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ABSTRACT
This study analyzed the molecular identity and phylogenetic relationships between 
extant Cervidae and ancient remains excavated from two archaeological sites, 
Kimnyung and Kumsung, on Jeju Island, Korea. Both sites were estimated to date 
from about 1,100 to 2,000 years before the present (YBP). Of the animal bones 
excavated, those identified as Cervidae were used for DNA extraction and 
subsequent determination of the sequences of the mitochondrial DNA (mtDNA) 
control region. The extracted DNA was used as the template for PCR 
amplification of the mtDNA control region. The resulting DNA sequences were 
compared with reported sequences, and a phylogenetic tree based on nucleotide 
similarity was constructed. A similarity search showed that the ancient DNAs 
were closest to Cervidae. On the phylogenetic tree constructed using the 
nucleotide similarity of the control region sequences of Cervidae, including those 
of the ancient remains, the ancient DNA sequences were found in two distinct 
clusters containing the Capreolinae and Hydropotinae. The Hydropotinae sequences 
were divided into two subclusters the ancient sequences were on subcluster I, and 
were closely related to the sequences of water deer from China and Korea (Hi, 
Hi-2), while the sequences in subcluster II were specifically related to Korean 
water deer (Hi-1). This result showed that two water deer maternal populations 
existed on Jeju Island from about 1,100 to 2,000 YBP. Of the ancient sequences 
located in the Capreolinae cluster, three ancient sequences were closely related to 
those of roe deer (Cck-1, Cck-2, Cpk) from Jeju Island and the Korean 
Peninsula. Unexpectedly, the other three sequences (KS-14, KS-15, KS-19) were 
more closely related to European and Siberian roe deer, suggesting that these 
sequences originated from another maternal lineage. Consequently, the results of 
this study suggest that roe deer and water deer were present on Jeju Island in 
ancient times. Unfortunately, there is no evidence for the existence of Cervinae, 
including Sika deer, which are described in historical records. Our results 
contribute to studies on the origin and phylogenetic relationships of extant and 
ancient Cervidae.

Key words : ancient remains, Cervidae, identified, mtDNA control region, origin, 
phylogenetic relationships.
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 서             론

현재 세계 곳곳의 여러 유적지에서는 인류 화석을 포함한 여러 종류의 동물 유골들

이 발굴되고 있다. 1980년대부터 PCR (polymerase chain reaction) 및 DNA sequencing 등 

분자생물학적 기법의 발달로 인해 멸종된 동․식물이나 화석들에 대한 분자유전학적 연

구들이 가능하게 되었다. 1984년 Higuchi 등은 현재 멸종된 Quagga (Equus quagga)의 

조직으로부터 DNA를 추출하고, 미토콘드리아 DNA의 염기서열을 분석한 결과 현존

하는 Zebra와 가까운 유연관계임을 밝혔다. 또한 Pääbo (1985)는 2,400년 전의 이집트 

미이라로부터 DNA를 추출하여 염기서열을 분석하는데 성공하였다. 그 후 인류 화석

을 비롯한 말, 사슴, 토끼, 돼지, 물고기, 메머드 등 다양한 고대 생물들의 뼈, 치아 그리

고 뇌등 여러 조직으로부터 DNA의 추출 및 분석을 통한 계통유전학적 연구들이 수행

되어 왔다 (Doran et al., 1986; Merriwether et al., 1996; Faerman et al., 1998; Nabata et al., 

2004; Yang et al., 2005). 

미토콘드리아 DNA는 특이적으로 모계유전을 하고 (Giles et al., 1980; Kavar et al., 

1999), 재조합 현상이 발생하지 않으며, 핵 DNA보다 10배 이상 빠른 염기변이율을 나

타낸다 (Brown et al., 1979; Wilson et al., 1985; Avise, 1986). 특히 조절부위의 염기치환

율은 미토콘드리아 DNA 내부의 다른 부위에 비해서 더욱 높다고 알려져 있다 

(Aquadro and Greenberg, 1982; Cann et al., 1984). 또한 세포내에 single-copy로 존재하는 

핵 DNA보다 수백 copy로 존재하여 고대유골의 분자유전학적 분석에 있어 큰 이점을 

제공하고 있다. 이러한 여러 이유들 때문에 미토콘드리아의 조절부위는 현존하는 인

간 및 동물 집단 사이에서 진화적, 계통유전학적 유연관계의 분석뿐만 아니라, 특히 고

대 동물유골의 분자유전학적인 분석에서도 표지유전자로써 널리 사용되어지고 있다 

(Oh et al., 1994; Cook et al., 1999). 현재, 미토콘드리아 DNA의 분석을 통한 종간의 계

통유전학적 연구들이 진행되었으며 (Randi et al., 1998; Cook et al., 1999; Polziehn et al., 

2002), 유적지에서 출토된 동물유골과 현존하는 동물들과의 계통유전학적 유연관계

를 밝힘으로써 모계혈통의 이동경로 및 기원 등을 추정하는 연구 결과들이 많이 보고 

되었다 (Troy et al., 2001; Watanobe et al., 2001, 2002, 2004). 특히 Jung 등 (2002) 과 Kim 

등 (2005)은 고대유적지에서 출토된 말과 소 유골들로부터 mtDNA의 염기서열을 분석
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하였으며, 제주재래마와 제주재래흑우의 기원에 대한 재조명의 필요성을 시사하였다.

 제주도내에는 구석기, 신석기, 청동기 및 철기시대에 이르기까지 다양한 시기에 형

성된 여러 유적지들이 발견되었다. 특히 제주도에서 발굴된 유적지 중에서 김녕  궤내

기동굴과 금성 유적지는 초기 철기시대 (B.C. 100)부터 삼국시대를 거쳐 통일신라시대

의 유물들이 층위별로 발굴됨으로써 상고문화의 변천과정을 연구하는데 중요한 자료

를 제공하고 있다 (제주도민속자연사박물관, 1995, 2001). 이들 각각의 유적지에서 우

제목 (Artiodactyla)에 속하는 소, 멧돼지, 사슴류 등의 뼈, 치아, 뿔 등 다양한 부위의 유

골들이 다량으로 발굴․보고 되었다 (Shin et al., 1992, 1996; Kim et al., 2002; Kim et al., 

2002). 

사슴과 (Cervidae) 동물은 우제목 (Artiodactyla), 녹우아목 (Pecora)에 속하며 (Janis 

and Scott, 1987), 유럽, 아메리카, 아프리카, 아시아 등에 넓게 분포하고 있다. 아시아 

지역 중 한반도를 비롯하여 제주도에 서식하고 있는 사슴과 동물에는 사향노루 

(Korean musk deer), 고라니 (Korean water deer), 우수리사슴 (Dybowskies deer), 대륙사

슴 (Manchurian sika deer), 백두산사슴 (Duke of bedford's deer), 큰노루 (Siberian roe 

deer), 노루 (Roe deer) 등이 있다. 현재 제주도 한라산에서 발견되는 사슴과 (Cervidae) 동

물은 노루 (Capreolus capreolus) 1종이 유일하지만, 제주도 선사 유적지에서 출토된 사슴

과 동물 뼈 화석에 대한 비교형태학적 연구에서는 다양한 크기의 골편들이 서로 다른 

사슴과 동물의 것들로 동정 되었고, 종류도 다양하여 여러 종의 사슴류 (Cervus spp.)가 

존재했을 가능성을 보여주고 있다 (Shin et al., 1992; Shin, 2001; Kim et al., 2002). 하지

만 출토된 동물 뼈 화석에 대한 정확한 종 동정 및 분류에 있어 단지 형태학적, 골학적 

연구만이 수행되어 명확한 종동정이 이루어지지 않았다. 따라서 기존에 출토된 동물 

뼈 화석의 명명되어진 학명도 분자유전학적 차원에서 종 동정이 필요한 실정이며, 이

를 수행하여 당시 제주도 사슴류의 생물상이나 기원을 재검토해 볼 필요가 있다.

따라서, 본 연구에서는 제주도의 김녕 (궤네기동굴), 금성유적지에서 발굴된 사슴

과 (Cervidae) 동물 뼈 화석으로부터 DNA를 추출하여, 미토콘드리아 조절부위의 부분 

염기서열을 결정하였다. 또한, 실험결과를 바탕으로 현존하고 있는 사슴과 동물들과 

비교․분석함으로써 종에 대한 정확한 동정 및 이미 보고 되어 있는 종들 사이에서의 

계통유전학적 유연관계를 분석하였다.
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재료 및 방법

1. 실험재료

본 연구에서 사용된 실험재료는 제주도 김녕 (궤네기 동굴)과 금성 유적지 (약

A.D. 0 to A.D. 900)에서 발굴된 사슴과 (Cervidae) 동물 뼈 화석으로서 제주도민속

자연사박물관으로부터 제공 받았다 (Fig. 1). 또한 사슴과 동물에 대한 비교 분석을 

위해 현재 한라산에 서식하는 노루 (Capreolus capreolus) 2개체 와 한반도에 서식하

는 사슴과 동물의 DNA확보를 위해 서울대학교 야생동물유전자원은행에서 고라

니 (Hydropotes inermis) 2개체, 대륙사슴 (Cervus nippon) 1개체의 DNA 시료를 분양 

받아 실험재료로 사용하였다 (Fig. 2-3, Table 1).

2. DNA 추출 및 정제

실험재료의 오염을 최소화하기 위해 뼈 또는 치아를 얇게 조각내어 7∼10 시간 

동안 자외선을 쪼였다. 또한 석회질을 제거하기 위하여 0.5M EDTA (pH 8.0)를 첨

가 후, 37℃에서 72 시간동안 반응시켰으며, 12시간마다 새로운 EDTA로 교체하였

다. DNA 추출은 Graham (1978)과 Maniatis 등 (1982)의 방법을 변형한 Jung 등 

(2002)의 방법에 따라 수행하였다. 시료 0.5∼1 g에 10배의 extraction buffer (0.5M 

EDTA, pH 8.0; 0.1% SDS; 50 ㎍/ml proteinase K; 0.5% N-lauroylsarcosine)를 첨가하

여 37℃에서 17 시간 동안 shaking incubator 에서 반응하였다. 여기에 같은 양의 

phenol을 처리하여 원심분리한 후 상징액을 회수하였고, 회수된 상징액에 같은 양

의 phenol/chloroform (1:1)과 phenol/chloroform/isoamyl alcohol (25:24:1)을 각각 처

리한 후 상징액을 회수하였다. 그 후 같은 양의 isopropanol을 첨가하고 -20℃에서 

24시간 동안 보관하여 DNA를 침전시켰으며, 70% ethanol을 이용하여 세척하였다. 

여기에 150 ㎕의 TE buffer를 첨가하여 아가로오스 겔 상에서 100 V, 30분간 전기영

동 하였고, ethidium bromide (EtBr)로 염색한 후 자외선 조사기에서 일차적으로 확

인하였다. 
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Figure 1. Two archaeological sites for the ancient animal remains used in this study.
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Table 1. List of the ancient animal bones used in this study. 

Species Specimens Archaeological sites Age (suspected*)

Cervidae spp. Humerus Kimnyung A.D. 0-500

Tibia Kimnyung A.D. 0-500

Horn Kimnyung A.D. 0-500

 Tooth Kimnyung A.D. 0-500

Mandible-1 Kumsung A.D. 500-900

Mandible-2 Kumsung A.D. 500-900

Mandible-3 Kumsung A.D. 500-900

Mandible-4 Kumsung A.D. 500-900

Mandible-5 Kumsung A.D. 500-900

Tooth-6 Kumsung A.D. 500-900

Mandible-7 Kumsung A.D. 500-900

Mandible-8 Kumsung A.D. 500-900

Mandible-9 Kumsung A.D. 500-900

Mandible-10 Kumsung A.D. 500-900

Mandible-11 Kumsung A.D. 500-900

  * By Ko jae-won ( Jeju-do Folklore & Natural History Museum., 1995, 2001)
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Figure 2. Photographs of the four ancient remains. (A)-(D) humerus, tibia, horn 

and tooth from Kimnyung archaeological site. Ancient remains used in this study were 

kindly provided by the Jeju-do Folklore & Natural History Museum (Jeju, Korea).
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Figure 3. Photographs of the eleven ancient remains. (A)-(K) mandibles and tooth 

from Kumsung archaeological site. Ancient remains used in this study were kindly 

provided by the Jeju-do Folklore & Natural History Museum (Jeju, Korea).
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추출된 DNA는 QIAquick Gel Extraction Kit (QIAGEN, Germany)를 사용하여 정제하

였다. 정제된 DNA는 PCR 증폭을 위한 주형으로 사용하였다. 

