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서  론
식물종의 지리적 분포역이 유전적 다양성의 수준을 예측할 

수 있는 기준은 될 수는 없지만(Karron. 1987), 일반적으로 분포
역이 좁거나 특정지역 희귀한 특산종인 경우 넓은 분포역을 갖

는 식물 종에 비해 대개 근친 교배나 유전적 부동 등에 의해 유

전적 변이가 매우 적은 것으로 알려져 있다(Hamrick and Godt 
1989, Ellstrand and Elam 1993). 또한 섬 특산종은 내륙집단에 
비해 유전적 다양성이 낮고 유전적 변이의 감소율이 내륙의 특

산종에 비해 크기 때문에 소멸되거나 멸종될 가능성이 높다

(Frankham 1996). Frankham(1998)은 창시자 효과(founder effect)
와 같은 병목 현상과 소집단의 이유 때문에 발생할 수 있는 자

식약세(inbreeding depression)를  이러한 현상을 설명할 수 있는 
원인으로 꼽았다.  
울릉도는 한반도의 동쪽으로 약 137 km 떨어져 있는 면적 

7,268 ha의 제 3기에서 제 4기에 화산 활동에 의해 형성된 화산
섬이며, 관속식물은 약 560∼650종으로 그중 특산식물은 40여

종이 보고된 바 있다(양 1956, 오 1978).    
섬현호색(Corydalis filistipes Nakai)은 현호색과(Fumariaceae) 

현호색속(Corydalis)의 다년생 초본으로서, 우리나라 울릉도에
만 국한되어 분포하는 특산식물종이다. 4월에 개화하여 5월에 
결실한 후 곧 스러지는 전형적인 춘계 단명성(spring ephemeral) 
식물 종으로 곤충에 의해 수분하며, 종자로 번식하나(Min 
2003), Corydalis flavula(Farnsworth 2001)에서 처럼 일부 개체들
은 폐쇄화(cleistogamy)로 결실하기도 한다(Chung and Kim  pers. 
obs.). 
현호색속(Corydalis) 종자의 부착물인 elaisome은 종간에 형

태와 크기(16.8∼182.5 mg)에서 상당한 차이가 있지만(Nakanishi 
1994), 개미들이 선호하는 주된 먹이로서 종자의 산포와 매장에 
커다란 역할을 하며, 또한 설치류가 기피하는 물질로서 포식에 
의한 종자의 손실을 막아주기도 한다(Hanzawa et al. 1985). 
섬현호색은 성인봉(a.s.l. 950 m)을 중심으로 남사면과 북사

면의 낙엽활엽수림 또는 침.활엽 혼효림 내에 불연속적으로 
metapopulation을 이루고 있으며, 주변 식생과의 경쟁에 약하여 
천이계열에서 쉽게 쇠퇴되거나 집단의 분획화가 일어날 수 있
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는 잠재적으로 위약종이며, 일부 군락은 등산로 주변에 노출되
어 있어 인위적인 교란을 받기 때문에 개체수가 점차 감소되는 

추세이다.
하나의 생물종에 대한 보존 대책을 수립하기 위해서는 집단

의 demography와 같은 생태적 특성을 고려해야 하지만, 그 종의 
유전적 변이의 유지기작에 대한 정보를 얻기 위한 유전적 변이

와 구조를 분석하는 노력은 필수적인 선결요건으로 특히, 멸종
위기종이나 희귀 특산종에 대해서는 우선적으로 고려되어야 

할 사항이다.
따라서 본 연구는 울릉도의 특산이며, 분포역이 매우 좁은 

춘계 단명성 희귀식물인 섬현호색의 보존 전략 수립을 위하여 

동위효소 marker를 이용하여 아집단내.간 유전적 다양성과 유
전적 구조 분석을 수행하였다.  

