
ABSTRACT

The purpose of this study was to identify the phylogenetic relationships of the plants in the Korean genus 

Suaeda and to find out the molecular markers that could confirm the interspecies relationships in the family tree 

through molecular phylogenetic studies. We used the nuclear ribosomal DNA ITS and the chloroplast DNA 

matK, psbA-trnH, and trnL-trnF as the molecular markers. We could not distinguish between S. japonica and 

S. maritima and between S. maritima and S. australis in the ITS region and could not distinguish between S. 
japonica and S. australis with the base sequence in the psbA-trnH and trnL-trnF region. However, we analyzed 

the combinations of four molecular marker regions and confirmed that each of five plant species of the genus 

Suaeda formed the independent line. Therefore, it is considered that combinations of molecular markers would 

be useful for the analysis of phylogenetic relationships in the genus Suaeda. Further investigations of the 
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요 약

한국산 나문재속 식물에 대한 계통학적 유연관계를 밝히고, 분자계통학적 연구를 통해 나문재속 종간 유연관계를 

확인할 수 있는 분자마커를 찾아내기 위해 연구를 수행하였다. 핵 리보솜 DNA ITS와 엽록체 DNA matK, psbA-trnH 

그리고 trnL-trnF를 분자마커로 사용하였다. ITS 영역은 칠면초와 해홍나물 그리고 해홍나물과 방석나물을 구분하지 

못하였다. psbA-trnH와 trnL-trnF 영역의 염기서열은 칠면초와 방석나물을 구분하지 못하였다. 그러나 4종의 분자마커 

영역을 조합하여 분석한 결과 나문재속 식물 5종이 각각 독립적인 계통을 형성하는 것을 확인하였다. 따라서 나문재속 

계통관계 분석을 위해서 여러 개의 분자마커 조합이 유용할 것으로 판단된다. 나문재속 내 분류군 간의 계통관계를 

명확히 밝히기 위해 차후에 좀 더 많은 생태학적, 형태학적 자료를 조사해야 할 것으로 보인다.

주요어: DNA 바코드, ITS, matK, psbA-trnH, trnL-trnF
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ecological and morphological characteristics would be needed to understand the phylogenetic relationship and 

lineage diversification in the genus Suaeda.

KEY WORDS: DNA barcode, ITS, matK, psbA-trnH, trnL-trnF

서 론

나문재속(Suaeda)은 명아주과(Chenopodiaceae), 나문재

아과(Spirolobeae)에 포함되는 식물군이다. 나문재속 식물

은 두 가지 유형의 서식 분포를 나타내고 있는데, 극지방에

서 열대까지의 조간대 습지, 강하구, 해변과 온대 및 아열대 

지역의 알카리성 평원이나 염분이 있는 호수가나 내륙사막

에 분포한다(Alvarado and Flores-Olvera, 2013; Brandt et 
al., 2015). 전 세계적으로 약 110여 종이 분포하고 있는 

것으로 알려져 있다(Schütze et al., 2003).

한반도의 서･남해안은 갯벌이 잘 발달되어 나문재속 식

물이 널리 분포하고 있다. 나문재(S. glauca (Bunge) Bunge), 

칠면초(S. japonica Makino), 해홍나물(S. maritima(L.) 

Dumort) 등은 한국산 나문재속으로 기재되어 있으며(Chung, 

1957), 좁은해홍나물(Suaeda heteroptera Kitagawa)은 

Park(1974)에 의한 최신보고 이후 더 이상 기술되지 않고 

있다. 방석나물(S. australis (R. Br) Moq)은 Chung(1992)

에 의해 한반도 미기록 종으로 보고되었으며, 기수초(S. 
malacosperma Hara)는 Shim et al(2001)에 의해 한반도 

미기록종으로 추가되었다. 따라서 한국산 나문재속은 문헌

기록 상 6종으로 보고되어 있으나 최근 기록에서 나타나지 

않고 있는 좁은해홍나물을 제외하고 5종이 분포하는 것으

로 제시할 수 있다(Chung, 1992; Chung and Lee, 1995; 

Shim and Choi, 2004; Lee et al., 2007). 이들 중 형태적으

로 뚜렷한 특징을 보이고 있는 나문재는 Sect. Schanginia 

(C.A.Mey.) Iljin에 속하며, 칠면초, 해홍나물, 방석나물, 기

수초등은 Sect, Heterosperma Iljin에 포함된다(Iljin, 1936). 

