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쉬리 Coreoleuciscus splendidus는 잉어목(Cypriniformes)

모래무지아과(Gobioninae)에 속하는 일차 담수어로 Mori

(1935)에 의해 최초로 기록된 우리나라 고유종이다. 본 종

은 서해로 흐르는 한강과 금강, 남해로 흐르는 섬진강, 낙동

강 등 여러 하천에 분포하고 있으며, 하천 중상류의 맑은

물이 흐르는 곳에서 서식한다(김 등, 2005).

우리나라는 지역적인 특성상, 크고 작은 산맥으로 인하여

복잡하게 형성된 독립 수계 및 소하천들은 각기 독특한 지

형적 특성으로 인하여 종분화를 일으키는데 중요한 역할을

하고 있다(김 등, 2003). 쉬리의 경우도 백두대간을 중심으

로 금강과 한강을 포함하는 서한아 수계와 섬진강과 낙동

강을 포함하는 남한아 수계간 집단이 측선 상부 세로줄의

색깔, 지느러미 반점의 분포 및 뒷지느러미 기저부 반점의

유무와 같은 형태적 특징들이 서로 달라(미발표 자료) 집단

간 유전학적 분석이 요구되는 실정이다.

최근 Song and Park (2006)은 쉬리 6개 집단의 미토콘드

리아 Cytochrome b와 16S rRNA 유전자들의 부분 염기서열

분석을 통하여 집단간 유전적 변이를 비교 분석한 결과 집

단간 유전적 변이는 큰 차이가 없이 거의 동일한 것으로

보고한 바 있다. 그러나 위에서 언급한 바와 같이 형태적

차이를 보이는 수계별 쉬리 집단에 대해 종 또는 아종 수

준에서 유전적 차이를 재확인할 필요가 있다.

DNA 다형현상 분석 중 하나인 RAPD (Random amplified

polymorphic DNA) PCR은 임의의 염기서열을 가진 한 가

닥의 짧은 oligonucleotide primer를 이용하여 genomic DNA

의 임의 부분을 증폭시키는 실험법으로써 매우 간편하며,

알려진 염기서열 정보가 없어도 유전 다양성과 유연관계를

분석할 수 있는 장점을 가지고 있다. 또한 PCR증폭에 의해

만들어진 DNA단편들은 그 분자의 크기가 다르기 때문에,
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어류의 유전적 변이(Dinesh et al., 1996; Todd et al., 1997),

종 분류(Bardakci and Skibinski, 1994; Degani et al., 1997:

Liu et al., 1999; Callejas and Ochando, 2001) 등 다양한 연

구에 적용되고 있다. 

따라서 본 연구에서는 RAPD PCR을 이용하여 형태적으

로 차이를 보이고 있는 서한아 수계의 한강과 금강, 남한아

수계의 섬진강과 낙동강에 서식하는 쉬리를 대상으로 유전

적 변이 여부를 확인하고자 하였다.

재료 및 방법

1. 실험어 채집

본 실험에 사용한 쉬리는 2007년 4월에 서한아 수계에

속하는 한강과 금강, 남한아 수계에 속하는 섬진강과 낙동

강으로 유입되는 하천들에서 족대(망목 4×4 mm)를 사용

하여 각각 4 개체씩 채집하였으며, 자세한 채집 장소는 아

래와 같다.

-서한아 수계 (West Korea Subdistrict)

St. 1 : 강원도 평창군 평창읍 평창강 (남한강)

St. 2 : 충청남도 금산군 방우리 적벽강 (금강)

-남한아 수계 (South Korea Subdistrict)

St. 1 : 전라북도 임실군 관촌면 조원천 (섬진강)

St. 2 : 경상남도 산청군 시천면 덕천강 (낙동강) 

2. 채집된 어류의 genomic DNA 분리

Genomic DNA는 꼬리지느러미를 절단하여 Asahida et al.

