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We have analyzed the allele and genotype frequencies from 10 fractions of
ancient human skeleton in 3 pieces of Jar coffin excavated from Naju Bokam-

ni 3rd tumulus by PCR amplification, high resolution polyacrylamide gel
electorphoresis and silver staining. We could isolate human genomic DNA
from 3 bone fractions but the rest of them could not be used as materials due

to  being decayed.
We could detect sex determination as male and 3 genotypes of STR

system, HUMTHO1, HUMTPOX and HUMC5F1PO from the bone fraction of

left side in Jar coffin 3 and see the slightly reaction suggesting the sex as male
from the bone fraction of the left side in Jar coffin 2 and female from the right
side in Jar coffin 3. 

We have also analyzed the genotype frequencies of mitochondria from the
bone fractions of the left side and the right side in jar coffin 3, respectively.
From the result of indetifiying at nucletide position between 16018 and 16378

of the base of hypervariable region(HV1) in the control region, We can
presume that the both bones have the same maternal inheritance.
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Ⅰ. 서 론

사적제 404호복암리고분군은전남나주시다시면복암리랑동마을앞평야

지대에위치하고있는고분군으로과거에는7기가존재하였으나지금은4기만이

남아있다. 나주복암리 3호분에대한조사는1995년나주시에서고분군에대한

정비, 복원을추진하는과정에서먼저전남대학교박물관에서정비복원을위한

기초자료획득을위한시굴조사를실시하면서시작되었다. 

3호분에 대한 조사는 우선 1996년 7∼8월에 국립문화재연구소와전남대학교박물

관이 합동으로 분구 남사면 중앙에 위치한 석실(96석실)을 대상으로 이루어졌는데

조사결과 영산강 유역의 토착묘제인 대형옹관이 매납된 석실분수용기의 석실임이

확인되었다. 1996년 11월 이후 1998년 9월에 이르기까지 3단계에 걸쳐 전면조사를

실시하여석실, 옹관 등 7가지 묘제의총 41기의 매장시설이확인되었다.  

국립문화재연구소보존과학연구실은’96년도에발굴한나주 복암리 3호분 석

실내옹관 1, 2, 3호 등 3기내에있는인골간의혈연관계를과학적으로구명하

기 위하여 1998년 2월 19일 전남대학교박물관에서보관중인옹관 3기에서총

10편의 인골편을채취하였고국립과학수사연구소유전자분석실과공동으로 인

골의유전자(DNA) 분석을실시하였다.  

유전자(DNA)는인체구성물인혈액, 타액, 정액, 모발, 골, 조직, 치아등에존

재하며유전자분석은인간의유전정보를갖고있는 DNA의 다형성을분석하므로

개인식별및친자관계를구명하는시험방법으로서 1985년 영국의 A.J.Jeffrey

가 인간유전체(human genome)의 myoglobine gene에서 고변이유전자좌위

(hypervariable region)를 제한효소(restriction enzyme)로 처리하고 southern

hybridization에 의해 나타나는다형성을보고한이래 분석방법이빠르게발달

되었다. 

그후 1985년 K.B.Mullis에 의해 DNA를 중합효소연쇄반응(Polymerase Chain

Reaction : PCR)으로증폭하는방법이보고되었고DNA thermal cycler가개발되어
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PCR과정을자동화시킴에따라신속하고정확한개인식별및친생자확인방법으

로활용되고있다. 

이러한유전자분석은최근고고학분야에새롭게 시도되면서세계각국의관심을

끌고 있는데 최근 일본학자들은 서구학자들과 공동으로 3년 전부터 유전자분석을

통한 그들의민족 기원이나문화이동에관한 연구를진행하였고, 러시아에서는마

지막 황제인니콜라스의뼈를대상으로유전자형분석을하였던실례가 있다. 