3. 미토콘드리아 DNA 조절부위의 증폭 

미토콘드리아 DNA 조절부위를 증폭하기 위해서 대륙사슴 (Cervus nippon)의 미

토콘드리아 조절부위의 염기서열 (Feng et al., 1995; GenBank accession number 

U12868)을 바탕으로 3쌍의 primer를 고안하였다 (Table 2, Fig. 4). 각각의 PCR 반응

은 i-Taq DNA 중합효소 (iNtRON, Korea) 2.5 unit, dNTPs 0.2 mM, 10×PCR buffer 

(100 mM Tris-HCl, pH 8.3, 500 mM KCl, 20 mM MgCl2) 2.5 ㎕, PCR primer 20 pmol, 

주형 DNA 2 ㎕에 3차 증류수를 첨가하여 전체 25㎕ 반응액으로 수행하였다. 반응

과정에서의 오염을 확인하기 위해 DNA를 첨가하지 않은 반응액을 대조구로 이용

하였다. PCR 반응은 GeneAmp PCR System 9600 Thermal Cycler (Perkin-Elmer, 

USA)를 사용하였으며, 반응조건은 94℃에서 2분간 변성시킨 후 94℃에서 30초, 5

5℃에서 45초, 72℃에서 45초를 1 회전으로 하여 35회 반복하였다. 그 후 72℃에서 

5분간 신장시켰다. PCR  산물은 1% 아가로오스 겔 상에서 전기영동하고 EtBr로 염

색한 후 자외선 조사기에서 확인하였다. 원하는 크기의 절편만을 회수하기 위해 녹

는점이 낮은 아가로오스 겔 상에서 전기영동한 후 QIAquick Gel Extraction Kit 

(QIAGEN, Germany)를 사용하여 정제하였다. 

4. 클로닝 및 DNA Sequencing

 정제한 PCR 산물은 TOPO TA Cloning Kit (Invitrogen, USA)를 사용하여 vector에 

삽입시킨 후 Top 10 F' competent cell 내부로 형질전환 시켰다. 연결은 PCR 산물 0.5 

㎕ (50 ng), TOPO vector 0.4 ㎕, salt solution (1.2 M NaCl, 0.06 M MgCl2) 0.4 ㎕에 멸

균수를 첨가하여 총 반응액이 2 ㎕가 되게 한 후 상온에서 15분 동안 반응시켰다. 

형질전환 및 클로닝 과정은 제조사의 방법에 따라 수행하였다. 플라스미드의 추출 

및 정제는 Wizard Plus SV Minipreps DNA purification System (Promega, USA)을 이

용하였다.
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     Table 2. Oligonucleotide sequences of the primers used in this study.

        

Primers Sequences

CerD-F 5'-GGATCCCTCTTCTCGCTCC-3'

CerD-R 5'-CCTACCATTATGGGGATGCTCA-3'

CerD1-F 5'-TCACCTAAAATCGCCCACTC-3'

CerD1-R 5'-CCAGCTACAATTCATGCTCC-3'

CerD2-F 5'-GCCCCATGCTTATAAGCATG-3'

CerD2-R 5'-CGGAGCGAGAAGAGGGATC-3'
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Figure 4. Nucleotide sequences of the mtDNA D-loop region in DNA from the Cervus 

nippon. Lines above and below the sequence denote the position of the PCR primers that 

were used in this study. The primers were designed using nucleotide sequences of the 

control region of Cervus nippon mtDNA (Feng et al., 1995; GenBank accession No. 

U12868).

ACGCTTATTAATATAGTTCCATAAAAATCAAGAACTTTATCAGTATTAAATCTCCAAAAAATTTTAATATTTTAATACAG    80   

CTTTCTACTCAACACCCAATTTACATTCTATGTCCTATTAATCACACAACAAAGCACGTGATATAACCCTATGTGCTTGT   160 

AGTACATAAAATTAATGCATCAAGACATACTATGCACAGCGGTACATGAAACCGGTATATAGGACATATTATGTATAATA   240 

GTACATAAATTAATGTATTAGAACATATTATGTATAATAGTACATTATATTATATGCCCCATGCTTATAAGCATGTATTT   320

TCTATTATTTATAGTACATAGTACATGATGTTATTTGTCGTACATAGCACATTAAGTCAAATCAGTCCTTGTCAACATGC   400

GTATCCCGTCCCCTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCGCTGGGCAGGGATCCCTCTTCTCG   480

CTCCGGGCCCATAAATTGTGGGGGTAGCTATTTAATGAATTTTATCAGACATCTGGTTCTTTTTTCAGGGCCATCTCACC   560

TAAAATCGCCCACTCCTTGCAATTATAAGACATCTCGATGGACTAATGACTAATCAGCCCATGCTCACACATAACTGTGG   640

TGTCATACATTTGGTATTTTTAATTTTTGGGGGGATGCTTGGACTCAGCAATGGCCGTCTGAGGCCCGTCCCGGAGCATG   720

AATTGTAGCTGGACTTAACTGCATCTTGAGCATCCCCATAATGGTAGGCATGGGGCATTGCAGTCAATGGTCACAGGACA   800

TAGTTATTATTTCATGAGTCAACCCTAAGATCTATTTTCCCCCCCTTCTTATTTTTTCCCCCTTATATAGTTACCATCAT   880

TTTTAACACACTTTTCCCTAGATATTATTTTAAATTTATCACATTTCCAATACTCAAATTAGCACTCCAGAGGGAGGTAA   960

GTATATAAACGCCAATTTTTCCCTAATTATGCATA 1040

CerD2-F →

← CerD2-R

CerD-F →

← CerD1-R

← CerD-R

CerD1-F →

ACGCTTATTAATATAGTTCCATAAAAATCAAGAACTTTATCAGTATTAAATCTCCAAAAAATTTTAATATTTTAATACAG    80   

CTTTCTACTCAACACCCAATTTACATTCTATGTCCTATTAATCACACAACAAAGCACGTGATATAACCCTATGTGCTTGT   160 

AGTACATAAAATTAATGCATCAAGACATACTATGCACAGCGGTACATGAAACCGGTATATAGGACATATTATGTATAATA   240 

GTACATAAATTAATGTATTAGAACATATTATGTATAATAGTACATTATATTATATGCCCCATGCTTATAAGCATGTATTT   320

TCTATTATTTATAGTACATAGTACATGATGTTATTTGTCGTACATAGCACATTAAGTCAAATCAGTCCTTGTCAACATGC   400

GTATCCCGTCCCCTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCGCTGGGCAGGGATCCCTCTTCTCG   480

CTCCGGGCCCATAAATTGTGGGGGTAGCTATTTAATGAATTTTATCAGACATCTGGTTCTTTTTTCAGGGCCATCTCACC   560

TAAAATCGCCCACTCCTTGCAATTATAAGACATCTCGATGGACTAATGACTAATCAGCCCATGCTCACACATAACTGTGG   640

TGTCATACATTTGGTATTTTTAATTTTTGGGGGGATGCTTGGACTCAGCAATGGCCGTCTGAGGCCCGTCCCGGAGCATG   720

AATTGTAGCTGGACTTAACTGCATCTTGAGCATCCCCATAATGGTAGGCATGGGGCATTGCAGTCAATGGTCACAGGACA   800

TAGTTATTATTTCATGAGTCAACCCTAAGATCTATTTTCCCCCCCTTCTTATTTTTTCCCCCTTATATAGTTACCATCAT   880

TTTTAACACACTTTTCCCTAGATATTATTTTAAATTTATCACATTTCCAATACTCAAATTAGCACTCCAGAGGGAGGTAA   960

GTATATAAACGCCAATTTTTCCCTAATTATGCATA 1040

CerD2-F →

← CerD2-R

CerD-F →

← CerD1-R

← CerD-R

CerD1-F →
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염기서열의 분석은 ALFexpress DNA sequencer (Pharmacia, USA) 상에서 Cy5TM 

AutoCycleTM Sequencing Kit (Pharmacia, USA)를 이용하여 제조사의 방법에 따라 수

행하였다. 이 때 7 M 요소-6% 아크릴아마이드 겔 상에서 1500 V에서 700 분간 전기

영동을 실시하였다. 

5. 미토콘드리아 DNA 조절부위의 염기서열 결정

미토콘드리아 DNA조절부위 부분서열은 NCBI의 GenBank database에 등록되어 

있는 사슴과 동물들의 서열과 비교하여  결정하였으며, 결정된 염기서열은 기존에 

보고 된 다양한 종들과 비교/분석하였다. 여기서 유사성이 높은 염기서열을 검색하

기 위해 GenBank에서 운영하는 web search program인 BLAST를 이용하여 database

에 보고된 염기서열과의 유사성을 비교하고 유사성이 높은 서열들을 채택하여 계

통분석에 이용하였다. 본 연구에서 얻어진 염기서열은 SEQUIN program을 이용하

여 각각의 유전자를 database에 등록하였다 (Table 3).

6. 계통유전학적 분석

결정된 염기서열 정렬은 CLUSTAL W program (Thompson et al., 1994)을 이용하

여 수행하였으며, 염기서열간 유사도에 따른 유전적 거리지수 (genetic distance 

index)는 PHYLIP program package (Felsenstein, 1993; ver. 3.572)의 DNADIST를 이

용 하였고, Kimura (1980)의 two-parameter method를 근거로 염기치환에서 transition

과 transversion의 비율을 2:1로 가정하여 산출하였다. 계통수는 산출된 유전적 거리

지수를 토대로 하여 PHYLIP program package의 neighbor-joining (NJ) method 

(Saitou and Nei, 1987)를 이용하여 작성하였으며, 계통수의 분지에 대한 신뢰도를 

얻기 위한 bootstrap (1000회 반복)은 parsimony 분석에서 나온 결과를 모두 채택, 

SEQBOOT, DNAPARS 및 CONSENSE 프로그램을 이용하여 consensus tree를 작성

하였다. 
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결       과

1. DNA 추출 및 증폭

제주도내 김녕 궤내기 동굴과 금성 유적지에서 출토된 사슴과 (Cervidae) 동물 뼈 

화석으로부터 total DNA를 추출하였다. Figure 4는 사슴과 동물 뼈 화석으로부터 

추출된 각각의 고대 DNA로서, 오랜 세월이 지나는 동안 DNA가 분해되어 그 분해

된 DNA절편들이 밴드 밑으로 끌리듯이 보이고, 그 밑으로 보라색 형광이 관찰되

었다. 이것은 토양 부식물 내에 존재하는 fulvic acid, humic acid, 그리고 핵산을 포

함한 거대분자의 당 환원 결과로 생성되는 Maillard product 등으로 고대 시료로부

터 DNA 추출 시에 나타나는 현상이다. 이들에 의해 DNA 추출물이 갈색을 띠게 되

는 원인이 되고, PCR 반응을 저해하는 주된 저해제로 작용 한다 (Tuross, 1994; 

Hanni et al., 1995; Kolman and Tuross, 2000). 따라서 이들을 제거하기 위하여 겔 상

의 DNA 밴드를 용출시켰다. Figure 5는 사슴과 동물 뼈 화석으로부터 추출된 

genomic DNA를 주형으로 미토콘드리아 DNA 조절부위를 증폭한 결과이다. 각각 

190 bp와 267 bp를 증폭하는데 성공하였다. 

2. 미토콘드리아 DNA 조절부위의 염기서열 결정

유적지에서 출토된 사슴과 동물들의 뼈 화석으로부터 증폭된 각각의 DNA 절편

을 cloning 및 DNA sequence 과정을 통하여 염기서열을 분석하였다. 각각 증폭된 

부분서열을 토대로 서로 합친 서열 결과를 GenBank에서 운영하는 web search 

program인 BLAST를 이용하여 database에 보고된 염기서열과의 유사성을 비교한 

결과 대부분 노루 (Capreolus capreolus) 또는 고라니 (Hydropotes inermis)와 96 ~ 

98% 이상의 상동성을 보였다. 조절부위의 부분염기서열은 Koh and Randi (2001)에 

의해 보고된 노루 (Korean roe deer) mtDNA의 D-loop 서열 (GenBank accession No. 

