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ABSTRACT: The Polygonum amphibium complex (Poygonaceae) is a highly polymorphic taxon that can grow in

aquatic environments as well as in moist terrestrial habitats. Aquatic and terrestrial plants of the P. amphibium

complex vary significantly in morphology and exhibit very complicated patterns of morphological variation,

resulting in the description of numerous infra-specific taxa. Principal components analysis of 107 individuals of

the P. amphibium complex from Asia and North America using 11 morphological characters showed that the

aquatic plants can be discerned from the terrestrial plants by leaf size, shape, and petiole length. In contrast, both

aquatic and terrestrial plants collected from the same population or locality shared identical sequences in the

matK, psbA-trnH IGS, rbcL-accD IGS and trnL-trnF regions of the chloroplast DNA (cpDNA), suggesting that

aquatic and terrestrial forms of the P. amphibium complex are not genetically diverged; morphological differ-

ences between the two forms are probably due to the differences in environmental conditions of the habitats. In

addition, results from the morphological analysis and the maximum parsimony analysis of the cpDNA data set

revealed that the plants from Asia including Korea, Japan, China, Mongolia and Russia Far East are diverged

from those in North America and Europe, suggesting that the Asian populations should be recognized as a dis-

tinct variety, P. amphibium var. amurense Korsh.

Keywords: Polygonum amphibium complex, Polygonaceae, chloroplast DNA sequences, principal components

analysis, phylogenetic analysis

적 요: 마디풀과의 물여뀌 종집단(Polygonum amphibium L. complex)은 육상 및 수중 환경 모두에 서식할

수 있는 분류군으로, 서식 환경에 따라 다양한 형태 변이를 나타내어 현재까지 많은 분류군들이 기재되어 왔다.

아시아 및 북미산 107개체로부터 측정한 11개 형태형질을 사용하여 주성분분석을 수행한 결과, 본 종집단에

서 존재하는 수생형 및 육생형 개체들은 모든 지역집단에서 잎의 형태 및 크기, 엽병의 길이 등에 의해 서로

구분되는 것으로 나타났다. 그러나, 동일 개체군 또는 동일 지역내에서 채집된 수생형과 육생형 개체들은 엽

록체 DNA 4개 구간(matK, psbA-trnH IGS, rbcL-accD IGS, trnL-trnF)에서 완전히 동일한 염기서열을 공유하

는 것으로 밝혀져 유전적으로는 분기되지 않은 것으로 추정되며, 따라서 본 종집단에서 나타나는 생육형간
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의 형태적 차이는 서식지 환경에 따른 개체 변이인 것으로 판단된다. 형태분석 및 엽록체 4구간 염기서열 유

합자료의 계통분석 결과, 한국, 일본, 중국, 몽골, 극동 러시아 지역 등에 분포하는 아시아산 개체들은 북미

지역집단 개체들 및 유럽의 영국산 개체와 형태적, 유전적으로 뚜렷이 구분되는 것으로 밝혀졌으며, 따라서 한

반도산 개체들을 포함하는 아시아 지역집단 개체들은 P. amphibium의 하나의 변종(P. amphibium var. amurense

Korsh.)으로 인식하는 것이 타당한 것으로 판단된다. 

주요어: 물여뀌 종집단, 마디풀과, 엽록체 DNA 염기서열, 주성분분석, 계통분석 

물여뀌(Polygonum amphibium L.)는 마디풀속 여뀌절

[Polygonum L. sect. Persicaria (Mill.) Meisn.]에 속하는 분류

군으로 북미, 동아시아, 유럽 등 북반구의 온대에서 아한

대 지방에 주로 분포하며, 남미, 멕시코 및 남아프리카 등

지에도 일부 유입되어 자라고 있는 것으로 알려져 있다

(Maire, 1961; Mitchell and Dean, 1978; Webb, 1993; Partridge,

2001; Li et al., 2003). 본 종은 주로 늪, 호수, 연못가, 강가,

습지 등 습기가 많은 곳에 서식하며, 한반도의 경우 주로

낙동강 수계를 중심으로 하는 경상도 지역의 강가, 배후

습지 또는 저수지와 북한의 일부 지역에 제한적으로 분포

하는 것으로 보고되어 있다(W. T. Lee, 1996; Y. J. Lee, 1996;

Lee, 2006; Park and Hong, 2007).

본 종은 유럽에서 채집된 식물을 근거로 Linnaeus (1753)

에 의해 최초로 기재되었으며, 다년생 초본으로 수생 또는

육생하는 습성, 옆으로 기거나 물속에 발달하는 지하경,

선단부에 강모가 발달하지 않는 탁엽(ocrea), 비교적 짧고

직립하는 수상화서 모양의 화서, 2열하는 화주 그리고 잎,

탁엽, 포 및 화피의 표면에 epidermal cavity가 분포하지 않

는 특징 등에 의해 여뀌절 내 다른 분류군들과 구분된다

(Kwak, 2001; Li et al., 2003; Hinds and Freeman, 2005).

물여뀌는 서식지에 따라 매우 복잡한 양상의 형태 변이

를 나타내는 것으로 알려져 있다(Mitchell, 1968, 1971a, b,

1976; Mitchell and Dean, 1978; Partridge, 2001). 식물체의 대

부분이 물속에 잠겨서 생육하는 수생형(aquatic form)은 식

물체 전체가 거의 무모이고, 잎이 좁은 장타원형 내지 장

타원형이며, 엽선은 약한 예두 또는 둔두 내지 원두이고,

엽저는 약한 심장저이며, 엽병이 길게 발달하는 특징을

나타낸다. 반면, 물가의 뭍 또는 양지바른 땅에서 생육하

는 육생형(terrestrial form)은 식물체에 털이 많고, 잎이 선형,

피침형 또는 타원형 내지 좁은 난형이며, 엽선은 예두 또

는 점첨두이고, 엽저는 예저, 둔저 또는 원저이며, 엽병이

짧은 특징을 갖는다(Standford, 1925a; Mitchell, 1968;

Mitchell and Dean 1978; Partridge, 2001). 또한 육지와 수환

경의 경계가 되는 물가와 같은 지역에서 생육하거나 육상

환경과 수환경이 번갈아가며 바뀌는 장소에서 생육하는

개체들의 경우, 두 생장형의 중간적 특성을 간혹 나타내

기도 한다(Partridge, 2001).

