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1) D N A의구조를살펴보면당, 인산및염기라는3종류의화학물질로이루어져있다. 이세종류의화학물질이결합하여하나의기

본단위인뉴클레오타이드( n u c l e o t i d e )가된다. 이와같은기본 단위들이순서대로배열된가닥이 D N A가닥이되는데, 각각의가

닥에있는염기들(염기쌍)간의약한결합에의해두개의 D N A가닥은연결되어있다. 당과인산의골격을따라 배열된염기들의

특별한순서를 DNA 서열(DNA sequence)이라고하는데, 이러한D N A의서열이특정생명체의고유한형질이나타나도록만드

는정확한유전명령을내리게된다.

Ⅰ. 서언

유전자라는 말이 우리에게 그다지낯설지 않은 단어로인식된것은 그렇게오래되지 않

았다. 요즘 시대는 과학기술의 이해가 안되면 시대적 흐름을 구분하기 무척 어려워지고

있는 것은 사실이다. 거기에는 기존의 공학적인 측면이 항상 우위를 점하고 있었지만, 지

금 현 시점에는 과거에 우리가 박물학이라고 여겨서 그저 현미경을 보고 관찰하는 수준

의 생물학이 2 1세기의 화두가 되어가고 있다. 왜 이처럼 과거 1 0년 전 까지만 해도 그다

지 관심을 끌지 못했던 학문 분야가 갑자기 두각을 나타나게 되었는가에 대한 의구심을

일반인들은 가질 수 있다. 하지만,  유전자라는 단어가 일반인들에게도 익숙해지고, 그 정

의는 모르지만 누구의 몸 속에도 존재한다는 사실을 인식하게 된 것은, 그 만큼 생물학이

라는 분야가인간 중심적인 학문으로 자리 매김하고 있다고 볼 수 있다. 

지금까지 생물학의 발전은 가히 혁명적이라고 말할 수 있다. 생물학의 진보는 과거 5 0

년대 DNA(deoxyribonucleic acid)1 )라는 물질의 구조가 발견되면서부터라고 할 수 있

다. DNA라는 물질이 인류에게 처음 알려진 것은 스위스의 미에셔(Friedrich Miescher)

가 1 8 6 9년 화농세포와 연어정자에서 핵 속에 존재하면서 산성을 띠고 있는 물질을 처음

분리하면서부터였다. 미에셔는 핵( n u c l e u s )내에 존재하는 산성( a c i d )을 띤 물질이라는

의미로 자신이 발견한 이 물질을 핵산(nucleic acid)이라 명명하였고, 이 물질의 구조가

알려지기까지는 그로부터 7 4년이라는 긴 세월이 흘러갔다. 1920년에 독일의 포일겐

( F e u l g e n )은 D N A에 특이하게 염색되는 염색액을 개발하는데 성공하였으며 자신의 염

색약을 이용하여 D N A가 염색체상에 위치함을 확인하고, DNA가 유전물질일 것이라는

추측을 했다. 이것은 과학적인 실험을 통한 정확한 추론적인 결과가 아닌 단지 가설에 불

과 했었다. 멘델(Gregor Johann Mendel, 1822∼1 8 8 4 )이 유전법칙을 발견한 후 유전에

대한 개념은벌써부터 존재하고 있었으나 유전물이 무엇인가에 대한 생각은2 0세기 초의

가장 큰 생물학적인 화두였다. 그 당시 단백질이라는 물질이 유전물질일 것이라는 의견

이 지배적이었으며 그 후 여러 실험자들, 즉 포일겐(Feulgen), 그리피스(Fred Griffith),

에이버리(Oswald Avery), 멕커리(Macleod, McCarty), 허쉬와 체이스(Hershey and
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Chase) 등의 실험을 통해서 D N A가 유전물질일 것이라는 추측을 하는 사람들이 나타나

게 되었다. 결국 과학자들은 단백질이나 탄수화물과 같은 다른 물질들이 생명체의 유전

물질이라는 생각을 버리고 D N A가 유전물질이라는 사실을 서로 공유하게 되었으며, 4명

의 과학자들에 의해서 그 신비스러운 생명의 구조가 밝혀졌다. 그 사람들을 열거하자면,

프랭클린(Rosalind Franklin), 윌킨스(Maurice Huge Frederick Wilkins), 왓슨( J a m e s

D. Watson), 크릭(Francis Crick)을 들 수 있으며 일찍 암으로 떠난 프랭클린을 제외한

3명이 1 9 6 2년 동시에노벨 생리의학상을 수상하였다(참고문헌[ 1 ]참조). 

이제 생물학자들은 유전물질이 무엇인지, 그리고 그 구조가 어떻게생겼는지를 알게 되

었다. 그 후 D N A를 이용한 다양한 실험들이 이루어지면서 일반인들이 모르는 또 다른

과학적 세계의 태동이 이루어지고 있었던 것이었다. 이런 실험들을 통해 더 이상 생명체

는 접근하기 힘든 신의 영역이아닌, 인간의 생명에대해서인간의힘이 다가설수 있다는

자신감을 가지게 되었으며, 그로 인하여 7, 80년대에 획기적인 실험 성과와 단순하고 누

구나 쉽게 할 수 있는 실험 방법들이 고안되게 되었다. 그래서,  생물학자나 유전학자들에

게 있어서D N A는 아주 다루기쉽고, 이용하는 범위에따라서다양한 패턴을 보이는 재미

있는 물질로 자리잡아 나아가게 되었다. 유전적 결정론자들은 인간을 포함한 모든 생물

그림1. DNA의일반적인구조
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체의 형질뿐만 아니라 행동도 D N A에 의해 지배된다는 주장을 펴서, 인간의 행동이 문화