나문재속 식물들은 형태적으로 매우 유사하여 식별하는데 

어려움이 있다. 또한 카스피해 주변에 서식하고 있는 Sect, 

Heterosperma Iljin에 포함된 S. crassifolia Pall, S. salsa 

(L.) Pall. 및 S. prostrata Pall.도 식별에 큰 어려움을 보이고 

있으며 S. maritima (L.) Dumort의 아종으로 취급하기도 

한다(Freitag and Lomonosova, 2006). 나물재속 종들의 일

부는 Freitag et al(1996), Lomonosova and Freitag(2003)등

에 의해 식별을 위한 연구가 이루어졌지만, 대부분은 개체

식별, 분포 및 생태에 관한 연구가 불충분한 실정이다. 한반

도에 서식하고 있는 칠면초, 해홍나물, 방석나물, 기수초 등

은 형태적으로 유사하고, 개체 식별의 주요 형질인 가지의 

분지형태, 잎의 모양, 열매의 모양 등이 종내 개체간에도 

상당한 변이를 보이고 있어 식별에 어려움이 있는 것으로 

알려져 있다(Shim et al., 2001). 

DNA 바코드는 짧고 표준화된 DNA 영역의 염기서열을 

기반으로 생물 종을 확인할 수 있는 유용한 방법이다

(Hebert et al., 2003). 식물은 엽록체에서 추출된 여러 영역

이 식물 바코드로서 보편적으로 개체식별에 대한 유용성이 

연구되었다(Kress and Erickson, 2007; Fazekas et al., 
2008). CBOL Plant Working Group (2009)은 rbcl + matK
의 조합을 육상식물의 핵심 바코드로 제안하였으며, Yao 

et al(2010)은 ITS2 영역을 식물과 동물에 모두 사용할 수 

있는 바코드로 제안하였다. rbcl + matK 핵심 바코드가 일

부 소수 종에 대한 연구를 토대로 제안된 것을 보완하기 

위해 psbA-trnH 영역에 대한 평가가 수행되었다(China 

Plant BOL Group1, 2011). 한국산 나문재속에 대한 DNA 

바코드 연구는 Shim(2005)에 의해 ITS 염기서열이 분석 

되었으며, Lee et al(2007)에 의해 ITS 염기서열과 psbB- 

psbH 염기서열의 영역이 분석되어 한국산 나문재속의 계통

관계에 관한 연구가 이루어졌음에도 불구하고 여전히 나문

재속 식물에 대한 계통관계가 명확하다고 할 수 없다.

따라서, 본 연구는 한반도에 서식하고 있는 나문재속 식

물을 대상으로 핵 리보솜 DNA(nrDNA) ITS 구간의 염기서

열과 엽록체 DNA(cpDNA) matK, psbA-trnH 및 trnL-trnF 

구간의 염기서열 분석을 통해 분류군간 계통학적 위치를 

파악하고자 하였다.

연구방법

1. 연구대상

본 연구는 2016년부터 2017년 사이 우리나라 서해안 갯벌

에서 채집한 나문재속 5종을 재료로 사용하였다. 나문재(S. 
glauca)는 2개 지역, 칠면초(S. japonica)는 7개 지역, 해홍나

물(S. maritima)은 2개 지역, 방석나물(S. australis)은 6개 

지역, 기수초(S. malacosperma)는 2개 지역에서 채집 하였

으며 총 21개의 시료를 분석하였다(Table 1). 본 연구 기간 

중에 채집된 개체는 Shim(2005)에 의한 형태학적 분류 특징

에 따라 동정하고, 석엽표본으로 제작하여 국립수산과학원 

갯벌연구센터 표본실에 확증표본으로 소장하였다.



Species Sample No. Locality Coordinates Voucher No.