Ⅱ. 본 론

1. 인골의 핵유전자형 분석

생명체를구성하는세포는핵(nuclear)을 지니고있고, 핵내에는이중나선의

구조를 지닌 화학물질인 DNA로 구성되어있는 염색체(chromosome)가 존재한다.

생명체는유전자의지배를받아종특이성을나타내고있다. 인간의경우양친으

로부터동량의유전자를받아총30억개의염기쌍으로이루어져있는 46개의염

색체를핵내에보유하고있다. 

1980년 R.A.White와 A.Whyman에 의하여인간의 다형성 DNA좌위가보고된이래

다형성DNA는 Fig. 1과같이분류되는데이러한영역을반복서열이매우다양하

다고하여고변이유전자좌위(hypervariable region)라한다. 

핵유전자분석은초기에는많은량과커다란길이의 DNA를 요구하는제한효소

절단법에의한유전자형분석에서고변이유전자좌위를양적으로증폭시켜아

주소량의시료(DNA 1ng)에서도 유전자형을분석할수 있는 PCR방법이널리사

용되고있는추세이다. PCR로증폭된DNA를전기영동시켜이동된증폭산물의분

자량(Molecular weight)차이에의해대립유전자형을검출하여유전자형을식별하

게된다. 
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2. 인골의 미토콘드리아유전자형분석

동물세포내호흡기관으로존재하는미토콘드리아(Mitochondria : mt)는원형의

이중나선DNA를지니고있다. mtDNA는전체세포DNA의약 1%를차지하는적은량

으로존재하나고도의반복수(high copy number)를지니고있다. 

미토콘드리아는약 99.9%를 난자로부터형성하여모계유전되기때문에형제,

자매, 남매및어머니그리고어머니와관계되는모든가족은mtDNA의일치하는

반복수를지니고있다. 인골같이오래되었거나극히미량인시료로부터도추출

이가능하므로핵유전자분석이곤란한경우 미토콘드리아유전자(mtDNA)의 반복

수를개인식별이나가족관계구명의자료로이용할수있다. 

인간의mtDNA 길이는16,569bp이며mtDNA의유전체(genome)에는두개의중요부

위가있는데하나는 large cording region이고나머지하나는전사와복제를조

절하기위한 조절부위(control region)로 smaller region이다. 이 조절부위에는

길이 1.2Kb의 displacement loop(D-loop)가 있고 여기에 두 종류의 고변이부위
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genome



(HV)인 HV1, HV2로존재한다. mtDNA 분석은고변이(HV)부위가지니는염기서열의

차이에의하는데 HV1과 HV2는각각길이가약 400bp 정도이다. 미국의유전자분

석 표준화위원회(TWGDAM:Technical Working Group on DNA Analysis Method)는 HV1

의 경우 16024에서 16365위치, HV2는 00073에서 00340위치의최저염기서열을mt

DNA database로택하기를제안하고있다. 

3. 나주 복암리 3호분 옹관 인골의 상태 및 시료채취

나주복암리3호분옹관 1,2,3호내에존재하고있는인골의상태는약 1,500여

년이상의오랜기간이경과된관계로인하여외형적으로만뼈형태를유지하고있

을뿐재질은매우약화된상태였다. (Photo 1~3) 육안으로판단하여인골중상태

가 제일 양호한부분만을채취하여시료로활용하였다. 유전자분석을 위하여

옹관 1호와 2호에서는각각 4개부분의인골편을채취하였고, 옹관 3호에서는2

개부분의인골편을채취하여총 10편을채취하였다. (Table 1, Fig. 2)

출토 인골의 유전자분석

시료 1 나주 복암리3호분 옹관 1호 좌측인골(1)

시료 2 나주 복암리3호분 옹관 1호 좌측인골(2)

시료 3 나주 복암리3호분 옹관 1호 우측인골(1) 

시료 4 나주 복암리3호분 옹관 1호 우측인골(2) 

시료 5 나주 복암리3호분 옹관 2호 좌측인골(1)

시료 6 나주 복암리3호분 옹관 2호 좌측인골(2)

시료 7 나주 복암리3호분 옹관 2호 우측인골(1)

시료 8 나주 복암리3호분 옹관 2호 우측인골(2)

시료 9 나주 복암리3호분 옹관 3호 좌측인골(1)

시료 10 나주 복암리3호분 옹관 3호 우측인골(1)

Table 1. 옹관별 인골의채취부위에따른 시료명

시료 명 인골 편 채 취부 위 비고
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Photo 2. 

