
서 론

우리나라 양식 김은 2004년도 기준으로 연간생산량이 22.8

만톤이고 생산액은 1,915억원으로, 전체 해조류 연간 총생산

액인 2,560억원의 약 75%를 차지하고 있다(해양수산부

2004). 현재 국내에서 주로 양식되고 있는 김은 참김

(Porphyra tenera Kjellman), 방사무늬김(P. yezoensis Ueda), 모

무늬돌김(P. seriata Kjellman) 그리고 잇바디돌김(P. dentata

Kjellman)의 4종이다. 부산∙경남지역과 경기∙충청∙전북

지역에서는 참김과 방사무늬김을, 전남지역에서는 4종 모두

를 양식하고 있으며 대부분 인공채묘를 채택하고 있다. 그러

나 완도, 진도, 해남을 중심으로 하는 남서해안 지역에서는

인공채묘와 더불어 자연채묘를 이용하여 생산되는 김(일명

‘동아 김’또는‘동아채묘 김’)도 많아 전체 김 생산량의 약

20%를 차지한다.

인공채묘가 도입되기 전까지 우리나라에서 양식되어 온

김은 주로 참김으로 알려져 왔다(Ueda 1932; 강 1970). 그러

나 강(1970)은 1968년부터 1970년까지 각 양식장의 표본을

채취하여 조사한 결과 참김은 일부 지역 또는 한 시기에 국

한되는 반면 대부분의 양식장에서 방사무늬김이 주류임을

확인한 바 있으며, 이러한 방사무늬김의 강세현상은 향후 인

공채묘가 보급됨에 따라 더욱 가속화될 것으로 예측하였다.

1980년대 이후 우리나라의 김 양식은 인공채묘의 보편화, 유

리사상체 배양기술의 발달, 일본에서 도입된 다수확 품종의

양식, 부류식 양식, 양식어장의 확대 등에 의하여 생산량이

급격히 증가하게 되었다(Sohn 1993, 1998). 특히 유리사상체

배양기술에 의한 인공채묘로 어업인이 원하는 품종을 양식
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할 수 있게 됨으로써 일본산 다수확 품종들이 널리 보급되어

양식되었으며(정 등 1977; 고 등 1980; Oohusa 1993), 이에

따라 자연채묘 김 중에도 일본 품종이 혼입되었을 가능성이

증가되어 왔다.

참김과 방사무늬김은 형태적으로 가장 유사한 종으로서

엽체 두께와 정자낭 및 접합포자낭(과포자낭)의 분열양식으

로 두 종을 구분하고 있지만(Ueda 1932; Kurogi 1972), 이들

형질 역시 생육지의 환경특성에 따라 변이가 나타나므로

(Kurogi 1961, 1972) 이러한 차이만으로 두 종을 정확히 구분

하기는 쉽지 않다(황과 이 2001, 2002). 그러나 최근에는

DNA 염기서열 분석과 RFLP 등의 분자생물학적 기법을 이

용하여 김속 식물의 계통학적 유연관계를 파악하고 종 또는

종내 strain을 식별할 수 있게 되었다(Stiller and Waaland

1993; Ragan et al. 1994; Oliveira et al. 1995; Broom et al. 1999,

2002; Kunimoto et al. 1999a, b, 2003; Nelson et al. 2001;

Teasdale et al. 2002; Klein et al. 2003; Lindstrom and Fredericq

2003; Niwa and Aruga 2003; Jones et al. 2004; Niwa et al.

2004, 2005). 특히 참김과 방사무늬김의 종 구분에는 SSU

rDNA의 exon 부위의 염기서열이 유용하며, 종내 strain 구

분에는 SSU rDNA의 intron 부위와 ITS1 염기서열이 유용한

유전적 표지(genetic marker)로 제안되었다(Kunimoto et al.

1999a, b, 2003; Niwa et al. 2005) 

본 연구에서는 우리나라 남서해안 지역에서 자연채묘되는

양식 김의 핵 SSU 및 ITS1 rDNA와 색소체 rbcL 염기서열을

분석한 후, 이를 한국산과 일본산 참김 및 방사무늬김의 염

기서열과 비교함으로써 자연채묘 양식 김의 분류학적 실체

를 밝히고 이들 간의 계통학적 유연관계를 파악하고자 하였

다.

재료와 방법

시료의 채집 및 보관

자연채묘 양식 김의 시료는 고흥, 장흥, 진도, 해남, 무안

및 신안 지역의 양식장에서 채집하였다. DNA 염기서열 비

교 및 분자계통학적 분석을 위하여 참김의 2개 자연개체군,

방사무늬김의 5개 자연개체군 그리고 쿠니에다김(P. kuniedae

Kurogi) 및 비단잎돌김(P. koreana Hwang et Lee) 시료를 분석

에 포함시켰다(Table 1, Fig. 1). 자연채묘 양식 김 중

NS005(무안 1)와 NS006(무안 2)은 동일 양식장에서 채집되

었으나 형태적으로 차이가 나타난 시료를 구분한 것이다. 무

안 지역 양식장의 경우 둥근돌김(P. suborbiculata Kjellman)과

잇바디돌김(P. dentata Kjellman)이 혼입된 것을 발견하였으

나 본 연구에서는 제외하였다. 야외에서 채집한 시료는 실험

실로 운반하였으며 형태관찰을 위한 시료는 5% 포르말린 해

수로 고정하여 건조표본을 만들었다. DNA 염기서열 분석을

위한 시료는 멸균 해수용액으로 부착생물과 오염물질을 제

거하고 Kimwipes로 수분을 제거한 후 건조제가 담긴 원심

분리용 튜브에 넣어 상온에 보관하였다. 본 연구에 사용된

시료에 대한 확증 건조표본은 국립수산과학원 해조류연구센

터에 소장하였다. 

