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ABSTRACT
To understand the genetic diversity and population structure this study were examined using microsatellite (MS) genotypes in two 
Reeves’ turtle populations in South Korea. Mean observed and expected heterozygosities and polymorphic information content were 
0.555, 0.595 and 0.564 in Geumgok population and 0.550, 0.633 and 0.591 in Gangjin-Yeongam population, respectively. Genetic 
diversity levels of Korean turtles showed higher than those of Chinese and Taiwanese captive breeding populations but lower than 
those of two Chinese populations collected from broad geographic range. Among nine MS loci tested, six loci in Geumgok population 
and two loci in Gangjin-Yeongam population showed significantly departed from Hardy-Weinberg equilibrium (PHW<0.05). Positive 
inbreeding coefficient (FIS) values were found, estimating that inbreeding occurred. On the other hand, negative FIS estimated to be 
introgression of exotic gene pools at the past. The genetic structure exhibited a fitting constant K=2, along with separation between 
both populations. The results from FCA, structure and phylogenetic analyses showed that these populations shared almost alleles 
except for several individuals but clustered into different branches on the phylogenetic tree, indicating that both populations had 
the similar ancestral origins but current populations formed by different reproduction processes. Our findings suggest that the 
two populations have experienced severe genetic bottlenecks in the past and have been growing their populations through a 
breeding process including inbreeding since the introgression of exotic gene pools. This study will provide important information for 
developing management programs for enhancing the genetic diversity and the population stability of the endangered Reeves’ turtle 
in South Korea.
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INTRODUCTION
중형 담수거북인 남생이(Mauremys reevesii) (Reeves’ turtle, Chinese three-keeled pond turtle)는 중국, 대만의 Kimmen Island, 한반도에 

서식하고, 일본과 대만 본섬, 홍콩 등 동아시아와 미국에는 도입된 것으로 알려져 있다(Chen and Lue, 2010; Lovich et al., 2011; van Dijk, 

2011; Chang et al., 2012). 우리나라에는 제주도를 비롯한 도서지방을 제외한 한반도 전역에 분포하였으나(Song, 2007; NIBR, 2011), 20

세기 동안 서식지 파괴, 환경오염, 식용이나 약용으로 이용하기 위한 남획 등 다양한 이유로 개체수가 급격히 감소하여(Lovich et al., 

2011; van Dijk, 2011; Kim et al., 2013), 국제자연보전연맹(International Union for the Conservation of Nature, IUCN)의 적색목록의 멸종위
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기(endangered, EN) 등급, 멸종위기에 처한 야생 동식물종의 국제거래에 관한 협약(Convention on International Trade in Endangered 

Species of Wild Fauna and Flora, CITES)의 부속서 Ⅲ에 등재되었고(van Dijk, 2011; CITES, 2015), 국내에서는 천연기념물과 멸종위기
야생생물 Ⅱ급으로 지정되었다(CHA, 2006; NIBR, 2011; MOE, 2017). 이외에도 1970년대 이후 종교활동, 관상용, 식용, 약용을 목적
으로 붉은귀거북(Trachemys scripta elegans) 등 다양한 외래 거북류과 함께 중국 원산의 남생이도 상당수 도입되었고, 일부는 자연생
태계에 유출되어 우리나라 거북류의 생존을 위협하고 있다(Koo et al., 2015; Jo et al., 2017). 남생이에 관한 연구는 2000년대 이후 본
격적으로 진행되고 있으며, 중국과 대만, 일본 등 동북아시아에서는 남생이를 포함한 육지거북들의 원산지나 종내 또는 종간 교잡
을 추적하기 위한 종 식별과 계통유전학 연구들이 주로 진행되었고(Fong and Chen, 2010; Suzuki et al., 2011; Xia et al., 2011), 국내에
서는 남생이의 서식지, 성장, 번식과 관련된 연구들이 주로 보고되었다(Kim et al., 2013; Jung et al., 2016; Koo et al., 2015, 2019).

핵 DNA에서 발견되는 미세부수체(microsatellite, MS)는 빠른 돌연변이를 통해 다양한 대립유전자형의 다형성을 나타내어(Weber 

and Wong 1993; Payseur et al., 2011), 이를 토대로 같은 종 내에서 집단 간 유연관계 해석, 집단의 유전적 혈통 구조에 대한 해석뿐만 

아니라, 친자확인, 동일성검사 등 법의학적 분석, 가축의 이력 추적, 야생동물 개체군 크기 측정과 유전적 다양성 평가 등 다양한 분
야에서 활용되고 있다(Rosenberg et al., 2002; Lim et al., 2009; Zhao et al., 2017; Kim et al., 2025; Myung et al., 2025). 남생이에서는 MS 

