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ABSTRACT: Many plant species in subalpine regions are under threat of extinction as a result of climate change.

In this study, the genetic diversity and geographic differentiation of three regions and six populations of Prim-

ula farinosa subsp. modesta (Bisset & Moore) Pax in Korea were assessed using the ISSR (Inter Simple

Sequence Repeat) marker. The average genetic diversity (P = 60.62, SI = 0.299, h = 0.190) was relatively lower

than that of other long-lived perennials, even though it is a self-incompatible species. AMOVA analysis showed

that 50% of the total genetic diversity was partitioned among regions and Bayesian cluster analysis showed

some remarkable geographic trends that were structured into 2 or 3 regions, suggesting limited gene flow among

regions. Considering the population fragmentation, low level genetic diversity, and high genetic differentiation,

it is essential to establish in situ and ex situ conservation strategies for P. farinosa subsp. modesta.

Keywords: alpine zone, endemic plant, Primula farinosa subsp. modesta, genetic diversity, ISSR marker.

적 요: 북방계 식물들의 잔존적 피난처인 아고산대에 분포하는 식물들은 기후변화에 따른 자생지 환경변화

로 인해 멸종 및 멸절 위험에 크게 직면해 있는 실정이다.  본 연구는 한반도의 남부지역 아고산대에 제한적

으로 분포하고 있는 특산식물이며 희귀식물인 설앵초(Primula farinosa subsp. modesta (Bisset & Moore) Pax)에

대한 유전적 다양성과 지리적 분화 양상을 구명을 통한 보존전략을 수립하기 위해 3지역 6집단 165개체를 대상

으로 ISSR (Inter Simple Sequence Repeat) 분석을 수행하였다.  그 결과 집단 수준의 유전 다양성의 평균은

(P = 60.62, SI = 0.299, h = 0.190) 유사한 생활사를 갖는 다년생 초본류의 평균보다 낮은 수준이었으며, 이형화주

의 특징을 갖는Primula속의 근연 분류군들에 비해서도 다소 낮은 결과를 보였다. 유전적 분화도 구명을 위해

AMOVA(Analysis of molecular variance) 분석 결과 전체 유전변이 중 약 50%가 지역 간에 분포하는 결과를

보여 종내 지역간 분화도가 매우 높은 수준으로 판단되며, Bayesian cluster 분석 결과에서도 조사된 세 지역

이 각각 독특한 유전적 cluster를 형성함으로써 개체군간 유전자 이동이 매우 제한적임을 암시하였다. 따라서

설앵초 집단의 급속한 분획화와 낮은 수준의 유전적 다양성, 지역간 높은 분화도 등의 특성들을 고려하여 설

앵초 집단의 개체군 감소 및 멸절 방지를 위한 현지 내·외 보전 전략 수립이 시급한 것으로 판단된다. 

주요어: 아고산대, 특산식물, 설앵초, 유전적 다양성, ISSR 표지자 
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식물의 다양한 자생지 유형 중에서 고산(alpine)과 아고

산(subalpine) 지역은 비교적 좁은 면적과 낮은 온도, 강한

태양광선 및 자외선 노출이 높은 특징 때문에 특이한 생

태적 환경 및 다양한 생육지를 제공하므로, 생물지리학적

관점 뿐만 아니라 고산지역 적응 식물 종들을 위해 매우

중요한 의미를 지닌다(Nakhulsrishvili, 2013). 한반도에서

고산지역에 적응한 식물들은 플라이스토세(Pleistocene

period) 빙하기 동안 극지 주변으로부터 유입되어 한반도

에 넓게 확산 분포하였으며, 홀로세(Holocene period)에 들

어서 기온이 상승하면서 대부분의 지역이 난·온대 식생

으로 대체되면서 소멸되었고 아고산 지역은 이들 식물 종

들의 피난처(refugia)로서 격리분포하게 되었다(Kong,

2002; Kong and Watts, 1993). 이처럼 아고산대에 잔존한 일

부 식물 종들은 좁은 지역에 격리분포 됨으로서 적응과정

을 통해 새로운 분류군으로 분화할 수 있으며, 그리고 많

은 종 또는 집단들은 제한된 개체수와 생육지 및 개체군

분획화(fragmentation) 과정을 겪고 있으므로 향후 기후 변

화가 진행될수록 멸종 및 멸절의 위험에 쉽게 노출되어

있다고 할 수 있다(Ceriani et al., 2009).

