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ABSTRACT
Since the endangered Asiatic black bear restoration project began in South Korea, the wild population has recently been over 
100 bears. This study examined the genetic diversity and population structure of the current bear population using microsatellite 
genotypes. Mean observed and expected heterozygosities and polymorphic information content were 0.691±0.108, 0.712±0.046 
and 0.663±0.272 in the entire population, respectively, demonstrating that this bear population maintained a relatively high level of 
genetic diversity. The population structure analysis results indicate that ΔK was the highest (11.65) when K was set at 5, suggesting 
that the population originated from at least five genetic clusters. The principal component analysis (PCA) results showed that bears 
reintroduced from Northeast Asia are not distinguished by region-specific genetic clusters, estimating that they has been evolved 
from a single common origin. The progeny population showed the decreased genetic diversity compared to the founder population, 
which is estimated to be a result of inbreeding and reproductive dominance by a small number of superior bears. When offspring 
produced through captive breeding were supplied to the wild, genetic diversity was shown to increase. The results of this study 
suggest that in order to improve the genetic diversity and ensure the genetic stability of this Asiatic black bear population, it is 
necessary to manage some dominant breeding superiors in the wild, supply offspring through human-assisted reproduction such as 
artificial insemination, reintroduce new bears from overseas. This study will provide critical information for establishing management 
programs and policy for future direction of co-existence with the endangered Asiatic black bears in South Korea beyond restoration.
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INTRODUCTION
19세기 이후 급속한 산업화와 도시화의 진행으로 사람의 활동영역은 급속히 확장되었으나, 야생동물은 사냥과 포획에 따른 직접적
인 개체군 감소, 서식지 소멸과 지리적 단절 등으로 극심한 피해를 당하게 되었다. 야생동물 집단이 외부 서식지와 유전적 흐름이 차단
되면 집단의 유전적 다양성이 감소되고 안정성에 심각한 문제가 발생하게 된다(Fahrig, 2002; Wultsch et al., 2016; Baden et al., 2019). 고
립된 집단에서의 근친이나 우점 개체에 의한 번식 독점은 열성 대립유전자를 증가시켜, 유전질환 증가, 출생률 감소, 질병 저항성 감소 

등을 유발하며 집단의 장기적인 생존력도 위협받게 된다(Charpentier et al., 2008; Johnson et al., 2010; Grogan et al., 2017). 이에 따라 멸종
위기에 처한 야생동물의 유전적 다양성과 안정성, 서식지 간 연결성에 대한 평가는 현재의 상태를 진단할 수 있는 중요한 정보가 되고 

있다(Zeyl et al., 2009; Menchaca et al., 2019; Shimozuru et al., 2019).
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야생동물의 생태와 유전현상을 분자 수준에서 이해하기 위해 다양한 분자유전학 연구들이 추진되고 있으며, 최근 유전적 다양
성 분석에 있어 유전체 수준에서의 단일염기변이(single nucleotide polymorphism, SNP)를 이용한 연구결과들이 활발히 연구되고 있
다(Knief et al., 2015; Miller et al., 2024; Zhang et al., 2024). 하지만 분변이나 털과 같은 비침습적 시료가 포함되는 경우는 낮은 유전
체 DNA 수율, 다른 생물종에 의한 오염, 공기 중에서 산화에 의한 DNA 붕괴 등의 이유로 모계유전 마커인 미토콘드리아 DNA나 

핵 DNA의 미세부수체(microsatellite, MS) 마커에 대한 연구결과들이 주로 보고되었다(Singh et al., 2017; Mengulluoglu et al., 2019; 

Tumendemberel et al., 2019; Buono et al., 2022). 핵 DNA의 MS는 부모 양친에게서 물려받으며, 빠른 돌연변이를 통해 다양한 대립유
전자형 다형성을 나타내어(Weber and Wong 1993; Payseur et al., 2011), 종 내에서 집단 간 유연관계, 유전적 혈통 구조, 친자확인, 동
일성검사와 개체식별 등 법의학적 분석이나 이력 추적, 야생동물 집단 크기 예측과 유전적 다양성 평가 등 여러 분야에서 연구되었
다(Rosenberg et al., 2002; Kane and King, 2009; Lim et al., 2009; Ramirez-Garcia et al., 2025). 곰과 동물에서도 MS 마커 정보는 집단의 

유전적 구조를 해석하거나 친자확인, 번식과 관련된 짝짓기 양상, 피해유발 개체를 확인하는 데 이용되고 있다(Schenk and Kovacs, 

1995; Yamamoto et al., 2013; Moore et al., 2015).

