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요 약: 국내 당단풍나무 집단의 유전다양성, 유전분화 및 유연관계를 알아보기 위해 AFLP 분석을 실시하였다. 14
개 당단풍나무 집단에 대한 7개 AFLP 프라이머 조합을 적용한 결과 유효대립유전자 수(Ae)가 1.4개, 다형적 유전자
좌 비율(%P)이 82.2%, Shannon의 다양성 지수(I)가 0.358, 이형접합도 기대치(He)가 0.231이었고, 베이즈 방법으로 추
론한 이형접합도 기대치(Hj)는 0.253으로 나타났다. 당단풍나무의 유전다양성은 단풍나무속 수종들과 비교했을 때 중
간수준이었고, 생활사나 생태적 특성이 유사한 수종들에 비해 낮았다. 베이즈 방법으로 추정된 평균 FIS값은 0.712로
나타나 자가수분이나 근연관계 개체 간 교배에 의한 동형접합체 증가가 유전다양성에 영향을 준 것으로 생각된다.
AMOVA로 추정한 당단풍나무의 유전분화율(ΦST)은 0.107이었고, 베이즈 방법으로 추정한 유전분화율(θII)은 0.110이
었다. 당단풍나무는 생활사나 생태적 특성이 유사한 종들에 비해 유전분화가 적게 이루어진 것으로 나타났다. 유연
관계 분석에서 울릉도 집단은 내륙의 집단들과 유전적으로 가장 상이한 집단으로 나타났다. 울릉도 집단은 유전다
양성이 가장 낮은 집단으로서, 내륙의 집단 일부가 이주하면서 생긴 창시자 효과와 유전적 부동에 의해 유전다양성
감소가 이루어졌고 내륙과의 지리적 격리로 인해 유전자 교류가 감소했기 때문으로 추정된다. 

Abstract: Fourteen Acer pseudosieboldianum populations in South Korea were used to estimate genetic diversity,

genetic differentiation and genetic relationships using seven AFLP primer combinations. The average of effective alleles

(A
e
), the proportion of polymorphic loci (%P) and Shannon’s diversity index (I) was 1.4, 82.2% and 0.358,

respectively. The expected heterozygosity (H
e
) under Hardy-Weinberg equilibrium was 0.231 and the expected

heterozygosity (Hj) from Bayesian inference was 0.253. The level of genetic diversity was moderate compared to those

of Genus Acer and lower than those of other species having similar ecological niche and life history. The inbreeding

coefficient within populations (F
IS
) from Bayesian method was 0.712 and it could be influenced by selfing or biparental

inbreeding to induce homozygote excess. The level of genetic differentiation was
 
0.107 from AMOVA (Φ

ST
) and 0.110

from Bayesian method (θII). The genetic differentiation was lower than those of other species having similar ecological

niche and life history. Ulleungdo population had the lowest level of genetic diversity and was genetically the most

distinct population from others in the study. We consider that founder effect and genetic drift might be occurred to

reduce genetic diversity and then the geographical isolation might interrupt gene flow to aggravate it. 
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서 론

기후변화에 따른 기온상승은 식물의 개엽, 개화, 단풍시

기의 변화를 야기하고 이로 인해 생장과 발달에 영향을

준다(Kim et al., 2011). 산림식물에 대한 집단유전학 연구

는 유전변이 정보를 통해 기후변화에 따른 종의 적응력

구명과 보존, 복원 및 관리 전략 수립을 위해 유용하게 사

용된다(Porth and El-Kassaby, 2014). 

당단풍나무(Acer pseudosieboldianum Kom.)는 분류학적

으로 단풍나무과(Aceraceae) 단풍나무속에 속하는 종으로

우리나라, 중국, 러시아 동부지역에 분포하는 북방계 온·

한대 수종이다(Chang, 1991). 2n=26의 핵형을 가지며 자

연림에서는 최대 8 m까지 자라는 아교목이나 관목형태로

자란다. 잎은 9개 또는 11개로 갈라진 형태이고 자웅동주
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로 꽃은 곤충에 의해 수분이 이루어지는 충매화이며 종자

는 날개를 가지고 있다. 당단풍나무를 포함한 단풍나무속

수종들에 대한 국내 연구는 형태분류(Park, 1984; Kim

and Park, 1996), 분자계통분류(Cho et al., 1996; Hwang

et al., 1996), 종자 활력 검정(Kim and Kim, 2011), 수액

성분 분석(Chung et al., 1995) 등이 수행되었다. 

