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Population dynamics of Ceramium kondoi and C. japonicum (Ceramiales,

Florideophyceae) in the South Sea and Yellow Sea of Korea

based on cox1 and organelle genomes

Ji Young Lee

Division of Earth and Environmental System Sciences, The Graduate School,

Pukyong National University

Abstract

Ceramium (Roth 1797) appeared about 120 million years ago and 210 species

are known worldwide. Currently, 15 species of Ceramium are known in

Korea. C. kondoi and C. japonicum are distributed in the intertidal zone

along the entire coast of Korea. Both are sister species and distributed in

the Northwest Pacific (Korea, China, Japan, Rusia) and Northeast Pacific

(Canada and USA) Ceramium are well known as a target for marine

biogeography research. In this study, first, haplotype distribution and

diversity were identified through mitochondrial cox1 analysis. Second, the

mitochondria genome was completed for the first time among the genus

Ceramium. Finally, the populations were compared through organelles

(ptDNA, mtDNA) genome analysis. From September 2019 to June 2021, a

total of 252 C. kondoi specimens collected from 17 localities in the Yellow
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Sea and South Sea of Korea. 186 cox1 was sequenced and showed a total 37

haplotypes, including 18 haplotypes in the West, 10 haplotypes in the

South-West, and nine haplotypes in the South populations. As a result of

cox1 ML tree, first diversification occurred in the South-West population. A

total of 309 C. japonicum specimens collected in the Yellow Sea, the South

Sea, and the East Sea. 220 cox1 was sequenced and showed a total 30

haplotypes, including 10 haplotypes in the West, 14 haplotypes in the South,

and six haplotypes in the East. As a result of the cox1 ML tree, first

diversification occurred in the South population. The organelle genomes were

completed for 35 C. kondoi and for 22 C. japonicum. The ptDNA of C.

kondoi was about 171.8 Kb in length. The genome included 200 Coding

Sequence (CDS), 3 rRNA, and 28 tRNA. The mtDNA of C. kondoi was

about 31.4 Kb in length. The genome included 28 CDS, 2 rRNA, and 26

tRNA. The ptDNA of C. japonicum was about 171.6 Kb in length. The

genome included 199 coding sequence (CDS), 3 rRNA, and 28 tRNA. The

mtDNA of C. japonicum was about 27.9 Kb in length. The genome included

27 CDS, 2 rRNA, and 27 tRNA. Organelle genome of C. kondoi showed

variations between the West and South populations and those between South

and South-West populations. Short tandem repeats (STRs) with a length of

12 bp were found in the C. kondoi ptDNA orf156. The number of repetitions

in the West and South-West populations, and it showed a tendency to

increase with higher latitudes. In this study, cox1 and organelle genomes

showed genetic diversity of C. kondoi and C. japonicum. The estimated

population number (K=2) represent a geographical barrier between the South

Sea and Yellow Sea since the last glacial maximum (LGM).
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I. 서론

홍조류 (Rhodophyta)는 전세계에 약 7,500여종이 알려져 있으며

(https://www.algaebase.org. 2022), 우리나라에는 641종이 분포한다 (환경

부 국립생물자원관, 2019). 김이나 풀가사리와 같은 종은 얕은 곳에서 분포

하기도 하지만 대부분의 홍조식물은 간조선보다 더 깊은 곳에서 자란다

(Lobban & Wynne 1981). 또한 홍조류는 우리나라에서 자라는 해조류의

절반 이상을 차지하며, 전 연안에 고루 분포한다 (국가생물다양성통계자료

집, 2019). 대부분이 다세포체이고, 현미경적인 크기를 가지는 것부터 1~2m

에 이르는 큰 개체도 있다 (Lobban & Wynne 1981).

비단풀속 (Ceramium Roth)은 계통학적으로 복잡하고 수 많은 종명이

제안되어 명명 규약 등 많은 분류학적 문제를 내포하고 있는 분류군이다

(Maggs & Hommersand 1993; Boo and Lee 1994). 이 속은 온대부터 한

대에 이르는 전 세계 곳곳에 광범위하게 분포한다. 이들은 흔히 다른 해조

류 위나 부두 선창가 부유물 등에 착생하는 오손 생물 (biofouling)로 쉽게

장거리 이동이 가능하고, 이로 인해 범 세계 종들이 많은 것으로 추정된다

(Cho et al. 2001). 전세계에 비단풀속 (Ceramium)은 184종으로 알려져 있

으며 우리나라에는 13종이 분포한다 (김 2012). 그 중 비단풀 (Ceramium

kondoi), 깃꼴비단풀 (Ceramiun japonicum), 단박 (Ceramium boydenii)을

제외한 나머지 10종의 개체 크기는 10 cm 미만으로 작은 크기이다 (김

2012).

비단풀 (Ceramium kondoi Yendo 1920)은 홍조식물문 (Rhodophyta

Wettstein 1901) 진정홍조강 (Florideophycea Cronquist 1960) 비단풀목

(Ceramiales Nägeli 1847) 비단풀과 (Ceramiaceae Dumortier 1822)에 속한
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다. 분포지는 북서 태평양 (한국, 러시아, 일본, 중국) 및 북동 태평양 (미

국 알래스카주, 워싱턴주, 오래곤주, 케나다 브리티시컬럼비아주)이다 (김

2012). 우리나라 비단풀은 전 연안에 분포하며 주 생육 시기는 봄부터 여

름철로 (Boo & Yoon 1993), 특히 봄철 남해안 및 서해안 조간대에 번무한

다 (김 2012). 비단풀 (C. kondoi)은 난류역보다 한류역에 분포한다고 알려

져 있다 (Yendo. 1920). 비단풀은 (C. kondoi)은 3차 - 4차상 분지를 가지

는 형태적 특징으로 다른 비단풀속 종과 쉽게 구별된다. 이전 연구 (Yang

et al. 2008)에 따르면 비단풀속 (Ceramium) 종 내에는 형태적으로는 구분

되지 않는 은둔종 (cryptic species)이 존재한다. 종내 개체군연구에서, 색

소체 루비스코 (RuBisCO) 유전자 염기서열을 통해 북방계보 및 남방계보

의 2개 유전계보로 나누었다. 북방계보는 극동 러시아 및 일본 북해도의

북부 연안에 분포하며, 남방계보는 우리나라 남해 및 서해안, 일본 남부 연

안 및 북동 태평양에 분포한다.

깃꼴비단풀 (Ceramium japonicum Okamura 1896)은 홍조식물문

(Rhodophyta) 진정홍조강 (Florideophycea) 비단풀목 (Ceramiales) 비단풀

과 (Ceramiaceae)에 속한다. 생육 시기는 전 계절, 특히 봄부터 가을철에

흔하다고 알려져 있다. 우리나라 전 연안에 분포할 뿐만 아니라 일본 및

중국에도 분포한다고 알려져 있다 (Kim, 2012). 이전 연구 (Yang et al.

2009)에 따르면 우리나라 서해의 깃꼴비단풀은 남해에서 기원하였다. 깃꼴

비단풀 미토콘드리아 cox1의 haplotypes 네트워크 및 Neutrality test 결과

는 3개의 개체군 서해, 남해 및 동해로 세분되며, 마지막 최대 빙하기

(Last Glacial Maximum, LGM) 이후 남해안 개체군의 확장 및 서해의 개

체군 재유입에 대한 증거를 시사한다.