20세기 초 일제강점기(1910-45) 동안 '해수구제'의 명분으로 호랑이, 표범, 늑대를 비롯한 반달가슴곰 등 대형 식육동물들이 사
냥되어 야생 개체군이 급격히 감소하였고, 이후 한국전쟁(1950-53)과 경제발전기(1906년대-현재)를 거치면서 대다수의 종들이 절
멸상태에 이르렀다(reviewed in Kim et al., 2011). 2000년대 초 지리산에서 반달가슴곰의 서식이 확인된 이후 동북아시아에 분포하
는 반달가슴곰(Ursus thibetanus)이 진화적 유의적인 단위로써 공통의 진화 선조에서 유래된 계통이라는 연구결과들(Hong, 2005; 

Yasukoshi et al., 2009; Kim et al., 2011; Wu et al., 2015)을 근거로 해외(러시아, 중국, 북한)에서 재도입하여 반달가슴곰 복원이 추진되
었다(KNPS, 2009). 이후 야생 개체군이 회복되고 있는 중이며(Lee and Jeong, 2009; Kim et al., 2011), 현재 100개체 이상이 야생에서 

서식하고 있다. Kim et al. (2011)은 기존에 곰과 동물에서 보고된 MS 마커들을 이용하여 북한과 러시아 개체들이 유전적으로 구분
되지 않는다고 보고하였고, 최근에는 반달가슴곰 우수리아종(U. thibetanus ussuricus)의 전장 유전체에서 개체 식별력이 높은 MS 마
커들을 제안하였다(Park et al., 2017; Myung et al., 2025). 하지만 반달가슴곰 복원이 개시된 이후 20여 년의 이 지난 지금 반달가슴곰 

집단의 유전적 집단 구조와 유전적 다양성의 변화를 판단할 수 있는 연구결과는 보고되지 않았다.

이 연구는 대한민국 지리산국립공원을 포함한 남부권에서 서식중인 반달가슴곰 집단에서 핵 DNA의 MS 마커 대립유전자형에 

근거한 유전적 다양성과 집단 구조, 근교계수의 변화를 평가하여, 야생 반달가슴곰 집단의 유전적 안정성을 향상시키는 데 필요한 

기초자료를 제공하고자 하였다.

MATERIALS AND METHODS

DNA 추출
유전자 분석에 이용된 시료는 총 113개체의 DNA를 이용하였다. 북한, 중국, 러시아에서 재도입된 개체들과 야생에 방사된 이후 

생포틀에 포획된 개체들은 건강검진을 위한 채혈과정에서 혈액을 수집하였고, 곰 출현 제보지역이나 곰-사람 충돌사고 현장에서 

수집된 털이나 분변, 폐사한 개체의 혈액이나 조직, 분변 등을 수집하여 DNA 분리에 이용하였다. 재도입 개체들(n=52) 중 야생에 방
사되지 않았거나, 야생에서 서식이 어렵다고 판단되어 방사 후 단기간 내에 보호시설로 되돌아온 개체들은 분석에서 제외하고 선
조집단(n=37)을 선정하였다. 후손집단1 (n=76)은 야생에서 어미곰과 함께 확인된 새끼, 포획된 개체들 중 재도입 선조가 아닌 경우
(n=50)와 시설 내에서 인공수정이나 인공증식으로 출생한 후손(n=9), 곰-사람의 충돌 현장에서 수집된 털이나 분변, 피부 잔여물에
서 수진된 비침습적 시료들(n=7)을 모두 포함하며, 후손집단2 (n=67)는 후손집단1에서 시설 내 증식을 통해 생산된 개체들을 제외
하였다(Table 1). 수집된 혈액과 조직, 피부 잔여물은 DNeasy Blood & Tissue Kit (Qiagen, Hilden, Germany), 털은 QIAamp DNA Micro 

Kit (Qiagen, Hilden, Germany), 분변에서는 QIAamp PowerFecal DNA Kit (Qiagen, Hilden, Germany)를 이용하여 DNA를 추출하였다. 

추출한 DNA는 DS-11 UV/Vis Spectrophotometer (Denovix, USA)로 흡광도(A230, A260, A280)를 측정한 후, A260/A230, A260/A280의 비율이 모
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두 1.8 이상인 DNA를 중합효소연쇄반응(polymerase chain reaction, PCR)을 위한 주형으로 이용하였다. 털과 분변, 피부 잔여물에서 

추출한 DNA는 함량, 순도와 상관없이 PCR 증폭에 이용하였다.

Table 1. Sample information for genetic diversity analysis in the Asiatic black bear population in South Korea
Population No. of animals tested Re-introduced Facility-born* Wild-born**
Overall 113 37 9 67
Founder 37 37 - -
Progeny 1 76 - 9 67
Progeny 2 67 - - 67
* includes the cubs produced by artificial insemination and captive breeding.
** includes non-invasive samples such as scats, hairs and skin-debris collected in the wild and/or the on-field specimens from 
human-bear conflict.

MS 마커 대립유전자형 결정
개체별 핵 DNA MS 마커 대립유전자형 정보를 얻기 위해 반달가슴곰 우수리아종의 개체식별을 위해 제안된 20개의 마커들

(Myung et al., 2025)을 이용하였다. 20개의 마커들은 각각 FAM, NED, VIC, PET 형광염료로 표지하였고, Myung et al. (2025)에서 제
안된 2개의 세트로 나누어 multiplex PCR 방법으로 증폭하였다. PCR은 주형 DNA와 프라이머 혼합액, 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 95℃에서 10분 간 초기 변성한 후, 94℃-60초, 61℃-75초, 72℃-60초의 1차 

연쇄반응을 5회, 94℃-60초, 60℃-75초, 72℃-60초의 2차 연쇄반응을 5회, 94℃-60초, 59℃-75초, 72℃-60초의 3차 연쇄반응을 25회 