울릉도에 자생하는 섬단풍나무(Acer takesimense Nakai)

는 당단풍나무와 매우 유사한데 잎의 열편 차이로 신종으

로 보고되었으나(Park et al., 1993), 종 식별 형질에 대한

해석에 따라 당단풍나무의 동종 이명으로 처리하기도 한

다(Chang, 1991). 별개의 종으로 보는 학자들은 당단풍나

무와 섬단풍나무를 가지고 cpDNA와 AFLP 마커를 이용

한 계통분류학 연구(Pfosser et al., 2002)와 microsatellite

마커를 이용한 집단유전학 연구(Takayama et al., 2013)를

수행하고, 울릉도의 섬단풍나무가 내륙의 당단풍나무의

종분화 산물이라고 주장하였다. 이러한 향상진화(anagenesis)

는 섬이나 군도에서 주로 나타나는 종분화인데, 내륙에서

이주한 집단들이 세대를 거듭하면서 돌연변이와 재조합

에 의해 독특한 유전변이가 형성되다가 형태적 변이가 발

생하는 현상이다(Stuessy et al., 2006).

Amplified fragment length polymorphism(AFLP)는 RFLP

와 PCR 기술이 결합된 분석법이다(Vos et al., 1995). 우성

마커로 관찰된 증폭산물(amplicon)의 유·무로 대립유전자

빈도를 간접 추정하기 때문에 유전모수 추정 시 통계적

편의가 발생하는 단점이 있으나(Lynch and Milligan,

1994), 유전체 정보 없이 다양한 생물종에 적용이 가능하

고, 많은 유전자좌의 정보를 확인할 수 있으며, RAPD보

다 실험 재현성이 뛰어나서(Jones et al., 1997) 집단유전학,

계통분류학, 유전자지도 작성 연구에 이용되어 왔다(Mueller

and Wolfenbarger, 1999; Bensch and Åkesson, 2005). 

본 연구는 AFLP 마커를 이용하여 국내 당단풍나무 집

단의 유전다양성, 유전분화 및 유연관계를 알아보기 위하

여 수행하였다.

재료 및 방법

1. 공시 재료

본 연구에서는 Chang(1991)의 견해에 따라서 울릉도 집

단을 포함한 14개 집단을 당단풍나무로 식별하고 유전분

석 대상으로 선정하였다(Figure 1). 집단내 개체목 간 50 m

이상 채취 간격을 두어 유전적으로 가까운 개체가 포함되

는 것을 최소화하였으며, 개체목의 위치는 GPS를 이용하

여 측정하였다. 집단당 평균 30개 개체목에서 엽시료를 채

취하였다. GeneAll Plant SV Mini Kit(GeneAll, Seoul,

South Korea)를 사용하여 제조사가 제공하는 매뉴얼에 따

라 genomic DNA를 추출하였다.

2. AFLP 분석

AFLP분석은 Vos et al.(1995)의 방법을 일부 변형하여

사용하였다. 25 µL 반응용액에 0.5 µg genomic DNA, 10

unit EcoRI(New England Biolabs, Ipswich, USA), 10 unit

MseI(New England Biolabs, Ipswich, USA)이 포함되도록

해서 제한효소 처리를 수행하였다(Table 1). 제한효소 처

리된 5 µL의 반응액과 5 pmol EcoRI adaptor(Applied

Biosystems, Foster City, USA), 50 pmol MseI adaptor

(Applied Biosystems, Foster City, USA), 100 unit T
4
 DNA

ligase(New England Biolabs, Ipswich, USA)가 포함된

15 µL의 반응용액을 섞어주어 ligation을 수행하였다. 

Preselective PCR을 위해 1/10로 희석한 ligation 반응용액

15µL에 reaction buffer(2mM MgCl
2
포함), 0.2 mM dNTP,

EcoRI+A와 MseI+C로 구성된 10 pmol AFLP® preselective

primer mix(Applied Biosystems, Foster City, USA), 2 unit

Taq DNA polymerase(RBC Bioscience, New Taipei,

Taiwan)가 포함된 35 µL의 반응용액을 넣어 수행하였다. 