S. glauca
CG-H235

Changgi-ri, Anmyeon-eup, Taean-gun, 
Chungcheongnam-do

36°34'38.01"N
126°21'48.32"E

TFRC-235

JP-KS004 Julpo-ri, Julpo-myeon, Buan-gun, Jeollabuk-do
35°35'11.41"N
126°39'31.58"E

TFRC-004

S. japonica

DM-H112 Dongmak-ri, Hwado-myeon, Ganghwa-gun, Incheon
37°35'36.07"N
126°27'17.93"E

TFRC-112

DG-H043 Donggeom-ri, Gilsang-myeon, Ganghwa-gun, Incheon
37°35'43.17"N
126°30'48.42"E

TFRC-043

YH-H132 Nae-ri, Yeongheung-myeon, Ongjin-gun, Incheon
37°15'31.22"N
126°29'06.06"E

TFRC-132

SJ-H137 Seonjae-ri, Yeongheung-myeon, Ongjin-gun, Incheon
37°14'47.22"N
126°31'25.97"E

TFRC-137

JS-H036 Jinsan-ri, Nam-myeon, Taean-gun, Chungcheongnam-do
36°43'39.75"N
126°16'16.52"E

TFRC-036

CG-H153
Changgi-ri, Anmyeon-eup, Taean-gun, 
Chungcheongnam-do

36°34'30.18"N
126°21'51.71"E

TFRC-153

JP-H080 Julpo-ri, Julpo-myeon, Buan-gun, Jeollabuk-do
35°34'54.17"N
126°39'16.89"E

TFRC-080

S. maritima

JP-H091 Julpo-ri, Julpo-myeon, Buan-gun, Jeollabuk-do
35°35'11.41"N
126°39'28.84"E

TFRC-091

JP-H092 Julpo-ri, Julpo-myeon, Buan-gun, Jeollabuk-do
35°35'12.26"N
126°39'26.90"E

TFRC-092

JP-H199 Julpo-ri, Julpo-myeon, Buan-gun, Jeollabuk-do
35°35'14.80"N
126°39'26.85"E

TFRC-199

HH-H107
Hyeonhwa-ri, Hyeongyeong-myeon, Muan-gun, 
Jeollanam-do

35°02'12.07"N
126°25'04.72"E

TFRC-107

S. australis

YH-H047 Nae-ri, Yeongheung-myeon, Ongjin-gun, Incheon
37°15'29.39"N
126°29'07.93"E

TFRC-047

SJ-H144 Seonjae-ri, Yeongheung-myeon, Ongjin-gun, Incheon
37°14'45.03"N
126°31'27.78"E

TFRC-144

JS-H174 Jinsan-ri, Nam-myeon, Taean-gun, Chungcheongnam-do
36°43'43.22"N
126°16'21.49"E

TFRC-174

CG-H161
Changgi-ri, Anmyeon-eup, Taean-gun, 
Chungcheongnam-do

36°34'33.96"N
126°21'47.35"E

TFRC-161

JP-KS003 Julpo-ri, Julpo-myeon, Buan-gun, Jeollabuk-do
35°35'06.61"N
126°39'38.29"E

TFRC-003

HH-H100
Hyeonhwa-ri, Hyeongyeong-myeon, Muan-gun, 
Jeollanam-do

35°02'11.13"N
126°25'05.62"E

TFRC-100

S. malacosperma
YH-H226 Nae-ri, Yeongheung-myeon, Ongjin-gun, Incheon

37°15'28.74"N
126°29'07.09"E

TFRC-226

HH-H202
Hyeonhwa-ri, Hyeongyeong-myeon, Muan-gun, 
Jeollanam-do

35°02'08.68"N
126°25'06.72"E

TFRC-202

Table 1. Collection data 5 species of the Suaeda used in this study
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2. Genomic DNA 추출

DNA 추출에 사용한 시료는 액체질소를 사용하여 급냉

한 후 막자사발을 이용하여 분말상태로 마쇄한 후 분말 

100mg을 취하여 1.5mL Eppendorf tube에 넣어 Accuprep 

®GMO DNA Extraction Kit(Bioneer, Korea)제품의 방법

에 따라 DNA를 추출하였다. 추출한 DNA는 1% 아가로스 

겔(STRATAGENE AgaroseⅠ, USA)에서 전기영동하고 

Ethidium Bromide(EtBr)로 염색하여 DNA 절편을 확인하

였다. DNA의 순도와 농도는 분광광도계(ATI Unicam Ltd, 

UK)를 사용하여 260nm와 280nm에서 흡광도를 측정하여 

정량하고, 각각의 농도를 20ng/㎕로 희석하여 PCR 반응에 

사용하였다.