(1996)의 TNES-urea buffer (10 mM Tris-HCl, pH 8.0; 125

mM NaCl; 10 mM EDTA, pH 8.0; 0.5% SDS; 8 M urea)추출

방법을 인용하여 이용하여 추출하였다. 상기 시료를 포함하

는 완충용액에 proteinase K (Sigma, USA)를 100 mg/mL의

농도로 첨가하여 55�C에서 12시간 동안 반응시켰다. Phenol

: chloroform : isoamylalcohol (25 : 24 : 1)을 처리하여 단백질

을 제거하였으며, 2-propanol로 DNA를 침전시켰다. 침전시

킨 DNA는 70% ethanol을 이용하여 세척하고 1×TE (10

mM Tris-Cl; 1 mM EDTA, pH 8.0)로 용해시켰다. 준비한 시

료는 spectrophotometer 측정과 0.8% agarose gel 전기영동

을 통해서 DNA의 양과 질을 확인한 후 실험에 이용하였다.

3. RAPD PCR 분석

RAPD PCR 분석을 위해 SRILS UniPrimer kit (Seolin Co.,

Korea)의 random primers를 사용하였다. PCR 반응은 100 ng

의 template DNA, 1 unit Taq DNA polymerase, 20 mM dNTP

mixture, 10×PCR buffer, 1.5 mM MgCl2, 15 pmole primer가

포함된 20 μL 반응 혼합액에서 수행하였다. PCR 조건은 처

음 94�C에서 4분간 DNA를 denaturation 하고, 94�C에서 1

분간 denaturation, 55�C에서 1분간 annealing, 72�C에서 2

분간 elongation을 각각 35회 반복한 후 최종 elongation을

72�C에서 7분간 수행하였다. 증폭된 PCR 산물은 TBE buf-

fer에서 녹인 1.5% agarose gel에서 전기영동 후 EtBr 용액

으로 염색하여 DNA 단편들의 유무를 확인하였다. 

통계분석은 gel상에서 눈으로 직접 확인된 DNA 단편들

의 유무에 따라 0 또는 1로 표시하여 데이터 matrix를 작성

한 후, TFPGA (ver. 1.3; http://iubio.bio.indiana.edu. au/tfpga/)

프로그램을 사용하여 (Miller, 1997) 각 개체간의 유사도

matrix를 UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using

Arithmetic means) 방법을 이용하여 각각을 군집화하고 이

를 토대로 dendrogram을 작성하였다. 또한 POPGENE (ver.

1.31)을 이용하여 각 집단간 유전적 유사도 및 거리를 측정

하였다(Yeh et al., 1997).

결과 및 고찰

서한아 수계와 남한아 수계의 쉬리 집단들을 구분하는

RAPD PCR 단편들의 수와 크기를 Table 1에 정리하였다.

사용한 12개의 random primer들 모두에서 특이적 PCR 단

편들을 탐색할 수 있었다. 특이 서한아와 남한아 수계를 구

별할 수 있는 특이적 PCR 단편들이 탐색되는 random pri-

mer의 수는 각각 11개와 5개로 나타났다. Channel catfish와

blue catfish의 유전학적 다양성 분석에서 100개의 random

primer 중 종간 특이적 PCR 단편들을 생산하는 primer의

수는 75개로 평균 6.1개의 종 특이적 단편들을 검출한 바

있다(Liu et al., 1999). 또한 잉어과 어류 Barbus 속 8종을

대상으로 10개의 random primer들 모두에서 4~13개의 종
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Table 1. The numbers and sizes of specific markers from Coreoleu-
ciscus splendidus populations analyzed by RAPD PCR 

Primer West Korea Subdistrict South Korea Subdistrict

No. Numbers Marker sizes (bp) Numbers Marker sizes (bp)

1 1 1150 - -
2 1 1420 - -
3 2 1090, 900 1 1520
4 - - 1 700
5 1 780 3 1670, 1200, 1040
6 1 930 2 720, 170
7 1 2150 -
8 1 1430 - -
9 1 1250 - -
10 2 2210, 1120 2 780, 540
11 1 1700 - -
12 1 830 - -

Total 13 9
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특이적 단편들이 개발된 바 있다 (Callejas and Ochando,

2001). 본 실험에서도 12개의 random primer들 모두에서 서

한아 수계와 남한아 수계의 쉬리 집단들을 구분할 수 있는

PCR 단편들이 나타나, Liu et al. (1999)의 실험에서와 같은

높은 효용성을 나타내었다. 특히 primer No. 12의 830 bp 위

치에서 나타나는 서한아 집단에 특이적인 단편과 primer

No. 10의 780 bp 위치에서 나타나는 남한아 집단에 특이적

인 단편은 다른 primer들에서 나타나는 특이적 단편들에

비해 매우 뚜렷하게 나타나 두 집단의 구분이 매우 용이하

였다. 따라서 본 실험에서 탐색된 RAPD PCR 단편들은 한

강과 금강의 서한아 수계 집단들과 섬진강과 낙동강의 남

한아 수계 집단들을 구분할 수 있는 DNA marker로 유용하

게 이용될 수 있을 것으로 여겨진다(Fig. 1).