설앵초(Primula farinosa subsp. modesta (Bisset & Moore)

Pax.)는 앵초과(Primulaceae)에 속하는 다년생 초본식물로

자생지에서는 4월말에서 5월 중순까지 개화하며(J. Chung,

pers. obs.), 벌류(Osmia spp., Bombus spp.)나 나비 등의 곤충

에 의해 수분이 이루어지는 충매화로서(Ehrlén, et al.,

2002), 종자로 주로 번식하지만 드물게 영양번식을 하기

도 한다(Hambler and Dixon, 2003). 또한 화기 구조는 장주

화(pin type)와 단주화(thrum type)로 구성된 이형화주

(heterostyly)성 교배양식으로서, 같은 형태끼리는 자가불

화합성(self-incompatibility) 기작에 의해 수정이 이루어지

지 않는 것으로 알려져 있다(McKee and Richards, 1998;

Richards, 2002).

우리나라에 분포하는 설앵초는 분류학적 처리에 대해

학자에 따라 이견이 존재하는데, 일본에 자생하는 P.

modesta var. fauriei (Franch.) Takeda와 같은 것으로 인지하

거나(Lee, 1996b), 혹은 modesta의 다른 변종인 P. modesta

var. hannasanensis T.Yamaz.로 인지하기도 한다(Yamazaki,

1993; Park, 2007). 하지만 Yamazaki (2003)는 P. farinosa

subsp. modesta (Bisset & Moore) Pax의 종내 분류군을 정리

하면서 P. modesta var. fauriei (Franch.) Takeda를 P. farinosa

subsp. modesta var. fauriei (Franch.) Miyabe의 이명으로 처리

하였고 이 분류군이 일본의 쿠릴, 홋카이도, 혼슈 지역에

분포한다고 하였으며, 우리나라의 제주도에 분포하는 분

류군을 P. farinosa subsp. modesta var. hannasanensis

(Yamazaki) Yamazaki, 그리고 한반도 남부지역에 분포하는

분류군을 P. farinosa subsp. modesta var. koreana Yamazaki로

각각 구분하기도 하였다.

한반도에 분포하는 광의의 설앵초(P. farinosa subsp.

modesta) 집단은 주로 남부지역에 위치한 지리산과 덕유

산과 가야산을 포함한 남동부 지역 아고산지대와 제주도

의 한라산 아고산 지역에 고립되어 분포하고 있으며(Oh,

1980; Lee, 1996b), 특히 지리산과 덕유산에는 현재 소수의

개체들만 암석지를 피난처 삼아 잔존해 있는 실정이다(J.

Chung, pers. obs.). 그리고 설앵초 자생지의 대부분이 접근

이 쉽거나 등산로를 따라 쉽게 노출됨으로서 답압과 남채

등 인위적인 교란의 위협이 증가되고 있으며, 또한 자생

지 특성상 기후변화에 의한 식생 천이의 가속화로 대부분

의 집단이 분획화되거나 자생지 교란과 함께 개체수가 급

격히 줄어들고 있는 추세이다(J. Chung, pers. obs.). 

한편 설앵초는 산림청 희귀식물목록집에 EN(위기종)

으로 지정되어 있으며(Korea National Arboretum, 2008), 환

경부의 식물구계학적 특정식물 급에 속해 있기도 하다

(ME, 2006).

멸종위기종의 효과적인 보전대책을 수립하기 위해서

는 해당분류군에 대한 생물학적 특성과 서식지의 환경특

성에 대한 정보가 필수적이다(Orians and Soulé, 2001). 이

와 더불어 식물 종의 유전적 특성 및 구조에 관한 정보 또

한 유전자 흐름이나 집단의 적응 능력 등 해당 분류군의

진화 역사에 대한 이해를 넓혀 줌으로써 보전 전략 수립

을 위한 기초자료로서 매우 중요한 정보를 제공해 준다고

할 수 있다(Avise, 1994; Hamrick and Godt, 1996; Hart and

Clark, 1997). 특히 잔존적 고산식물의 경우 대개 자생지의

분획화 및 감소로 집단의 크기가 제한적이어서 유전적 부

동이나 근친교배 등에 의한 유전 다양성의 손실이 변화하

는 환경에 대해 적응능력 상실로 이어져 멸종 위협이 높

아지게 되는데(Barrett and Kohn, 1991; Ellstrand and Elam,

1993; Hilfiker et al., 2004), 이러한 정보들은 향후 대상 식물

종의 보전전략 수립 시 매우 중요한 정보를 제공해준다는

점에서 멸종위기식물의 유전적 특성과 구조에 대한 이해

는 보전생물학에서 매주 중요한 요소라 할 수 있다. 