나주복암리3호분

옹관2호의인골상태

Photo 1. 

나주복암리3호분

옹관1호의인골상태

Photo 3.

나주복암리3호분

옹관3호의인골상태



4. 핵유전자 분석의 실험방법 및 결과

1) 인골편의 시료처리

옹관에서채취한인골 10편을흐르는수돗물로세척해본바그중인골 3편

(시료 6,9,10)은소량의뼈형태를유지하고있는상태인반면인골 7편(시료 1

∼5,7,8)은 뼈의 형태를찾을 수 없을 정도로완전히토양화된상태인관계로

유전자분석이불가능하였다. 

수돗물로세척한인골 3편(시료 6,9,10)은 다시 멸균된증류수로수 차례세

출토 인골의 유전자분석

Fig. 2.

유전자분석을위한

인골편채취부위

나주복암리 3호분옹관3호

나주복암리3호분옹관 1호 나주복암리3호분옹관2호



척한후 90 % 알콜로다시세척하고, 0.5M EDTA 용액이담겨져있는 50㎖용량

의 멸균튜브에넣고 흔들어 주면서 7일 동안 탈회한 다음 다시 멸균 증류수

로수회세척하여여분의 EDTA를 제거하였다.

2) DNA 추출및정제

탈회된 인골편은액체질소가든 막자 사발에넣어각각 분말화 시킨후 1

㎖의 TEN 완충액(10mM Tris-HCl, pH 8.0, 10mM EDTA, 150mM NaCl)과 50㎕

proteinase K(10㎎/㎖ Promega) 및 100㎕의 10% SDS를 첨가하여 56℃에서하루

밤 반응시킨 후 상등액을 회수하였다. 회수된 상등액에 동량의

phenol/chloroform/ isoamyalcohol(25:24:1)을 넣고충분히혼합한뒤원심분리

하여상등액을회수하였고, 다시동량의 chloroform을넣고혼합한다음원심

분리 하여 재차 회수된 상등액을 Centricon100(Amicon, USA)을 사용하여추출

된 DNA를 정제하였다. 정제된 DNA는 1% Agarose Gel상에서 전기영동 하여 표

준 DNA 농도와비교하여상태및농도를확인하였다.

3) TH01-Amelogenin-TPOX-CSF1PO 유전좌위의증폭

TH01-Amelogenin-TPOX-CSF1PO의 4개 유전좌위의다중 증폭은 Geneprint Human

Identification Kit(Promega, USA)를 구입하여 이로부터 제시된 방법에 따라

시험하였다. PCR 혼합액은 제품사에서 제시한 방법에 준하였고, 첨가한 DNA

의 양은 시료의 농도에 따라 약간의 증감을 하였다. 중합효소연쇄반응(PCR)

은 DNA thermal cycler(Perkin-Elmer 480)를 사용하였으며증폭조건은 Table 2

와같다.

4) 전기영동및유전자형결정

다중 증폭된 유전좌위의 증폭산물에 동량의 loading dye(10mM NaOH, 95%

formamide, 0.05% bromophenol blue, 0.05% xylene cyanol FF)를 혼합하여 2분간

보존과학연구 20집┃12·13



95℃에서 denaturation 한 후 그중 10㎕를 7M urea denaturating

polyacylamide gel(6% T, 5% C, 42cm long, 0.4mm thickness and 0.5X TBE)상에

서 30W로 3.5시간 동안 전기영동을 실시하였다. 전기영동이 끝난 겔은 질산

은 염색(silver staining)하고, 표준 allelic ladder와 비교하여 유전자형을

결정하였다.

