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ABSTRACT
This study examined the genetic diversity of the Reeves’ turtle populations collected in three different locations (Gangjin-
Yeongam, Geumgok and Gurye) of the southwestern region of South Korea based on the mitochondrial cytochrome B (cytB) 
gene polymorphisms. From 128 cytB sequences newly obtained in this study, six cytB haplotypes were detected. Among three 
populations, the Gurye population (n=14) had five haplotypes with high levels of haplotype diversity (Hd) (0.824±0.070) and 
nucleotide diversity (π) (0.00457±0.00051). The Gangjin-Yeongam population had (n=22) had two haplotypes with relatively higher 
level of Hd (0.515±0.081) and relatively low level of π (0.00207±0.00029). Interestingly, the largest Geumgok population (n=92) 
had just two haplotypes with low levels of Hd (0.390±0.044) and π (0.00171±0.00019). Neutrality test results showing high positive 
values estimated that the Geumgok and Gangjin-Yeongam populations had recently gone through a genetic bottleneck. The results 
of phylogenetic analysis showed a pattern of geographical genetic differentiation of cytB haplotypes in South Korea and China, 
indicating that several haplotypes found in the South Korea but branching together with those in the Chinese origins were recently 
introduced from China at the end of the 20th century. These findings are expected to provide essential basic information needed to 
develop conservation strategies for habitat management and enhancement of genetic diversity to protect endangered Reeves’ turtles 
in South Korea.
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INTRODUCTION
남생이(Mauremys reevesii) (Reeves’ turtle, Chinese three-keeled pond turtle)는 중형 담수거북으로, 중국의 중부와 동부, 대만의 Kimmen 

Island, 한반도에 걸쳐 동아시아에 분포하며, 대만 본섬과 일본, 인도네시아, 팔라우, 티모르, 미국 등은 인위적으로 도입된 것으로 추정
되고 있다(Lovich et al., 1985; Chen and Lue, 2010; van Dijk, 2011). 우리나라에서는 주로 오염되지 않은 일부 하천, 강이나 호수 등 유속
이 느린 담수에 서식하며, 제주도를 비롯한 도서지방을 제외한 한반도 전역에 분포한다(Song, 2007; NIBR, 2011). 1970년대 이후 종교
활동, 애완용, 식용, 약재용으로 남생이와 붉은귀거북(Trachemys scripta elegans) 등 다양한 거북류가 해외에서 도입되었고, 상당수가 
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자연생태계로 유출되어 생태적 습성이 비슷한 우리나라 남생이의 생존을 위협하고 있다(Oh and Hong, 2007; Koo et al., 2015; Jo et 

al., 2017). 남생이는 천연기념물(CHA, 2006), 멸종위기야생생물 Ⅱ급(NIBR, 2011; MOE, 2017)으로 지정되었고, 국제자연보전연맹
(International Union for the Conservation of Nature, IUCN)의 적색목록, Convention on International Trade in Endangered Species of Wild 

Fauna and Flora (CITES)의 부속서 Ⅲ에 포함되어 국가 간 거래가 규제되고 있다(van Dijk, 2011; IUCN, 2015; CITES, 2015).

20세기 말부터 분자유전학적 실험기법을 이용한 다양한 연구들이 시도되었고, 동물의 계통발생과 진화, 유전적 다양성 연구에
도 DNA를 이용한 연구성과들이 보고되고 있다(Harris et al., 1998; Iverson et al., 2007; Xu et al., 2023). 특히, 미토콘드리아는 단일 세
포 내에 수백에서 수 만 개까지 존재하여 적은 시료에서도 다수의 DNA 분자들을 확보할 수 있고, 미토콘드리아 DNA (mitochondrial 

DNA, mtDNA)가 모계유전을 하고 핵 DNA 보다 돌연변이율이 높아 진화 속도가 빠르기 때문에(Brown et al., 1979; Giles et al., 1980; 

Clayton, 1982), 종이나 집단 수준에서 유전적 다양성 연구에 활발히 이용되고 있다(Carter, 2007; Nabholz et al., 2009; Caragiulo et al., 

2014; Gonzalez-Oliver et al., 2018; Laxmivandana et al., 2022).

