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서     론

우리나라의 고고학 발굴 현장에서는 청동기시대부터 근

세까지 다양한 시대의 옛사람 뼈가 출토되고 있으며, 이들을 

대상으로 성별 확인, 혈액형 분석 등과 같은 체질인류학적 

분석 [1]과 미토콘드리아 DNA (mtDNA) 및 핵 DNA (nuclear 
DNA)를 이용한 개체 식별 [2-4], 염기서열 다양성 분석을 통

한 유전적 질환 분석 [5], 질병을 일으키는 미생물의 감염 유

무 확인 [6] 등 다양한 유전학적 연구가 진행되어 왔다. 이와 

같이 옛사람 뼈에 대한 연구는 과거 사람들을 대상으로 생

물학적 또는 병리학적 정보를 얻을 수 있다는 점뿐만 아니

라 옛사람들의 이주, 지역에 거주하는 집단의 특징, 문화의 

전파 등 인류학 연구를 위한 많은 기초자료로 활용될 수 있

기 때문에 [7], 옛사람 뼈를 수집, 정리하여 옛사람 뼈대 모음

을 구축할 필요성이 있다 [8]. 
우리나라에서는 나주 복암리 유적에서 발굴된 옛사람 뼈

를 이용한 유전자분석이 진행된 이후로 경산 임당유적, 김
포 장기도 유적 등 다양한 시대의 옛사람 뼈에 대한 연구

가 진행되어왔다 [9]. 그러나 전국적으로 다양한 시대의 사

람 뼈가 출토됨에도 불구하고 유전자 분석의 보고가 많지 

않은 이유는 오랜 시간 동안 땅속에 매장되어 있으면서 화

학적 물리적 손상에 의해 사람 뼈에 남아있는 DNA가 유전

강원도 영월에서 발견된 고려시대 사람 뼈에 대한 유전학적 분석

오창석 1, 홍종하 1, 신동훈 1,2

1서울대학교 의과대학 해부학교실, 2서울대학교 의과대학 법과학연구소

Mitochondrial DNA Analysis of the Human Skeletons from 
Goryeo Dynasty Graves Discovered at Youngwol, Gangwon-do
Chang Seok Oh1, Jong Ha Hong1, Dong Hoon Shin1,2

1Department of Anatomy & Cell Biology, Seoul National University College of Medicine 
2Institute of Forensic Science, Seoul National University College of Medicine

Abstract : In archaeological excavation sites in Korea, human skeletal remains of various periods were discovered. 
However, there have been very few studies on skeletal cases of Goryeo period so far. Therefore, in order to obtain the 
genetic profiles of Goryeo period Korean people at that time, we tried to reveal haplogroups by mtDNA analysis of 
four skeletons from Goryeo period graves. In this study, the haplogroup identified from them were D4b2b, D4e1a1, 
D4 and N9a1ʹ3, respectively. This study is invaluable because it is one of the rare reports of genetic information of 
Korean people of Goryeo Dynsaty.

Keywords : Physical anthropology, Goryeo period, Ancient DNA, Gangwon-do, Mitochondrial DNA

Original Article

*이 연구는 2017년 교육부 이공학개인기초연구 지원사업 (NRF-2017R1D 
1A1B03030127)의 지원을 받아 수행되었음.
저자 (들)는 ‘의학논문 출판윤리 가이드라인’을 준수합니다.
저자 (들)는 이 연구와 관련하여 이해관계가 없음을 밝힙니다.
Received: June 9, 2019; Revised: June 21, 2019; Accepted: June 21, 2019
Correspondence to: 오창석 (서울대학교 의과대학 해부학교실)
E-mail: oxman@snu.ac.kr

https://orcid.org/0000-0001-6913-1832
https://orcid.org/0000-0002-9104-3908
https://orcid.org/0000-0001-8032-1266
https://crossmark.crossref.org/dialog/?doi=10.11637/aba.2019.32.2.61&domain=pdf&date_stamp=2019-03-30