마커 분석을 통해 중국 내에서 지역별 집단의 유전적 다양성과 집단 간 분화도가 비교적 높은 수준이지만, 근친도는 지역별로 다르
다고 보고되었고(Ye et al., 2009; Bu et al., 2019; Xu et al., 2023), 대만의 자연집단들은 서식지별로 사람 활동에 의한 유전적 교잡이나 

역교배가 발생하는 것으로 추정하였다(Lee et al., 2019). 현재까지 우리나라 남생이 집단에 대한 유전자 수준에서의 연구는 미토콘드
리아 DNA (mitochondrial DNA, mtDNA) 다형성에 근거하여 한반도 고유 개체와 중국 기원 개체들도 모두 서식함을 확인하였고(Oh 

et al., 2017), mtDNA와 핵 DNA 유전자 연구를 통해 국내 자연생태계에는 중국에서 도입된 남생이뿐만 아니라 중국줄무늬목거북(M. 

sinensis)이 발견되며, 심지어 남생이×중국줄무늬목거북의 교잡 후손들도 발견된다고 보고되었다(Baek et al., 2024). 최근 mtDNA 

cytochrome B 유전자의 다형성을 근거로 유전적 다양성이 비교적 낮은 수준임을 보고하였으나(Moon et al. 2025), 현재까지 부모로
부터 물려받은 유전적 특성을 모두 설명할 수 있는 핵 DNA 마커를 이용한 유전적 다양성 연구결과는 보고되지 않았다.

이 연구에서는 우리나라 서남부권에 위치한 광주광역시, 전라남도 영암군-강진군에서 수집한 남생이 두 집단에서 MS 대립유전
자형의 다형성에 근거한 유전적 다양성을 살펴보고자 하였다.

MATERIALS AND METHODS

1. DNA 추출
연구에 이용한 남생이 시료는 2019년부터 2024년까지 전라남도 영암군과 강진군에서 수집한 강진-영암 집단(n=21), 광주광역시 

북구에서 수집한 금곡 집단(n=92)을 이용하였다(Table 1). 유전체 DNA 추출은 수집한 남생이의 등갑을 긁거나 절개하여 얻은 피부 

조직에서 DNeasy Blood & Tissue Kit (Qiagen, Hilden, Germany)를 이용하여 공급자의 안내에 따랐고, 추출한 DNA는 중합효소연쇄반
응(polymerase chain reaction, PCR)의 주형으로 이용하였다.
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2. MS 마커 대립유전자형 결정
개체별 핵 DNA 유전자형 정보를 얻기 위해 Ye et al. (2009)과 Liu et al. (2012)에 의해 제안된 15종의 MS 마커 중 사전 시험을 통해 

최종 9종(Cre9, Cre14, Cre22, Cre37, Cre46, Mclw01, Mclw03, Mclw05, Mclw08)을 선정하여 대립유전자형을 결정하였다. 각각의 유
전자 좌위에 대한 순방향 프라이머는 FAM, NED, VIC, PET으로 표지하였다. PCR은 주형 DNA와 프라이머를 Multiplex Plus PCR Kit 

(Qiagen, Hilden, Germany)와 혼합하여 10 ul로 반응하였고, Mastercycler Nexus Gradient (Eppendorf, Hamburg, Germany)를 이용하여 

touch-down PCR 기법으로 증폭하였다. PCR 반응의 초기 변성은 94℃에서 5분, 프라이머-DNA 결합은 65℃에서 55℃까지, 가닥 신
장 72℃에서 1분으로 이어지는 touch-down cycle을 10회 수행한 후, 94℃ 1분, 55℃ 1분, 72℃ 1분으로 이어지는 연쇄반응을 30회 추
가하고, 72℃에서 10분간 최종 신장하였다. 증폭이 끝난 PCR 산물은 1.5% agarose 겔 상에서 전기영동하여 확인하고, 5-10배 희석한 

후 GeneScan 500 LIZ dye Size Standard (Life Technologies Ltd., Woolston, WA, UK)와 혼합하여 자동염기서열 분석장치 ABI Automated 

DNA Sequencer 3730XL (Applied Biosystems, Foster City, CA)을 이용하여 전개하였다. 대립유전자형은 GeneMapper ver. 5 (Applied 

Biosystems, Foster City, CA) 프로그램을 이용하여 PCR 산물의 길이와 형광표지자의 종류별로 분류하였다.