형태∙해부학적 형질 분석

자연채묘 양식 김의 형태적 특징은 건조표본을 만든 후 조

사하였다. 지역별 형태∙해부학적 변이를 파악하기 위하여

엽체 형태, 기부 형태, 현미경적 거치의 유무, 수정모의 특

징, 정자낭과 접합포자낭의 분열형식 등의 정성형질과 엽장,
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Table 1. Sample information for Porphyra cultivated by natural seeding, P. koreana, P. kuniedae, P. tenera and P. yezoensis used in this
study

Taxon Collection details Sample SSU rbcL ITS1

Porphyra cultivated Sisando, Goheung, 12 May 2003 NS001 DQ227853 DQ227860 DQ227867
by natural seeding Ihwoejin, Jangheung, 17 Apr. 2003 NS002 DQ227854 DQ227861 DQ227868

Guiseongri, Jindo, 26 Feb. 2000 NS003 DQ227855 DQ227862 DQ227869
Hwawon, Haenam, 4 Mar. 2000 NS004 DQ227856 DQ227863 DQ227870
Wangsanri, Muan 1, 8 Jan. 2003 NS005 DQ227857 DQ227864 DQ227871
Wangsanri, Muan 2, 8 Jan. 2003 NS006 DQ227858 DQ227865 DQ227872
Eoido, Sinan, 6 May 2003 NS007 DQ227859 DQ227866 -

P. koreana Hwang et Lee Yeonamdong, Pohang, 1 Mar. 2002 KO301 unpubl. unpubl. unpubl.
P. kuniedae Kurogi Sachon, Namhae, 4 Feb. 2001 KU204 unpubl. unpubl. -
P. tenera Kjellman Sopo, Tongyoung, 7 Feb. 2001 HM003 unpubl. unpubl. unpubl.

Cheongsando, 19 Feb. 2004 HM007 unpubl. unpubl. unpubl.
P. yezoensis Ueda Masanri, Pohang, 6 Feb. 2001 YEZ206 unpubl. unpubl. unpubl.

Neungpo, Geojedo, 6 Mar. 2000 CH394 unpubl. unpubl. unpubl.
Cheongsando, 19 Feb. 2004 HM006 - - unpubl.
Pajanggeum, Wido, 7 Apr. 2004 HM012 unpubl. unpubl. -
Daecheonhang, Daecheon, 22 Apr. 2004 HM014 unpubl. unpubl. unpubl.



엽폭, 엽체 두께 등의 정량형질을 비교하였다.  

DNA 염기서열 분석

DNA 추출을 위하여 건조 보관한 재료를 대상으로

Strach-Crain 등(1997)의 방법으로 세포를 분해하고 단백질

을 제거한 후 Wizard® DNA Clean-Up System(Promega, WI,

USA)의 resin을 1 mL 첨가하여 column을 통과시켰다. 그리

고 2 µL의 80% isopropanol을 column에 통과시킨 후 2분간

12,000 rpm으로 원심분리한 후에 10분간 건조한 다음 50 µL

의 증류수를 column에 넣고 20초간 12,000 rpm으로 원심분

리하여 DNA를 추출하였다. 추출한 DNA는 EtBr이 첨가된

0.8% agarose gel 상에서 확인하였다.

핵의 SSU rDNA 부위는 Saunders와 Kraft(1994)의

G01/G14와 G04/G07의 primer 조합을 사용하였고, ITS1 부

위는 IJC01(최 등, 미발표 자료)과 White 등(1990)의 ITS2

primer 조합을 사용하였으며, 색소체의 rbcL 부위는 F-

20/R1150+와 F993+/RrbcSP(최 등, 미발표 자료)의 primer

조합을 사용하여 GeneAmp® PCR System 2400과 2720

Thermal Cycler(ABI, Singapore)로 증폭하였다. 증폭된 유전

자 부위의 PCR product는 DNA High Pure® PCR Product

Purification Kit(Roche Diagnostics corporation, Indianapolis,

IN, USA) 또는 QIAquick® Gel Purification Kit(QIAGEN Inc.,

Valencia, CA, USA)를 사용하여 정제하였다. 정제 후

BigDyeTM Terminator Cycle Sequencing Ready Reaction 

Kit(ABI, Foster City, CA, USA)를 사용하여 Applied

Biosystems 3730 DNA Analyzer(Applied Biosystems, Foster

City, CA, USA)로 분석하였다. 

분석된 염기서열은 SeqEdTM Program(ABI)을 사용하여 각

유전자 부위를 완성시킨 후 각각의 염기서열과 GenBank로

부터 입수한 일본산 참김과 방사무늬김의 SSU와 ITS1 rDNA

그리고 rbcL 염기서열(Table 2)을 SeqPup Program(Gilbert

1995)에서 정렬을 확인하였다. 또한 SSU rDNA의 intron 영

역은 알려진 김속 식물의 염기서열과 함께 Clustral X

Program(v. 1.64b, Thompson et al. 1997)을 사용하여 정렬시

킨 후 MacClade Program(v. 3.08a, Maddison and Maddison

1999)을 사용하여 염기서열의 변화를 확인하였다. 계통학적

유연관계는 PAUP* 프로그램(v. 4.0b10 for Macintosh,

Swofford 2002)을 사용하여 근린결합분석(neighbor-joining

analysis; 2000 rounds of bootstrap resampling), 최대절약분

석(maximum parsimony analysis; R=10, 1000 rounds of

bootstrap resampling) 그리고 최대유사분석(maximum

likelihood analysis; R=100)을 수행하였다. 근린결합분석과

최대유사분석에서는 Modeltest 프로그램(v. 3.06, Posada and

Crandall 1998)을 사용하여 각 분자 자료를 위한 가장 좋은

진화모델을 결정하고 분석에 적용하였다. 한편, Bayesian 계

통분석에서는 MrBayes 프로그램(v. 3.0b4, Huelsenbeck and

Ronquist 2001)을 사용하여 GTR+Γ+I model[a general time

reversible(GTR) model with a gamma correction for among-

site variation(Γ) and invariant sites(I)]을 적용하고 four chain

으로 5,000,000 generations를 수행하였다.   