에 의해 지배된다는 문화적 결정론자와 계속된 논쟁을 불러 일으켰다. 왓슨 이후 과학자

들은 빠른 속도로 유전자의 각종 기능을 밝혀냈고, 나아가 생명체의 모든 유전정보를 통

틀어 읽으려는 시도까지 했다. 실제로 지난 몇 년간 미국에서는 인간의 유전자 전부를 규

명하려는 인간 게놈 프로젝트가 이루어졌으며 그 결과적인 측정자료가 지금도 속속들이

밝혀지고 있는 중이다. 그러므로써, 21세기는 D N A의 발견 이래로 가장 진보된 생물학

적인 영역을 포함하게 되었으며, 생물학자나 의학자들을 떠나 일반인들도 친숙하게 이런

학문의영역을몸으로느낄 수 있게 된 것이다. 

고고학의 분야에서도 이러한생물학과 관련된학문의영역이 넓어지고 있다. 인간과 결

부된 생물학은 인류의 진화와 불과 분의 관계에 놓이게 되었으며, 인류의 과거를 아는데

도 중요한키( k e y )로 작용할 수 있게 된 것이다. 인류의 과거에 대한 해석은문헌이나 유

물, 유적지 등을 통해서 알려져 왔으나, 과거의 명확한 지식을 쌓아나가는데는 부족했던

것이 현실이다. 과거를 알고 싶어했던 인류의 꿈은 타임머신이라는 공상 과학적 사고를

잉태하였으며, 이러한 공상적인 꿈을 현재는 생물학이라는 분야가 이끌어주고 있는 것이

다. 고고학과 생물학의 만남. 이것은 지난 1 0년 사이에 놀라울 정도로 발전하게 되었으

며, 인류의 기원, 민족의 이동 경로, 문명의 발생 단계, 그리고 질병에 대하여 과학적인 사

고를 이끌 수 있게 되었다. 여기서 우리는 D N A라는 물질을 통해 우리가 고고학에서 말할

수 있는 응용범위와 실현 가능한 이야기를 말하려고 하며, 이를 통해서 우리나라 문화재

관련 기관에서 수행할수 있는 현재의 기술에 대해서 알아보고자 한다. 

Ⅱ. 인류진화와DNA 특징

현재까지 알고 있는 우리 인류의 역사를 살펴보면, 역사책에 나와 있는 사실들이 그 대

부분을 차지하고 있다고 해도 할 말은 없다. 인류의 조상은 2백 만 년 전 아프리카에서 진

화를 거듭하며 구대륙으로(유럽과 아시아) 퍼져나갔다는 사실과 인류의 조상은 아프리

카 뿐만 아니라 각 대륙에서 진화하여 동시에 약 1 0만 년 전 호모 사피엔스로 진화해 나

갔다는 사실을 동시에 나열하고 있다. 물론 두 가지 사실을 정확히 파악할 수 있는 사람

은 현재까지 없을 것이다. 하지만, 유적의 조사나 인골의 발굴을 통하여 인류사의 근원을

여기까지 밝힐 수 있었다는 것은 다행스런 결과라 할 수 있다. 역사학적인 관념과는 다르

게, 생물학 특히 유전학에서는 인류의 조상은 아프리카에서 진화를 거듭하며 유라시아

대륙으로 퍼져 나갔고점점 인류는 대규모 이동의 역사를 지속하다가 1만 년 전부터인류
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가 농경을시작하며 정착 생활을 하게 된 것이라고 주장하고 있다(참고문헌[ 2 ]참조). 더

욱이, 흑인종과 백인종은 약 1 2만 년 전에, 백인종과 황인종은 약 6만 년 전에 인종적으

로 분화됐다는 실험 결과를 제시하고 있으며, 아프리카의 강렬한 태양 광선 속에서 진화

한 최초의 인류는 모두 검은 피부색을 가졌고, 아프리카를 벗어난 인류의 집단은 보다 적

은 태양 광선을 받으며 생존하기 위해 덜 짙은 피부색으로 바꿔나갔다는 가능성을 생물

학적인 지식을 기반으로 조심스럽게 이야기하고 있다. 물론, 일조량이 훨씬 적은 빙하기

의 유럽으로 진출한 인류는 백인종의 조상으로, 아시아의 해안가와 내륙으로 진출한 인

류 집단은 황인종의 조상으로 각각 선택 진화한 것은 기존의 진화설을 통해서 익히 알 수

있는 내용들이다.  하지만, 여기서 중요한 내용은 우리 인류의 역사를 볼 때, 그 시기가

생각했던 것보다는 그렇게 오래되지는 않았으면서도 다양한 지역과 다양한 인종으로 살

아가고 있다는 사실에 그 초점을 맞추어야 한다. 과거 우리 인류는 지속적으로 이동을 하

였으며, 그 수의 팽창으로 서로 다른 지역으로 퍼져나가게 되었다는 것이다. 더욱이,  다

른 지역과의 교류가 요즘처럼 빈번하지 못했던 그 당시의 상황을 보았을 때 서로 다른 집

단 내에서의 유전자의 변화는 당연한 결과라고 말할 수 있을 것이다. 또한 이러한 결과로

부터 현재 존재하는 지역마다의 독특한 인종과 생활 풍습, 그리고 다양한 유전자의 차이

를 볼 수 있게 된 것이다.