3. 유전적 다양성 분석
각각의 유전자 좌위에서 발견된 대립유전자형을 근거로 남생이 집단의 유전적 다양성을 분석하였다. 대립유전자의 수(k), 관찰이

형접합율(observed heterozygosity, Hobs), 기대이형접합율(expected heterozygosity, Hexp), 다형정보량(polymorphic information contents, 

PIC)은 CERVUS ver. 3.0.3 (Kalinowski et al., 2007)으로 분석하였다. Lee et al. (2019)에 의해 보고된 대만 남생이 집단(n=9)과 중국줄
무늬목거북(n=11)의 MS 대립유전자형은 저자의 자료를 CERVUS 프로그램으로 분석하였다. 분석 프로그램 간 입력자료의 변환
은 Microsatellite Analyser (MSA) ver. 4.05 (Dierginger and Schlotterer, 2003)를 이용하였다. Weir and Hill (2002) 추정법에 의한 근교계
수(FIS)는 FSTAT ver 2.9.4 (Goudet, 2001)과 GENEPOP ver. 4.7.3 (Raymond and Rousset, 1995)을 사용하여 계산하였다. 유전적 평형은 

GENEPOP을 이용하여 MS 마커 대립유전자형의 분포에 대한 최소 기대빈도, χ2 값, P 값을 산출하고 Hardy-Weinberg test를 수행하
였다. 집단의 유전적 구조 분석은 StructureSelector (Li and Liu, 2018)를 이용하여 Bayesian 접근법으로 K=2-10으로 설정하고 Evanno 

et al. (2005)의 방법으로 최적화된 ΔK 값을 확인하고 STRUCTURE HARVESTER (Earl and Von-Holdt, 2012)으로 도식화하였다. 집단 

간 유연관계 분석은 GENETIX version 4.05 (Belkhir et al., 2004)로 개체별 요인대응분석(factorial correspondence analysis, FCA)을 수행
하였다. MS 대립유전자형을 근거로 개체 간 근연관계를 확인하기 위해 MSA로 변환한 자료를 PHYLIP ver. 3.698 (Felsenstein, 2004)

을 이용하여 neighbor-joining (NJ) (Saitou and Nei, 1987)의 방법으로 계통수를 작성하고 SplitsTree 5 (Hudson and Bryant, 2006)로 도식
화하였다.

RESULTS AND DISCUSSION

1) 한반도 남생이 두 집단의 유전적 다양성
남생이 두 집단(금곡, 강진-영암)에서 다형성을 나타내는 MS 유전자 좌위를 이용하여 유전적 다양성을 확인하였다(Table 1). 금곡 

집단은 마커의 대립유전자(k)가 7.1±3.7개 발견되었고, 관찰이형접합율(Hobs)은 0.272-0.880 (0.555±0.229), 기대이형접합율(Hexp)

은 0.265-0.869 (0.595±0.224), 다형정보량(PIC)은 0.252-0.849 (0.564±0.272)의 범위를 나타내었고, 강진-영암 집단은 k=6.4±2.6개, 

Hobs는 0.238-0.905 (0.550±0.258), Hexp는 00.220-0.0.895 (0.633±0.252), PIC는 0.199-0.862 (0.591±0.245)의 범위를 나타내었다. 금
곡 집단이 강진-영암 집단보다 대립유전자의 수는 많고, Hobs는 높게 나타났으나, Hexp, PIC는 강진-영암 집단이 다소 높은 수준을 

보였다. 야생동물에서 집단의 크기는 이형접합율 등 유전적 다양성과 높은 상관성을 나타낸다(Frankham, 1996; Pruett and Winker, 

2008). 하지만 이번 연구에서 금곡 집단은 강진-영암 집단보다 4배 이상 크지만, 금곡 집단이 Hobs가 다소 높으나, Hexp, PIC는 강진-
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영암 집단이 더 높았다. 이는 남생이 집단의 유전적 다양성이 집단의 크기 이외의 요인에 의해 영향을 받고 있음을 추정할 수 있겠
다. Moon et al. (2025)은 금곡, 강진-영암 집단 모두 중국 기원 남생이들이 함께 발견되고, 특히 강진-영암 집단은 전체의 약 36%는 중
국 기원으로, 금곡 집단(26.1%)보다 많았다. 이 결과는 두 집단에 비교적 최근에 유입된 외래 유전자 공급원(gene pool)에 의해 유전
적 다양성이 영향을 받았을 가능성을 보여주고 있음을 추정할 수 있다. 반면, Bao et al. (2007)은 집단 내 Hobs가 집단 크기에 강한 영
향을 받는다고 하였는데, 이번 연구결과도 Hobs는 집단의 크기가 큰 금곡 집단에서 더 높은 수준을 보였다. PIC는 집단의 유전적 다
양성을 평가하는 데 있어 핵심적인 요인으로 간주하며(Botstein et al., 1980), 금곡 집단과 강진-영암 집단은 모두 0.5 이상인 높은 수
준의 유전적 다양성을 보였다.