한편, 물여뀌 종집단(P. amphibium complex)에 속하는 분

류군들은 상기한 생육형들에서 나타나는 형태 변이에 근

거하여 기재되어 왔다(Standford, 1925a, b; Mitchell and

Dean, 1978). 예를 들어 유럽산 P. amphibium 식물의 경우

Moench (1777)는 잎에 털이 있고, 엽병이 거의 없으며, 화

서의 형태가 타원형인 육생형 개체들을 P. amphibium var.

terrestre Moench로, 잎에 털이 없고, 엽병이 길며, 화서의

형태가 아원형인 수생형 개체들을 P. amphibium var. natans

Moench로 기재한 바 있다(Table 1). 또한, 북미 대륙에 생육

하는 본 종집단에 속하는 식물의 경우 Michaux (1803)

는 잎이 난상 피침형이고, 화서의 형태가 장타원형인 육

생형 식물을 P. amphibium var. emersum Michx.로, 잎이

난상 타원형이고 화서의 형태가 난형인 수생형 식물을 P.

amphibium var. natans Michx. (non Moench, 1777)로 인식하

였다(Table 1). 

Willdenow (1809)는 북미에 분포하는 본 종집단에 속하

는 식물을 유럽의 P. amphibium과 구분하여 새로운 종인 P.

coccineum Muhl. ex Willd.로 명명하고, 북미에 분포하는 수

생형을 P. coccineum var. aquaticum Willd.로, 육생형을 P.

coccineum var. terrestre Willd.로 처리하였다(Table 1). 이 후

줄기, 잎, 탁엽 및 화서의 형태, 엽병의 길이, 털의 분포

양상 등에 따라 P. hartwrightii A. Gray, P. amphibium var.

stipulaceum N. Coleman 등 본 종집단에 속하는 많은 분류

군들이 북미에서 기재되었다(Gray, 1873; Coleman, 1874,

Standford, 1925a, b). 한편, Mitchell and Dean (1978)은 북미

산 본 종집단 식물의 생장상 실험 결과(Mitchell, 1968,

1971a, b, 1976)를 근거로, 북미 동부에 분포하는 본 종집단

식물을 P. amphibium var. amphibium, var. stipulaceum, var.

emersum의 3변종으로 처리하면서, 북미에 P. amphibium

var. amphibium이 생육하는 것으로 인식하였다(Table 1).

아시아에 분포하는 본 종집단 식물의 경우, Forbes and

Hemsley (1891)는 줄기와 잎에 털이 많고, 화서가 짧은 특징

을 갖는 중국 산둥에서 채집한 육생형 개체를 P. amphibium

var. vestitum Hemsl.로 기재한 바 있으나, W. T. Lee (1996)와

Li et al. (2003)은 본 분류군을 P. amphibium의 이명으로 처

리하였다(Table 1). 또한, Korshinsky (1892)는 러시아 아무

르에서 채집한 잎이 타원형이고, 엽저가 깊은 심장저이며,

화피가 붉은 빛이 도는 흰색인 특징을 갖는 수생형 개체

에 근거하여 P. amphibium var. amurense Korsh.를 기재하였

다. Nieuwland (1912)는 P. amphibium var. amurense가 길고

두꺼운 잎, 깊은 심장저 내지 약한 이저인 엽저를 갖는

특징에 있어 유럽 및 미국에 분포하는 P. amphibium과

뚜렷이 구분된다고 판단하여, 본 분류군을 독립된 종
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[Persicaria amurensis (Korsh.) Nieuwl.]으로 인식하였다

(Table 1). 그러나 본 분류군은 학자에 따라 Nieuwland

(1912)의 견해대로 독립된 종으로 보거나(Voroshilov, 1966),

Polygonum amphibium 또는 Persicaria amphibia (L.) A. Gray

의 변종(Hara, 1952) 혹은 아종으로 인식하기도 한다

(Hultén, 1971; Soják, 1974). 한편, 일부 학자들(Komarov,

1936; W. T. Lee, 1996; Li et al., 2003, Yonekura, 2006)은 본

분류군의 형태 변이가 P. amphibium의 변이 폭에 포함된다

고 판단하여 이를 P. amphibium 또는 Persicaria amphibia의

이명으로 처리한 바 있어, 본 분류군의 분류학적 타당성

뿐만 아니라 한반도를 포함한 아시아산 물여뀌 종집단 식

물의 분류학적 실체가 불분명한 실정이다(Table 1).

이러한 물여뀌 종집단에 누적되어 있는 분류학적 문제

점을 해결하기 위해서는 형태형질의 한계성을 보완할 수

있는 독립적인 진화 정보를 가진 분자계통학적 형질

(DNA 염기서열 자료) 등을 적용하여, 본 종집단 각 분류

군 및 생육형의 실체, 분류학적 위치와 유전적 분기 정도

를 정확히 밝히는 것이 필요하다. 한편, Kwak (2001) 및

Kim and Donoghue (2008a, b)는 마디풀속 여뀌절에 대한

분자계통학적 연구를 수행하여 물여뀌는 여뀌절의 다른

분류군들과 완전히 분기되어 독립적인 계통적 위치를 갖

는 것을 일부 밝힌 바 있으나, 본 종집단에 대한 개체군 수

준에서의 상세한 분자계통학적 연구는 아직 이루어진 바

없다.

따라서, 본 연구에서는 한반도를 포함한 아시아, 북미,

유럽 등 다양한 지역에 분포하는 물여뀌 종집단 개체군을

대상으로 엽록체 DNA (cpDNA) matK, psbA-trnH IGS,

rbcL-accD IGS 및 trnL-trnF 구간의 염기서열 분석을 수

행하여, 본 종집단에서 나타나는 육생형과 수생형 간의

유전적 변이 양상을 파악하고, 지역집단 간의 형태적, 유

전적 분기 정도를 밝히며, 이를 근거로 한반도에 분포하

는 본 종집단 개체들의 분류학적 실체를 파악하고자 하

였다.

재료 및 방법

재료: 본 연구에서는 1998년부터 2011년 사이에 전국 각

지 및 러시아(우수리), 일본, 몽골, 미국 등지에서 채집한

개체들(Table 2)과 서울대학교 생명과학부 식물표본관

(SNU)에 소장되어 있는 표본, 그리고 아주대학교 표본관

(AJU), 난대ㆍ아열대산림연구소 표본관(WTFRC), 중국과

학원 북경식물연구소 표본관(PE)으로부터 대여받은 표본

등을 재료로 사용하였다. 본 연구 기간 중에 채집된 개체

는 석엽표본으로 제작하여 서울대학교 생명과학부 식물

표본관(SNU)에 확증표본으로 소장하였다.

DNA 분석은 상기 기간 중 전국 각지에서 채집한 12개

체군 33개체(수생형 18개체, 육생형 15개체), 일본산 2개

체군 3개체(수생형 2개체, 육생형 1개체), 중국산 1개체(수

생형), 몽골산 1개체군 2개체(수생형 1개체, 육생형 1개체),

러시아산 1개체군 2개체(수생형 1개체, 육생형 1개체), 북

미산 8개체군 13개체(수생형 1개체, 육생형 12개체)와 영

국 Kew 식물원(K)을 통해 확보한 영국산 1개체(육생형)의

Table 1. Taxa of the Polygonum amphibium complex recognized in Europe, Asia, and North America by various authors.