국내에서 남생이에 대한 연구는 서식지 분포와 모델링, 연령 측정, 성장, 번식과 관련된 연구결과들이 주로 보고되었다(Kim et al., 

2013; Jung et al., 2016; Koo et al., 2015, 2019; Koo and Song, 2018). 반면, 동북아시아에서는 남생이를 포함한 여러 육지 거북류들이 고
유 개체인지, 이입 개체인지를 판독하거나, 종 내 또는 종 간 교잡을 추적하는 등 종 식별과 계통학적 기원에 대한 연구결과들이 주
로 보고되었다(Fong and Chen, 2010; Xia et al., 2011; Suzuki et al., 2011; Oh et al., 2017). 국내에서는 mtDNA 분석을 통해 한반도 고유 

개체뿐만 아니라 중국 기원인 개체들도 서식하고 있으며(Oh et al., 2017), 중국줄무늬목거북(M. sinensis)과 남생이×중국줄무늬목
거북의 교잡종도 서식하고 있다고 보고되었다(Baek et al., 2024). 하지만, 아직까지 우리나라 여러 지역에 서식하는 남생이 집단의 

유전적 특성을 설명할 수 있는 연구결과는 없다.

이 연구에서는 우리나라 서남부권에 위치한 전라남도 구례군, 강진군과 영암군, 광주광역시 북구에서 수집한 남생이 3개 집단에
서 mtDNA cytB 염기서열의 다형성에 근거하여 유전적 다양성을 살펴보고, 유전적 다양성 증진을 위한 기초자료를 제공하고자 하
였다.

MATERIALS AND METHODS

1. 실험 동물의 DNA 추출
연구에 이용한 남생이 시료는 2019년부터 2024년까지 전라남도 구례군에서 수집한 구례 집단(n=14), 영암군과 강진군에서 수집

한 강진-영암 집단(n=22), 광주광역시 북구 금곡동에서 수집한 금곡 집단(n=92)을 이용하였다(Table 1). 수집된 남생이에서 등갑의 

표피를 긁거나 절개하여 DNA 추출에 이용하였다. DNA 추출은 DNeasy Blood & Tissue Kit (Qiagen, Hilden Germany)를 이용하여 공
급자의 안내에 따랐고, 추출한 DNA는 중합효소 연쇄반응(polymerase chain reaction, PCR)의 주형으로 이용하였다.

2. MtDNA cytB 유전자의 증폭과 염기서열 결정
추출한 DNA를 주형으로 mtDNA cytB 유전자를 PCR로 증폭하였다. PCR에 사용된 primer는 Oh et al. (2017)에 의해 고안된 프라

이머 쌍을 이용하였다. PCR은 Multiplex Plus PCR Kit (Qiagen, Germany)와 혼합하여 20 ul로 반응하였고, Mastercycler Nexus Gradient 

(Eppendorf, Germany)를 이용하여 증폭하였다. PCR 반응은 94℃에서 5분간 초기 변성 후, 94℃ 30초, 58℃ 45초, 72℃ 45초로 이어지
는 연쇄반응을 35회 수행한 후, 72℃에서 5분간 최종 신장하였다. 증폭이 끝난 PCR 산물은 1.5% agarose 겔 상에서 전기영동하여 확
인한 후, DNA 염기서열 분석에 이용하였다. PCR 산물은 정제 후 dye-termination method를 이용하여 반응하고, ABI Automated DNA 

Sequencer 3730XL (Applied Biosystems, CA)을 이용하여 DNA 서열을 결정하였다. 결정된 염기서열은 NCBI의 nucleotide database에
서 basic local alignment search tool (BLAST, https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) 검색을 통해 기존에 서열 중 최고 유사서열을 탐색하
여 남생이 종을 확인하고, 선행연구에서 보고된 서열의 정보를 수집하였다.
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3. 유전적 다양성과 중립성 시험, 집단 간 분화 분석
이 연구를 통해 결정된 mtDNA cytB 서열들과 선행연구에서 보고된 우리나라(SK 집단, k=44), 중국(k=39), 대만(k=10), 일본

(k=133), 미국(k=2) 집단의 서열들(Table 2)을 CLUSTAL W (Thompson et al., 1994)로 다중 정렬하였다. 정렬된 서열들에 대한 유전적 