그렇다면, 왜 이렇게 지역, 나라, 민족마다 다양한 유전자를 가지고 있는가에 대한 의

문을 가질 수 있다. 요한센(Wilhelm  Ludwig Johansen),  모간(Thomas Hunt Morgan)

등과 같은 초기 유전학자들은 강낭콩이나 초파리와 같이 세대가 짧은 생물체를 이용하여

유전현상을 이해하려고 노력을 하였다(참고문헌[ 3 ]참조). 그들의 노력으로 유전자가 염

색체2 ) 위에 일직선으로 일정한 순서로 배열되어 있다는 염색체 지도가 나왔으며, 또한

유전자 연관설이 밝혀지게 되었다. 같은 염색체 위에 서로 가까운 위치에 있는 유전자 집

단은 일반적으로 서로 연관3 )이 있어서 동시에 유전되고, 연관이 있는 유전자가 때로는 분

2) 세포의핵분열때핵내의유전자가포함되어 있는염색질이모여서이루어진작은막대기모양의소체. 성결정에관계가깊은

염색체는성염색체라고하고, 그 밖의것을상염색체라고 한다. 성염색체는이상응축이현저하여상염색체와쉽게구분이된다.

염색체의수와모양은생물의종에따라일정하다.

3) 연쇄라고도한다. 유전자B - L이동일염색체에있고이것과 쌍이되는상동염색체의상대하는위치에각각 b - 1이있다고하면,

감수분열에서는보통은B-L,  b-1이그대로분리된다. 제2분열에는각각세로로쪼개져4개의배우자를 만들므로그중 2개는

B L이고, 다른2개는b 1이다. 즉, B와L, b와1은연관되어동일행동을취한것이다. 그런데가끔염색체B-L, b-1 사이에염색

체의교환이일어나, 그장소에서끊어져다시새롭게연결·분리하여B-1, b-L이라는염색체가생기는수가있다. 즉, 염색체

는부분적으로일부를교환한것으로 이런 것을부분교환이라고한다. 이경우 교환을한배우자가전체배우자수에서차지하는

비율(백분율)을교환율이라고한다. 2개의유전자쌍사이의교환율은그사이의거리가길수록 높으므로연관은 약해지게된다.

이점에서유전자의 염색체상의상대적인위치를정할수가있다. 이렇게해서염색체지도를만들수있다. 
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리하여다시 결합하는 현상에대해서염색체교차4 ) 라는 개념도성립되게 된 것이다.

모든 인류는 아버지와 어머니로부터 2 3개의 염색체를 각각 물려받아 2 3쌍 즉, 46개의

염색체를 지니고있으며, 이러한 개개인의 염색체와 그 내부의 DNA 정보는 각기 개인간

의 미세한 차이를가지고 있다. 이는 마치 모든 사람들이 동일한 수의 눈, 코, 입을 가졌지

만 그 위치나크기가조금씩다른 것과 유사하다 생각할수 있으며, 개개인의 지문이다르

다는 사실과자주 비유된다. 

이런 현상이 일어나는 이유는 위에서도 말했던 연관과 교차의 개념을 통해서 알 수 있

는 사실이다. 같은 유전자를 통해 유전물질이 발현되지만, 약간의 교차를 통해서도 그 위

치나 형태가 달라진다는 사실은 유전자, 특히 DNA 염기서열의 중요성을 충분히 설명한

다고 할 수 있다.  이와 같은 결과로 서로 다른 인간의 모습이 나타날수 있었으며, 인종간

의 차이가 생기고, 인류의 진화가이루어지게 된 것이다. 

이런 생물학적인 사실을통해서인류의기원을밝히고자 하는 학문적 성과가 현재 진행

되고 있으며 그러한 생물학적인 분석법을 DNA Typing(유전자 분석법)이라고 한다.

DNA Typing이란 염기서열 다형성이 높은 D N A의 특정 부위의 변이 양상을비교,  분석

함으로써 각 개인을 구분하고 그들간의 유연 관계를 조사하는 분석 방법이다.  이전에는

주로 개인 동정(personal identification)에 안면검사, 혈액형 검사, 혈청 검사와 같은 형

태학적, 생리학적 특성을 검사하는 방법이 이용되었다. 그러나 형태학적 분석의 경우는

분석 결과의 구분이 모호하다는 단점이 있고 생리학적 분석의 경우는 동일 분석형을 갖

는 다수의 개인이 존재할 수 있다는 단점이 있다. 반면 DNA 분석은 수십, 수백 개의 다형

성 부위를 동시에 비교, 분석, 통계 처리함으로써 수치화 된 명확한 결과를 산출할 수 있

고 수 백억 분의 일에 이르는 극도의 정확성을 보인다. 이런 장점에 따라 DNA Typing은

친자 확인(parentage identification), 범죄자 확인(criminal identification), 개인 신분 확

인(personal identification),  고고학(archeology) 등의 여러 분야에서 그 이용 사례가

급격히 증가하고 있다. 이러한 DNA Typing에 있어서 가장 관심을 끄는 부분은 여러

DNA 중에서도 부계유전과 관련된 Y -염색체상의 DNA 서열과 모계유전과 관련된 미토

콘드리아 DNA(mitochondrial DNA, mtDNA)상의 D N A서열이다(참고문헌[ 4 ]참조). 여

기서는간단하게 두 D N A의 특징을알아보면 다음과 같다.

