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한국에 서식하는 땅거미속(Atypus)의 계통학적 재정립
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1. 서론

거미는 지구상에 약 4억 년 전 출현하였으며 지금까지 곤충과 함께 가장 번성한 동물이라고 할

수 있다. 전 세계적으로 거미의 계통분류학적 연구가 진행됨에 따라 2010년 기준 109과 3802속

41719종에서, 10여년이 지난 2021년 10월 현재 129과 4232속 49713종으로 늘어났다. 거미의 분류

체계는 거미강(Arachnida) 거미목(Araneae)에 속하며, 거미목은 옛실젖거미아목(Suborder

Mesothelae)과 뒷실젖거미아목(Suborder Opisthothelae)으로 나뉘고, 뒷실젖거미아목은 다시 원실

젖거미하목(Infraorder Mygalomorphae)과 새실젖거미하목(Infraorder Araneomorphae)으로 나뉜다.

이 중 새실젖거미하목을 제외한 나머지를 조상형질을 간직한, 소위 ‘원시거미’라 부른다. 우리가

한국에서 마주할 수 있는 대부분의 거미는 비교적 최근에 분화된 새실젖거미하목에 속하며, 원실

젖거미하목에 속하는 땅거미과(Atypidae)의 땅거미속(Atypus)과 고운땅거미속(Calommata)이 국내

일부 서식한다.