개체군의 지역적인 격리나 유전적 병목현상을 거친 개체군 밀도가 낮은 야생동물에서의 근친교배이나 유전적 흐름의 저하가 이
형접합율의 소실의 주된 원인으로 간주되고 있다. 미국 California 해달 집단은 18-19세기 동안 모피용 사냥으로 인한 유전적 병목현
상을 거친 이후 지역 집단 내에서 근친교배가 발생함에 따라 Hexp에 비해 Hobs가 낮은 수준을 보이고(Lidicker and McCollum, 1997), 

Arizona의 야생 집쥐(Mus musculus domesticus) 집단은 약 45%의 유전자 좌위에서 관찰되는 이형접합체 결핍은 집단 내 근친교배, 

다른 집단과의 낮은 유전자 흐름으로 인해 것으로 기술되었다(Laurie et al., 2007). 스코틀랜드의 St Kilda 군도에 분포하는 야생 양 집
단에서의 낮은 이형접합율은 지리적 격리로 인해 발생한 높은 근친교배와 낮은 개체군 밀도로 인한 것으로 분석되었다(Pemberton 

et al., 2017). 반면, 외래 유전자 공급원의 유입에 의한 Hobs의 증가는 외부 유전자원의 유입이나 이형접합체 우위(heterozygote 

advantage)에 의한 결과로 알려져 있다. 인도양에 위치한 프랑스령 Kerguelen 제도에 도입된 mouflon (Ovis orientalis musimon) 개체군
은 단 한 쌍으로 시작하여 수 십 년 동안 개체수가 지속적으로 증가했으나, Hobs는 Hexp보다 더 높은 양상을 보였는데, 이는 외래 유
전자원의 유입에 의해 Hobs의 초과적인 증가는 이루어진 것으로 제안하였다다(Kaeuffer et al., 2007). 슬로바키아의 야생 붉은사슴
(Cervus elaphus)에서 관찰된 높은 Hobs 역시 외래 유전자 유입이 주된 요인으로 제안되었다(Moravcikova et al., 2023). 한편, 핀란드
에 도입된 흰꼬리사슴(Odocoileus virginianus) 집단은 창시자가 암컷 3마리와 수컷 1마리에서 시작되었고 외래 유전자원의 유입이 

없음에도 불구하고 수 십 년 후 개체수의 증가와 함께 Hobs와 Hexp가 일치하는 수준을 보였는데, 이는 선택적인 이형접합체 우위에 

의한 결과로 추정하였다(Kekkonen et al., 2012).

금곡과 강진-영암 두 집단에서 유전적 평형을 HWE 시험으로 평가하고, MS 마커 대립유전자형 분포에 따른 근교계수(FIS)를 산
출하였다(Table 1). 금곡 집단은 시험된 마커 9개 중 6개(Cre9, Cre14, Cre22, Cre37, Mclw03, Mclw05)에서 대립유전자형의 분포가 

HWE 시험에서 유의적인 차이를 나타내었고(PHW<0.05), 나머지 3개의 마커는 유의적인 차이가 확인되지 않았다(PHW>0.05). 이들 중 

Cre14, Cre22, Mclw03 마커들에서는 관찰이형접합 빈도가 기대이형접합 빈도보다 유의적으로 낮았고(Hobs<Hexp) (PHW<0.05), 근
계계수 FIS가 Cre14 0.298, Cre22 0.386, Mclw03 0.102로 0.0보다 큰 양의 값을 나타내었다. 한편, 강진-영암 집단은 2개의 마커(Cre22, 

Mclw03)에서만 대립유전자형의 분포가 HWE 시험에서 유의적인 차이를 나타내었고(PHW<0.05), 나머지 7개의 마커는 유의적인 차
이가 확인되지 않았다(PHW>0.05). 이들 중 Cre22, Mclw03 마커들에서는 관찰이형접합 빈도가 기대이형접합 빈도보다 유의적으로 

낮았고(Hobs<Hexp) (PHW<0.05), FIS가 0.0보다 매우 큰 양의 값(Cre22 0.0504, Mclw03 0.429)을 나타내었다. 일반적으로 개체군 내에서 

Hobs가 Hexp보다 낮고, FIS가 0.0보다 높은 양(+)의 값을 나타내면, 근친교배가 활발하거나, 집단 구조화로 인해 유전자 흐름이 제한
된 것으로 간주한다. 반대로 Hobs가 Hexp보다 높고, FIS가 0.0보다 낮은 음(-)의 값을 나타내면, 외부 개체군과의 교류 또는 유전자 공
급원의 유입을 의미한다고 하였다(Wright 1951, 1965; Hedrick, 2005; Parreira and Chikhi, 2015). 금곡 집단은 HWE가 분석된 9개의 MS 