본 연구에서는 마지막 최대 빙하기 이후 우리나라 서해 환경에 적응한

유전형 패턴을 추정하기 위하여(Yi & Kim 2010; Weber & Schmid, 1998),
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비단풀속(Ceramium)내 자매군인 비단풀 (C. kondoi)과 깃꼴비단풀 (C.

japonicum) 두 종을 선정하였다 (Hughey & Boo, 2016). 두 종은 조간대

암반에 부착하여 생육하므로 해양환경 (염분, 수온, 조석) 적응이 필수적이

다. 미토콘드리아 DNA는 모계로만 유전되어 생물지리적 연구에 유용한

대상이다 (Robin & Wong 1988; Chaitanya et al. 2014). 세포소기관 (색소

체 및 미토콘드리아) 유전체는 단일 유전자 영역 보다 더 많은 수의 염기

서열 변이를 확인할 수 있어 분석대상 간의 식별력을 높일 수 있다 (Just

et al. 2015; Park et al. 2017). 본 연구의 목표는 서해와 남해에 분포하는

비단풀 및 깃꼴비단풀 지역 개체군간 유전적 차이를 cox1 및 세포소기관

유전체 수준에서 비교하는 것이다.
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II. 재료 및 방법

1. 확증 표본 확보

2019년 9월부터 2021년 6월 우리나라 서해, 남해 및 동해에 분포하는 비

단풀 (Ceramium kondoi) 252개체, 깃꼴비단풀 (Ceramium japonicum)

309개체를 채집하였다 (Figs 1-2, Tables 1-4). 채집지역의 선정은 지점간

거리 (위도 및 경도; 지역간 직선거리 60 Km 이상)를 고려하였다. 채집지

는 인천 (대청도, 소청도, 소무의도), 충남 태안 (민어도, 학암포, 의항리,

신온리), 충남 보령 (무창포), 전북 부안 (격포 채석강), 전남 영광 (가마

미), 전남 신안 (임자도, 자은도), 전남 해남 (남성리), 전남 고흥 (녹동항),

전남 여수 (초도, 장수리, 금오도 직포, 돌산도 두문포, 평사리, 만성리), 경

남 사천 (대방동), 경남 통영 (상항도), 부산 (영도), 울산 (명선도), 경북 경

주 (감포리), 경북 포항 (석병리), 경북 울진 (나곡리) 이다. 야외채집시 각

지점별 개체 간 2 m 이상 거리를 두고 채집하였다. 각 개체는 자연건조

하였으며 실리카겔과 함께 보관하였다. 모든 확증 표본은 고유번호를 부여

하여 보관하였다. NGS 분석을 위한 개체는 20℃ 배양기에 보관 하였다.
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Fig. 1. Field pictures of Ceramium kondoi and Ceramium japonicum.

(A) C. kondoi, Uihang-ri, Taean, 29th Nov. 2019. (B) C. japonicum,

Myeongseondo, Ulsan, 21st Jan. 2020. (C) C. kondoi, Uihang-ri, Taean,

13rd Jan. 2020. (D) C. japonicum, Uihang-ri, Taean, 11st Feb. 2020.
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Table 1. Sampling sites of Ceramium kondoi.
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Table 2. Sampling sites of Ceramium japonicum.



- 8 -

Abbrebiations: BA. Buan, BR. Boryeong, BS. Busan, BSR. Baeksan-ri,

CDR. Chodo-ri, CSG. Chaeseokgang, DBD. Daebang-dong, DCD.

Daecheong-do, DMR. Dumo-ri, GH. Goheung, GJ. Gyeongju, GMM.

Gamami, GPR. Gampo-ri, HAP. Hakampo, HN. Haenam, IO. Ongjin

Incheon, IJ. Junggu Incheon, JPR. Jukpo-ri, JSR. Jangsu-ri, MCP.

Muchangpo, MED. Mineo-do, MSD. Myeongseon-do, MSR.

Manseong-ri, NDH. Nokdong, NGR. Nagok-ri, NSR. Namseong-ri, PH.

Pohang, PSR. Pyeongsa-ri, SA. Shinan, SBR. Seokbyeong-ri, SC.

Seocheon, SCD. Socheong-do, SDR. Samdo-ri, SHD. Sanghang-do,

SMU. Somuui-do, SOR. Sinon-ri, TA. Taean, TY. Tongyeong, UHR.

Uihang-ri, UJ. Uljin, US. Ulsan, YD. Yeong-do, YS. Yeosu
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Fig. 2. Voucher collection localities of Ceramium kondoi.
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Fig. 3. Voucher collection localities of Ceramium japonicum.
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2. DNA 추출

건조한 시료를 멸균한 여과해수를 사용하여 부착 생물을 제거한 뒤 다시

건조하였다. 건조시료 0.02 g을 액체질소로 곱게 마쇄하여 LaboPass™

Tissue Genomic DNA Isolation Kit Mini (COSMOGENETECH, Seoul,

Korea)을 사용하여 total DNA를 추출하였다. Lysis buffer 200 μl,

Protinase 20 μl 와 마쇄한 시료를 1.5 ml 튜브에 넣고 힛팅블럭에 56℃로

30분간 넣어둔 후 원심분리 (13,500 rpm, 5분)후 핏펫을 사용하여 상층액

(200 μl) 만 떠올려 새 1.5 ml 뷰트에 옮겨 담았다. Binding buffer 400 μl

를 상층액이 든 튜브 안에서 핏펫을 이용하여 5번 섞은 후 Column에 옮겨

담아 원심분리(11,000 rpm, 1분)하였다. 워싱은 Column에 BW 워싱버퍼

700μl을 넣고 11,000 rpm 1분간 원심분리하였다. Column에 NW 워싱버퍼

700 μl을 넣고 원심분리(11,000 rpm, 3분) 하였고, 한 번 더 원심분리

(11,000 rpm, 1분)하여 잔존 에탄올을 제거 (건조)하였다. 바인딩은 NW 버

퍼 150 μl를 넣고 10분간 기다린 후에 원심분리(13,000 rpm, 1분) 하였다.

추출된 DNA는 새 1.5 ml 튜브에 옮겨 담았다. 추출한 DNA는 Qubit® 3.0

Fluorometer와 Nanodrop™ One Spectrophotometer (Thermo Fisher

Scientific, USA)를 사용하여 순도와 농도를 측정한 뒤, -20℃에서 보관하

였다.
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3. cox1 PCR 및 시퀀싱

cox1 분석은 비단풀 186개체, 깃꼴비단풀 220개체를 사용하였다 (Tables

3-4). cox1 증폭에 사용된 primer는 forward primer coxI_43F

(5‘-TCAACAAATCATAAAGATATTGG WACT-3’)와 revers primer

cox1_R882 (5’-GTATACA TATGATGHGCTCAA-3’)이다. PCR 과정을

위해 DNA 1 µl와 AccuPower® PCR PreMix (Bioneer, Daejeon, Korea)를

사용하여 최종 부피 20 µl로 PCR 반응액을 제조하였다. 이렇게 제조된 시

료는 최초 95℃에서 5분간 pre-denaturation 한 후, 95℃에서 20초간

denaturation, 50℃에서 20초간 annealing, 72℃에서 1분간 extension하는

과정을 30회 반복한 후 72℃에서 5분간 final-extension한 후 4℃로 반응을

종결하였다. 증폭산물를 정제하기 위하여 PCR product 10 μl와 Applied

Biosystems™ ExoSAP-I™ Express PCR Product Cleanup Reagent

(Thermo Fisher Scientific, USA) 2 μl를 0.2 μl 튜브에 옮겨 담아 최종 부

피 12μl 반응액을 제조하였다. 이렇게 제조된 시료는 37℃에서 4분간 예열

하고 80℃에서 1분간 유지한 후 4℃로 반응을 종결한 후 –20℃ 냉동고에

보관 하였다.