3. 유전자 부위 PCR 증폭 및 염기서열 분석

약 20ng/㎕의 total DNA를 주형으로 각각의 primer 

(Table 2) 및 HiPi Plus DNA Polymerase (ELPIS-Biotech, 

Korea)를 최종 20㎕의 반응용액에 첨가하여 SimpliAmp 

Thermal Cycler(Applied Biosystems, USA)를 사용하여 

PCR 증폭을 수행하였다. PCR 증폭은 95℃에서 30초, 

57~60℃에서 30초 72℃에서 60초 반복하여 30Cycle을 진

행하였다. 반응이 끝난 증폭산물은 1.2% 아가로스 겔 상에

서 증폭 여부를 확인하고 단일 DNA 절편으로 확인된 증폭

산물은 Accuprep®Gel Purification Kit(Bioneer, Korea)를 

이용하여 정제 회수한 후 염기서열 결정에 사용하였다. 염

기서열은 ABI PRISM 3700 GENETIC analyzer(Applied 

Biosystems, USA)를 이용하여 확보하고 시료의 표준염기

서열로 선정하여 분석하였다.

4. 계통학적 분석

각 시료의 염기서열은 BioEdit 프로그램(version 7.2.5)

을 이용하여 편집하고 ClustalW Multiple alignment로 정렬

하여 비교 분석하여 계통분석이 가능한 DNA 염기서열을 

탐색하였다(Thompson et al., 1994). 전체 분석대상 시료의 

유연관계 분석은 21 개체의 각 DNA 바코드 구간 전체 염기

서열과 GenBank에 등록된 나문재속의 염기서열 정보를 검

색하여 비교하였다. 계통수 작성에 사용된 외군(Outgorup)

은 GenBank에서 Patellifolia patellaris의 염기서열을 다

운받아 사용하였으며 각각의 accession number는 ITS 

(LK054290.1), matK(LK054319.1), psbA-trnH(LK054368.1) 

그리고 trnL-trnF(AY858603.1)이다. 계통유전학적 거리 측

정을 위해 MEGA6 프로그램의 Maximum Likelihood 방법

으로 통계처리 하였으며, Bootstrap 분석을 1,000회 반복하

여 bootstrap value를 산출하고 염기서열 정렬과정에 나타

나는 gap은 모두 사용하여 분석하였다. 일관성지수(CI)와 

보존지수(RI)는 Maximum Parsimony 분석방법을 사용하

였으며, 초기 계통수 작성은 MCL(Maximum Composite 

Likelihood) 접근법을 사용하여 추정 된 쌍 거리 행렬에 

Neighbor-Joining(NJ)방법을 적용하였다.(Tamura et al., 
2013).

결 과

1. DNA 바코드 구간 증폭

한국산 나문재속 5종 21개체를 식물의 계통분석에 유용

하게 사용되는 DNA 바코드인 ITS, matK, psbA-trnH 및 

trnL-trnF 영역을 증폭한 결과, 모든 시료에서 균일하게 증

폭되었으며 각각의 바코드 영역 PCR 증폭효율은 100%로 

Gene
Primers
name

Sequence(5'→3'
G+C

content
Tm(℃) reference

ITS
ITS1F TTTCCGTAGGTGAACCTGCGG 57 61.7

White et al(1990)
ITS4R CTTAAACTCAGCGGGTAGTCC 52 59.7

matK
matKF CGTTACTGGTTGAAAGATGCC 47 57.6

Cuenoud et al(2002)
matKR GTTCTAGCACAAGAAAGTCGAAG 43 58.7

psbA
-trnH

psbF CGAAGCTCCATCTACAAATGG 48 57.9 China Plant BOL 
Group1(2011)psbR ACTGCCTTGATCCACTTGGC 55 59.4

trnL
-trnF

trnF TCGTGAAGGTTCAAGTCCCT 50 57.3
This study

trnR CAACTGAGCTATCCCGACTA 50 57.3

Table 2. The gene and primer sequence information of DNA barcodes used in this study
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나타났다. 각각 예상되는 크기의 DNA 절편은 약 ITS 