AJ3118) 과 Douzery 와 Randi (1997)에 의해 보고된 고라니 (Chinese water deer)의 

mtDNA의 D-loop 부분 서열 ( GenBank accession No. Y08208)을 바탕으로 결정하였

다.
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                          A                                              B
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Figure 5. Agarose gel electrophoresis patterns of total DNAs isolated from the ancient 

animal remains. A, ancient DNA from four Cervidae animal bones (Kimnyung 

sites); B, ancient DNA from eleven Cervidae animal bones (Kumsung sites). 
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                                  A                                        B
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Figure 6. Agarose gel electrophoresis patterns of amplified fragments of the 
mtDNA control region from ancient animal remains. A, four amplified fragments 
(190 and 267 bp) from the Cervidae animal bones (Kimnyung sites); B, eleven 
amplified fragments (190 and 267 bp) from the Cervidae animal bones (Kumsung 
sites). M is size-markers, GeneRuler 100 bp DNA Ladder. 

267 bp
    →

190 bp
    →
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부분 염기서열의 크기는 각각 440 bp 와 441 bp로 결정되었으나 이 외의 438 bp 

(KS-11), 439 bp (KNG-1, KS-12, KS-14), 442 bp (KS-18, KS-21), 444 bp (KS-19) 로 

결정된 염기서열에서 염기결실 및 염기삽입이 확인되었다 (Table 3).

결정된 염기서열과 비교하기 위하여 GenBank database에 보고 된 사슴과 18종의 

염기서열을 선정하였으며, 본 연구에서 밝혀진 노루2개체, 고라니2개체, 대륙사슴

1개체의 염기서열을 포함 시켰다 (Table 3). 현존하는 23종들의 염기서열과 15개체

의 사슴과 동물뼈 화석의 서열을 정렬한 결과, 135개의 염기변이가 나타났으며, 15

개체의 뼈 화석으로부터 57개의 염기변이가 관찰되었다. 그중 20개는 새로 발견한 

형태로서, 4개는 염기결실, 6개는 염기삽입이며, 나머지 10개는 염기치환으로 나타

났다 (Fig. 6).

3. 계통유전학적 분석

모든 개체의 분석된 염기서열을 기초로 two-parameter method (Kimura, 1980)를 

이용하여 15개체의 사슴과 동물 뼈 화석과 현존하는 사슴과 동물들 간의 유전적 거

리지수 (genetic distance value)를 산출하였다 (Table 4). 사슴과 동물 뼈 화석과 현존

하는 사슴과 동물들 간의 유전적 거리지수는 0.0068 - 0.1165로 나타냈으며, 전체 

사슴과 동물과 outgroup간의 유전적 거리지수는 0.1421 - 0.3364로 나타났다. 각각

의 사슴과 동물 뼈 화석 중 KS-11, KS-13, KS-14, KS-15, KS-16, KS-19는 한라산에 

서식하는 노루 (Cck-1, Cck-2), 한반도 노루의 서열 (Cpk)과 0.0115 - 0.0280으로 가

장 낮은 거리지수를 나타냈으며, KNG-1, KNG-2, KNG-3, KNG-4 와 KS-12, KS-17, 

KS-18, KS-20, KS-21은 한반도 고라니 (Hi-1, Hi-2)와 0.0045 - 0.0233으로  가장 낮은 

거리지수를 나타내어 가장 가까운 유연관계를 보였다. 반면에 유럽과 시베리아 노

루 (Cc, Cp)와 중국 고라니 (Hi)와는 상대적으로 낮은 유연관계를 나타내었다. 

계통유전학적인 분석을 위해서 NJ method (Saitou and Nei, 1987)를 이용하여 NJ 

tree (Fig. 7)와 분지도 내에서 각각의 branch에 대한 신뢰도를 얻기 위하여 parsimony 

분석에 의한 consensus tree (Fig. 8)를 작성하였고, outgroup으로 말 (Equus caballus) 

과 소 (Bos taurus)를 포함시켰다 (Fig. 7, 8). NJ tree에서 크게 7 아과 (subfamily), 즉 

고라니아과 (Hydropotinae), 노루아과 (Capreoleinae), 순록아과(Rangiferinae), 키용아
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과 (Muntiacinae), 사슴아과 (Cervinae), 말코손바닥사슴아과 (Alcinae) 그리고 흰꼬

리사슴아과 (Odocoileinae)로 나뉘어졌다. 그 중에서 사슴과 동물 뼈 화석들은 고라

니아과 와 노루아과 2집단에 속하였다. 고라니아과에 속한 뼈 화석들은 2개의 아집

단으로 형성되었는데, 아집단 I에 속한 뼈 화석 KNG-1, KNG-13 , KS-12, KS-20은 

중국 고라니, 한반도 고라니 (Hi-2)와 가까운 유연관계를 보이며, 아집단 II에 속한 

뼈 화석 KNG-2, KNG-4, KS-17, KS-18, KS-21는 한반도 고라니 (Hi-1)와 가장 가까

운 유연관계를 보여 주었다. 노루아과 집단에 속한 뼈 화석 KS-11, KS-13, KS-16들

은 한라산에 서식하는 노루 (Cck-1, Cck-2), 한반도 노루의 서열 (Cpk)과 가장 가까

운 유연관계를 보여주었으나, KS-14, KS-15, KS-19는 유럽노루, 시베리아노루와 

가까운 유연관계를 보여주었다.
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Table 3. Comparison of the partial sequences of the control region from the 
Cervidae animal bones and other Cervidae animals 

Species (common name)                                     Abbreviation          Length (bp)                 Accession No.       Reference

Cervidae spp.
Humerus
Tibia
Horn
Tooth
Tooth (mandible)-1
Tooth (mandible)-2
Tooth (mandible)-3
Tooth (mandible)-4
Tooth (mandible)-5
Tooth-6
Tooth (mandible)-7
Tooth (mandible)-8
Tooth (mandible)-9
Tooth (mandible)-10
Tooth (mandible)-11

Hydropotinae
Hydropotes inermis (Chinese water deer)
Hydropotes inermis (Korean water deer)
Hydropotes inermis (Korean water deer)

Muntiacinae
Muntiacus crinifrons (black muntjac) 
Muntiacus reevesi (Chinese muntjac) 
Muntiacus muntjak (muntjac) 

Cervinae
Cervus elaphus canadensis (red deer) 
Cervus nippon yakushimae (sika deer) 
Cervus nippon (sika deer)
Elaphurus davidianus (Pere David's deer) 
Cervus eldi siamensis (brow-antlered deer)
Cervus dama (fallow deer)
Axis porcinus (hog deer) 

Odocoileinae
Odocoileus virginianus (white-tailed deer) 
Odocoileus hemionus (black-tailed deer) 
Mazama gouazoupira (gray brocket) 

Capreoleinae
Capreolus capreolus (western roe deer) 
Capreolus pygargus (eastern roe deer) 
Capreolus pygargus ochracea (Korean roe deer)
Capreolus capreolus (Korean roe deer)
Capreolus capreolus (Korean roe deer)

Alcinae
Alces alces (moose)

Rangiferinae
Rangifer tarandus (caribou) 

Outgroup
Bos taurus (Cattle) 
Equus caballus (Jeju native horse ) 

439
441
439
440
438
440
441
440
441
441
439
442
444
441
442

439
441
441

443
443
442

438
440
438
442
442
441
441

441
441
440

441
440
440
440
441

443

441

441
441

This study
This study
This study
This study
This study
This study
This study
This study
This study
This study
This study
This study
This study
This study
This study

Douzert et al. (1997)
This study
This study

Li et al. unpublished 
Zhang et al. unpublished 
Shi et al. unpublished 

Lee et al. unpublished 
Wada et al. unpublished
This study

Randi et al. (2001) 
Randi et al. (2001) 
Randi et al. (2001) 
Randi et al. (2001)

Moscarella et al. (2003) 
Polziehn,R.O. (1999) 
Douzery et al. (1997) 

Randi et al. (2004) 
Douzery et al. (1997) 
Koh and Randi (2001)
This study
This study

Jianwei Feng unpublished

Dueck et al. unpublished

Lai et al. unpublished
Oh and Jung (2001)

DQ323047 
AF958277
AF958278
AF958279
AF958266
AF958267
AF958268
AF958269
AF958270
AF958271
AF958272
AF958274
AF958273
AF958275
AF958276

Y08208
DQ323048
DQ323049

AY239042 
AF527537 
AY225986

AY970666 
AB218689
DQ323052
AF291894 
AF291894 
AF291895 
AF291897

AF421853 
AF016952 
Y08570

AY625874 
Z70317 
AJ311189
DQ323050
DQ323051

U12866 

AF096419

AY521136 
AY049719

KNG-1
KNG-2
KNG-3
KNG-4
KS-11
KS-12
KS-13
KS-14
KS-15
KS-16
KS-17
KS-18
KS-19
KS-20
KS-21

Hi
Hi-1
Hi-2

Mc
Mr
Mm

Ce
Cn
Cn1
Ed
Ces
Cd
Ap

Ov
Oh
Mg

Cc
Cp
Cpk
Cck-1
Cck-2

Aa

Rt

Bt
Ec

Species (common name)                                     Abbreviation          Length (bp)                 Accession No.       Reference

Cervidae spp.
Humerus
Tibia
Horn
Tooth
Tooth (mandible)-1
Tooth (mandible)-2
Tooth (mandible)-3
Tooth (mandible)-4
Tooth (mandible)-5
Tooth-6
Tooth (mandible)-7
Tooth (mandible)-8
Tooth (mandible)-9
Tooth (mandible)-10
Tooth (mandible)-11

Hydropotinae
Hydropotes inermis (Chinese water deer)
Hydropotes inermis (Korean water deer)
Hydropotes inermis (Korean water deer)

Muntiacinae
Muntiacus crinifrons (black muntjac) 
Muntiacus reevesi (Chinese muntjac) 
Muntiacus muntjak (muntjac) 

Cervinae
Cervus elaphus canadensis (red deer) 
Cervus nippon yakushimae (sika deer) 
Cervus nippon (sika deer)
Elaphurus davidianus (Pere David's deer) 
Cervus eldi siamensis (brow-antlered deer)
Cervus dama (fallow deer)
Axis porcinus (hog deer) 

Odocoileinae
Odocoileus virginianus (white-tailed deer) 
Odocoileus hemionus (black-tailed deer) 
Mazama gouazoupira (gray brocket) 

Capreoleinae
Capreolus capreolus (western roe deer) 
Capreolus pygargus (eastern roe deer) 
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Figure 7. Sequence variation in the control region observed in 15 Cervidae animal 
remains and 23 extant Cervidae animals. The nucleotide position corresponds to the 
complete mtDNA sequence described by Douzery et al. (1997). The dashes indicate 
nucleotide identity to the Capreolus pygargus (Cp), and asterisks denote gaps

