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ABSTRACT: The petal and sepal micromorphology of five species of Glechoma (Lamiaceae) was investigated to eval-

uate their taxonomic significance, and a molecular phylogeny using the sequences of internal transcribed spacers (ITS)

regions of nuclear ribosomal DNA was carried out to resolve their phylogenetic relationships. Stomatal complexes

were mostly found in the inner and outer part of the sepal from all investigated taxa, and the size length of the guard

cell was variable among the taxa. Five types of trichomes (uni-cellular non-glandular trichome, multi-cellular non-

glandular trichome, short-stalked capitate glandular trichome, long-stalked capitate glandular trichome, and peltate

glandular trichome) were variable among the taxa as well as their distribution and density. In molecular phylogenetic

studies, the genus Glechoma was composed of three geographically distinct major monophyletic groups (Europe-

U.S.A., China-Korea, Japan). G. longituba in Korea and China formed well-supported monophyletic group. G. hed-

eracea in Europe and U.S.A. formed a monophyletic and well-supported clade with G. sardoa, which are endemic

species in Italy, with G. hirsuta falling as a sister to this clade. However, G. grandis did not form any phylogenetic rela-

tionships with the remaining taxa. The ITS analyses provided taxonomic boundaries of taxa in Glechoma although the

petal and sepal micromorphological characters provided weak evidences of the systematic value. As further studies,

incorporating more DNA regions to the matrix including other additional morphological analysis will be significant to

provide clearer taxonomic structure in Glechoma.

Keywords: Glechoma, Lamiaceae, petal and sepal micromorphology, nrITS, molecular systematics

적 요: 꿀풀과에 속하는 긴병꽃풀속(Glechoma)내 5종에 대한 화판과 악편의 미세 구조를 관찰하여 기재하고 그

분류학적 유용성을 판단하였으며, 분자계통학적 유연관계를 확인하기 위하여 핵 리보솜 DNA의 ITS 염기서열에

기초한 연구를 수행하였다. 기공복합체는 조사된 모든 분류군의 악편에서 분포하였으며, 공변세포의 길이는 분

류군마다 다소 차이를 보였다. 긴병꽃풀속 분류군들의 화판과 악에 분포하는 모용은 5 종류(단세포 비선모, 다세

포 비선모, 짧은 자루 두상 선모, 긴 자루 두상 선모, 방패형 선모)로 나타났으며, 모용의 종류, 분포, 밀도가 분류

군마다 다르게 나타났다. 핵 리보솜 DNA의 ITS 염기서열에 의한 분자계통학적 연구 결과 긴병꽃풀속은 분포지

역에 따라 3개의 분계조(유럽-미국, 중국-한국, 일본)로 분리되었다. 한국과 중국에 분포하는 G. longituba는 단계
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통군을 이루었고, 이탈리아의 특산종인 G. sardoa와 미국 및 유럽에 분포하는 G. hederacea는 단계통군을 형성하

였다. G. hirsuta는 유럽의 분계조와 자매군 관계를 이루었으나, 일본에 분포하는 G. grandis는 나머지 분류군들의

상호 유연관계에서 통계적 지지를 얻지 못하였다. 본 연구 결과에서 긴병꽃풀속내의 종간 한계 설정에 있어 화

판 및 악의 미세형태형질의 연구보다 핵 리보솜 DNA의 ITS 염기서열에 기초한 분자 계통학적인 연구가 유용한

방법임이 판명되었다. 그러나 구체적인 본 속내 계통 분류학적인 논의를 위해서는 외부 형태학적 형질에 대한

분석을 동시에 수행할 필요가 있으며, 계통학적 유용성이 보다 높은 DNA 구간을 추가로 분석할 필요가 있다.