따라서 본 연구는 ISSR(inter simple sequence repeats) 표

지자를 이용하여 한반도 특산이며 멸종위기에 처한 설앵

초 집단의 유전적 다양성 및 구조 분석을 통한 집단 및 지

역 간 유전적 분화 양상 및 유연관계를 추정하여 향후 설

앵초의 보전대책 수립을 위한 정보를 제공하고자 하였다.

재료 및 방법

1. 자생지 특성 및 재료

현재 한반도에 분포하고 있는 설앵초의 자생 집단은 대

부분 해발 1,000 m 이상 되는 산지 정상부의 비교적 수광

량이 풍부한 지역에 위치하고 있었다.

조사된 세 지역 중 제주도 지역은 한라산의 해발고

1,500 m이상의 아고산지대에 넓게 분포하고 풍부한 개체

수를 유지하고 있었으며, 한라산의 동사면(1,500~1,950 m)

보다는 서사면(1,500~1,700 m)지역에 훨씬 많은 개체들이

분포하였다. 그러나 한라산의 아고산 지역에까지 진달래



Korean Journal of Plant Taxonomy Vol. 43 No. 3 (2013)

238 Jae-Min Chung, Sung-Won Son, Sang-Yong Kim, Gwang-Woo Park and Sung-Shik Kim

와 철쭉, 산철쭉 등이 기후변화에 따라 확산되어 우점하

면서 설앵초 자생지는 눈향나무와 시로미, 백리향 등 아

고산 적응 식생과 함께 교란을 받으면서 개체수가 급감하

고 있는 실정이다. 

경남의 남동부 지역에 위치한 집단들은 대부분 해발

1,000 m이상의 정상부근 초원지대의 나출지와 등산로를 따

라 간헐적으로 분포하고 있으나, 기후변화에 의해 산정부

까지 급속하게 확산되어 우점하고 있는 새(Arundinella hirta

(Thunb.) Koidz.)와 억새(Miscanthus sinensis var. purpurascens

(Andersson) Rendle), 산오이풀(Sanguisorba hakusanensis

Makino) 등 초본류와 미역줄나무(Tripterygium regelii Sprague

& Takeda)와 진달래(Rhododendron mucronulatum Turcz.), 철

쭉(Rhododendron schlippenbachii Maxim.) 등의 목본류의 강

한 피압에 의해 자생지가 분획화 되거나 교란되어 개체수

가 급격히 감소하고 있는 추세이다. 가야산 지역은 해발

1,200 m 이상의 정상부 초원지대 나출지와 바위틈, 등산로

를 따라 분포하고 있었으나 등산로 주변에는 답압 및 불법

채취로 대부분의 개체가 사라진 반면, 최근 탐방로 재정비

와 탐방로 외 출입통제가 강화됨으로서 출입통제 구역 내

수광량이 풍부한 나출지역에는 비교적 많은 개체들이 증

가하는 추세에 있다.

따라서 이들 3지역 6집단으로부터 각 집단별로 18~33개

체 총 165개체를 채집하였으며(Table 1), 각 개체별 생리적

피해를 최소로 줄이기 위해 개체별 어린 1개씩의 잎만을

채취하였다. 동일한 혈연관계의 개체가 선발되지 않도록

하기 위해 개체 간 일정한 거리를 두어 채취하였으며, 각

집단의 위치와 면적 및 크기를 조사하였다(Table 1). 

2. DNA 추출 및 ISSR PCR

DNA 추출은 Doyle and Doyle(1987)의 CTAB 방법을 수

정한 Saghai-Maroof et al. (1984)의 방법에 따라 추출하였다.

ISSR(Inter Simple Sequence Repeat) 표지자 분석을 위한

primer는 UBC (University of Brithsh Columbia)에서 제작된

100개중에서 screen과정을 통해 재현성이 높고 변이가 풍

부한 5개(#808, #811, #814, #827, #845)를 선정한 후 PCR을

수행하였다. Polymerase chain reaction (PCR)은 template

DNA 5~10 ng, 1X PCR reaction buffer, 0.1 mM dNTPs,

0.0025% BSA, 0.6 unit Taq DNA polymerase, 0.375 µM의

primer에 total volume이 총 15 µL 되도록 증류수를 첨가하

였다. 

이러한 반응액을 94oC에서 5분 동안 initial denaturation

한 후 deanturation 94oC 30초, annealing temperature는 primer

별로 50~54oC 30초, extension 72oC 1분으로 구성된 반응을

45회 반복한 후 최종적으로 72oC에서 10분간 extension하

여 수행하였다.

증폭산물은 1X TBE buffer를 사용하여 1.6% agarose gel

에서 3시간 동안 전기영동한 후, Ethium Bromide 염색법으

로 UV 조명 아래서 밴드의 유무를 판정하여 data matrix를

작성하였다. 