변이 확인과 단상체형 결정, 변이유전적 다양성, 중립성 시험, 유전적 분화 시험은 DnaSP6 프로그램(Rozas et al., 2017)을 이용하였
다. 염기서열 다양도(π)와 단상체형 다양도(Hd)는 Nei (1987)의 방법으로 산출하였고, 중립성 시험을 위해 Tajima’s D (Tajima, 1989)

와 Fu's Fs (Fu, 1997) 지수를 산출하였다. 집단 사이의 유전적 분화는 Nei (1987)의 Dxy 지수와 Hudson et al. (1992)의 Fst 지수를 산출
하여 추정하였다.

4. 단상체형의 계통 유연관계 분석
검출된 단상체형 서열들의 계통 유연관계를 살펴보기 위해 MEGA7 (Kumar et al., 2016) 프로그램을 이용하여 계통수를 작성하

였다. 최적의 유전적 거리지수는 Bayesian Information Criterion 점수가 가장 낮은 모델을 염기치환 양상을 가장 잘 설명할 수 있는 

모델로 간주하여 Kimura’s two parameter method (Kimura, 1980)의 방식으로 산출하였고, Gamma 이산 분포를 사용하여 서열 간 진
화 속도의 불균일성을 완화한 neighbor-joining (NJ) tree (Saitou and Nei, 1987)를 작성하였다. 계통수 분지의 신뢰성을 제공하기 위한 

Bootstrap (Felsenstein, 1985)은 1,000회 반복 수행하였고, 분지 형태의 최적화를 위해 Mauremys 속의 거북류(M. caspica, AY434594; M. 

mutica, AY434622; M. annamensis, AY434564)를 포함하였고, 공통조상 추적을 위한 외군은 Cuora amboinensis (FJ763736)를 이용하였
다.

RESULTS AND DISCUSSION

1. 서남부권역 남생이 집단들의 mtDNA cytB 유전자의 유전적 다양성
우리나라 서남부권에 수집한 남생이 3개 집단에서 128개의 cytB 서열과 선행연구에서 보고된 우리나라 남생이 서열(SK 집단 44

개 서열)을 종합하여 172개 서열에서 유전적 다양성을 분석하였다(Table 1). 전체에서 확인된 염기변이의 수(S)=13개, π=0.00233

±0.00019, 단상체형의 수(nH)=11개, Hd=0.530±0.033이었다. 강진-영암 집단은 S=5개, π=0.00207±0.00029, nH=2개, Hd=0.515

±0.081, 금곡 집단은 S=5개, π=0.00171±0.00019, nH=2개, Hd=0.390±0.044, 구례 집단은 S=12개, π=0.00457±0.00051, nH=5개, 

Hd=0.824±0.070, SK 집단은 S=13개, π=0.00307±0.00040, nH=8개, Hd=0.681±0.053이었다. 분석된 집단들 중 구례 집단은 π와 Hd
가 가장 높은 수준이어서 유전적 다양성이 가장 좋은 상태로 추정되며, 강진-영암 집단은 π는 낮은 수준, Hd는 다소 높은 수준을 보
였고, 금곡 집단은 π와 Hd가 모두 낮은 상태를 나타내었다.

강진-영암, 금곡, 구례 집단과 SK 집단을 종합하여 분석한 결과, 우리나라 전체 집단의 π=0.00233±0.00019로 낮은 수준(π<0.005)

을 보였고, Hd=0.530±0.033로 중간 정도(0.5≤Hd≤0.8)의 수준을 나타내었다(Nei, 1987; Rogers and Harpending, 1992). 국내 담수어류
에 대한 연구에서 잔가시고기는 서식지에 따라 π=0.00000-0.00291, Hd=0.000-0.755로 매우 폭넓게 나타났고(Kim et al., 2023), 강릉 

연곡천의 참갈겨니 집단은 π=0.0003, Hd=0.0904로 매우 낮은 수준이었으며(Kim et al., 2020b), 충남 예당호의 붕어 집단은 π=0.0018

±0.0004로 매우 낮은 수준을 보였다(Kim et al., 2020a). 이러한 결과들은 우리나라 담수 척추동물의 유전적 다양성이 전반적으로 낮
은 수준이며, 이번 연구에서 확인된 남생이의 낮은 유전적 다양성과도 유사한 양상이었다.