Selective PCR을 위해 1/10로 희석한 preselective PCR

반응용액 3 µL에 reaction buffer(2 mM MgCl
2
), 0.2 mM

dNTP, 2.5 pmol MseI+ 3 nucleotide selective amplification

primer, 형광표지된 0.5 pmol EcoRI+ 3 nucleotide selective

amplification primer(Applied Biosystems, Foster City, USA),

1 unit Taq DNA polymerase(RBC Bioscience, New Taipei,

Taiwan)가 포함된 9 µL의 반응용액을 섞어 수행하였다. 

PCR 증폭산물 분획은 ABI Prism 3730xl Genetic

Analyzer(Applied Biosystems, Foster City, USA)를 이용

Figure 1. Distribution of fourteen Acer pseudosieboldianum

populations in South Korea for the population genetic study. 
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하여 전기영동하였다. PCR 증폭산물의 크기를 확인하기 위

해 GeneScanTM-500 ROX size standard(Applied Biosystems,

Foster City, USA)를 섞어 동시에 분획하였다. GeneMapper

v5.0(Applied Biosystems, Foster City, USA)을 이용하여

크기 100bp 이상 450bp 이하로 나타난 증폭산물(peak)만

수확하고, 증폭산물과 noise peak을 구분하기 위한 peak의

높이는 형광값(rfu) 100 이상으로 설정하였다. 그리고 증

폭산물의 유·무에 따라 ‘1’과 ‘0’으로 명명하였다.

3. 통계분석

집단별 평균 유효대립유전자 수(A
e
), 다형적 유전자좌

비율(%P), Shannon의 다양성지수(I), 이형접합도 기대치

(H
e
)를 구하였다. 그리고 집단 간 Nei의 유전적 거리값을

구하였고 PCA(Principal coordinates analysis) 분석을 수

행하였다. 집단간 유전변이량의 차이를 알아보기 위해

AMOVA(Analysis of molecular variance)를 수행하였고,

집단간 유전분화가 Isolation-by-distance에 부합하는지 검

증하기 위해 지리적 거리 값과 유전적 거리 값을 가지고

Mantel 분석을 GeneAlEx 6.41 프로그램(Peakall and

Smouse, 2006)으로 수행하였다.

AFLPsurv v1.0 프로그램(Vekemans, 2002)을 이용하여

베이즈 방법으로 대립유전자 빈도를 추정하고 이형접합

도 기대치(Hj)를 추정하였다. 베이즈 방법에 의한 근친교

배율( f )과 집단간 유전분화율(θII) 추정은 HICKORY v1.1

프로그램(Holsinger et al., 2002)으로 수행하였다. ABC4F

프로그램(Foll et al., 2008)을 이용하여 집단특이적 F
IS 
및

F
ST 
값을 베이즈 방법으로 추정하였다. 집단 간 Nei의 유

전적 거리값들을 가지고 Phylip v3.695 프로그램(Felsenstein,

2013)을 이용하여 UPGMA 분석을 수행하였다. 베이즈 군

집분석은 STRUCTURE v2.3 프로그램(Pritchard et al.,

2000)으로 수행하였다. 군집 수 K(K=1-15)값에 대한 확률

값 Pr(X|K)을 구하되 20회 반복을 실시하고 STRUCTURE

HARVESTER 프로그램(Earl and von Holdt, 2012)을 이

용하여 최적군집수를 구하였다. CLUMPPv1.1.2 프로그램

(Jakobsson and Rosenberg, 2007)으로 permutation하여

재배열하고 DISTRUCT v1.1 프로그램(Rosenberg, 2004)

을 이용하여 도식화하였다.

결과 및 고찰

1. 유전다양성

당단풍나무의 평균 유효 대립유전자 수(A
e
)가 1.4개,

Shannon의 다양성 지수(I)가 0.355, 이형접합도 기대치(H
e
)

Table 1. Number of amplicons per AFLP primer combination

for Acer pseudosieboldianum

Primer 
combination

Total number 
of amplified 

bands

Number of 
polymorphic 

bands

Polymorphic 
rate
 (%)

E-ACA+M-CACz 45 39 86.7
E-ACC+M-CAC 38 31 81.6
E-AAC+M-CTT 35 16 45.7
E-AAC+M-CTC 34 27 79.4
E-AGG+M-CAG 27 22 81.5
E-AGG+M-CAT 27 15 55.6
E-AAC+M-CTG 34 19 55.9

Total 240 169 70.4
zRestriction enzyme E- and M- are EcoRI and MseI, respectively.