결 과

자연채묘 양식 김의 형태∙해부학적 특징

자연채묘 양식 김의 엽체 형태는 원형, 타원형, 난형, 도란

형, 선형, 피침형 등 다양하였으며 한 쪽으로 구부러진 형태

도 나타났다(Table 3, Fig. 2). 기부 형태는 쐐기꼴, 원형 또는

심장형이었으며 현미경적인 거치는 관찰되지 않았다. 엽장

은 대체로 8-20 cm였으며 NS005(무안 1)와 NS006(무안 2)은

25-30 cm에 이르렀다. 엽폭은 대체로 3-12 cm였으나

NS005(무안 1)에는 1-2 cm의 좁은 개체들이 나타났으며
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Fig. 1. Sampling sites of Porphyra cultivated by natural seeding
(circle), P. tenera (triangle) and P. yezoensis (square). 1,
Yeonamdong, Pohang; 2, Neungpo, Geojedo; 3, Sopo,
Tongyoung; 4, Sisando, Goheung; 5: Ihwoejin, Jangheung;
6, 7, Cheongsando; 8, Guiseongri, Jindo; 9, Hwawon,
Haenam; 10, Wangsanri, Muan; 11, Eoido, Sinan; 12,
Pajanggeum, Wido; 13, Daecheonhang, Daecheon.



NS006(무안 2)에는 20 cm에 이르는 넓은 개체가 나타났다.

엽체 두께는 18-35 µm 범위였으며 NS006(무안 2)과

NS007(신안)은 다른 지역의 자연채묘 김에 비하여 더 두꺼

웠다(Table 3). 

NS005(무안 1)는 미성숙하여 생식세포를 관찰할 수 없었

다. 그 외 시료에서 조과기의 수정모는 모두 뚜렷하였다. 정

자낭의 분열형식은 미성숙 개체를 제외하면 모두 a/4,b/4,

c/4(8)였으며 접합포자낭 분열형식은 a/2,b/1,c/2(4),

a/2,b/2,c/2(4), 또는 a/4,b/2,c/2(4)로 다양하게 나타났다

(Table 3). 

자연채묘 양식 김의 DNA 염기서열 특징과 분자 계통학적

유연관계

핵의 SSU rDNA 염기서열 분석: 자연채묘 양식 김의 정
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Table 2. Sources of additional SSU, rbcL and ITS1 sequence data included in the multiple alignments

Taxon Sample location
GenBank accession No.

SSU rbcL ITS1

Porphyra tenera Kjellman Kawaura, Kumamoto, Japan AB013176 AB118576 AB017073
P. yezoensis Ueda Hakodate, Hokkaido, Japan AB013177 AB118574 -

Nanaehama, Hokkaido, Japan - - AB017074
“Na-2”, Hokkaido, Japan - - AB017075
“Na-4”, Hokkaido, Japan - - AB017076
Ogatsu, Miyagi, Japan AB013178 AB118575 -
“Ogatsu-1”, Miyagi, Japan - - AB017078
“Ogatsu-2”, Miyagi, Japan - - AB017079
“Ogatsu-4”, Miyagi, Japan - - AB017081

P. yezoensis f. narawaensis Miura “Ariyake-1”, Japan - - AB019191
“Fukuoka-1”, Japan - - AB017082
“F6-1”, Japan - AB118590 AB017083
“Harima-7”, Japan - - AB125319
“Midorime”, Japan - AB118589 AB017084
“Noma-1”, Japan - - AB017085
“Noriken-4”, Japan - - AB125316
“Saga 103”, Japan - - AB017086
“Saga-5”, Japan - AB118587 AB019187
“Sasiki”, Japan - - AB019188
“Shikoku”, Japan - - AB017087

Table 3. Morphological characteristics of Porphyra cultivated by natural seeding on the southwest coast of Korea

NS001 NS002 NS003 NS004 NS005 NS006 NS007 
Character from Goheung from Jangheung from Jindo from Haenam from Muan 1 from Muan 2 from Sinan

(Fig. 2A) (Fig. 2B) (Fig. 2C) (Fig. 2D) (Fig. 2E) (Fig. 2F) (Fig. 2G)

Thallus shape elliptical round elliptical ovate linear curved shape round 
to obovate to elliptical to lanceolate to elliptical to lanceolate to elliptical

Basal shape round round cuneate round round round round 
to cordate to cordate to cuneate to cordate to cordate to cordate

Marginal denticulation absent absent absent absent absent absent absent

Trychogyne conspicuous conspicuous conspicuous conspicuous (not mature) conspicuous conspicuous

Thallus length (cm) 12 - 20 10 - 15 8 - 15 10 - 15 10 - 25 15 - 30 10 - 15

Thallus width (cm) 5 - 8 5 - 12 3 - 5 5 - 12 1 - 2 8 - 20 8 - 12

Thickness (µm) 20 - 25 20 - 28 20 - 25 20 - 25 18 - 22 28 - 35 30 - 35 

Division pattern  a/2(4),b/2,c/2(4) a/2,b/2,c/2(4) a/2,b/2,c/2(4) a/2,b/2,c/2(4) (not mature) a/2,b/2,c/2(4) a/2,b/1(2),c/2(4)
of zygotosporangium

Divison pattern a/4,b/4,c/4(8) a/4,b/4,c/4(8) a/4,b/4,c/4(8) a/4,b/4,c/4(8) (not mature) a/4,b/4,c/4(8) a/4,b/4,c/4(8)
of spermatangium
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A B C

D E F G

Fig. 2. Thallus shapes of Porphyra cultivated by natural seeding  in the southwest coast of Korea. A, NS001 from Goheung; B, NS002
from Jangheung; C, NS003 from Jindo; D, NS004 from Haenam; E, NS005 from Muan 1; F, NS006 from Muan 2; G, NS007 from
Sinan. Scale bars = 3 cm.