650bp, matK 800bp, psbA-trnH 350bp 그리고 trnL-trnF 

400bp로 아가로스 겔 전기영동을 통하여 확인하였다. 각 

시료에 대한 염기서열을 분석하여 최종 확정된 바코드 영역

의 유전자 증폭산물의 크기는 ITS 영역에서 나문재, 칠면

초, 방석나물, 해홍나물, 기수초에서 629bp로 동일하였다. 

matK 영역의 증폭산물은 798bp~803bp였다. psbA-trnH 영

역은 350bp~363bp 크기로 나타났으며, trnL-trnF 영역은 

368bp~409bp 크기였다(table 3).

2. 염기서열 변이양상

한국산 나문재속 5종의 염기서열은 BioEdit 프로그램

(version 7.2.5)을 이용하여 편집하고 ClustalW Multiple 

alignment로 정렬하여 비교 분석하였다. ITS 영역의 염기서

열 변이양상은 정렬된 염기서열의 크기는 640bp였으며, 이

중 117bp의 염기서열이 변이를 보였으며 변이율은 18.28%

이었다. 보존된 염기서열은 523bp로 나타났으며 구아닌과 

시토신(G+C 함량)은 56.88%이었다. matK 영역의 염기서

열 변이양상은 정렬된 염기서열의 크기는 804bp이고 변이 

양상을 보이는 염기서열은 32bp로 변이율은 3.98%로 가장 

낮은 변이율을 보였으며, 보존된 염기서열은 772bp이었다. 

matK 영역의 G+C 함량은 31.92%로 나타났다. psbA-trnH 

영역의 염기서열 변이양상을 보면 정렬된 염기서열의 크기

는 363bp로 나타났으며 이중 보존된 염기서열은 348bp이

고 변이를 보이는 염기서열은 15bp로 가장 적은 수의 변이

를 보였으나 변이율은 4.13%이었고, G+C 함량은 27.02%

이었다. trnL-trnF 영역의 염기서열 변이 양상은 정렬된 염

기서열의 크기는 412bp였으며, 47bp의 염기가 변이를 보이

고 있으며 변이율은 11.41%이었다. 365bp의 염기가 보존

된 상태를 보였고, G+C 함량은 30.37%이었다(Table 3).

3. 종간 유연관계 분석

한국산 나문재속 5종 21개체의 ITS, matK, psbA-trnH 

그리고 trnL-trnF 바코드 영역 각각의 염기서열과 NCBI 

database에서 Blast-search를 통해 확보한 지중해 서부 

및 북아프리카에 서식하는 명아주과 식물인 Patellifolia 
patellaris의 염기서열을 외군(outgroup)으로 사용하여 종간 

유연관계를 분석한 결과 ITS 영역에서 bootstrap value(BP)

는 71~100%로 나타났으며 나문재가 독립적으로 그룹을 형

성하였다. 방석나물과 해홍나물이 하나의 그룹을 형성하고 

기수초 계통과 가장 가까운 유연관계를 보였으며, 칠면초와 

해홍나물이 하나의 그룹으로 묶인 계통과 비교적 가까운 

유연관계가 나타났다. ITS 영역을 분석한 나문재속은 4개

의 계통을 형성하는 것을 확인하였으며(Figure 1A), tree 

length는 231이고 MP tree의 일관성지수(CI)는 0.978, 보존

지수(RI)는 0.978이었다. 따라서 칠면초, 해홍나물, 방석나

Sequence characteristics matK psbA-trnH trnL-trnF ITS All Combined

Number of taxa 5 5 5 5 5

Amplicon length(bp)

S. glauca 802 350 409 629 2,190

S. japonica 800 356 369 629 2,154

S. maritima 798 350 368 629 2,145

S. australis 800 356 369 629 2,154

S. malacosperma 803 363 369 629 2,164

Alligned sequences(bp) 804 363 412 640 2,219

Dataset sequences(bp) 796 350 365 607 2,147

G+C(%) ratio 31.92 27.02 30.37 56.88 38.08

Number of conserved site 772 348 365 523 2,008

Number of variable site(%) 32(4.0) 15(4.1) 47(11.4) 117(18.3) 211(9.5)