Table 2. Genetic diversity indices from fourteen Acer pseudosieboldianum populations in South Korea using AFLP markers. 

Population Nz Ae %P I He Hj

Baekunsan 30 1.351±0.028 71.6 0.322±0.021 0.211±0.015 0.233±0.014
Chiaksan 30 1.412±0.028 81.1 0.371±0.020 0.244±0.015 0.269±0.014
Chilgapsan 30 1.381±0.027 79.3 0.352±0.020 0.229±0.014 0.256±0.014
Gariwangsan 30 1.402±0.027 80.5 0.370±0.019 0.242±0.014 0.266±0.013
Jogyesan 30 1.374±0.028 78.1 0.341±0.020 0.223±0.015 0.239±0.015
Juwangsan 30 1.398±0.027 82.8 0.371±0.019 0.241±0.014 0.266±0.013
Moaksan 30 1.360±0.027 74.6 0.338±0.020 0.219±0.014 0.241±0.014
Minjujisan 30 1.399±0.029 79.9 0.358±0.020 0.235±0.015 0.253±0.015
Odaesan 30 1.366±0.026 79.9 0.345±0.020 0.223±0.014 0.244±0.014
Palgongsan 30 1.394±0.026 82.3 0.369±0.019 0.240±0.014 0.266±0.013
Seoraksan 37 1.396±0.027 89.4 0.371±0.019 0.240±0.014 0.257±0.014
Taehwasan 30 1.395±0.028 79.3 0.361±0.020 0.235±0.014 0.253±0.014
Taebaeksan 30 1.411±0.027 85.2 0.381±0.019 0.248±0.014 0.275±0.013
Ulleungdo 28 1.347±0.028 74.6 0.321±0.020 0.208±0.015 0.230±0.014

Mean 1.385±0.007 82.2 0.355±0.005 0.231±0.004 0.253±0.004
zN = sample size, Ae = number of effective alleles, %P = percentage of polymorphic loci, I = Shannon’s diversity index, He = expected
heterozygosity, Hj = expected heterozygosity by Bayesian method with non-uniform prior distribution of allele frequency (Zhivotovsky,
1999).
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가 0.231이었다(Table 2). 베이즈 방법으로 추정된 이형접

합도 기대치(Hj) 평균값은 0.253으로 나타났다. 전체 다형

적 증폭산물의 수는 169개였고, 평균 다형적 유전자좌 비

율(%P)은 82.2%로 나타났다. 유전다양성이 가장 높은 집

단은 태백산(A
e
=1.411, I=0.381, H

e
=0.248, Hj=0.275)이고

가장 낮은 집단은 울릉도(A
e
=1.347, I=0.321, H

e
=0.208,

Hj=0.230)였다.

당단풍나무의 유전다양성(H
e
=0.231, Hj=0.253)은 AFLP

마커 분석이 이루어진 Acer rubrum(H
e
=0.311; Kovach et

al., 2009)보다 낮고 Acer skutchii(Hj=0.174; Lara-Gomez et

al., 2005)보다 높았다. Microsatellite 마커에 의해 추정한

국내 당단풍나무 유전다양성(H
e
=0.610; Takayama et al.,

2013)은 microsatellite 마커 분석이 이루어진 일본과 우리

나라의 고로쇠나무(Acer mono, H
e
=0.800; Takayama et

al., 2012), Acer mono var. mono(H
e
=0.737; Liu et al.,

2014), Acer saccharum(H
e
=0.687; Graignic et al., 2016)

보다 낮고 Acer campestre(H
e
=0.602; Chybicki et al.,

2014), Acer yangbiense(H
e
=0.387; Yang et al., 2015), Acer

skutchii(H
e
=0.129; Lara-Gomez et al., 2005)보다 높았다. 