재료 및 방법

울릉도에 국한되어 분포하는 특산 식물종인 섬현호색은 다

년생 초본으로서 높이 약 40 cm까지 자라며, 섬 내에서도 주로 
해발 500∼900 m 사이에서 좁은 분포 역을 갖는 멸종 위기종이
다. 그리고 성인봉을 중심으로 남.북 사면 능선부를 따라서 불
연속적으로 군락을 형성하여 분포하기 때문에 군락의 크기와 

군락간 거리를 고려하여 4개의 아집단(subpopulation)으로 구분
하였다(Table 1). 시료는 개체간 혈연을 고려하여 유사한 개체
가 선발되지 않도록 충분한 거리를 유지하여 아집단별 30 개체
씩을 채취하였다. 그리고 개화기에 개화한 개체들을 대상으로 
하였으며, 가능한 물리적인 피해를 줄이기 위해서 실험에 필요
한 최소한의 잎만을 채취하였다. 
동위 효소 분석은 Lee 등(2003)의 방법에 의하여 완충 용액

을 조제하여 사용하였고, gel은 SIGMA starch 12%를 이용 하였
다. 전기영동을 완료한 gel은 여러 개의 층으로 수평으로 절단
한 뒤 각 동위 효소별로 정색 액을 이용하여 암상태 37℃에서 
반응시켰다. 정색 반응을 시켜서 선명하고 재현성이 있는 band
만을 나타내는 동위 효소를 선정하여 실험에 이용하였다. 분석
된 9개 동위 효소 및 완충 용액의 명칭은 Table 2에 제시되어 
있다.
각 유전자좌에서의 개체별 유전자형 빈도를 토대로 유전자

Table 1. Location, area and sample size of four subpopulations of 
Corydalis filistipes in Ullung Island 

Subpopulations Altitude (m) Area (m2) Sample size

A 720∼760 15,000  30

B 830∼850 60,000  30

C 780∼820 20,000  30

D 600∼640 12,000  30

Total 120

Table 2. Description of isoenzymes assayed and buffer systems used 
for electrophoresis

Enzyme
Abbre-
viation

E.C
.No.a

Bufferb
No. of 

loci 
scored

Aspartate aminotransferase AAT 2.6.1.1 B 1

Glutamate dehydrogenase GDH 1.4.1.3 B 1

Isocitrate dehydrogenase IDH 1.1.1.42 E 1

Malate dehydrogenase MDH 1.1.1.37 E 1

6-Phosphogluconate 
dehydrogenase

6PGD 1.1.1.44 B 2

Phosphoglucose isomerase PGI 5.3.1.9 A 2

Phosphoglucomutase PGM 2.7.5.1 E 1

a Enzyme Commission Number: Nomenclature Committee of the Inter-
national Union of Biochemistry (1984).

b A= a lithium borate electrode buffer (pH 8.3) used with a Tris citrate 
gel buffer (pH 8.3),

 B= a sodium borate electrode buffer (pH 8.0) used with a Tris citrate 
gel buffer (pH 8.8),

 E= a morpholine electrode and gel buffer (pH 8.0). For more details, 
refer to Conkle et al. (1982).

좌당 평균 대립 유전자수(A/L), 다형적 유전자좌의 비율(P), 평
균 이형 접합도의 관측치(Ho)와 기대치(He)를 산출하였으며, 
관찰된 유전자형 빈도와 Hardy-Weinberg 평형 빈도와의 일치 
여부는 Levene(1949)의 보정에 의한 χ2-test에 의해 판정하였다. 
그리고 집단내 근친 교배의 정도와 집단간 유전 구조를 알아보

기 위하여 Wright의 F 통계치(FIS, FIT, FST)를 구하였다(Wright, 
1965). 
그리고 Nei(1978)의 유전적 거리를 구한 후 UPGMA법(Sneath 

and Sokal 1973)에 의한 유집분석을 실시 하였다. 
이상의 모든 분석에는 PC용 program인 BIOSYS-1(Swofford 

and Selander 1989)과 POPGENE 1.31(Yeh et al. 1997)을 이용하
였다.