TCAAAGGTCATTGATTATTATGTTA*TATCGAACGT*AACGTCTTTCGTCCA**AATCCCTG*CCGAC*GATT*TTATT 
A--GTTA-T---A-----AT-A---*----------*---------------**--------*---T-*C--C*---C-
A---TCA-T---A-C---GT-A---*-G--------*---G-----------**--------*-T-T-*---C*---C-
A--GTTA-T---A-----AT-A---*----------*---------------**----T---*-A*--*---C*---C-
A---TCA-T---A-C---GT-A---*-G--------*---G-----------**--------*-T-T-*---C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*---G-----------**--------*-T--**---C*---C-
A--GTTA-T---A-----AT-A---*----------*---------------**--------*---T-*---C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*-----------C---**--------*-T---*---C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*---G-----------**--------*-T---*---C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*---G-----------**--------*-T---*---C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*---G-----------**--------*-T---*---C*---C-
A---TCA-T---A-C---GT-A---*-G--------*---G-----------**--------*---T-*---C*---C-
A---TCA-T---A-C---GT-A---*-G--------*---G-----------**--------*-T-T-*---C*---C-
A----A------A----C---A--G*----A-----*---G-----------**--------*-T---C---CC---C-
A--GTTA-T---A-----AT-A---*----------*---------------**--------*---T-*---C*---C-
A---TCA-T---A-C---GT-A---*-G--------*---G-----------**--------*-T-T-*---C*---C-
A--GTTA-T---A-C---AT-A---*-G--------*---G----------G**-G------*-T-T-*CG-C*---CC 
A---TCA-T---A-C---GT-A---*-G--------*---G-----------**--------*-T-T-*---C*---C-
A--GTTA-T---A-----AT-A---*----------*---------------**--------*---T-*---C*---C-
AT-T-CACTGC-T--G--GT-CC-GC-GCA----A-T--AA-TC-AG-----**---T----*-T-G-*-C--*---C-
AT-TCTA-T---T-CG--GTCC--GC--CT----A-T--AA--------AT-**-G------*-T-G-*-C--*CC-C-
AT-TCCA-T---T-CGG-ATCC--GC-G-A----A-T--AA-T--CG---T-**---T----*-T-G-*-CCC*---C-
A-TTTCACT--CT-AG--A-----G*-C-----TA-*--AG-----------**---T----*-G-G-*--CC*-----
ATTTCTA-T--CT--G--G----C-*-T------A-*--AG-----------**G--T----*-A-G-*--CC*---C-
ATTTCCA-----T--G--G-----G*-C-----T-C*--AG---C-------**G-------*AG-G-*----*-----
A-TCCTA-T---T--G-GATCA--G*-C------A-*--AA---C-------**-G------*-AAG-*---C*---C-
A-TCCTA-T--CT-CG--AC-A--G*CCC---G-A-*G-AG-----------**---G----*-G-G-*-T-C*---C-
A-TT---C-G--T-CGG-ATCA--G*CC------A-*-GAA-T-C--AC-T-**---T---A*-AA--*AGC-*---C-
A--TCTA-T---T--GG-A--A--G*-C------A-*--AA-----------**---T---A*-A-G-*-CC-*---C-
A---CAACT---ATAG-AGT---C-*--------A-*--CA---C-------**--------*-T-G-*ATA-*---C-
A---CAAC----T-CG--ACA----*-----C--A-*--CC-T--C------**---T---A*-T-G-*AT--*---C-
A--T-AA-----T-CC--AT-A-C-*-G------A-*--CAC----------**--CT----*-T-G-*A--C*C--C-
C----A------A--G---------*-G--------*-----------C---**--------*-T-G-*A--C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*---G-----------**-----G--*-T---*---C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*---G-----------**------C-*-T---*---C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*---G-----------**--------A-T---*---C*---C-
A--G-CA-T---A--G--AT-A---*-G------A-*-TCA-T--C---A--AC-------A*-T---*-CC-*--CC-
A-TG-TA-T---T-CGG-A--A---*-G------A-*G-CT-T---------**---T----*-T-G-*-T-C*---C-

Species
Cp
KNG-1 
KNG-2 
KNG-3 
KNG-4 
KS-11 
KS-12 
KS-13 
KS-14 
KS-15 
KS-16 
KS-17 
KS-18 
KS-19 
KS-20 
KS-21 
Hi
Hi1 
Hi2 
Mc
Mr
Mm
Ce
Cn
Cn1 
Ed
Ces 
Cd
Ap
Ov
Oh
Mg
Cc
CpK 
Cck1 
Cck2 
Aa
Rt

2222222222222222222222222222222233333333333333333333333333333333444444444444444
5555555566666666778888888899999900000112222222234445556666778899000333333555566
1235678901234568461234567801345713489010123568975896896789291938025014578034523

TCAAAGGTCATTGATTATTATGTTA*TATCGAACGT*AACGTCTTTCGTCCA**AATCCCTG*CCGAC*GATT*TTATT 
A--GTTA-T---A-----AT-A---*----------*---------------**--------*---T-*C--C*---C-
A---TCA-T---A-C---GT-A---*-G--------*---G-----------**--------*-T-T-*---C*---C-
A--GTTA-T---A-----AT-A---*----------*---------------**----T---*-A*--*---C*---C-
A---TCA-T---A-C---GT-A---*-G--------*---G-----------**--------*-T-T-*---C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*---G-----------**--------*-T--**---C*---C-
A--GTTA-T---A-----AT-A---*----------*---------------**--------*---T-*---C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*-----------C---**--------*-T---*---C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*---G-----------**--------*-T---*---C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*---G-----------**--------*-T---*---C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*---G-----------**--------*-T---*---C*---C-
A---TCA-T---A-C---GT-A---*-G--------*---G-----------**--------*---T-*---C*---C-
A---TCA-T---A-C---GT-A---*-G--------*---G-----------**--------*-T-T-*---C*---C-
A----A------A----C---A--G*----A-----*---G-----------**--------*-T---C---CC---C-
A--GTTA-T---A-----AT-A---*----------*---------------**--------*---T-*---C*---C-
A---TCA-T---A-C---GT-A---*-G--------*---G-----------**--------*-T-T-*---C*---C-
A--GTTA-T---A-C---AT-A---*-G--------*---G----------G**-G------*-T-T-*CG-C*---CC 
A---TCA-T---A-C---GT-A---*-G--------*---G-----------**--------*-T-T-*---C*---C-
A--GTTA-T---A-----AT-A---*----------*---------------**--------*---T-*---C*---C-
AT-T-CACTGC-T--G--GT-CC-GC-GCA----A-T--AA-TC-AG-----**---T----*-T-G-*-C--*---C-
AT-TCTA-T---T-CG--GTCC--GC--CT----A-T--AA--------AT-**-G------*-T-G-*-C--*CC-C-
AT-TCCA-T---T-CGG-ATCC--GC-G-A----A-T--AA-T--CG---T-**---T----*-T-G-*-CCC*---C-
A-TTTCACT--CT-AG--A-----G*-C-----TA-*--AG-----------**---T----*-G-G-*--CC*-----
ATTTCTA-T--CT--G--G----C-*-T------A-*--AG-----------**G--T----*-A-G-*--CC*---C-
ATTTCCA-----T--G--G-----G*-C-----T-C*--AG---C-------**G-------*AG-G-*----*-----
A-TCCTA-T---T--G-GATCA--G*-C------A-*--AA---C-------**-G------*-AAG-*---C*---C-
A-TCCTA-T--CT-CG--AC-A--G*CCC---G-A-*G-AG-----------**---G----*-G-G-*-T-C*---C-
A-TT---C-G--T-CGG-ATCA--G*CC------A-*-GAA-T-C--AC-T-**---T---A*-AA--*AGC-*---C-
A--TCTA-T---T--GG-A--A--G*-C------A-*--AA-----------**---T---A*-A-G-*-CC-*---C-
A---CAACT---ATAG-AGT---C-*--------A-*--CA---C-------**--------*-T-G-*ATA-*---C-
A---CAAC----T-CG--ACA----*-----C--A-*--CC-T--C------**---T---A*-T-G-*AT--*---C-
A--T-AA-----T-CC--AT-A-C-*-G------A-*--CAC----------**--CT----*-T-G-*A--C*C--C-
C----A------A--G---------*-G--------*-----------C---**--------*-T-G-*A--C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*---G-----------**-----G--*-T---*---C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*---G-----------**------C-*-T---*---C*---C-
A----A------A--------A--G*----------*---G-----------**--------A-T---*---C*---C-
A--G-CA-T---A--G--AT-A---*-G------A-*-TCA-T--C---A--AC-------A*-T---*-CC-*--CC-
A-TG-TA-T---T-CGG-A--A---*-G------A-*G-CT-T---------**---T----*-T-G-*-T-C*---C-

Species
Cp
KNG-1 
KNG-2 
KNG-3 
KNG-4 
KS-11 
KS-12 
KS-13 
KS-14 
KS-15 
KS-16 
KS-17 
KS-18 
KS-19 
KS-20 
KS-21 
Hi
Hi1 
Hi2 
Mc
Mr
Mm
Ce
Cn
Cn1 
Ed
Ces 
Cd
Ap
Ov
Oh
Mg
Cc
CpK 
Cck1 
Cck2 
Aa
Rt

2222222222222222222222222222222233333333333333333333333333333333444444444444444
5555555566666666778888888899999900000112222222234445556666778899000333333555566
1235678901234568461234567801345713489010123568975896896789291938025014578034523



- 19 -

Figure 7. (Continued)
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Table 4. Genetic distance of the control region for the 15 Cervidae animal bones and 23 
extant Cervidae animal.  

 

1 2 3 4 5 6 7 8

 1 Cp -

 2 KNG-1 0.0627 -

 3 KNG-2 0.0596 0.0400 -

 4 KNG-3 0.0550 0.0258 0.0255 -

 5 KNG-4 0.0623 0.0377 0.0046 0.0232 -

 6 KS-11 0.0303 0.0502 0.0353 0.0379 0.0379 -

 7 KS-12 0.0574 0.0139 0.0350 0.0210 0.0327 0.0452 -

 8 KS-13 0.0472 0.0552 0.0526 0.0503 0.0501 0.0210 0.0551 -

 9 KS-14 0.0472 0.0453 0.0327 0.0304 0.0304 0.0162 0.0451 0.0281

10 KS-15 0.0398 0.0476 0.0255 0.0280 0.0279 0.0092 0.0425 0.0257

11 KS-16 0.0373 0.0549 0.0473 0.0450 0.0449 0.0115 0.0497 0.0232

12 KS-17 0.0448 0.0401 0.0185 0.0377 0.0209 0.0304 0.0351 0.0475

13 KS-18 0.0622 0.0376 0.0068 0.0231 0.0046 0.0378 0.0279 0.0500

14 KS-19 0.0471 0.0500 0.0326 0.0303 0.0302 0.0162 0.0449 0.0280

15 KS-20 0.0523 0.0186 0.0207 0.0069 0.0184 0.0378 0.0138 0.0500

16 KS-21 0.0648 0.0401 0.0091 0.0255 0.0069 0.0403 0.0351 0.0526

17 Hi 0.0698 0.0425 0.0255 0.0279 0.0232 0.0525 0.0376 0.0627

18 Hi-1 0.0571 0.0400 0.0091 0.0255 0.0068 0.0402 0.0350 0.0526

19 Hi-2 0.0498 0.0233 0.0254 0.0115 0.0230 0.0427 0.0185 0.0550

20 Mc 0.1065 0.0991 0.0798 0.0905 0.0827 0.0909 0.1040 0.1098

21 Mr 0.1088 0.0958 0.0818 0.0874 0.0847 0.0932 0.1008 0.1121

22 Mm 0.1118 0.0883 0.0747 0.0854 0.0775 0.0910 0.0933 0.1099

23 Ce 0.1050 0.0949 0.0832 0.0861 0.0861 0.0919 0.0999 0.1110

24 Cn 0.1047 0.0920 0.0830 0.0807 0.0859 0.0916 0.0970 0.1107

25 Cn1 0.0919 0.0975 0.0832 0.0886 0.0861 0.0841 0.1025 0.1030

26 Ed 0.1014 0.0885 0.0772 0.0724 0.0825 0.0885 0.0909 0.0994

27 Ces 0.1097 0.0940 0.0774 0.0827 0.0828 0.0913 0.0964 0.1077

28 Cd 0.1165 0.0957 0.0895 0.0797 0.0899 0.0982 0.0955 0.1093

29 Ap 0.0856 0.0757 0.0722 0.0649 0.0749 0.0729 0.0806 0.0913

30 Ov 0.0775 0.0729 0.0620 0.0649 0.0623 0.0727 0.0778 0.0885

31 Oh 0.0827 0.0938 0.0770 0.0775 0.0774 0.0804 0.0907 0.0883

32 Mg 0.0822 0.0754 0.0569 0.0597 0.0571 0.0699 0.0725 0.0802

33 Cc 0.0419 0.0651 0.0522 0.0599 0.0524 0.0351 0.0598 0.0400

34 Cpk 0.0301 0.0602 0.0474 0.0501 0.0500 0.0115 0.0549 0.0280

35 Cck-1 0.0325 0.0602 0.0474 0.0501 0.0500 0.0115 0.0549 0.0280

36 Cck-2 0.0301 0.0601 0.0473 0.0500 0.0499 0.0115 0.0548 0.0280

37 Aa 0.0772 0.0727 0.0594 0.0573 0.0621 0.0699 0.0725 0.0882

38 Rt 0.0823 0.0654 0.0571 0.0575 0.0598 0.0674 0.0702 0.0856

39 Bt 0.1702 0.1602 0.1557 0.1506 0.1564 0.1656 0.1597 0.1714

40 Ec 0.2638 0.2698 0.2677 0.2664 0.2679 0.2517 0.2646 0.2649

  

