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요 약: 한 지역의 특수한 환경에 오랫동안 반복적으로 노출된 집단의 개체가 지닌 지역적응성(local adaptation)은 육

종이나 유전자원보존, 진화생물학적 측면에서 가치가 높으며, 북방한계지의 집단은 이러한 적응 유전형질이 발현될

가능성이 높은 곳 중 하나이다. 호랑가시나무의 북방한계지인 전라북도 변산반도의 부안 도청리 호랑가시나무 군락

(천연기념물 제122호)은 성목 744본과 치수 211본(이하 군락)으로 구성되며, 인접지에 후계목 유도를 위해 85본(이하

식재림I) 및 27본(이하 식재림II)이 식재되어 있다. 총 85개체의 엽시료를 채취하여 유전변이 분석을 실시하였는데

AFLP primer 4조합에서 얻은 143개 증폭산물중 다형성 유전자좌는 52개(36%)였다. 85개체는 13개 유전자형으로 나

뉘었는데, 군락의 성목과 치수 52개체는 모두 동일한 유전자형을 갖고 있으며, 식재림I과 식재림II는 각각 7개와 5개

의 유전자형을 보유했다. 군락과 식재림(I과 II)간 또는 두 식재림간 공통된 유전자형은 관찰할 수 없었으며, 군락과

식재림I, 식재림II에서 해당 그룹에서만 고유하게 관찰되는 유전자좌는 각각 2개, 6개, 4개로 나타나서 이들의 유전

적 기원에 상당한 차이가 있을 것으로 생각된다. 두 식재림은 수령이 다를 뿐 아니라 유전적 구성의 차이도 뚜렷해

서 서로 다른 경로를 거쳐 조성된 것으로 추정된다. 도청리 군락에서 유전적으로 동일한 수그루만 관찰됐다는 사실

과 삽목은 물론 취목에 의한 영양번식도 용이한 점을 고려하면, 군락은 암나무의 선별적 굴취에 따른 결과가 아니

라 수나무의 근맹아 발생에 의해 이루어진 클론개체(genet)일 가능성이 크다.

Abstract: Individuals in the population under a particular environmental condition influencing recurrently for a

long time could locally adapted and local adaptation is of a fundamental importance in a breeding program,

conservation activities of genetic resources or evolutionary biology. Plants at northern range limits have higher

probability of expressing an adaptative genetic trait. The natural community at the northern range limit of Ilex

cornuta (Chinese holly) in Buan, Jeollanam-do in Korea was composed of adults of 744 and seedlings of 211

(hereafter Community) and is designated as the Korean Natural Monument (No. 122) by the law. At two adjacent

areas to Community, 85 (hereafter Plantation I) and 27 hollies (hereafter Plantation II) were planted respectively

for preparations of the next generation. Eighty-five trees were sampled for genetic analysis in the three groups.

Fifty-two (36%) of the total 143 amplicons were polymorphic from four AFLP primer combinations. A total of

thirteen genotypes was identified and just one genotype was for 52 trees of Community. Seven and five genotypes

were shown for Plantation I and II, respectively. There was no identical genotype between Community and

Plantation (I or II) or between two plantation groups. Number of private loci was 2 for Community, 6 for

Plantation I and 4 for Plantation II. We presumed their genetic backgrounds were quite different with one another

and the plantation groups were made independently because they were different not only the genetic compositions

but also their ages. Considering the genetic monomorphism by AFLP markers, observations of only male trees and

asexual propagation as layerage or cuttage, the hollies in Community might be a genet by root suckering from a

single male tree, not the results of selective removal of female trees for ornamental use in the past. 
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서 론

한 지역의 특수한 환경에 오랫동안 반복적으로 노출된

집단의 개체는 다른 지역에 서식하는 동일종 개체보다 해

당 환경에서 더 잘 살아갈 수 있다. 이러한 ‘지역적응성

(local adaptation)’은 육종이나 유전자원보존, 진화생물학

적 측면에서 가치가 높지만 해당 지역의 가혹한 환경조건

이 발생하기 전에는 확인하기 어렵기 때문에 중요성이 간

과될 수 있다(Leimu and Fischer, 2008). 주 분포지에서

벗어난 주변 집단(peripheral population; Lepping and

White, 2006)이나 풍혈(wind whole)과 같은 특이한 국소

환경에 자리잡은 집단(Kong et al., 2011) 등이 이에 해당

되는데, 특히 식물의 북방한계지는 지리적 위치(위도)로

규정되는 자생지로서 흔히 고립된 집단으로 존재하며 생

육기온 조건에 관계된 유전형질이 발현될 가능성이 높다

(Eckert et al., 2008).