4) 감수분열의제1분열전기에상동염색체는 각기종렬되어4개의염색분체를 이루는데, 이 때 상동염색체 사이에서 염색분체의

일부가교환되었기때문에일어나는현상이며, 염색체의교차가일어나는장소를키아스마( c h i a s m a )라고 한다. 고등생물의경

우에는생식세포를만드는감수분열 때에염색체의부분교환이일어나지만, 대장균에서는영양세포의접합에 의하여염색체의

교차가일어나서유전자조합이바뀌는데, 이를재조합( r e c o m b i n a t i o n )이라고한다. 
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1. 미토콘드리아D N A와 Y 염색체

(1) 미토콘드리아D N A

유전 정보를 담당하고 있는 것은 핵뿐만이 아니다. 세포질에 있는 미토콘드리아( m i t o-

c h o n d r i a )라는 소기관에도 핵의 D N A와는 별개의 D N A를 가지고 있다. 미토콘드리아는

에너지를 생산하거나 호흡대사에 관여하는 역할을 담당하고 있다. 이러한 기능의 상당

부분은 핵 D N A의 유전정보를 따른다. 미토콘드리아 D N A ( m t D N A )에는 1 3종류의 단백

질을 만드는 정보를 제공하는 유전자, 24개의 두 종류의 리보핵산(ribonucleic acid,

R N A )을 지정하는 유전자가 있다. D 루프라는 영역이 이런 m t D N A상에 존재하는데, 이

영역은 유전정보를 담당하지 않는다. 이런 영역을 과변이 부위(hypervariable region)라

고 하는데, 이 영역은 유전 물질을 발현시키지 않기에 이 부분의 염기서열이 변한다 하더

라도 유전물질 발현에는 차이가 없다고 볼 수 있다. 고작 16,569 염기, 그리고 3 7개의 유

그림2. 사람의염색체

사람은총 2 2쌍의상염색체와성염색체인X, Y 염색체를남성과여성이각각가지고있어서총 4 6개의
염색체가존재한다.
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전자를 갖는 작은 D N A인 m t D N A에는 낭비라는 것이 거의 없다. 유전 정보가 없는 것은

겨우 D루프 영역뿐이고 미토콘드리아 DNA 전체의 9 3 %가 유효하다(참고문헌[ 5 ]참조) .

하지만, 여러 사람들을 비교 분석해 봤을 때 이 D루프 영역이 서로 다르다는 것을 알 수

있다. 그래서 이러한 차이가 DNA Typing에 이용되는 것이다. 미토콘드리아 D N A에는

핵 D N A와는 크게 다른 점이 있는데 그 중 하나는모계유전을 하는 것이다. 수정할 때 미

토콘드리아를 갖는 정자가 난자로 들어간다. 그런데 무슨 이유에서인지 정자의 미토콘드

리아는 금새 빠져 나온다. 그래서 미토콘드리아 D N A는 어머니의 것만 자손에게 전해진

다. 아버지의 미토콘드리아 D N A는 차세대에는 전혀 관여하지 않는다. 완전한 모계유전

이다. 또 하나의 특징은 미토콘드리아 D N A의 염기배열에서는 생물이 진화하는 과정에

서 핵 D N A에 비해 염기의 치환이 일어나기 쉽다는 것이다. 즉, 핵의 D N A에 대하여생물

이 진화함과 동시에 미토콘드리아 D N A에서는 염기치환이 빠른 속도로 일어났다. 그래

서 비교적 짧은 진화기간에 D N A의 변이를 알 수 있다. 이러한 성질을 이용해서 -핵내

D N A와는 달리 변이율이 높고 더 오랜 기간 동안 보존되므로- 개인 분석뿐만 아니라 고

고학이나 분류학 분야에서 종의 진화 또는 인종간의 다양성·유연 관계를 추적하는데

도 널리 이용되고 있는 것이다.  

(2) Y 염색체의반복염기서열

모든 사람은 부모로부터 각각 2 3개씩 염색체를 이어 받기 때문에 부모가 가지고 있는

유전자형을 자식은 각각 절반씩 이어 받게 되어있으며, 동일한 유전자감식법과 통계적

분석을 통하여 부 또는 모와 자식간의 혈연관계를 밝혀낼 수 있다. 하지만, 남성의 경우는

여성과는 다르게 Y 염색체를 가지고 있다. 이 Y 염색체는 남성, 즉 아버지로부터 아들에

게만 물려주는 특이한성격을가지고있다는 것을 알 수 있다. 왜냐하면, Y 염색체에는 남

성을 결정짓는 고환결정인자가 포함되어 있기 때문에 남성끼리의 유전 형태를 구분 짓는

데 유용하게 사용될 수 있다. 그리고, 일반적으로 핵 D N A에서 정보가 없는 영역에는 반

복서열이라 하여 일정한 염기가 반복되는 부분이 상당부분을 차지한다. 이 때 반복되는

모양은 개인에 따라 다르다. 그래서 이러한 차이를 이용하여 DNA 감식을 하게 된다(참

고문헌[ 6 ]참조). 그러나 아직까지는 Y 염색체 상의 과변이 부위(hypervariable  region)

가 많이 발견되지 않아서 개인 동정(personal identification)에는 사용이 제한적이다.

한편 Y 염색체에는 변이가 느리게 일어나는 부위가 알려져 있는데 이는 부계 혈통 중심

인 동양의 경우 집단간 유연 관계를 조사하여 과거 집단의 이동 등을 조사하는데 이용되

어지고있다.
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2. 그밖에이용되는DNA 반복서열

(1) VNTR (variable number tandem repeat)

사람 염색체의 D N A에서 일정수의 염기가 계속적으로 반복되는 반복서열( r e p e t i t i v e

s e q u e n c e )이라는 부분이 있는데, 반복되는 염기의 단위는 2개부터 수 백 개에 이르기까

지 다양하다. 반복되는 수는 개인마다 차이가 있어 이를 가변반복서열(variable number

tandem repeat; VNTR)이라고 하고, 이러한 염기서열을 가진 부위는 그 크기가 개인에

따라 다르게 나타나기 때문에 초위성부위 또는 초변이부위라고 한다.  DNA에 존재하는

초변이성 단위반복서열(tandem repeat sequence)을 중합효소 연쇄반응( p o l y m e r a s e

chain  reaction, PCR)과 같은 DNA 증폭기술을 이용하여 그 변이 부분만을 정확히 증폭

하여 분석함으로써 개인식별이 가능하다(참고문헌[ 7 ]참조). 즉 D N A의 특정 부위의

V N T R (반복 단위가 9~80 염기쌍의 연쇄반복)부위의 단위 반복의 횟수 차이에 의한 증

폭된 DNA 단편의 길이의 차이가발생하는 것을 이용한다. 

