기 위하여 Nei의 유전적 거

리를 이용한 주성분분석과 UPGMA 방법으로 군집분석을

실시하였으며, STRUCTURE 프로그램(Pritchard et al.,

2000)을 이용하여 베이즈 군집분석과 군집별 개체의 할당

비율을 확인하였다.

결 과

1. 전나무의 유전다양성 

전나무 집단의 유전변이 분석에 사용된 6개의 ISSR

primer에서 총 38개의 band를 확인하였으며, 이 중 다형성

ISSR band는 30개로 primer당 평균 5.0개의 다형성 증폭

산물이 확인되었다. 집단별 다형성 유전자좌의 비율(%P)

은 평균 85.6%로 남원 집단과 청도 집단이(90.0%)이 가장

높고, 문경 집단(80.0%)이 가장 낮게 조사되었다(Table 1).

유전변이량은 평균 유효 대립유전자 수(Ae)가 1.5개, 이형

접합도 기대치(He)는 0.288, Shannon의 유전다양성 지수

(I)는 0.429로 산출되었다. 빈도주의(frequentist) 분석의 세

가지 통계량에서 인제 집단의 유전다양성(A
e
=1.561, I=

0.469, He=0.319)이 가장 높게 나타났다. 베이즈(Bayesian)

추론에 의한 이형접합체 빈도(hs)는 청도 집단이(0.297)이

가장 높고, 홍천 집단(0.281)이 가장 낮게 조사되었으며,

이형접합체 빈도 평균은 0.295로 빈도주의 분석과 유사한

수준이었다(Table 1). 빈도주의 통계와 베이즈 추론에서

확인된 유전다양성은 유사한 경향을 보이며, 집단의 유전

다양성은 인제 집단을 포함한 남원, 청도집단이 비교적 높

고, 문경, 평창, 홍천 집단에서 낮은 경향을 보였으나 집단

간에 유의한 차이는 없었다. 

2. 전나무 집단의 유전분화

전나무 6개 집단에 대한 AMOVA 분석 결과 전체 유전

변이의 94.4%는 집단내 개체간 차이에 기인하며, 집단간

차이는 5.6%로 나타났다(Table 2). 베이즈 추론을 이용한

전나무의 유전구조 구명에서 최적 모델은 편차정보기준

Table 1. Genetic diversity index from ISSR marker analysis of Abies holophylla populations in Korea. Ae, I, He and %P are the
number of effective alleles, Shannon’s Information  index, the expected heterozygosity, and the percentage of polymorphic loci,
respectively. hs is the average heterozygosity within population from Bayesian computation including MCMC with a burn-in of

50,000 and a sampling run of 250,000 iterations (Holsinger et al., 2002). The standard deviation is in parenthesis.

Population A
e

I H
e

%P hs

Namwon 1.527 (0.070)A 0.445 (0.046) 0.299 (0.035) 90.0% 0.294 (0.014)A

Cheongdo 1.508 (0.070) 0.433 (0.047) 0.290 (0.035) 90.0% 0.297 (0.013)

Mungyeong 1.469 (0.068) 0.405 (0.049) 0.272 (0.036) 80.0% 0.286 (0.015)

Pyeongchang 1.467 (0.071) 0.403 (0.049) 0.269 (0.036) 83.3% 0.285 (0.015)

Hongcheon 1.463 (0.061) 0.419 (0.045) 0.278 (0.032) 83.3% 0.281 (0.018)

Inje 1.561 (0.066) 0.469 (0.045) 0.319 (0.033) 86.7% 0.295 (0.017)

Table 2. Results of the AMOVA (analysis of molecular variance) for 6 Abies holophylla populations in Korea.

 Source df SS MS Est. Var. %

Without regions 

Among Pops 5 44.133 8.827 0.240 5.6%

Within Pops 114 459.900 4.034 4.034 94.4%

Total 119 504.033 4.274 100.0%

Regions based on
UPGMA  

Among Regions 1 16.867 16.867 0.168 3.9%

Among Pops 4 27.267 6.817 0.139 3.2%

Within Pops 114 459.900 4.034 4.034 92.9%

Total 119 504.033 4.341 100.0%

Table 3. Coefficients of inbreeding and genetic differentiation, and DIC calculations under four alternative models in Bayesian

computation (Foll et al., 2008) of Abies holophylla populations in Korea. The standard deviation is in parenthesis.