결과 및 고찰

대립 유전자 빈도 및 유전적 다양성
울릉도의 섬현호색 4개 아집단에 대해 조사된 9개 유전자좌의 

대립 유전자 빈도는 모두 2개의 대립유전자만 관측되었다(Ta-
ble 3). 그중에서 Aat와 Mdh는 각기 B와 C집단에서만 다형성(po-
lymorphism)을 보였다. 그리고 Gdh와 Idh, 6pgd-1, 6pgd-2, Pgi-2
는 4집단 모두에서 다형성을 보였으며, 또한 모든 대립유전자
는 0.05이상의 빈도로 분포하였다. 그리고 Gdh와 pgi-2를 제외
한 모든 유전자좌에서 주 대립유전자가 명확하게 관측되었다.  
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섬현호색 4개의 아집단에 대한 유전적 다양성 분석 결과는 
Table 4와 같았다. 아집단내 유전좌당 대립 유전자수는 1.6∼19
개 분포로 평균 1.73개였으며, 그리고 유효 대립 유전자 수는 
1.15∼1.27로 평균 1.20이었다. 그리고 95% 수준에서 다형적 유
전자좌의 비율은 55.6-77.8% 범위로서 평균 61.2%였으며, 종내 
유전적 다양성으로 대표되는 평균 이형 접합도의 기대치는

Table 3. Allele frequencies observed in 9 loci from four subpopulations 
of C. filistipes.

Locus
Subpopulations

A pop. B pop. C pop. D pop.

Aat     a
       b

1.000
0.000

0.935
0.065

1.000
0.000

1.000
0.000

Gdh    a
       b 

0.500
0.500

0.326
0.674

0.500
0.500

0.833
0.167

Idh     a
       b

0.950
0.050

0.913
0.087

0.817
0.183

0.900
0.100

Mdh    a
       b 

1.000
0.000

1.000
0.000

0.933
0.067

1.000
0.000

6pgd-1  a
       b

0.050
0.950

0.022
0.978

0.050
0.950

0.017
0.983

6pgd-2  a
       b

0.950
0.050

0.826
0.174

0.883
0.117

0.950
0.050

Pgi-1   a
       b

1.000
0.000

1.000
0.000

0.950
0.050

0.950
0.050

Pgi-2   a
       b 

0.500
0.500

0.500
0.500

0.467
0.533

0.467
0.533

Pgm    a
       b

1.000
0.000

1.000
0.000

0.967
0.033

0.967
0.033

Table 4. Genetic diversity within four subpopulations of C. filistipes
in Korea (Standard errors in papentheses)

Subpopulationsa A Ae P95 Ho(SE) He(SE)

A 1.6 1.17 55.6 0.256(0.142) 0.146(0.071)

B 1.7 1.21 55.6 0.193(0.109) 0.176(0.066)

C 1.9 1.27 77.8 0.222(0.082) 0.213(0.063)

D 1.7 1.15 55.6 0.133(0.077) 0.133(0.056)

Mean 1.73 1.20 61.2 0.201(0.103) 0.167(0.064)

Note : A = number of alleles per locus, Ae = effective number of alleles 
per locus, P95 = percentage of polymorphic loci at 95% level, Ho
= observed heterozygosity, He = Nei's unbiased expected hetero-
zygosity.

a Numerical codes as in Table 1.

0.133∼0.213의 분포로 아집단간에 아집단의 크기와 상관없이 
다소의 차이가 있었으며, 평균  0.167로서 평균 관측치 0.201보
다 낮은 결과를 보였다. 
이러한 섬현호색의 집단내 유전적 다양도 수준은 Chung 등

(1998)의 동위효소분석 결과인 울릉도 자생종인 너도밤나무
(A=1.93, P=57.14, Ho=0.211, He=0.253)보다는 낮았으나, 섬잣나
무(A=1.48, P=33.33, Ho=0.107, He=0.149)보다는 다소 높았으며, 
울릉도 특산종 섬노루귀(A=1.08, P=8.70, Ho=0.021, He=0.032)와 
섬초롱꽃A=1.07, P=7.14, Ho=0.014, He=0.021), 섬백리향(A= 
1.17, P=16.67, Ho=0.044, He=0.066)과 희기 멸종 위기종이며 울
릉도 고립종인 헐떡이풀(A=1.04, P=4.00, Ho=0.011, He=0.016) 
보다는 훨씬 높은 수준이었다. 그러나 Chung(1995)의 제주도 특
산종인 Hosta venusta(A=1.86, P=66.67, Ho=0.308, He=0.296; ), 이 
등(1997)의 한라산에 격리 분포하는 희귀 수종 시로미 (A=2.0, 
P=81.82, Ho=0.248, He=0.306)집단 보다 매우 낮은 유전적 다양
성을 보였다.
그리고 Francisco-Ortega 등(2000)이 제시한 Canary Islands의 