3. 자료 분석

UV 조명하에 촬영된 전기영동 Gel 사진으로부터 재현

성이 높고 다형성을 보이는 band만을 유전분석에 이용하

였다. 각 size별로 분석된 band를 유전자좌의 산물로 간주

하였으며, band의 존재 유무에 따라 “1(출현)”과 “(비출현)”

으로 코딩하여 단일 유전자좌의 두 개의 대립유전자와 관

련된 두 가지 표현형의 빈도로 data matrix를 작성하였다. 

ISSR 표지자의 우성적 특성을 고려하여 모든 유전분석

은 band의 존재 여부에 따른 빈도를 근거로 분석이 수행되

었다. 하지만 다른 연구 결과와의 비교를 위해서 열성 표

현형의 빈도를 이용하여 Hardy-Weinberg 평형 가정 하에

기대되는 대립유전자의 빈도를 추정하여 Nei’s (1973) 유

전자 다양도(h)를 추정하였다. 

POPGENE 프로그램(Yeh et al., 1999)을 이용하여 다형적

유전자좌의 비율(P)과 유전자당 대립유전자수(A), 유전자

좌당 유효대립유전자 수(A
e
), Shannon’s information index

(SI) (Shannon and Weaver, 1949)를 각각 계산하였다. 유전

다양성의 집단 내 또는 집단 간의 계층적 분포양상을 알

아보기 위해 Arlequin 3.1 (Excoffier and Schneider, 2005)을

이용하여 AMOVA (analysis of molecular variance) 분석을

수행하였다. 집단 간 유연관계를 파악하기 위해 유전적

거리를 근거로 PHYLIP v3.5c (Felsenstein, 1993)의

NEIGHBOR 프로그램에서 UPGMA (Sneath and Sokal,

1993)방법으로 유집한 후 최종적으로 FigTree v.1.3. 프로

그램을 이용해서 dendrogram을 산출하였다. 

또한 설앵초 집단의 유전적 cluster의 존재여부를 파악하

기 위해서 STRUCTURE ver 2.3 (Pritchard et al., 2007) 프로

그램을 이용하여 Bayesian clustering 분석을 수행하였다.

연관된 대립유전자의 빈도의 가정 하에 admixture model

(F model; Falush et al., 2003)을 이용하여 적절한 cluster의

수를 찾기 위해 가상의 cluster 수 K를 1부터 6까지 각각 10

Table 1. Location and altitude, size for 6 natural populations of

Primula farinosa subsp. modesta.

Regions Pop. Locality
Altitude

(m)

Population

size

No. of

individuals

Gyeongnam 1 GJ
Gyeongnam, 

Miryang-si
1,240 150-200 25

CH
Gyeongnam, 

Miryang-si
1,128 200-300 33

SB
Gyeongnam, 

Yangsan-si
1,042 200-300 36

Gyeongnam 2 GY
Gyeongnam, 

Hapchoen-gun
1,415 500-600 18

Jeju HLA Jeju-do 1,940 >10,000 30

HLB Jeju-do 1,600 >20,000 23
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회 반복하여 simulation을 수행하였다. 이때 각 simulation

에서 최대 반복 횟수(MCMC, Markov Chain Monte Carlo)는

200,000으로 설정하였고, 최초 샘플링된 100,000개의 추정

치는 모형의 안정성을 위해 제외하였다(burn-in). 최적의

K값을 결정하기 위해 ∆K가 최대인 K = 2와 log-likelihood

Ln P(X/K) 값이 최대치를 보이며 안정화를 이루는 K = 3을

선정하였다(Evanno et al., 2005).

결 과

1.설앵초 집단의 유전적 다양성 및 구조

설앵초 집단의 유전다양성 분석에 사용된 5개의 ISSR

primer에서 총 33개의 증폭산물을 관찰할 수 있었으며,

primer당 평균 6.6개의 다형성 증폭산물을 얻을 수 있었다.

이 중 제주도 지역과 내륙에서 나타난 고유밴드는 각각 2

개로 나타났다(자료 미제공). 6개 집단에 대한 다형적 유

전자좌의 비율(P)은 51.5~66.7%의 범위로 평균 60.6%였으

며, SB와 GY 집단이 66.7%로 가장 높은 비율을 보였고,

CH 집단이 51.5%로 가장 낮은 결과를 보였다. 유전자좌

당 유효 대립유전자수(A
e
)는 1.28~1.39의 범위로 평균

1.34의 결과를 보였는데, 역시 GY집단이 1.39로 가장 높

았고, CH 집단이 1.28의 가장 낮은 결과를 보였다. 집단

수준에서 설앵초 집단의 Nei’s genetic diversity (h)와

Shannon index (SI)는 각각 평균 0.190와 0.299의 값을 보였

는데, GY 집단이 각각 0.231과 0.338로서 가장 높은 값을

보였으며, CH 집단이 각각 0.163과 0.256으로 비교적 낮

은 수준을 보였다. 반면, 종 수준에서의 Nei’s genetic

diversity (h)와 Shannon index (SI)는 각각 0.521로 0.342로

서 집단 수준의 유전 다양성에 비해 매우 높은 수준의 다

양성을 보였다(Table 2).