Table 4. Pairwise distances (total character differences) between samples for the exon of SSU sequence data.  Dashed triangle
indicates the character differences between three samples of Porphyra tenera and solid triangle indicates those between six
samples of P. yezoensis and seven samples of Porphyra cultivated by natural seeding from Korea

Sample 1 2 3 4 5 6 7 8  9 10 11 12 13 14 15 16 17 18

1 P. kuniedae, Namhae -
2 P. koreana, Pohang 64 -
3 P. tenera, Kawaura, Kumamoto, Japan 67 11 -
4 P. tenera (HM003), Tongyoung 67 11 0 -
5 P. tenera (HM007), Cheongsando 67 11 0 0 -
6 P. yezoensis, Hakodate, Hokkaido, Japan 64 8 2 2 2 -
7 P. yezoensis, Ogatsu, Miyagi, Japan 64 8 2 2 2 0 -
8 P. yezoensis (YEZ206), Pohang 64 8 2 2 2 0 0 -
9 P. yezoensis (CH394), Geojedo 65 9 3 3 3 0 0 0 -

10 P. yezoensis (HM012), Wido 65 9 3 3 3 0 0 0 0 -
11 P. yezoensis (HM014), Daecheon 65 9 3 3 3 0 0 0 0 0 -
12 NS001, Goheung 65 9 3 3 3 0 0 0 0 0 0 -
13 NS002, Jangheung 65 9 3 3 3 0 0 0 0 0 0 0 -
14 NS003, Jindo 65 9 3 3 3 0 0 0 0 0 0 0 0 -
15 NS004, Haenam 65 9 3 3 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 -
16 NS005, Muan 1 65 9 3 3 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 -
17 NS006, Muan 2 65 9 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 -
18 NS007, Sinan 65 9 3 3 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 -



확한 동정과 계통학적 유연관계를 밝히고자 한국산 참김, 방

사무늬김 및 자연채묘 양식 김 자료(Table 1)와 GenBank에

서 입수한 일본산 참김 및 방사무늬김 자료(Table 2)를 포함

하여 총 18개 시료의 SSU rDNA 염기서열 자료를 비교 분석

하였다. 본 연구에서 새로이 결정된 자연채묘 양식 김 7개

시료의 SSU rDNA 염기서열을 GenBank에 등록하였다(Table

1). 새로이 결정된 SSU rDNA 염기서열의 길이는 NS007(신

안) 시료의 2,347 bp에서 NS004(해남) 시료의 3,315 bp까지

그 길이가 다양하였다.  

분석된 SSU rDNA의 정렬자료는 intron을 포함하여 3,874

bp로 구성되었으며, 이 중 양쪽 말단의 프라이머(G01과

G07) 부위와 두 개의 intron 부위를 제외한 SSU rDNA의

exon은 총 1,785 bp로 구성되었다. Exon 염기서열 자료에 대

한 pairwise distance 분석에서 참김과 방사무늬김은 종 내에

서 염기서열의 차이가 없었으며 종 간에는 2-3 bp의 차이가

확인되었다(Table 4, Fig. 3). NS006(무안 2)을 제외한 자연채
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Fig. 3. A sub-alignment (positions 201 to 300, 1001 to 1100 and 1501 to 1600) for 16 samples in the multiple alignment for the exon of
nuclear SSU rDNA.  A dash (-) indicates a gap in the multiple alignment; a dot (.) indicates that a taxon has the same character
state for that site as in Porphyra tenera (AB013176, Hokodate, Japan). Numbers to the right indicate nucleotide position in the
multiple alignment.  Bold characters (positions 211, 1055 and 1599) indicate two or three substitutions (C↔G; A↔T; T↔C)
between P. tenera (Kawaura, Japan; Tongyoung, HM003; Cheongsando, HM007) and others except for NS006 (Muan 2). There is
only one substitution (position 1055, A↔T) between P. tenera (Kawaura, Japan; Tongyoung, HM003; Cheongsando, HM007) and
NS006 (Muan 2), and there is also one substitution (position 1599, T↔C) between P. yezoensis and NS006 (Muan 2).
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Fig. 4. Trees constructed with Bayesian inference for the SSU (A), rbcL (B), ITS1 (C) and combined (D) alignment (GTR+  Γ + I model).
Values at branches represent Bayesian posterior probabilities (left value), and 2000 and 1000 bootstrap replicates for distance and
parsimony (middle and right values, respectively) analyses. Branches lacking values received less than 50% support. Scale bars =
0.001 substitutions/site in A and D; scale bars = 0.005 substitutions/site in B and C.



묘 김은 동일한 염기서열을 보였으며 참김과는 3 bp(position

211, 1055, 1599)에서 염기치환이 확인되었으나, 방사무늬김

과는 동일하였다. NS006(무안 2)은 다른 자연채묘 김과 1

bp(position 1599, C↔T)에서 치환이 확인되었으며, 참김과

방사무늬김에 대해서도 각각 1 bp(position 1055와 1559)에서

치환이 확인되었다. 그 밖에 일본의 Hakodate와 Ogatsu 그

리고 포항에서 채집한 방사무늬김과 NS006(무안 2)의 염기

서열은 211과 212 염기 위치에서 2 bp 크기의 gap이 존재하

는 것으로 확인되었다. 