당단풍나무는 북향의 산록이나 계곡에서 주로 자생하

고 내음성과 내한성이 강해 아교목으로 숲의 중간층을

이루는 천이후기 식물이다(Kim and Kim, 2016). 그리고

당단풍나무를 비롯한 단풍나무류는 이형자웅이숙

(heterodichogamy)을 하기 때문에 주로 타가교배를 하는

것으로 알려져있다(Kikuchi et al., 2009). Nybom(2004)의

메타분석에서 AFLP를 포함한 우성마커인 RAPD, ISSR에

의해 추정된 유전다양성(H
e
)은 마커 간 차이가 없으며, 메

타분석에서 나타난 다년생(H
e
=0.250), 타가교배(H

e
=0.270),

천이후기 출현종(H
e
=0.300)의 평균 유전다양성과 비교했

을 때 국내 당단풍나무의 유전다양성(H
e
=0.231)은 비교적

낮은 것으로 나타났다. Microsatellite 마커 분석에서 나타

난 국내 당단풍나무의 유전다양성(H
e
=0.610; Takayama et

al., 2013)도 메타분석에서 나타난 다년생(H
e
=0.680), 타가

교배(H
e
=0.650), 천이후기 출현종(H

e
=0.700)의 평균 유전

다양성보다 낮은 것으로 나타났다. 국내 당단풍나무의 유

전다양성은 단풍나무속 수종들 중 중간수준이며 생활사

나 생태적 특성이 유사한 다년생의 타가교배하는 천이후

기 출현종들 중에서는 비교적 낮은 유전다양성을 나타냈다. 

베이즈 방법에 의해 AFLP 마커로 추정된 집단특이적

F
IS
값은 0.599부터 0.895로, 평균 0.712이었다(Table 3).

Microsatellite 마커를 이용하여 추정한 국내 당단풍나무의

평균 F
IS
값 0.330(Takayama et al., 2013)과 비교하면 본

연구에서 추정된 값이 매우 큰 것으로 나타났다. 이러한

차이는 공우성 마커인 microsatellite와 달리 우성 마커인

AFLP 데이터의 간접추정에 의한 통계적 편의도 있겠지만

(Foll et al., 2008), 동일한 베이즈 방법으로 추정한 우리나

라 느릅나무(F
IS
=0.822; Ahn et al., 2013)보다 적고 황벽나

무(F
IS
=0.628; Lee et al., 2014)보다는 큰 것으로 나타났다. 

느릅나무는 자웅동주이고 유·무성 번식을 겸하기 때문

에 높은 근친교배율이 나타나는 것으로 보고되었는데, 당

단풍나무의 경우 자웅동주이나 종자로만 번식하기 때문

에 느릅나무에 비해 낮은 값이 나타난 것으로 생각된다.

반면에 황벽나무는 종자 번식을 하지만 자웅이주식물이

기 때문에 자웅동주인 당단풍나무보다 더 낮은 근친교배

율을 나타낸 것으로 추정된다. 일본의 고로쇠나무(Acer

mono)의 교배양식 연구에서 자웅동주인 단풍나무속 수종

들이 자가수분을 최소화하기 위한 이형자웅이숙 현상은

실제적으로 타가교배율을 높이지만 자가수분이 완전히 배

제되지는 않는 것으로 나타났다(Kikuchi et al., 2009). 그

외에도 암꽃과 수꽃의 개화시기, 개화량(화분량), 교배가

이루어지는 개체 간 거리가 타가교배율에 영향을 주는 것

으로 보고되었다. 

Acer yangbiense의 경우 암꽃과 수꽃의 개화시기가 맞

지 않거나 개체 간 개화량의 차이가 크면 대부분의 후계

목들은 동일 모수로부터 발생하는 것으로 보고되었다(Yang

et al., 2015). 당단풍나무 역시 이형자웅이숙 기작을 하더

라도 자가수분에 의한 동형접합체 증가 가능성이 나타날

수 있는 것으로 생각된다. 그리고 당단풍나무는 종자생산

량의 연간변이가 심해 천연갱신은 종자 풍년 이듬해 생성

된 개체들에 의해 주로 이루어지는 것으로 보고된 바 있

는데(Kim and Kim, 2016), 임분 내 군생하고 있는 개체들

은 대부분 종자 풍년기에 동일 모수에서 생성된 근연관계

에 있을 가능성이 높을 것으로 생각된다. 또한 당단풍나

Table 3. Population-specific FIS and FST of fourteen Acer
pseudosieboldianum populations in South Korea by Approximate

Bayesian method (Foll et al., 2008).

