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ABSTRACT: Sasa borealis (Hack.) Makino & Shibata is widely distributed in South Korea. With amplified fragment length

polymorphism (AFLP) markers, we analyzed the genetic diversity of S. borealis to predict and measure the phytogeograph-

ical factors of these populations. Relatively high levels of genetic diversity (PPL = 37.2%, h = 0.143, I = 0.205) and genetic

differentiation (G
st

= 0.324, θ B = 0.395) were confirmed in populations of S. borealis. Moreover, an analysis of molecular vari-

ance (AMOVA) showed that the rate of differentiation among the populations was 47.7%. The results showed that genetic

diversity is inversely proportional to the latitude of the S. borealis populations, indicating that the distribution of S. borealis

may have extended from lower to higher latitudes. This method of investigating the correlation between genetic diversity and

latitude presents critical information for estimating changes in distributions and plant conservation due to climate change.
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요 약: 본 연구는 전국에 분포하는 조릿대[Sasa borealis (Hack.) Makino & Shibata]의 12 개체군을 대상으로 유전다

양성을 분석하고, 이러한 분석 결과를 식물지리학적인 해석을 통하여 기후변화와 같은 변화 요인을 객관적으로 측

정하고 예측할 수 있는 방법을 제시하기 위해 수행되었다. AFLP (amplified fragment length polymorphism) 분석을 통한

유전다양성 조사 결과, 조릿대 개체군의 유전다양성(PPL = 37.2%, h = 0.143, I = 0.205)과 유전적 분화도(G
ST

= 0.324,

θ
B= 0.395)는 비교적 높은 수준으로 나타났다. AMOVA (Analysis of molecular variance) 분석 결과에서도 전체 유전적

변이 중 47.7%가 개체군 간 변이에 의한 것으로 나타났다. 그리고 조릿대 개체군들의 유전다양성은 위도가 높아짐

따라 감소하는 것이 확인 되었으며, 이는 남방계 식물인 조릿대의 분포가 낮은 위도에서 높은 위도로 전파된 과정과

일치하는 것으로 해석할 수 있다. 따라서 식물 개체군의 AFLP 분석 결과를 위도 변화와 비교 분석함으로써 기후변

화에 따른 분포 변화의 정도를 파악하고 주요 식물의 보전 전략을 세우는 데 필요한 정보를 제공할 수 있다.

주요어: 조릿대, 식물지리학, 유전다양성, AFLP, 기후변화

조릿대[Sasa borealis (Hack.) Makino & Shibata]는 벼과

(Poaceae Barnhart)의 대나무아과(Bambusoideae Luerss.)에

속하는 온대 목본성 대나무(temperate woody bamboo)이다.

전세계에 약 60종이 분포하고 있으며, 이 중 대부분은 아

시아에 생육한다(Clayton and Renvoize, 1986; Zhang and

Clark, 2000). 한반도의 조릿대속에는 지금까지 총 5종 1변

종이 보고되어 있다; 조릿대[Sasa borealis (Hack.) Makino

& Shibata], 섬조릿대[S. kurilensis (Rupr.) Makino & Shibata],

섬대[S. borealis var. gracilis (Nakai) T.B.Lee], 제주조릿대(S.

quelpaertensis Nakai), 갓대[S. chiisanensis (Nakai) Y.N.Lee],

신이대(S. coreana Nakai) (Nakai, 1952; Lee, 2003; Lee,
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2006). 대나무아과는 상록성으로 남방계 식물이라고 할

수 있으며, 우리나라 북방한계선은 서해에서는 백령도,

서부 내륙지역은 용문산-명지산, 그리고 동해안은 추애산

-명천에 이르는 것으로 보고된 바 있다(Kong, 1985; 2001).

그러나 이는 주로 문헌 조사와 단순한 분포 조사를 통하

여 파악한 자료에 근거한 것이다. 조릿대는 한반도 전역

산지와 일본에 주로 분포하며 북쪽으로는 북해도, 남쪽으

론 규슈 지방까지 분포하는 것으로 알려져 있다(Tsuyama

et al., 2011).