정렬된 SSU rDNA의 exon 염기서열 자료로부터 Bayesian

계통수를 구하고, Bayesian posterior probability, 근린결합분

석과 최대절약분석의 bootstrap value를 표시하였다(Fig. 4A).

쿠니에다김(P. kuniedae)과 비단잎돌김(P. koreana)을 외군으로

하였을 때 참김과 방사무늬김은 뚜렷이 구분되는 계통군을

형성하였다. NS006(무안 2)을 제외한 자연채묘 김은 방사무

늬김과 동일 계통군을 형성하였으며 NS006(무안 2)은 참김

과 동일 계통군을 형성하였다.

SSU rDNA의 inton 분석은 exon 부위에서 염기서열의 차

이가 1-3 bp로 확인된 참김, 방사무늬김 그리고 자연채묘 김

을 대상으로 하였다(Table 5). 대부분의 시료들의 inton은

upstream과 downstream에 각각 한 개씩의 intron이 존재하

였으나 NS007(신안)과 일본 Hakodate에서 채집된 방사무늬

김(AB013177)은 upstream에 한 개의 intron만 존재하였고 거

제도에서 채집된 방사무늬김(CH394)은 downstream에 한

개의 intron만 존재하였다. Intron의 길이는 upstream intron

이 509 bp(HM003, HM007)에서 972 bp(AB013176), 그리고

downstream intron이 509 bp(AB013178)에서 966 bp(NS004)

로 다양하였다(Table 5, Fig. 5).

Upstream intron의 길이는 NS006(무안 2), 포항 방사무늬

김(YEZ206) 그리고 일본산 방사무늬김(Hakodate,

AB013177; Ogatsu, AB013178)에서 516-517 bp로 거의 동일

하였으며, 염기서열도 이들 사이에 단 1개에서 3개의 치환만

이 확인되었다(Table 5와 6). 한편 다른 자연채묘 김들은 길

이가 510-513 bp로서 위도(HM012)와 대천(HM014)에서 채

집된 방사무늬김과 유사하였으며, 염기서열 또한 동일하거

나 단 1개의 치환만이 확인되었다.

Downstream intron은 upstream intron에 비해 그 크기와

염기서열에서 보다 다양한 양상을 보였다(Table 5와 7). 특히

NS006(무안 2)은 통영에서 채집된 참김(HM003)과 길이에

서는 비록 959 bp와 615 bp로 크게 차이가 있었으나, 단 1개

의 염기치환만이 확인되어 주목되었다. 한편 다른 자연채묘

김 사이에는 길이가 529-966 bp까지로 다양하였고 염기서열
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CAA- 568 bp -GTG CCA- 1236 bp -GGT

AAC- 509-972 bp -TGG TTC- 509-966 bp -ACG

▼ ▼

5'- -3'TTC- 33 bp -GCT

Fig. 5. Putative primary structure of nuclear SSU rDNA from Porphyra cultured by natural seeding, P. tenera and P. yezoensis. The
upper and lower frames represent exon and introns, respectively. Arrow heads indicate the positions of intron insertion. Letters
and numbers designate the partial sequences and total nucleotide number of the fragment, respectively.

Table 5. Length (bp) of the introns of SSU rDNA on the upstream and downstream

Taxon Sample Upstream intron Downstream intron

P. tenera Kjellman AB013176 (Kawanra Kumamoto, Japan) 972 783
HM003 (Tongyoung) 509 615
HM007 (Cheongsando) 509 521

P. yezoensis Ueda AB013177 (Hakodate, Hokkaido, Japan) 517 -
AB013178 (Ogatsu, Miyagi, Japan) 517 509
YEZ206 (Pohang) 516 520
CH394 (Geojedo) - 524
HM012 (Wido) 511 527
HM014 (Daecheon) 511 527

Porphyra cultivated by natural seeding NS001 (Goheung) 510 529
NS002 (Jangheung) 513 529
NS003 (Jindo) 512 963
NS004 (Haenam) 512 966
NS005 (Muan 1) 512 529
NS006 (Muan 2) 517 959
NS007 (Sinan) 510 -



도 36 bp까지의 염기치환이 확인되었다.

색소체의 rbcL 유전자 염기서열 분석: 본 연구에서 새로

이 결정된 자연채묘 양식 김의 rbcL 염기서열을 GenBank에

등록하였다(Table 1). 분석한 rbcL의 염기서열 자료는

GenBank에서 입수한 자료(Table 3)를 포함하여 총 21개 시

료에 1,446 bp로 구성되었다. Pairwise distance 분석에서 자

연채묘 김은 0-3 bp의 염기서열 차이가 확인되었다(Table 8).

자연채묘 김 중에서 NS006(무안 2)을 제외하였을 때 자연채

묘 김 사이에는 염기서열이 동일하거나 단 1개의 염기치환이

확인되었다. 자연채묘 김은 방사무늬김과 0-4 bp 차이를 보

였으며 참김과는 20-23 bp 차이를 나타내었다. 한편

NS006(무안 2)은 다른 자연채묘 김과 2-3 bp 차이를 보였으

나 일본산 방사무늬김(Hakodate와 Ogatsu) 및 큰방사무늬

김(P. yezoensis f. narawaensis)과는 동일하거나 단 1개의 염기

치환만이 확인되었다.