Linnaeus

(1753)

Moench 

(1777)

Michaux

(1803)

Willdenow 

(1809)

Forbes and 

Hemsley (1891)

Korshinsky

(1892)

Nieuwland 

(1912)

Hara

(1952)

Mitchell and 

Dean (1978)

Komarov (1936), 

W. T. Lee (1996), 

Li et al. (2003), 

Yonekura (2006)

Region

P. amphibium - - - P. amphibium

var. amphibium

P. amphibium

var. amphibium

Persicaria 

amphibia 

Persicaria 

amphibia 

var. amphibia

P. amphibium

var. amphibium

P. amphibium/

Persicaria 

amphibia

EuropeP. amphibium

var. natans

- P. amphibium

var. aquaticum

P. amphibium

var. terrestre

- P. amphibium

var. terrestre

- - - P. amphibium

var. amurense

Persicaria 

amurensis

Persicaria 

amphibia 

var. amurensis Asia

- - - P. amphibium

var. vestitum

- -

- - - P. amphibium

var. amphibium

North 

America

- P. amphibium

var. natans

P. coccineum

var. aquaticum

- - - - -

P. amphibium 

var. stipulaceum

- P. amphibium

var. emersum

P. coccineum

var. terrestre

- - - - P. amphibium

var. emersum

-
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DNA 시료 등 총 26개체군 55개체(수생형 총 24개체, 육생

형 총 31개체)의 물여뀌 종집단 개체를 대상으로 수행하

였으며(Table 2), cpDNA matK 유전자 일부 구간, psbA-

trnH IGS, rbcL-accD IGS 및 trnL-trnF 구간 등 총 4개 구간

의 염기서열을 분석하였다. 외군(outgroup)으로는 물여뀌

종집단과 유연관계가 깊은 것으로 알려진 여뀌절의 P.

hydropiper L.(여뀌) 및 P. lapathifolium L.(흰여뀌)을 선정하

였다(Kwak, 2001; Kim and Donoghue, 2008a, b) (Table 2). 

형태 분석: 물여뀌 종집단의 주요 형태형질의 관찰은

연구기간 중 채집한 개체들과 상기한 표본관에 소장되어

있는 표본을 사용하여 수행하였으며, 이들로부터 잎의 크

기 및 형태, 엽선 및 엽저의 형태, 엽병의 길이, 탁엽의 형

태 및 크기, 화서의 크기, 꽃 색 등 주요 형태형질을 일차적

Table 2. Collection data for 26 populations of the Polygonum amphibium complex and two outgroup species used in this study.

Accession no. Voucher information

P. amphibium complex

Asia

KOR01 Korea. Gyeongnam, Gumi-shi, Changlim-ri, 23 Dec 2004, Kim 1000 (A) (SNU).

KOR02-05 Korea. Gyeongnam, Changnyeong-gun, Sibiriji, 13 Oct 2010, Gao & Park 2101 (A), 2102 (A), 2202 (T), 2204 (A) (SNU).

KOR06-09 Korea. Gyeongnam, Changnyeong-gun, Jangcheokji, 15 Aug 2010, Park & Shankar 121 (T), 128 (A), 132 (A), 136 (A) 

(SNU).

KOR10 Korea. Gyeongnam, Changnyeong-gun, Upo Swamp, 13 Aug 1999, Kwak 314 (A) (SNU).

KOR11, 12 Korea. Gyeongnam, Changnyeong-gun, Upo Swamp, 25 Jun 2009, Gao & Jeon 201-1 (T), 201-4 (T) (SNU).

KOR13-15 Korea. Gyeongbuk, Yeongcheon-gun, Bonchonji, 13 Oct 2010, Gao & Park 3101 (A), 3202 (A), 3301 (A) (SNU).

KOR16-18 Korea. Gyeongbuk, Yeongcheon-gun, Yusangji, 21 Sep 2008, Gao 7105 (A), 7116 (A), 7120 (T) (SNU).

KOR19-24 Korea. Gyeongbuk, Chilgok-gun, Namgyeji, 13 Oct 2010, Gao & Park 4102 (A), 4107 (A), 4208 (T), 4210 (T), 4302 (T), 

4304 (T) (SNU).

KOR25-29 Korea. Gyeongbuk, Yeongdeok-gun, Daepo Swamp, 17 Jun 2009, Gao & Jeon 201-205 (T) (SNU).

KOR30, 31 Korea. Daegu. Dong-gu, Gasanji, 14 Aug 2010, Park & Shankar 101 (A), 104 (T) (SNU).

KOR32 Korea. Daegu. Dalseong-gun, Songsan Bridge, 15 Oct 2009, Lee 1305 (A) (NIBR).

KOR33 Korea. Incheon-shi, Ganghwa-gun, Giljeong-cheon, 24 Jul 2007, Ryu 0806048 (A) (AJU).

MON01, 02 Mongolia. Dornod, 31 May 2009, Kim et al. 27874 (T), 27945 (A) (WTFRC).

JAP01 Japan. Hokkaido, Nemuro-shi, 15 Sep 2007, Na J2007-73-1 (A) (AJU).

JAP02, 03 Japan. Hokkaido, Toyotomi-cho, 9 Aug 2011, Park et al. 2011-1 (T), 2011-2 (A) (SNU).

CHN01 China. Jilin, 28 Jul 2007, Choi 40980 (A) (AJU).

RUS01, 02 Russia. Primorsky, Aleksey-Nikolshoye Village, 28 Aug 2011, Gorovoy & Doudkin 1 (A), 2 (T) (SNU).

North America

USA01, 02 U.S.A. New York, Tompkins Co., Jenning’s Pond, 14 Aug 2010, Oh 5392 (T), 5393 (T) (SNU).

USA03 U.S.A. New York, Tompkins Co., Jenning’s Pond, 12 Aug 1998, Park s. n. (T) (SNU).

USA04, 05 U.S.A. New York, Tompkins Co., Ithaca, 19 Aug 2003, Park et al. 030819-12 (T), 13 (T) (SNU).

USA06, 07 U.S.A. California, Lassen Co., Honey Lake, 12 Aug 2000, Park et al. 2000-08-143 (T), 153 (T) (SNU).

USA08, 09 U.S.A. California, Solano Co., Lake Herman, 3 Jul 2010, Park & Park LH6 (T), LH7 (T) (SNU).

USA10, 11 U.S.A. California, San Luis Obispo Co., Arroyo Grande Creek, 9 Aug 2000, Park et al. 2000-08-026 (T), 027 (T) (SNU).

USA12 U.S.A. California, Alameda Co., UC Botanical Garden at Berkeley, 7 Aug 2000, Park et al. 2000-08-053 (accession no. 

83.0113) (T) (SNU).