62     오창석, 홍종하, 신동훈

자 분석을 할 수 없을 정도로 손상을 받았기 때문이다 [10]. 
그럼에도 불구하고 조선시대 유적에서 출토되는 옛사람 뼈

를 이용한 유전자 분석은 많이 진행되었는데, 이는 조선시

대 사람 뼈에서 확인되는 DNA의 보존상태가 유전자 분석

을 할 수 있을 정도로 좋고 전국적으로 다량 출토되었기 때

문이다 [11,12].
한편, 고려시대 옛사람 뼈에 대한 연구는 다른 시대 사람 

뼈에 대한 연구에 비하여 극히 적은 편인데, 강원도 영월지

방에서 발굴된 고려시대 사람 뼈에 대한 체질인류학적 연구 

[8]와 청주 오송 지구에서 발견된 고려시대 화장 사람 뼈에 

대한 연구 [13] 등이 대표적일 정도로 관련 연구를 찾아보기 

힘들다. 고려시대는 석실묘, 토광묘, 목관묘 등 다양한 무덤 

양식이 있어 발굴된 옛사람 뼈의 보존 상태도 무덤 형식에 

따라 다양할 것으로 추정되지만, 해당 시기의 발굴된 사람 

뼈를 정리한 뼈대모음이 제대로 구축되지 않아 단편적인 연

구만 진행되었을 뿐이다 [8]. 더욱이, 고려시대 사람 뼈에 대

한 유전학적 연구 보고는 전혀 이루어지지 않았다. 
이에 본 연구진은 고려시대인을 대상으로 수행된 유전자 

연구 결과를 처음으로 보고하고자 한다. 이 보고를 통해 현

재까지 많이 미흡한 고려시대 사람들에 대한 인류학적 자료

를 보완하고 고려시대 사람들의 유전적 특징을 연구하는 분

야에 기초적인 정보를 제공하고자 한다. 

재료 및 방법

고DNA 연구를 위한 샘플이 발굴 현장에서 현장 작업자

에 의해 오염되는 것을 막기 위하여, 사람 뼈 출토 시 작업

자가 사람 뼈에 접촉하지 못하도록 발굴 현장을 통제하였으

며, 사람 뼈에 대한 인류학적 검사를 진행하는 연구자가 직

접 발굴 현장에서 사람 뼈를 수습하여 연구소로 이송하였다 

[4]. 고DNA 연구를 위해 실험 도구 중 금속성 기구는 200℃
에서 8시간 이상 고온건열 멸균시킨 것을 사용하였으며, 건
열 멸균할 수 없는 도구는 멸균된 1회용 제품을 구입하여 사

용하였다. 외부의 오염을 차단하기 위하여 일반 연구실과 분

리된 장소에 설치된 고DNA 연구를 진행하였다. 고DNA 연
구실의 유지는 Hofreiter 등 [14]이 제시한 방식대로 하였으

며 Willerslev와 Cooper [15]가 제시한 고DNA 연구방법에 

따라 실험이 진행되었다. 오래된 사람 뼈를 이용한 본 실험

은 서울대학교병원 임상연구윤리센터 (IRB)의 심의를 거친 

후 진행되었다 (exemption No. 2017-001).
고DNA 분석을 위한 시료는 강원도 영월 동강 리조트 조

성부지에서 발굴된 고려시대 토광묘 출토 사람 뼈 4개체 (토
광 1호, 3호, 7호 9호)를 사용하였다 (Fig. 1). 이에 대한 인

류학적 검토 사항은 이미 본 연구진에 의해 보고된 바 있

다 [8]. 실험방법을 요약하면 유전자 분석을 위해 넙다리 뼈

Fig. 1. The skeletal remains of the Koryeo period discovered in Youngwol, Gangwon-do. (A) Skeletal Remain No. 1, (B) Skeletal Remain No. 3, 
(C) Skeletal Remain No. 7, and (D) Skeletal Remain No. 9.

	A	 B	 C	 D
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를 일부 잘라낸 후 조각 뼈의 표면을 멸균된 톱날과 손 드릴

을 이용하여 일부 깎아내고 0.5% 치아염소산나트륨을 이용

하여 멸균 및 표백 처리를 한 후 클린벤치에서 자외선을 조

사하며 건조시켰다. 건조시킨 뼈는 UVB를 20분간 조사한 

후 Spex 6700 Freezer mill (Spex Industries Inc., Edison, NJ, 
USA) 장비를 사용하여 분말로 만들었다. 