호랑가시나무(Ilex cornuta Lindl.; Chinese holly)는 전

라북도 고창군, 전라남도 완도군과 해남군, 제주도 북제주

군에 소규모 군락으로 자생하며, 중국 남부 및 동북부에

도 분포한다(Lee, 1983). 호랑가시나무는 감탕나무과 감탕

나무속에 속하는 수고 5 m의 상록활엽소교목(常綠闊葉

小喬木)으로 해발 100 m 이내 저지대에서 자란다. 주로

암수딴그루 또는 드물게 잡성화이며, 흰색 꽃이 4-5월에

개화하고, 풍매 혹은 충매에 의해 수정된 종자는 10월경

성숙한다. 외국에서 호랑가시나무는 조경수로 각광받고

있으며(Knight et al., 1993; Koh et al., 2005), 기능성

음료(Wu et al., 2008)로 음용되거나 한의학에서 약용 처

방(Hong, 2003)되고 있지만, 우리나라 자생지에서는 잎

의 각점에 난 가시로 인하여 해로운 수목으로 취급되거

나 이용성이 떨어져서 제거되었으며(Yim, 1979; Lee,

1983), 관광객에 인한 자생지 훼손(Park et al., 2000)이나

불량한 생육환경으로 인한 개체군 쇠퇴(Kwon et al.,

2011)가 우려되고 있어서 유전자원 보존이 필요하다. 특

히, 천연기념물 제122호로 지정된 전라북도 변산반도의

‘부안 도청리 호랑가시나무 군락’은 호랑가시나무의 북방

한계지로 식물분포학상 가치가 있는데 생육상황이나 분

포에 대한 연구(Park et al., 2000)는 수행되었으나 유전다

양성이나 유전구조에 대한 연구는 미흡하다(Son et al.,

2007). 

Amplified fragment length polymorphism(AFLP) 표지

자는 유전정보가 부족한 종(non-model species)의 분석에

쉽게 적용할 수 있는 우성표지자로써 정확한 이형접합도

를 추정하는데 한계가 있고, 순도 높은 template DNA와

염기서열분석기(sequencer)를 사용해야 하는 등 기술 요구

도가 비교적 높다(Mba and Tohme, 2005). 그러나 동일한

arbitrary marker인 RAPD나 ISSR에 비하여 재현성이 우

수하고 많은 수의 다형성 표지자를 확보할 수 있어서 집

단의 유전분화나 클론 번식체계(clonality) 같은 유전구조

의 분석뿐 아니라 종과 품종의 식별, 계통유전학 연구 등

에 광범위하게 사용되고 있다(Meudt and Clarke, 2007;

Bensch and Akesson, 2005).

본 연구는 AFLP 표지자를 이용하여 북방한계지에 자

라는 도청리 호랑가시나무 군락에 대한 유전구조를 구명

하고, 이 군락의 호랑가시나무에 대한 유전자원보존 방안

을 모색하고자 수행하였다. 

재료 및 방법

1. 조사지 현황 및 시료 채취

본 연구의 조사지는 전라북도 부안군 변산면 도청리 산

16번지 소재이며(위도 35° 35' 07.6" 및 경도 126° 30'

32.0"), 천연기념물 제122호로 지정된 호랑가시나무 군락

(이하 ‘군락’)은 분포면적 480 m2에 성목 744본(근원경

≥2 cm)과 치수 211본이 자라는 것으로 추정되었다(Park et

al., 2000). 이 군락에 인접하여 후계목 유도를 위해 1998

년 이후 식재된 호랑가시나무 200본중 현재 북서 및 정북

방면에 각각 487 m2의 85본(이하 식재림I) 및 36 m2의 27

본(이하 식재림II)이 잔존하고 있으며, 군락을 포함하여 전

지역이 보호 목책으로 격리되어 있다. 2012년 3월 임의로

선정된 군락의 성목 30개체와 치수 22개체, 그리고 식재

림I 22개체 및 식재림II 11개체에서 엽 시료를 채취하였다

. 시료 개체의 평균 수고와 근원경은 각각 군락의 성목 5.0

m, 13.0 cm, 식재림I 2.6 m, 9.5 cm, 식재림II 0.9 m, 4.9

cm였으며, 식재림II에서만 8개체에 종자가 달려있는 것을

확인하였다. 