(2) STR (short tandem repeat)

연속 반복적인 DNA 염기서열은 사람의 유전체 안의 넓은 범위에 존재하며 개인에 따

른 반복수의 차이를 가지고 있어 많은 수의 사람들로부터 한 개인을 특정화하는 것이 가

능하다. 이러한 연속 반복서열은 그 반복단위의 크기에 따라서 크게 두 종류로나눌 수 있

다. STR(short tandem repeat)은 2 ~ 5개의 염기 서열이 반복적으로, VNTR(variable

number of tandem repeat)은 위에서도 말했지만 9 ~ 8 0개의 염기 서열이 반복적으로 나

타나게 된다. 초기의 유전자 감식이 V N T R을 대상으로 이루어졌다면 현재는 STR, 그 중

에서도 4개의 염기가 반복적으로 나타나는 tetranucleotide repeats를 주 대상으로 P C R

기법을 통하여 이루어지고 있다(참고문헌[ 8 ]참조). PCR은 인골의 DNA 감식과정에서

설명하기로 하겠다. 현재 출토 인골의 유연 관계를 규명하는데 있어 D N A의 STR 특징을

주로 이용하고 있으며, 남성과 여성의 차이도 쉽게 알 수 있다는 장점을 가지고 있다.

그림3. STR-AATC 반복서열

염기아데닌(A), 티민(T), 시토신( C )가AATC 형태로사람마다여라 반복횟수를보여주고있다.
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(3) RFLP(restriction fragment length polymorphism)

1 9 7 0년대에 특정 DNA 부위를 인식하여 그 부위를 절단하는 제한효소를 발견하면서

초위성 부위에서 다형성(length polymorphism)측정이 가능하게 되었다. 인체 세포로부

터 D N A를 분리하여 특정 제한효소(restriction enzyme)로 처리하면 D N A는 여러 조각

으로 절단된다. 이 때 제한효소 절단부위가 초위성 부위 양옆에 존재하면 절단된DNA 조

각은 개인마다 반복되는 수에 따라 크기가 다르므로 각기 다른 크기의 제한효소 절단

DNA 조각을 가지게 된다. 이와 같은 제한효소 처리에 의하여 생성된 DNA 길이의 다형

성을 제한효소 절편다형성(restriction fragment length  polymorphism; RFLP)이라 한

다(참고문헌[ 7 ]참조).  개인마다 다양한 크기를 갖는 제한효소 절단산물을 탐지하기 위

해서는 먼저 혈액 또는 범죄현장의 샘플로부터 D N A를 추출한다. 추출한 DNA 중 소량을

전기영동( e l e c t r o p h o r e s i s )하여 R F L P분석을 위한 충분한 양의 D N A를 함유하고 있는

지, 그리고 얼마나 많이 분해되었는지를 조사한다. 그 다음 특정 제한효소로 D N A를 절단

하고, 아가로스 젤 상에서 전기영동을 통해 절단된 DNA 조각들을 크기대로 분리시킨다.

이들 DNA 조각들을 아가로스 젤로부터 서던블랏(Southern blotting)법으로 나일론 막

으로 옮긴 다음 개인마다 고유한 크기를 나타내는 DNA 조각에 특이적으로 결합하는 방

사능으로 표지된 탐침( p r o b e )으로 처리한다. 이를 다시 X -선 필름에 감광시키면 특정

위치에 바코드 형태의 밴드가 나타난다. 이러한 밴드가 개인마다 다양한 형태를 보여주

고, 멘델의 유전법칙을 따른다는 것이 확인되었다. 하지만, 실험 방법이 복잡하고 오래된

인골에서 추출된 D N A의 손상 정도가 심하기 때문에, 이 방법으로는 분석하기 힘들다는

단점이있다.

Ⅲ. 생물학적방법을이용한DNA 고고학

최근에는 고고학에서 DNA 분석이 새로운 방법으로 각광받으면서 세계 각 나라에서 여

러 연구 사례들이 보고되고 있다. 외국의 경우, 특히 유럽 쪽에서는 9 0년대 초반에 이미

네안데르탈인에 대한 유전자 분석을 수행하였으며, 네안데르탈인이 현존 인류와 아무런

관련이 없다는 놀라운 사실을 증명하였으며, 미주지역에서는 미대륙의 발견 이전에 살고

있었던 원주민들의 조상에 대한 연구를 활발하게 수행하고 있다(참고문헌[ 9 ]참조). 우리

나라에서도 9 9년도에 국립문화재연구소에서 국립과학수사연구소와 공동으로 사적 제

4 0 4호 나주 복암리 고분군의 출토 인골에 대한 유전자 분석을 실시한 결과, 3000년 된

출토 인골에서 성별(남, 녀)을 구분하였으며 남녀의 관계는 모계유전이라는 사실을 보고
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하였다. 합장된 상태의 옹관에서 그 의미를 고고학적으로 찾으면, 모계유전을 한다는 것