반복한 후, 65℃에서 30분건 최종 신장하였고, 10℃에서 저장하였다. 증폭이 끝난 PCR 산물은 1.5% agarose 겔 상에서 전기영동하
여 확인하고, 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 길이별로 구분되도록 전개하였다. 대립유전자
형의 결정은 GeneMapper ver. 5 (Applied Biosystems, Foster City, CA) 프로그램을 이용하여 PCR 산물의 길이와 형광표지자의 종류별
(FAM, NED, VIC, PET)로 분류하였다. MS 대립유전자형 판독의 정확성을 높이기 위해 각각의 시료에 대한 대립유전자형 판독은 3

회 이상 반복하였고, 일치하지 않는 대립유전자형이 산출되는 경우는 개별 마커를 독립적인 PCR로 증폭한 후 다시 판독하였다. 시
료 중 분변, 털, 피부 잔여물 등 비침습적 시료 유래의 DNA는 단일 MS 마커 PCR을 3회 이상 수행하여 대립유전자형을 판독하였다.

유전적 다양성 분석
각각의 유전자 좌위에서 발견된 대립유전자형을 근거로 반달가슴곰 집단의 유전적 다양성을 분석하였다. 대립유전자 수(k), 관
찰이형접합율(observed heterozygosity, Hobs), 기대이형접합율(expected heterozygosity, Hexp), 다형정보량(polymorphic information 

contents, PIC), null allele 빈도(Fnull) 산출과 Hardy-Weinberg (HW) 평형 시험은 CERVUS ver. 3.0.3 (Kalinowski et al., 2007)을 이용하였고, 

HW 평형 시험에서 분산의 유의성은 95% 신뢰구간에서 Bonferroni correction으로 보정하여 결정하였다. 분석 프로그램 간 입력자료
의 변환은 Microsatellite Analyser (MSA) ver. 4.05 (Dierginger and Schlotterer, 2003)를 이용하였다. Weir and Hill (2002)의 방법에 근거한 

근교계수(Fis)는 FSTAT ver 2.9.4 (Goudet, 2001)과 GENEPOP ver. 4.7.3 (Raymond and Rousset, 1995)으로 계산하였다. 집단의 유효개체
군 크기(effective population size, NE)의 예측을 위해, 현재 집단에 대한 NE-WD는 유전자 좌위 간 대립유전자의 무작위적인 연관을 근거
로 Waples and Do (2008)의 방법으로, 과거 집단에 대한 NE-Hill은 단일 표본 추정법(Hill, 1981)으로 결정하였고, NE 값은 LDNe (Waples 

and Do, 2008)으로 산출하였다. 유전적 평형 시험에서 PHW 값은 GENEPOP을 이용하여 산출하였다. 집단의 유전적 구조 분석은 

STRUCTURE ver 2.3.4 (Pritchard et al., 2000; Falush et al., 2003, 2007; Hubisz et al., 2009)를 활용하였다. Bayesian 접근법으로 K=2-10

으로 설정하고, Evanno et al. (2005)의 방법으로 산출한 ΔK 값을 기준으로 StructureSelector (Li and Liu, 2018)를 이용하여 유전적 집단 

구조를 도식화하였다. 개체 간 유전적 상관관계 확인을 위해 R software (v. 4.5.2)의 adegenet 패키지(Jombart, 2008)를 이용하여 대립
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유전자형 자료를 수치형 행렬로 변환한 후, PCA 분석을 수행하였다.

RESULTS AND DISCUSSION

복원중인 반달가슴곰 집단의 유전적 다양성
지리산국립공원을 포함한 남부권역에서 복원중인 반달가슴곰 집단에서 MS 유전자 좌위의 대립유전자형의 분포에 대한 유전적 

다양성을 확인하였다(Table 2). 전체 집단(n=113)에서 MS 유전자 좌위에 대한 대립유전자 수(k)는 3개(ABB601)에서 10개(ABB205)

까지의 범위에서 관찰되었고, 평균은 6.3±1.9개였다. 관찰이형접합율(Hobs)은 0.393 (ABB203)에서 0.898 (ABB214)까지의 범위
였고, 평균은 0.691±0.108이었다. 기대이형접합율(Hexp)은 0.635 (ABB307)에서 0.785 (ABB212)까지의 범위였고, 평균은 0.712±
0.046이었다. 다형정보량(PIC)은 0.563 (ABB601)에서 0.747 (ABB212)의 범위였으며, 평균은 0.663±0.058을 나타내었다. 분석된 

MS 마커들로부터 높은 수준의 k, Hobs, Hexp, PIC 값을 나타낸다는 점은 이 마커들의 다형성이 높아, 유전적 다양성에 대한 연구에 

충분한 정보력이 있는 것으로 판단된다(Zhou et al., 2021; Myung et al., 2025).