강진-영암, 금곡, 구례 집단들에 대한 중립성 시험 결과, Fu’s Fs, Tajima’s D의 수준은 강진-영암, 금곡, 구례 집단 모두 양의 값을 나
타내었다(Table 1). 또한 강진-영암 집단은 Fu’s Fs, Tajima’s D 모두 유의적인 수준을 보였고(P<0.05), 금곡 집단은 Fu’s Fs는 고도의 유
의적 수준(P<0.0001), Tajima’s D는 유의적인 수준을 보였다(P<0.05). 이상의 결과에서 Fu’s Fs, Tajima’s D 지수가 모두 유의적인 수준
이고, 양의 값을 보인다는 점은 강진-영암 집단과 금곡 집단들은 오래지 않은 과거에 유전적인 병목(genetic bottleneck)이나 균형적 
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선택(balancing selection)을 겪은 이후, 현재는 집단이 성장하고 있는 것으로 추정된다. 또한 구례 집단 역시 유전적 병목이나 균형적 

선택이 진행되었으나, 유의적인 수준을 보이지는 않았다(Tajima, 1989; Fu, 1997). 반면, 우리나라 전체 집단에서는 Fu’s Fs, Tajima’s D 

모두 0에 가까운 값을 나타내어, 전체적으로는 유전적으로 큰 변동은 없다고 추정되지만, 서남부권에 해당하는 전라남도 강진-영암 

집단과 광주광역시 금곡 집단은 유전적인 중립성이 다소 역동적인 상태라고 하겠다. Kim et al. (2023)은 낙동강 수계와 동해안 지역
에서 수집한 잔가시고기 집단들은 Fu’s Fs, Tajima’s D 모두 유의적인 수준은 아니라고 하였다.

Table 1. Genetic diversity for mtDNA cytB gene sequences and haplotypes in the Reeves’ turtle populations in 
southwestern region of South Korea
Population n S π±SD nH Hd±SD Fu’s Fs Tajima’s D
Overall 172 13 0.00233 ± 0.00019 8 0.530 ± 0.033 0.042 0.10149
Gangjin-Yeongam 22 5 0.00207 ± 0.00029 2 0.515 ± 0.081 4.043* 2.14970*

Geumgok 92 5 0.00171 ± 0.00019 2 0.390 ± 0.044 8.177** 2.12884*

Gurye 14 12 0.00457 ± 0.00051 5 0.824 ± 0.070 1.651 1.51491
SK1 44 13 0.00307 ± 0.00040 8 0.681± ± 0.053 -0.429 0.13001
Sample size (n), number of variable sites (S), nucleotide diversity (π), number of haplotypes (nH), haplotype diversity (Hd) and 
standard deviation (SD).
* Significant Tajima’s D and Fu’s Fs values (P<0.05).
** Significant Tajima’s D and Fu’s Fs values (P<0.0001).
1, mtDNA cytB sequences of the South Korean Reeves’ turtles previously reported by Suzuki et al. (2011), Oh et al. (2017), and 
Han et al. (unpublished, NCBI direct submission).

2. 집단 간 유전적 분화
서부권역 남생이 3개 집단과 SK 집단 사이에서의 유전적 분화도를 분석한 결과(Table 2), 금곡 집단은 구례 집단과는 중간 정도의 