시퀀싱은 ㈜바이오닉스 (BIONICS, Seoul, Korea)에서 제공하는 DNA 시

퀀싱 서비스 (sanger sequencing)를 이용하였다. Geneious Prime 2020을

사용하여 정방향 및 역방향 electropherograms을 확인 하였으며 불확실한

서열을 제거한 뒤 consensus sequence로 만들었다. 각 개체의 cox1

consensus sequence는 이전 가용 정보 (Yang et al. 2008, 2009)와 비교하

였다.
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4. 개체군 구조 분석

cox1 염기서열 alignment는 translation protein 서열을 기준으로 정렬하

였다. 분석은 DNAsp v.5.10 (Librado, 2009)와 Arlequin v.3.5를 이용하였

다.

cox1 maximum likelihood (ML) 계통수는 RAxML v8.2.4로 구축하였다.

계통수 구축에는 GTRGAMMA 모델을 사용하였으며 raxml 옵션은 –f a

였으며, 각 node 단계통성은 1,000번의 bootstrap 분석으로 검증하였다.

모든 개체군에 대한 군집분석에 기초한 집단의 수(K)를 추정하기 위하여

Structure v.2.3.4 (Pritchard et al. 2000)를 사용하였다. 마르코프 체인 몬

테 카를로(MCMC) 시뮬레이션은 혼합모델을 이용하여 1부터 개체군 수까

지 수행하였고, 10번의 시뮬레이션 반복이 이루어졌다 (MCMC = 500,000,

brun in = 10,000). 적정 K값은 Evanno et al. (2005)을 따라 로그확률의

변화율에 기초한 Delta K (mean(|L''(K)|) / sd(L(K))값의 Structure

Harvester를 사용하여 계산하였다 (Earl et al. 2012).
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5. gDNA 추출 및 QC

NGS를 위한 gDNA 추출에는 Live 샘플 1 g을 사용하였다. 샘플을 멸균

여과해수로 세척하고 막자사발에 액체질소를 넣고 곱게 마쇄하여 50 ml

튜브에 옮겨 담았다. gDNA 추출은 NucleoBond Buffer Set IV

(MACHEREY-NAGEL)와 NucleoBond AXG 100, Midi columns for high

integrity DNA (MACHEREY-NAGEL)을 사용하였다.

DNA의 순도 (A260/A280 and A260/A230 ratios)와 농도는 Qubit®3.0

Fluorometer와 Nanodrop™ One Spectrophotometer를 사용했다. 흡광도

(optical density) 측정은 Dropsense96 (Trinean)를 사용했다. Quality

check는 Bioanalyzer DNA Chip (Agilent Technologies)사용 했다. 형광정

량은 Pibogreen (Invitrogen)을 사용 했다. 측정이 끝난 시료는 -80°C 냉동

고에 보관하였다.
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6. 세포소기관 유전체 시퀀싱 및 조립

전장유전체분석(Whole Genome Sequencing)을 위한 라이브러리 준비는

MGI Easy DNA Library Prep Kit을 사용하였다. 라이브러리 QC는

Bioanalyzer DNA Chip을 사용했다. 제작한 라이브러리는 MGISEQ-2000

(MGI) sequencing platform을 사용하여 150 bp paired-end로 시퀀싱하였

으며 개체당 10 Gb 이상의 데이터를 생산했다.

세포소기관 (색소체 및 미토콘드리아) 유전체 조립에는 NOVOPlasty

v.4.3.1을 사용하였다. 이후 CLC Genomics Workbench v.6.5.1을 사용하여

Read mapping을 반복하여 Consensus sequence를 완성하였다. Annotation

에는 Geneious Prime 2020을 사용하였다. Annotation에 필요한 Reference

sequence는 KX284719 Ceramium japonicum과 NC_031211 Ceramium

sungminbooi를 사용하였다(NCBI). 세포소기관 (ptDNA, mtDNA) 유전체

지도는 OGDRAW를 사용하여 이미지화하였다.
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III. 결과

1. 확증 표본 및 cox1 계통수

비단풀 (Ceramium kondoi)은 서해 및 남해안 17지점에서 252개체를 채

집하여 186개체의 cox1을 분석하였다 (Table 3). 깃꼴비단풀 (Ceramium

japonicum)은 서해, 남해 및 동해안 16개 지점에서 309개체를 채집하여

220개체의 cox1을 분석하였다 (Table 4).

비단풀속 (Ceramium) 내에 속한 7종의 계통 관계를 cox1 (771 bp) 염기

서열을 기반으로 분석한 결과, 비단풀 (C. kondoi), 깃꼴비단풀 (C.

japonicum), C. boydenii 및 C. sungminbooi는 단계통을 이루었다 (64%

ML bootstrap support) (Fig. 4).

Ceramium sungminbooi를 outgroup으로하여 비단풀 (C. kondoi) 186개

체, 깃꼴비단풀 (C. japonicum) 220개체에 대하여 cox1 계통수를 분석한

결과, 비단풀 (C. kondoi)은 남-서해 (S-W) 지역에서 먼저 분화가 있어

났다 (Fig. 5). 깃꼴비단풀 (C. japonicum)은 남해 (S) 지역에서 가장 먼저

분화가 일어났다 (Fig. 6).

비단풀 (C. kondoi) cox1 ML 계통수에서, 여수 평사리 1개체는 (c23) 남

해 개체군에 속한 다른 개체들과 구분된다 (91% ML bootstrap support)

(Fig. 5). 깃꼴비단풀 (C. japonicum) cox1 ML 계통수에서, 전남 영광군 계

마리 4개체는 (c27) 태안 의항리, 신온리 6개체 (c11)와 구분된다 (55%

ML bootstrap support) (Fig. 6). 태안 신온리 개체 (c26)는 서해 개체군에

속한 다른 개체들과 구분된다 (98% ML bootstrap support) (Fig. 6). 남해
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도 예계리 15개체 (c4, c5, c6, c7, c8)는 단계통을 이룬다 (50% ML

bootstrap support) (Fig. 6).
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Table 3. Numbers of voucher, cox1 and NGS sample in Ceramium

kondoi.
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Table 4. Numbers of voucher, cox1 and NGS sample in Ceramium

japonicum.
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Fig. 4. Maximum-likelihood (ML) tree of seven Ceramium species

based on cox1 (771 bp). Gayliella sp. was used as the outgroup.

Numbers associated with node are ML bootstrap support values (only

values >50% are shown).
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Fig. 5. Maximum likelihood (ML) tree of Ceramium kondoi based on

cox1 (771 bp). Ceramium sungminbooi was used as the outgroup. West,

South-West and South populations are indicated by green, purple, and

blue, repectively.
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Fig. 6. Maximum likelihood (ML) tree of Ceramium japonicum based on

cox1 (771 bp). Ceramium sungminbooi was used as the outgroup. West,

South and East populations are indicated by green, blue and orange,

respectivly.