USA13 U.S.A. California, Mono Co., Bridgeport, 11 Aug 2000, Park et al. 2000-08-019 (A) (SNU).

Europe

ENG01 U.K. England, Somerset Co., King’s Sedgemoor near Moorlinch, 21 Jun 2000, Gowing 017 (Kew reference no. 10803) (T) (K).

Outgroup

P. lapathifolium

OUT1 Korea. Gyeonggi, Gapyeong-gun, Seolak-myeon, 1 Jul 1999, Kwak 99140 (SNU).

P. hydropiper

OUT2 Korea. Incheon-shi, Ganghwa-gun, Kukhwa-ri, 30 Sep 1999, Kwak 99278 (SNU).

(A): aquatic form, (T): terrestrial form.
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으로 관찰하였다. 한편, 잎의 크기 및 형태, 엽병의 길이 등

은 물여뀌 종집단의 지역별 개체군간, 생육형간에 변이가

나타나는 중요한 형질로 인식되어 왔으므로, 본 연구에서

는 지역별, 생육형별로 본 종집단의 형태 변이 폭을 잘 반

영할 수 있도록 선정한 아시아산 수생형 38점(한국산 26

점, 중국산 4점, 일본산 3점, 몽골산 2점, 러시아 3점) 및 육

생형 38점(한국산 23점, 중국산 4점, 일본산 2점, 몽골산

4점, 러시아 5점)과 북미산 수생형 6점 및 육생형 25점 등

총 107점의 표본을 대상으로 잎의 크기 및 형태에 관

한 11개의 형질(Table 3)을 측정하여 주성분분석(principal

components analysis)을 수행하였다. 주성분분석은 PC용

SAS program (SAS Institute, 2011; Release 9.3)을 사용하였고,

자료행렬로부터 correlation coefficient를 계산하여 분석을

수행하였다. 

DNA 염기서열 결정: 본 연구에서는 상기한 물여뀌 종

집단 26개체군 55개체 및 외군 2개체군 2개체(Table 2)를

대상으로 cpDNA 4개 구간(matK, psbA-trnH IGS, rbcL-

accD IGS 및 trnL-trnF)의 염기서열을 결정하였다. DNA 추

출을 위한 재료로는 야외에서 채집하여 silica-gel로 급속

건조시킨 잎 또는 −70oC에 냉동, 보관한 잎을 사용하였다.

DNA의 추출은 DNeasy Plant Mini Kit (QIAGEN, Germany)

을 사용하였으며, 모든 처리과정은 공급자의 manual

(DNeasy Plant Handbook, 2012; QIAGEN, Germany)을 따라

수행하였다. 상기 방법으로 추출한 DNA를 주형으로

double strand PCR (Polymerase Chain Reaction)을 이용하여

cpDNA 4개 구간(matK, psbA-trnH IGS, rbcL-accD IGS 및

trnL-trnF)을 증폭시켰으며, 각 cpDNA 구간의 증폭에 사용

된 PCR primer와 PCR 조건은 Table 4에 제시하였다. PCR

반응은 0.6 mL microcentrifuge tube에 정제된 template DNA

10-50 ng, 10X PCR buffer (100 mM Tris-HCl, 15 mM MgCl
2
,

500 mM KCl, pH 8.3) 5 µL, 2 mM dNTP 5 µL, 10 µM forward

primer 1 µL, 10 µM reverse primer 1 µL, Taq DNA polymerase

(Super-Therm DNA polymerase, Germany) 1 unit를 첨가한

다음 증류수로 총 부피를 50 µL로 맞추어 수행하였으며,

PE 2400 Thermal Cycler (Applied Biosystems, U.S.A.)를 사용

하였다. 증폭된 각 구간의 DNA는 exonuclease I 5 units과

shrimp alkaline phosphatase 2 units을 첨가하여 정제한 후

(Werle et al., 1994), BigDye Terminator v3.1 Cycle Sequencing

Kit (Applied Biosystems, U.S.A.)을 사용하여 cyclic sequencing

반응을 수행하였으며, primer는 PCR에 사용한 primer를 그

대로 사용하였다(Table 4). Sequencing 반응을 위한 모든 처

리과정은 공급자의 manual (BigDye Terminator v3.1 Cycle

Sequencing Kit Protocol, 2010; Applied Biosystems, U.S.A.)을

따라 수행하였으며, 그 결과 얻어진 산물은 ethanol/sodium

acetate 침전방법을 이용하여 정제한 후, ABI PRISM 3730

Genetic Analyzer (Applied Biosystems, U.S.A.)를 이용하여

분석하였다. 

염기서열 정렬 및 자료분석: 상기한 cpDNA 4개 구간의

sequencing 결과로부터 Sequencher program (ver. 4.10.1;

Table 3. Characters used in morphological analyses of the Polygonum

amphibium complex.

Character (unit)

 1. Leaf blade length (cm)

 2. Leaf blade maximum width (cm)

 3. Distance from leaf base to the widest leaf point (cm)

 4. Leaf width at 1/5 point of the blade (cm)

 5. Leaf width at 1/2 point of the blade (cm)

 6. Leaf width at 4/5 point of the blade (cm)

 7. Character 2/ Character 1

 8. Character 4/ Character 5

 9. Character 6/ Character 5

10. Character 3/ Character 1

11. Petiole length (cm)

Table 4. PCR and sequencing primers and PCR cycling conditions for four cpDNA regions examined.  Stars (*) represent primers used only

for sequencing.

Region Primer

Pre-denaturation Denaturation Annealing Extension Final extension

Temperature 

(oC)

Time

(min)

Temperature 

(oC)

Time

(min)

Temperature

(oC)

Time

(sec)

Temperature

(oC)

Time

(sec)

Temperature

(oC)

Time

(min)

matK

trnK_670F

95 3 95 1 53 30 72 50 72 7
matK_193F*

matK_479R*

matK_1246R

psbA-

trnH IGS

psbA_F
95 3 95 1 53 30 72 50 72 7

trnH_R

rbcL-

accD IGS

rbcL_50F
95 3 95 1 53 30 72 45 72 7

accD_79R

trnL-trnF
c

95 3 95 1 53 30 72 45 72 7
f
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Gene Codes Corporation, U.S.A.)을 사용하여 각 염기서열