Model f θ
II pD DIC

full
f=0
=0
f free

0.509(0.270)
-

0.744 (0.184)
0.502 (0.289)

0.045 (0.012)
0.035 (0.009)

-
0.083 (0.022)

621.2
620.2
760.5
631.5

539.6
529.3
733.3
503.8

81.6
90.9
27.1
127.7

702.8
711.1
787.6
759.2

D D̂
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(DIC)이 가장 낮은 경우로써 근친교배와 유전분화를 모두

가정한 Full 모델이었다. 이러한 Full 모델에서 근친교배

율은 0.509이며, 집단간 유전분화는 θII가 0.045, GST가

0.038로 비교적 낮은 분화율을 보이고 있다(Table 3). 각

추정 모수에 대한 시료가 제공하는 정보량(I
E
)에 근거했을

때 Full 모델은 근친교배율(IE=0.012) 추정보다는 집단의

유전분화(IE=1.480) 추정에 더 적합한 것으로 판단된다(Foll

et al., 2008). 

집단간 지리적 거리와 유전적 거리를 비교한 Mantel 검

증에서 두 인자간에 상관성이 나타나서(r=0.74, P < 0.05),

집단간 지리적 거리가 멀수록 유전적으로 상이한 집단이

분포하는 것으로 판단된다. UPGMA 분석에서도 남원-청

도-문경 집단의 제1군집과 인제-홍천-평창 집단의 제2군

집으로 구분되어 집단의 유전적 관계에 따른 지리적 분포

를 보여주고 있다(Figure 2). 주성분 분석에서는 전체 변

이의 85.5%를 상위 3개 주성분(PC1=45.1%, PC2=24.3%,

PC3=16.1%)이 설명하였으며, UPGMA 분석과 마찬가지

로 제1주성분을 기준으로 남원-청도-문경 집단의 제1군집

과 인제-홍천-평창 집단이 속한 제2군집으로 구분되었으

며, 문경 집단의 경우 제1군집에 속하지만 남원과 청도 집

단과 유전적 거리가 상대적으로 크게 나타났다(Figure 3).

베이즈 군집 분석을 위한 최적군집수는 Evanno 등(2005)

의 방법에 따라서 2개 군집으로 계산되었으며, 최적군집

수(K=2) 조건에서 남원-문경 집단의 제1군집과 청도-홍천

-평창-인제 집단이 속한 제2군집으로 배정되었다(Table 4).

고 찰

전나무 집단의 평균 유전다양성은 유효대립인자 수(A
e
)

가 1.5개, 이형접합도 기대치(He)는 0.288, Shannon의 유

전다양성 지수(I)는 0.429, 집단별 다형성 유전자좌의 비

율(%P)은 85.6%, 베이즈 추론의 이형접합체 빈도(hs)가

0.295로 확인되었다. 수목에서의 유전변이는 생육기간, 교

배양식을 비롯하여 유전자 이동에 영향을 미치는 종자 비

산 및 화분 산포 특성, 분포지 환경과 천이단계 등 생태적

특성과 관계가 있는 것으로 알려져 있다(Hamrick et al.,

1992; Nybom and Bartish 2000; Nybom, 2004). 국내 전

나무집단의 이형접합도는 타가교배양식(He=0.27)과 바람

에 의해 종자가 비산되는 식물의 평균(H
e
=0.27)보다 약간

높게 나타났다(Nybom, 2004). 또한 동위효소 표지를 이용

한 국외의 전나무속 A. alba(He=0.136; Matusova, 1995),

A. alba (H
e
=0.269; Mejnartowicz, 2004), A. balsamea

(He=0.025; Shea and Furnier, 2002), A. cephalonica

(He=0.239; Fady and Conkle 1993), A. lasiocarpa (He=

0.129; Ettl and Peterson 2001)의 유전다양성보다 높게 나

타났다. 그러나 ISSR 이나 RAPD 표지 등 우성표지로 유

전다양성을 추정한 경우 일반적으로 동형접합체만을 갖

는 유전자좌는 분석에서 제외되기 때문에 동위효소 분석

결과 보다 높은 경향이 나타난다(Wu et al., 2000; Nybom

and Bartish, 2000). 국내 전나무 집단의 연구에서도 이 같

은 경향이 나타나는데 Ahn(1997)은 동위효소 분석으로

52.0%(%P)와 0.148(H
e
)의 유전다양성을 보고하였고, Kim

과 Hyun(1999)은 71.9%(%P)의 유전다양성을 보고하였다.