정렬된 rbcL 염기서열 자료로부터 Bayesian 계통수를 구하

고, Bayesian posterior probability, 근린결합분석과 최대절약

분석의 bootstrap value를 표시하였다(Fig. 4B). 쿠니에다김

(P. kuniedae)과 비단잎돌김(P. koreana)을 외군으로 하였을 때

자연채묘 김, 방사무늬김 및 큰방사무늬김으로 구성된 계통

군과 참김 만으로 구성된 계통군을 형성하였으며 이들 두 개

의 계통군은 모두 강하게 지지되었다. NS006(무안 2)을 제
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Table 6. Pairwise distances (total character differences) between samples for the upstream intron of SSU sequence data. Dashed
triangle indicates the character differences between three samples of Porphyra yezoensis and NS006, and solid triangle
indicates those between two samples of P. yezoensis and six samples of Porphyra cultivated by natural seeding from Korea

Sample 1 2 3 4 5 6 7 8  9 10 11 12 13 14 15

1 P. tenera, Kawaura, Kumamoto, Japan -
2 P. tenera (HM003), Tongyoung 36 -
3 P. tenera (HM007), Cheongsando 39 3 -
4 P. yezoensis, Hakodate, Hokkaido, Japan 40 18 21 -
5 P. yezoensis, Ogatsu, Miyagi, Japan 40 18 21 0 -
6 NS006, Muan 2 39 17 20 1 1 -
7 P. yezoensis (YEZ206), Pohang 37 15 18 3 3 2 -
8 P. yezoensis (HM012), Wido 33 8 11 13 13 12 10 -
9 P. yezoensis (HM014), Daecheon 33 8 11 13 13 12 10 0 -

10 NS001, Goheung 34 8 11 14 14 12 11 1 1 -
11 NS002, Jangheung 33 8 11 13 13 12 10 0 0 1 -
12 NS003, Jindo 33 8 11 13 13 12 10 0 0 1 0 -
13 NS004, Haenam 33 8 11 13 13 12 10 0 0 1 0 0 -
14 NS005, Muan 1 33 8 11 13 13 12 10 0 0 1 0 0 0 -
15 NS007, Sinan 34 8 11 14 14 13 11 1 1 0 1 1 1 1 -

Table 7. Pairwise distances (total character differences) between samples for the downstream intron of SSU sequence data.  Dashed
triangle indicates the character differences between three samples of Porphyra tenera and NS006, and solid triangle indicates
those between five samples of P. yezoensis and six samples of Porphyra cultivated by natural seeding from Korea

Sample 1 2 3 4 5 6 7 8  9 10 11 12 13 14

1 P. tenera, Kawaura, Kumamoto, Japan -
2 NS006, Muan 2 16 -
3 P. tenera (HM003), Tongyoung 15 1 -
4 P. tenera (HM007), Cheongsando 37 29 29 -
5 P. yezoensis, Ogatsu, Miyagi, Japan 44 46 46 20 -
6 P. yezoensis (YEZ206), Pohang 49 50 50 23 11 -
7 P. yezoensis (CH394), Geojedo 49 50 50 22 10 3 -
8 P. yezoensis (HM012), Wido 49 50 50 23 11 4 1 -
9 P. yezoensis (HM014), Daecheon 48 49 49 21 11 4 1 2 -

10 NS001, Goheung 47 50 50 22 6 8 7 8 8 -
11 NS002, Jangheung 47 50 50 22 6 8 7 8 8 0 -
12 NS003, Jindo 32 36 25 51 38 41 41 41 42 34 34 -
13 NS004, Haenam 29 33 22 48 35 38 38 38 39 31 31 3 -
14 NS005, Muan 1 49 50 50 22 7 6 5 6 6 2 2 36 33 -



외한 자연채묘 김은 거제도, 위도 및 대천의 방사무늬김 자

연개체군과 연관되었으며 NS006(무안 2)은 이들과 분리되어

일본산 방사무늬김 및 큰방사무늬김과 연관되었다.

ITS1 염기서열 분석: 본 연구에서 새로이 결정된 자연채

묘 양식 김의 ITS1 염기서열을 GenBank에 등록하였다(Table

1). 분석한 ITS1 염기서열 자료는 GenBank에서 입수한 자료

(Table 3)를 포함하여 총 31개의 시료 399 bp로 구성되었다. 

Pairwise distance 분석(Table 9)에서 자연채묘 김 시료들

사이에는 0-9 bp의 염기서열 차이를 보였다. 자연채묘 김 중

에서 가장 큰 차이를 나타낸 NS006(무안2)을 제외하였을 때

이들 사이에는 0-5 bp의 염기치환이 확인되었다. 자연채묘

김은 방사무늬김과 0-10 bp 차이를 보였으며 참김과는 22-28

bp 차이를 나타내었다. 한편 NS006(무안 2)은 다른 자연채

묘 김 시료와 7-9 bp 차이를 보였으나 일본산 방사무늬김 및

큰방사무늬김과는 0-3 bp 차이 만을 보였다.

정렬된 ITS1 염기서열 자료로부터 Bayesian 계통수를 구하

고, Bayesian posterior probability, 근린결합분석과 최대절약

분석의 bootstrap value를 표시하였다(Fig. 4C). 비단잎돌김

(P. koreana)을 외군으로 하였을 때 자연채묘 김, 방사무늬김

및 큰방사무늬김으로 구성된 계통군과 참김 만으로 구성된

계통군을 형성하였으며 이들 두 개의 계통군은 비교적 강하

게 지지되었다. NS006(무안 2)을 제외한 자연채묘 김은 거

제도, 청산도 및 대천의 방사무늬김과 강하게 연관되었으며

NS006(무안 2)은 일본산 방사무늬김 및 큰방사무늬김과 약

하게 연관되었다.

SSU exon, rbcL 그리고 ITS1 염기서열의 유합자료 분

석: 본 연구에서 분석한 유합자료는 14개 시료에 3,627 bp로

구성되었다(Table 10). 유합자료의 AT ratio는 54.8%였으며

transition과 transversion의 비율은 1.590으로 SSU exon 자료

와 ITS1 자료 보다는 높고 rbcL 자료보다는 낮았다.