을 결정하였으며, 각 구간의 염기서열은 Clustal X program

(Thompson et al., 1997)을 이용하여 정렬 한 후, 육안으로

최종 조절하였다. 정렬된 cpDNA 4개 구간의 염기서열 자

료를 각각 독립적으로 일차 계통분석한 결과, 각 구간의

가변영역의 수(number of variable sites)가 적어 충분한 해

상도를 얻지 못하였으며, 따라서 이들 자료를 하나로 유

합하여 분석하였다. cpDNA 4개 구간 염기서열 유합자료

로 부터 PAUP* program (ver. 4.01b 10; Swofford, 2003)을 사

용하여 최대절약계통수(maximum parsimony tree)를 산출

하였으며, ‘heuristic search’, ‘TBR’ branch swapping,

‘SIMPLE’ addition, ‘hold = 10’, ‘steepest descent’, ‘collapse

of zero branch lengths’, ‘MULPARS’, ‘equal weighting of all

characters’ 및 ‘ACCTRAN’ option을 적용하였다. 한편,

matK구간의 37-45번째 염기 사이에 존재하는 9 bp 길이의

indel 및 637-660번째 염기 사이에 존재하는 24 bp 길이

의 indel, 그리고 trnL-trnF 구간의 163-167번째 염기 사이에

존재하는 5 bp 길이의 indel은 simple gap coding 방법

(Simmons and Ochoterena, 2000)으로 coding하여 분석하

였고, 이외의 indel은 모두 결여형질상태(missing character

state)로 처리하였다. Bootstrap 분석(Felsenstein, 1985)은 상

기 계통분석에서 사용한 조건을 그대로 적용하여 heuristic

search를 1,000번 반복하여 수행하였다. cpDNA 4개 구간 유

합자료의 염기변이(nucleotide divergence)는 PAUP* program

의 ‘distance matrix’ option을 이용하여 산출하였으며,

transition:transversion 비율을 2:1로 가정하여 two-parameter

method (Kimura, 1980)로 계산하였다.

결 과

1. 잎의 형태 변이

물여뀌 종집단에 속하는 식물의 대표적인 잎의 형태는

Figs. 1, 2에 제시하였다. 본 종집단에 속하는 식물의 잎은

단엽으로 줄기의 마디에 호생한다. 엽신의 길이(형질 1)는

수생형은 6.2-13.4 cm, 육생형은 4.9-19.5 cm로, 수생형에

비해 육생형이 상대적으로 큰 폭의 변이를 나타내었다

(Fig. 3). 엽신의 폭(형질 2, 4-6)의 경우에도 육생형 개체들

이 수생형 개체들에 비해 상대적으로 큰 폭의 변이를 나

타내었으며, 또한 아시아에 분포하는 육생형 개체들은 엽

신의 최대폭(형질 2)이 평균 1.4 cm로서, 최대폭이 평균

4.2 cm인 북미 육생형 개체들에 비해 좁은 경향이 있는 것

으로 밝혀졌다(Fig. 3). 엽신의 길이에 대한 폭의 비율(형

질 7)의 경우, 아시아 육생형 개체들은 0.1-0.2의 낮은 값

을 가지면서 북미 육생형 개체들과 뚜렷이 구분되었다

(Fig. 3). 한편, 수생형 개체들은 주로 장타원형의 엽신을

가지며, 육생형 개체들과는 달리 엽신의 형태 및 크기에

있어 뚜렷한 지역간 변이가 나타나지 않는 것으로 조사되

었다(Fig. 3). 육생형과 수생형은 엽선의 형태에 있어서도

차이를 나타내며, 육생형의 엽선은 주로 날카로운 예두

또는 점첨두이고(Fig. 2), 수생형의 엽선은 둔두 내지 원두

이다(Fig. 1). 한편, 엽병의 길이(형질 11)는 0.8-5.8 cm로 개

체간, 지역간, 생육형간 변이 폭이 크며, 수생형이 육생형

에 비해 긴 것으로 나타났고, 지역적으로는 북미 개체군

들이 아시아 개체군들보다 긴 경향이 있는 것으로 나타났

다(Fig. 3).

2. 주성분분석

본 연구에서는 물여뀌 종집단에서 나타나는 형태 변이

양상을 정확히 파악하기 위해 아시아와 북미에서 채집된

Fig. 1. Representative leaves of the aquatic form of the Polygonum

amphibium complex in Asia (A-D) and North America (E). A:

Korea (Choi et al. 35320); B: Mongolia (Kim et al. 27495); C:

Russia (Gorovoy & Doudkin 6); D: Japan (Park et al. 2011-8); E:

U.S.A. (Park et al. 2000-08-023).

Fig. 2. Representative leaves of the terrestrial form of the

Polygonum amphibium complex in Asia (A-D) and North America

(E-G). A: Korea (Gao & Jeon 205); B: Mongolia (Kim et al.

27874); C: Russia (Gorovoy & Doudkin 8); D: Japan (Park et al.

2011-1); E: U.S.A. (Park et al. 030820-3); F: U.S.A. (Park & Park

LH03); G: U.S.A. (Park et al. 2000-08-025).
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수생형과 육생형 107개체를 대상으로 상기 외부형태 분

석에서 얻어진 11개 형질(Table 3) 값을 사용하여 주성분

분석을 수행하였다.

그 결과, 처음 3개의 주성분(PC 1, 2, 3)이 전체 분산의

87.1%를 설명하는 것으로 나타났으며, 나머지 주성분들

은 그 기여율이 각각 5.4% 이하였다(Table 5). 주성분

1(PC1)은 전체 분산의 54.1%를 설명하며, 엽신의 최대폭

(형질 2), 엽선으로부터 1/5, 1/2, 4/5 지점에서의 엽신 폭(형

질 4-6), 엽신 길이에 대한 최대폭의 비율(형질 7) 등 주로

엽신의 폭 및 전체 형태와 관련된 형질이 비교적 높은 기

여율을 나타내었다(Table 5). 한편, 주성분 2(PC2)는 전체

분산의 20.8%를 설명하며, 엽신 길이(형질 1)가 높은

negative vector값을, 엽신 상부폭의 비율(형질 8) 및 엽병의

길이(형질 11) 등이 높은 positive vector값을 나타내었다.

주성분 3(PC3)은 전체 분산의 12.2%를 설명하며, 엽신 하

부폭의 비율(형질 9)과 엽신 최대폭의 위치를 나타내는 형

질 10이 높은 기여율을 나타내었다(Table 5).

이중 주성분분석에서 기여율이 가장 높은 주성분 1과 2

를 축으로 하여 각 개체들을 배열한 결과, 본 종집단의 아

시아 및 북미산 수생형 개체들은 주성분 2에 있어 비교적

높은 값을 가지면서 육생형 개체들과 완전히 분리되었으

며(Fig. 4), 이는 수생형 개체들이 육생형 개체들 보다 엽신

길이가 상대적으로 짧고, 엽신 상부가 완만하게 줄어들며,

엽병의 길이가 긴 경향이 있음을 의미한다(Table 5). 한편,

아시아 및 북미산 수생형 개체들은 하나의 집단을 형성하

였으며, 이들은 집단내에서 서로 구분되지 않는 것으로

나타났다(Fig. 4).