5) 인골의핵유전자형분석결과

나주복암리고분에서발굴된유골 10편중 3편만이유전자분석을시행할수 있었

다. 잘게 부순 뼈 분말에 EDTA를 처리하여 칼슘을 제거하고 유기용매 그리고

microcon 100(Amicon, U.S.A.)을 이용하여DNA를 추출정제하였다. 정제된 DNA를 1% 아

가로스겔(agarose gel)로 영동하고EtBr로 염색하였을때시료 9(옹관3호좌측유골)

와시료 6(옹관 2호좌측유골)에서는 DNA가 육안으로확인되지않았지만시료 10(옹

관 3호우측유골)에서는양호한상태의 DNA를 확인할수있었다. (Photo 4)

First cycling (10 cycles)

Denaturation    

Primer annealing   

Extension

Second cycling (20 cycles)

Denaturation  

Primer annealing 

Extension  

94℃ for 1 min

64℃ for 1 min

70℃ for 1.5 min 

90℃ for 1 min

64℃ for 1 min

70℃ for 1.5 min

Table 2. 인골편의 중합효소연쇄반응(PCR) 조건

Initial denaturation 96℃ for 2 min
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전기영동후유전자형을분석한결과시료 9에서는 Amelogenin형이 212-218로

나타나남성의 인골임을확인할수 있었고, 검출된유전자형은 TH01형이 7-9,

TPOX형이 8-8, 그리고 CSF1PO형이 10-12였다. 그러나 시료 6은 Amelogenin형이

212-218로남성의유골로, 시료 10은 Amelogenin형이 212-212으로여성의유골로

성별을추정할수있는유전자형의미약한검출반응이확인되었다. (Photo 5)

이러한 결과는시험대상인인골이오랜기간 동안 부식되어뼈성분이거의

토양화된상태로 인골편에포함되어 있는 DNA의 양이 극히 적었기때문이다.

그러나시료 10(옹관 3호 우측인골)에서는비교적양호한상태의 DNA를 회수하

였지만STR(Short tandem repeats)유전자형이검출되지 않는 것으로 미루어 볼

때검출된 DNA는인골에오염된미생물의DNA로의심이된다.

5. 미토콘드리아유전자형분석의실험방법및결과

1) 미토콘드리아유전자형분석방법

모계 유전자관계가성립여부를확인하기위하여 유골편의미토콘드리아DNA

형을 분석하였다. 분석한 미토콘드리아 DNA 염기서열에서 HV1(15971∼16410)부

위는 F15917/R16410 primer를 사용하여 증폭시킨후 Dye Terminator Cycle
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Photo 4.

1% 아가로스겔상에서검출한

인골편DNA의상태



Sequencing Kit로 반응시켜 Perkin Elmer Prism 377 DNA Sequencer에서전기영동

시켰다. 전기영동된염기서열은 Sequence Nevigator로 분석하였다. 분석된 DNA

의 Forward 및 Reverse sequence는 표준 Anderson sequence와 비교하여일치여부

를결정하였다. 

2) 미토콘드리아유전자형분석결과

나주복암리 3호분옹관 3호의좌측인골(시료 9)과 우측인골(시료 10)에 대한

mtDNA 분석결과, 고변이부위중하나인 HV1의 염기배열이 16018 base에서 16378

base 까지서로일치하였다. 따라서 mtDNA의 분석결과로미루어볼때나주복

암리 3호분옹관 3호의좌측인골과우측인골은모계유전간의관계를가지고있

출토 인골의 유전자분석

시료9  시료10  시료6

HumCSF1PO

HumTPOX

Amelogenin

HumTH01

Photo 5. 