위도에 따른 생물다양성에 대한 연구는 위도가 올라갈

수록 생물다양성이 감소하는 것으로 알려져 있고(Fischer,

1960), 또한 생물다양성과 함께 유전 다양성도 위도가 높

아짐에 따라 감소하는 것을 보여준다(Martin and McKay,

2004; Falahati-Anbaran et al., 2007). 이렇게 위도가 높아질수

록 유전다양성이 낮아지는 것은 계절적 변이와 일조량의

감소, 그리고 빙하의 증가에 의한 지형 변화 등의 영향이

큰 것으로 생각되고 있다(Martin and McKay, 2004). 위도와

유전적 다양성의 관계는 식물과 동물에서 확인되고 있다.

즉, 동위효소를 사용한 대마황(Casuarina cunninghamiana)

에 대한 연구와 microsatellite를 이용한 집참새[house

sparrow (Passer domesticus)]의 유전적 다양성 분석 결과에

서 위도와 유전적 다양성은 상관관계를 나타내는 것으로

알려졌다(Moran et al., 1989; Schrey et al., 2011).

Amplified fragment length polymorphism (AFLP) 마커는

개체군 보전 연구 그리고 개체군 구조와 유전적 다양성

분석 다양한 연구에 이용되었으며 해상력이 높기 때문에

개체군의 유전적 특성을 잘 반영하는 것으로 알려져 있다

(Kim et al., 2011, 2012; Jung et al., 2014). 조릿대가 포함된

대나무아과는 AFLP, inter-simple sequence repeats (ISSR),

random amplified polymorphic DNA (RAPD) 와 같은 다양한

마커를 이용한 유전적 다양성 분석이 이루어졌다(Hsiao

and Lee, 1999; Suyama et al., 2000; Tian et al., 2012). 

조릿대는 남방계 식물로 이미 알려져 있고 국내 산지에

폭넓게 분포(Kong, 1985; 2001)하고 있는 분류군이므로 기

후변화와 같은 환경 요인에 의한 식물지리학적 변이 분석

에 적합한 분류군으로 선택되었다. 본 연구에서는 AFLP

마커를 이용하여 우리나라에 전역에 분포하고 있는 조릿

대 개체군들의 유전적 다양성을 분석하였으며, 위도에 따

른 유전적 다양성의 변이 양상 및 개체군의 유전적 분화

도를 비교하였다. 이와 같은 위도에 따른 조릿대 개체군

들의 유전적 변이를 식물지리학적인 해석을 통하여 기후

변화와 같은 환경 요인을 객관적으로 측정하고 예측할 수

있는 방법을 제공하고자 하였다. 

재료 및 방법

재료

시료의 채취는 개체군내 개체간의 거리를 최소 10 m 이

상으로 유지하면서 진행되었다. 시료는 전라남도 완도군,

두륜산, 지리산과 강원도 태백산, 설악산, 석병산, 계방산

그리고 경상북도 상운산, 문경시와 경기도 칠현산 등 12

개 지역에서 채집하였다(Fig. 1). 전체 72개체가 유전다양

성 분석에 사용되었으며, 각 개체군별로 채집된 개체수는

Table 1과 같다. 

본 연구에서는 울릉도의 섬조릿대[Sasa kurilensis

(Rupr.) Makino and Shibata]와 제주도의 제주조릿대(S.

quelpaertensis Nakai)를 포함한 분류군들로 부터 얻은

Table 1. Geographic information and sample size of Sasa borealis

populations in Korea.

Population N  Location

CBS 4 Songnisan (Boeun-gun , Chungcheongbuk-do)

JBJ 15 Jirisan (Gurye-gun, Jeollabuk-do) 

JNS 7 Sanghwangbong (Wando-gun , Jeollanam -do) 

JND 7 Duryunsan (Haenam-gun. Jeollanam-do)

GBS 6 Sangyunsan (Cheongdo-gun , Gyeongsang-buk-do)

GBM 4 Mungyeong (Mungyeong-si , Gyeongsangbuk-do)

GGC 4 Chilhyeonsan ( Anseong-si, Gyeonggi-do) 

GWT 5 Geomnyongso (Taebaek-si, Gangwon-do) 

GWY 5 Yuilsa (Taebaek-si, Gangwon-do) 

GWS 5 Seoraksan ( Inje-gun, Gangwon-do) 

GWB 5 Seokbyeongsan (Jeongseon-gun, Gangwon-do)

GWG 5 Gyebangsan (Hongcheon-gun , Gangwon-do) 

Total 72

Fig. 1. Location of 12 populations of Sasa borealis in South Korea.

Abbreviations are same as in Table 1.