중에서 6개에서 유의적인 차이를 보이고(PHW<0.05), Cre14, Cre22의 FIS가 0.298, 0.386으로 다소 높은 양의 값을 보이므로, 집단 내 근
친교배에 의한 유전적 불평형과 함께 다양성이 감소하고 있다고 하겠다. 반면, Cre37, Mclw05는 Hobs>Hexp (PHW<0.05), FIS<0.0인 음
의 값을 나타내어, 외부 개체군과의 교류 또는 외래 유전자 공급원의 유입을 생각할 수 있겠다. 전체적인 FIS가 0.070±0.165를 나타
내어 외부 유전자원의 유입뿐만 아니라 근친교배에 의해 개체군이 성장하고 있는 것으로 보인다. 강진-영암 집단 역시 HWE 시험에
서 유의적인 차이를 나타낸 MS 마커 2개(Cre22, Mclw03)에서 FIS가 높은 양의 값을 보이므로, 근친교배가 발생하고 있는 것으로 추
정된다. 하지만, 일부 MS 마커들에서 FIS가 음의 값을 보이는 부분은 외부 유전자 공급원의 유입도 있었던 것으로 추정된다. 전반적
으로 금곡 집단과 강진-영암 집단 모두 20세기 동안 병목현상으로 개체군 크기가 감소한 이후, 사람의 활동에 의한 외래 개체들(중
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국 기원 남생이)이 유입되었고, 근친교배를 포함한 번식활동을 통해 개체군이 성장하고 있는 단계로 파악되며, 이 결과들은 Moon 

et al. (2025)의 연구결과에서 제안한 중국 기원의 남생이들이 유입되었거나, 근처 다른 집단과의 혼합에 의한 결과와 유사한 결과라 

하겠다.

2) 우리나라와 중국, 대만 남생이 집단의 유전적 다양성 비교
전 세계적으로 남생이가 자연적으로 서식하고 있는 지역은 중국, 대만, 한반도에 국한되어 있다. 이번 연구에서 확인된 우리나라 

남생이 두 집단의 유전적 다양성과 근교계수를 중국, 대만 집단에서 보고된 결과들(Bu et al., 2019; Ye et al., 2019; Xu et al., 2023)과 

비교하였다(Table 2). 이 중 Z-J-S (Zhejiang-Jiangxi-Shanghai) 집단은 중국의 중남부 3개 성 지역에서, H-A 집단은 중국 중부의 Hubei-

Anhui 2개 성 지역에서 수집되어 상대적으로 넓은 분포에서 수집된 집단들이며, 반면 다른 집단들은 도시 단위로 수집된 집단이다
(Bu et al., 2019; Ye et al., 2019; Xu et al., 2023). MS 마커에 대한 대립유전자의 수는 Z-J-S 집단이 k=10.9로 우리나라 k=9.3보다 많았고, 

다른 집단들은 우리나라보다 적었다. Hobs가 우리나라(0.554)보다 높은 곳은 Z-J-S (0.708), Guangzhou (0.568), Kinmen (0.572) 등이었
고, Hexp는 Z-J-S (0.815), Guangzhou (0.717), Nanning (0.640) 등이 우리나라(0.629)보다 높았고, PIC의 수준도 자료가 제시되지 않은 

Z-J-S 집단을 제외하면, Guangzhou 집단은 0.664로 우리나라 집단보다 높은 수준이었으나, 다른 지역 집단들은 0.441-0.541로 낮은 

수준을 나타내었다. FIS는 개체수가 적어서 산출되지 않은 대만 Kinmen 집단을 제외한 중국의 모든 집단들(FIS 0.119-0.285)이 우리나
라(0.105)에 비해 높은 수준을 나타내었다. 전체적으로 분석 시료의 수집 면적이 넓은 집단들(Z-J-S, Guangzhou)의 유전적 다양성이 

더 높은 양상을 보였고, 이는 서식지 면적이 넓을수록 높은 유전적 다양성을 나타낸다는 기존의 연구결과(Frankham, 1996)에 일치
하는 경향이라 하겠다.