2. 지역 및 집단 간 유전적 분화 및 유연관계

설앵초의 조사된 6개 자연집단에 대해 AMOVA를 이용

한 분산요소의 비교에서 종 수준의 전체 유전변이 중 52%

는 집단 내 개체간의 차이에 기인하였으며, 48%는 집단

간에 존재하는 것으로 나타났다(Table 3). 한편 설앵초 집

단을 3개의 지역으로 구분하여 AMOVA 분석을 실시한 결

과 지역 간의 유전적 변이가 50%로 분할되었으며 지역 내

집단 간에는 6%로 나타나 집단 간의 유전변이가 주로 지

역 간에 기인하는 것으로 나타났다(Table 3).

각 집단 간 Nei(1978)의 유전적 거리를 계산한 결과 평균

0.304로 나타났으며, 같은 지역에 해당하는 HLA과 HLB

집단 간에서 0.016 이었고, GJ, CH, SB 집단 간에는

0.059~0.146의 범위를 보였다. 지역별로는 경남1과 제주

도 지역 사이의 평균이 0.622, 경남2와 제주 지역사이에는

평균 0.762로서 매우 먼 거리를 보였으나, 경남1과 경남2

지역사이에는 리적 거리와 상응하게 0.323로 다소 가까운

거리를 나타냈다(Table 4).

집단 간 유전적 거리에 근거한 UPGMA 유집분석을 실

시한 결과 지리적으로 같은 지역에 속하는 CH, GJ, SB 집

단이 하나의 cluster를 형성하였으며, 다음으로 HLA, HLB

집단이 소그룹을 형성한 후 GY 집단과 유집됨으로서 나

머지 cluster를 형성하였다(Fig. 1).

Table 2. Genetic diversity within 6 populations of Primula

farinosa subsp. modesta.

Subpop. N P A A
e

SI h

GJ 25 57.6% 1.58 1.31 0.274 0.187

CH 33 51.5% 1.52 1.28 0.256 0.163

SB 36 66.7% 1.67 1.34 0.316 0.197

GY 18 66.7% 1.67 1.39 0.338 0.231

HLA 30 63.6% 1.64 1.36 0.327 0.203

HLB 23 57.6% 1.58 1.33 0.282 0.161

Mean 27.5 60.62% 1.61 1.34 0.299 0.190

Total 165 93.9% 1.94 1.64 0.521 0.342

Note. N; number of individuals analyzed, P; percentage of

polymorphic loci, A; number of alleles per locus, A
e;
 effective

number of alleles per locus, SI; Shannon and Weaver (1949) index,

h; Nei’s (1973) genetic diverstiy.

Table 3. Analysis of molecular variance (AMOVA) from 6

populations of Primula. farinosa subsp. modesta. 

Level of variation df SS MS %

Population level

Among population 5 437.229 87.446 48

Within population 159 534.674 3.363 52

Regional level

 Among regions 2 385.760 192.880 50

 Among population 3 51.468 17.156 6

 Within population 159 534.674 3.363 44

Note. SS; sum of squares, MS; mean squares, %; proportion of

genetic variability. * (P<0.001).

Table 4. Nei’s genetic distance (above diagonal) and genetic

identity (below diagonal) between Primula farinosa subsp.

modesta populations.

Population GJ CH SB GY HLA HLB

GJ - 0.059 0.046 0.324 0.462 0.535

CH 0.943 - 0.064 0.352 0.476 0.528

SB 0.955 0.938 - 0.295 0.405 0.447

GY 0.723 0.703 0.744 - 0.245 0.299

HLA 0.630 0.621 0.667 0.782 - 0.016

HLB 0.585 0.590 0.640 0.742 0.985 -
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설앵초의 조사된 6개 자연집단의 유전적 cluster의 존재