2. AFLP 표지자 분석

호랑가시나무 엽 시료에서 DNeasy Plant Mini Kit

(Qiagen, Venlo, Netherlands)를 이용하여 total genomic

DNA를 추출하였다. AFLP 표지자 분석은 Vos et al.

(1995) 방법을 형광 발색시약의 사용을 위해 일부 변형하

였다. genomic DNA 0.5 µg에 10 unit의 EcoRI 및 MseI

제한효소(NEW ENGLAND BioLabs, Ipswich, MA,

USA)가 처리된 25 µL 반응액을 37oC에서 2 시간 정치하

였다. 5 µL의 반응액을 5 pmole의 EcoRI adaptor, 50

pmole의 MseI adaptor (Applied Biosystems, Foster, CA,

USA)와 100 units의 T4 DNA ligase (NEW ENGLAND

BioLabs, Ipswich, MA, USA)가 포함된 15 µL의 ligation

용액에 넣고, 37oC에서 3 시간 정치한 후에 증류수로 10배

희석하였다. 1차 PCR 증폭(preselective amplification)을 위

하여 희석된 3 µL의 ligation 용액과 각 1 pmol의 MseI+C

및 EcoRI+A preselective primers (Applied Biosystems,
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Foster, CA, USA), 각각 0.2 mM의 dNTPs, 2 mM MgCl
2

과 2 unit의 Taq DNA polymerase (RBC Bioscience Corp.,

Chung Ho, Taiwan)을 혼합하여 10 µL의 PCR 반응용액

을 조제했다. PCR 실행 조건은 각 증폭단계에서 ramp

time을 1초씩 증가시키면서 94oC 15초, 60oC 1분, 72oC 1

분간씩 29회를 반복하고, 72oC에서 2분간 최종 증폭시켰

다. 1차 증폭용액을 증류수로 10배 희석하여 2차 증폭

(selective amplification)에 사용하였다. 3 µL 희석액과 형

광 표지된 2.5 pmol의 MseI-primer 및 0.5 pmol의 EcoRI-

primer (Applied Biosystems, Foster, CA, USA) 조합, 각

각 0.2 mM dNTPs, 2 mM MgCl
2
, 1 unit의 Taq DNA

polymerase (RBC Bioscience Corp., Chung Ho, Taiwan)

를 혼합하여 11 µL의 2차 PCR 반응용액을 조제했는데,

selective-primer 조합은 7개를 사용하였다(Table 1). 2차

PCR 실행은 2가지 증폭조건을 이어서 수행하였다. 우선

각 증폭단계에서 ramp time은 1초씩 증가, extension 온도

는 0.7oC 씩 감소시키면서 94oC 10초, 65oC 30초, 72oC 1

분간씩 12회를 반복하고, 72oC에서 2분간 최종 증폭시켰

다. 다시 ramp time은 1초씩 증가시키면서 94oC 10초,

56oC 30초, 72oC 1분간씩 25회를 반복하고, 72oC에서 2분

간 최종 증폭시켰다. 최종 증폭용액 3 µL을 9.7 µL의

deionized formamide, 0.3 µL의 GeneScan 500 ROX dye

size standard와 섞어서 95oC에서 5분간 열변성(denaturation)

하고, 얼음에 10분간 정치한 후 4oC에 보관하였다. ABI

3130xl Genetic Analyzer (Applied Biosystems, Foster,

CA, USA)를 이용하여 전기영동을 수행하고, GeneMapper

version 4.0 (Applied Biosystems, Foster, CA, USA) 프

로그램에서 증폭산물을 수확하였다.

AFLP 유전자좌 결정은 오류율을 최소화하기 위하여 형

광반응도(peak height threshold)를 높게 잡아서(rfu≥100;

relative fluorescence unit) 전체 개체들에서 균일한 중복

양상을 보이는 증폭산물을 선정하고(Whitlock et al.,

2008), 일정한 크기의 증폭산물(100-350 bp)을 수확하여

작은 증폭산물에서 나타나는 임의 변동과 큰 증폭산물에

서의 homoplasy 기회를 줄이고자 하였다(Vekemans et al.,

2002). 