우리나라 남생이 집단의 유전적 다양성은 중국줄무늬목거북(M. sinensis)에 대한 연구결과(Lee et al., 2019)보다 높으나, 노랑연못
거북(M. mutica) (Zhang et al., 2010), 붉은바다거북(Caretta caretta) (Monzon-Arguello et al., 2008)보다 낮은 수준을 보였다. 대만에서 중
국줄무늬목거북은 1998년 처음 기록되었으나, 최근 수십 년 동안 이후 사람에 의한 도입과 사육, 자연계 방사 등에 의해 남생이 자
연 개체군에 위협을 초래하고 있다고 알려져 있다(Chen and Lue, 2010; Lin et al., 2015; Lee et al., 2019). 따라서 대만에서 수집된 중국
줄무늬목거북의 낮은 유전적 다양성은 중국으로부터 유입된 소수 개체군에서 증식된 개체들이 자연생태계로 유입된 데에서 기인
한 결과로 추정된다. 해양성 거북류인 붉은바다거북 집단은 Canary Islands 등 다양한 지역에서 수집된 개체들에 대한 시험결과이
므로, 유전적 다양성의 높게 나타냈으며(Monzon-Arguello et al., 2008), 이는 유전적 다양성과 서식 면적이 비례적인 관계라는 기존 

연구결과(Frankham, 1996)와 일치한다. 결과적으로 우리나라 남생이 집단의 유전적 다양성은 중국으로부터 대만으로 도입된 중국
줄무늬목거북 대만 집단보다는 높지만, 다른 야생 거북류 집단들에 비해 낮다고 할 수 있다. 이는 20세기 동안 식용, 약용 등 여러 

가지 목적을 위한 야생 남생이 남획, 대규모 도로 건설과 현대화된 주택단지 조성 등 국토 개발에 따른 서식지의 파괴, 산업화에 따
른 환경(수질) 오염과 농약 사용량 증가에 따른 피해 등 다양한 이유에 의해 남생이 개체군이 급감한 데에서 초래된 결과라 하겠다
(Lovich et al., 2011; van Dijk, 2011; Kim et al., 2013). 이러한 결과는 모계 유전 마커인 미토콘드리아 DNA 서열의 유전적 다양성이 낮
은 수준임을 기술한 선행 연구결과(Moon et al., 2025)와도 일치한다.

중국에서 포획되어 증식중인 5개의 남생이 집단들(Guangzhou, Nanning, Haikou, Wuhu 1, Wuhu 2; Table 2)에서 FIS 값이 0.119-0.265 

사이로 양의 값을 나타내고, 집단 내에서 Hobs가 부족한 형태를 하고 있다는 점에서 다양한 정도에서 근친교배가 발생하고 있다고 

판단하였다(Bu et al., 2019). 또 다른 포획-증식 집단인 Hubei 남생이 집단 역시 평균 FIS 가 0.170으로 근친교배가 진행되고 있다고 추
정하였고(Xu et al., 2023), 대만 Kinmen Island의 야생에서 포획된 남생이에서도 Hobs가 Hexp보다 매우 낮아, 근친교배에 의한 유전
적 다양성이 감소하고 있다고 하였다(Lee et al., 2019). 대부분의 중국 남생이 집단에서 유전적 다양성의 감소가 포획과정보다는 증
식과정에서 발생한다고 제안하였다(Zhang et al., 2010). 집단 내에서 근친교배의 발생은 결과적으로 이형접합체의 소실에 따른 유전
적 다양성의 감소뿐만 아니라 집단의 환경 적응력의 감소를 초래할 수 있다고 하였다(Edwards et al., 2014). 이러한 연구결과들은 현
재 우리나라 남생이의 두 집단에서도 근친교배가 활발하게 발생하고 있다는 점에서 향후 유전적 다양성의 증진을 위한 적절한 보
호 프로그램이 마련되어야 함을 시사하고 있다.
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Table 2. Comparison of genetic diversity and inbreeding coefficient values obtained from two South Korean 
populations with those reported in Chinese and Taiwanese populations, and other species

Species Country Population1 La Na k Genetic diversity FIS ReferenceHobs Hepx PIC
M. reevesii South Korea G-GY 9 113 9.3 0.554 0.629 0.592 0.105 This study

China H-A 12 300 8.6 0.479 0.581 0.541 0.170 Xu et al. 2023
China Z-J-S 8 29 10.9 0.708 0.815 n.d. 0.285 Ye et al. 2009
China Wuhu1 12 20 4.8 0.521 0.589 0.493 0.119 Bu et al. 2019
China Wuhu2 12 22 3.6 0.436 0.538 0.441 0.194 Bu et al. 2019
China Guangzhou 12 22 7.9 0.568 0.717 0.664 0.211 Bu et al. 2019
China Naning 12 8 4.2 0.479 0.640 0.537 0.265 Bu et al. 2019
China Haikou 12 15 3.4 0.461 0.557 0.453 0.177 Bu et al. 2019
Taiwan Kinmen 13 9 5.2 0.572 0.602 0.532 n.d. Lee et al., 2019