국내에 분포하는 전나무는 근연수종인 분비나무

(H
e
=0.204)와 구상나무(H

e
=0.237; Lee et al., 2008) 보다

Figure 2. Dendrogram by UPGMA method using Nei’s
genetic distance of Abies holophylla populations in Korea.

Figure 3. Biplot of principal component analysis of Abies

holophylla populations in Korea. The PC 1 as x-axis and the
PC 2 as y-axis explained 45.1% and 24.3% of total variation,
respectively.

Table 4. Membership proportions of each Abies holophylla

population assigned into two Bayesian clusters by the results
of STRUCTURE (Prichard et al., 2000) in Korea.

Cluster 1 Cluster 2
Number of 
individuals

Namwon 0.310 0.689 20

Mungyeong 0.249 0.751 20

Cheongdo 0.517 0.483 20

Pyeongchang 0.618 0.382 20

Hongcheon 0.565 0.435 20

Inje 0.618 0.382 20
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높은 유전다양성을 보유하고 있다. 집단의 생성기원이나

지리적 분포 특성, 교배양식은 집단내 유전변이에 영향을

미치는 요소인데, 분포범위가 넓고 연속적인 수종의 집단

내 유전다양성이 높게 나타나는 경향이 있다(Hamrick et

al., 1992). 구상나무는 덕유산 이남의 남부지역 해발

1,000m 이상, 분비나무는 북부 지방에서 중부이남에 이르

는 지역의 해발 700m 이상 고산에 제한적으로 분포하는

데 비하여(Lee, 1987; Yoo, 2002), 전나무는 전국 고산에

주로 분포하지만 해발 300m 정도의 저지대 산지에도 일

부 자라고 있다. 따라서 분포범위가 제한된 분비나무와 구

상나무에 비하여 분포범위가 넓은 전나무의 유전다양성

이 높은 것은 언급한 일반적 경향과 일치한다. 

국내 전나무 집단의 유전분화정도(φST=0.056)는 분비나

무의 ISSR 표지 결과(φST=0.041; Lee et al., 2008)보다 약

간 높았으며, Wright의 F 통계량과 비교되는 전나무의

θII(0.045)도 nSSR 표지를 이용한 분비나무 분석결과

(FST=0.039; Hong et al., 2011)보다 높았다. 그러나 언급된

연구들의 분비나무 집단은 한반도 중부 이남의 분포지가

누락된 중부 이북의 강원도를 중심으로 조사되어 유전분

화의 과소치가 발생할 우려가 있다(Coart et al., 2005). 한

편 구상나무 집단의 RAPD 표지 분석(FST=0.081; Kim

and Hyun, 2000)이나 nSSR 표지 분석(F
ST

=0.063; Hong

et al., 2011)보다는 낮게 나타났다. 국외 전나무속 수종의

동위효소 표지 분석결과와 비교하면, A. alba(FST=0.015;

Matusova, 1995), A. balsamea(F
ST

=0.037; Shea and Furnier,

2002), A. lasiocarpa(FST=0.031; Ettl and Peterson, 2001)의

결과보다 약간 높았으나, A. alba(FST=0.223; Mejnartowicz,

2004)나 A. cephalonica(F
ST

=0.048; Fady and Conkle, 1993)

비해 낮게 나타났다. 