The numbers below the diagonal are the divergence values corrected for multiple substitutions using the 
two-parameter model (Kimura, 1980). The abbreviations are given in Table 3



- 21 -

Table 4. (Continued)

 

9 10 11 12 13 14 15 16

 1 Cp

 2 KNG-1

 3 KNG-2

 4 KNG-3

 5 KNG-4

 6 KS-11

 7 KS-12

 8 KS-13

 9 KS-14 -

10 KS-15 0.0069 -

11 KS-16 0.0232 0.0208 -

12 KS-17 0.0475 0.0401 0.0376 -

13 KS-18 0.0303 0.0279 0.0448 0.0209 -

14 KS-19 0.0091 0.0068 0.0231 0.0474 0.0301 -

15 KS-20 0.0303 0.0279 0.0448 0.0303 0.0183 0.0302 -

16 KS-21 0.0327 0.0303 0.0473 0.0233 0.0068 0.0325 0.0207 -

17 Hi 0.0449 0.0424 0.0597 0.0400 0.0231 0.0447 0.0231 0.0255

18 Hi-1 0.0327 0.0303 0.0473 0.0233 0.0068 0.0326 0.0207 0.0091

19 Hi-2 0.0351 0.0326 0.0497 0.0351 0.0230 0.0350 0.0045 0.0254

20 Mc 0.0880 0.0850 0.1036 0.0907 0.0825 0.0928 0.0875 0.0852

21 Mr 0.0903 0.0873 0.1059 0.0927 0.0845 0.0951 0.0845 0.0872

22 Mm 0.0882 0.0852 0.1037 0.0854 0.0774 0.0930 0.0824 0.0801

23 Ce 0.0890 0.0859 0.1047 0.0916 0.0859 0.0938 0.0833 0.0887

24 Cn 0.0887 0.0857 0.1045 0.0914 0.0857 0.0936 0.0806 0.0885

25 Cn1 0.0812 0.0782 0.0968 0.0916 0.0859 0.0860 0.0859 0.0887

26 Ed 0.0856 0.0826 0.1012 0.0905 0.0849 0.0878 0.0748 0.0876

27 Ces 0.0885 0.0854 0.1041 0.0908 0.0851 0.0932 0.0800 0.0879

28 Cd 0.1008 0.0951 0.1083 0.0951 0.0897 0.1004 0.0846 0.0925

29 Ap 0.0701 0.0673 0.0854 0.0803 0.0748 0.0749 0.0648 0.0775

30 Ov 0.0674 0.0671 0.0826 0.0725 0.0621 0.0697 0.0621 0.0647

31 Oh 0.0801 0.0747 0.0904 0.0878 0.0772 0.0798 0.0747 0.0799

32 Mg 0.0620 0.0592 0.0798 0.0725 0.0570 0.0642 0.0570 0.0596

33 Cc 0.0424 0.0374 0.0397 0.0497 0.0523 0.0422 0.0572 0.0549

34 Cpk 0.0280 0.0209 0.0185 0.0328 0.0499 0.0280 0.0499 0.0524

35 Cck-1 0.0280 0.0209 0.0185 0.0328 0.0499 0.0280 0.0499 0.0524

36 Cck-2 0.0280 0.0208 0.0184 0.0327 0.0498 0.0279 0.0498 0.0524

37 Aa 0.0722 0.0644 0.0823 0.0698 0.0619 0.0719 0.0570 0.0645

38 Rt 0.0647 0.0619 0.0798 0.0675 0.0596 0.0694 0.0547 0.0623

39 Bt 0.1679 0.1616 0.1679 0.1505 0.1560 0.1676 0.1531 0.1592

40 Ec 0.2605 0.2540 0.2424 0.2575 0.2672 0.2631 0.2605 0.2672
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Table 4. (Continued)

 

17 18 19 20 21 22 23 24

 1 Cp

 2 KNG-1

 3 KNG-2

 4 KNG-3

 5 KNG-4

 6 KS-11

 7 KS-12

 8 KS-13

 9 KS-14

10 KS-15

11 KS-16

12 KS-17

13 KS-18

14 KS-19

15 KS-20

16 KS-21

17 Hi -

18 Hi-1 0.0161 -

19 Hi-2 0.0184 0.0160 -

20 Mc 0.0958 0.0826 0.0902 -

21 Mr 0.0876 0.0846 0.0871 0.0587 -

22 Mm 0.0855 0.0775 0.0851 0.0395 0.0491 -

23 Ce 0.0995 0.0886 0.0886 0.0936 0.1060 0.0860 -

24 Cn 0.0992 0.0884 0.0858 0.0934 0.0954 0.0858 0.0446 -

25 Cn1 0.1047 0.0886 0.0912 0.0936 0.0956 0.0963 0.0446 0.0470

26 Ed 0.0829 0.0825 0.0749 0.1028 0.0844 0.0875 0.0844 0.0817

27 Ces 0.0857 0.0827 0.0802 0.1028 0.0869 0.0926 0.0746 0.0795

28 Cd 0.0928 0.0924 0.0898 0.0922 0.0967 0.0744 0.0895 0.0995

29 Ap 0.0752 0.0724 0.0649 0.0720 0.0691 0.0622 0.0671 0.0645

30 Ov 0.0673 0.0546 0.0571 0.0800 0.0796 0.0852 0.0912 0.0861

31 Oh 0.0748 0.0695 0.0695 0.0930 0.1001 0.0879 0.1074 0.1097

32 Mg 0.0572 0.0496 0.0520 0.0902 0.0874 0.0777 0.0992 0.0938

33 Cc 0.0574 0.0449 0.0522 0.1009 0.0979 0.0932 0.1019 0.0965

34 Cpk 0.0550 0.0425 0.0449 0.1013 0.1035 0.1014 0.1050 0.1047

35 Cck-1 0.0574 0.0449 0.0474 0.1013 0.1035 0.1014 0.1050 0.1047

36 Cck-2 0.0549 0.0425 0.0449 0.1011 0.1034 0.1012 0.1048 0.1046

37 Aa 0.0597 0.0545 0.0520 0.0745 0.0816 0.0673 0.1016 0.1014

38 Rt 0.0574 0.0571 0.0546 0.0693 0.0768 0.0548 0.0728 0.0701

39 Bt 0.1565 0.1501 0.1501 0.1749 0.1656 0.1614 0.1894 0.2009

40 Ec 0.2827 0.2677 0.2644 0.3106 0.3176 0.3115 0.3364 0.3209
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Table 4. (Continued)

 

25 26 27 28 29 30 31 32

 1 Cp

 2 KNG-1

 3 KNG-2

 4 KNG-3

 5 KNG-4

 6 KS-11

 7 KS-12

 8 KS-13

 9 KS-14

10 KS-15

11 KS-16

12 KS-17

13 KS-18

14 KS-19

15 KS-20

16 KS-21

17 Hi

18 Hi-1

19 Hi-2

20 Mc

21 Mr

22 Mm

23 Ce

24 Cn

25 Cn1 -

26 Ed 0.0769 -

27 Ces 0.0872 0.0515 -

28 Cd 0.1048 0.0760 0.0938 -

29 Ap 0.0746 0.0616 0.0615 0.0566 -

30 Ov 0.0915 0.0825 0.0930 0.0901 0.0674 -

31 Oh 0.1127 0.1061 0.0983 0.0877 0.0750 0.0546 -

32 Mg 0.1071 0.0852 0.0880 0.1003 0.0751 0.0597 0.0645 -

33 Cc 0.0941 0.0907 0.0987 0.1082 0.0802 0.0672 0.0748 0.0622

34 Cpk 0.0971 0.0962 0.0991 0.1112 0.0805 0.0749 0.0827 0.0722

35 Cck-1 0.0971 0.0988 0.1017 0.1112 0.0830 0.0775 0.0852 0.0747

36 Cck-2 0.0969 0.0961 0.0990 0.1110 0.0804 0.0748 0.0825 0.0721

37 Aa 0.1069 0.0927 0.1004 0.0722 0.0573 0.0618 0.0646 0.0721

38 Rt 0.0855 0.0747 0.0622 0.0769 0.0546 0.0645 0.0669 0.0548

39 Bt 0.2106 0.1928 0.1935 0.1775 0.1752 0.1682 0.1593 0.1421

40 Ec 0.3182 0.3112 0.3232 0.2982 0.3029 0.3076 0.3070 0.2910
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Table 4. (Continued)

 

33 34 35 36 37 38 39 40

 1 Cp

 2 KNG-1

 3 KNG-2

 4 KNG-3

 5 KNG-4

 6 KS-11

 7 KS-12

 8 KS-13

 9 KS-14

10 KS-15

11 KS-16

12 KS-17

13 KS-18

14 KS-19

15 KS-20

16 KS-21

17 Hi

18 Hi-1

19 Hi-2

20 Mc

21 Mr

22 Mm

23 Ce

24 Cn

25 Cn1

26 Ed

27 Ces

28 Cd

29 Ap

30 Ov

31 Oh

32 Mg

33 Cc -

34 Cpk 0.0325 -

35 Cck-1 0.0349 0.0069 -

36 Cck-2 0.0325 0.0046 0.0068 -

37 Aa 0.0744 0.0722 0.0747 0.0721 -

38 Rt 0.0670 0.0747 0.0747 0.0746 0.0568 -

39 Bt 0.1445 0.1616 0.1611 0.1613 0.1385 0.1539 -

40 Ec 0.2644 0.2572 0.2530 0.2568 0.2994 0.2901 0.3332 -
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Figure 8. A neighbor-joining tree constructed from the sequences of 15 Cervidae animal 
remains and 23 extant Cervidae animals. The tree was generated using genetic distances 
calculated by Kimura's 2-parameter method. E. caballus (AY049719) and B. taurus 
(AY521136) were used as the outgroup. 
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Figure 9. A strict consensus tree derived from the sequences of the Cervidae 
Remains and the extant Cervidae animals. This tree was constructed using the 
SEQBOOT, DNAPARS, and CONSENSUS programs in the PHYLIP package. 
Bootstrap values (1,000 replicates) are shown above the nodes on the strict 
consensus tree. E. caballus and B. taurus were used as the outgroup taxon.
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고       찰

본 연구는 지금으로부터 약 1,100-2,000년 전에 형성된 것으로 추정되는 제주도

내의 김녕 궤내기동굴 및 금성유적지에서 발굴된 사슴과 (Cervidae) 동물 뼈 화석의 

정확한 분자유전학적 종동정과 현존하는 사슴과 동물들과의 계통유전학적인 유연

관계를 밝히고자 본 실험을 수행하였다.

유적지에서 출토된 사슴과 동물 뼈 화석으로부터 생물학적 오염을 배제하면서 

total DNA를 추출하였고, total DNA를 주형으로 미토콘드리아 DNA 조절부위 

(mtDNA D-loop)를 증폭하였다. 증폭된 산물을 cloning 및 DNA sequencing 기법을 

이용하여 염기서열을 분석하였다. 사슴과 동물 뼈 화석에서 분석된 미토콘드리아 

DNA 조절부위 서열을 web search program인 BLAST를 이용하여 GenBank database

에 보고된 염기서열들과의 유사성을 비교한 결과, 분석한 시료들은 모두 사슴과 동

물들과 가장 유사하였고, 고대 사슴과 동물의 DNA 서열은 고라니 (Hydropotes 

inermis), 노루 (Capreolus capreolus) 등과 가장 높은 상동성 (96 ~ 98%)을 나타내었

다. 유사도 검색에서 95% 이상의 유사성을 나타낸 서열들과 본 연구결과에서 얻어

진 서열들을 종합하여 계통유적학적 비교분석을 수행하였다. 15개체의 사슴과 동

물 뼈 화석 간의 유전적 거리지수를 산출한 결과 각각의 사슴과 동물 뼈 화석 중 

KNG-1, KNG-2, KNG-3, KNG-4 와 KS-12, KS-17, KS-18, KS-20, KS-21은 한반도 고

라니 (Hi-1, Hi-2)와 0.0068 - 0.0254로  가장 낮은 거리지수를 나타냈으며, KS-11, 

KS-13, KS-14, KS-15, KS-16, KS-19는 한라산에 서식하는 노루 (Cck-1, Cck-2), 한반

도 노루 (Cpk)와  0.0115 - 0.0280로 가장 낮은 거리지수를 나타내어 가장 가까운 유

연관계를 보였다. 반면에 유럽과 시베리아 노루 (Cc, Cp) 그리고 중국  고라니 (Hi)

와는 상대적으로 낮은 유연관계를 나타내었다. 이러한 결과는 한국 노루와 시베리

아 노루의 mtDNA 조절부위와 cytochrome b 유전자 서열을 분석한 Koh 등 (2000)의 

연구결과와 일치하였다. NJ tree에서 사슴과 동물 뼈 화석은 고라니아과와 노루아

과 2집단을 형성하면서 가장 가까운 유연관계를 보여주었다. 고라니아과에 속한 

화석 뼈들은 2개의 아집단으로 형성되었는데, 아집단 I에 속한 화석 뼈 KNG-1, 

KNG-13 , KS-12, KS-20은 중국 고라니와 한반도 고라니 (Hi-2)에 가까운 유연관계

를 보였으며, 아집단 II에 속한 화석 뼈 KNG-2, KNG-4, KS-17, KS-18, KS-21는 한반
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도 고라니 (Hi-1)와 가장 가까운 유연관계를 보여 주었다. 이상의 결과를 볼 때 고대

유적지에서 아집단 I type과 아집단 II type과 같은 서로 다른 모계집단이 다수 발견

되었다는 면에서 과거에 고라니들이 제주도 내에 다수 서식하였을 가능성을 시사

해주고 있다. 노루아과 집단에 속한 뼈 화석들 중에서도 KS-11, KS-13, KS-16은 현

재 한반도 및 한라산에 서식하는 사슴과 동물인 노루 (Cck-1, Cck-2, Cpk)들과 근연

관계인 것으로 확인 되었다. 반면 KS-14, KS-15, KS-19는 한라산 및 한반도 노루 보

다 유럽과 시베리아산 노루에 더 가까운 계통유연관계에 있는 것으로 확인되었다. 