- 23 -

2. cox1 haplotypes 분포 및 다양성

cox1 (771 bp)의 염기서열 분석 결과 186개의 비단풀 (Ceramium

kondoi)에서 37개의 haplotypes를 발견하였다 (Fig. 7, Table 5). 비단풀

(C. kondoi) 서해 (W) 개체군에 속하는 인천 옹진군 (IO) 대청도 (DCD)에

서는 2개의 haplotypes (c21, c35)를 발견하였다. Haplotypes c36과 c37은

인천 옹진군 (IO) 소청도 (SCD)에만 분포한다. 인천 중구 (IJ) 소무의도

(SMD)의 모든 개체는 대청도와 같은 haplotype c21이다. 태안 (TA) 민어

도 (MED)에서는 3개의 haplotypes (c1, c29, c30)를 발견하였다. 태안

(TA) 학암포 (HAP)에서는 4개의 haplotypes (c1, c14, c15, c16)를 발견하

였다. 태안 (TA) 의항리 (UHR)에서는 2개의 haplotypes (c1, c2)를 발견하

였다. 태안의 모든 정점 (Locality)에는 haplotype c1이 분포하였다. 보령

(BR) 무창포 (MCP)에서는 3개의 haplotypes (c1, c31, c32)를 발견하였다.

부안 (BA) 채석강 (CSG)에서는 3개의 haplotypes (c3, c4, c19)를 발견하

였다. 신안 (SA) 삼두리 (SDR), 백산리 (BSR)에서는 2개의 haplotypes

(c1, c20)를 발견하였다. 가장 많은 haplotypes를 보인 지역은 남-서

(S-W) 개체군에 속하는 전남 해남 (HN)으로 총 10개의 haplotypes (c5,

c7, c8, c17, c23, c24, c25, c26, c27, c34)를 발견하였다. 전남 고흥 (GH)

녹동항 (NDH)에서는 1개의 haplotype c33을 발견하였다. 남해 (S) 개체군

에 속한 여수 (YS) 장평리 (JPR), 평사리 (PSR), 만성리 (MSR)에서는 각

1개 총 3개의 haplotypes (정점 순으로, c6, c28, c22)를 발견하였다. 사천

(SC) 대방동 (DBD)에서는 5개의 haplotypes (c9, c10, c11, c12, c13)를 발

견하였다. 통영 (TY) 상항도 (SHD)에서는 2개의 haplotypes (c9, c18)를

발견하였다. Haplotype c9는 사천과 통영에 함께 분포하였다.

비단풀 (C. kondoi)의 37개 haplotypes 정의는 53개의 가변 좌위(6.87%)



- 24 -

에 따른다 (Table 6). 46개의 변이 좌위는 transitions (20 A-G, 26 C-T),

7개의 변이 좌위는 transversions (3 A-C, 4 G-T) 이다. 비단풀 (C.

kondoi)의 Haplotype diversity (h)는 서해 (W) 개체군 0.823 ±0.019, 남-서

(S-W) 개체군 0.754 ±0.078, 남해 (S) 개체군 0.587 ±0.077로 서해 개체군

에서 가장 높았다. Nucleotide diversity (π)은 0.0138 ±0.0008이며, 서해 개

체군 0.0017 ±0.0001, 남-서해 개체군 0.0019 ±0.0005, 남해 개체군 0.0020

±0.0003으로 남해 개체군에서 가장 높았다. 개체군의 확장을 의미하는

Neutrality test (D* of Fu and Li) 결과 남해개체군에서 -2.84549 의 유의

미한 값 (p-value < 0.05)을 나타냈다 (Table 7).

cox1 (771 bp)의 염기서열 분석 결과 220개의 깃꼴비단풀(Ceramium

japonicum) 개체에서 30개의 haplotypes를 발견하였다 (Fig. 8, Table 8).

깃꼴비단풀 (C. japonicum) 서해 (W) 개체군에 속하는 태안 (TA) 민어도

(MED)에서는 1개의 haplotype C20을 발견하였다. 의항리 (UHR)에서는 2

개의 haplotypes (C20, cn11)를 발견했다. 신온리 (SOR)에서는 4개의

haplotypes (C20, cn11, cn26, cn28)를 발견했다. 보령 (BR) 무창포 (MCP)

에서는 3개의 haplotypes (C20, cn9, cn21)를 발견했다. 부안 (BA) 채석강

(CSG)에서는 2개의 haplotypes (C20, cn16)를 발견했다. 신안 (SA) 계마리

(GMR)에서는 1개의 haplotype cn27을 발견했다. Haplotype C20은 신안을

제외한 서해 개체군 모든 정점 (Locality)에 분포한다. 깃꼴비단풀 남해

(S) 개체군에 속한 해남 (HN) 남성리 (NSR)에서는 5개의 haplotypes (C1,

cn4, cn6, cn17, cn18)를 발견했다. 가장 많은 haplotypes를 보인 지역은 남

해 초도섬 (CD)으로 총 8개의 haplotypes (C1, C3, cn12, cn14, cn15, cn20,

cn24, cn25)를 발견하였다. 여수 (YS) 장수리 (JSR), 두모리 (DMR), 만성

리 (MSR)에서는 총 5개의 haplotypes (C1, cn5, cn7, cn8, cn13)를 발견하

였다. Haplotype C1은 남해 개체군 모든 지역 (Region)에 분포한다. 깃꼴
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비단풀 동해 (E) 개체군에 속하는 부산 (BS) 영도 (YD) 동삼동 (DSD)에

서는 2개의 haplotypes (C16, cn23)를 발견했다. 울산 (US) 명선도 (MSD)

에서는 2개의 haplotypes (C16, cn10)를 발견했다. 경주 (GJ) 감포리

(GPR)에서는 2개의 haplotypes (C16, C14)를 발견했다. 포항 (PH) 석병리

(SBR)에서는 1개의 haplotype cn22를 발견했다. 울진 (UJ) 나곡리 (NGR)

에서는 1개의 haplotype cn29를 발견했다. Haplotype C16은 동해 개체군

부산, 울산, 울진 지역에 함께 분포한다.

깃꼴비단풀 (C. japonicum)의 30개의 haplotypes 및 이전 연구 (Yang et

al. 2009)의 17개 총 47개의 haplotype 정의는 가변 좌위(7.39%)에 따른다

(Table. 9). 57개의 변이 좌위는 transitions (20 A-G, 28 C-T), 9개의 변이

좌위는 transversions (5 A-C, 1 A-T, 3 G-T)이다. 깃꼴비단풀 (C.

japonicum)의 Haplotype diversity (h)은 서해 (W) 개체군 0.483, 남해 (S)

개체군 0.668, 동해 (E) 개체군 0.607로 남해 개체군에서 가장 높았다.

Nucleotide diversity (π)은 서해 개체군 0.00148, 남해 개체군 0.00293, 동해

개체군 0.00354으로 동해 개체군에서 가장 높았다. 개체군의 확장을 의미하

는 Neutrality test (Tajima’s D, D* of Fu and Li) 결과 서해 개체군

(-2.3163**(p-value < 0.02), -4.4593**(p-value < 0.01)), 남해 개체군

(-2.1606** (p-value < 0.02), -2.8189* (p-value < 0.05))의 유의미한 값을

나타냈다 (Table 10). 남해 개체군 내에서는 남해도 지역에서 Neutrality

tests (Tajima’s D, D* of Fu and Li) 결과 -2.0032*(p-value < 0.05),

-2.6843**(p-value < 0.01)유의미한 값을 나타냈다. 동해 개체군 내에서는

부산 지역에서 Neutrality test (D* of Fu and Li) 결과 -1.4975*(p-value

< 0.05)로 유의미한 값을 보였다.
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Fig. 7. Haplotype distribution and frequency map for Ceramium kondoi.

The locality IDs are correspondence to that of Table 1. Different colors

refer to different haplotypes.
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Table 5. Distribution and frequency of cox1 haplotypes of Ceramium

kondoi.
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Table 6. Condensed alignment based on cox1 (771 bp) of Ceramium

kondoi. Dots indicate identical nucleotides to that of the first haplotype.
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Table 7. Summary statistics of mitochondrial cox1 haplotypes of

Ceramium kondoi: N = number of samples, V = number of variable

sites, Nh = number of haplotypes, h = haplotype diversity, SD =

standard deviation, π = nucleotide diversity, and NA = data not

available. Asterisk (*) indicates statistically significant difference,

P-value < 0.05.
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Fig. 8. Haplotype distribution and frequency map for Ceramium

japonicum. The locality IDs are correspondence to that of Table 2.