Number of most parsimonious trees 84 100 93 81 82

Tree length 110 100 94 231 523

Consistency index 0.963 0.980 0.989 0.978 0.915

Retention index 0.964 0.966 0.987 0.978 0.952

Composite index 0.929 0.946 0.977 0.956 0.910

Table 3. Values and statistics of the data matrices
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물, 기수초 4종이 유전적으로 가깝게 형성되고 있으며 나문

재는 타 4종에 비해 상당한 유전적 차이를 보이고 있다. 

matK 영역의 유연관계 분석 결과 79~100%의 BP가 나타났

으며, 칠면초와 방석나물이 93%의 BP로 각각 그룹을 형성

하고 나문재와 해홍나물이 BP 94%로 유전적으로 가깝게 

그룹을 형성하였으며 기수초는 칠면초, 방석나물과 유전적

으로 가깝게 그룹을 형성하는 것을 확인 하였다(Figure 1B). 

matK 영역의 tree length는 110이고 MP tree의 일관성지수

는 0.963, 보존지수는 0.964로 나타났다. psbA-trnH 영역의 

종간 유연관계 분석에서 BP는 80~99%로 나타났으며 기수

초가 독립적으로 하나의 그룹을 형성하였고 칠면초와 방석

나물이 99%의 BP로 하나의 그룹을 형성하였으며 나문재와 

해홍나물이 BP 99%로 하나의 그룹을 형성하였다(Figure 

1C). psbA-trnH 영역의 tree length는 100이고 일관성지수

와 보존지수는 각각 0.980, 0.966으로 나타났다. trnL-trnF 

영역의 경우 BP는 66~99%로 나타났다. 나문재가 하나의 

(A) (B)

(C) (D)

Figure 1. Phylogenetic tree among 21 samples of five species by MEGA6 program. Maximum Likelihood statistics 
with 1,000 bootstrap replicated based on the (A) ITS, (B) matK, (C) psbA-trnH, (D) trnL-trnF sequences.
Outgroup: Patellifolia patellaris
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독립적 그룹을 형성하였으며 칠면초와 방석나물이 하나의 

그룹으로 기수초와 해홍나물이 각각 그룹을 형성하고 나문

재에 비해 비교적 유전적으로 가까운 거리를 나타내었다

(Figure 1D). trnL-trnF 영역의 tree length는 94였으며 MP 

tree의 일관성지수는 0.989, 보존지수는 0.987이었다. DNA 

바코드 4개 영역의 종간 유연관계를 확인한 결과 ITS 영역

에서는 칠면초와 해홍나물이 하나의 그룹을 형성하고 

psbA-trnH과 trnL-trnF 영역에서 칠면초와 방석나물이 하

나의 그룹을 형성하는 것을 볼 수 있었으며, psbA-trnH 영

역에서 나문재와 해홍나물이 하나의 그룹을 형성하는 것으

로 나타났기 때문에 종간 구분이 명확하지 않았다. 그러나 

DNA 바코드 4개의 영역을 조합하여 분석한 결과 5개의 

그룹을 형성하는 것을 확인 하였다(Figure 2). BP는 

84~100%로 나타났으며, 칠면초와 방석나물이 유전적 유연

관계가 가장 가까웠고 나문재가 가장 유전적 유사성이 낮게 

나타났다. 4개 영역 조합을 통한 계통수의 tree length는 523

이고 MP tree의 일관성지수 0.915, 보존지수는 0.952로 나

타났다(Table 3). 

고 찰

나문재속 식물은 아시아, 아프리카, 아메리카, 유럽, 오세

아니아에 이르기까지 전 대륙에 걸쳐 세계적으로 서식하고 

있는 것으로 알려져 있으며 형태적 유사성과 특이한 서식지

역으로 인해 나타나는 많은 생태형 때문에 종간 구분이 매

우 어렵다(Fisher et al., 1997). 한반도에는 5종의 나문재속

이 분포하는 것으로 알려져 있으며 이 중 나문재는 형태적

으로 매우 뚜렷한 특징을 보이고 있어 구분이 쉬우나 칠면

초와 해홍나물은 형태적 유사성으로 인해 구분이 매우 어렵

다. 방석나물(Chung, 1992)과 기수초(Shim et al., 2001)는 

비교적 최근에 국내 미기록종으로 보고되었다. 