한편, 한국, 일본, 중국, 몽골 및 극동 러시아 지역에 분

포하는 아시아산 육생형 개체들은 북미 동부 New York주

에서 채집된 일부 개체들과 함께 비교적 낮은 주성분 1 값

을 가지면서, 나머지 북미산 육생형 개체들과 구분되었다

Fig. 3. Ranges, means and standard deviations for 11 morphological characters measured from 107 individuals of the Polygonum amphibium

complex. Means are indicated by vertical lines. Character numbers correspond to those in Table 3. AS-A: aquatic individuals from Asia; NA-

A: aquatic individuals from North America; AS-T: terrestrial individuals from Asia; NA-T: terrestrial individuals from North America.

Table 5. Loadings of the first three principal components for 11

morphological characters from the analysis of 107 individuals of the

Polygonum amphibium complex. Character numbers correspond to

those in Table 3.

Character no.
PC

1 2 3

 C1 0.2239 −0.4763 0.0871

 C2 0.3930 −0.0524 0.2168

 C3 0.3054 −0.3576 −0.2332

 C4 0.3422 0.3080 0.0696

 C5 0.3984 −0.0268 0.1687

 C6 0.3819 0.0006 0.2946

 C7 0.3256 0.3299 0.1533

 C8 −0.1170 0.5276 −0.1009

 C9 −0.2194 0.0610 0.5998

 C10 0.2365 0.0706 −0.6063

 C11 0.2380 0.3886 −0.0999

Eigenvalue 5.95 2.29 1.34

Cumulative % 

of eigenvalues
54.1 74.9 87.1
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(Fig. 4). 주성분 1은 엽신 폭(형질 2, 4-6)과 엽신 길이에 대

한 최대폭의 비율(형질 7) 등의 형질과 높은 상관관계를

나타내며(Table 5), 이러한 결과는 상기 개체들이 나머지

북미산 육생형 개체들에 비해 엽신의 폭이 좁고, 전체 형

태가 선형 또는 좁은 피침형인 경향이 있는 것을 나타낸

다. 한편, 나머지 북미산 육생형 개체들은 상대적으로 엽

신의 폭이 넓고, 전체 형태가 넓은 피침형, 타원형 내지 좁

은 난형인 경향이 있다(Fig. 2F, G).

3. 엽록체 DNA 염기서열 변이

엽록체 DNA 유합 자료의 염기서열 특징: 본 연구에서

얻어진 물여뀌 종집단 55개체 및 외군인 P. hydropiper 및 P.

lapathifolium 2개체의 cpDNA matK, psbA-trnH IGS, rbcL-

accD IGS 및 trnL-trnF 구간의 염기서열을 유합한 결과, 이

들 염기서열은 총 2984 bp로 정렬되었다(Table 6). 정렬된

cpDNA 4개 구간 유합자료에서 가변영역의 수(number of

variable characters)는 18개였으며, 이 중 informative character

의 수는 16개이었다(Table 6). 또한, 물여뀌 종집단의 개체

간 염기변이율은 0-0.4%, 물여뀌 종집단과 외군간의 염기

변이율은 2.7-3.2% 이었으며, 동일 개체군 또는 동일 지역

내(북미, 아시아)에서 채집된 물여뀌 종집단의 수생형과

육생형 개체들은 동일한 염기서열을 갖는 것으로 밝혀

졌다.

cpDNA matK, psbA-trnH IGS, rbcL-accD IGS 및 trnL-trnF

구간의 염기서열을 함께 고려할 때, 물여뀌 종집단 내에

는 6가지의 cpDNA haplotype (H1-H6)이 존재하는 것으로

밝혀졌다(Table 7). Haplotype H1-H3 는 본 종집단의 아시

아산 개체들에서 나타나며, H1은 일본산 2개체와 몽골산

개체를 제외한 나머지 아시아산 개체들, H2는 일본산 2개

체, 그리고 H3은 몽골산 2개체에서 나타나고, 이들 세

haplotype은 trnL-trnF 구간에서 일어난 1 bp의 염기치환으

로 각각 구분된다(Table 7). 한편, haplotype H4는 북미 동부

New York주에서 채집된 3 개체(USA01-03) 및 California산

1개체(USA13)에서, H5는 나머지 북미 개체들에서 나타나

며, 이들 두 haplotype은 10 bp의 염기치환과 2개의 indel의

차이를 나타낸다(Table 7). Haplotype H6은 유럽의 영국산

1개체(ENG01)에서 나타나며, 아시아산 haplotype H1과는

5 bp의 염기치환과 2개의 indel, H2 및 H3와는 6 bp의 염기

치환과 2개의 indel에 의해 각각 구분된다(Table 7). 또한

haplotype H6는 북미산 haplotype H4와는 6 bp의 염기치환

과 3개의 indel, H5와는 10 bp의 염기치환과 4개의 indel에

의해 각각 구분된다(Table 7).

계통분석: 상기 cpDNA 염기서열 유합자료를 PAUP*

program을 사용하여 계통분석한 결과, 108 step의 branch

length를 갖는 2개의 최대절약계통수(MP tree)를 얻었으며,

uninformative site를 제외한 CI 값은 0.972, RI 값은 0.986이

었다(Fig. 5A, B). 이들 두 최대절약계통수는 근본적으로

Fig. 4. Ordination of 107 individuals of the Polygonum amphibium

complex along PC1 and PC2 from the principal components analysis

using 11 morphological characters (cf. Table 3). Some individuals

are hidden due to the same values. ▲ = aquatic individual from

Asia; △ = aquatic individual from North America; ● = terrestrial

individual from Asia; ○ = terrestrial individual from North America.

Table 6. Statistics for cpDNA data set used in this study.

cpDNA region

matK psbA-trnH IGS rbcL-accD IGS trnL-trnF Combined

Sequence length (bp)

 Ingroup 1183-1207  208  489-491  873-878 2759-2784

 Outgroup 1183  371-374  503  855-857 2917-2918

Aligned length (bp) 1216  374  511  883 2984

No. of indels*  33  0  2  5  40

No. of coded indels  2  -  -  1  3

G + C ratio (%)* 33.6-34.0 32.7-33.7 35.2-35.6 34.1-34.4 34.1-34.9

No. of variable characters* 5 4 3 6 18

No. of parsimony 

informative characters*
5 3 2 6 16

 *Ingroup only
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Table 7. Chloroplast DNA haplotypes found in the Polygonum amphibium complex in Asia, North America, and Europe. Accession

numbers correspond to those in Table 2. Dashes represent indels.