Informative site의 비율은 ITS1 자료가 가장 높았고 다음으로

rbcL 자료, 유합자료 그리고 SSU exon 자료의 순이었다.

유합자료로부터 Bayesian 계통수를 구하고, Bayesian

posterior probability, 근린결합분석과 최대절약분석의

bootstrap value를 표시하였다(Fig. 4D). 비단잎돌김(P.

koreana)을 외군으로 하였을 때 자연채묘 김과 방사무늬김으

로 구성된 계통군과 참김 만으로 구성된 계통군을 형성하였

으며 이들 두 개의 계통군은 매우 강하게 지지되었다.

NS006(무안 2)을 제외한 자연채묘 김은 거제도와 대천의 방

사무늬김과 강하게 연관되었으며 NS006(무안 2)은 다른 자

연채묘 김과 방사무늬김으로 구성된 계통군의 자매군으로

분석되었다. 

고 찰

본 연구에서 관찰한 자연채묘 양식 김은 엽체 형태, 기부
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Table 8. Pairwise distances (total character differences) between samples for rbcL sequence data. Dashed triangle indicates the
character differences between three samples of Porphyra tenera and solid triangle indicates those between nine samples of P.
yezoensis and seven samples of Porphyra cultivated by natural seeding from Korea

Sample 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19   20   21

1 P. kuniedae, Namhae -
2 P. koreana, Pohang 81 -
3 P. tenera, Kawaura, Kumamoto, Japan 83 26 -
4 P. tenera (HM003), Tongyoung 83 26 0 -
5 P. tenera (HM007), Cheongsando 81 27 2 2 -
6 P. yezoensis, Hakodate, Hokkaido, Japan 83 25 20 20 20 -
7 P. yezoensis, Ogatsu, Miyagi, Japan 83 25 20 20 20 0 -
8 P. yezoensis f. nar. “F6-1”, Japan 84 26 22 21 21 1 1 -
9 P. yezoensis f. nar. “Midorime”, Japan 83 25 20 20 20 0 0 1 -

10 P. yezoensis f. nar. “Saga 5”, Japan 83 25 20 20 20 0 0 1 0 -
11 P. yezoensis (YEZ206), Pohang 86 28 22 23 23 3 3 2 3 3 -
12 P. yezoensis (CH394), Geojedo 85 27 22 22 22 2 2 1 2 2 3 -
13 P. yezoensis (HM012), Wido 85 27 22 22 22 2 2 1 2 2 3 0 -
14 P. yezoensis (HM014), Daecheon 86 28 22 23 23 3 3 2 3 3 4 1 1 -
15 NS001, Goheung 86 28 22 23 23 3 3 2 3 3 4 1 1 2 -
16 NS002, Jangheung 85 27 22 22 22 2 2 1 2 2 3 0 0 1 1 -
17 NS003, Jindo 85 27 22 22 22 2 2 1 2 2 3 0 0 1 1 0 -
18 NS004, Haenam 85 27 22 22 22 2 2 1 2 2 3 0 0 1 1 0 0 -
19 NS005, Muan 1 85 27 22 22 22 2 2 1 2 2 3 0 0 1 1 0 0 0 -
20 NS006, Muan 2 83 25 22 20 20 0 0 1 0 0 3 2 2 3 3 2 2 2 2     -
21 NS007, Sinan 85 27 22 22 22 2 2 1 2 2 3 0 0 1 1 0 0 0 0     2      -
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형태, 엽체 두께 등에서 참김과 방사무늬김의 특징이 함께

나타났으나 단면에서 볼 때 정자낭은 8층까지, 접합포자낭은

4층까지 분열되었으므로 방사무늬김과 더 유사하였다. 또한

SSU rDNA, rbcL 및 ITS1 염기서열 분석에서도 자연채묘 김

은 방사무늬김과 동일 계통군을 형성한 반면 참김과 뚜렷이

구분되었다. 자연채묘 김 중 가장 이질적인 특징을 보인

NS006(무안 2)을 제외하였을 때, rbcL 유전자 염기서열에서

자연채묘 김은 거제도, 위도 및 대천의 방사무늬김 자연개체

군과, ITS1 염기서열에서는 거제도, 청산도 및 대천의 방사

무늬김 자연개체군과 강하게 연관되었다. 따라서 남서해안

지역에서 자연채묘되고 있는 양식 김은 방사무늬김으로 확

인되었으며 우리나라 남해안 및 서해안 지역의 자연암반에

서 생육하는 방사무늬김과 동일한 계통으로 추정되었다. 

최근에 Kunimoto 등(2003)은 일본산 참김과 방사무늬김

의 SSU rDNA의 exon 염기서열을 분석한 결과, 두 분류군

사이에는 2개의 gap과 2개의 치환이 존재한다는 것을 밝혔

다. 그러나 본 연구에서는 NS006을 제외한 다른 자연채묘 김

과 거제도, 위도 및 대천의 자연산 방사무늬김 시료에서 2개

의 gap 대신 GT로 되어 있으며, NS006의 경우에는 2개의 치

환 중 position 1599의 C 대신 참김과 동일한 T로 되어 있음

이 확인되었다. 따라서 Kunimoto 등(2003)이 참김과 방사무

늬김의 구별을 위해 제안한 2개의 gap과 두 개의 치환 중

position 1055에 위치한 한 개의 치환(A↔T)만이 현재까지 알

려진 모든 참김과 방사무늬김을 명확히 구별할 수 있는 유일

한 유전적 표지(genetic marker)임을 확인하였다. 