본 연구에서는 한국에 서식하는 땅거미속(Atypus)에 초점을 맞추고 있다. 한국에 서식하는 거미

중 가장 오래 전 분기했으며, 생애주기의 대부분을 전대그물(purse-web)을 지어 땅 속에서 보내

는 독특한 생활사를 가진 거미임에도 불구하고 충분한 국내 거미학자의 부재 등으로 많은 연구가

이루어지지 못했다. 한국에 서식하는 땅거미가 처음 발표된 이후(KIM 1985), 5종(광릉땅거미, 한

라땅거미, 안동땅거미, 수원땅거미, 정읍땅거미)이 더 발표되고 1종(동국땅거미)이 동종이명 처리되

어 총 6종(김승태, 이수연 2018)이 남기까지 종간 유연관계나 분자계통학적 논문은 단 한편도 발

간되지 않았다. 이러한 기초연구의 부족은 추후 여러 문제를 야기했다. 한국에 서식한다고 알려진

6종의 땅거미에 대한 정보가 부족하거나 출처가 명확하지 않아 국제연구의 샘플에서 종종 미포함

되었다. 그에 따라 기존에 한국 고유종으로 발표된 6종의 땅거미에 대한 지위도 불확실하다고 할

수 있다. 또한 분자계통학적 연구가 진행되지 않은 상황에서 한국에 서식하는 땅거미들이 모두 외

형적으로 뚜렷하게 구별되지 않는다는 점은 더 큰 혼란을 야기했다. 실제로 환경부는 땅거미의 개

체 수 감소와 서식지 파괴를 인지하고 한국땅거미(Atypus coreanus)를 2012년 멸종위기 야생생물

관찰종으로 지정했다. 그러나 분류 자체가 정립되지 않은 상태에서 6종을 모두 같은 종으로 보고,

개체군 및 개체수가 안정적으로 유지되고 있고, 외부 위협요인 또한 감소하였다고 평가하며 2017

년 멸종위기 야생생물 관찰종에서 한국땅거미를 해제하였다. 현재 한국 멸종위기 야생생물 적색자

료집에는 한국땅거미 1종이 포함되어 있지만, 어디까지가 한국땅거미인지, 과연 보호해야 하는 종

이 한국땅거미인지 불확실하며, 제도적 보호력 또한 없다. 오히려 수원땅거미의 경우 국제적 멸종

위기종이라는 내용이 기사화되어 수원청개구리와 함께 수원시 ‘7대 깃대종’에 선정되고, 초등학교

교육교재에 관련내용이 포함되기도 했다. 문헌조사 과정에서 수원땅거미 신종 기재자와 국립생물

자원관에 문의한 결과, 수원땅거미의 국제적 멸종위기종 지위는 유언비어임이 확인되었다. 이에

본 연구를 통해 한국에 서식하는 땅거미의 종을 명확하게 재정립하고 한국고유종임을 밝히려 한

다. 그리고 보호가 시급하다고 판단되는 특정 땅거미 종을 멸종위기 야생생물 관찰종 내지 멸종위

기 야생생물 지정하기 위한 발판을 시민과학자와 함께 만들고자 한다.
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<그림1> 순서대로 Atypus sp. 의 전형적인 모습, 멸종위기 관찰종 해제자료, 적색자료집 EN등급 표기자료

<그림2> 수원땅거미와 관련된 불확실한 정보의 뉴스, 그 결과 수원시에 설치된 안내판

2. 본론

1) 시민과학자와의 협업

(1) 기초교육 및 지역 모니터링

시민과학자의 연구대상 이해와 데이터 수집에 도움을 주기 위해, 온라인 사전교육 2회와 인스타

그램 라이브방송 1회, 현장교육 2회를 진행하였다. 15개의 시민과학자 팀(27명)에게 원시거미의 개

념과 한국에 서식한다고 알려진 땅거미 6종, 고운땅거미와의 차이점, 생활사 및 생태, 사진 촬영법

을 강의했다. 이후 각 지역에서의 야외 모니터링을 위한 scale-bar가 그려진 카드형 알루미늄 자,

코니컬튜브, 모기기피제 등을 담은 키트를 참여의사를 밝힌 모든 시민과학자 팀에게 발송했다. 또

한 코로나 방역수칙에 따라 2회에 걸쳐 소수의 시민과학자와 함께 현장조사와 교육을 진행했으며,

지속적인 피드백과 소통을 위해 카카오톡 오픈채팅방을 운영했다.
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<그림3> 좌측 상단부터 온라인 사전교육, 온라인 미팅, 좌측 하단부터 인스타그램 라이브방송, 현장교육

<그림4> 시민과학자에게 배부, 안내된 카드형 알루미늄 자

(2) 동정형질 발굴

시민과학자의 역량을 단순히 데이터를 수집하는 역할이 아닌 그 이상으로 이끄는 것을 목표로,

한 생물의 기재(Description), 동정(Identification), 명명(Nomenclature), 분류(Classification) 작업을

함께 진행하고자 했다. 특히 연구자의 문헌조사 데이터와 표본 데이터를 가지고 시민과학자와의

토론을 통해 동정형질(Morphological keys)을 발굴하는 과정이 활발히 이루어졌다. 기존에 한국에

서 이루어진 땅거미의 분류는 형태적 분류이며, 전통적으로 성체의 생식기관과 배갑 문양으로만

동정이 이루어졌다. 그러나 이와 같은 형질은 단점이 명확했다. 암컷 내부생식기의 경우 직접 표

본을 손상시켜 배 부분을 절개하고 속을 뒤집어야만 관찰 할 수 있고, 수컷 외부생식기는 소용돌

이 모양의 입체적 구조이기 때문에 사진이나 그림과 평면적 구조로 보았을 때 관찰자에 따라 여

러 모양으로 관찰될 가능성이 있다. 그럼에도 불구하고 생식기는 종간 생식적 격리를 뒷받침 할

수 있는 유용한 구조적 형질이지만, 집단 내 성체의 개체 수가 적고 성장이 느려 관찰이 어렵다는
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땅거미의 특징이 발목을 잡는다. 배갑 문양은 성장 정도에 따라 크기의 차이는 있지만 유체에서

성체까지 모두 홈 배열을 관찰할 수 있다는 장점이 있다. 그러나 현재 학술지에 같은 종으로 분류

된 개체끼리도 배갑 홈 배열이 다른 경우가 존재한다. 이것이 동정의 문제인지 형질의 다형성

(Polymorphism) 문제인지 검토가 필요한 실정이다. 생식기와 배갑 홈을 포함해 시민과학자와 함

께 선정한 최종 동정형질 후보는 아래와 같다.