본 연구 결과에서 제시하고 있는 4개 영역의 DNA 바코

드 염기서열을 조합한 종간 유연관계 분석은 한국산 나문재

속의 분류군이 5계통이라는 것을 지지하고 있다(Figure 2). 

이러한 결과는 RAPD 분석을 통한 나문재속의 종 구분 결

과와 일치하고(Shim and Choi, 2004), ITS 영역과 

psbB-psbH 영역의 염기서열을 근거로 방석나물과 해홍나

물을 하나의 그룹으로 제시한 Lee et al(2007)의 연구결과

와는 다르게 나타났다. 각각의 바코드 영역에서 확인한 결

과를 보면 ITS 영역의 경우 칠면초와 해홍나물 그리고 방석

나물과 해홍나물의 구분이 모호하게 나타나고 있다(Figure 

1A). 이는 Shim(2005)의 연구에서 제시한 칠면초와 해홍나

물의 ITS 염기서열이 같은 것과 일치하였다. 이 결과는 아

메리카에 서식하고 있는 나문재속 13종 중 7종이 동일한 

ITS 염기서열을 갖는 것으로 알려져 있는 것과 유사하다

(Brandt et al., 2015). 그리고 엽록체 DNA인 matK 영역은 

나문재속 식물 간 구분이 psbA-trnH과 trnL-trnF 영역에 

비해 잘 이루어지는데 psbA-trnH과 trnL-trnF 영역에서는 

칠면초와 방석나물이 구분되지 않는 것을 알 수 있다

(Figure 1C, D). 한편 psbA-trnH 영역에서는 나문재와 해홍

나물이 구분되지 않았다(Figure 1C). 이는 향나무절 식물의 

계통수 분석에서 나타난 결과와 같다(Hong et al., 2014). 

본 연구에서 각 종에 대한 서식지역별 염기서열의 차이는 

4개의 DNA 바코드 영역에서 나타나지 않았다. 이는 동일 

종 내에서 엽록체 DNA 염기서열이 차이를 보이지 않는 

것으로 제시한 Kim et al(2008)의 연구와 같은 결과를 보이

고 있다. 다만 해홍나물의 경우 전북 부안(JP)과 전남 무안

(HH)에서 채집하였는데 부안에서 채집한 해홍나물은 하나

의 분류군을 형성한 반면 무안에서 채집한 해홍나물(HH 

H107)의 경우 방석나물과 같은 염기서열을 형성하여 방석

나물 생태형을 해홍나물로 잘못 구분한 것으로 판단된다

(Figure 2). 해홍나물(JP H091, H092, H199)은 trnL-trnF 

영역에서 S. salsa(MF073741.1)와 염기서열이 동일하게 나

타났으며(Figure 1D) psbA-trnH 영역에서는 S. glauca 
(JN047268.1)와 염기서열이 같았다(Figure 1C). 따라서 본 

연구의 결과, 해홍나물로 분류한 나문재속 식물의 명확한 

명명을 제시하기 위해서는 향후 보다 정밀한 형태학적 자료

와 더불어 생태학적 자료가 필요할 것으로 보인다.

Figure 2. Phylogenetic tree among 21 samples of five 
species by Maximum Likelihood statistics with
1,000 bootstrap replicated based on the all 
combined sequences. Outgroup: Patellifolia 
patellaris
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본 연구의 계통수분석에 사용한 4개 영역의 DNA 바코드

의 염기서열 분석결과는 각각 다른 계통수를 형성하여 차이

를 보이고 있었지만, 핵과 엽록체 DNA 염기서열 조합을 

통해 유용한 계통분류의 결과를 얻을 수 있었다. 그러나 한

국산 나문재속 식물들에 대해 보다 정확한 진화적 계통관계

를 파악하기 위해서는 향후 형태, 생태, 생리학적 다양한 

방법의 세부조사가 필요할 것으로 판단된다. 
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