주요어: 긴병꽃풀속, 꿀풀과, 화판 및 악편 미세구조, nrITS 염기서열, 분자계통분류

꿀풀과(Lamiaceae Martinov)는 경제적으로 중요한 식물

군으로 7개의 아과[Ajugoideae Kostel., Lamioideae Harley,

Nepetoideae (Dumort.) Luerss., Prostantheroideae Luerss.,

Scutellarioideae (Dumort.) Caruel, Symphorematoideae Briq.,

Viticoideae Briq.]를 포함하고 약 240여 속, 7200여 종 이상

이 전 세계적으로 분포하고 있다(Harley et al., 2004). 그 중

Nepetoideae아과는 육구형 및 삼핵성의 화분, 점액성과피

의 특성을 나타내며(Erdtman, 1945; Ryding, 1992), 분자분

류학적 연구(rbcL 염기서열 분석, cpDNA의 제한 효소 변

이, 핵 리보솜 DNA의 ITS구간에 대한 염기서열 분석)에

의해 단계통으로 나타났다(Wagstaff et al., 1995; Wagstaff

and Olmstead, 1997). Cantino et al. (1992)은 Nepetoideae아

과의 세부적인 분류체계를 네 개의 족[Elsholtzieae

(Burnett) Sanders & Cantino, Lavanduleae (Endl.) Boiss.,

Mentheae Dumort., Ocimeae Dumort.]으로 인정하였으나,

Harley et al. (2004)은 Ocimeae족내로 Lavanduleae족을 포함

시켜 세 개의 족을 제시하였다. 그 중 세 개의 아족

[Menthinae (Dumort.) Endl., Nepetinae (Dumortier) Coss. &

Germ., Salviinae (Dumort.) Endl.]으로 구성되는 Mentheae족

은 형태학적 및 분자계통학적으로 활발한 연구가 이루어

지고 있다(Trusty et al., 2004; Moon et al., 2010; Bruchler et

al., 2010). 

긴병꽃풀속(Glechoma L.)은 Nepetinae아족에 포함되며

관상용 및 약용의 가치가 높은 식물군으로 약 8여종이 아

시아와 유럽 전반에 분포하며 남미와 북미에는 도입되어

존재한다(Meusel et al., 1978; Li and Hedge, 1994; Bllmann

and Scholler, 2004; Jang, 2008). 긴병꽃풀속은 종간 잡종

(Govaerts et al., 2014)과 염색체 배수화 현상이 빈번하게 보

고된 바 있으며(Zukowski and Slowinska, 1979; Dobea et al.,

1997; Jang, 2008; Miura and Iwatsubo, 2010), 넓은 지리적 분

포와 서식지에 따른 다양한 형태적 특징 때문에 종의 동

정이 매우 어려운 분류군으로 알려져 있다(Meusel et al.,

1978; Bllmann and Scholler, 2004; Jang and Hong, 2010a, b).

긴병꽃풀속 분류군은 다년생 초본으로, 줄기는 사각형

이며 잎은 심장형으로 대생한다. 악은 통형에서 종형이며,

화관은 종형으로 윗부분이 팽대하고 가장자리는 입술모

양이다. 본 속은 약이 열리는 각도가 90°에서 두 갈래로

분지하며 포복경을 가지고 2-6개의 꽃이 엽액에 달리는

특징에 의해 Nepetinae아족 내 다른 속들과 구별할 수 있다

(Harley et al., 2004). 본 속내 분류군들은 외부 형태적으로

유사하고 분류학적 진단형질이 생식 및 영양형질의 크기

에만 국한되어 종간 한계를 설정하는데 많은 어려움이 있

다(Pojarkova, 1954; Li and Hedge, 1994; Jang, 2008). 본 속

내 분류군에 대한 진단형질은 화관과 악편의 길이, 모양

및 비율, 잎의 모양, 그리고 식물체 전체 모용의 밀도에 따

라 각기 다른 종으로 취급하여 정리하고 있으나(Li and

Hedge, 1994), 정량적 및 정성적인 형질의 광범위한 중첩

성 때문에 동정의 혼란 및 종의 한계 설정에 어려울 뿐만

아니라 학명에 대한 이견 또한 다양하게 존재한다(Li and

Hedge, 1994; Usai et al., 2003; Jang, 2008). 

G. hederacea L.는 유럽 및 중앙아시아에 널리 분포하며

남미와 북미에 도입되어 나타난다. G. hirsuta Waldst. &

Kit.는 유럽의 남반구에 제한되어 분포하는 것으로 알려

져 있으며(Pojarkova, 1954; Meusel et al., 1978; Li and Hedge,

1994; Bllmann and Scholler, 2004; Jang, 2008), G. sardoa

(Bég.) Bég.는 이탈리아의 Sardinia 지역과 Corsica 지역에

제한되어 분포하는 고유종이나(Ballero et al., 1997; Usai et

al., 2003), 외부형태학적으로 G. hederacea와 매우 유사하

여 학자에 따라 이명 혹은 종이하 분류군[G. hederacea

subsp. sardoa (Bég.) Soó]으로 처리되기도 한다(Tutin et al.,

1972). 중국에는 모두 5종[G. biondiana (Diels) C. Y. Wu &

C. Chen, G. grandis (A. Gray) Kuprian., G. hederacea, G.

longituba (Nakai) Kuprian., G. sinograndis C. Y. Wu]이 분포

하며, 그 중 식물체 전체에 털이 밀집하고, 악편의 모양이

삼각형을 보이는지(G. biondiana), 혹은 삼각상 창형을 보

이는가(G. sinograndis)에 따라서 중국의 고유종으로 분리

되어진다(Li and Hedge, 1994). 중국의 두 고유종(G.