① Male palp/Female spermathecae: 수컷 생식기 구조/암컷 내, 외부 생식기-수정낭 형태 및

개수

② Sternum sigilae: 배갑 홈의 형태(크기, 모양) 및 배열 위치

③ Body size: Carapace/Chelicera/Abdomen/Leg(length&width)

④ Carapace: 등갑의 형태. ex)사다리꼴, 앞변이 뒷변보다 길다 혹은 비슷하다.

⑤ Spinneret segment: PLS(Post-Lateral Spinneret)-실젖 마디 개수

⑥ Coloration: 개체의 색에 따른 분류

⑦ Eyes: 각 눈의 간격, 배열

⑧ Chelicera: 독아의 형태(크기, 모양)

⑨ Fang: 독니의 형태(크기, 모양)

⑩ Spine: 가시털의 분포정도와 배열

<그림5> 한국땅거미(Atypus coreanus)의 전통적 동정형질들. A. 암컷 성체, B. 수컷 성체, C. 배갑 홈, D.

암컷 내부생식기, E, F, G. 수컷 외부생식기의 각도별 그림 (김승태, 이수연 2018)

2) 연구자의 데이터수집 및 분석

(1) 문헌조사, 표본조사

본격적인 현장 탐사에 앞서 땅거미속과 땅거미과를 다룬 국내문헌을 전수조사하고, 근연종을 다
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룬 해외문헌 또한 검토했다. 또한 국내의 각 기관에서 보관중인 땅거미 표본의 소재를 파악하여

개인소장 및 행방을 알 수 없는 표본이나 기준표본을 제외하고, 열람이 가능한 국가기관(국립생물

자원관, 국립중앙과학관)에서 공식적으로 표본을 관찰했다. 확인 결과 표본은 대부분 성체 단계의

개체였으며 상태 또한 대체로 잘 보존되었다. 그러나 오래전 기탁된 표본이 많아 유실 표본이 일

부 존재했다. 기관별 열람 대상 표본은 아래와 같다.

① 국립생물자원관 표본

-NIBRIV0000239529

-NIBRIV0000080369

-NIBRIV0000080368

-NIBRIV0000872761

-NIBRIV0000080370

② 국립중앙과학관 표본

-NSMK_SMPL_000000000023505

-NSMK_SMPL_000000000023506

-NSMK_SMPL_000000000023507

-NSMK_SMPL_000000000023508

-NSMK_SMPL_000000000023509

-NSMK_SMPL_000000000023510

-NSMK_SMPL_000000000023511

-NSMK_SMPL_000000000023503

-NSMK_SMPL_000000000023504

-NSMK_SMPL_000000000043650

-NSMK_SMPL_000000000053355

-NSMK_SMPL_000000000474180

<표1> 조사에 활용한 해외문헌 Network graph
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<그림6> 국립중앙과학관 표본 취합자료, 현미경 관찰 사진

(2) 현장 탐사

문헌조사에서 기록이 확인된 지역과, 땅거미 6종에 대한 모식산지(예봉산, 수원, 정읍, 안동 등)를

위주로 현장에서 관찰, 촬영 및 샘플링이 이루어졌다. 그 다음, 땅거미의 서식에 적합한 생태, 환

경적 요건을 데이터화하고 정립하여 이와 유사한 조건을 가진 전국의 다양한 지역에서 탐사를 진

행했다. 생물학적 지표는 아니지만 행정지역상 서울, 경기, 강원, 충남, 충북, 전남, 전북, 경남, 경

북에서 모두 1지점 이상 서식지를 발견하여 땅거미 관찰에 성공했으며, 제주도 지역은 본 프로젝

트 시작 이전 연구진이 사전에 탐사했다.