Korean Journal of Plant Taxonomy Vol. 45 No. 1 (2015)

Phytogeography of Sasa borealis in South Korea 31

AFLP 분석 자료를 토대로 neighbor-joining 수지도를 작성

한 후 여기에서 하나의 독립된 클러스터를 보이는 조릿대

(Sasa borealis) 개체군들만을 시료로 사용하였다. 개체군

을 대표하는 개체를 대상으로 확증표본을 제작 하였으며,

이들은 아주대 생명과학과 식물표본실(AJOU)에 보관되

어 있다.

DNA 추출 및 AFLP 분석

채집된 식물체의 잎은 70% 에탄올로 세척 후 실리카 겔

로 건조하여 DNA 추출에 사용하였다. DNA 추출법은

Dolye and Doyle (1987)에 기초한 CTAB 방법(Chen and

Ronald, 1999; Kim et al., 2011)을 사용하였다. 추출된 DNA는

자외선 분광기(Genova, Genway, UK)에서 260 nm와 280 nm

파장에서 흡광도를 측정하여 정량하였으며, 정량된 DNA

는 100 ng/µL 농도로 희석하여 사용하였다. AFLP 분석은 5

개체군에서 8개체를 선별하여 12개의 AFLP 프라이머 조

합을 통해 분석한 결과 상대적으로 높은 변이를 보이는 4

개 조합을 사용하였다(Table 2). AFLP 분석은 Vos et al.

(1995)의 방법을 변형한 형광표지된 프라이머를 사용하여

분석을 수행하였다(Kim et al., 2008). AFLP 결과 나온 밴드

는 존재하면 ‘1’로 부재하면 ‘0’로 코딩되었으며, 모든 개체

가 가지는 단형성의 밴드와 5% 미만의 빈도를 보이는 다

형성 밴드는 분석에서 제외하였다(Keiper and McConchie,

2000).

자료분석

유전적 다양성을 추정하기 위해 POPGENE 1.31 (Yeh et

al., 1997)을 이용하여 다형성 유전자위의 백분율(PPL,

percentage of polymorphic loci), Nei (1973; 1978)의 이형접

합도(h), Shannon and Weaver’s index (I)를 구하였으며, 개

체군간의 유전적 분화도(G
ST

), 개체군간의 유전자 흐름

(N
e
m)을 계산하였다. 베이스 추론을 사용하는 Hickory 1.1

을 이용해 개체군 분화도(θ B)를 결정하였다(Holsinger and

Lewis, 2005). Deviance information criterion (DIC) 값을 사용

해 세 가지 모델(Full model, f = 0 model, f -free model) 중 안

정적인 값을 얻었다. 유전적 구조의 평가에는 Arlequin 3.5

에 내장된 AMOVA (Analysis of Molecular Variance)를 사용

하였다(Excoffier et al., 1992; Excoffier and Lischer, 2010). 위

도와 개체군 다양성 사이의 상관관계를 보여주는 산점도

와 선형회귀분석은 Sigma Plot 10.0 (Systat, San Jose, CA,

USA)을 사용하였다. 개체군 간의 유전적 유연관계를 파악

하기 위한 neighbor-joining 수지도는 유전적거리(Pairwise

Φst)를 기초하여 MEGA 5 프로그램을 통해 작성되었다

(Tamura et al., 2011). 유전적 거리와 지리적 거리의 상관관

계를 보여주는 Mantel test는 TFPGA 1.3 (Miller, 1997)을 이

용하여 수행하였다(Mantel, 1967; Kim et al., 2011).

결 과

AFLP 유전다양성

조릿대 개체군의 4개의 AFLP 프라이머 조합을 통한 유

전다양성 분석에서 총 184개의 밴드를 확인하였으며, 이

중 122개(66.3%)의 밴드는 다형성을 보여주었다(Table 2).

조릿대 개체군의 유전다양성의 평균값은 PPL = 37.2%,

h = 0.143, 그리고 I = 0.205으로 분석되었다(Table 3). 개체군

내 유전다양성은 지리산 개체군(JBJ)에서 가장 높은 변이

(PPL = 80.3%; h = 0.269; I = 0.406)를 보여주었으며, 칠현산

개체군(GGC)에서 가장 낮은 변이(PPL = 8.2%; h = 0.032;

Table 2. Polymorphic bands generated by amplified fragment

length polymorphism (AFLP) primer combinations in 12

populations of Sasa borealis.