분화(Fst=0.10526, 0.05≤Fst≤0.15)를 보였고, 강진-구례 집단, SK 집단과는 유전적 차이가 적은 상태였다(Hudson et al. 1992). 강진-영
암 집단 역시 구례 집단과 중간 정도의 분화(Fst=0.14761, 0.05≤Fst≤0.15)를 나타내었으나, 다른 집단들과의 유전적 분화가 낮은 상
태로 확인되었다. Dxy (Nei, 1987)에 대한 분석 결과에서도 전체적으로 Dxy 값이 낮은 수준을 보여(Dxy<0.05), 모든 집단들 사이에
서 유의적인 분화는 없으나, 구례와 금곡 간(0.00041±0.00118), 구례와 강진-영암 간(0.00059±0.00122)에는 다소 높은 수준을 보였
다. 이 결과들은 남생이 3개 집단들이 우리나라의 서남부권에 위치하고, 지리적으로 서로 가까운 장소인데서 기인한 것으로 추정
된다. 붕어의 경우 한국과 거리적으로 거리가 먼 중국, 일본 집단들과 유전적 분화도가 높은 수준을 보였고(Kim et al., 2020a), 잔가
시고기는 지리적 거리와 수계의 영향이 모두 반영된 결과를 나타내었다(Kim et al., 2023). 한편, 중국 해안에 서식하는 굴(Crassostrea 
hongkongensis)에서는 지리적 거리뿐만 아니라, 해류와 반도-섬에 의한 지리적 장벽도 집단 간 유전적 분화에 영향을 준다고 제안되
었다(Li et al., 2013).

Table 2. MtDNA cytB gene divergence between populations in the Reeves’ turtle populations in southwestern 
region of South Korea

Geumgok Gangjin-Yeongam Gurye SK
Geumgok -0.00002 ± 0.00053 0.00041 ± 0.00118 0.00010 ± 0.00098
Gangjin-Yeongam -0.00984 0.00059 ± 0.00122 0.00016 ± 0.00052
Gurye 0.10526 0.14761 0.00010 ± 0.00098
SK1 0.00744 0.06617 0.02605
Upper diagonal, average number of nucleotide substitutions per site between populations (Dxy) and its standard deviation. 
Lower diagonal, values represent that Fst (Hudson et al., 1992) between populations.
1, mtDNA cytB sequences of the South Korean Reeves’ turtles previously reported by Suzuki et al. (2011), Oh et al. (2017), and 
Han et al. (unpublished, NCBI direct submission).
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3. MtDNA cytB 유전자 단상체형의 지리적 분포
이번 연구에서 새로 결정된 128개의 cytB 서열과 동북아시아, 미국에서 보고된 서열들을 모두 종합했을 때, 전체 356개 서열에서 

단상체형 12개가 검출되었다(Table 3). 이중 우리나라에서는 8개, 중국과 대만은 각각 5개, 일본은 3개, 미국은 2개의 단상체형들이 

검출되었다. 단상체형 중 8개(MrcytB02, MrcytB05-MrcytB09, MrcytB11-MrcytB12)는 한 나라에서만 확인되었고, 나머지 4개는 여러 

나라에서 검출되었다. 이 중 MrcytB01과 MrcytB04는 우리나라, 중국, 대만, 일본, 미국 등 분석에 이용된 모든 나라에서 검출되었고, 

MrcytB01은 우리나라, 중국, 대만, MrcytB10은 우리나라, 일본, 대만에서 검출되었다. Oh et al. (2017)은 우리나라와 중국, 일본, 대
만 등에서 수집한 cytB 서열(k=226)에서 6개의 단상체형을 확인하였으나, 이번 연구결과에서는 12개의 단상체형이 검출되고 나라
별 단상체형의 수도 증가하였다. 단상체형 중에서 MrcytB01, MrcytB03, MrcytB04, MrcytB05, MrcytB10, MrcytB11는 Oh et al. (2017)

의 연구결과에서 제안된 Hap04, Hap05, Hap01, Hap02, Hap03, Hap06과 일치하였고, 다른 6개는 새롭게 확인되었다. 이러한 차이는 

Oh et al. (2017)의 보고 외에도 여러 나라에서 유전자 정보가 추가로 공개되었고(Spinks et al., 2004; Fong and Chen, 2010; Suzuki et al., 

2011; Fuji et al., 2014; Lee et al., 2019), 이번 연구에서 분석한 염기서열의 길이가 늘어난 데에서 기인한 결과로 보인다. 그럼에도 불
구하고 일본, 대만, 미국에 비해, 중국과 우리나라에서 많은 단상체형이 검출되고, 고유 단상체형도 높은 빈도(중국 2개, 40%; 우리
나라 4개, 50%)를 보이는 이 연구결과는 중국과 우리나라에는 고유 개체들 서식해왔다는 선행연구결과들(Avise 2000; Suzuki et al., 