고DNA추출을 위해, 0.5 g의 뼈 분말을 lysis buffer (50 

mM EDTA, 1% SDS, 1 mg/mL Proteinase K, 0.1 M DTT)에 

넣고 56℃에서 24시간 동안 반응하여 용해시켰다. 반응이 

끝난 후 lysis buffer와 같은 양의 phenol : chloroform : iso-
amylalcohol (25 : 24 : 1) 용액을 넣고 혼합한 후 원심분리기

를 이용하여 DNA가 용해되어 있는 상층액을 분리하였다. 
분리된 상층액은 동량의 chloroform : isoamylalcohol (24 : 1)
과 혼합하고 다시 원심분리하여 페놀이 제거된 상층액을 회

수한 후 PCR purification kit (Qiagen, Germany)를 이용하여 

상층액에 포함된 DNA를 분리 및 정제하고, 3차 증류수를 

이용하여 회수하였다. 회수된 고DNA는 spectrophotometer
를 이용하여 정량한 후 -20℃ 냉동실에 보관하였다. 

미토콘드리아 DNA (mtDNA)의 hypervariable region 

(HVR) 서열을 증폭하기 위하여 추출한 고DNA (40 ng)를 

primer [16]와 함께 AmpliTaq Gold® 360 Master Mix (Ther-
mo Fisher Scientific, Massachusetts, USA)와 혼합한 다음, 
PTC-200 DNA Engine (Bio-Rad. Laboratories, Hercules, 
CA) PCR machine을 이용하여 중합효소연쇄반응 (PCR)을 

진행하였다 (Table 1). PCR 반응은 95℃에서 10분간 변성 전

처리 (pre-denaturation)를 한 후, 95℃에서 30초간 변성 (de-
naturation), 50℃에서 30초간 결합 (annealing), 72℃에서 30

초간 연장 (extension) 반응을 1회로 하여 총 40회 반복하였

다. PCR 반응을 마친 후 2.5% agarose gel을 이용하여 전기

영동 하고 Ethidium Bromide를 이용해 agarose gel을 염색

한 후 UV transilluminator와 CCD 카메라를 이용하여 증폭

산물을 확인하였다. 
확인한 증폭산물은 gel extraction kit (Qiagen, Germany)

를 이용하여 agarose gel에서 추출하여 pGEM-T easy vector 
system (Promega, USA)를 이용하여 벡터에 삽입하며 이후 

ECOS101 competent cell (YB Biotech, Taipei, Taiwan)에 

형질전환 (transformation)하였다. 박테리아는 X-gal이 혼합

된 고체배지에서 선별 배양한 후 다시 액체 배지에 옮겨 12
시간 배양하며 plasmid mini kit (Qiagen, Germay)를 이용해 

플라스미드 (plasmid)를 추출하였다. 
염기서열분석은 DNA Sequencing kit (BigDye Termina-

tor, Applied Biosystems, USA)과 ABI PRISM 3130 Genetic 
Analyzer를 사용하여 진행하였으며, 분석결과는 MEGA7 

[17]를 이용하여 공통서열 (consensus sequence)을 확인한 

후 revised Cambridge Reference Sequence (rCRS; accession 
number: NC_012920)와 비교하여 haplotype을 확인하고, 
mtDNA 분석 소프트웨어인 MitoTool [18]과 Jameslick [19], 
mtManager [20] 이용하여 haplogroup을 추정하였다 (Fig. 2). 