Table 2. Genetic diversities, inbreeding coefficient (Fis), and Hardy-Weinberg equilibrium test results for each locus 
in the Asiatic black bear population in South Korea

Locus Entire population (n=113)
k Hobs Hexp PIC Fnull Fis PHW1

ABB201 9 0.699 0.751 0.710 0.035 0.039 N.S.
ABB203 6 0.393 0.668 0.621 0.260 0.470 ***
ABB205 10 0.655 0.729 0.691 0.055 0.098 ***
ABB206 7 0.667 0.756 0.717 0.064 0.134 **
ABB207 6 0.830 0.779 0.742 -0.032 -0.062 N.S.
ABB208 9 0.750 0.734 0.693 -0.008 -0.008 N.S.
ABB209 7 0.795 0.770 0.736 -0.014 -0.034 N.S.
ABB211 4 0.611 0.700 0.643 0.069 0.180 ***
ABB212 7 0.775 0.785 0.747 0.003 0.042 ***
ABB213 6 0.639 0.695 0.651 0.047 0.147 ***
ABB214 5 0.898 0.680 0.635 -0.175 -0.226 ***
ABB222 6 0.645 0.721 0.671 0.058 0.138 ***
ABB306 6 0.631 0.689 0.631 0.034 0.112 ***
ABB307 7 0.586 0.635 0.564 0.039 0.115 ***
ABB308 7 0.770 0.769 0.730 -0.003 -0.022 N.S.
ABB401 8 0.732 0.715 0.675 -0.013 -0.010 **
ABB413 6 0.637 0.691 0.639 0.040 0.049 N.S.
ABB502 3 0.658 0.659 0.582 -0.004 0.033 **
ABB503 4 0.786 0.680 0.610 -0.078 -0.150 ***
ABB601 3 0.667 0.642 0.563 -0.026 0.001 ***
Mean 6.3 0.691 0.712 0.663 0.017 0.052
SD 1.9 0.108 0.046 0.058 0.081 0.141
k, number of alleles found in each locus; Hobs, observed heterozygosity; Hexp, expected heterozygosity; PIC, polymorphic 
information contents; Fnull, frequency of null allele; Fis, inbreeding coefficient; PHW, P-value for heterozygote deficit for Hardy-
Weinberg equilibrium test (HW).
1, **, and *** indicate significantly different at PHW<0.01 and PHW<0.001, respectively; N.S., not significant. 
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다른 야생 포유동물에서 보고된 MS 대립유전자형에 대한 유전적 다양성 지수 중 Hobs, Hexp는 중국의 Ebinur 자연보호구역의 붉
은사슴은 각각 0.662, 0.777, 인도에 서식하는 국제적 멸종위기종 벵갈호랑이는 각각 0.549-0.766, 0.648-0.860, 튀르키예 Nallihan 산
맥의 스라소니는 각각 0.69, 0.65, 중국의 Fanjingshan의 멸종위기종 들창코원숭이는 각각 0.71, 0.70을 나타내어(Kolleck et al., 2013; 

Kolipakam et al., 2019; Mengulluoglu et al., 2019; Wu et al., 2025), 이번 연구의 반달가슴곰 복원집단과 비슷하거나 다소 높은 범위였으
며, Hexp가 0.6 이상으로 높은 수준의 유전적 다양성을 나타내고 있었다(Botstein et al., 1980; Zhou et al. 2021). 반면, 미국 Washington 

지역의 퓨마는 각각 0.52, 0.59, 중국의 삵은 각각 0.392, 0.514 (Wultsch et al., 2023; Teng et al., 2022)로 이번 연구의 반달가슴곰 집단보
다 낮은 수준을 보였다.

국내 야생 포유동물에서 보고된 연구결과에서는 너구리에서 Hobs, Hexp는 각각 0.619, 0.723로 반달가슴곰 집단과 비슷하고, 고
라니에서 각각 0.533, 0.622, 산양의 야생집단에서 0.603-0.640, 0.630-0.697로 반달가슴곰 집단보다 다소 낮은 수준이나, 삵 집단에서
는 각각 0.41, 0.41로 더 낮은 양상을 나타내었다(Lee et al., 2011; Hong et al., 2013; Choi et al., 2015; Ko et al., 2018; Kim et al., 2025). 국
내 야생 포유동물 중 개체수가 상대적으로 더 많고, 지리적 분포가 넓은 너구리, 고라니, 산양에 비해서도 반달가슴곰 집단에서 확
인된 Hobs와 Hexp의 수준이 비슷하거나 더 높은 이유는 복원집단의 기원이 러시아 연해주, 중국 동북부, 북한 등 여러 지역에서 재
도입된 데에서 기인한 것으로 보인다. 이번 연구결과는 Kim et al. (2011)의 연구결과에서 제시된 러시아, 북한 개체들의 Hobs (0.589), 

Hexp (0.687) 값보다도 다소 높은 수준이었다. 비록 분석된 MS 마커의 종류가 서로 다르기 때문에 직접적인 비교는 불가능하지만, 

현재의 반달가슴곰 집단은 러시아와 북한뿐만 아니라 중국 동북부 개체들이 추가로 재도입된 결과이며, 재도입 개체들이 방사된 

이후 출생한 후손들도 유전적 다양성이 어느 정도 잘 유지되고 있는 것으로 추론되는 결과이다.

