
서 론

장지뱀 과 (Reptilia: Squamata)의 장지뱀 속(Takydro-

mus)은 유라시아 및 아프리카 지역에 거의 대부분이 존

재하고, 20속 150여종이 분포하는 것으로 알려져 있으며,

동아시아 지역에 약 16종이 분포하고 있다 (Arnold 1997;

Lin et al. 2002; Ota et al. 2002). 

한반도에 분포하는 장지뱀 과 (Family Lacertidae)는 2

속 6종, 즉 표범장지뱀 속 (Genus Eremias)의 표범장지

뱀(Eremias argus) 및 장지뱀 속 (Genus Takydromus)의

장지뱀(Takydromus auroralis), 줄장지뱀(T. wolteri), 아

무르장지뱀(T. amurensis), 올디장지뱀(T. tachydromoi-

des oldi) 그리고 관악장지뱀(T. kwangakuensis)이 서식

하고 있다. 이 중 줄장지뱀은 중국 동부까지, 아무르장지

뱀은 연해주부터 대마도까지 분포하고 있고, 올디장지뱀,

관악장지뱀과 장지뱀은 한국 고유종이다. 그러나 이들에

대한 분류학적 문제점이 지적되고 있으며, 종분화에 대한

유전적 해석도 충분하게 되어 있지 않다 (Doi 1920; Doi

1929; Shannon 1956; Walley 1958a, b; 강과 윤 1975;
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Arnold 1997; Hikida 2002). 

한국산 파충류의 연구사는 Strauch에 의해 3종을, Ste-

jneger는 다시 11종을 추가하여 14종을 보고 한바 있으며,

Shannon 등에 의해 추가적인 보고가 있었다 (Stejneger

1907; Shannon 1956). 한국산 뱀류에 대한 연구에서는

Paik et al. (1979), Paik et al. (1990), Paik et al. (1992) 등

에 의해서 형태적, 생화학적, 유전적 연구가 이루어 졌고,

Paik and Yang (1986), Paik and Yang (1989) 등에 의해

뱀류의 종내 다양성에 대한 연구가 이루어 졌다. 한국산

장지뱀류에 대한 연구는 Doi (1920, 1929), Walley (1958a,

b, 1962), 강과 윤(1975), 백과 심(1999) 그리고 심 (2001)

등에 의하여 이루어졌고, 또한 한과 송(1998)과 Shim and

Lee (2003) 등에 의하여 장지뱀류의 분포에 대해 연구가

수행되었다. 하지만, 대부분의 선임 연구들이 줄장지뱀에

비해 넓은 서식지와 큰 폭의 형태적 다양성를 갖고 있는

아무르장지뱀 위주로 수행되어 왔고 (Walley 1958a,

1962), 한국산 줄장지뱀에 대한 종내 다양성 연구는 거의

전무한 상태이다.

PCR의 한 변형형태인 Randomly Amplified Polymor-

phic DNA (RAPD)는 primer를 이용하여 DNA fingerp-

rints를 나타내며, 적은 양의 DNA (0.5~50.0 ng)로 수행

이 가능하고, 방사성 동위원소를 사용하지 않는 장점이

있다. 현재 RAPD는 분류군, 군집내의 분류와 진화에 대

한 분석 등에 쓰이고 있다(Griffin and Griffin 1994;

Ryabinina et al. 1998).

따라서 본 연구는 종 및 개체군 사이의 유전적 차이 연

구 시 이용되는 RAPD 방법을 이용하여 한반도 내의 줄장

지뱀의 지역 집단간 차이 및 유연관계를 밝히고자 하였다.

재료 및 방법

1. 실험재료

본 연구에 사용된 줄장지뱀은 총 8개체(5개 집단)를 사

용하였으며, 채집 후 모든 재료는 경기대학교 생태학 연구

실(Kyonggi University, Ecological Lab.; KUEL) 내에서

95% ethanol에 보관하였다(Table 1).