이와 같은 결과를 토대로 노루 종과 근연인 고대 제주도 유적지 유존체들은 적어도 

두 가지 이상의 모계선조에서 기원한 것임을 보여줌과 동시에 이들 중 하나는 현재

의 한반도 노루들과 유연관계가 먼 모계선조에서 유래되었을 가능성을 시사해주

고 있다. 위의 결과 들은 Shin 등 (1996)과 Kim 등 (2002)이 보고한 골형태학적 분석

결과와 비슷함을 보였다. 그들은 사슴유골의 크기를 토대로 체형을 분석한 결과 현

존하는 꽃사슴 (Crevus nippon)보다 작은 체형의 사슴과 체격이 큰 사슴 그리고 노

루가 서식하였다고 보고하였다. 

제주도 내의 유적지 발굴에 관한 기록 역시 멸종된 고라니와 노루의 존재 가능성

을 뒷받침해준다. 빌레못 동굴 유적지 (중기 구석기)에서는 대륙성 동물인 황곰뼈

와 적록, 노루 등의 뼈가 발견되었고 (제주도, 1989), 기원전․후 약 100년 경의 유

적지인 종달리 패총 1지구에서는 사슴, 멧돼지, 소, 말 및 식육목의 뼈가 출토되었

으며 (Shin, 2001), 김녕리 궤내기동굴 유적 (A.D. 0 - A.D. 500)에서도 소, 사슴류, 멧

돼지 및 말의 뼈가 확인 되었다 (Shin 등, 1996). 또한 고내리 유적 (A.D. 500 - A.D. 

1300)에서도 멧돼지, 소, 사슴류 뼈가 출토된 점 (Kim 등, 2002)으로 미루어 보아 기

원전․후 시기부터 A.D. 1300년 사이에 노루와 고라니가 계속 존재했었을 가능성

을 시사해 주고 있다. 또한 현재까지 제주도 포유류상을 기록하고 있는 역사적 자

료인 제주풍토록, 남사록, 탐라지 역시 노루, 사슴, 고라니, 돼지 등 야생동물들이 

살았다는 기록 (탐라문헌집, 1976)을 통해 적어도 위의 동물들의 존재 가능성을 뒷

받침해주고 있다.

본 연구의 결과를 토대로 유적지발굴기록과 고대 문헌상의 기록들을 종합해 볼 

때, 적어도 약 1,100-2,000년 전에 2 종류의 고라니집단과 한반도 및 한라산의 모계

혈통인 노루집단, 그리고 유럽, 시베리아, 한반도 노루와 전혀 다른 모계형태의 노
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루가 제주도내에 존재 했을 것이라 사료된다. 이는 고라니와 노루에 대한 조상의 

추정 및 그 당시에 제주도 내에 존재했으나 현재는 제주에서 멸종된 것으로 보이는 

고라니와 노루에 관한 연구에 기초적인 자료로 활용할 수 있을 것으로 사료된다. 

문헌기록에서 알려지고 있는 사슴아과 (Cervinae) 동물 (사슴)은 확인되지 않아, 

향후 여러 유적지에서 발굴되는 사슴과 동물들을 대상으로 많은 연구가 수행되어

져야 할 것이며, 형태학적, 골학적 분류에 있어서 새로운 분류 및 명명체계를 따라 

재분류하고 수정하는 작업이 필요할 것으로 사료된다. 또한 현재 한반도 내의 사슴

과 동물들에 대한 분자유전학적, 계통학적 분석이 거의 이루어지지 않는 실정이다. 

따라서 한반도 내의 사슴과 동물들을 바탕으로 microsatellite DNA를 이용한 DNA 

지문분석법(DNA fingerprinting)과 핵 DNA의 분석 등 다양한 유전자들에 대한 분

석이 뒷받침되어야 할 것으로 사료된다.
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LOCUS       AY958277                 441 bp    DNA     linear   MAM 04-APR-2005

DEFINITION  Cervidae sp. Jeju isolate KNG2 D-loop, partial sequence;

            mitochondrial.

ACCESSION   AY958277

VERSION     AY958277.1  GI:62002094

KEYWORDS    .

SOURCE      mitochondrion Cervidae sp. Jeju

ORGANISM    Cervidae sp. Jeju

            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;

            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Ruminantia;

            Pecora; Cervidae.
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FEATURES             Location/Qualifiers

     source          1..441

                     /organism="Cervidae sp. Jeju"

                     /organelle="mitochondrion"

                     /mol_type="genomic DNA"

                     /isolate="KNG2"

                     /isolation_source="ancient animal bone excavated from

                     Kumsung archaeological site"

                     /db_xref="taxon:320556"

                     /tissue_type="tibia"

                     /country="South Korea: Jeju Island"

     D-loop          <1..>441

                     /note="similar to Hydropotes inermis D-loop of GenBank

                     Accession Number Y08208"

ORIGIN      

        1 gccccatgct tataagcatg tacatatcat tattaacatt acatagtaca tgttattatt

       61 gatcgtacat agcgcattaa gtcaaatctg tccttgtcaa catgcgtatc ccgtccccta
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LOCUS       AY958278                 439 bp    DNA     linear   MAM 04-APR-2005

DEFINITION  Cervidae sp. Jeju isolate KNG3 D-loop, partial sequence;

            mitochondrial.

ACCESSION   AY958278

VERSION     AY958278.1  GI:62002095

KEYWORDS    .

SOURCE      mitochondrion Cervidae sp. Jeju

  ORGANISM  Cervidae sp. Jeju
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                     /note="similar to Hydropotes inermis D-loop of GenBank
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ORIGIN      

        1 gccccatgct tataagcatg tacatgttat tattaatatt acatagtaca tattattatt

       61 aatcgtacat agcgcattaa gtcaaatccg tccttgtcaa catgcgtatc ccgtccccta
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      241 gttctttctt cagggccatc tcacctaaaa tcgcccactc tttcccctta aataagacat

      301 ctcgatggac taatgactaa tcagcccatg ctcacacata actgtggtgt catacatttg

      361 gtatttttat tttttggggg gatgcttgga ctcagctatg gccgtcaaag gcccgacccg

      421 gagcatgaat tgtagctgg



- 38 -

LOCUS       AY958279                 440 bp    DNA     linear   MAM 04-APR-2005

DEFINITION  Cervidae sp. Jeju isolate KNG4 D-loop, partial sequence;

            mitochondrial.

ACCESSION   AY958279

VERSION     AY958279.1  GI:62002096

KEYWORDS    .

SOURCE      mitochondrion Cervidae sp. Jeju

  ORGANISM  Cervidae sp. Jeju
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            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Ruminantia;

            Pecora; Cervidae.
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        1 gccccatgct tataagcatg tacatatcat tattaacatt acatagtaca tgttattatt

       61 gatcgtacat agcgcattaa gtcaaatctg tccttgtcaa catgcgtatc ccgtccccta

      121 gatcacgagc ttaatcacca tgccgcgtga aaccagcaac ccgcttggca tggatccctc

      181 ttctcgctcc gggcccatca atcgtggggg tagctattta atgaacttta tcagacatct

      241 ggttctttct tcagggccat ctcacctaaa atcgcccact ctttcccctt aaataagaca

      301 tttcgatgga ctaatgacta atcagcccat gctcacacat aactgtggtg tcatacattt

      361 ggtattttta ttttttgggg ggatgcttgg actcagctat gccgtcaaag gccccgaccc

      421 ggagcatgaa ttgtagctg
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LOCUS       AY958266                 438 bp    DNA     linear   MAM 04-APR-2005

DEFINITION  Cervidae sp. Jeju isolate KS11 D-loop, partial sequence;

            mitochondrial.

ACCESSION   AY958266

VERSION     AY958266.1  GI:62002083

KEYWORDS    .

SOURCE      mitochondrion Cervidae sp. Jeju

  ORGANISM  Cervidae sp. Jeju

            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;

            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Ruminantia;

            Pecora; Cervidae.
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      181 ttctcgctcc gggccatgaa tcgtgggggt agctatttaa tgaactttat cagacatctg

      241 gttctttctt cagggccatc tcacctaaaa tcgcccactc tttcccctta aataagacat

      301 ctcgatggac taatgactaa tcagcccatg ctcacacata actgtggtgt catgcatttg

      361 gtatttttaa attttcgggg atgcttggac tcagctatgg ccgtcaaagg cccgacccgg

      421 agcatgaatt gtagctg
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LOCUS       AY958267                 440 bp    DNA     linear   MAM 04-APR-2005

DEFINITION  Cervidae sp. Jeju isolate KS12 D-loop, partial sequence;

            mitochondrial.

ACCESSION   AY958267

VERSION     AY958267.1  GI:62002084

KEYWORDS    .

SOURCE      mitochondrion Cervidae sp. Jeju

  ORGANISM  Cervidae sp. Jeju

            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;

            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Ruminantia;

            Pecora; Cervidae.
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  JOURNAL   Unpublished
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                     /organism="Cervidae sp. Jeju"

                     /organelle="mitochondrion"

                     /mol_type="genomic DNA"
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                     /isolation_source="ancient animal bone excavated from

                     Kumsung archaeological site"

                     /db_xref="taxon:320556"

                     /tissue_type="mandible"

                     /country="South Korea: Jeju Island"

     D-loop          <1..>440

                     /note="similar to Capreolus pygargus D-loop of GenBank

                     Accession Number AJ311188"

ORIGIN      

        1 gccccatgct tataagcatg tacatgttat tattaatatt acatagtaca tattattatt

       61 aatcgtacat agcgcattaa gtcaaatccg tccttgtcaa catgcgtatc ccgtccccta

      121 gatcacgagc ttaatcacca tgccgcgtga aaccagcaac ccgctcggca tggatccctc

      181 ttctcgctcc gggcccatca atcgtggggg tagctattta atgaacttta tcagacatct

      241 ggttctttct tcagggccat ctcacctaaa atcggccact ctttcccctt aaataagaca

      301 tctcgatgga ctaatgacta atcagcccat gctcacacat aactgtggtg tcatacattt

      361 ggtatttctt aattttcggg gatgcttgga ctcagctatg gccgtcaaag gccccgaccc

      421 ggagcatgaa ttgtagctg



- 41 -

LOCUS       AY958268                 441 bp    DNA     linear   MAM 04-APR-2005

DEFINITION  Cervidae sp. Jeju isolate KS13 D-loop, partial sequence;

            mitochondrial.

ACCESSION   AY958268

VERSION     AY958268.1  GI:62002085

KEYWORDS    .

SOURCE      mitochondrion Cervidae sp. Jeju

  ORGANISM  Cervidae sp. Jeju

            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;

            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Ruminantia;

            Pecora; Cervidae.