biondiana, G. sinograndis)은 아시아 전반에 분포하고 있는

G. longituba와 외부 형태학적 및 화분학적으로 매우 유사

하여 종의 한계 설정이 모호하다(Jang, 2008; Jang and

Hong, 2010b). 일본에는 G. grandis 한 종이 분포하는 것으

로 알려져 있으나, 학자에 따라 종 이하 계급으로 정리되

기도 한다(G. hederacea L. subsp. grandis (A. Gray) H. Hara;

Murata and Yamazaki, 1993). 한국에 분포하는 긴병꽃풀은

학자에 따라 G. longituba (G. hederacea var. longituba), 또는

G. grandis (G. hederacea subsp. grandis)로 인식되기도 한다

(Lee, 2003; Lee, 2006; Suh, 2007; Jang, 2008).

핵 리보솜 DNA의 ITS 염기서열(nrITS)은 고등식물의 속
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간, 혹은 매우 근연인 종간의 계통 유연관계를 파악하는데

중요한 자료로 이용되어 왔으며(Baldwin et al., 1995; Gadek

et al., 1996), 경제식물로서 중요한 꿀풀과 식물에 관한 활

발한 연구가 이루어지고 있다(Steane et al., 1999; Ruiz et al.,

2001; Zhong et al., 2010). 최근 Mentheae족 및 Menthinae아족

에 관한 분자계통학적 연구에서 G. hederacea가 내군 및 외

군으로 포함된 바 있으나(Moon et al., 2010; Bruchler et al.,

2010), 본 속내 종간의 유연관계에 대한 분자계통학적 연

구는 아직까지 시도된 바가 없다. 

식물의 미세 형태 중, 화피의 미세구조는 수분 매개체와

의 진화적 상관관계 규명에 중요한 형질로, 피자 식물군

에서 분류학적 유연관계 규명에도 많은 연구가 활발하게

진행되고 있다(Hong et al., 1998; Moon and Hong, 2004;

Ojeda et al., 2009; Barone Lumaga et al., 2012). 최근 긴병꽃

풀속과 근연 분류군에 대한 잎 표피 미세구조학적 연구

(Jang and Hong, 2007), 소견과의 외부 형태 및 미세 형태에

관한 연구(Jang and Hong, 2010a), 화분학적인 연구(Jang

and Hong, 2010b)가 진행되었으나 본 속내 종간의 한계 설

정은 여전히 모호하다. 

따라서 본 연구의 주요 목적은 긴병꽃풀속내 분류군의

한계가 다소 명확하다고 판단되는 총 5종(G. grandis, G.

hederacea, G. hirsuta, G. longituba, G. sardoa)을 대상으로 핵

리보솜 DNA의 ITS 구간의 염기서열을 비교하여 종간 계

통 유연관계를 분석하고, 주사전자현미경(SEM: Scanning

Electron Microscope)을 통한 화판과 악편의 미세형태 구조

를 관찰하고 기재하여 분류군간의 식별형질로서의 가치

를 파악하고자 한다. 

재료 및 방법

재료: 긴병꽃풀 속내 총 5종(9개체)에 대한 핵 리보솜

DNA의 ITS 염기서열 결정을 수행하기 위해 사용된 DNA

시료는 한국, 중국, 유럽 등지에서 직접 채집하거나 국내

외 표본관에 소장된 표본에서 절취한 잎으로부터 각각 추

출하였다(Table 1; Holmgren and Holmgren, 1998). 중국의 고

유종인 G. biondiana와 G. sinograndis의 경우 종간 한계설정

이 불명확하며, 외부형태학 및 화분학적으로 G. longituba

와 거의 유사하다고 보고되었다(Jang, 2008; Jang and Hong,

2010b). 또한, 표본 자료가 너무 오래 되었고, 식물체 전체

가 표본 대지에 완전하게 접착되어 DNA 추출을 위한 수집

자체가 불가능하여 본 연구에서는 배제 되었다. 외군은 외

부 형태적 특징에 의해 긴병꽃풀속과 가장 근연이라고 알

려진 Marmoritis Benth.속내 2종(M. complanata, M. decolorans)

으로 선정하였다(Hedge, 1990).