여부를 알아보기 위해 Bayesian cluster 분석을 실시한 결과

log-likelihood LnP(X/K) 값은 K = 3일 때 최대치를 보였으

며 이후 안정화 되었고, 또한 K 값은 K = 2일 때 최대값을

보여 최적의 cluster 수를 각각 2, 3으로 판단하고 모든 개체

를 대상으로 각 cluster에 대한 membership coefficient를 구

하였다. K = 2일 때 HLA, HLB집단과 GJ, CH, SB집단은 각

각 cluster1과 cluster2에 높은 membership coefficient(0.9 이상

)로 포함되어 뚜렷한 구조적 차이를 보여주었으나, GY집

단의 경우는 cluster 1에 대한 0.748, cluster 2에 대해 0.252의

membership coefficient를 나타내었다(Fig. 2; Table 5). 또한

K = 3일 때 각 집단들은 각각의 cluster에 대해 높은

membership coefficient(0.9 이상)를 보여주면서 지역별로

뚜렷하게 구조화 되는 경향을 보여주었다(Fig. 2; Table 5). 

고 찰

설앵초 집단의 유전적 다양성

다양한 우성 표지자(ISSR, RAPD, AFLP)를 통해 조사된

동일 식물 집단의 유전적 다양성 지수는 비슷한 수준으로

나타나는 것으로 보고되고 있으며, 따라서 다른 표지자

간 직접적인 비교도 가능한 것으로 알려져 있다(Nybom,

2004; Kim et al., 2010). 

한반도 특산식물이며 멸종위기에 처한 설앵초의 6개

자연집단에서 관찰된 집단 수준의 유전적 다양성의 평균

(P = 60.62%, SI = 0.299, h = 0.190)은 RAPD 마커로 분석한

다년생 초본류의 평균(h = 0.242, Nybom, 2004)보다는 낮

게 나타났으며, 제한된 분포영역을 가지는 특산식물의 평

균(h = 0.191, Nybom, 2004)과 비슷한 수준을 보였다. 

 또한 동일한 ISSR 표지자로 분석한 Primula속의 식물종

인 P. interjacens (I = 0.345, h = 0.236, Xue et al., 2004)와 P.

sikkimensis (I = 0.322, Wang et al., 2008), P. ovalifolia

(SI = 0.313, Nan et al., 2003), P. farinosa (I = 0.21, SI = 0.33,

Reisch et al., 2005)과 비교하면, 설앵초 집단에서 관찰되는

유전적 다양성은 다소 낮은 수준을 보였다. 

대상 식물종의 지리적 분포와 교배양식, 집단의 크기와

면적 등의 요소들은 집단 내 그리고 집단 간의 유전적 다

양성 및 구조를 결정짓는 매우 중요한 인자들이며, 그 중

에서 교배양식은 직접적인 유전자 교환에 관여하기 때문

에 식물 집단의 유전적 구조의 형성에 매우 중요한 영향

을 미친다고 할 수 있다(Hamrick and Godt, 1989). 

Primula속 식물들 중 대부분(약 91% 정도)은 이형화주

의 화기구조를 갖는 것으로 보고되고 있는데(Richards,

2002), 한반도에 분포하는 설앵초 역시 장주화와 단주화

의 두 가지 화기형태를 갖고 있으며, 같은 type을 갖는 개

체 간에는 수정이 이루어지지 않는 자가불화합(self-

incompatible) 특징을 보이며 의무적으로 타가수분을 하는

식물이다(McKee, 1998). 일반적으로 타가수분을 하는 식

물은 근친교배를 하는 식물에 비해 높은 유전적 다양성을

유지하는 것으로 보고되고 있다(Nybom, 2004). 한 예로 이

형화주 현상을 보이는 P. interjacens의 경우 비록 중국 운

남성 지역에만 제한적으로 분포하는 지역 특산식물이지

만, 높은 유전적 다양성(I = 0.345, h = 0.236)을 보유하는 것

으로 알려져 있으며(Xue et al., 2004), 이에 반해 역시 스코

틀랜드 특산식물이지만 단형화주(homostyly)로서 자가수

Fig. 1. Dendrogram using the UPGMA method based on Nei’s

(1972) genetic distance by ISSR markers on 6 populations of

Primula farinosa subsp. modesta. Abbreviation for populations are

listed on Tabel 1.

Fig. 2. Classification of individuals from 6 populations of Primula

farinosa subsp. modesta into cluster (K = 2, K = 3) identified using

the STRUCTURE method (Pritchard et al., 2007). Each vertical

bar in the histograms represents the proportion of the membership

coefficients to the K clusters in each individual.

Table 5. The means of cluster membership coefficient of 6

populations of Primula farinosa subsp. modesta by K value.