Primer Total bands
Polymorphic 

bands

Polymorphism 

(%)

Eco-CAAC/ 

Mse-ACTG
39 22 56.4

Eco-CAAC/ 

Mse-ACTC
39 30 76.9

Eco-CACT/ 

Mse-ACTC
47 30 63.8

Eco-CACC/ 

Mse-ACGT
59 40 67.8

Total 184 122

Mean 46 30.5 66.3

Table 3. Genetic diversity based on amplified fragment length

polymorphism (AFLP) markers within 12 populations of Sasa

borealis.

Population* PPL (%) h I

CBS 28.7 0.118 0.172

JBJ 80.3 0.269 0.406

JNS 43.4 0.167 0.247

JND 64.8 0.236 0.356

GBS 41.8 0.148 0.224

GBM 41.0 0.172 0.250

GGC 8.2 0.032 0.047

GWT 32.8 0.135 0.120

GWY 34.4 0.138 0.202

GWS 23.0 0.091 0.135

GWB 24.6 0.108 0.154

GWG 23.8 0.097 0.142

Mean 37.2 0.143 0.205

Abbreviations are same as in Table 1.

PPL, percentage of polymorphic loci; h, Nei’s (1978) unbiased

expected heterozygosity; I, Shannon and Weaver’s (1949) index.
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I = 0.047)를 보여주었다(Table 3). 전라도의 개체군들(JNS,

JND)의 유전다양성(PPL)은 40% 이상의 변이를 나타내었

다. 경상도의 개체군들(GBS, GBM)도 마찬가지로 40% 이

상의 변이를 보여주었다. 강원도 개체군들(GWT, GWY,

GWS, GWB, GWG)은 20% - 35%의 다양성을 보여주며, 경

기도 개체군(GGC)은 약 10%의 다양성을 나타내었다

(Table 3).

위도에 따른 개체군의 유전다양성

위도에 따른 세 가지 유전다양성의 상관관계는 반비례

적 관계를 보여주었다(Fig. 2). 유전다양성 PPL 값은 기울

기 -11.4의 값을 나타내며 r = 0.731의 값을 보여주었다. 유

전다양성 h 값의 기울기 값은 -0.036을 보였으며 r = 0.719

을 나타내었다. 유전다양성 I의 경우 기울기 값은 -0.06,

r = 0.0743로 나타났다(Fig. 2).

각 개체군의 유전적 분화 및 특성

베이스 접근(Bayesian approach)에 의한 개체군 간 유전

적 분화도(θ B)를 세 가지 모델에 따라 분석한 결과 가장 낮

은 DIC값을 보이는 full model이 선택되었다. 분화도 값은

0.395로 나타났다. 이 값은 유전적 분화도의 다른 접근인

Nei (1973)에 의한 유전적 분화도(G
ST

 = 0.324)와 유사한 수

준이다. 개체군 간 유전자 흐름(N
e
m)은 G

ST 
값을 통해 계산

되었으며 0.671로 나타났다. 조릿대 개체군을 두 개의 계

층으로 구분하여 AMOVA 분석 결과 유전 변이 전체 중

47.7%가 개체군 간의 차이에서 나타났으며 나머지 52.3%

는 개체군 내 개체간의 차이에서 기인한 것으로 나타났다.

개체군 간의 유전적 거리(pairwise Φ st)를 구한 결과 전

라남도의 두륜산(JND)과 완도 상황봉(JNS) 개체군이

0.059로 최소값을 보였다. 경기도의 칠현산(GGC)과 강원

도 설악산(GWS) 개체군 간의 유전적 거리는 0.733으로 최

대값을 나타냈다. Mantel test 결과 개체군간 유전적 거리

와 지리적 거리 간에는 유의하지 않은 상관관계(r = 0.378,

P = 0.006)를 보이는 것으로 나타났다(Fig. 3). 유전적 거리

를 이용한 개체군간의 neighbor-joining 수지도를 작성한

결과 강원도의 다섯 개체군(GWT, GWY, GWS, GWB,

GWG)과 경상북도 상운산 개체군(GBS)이 하나로 유집되

었으며, 경기도 칠현산(GGC), 충청북도 속리산(CBS), 전

라북도 지리산(JBJ)의 개체군들과 경상북도 문경 개체군

(GBM)이 하나로 유집되었다. 또 전라남도 완도의 상황봉

Fig. 2. Correlation between genetic diversity and latitude of Sasa borealis populations. A, Scatter diagram of percentage of polymorphic loci

(PPL) against latitude; B, Scatter diagram of Nei’s unbiased expected heterozygosity (h) against latitude; C, Scatter diagram of Shannon index

(I) against latitude.