 Locality
Accession 

no.
Haplotype

Variable nucleotide sites in alignment

matK
psbA-

trnH
rbcL-accD trnL-trnF

0
0
3
7

0
0
3
8

0
0
3
9

0
0
4
0

0
0
4
1

0
0
4
2

0
0
4
3

0
0
4
4

0
0
4
5

0
1
2
7

0
1
5
5

0
3
7
8

0
6
3
7

-

0
6
6
0

1
0
8
1

1
1
6
1

1
3
5
0

1
3
5
1

1
5
2
9

1
5
6
1

1
9
9
0

2
0
2
5

2
0
3
2

2
0
7
3

2
0
7
4

2
1
5
4

2
1
6
9

2
2
6
5

2
2
6
6

2
2
6
7

2
2
6
8

2
2
6
9

2
3
2
3

2
3
4
5

2
4
7
6

2
7
4
1

Asia

Korea

Japan

China

Russia

KOR01-33

JAP01

CHN01

RUS01-02

H1 - - - - - - - - - T G C - G G T A C T C A C T - T G A AA C GAG C T

Japan JAP02-03 H2 - - - - - - - - - T G C - G G T A C T C A C T - T G A AA C GA T C T

Mongolia MON01-02 H3 - - - - - - - - - T G C - G G T A C T C A C T - T G A AA C G C G C T

North 

America

U.S.A.
USA01-03

USA13
H4 C T AG A T A GA T AA - T G T A A T C A C T - C T A AA C GAG C G

U.S.A.
USA04-05

USA06-12
H5 C T AG A T A GAA AA - G T A A C G A AA - - C G - - - - - A G A G

Europe U.K. ENG01 H6 - - - - - - - - - T G A I G G T T C T C C C T T C G A AA C GAG C G

I = AATAAAAGATTCTTTTTGTTCTTA (24-bp insertion/deletion in matK at base position 637-660).

Fig. 5. The two most parsimonious trees (A, B) and their strict consensus tree (C) obtained from the analysis of the cpDNA combined data

set. Accession numbers correspond to those in Table 2. Numbers above branches represent the bootstrap values above 50%. Haplotype

abbreviations (H1-H6) refer to Table 7. ■ = terrestrial form; □ = aquatic form.
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유사한 topology를 가지며, 유럽의 영국산 개체(ENG01)의

위치에 있어서만 차이를 나타내었다. 첫번째 최대절약계

통수의 경우, 영국산 개체는 나머지 물여뀌 종집단 개체

들의 기저군으로 연결되었으나(Fig. 5A), 두번째 최대절

약계통수에서는 북미산 개체들로 구성된 clade의 자매군

으로 연결되었다(Fig. 5B). 이들 두 최대절약계통수의 엄

밀합의계통수(strict consensus tree) 상에서 물여뀌 종집단

의 개체들은 전체적으로 단일계통군을 형성하였으며, 높

은 bootstrap값(BS = 100)에 의해 이들의 단일계통성이 지

지되었다(Fig. 5C). 한편, 엄밀합의계통수 상에서 본 종집

단에 속하는 개체들은 크게 1) 아시아산 개체들로 구성된

clade, 2) 북미산 개체들로 구성된 clade, 그리고 3) 영국산

개체(ENG01)로 구분되었다(Fig. 5C). 북미 개체들로 구성

된 clade는 다시 haplotype H4를 갖는 New York주에서 채집

된 3개체(USA01-03) 및 California산 1개체(USA13)로 구성

된 subclade H4와 haplotype H5를 갖는 나머지 북미 개체들

로 구성된 subclade H5로 분기되었다(Fig. 5). 이들 두

subclade는 각각 높은 bootstrap값(BP = 96, 100)에 의해 지

지되었으나, 두 subclade간의 유연관계는 비교적 약하게

지지되었다(BP = 67).

고 찰

생육형에 따른 변이: 물여뀌 종집단의 잎의 크기와 형

태에 관한 11개 형질을 선정, 측정하여 주성분분석을 수행

한 결과, 본 종집단 아시아 및 북미 개체군 모두에서 잎의

크기 및 형태, 엽병의 길이 등에 의해 수생형과 육생형이

뚜렷이 구분되는 것으로 나타났다(Fig. 4). 수생형은 엽신

의 길이가 육생형 개체들 보다 상대적으로 짧으며, 엽신

의 상부가 완만하게 줄어들고, 엽병의 길이가 긴 특징이

있는 반면, 육생형은 엽신 상부가 급격히 줄어들어 엽선

이 예두 또는 점첨두로 날카롭고, 엽병이 비교적 짧은 경

향이 있다(Figs. 1, 2, 4). 또한 수생형은 식물체 전체가 무

모이고, 육생형은 줄기, 잎, 탁엽 등에 털이 분포한다. 그

러나, 물여뀌 종집단에서 나타나는 이러한 형질의 다형성

은 대부분 다양한 서식환경 하에 생장하는 개체들에서

발현되는 변이임이 여러 실험들을 통해 밝혀진 바 있으

며(Mitchell, 1968, 1971a, b, 1976), 또한 일부 서식지의 경

우 수생형과 육생형이 동시에 나타나고(Table 2), 서식지

의 수심이 얕은 경우 수생형과 육생형의 중간적 특징을

갖는 전이형이 관찰되기도 한다(Partridge, 2001).

한편, 본 연구에서는 수생형 16개체군 24개체 및 육생형

18개체군 31개체를 포함하는 물여뀌 종집단 개체들을 대

상으로, 염기변이 속도가 비교적 빠른 것으로 알려져 있

는 cpDNA 4개 구간의 염기서열을 비교 분석하여 수생형

과 육생형간의 유전적 분기 여부을 파악하고자 하였다.

그 결과, 동일 개체군 또는 동일 지역내에서 채집된 수생

형과 육생형 개체들은 분석된 cpDNA 4개 구간에서 완전

히 동일한 염기서열을 공유하는 것으로 밝혀졌다(Table 7,

Fig. 5). 동일 장소의 수심이 다른 곳에서 채집된 수생형과

육생형 개체들인 일본산 2개체(JAP02, 03)는 haplotype H2,

몽골산 2개체(MON01, 02)는 H3, 그리고 한국산 개체들

(KOR02-05, KOR06-09, KOR16-18, KOR19-24, KOR30, 31)

및 러시아산 2개체(RUS01, 02)는 haplotype H1을 각각 공

유하였다(Table 7, Fig. 5). 이러한 결과로 볼 때 본 종집단

에서 나타나는 생육형간의 다양한 형태 변이는 서식지 환

경에 따른 개체 변이인 것으로 판단되며, 따라서 각 지역

에서 생육형간의 형태 변이에 근거하여 설정된 다양한 분

류군들(Table 1)에 대한 재검토가 필요한 것으로 사료된다.