특산식물 18속 69종에 대한 동위효소로 추정된 평균 유전적 다
양성(HT=0.186)과는 유사한 수준이었다.  
이상의 결과와 같이 울릉도에 특산종인 섬현호색은 일반적

인 예상과 부합되는 결과로서 유전적 다양성이 다소 낮은 수준

이지만, 울릉도내 유사한 생활사는 갖는 섬초롱꽃이나 섬백리
향, 섬노루귀, 헐떡이풀과 Hamrick과 Godt(1989)가 제시한 특산
식물 종(A=1.39, P=26.3.00, He=0.063)과 분포역이 매우 좁은 종
(A=1.45, P=30.6, He=0.105)의 평균적인 통계량보다는 매우 높
은 수준임을 알 수 있다. 
섬현호색이 분포역이 매우 좁고, 잔존성 보다는 울릉도에서 

새롭게 분화된 특산종으로 추정한다면 유전적 다양성이 다소 

높은 수준으로 판단되는데, 이러한 결과의 원인은 집단이 소집
단들로 분획화 되어 있지만, 아직까지 개체수가 절멸되지 않을 
수준으로 유지되고 있다. 그리고 곤충을 매개로 하는 충매화로
서 타가수정을 주로 하고, 종자의 부착물인 elaisome의 영향으
로 곤충(개미)에 의해 종자가 멀리까지 또는 발아하기 유리한 
곳으로 이동될 수 있으며(myrmecochorous), 또한 설치류들의 종
자 섭식에 의한 피해를 줄여 새로운 유전자형을 갖는 개체의 

생산에 유리하기 때문인 것으로 추정 된다(Hanzawa et al. 1985, 
Nakanishi 1994, Farnsworth, 2001). 
또한 유성생식 뿐만 아니라 폐쇄화에 의한 무성생식에 의해

서도 일부 종자가 생산되기 때문에(Farnsworth 2001), 동일한 유
전자형을 갖는 다수의 개체가 자연재해나 자연도태에서 생존

할 가능성이 높으므로 유전적 다양성이 적절하게 유지되는데 

기여한다고 판단된다(Hamrick and Godt 1989). 

유전적 구조 및 분화 
섬현호색 4개의 아집단에 대한 유전적 구조를 파악하기 위

한 Wright의 F 통계 분석 결과는 Table 5와 같다. FIS는 아집단 

내 근친 교배 정도를 추정하는 값으로서 유전자형의 빈도가 
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Table 5. Wright's (1931) F for polymorphic loci for four subpopu-
lations of C. filistipes in Korea

Locus FIS FST FIT

Aat -0.0698 0.0514 -0.0148   0.4778

Gdh -0.2661 0.1449 -0.0827   1.5990

Idh 0.4482 0.0243 0.4616   9.6360

Mdh 1.0000 0.0482 1.0000   4.6667

6pgd-1 -0.0430 0.0075 -0.0352  34.4980

6pgd-1 -0.1401 0.0286 -0.1075   7.9702

Pgi-2 -0.0526 0.0215 -0.0300   9.5000

Pgi-2 -0.5210 0.0019 -0.5181 132.8519

Pgm -0.0345 0.0239 -0.0098   9.6667

Mean -0.1889 0.0557 -0.1226   4.4306

Hardy-Weinberg의 평형상태라면 0값을 가지는데 9개 유전자좌
에 대한 통계량의 평균은 -0.1889로서 이형접합체의 빈도가 
H-W의 평형구조에 비해 높은 결과를 보였다. FIT는 아집단 전

체를 하나의 집단으로 간주하고 산출한 근친교배계수는 

-0.1226로서 H-W형평빈도에 비해 이형접합체의 빈도가 높게 
나타났다. 그러나 조사된 9개의 유전자좌중에 Mdh는 FIS와 FIT 
값이 모두 1.000으로서 조사된 개체 모두가 동형접합체로 나타
났으며, Idh는 각각 0.4482와 0.4616으로서 동형접합체의 빈도
가 평형 구조의 빈도보다 월등이 높았고, 그 외 7개 유전자좌는 
모두 이형 접합체의 빈도가 높은 결과를 보였다. 
섬현호색 4개의 아집단간 유전적 분화를 추정한 Wright의 