Fig. 3. Scatterplot and correlation between genetic distances

(pairwise Φst) and geographical distances based on amplified

fragment length polymorphism (AFLP) markers of Sasa borealis

populations (r = 0.378, P = 0.006).

Fig. 4. Neighbor-joining dendrogram of Sasa borealis populations

based on genetic distance (pairwise Φst) using amplified fragment

length polymorphism (AFLP) markers. Abbreviations are same as

in Table 1.
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개체군(JNS)은 해남의 두륜산 개체군(JND)과 유집이 되

었다(Fig. 4).

고 찰

유전다양성

생물들의 유전적 다양성은 지리적인 분포, 개체군의 유

전적 구조와 상관관계를 보이는 것으로 잘 알려져 있다

(Fisher, 1960). 즉, 분포 범위가 좁거나, 천이의 초기-중기

단계 그리고 유전적 부동의 결과는 낮은 유전적 다양성을

초래하며, 분포 범위가 광범위 할 경우, 천이의 후기단계

그리고 유전적 부동이 적을 때 높은 유전적 다양성을 나타

낸다(Loveless and Hamrick, 1984). 조릿대 개체군에서 관찰

된 유전다양성의 평균(PPL = 37.2%; h = 0.143)은 대나무아

과의 근연속인 해장죽속(Arundinaria)과 비교할 경우

높은 것으로 나타났다. 즉, 북미의 온대지역에 분포하

는 Aundinaria gigantea (h = 0.055)나 A. appalachiana (h =

0.052), 그리고, A. tecta (h = 0.054)보다 높은 것으로 나타났

다(Triplett et al., 2010). 조릿대는 같은 속에서 국내에 가장

광범위하게 분포하고 있으며, 개체군이 크고, 유전적 부

동 효과가 거의 없기 때문에 상대적으로 높은 유전 다양

성을 유지하고 있는 것으로 생각된다.

조릿대 개체군들의 유전다양성은 분포 지역에 따라 비

교적 넓은 범위의 변이를 나타낸다(PPL = 8.2% - 80.3%;

h = 0.032 - 0.269). 개체군간에서 낮은 유전다양성 값을 보

이는 근연속의 Arundinaria gigantea (h = 0.055), A. appala-

chiana (h = 0.052), A. tecta (h = 0.054) 와 비교하면 경기도

칠현산(GGC)은 보다 낮은 값(h = 0.032)을 가진다(Triplett

et al., 2010; Table 3). 경기도 지역의 개체군(GGC)과 강원

도 지역의 개체군들(GWT, GWY, GWS, GWB, GWG)이 평

균(h = 0.143)보다 낮은 유전다양성을 보여주고 있는 것은

조사된 조릿대 개체군 중에서 가장 북쪽에 분포하고 있는

개체군들의 창시자효과로 상대적으로 천이의 초기단계

에 있는 것으로 추정된다(Loveless and Hamrick, 1984;

Nakajima et al., 1991). 반면 조릿대의 평균 유전다양성 보

다 높은 유전다양성을 갖는 전라도(JND, JNS, JBJ)와 경상

도(GBS, GBM)의 조릿대 개체군은 상대적으로 천이의 후

기단계로 생각할 수 있다(Loveless and Hamrick, 1984).

유전적 분화 및 유연관계

개체군 간 유전적 분화는 개체군의 생활사와 교배방법

등에 영향을 받는다(Loveless and Hamrick, 1984). 일년생

식물 종(G
ST

= 0.430)은 다년생 식물 종(G
ST

= 0.077~0.262)