화판 및 악편 미세구조의 관찰: 화판과 악편의 형태 및

모용의 분포는, 석엽표본으로부터 각 분류군마다 가능한

여러 집단(1-6개체)을 선정하여 해부현미경으로 관찰하

였으며(Appendix I), 성숙한 화판 및 악편을 채취한 후, 연

화제(water : agepon solution = 20 : 1)에 넣어 24시간 이상

담가 조직을 부드럽게 한 후, 다시 FAA (formaldehyde -

acetic acid - ethanol)에 고정하였다. 이 후 아세톤시리즈

(acetone series: 50%, 70%, 90%, 100%에서 각 약 30분-1시간

정도 보관)를 거쳐 탈수한 후, 이산화탄소(CO
2
 gas)를 이용

한 임계점 건조 처리(critical point drying; JEOL, SPI-13200J-

AB, Japan)로 완전히 건조시켰다. 건조된 시료는 알루미늄

스터브(aluminum stub) 위에 올린 다음 이온증착기(ion-

sputter; JEOL, JFC-1100, Japan)를 이용하여 백금(Pt)으로 이

온증착하고, 주사전자현미경(SEM; JEOL, JSM-5200, Japan)

으로 가속전력 20kV에서 관찰하고 사진 촬영하였다. 화판

및 악편에 분포하는 기공복합체의 수가 많지 않은 관계로,

크기 및 형태는 3개를 최소단위로 측정하였다.

DNA추출: DNA추출은 엽병 및 주맥을 제외한 부분을

막자사발에 넣고 DNeasy Plant Mini Kit (QIAGEN,

Germany)를 사용하였으며, 모든 과정은 안내서(DNeasy

Table 1. Collections examined in the molecular phylogenetic study of the genus Glechoma.

Taxon Locality and voucher information GenBank accession number

G. grandis (A. Gray) Kuprian. Japan, Hashimoto s.n. (UPS) GQ456141

G. hederacea L. 1 Poland, Gugnacka s.n. (UPS) GQ456142

G. hederacea L. 2 U.S.A. Gaylon s.n. (GH) GQ456143

G. hederacea L. 3 Russia, Elias et al. 6920 (US) GQ456144

G. longituba (Nakai) Kuprian. 1 China, Liu 15286 (UPS) GQ456145

G. longituba (Nakai) Kuprian. 2 Korea, Jang 415 (KHUS) GQ456146

G. longituba (Nakai) Kuprian. 3 Korea, Jang 5071 (KHUS) GQ456147

G. hirsuta Waldst. & Kit. Austria, Delessert s.n. (G) GQ456148

G. sardoa (Bég.) Bég. Italy, Segelberg s.n. (S) GQ456149

Marmoritis complanata (Dunn) A. L. Budantzev China, Boufford 29239 (GH) GQ456150

M. decolorans (Hemsl.) H. W. Li Nepal, Stainton 5563 (E) GQ456151
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Plant Mini Handbook, 1996; QIAGEN, Germany)를 따라 수

행하였다. 추출한 DNA는 일부를 1.5% agarose gel에 전기

영동한 뒤 ethidiumbromide (EtBr)로 염색한 후, UV 조명하

에서 밴드를 확인하고 Nanophotometer를 이용하여 농도를

확인하였다. 

PCR에 의한 핵 리보솜 DNA의 ITS 증폭: 핵 리보솜

DNA의 ITS부위의 증폭을 위한 PCR은 HL premix (Bioneer,

Dae-Jeon)를 사용하였고, PCR 조건은 97oC에서 1분간 pre-

denaturation시킨 이후 97oC에서 10초간 denaturation, 48oC

에서 30초간의 annealing, 72oC에서 20초간 extension하였

으며, extension시간은 첫 회 이후 cycle당 4초씩 증가시켜

40회 반복 한 후 72oC에서 7분간 더 유지시켰다.

염기서열의 정렬 및 자료 분석: 핵 리보솜 DNA의 ITS

염기서열(partial 18S rRNA gene, ITS1, 5.8S rRNA gene,

ITS2, and partial 25S rRNA gene)은 보편적인 ITS 1과 ITS

4 primers에 의해 증폭되어 도출되었다(Lee et al., 2002).

염기서열 분석은 Clustal X program (Thompson et al., 1997)

을 이용하여 실행한 후 육안으로 세부정렬을 최종적으로

확인하였다. 정렬한 염기서열은 PAUP* (Swofford, 2002)

프로그램을 이용하여 분자계통수를 도출하였고, G + C

염기조성을 비교하였다(Table 2). 또한 형질에 있어서 가

중치는 모두 동일하게 처리하였고, 전체 염기서열 중 gap

은 모두 결여형질(missing character)로 처리하였으며, 정

렬된 염기서열의 모든 형질은 ‘unordered’, ‘unweighted’로

설정하였다. Heuristic search 방법을 이용하여 최대절약

분석(maximum parsimony analysis)을 하였으며, 이에 따른

option으로는 ACCTRAN, ‘TBR’ branch swapping,

‘MULPARS’으로 최적화하였다. 또한 계통수의 각 분계

군(clade)의 신뢰도를 평가하기 위한 부트스트랩 값은 파

시모니 분석 방법을 통해 구해졌고(Felsenstein, 1985),

Kimura’s two-parameter method (Kimura, 1980)로 계산된

염기변이 값을 기초로 한 Neighbor-joining tree (NJ)를 산

출하였다(Saitou and Nei, 1987; Farris et al., 1996).