M. sinensis Taiwan Kinmen 13 11 3.9 0.392 0.504 0.429 n.d. Lee et al., 2019
M. mutica China Jinhua 14 30 10.4 0.646 0.823 0.785 0.114 Zhang et al. 2010
Caretta caretta Spain Cape Verde 12 50 7.3 0.613 0.640 0.595 n.d. Monzon-Arguello et al. 2008
1, G-GY, Geumgok and Gangjin-Yeongam population (South Korea); H-A, Hubei-Anhui population (China); Z-J-S, Zhejiang-
Jiangxi-Shanghai population (China).
La, number of loci tested; Na, number of animals genotyped; k, number of alleles found; Hobs, observed heterozygosity; 
Hexp, expected heterozygosity; PIC, polymorphic information contents; FIS, inbreeding coefficient; n.d., not determined. 

3) 집단의 유전적 구조와 지리적 연관성
남생이 두 집단(금곡, 강진-영암)의 MS 대립유전자형에 근거한 FCA 분석 결과 제 1분산치는 24.6%, 제 2분산치 12.3%, 제 3분산치 

10.7%로, 총 47.3%로 확인되었다(Fig. 1A). 금곡 집단과 강진-영암 집단은 뚜렷한 2개의 계통으로 군집화되지 않았고, 대부분 중첩된 

양상을 보였다. 단, 금곡 집단의 일부가 중심에서 벗어나 독립적으로 위치하였으며, 이들은 두 집단에서 관찰된 보편적인 대립유전
자형의 범주를 벗어나는 독특한 대립유전자형을 보유한 개체들로 판단되지만, 이들이 보유한 독특한 대립유전자형이 남생이에서 

기원한 것으로 단정할 수는 없다. 이뿐만 아니라 Baek et al. (2024)은 한반도에서 남생이와 중국줄무늬목거북의 교잡 후손들이 서식
하고 있음을 보고하였고, 중국, 일본, 대만 등에서도 Mauremys 종간의 교잡은 빈번하게 보고되고 있다. 따라서 이번 FCA 분석에서 

독자적인 위치를 차지한 개체들의 경우, 중국줄무늬목거북을 포함한 다른 종과의 교잡 연구가 필요하다고 하겠다.

Bayesian 접근법을 활용한 대립유전자의 단상체형 분포를 기준으로 집단의 유전적 구조를 분석한 결과, 유전적 계보 수(K)는 K=2 

model에서 ΔK=124.6으로 최적의 상태를 나타내었고(Fig. 1B), K=1부터 K=10까지 ΔK의 범위는 0.639-124.6이었다. 두 가지 유전적 

계보들은 금곡 집단과 강진-영암 집단에서 모두 출현하였으나, 두 집단에서 출현하는 양상에는 다소 큰 차이를 보였다. 금곡 집단의 

경우 푸른색으로 표현된 계보가 더 많은 분포를 나타내지만, 강진-영암 집단은 거의 주황색에 해당하는 계보가 대부분의 영역을 차
지하고 있다. 대립유전자형의 분포를 기준으로 개체별 유연관계를 분석한 결과, NJ tree 상에서 몇 개의 cluster를 형성하였고, 금곡 

집단과 강진-영암 집단 내에서는 여러 개체가 하나의 분지를 형성하는 형태를 보였으나, 금곡 집단과 강진-영암 집단 개체들이 하나
의 분지 내에서 동시에 관찰되지는 않았다(Fig. 1C). 이 결과는 미토콘드리아 DNA 서열의 다형성이 집단 내에서 각각 두 가지 단상
체형으로 구분되는 연구결과(Moon et al., 2025)와 일치하지만, 핵 DNA의 MS 대립유전자형의 집단별 구성은 서로 다른 진화적 역사
를 보유한 것으로 판단된다.

한반도 육상 포유류 중 너구리와 산양의 경우는 K≥2인 구조를 나타내었고, 유전적으로 지역적인 분지 양상을 나타내기도 하였으
나(Hong et al., 2013; Choi et al., 2015), 고라니와 삵은 K=1 모델에서 최적인 유전적 집단 구조를 보이면서 지역별 유전적인 차이가 없
는 단일 집단이라고 제안되었다(Lee et al., 2011; Ko et al., 2018). 멧토끼의 경우 K=2 model에서 최적인 구조를 나타내었으나, 강원도
와 경상북도 집단에서 집단-특이적인 대립유전자 단상체형이 없어, 두 집단 사이에서 지리적 장벽이 없다고 추정되었다(Kim et al., 