Population
Population-specific FIS Population-specific FST

Mean 95%CIz Mean 95%CI

Baekunsan 0.672 0.298, 1.000 0.306 0.179, 0.432
Chiaksan 0.729 0.250, 1.000 0.081 0.023, 0.144
Chilgapsan 0.698 0.180, 0.999 0.131 0.056, 0.211
Gariwangsan 0.696 0.193, 1.000 0.095 0.028, 0.167
Jogyesan 0.739 0.338, 1.000 0.196 0.105, 0.293
Juwangsan 0.682 0.146, 1.000 0.108 0.043, 0.177
Moaksan 0.767 0.340, 1.000 0.147 0.058, 0.240
Minjujisan 0.767 0.328, 1.000 0.204 0.094, 0.320
Odaesan 0.821 0.472, 1.000 0.097 0.031, 0.163
Palgongsan 0.599 0.107, 1.000 0.071 0.022, 0.125
Seoraksan 0.895 0.637, 1.000 0.065 0.031, 0.105
Taehwasan 0.662 0.226, 1.000 0.174 0.075, 0.275
Taebaeksan 0.620 0.103, 1.000 0.022 0.001, 0.042
Ulleungdo 0.618 0.148, 1.000 0.320 0.207, 0.431

Mean 0.712 0.144
z95% credible intervals in parenthesis
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무는 충매수종으로 매개충 이동범위에 따른 제한적 화분

공급이 이루어질 것으로 생각되며 따라서 임분 내 발생하

는 교배는 주로 가까운 거리에 있는 근연관계 개체들 간

에 이루어질 것으로 사료된다. 

2. 유전분화

AMOVA 분석에서 전체 유전변이의 10.7%(Φ
ST

=0.107,

P<0.001)는 집단 간 차이로 나타났으며 나머지 89.3%의

유전변이는 집단 내 개체 간 차이에 의한 것으로 나타났

다(Table 4). 베이즈 방법에 의한 유전분화모수 θII는 0.110

으로, 베이즈 방법에서 제시한 4개의 모델 중 편차정보기

준이 최소(DIC=9897.89)로 나타난 집단 내 근친교배와 유

전분화 발생을 가정한 Full 모델 가정에 의해 추정한 유전

분화율(θII)값을 선택하였다(Table 5). 베이즈 방법으로 집

단 특이적 분화값(Population specific-F
ST

)을 추정한 결과

최소 0.022(태백산)에서 최대 0.320(울릉도)으로, 평균

0.144로 나타났다(Table 3). 울릉도 집단을 제외하면 우리

나라의 동쪽(강원도·경상도) 집단들이 서쪽(경기도·충청도

·전라도) 집단들보다 유전분화도가 낮고 유전다양성이 큰

것으로 파악되었다. 섬단풍나무로도 분류되는 울릉도 집

단은 높은 유전분화도를 보이고 있어서 오랜 격리 또는

적응을 통해 내륙 집단들과 구분되는 독특한 유전구조를

형성하는 것으로 추정된다. 

당단풍나무의 유전분화율(Φ
ST

=0.107)은 AFLP 분석이

이루어진 Acer pentaphyllum(Φ
ST

=0.240; Roh et al., 2008)

보다 적었다. Microsatellite 마커 분석에서 당단풍나무의

유전분화율(Φ
ST

)은 0.098로 나타났으며(Takayama et al.,

2013), 우리나라 및 일본의 고로쇠나무(Acer mono, Φ
ST

=

0.078; Takayama et al., 2012)보다 크고 Acer campestre

(Φ
ST

=0.150; Chybicki et al., 2014)보다 적은 것으로 나타

났다. 유전다양성과 마찬가지로 유전분화는 당단풍나무

(Φ
ST

=0.107)와 같은 다년생(Φ
ST

=0.250), 타가교배(Φ
ST

=

0.270), 천이후기 출현종(Φ
ST

=0.230)이 가장 적은 것으로

나타났다. 그리고 당단풍나무의 종자는 날개를 가지고 있

어 바람에 의해 산포되는데, 유전분화가 가장 적은 바람

에 의해 종자가 산포되는 종(Φ
ST

=0.250) 보다 더 적은 유

전분화를 나타냈다. 