은 두 남녀는 같은 어머니의 혈연관계를 가지고 있기에 서로는 남매관계 또는 근친결혼

으로 인한 부부 관계가 될 수 있다는 결론을 얻을 수 있었다(참고문헌[ 1 0 ]참조). 이러한

결과는 국내에서는 처음으로 발표되었으며, 이 사실을 통해 국내 고고학 분야에서도 유

전자 분석에 대한 관심이 점차 증진되어지고 있다. 이와 같은 사례들을 통해서각 나라의

고고학에서 기존에 주장해왔던 그 민족과 문화의 기원에 대한 학설과는 다르게 나타날

수 있기 때문에, 전 세계적으로 고고학과 분자생물학의 접목을 중요시하고 있다. 따라서

이런 식의 두 학문을 통한 접근을 학계에서는‘DNA 고고학’이라고 부른다. DNA 고고

학에서 사용하고 있는 시료로는 과거부터 보존이 잘 되는 생명체의 유체를 많이 이용한

다. 식물에 있어서는 꽃가루가 주로 이용되며 인류와 같은 동물에 있어서는 매장되어 있

거나 보존이 잘되어 있는 뼈를 이용하게 된다. 뼈를 이용한 고대인간의 DNA Typing은

시기적으로 오래된 방법은 아니다.  앞에서도 언급하였듯이, 생물학적 기술의 발달이 지

난 1 0여 년 전에 성립되었기에, 특히 중합효소 연쇄반응( P C R )이라는 기술의 보급으로

고대 인류에 대한 연구가가능하게 되었던 것이다. 그럼 여기서DNA 고고학에서 특히 인

류의 출토 인골을 이용한 DNA Typing 방법의 간략한 이해를 통해서 DNA 고고학의 이

해와 그 활용범위를 알아보겠다. 

1. DNA Typing 과정

우선 D N A의 분석과정은 인골 시료채취, DNA 추출, DNA 증폭(PCR), 전기 영동을 이

용한 DNA sequencing 등의 순차적인 방법을 통해서 DNA profile 분석을 수행하게 된

다. 

(1) 유전자의채취

유전자를 사용해 검사를 하거나, 유전자 공학에서 유전자를 조작할 경우에도 신선한

D N A나 R N A를 채취하지 않으면 안된다. 유전자는 모든 세포 안에 있다. 그렇기 때문에

원칙적으로는 어떠한 세포에서나 채취할 수 있다. 범죄수사에 유전자 검사를 도입할 때

에는 혈액, 정액, 침, 소변, 머리카락의 모근, 이빨, 뼈, 근육과 같은 육조직 등에서도 D N A

를 수집한다. 살아 있는 세포뿐만 아니라 오래된 혈흔이나 고대 미이라의 뼈와 근육에서

도, 동식물의 화석에까지 D N A를 채취할 수 있다(참고문헌[ 1 1 ]참조). 하지만, 오래된 뼈

일수록 추출 할 수 있는 D N A의 양은 극히 한정되고, 손상이 많이 되어 있기에 핵 D N A

보다는 상대적으로 양이 많은 미토콘드리아 D N A가 더 잘 추출되게 되었다. 그러므로, 미
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토콘드리아 D N A를 이용한 실험들이 보다 잘 이루어지고 있는 것이 사실이다. 

(2) 중합효소연쇄반응 (PCR, Polymerase Chain Reaction)

중합효소 연쇄반응(PCR, polymerase chain reaction) 방법은 1 9 8 0년대 중반 K .

M u l l i s에 의해서 고안된 기술이다. 이 PCR 기술은 유전자를 연구, 분석하는 분자유전학

에 혁신을 일으켰다. 유전자를 분석하고 연구하는데 있어서 가장 큰 문제점은 복잡한 전

체 염색체중에 연구하고자 하는 유전자가 희귀하다는 것인데, PCR은 특정 DNA 서열의

복사 수를 기하급수적으로 증폭시킬 수 있다(참고문헌[ 7 ]참조). PCR은 DNA 중합효소

에 의한 DNA 복제의 특징을 이용한다.

결국 이러한 효소의 발견과 중합효소 연쇄반응을 위한 자동적인 기계의 개발로 분자생

물학과 유전학의 혁명이 일어나게 되었으며 이러한 기술은 현재 다양한 방법적 실험에

쓰여지고 있다. 조금이라도 생물학적 지식을 가지고 있고 몇 번을 해본다면 위에 열거한

방법을누구나쉽게 D N A를 다룰 수 있게 된다는점에서유전자분석에널리 이용되고 있

다.

(3) 전기영동( E l e c t r o p h o r e s i s )

전기영동( e l e c t r o p h o r e s i s )은 전기장의 영향을받아 하전된 물질들이 유동성 매체내에

서 이동하는 것을 말한다. 하전된 성분들로는 단백질과 핵산 같은 분자나 세포 또는 하전

된 입자들이 있다. 유동성 매체로 액체 또는 기체가 사용되지만 생물학적 시스템에 있어

서는 액체를 주로 이용한다. 전기영동에서 다루는 것은 전기·화학적 기법에서의 전극의

반응이나 이온 교환에서의 반대로 하전된 이온들의 상호 작용이 아니라 전기장의 영향에

의한 분자의이동도이다. 전기장 내에서 하전된 분자(입자)의 속도는 저지력들의 결합과

그림4. 인골시료 절편의채취
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가속력(전기장)에 의해 조절된다. 따라서 하전된 분자는 중력의 영향에 의해 어떤 입자

가 낙하되는 것과 유사한 방법으로 최종속도에 도달하여 유지될 것이다(참고문헌[ 3 ]참

조). 위에서 언급한 S T R의 DNA 특징도 길이에 따라서 전기영동을 통해 각기 다른 위치

에 놓여지게 되므로DNA 염기서열의 분석이가능하게 되는 것이다.