3. 통계분석

유전통계량 추정은 GeneAlEx 6.41 프로그램(Peakall

and Smouse, 2006)을 이용하였다. 클론형성능(clonality) 구

명을 위하여 식별가능한 유전자형 비율(proportion of

distingishable genets; PD)은 genet의 수(G)를 관찰시료 수

(N)로 나누어 추정하고(Ellstrand and Roose, 1987), 클론

의 유전자형 다양도(clonal diversity; D)는 변형된 Simpson

의 다양성 지수(Pielou, 1969)를 이용하고, 유전자형 균등

도(genotype evenness; E)는 Fager(1972)의 방법을 사용하

였다.

결과 및 고찰

1. 군락의 유전구조 및 유전다양성 

호랑가시나무 85개체에 대하여 AFLP primer 4조합에서

143개 증폭산물을 수확하였으며, 이중 52개(36%)는 다형

성(polymorphic band)을 나타냈다(Table 1). primer 조합

당 유전자좌수는 35.8개(SD=11.8)에서 그룹당 20-29개의

증폭산물을 확인하여 Whitlock et al.(2008)가 오류율 감소

를 위해 primer 조합당 50-70개 유전자좌(20-30개 다형성)

만 유용하게 수확하자는 제안과 크게 차이가 없었다. 한

편, I. argentina 등 감탕나무속 7수종에 대하여 4개

primer 조합에서 수종별로 평균 126.4개(SD=42.7) 증폭산

물이 수확되고, 이중 다형성 증폭산물은 76.1개(SD=27.4)

로 60.2%였으며(Gottlieb et al., 2005), I. glabra 집단에

서 8조합, 229개 증폭산물을 수확했는데 이중 87%가 다

형성을 나타냈다(Sun et al., 2010). I. aquifolium 집단에서

는 3조합, 493개 증폭산물을 수확했으나(Skou et al.,

2012) 유전자좌 선정기준이나 다형성 비율은 보고하지 않

았다. 이러한 감탕나무속의 사례에 비하여 본 연구의 호

랑가시나무 분석결과는 AFLP primer 조합당 증폭산물의

수는 비슷하였으나, 다형성 유전자좌 비율은 낮게 나타났다.

호랑가시나무 85개체는 13개 유전자형으로 나뉘었는데,

군락의 성목과 치수 52개체는 모두 동일한 유전자형을 갖

고 있으며, 식재림I과 식재림II는 각각 7개와 5개의 유전

자형을 보유했다(Table 2). 군락과 식재림(I과 II)간 또는

두 식재림간 공통된 유전자형은 관찰할 수 없었으며, 군

락과 식재림I, 식재림II에서 해당 그룹에서만 고유하게 관

찰되는 유전자좌는 각각 2개, 6개, 4개로 나타나서 이들의

유전적 기원에 상당한 차이가 있을 것으로 생각된다(Figure

1). 군락과 식재림I, 식재림II의 유전적 거리(Nei’s unbiased

genetic distance)는 각각 0.459와 0.691로 식재림(I과 II)간

의 0.320보다 컸으며, 군락의 유전자형과 식재림의 12개

유전자형에 대한 유전적 거리 평균은 0.696 (SD=0.144)으

로 식재림의 유전자형간 평균 0.621 (SD=0.248)보다 크게

나타났다. 한편 Son et al.(2007)은 도청리 호랑가시나무

Table 1. Number of AFLP amplicons per primer combination

for Ilex cornuta.

Primer 
combination

Number of 
polymorphic 

bands

Number of 
monomorphic 

bands
Total

E-AAC+M-CTA 19 22 41

E-ACA+M-CTC 9 28 37

E-ACA+M-CTT 18 28 46

E-ACG+M-CTT 6 13 19

Total 52 91 143
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집단에서 채취한 6개체에서 2가지 유전자형의 internal

transcribed spacer(ITS) 영역내 SNP(single nucleotide

polymorphism) 변이를 보고했는데, 정확한 시료의 위치정

보가 없어서 본 연구의 군락 혹은 식재림(I과 II)에서 얻은

유전정보와 비교할 수는 없었다.