Different colors refer to different haplotypes.
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Table 8. Distribution and frequency of cox1 haplotypes of Ceramium

japonicum.
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Table 9. Condensed alignment of cox1 (771 bp) of Ceramium japonicum.

Dots indicate identical nucleotides to that of the first haplotype.
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Table 10. Summary statistics of mitochondrial cox1 haplotypes of

Ceramium japonicum: N = number of samples, V = number of variable

sites, Nh = number of haplotypes, h = haplotype diversity, SD =

standard deviation, π = nucleotide diversity, and NA = data not

available. Tajima’s D Asterisk (*, **) indicates statistically significant

difference, P-value < 0.05, P-value < 0.02. Fu and Li Asterisk (*, **)

indicates statistically significant difference, P-value < 0.05, P-value <

0.01.
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3. 개체군 구조 분석

비단풀 (Ceramium kondoi) 37 haplotypes 간 관계는 Minimum

Spanning Network (MSN)으로 정리하였다. 서해 (초록색 계열) 및 남-서

해 (보라색 계열) 개체군과 남해 개체군 (파란색 계열) 간의 haplotype 거

리 (missing haplotypes)는 19이다 (Fig. 9). 서해 개체군에는 haplotypes

c1, c2, c3, c4, c14, c15, c16, c19, c20, c21, c29, c30, c31, c32, c35, c36,

c37이 있다. 이중 haplotype c1은 가장 많은 수 (n=28) 이며, 서해 개체군

MSN에서 중심부에 위치한다 (14개 links). Haplotypes c21 (n=24)과 c3

(n=24)도 빈번하다. 남-서해 개체군에는 haplotypes c5, c7, c8, c17, c23,

c24, c25, c26, c27, c33, c34가 있다. 이 중 haplotype c7 (n=14)은 가장 많

은 links (6개)를 가지며 중심부에 위치한다. 고흥 녹동항 (NDH)

haplotype c33은 지리적으로는 남-서해 개체군에 속하나 유전적으로는 서

해 개체군에 속한다. 남해 개체군에는 haplotypes c6, c9, c10, c11, c12,

c13, c18, c22, c28이 있다. 이 중 haplotype c6 (n=2)와 c11 (n=3)은 4개의

links를 보이나 haplotype c9 (n=34)은 가장 많은 수를 보인다. 깃꼴비단풀

(Ceramium japonicum) 47 haplotypes 간 관계는 Minimum Spanning

Network (MSN)으로 정리하였다. 서해 (초록색 계열)과 남해 (파란색 계

열) 개체군 간의 haplotype 거리 (missing haplotypes)는 11이다. 남해 (파

란색 계열) 개체군과 동해 개체군 (주황색 계열) 간의 haplotype 거리

(missing haplotypes)는 8이다 (Fig. 10). 서해 개체군에는 haplotypes C18,

C19, C20, C21, C22 cn9, cn11, cn16, cn21, cn26, cn27, cn28이 있다. 이중

haplotype C20은 가장 많은 수 (n=66) 이며, 서해 개체군 MSN에서 중심

부에 위치한다 (9개 links). 남해 개체군에는 haplotypes C1, C2, C3, C4,

C5, C6, C7, C8, C9, C10, C11, C12, cn4, cn5, cn6, cn7, cn8, cn12, cn13,
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cn14, cn15, cn17, cn18, cn20, cn24, cn25가 있다. 이중 haplotype C1은 가

장 많은 수 (n=73) 이며, 남해 개체군 MSN에서 중심부에 위치한다 (14개

links). 해남 남성리 (NSR)와 초도섬 (CDR)은 haplotype C1과 각각 4개

links를 가진다. 남해도 예계리 (YGR)는 haplotype C4 (n=11)과 4개 links

를 가진다. 이는 Neutrality tests (Tajima’s D, D* of Fu and Li) 결과와

도 일치한다 (Table 10). 여수 만성리 (MSR) haplotypes cn7 (n=4), cn8

(n=1)은 지리적으로는 남해 개체군에 속하나 유전적으로는 서해 개체군에

속한다. 동해 개체군에는 haplotypes C13, C14, C15, C17, C16, cn10, cn22,

cn23, cn29가 있다. 이 중 haplotypes C13 (n=1)은 5개의 links를 보이며

haplotype C16은 가장 많은 수 (n=30)를 보인다.

집단 간의 유전적 관계를 Scatter Diagram으로 보여주는 주성분 분석

(Principal Component Analysis, PCA)을 수행하여 비단풀 (C. kondoi)은

서해 (W), 남-서해 (SW), 남해 (S) 3개의 개체군으로 표현하였다 (Fig.

11). 깃꼴비단풀 (C. japonicum)은 서해 (W), 남해 (S), 동해 (E) 3개의 개

체군으로 표현하였다(Fig. 12). 비단풀 (C. kondoi)과 깃꼴비단풀 (C.

japonicum)의 이동 (migrant) 및 혼합(admixed)은 STRUCTURE로 나타냈

다. K값 (number of population)의 추정은 Delta K(ΔK)(mean(|L''(K)|) /

sd(L(K))의 피크로 나타냈다 (Figs 13, 14). 비단풀 (C. kondoi)은 K = 2에

서 최대 피크 그리고 K = 5에서 또 하나의 낮은 피크를 보였다 (Fig. 13).

K = 4, 5에서는 서해 개체군내 위도별 분화가 뚜렷하게 나타났다. 깃꼴비

단풀 (C. japonicum)은 K = 2에서 최대 피크가 관찰되었고, K = 4에서 또

하나의 낮은 피크를 보였다 (Fig. 14). K = 4에서는 남해 개체군내 특히

초도섬에서 분화가 나타났다.
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Fig. 9. Minimum spanning network (MSN) of Ceramium kondoi based

on cox1. Open circle represents missing haplotype. Each line represents

a single substitution. Circle size represents number of individuals as

shown in Table 5.
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Fig. 10. Minimum spanning network (MSN) of Ceramium japonicum

based on cox1. Open circle represents missing haplotype. Each line

represents a single substitution. Circle size represents number of

individuals as shown in Table 8.
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Fig. 11. Principal component analysis (PCA) of the genetic structure in

Ceramium kondoi populations. West, South-West, South populations are

indicated by green, purple, and blue, respectively.
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Fig. 12. Principal component analysis (PCA) of the genetic structure in

Ceramium japonicum populations. West, South and East populations are

indicated by green, blue, and orange, respectively.
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Fig. 13. Structure of Ceramium kondoi populations in Korea revealed by

STRUCTURE analyses. Each individual is represented by a vertical bar

broken into different colored genetic clusters, with length proportional to

probability of assignment to each cluster. The graph results from 17

localities, 186 individuals, with possible numbers of clusters (K) ranging

from 2 – 5.
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Fig. 14. Structure of Ceramium japonicum populations in Korea revealed

by STRUCTURE analyses. Each individual is represented by a vertical

bar broken into different colored genetic clusters, with length

proportional to probability of assignment to each cluster. The graph

results from 15 localities, 220 individuals, with possible numbers of

clusters (K) ranging from 2 – 4.
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4. 세포소기관 유전체 완성

세포소기관 (색소체 및 미토콘드리아) 유전체 분석은 cox1 분석을 기반

으로하여 선정한 비단풀 (C. kondoi) 35개체, 깃꼴비단풀 (C. japonicum)

22개체를 대상으로 하였다 (Tables 11-12). 그 결과, 개체당 평균 14Gb의

데이터를 생산하였다. Over Q30 (base call 정확성 99.9%) Bases 는 평균

86.3 %였다. 평균 Mean Quality Score는 34.2 이었다.