3. 유연관계

UPGMA 분석에서 울릉도 집단이 유전적으로 가장 먼

것으로 나타났으며, 내륙의 집단들은 두 개의 그룹으로 나

뉘었는데 모악산-백운산-조계산-민주지산-오대산-태화산

집단들이 하나의 그룹을 이루었고, 설악산-칠갑산-태백산

-치악산-가리왕산-주왕산-팔공산 집단들이 다른 하나의 그

룹을 이루었다(Figure 2). 집단들 간 지리적 거리와 유전

적 거리에 약한 상관이 있는 것으로 나타났는데(Mantel 검

증: r=0.634, P=0.001), 울릉도 집단이 섬이라는 특수한 환

경과 지리적으로 가장 먼 집단으로 영향을 크게 미치기

때문으로 판단된다. 울릉도를 제외하고 내륙의 집단들만

대상으로 분석을 수행한 결과에서는 지리적 거리와 유전

적 거리는 상관이 없는 것으로 나타났다(Mantel 검증:

r=0.486, P=0.016). 

PCA 분석도 UPGMA와 마찬가지로 모악산-백운산-조

계산-민주지산-오대산-태화산이 그룹을 이루었고, 설악산

-칠갑산-태백산-치악산-가리왕산-주왕산-팔공산이 그룹을

이루었다(Figure 3; PC 1=56.59%, PC 2=43.41%). 울릉

도 집단은 두 개의 그룹으로부터 유전적으로 가장 상이한

집단으로 나타났다.

Table 4. Distribution of genetic variations in fourteen Acer pseudosieboldianum populations in South Korea from Analysis of

Molecular Variance (AMOVA). 

Source of variation d.f. Sum of squares Variance components Percentage of variance ΦST

Among populations 13  1460.8  2.903 10.7% 0.107*

Within populations 411  9974.4 24.269 89.3%

Total 424 11435.2 27.172 100.0%
*P<0.001

Table 5. Inbreeding coefficient (f ) and the level of population differentiation (θII) of Acer pseudosieboldianum in South Korea by

Bayesian method (Holsinger et al., 2002). 

Model
f θII

DICx

Mean SDz 95% CIy Mean SD 95% CI

Full 0.972 0.027 0.900,0.999 0.110 0.004 0.102,0.118 9897.9
f=0 - - - 0.073 0.003 0.067,0.079 9928.4
θ=0 0.979 0.021 0.923,0.999 - - - 14993.4
f=free 0.506 0.288 0.027,0.975 0.121 0.015 0.097,0.155 10744.1
z,x,ySD, CI, and DIC : mean standard deviation, credible intervals, and deviance information criterion, respectively.
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베이즈 군집분석의 최적군집수를 Pritchard et al.(2002)

의 방법과 Evanno et al.(2005)의 방법에 따라 추정하였다.

Pritchard et al.(2002)의 방법에서는 최적군집수를 확인할

수 없었으며, Evanno et al.(2005)의 방법에서는 K=2가 최

적군집수로 나타났다(Data not shown). 14개 집단을 2개

의 군집으로 구분했을 때, 백운산-조계산-모악산-민주지산

-오대산-태화산 집단이 동일 군집에 속하는 것으로 나타

났고 치악산-칠갑산-가리왕산-주왕산-팔공산-설악산-태백

산-울릉도집단이 동일군집에 속하는 것으로 나타났다

(Figure 4a). 

UPGMA와 PCA분석결과를 근거로 3개의 군집으로 다

시 구분한 결과, 백운산-조계산-모악산-민주지산-오대산-

태화산 집단이 동일한 군집에 속하는 것으로 나타났고 치

악산-칠갑산-가리왕산-주왕산-팔공산-설악산-태백산 집단

이 다른 군집에 속하는 것으로 나타났으며 울릉도는 독립

된 군집으로 나타났다(Figure 4b). 베이즈 군집 결과는

UPGMA나 PCA에서 보여준 그룹 구분과 동일한 것으로

나타났다.

본 연구에서 울릉도 집단은 내륙의 집단들과 비교했을

때 유전다양성이 가장 낮고, 유전분화가 크며, 유전적으로

가장 상이한 것으로 나타났다. 화산섬인 울릉도는 약 200

만년의 역사를 가지고 있으며 울릉도에 현존하는 식물들

대부분은 우리나라나 일본에서 이주한 종들로 내륙과 다

른 기후환경에 적응한 결과 독특한 식생형이 나타나는 것

으로 보고되었다(Lee et al., 2006). 섬에 자생하는 집단들

은 이주에 의한 병목현상(bottelneck effect), 내륙에 비해

작은 집단 크기, 섬의 침강이나 침식현상에 의한 집단 소

멸과 유전자 소실 그리고 높은 근친교배에 의해 유전다양

성이 낮아질 수 있다(Stuessy et al., 2006). 