2. DNA 추출

채집한 개체에서 DNA를 얻기 위하여 꼬리의 조직을

적출한 후, -70�C로 1시간동안 냉동처리한 후 E-Tube

에 옮긴 후, 500 µL extraction buffer [150 mM NaCl, 10

mM Tris-HCl (pH 8.0), 10 mM EDTA, 1% sodium dode-

cyl sulfate]를 넣고 homogenizer를 이용하여 조직을 분

쇄하였으며, proteinase K와 phenol을 이용하여 DNA를

분리하였다 (Sambrook and Rusell 2001). 

3. RAPD 분석

줄장지뱀의 RAPD분석을 위하여 Polymerase Chain

Reaction (PCR)법을 이용하였으며, 각각의 조성은 temp-

late DNA (50 ng µL-1) 1 µL, dNTP (2.5 mM) 1 µL, Taq

polymerase (5 Unit µL-1) 1 µL, PCR buffer  2.5

µL (GeneClone Co., Korea), U.B.C primer (100 pmole) 1

µL로 하였으며, 증류수를 17.5 µL첨가하여 총 volume을

25 µL로 하였다. PCR은 총 45 cycle을 시행하였으며, 각

cycle은 denaturation 94�C, 1분; annealing 38�C, 2분;

polymerization 72�C, 1분으로 하고, 추가적으로 initial

denaturation을 94�C에서 3분, final extention을 72�C에

서 5분동안 실시하였다.

4. 유연관계의 분석

전기영동을 통하여 전개된 DNA fragment의 각 band

를 하나의 형질로 취급하여, band가 나타난 것은 ‘1’, 나

타나지 않은 것은 ‘0’으로 표기하였다. 이를 통해 구해진

전체 OTU에 대한 자료행렬을 작성하였으며, Nei’s (1972)

genetic distance로서 비유사도 지수 행렬을 산출하였다.

Phenogram은 PAUP* 4.0b8 (Swofford 2002)의 Unwei-

ghted Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPG-

MA)으로 분석하였다.

결과 및 고찰

본 실험에서는 총 28개의 U.B.C random decamer pr-
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Table 1. Materials and collection data of Takydromus
which were used in this study

Species Locality Abbreviation

Sunghae-ri, Anjung-eup, GG1, GG2Pyongtaek-si, Gyeonggi-do

Hwayang-ri, Chungchun-myeon, CB1, CB2Goesan-gun Chungcheongbuk-do

Bongsung-ri, Aeweol-eup, JJ1T. wolteri Bukjeju-si, Jeju-do

Nanjeon-ri, Samho-myeon, JNYeongam-gun, Jeollanam-do

Sunheul-ri, Jocheon-eup, JJ2Jeju-si, Jeju-do

Naengjung-ri, Jiphyeon-myeon, GNJinju-si, Gyeongsangnam-do



imer (-4, -121, -125, -127, -129, -133, -134, -135,

-140, -141, -142, -143, -144, -150, -161, -172, -

174, -175, -181, -183, -186, -187, -190, -191 -193,

-194, -197, -198)를 사용하였으며, 그 중 유의성이 있

는 17개의 primer (-4, -125, -127, -129, -133, -135,

-141, -142, -150, -174, -175, -181, -190, -191 -

193, -194, -198)를 이용하여 분석하였다(Table 2). 그 결

과 총 68개의 band를 관찰 할 수 있었고, 이 중 약 87%

인 59개의 polymorphism이 확인되었다(Table 3). Band

의 유무에 따라 작성된 기초 자료 행렬을 토대로 PAUP*

4.0b8 (Swofford 2002)을 이용하여 Nei’s (1972) genetic

distance를 이용한 상사도 지수 행렬을 작성하였고,

UPGMA phenogram을 작성하였다.

사용된 primer의 G±C content는 50% (-129, -133,

-135, -141, -142, -175, -193)인 것이 7개, 60% (-4,

-127, -181, -190, -191)인 것이 5개, 70% (-125, -

150, -174, -194, -198)인 것이 5개였다.

RAPD 분석에서 줄장지뱀 개체간의 상사도 지수는

0.020에서 0.139 (평균 0.075)으로 확인되었고, GG1과

GG2는 0.045, JJ1과 JJ2는 0.036, CB1과 CB2는 0.041

으로 나타나 집단간의 차이보다 집단 내에서 차이가 적

은 것을 알 수 있었다(Table 4).