한반도 물여뀌 종집단 개체의 분류학적 실체: 아시아에

분포하는 물여뀌 종집단 식물은 유럽 및 북미 분류군들과

구분되어 P. amphibium (= Persicaria amphibia)의 변종 혹은

아종 으로 인식되거나(Korshinsky, 1892; Hara, 1952; Hultén,

1971; Soják, 1974), 또는 독립된 종으로 처리되기도 하였

다(Nieuwland, 1912; Voroshilov, 1966). 그러나, 일부 학자들

(Komarov, 1936; W. T. Lee, 1996; Li et al., 2003; Yonekura,

2006)은 본 분류군에서 나타나는 형태적 특징이 P.

amphibium의 변이 폭에 포함된다고 판단하여, 이를 P.

amphibium 혹은 Persicaria amphibia의 이명으로 처리한 바

있다.

cpDNA 유합자료 엄밀합의계통수 상에서 한국, 일본,

중국, 몽골 및 극동 러시아 지역에 분포하는 아시아산 개

체들은 높은 bootstrap 값(BS = 90)에 의해 지지되는 단일

계통군을 형성하면서 북미 개체들 및 유럽의 영국산 개체

와 뚜렷이 구분되었다(Fig. 5C). 아시아산 개체들은 몽골

산 2개체 및 일본산 2개체를 제외하고는 cpDNA 4개 구간

에서 모두 동일한 염기서열을 공유하였으며, 몽골산 2개

체 및 일본산 2개체도 trnL-trnF 구간에서 각각 1 bp의 염기

치환이 존재할 뿐 나머지 구간에서는 다른 아시아산 개체

들과 동일한 염기서열을 갖는 것으로 나타나, 아시아산

개체들은 분석된 구간에서 거의 유전적 변이가 없는 것으

로 밝혀졌다(Table 7). 특히 한국산 본 종집단 12개체군 33

개체의 경우, cpDNA 4개 구간에서 모두 동일한 염기서열

을 가지면서, 러시아 및 중국산 개체 그리고 일본산 1개체

와 cpDNA haplotype H1을 공유하였으며(Table 7), 형태적

으로도 이들 개체와 동일하였다. 반면, 아시아 개체들로

구성된 clade와 북미 개체들로 구성된 clade 사이의 cpDNA

4개 구간 염기변이는 0.25-0.44%, 영국 개체와의 염기변이

는 0.15-0.18%로 비교적 높았으며, 이러한 결과는 아시아

산 개체들에서 나타나는 잎의 형태, 꽃색 등에 있어서의

형태적 차이가 P. amphibium의 변이 폭에 포함된다고 본

일부 학자들(Komarov, 1936; W. T. Lee, 1996; Li et al., 2003;

Yonekura, 2006)의 견해를 지지하지 않았다. 

한편 cpDNA유합자료 엄밀합의계통수(Fig. 5C) 상에서

북미산 개체들로 구성된 subclade H4에 속하는 육생형 개
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체들은 선단부 가장자리가 확장되면서 바깥쪽을 향해 날

개모양으로 발달하는 형태의 탁엽을 가지며, 육생형에서

이러한 특징을 갖는 식물을 Coleman (1874)은 P. amphibium

var. stipulaceum으로 인식한 바 있다. Subclade H4와 또다른

북미산 subclade H5 사이의 cpDNA 4개 구간 염기변이는

0.33%로 비교적 높은 것으로 확인되었으며, 또한 영국산

개체와도 0.18%의 염기변이를 나타내었다. 이러한 결과

는 이들 개체를 P. amphibium의 하나의 변종으로 인식한

Coleman (1874)의 분류학적 처리를 지지하였다. 

Subclade H4의 육생형 개체는 잎의 형태가 선형 또는 좁

은 피침형(Fig. 2E)으로 subclade H5에 속하는 나머지 북미

산 개체들 보다는 아시아에 분포하는 육생형 개체들과 유

사하며, 주성분분석에서도 아시아산 육생형 개체들과 함

께 하나의 집단을 형성하였다(Fig. 4). 또한, subclade H4에

속하는 California에서 채집된 수생형 개체(USA13)도 상기

육생형 개체의 경우와 마찬가지로 주성분분석에서 동일

개체군에서 채집된 다른 수생형 개체들과 함께 아시아에

분포하는 수생형 개체들과 하나의 집단을 형성하였다

(Fig. 4). 그러나, 아시아산 개체들은 subclade H4에 속하는

개체들과 1) cpDNA 4개 구간에서 0.25-0.29%의 염기변이

를 나타내며, 형태적으로는 2) 꽃이 백색이고, 3) 육생형의

경우 선단부가 확장되지 않는 원통형의 탁엽을 가지며, 4)

수생형의 경우에는 엽저가 심장저인 특징에 의해 뚜렷이

구분된다. 한편, subclade H5에 속하는 북미산 개체들은 모

두 육생형으로, 줄기가 굵게 발달하며, 직립하고, 넓은 피

침형 내지 좁은 타원형의 잎 그리고 선단부가 확장되지

않는 원통형의 탁엽을 가지며, Michaux (1803)는 이러한

형태적 특징을 갖는 북미산 개체들을 P. amphibium var.

emersum으로 처리하였다. Mitchell and Dean (1978)은 본 분

류군이 북미산 물여뀌 종집단 중 가장 육상환경에 잘 적

응된 분류군으로 인식하였으며, 물속 줄기 및 부유엽이

발달하지 않는 것으로 보고하였다. Subclade H5는 cpDNA

4개 구간에서 아시아산 개체 clade와 0.36-0.40%, 영국산

개체(육생형)와 0.29%의 염기변이를 나타내어 유전적

으로 어느정도 분기된 것으로 판단되며, 이러한 결과는

이들 개체를 P. amphibium의 하나의 변종으로 인식한

Michaux (1803)의 분류학적 견해를 지지하였다.

본 연구에서 얻어진 결과를 종합해 볼 때, 한국, 일본, 중

국, 몽골 및 극동 러시아 지역을 포함하는 아시아에 분포

하는 물여뀌 종집단 개체들은 북미 지역집단 개체들과 형

태적 그리고 유전적으로 뚜렷이 구분되는 것으로 판단된

다. 한편 본 연구의 경우, 유럽산 물여뀌 종집단 개체군 재

료가 충분히 확보되지 않아 이들과 아시아산 지역집단 간

의 유전적 변이 양상을 상세하게 분석하지는 못하였으나,

본 연구에서 분석한 영국산 1개체는 아시아산 개체들과

달리 haplotype H6를 가지면서, cpDNA 4개 구간에서 0.15-

0.18%의 염기변이를 나타내었다. 또한 아시아산 개체들

은 꽃이 백색이고, 수생형의 경우 엽저가 심장저인 특징

에 의해 유럽산 본 종집단 개체들과 형태적으로 구분된다

(Partridge, 2001). 이러한 형태적 특징 및 본 종집단 아시아

지역집단 개체들과 북미산 지역집단 및 유럽산 개체간의

유전적 분기 정도를 고려할 때, 아시아 지역집단 개체들

은 Korshinsky (1892)의 견해를 따라 P. amphibium의 변종

(P. amphibium var. amurense)으로 인식하는 것이 타당한 것

으로 판단된다.
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