세포소기관 (색소체 및 미토콘드리아) 유전체 조립에는 NOVOPlasty

v.4.3.1.을 사용하였다. 비단풀 (C. kondoi) 35개체, 깃꼴비단풀 (C.

japonicum) 22개체에 대하여 Organelle Genomes (ptDNA, mtDNA)을 완

성하였다 (Tables 13-14, Figs 15-18). 비단풀 (C. kondoi) 색소체 유전체

(ptDNA)의 길이는 약 171,870 ~ 171,958 bp로 Coding Sequence (CDS)는

200개, rRNA 3개, tRNA 28개를 포함한다 (Table 15). 깃꼴비단풀 (C.

japonicum) 색소체 유전체 (ptDNA)의 길이는 약 171,634 ~ 171,687 bp로

Coding Sequence (CDS)는 199개, rRNA 3개, tRNA 28개를 포함한다

(Table 16). 비단풀의 미토콘드리아 유전체 (mtDNA)의 길이는 약 31,423

~ 31,429 bp로 CDS 28개, rRNA 2개, tRNA 26개를 포함한다 (Table 17).

깃꼴비단풀의 미토콘드리아 유전체의 길이는 약 26,746 ~ 28,285 bp로

CDS 27개, rRNA 2개, tRNA 27개를 포함한다 (Table 18).

세포소기관 (색소체 및 미토콘드리아) 유전체 비교를 통해 진화과정에서

일어난 변화를 관찰하고자 Geneious Prime 2020.1.1.의 MAUVE alignment

를 수행했다 (Figs 19-22). 비단풀 (C. kondoi)과 깃꼴비단풀 (C.

japonicum)의 색소체 유전체는 전체가 하나의 블럭으로 묶였다 (Figs

19-20). 반면 미토콘드리아 유전체를 다중 정렬한 결과, 유전자 중복

(duplication) 및 재배열 (rearrangement)을 보여준다 (Figs 21-22). 비단풀
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에서 중복을 보이는 유전자는 7개 CDS (cob, cox1, cox2, cox3, rpl16,

rps3, ymf39) 3개 tRNA (trnL, trnQ, trnG)이다. `깃꼴비단풀에서 중복을

보이는 유전자는 4개 CDS (cob, cox2, cox3, ymf39) 3개 tRNA (trnL,

trnQ, trnG)이다.

완성한 ptDNA 및 mtDNA를 정렬하고자 MUSCLE Alignment를 수행하

였다. 정렬 결과에 대하여 Single Nucleotide Polymorphism (SNP)의 수를

나타내는 distance matrix를 만들었다(Figs 23-26). 비단풀 (C. kondoi)의

ptDNA에서 개체군간 차이를 보인 곳은 남해-서해, 남해-남서해 개체군

이었으며, 서해 개체군의 경우 개체군내 변이 또한 높았다 (Fig. 23). 깃꼴

비단풀 (C. japonicum)의 색소체 유전체에서는 모든 지역에 대하여 SNP

수가 395 ~ 453으로 개체군간 차이가 크게 나타났으며, 남해 개체군의 경

우 개체군내 변이 또한 높았다 (Fig. 24). 비단풀 (C. kondoi)의 미토콘드리

아 유전체 역시 색소체 유전체와 동일한 양상을 보였다. 개체군간 차이를

보인 곳은 남해-서해, 남해-남서해 개체군 이었으며, 서해 개체군의 경우

개체군내 변이 또한 높았다 (Fig. 25). 깃꼴비단풀 (C. japonicum)의 미토

콘드리아 유전체 내에서는 모든 지역에 대하여 개체군간 차이가 크게 나타

났다. 특히 동해-서해, 동해-남해 개체군의 경우 SNP 수가 2,017 ~ 2,156

으로 개체군간 차이가 남해-서해(633 ~ 681)보다 크게 나타났다. 남해 개

체군의 경우 개체군내 변이 또한 높았다 (Fig. 26).

비단풀 색소체 유전체에서는 ycf65와 groEL 사이의 orf156에서 길이 12

bp (AAACAAAACAAT, AAACAAATCAAT)의 short tandem repeat

(STR)이 나타났다. 이러한 repeat은 위도별 차이를 보였다. 서해 고위도로

갈수록 repeat 횟수가 2 ~ 9까지 늘어나는 경향을 보였다. 반면 남해 개체

군에서는 1번의 반복만 보였다 (Fig. 27).
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Table 11. Summary of Next Generation Sequencing (NGS) results of

Ceramium kondoi.
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Table 12. Summary of Next Generation Sequencing (NGS) results of

Ceramium japonicum.
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Table 13. Assembled organelle genomes (ptDNA, mtDNA) statistics in

Ceramium kondoi.
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Table 14. Assembled organelle genomes (ptDNA, mtDNA) statistics in

Ceramium japonicum.
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Table 15. Gene contents of ptDNA in Ceramium kondoi.
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Table 16. Gene contents of ptDNA in Ceramium japonicum.
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Table 17. Gene contents of mtDNA Ceramium kondoi.
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Table 18. Gene contents of mtDNA Ceramium japonicum.



- 52 -

Fig. 15. Complete plastid genome (ptDNA) map of Ceramium kondoi.

The genes inside and outside are transcribed in a clockwise and

counterclockwise directions, respectively. The genes are color coded

according to the functional categories listed in the index below the map.
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Fig. 16. Complete plastid genome (ptDNA) map of Ceramium

japonicum. The genes inside and outside are transcribed in a clockwise

and counterclockwise directions, respectively. The genes are color coded

according to the functional categories listed in the index below the map.
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Fig. 17. Complete mitochondria genome (mtDNA) map of Ceramium

kondoi. The genes inside and outside are transcribed in a clockwise and

counterclockwise directions, respectively. The genes are color coded

according to the functional categories listed in the index below the map.
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Fig. 18. Complete mitochondria genome (mtDNA) map of Ceramium

japonicum. The genes inside and outside are transcribed in a clockwise

and counterclockwise directions, respectively. The genes are color coded

according to the functional categories listed in the index below the map.
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Fig. 19. Plastid genome alignment in Ceramium kondoi populations.

Progressive MAUVE identifies stretches of nucleotide matches and

selects locally collinear blocks (LCB) that meet a minimum weight

criterion. Homologous LCBs between genomes are connected with a line

and identified by the same color.
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Fig. 20. Plastid genome alignment in Ceramium japonicum populations.

Progressive MAUVE identifies stretches of nucleotide matches and

selects locally collinear blocks (LCB) that meet a minimum weight

criterion. Homologous LCBs between genomes are connected with a line

and identified by the same color.
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Fig. 21. Mitochondria genome alignment in Ceramium kondoi

populations. Progressive MAUVE identifies stretches of nucleotide

matches and selects locally collinear blocks (LCB) that meet a minimum

weight criterion. Homologous LCBs between genomes are connected

with a line and identified by the same color.
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Fig. 22. Mitochondria genome alignment in Ceramium japonicum

populations. Progressive MAUVE identifies stretches of nucleotide

matches and selects locally collinear blocks (LCB) that meet a minimum

weight criterion. Homologous LCBs between genomes are connected

with a line and identified by the same color.
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Fig. 23. Pairwise single nucleotide polymorphism (SNP) distance among

plastid genomes of Ceramium kondoi. The color gradation represents

the number of SNPs between taxa.