결과 및 고찰

화판 및 악의 미세구조: 긴병꽃풀속에 해당되는 5종에

대하여 화관 및 악의 미세구조학적 형질을 관찰하였으며,

그 결과를 Table 3과 Fig. 1에 제시하였다. 

기공복합체(stomatal complex)는 조사된 모든 분류군의

악의 안쪽면과 바깥면에서 분포하였으며, 공변세포의 길

이는 22.61-35.68 µm, 폭 10.53-25.82 µm로 분류군마다 다

소 차이를 보였으나, 크기에 대한 변이는 분류군간 중첩

되어 분류학적 유연관계를 증명하기에는 미비하였다

(Table 3). 조사된 모든 분류군에서 기공복합체의 크기를

제외하고는 형태 및 분포의 차이는 관찰되어지지 않았다

(Fig. 1). 일반적으로 피자식물의 잎에서 기공복합체의 크

기는 대부분 분류군의 서식지 환경에 의한 변이로 판단되

거나 혹은 다배체 현상과 관련이 있는 것으로 보고되었으

나(Aryavand et al., 2003; Beck et al., 2003), 화판 및 악편에

존재하는 기공 복합체의 크기는 대부분 기능이 없거나

(Fahn, 1979), 꿀을 분비하는 기능과 연관이 있는 것으로

추측되어진다(Bernardello, 2007; Almeida et al., 2013).

조사된 모든 분류군의 화판의 안쪽 및 바깥쪽의 표피세

포의 형태는 유두상(papilate)이며, 각피층이 잘 발달되어

있었고(Fig. 1F), 중간 부분은 다각형의 세포(polygonal cell)

가 연결되어 나타나며(Fig. 1G), 하단 부분의 세포구조는

직사각형(rectangular)이었다(Fig. 1H). 악의 표피세포 형태

는 안쪽면과 바깥쪽 모두 퍼즐형의 세포들로 구성되어 있

었으며(Fig. 1P), 이러한 화판과 악의 세포 구조는 모든 분

류군에서 동일하게 나타났다(Table 3; Fig. 1). 일반적으로

충매화에서 화판과 악의 세포 표면에 잘 발달된 표피상납

질이 나타나며, 이는 수분 매개자에 의한 세포의 손상을

막고, 빛의 포획을 돕는 역할을 하는 것으로 알려져 있다

(Gale and Owens, 1983). 

모용(비선모: non-glandular trichome와 선모: glandular

trichome)은 단세포 비선모(uni-cellular non-glandular trichome;

Fig. 1C-D, I, S), 다세포 비선모(multi-cellular non-glandular

trichome; Fig. 1A-B, J), 짧은 자루 두상 선모(short-stalked

capitate glandular trichome; Fig. 1K, O), 긴 자루 두상 선모

(long-stalked glandular trichome; Fig. T), 방패형 선모(peltate

glandular trichome; Fig. 1R)등 모두 5 종류가 관찰되었다

(Table 3). 단세포 비선모와 다세포 비선모는 모든 분류군

의 화판 안쪽 면에 밀집하여 분포하였으나(Fig. 1C, D, I),

G. longituba와 G. hirsuta의 화판 바깥 면에서는 다세포 비

선모가 관찰되어지지 않았다(Table 3). 선모의 경우 두상

선모는 G. sardoa의 화판의 안쪽 및 바깥 면에서 관찰되었

으나(Table 3), 모든 분류군의 악에서는 방패형 선모를 포

함한 모든 선모가 산재되어 분포하여 종내 진단형질로써

의 가치는 보여주지 않았다(Table 3). 

염기서열 및 염기변이 분석: 긴병꽃풀속 핵 리보솜

DNA의 ITS 1과 ITS 2, 5.8S의 염기서열 길이와 G + C 염기

Table 2. Size and G + C contents of ITS 1, ITS 2, and 5.8S regions

of nrDNA in Glechoma.