같은 곰과 동물에서는 미국 Alabama의 아메리카흑곰이나 이탈리아 중부의 불곰, Kodiac Island의 불곰 집단은 지리적으로 격리
되어 있고 규모가 작아 유전적 다양성이 낮으나(Paetkau et al., 1998; Draper et al., 2017; Buono et al., 2022), 히말라야의 반달가슴곰, 

중국의 자이언트 판다, 불곰, 북극곰 등 주변 서식지와 유전적 연결성이 좋은 집단들은 유전적 다양성이 높은 상태로 확인되었다
(Paetkau and Strobeck, 1994; Malenfant et al., 2016; Kadariya et al. 2018; Qiao et al., 2018; Tumendemberel et al., 2019). 이번 연구 대상인 

반달가슴곰 집단은 인근 다른 서식지와는 지리적으로 완전히 격리되어 있으나, 복원을 위해 재도입된 개체들이 해당 지역에서 이
미 높은 수준의 유전적 다양성을 보유했던 개체들이었던 것으로 추정된다. 이형접합율 이외에 PIC 역시 집단의 유전적 다양성을 평
가하는 데 있어 핵심적인 요인으로 간주되며(Botstein et al., 1980), 반달가슴곰 복원집단은 PIC가 0.6 이상인 높은 수준의 유전적 다
양성을 보였고, 네팔 반달가슴곰 집단, 아시아코끼리, 중국의 붉은사슴 등 이형접합율이 높은 포유동물들에서도 PIC의 수준이 높았
다(Kadariya et al., 2018; De et al., 2021; Wu et al., 2015).

분석된 마커들에서 null 대립유전자의 빈도(Fnull)는 –0.226에서 0.260의 범위였고, 평균은 0.017±0.081로 낮은 수준을 보였다. 

ABB203의 Fnull가 0.260으로 이형접합 결손에 대한 Brookfield의 빈도(<0.2)보다 높아, 근친을 판단할 수 있는 가능성이 증가되지
만, 전체적인 Fnull가 낮아 신뢰성이 높은 체계로 판단된다(Dakin and Avise, 2004). 유전적 다양성 분석에서 높은 Fnull을 나타내었던 

ABB203을 제외한 19개 MS 마커의 대립유전자형을 이용하여 유효개체군크기(effective population size, NE)를 산출한 결과, Waples 

and Do (2008)의 NE-WD=18 (95% CI: 10–45), 단일 표본 추정법(Hill, 1981)의 NE-Hill=300-800을 나타내었다. 이 결과에서 NE-Hill=300-800

의 수준은 과거 이 집단은 유효개체군이 매우 많은 집단이었고, NE-WD<20은 현재 이 집단의 유효개체군이 매우 적음을 의미한다
(Frankham et al., 1996; Singh et al., 2017). 이는 해외에서 도입된 선조들 중 일부만 유전적으로 기여하고 있으며, 지역적으로 고립된 

소집단 규모임을 나타내고 있다. 근교계수 Fis는 –0.226에서 0.470의 범위였고, 평균 0.052±0.141이었다(Table 2). Fis가 양의 값인 결
과는 집단 내에서 근친 발생의 가능성을 나타낸다. 유전적 평형 분석 결과에서는 ABB203 뿐만 아니라, ABB211, ABB214 등 여러 

마커에서 HW 평형을 벗어난 결과를 보였다(PHW<0.05)(Table 2). 이 결과들은 null allele의 가능성, 선택압, 또는 집단 구조의 효과나 

근친 등에 의해 발생할 수 있다(Frankham et al., 1993; Miller et al., 2024). 즉, NE-WD가 적고, HW 평형을 벗어난 마커들이 다수이며, Fis

가 양의 값을 보이는 이 결과들은 과거의 동북아시아 반달가슴곰 집단은 NE가 크고, 유전적 다양성이 높은 안정적인 집단이었으나
(Yasukoshi et al., 2009; Kim et al., 2011; Wu et al., 2015), 현재 대한민국에서 복원중인 집단은 지리적으로 격리된 소집단이며, 근친발
생의 가능성이 있으며, 유전적 부동이 강하여 유전적 다양성이 감소중인 집단임을 보여주고 있다.
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유전적 집단 구조
Bayesian 접근법을 이용하여 대립유전자형 분포에 대한 집단의 유전적 구조를 분석한 결과, 유전적 계보의 수를 나타내는 K=2부
터 10까지인 model에서 ΔK의 범위는 0.296-11.650을 나타내었고, K=5에서 ΔK 값=11.65로 최적의 상태를 나타내었다. 이 결과는 반
달가슴곰 집단이 5개의 유전적 계보에서 유래되었음을 보여준다. 선조집단인 러시아, 중국, 북한 재도입 개체들이 지역-특이적인 

양상을 나타내지 않았고, 개체 내에서 여러 가지 유전적 계보들이 혼재된 양상을 보였다(Fig. 1A). 유전적 거리지수에 근거한 PCA 

분석 결과에서 PC1 (x-축)과 PC2 (y-축)는 전체 유전적 변이의 15.45% (PC1, 8.97%; PC2, 6.48%)에 해당하였다. PC1에서는 중국에서 

재도입된 3개체가 독립적인 위치를 나타내었으나, 1개체는 러시아, 북한 개체들 사이에 위치하는 양상을 보여(Fig. 1B), 세 지역이 

완전히 분화된 형태를 보이지는 않았다. 이 결과는 한반도, 중국 동북부, 러시아 연해주 등 동북아시아에 분포하는 반달가슴곰들이 

우수리아종이라는 단일 계통에서 진화되었다는 선행 연구결과들(Yasukoshi et al., 2009; Kim et al., 2011; Wu et al., 2015)과 일치한다. 