FST 통계량은 0.0019(Pgi-2)에서 0.1449(Gdh)의 분포로 평균 
0.0557로서 섬현호색 gene pool중 전체 유전변이의 5.57%만이 
아집단간에 기인하고, 나머지 94.43%는 아집단내 개체 간에 분
산되어 있는 것으로 나타났다. 이 유전적 분화 정도는 Hamrick
과 Godt(1989)이 제시한 Nei의 계층적 구조에 의한 분화 값으로 
추정된 다년생 초본(GST=0.213)과 특산 식물(GST=0.248), 희귀
식물(GST=0.242), 유.무성 생식 식물(GST=0.213)의 분화 정도에 
비해 매우 낮은 값으로서 아집단간 유전적 분화가 많지 않았음

을 의미하는 것이다. 그리고 특산식물이라도 내륙에 남.동 해안
선을 따라 다소 넓게 분포하는 식물종물인 Hosta minor(GST= 
0.198) 보다는 월등히 낮았으나(Chung 1994), 제주도에 고립된 
종인 Hosta venusta(GST=0.0601)와는 유사한 결과(Chung 1995)를 
보여 대체로 작은 섬에 고립되어 분화한 종들의 집단간 유전적 

분화 정도는 낮은 것으로 추정 된다.
집단간 분화 정도가 낮다는 의미는 집단간의 유전자형과 대

립유전자 빈도의 차이가 많지 않다는 것이데, 섬현호색의 아집
단간 분화정도가 낮은 원인은 전 분포역중 아집단간의 지리적 

거리가 2∼3 km내로 좁고, 그리고 성인봉을 중심으로 능선을 

따라 산발적으로 분포하는 아집단들이 징검다리 역할을 함으

로서 개체간 및 아집단간 유전적 교류가 원활이 이루어지기 때

문인 것으로 추정된다. 주변 식생과의 경쟁에 약하여 천이계열
에서 쉽게 쇠퇴되거나 집단의 분획화가 일어날 수 있는 잠재적

으로 위약종이며

그리고 이렇게 좁은 분포역에서 아집단간 5.57%의 분화가 
일어나게 된 원인은 성인봉을 중심으로 일부 아집단이 남북사

면에 걸쳐서 분포하기 때문에 국소적으로 gene flow가 제한될 
수 있으며, 약 40cm 높이의 다년생 초본으로서 생태적 위약종
으로 주변 식생과의 경쟁에 약하여 천이계열에서 쇠퇴되어 집

단의 분획화가 쉽게 일어나고, 또한 Kudo 등(2004)이 제시한 춘
계 단명성(spring ephemeral) 식물의 이른 봄 개화기에 계절변화
에 따른 수분매체들의 제한된 활동도 원인이 될 수 있을 것으

로 판단된다. 또 하나는 탐방객들의 답압과 같은 인위적인 교
란으로 인해 유효 집단 크기의 감소로 아집단내 유전자 부동

(genetic drift)에 의한 영향도 추정할 수가 있다.

유전적 거리 및 유집 분석
섬현호색 4개 아집단간 Nei(1978)의 유전적 거리와 동질성을 

분석한 결과는 Table 6에 제시되었다. 아집단간 유전적 거리는 
0.00∼0.034범위로서, A와 C 집단간은 유전적 거리 0.000으로서 
동질적이었다. 그리고 A와 B 집단간도 0.002로서 거의 동질에 
가까웠으며, B와 C, B와 D집단간이 각기 0.033과 0.034로서 유
전적으로 다소 이질적인 관계를 보였다.]
그리고 Nei(1978)의 유전적 동질성을 나타내는 유사도 지수

에 의한 UPGMA 유집분석 결과(Fig. 1), 유전적 거리와 같이 A
와 C집단이 동질적으로 유집되었으며, B집단이 0.99이상의 동
질성으로 2차 그룹으로 유집되었고, D집단은 보다 이질적으로 
유집되었다. 
아집단간 유전적 거리와 유전적 유사도 지수에 의한 유집 분