결     과 

강원도 영월지방에서 출토된 고려시대 사람 뼈 4 개체의 

넙다리뼈에서 추출한 유전자를 이용하여 mtDNA의 HVR 

Table 1. PCR primer set used in this study

Set Primer Sequence (5ʹ to 3ʹ) Amplicon size (bp)

HV1A F15971 TTA ACT CCA CCA TTA GCA CC 267R16237 TGT GTG ATA GTT GAG GGT TG

HV1B F16144 TGA CCA CCT GTA GTA CAT AA 267R16410 GAG GAT GGT GGT CAA GGG AC

HV2A F15 CAC CCT ATT AAC CAC TCA CG 226R240 TAT TAT TAT GTC CTA CAA GCA

HV2B F155 TAT TTA TCG CAC CTA CGT TC 235R389 CTG GTT AGG CTG GTG TTA GG

VR2
F403 TCT TTT GGC GGT ATG CAC TTT

167
R569 GGT GTA TTT GGG GTT TGG TTG

MPS2A F16190 CCC CAT GCT TAC AAG CAA GT 133R16322 TGG CTT TAT GTA CTA TGT AC

MPS2B F16268 CAC TAG GAT ACC AAC AAA CC 143R16410 GAG GAT GGT GGT CAA GGG AC
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서열 증폭을 실시하였다. HVR 서열 중 일부 구간을 증폭한 

결과 133 bp에서 267 bp까지의 증폭 산물을 모든 샘플에서 

확인할 수 있어, 성공적으로 유전자 증폭이 이루어진 것을 

확인할 수 있었다 (Fig. 2A).
증폭산물을 이용한 클로닝과 시퀀싱 작업에서는 총 264

개의 콜로니 (colony)로부터 플라스미드를 추출하여 염기서

열 분석작업이 진행되었다. 분석된 염기서열은 전기영동도 

(elctropherogram)를 확인하여 이중 오염이 되지 않은 205개

의 염기서열을 확보할 수 있었고 (Fig. 2B), 이 서열을 정렬하

여 각 증폭 부위에 해당하는 공통서열을 확보할 수 있었다 

(Fig. 2C).
이러한 방법으로 확보된 공통서열은 사람 mtDNA의 참고 

서열인 rCRS와 비교하였고, 이러한 과정을 통하여 각 개체

별 mtDNA haplotype을 구할 수 있었다 (Fig. 3, Table 2). 4개

체의 고려시대 사람 뼈에서 확인된 haplotype은 모두 서로 

같지 않았으며, 연구자 haplotype과 비교해서도 일치된 결과

가 없어 연구자 및 샘플 상호 간의 오염은 없는 것으로 확인

되었다 (Table 2). Haplotype을 기초로 판정된 haplogroup은 

	 A	 B

	 C

Fig. 2. A brief example of the genetic analysis procedure. (A) PCR result, (B) Conformation of electropherogram result, (C) Determination of 
consensus sequence by aligning nucleotide sequences.

Table 2. mtDNA Haplotype and haplogroup

Subject
Hypervariable region

Haplogroup
(Control region)HVR

(15991-16390)
HVR2

(35-369)
HVR3

(424-548)

YW-1 16223T 16362C 73G 194T 263G 309.1C 315.1C 489C 522del 523del D4b2b
YW-3 16093C 16176T 16223T 16362C 73G 94A 194T 263G 309.1C 315.1C 489C D4e1a1
YW-7 16223T 16362C 73G 263G 315.1C 489C 522del 523del D4
YW-9 16129A 16223T 16257A 16261T 73G 150T 171A 263G 309.1C 315.1C rCRS N9a1ʹ3
Researcher 1 16172C 16174T 16223T 16362C 73G 263G 309.1C 315.1C N10
Researcher 2 16183C 16189C 16220C 16254G 16298C 16362C 73G 249d 263G 315.1C F3b
Researcher 3 16129A 16182C 16183C 16189C 16232A 

16249C 16304C 16311C 16344T
73G 152C 249d 263G 315.1C F1b1a
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영월 1호가 D4b2b, 3호는 D4e1a1, 7호는 D4, 그리고 9호는 

N9a1ʹ3로 동아시아인에서 많이 확인되는 haplogroup이었다 

(Table 2).