식재림II는 표본에서 구분할 수 있는 genet의 비율

(PD=0.455)이 식재림I(PD=0.318)보다 높았지만, PD는 임

분 밀도와 표본추출 간격에 따라 차이가 날 수 있다

(Douhovnikoff and Dodd, 2003). 식재림II(D=0.618)보다

는 식재림I에 더 많은 genet이 존재(D=0.792)할 뿐 아니라

각 유전자형마다 비교적 고르게 영양분체(營養分體; ramet)

가 분포(E=0.747)하였으며, 식재림II(E=0.000)는 소수의

유전자형에 영양분체가 집중되어 있었다. 식재된 식재림

(I과 II)에 존재하는 동일한 유전자형을 지닌 개체들(또는

클론; putative clone)은 호랑가시나무의 보급이 실생묘 생

산보다는 녹지삽(綠枝揷; soft wood cutting)을 통하여 주

로 이루어지기 때문으로 사료되며(Hong, 2003; Knight et

al., 1993), 두 식재림은 수령을 대변하는 근원경(Lee,

1983)의 평균(식재림I=9.5 cm 및 식재림II=4.9 cm)이 다를

뿐 아니라 유전적 구성의 차이(Figure 2)도 뚜렷해서 서로

다른 경로를 거쳐 조성된 것으로 추정된다.

AFLP 표지자 분석에서 도청리 호랑가시나무 군락은 성

목 및 치수의 시료 55개체가 동일한 유전자형을 갖는 클

론(putative clone)으로 나타났다. 호랑가시나무는 선명한

붉은 색 열매가 결실 3년차까지도 부착되어있기에 암수

식별이 용이하고(Yim, 1979), 호랑가시나무 자연림은 성

비가 1:1(Lee, 1983) 혹은 1:2(Yim, 1979)로 암그루가 일

정 비율을 차지하며, 자연림에서는 암수 그루가 뒤섞여 존

재하는 공간분포 양상을 나타낸다(Cavigelli et al., 1986;

Richards, 1988). 그러나 도청리 군락은 744개 성목중 개

화가 확인된 534개체(71.8%)가 모두 수그루였으며(Park

et al., 2000), 본 연구에서도 열매가 달려있는 개체를 확인

할 수 없었다. 따라서 도청리 군락에서 유전적으로 동일

한 수그루만 관찰됐다는 사실과 호랑가시나무가 삽목은

물론 취목에 의한 영양번식도 용이한 점(Yim, 1979)을 고

려하면, 도청리 군락은 암나무의 선별적 굴취(Park et al.,

2000)가 아니라 수나무의 근맹아 발생에 의한 클론개체

(genet)일 가능성이 크다(e.g. Torimaru et al., 2003). 한편,

Koh et al.(2005)은 도청리 군락에서 다양한 엽형 변이가

있다고 했지만, 호랑가시나무는 개체의 성숙에 따라서 엽

Table 2. Number of individuals in the study site, number of sampled trees and clonal diversity index for Ilex cornuta.

Group
Community 

Plantation I Plantation II Total
Adult Seedling

Number of individual trees 744 211 85 27 1067

Number of samples (N)  30  22 22 11  85

Number of genotypes (G) 1  7  5  13

Proportion of distinguishable genets (PD) 0.018 0.318 0.455 0.148

Clonal diversity (D) 0.000 0.792 0.618 0.618

Genotypic evenness (E) - 0.747 0.000 0.535

Figure 1. Genetic diversity index of the community combing
adults and seedlings (Community), and the planted tree

groups (Plantation I and II) for Ilex cornuta (▩ number of
bands, ▒ number of different bands with a frequency of 5%

and over. ▨ number of bands unique to a single group,
average of the expected heterozygosity with a standard

error bar).

Figure 2. Scatter plot from principal component analysis

(PCA) with genetic distance matrix for Ilex cornuta. The

axes of principal component (PC) 1 and 2 explain the genetic
variation of 48.7% and 22.8% respectively. The symbols are

the adults (◆) and the seedlings (□) of Community, and the
trees of Plantation I (△) and II (○), respectively. Some
individuals are duplicated at the same spots.
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형 지수가 변하고(Yim, 1979) 거치는 퇴화하거나(FRI,

1988) 생육상황에 따라 변화되기 때문에(Obeso, 1997) 엽

형 변이만으로 유전적으로 다른 개체가 있다고 판단할 수

는 없다. 