2. DNA Typing의활용

위에서 언급한 몇 가지 방법을 통해서 우리는 그 활용범위를 고고학 관련 문화재에 적

용시킬 수 있다. 문화재, 특히 인골이나 동식물의 화석과 같은 유기물질을 함유하거나 예

전에 살았을 생명체가 있다면, 그 속 어느 부분에는 D N A가 존재할것이라는 가능성을 가

지고 실험을 하는 것이다. 물론 우리가 얻을 수 있는 D N A의 양은 극히 일부분 밖에 될

수 없다. 그렇게 만드는 요인으로는 매장 환경적인 요인과 매장 시간에 따른 요인을 들

수 있다. 오래된 것일수록 그 속에 포함되어있는 D N A는 물리, 화학, 생물학적으로 분해

가 될 확률이 높게 나타난다. 그리고, 매장되어있는 환경이건조하거나 습하거나, 매장된

깊이, 그리고 매장된 토양의 성분에 따라서 D N A의 존재가 달라지게 된다. 하지만, 인골

과 같은 뼈 종류는 척추동물에 있어서 단단한 정도가 다른 조직에 비해서 뛰어나기 때문

에 그 속에 포함되어 있는 세포의 안정성은 높다고 할 수 있다. 그러므로, 현재까지 고고

학과 관련되어 위와 같은 기술의 접목에 있어 뼈를 가지고 실험하는 방법이가장 널리 쓰

이고 있는 것이다. 그럼 위의 기술을 접목시켜서 활용할 수 있는 다양한 실험접근 분야를

알아보겠다. 

그림5. acrylamide-urea gel(6%)을이용한DNA 
S e q u e n c i n g
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(1) 개인식별

염색체는 네 개의 핵산 염기, 아데닌(A), 티민(T), 구아닌(G), 시토신( C )으로 구성되

어 있다. 염색체에는 유전물질을 발현시키는 유전자가 있는 반면, 유전물질을 발현시키지

않는, 즉 생물학적 기능이 없는 부분이 있다. 그러나 이 비 생물학적 기능의 부분은 굉장

히 많은 유전적 다양성을 포함하여 개인간의 유전적 차이를 결정하는데 중요하게 인식되

어지고 있다. 모든 사람은 2 3쌍 즉, 46개의 염색체를 각 세포에 가지고있고, 모든 염색체

가 한 쌍씩 존재한다는 것은 특정 S T R에 있어서 우연하게 두 가지의 반복수가 일치하는

경우를 제외하고는 두 가지의 반복 수를 보인다는 이야기이다. 개인이 해당하는 집단에

대한 사전 평가가 이루어져 집단에서 갖는 STR 패턴에 대한 자료를 가지고 있다면, 한

개인이 특정한패턴의 S T R을 갖는 가능성을 구할 수 있다.  만약 어떠한개인의 STR 중

5군데를 평가하여 각각의 S T R에서 나타나는 패턴의 출현확률이 S T R 1에서 S T R 5까지

각각 5.3%, 11.1%, 8.5%, 10.8%, 9.2%라고 한다면 해당집단 내에서 무작위로 한 명을

뽑았을 때에 전체 5개의 STR 패턴이 피검사자의 것과 동일할 확률은 0 . 0 0 0 4 9 6 9 %이다.

즉, 20만 명 중에 피검사자와 5군데의 S T R에서 동일한 패턴을 갖는 사람은 확률적으로

1명이 존재할 수 있는 이야기가 된다(참고문헌[ 4 ]참조). 개인 식별은 일반적으로 1 0여

개의 S T R을 대상으로 이루어지고 그만큼우연한 일치의 가능성은 희박해져 모든 세계인

류 중 독특한 하나의 프로필로 인정할 수 있는 수준이다. 현재 우리가 쓰고 있는 STR 종

류는 총 1 3개 정도이다.  이것은 미국에서도 인정하는 표준사항인데, 앞으로는 한국인에

알맞은S T R을 찾아내어, 보다 쉽게 한국인을 인식하고 식별할수 있어야겠다.

(2) 친자감별

한 개인이 갖는 특정 S T R에서 나타나는 독특한2개의단위염기 반복 수는 부와 모로부

터 하나씩 물려받은 것이다. 이러한 이유로 부-모-자식 혹은 부-자식, 모-자식간의

S T R에서의 단위염기 반복 수를 비교하면 세 사람 혹은 두 사람간의 친자관계 확인이 가

능하다. 이는 개인식별 기술의연장선상에 있는 하나의 응용분야로서, 친자감별의 결과는

“생물학적 친자관계”가 배제되지 않는 경우 일반적으로 9 9 . 9 %가 넘는 정확한 생물학적

친자관계 가능성의 결과를얻을 수 있다. 

(3) 법의학(Forensic study)

살인 사건 현장에서 획득된 머리카락이나 혈흔, 피부세포 등에서 얻은 D N A를 살인 혐

의자의 D N A와 비교함으로써 용의자라는 증거를 보충할 수 있다. 강간의 경우도 남겨진
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정액으로부터 D N A를 얻어 용의자를 추정할수 있다. 미국 연방수사국( F B I )은 전과자들

의 모든 유전정보를 지닌, 유전자 지도 데이터를 모아 범죄자 수사에이용하기로 한다(참

고문헌[ 1 2 ]참조). 그러나 이러한 유전자에 의한 증거는 아직 확실하게 용의자를 지목하

게 하는 100%  증거는 되지 못하고 있다. 하지만, 인종 특이적인 유전자를 알아내서 다민

족 집단에서는 쉽게 범죄자를 초동수사에서 구분하는 유용하게 활용할 수 있다. 법의학

의 진행방향은 과학적인 수사를 수행하는데 있어 생물학적인 유전자 분석방법이 앞으로

더욱 발전할것이라여겨진다.