전기영동에의하여분리한

인골편의핵유전자형상태



다. (Table 3)

Ⅲ. 결 론

나주 복암리 3호분에서 발견된 옹관 3기내에 존재하는 인골간의 혈연관계를구명

하기위하여인골의채취및 시료처리를한 결과, 인골 3편에대한 유전자분석이가

능하였다. 핵유전자형분석결과옹관 3호 좌측인골은남성의인골이며 TH01형, TPOX

형, CSF1PO형 등 3개의 유전자형이검출되었다. 그러나옹관 3호 우측인골은여성으

로, 옹관 2호의 좌측인골은남성으로 Amelogenin형이 검출되었지만검출반응정도가

너무미약하게 나타났다. 그리고옹관 3호 우측인골과옹관 2호의 좌측인골은옹관

3호 좌측인골과는달리 TH01형, TPOX형, CSF1PO형 등 3개의 유전자형이검출되지않

았기때문에인골 3편에대한혈연관계를상호비교할수없었다.

미토콘드리아유전자형분석결과, 옹관 3호 좌측인골과 우측인골은 고변이부위중
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Table 3. 

옹관3호좌·우측인골간

mtDNA의 HV1 염기서열

분석결과



하나인 HV1의 염기배열이서로일치함에따라두 인골은모계유전간의혈통관계임을

추정할수있었다.

그리고핵유전형과미토콘드리아유전자형의분석결과를활용하여옹관 3호의 매

장습성을추측해본바모계가동일한친족을합장한것으로판단된다.

나주복암리 3호분 옹관의인골유전자분석은기존에행하여졌던인류학적측면에

서의인골 형태분석과는달리인골간의혈연관계 및 성별, 매장습성을과학적인 방

법에 의하여구명하려 시도하였으며약 1,500여년이된 인골 일부에 대하여 성별을

판정하였고 3종의 STR유전자형을검출하였으며옹관 3호 좌·우측인골간의혈연관계

를추정할수있었다는것에의의가있다. 

발굴지에서출토되는 인골은매장당시에대한 무한한정보를 함유하고있는 귀중

한 자료이다. 동일한 발굴지또는지역에서 발견되는다수의인골에대하여 유전자

분석등 현대적인과학분석을실시하였을경우출토인골에대한혈액형등 개인자료

뿐만아니라 매장자간의혈연관계및 매장습성, 더 나아가종족간유전자형 빈도를

조사함으로써우리민족의기원을구명할수있기때문이다.  

Ⅳ. 요 약

나주 복암리 3호분에서 출토된 옹관 3기의 인골 10편에 대하여 중합효소연쇄반응

을 이용한유전자(DNA)분석을실시하였다. 인골시편 3편만 소량의뼈 성분이남아있

어 유전자분석을할 수 있었고 나머지 7편은 모두 토양화 되어 있어 유전자분석이

곤란하였다. 옹관 3호 좌측인골편에 대한 유전자분석 결과, 인골이 남성의 것으로

확인되었고인간의 STR(Short tandem repeat) 유전자좌위중TH01형,  TPOX형, CSF1PO형

등 3개의 유전자형을검출할 수 있었다. 그러나 옹관 2호 좌측인골편은 남성으로,

옹관 3호 우측인골은여성으로성별을추정할수 있는유전자형의미약한 검출반응

이확인되었다. 

출토 인골의 유전자분석



옹관 3호 좌측인골편과우측인골편에대한 미토콘드리아유전자분석결과, 고

변이부위중하나인 HV1의 염기배열이16018에서 16378 base 까지서로일치함으

로서모계유전간의관계임을예측할수있었다. 그리고핵유전자형과미토콘드

리아유전자형의분석결과를활용하여옹관 3호의매장습성을추측해본바가

족묘일남매(男妹) 혹은모자(母子)등모계가동일한친족의합장이거나부부묘

일경우근친상간(近親相姦)의관계임을알수있었다.
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