- 61 -

Fig. 24. Pairwise single nucleotide polymorphism (SNP) distance among

plastid genomes of Ceramium japonicum. The color gradation represents

the number of SNPs between taxa.
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Fig. 25. Pairwise single nucleotide polymorphism (SNP) distance among

mitochondria genomes of Ceramium kondoi. The color gradation

represents the number of SNPs between taxa.
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Fig. 26. Pairwise single nucleotide polymorphism (SNP) distance among

mitochondria genomes of Ceramium japonicum. The color gradation

represents the number of SNPs between taxa.
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Fig. 27. Repeat region map of the ptDNA orf156 of Ceramium kondoi.

The different number of repeat unit (12 bp length sequence; four amino

acids) were found in the West and South-West populations.
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IV. 고찰

1. 개체군 분포 및 다양성

비단풀속 (Ceramium) 내 종에 대하여 계통 관계를 cox1 기반으로 분석

한 결과, 비단풀(Ceramium kondoi)과 깃꼴비단풀 (Ceramium japonicum)

은 계통적으로 가깝게 위치하나, 단계통을 지지하지는 않았다. 그러나

rbcL에 근거한 비단풀속 (Ceramium)내 계통수에서 비단풀 (C. kondoi)과

깃꼴비단풀 (C. japonicum)은 단계통을 지지한다 (Hughey & Boo, 2016).

일반적으로 홍조류 분자계통에 사용 되는 DNA바코드는 색소체 rbcL이나,

미토콘드리아 cox1의 계통수 추정결과 역시 rbcL의 계통수 추정결과와 동

일한 위상으로 나타나므로 (Kim & Lee 2011), 비단풀속 (Ceramium)의 식

별에 사용 할 수 있다. 또한 본 연구에서 분석한 cox1 기반 계통수의 경우

7종으로, Hughey & Boo (2016)의 rbcL 기반 계통수 분석에 사용 된 종

수에 비해 적다. 따라서 종 수가 추가 될 경우 cox1 계통수의 비단풀과 깃

꼴비단풀의 단계통성이 지지될 가능성이 있다. 본 연구의 비단풀 (C.

kondoi) cox1 계통수 결과는 이전 연구 (Yang et al. 2008)에서 보고한

Southern lineage를 세분화한다. 이전 연구에서는 색소체 RuBisCO에 근거

하여 남방형 (Shouthern lineage)로 분류하였고 본 연구에서는 미토콘드리

아 cox1에 기반하여 분류하였다. Southern lineage에 속하는 서해

haplotypes A, B, 남해 haplotypes C, E는 서해, 남서해 및 남해 3 개체군

으로 나눌 수 있다. 뿐만 아니라 비단풀은 남서해 개체군에서 가장먼저 분

기하였음을 밝혔다. 깃꼴비단풀 (C. japonicum) cox1 계통수 결과는 이전
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연구 (Yang et al. 2009)에서 알려진 3 개체군 (서해, 남해, 동해)과 동일하

다. 깃꼴비단풀은 비단풀과는 다른 지리적 장벽을 가지지만 남해 및 남서

해 지역에서 가장 먼저 분화 하였다는 점이 동일하다. 이러한 결과는 과거

마지막 최대 빙하기 (LGM) 당시 우리나라 남해안 지역이 생물들의 피난

처 refugium이었을 것임을 시사한다.

cox1 haplotype 분석 결과 비단풀(C. kondoi)은 서해, 남-서해, 남해 개

체군 haplotypes는 모두 독립적이었다. 남해 지역에 위치하는 고흥 (GH)

녹동항 (NDH) haplotype c33은 지리적으로는 남서해 개체군에 속하나 유

전적으로는 서해 개체군에 포함된다. 깃꼴비단풀 (C. japonicum) 역시 남

해, 동해, 서해 개체군 haplotypes는 모두 독립적이었다. 비단풀 (C.

kondoi)은 남-서해안에 위치한 해남에서 10개, 깃꼴비단풀 (C. japonicum)

은 남해안에 위치한 초도섬에서 8개로 가장 많은 haplotypes가 나타났다.

서해안 지역은 약 1만 5천년 전 마지막 최대 빙하기 (last glacial

maximum : LGM) 때, 수심 100 m 미만의 해역으로 육지화 되면서 해안

선이 남-서해 및 남해안 일대로 밀려 났다 (Rohling et al. 1998; Wang.

1999; Lambeck et al. 2002) 이후, 해수의 유입으로 다시 서해안에 집단이

형성되어, 서해안에 위치한 현재의 서해 개체군은 유전적 부동 (genetic

drift)의 한 예인 창시자 효과 (founder effect)에 의해 감소된 유전적 다양

성을 가지는 것으로 보이며, 창시자 효과로 인한 유전자풀의 변화로 남-서

해 및 남해 개체군으로 나뉜 것으로 보인다. 이는 남해개체군과 서해개체

군 사이의 거대 지리적 장벽이 있음을 시사한다.

STRUCTER 분석은 비단풀 (C. kondoi)에 대해 2 또는 5개의 개체군을

나타냈고, 깃꼴비단풀 (C. japonicum)에 대해 2개 또는 4개의 개체군을 나

타냈다. 비단풀 (C. kondoi)의 STRUCTURE 분석 결과에 따르면 K = 2

일 때는 남-서해와 서해 개체군이 하나의 개체군으로 묶였으나, K = 3 -
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5에서는 남-서해, 남해, 서해 개체군으로 나뉘었다. K = 4, 5에서는 서해

개체군 내에 위도에 따라 분화하는 모습을 보였고, PCA 분석 결과에서도

Y축 0.020 좌표 근처로 우리나라 최북단에 위치한 대청도, 소청도 개체가

분포 하였다. 깃꼴비단풀 (C. japonicum)의 STRUCTURE 분석 결과에 따

르면 K = 2 일 때는 남해와 동해 개체군이 하나의 개체군으로 묶였으나,

K = 3, 4에서는 남해, 동해, 서해 개체군으로 나뉘었다. K = 4에서는 남해

개체군 내에서 유전적 분화가 나타났으며, 특히 이 지역은 남해안에 위치

한 초도섬이었다. 초도섬이 남해 개체군 중 가장 저위도 지역인 것을 고려

하면 비단풀과 깃꼴비단풀 모두 위도에 따른 유전적 분화로 볼 수 있다.

색소체 rbcL 유전자를 기반으로 한 우리나라 남해안 및 동해안에 분포하

는 홍조류 Pachymeniopsis lancolata와 P. elliptica의 haplotype 분포에 따

르면 제주도와 남해안의 haplotype 중심으로 동해로 확장한 것을 밟혀냈다

(Yang & Kim 2021). 반면 Grateloupia asiaica와 G. jejuensis

(Rhodophyta)의 한국 개체군 내 유전적 다양성의 핫스팟을 확인한 결과,

유전적 다양성이 낮고 유사한 지리적 분포를 보였다 (Yang & Kim 2021).