(4) 고고학( a r c h e o l o g y )

1 9 9 7년 툭 튀어나온 턱과 큰 눈두덩이가 특징인 원시인류 네안데르탈인이 현생 인류

인 호모 사피엔스의 직계조상이 아니라는 사실이 고대인 DNA 감식법을 동원한 실험결

과 판명되었다(참고문헌[ 1 3 ]참조). 미토콘드리아 DNA 조사결과 네안데르탈인이 현생

인류의 조상들과 함께 살기는했지만피는 섞이지 않은 것으로 나타났다. 또한 네안데르

탈인 화석의 뼈에서 추출한 D N A와 이집트 미라와 빙하기 인간에서 추출한 고대 인류 화

석의 D N A를 비교한결과 고대 인류의화석의D N A는 현생 인류의 D N A와는 비슷하였으

나, 네안데르탈인과는 많은 차이를 보여 현생 인류의 조상은 네안데르탈인이 아니라 크

로마뇽인이라는 이론을 뒷받침하였다(참고문헌[ 1 4 ]참조). 이런 결과는 고고학적 측면과

더불어 생물학, 특히 유전학의 발전이 없었으면 불가능한 사실로, 그저 추측으로 남았을

것이며, 많은 관련 학자들의 뜨거운 논쟁의 소재로 사용되었을 것이다. 그렇다고 해서 지

금 그 논쟁이 끝났다고는 볼 수 없지만,  하나 하나 과거의사실들을 풀어나가는데 생물학

의 발전이그 중추 역할을 한다는 것은 간과해서는 안될 것이다.

Ⅳ. 맺음말

우리는 과학 문명이 발전함에 따라 실험을 통해서 과거에 있었던 사실들을 하나 둘씩

밝혀 나가고 있다. 실험을 한다는 것을 영어사전에서 찾아보면‘s t u d y (학습)’,

‘r e s e a r c h (조사)’라는 단어가 눈에 들어올 것이다. 하지만 일반적인 과학논문을 보면 실

험을 해석할 때‘a p p r o a c h’라는 단어가 쓰인다. ‘a p p r o a c h’의 뜻은 일반적으로 접근이

라는 뜻으로 통하며 그 뜻이 오래 전부터 연구, 실험이라는 말과 같이 쓰였다는 것은 참으

로 재미있는 사실이다. 이미 수학적인 사고를 가지고 있는 사람이라면 숫자 0에서 1로

가는데 아무리 가더라도 결국 1이라는 숫자까지는 다다를 수 없다는 것은 알고 있다. 하
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지만, 0에서 1로 가기 위해서 많은 수를 써가면서 계속해서 순서대로 나열을 할 수 있고,

더욱 많이 나열할수록 보다 많이 근접했다고 말할 수 있다. 과학은 그런 것이다. 과학은

정확한 답을 요구하면서도 그 답이 정확하다고 늘 인정하지 않는다. 과학에는 이런 양면

적인 것이 있지만, 실험을 하고 결과를 알게되면 좀더 사실적인 것에 접근한다고 할 수

있다.

이러한 과학적 사실 접근은고고학 분야에서도 활발히 이루어지고 있다. 출토되는 유물

의 방사성탄소연대 및 열발광연대를 측정하여 유적의절대연대를 규명하고, 자력탐사, 지

층레이더탐사 등 지구물리탐사기술을 도입하여 문화재 조사연구의 과학화를 도모하고

있다. 특히 최근 생명과학의 발달은 DNA 분석법이란 새로운 방법이 개발되었고, 그 응용

분야로 고고학적 분석이 이루어지고 있다. 이러한 생명과학의 DNA 분석 실험을 통하여

한반도에 정착했던 한민족의 기원을 밝힐 수 있을 거라 기대되며, 동아시아 인류의 역사

와 인류의 기원을 보다 면밀하게 분석해 나갈 수 있다(참고문헌[ 1 5 ]참조). 그러므로, 유

전자 분석이라는‘DNA 고고학’분야가 우리나라 고고학자들의 가슴속에 자리잡을 날이

오게 될 것으로기대한다. 
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■ ABSTRACT

Archeological Consideration of DNA Typing

Lee, Kyu-Sik·Seo, Min-Seok·Chung, Yong-Jae 
Conservation Science Division, National Research Institute of Cultural Properties  

It has not been a long  time since we recognize that a  word ‘D N A’is not unfa-

miliar  with us.  Development of  biology give  us so  much of benefits of  civilization

and so  we  call the   21th century as  ‘biological period’. It has  not been a  long

time  that archeology made  contact with biology. With biological development, DNA

typing analysis has been accomplished extensively  since  1990’s. We  know

through  mitochondrial DNA base sequencing analysis that the Neanderthal  man is

not the origin of the human race  and ancient human race set out from Africa.

Biological science  technology, which is polymerase  chain  reaction(PCR)  or elec-

trophoresis etc., made these results possible. A contact between biology, especially

genetics, and archeology is getting accomplished through these current. If genetics

keep in contact with archeological foundation, we know not only about ancient

populations  in the Korean Peninsula,  but also origin of human race. This  field is

so-called ‘DNA  Archeology’. This field is of help to person identification and

children discrimination as like a forensic science.  We  make  every effort for great

possibilities from co-ownership of these two fields and these  fields needs to  con-

vert a recognition, especially.