REFERENCE   1  (bases 1 to 441)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Molecular genetic analysis of ancient animal bones excavated from

            the archaeological sites in Jeju Island, Korea

  JOURNAL   Unpublished

REFERENCE   2  (bases 1 to 441)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Direct Submission

  JOURNAL   Submitted (10-MAR-2005) Department of Life Science, College of

            Natural Sciences, Cheju National University, 66 Jejudaehakno, Jeju,

            Jeju 690-756, Republic of Korea

FEATURES             Location/Qualifiers

     source          1..441

                     /organism="Cervidae sp. Jeju"

                     /organelle="mitochondrion"

                     /mol_type="genomic DNA"

                     /isolate="KS13"

                     /isolation_source="ancient animal bone excavated from

                     Kumsung archaeological site"

                     /db_xref="taxon:320556"

                     /tissue_type="mandible"

                     /country="South Korea: Jeju Island"

     D-loop          <1..>441

                     /note="similar to Capreolus pygargus D-loop of GenBank

                     Accession Number AJ311188"

ORIGIN      

        1 gccccatgct tataagcatg tacataaagt cattaatatt acatagtaca ttatattgtt

       61 aatcgtacat agcgcattaa gtcaaatctg tccttgtcaa catgcgtatc ccgcccccta

      121 gatcacgagc ttaatcacca tgccgcgtga aaccagcaac ccgcttggca aggatccctc

      181 ttctcgctcc gggcccatca atcgtggggg tagctattta atgaacttta tcagacatct

      241 ggttctttct tcagggccat ctcacctaaa atcgcccact ctttccctct taaataagac

      301 atctcgatgg actaatgact aatcagccca tgctctcaca taactgtgct gtcatacatt

      361 tggtattttt taattggcgg ggatgcttgg actcagctat ggccgtcaaa gggcccgacc

      421 cggagcatga attgtagctg 



- 42 -

LOCUS       AY958269                 440 bp    DNA     linear   MAM 04-APR-2005

DEFINITION  Cervidae sp. Jeju isolate KS14 D-loop, partial sequence;

            mitochondrial.

ACCESSION   AY958269

VERSION     AY958269.1  GI:62002086

KEYWORDS    .

SOURCE      mitochondrion Cervidae sp. Jeju

  ORGANISM  Cervidae sp. Jeju

            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;

            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Ruminantia;

            Pecora; Cervidae.

REFERENCE   1  (bases 1 to 440)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Molecular genetic analysis of ancient animal bones excavated from

            the archaeological sites in Jeju Island, Korea

  JOURNAL   Unpublished

REFERENCE   2  (bases 1 to 440)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Direct Submission

  JOURNAL   Submitted (10-MAR-2005) Department of Life Science, College of

            Natural Sciences, Cheju National University, 66 Jejudaehakno, Jeju,

            Jeju 690-756, Republic of Korea

FEATURES             Location/Qualifiers

     source          1..440

                     /organism="Cervidae sp. Jeju"

                     /organelle="mitochondrion"

                     /mol_type="genomic DNA"

                     /isolate="KS14"

                     /isolation_source="ancient animal bone excavated from

                     Kumsung archaeological site"

                     /db_xref="taxon:320556"

                     /tissue_type="mandible"

                     /country="South Korea: Jeju Island"

     D-loop          <1..>440

                     /note="similar to Capreolus pygargus D-loop of GenBank

                     Accession Number AJ311188"

ORIGIN      

        1 gccccatgct tataagcatg tacataaagt cattaatatt acatagtaca ttatattgtt

       61 aatcgtacat agcgcattaa gtcaaatctg tccttgtcaa catgcgtatc ccgtccccta

      121 gatcacgagc ttaatcacca tgccgcgtga aaccagcaac ccgcttggca aggatccctc

      181 ttctcgctcc gggcccatca atcgtggggg tagctattta atgaacttta tcagacatct

      241 ggttctttct tcagggccat ctcacctaaa atcgcccact ctttcccctt aaataagaca

      301 tctcgatgga ctaatgacta atcagcccat gcgcacacat aactgtggtg tcatacattt

      361 ggtattttta ttttttgggg gatgcttgga ctcagctatg gccgtcagag gccccgaccc

      421 ggagcatgaa ttgtagctg
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LOCUS       AY958270                 441 bp    DNA     linear   MAM 04-APR-2005

DEFINITION  Cervidae sp. Jeju isolate KS15 D-loop, partial sequence;

            mitochondrial.

ACCESSION   AY958270

VERSION     AY958270.1  GI:62002087

KEYWORDS    .

SOURCE      mitochondrion Cervidae sp. Jeju

  ORGANISM  Cervidae sp. Jeju

            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;

            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Ruminantia;

            Pecora; Cervidae.

REFERENCE   1  (bases 1 to 441)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Molecular genetic analysis of ancient animal bones excavated from

            the archaeological sites in Jeju Island, Korea

  JOURNAL   Unpublished

REFERENCE   2  (bases 1 to 441)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Direct Submission

  JOURNAL   Submitted (10-MAR-2005) Department of Life Science, College of

            Natural Sciences, Cheju National University, 66 Jejudaehakno, Jeju,

            Jeju 690-756, Republic of Korea

FEATURES             Location/Qualifiers

     source          1..441

                     /organism="Cervidae sp. Jeju"

                     /organelle="mitochondrion"

                     /mol_type="genomic DNA"

                     /isolate="KS15"

                     /isolation_source="ancient animal bone excavated from

                     Kumsung archaeological site"

                     /db_xref="taxon:320556"

                     /tissue_type="mandible"

                     /country="South Korea: Jeju Island"

     D-loop          <1..>441

                     /note="similar to Capreolus pygargus D-loop of GenBank

                     Accession Number AJ311188"

ORIGIN      

        1 gccccatgct tataagcatg tacataaagt cattaatatt acatagtaca ttatattgtt

       61 aatcgtacat agcgcattaa gtcaaatctg tccttgtcaa catgcgtatc ccgtccccta

      121 gatcacgagc ttaatcacca tgccgcgtga aaccagcaac ccgcttggca aggatccctc

      181 ttctcgctcc gggcccatga atcgtggggg tagctattta atgaacttta tcagacatct

      241 ggttctttct tcagggccat ctcacctaaa atcgcccact ctttcccctt aaataagaca

      301 tctcgatgga ctaatgacta atcagcccat gctcacacat aactgtggtg tcatacattt

      361 ggtattttta ttttttgggg ggatgcttgg actcagctat ggccgtcaaa ggccccgacc

      421 cggagcatga attgtagctg g
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LOCUS       AY958271                 441 bp    DNA     linear   MAM 04-APR-2005

DEFINITION  Cervidae sp. Jeju isolate KS16 D-loop, partial sequence;

            mitochondrial.

ACCESSION   AY958271

VERSION     AY958271.1  GI:62002088

KEYWORDS    .

SOURCE      mitochondrion Cervidae sp. Jeju

  ORGANISM  Cervidae sp. Jeju

            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;

            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Ruminantia;

            Pecora; Cervidae.

REFERENCE   1  (bases 1 to 441)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Molecular genetic analysis of ancient animal bones excavated from

            the archaeological sites in Jeju Island, Korea

  JOURNAL   Unpublished

REFERENCE   2  (bases 1 to 441)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Direct Submission

  JOURNAL   Submitted (10-MAR-2005) Department of Life Science, College of

            Natural Sciences, Cheju National University, 66 Jejudaehakno, Jeju,

            Jeju 690-756, Republic of Korea

FEATURES             Location/Qualifiers

     source          1..441

                     /organism="Cervidae sp. Jeju"

                     /organelle="mitochondrion"

                     /mol_type="genomic DNA"

                     /isolate="KS16"

                     /isolation_source="ancient animal bone excavated from

                     Kumsung archaeological site"

                     /db_xref="taxon:320556"

                     /tissue_type="tooth"

                     /country="South Korea: Jeju Island"

     D-loop          <1..>441

                     /note="similar to Capreolus pygargus D-loop of GenBank

                     Accession Number AJ311188"

ORIGIN      

        1 gccccatgct tataagcatg tacataaagt cattaatatt acatagtaca ttatattgtt

       61 aatcgtacat agcgcattaa gtcaaatctg tccttgtcaa catgcgtatc ccgtccccta

      121 gatcacgagc ttaatcacca tgccgcgtga aaccagcaac ccgcttggca aggatccctc

      181 ttctcgctcc gggcccatca atcgtggggg tagctattta atgaacttta tcaggcatct

      241 gattctttct tcagggccat ctcacctaaa atcgcccact ctttcccctt aaataagaca

      301 tctcgatgga ctaatgacta atcagcccat gctcacacat aactgtggtg tcatgcattt

      361 ggtatttttt aattttcggg ggatgctttg actcagctat ggccgtcaaa ggccccgacc

      421 cggagcatga attgtagctg 
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LOCUS       AY958272                 439 bp    DNA     linear   MAM 04-APR-2005

DEFINITION  Cervidae sp. Jeju isolate KS17 D-loop, partial sequence;

            mitochondrial.

ACCESSION   AY958272

VERSION     AY958272.1  GI:62002089

KEYWORDS    .

SOURCE      mitochondrion Cervidae sp. Jeju

  ORGANISM  Cervidae sp. Jeju

            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;

            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Ruminantia;

            Pecora; Cervidae.

REFERENCE   1  (bases 1 to 439)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Molecular genetic analysis of ancient animal bones excavated from

            the archaeological sites in Jeju Island, Korea

  JOURNAL   Unpublished

REFERENCE   2  (bases 1 to 439)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Direct Submission

  JOURNAL   Submitted (10-MAR-2005) Department of Life Science, College of

            Natural Sciences, Cheju National University, 66 Jejudaehakno, Jeju,

            Jeju 690-756, Republic of Korea

FEATURES             Location/Qualifiers

     source          1..439

                     /organism="Cervidae sp. Jeju"

                     /organelle="mitochondrion"

                     /mol_type="genomic DNA"

                     /isolate="KS17"

                     /isolation_source="ancient animal bone excavated from

                     Kumsung archaeological site"

                     /db_xref="taxon:320556"

                     /tissue_type="mandible"

                     /country="South Korea: Jeju Island"

     D-loop          <1..>439

                     /note="similar to Capreolus pygargus D-loop of GenBank

                     Accession Number AJ311188"

ORIGIN      

        1 gccccatgct tataagcatg tacatatcat tattaacatt acatagtaca tgttattatt

       61 gatcgtacat agcgcattaa gtcaaatctg tccttgtcaa catgcgtatc ccgtccccta

      121 gatcacgagc ttaatcacca tgccgcgtga aaccagcaac ccgctcggca tggatccctc

      181 ttctcgctcc gggcccatga atcgtggggg tagctattta atgaacttta tcagacatct

      241 ggttctttct tcagggccat ctcacctaaa accgcccact ctttcccctt aaataagaca

      301 tctcgatgga ctaatgacta atcagcccat gctcacacat aactgtggtg tcatgcattt

      361 ggtatttttt aattttcggg gatgcttgga ctcagctatg gccgtcaaag gcccgacccg

      421 gagcatgaat tgtagctg
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LOCUS       AY958274                 442 bp    DNA     linear   MAM 04-APR-2005

DEFINITION  Cervidae sp. Jeju isolate KS18 D-loop, partial sequence;

            mitochondrial.

ACCESSION   AY958274

VERSION     AY958274.1  GI:62002091

KEYWORDS    .

SOURCE      mitochondrion Cervidae sp. Jeju

  ORGANISM  Cervidae sp. Jeju

            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;

            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Ruminantia;

            Pecora; Cervidae.