<그림7> 현장 탐사 사진
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<그림8> 땅거미의 전대그물 발견 시 카드형 알루미늄 자를 이용한 촬영

<표2> 2021년 전국 탐사기록

(3) 형질비교, 동정형질 선정

현장 탐사 시 생태와 환경적 형질을 기록하고, 샘플링이 이루어진 개체들은 현미경으로 외형적

형질을 기록했다. 사진으로 기록된 형질들은 국립생물자원관과 국립중앙과학관 표본 데이터와 합

산 후, 객관적인 연구를 위해 개체의 서식산지를 블라인드 처리했다. 이후, 문헌조사에서 기존에

주로 사용되었던 동정형질과 시민과학자와의 토론으로 선정된 동정형질, 연구자가 새로 발굴한 동

정형질을 기준으로 블라인드된 사진데이터를 다양하게 분류하여 분자계통학적 분석 전 임의동정

을 했다. 또한 국내에 서식하는 땅거미뿐 아니라 해외에 서식하는 땅거미의 형질도 비교분석했다.
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<그림9> 한국과 해외 땅거미속의 형질비교 예시

(4) 분자계통학적 분석

지역별로 샘플링한 개체에서 미량의 조직을 채취해 DNA를 추출했다. 같은 산지의 표본이 여러

개체 있을 경우 표본방식에 따라서는 액침표본-건조표본 순으로, 성숙 정도에 따라서는 아성체-

유체-성체 순으로 샘플을 선정했다. 액침표본이 건조표본보다 DNA수율이 더 높았으며, 현미경으

로 형질을 관찰하기에도 더 용이했다. 완전히 성숙한 성체는 크기가 가장 커서 확인할 수 있는 형

질이 다양한 주요표본이고, 유체는 원하는 DNA수율을 얻기 위해선 표본 전체를 갈아야 하는 부

담이 있다. 이러한 이유로 아성체 표본이 샘플선정에 가장 선호되었다. 샘플로 선정된 표본은 멸

균된 도구를 사용해 배 부분을 제외한 나머지(주로 다리마디)를 일부 채취했다. 배 속의 장관에는

다른 미생물이나 먹잇감의 잔해와 같은 이물질이 섞여있을 가능성이 있기 때문이다. DNA는 여러

가지 키트를 활용하여 추출했으며 Nano drop과 Qubit Fluorometer로 수율을 확인했다.

PCR(polymerase chain reaction)을 위한 타겟 유전자는 문헌조사를 통해 1차 선별 후(CO1, 28S,

16S, ND1, H3, 12S, ITS, Actin 등), 실험적 결과를 통해 재선정했다. 염기서열 시퀀싱 이후 최종

계통수를 얻기까지의 전반적인 실험 과정은 아래와 같다.

① 표본 처리

각 개체를 라벨링하여 80%이상의 에탄올에 넣어 –80도에 보관한다.

② 분자계통학적 비교를 위한 DNA추출

거미의 DNA 추출은 시료의 양에 따라 QIAGEN의 Gentra Puregene Kit, QIAamp DNA Mini

Kit, DNeasy Blood&Tissue Kit를 사용했다.

③ DNA의 특정 유전자지역 증폭

ex)분자계통학적 비교에 주로 쓰이는 미토콘드리아 CO1유전자의 약 658bp지역을 LCO1490과

HCO2198 프라이머를 이용해 PCR한다.

LCO1490 (5'-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3')

HCO2198 (5'-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAAT-3')

④ PCR증폭 여부를 확인하기 위한 전기영동.
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목표하는 유전자 지역의 증폭 여부를 확인하기 위해 전기영동 결과 원하는 사이즈의 band가

뜨는 것을 확인한다.

⑤ Sequencing결과를 이용한 계통수 작성.