K value Cluster GJ CH SB GY HLA HLB

K=2
Cluster 1 0.012 0.007 0.019 0.748 0.989 0.993

Cluster 2 0.988 0.993 0.981 0.252 0.011 0.007

K=3

Cluster 1 0.967 0.991 0.970 0.008 0.008 0.004

Cluster 2 0.005 0.004 0.010 0.010 0.979 0.977

Cluster 3 0.028 0.005 0.019 0.982 0.014 0.019
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분도 하는 것으로 알려진 P. scotica의 경우는 4개 집단에

대한 RAPD 분석결과 유전적 다양성이 전혀 발견되지 않

았다(Glover and Abbott, 1995). 

하지만 다년생 초본으로 이형화주의 화기구조로서 드

물게 무성번식도 병행하는 것으로 알려진(Hambler and

Dixon, 2003; McKee, 1998) 설앵초의 경우 집단수준에서

관찰되는 다소 낮은 수준의 유전적 다양성은 주목할 만하

다.

그리고 교배양식 이외에도 지리적 분포범위와 집단의

크기 또한 유전적 다양성 및 구조에 영향을 미칠 수 있는

중요한 인자인데, 대개 집단 크기가 작거나 분포범위가

좁은 희귀식물의 경우 유전적 부동과 병목현상 및 근친교

배 등의 원인으로 인해 낮은 유전적 다양성을 보유하고

있는 것으로 알려져 있다(Barrett and Kohn, 1991; Hilfiker et

al., 2004; Chung et al., 2013a). 한 예로 Jacquemyn et al.

(2009)은 설앵초와 같이 이형화주의 화기 형태를 갖는 P.

elatior을 대상으로 새로운 집단의 정착 후 유효집단크기

의 감소와 유전적 부동이 집단의 유전적 다양성 감소에

직접적인 원인임을 보고한 바 있다. 

한반도에 분포하는 설앵초 집단의 경우도 과거 플라이

스토세(Pleistocene period) 빙하기 동안 남하하여 한반도

남부지역에 까지 국지적으로 분포한 후 홀로세 온난기 동

안 대부분의 분포 역은 식생 천이에 의한 대체식생의 잠

식으로 소멸되었고, 일부 집단들은 대체식생의 자심이 어

려운 아고산지대의 일부 산정부를 피난처(refugia)로 삼아

적응 및 분화해 온 것으로 보고되고 있으며(Chung et. al.

2013b), 이후 기후변화에 따른 산림식생의 천이가 가속화

된다면 이들 집단들도 주변 식생에 피압 되거나 교란되어

개체 수는 급격히 감소되거나 멸절될 것으로 사료된다. 

따라서 이러한 지사학적 및 진화사로 미루어 볼때 설앵

초의 집단들은 식생 천이에 따른 집단 및 자생지의 분획

화 및 개체 수 감소로 인해 지속적인 유전적 부동 현상을

겪었을 것으로 추정되며, 이러한 요인들이 설앵초 집단의

낮은 유전적 다양성에 영향을 미친 것으로 판단된다. 

비록 본 연구에서는 우성 표지자인 ISSR 분석을 통해

설앵초 집단의 유전적 다양성에 대한 추정 하였지만, 향

후 설앵초의 유전다양성에 대한 좀 더 폭넓은 이해를 하

기 위해서는 우성 표지자 뿐만 아니라 공우성 표지자를

이용한 추가적인 분석이 필요하며, 또한 집단 내 공간적

유전구조에 대한 이해와 현지 내 복원을 고려하여 세밀한

공간구조에 대한 연구도 필요할 것으로 판단된다. 

설앵초 집단의 유전적 분화 및 유연관계

Nybom (2004)은 RAPD 표지자를 이용하여 집단 간 평균

유전적 분화정도(Φ
ST
)를 추정한 결과, 다년생 초본류의 경

우 0.25, 특산식물이나 제한된 분포를 보이는 식물들이

0.26~0.34, 타가수분과 자가수분을 하는 식물들은 각각

0.27과 0.65로 추정된다고 보고하였다. 이처럼 식물 집단

간의 유전적 분화(genetic differentiation) 정도는 일반적으

로 다년생 초본이며 타가교배를 하는 식물에서는 비교적

낮은 값은 갖는 것으로 알려져 있다(Loveless and Hamrick,

1984). 따라서 다년생 초본식물이며, 이형화주에 의해 타

가수분을 선호하는 Primula 속 식물들은 집단 간 대체로

낮은 수준의 유전적 분화 양상을 보이는 경우가 많았다:

P. veris (G
st
=0.039, Antrobus and Lack, 1993)와 P. vulgaris

(F
st
=0.165, Van Rossum and Triest, 2003), P. farinosa (Φ

ST
=

0.2059, Reisch et al., 2005). 따라서 기존에 조사된 Primula

속의 다른 식물들과 비교해 볼 때 설앵초의 집단 간 유전

적 분화도(Φ
ST
=0.48)는

 
매우 높은 수준인 것으로 판단할

수 있다. 