REFERENCE   1  (bases 1 to 442)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Molecular genetic analysis of ancient animal bones excavated from

            the archaeological sites in Jeju Island, Korea

  JOURNAL   Unpublished

REFERENCE   2  (bases 1 to 442)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Direct Submission

  JOURNAL   Submitted (10-MAR-2005) Department of Life Science, College of

            Natural Sciences, Cheju National University, 66 Jejudaehakno, Jeju,

            Jeju 690-756, Republic of Korea

FEATURES             Location/Qualifiers

     source          1..442

                     /organism="Cervidae sp. Jeju"

                     /organelle="mitochondrion"

                     /mol_type="genomic DNA"

                     /isolate="KS18"

                     /isolation_source="ancient animal bone excavated from

                     Kumsung archaeological site"

                     /db_xref="taxon:320556"

                     /tissue_type="mandible"

                     /country="South Korea: Jeju Island"

     D-loop          <1..>442

                     /note="similar to Hydropotes inermis D-loop of GenBank

                     Accession Number Y08208"

ORIGIN      

        1 gccccatgct tataagcatg tacatatcat tattaacatt acatagtaca tgttattatt

       61 gatcgtacat agcgcattaa gtcaaatctg tccttgtcaa catgcgtatc ccgtccccta

      121 gatcacgagc ttaatcacca tgccgcgtga aaccagcaac ccgcttggca tggatccctc

      181 ttctcgctcc gggcccatca atcgtggggg tagctattta atgaacttta tcagacatct

      241 ggttctttct tcagggccat ctcacctaaa atcgcccact ctttcccctt aaataagaca

      301 tctcgatgga ctaatgacta atcagcccat gctcacacat aactgtggtg tcatacattt

      361 ggtatttcta ttttttgggg gggatgcttg gactcagcta tggccgtcaa aggccccgac

      421 ccggagcatg aattgtagct gg



- 47 -

LOCUS       AY958273                 444 bp    DNA     linear   MAM 04-APR-2005

DEFINITION  Cervidae sp. Jeju isolate KS19 D-loop, partial sequence;

            mitochondrial.

ACCESSION   AY958273

VERSION     AY958273.1  GI:62002090

KEYWORDS    .

SOURCE      mitochondrion Cervidae sp. Jeju

  ORGANISM  Cervidae sp. Jeju

            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;

            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Ruminantia;

            Pecora; Cervidae.

REFERENCE   1  (bases 1 to 444)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Molecular genetic analysis of ancient animal bones excavated from

            the archaeological sites in Jeju Island, Korea

  JOURNAL   Unpublished

REFERENCE   2  (bases 1 to 444)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Direct Submission

  JOURNAL   Submitted (10-MAR-2005) Department of Life Science, College of

            Natural Sciences, Cheju National University, 66 Jejudaehakno, Jeju,

            Jeju 690-756, Republic of Korea

FEATURES             Location/Qualifiers

     source          1..444

                     /organism="Cervidae sp. Jeju"

                     /organelle="mitochondrion"

                     /mol_type="genomic DNA"

                     /isolate="KS19"

                     /isolation_source="ancient animal bone excavated from

                     Kumsung archaeological site"

                     /db_xref="taxon:320556"

                     /tissue_type="mandible"

                     /country="South Korea: Jeju Island"

     D-loop          <1..>444

                     /note="similar to Capreolus capreolus D-loop of GenBank

                     Accession Number AY625891"

ORIGIN      

        1 gccccatgct tataagcatg tacataaagt cattaatatt acatagcaca ttatattgtt

       61 aatcatacat agcgcattaa gtcaaatctg tccttgtcaa catgcgtatc ccgtccccta

      121 gatcacgagc ttaatcacca tgccgcgtga aaccagcaac ccgcttggca aggatccctc

      181 ttctcgctcc gggccccatc aatcgtgggg gtagcctatt taatgaactt tatcagacat

      241 ctggttcttt cttcagggcc atctcaccta aaatcgccca ctctttcccc ttaaataaga

      301 catctcgatg gactaatgac taatcagccc atgctcacac ataactgtgg tgtcatacat

      361 ttggtatttt tattttttgg gggggatgct tggactcagc tatggccgtc aaaggccccg

      421 acccggagca tgaattgtag ctg



- 48 -

LOCUS       AY958275                 441 bp    DNA     linear   MAM 04-APR-2005

DEFINITION  Cervidae sp. Jeju isolate KS20 D-loop, partial sequence;

            mitochondrial.

ACCESSION   AY958275

VERSION     AY958275.1  GI:62002092

KEYWORDS    .

SOURCE      mitochondrion Cervidae sp. Jeju

  ORGANISM  Cervidae sp. Jeju

            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;

            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Ruminantia;

            Pecora; Cervidae.

REFERENCE   1  (bases 1 to 441)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Molecular genetic analysis of ancient animal bones excavated from

            the archaeological sites in Jeju Island, Korea

  JOURNAL   Unpublished

REFERENCE   2  (bases 1 to 441)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Direct Submission

  JOURNAL   Submitted (10-MAR-2005) Department of Life Science, College of

            Natural Sciences, Cheju National University, 66 Jejudaehakno, Jeju,

            Jeju 690-756, Republic of Korea

FEATURES             Location/Qualifiers

     source          1..441

                     /organism="Cervidae sp. Jeju"

                     /organelle="mitochondrion"

                     /mol_type="genomic DNA"

                     /isolate="KS20"

                     /isolation_source="ancient animal bone excavated from

                     Kumsung archaeological site"

                     /db_xref="taxon:320556"

                     /tissue_type="mandible"

                     /country="South Korea: Jeju Island"

     D-loop          <1..>441

                     /note="similar to Hydropotes inermis D-loop of GenBank

                     Accession Number Y08208"

ORIGIN      

        1 gccccatgct tataagcatg tacatgttat tattaatatt acatagtaca tattattatt

       61 aatcgtacat agcgcattaa gtcaaatccg tccttgtcaa catgcgtatc ccgtccccta

      121 gatcacgagc ttaatcacca tgccgcgtga aaccagcaac ccgctcggca tggatccctc

      181 ttctcgctcc gggcccatca atcgtggggg tagctattta atgaacttta tcagacatct

      241 ggttctttct tcagggccat ctcacctaaa atcgcccact ctttcccctt aaataagaca

      301 tctcgatgga ctaatgacta atcagcccat gctcacacat aactgtggtg tcatacattt

      361 ggtattttta ttttttgggg ggatgcttgg actcagctat ggccgtcaaa ggccccgacc

      421 cggagcatga attgtagctg g



- 49 -

LOCUS       AY958276                 442 bp    DNA     linear   MAM 04-APR-2005

DEFINITION  Cervidae sp. Jeju isolate KS21 D-loop, partial sequence;

            mitochondrial.

ACCESSION   AY958276

VERSION     AY958276.1  GI:62002093

KEYWORDS    .

SOURCE      mitochondrion Cervidae sp. Jeju

  ORGANISM  Cervidae sp. Jeju

            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;

            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Ruminantia;

            Pecora; Cervidae.

REFERENCE   1  (bases 1 to 442)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Molecular genetic analysis of ancient animal bones excavated from

            the archaeological sites in Jeju Island, Korea

  JOURNAL   Unpublished

REFERENCE   2  (bases 1 to 442)

  AUTHORS   Kang,M.-C., Oh,J.-H., Hwang,J.-H., Kim,Y.-J., Han,S.-H.,

            Jung,Y.-H., Ko,J.-W. and Oh,M.-Y.

  TITLE     Direct Submission

  JOURNAL   Submitted (10-MAR-2005) Department of Life Science, College of

            Natural Sciences, Cheju National University, 66 Jejudaehakno, Jeju,

            Jeju 690-756, Republic of Korea

FEATURES             Location/Qualifiers

     source          1..442

                     /organism="Cervidae sp. Jeju"

                     /organelle="mitochondrion"

                     /mol_type="genomic DNA"

                     /isolate="KS21"

                     /isolation_source="ancient animal bone excavated from

                     Kumsung archaeological site"

                     /db_xref="taxon:320556"

                     /tissue_type="mandible"

                     /country="South Korea: Jeju Island"

     D-loop          <1..>442

                     /note="similar to Hydropotes inermis D-loop of GenBank

                     Accession Number Y08208"

ORIGIN      

        1 gccccatgtt ataagcatgt acatatcatt attaacatta catagtacat gttattattg

       61 atcgtacata gcgcattaag tcaaatctgt ccttgtcaac atgcgtatcc cgtcccctag

      121 atcacgagct taatcaccat gccgcgtgaa accagcaacc cgcttggcat ggatccctct

      181 tctcgctccg ggcccatcaa tcgtgggggt agctatttaa tgaactttat cagacatctg

      241 gttctttctt cagggccgtc tcacctaaga tcgcccactc tttcccctta aataagacat

      301 ctcgatggac taatgactaa tcagcccatg ctcacacata actgtggtgt catacatttg

      361 gtatttttat tttttggggg ggatgcttgg actcagctat ggccgtcaaa ggccccgacc

      421 ccggagcatg aattgtagct gg
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적   요

본 연구는 제주도 고대유적지 중 김녕과 금성유적지에서 출토된 사슴과 

(Cervidae) 동물 유존체에 대해 분자유전학적 기법으로 종을 동정하고 현존하는 사
슴과 동물들과의 계통유연관계를 규명하고자 수행하였다. 김녕 유적지와 금성 유
적지는 지금으로부터 약 1,100-2,000년 전에 형성된 것으로 추정되며, 유적지에서 
출토된 동물 뼈들 중에서 형태학적 특성 분석을 통해 사슴과로 동정된 시료의 하악

골과 치아에서 DNA를 추출하여 모계유전의 특성을 보이는 미토콘드리아 DNA의 
조절부위 (control region)에 대한 염기서열을 결정하였다. 결정된 DNA 서열들을 염
기유사도 검색을 통해 유전자 database 상에서 기존에 보고된 자료들과 확인한 결
과, 분석한 시료들은 모두 사슴과 동물들과 가장 유사하였고, 고대 사슴과 동물의 
DNA 서열은 고라니 (Hydropotes inermis), 노루 (Capreolus capreolus) 등과 가장 높
은 상동성 (96 ~ 98%)을 나타내었다. 유사도 검색에서 고도의 유사성을 나타낸 서
열들과 본 연구결과에서 얻어진 서열들을 종합하여 계통유적학적 비교분석을 수

행하였다. 유존체 DNA 서열들은 각각 현존 고라니아과, 노루아과의 서열들과 함
께 독립적인 2개의 계통집단을 형성하였다. 고라니아과와 같은 집단에서 발견된  
화석 뼈 서열들은 2개의 아집단으로 세분되었다: 아집단 I은 중국 고라니와 한반도 
고라니 (Hi-2)에 가까운 유연관계를 보였으며, 아집단 II는 한반도 고라니 (Hi-1)와 
가장 가까운 유연관계를 나타내었다. 현재까지 제주도 포유류상을 기록하고 있는 
역사적 자료에 근거해 볼 때, 고라니에 대한 기록은 많지 않으나, 본 연구결과에서 
나타난 고라니아과에 해당하는 유존체 서열들이 다수 발견되었다는 면에서 과거

에 제주도에 고라니가 다수 서식하였을 가능성을 시사해주고 있다. 계통수 상에서 
노루아과 서열들과 함께 나타난 유존체 서열 중 3개 (KS-11, KS-13, KS-16)는 현재 
한반도 및 한라산에 서식하는 사슴과 동물인 노루 (Cck-1, Cck-2, Cpk)들과 근연관
계인 것으로 확인되었다. 반면, 다른 3개의 서열들 (KS-14, KS-15, KS-19)은 우리나
라에서 보고된 노루의 서열보다는 유럽과 시베리아산 노루의 서열과 더 가까운 계

통 유연관계에 있는 것으로 확인되었다. 이와 같은 결과를 토대로 노루 종과 근연
인 고대 제주도 유적지 유존체 서열들은 적어도 두 가지 이상의 모계선조에서 기원

한 것임을 보여줌과 동시에 이들 중 하나는 현재의 한반도 노루들과 유연관계가 먼 

모계선조에서 유래되었을 가능성을 시사해주고 있다. 본 연구 결과는 제주도에서 
과거에 존재했던 사슴과 동물들에 대한 정확한 종의 동정과 집단의 유입 및 현종 

동물과의 계통유연관계 분석을 위한 유용한 기초적인 자료가 될 것이다.
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기옥 박사님, 고미희 박사님, 오유성 박사님, 오주형 선배, 김재환 선배, 정용

욱 선배, 송지훈 선배들께 감사의 마음을 전합니다. 또한 김윤정, 부혜진 후

배 및 그 동안 유전학실험실을 거쳐 간 여러 선후배들에게도 감사를 드립니

다. 

학부시절부터 생물학도의 꿈을 함께 꾸었고, 기쁨과 슬픔을 항상 같이 했던 

오대주, 양경식 그리고 대학원 생활을 함께 했던 대학원 선후배 여러분들께도 
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지켜봐주신 사랑하는 아버지, 어머니께 깊은 감사를 드립니다. 또한 깊은 관
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