비록 현재는 국경에 의해 지리적으로 격리되어 있으나, 과거 오랜 진화과정 동안 동북아시아 반달가슴곰은 지리적 격리 없이, 이동
과 번식이 자유로웠을 것이다. Kim et al. (2011)의 연구결과에서 러시아, 북한 개체들이 2개의 유전적 계보(K=2)에 의해 형성되었으
나, 분석된 개체들 모두 2개의 계보를 공통으로 보유하고 있었다. 이번 연구에서는 러시아, 북한뿐만 아니라 중국 개체들이 추가되
면서 Kim et al. (2011)의 연구결과 보다 더 다양해진 것으로 판단된다. 분포지역이 넓고 이동성이 강한 북극곰, 아시아코끼리, 남아
시아의 호랑이 등은 유전적 계보가 많았으나(K≥4) (Malenfant et al., 2016; Kolipakam et al., 2019; De et al., 2021), 히말라야의 반달가슴
곰, Alabama의 아메리카흑곰, 이탈리아 중부의 불곰, 인도-네팔 Terai 지역의 호랑이, Washington의 퓨마 등 지리적으로 격리되거나 

서식지의 규모가 작은 경우 유전적 계보가 적은 양상(K≤2)을 보였다(Draper et al., 2017; Singh et al., 2017; Wultsch et al., 2023). 이번 연
구에서 분석된 반달가슴곰 집단은 지리적 기원이 러시아 연해주, 중국 동북부, 북한 등 동북아시아에서 재도입한 개체들과 그 후손
들로 이루어진 집단이므로 선조집단의 다양한 유전적 계보가 반영된 결과라 하겠다.

Figure 1. Results of genetic structure using Bayesian model-based clustering (A) and principle component 
analysis for MS genotypes (B) in the Asiatic black bear population restoring in South Korea. A, numbers below bar-
plot indicate the founders (1-3) reintroduced from North Korea (1), Russia (2), and China (3), and the progeny (4). 
B, circles indicate the founders reintroduced from Russia (blue), North Korea (purple), and China (orange), and the 
progeny (gray).
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후손집단에서의 유전적 다양성 감소
분석된 개체들 중에서 해외에서 재도입된 개체들로 구성된 선조집단(n=37)에서 k는 6.1±1.8개, Hobs는 0.681±0.157, Hexp는 

0.718±0.049, PIC는 0.662±0.060, 전체 출생개체를 모두 포함하는 후손집단1 (n=76)에서 k는 5.9±1.6개, Hobs는 0.696±0.109, Hexp

는 0.704±0.052, PIC는 0.651±0.063, 야생에서 출생한 개체들만 포함하는 후손집단2 (n=67)에서 k는 5.2±1.2개, Hobs는 0.690±
0.113, Hexp는 0.687±0.054, PIC는 0.631±0.066을 나타내었다(Table 3). 즉, 후손집단에서 선조집단에 비해 대립유전자형의 수가 감
소하였으며, 이형접합율과 다형정보량 역시 감소한 양상이었다.

이와 같이 후손집단에서의 유전적 다양성 감소의 원인은 몇 가지 가설을 통해 나누어 생각해 볼 수 있다. 첫 번째는 집단의 크기
와 유전적 다양성의 양의 상관성(Frankham, 1996; Pruett and Winker, 2008)을 고려해볼 수 있다. 하지만, 반달가슴곰 선조집단에 비
해 후손집단의 개체수가 더 많으나, 유전적 다양성은 감소하였다. 따라서 집단 내에서 HW 평형을 따르는 임의적인 짝짓기에 의한 

번식이 이루어지지 않고 있다고 하겠다. 두 번째는 집단 내 근친에 의한 유전적 다양성의 소실이다(Frankham et al., 1993; Miller et al., 

2024). MS 마커에 대한 HW 평형 시험에서 몇 가지 마커들이 HW 평형을 벗어나는(PHW<0.05) 양상이 선조집단과 후손집단에서 모
두 관찰되었다. 또한 근교계수 Fis는 선조집단에서 0.050±0.199였으나, 후손집단1에서 0.041±0.144, 후손집단2에서 0.030±0.152로 

점차 감소하는 양상을 보였다. 호랑이, 판다, zebra finch를 비롯한 조류에서도 야생집단보다 사육집단(captive population), 동물원집
단에서 더 근친이 더 빈번하고, 야생에서는 지리적으로 격리된 소규모 집단에서 더 많이 발생한다고 보고되었다(Crnokrak and Roff, 

1999; Knief et al., 2015; Yang et al., 2016; Zhang et al., 2024). 반면, 반달가슴곰 집단의 경우 후손집단의 Fis가 양의 값을 보이지만, 선조
집단에 비해 감소된 양상을 보인다는 점은 근친이 유전적 다양성의 감소에 직접적인 원인은 아니라고 판단된다. 또 다른 가설은 집
단 내에서 일부 우월한 개체들이 번식을 주도하는 우점적인 번식(predominant reproduction)을 고려할 수 있다. 일반적으로 곰과 동물
들은 일생동안 짝짓기 상대에 대한 배우자 충실도가 낮고, 단일 번식기 동안에도 여러 마리의 암컷들과 수컷들이 다중으로 짝짓기
를 하며, 수정란이 지연착상을 한다는 점에서 일부다처, 다부일처에 의한 동복다부(multiple paternity) 후손들이 빈번하게 출생하게 