2. 도청리 호랑가시나무의 유전자원 보존

도청리 호랑가시나무 군락은 북방한계지라는 학문적 중

요성뿐 아니라 천연기념물이라는 문화적 상징성도 유지

시켜야 한다(Na et al., 2010) 즉, 개체 수준의 고유 유전자

형을 보존하는 것뿐 아니라 현 위치에 군락을 지속시킬

수 있도록 관리할 필요가 있다. 그러나 현재 도청리 호랑

가시나무 군락은 유전적 단형성을 나타내고 있기 때문에

유전다양성을 확보해야 장기적인 안정성을 확보할 수 있

다. 유전다양성의 유지는 기후변화 등 미래 환경변화에 종

이 적응할 수 있는 기본 조건이며(Bellard et al., 2012), 유

전다양성의 손실은 산림의 지속가능성을 심각히 훼손하

게 되며 희귀수종의 경우에는 멸종까지 우려되기 때문이

다(Geburek and Konrad, 2008).

본 연구에서 도청리 호랑가시나무 군락은 수그루로 이

루어진 단일클론으로서 식재림I 및 식재림II의 구성원들

은 변산반도 외부에서 유입된 개체로 파악된다. 1945년까

지 도청리 호랑가시나무 군락이 울창했다는 보고(Lee,

1983)에 근거하여 암그루의 존재를 가정(Park et al., 2000)

할 수는 있지만, 도청리 군락을 제외하고 변산반도에 현

존하는 호랑가시나무는 식재목과 그에 기인한 자식으로

확인되었거나(Oh et al., 2011) 최근 조경용으로 판매·보

급된 개체들이므로, 식재림(I과 II)의 모수로 추정할 수 있

는 ‘자연집단’은 변산반도에 없는 것으로 판단된다. 따라

서 도청리 호랑가시나무 군락의 유전자원보존을 위해서

는 현지 군락의 보호뿐 아니라 삽목 증식을 통한 현지외

보존이 필요하며, 무성번식을 통하여 다양한 지역에 분산

하여 보존하면 도벌이나 재해에 의한 유전자원의 소실 위

험을 줄일 수 있을 것이다. 또한 현재 15~20년생 내외로

추정되는 식재림(I과 II) 개체중 개화시기에 성별이 확인

된 암그루만을 잔존시켜서 군락내 호랑가시나무를 화분

수로 이용한 종자 생산을 유도하고, 생산된 종자를 이용

하여 후계림을 조성한다면 도청리 호랑가시나무가 지닌

적응형질을 유지시킬 뿐 아니라 미래 환경변화에 대응할

수 있는 유전다양성도 확보할 수 있을 것이다. 

결 론
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호 전라북도 변산반도의 부안 도청리 호랑가시나무 군락을

이루는 성목 744본과 치수 211본(이하 군락), 후계목 유도

를 위해 식재된 85본(이하 ‘식재림I’) 및 27본(이하 식재

림II)중에서 총 85개체의 엽시료를 채취하여 유전변이를

분석하였다. AFLP primer 4조합에서 143개 증폭산물을

수확하였으며, 다형성 유전자좌는 52개(36%)였다.

호랑가시나무 85개체는 13개 유전자형으로 나뉘었는데,

군락의 성목과 치수 52개체는 모두 동일한 유전자형을 갖

고 있으며, 식재림I과 식재림II는 각각 7개와 5개의 유전

자형을 보유했다. 군락과 식재림(I과 II)간 또는 두 식재림

간 공통된 유전자형은 관찰할 수 없었으며, 군락과 식재

림I, 식재림II에서 해당 그룹에서만 고유하게 관찰되는 유

전자좌는 각각 2개, 6개, 4개로 나타나서 이들의 유전적

기원에 상당한 차이가 있을 것으로 생각된다. 두 식재림

은 수령이 다를 뿐 아니라 유전적 구성의 차이도 뚜렷해

서 서로 다른 경로를 거쳐 조성된 것으로 추정된다.

도청리 군락에서 유전적으로 동일한 수그루만 관찰됐

다는 사실과 호랑가시나무가 삽목은 물론 취목에 의한 영

양번식도 용이한 점을 고려하면, 군락은 암나무의 선별적

굴취 결과가 아니라 수나무의 근맹아 발생에 의해 이루어

진 클론개체(genet)일 가능성이 크다.

도청리 군락의 유전자원보존을 위해서는 현지 군락의

보호뿐 아니라 삽목 증식을 통한 다수의 무성번식 개체를

다양한 지역에 현지외 보존하여 유전자원 소실 위험을 줄

일 수 있도록 한다. 또한 식재림(I과 II) 개체중 암그루만

을 잔존시켜서 군락내 호랑가시나무를 화분수로 이용한

종자 생산을 유도하여 후계림을 조성한다면 적응형질의

유지뿐 아니라 유전다양성도 확보할 수 있을 것이다. 
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