2012). 반면, 수생태계에서 서식하지만 땅 위로 이동하기도 하는 수달은 유라시아 대륙에서 유전적 다양성은 낮지만, K=3인 유전적 
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구조를 형성하였고(Li et al., 2023), 국내에서 경상남도 수달 집단이 크게 진주, 거제도 지역으로 구분되는데, 지역 간 차이는 수계에 

따라 유전적으로 고정되어 있다고 보고되었다(Park et al., 2011). 담수어류인 배가사리(Microphysogobio longidorsalis)는 한강 수계에
서 남한강, 북한강, 임진강에 서식하며, 여울마자(Microphysogobio rapidus)는 낙동강 수계에 서식하며, 두 종 모두 K=2의 유전적 구
조를 나타내고, 하류의 합수부나 호수 등을 통해 연결되어 있어, 유전적 연결성이 유지되어 지역 집단 사이의 유의적인 유전적 차이
가 없다고 보고되었다(Hong et al., 2023; Kim et al., 2024). 반면, 감돌고기(Pseudopungtungia nigra)는 수계가 지리적으로 분리된 금강
과 만경강 사이에서 유전적으로 분화된 양상을 보였다(Kim et al., 2023). 이상의 연구결과들을 종합해 볼 때, 남생이 금곡 집단과 강
진-영암 집단은 K=2의 유사한 유전적 구조를 보이고, FCA 분석에서 대립유전자형들 대부분이 중복되어 있으나, 각각의 집단 형성
에 이바지한 유전적 계보에는 다르다고 판단된다. 또한 이들 두 집단은 같은 영산강 수계에 속하기는 하지만, 지리적으로 금곡 집단
의 서식지는 양산강의 중상류의 지류인 중암천의 상부인 무등산 인근에 있고, 강진-영암 집단은 영산강의 하류에 있는 학산천, 영암
천 두 지류의 상부인 월출산 인근이라는 점을 고려했을 때, 두 지역의 지리적 연결성은 거의 없다. 남생이의 계절별 최대 이동거리 

196m, 행동권 크기 0.256-6.138 ha로 알려져 있고(Song et al., 2014; Jo et al., 2017), 두 지역의 직선거리가 50km 이상 떨어져 있다는 점
에서 단일 번식기 내에서 두 지역이 유전적으로 연결된 가능성은 없다. 다시 말해서, 현재의 이들 두 집단은 인위적인 중재가 없는 

상태에서는 유전적으로 완전히 독립적인 상태라 판단된다.

Figure 1. Results of factorial correspondence analysis (A), genetic structure using Bayesian model-based clustering 
(B) and unrooted neighbor-joining (NJ) tree for microsatellite genotype-based haplotypes of the Mauremys 
reevesii in two Reevesi’ turtle populations in South Korea (C).

CONCLUSION
이번 연구에서 우리나라의 서남부권에서 수집된 남생이 2개 집단(금곡, 강진-영암)은 20세기 동안 급격한 개체수 감소를 거치는 

과정을 통해 유전적 다양성이 감소하였으나, 이후 외래 유전자 공급원의 유입이 발생하였고, 이후 번식과정을 통해 개체군 크기가 

증가하고 있으나, 그 과정에서 근친교배가 발생하고 있었다. 두 집단 모두 두 개의 유전적 계보로 형성되었으나, 현재의 집단 형성
에 이바지한 계보는 두 집단이 각각 다른 양상을 보였다. 근친교배의 비율과 번식을 주도하고 있는 유전적 계보들을 추적하기 위해
서는 성별과 나이 정보를 수집한 후 유전자 수준의 친자확인을 통해 가계도를 작성하고, 이를 바탕으로 혈통 구조를 분석해야 할 것
이다. 특히, 우리나라에 도입된 중국 기원 남생이들과 기존의 한반도 기원 남생이들과의 교잡 여부에 대한 판독은 멸종위기종, 천연
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기념물로 지정된 고유 개체군의 보호에 필수적인 선결과제이다. 또한 FCA 분석에서 독립적인 위치를 나타낸 개체들은 다른 종과
의 교잡 시험이 필요하며, 국내 다른 지역에서 서식하는 남생이 집단들과의 유전적 분화와 연결성도 시험하여야 한다. 이번 연구에
서 시험한 금곡, 강진-영암 집단의 경우 지리적으로 떨어져 있어 자체적인 연결이 불가능하다는 점에서 두 집단의 유전적 다양성 증
진을 위해서는 각각의 집단들의 인근 지역에서 지속적으로 새로운 서식지와 서식 개체들을 발굴하고, 서식지 간 연결성의 확보, 향
후 국가 차원의 개체군 관리에 필요한 메타 개체군의 마련 등 종합적인 검토가 요구된다.
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