-PCR product를 Sanger sequencing한다(본 연구에서는 Macrogen사 이용).

-Sequencing을 통해 얻어진 염기서열 정보에 대한 오류검토 후, 컴퓨터 프로그램으로 비교하

여 여러 가지 모델에 기반해 최적화된 계통수를 작성한다.

<그림10> Sequencing을 통해 얻어진 염기서열 중 일부

3. 결론

1) 프로젝트 결과

(1) 시민과학

시민과학자들은 프로젝트 시작 이후 2021년 5월 1일에서 2021년 10월 6일까지 5개월의 시간동안

자유롭게 탐사를 진행했다. 어린이과학동아 지구사랑탐사대 홈페이지에 총 11개의 기록이 올라왔

으며, 데이터로 활용 가능한 글은 4개였다. 시민과학자들은 사전교육에서 알려준 방법으로 카드자

를 이용해 기록을 남겼다. 이 기록은 기존에 알려진 땅거미의 서식지 외에 다양한 추가 서식지를

발견했다는 점에서 의의가 있다.
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<그림11> 시민과학자들이 업로드한 사진기록과 글

(2) 연구적 결론

분자계통학적 분석 결과 한국에 서식하는 땅거미는 크게 3개의 단계통군으로 분기한 3종일 가능

성이 매우 높음을 밝혀냈다. 세포 내 소기관(미토콘드리아) 유전자와 핵 유전자를 각각 이용해 분석

했을 때 공통적으로 3개의 그룹으로 분기되는 계통수를 지지했다. 본 연구에 사용된 땅거미 샘플이

한국 전체의 서식범위를 나타낸다고 할 수는 없지만, 상당 부분 대표성을 가진다. 이에 추가 연구를

통해 6종의 땅거미 중 일부에 대한 동종이명 처리가 이루어져야 할 것이다. 미국 국립생물공학정보

센터(NCBI)에 등록되어 있는 해외 땅거미의 염기서열을 연구 데이터와 비교한 결과, 한국에 서식하

는 땅거미는 모두 우리나라 교유종임을 확인했다. 한국의 땅거미는 일본, 중국, 유럽의 종과 비교해

상당한 유전적 분화가 있었다. 그러나 한국에 서식하는 땅거미 그룹들이 완전한 단계통을 이루지는

않았다.

<표3> 미토콘드리와 유전자와 핵 유전자가 공통적으로 지지하는 계통수 (시퀀싱이 완벽하지 않은 개체 제외)

형태적 형질을 분자계통수와 비교해 재평가했을 시에도 유의미한 결과가 있었다. 계통수 상 3개의

OTU (Operational Taxonomic Unit)을 위에서부터 A, A’, B 그룹이라고 했을 때, 배갑 형질로 A/A’

그룹과 B그룹을 구분할 수 있었다. 그러나 서로 같은 공통조상을 가진 A와 A’는 구별하지 못했다.

3종을 모두 구별하진 못하지만 B종을 확실히 동정할 수 있는 형질인 것이다. 수컷 성체의 생식기

형질의 경우, OTU간 약간의 차이는 있었지만 각도에 따른 변화가 극심해 유용한 형질로 판단하기

엔 이르다는 결론을 내렸다. 2종 이상이 혼재하는 서식지가 존재하기에 분포 지역으로 종을 구분하

는 것도 한계가 있어 보인다. 다른 형태 형질 후보들은 개체 사이즈가 작아 관찰이 어려운 경우가

많아서 추후 데이터 확보가 필요하다. 추가적으로 전대그물 제작 방식이나 탈피껍질 처리 방식, 짝

짓기 기간 등의 생태적 후보형질도 발굴하여 검토 중이다.
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<그림12> 전대그물 제작 방식의 차이. A. 일반적인 전대, B. 작은 옆갈래 전대, C. 큰 옆갈래 전대