Taxon
Length, bp (G + C%)

ITS 1 5.8S ITS2

G. grandis 242 (64.46) 155 (55.48) 209 (65.07)

G. hederacea 1 241 (65.56) 155 (56.77) 210 (66.67)

G. hederacea 2 241 (65.56) 155 (56.77) 210 (66.67)

G. hederacea 3 241 (65.56) 155 (56.77) 210 (66.67)

G. longituba 1 241 (65.98) 155 (56.77) 210 (67.14)

G. longituba 2 241 (65.56) 155 (56.77) 210 (67.14)

G. longituba 3 241 (65.56) 155 (56.77) 210 (67.14)

G. hirsuta 241 (65.56) 155 (56.77) 209 (66.99)

G. sardoa 241 (65.15) 155 (56.77) 210 (66.67)
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Fig. 1. Scanning electron microscopy (SEM) images of petal and sepal surface in Glechoma. A: G. hederacea (Jeppesen 286), B: G. granids

(Hashimoto s.n.), C: G. hirsuta (Richer 678), D: G. longituba (Jang 514), E: G. longituba (Liu 15286), F: G. longituba (Jang 514), G: G.

grandis (Hashimoto s.n.), H: G. sardoa (Segelberg s.n.), I: G. hirsuta (Richer 678), J: G. longituba (Jang 514), K: G. sardoa (Segelberg s.n.).

L: G. longituba (Jang 514), M: G. sardoa (Segelberg s.n.), N: G. longituba (Jang 514), O: G. grandis (Hashimoto s.n.), P: G. hederacea

(Jeppesen 286), Q: G. longituba (Jang 514), R: G. sardoa (Segelberg s.n.), S: G. grandis (Hashimoto s.n.), T: G. hirsuta (Richer 678). A-B:

outer side of petal, C-H: inner side of petal, L-M: outer side of sepal, O-T: inner side of sepal. C-D, I, S: uni-cellular non-glandular trichomes,

J: multi-cellular non-glandular trichome, K: short-stalked capitate glandular trichome, R: peltate glandular trichome, T: long-stalked

glandular trichome.

Table 3. Comparative sepal and petal micromorphology in Glechoma.

Taxon
Guard cell size (µm) NGT GT

Surface cells Voucher information
L: min(mean)max W: min(mean)max U M S L P

G. grandis sepal i 27.32(31.33)35.68 18.36(21.03)23.74 + + + - - puzzle shape Hashimoto s.n. (UPS)

o 29.34(30.52)31.37 20.89(21.88)23.08 - + + - + puzzle shape

petal i - - + + - - - pap, poly, rect

o - - + + + - - pap, poly, rect

G. hederacea sepal i 22.61(25.05)27.78 18.66(19.28)21.08 + - + - - puzzle shape Jeppesen 286 (US)

o 25.96(26.95)28.65 14.84(15.82)16.70 - + + - + puzzle shape

petal i - - + + - - - pap, poly, rect

o - - + + + - - pap, poly, rect
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조성은 Table 2에 정리하였다. 외군(outgroup)을 제외한 분

류군간 ITS길이는 ITS 1과 2 부분이 각각 241-242 bp, 209-

210 bp이었으며, 5.8S 부분을 포함한 ITS 구간의 전체 길이

는 604-606 bp로 나타나 다른 현화식물에서 보고된 결과

(ITS 1, 187-298; ITS 2, 187-240)와 유사하였다(Baldwin et al.,

1995). 연구된 분류군들의 G + C 염기조성은 ITS 1부분이

64.46-65.98%, ITS 2부분은 65.07-67.14%로 ITS 2부분이 ITS

1부분보다 높은 G+C 염기조성을 보였으며, 5.8S의 경우

55.48-56.77%로 ITS 1, ITS 2부분에 비해 낮은 것으로 나타

났다(Table 2). 정렬된 염기서열 617 bp중 계통학적 분석에

유용한 정보는 55개였다. 분류군간 유전적 거리(pairwise

distance)를 계산한 결과는 외군을 제외한 긴병꽃풀속 내 분

류군 간에는 0.00-3.22%의 유전적 거리를 보였다(Table 4).

계통학적 분석: 핵 리보솜 DNA의 ITS 염기서열의 파시

모니 분석 결과 2개의 가장 짧은 계통수를 얻었으며, CI

(consistency index)는 0.9314, RI (retention index)는 0.9103,

RC (rescaled consistency index)는 0.8478을 나타내었다. 분

류군간 strict consensus tree에서 긴병꽃풀속 내에서는 3개

의 분계조(유럽-미국, 일본, 한국-중국)로 구분 지을 수 있

었다. 한국과 중국에 분포하는 G. longituba는 89%의 부트

스트랩 값으로 단계통군을 형성하였으며, 유럽에 분포하

는 G. sardoa와 미국 및 유럽에 분포하는 G. hederacea는

91%의 부트스트랩 값으로 단계통군을 형성하였다(Fig.