2011)을 뒷받침하는 근거라 하겠다. 반면, 일본과 대만에서 각각 1개씩 고유 단상체형이 발견된 것은 시료 수집의 오류에서 기인한 

결과라 추정되나, 향후 폭넓은 시료 분석을 통해 연구되어야할 부분이다. 또한 이번 연구결과 역시 우리나라와 중국, 일본, 대만, 동
남아시아, 미국에 이르기까지 여러 가지 목적을 위해 남생이의 국제간 교류가 예전부터 활발히 이루어져왔다는 선행 연구결과들
(Spinks et al., 2004; Fong and Chen, 2010; Suzuki et al., 2011; van Dijk et al., 2012)과 유사한 결과이다.

Table 3. Geographical distribution of the mtDNA cytB haplotypes found in this study

Haplotype k South Korea China Taiwan Japan USA Oh et al. (2017)Gangjin-Yeongam Geumgok Gurye SK1

MrcytB01 6 3 1 1 1 Hap04
MrcytB02 1 1
MrcytB03 9 1 1 3 1 2 1 Hap05
MrcytB04 117 8 24 4 15 30 6 28 1 Hap01
MrcytB05 4 1 Hap02
MrcytB06 1 4
MrcytB07 2 2
MrcytB08 3 1 2
MrcytB09 1 1
MrcytB10 212 14 68 5 21 1 103 Hap03
MrcytB11 1 1 Hap06
MrcytB12 1 1
k, number of sequences found in each haplotype.
1, mtDNA cytB sequences of the South Korean Reeves’ turtles previously reported by Suzuki et al. (2011), Oh et al. (2017), and 
Han et al. (unpublished, NCBI direct submission).

4. 단상체형의 계통 유연관계와 지리적 기원
남생이 cytB 12개의 단상체형들의 계통 유연관계를 살펴보기 위해 Mauremys 속의 다른 종들과 함께 NJ tree를 작성하였다(Fig. 

1). 전체적으로 15개의 단상체형들은 크게 4개의 계보(MRE01-MRE04)로 구분되었고, MRE01은 3개(MrcytB01-03), MRE02는 2개
(MrcytB10, MrcytB11), MRE03은 2개(MrcytB08-09), MRE04는 5개(MrcytB04-07, MrcytB12)의 단상체형들을 포함하였다. Mauremys 

속의 다른 동물들과 진화적으로 가장 근연으로 보이는 MRE01 계보에는 우리나라, 중국, 대만, 일본, 미국 등 모든 나라에서 보고된 
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서열들이 포함되어 있었고, MRE02에는 우리나라, 일본의 서열들과 대만의 서열 1개, MRE03에는 우리나라 서열들로 구성된 단상
체형 2개, MRE04에는 중국, 대만, 일본, 미국, 우리나라의 단상체형 서열들이 모두 확인되었다.

우리나라와 중국의 단상체형들을 비교했을 때, 두 나라에서 모두 확인된 단상체형은 MrcytB01, MrcytB03-04 등 3개였고, 이들 단
상체형에 해당하는 서열들을 보유한 남생이 개체들은 한반도에서 수집되었더라도, 아마도 중국의 남생이와 연관된 개체 또는 이
들의 후손일 가능성이 높다고 하겠다. Oh et al. (2017) 역시 우리나라-중국이 연관된 단상체형이 3개이며, 이들 중 Hap01 (Table 1, 

MrcytB04)은 중국 계보로 판독하였다. 일본과 대만, 미국 모두 여러 개의 단상체형이 검출되고(Table 1), 계통수 상에서 다양한 위
치에서 발견되고 있다(Fig. 1). 하지만, 일본, 대만, 미국은 화석이나 과거의 서식 기록이 없고, 일본은 중세 이후 조선과 중국에서, 대
만은 오랜 역사 동안 수차례에 걸쳐 주로 중국에서 남생이를 비롯한 다양한 담수거북들이 유입되었고, 미국은 20세기에 아시아
에서 전파된 것으로 추정하고 있다(Spinks et al., 2004; Suzuki et al., 2011; Fuji et al., 2014;). 이번 연구에서 분석된 모계 계보는 Oh et 