2) 한계점

본 프로젝트에서 예상하지 못했던 가장 큰 한계점은 시민과학자와의 함께하는 시간의 부족이었

다. 땅거미의 관찰하기 어려운 특성상 연구자와 함께하는 현장교육이 필수적인데, 매달 코로나19

에 따른 사회적 거리두기 정책이 강화되어 대부분 온라인상으로 교육이 이루어졌다. 우려한 것처

럼 많은 시민과학자들이 탐사에 나섰지만 땅거미의 전대그물 발견에 어려움을 느꼈다. 프로젝트

특성상 수 개월의 제한된 시간도 시민과학자가 충분한 탐사를 하기에는 부족함이 있었다.

다른 한계점은 연구과정에 비한 연구결과의 데이터량 부족이다. 전국적으로 30사이트가 넘는 지역

에서 샘플링이 이루어졌지만, 분자계통학적 실험에 쓰인 샘플의 수는 이에 미치지 못했다. 실험에

쓰이는 키트와 시퀀싱 비용이 예상보다 상당히 들어가서이다. 결과의 신뢰성을 위해 한 사이트당

한 개체가 아닌 여러 개체를 실험에 사용해야 한다는 것을 감안하면 데이터의 폭은 더욱 줄어들

수밖에 없다. 추후 남은 샘플들에 대한 실험을 진행해 데이터를 보완하여 정식 학술지에 투고할

계획이다.

3) 고찰

(1) 생물학 연구의 새로운 지평

땅거미 연구는 새로운 은밀종(cryptic species)연구이다. 은밀종이란 말 그대로 유전적으로는 다

른 종이지만 외형적 형질이 거의 같은 ‘숨은 종’ 이다. 분자계통학적 연구가 활발히 이루어지면서

은밀종이 종종 발견되고 있는데, 이는 생물 다양성 그 이상의 의미를 가진다. 은밀종은 비교적 가

까운 시간에 공통조상으로부터 분기한 자매종인 경우가 많다. 즉, 종 분화를 더 가까이 높은 해상

도로 볼 수 있다는 뜻이다. 이러한 은밀종들에 대한 연구는 종 분화 메커니즘 자체에 대한 ‘진화

모델 생물’ 연구로 이어진다. 또한 종간 경계설정(species delimitation)의 확립기준에도 영향을 줄

것이다. 이렇게 눈에 보이지 않았지만 보전유전학적으로 독립적인 가계를 가진 생물을 보호하여
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유전적 다양성을 자연적으로 유지할 수 있다. 은밀종은 유전형이 표현형에 미치는 다유전자 적응

에 대한 연구에도 큰 도움이 된다. 최근의 연구들은 유전형이 달라도 표현형이 얼마든지 같을 수

있다는 것을 보여준다(김준 2020). 서로 다른 대립유전자의 조합이어도 비슷한 환경에 적응하고,

시간이 지나면 같은 형질 최적값에 도달한다. 이처럼 새로운 은밀종 발굴은 생물학 자체의 지평을

넓혀는데 기여할 수 있다.

<그림13> 서로 다른 조합의 대립유전자가 결국 형질 최적값에 동일하게 도달할 수 있다. (Barghi. N, 2020)

땅거미 자체에 대한 연구는 또 다른 생물을 연구하는 발판이 된다. 해외에서는 거미를 애벌레에

게 줄 먹이로 삼는 대모벌에 대한 연구가 어느 정도 이루어져 있다. 그 중 땅거미를 사냥하는 대

모벌도 있다. 땅거미에 대한 상세한 계통적, 생태적 연구 없이는 이들의 연구도 이루어질 수 없고,

실제로 거의 연구된 바가 없다. 한국에도 땅거미잡이대모벌(Aporus unicolor)이라는 이름으로 기

록이 남아있다. 한국에 서식하는 땅거미 연구가 진행된다면 한국의 땅거미를 사냥하는 땅거미잡이

대모벌의 독특한 생태도 밝혀낼 수 있을 것이다.