UPGMA 분석에 따른 유집분석에서 크게 두 개의 Gr-

oup, 즉 GG1, GG2, CB1, CB2, JN 이 Group 1을 이루었

으며, JJ1, JJ2, GN이 Group 2를 이루었다(Fig. 1). 이런

지역 집단간의 유전적인 차이는 지리적 격리와 매우 밀접

한 관계가 있는 것으로 추정 된다. Group 1에서, 충청북도

는 거리상으로 경기도 지역과 가깝지만, 충청북도 집단은

경기도 집단에 비해 전라남도 집단과 유전적으로 매우

유사하게 나타났다. 이러한 유전적 차이를 보이는 것은

차령산맥 등에 의한 지리적 격리로 추정된다. 경기도와

충청북도 사이에는 차령산맥이 존재해서 두 지역에 분포

하는 줄장지뱀간의 유전적 공유를 방해하지만, 충청북도

와 전라남도 집단 사이에는 논산평야와 호남평야 등 넓

은 평지가 형성되어 있어서, 이들 지역에서 줄장지뱀이

보다 쉽게 이동할 수 있을 것으로 추정되며, 그로인한 유

전적 공유를 이룬 것으로 추정된다. 줄장지뱀과 같이 저지

대에 분포하는 참개구리류 3종(R. nigromaculata, R. por-

osa brevipoda and R. porosa porosa)의 경우는 산맥, 화

산 등의 지리적 영향에 의해 종이 분화된 대표적 예이

다(Matsui 1996).
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Table 2. The list of random decamer primer used of the
RAPD

U.B.C primer Sequence G±C content
(5′ → 3′) (%)

4 cctgggctta 60
125 gcggttgagg 70
127 atctggcagc 60
129 gcggtatagt 50
133 ggaaacctct 50
135 aagatgcgag 50
141 atcctgttcg 50
142 atctgttcgg 50
150 gaaggctctg 70
174 aacgggcagc 70
175 ggtgctgat 50
181 atgacgacgg 60
190 agaatccgcc 60
191 cgatggcttt 60
193 tgctggcttt 50
194 aggacgtgcc 70
198 gcaggactgc 70

Table 3. Distribution of RAPD depend on primer

U.B.C primer Number Number of
of total bands polymorphic bands

4 4 4 (100)*
125 9 7 (78)
127 3 3 (100)
129 2 2 (100)
133 4 3 (75)
135 5 5 (100)
141 6 6 (100)
142 1 1 (100)
150 7 4 (57)
174 2 2 (100)
175 3 2 (67)
181 4 4 (100)
190 4 4 (100)
191 4 4 (100)
193 5 3 (60)
194 3 3 (100)
198 2 2 (100)

Total 68 59 (87)

* Percentage of polymorphic bands from total bands.

Table 4. Genetic dissmilarity matrix calculated by Nei’s
(1972) genetic distance based on RAPD for T.
wolteri

GG1 GG2 CB1 JJ1 JN JJ2 CB2 GN

CG1 -
CG2 0.045 -
CB1 0.068 0.058 -

JJ1 0.099 0.079 0.106 -
JN 0.096 0.079 0.043 0.074 -

JJ2 0.107 0.087 0.096 0.036 0.057 -
CB2 0.072 0.070 0.041 0.072 0.020 0.055 -
GN 0.139 0.094 0.131 0.085 0.066 0.070 0.064 -

※Find the abbreviation in Table 1.