al. (2017)이 제안한 2개보다 많지만, 전체적인 나라별 분포는 유사한 양상을 보였다. MRE02의 경우 고유 개체군인 우리나라와 이주 

개채군인 일본과 대만에서 확인되었는데, 일본의 남생이들은 중국, 한반도에서 19세기 이전부터 도입되었다는 연구결과들(Suzuki 

et al., 2011, 2014)과 동일한 결과이다. 대만 본섬의 남생이는 고유 개체군이 아닐 가능성이 더 높으나, 중국 대륙과 2km 거리인 

Kinmen Island의 개체군은 고유 개체군으로 강력한 보호를 받고 있다. 하지만, 한약재로 많은 거북류를 중국과 동아시아 등지에서 

수입하고 있으며, 인위적인 도입과 다른 종과의 교잡 등이 고유 개체군 보호에 걸림돌로 간주되고 있다(Chen et al., 2009; Chen and 

Lue, 2010; Fong and Chen, 2010; Lee et al., 2019). 계통수 상에서 나라별 단상체형의 위치를 살펴볼 때, MRE01과 MRE04 계보는 중국 

기원의 모계, MRE02, MRE03은 한반도 기원의 모계 계보로 보이나, MRE02에서 MrcytB10 단상체형(대만 1개 서열)이 함께 발견된
다는 점은 향후 동아시아 전체의 자연 집단들을 대상으로 한 개체군 이주에 대한 광범위한 유전자 정보 분석이 필요함을 시사하고 

있다.

Figure 1. Neighbor-joining tree for twelve haplotype sequences of the Mauremys reevesii mtDNA cytB gene newly 
determined in this study and those previously reported in NCBI nucleotide database. Haplotype codes are given in 
the Table 3. Maternal lineages MRE01-MRE04 were designated in this study. Abbreviations of country: CHN, China; 
JPN, Japan; KOR, South Korea; TWN, Taiwan; USA, the United States of America. Abbreviations of population: 
GG, Geumgok; GR, Gurye; GY, Gangjin-Yeongam; SK, mtDNA cytB sequences of the South Korean Reeves’ turtles 
previously reported by Suzuki et al. (2011), Oh et al. (2017), and Han et al. (unpublished, NCBI direct submission).
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CONCLUSION
우리나라 서남부권 남생이 3개 집단(강진-영암, 금곡, 구례)의 유전적 다양성은 염기서열 다양도와 단상체형 다양도가 중간 정도

이거나 낮은 수준이었고, 중립성 시험에서도 좋지 않은 상태임을 확인하였다. 한편, 이번 우리나라 집단들에서 일부이지만 중국 기
원인 단상체형들이 발견되기 때문에, 이들을 제외하고 한반도 고유 단상체형을 보유한 개체들의 유전적 다양성을 평가한다면, 강
진-영암, 금곡 집단 모두 염기서열 다양도와 단상체형 다양도가 0.000에 가까워, 유전적 다양성이 매우 낮은 상태라고도 평가할 수 

있다. 구례 집단 역시 한반도 기원 단상체형은 2개이므로 유전적 다양성이 낮은 상태라 하겠다. 다시 말해서, 한반도 기원 단상체
형만을 놓고 봤을 때, 우리나라 서남부권 남생이의 유전적 다양성은 매우 낮으며, 중국 기원인 개체(또는 그 후손)들의 유전적 이입
(genetic introgression)에 의해 교란되어 있는 상태라고도 할 수 있다. 이번 연구에서 cytB 유전자의 다형성만을 살펴보았기 때문에 보
다 포괄적인 유전적 다양성을 언급하기 위해서는 향후 mtDNA 내에서 다형성이 더 높다고 알려진 control region 등 다른 유전자뿐만 

아니라, 핵 DNA 서열, 미세부수체 정보에 대한 추가적인 정보들을 이용한 유전적 다양성, 집단 구조, 혈연관계 등도 분석되어야 할 

것이다. 이후 남생이 개체군의 유전적 다양성의 증진을 위해 한반도 기원의 단상체형을 보유한 개체의 발굴, 서식지 간 연결성의 확
보, 다양성을 증가시킬 수 있는 개체나 유전자 공급원(gene pool)의 활용 등에 대한 종합적인 검토가 진행되어야할 것이다.
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