2). 북미에 광범위하게 도입되어 분포하는 G. hederacea의

개체는 핵 리보솜 DNA의 ITS 지역에서 유럽에 분포하는

종과 유전적 차이를 보여주지 않았으며, 19세기 이후에

Table 3. Continued.

Taxon
Guard cell size (µm) NGT GT

Surface cells Voucher information
L: min(mean)max W: min(mean)max U M S L P

G. longituba sepal i 30.11(30.78)31.25 20.18(21.31)22.63 - - + - - puzzle shape Jang 514 (KHUS)

o 26.90(29.86)32.85 19.47(21.20)23.97 - + + - + puzzle shape

petal i - - + + - - - pap, poly, rect

o - - - + + - + pap, poly, rect

G. hirsuta sepal i 23.48(26.86)29.26 15.45(17.90)20.02 + - + - - puzzle shape Richer 678 (UPS)

o 27.26(32.63)35.43 19.86(21.97)25.82 + + + + + puzzle shape

petal i - - + + - - - pap, poly, rect

o - - - + + - - pap, poly, rect

G. sardoa sepal i 25.98(28.74)30.71 18.44(19.51)20.78 + + + - - puzzle shape Segelberg s.n. (S)

o 18.03(26.15)31.46 10.53(20.38)25.18 + + + - + puzzle shape

petal i - - + + + - - pap, poly, rect

o - - + + + + + pap, poly, rect

List of abbreviations: i, inner side; o, outer side; NGT, non-glandular trichome (U, uni-cellular trichome; M, multi-cellular trichome); GT,

glandular trichome (S, short-stalked capitate glandular trichome; L, long-stalked capitate glandular trichome; P, peltate glandular trichome);

pap, papillate; poly, polygonal; rect, rectangular.

Table 4. Pairwise sequence divergence value (100) of nrITS regions among the investigated taxa of Glechoma based on Kimura's two

parameter method.

1 2 3 4 5 6 7 8 9

1. Glechoma grandis -

2. G. hederacea 1 2.69 -

3. G. hederacea 2 2.69 0.00 -

4. G. hederacea 3 2.69 0.00 0.00 -

5. G. hirsuta 2.52 0.50 0.50 0.50 -

6. G. longituba 1 3.22 2.02 2.02 2.02 1.85 -

7. G. longituba 2 3.05 1.68 1.68 1.68 1.51 0.17 -

8. G. longituba 3 2.71 1.51 1.51 1.51 1.34 0.17 0.33 -

9. G. sardoa 2.70 0.00 0.00 0.00 0.50 2.02 1.68 1.51 -
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유럽에서 북미지역으로 빠르게 확산된 것으로 추정하고

있다(Bllmann and Scholler, 2004). 이는 긴병꽃풀속 분류군

들이 포복경을 가지고 무성 생식으로 빠르게 번식하는 특

이성으로 인하여 유전적인 차이를 보이는 지리적 변이가

나타나지 않은 것으로 판단되나 추가적인 연구에 의해 확

인되어져야 할 필요가 있다. 한편, 이탈리아의 고유종으

로 기록되어있는 G. sardoa는 핵 리보솜 DNA의 ITS 염기

서열이 G. hederacea와 일치하였으나, 화판 및 악에 존재하

는 선모와 방패형 선모의 밀도가 긴병꽃풀속내 다른 분류

군에 비해 밀집되어 나타나는 것으로 확인되었다(Table 3;

Fig. 1M). 이는 이탈리아의 Sardinia 지역과 Corsica 지역에

제한되어 분포하는 생태적인 변이에 의한 결과로 생각된

다(Ballero et al., 1997; Usai et al., 2003). 또한 G. hirsuta는

71%의 지지도로 유럽의 분계조와 자매군 관계를 이루었

으나, 일본에 분포하는 G. grandis는 나머지 분류군들의 상

호 유연관계에서 통계적 지지를 얻지 못하였다(Fig. 2). 유

럽-미국의 분계조에 속하는 G. hirsuta의 경우 식물 전체에

털이 밀생하고, 악편의 갈라짐 정도가 G. hederacea에 비해

길다는 차이가 있다(Pojarkova, 1954; Jang and Hong, pers.

obs.). 비록 잎 표피 미세구조학적 형질(Jang and Hong,

2007), 소견과의 형태학적 형질(Jang and Hong, 2010a), 화

분학적 형질(Jang and Hong, 2010b)등이 긴병꽃풀속 내에

서 종간 큰 차이를 나타내지 않았으나, 핵 리보솜 DNA의

ITS 염기서열에 의하면 71%의 부트스트랩 값으로 G.

hirsuta는 G. hederacea와는 다른 독립된 분류군임을 지지

해 주었다(Fig. 2). 한편 염기변이에 기초한 Neighbor-

joining tree (NJ)분석 결과 얻은 계통수는 Fig. 2과 유사한

결과를 얻었다(Fig. 3).