한편 지역별 수준에서 AMOVA분석을 실시한 결과 전

체 유전변이의 50%가 지역 간의 차이에 기인하는 것으로

나타났으며, 집단 간에는 단지 6%로서 전체적으로 설앵

초의 개체간(44%)의 변이를 제외한 집단 간에 분포하는

유전변이의 대부분은 지역 간에 차이에 기인하는 것으로

추정되었다. 

식물의 집단 간 유전적 분화(genetic differentiation)는 교

배양식 외에 물리적 및 생리적 장벽에 의한 유전자 이동

(gene flow)의 차단과 개체군 및 개체 수 감소에 의한 유전

적 부동(genetic drift) 등의 영향을 받는 것으로 보고되고

있다(Jacquemyn et al., 2004; Wang et al., 2008). 한반도에 분

포하는 설앵초 집단은 제주도 한라산 지역과 한반도 남부

일부지역의 1,000 m 이상의 아고산 지역에 주로 분포하고

있는데, 이처럼 아고산지역 산정부나 능선부를 피난처로

제한적으로 분포함으로써 집단 간에 지리적으로 격리되

어 있고, 집단 내에서도 주변 식생의 천이와 피압으로 집

단은 심각하게 분획화가 되거나 소멸되어 왔으며, 현재에

도 계속 진행 중으로 멸절 위기에 처한 상태이다. 

이처럼 설앵초 자연집단의 분포 양상 및 자생지 환경특

성으로 인해 인접 집단 간 화분의 제한적 이동과 원활한

종자산포가 어렵기 때문에 유전자 흐름이 제한적인 것으

로 추정할 수 있으며, 이러한 요인들이 설앵초의 지역 간

및 집단 간 높은 유전적 분화를 야기한 것으로 판단된다.

실제로 설앵초 집단에 대한 Nm값이 0.591으로(표로 제시

되지 않음)서 다소 낮은 결과를 보이는데, 이들 지역 간의

제한된 유전자 흐름을 설명해 준다고 할 수 있다. 

한편 Yamazaki (2003)는 한반도에 분포하는 설앵초(P.

farinosa subsp. modesta)를 엽저의 형태가 절저인 육지형

(Primula farinosa subsp. modesta var. koreana Yamazaki)과

도피침형의 잎과 유저 형태의 엽저를 가진 제주도형

(Primula farinosa subsp. modesta var. hannasanensis

(Yamazaki) Yamazaki)로 구분하여 보고 하였는데, 본 연구

에서 실시한 Bayesian cluster 분석 결과 가상의 K = 2와

K = 3에서 각각 유전적인 구조를 형성하여 지역간 유전적

분화 양상이 명확히 확인 되었는데, 이 결과는 Yamazaki

(2003)의 형태적 특징에 의한 지역간 분화 결과를 크게 지
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지한 것으로서 향후 설앵초에 대한 분류학적 논의에 대한

정보를 제공 할 수 있을 것으로 보인다. 

설앵초와 같이 아고산지대에 잔존적으로 격리 분포하

는 북방계 식물들은 현재 심각한 멸종 및 멸절 위협에 직

면하고 있다. 이런 지사학적 분포 양상을 갖는 대부분의

식물 종은 개체수가 적어 근친교배와 유전적 부동에 의한

유전적 다양성의 감소 등에 의해 개체군 생존능력

(population viability)의 저하로 지속적인 개체 수 감소 및

멸절이 우려되며(Kim et al., 2006), 또한 무분별한 자생지

개발과 남획 등이 더해질 때 더욱 가속화 될 것으로 예측

된다. 

설앵초의 자생지는 대부분 수광량이 좋은 노출된 지역

과 등산로 주변으로서 다압과 남획 및 난개발 등의 위험

에 무방비로 노출되어 있는 실정이다. 

따라서 자생지에 대해 유전적 특성을 기초로 한 적절한

현지 내 및 현지 외 보전방안이 시급한 실정이며, 특히 현

지 내 보전전략 수립 및 실행을 위해서는 국립공원과 산

림청, 지방자치단체, 시민단체와의 상호 협력이 중요하다

고 사료된다. 또한 이와 더불어 종자의 산포와 집단 내 P-

type과 T-type 개체의 비율과 분포, 공간적 유전구조, 대량

증식법 개발 등의 종생물학적 연구를 통해 적절한 현지

내·외 보전전략이 필요하다고 판단된다.
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