된다(Barber and Lindzey, 1986; Schenk and Kovacs, 1995; Zeyl et al., 2009; Chang et al., 2011). 암컷들은 일정한 행동권 내에서 정주하는 

양상을 보이지만, 수컷들은 넓은 세력권을 돌아다니면서 다수의 암컷들과 짝짓기를 시도하며, 일단 짝짓기에 성공하면 다른 암컷
을 찾아 떠나는 행동 특성을 보이고, 인해 성체 수컷들 간 번식경쟁이 심하고, 아성체 수컷들을 해치는 경우도 발생하며, 결과적으
로 소수의 수컷들이 집단의 번식을 우점하게 된다(Barber and Lindzey, 1986; Rogers, 1987; Schenk and Kovacs, 1995). 특히 지리산국립
공원과 같이 좁은 서식지에서는 번식기 동안 수컷들 사이에서 암컷과의 짝짓기를 위한 번식경쟁이 치열할 것이며, 우월한 소수 수
컷들이 암컷들과의 짝짓기를 우점할 것으로 예상된다. 소수 수컷에 의한 번식 우점은 사회적 생활을 하는 영장류에서 흔할 뿐만 아
니라 판다와 곰 등 비사회적인 동물에서도 관찰되며(Sinclair et al., 2003; Muniz et al., 2010; Huang et al., 2012; Parga et al., 2016), 때때
로 한 배의 후손들이 다른 아비곰에서 유래되는 동복다부 현상이 나타나게 된다(Sinclair et al., 2003; Zeyl et al., 2009; Yamamoto et al., 

2013). 이 가설이 현재 반달가슴곰 집단의 유전적 다양성 감소를 설명하는 데 가장 유력하지만, 이를 검증을 위해서는 향후 친자확
인 시험을 통한 양친확인과 가계도 분석을 통해 면밀하게 검토되어야 할 것이다.

Table 3. Genetic diversities, inbreeding coefficient (Fis), and Hardy-Weinberg equilibrium test results for founder 
and progeny populations
Locus

Founder population (n=37) Progeny population 1(Wild- & facility-born, n=76) Progeny population 2 (Wild-born, n=67)
k Hobs Hexp PIC Fis PHW k Hobs Hexp PIC Fis PHW k Hobs Hexp PIC Fis PHW

ABB201 9 0.568 0.673 0.629 0.138 N.S. 8 0.763 0.768 0.725 0.006 N.S. 6 0.731 0.749 0.700 0.024 N.S.
ABB203 6 0.444 0.700 0.642 0.368 *** 6 0.366 0.650 0.601 0.506 *** 6 0.355 0.647 0.594 0.528 ***
ABB205 10 0.757 0.769 0.726 -0.026 N.S. 9 0.605 0.711 0.670 0.149 *** 6 0.567 0.677 0.627 0.163 **
ABB206 6 0.500 0.737 0.683 0.337 *** 6 0.747 0.759 0.719 0.037 * 6 0.742 0.760 0.717 0.047 **
ABB207 6 0.917 0.809 0.767 -0.117 N.S. 6 0.789 0.759 0.718 -0.041 N.S. 6 0.791 0.726 0.681 -0.091 N.S.
ABB208 9 0.861 0.764 0.721 -0.155 N.S. 6 0.697 0.718 0.669 0.029 N.S. 5 0.701 0.692 0.644 -0.014 N.S.
ABB209 6 0.722 0.707 0.669 -0.024 N.S. 7 0.829 0.791 0.756 -0.048 N.S. 7 0.806 0.786 0.750 -0.026 N.S.
ABB211 4 0.543 0.673 0.615 0.304 *** 4 0.644 0.693 0.631 0.137 *** 4 0.672 0.691 0.627 0.105 **
ABB212 6 0.639 0.764 0.714 0.109 *** 7 0.840 0.791 0.753 -0.041 *** 6 0.879 0.792 0.753 -0.086 ***
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Table 3. Genetic diversities, inbreeding coefficient (Fis), and Hardy-Weinberg equilibrium test results for founder 
and progeny populations (continued)
Locus

Founder population (n=37) Progeny population 1(Wild- & facility-born, n=76) Progeny population 2 (Wild-born, n=67)
k Hobs Hexp PIC Fis PHW k Hobs Hexp PIC Fis PHW k Hobs Hexp PIC Fis PHW