일부 학자들은 울릉도에 자생하는 종은 섬단풍나무이

며(Park et al., 1993), 향상진화(anagenesis)에 의한 종분화

산물로 우리나라 당단풍나무가 기원종인 것으로 보고있

다(Takayama et al., 2013). Pfosser et al.(2002)은 AFLP 마

커 분석에서 울릉도 집단(섬단풍나무)이 내륙의 집단(당

단풍나무)보다 고유 대립유전자 수와 관찰빈도가 낮은 희

귀 대립유전자 수가 1/2수준이었고, 유전다양성이 낮은 것

으로 보고하였다. Microsatellite 마커 분석에서도 내륙의

당단풍나무 보다 울릉도의 섬단풍나무에서 더 적은 수의

고유 대립유전자와 희귀 대립유전자가 관찰되었으며, 일

Figure 2. Dendrogram based on Nei's genetic distance by
UPGMA method of fourteen Acer pseudosieboldianum

populations in South Korea.

Figure 3. Principal components analysis for fourteen Acer

pseudosieboldianum populations in South Korea. The PC1
on the x-axis and the PC2 on the y-axis explained 56.59%

and 43.41% of genetic variation, respectively.

Figure 4. Bayesian clustering analysis of fourteen Acer

pseudosieboldianum populations  in South Korea. The number of

cluster was given as (a) K=2 and (b) K=3. (BK: Baekunsan,
CA: Chiaksan, CG: Chilgapsan, GW: Gariwangsan, JG:

Jogyesan, MA: Moaksan, MJ: Minjujisan, OD: Odaesan,

PG: Palgongsan, SA: Seoraksan, TH: Taehwasan, TB:
Taebaeksan, UR: Ulleungdo).
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부 집단에서 대립유전자의 빈도가 증가하고 있는 결과를

통해 창시자 효과(founder effect)와 작은 집단 크기에 의

한 유전적 부동의 결과로 유전다양성이 낮아졌다고 주장

하였다(Takayama et al., 2013). 본 연구에서 확인된 울릉

도의 근친교배율(F
IS

=0.618)은 내륙의 집단들보다 적은 것

으로 나타나서 높은 근친교배에 의한 유전다양성 감소의

영향보다는 울릉도 집단이 섬이라는 지리적 적응 특성과

더불어 이주에 따른 창시자 효과 및 유전적 부동에 의해

독특한 유전변이가 형성되었을 것으로 생각된다. 

결 론

AFLP마커를 이용하여 국내 당단풍나무 집단들의 유전

다양성과 유전분화 및 유연관계를 알아보았다. 당단풍나

무의 유전다양성은 단풍나무속 수종들 중 중간수준이었

고 생활사나 생태적 특성이 유사한 수종들에 비해 유전다

양성이 낮은 것으로 나타났다. 당단풍나무는 자가수분과

근연관계에 있는 개체 간 교배에 의한 동형접합체 증가와

개화시기 및 개화량의 차이가 유전다양성에 영향을 주었

을 것으로 사료된다. 집단 간 유전분화도 단풍나무속 수

종들의 중간수준이었으나, 다년생의 타가교배하며 바람에

의한 종자비산 특성을 지닌 천이 후기 출현종 보다는 유

전분화가 적게 이루어진 것으로 나타났다. 당단풍나무는

우리나라에서 집단이 넓게 분포하고 바람에 의한 종자가

비산하는 특성에 의해 집단간 유전분화가 적은 것으로 생

각된다. 울릉도 집단은 유전다양성이 가장 낮고, 유연관계

를 분석한 결과 내륙의 집단들과 유전적으로 매우 상이했

는데, 이러한 유전구조의 독특성은 섬이라는 지리적 적응

특성과 더불어 이주에 따른 창시자 효과 및 유전적 부동

에 의해 독특한 유전변이가 형성되고 향상진화로 이어진

것이라고 생각된다. 
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