Group 2에서, 제주도는 약 200만년 전에 생성된 것으

로 알려져 있으며(Kazuo 1990), 제주도가 한반도로부터

분리된 것은 약 1만년 전부터 2만년 전에 지금의 모습이

되었다고 보고 있다(Park 1988). 지금의 모습이 생성되

기 전까지 간빙기와 빙기를 여러 차례 거치면서 생겼던

해수면의 변화는 제주도와 내륙의 지리적 격리가 생기게

하였다. 제주도와 내륙이 연결되었을 때는 줄장지뱀이 자

유롭게 지금의 제주도 지역까지 이동하였으며, 이후 간빙

기때 해수면이 높아지면서 제주도는 지리적으로 격리가

되어 제주도 집단만의 독립성을 갖게 되었을 것이고, 다

시 빙기가 오면서 지리적 격리가 없어져 다시 내륙과의

이동이 가능해 졌을 것으로 추정된다. 이와 같은 몇 번의

반복으로 제주도와 한반도의 남부 지역 사이의 유전적

공유가 이루어졌을 것으로 판단된다. 이와 비슷한 분포

양상은 제주도롱뇽(Hynobius quelpaertensis)이 제주도

지역과 남부 일부 지역에만 서식하고 있는 것과 일치한

다(양 등 2001; Kim et al. 2003). 

또한, 제주도 집단과 경상남도 집단으로 나뉘는데, 이는

일부 기간동안의 해수면에 의한 지리적 격리로 추정된다. 

특히, 경상도 지역의 유전적 특이성은 Nei’s (1972)

genetic distance와 phenogram을 통해서 다른 지역 집단

들 간의 차이보다 큰 것으로 나타났다. 이는 선행된 담수

어류의 연구에서도 지리적 격리로 인한 경상도 지역의

독립성이 나타나고 있다. 이러한 예로, 담수 어류 중 경상

도 영천의 피라미(Zacco platypus), 가시고기(Pungitius

sinensis), 밀어(Rhinogobius brunneus) 그리고 영덕과 경

주의 왕종개(Cobitis longicorpus) 4배체 경우 특정 유전

인자가 타 지역에서는 볼 수 없는 독특한 대립인자로 구

성된 경우들이 보고 된 바 있으며(Yang and Min 1990;

Kim et al. 1991; Min and Young 1991; Kim and Yang

1996), 양서류의 경우에서도 어류와 같은 특징들이 잘 나

타나고 있다.

양서류의 경우 경남분지에 의해서 옴개구리 (Rana

rugosa)의 지역적 특이성(양 등 2001)이 나타나며, 도롱

뇽류(Hynobiidae)의 경우에는 부산광역시 기장군 장안

읍 고리 지역에서 완전히 종분화된 고리도롱뇽 (H.

yangi)이 보고 되었다(Kim et al. 2003).

본 연구에서, RAPD 분석에 의해 지리적 격리를 통한

지역 집단간의 종내 변이가 발생한 것을 알 수 있었다.

또한, 경상도 집단에 대한 형태적, 생태적 그리고 다른 유

전적 분석 등을 통한 추가적인 연구가 필요할 것이라고

판단된다.

적 요

한반도 전지역에 줄장지뱀이 서식하고 있지만, 이 종에

대한 연구는 거의 전무한 상태이다. 한반도의 5지역(경기

도, 충청북도, 제주도, 전라남도, 경상남도)의 한국산 줄장

지뱀에 대해 RAPD method를 통한 종내 유전적 차이를

비교 하였다. 총 28개의 primer를 사용하였고, 그 중 유

의성이 있는 17개의 primer에 대한 결과를 Nei’s (1972)

genetic distance를 통해 유전적 거리와 UPGMA 방법을

통한 phenogram을 구하였다.

그 결과 총 68개의 밴드를 확인 했고, 이 중 87%인 59

개의 polymorphism이 확인 되었다. 이를 통한 phenog-

ram에서는 GG1, GG2, CB1, CB2, JN이 Group 1을 이루

었으며, JJ1, JJ2, GN이 Group 2를 이루었다. 줄장지뱀의

경우 지리적 격리를 통한 집단간의 종내 변이가 발생한

것으로 추정된다. 특히, 경상남도 지방의 유전적 독립성

이 두드러지는데, 이는 다른 분류군인 어류나 양서류에서

도 나타나고 있다. 따라서 이들 집단에 대한 형태적, 생태

적 그리고 다른 유전적 분석 등을 통한 추가적인 연구가

필요할 것이라고 판단된다.
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