ABB213 6 0.676 0.712 0.661 -0.117 ** 6 0.620 0.689 0.643 0.203 *** 5 0.581 0.662 0.609 0.240 ***
ABB214 5 0.973 0.708 0.655 -0.400 *** 5 0.859 0.667 0.620 -0.160 *** 5 0.839 0.654 0.607 -0.136 ***
ABB222 6 0.667 0.723 0.669 0.138 N.S. 6 0.635 0.722 0.669 0.160 *** 5 0.646 0.696 0.634 0.122 **
ABB306 6 0.583 0.719 0.659 0.206 * 6 0.653 0.677 0.616 0.060 *** 5 0.682 0.647 0.574 -0.021 **
ABB307 7 0.459 0.658 0.584 0.162 * 5 0.649 0.626 0.552 0.022 ** 4 0.631 0.597 0.512 0.014 **
ABB308 7 0.865 0.787 0.744 -0.120 N.S. 6 0.724 0.753 0.709 0.039 N.S. 5 0.716 0.733 0.687 0.023 N.S.
ABB401 7 0.833 0.765 0.719 -0.076 N.S. 8 0.684 0.682 0.639 -0.004 N.S. 7 0.672 0.665 0.619 -0.010 N.S.
ABB413 6 0.649 0.734 0.675 0.085 N.S. 6 0.632 0.641 0.593 0.016 N.S. 6 0.642 0.637 0.587 -0.008 N.S.
ABB502 3 0.556 0.636 0.550 0.212 N.S. 3 0.707 0.660 0.581 -0.043 * 3 0.727 0.652 0.571 -0.083 *
ABB503 4 0.833 0.672 0.596 -0.184 * 4 0.763 0.681 0.610 -0.121 * 4 0.761 0.670 0.594 -0.137 N.S.
ABB601 3 0.583 0.647 0.563 0.151 * 3 0.707 0.633 0.555 -0.085 ** 3 0.667 0.616 0.535 -0.048 **
Mean 6.1 0.681 0.718 0.662 0.050 5.9 0.696 0.704 0.651 0.041 5.2 0.690 0.687 0.631 0.030
SD 1.8 0.157 0.049 0.060 0.199 1.6 0.109 0.052 0.063 0.144 1.2 0.113 0.054 0.066 0.152
k, number of alleles found in each locus; Hobs, observed heterozygosity; Hexp, expected heterozygosity; PIC, polymorphic information contents; Fis, 
inbreeding coefficient; PHW, P-value for heterozygote deficit for Hardy-Weinberg equilibrium test (HW).
*, **, and *** indicate significantly different at PHW<0.05, PHW<0.01, and PHW<0.001, respectively; N.S., not significant. 

인공증식 후손에 의한 유전적 다양성 증가
야생에서 출생한 후손들만 포함하는 후손집단2는 인공증식 후손까지 포함하는 후손집단1에 비해 유전적 다양성이 더 낮은 수준
을 보였다(Table 3). 이 결과는 인공증식 후손들이 야생집단에 공급하는 것이 전체 후손집단의 유전적 다양성에 영향을 미칠 수 있
음을 의미한다. 멸종위기 야생동물뿐만 아니라 가축 생산이나 작물 육종에도 인공수정, 인위적 교배 등을 이용한 사람-도움 증식
(human-assisted reproduction)은 유전적 다양성을 증가시키는 좋은 방법으로 간주되고 있다(Robert, 2009; Jamieson, 2015; Johnson et 

al., 2025). 특히, 혈연관계가 먼 개체 간 교배나, 동형접합성이 높은 순계 간 교배는 이형접합성의 증가를 통해 집단의 유전적 다양
성을 증가시키고, 환경 적응력과 장기적인 생존력을 향상에 기여한다(David, 1998; Shen et al., 2009; Weeks et al., 2016; Zhang et al., 

2024). 반달가슴곰 복원이 추진된 이후 부상에 의한 장애, 야생성 부족 등 여러 가지에 이유로 야생에 서식하지 못하는 개체들을 발
생하였다. 이들 시설 내 개체들을 이용하여 인공수정 등 사람-도움 증식으로 후손을 생산하고 야생에 공급한다면, 야생에 없는 양친
의 유전자 pool이 야생 집단으로 전달되어, 결과적으로 유전적 다양성을 향상시킬 것이다.

CONCLUSION
야생동물에서 집단의 유전적 다양성의 증가는 잠재적인 환경 변화에 대한 적응력을 향상시켜, 결과적으로 장기적인 집단의 생존
력을 증가시키는 핵심요인으로 작용한다. 동북아시아 지역에서 재도입한 반달가슴곰 선조집단은 다양한 지리적 기원과 유전적 계
보가 반영되어 유전적 다양성이 높은 상태를 나타내었다. 하지만 후손집단에서는 유전적 다양성이 감소하였고, 야생 곰들의 번식
과정에서 근친의 발생, 소수 우월 개체들에 의한 번식 우점 등에 의한 결과로 추정되었다. 반면, 사람-도움 증식에서 생산된 후손들
은 후손집단의 유전적 다양성 향상에 기여하고 있었다. 이번 연구가 MS 마커의 한정된 정보를 이용했다는 점에서 향후 전장 유전
체의 SNP 연구를 통해 유전적 다양성의 변화를 포괄적으로 살펴볼 필요가 있으며, 친자확인과 가계도 분석을 통해 이번 연구결과
들을 뒷받침할 수 있는 혈통적 근거자료도 마련되어야할 것이다. 현재 대한민국 내에는 유전적 흐름을 통해 유전적 다양성을 자연
적으로 증가시킬 수 있는 또 다른 반달가슴곰 집단이 없기 때문에, 번식 우점 개체의 관리, 해외로부터의 추가 도입, 인공증식 후손
의 공급 등 다양한 방법으로 야생 반달가슴곰 복원집단의 유전적 다양성을 향상시킬 수 있는 보전정책과 프로그램들이 마련되어야 

할 것이다.
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