석 결과는 집단의 지리적 거리 및 위치와는 일치하지 않는 결

과를 보였다. 특히, A집단은 4개의 아집단 중 유일하게 성인봉 
북서사면에 위치하는데도 불구하고 지리적으로 B집단보다 먼 
C집단과 유전적 동질성을 보였으며, 지리적으로 C집단과 가까
운 D집단이 유전적 거리가 가장 먼 것으로 나타나 아집단간 유
전적 분화정도(5.57%)가 매우 낮은 결과를 보였다.
결론적으로, 울릉도 춘계 단명성 특산식물이며, 좁은 분포 

Table 6. Pairwise Nei's genetic distance (above) and identities (below) 
in four subpopulations of C. filistipes in Korea

Subpopulations A B C D

A ***** 0.002 0.000 0.012

B 0.998 ***** 0.033 0.034

C 1.000 0.997 ***** 0.013

D 0.988 0.967 0.987 *****
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 Pop. A

Pop. C

 Pop. B

 Pop. D

0.97 0.98 1.00

Fig. 1. A UPGMA dendrogram of C. filistipes using Nei's unbiased 
genetic identity.

역을 갖고 있는 섬현호색의 4개 아집단에 대한 동위 효소 mar-
ker를 이용하여 유전적 다양성과 구조를 분석한 결과 유전적 
다양성은 분포역이 넓은 특산식물 종들에 비해서는 낮은 수준

이지만, 섬에 고립된 유사한 생활사를 갖는 특산식물 종들에 
비해서는 적정한 유전적 다양도 (He= 0.167)를 유지하고 있었
다. 그리고 유전적 구조 분석 결과, 아집단내와 전체 아집단의 
근친교배계수는 각각 FIS=-0.1889와 FIT=-0.1226로서 H-W의 평
형구조 보다 높아 이형 접합자의 빈도가 높았으며, 아집단간 
유전적 분화도는 매우 낮은(FST=0.0557)결과를 보였다. 또한 아
집단간 유전적 거리는 매우 가까웠으며, 지리적 거리와 일치하
지 않는 결과를 보였다. 
따라서 섬현호색의 집단내.간 유전적 다양성의 유지와 합리

적인 보전을 위해서는 집단의 demography 모니터링과 종자의 
산포, 공간적 유전 구조와 같은 기초 연구가 필요하며, 또한 집
단간 낮은 분화도를 감안하여 유전적 다양성이 높은 아집단을 

대상으로 가능한 충분한 개체에서 종자 채취 후 현지내(in situ) 
복원이 이루어져야 하고, 멸절과 멸종에 대비하여 현지외(ex 
situ) 보존원 조성 같은 보다 적극적인 보존 전략이 필요 하다고 
판단된다.

적  요

울릉도의 특산 식물종으로서 희귀식물종이며, 춘계 단명성 
식물로서 개미에 의해 종자 산포가 이루어지는 섬현호색(Cory-
dalis filistipes Nakai) 4개의 아집단에 대하여 합리적인 보전 및 
관리 대책 수립을 위하여 9개의 동위효소 marker를 이용하여 
유전적 다양성과 구조를 분석하였다.
그 결과 평균 대립 유전자의 수(A)는 1.73개, 95%수준에서 

다형적 유전자좌의 비율은(P)은 61..2%, 이형접합체의 평균 관

측치(Ho)는 0.201, 기대치(He)는 0.167로서 분포역이 넓은 특산
식물 종들에 비해서는 낮은 수준이지만, 섬에 고립된 유사한 
생활사를 갖는 특산식물 종들에 비해서는 높은 유전적 다양도

를 유지하고 있는데, 그 이유는 소집단이기는 하나 적정수준의 
개체수가 유지되고 있고, 타가수정을 주로 하며 개미에 의해 
종자 산포가 이루어져 적응력이 높고, 또한 폐쇄화에 의한 유.
무성 번식 체계를 겸하기 때문인 것으로 판단된다. 그리고 유
전적 구조분석 결과 아집단내(FIS)와 전체 아집단(FIT)의 근친교
배계수가 각각 -0.1889와 -0.1226로서 H-W의 평형구조에 비해 
이형접합자의 빈도가높았으며, 아집단간 유전적 분화도는 매
우 낮은(FST=0.0557)결과를 보였다. 그리고 우리나라 희귀 및 특
산 식물종인 섬현호색의 유전적 변이의 유지 기작과 합리적인 

보전과 관리 대책을 논의하였다.
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