한편 NS006(무안 2)은 SSU rDNA의 exon 염기서열 자료

에 의한 계통수(Fig. 4A)에서 비록 참김과 연관되었으나, 이

는 단지 position 1055에서의 1개의 염기치환으로 나타난 결

과이므로 SSU rDNA의 계통수만으로 유연관계를 명확히 설

명하는 데는 한계가 있다. NS006(무안 2)은 SSU의 exon 염

기서열의 position 1055가 T이고(Fig. 3), upstream intron에서

일본산 방사무늬김과 강하게 연관되어 있으며(Table 6), ITS1

염기서열 분석에서도 일본산 방사무늬김 및 큰방사무늬김과

동일 계통군을 형성하였으므로(Fig. 4C) 이 시료는 일본산

방사무늬김에서 유래된 것으로 추정하였다. 그러나,

downstream intron의 경우 959 bp로서 통영에서 채집된 참김

(HM003)의 615 bp와는 길이에 있어 상당한 차이가 있으나

염기서열에서 단지 1개의 치환만이 확인되었으므로 참김과

방사무늬김 사이의 교배종일 가능성을 완전히 배제할 수는

없다. 

자연채묘 양식 김이 방사무늬김이라는 사실은 강(1970)의

연구결과와 일치하였다. 강(1970)에 의하면 당시 양식 김 중

참김은 여수 개도, 고흥, 완도 금일, 진도 조도 등 일부 지역

에서만 발견되거나 또는 한 시기에 국한되는 반면 방사무늬

김이 주류를 이루었다고 하였다. Kang(1972)은 Kurogi

(1957)와 Suto(1957)의 지적을 인용하면서 참김은 일찍 출현

하여 짧은 시기 동안에만 중성포자를 방출하는 데 비하여 방

사무늬김은 늦게 출현하여 10월부터 이듬해 3월까지 계속적

으로 중성포자를 방출하기 때문에 참김이 방사무늬김보다

갯병에 더 치명적이며, 이러한 생태적 특징의 차이에 의해

방사무늬김이 양식장에서 우세해질 수 있음을 설명하였다.

본 연구의 시료 채집지인 남서해안 6개 양식장에서 참김은

전혀 발견할 수 없었는데 이는 인공채묘가 보급됨에 따라 방

사무늬김이 더욱 우세해질 것이라는 강(1970)의 예견을 뒷받
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Table 10. Nucleotide composition of the SSU, rbcL and ITS1 alignments and statistics from maximum parsimony analyses of the
individual and combined SSU exon, rbcL and ITS1 data sets

SSU 

rbcL ITS1 Combined
Upstream intron Exon Downstream 

intron

Number of taxa 15 18 14 21 31 14
Nucleotides (bp) 994 1,785 977 1,446 399 3,627
AT ratio (%) 44.9 51.6 45.9 60.1 49.3 54.8
Ts/Tv ratio 0.826 0.905 1.326 3.893 1.052 1.590
Variable sites (%) 55 (5.5) 71 (4.0) 84 (8.6) 107 (7.4) 67 (16.8) 116 (3.2)
Informative sites (%) 22 (2.2) 7 (0.4) 62 (6.3) 28 (1.9) 34 (8.5) 55 (1.5)
Divergence (%)
Between all taxa 0 - 8.0 0 - 0.6 0 - 9.6 0 - 5.7 0 - 13.3 0 - 2.3
Between P. tenera vs. 1.6 - 8.0 0.1 - 0.2 0.2 - 9.6 1.4 - 1.6 5.8 - 7.7 1.2 - 1.5

P. yezoensis
Within P. yezoensis 0 - 2.8 0 - 0.1 0 - 7.5 0 - 0.3 0 - 1.4 0 - 0.3

Number of MP trees > 10,000 229 5 1 > 10,000 9
MP tree length 56 72 110 114 79 131
Consistency index 0.982 1.000 0.773 0.974 0.924 0.954
Retention index 0.980 1.000 0.877 0.963 0.949 0.957



침하고 있다. 

일본에서도 양식 김의 주종이 참김에서 방사무늬김으로

바뀌어 왔다. 이에 대해서는 원래 일본의 북부지역에서만 자

생하던 방사무늬김이 1950년대부터 김 양식 어업인들에 의

하여 동경만으로 이식된 후 점차 남쪽으로 확장하면서 그동

안 양식되어 왔던 참김과 그 외 지역 자생종들을 대체하였기

때문으로 설명하고 있다(Miura and Aruga 1987; Miura

1988).

강(1970)은 우리나라 양식 김의 종류 중에는 참김과 방사

무늬김 외에도 쿠니에다김, 둥근돌김과 모무늬돌김이 혼생

한다고 하였다. 이들 3종과 더불어 잇바디돌김은 남서해안

지역의 자연암반에서 흔히 발견되는 종이므로(황과 이 2001)

자연채묘 양식 김에 일시적으로 혼입될 가능성이 있을 것으

로 보인다. 실제로 본 연구의 시료 채집 시기에 무안 지역 양

식장에서 둥근돌김과 잇바디돌김이 혼입된 것을 발견한 바

있다.

자연채묘에 의해 양식된 방사무늬김은 우리나라 남해안

및 서해안 지역의 자연암반에서 생육하는 방사무늬김과 동

일한 계통으로서 오랫동안 그 지역 양식장 환경에 적응해 왔

다. 따라서 자연채묘 양식 김을 육종재료로 활용함으로써 각

지역 양식장에 적합한 우량 양식품종을 개발할 수 있을 것으

로 기대된다. 그러나 본 연구 결과와 같이 일본산 방사무늬

김이 자연채묘 양식 김 내에 혼입되어 있을 가능성이 있으므

로 자연채묘 양식 김 계통주를 유전자원으로 보존하고 관리

할 필요성이 있으며, 이와 더불어 우리나라에 생육하고 있는

김속 식물 전반에 대해서도 종합적인 분자계통학적 연구가

수행되어야 할 것으로 판단된다.     
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