고     찰

고고학 현장에서 발견된 사람 뼈 등 이전 시대에 살았던 

사람들의 유해에 대한 연구는 피장자가 살았던 동시대의 환

경과 매장풍습, 식생활 등 인류학적 연구에 많은 도움이 되

었다 [2,4,21]. 특히 이 중 고DNA 연구는 피장자의 성별, 혈
액형, 모발의 특징과 같은 개인의 유전적 특징뿐만 아니라 

[1,22,23], 유전자와 관련된 질환 검사 [5,24], 박테리아 또는 

바이러스와 같은 감염성 미생물의 분석 등 고병리학적 연구 

[6,25] 등 다양한 분야에서 활용되어 왔다. 하지만 대부분의 

경우 이러한 연구가 조선시대에 국한되어 있어, 이전시대에 

대한 생활상을 이해하는 데에는 어려움이 많았다. 
이러한 상황에서 본 연구진은 부족한 고려시대 사람에 대

한 유전자 정보를 얻기 위하여 고려시대 사람 4개체분의 사

람 뼈에서 미토콘드리아DNA (mtDNA)의 hypervariable 
region을 분석을 진행하였고 이들의 유전정보를 획득하는 성

과를 올릴 수 있었다. 특히 다형성 (polymorphism)을 나타내

는 부위인 hypervariable region에서 나타나는 염기서열의 다

양성을 분석하여 haplogroup을 구분할 수 있었다. mtDNA
를 이용한 haplogroup의 구분은 사람의 이주 및 기원을 연구

할 때 일반적으로 많이 이용되고있다. 계통발생학적으로 가

장 오래된 haplogroup은 아프리카에서 발견된 haplogroup L
이며, 이 group의 sub-haplogroup L3가 아프리카 지역을 벗

어나 유럽 및 아시아로 이동했을 것으로 추정한다 [26-28]. 
sub-haplogroup L3는 다시 macrohaplogroup인 M과 N으로 

나뉘어지며 [29,30], macrohaplogroup M, N은 동아시아에

서 haplogroup D, E, G, Q, A, N9 등으로 나누어진다 [31]. 본 

연구결과에서 확인된 고려시대인의 haplogroup은 D4b2b, 
D4e1a1, D4, N9a1ʹ3로 판정되었는데, 특히 haplogroup D4
의 경우 한국을 포함한 동아시아 지역에서 높은 빈도로 확인

되는 그룹이다 [7,32]. 고려시대 사람 뼈 4개중 3개체가 hap-
lotype D4에 속한 것을 생각한다면, 비록 이 연구결과로 통계

분석을 수행하기에는 어렵다고 할지라도 고려시대에서도 D4
의 비율이 현대의 동아시아인과 같이 높다는 것을 가정해 볼 

수 있으며, 이는 향후 더 많은 고려시대 사람 뼈에 대한 유전

자 분석을 통해 확인될 수 있을 것이다. 
본 연구는 고려시대인을 대상으로 하여 국내에서 매우 드

물게 수행한 유전자 분석결과이지만 본 연구에서 이용된 샘

플이 강원도 영월지방에서 출토된 것에 한정되어 있고, 샘플

의 수도 적기 때문에 유전형에 대한 시대적, 지리적 분석 등 

추가 분석은 진행할 수 없었다. 하지만 본 연구를 통해 확보

된 고려시대 사람의 고DNA 자료를 바탕으로 향후 더 많은 

유전자 정보가 모인다면 한국인의 기원 연구와 유전적 특성 

및 그 역사적 변천에 대해 보다 다양하고 풍부한 해석을 가

능케 할 것으로 기대된다.
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간추림 : 고고학 발굴 현장에서는 다양한 시대의 사람 뼈가 출토되고 있으며, 이를 이용한 다방면의 연구가 진행되고 

있다. 하지만 다른 시대의 사람 뼈에 대한 연구에 비하여 고려시대 사람 뼈는 확인되는 사례도 많지 않아 이에 대한 

유전학적 연구가 거의 전무한 실정이다. 이에 본 연구진은 강원도 영월에서 발굴된 4개체의 고려시대 사람 뼈를 대

상으로 유전학적 검사를 시도하여 mtDNA haplogroup을 분석하였고, 이를 통해 확인된 고려시대인의 haplogroup은 

D4b2b, D4e1a1, D4, N9a1ʹ3였다. 이 연구 결과는 고려시대 사람 뼈를 유전학적으로 분석한 매우 드문 사례이기 때문

에 우리나라 옛사람 뼈를 대상으로 유전적 특징을 검토하는 연구자들에게는 좋은 기초자료가 될 것이다.
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