Park & Takayama (2019)에 따르면 기수역에 분포하는 Suaeda

malacosperma (Chenopodiaceae/Amaranthaceae) 는 마지막 최대 빙하기

(LGM) 이후 지리적장벽으로 남해안과 서해안의 haplotype이 뚜렷한 차이

를 보인다고 보고하였다.
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2. 세포소기관 유전체 비교

홍조류 (Rhodophyta) 세포소기관 유전체 (ptDNA, mtDNA)에 관한 최근

연구는 같은 속 (Genus) 또는 과 (Family)를 대상으로 하여 연구되어 왔

다. 돌김속 (Pyropia, Bangiales) 3종에 대한 ptDNA 보존성, mtDNA의

content 및 길이 차이 (Hughey et al. 2014). 빨간검둥이과

(Rhodomelaceae) 55개체에 대한 분류학적 재검토 (Díaz-Tapia et al.

2017). Gracilariaceae 10종에 대한 세포소기관 유전체 내의 플라스미드 유

래 서열 (plasmid derived sequences, PDS) 삽입 (Iha et al. 2018). 본 연

구에서는 홍조류 (Rhodophyta) 종 내 유전적 변이를 세포소기관 유전체를

사용하여 처음으로 분석하였다.

ptDNA는 진정홍조강 (Florideophyceae) 내에서 보존성이 매우 높은 것

으로 알려져 있다 (Lee et al. 2016). 비단풀 개체군 내에서 content 차이는

없었으나 길이는 171,859 ~ 171,958로 99 bp 차이를 보였다. 그러나 본 연

구에서는 지역 개체군 염기서열 (SNPs)의 차이를 보였다. 개체군 간 변이

는 38 (서해와 남-서해 개체군) ~ 507 (서해와 남해 개체군) 이었다. 서해

개체군의 개체군 내 변이는 0 ~ 140 이었으며 가장 높은 변이를 보인 곳은

부안 채석강 (CSG)과 인천 대청도 (DCD) 개체였다. 또한 ycf65와 groEL

사이에 위치하는 orf156에서 보인 STR (12b)은 비단풀에서만 볼 수 있는

매우 특이한 결과이며 C. japonicum와 C.sungminbooi에서는 발견할 수 없

었다. 깃꼴비단풀 개체군 내에서 content 차이는 없었으나 길이는 171,634

~ 171,687로 53 bp 차이를 보였다. 개체군 간 변이는 395 (남해와 서해 개

체군) ~ 453 (남해와 동해 개체군) 이었다. 남해 개체군의 개체군 내 변이

는 3 ~ 180 이었으며 가장 높은 변이를 보인 개체는 haplotype cn15와

cn24 였다. ptDNA 길이의 차이는 깃꼴비단풀보다 비단풀이 더 크게 나타
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났다.

진정홍조강 (Florideophyceae)의 mtDNA는 다세포 홍조류 중 보존도가

높은 것으로 알려져 있다 (Yang et al. 2015). 그러나 본 연구에서는 비단

풀과 깃꼴비단풀 mtDNA에서 유전자 중복 (gene duplication)을 확인하였

다 (Fig. 28). 비단풀 개체군 내에서 content 차이는 없었으나 길이는

31,423 ~ 31,429로 6 bp 차이를 보였다. 개체군간 염기서열 (SNPs)변이는

83 (서해와 남서해 개체군) ~ 802 (서해와 남해 개체군) 이었다. 서해 개체

군의 개체군 내 변이는 1 ~ 233 이었으며 가장 높은 변이를 보인 곳은 태

안 민어도 (MED)와 신안 백산리 (BSR) 개체였다. 깃꼴비단풀 개체군 내

에서 content 차이는 없었으나 길이는 26,746 ~ 28,285로 1,539 bp 차이를

보였다. 개체군간 염기서열 (SNPs) 변이는 633 (서해와 남서해 개체군) ~

2,156 (서해와 동해 개체군) 이었다. 남해 개체군의 개체군 내 변이는 17 ~

276 이었으며 가장 높은 변이를 보인 개체는 ptDNA 결과와 동일한

haplotype cn15와 cn24 였다.
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Fig. 28. Mitochondria genome comparison of three species in the

Ceramium species. Ceramium kondoi and C. japonicum have inverted

gene duplication.
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V. 요약

비단풀속 (Ceramium Roth 1797)은 약 1.2억 년 전 출현하였으며 전세계

210종이 알려져 있다. 현재 우리나라의 비단풀속은 15종이 알려져 있다. 비

단풀 (Ceramium kondoi)과 깃꼴비단풀 (C. kondoi)은 우리나라 전 연안

조간대에 분포하며 최근연종이다. 다수의 비단풀속 종은 북서태평양, 북태

평양 및 북동대서양에 동시에 분포하고 있어 해양생물지리 연구대상으로

잘 알려져 있다. 본 연구에서는 첫째, 미토콘드리아 cox1 분석을 통해

haplotype 분포 및 다양성을 파악하였다. 둘째, 비단풀속 종들 중 처음으로

미토콘드리아 유전체를 완성하였다. 마지막으로 세포소기관 유전체

(ptDNA, mtDNA) 분석을 통해 지역 집단간 개체군을 비교하였다.

2019년 9월부터 2021년 6월까지 우리나라 서해 (인천, 태안, 보령, 부안,

신안) 및 남해 (해남, 고흥, 여수, 사천, 통영) 17개 지점에 분포하는 비단

풀 총 252개체를 채집하였다. 186개체에 대하여 cox1 분석을 수행하여 서

해 18개, 남-서해 10개, 남해 9개 총 37개의 haplotypes를 정의하였다. 186

개체에 대한 cox1 계통수 결과 남-서해 개체군에서 가장 먼저 분화가 일

어났다. 동일한 시기 서해 (태안, 보령, 부안, 신안), 남해 (해남, 여수) 및

동해 (부산, 울산, 경주, 포항, 울진) 16개 지점에 분포하는 깃꼴비단풀 총

309개체를 채집하였다. 220개체에 대하여 cox1 분석을 수행하여 서해 10개,

남해 14개, 동해 6개 총 30개의 haplotypes를 정의하였다.

비단풀 35개체에 대하여 개체당 평균 14.5 Gb 데이터를 생산하여 세포소

기관 유전체를 완성하였다. ptDNA는 약 171.8 Kb로 Coding Sequence

(CDS)는 200개, rRNA 3개, tRNA 28개를 포함했다. mtDNA는 약 31.4 Kb

로 CDS 28개, rRNA 2개, tRNA 26개를 포함했다. 깃꼴비단풀 22개체에
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대하여 개체당 평균 14.1 Gb 데이터를 생산하여 세포소기관 유전체를 완성

하였다. ptDNA는 약 171.6 Kb로 Coding Sequence (CDS)는 199개, rRNA

3개, tRNA 28개를 포함했다. mtDNA는 약 27.9 Kb로 CDS 27개, rRNA 2

개, tRNA 27개를 포함했다.

비단풀 mtDNA에서 개체군 간 변이를 보인 곳은 서해와 남해, 남해와

남-서해 개체군 이었다. 서해 개체군의 경우 개체군 내 변이 또한 높았다.

깃꼴비단풀 세포소기관 유전체에서는 모든 개체군에서 개체군 간 변이가

높았으며 남해개체군의 경우 개체군 내 변이 또한 높았다. 서해 및 남-서

해 개체군에서 반복 횟수의 차이를 보였으며 고위도로 갈수록 늘어나는 경

향을 보였다.

본 연구에서는 우리나라 남해 및 서해에 분포하는 비단풀과 깃꼴비단풀

개체군 분포 및 다양성을 알기 위한 유전자 및 유전체 정보를 마련하였으

며 지역 개체군으로 나누어 논의하였다. 비단풀과 깃꼴비단풀 두 종의 분

포를 종합해 보았을 때, 추정 개체군 수 (K) 최대 피크가 2로 나타나는 것

은 마지막 최대 빙하기로 인한 지리적 장벽이라 볼 수 있다.
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