<그림14> 미국의 대모벌류(Aporus hirsutus)가 땅거미류(Aptostichus simus)를 사냥하는 모습

(2) 멸종위기종

현재 대한민국의 ‘야생생물 보호 및 관리에 관한 법률’ 에 따르면 법적 효력으로 보존할 수 있는

최소 단위는 ‘종’ 이다. 아직 계통학적 연구가 되지 않아 종으로 인정받지 못한 은밀종의 경우 애

매한 상황이 벌어질 수 있다. 외형적으로 하나의 종으로 보이는 은밀종이 포함된 그룹이 멸종위기

종으로 지정되어 있는지 아닌지에 따라 은밀종의 운명은 좌우된다. 보호받을 필요가 불충분함에도

법적 보호를 받거나, 멸종이 코앞임에도 비슷하게 생긴 종의 개체수가 많다는 이유로 보호를 받지

못할 수 있다. 사실, 이미 인지되지 않은 사례가 수없이 존재할 것으로 보인다. 보전단위가 하나의
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종 수준인 것과는 별개로 이미 연구가 잘 되어있는 종, 대중에게 인지도가 있는 종이 멸종위기종

지정에 주요한 요건인 것도 한계점이다. 멸종위기종 혹은 관찰종으로 지정받기 위해선 ‘멸종위기

야생생물 지정 청원서’를 작성해야 한다. 주요 항목을 보면 분류, 생활사, 분포, 분포 변화양상 등

이 있는데, 사실상 연구가 상세히 되지 않은 종은 이러한 정보를 알기 어렵다.

<그림15> 멸종위기 야생생물 지정 청원서

땅거미는 다른 대부분의 거미들과 마찬가지로 유사비행을 하지만 이동성이 크지 않고, 부모세대

가 서식한 자리 인근에서 다음 세대를 이어나간다. 그래서 한 개체가 하나의 전대그물을 짓고 독

립적으로 살아가지만, 전체적으로 보면 일정 범위 안에 집단으로 서식하는 것이 대부분이다. 그

집단에서 몇 마리가 성체로 성장하느냐가 다음 세대의 집단 크기를 결정한다. 그러나 땅거미가 성

체까지 무사히 자랄 생존률은 높지 않고, 성장속도 또한 매우 느린 편이다. 이러한 이유로 집단의

크기는 굉장히 다양하다. 한 산의 나무 밑동마다 전대그물을 발견할 수 있을 정도로 안정적인 대

형 집단이 있는가 하면, 아무리 찾아도 몇 개체가 보이지 않는 집단도 있다. 작은 집단은 근친교

배의 가능성이 높아지고, 시간인 흐를수록 유전적 다양성이 떨어져 더 작은 집단이 되며, 이것이

반복되면 한 집단의 소실로 이어지게 된다. 만약 모든 집단이 이런 상황에 놓인다면 그 종은 결국

멸종에 이르게 된다. 탐사 결과 한국의 몇몇 지역에서 오랜 세월 동안 성공적으로 대형 개체군을

유지한 집단을 발견할 수 있었다. 이런 집단에서부터 다양한 이유로 떨어져 나온 것으로 생각되는

작은 개체군들이 주변 지역에서 발견되었다. 분자계통학적 분석 결과 이렇게 오래전에 이주한 개

체군 중 일부가 고립된 지역에서 유전적으로 독립적인 집단을 형성하고 지금까지 유지한 것을 확

인할 수 있었다. 이 집단들이 소실된다면 앞으로 또 다른 은밀종으로 분화할 유전적 가능성 또한

없어지는 것이며, 이는 땅거미 종들 전체의 미래에도 영향을 미친다. 본 연구를 통해 정책적 보호

의 법적 효력을 하나의 종이 아닌, 종 내의 집단으로 변경하기를 제언하는 바이다.
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