한국산 긴병꽃풀은 악편의 길이 및 갈라짐 정도, 화관의

길이 및 모용의 분포 밀도에 따라서 종이하 분류군으로

인식되기도 하며(Nakai, 1921; Lee, 2003; Lee, 2006; Jang,

2008), G. longituba (Li and Hedge, 1994), 또는 G. grandis로

인식되거나(Suh, 2007), 동종으로 통합기도 한다(Murata

and Yamazaki, 1993). 핵 리보솜 DNA의 ITS 염기서열의 결

과에서 한국산 긴병꽃풀은 중국산 G. longituba와 함께

89%의 부트스트랩 값을 갖는 단계통군을 이루며 일본의

G. grandis와는 분리되어 나타났다(Figs. 2-3). 따라서 한국

산 긴병꽃풀은 중국산 G. longituba와 매우 가까운 유전적

Fig. 2. Strict consensus tree from maximum parsimony analysis of Glechoma based on nrITS data (CI = 0.9314, RI = 0.9103). The numbers

above branches are bootstrap values.

Fig. 3. Neighbor-Joining (NJ) tree of Glechoma based on nrITS sequences. The numbers above branches are bootstrap values. 
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거리를 가지는 분류군으로 판단되나, 화판 및 악의 미세

구조에 따르면 분류군간에 큰 차이를 보이지 않았다

(Table 3; Fig. 1). 그러나 본 연구는 소수 분류군만을 대상

으로 수행하였기 때문에 보다 정확한 한국산 긴병꽃풀의

분류학적 위치를 증명하기 위해서는 일본 및 중국의 더

많은 분류군이 추가되어야 할 것으로 판단된다.

결론적으로 긴병꽃풀속내의 종간 한계 설정에 있어 화

판 및 악의 미세형태형질의 연구보다 핵 리보솜 DNA의

ITS 염기서열에 기초한 분자 계통학적인 연구가 유용한

방법임이 판명되었다. 그러나 구체적인 본 속내 계통 분

류학적인 논의를 위해서는 누락된 중국의 고유종 두 분류

군을 포함한 확장된 분류군에 대한 조사를 수행하고, 외

부 형태학적 형질에 대한 분석을 동시에 수행할 필요가

있으며, 계통학적 유용성이 보다 높은 DNA 구간을 추가

로 분석할 필요가 있다. 
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Appendix I: Specimens investigated.

 Glechoma grandis: Japan, no detailed locality and date, 1955, Hashimoto s.n. (UPS)*; Japan, Honshu, 9. May 1965, Murata

19473 (U); Japan, Nishinomiya, 21. Apr. 1957, Murata 11099 (U); Japan, Hondo, 15. Apr. 1956, Kobayashi 13245 (S). - G.

hederacea: Denmark, no detailed locality and date, 1967, Jeppesen 286 (US); Poland, Torun-Rybaki, no detailed date, 1974,

Gugnacka s.n. (UPS)*; USA, Tuscaloosa, no detailed date, 1965, Gaylon s.n. (GH)*; USA, Pownal, 27. May 1967, Charette 2947

(GH); Russia, Siberia, 30. June 1983, Elias et al. 6920 (US)*; Switzerland, Bernex, 13. Mar. 1973, Curchod et al. s.n. (S). - G.

longituba: Korea, Moon-San, 14. May 2006, Jang 514 (KHUS); Korea, Na-Ju, 14. Apr. 2006, Jang 415 (KHUS)*; Korea, Moon-

San, 14. May 2006, Jang 5071 (KHUS)*; China, Sichuan, 7. Mar. 1996, Liu 15286 (PE)*; China, Anhui, 11. May 1984, Yao

8865 (NY); China, no detailed locality, 4. May 1997, Lai et al. 1306 (MO). - G. hirsuta: Hungary, no detailed locality and date,

1874, Richer 678 (UPS); Austria, Leopoldsberg, no detailed date, 1914, Delessert s.n. (G)*; Austria, no detailed locality and no

collecting date, Wettstein s.n. (WU); Serbia, silvis, 8. May 1965, Mayer 55894 (G); Italy, Verona, 12. Apr. 1982, Kramer 8400

(U), Croatia, Tukaruci, 3. May 1972, Nilsson s.n. (UPS). - G. sardoa: Italy, Sardinia, 20. May 1975, Segelberg s.n. (S)*

*, used for nrDNA ITS sequence analysis and floral micromorphology.