보다 높은 유전적 분화도를 보인다. 자가수분을 선호하는

식물 종(G
ST

= 0.523)은 타가수분을 선호하는 식물 종

(G
ST

= 0.118)보다 높은 유전적 분화도를 보이며 자가수분

과 타가수분을 함께하는 식물 종(G
ST

= 0.243)은 중간 값을

갖는다(Loveless and Hamrick, 1984). 조릿대 개체군 간 유

전적 분화도(G
ST

= 0.324, θ B = 0.395)는 다년생 식물 종 보다

높은 유전적 분화도 값을 가지며, 자가수분과 타가수분을

함께하는 식물 종과 유사한 값을 갖는다. AMOVA분석에

의한 개체군 내 개체간의 변이는 52.3%로 보였으며,

47.7%는 개체군 간의 차이로 나타났다(Table 5). 조릿대의

개체군간의 유전적 분화가 높은 이유는 개체군간의 유전

자 이동이 적기 때문으로 해석할 수 있다. 이번 연구에서

분석된 조릿대 개체군간의 유전자 흐름(N
e
m = 0.671)은 낮

은 값으로 이러한 해석을 지지해준다. Neighbor-joining 방

법에 의한 개체군간의 유전적 유연관계를 분석한 결과 강

원도의 다섯 개체군(GWT, GWY, GWS, GWB, GWG)과 경

상북도 상운산 개체군(GBS)이 하나로 유집되었으며, 경

기도 개체군(GGC), 충청북도 개체군(CBS), 지리산 개체군

(JBJ)과 경상북도 문경 개체군(GBM)이 하나의 그룹을 형

성하였다. 그리고 전라남도 상황봉 개체군(JNS)과 두륜산

개체군(JND)이 함께 유집되었다(Fig. 4). 상황봉과 두륜산

을 제외한 다른 개체군들의 지리적 위치는 남-북으로 길게

분포되어 있으며(Fig. 1), 그룹 내에서의 유전적 유연관계

가 상대적으로 가깝다(Fig. 4). 이번에 조사된 조릿대 개체

군들 중에서 지리적으로 가깝지만 유전적으로는 거리가

먼 개체군들이 존재한다. 개체군의 지리적 분포와 유전적

유연관계를 나타내는 Mantel test 결과, 다소 낮은 상관관계

(r = 378, P = 0.006)를 보이는 것은 이러한 개체군들의 유전

적 특성과 거리와의 관계에 기인하는 것으로 보인다.

조릿대의 분포와 식물지리학적 이동 양상

유전다양성이 기원에서 멀어질수록 감소한다는 것은

잘 알려져 있다(Hamrick et al., 1992). 본 연구에서 조릿대

개체군의 유전다양성은 위도가 증가함에 따라 감소하며,

Table 4. Genetic differentiation (θ B) calculated with three

different models by using the Bayesian approach.

Model f θ B DIC

Full 0.093 0.395 2849.39

f = 0 0 0.384 2859.29

Free 0.501 0.426 2882.21

f, inbreeding index within populations; θ B, genetic differentiation;

DIC, deviance information criterion

Table 5. Summary of the analysis of molecular variance

(AMOVA) within/among 12 populations based on amplified

fragment length polymorphism (AFLP) markers.

Source of variation Df
Variance component 

(%)
P

Among populations 11 11.01(47.73) <0.001

Within populations 71 12.06(52.27) <0.001

Total 67 23.07(100)

F
ST

0.477
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이에 따른 유의한 상관관계(PPL, r = 0.731, P = 0.007; h,

r = 0.719, P = 0.009; I, r = 0.743, P = 0.006)를 보여준다(Fig.

2). 이런 결과는 남방계 식물인 조릿대가 낮은 위도에서부

터 높은 위도로 분포가 확장되어 지고 있다고 해석할 수

있다. 전라도와 경상도 개체군들은 평균보다 높은 유전다

양성 값을 보여 주고 있고, 이에 비하여 북쪽에 있는 경기

도와 강원도 개체군들은 상대적으로 낮은 유전다양성 값

을 가지고 있는 것으로 나타났다(Table 3). 앞으로 전세계

적인 기후변화에 의하여 조릿대의 분포가 북쪽으로 보다

확장될 경우에 현재 낮은 다양성을 갖는 중부지방 개체군

들의 유전다양성은 북쪽에 위치한 개체군들 보다 상대적

으로 높아지게 될 것이라고 예측할 수 있다. 

국내의 식물구계 구분은 주로 식물의 분포와 기후대의

양상에 따라 결정되는 것으로 보고되었다(Yim and Kira,

1977; Lee and Yim, 1978). 본 연구 결과 개체군의 AFLP 분

석을 통한 유전다양성의 위도에 따른 분석은 기후변화에

따른 식물들의 분포지 변화 예측과 주요 식물들의 보전

전략을 세우는 데 주요한 정보를 제공할 수 있을 것으로

생각된다. 이와 함께 중국, 일본, 대만 등지에 분포하는 근

연종과 근연속을 포함한 계통분석과 haplotype 분석을 추

가하게 된다면 조릿대속 전체의 동아시아적 식물지리학

적 역사를 가늠할 수 있을 것이다.
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