일반적으로 ISSR 표지 분석 결과가 RAPD나 AFLP 표

지에 비하여 집단간 유전분화 수치가 약간 크게 나타나는

경향이 있지만(Nybom, 2004), 국내 전나무 집단은 ISSR

표지(φST=0.056)보다 RAPD 표지(φST=0.198; Kim and

Hyun, 1999)에서 보다 높은 유전분화를 나타냈다. 국내 전

나무 집단의 유전분화는 우성표지자를 이용하여 추정된

타가교배 양식(φST=0.27, GST=0.22)과 바람에 의해 종자가

비산되는 식물의 평균(φST=0.25, GST=0.17), 광역분포 식물

평균(φ
ST

=0.34, G
ST

=0.31)보다 낮게 나타났다(Nybom,

2004).

전나무의 집단간 지리적 거리와 유전적 거리간에 상관

성이 있으며, UPGMA 군집분석뿐 아니라 주성분분석에

서도 남원-청도-문경 집단의 제1군집과 인제-홍천-평창 집

단의 제2군집으로 구분되어 집단의 유전적 근연성과 지리

적 근접성이 일치하는 것으로 나타났다. 그러나 베이즈 군

집 분석에서는 이와 다른 군집 구조가 확인되었다. 빈도

주의 분석과 베이즈 군집분석에서 확인된 국내 전나무 집

단은 2개의 군집으로 구분되고 있으나, 각 분석법에 따라

청도 집단이 속하는 군집이 다르게 나타나고 있다. Kim

and Hyun(1999)은 국내 전나무 집단을 태백산맥 지역(설

악산, 태백산, 가리왕산)과 소백산맥 지역(지리산, 덕유산,

속리산)으로 구분하여 UPGAM 분석과 주성분분석의 결

과와 일치하였으나, Ahn(1997)은 청도 집단이 강원지역에

속한 집단과 같은 그룹에 포함되어 본 연구의 베이즈 군

집 분석과 유사한 결과를 보여주고 있다. 청도 집단은 베

이즈 군집 분석에 의한 집단의 상위군집 할당 비율을 보

았을 때, 다른 집단에 비하여 제1 및 제2 군집에 속하는

비율의 차이가 크지 않았다(Table 4). 또한 빈도주의 분석

법으로 확인된 군집과 베이즈 군집분석(data not shown)으

로 확인된 군집을 ‘지역’으로 설정하고, 개체-집단-지역의

세 수준의 AMOVA 분석에서 전체 변이량중 지역간 차이

는 3.90%로 나타나서 두 경우에 차이가 없었다(Table 2).

따라서 우리나라 전나무 집단은 빈도주의 분석법에 따라

남원, 문경 청도 집단의 한 군집과 홍천 평창 인제 집단이

속한 군집의 유전형상이 다른 2개의 상위 군집으로 구분

되는 것이 보다 타당한 것으로 판단된다. 

생물다양성 보존과 지속가능한 이용을 위한 현지내 보

존집단을 선정하는데 있어서, 수종이 보유하고 있는 유전

변이의 분포양상과 정도를 적절히 보존하기 위해서는 유

전다양성 지수의 고려뿐 아니라 유전형상이 다른 상위 군

집 수준에서 현지내 보존 집단을 선정하는 것이 중요하다

(Rossetto, 2006). 따라서 국내 전나무 집단의 현지내 보존

집단을 선정하는데 있어서 유전형상이 다른 각각의 상위

군집에서 유전다양성의 높은 집단을 선정하는 것이 적합

할 것으로 판단된다. 결과적으로 국내 전나무 집단은 군

집분석에서 남원-문경-청도 집단이 속한 제1군집과 홍천-

평창-인제 집단이 속한 제2군집으로 유전형상이 구분되며,

각 군집에서는 남원 집단과 인제 집단에서 가장 높은 유

전다양성이 확인되어, 국내 전나무 집단의 유전다양성과

유전구조를 근거로 판단하였을 때, 남원 집단과 인제 집

단이 현지내 보존집단으로 우선 고려될 수 있다. 아울러

산림유전자원의 현지내 보존 집단의 선정에서는 유전다

양성이나 생물종 분포, 대상종의 생육 상태 등 생물학적

가치뿐 아니라 경관적 가치나 현지내 보존을 위한 관리

여건 등의 무생물적 요소도 중요한 판단기준으로 감안해

야 할 것이므로(Palsboll et al., 2006), 유전다양성과 더불

어 이들에 대한 고려도 병행되어야 할 것이다. 
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