쉬리 집단들 간의 유전적 유사도를 분석한 결과 한강과

금강 집단들은 0.94로 가장 높게 나타났으며, 한강과 섬진

강 집단들은 0.49로 가장 낮았다. 집단들 간의 유전적 거리

또한 한강 집단과 금강 집단이 0.06으로 가장 가깝게 나타

났고, 한강 집단과 섬진강 집단이 0.71로 가장 멀게 나타났

다(Table 2). 각 개체들 간의 유전적 거리에 기초하여 작성

한 UPGMA dendrogram 결과에서도 한강과 금강의 서한아

수계 집단들과 섬진강과 낙동강의 남한아 수계 집단들이

뚜렷하게 분기되었다(Fig. 2). 

RAPD PCR을 이용하여 담수 어류의 유전적 변이를 분석

한 연구에서 김(2003)은 칼납자루 Acheilognathus koreensis

와 임실납자루 A. somjinensis간 유전적 유사도는 0.68로 비

교적 낮아 유전적으로 두 종을 명확히 구분된다고 보고하

였으며, Bardakci and Skibinski (1993)는 Oreochromis 속 2

종들과 O. niloticus 4아종들 간의 유전적 유사도를 분석한

결과 Oreochromis 속 2종들 간에는 0.7로 나타났으며, O.

niloticus의 4아종들 간에는 0.89~0.92로 나타나 종과 아종

간 유전적 유사도 차이가 뚜렷하게 구분된 것으로 보고한

바 있다. 본 연구에서도 서한아 수계와 남한아 수계의 쉬리

집단들 간의 유전적 유사도는 0.49~0.53으로 칼납자루와

임실납자루 간의 0.68, Oreochromis 속 2종 간의 0.7보다

Fig. 1. RAPD PCR band patterns of four Coreoleuciscus splendidus populations generated with SRILS UniPrimer kit No. 1 (A), 6 (B), 10 (C) and
12 (D). H-P 1-4, Han River population; G-J 1-4, Geum River population; SJ-J 1-4, Seomjin River population; ND-D 1-4, Nakdong River popula-
tion. M, 100 bp marker.

Table 2. Pariwise genetic similarity (above the diagonal) and pairwise distance (below the diagonal) among the four populations of Coreoleuciscus
splendidus based on the RAPD analysis

Population
West Korea Subdistrict South Korea Subdistrict

Han River Geum River Seomjin River Nakdong River

West Korea Subdistrict
Han River - 0.94 0.49 0.53
Geum River 0.06 - 0.50 0.53

South Korea Subdistrict
Seomjin River 0.71 0.69 - 0.90
Nakdong River 0.63 0.63 0.11 -

A B

C D



낮게 나타났으며, 각 수계 내의 집단간 유전적 유사도는

0.9~0.94로 나타나 집단 또는 아종 수준의 차이가 나타났

다. 또한 UPGMA 분석 결과 두 수계 간의 유전적 거리가

0.6의 범위에서 뚜렷하게 분기되어 Oreochromis 속 2종 간

의 유전적 거리(0.3~0.35; Bardakci and Skibinski, 1994) 보

다 월등하게 높은 값을 보였고 각 수계의 쉬리 집단이 뚜

렷하게 구분되어 유집되는 결과를 나타내 4대강에 서식하

는 쉬리 집단은 수계 집단간 유전적으로 구분되는 독립적

인 집단으로 나타났다.

따라서 본 연구에서 형태적으로 차이가 나는 서한아 수

계와 남한아 수계의 쉬리 집단들 간에 특이적 RAPD PCR

단편들이 탐색되었으며, 이에 기초한 유전적 유사도와 유전

적 거리는 동일 속에 속하는 다른 종간의 값들보다 유전적

유사도는 현저히 낮았고 유전적 거리는 현저히 높게 나타

나며, 서한아 수계의 한강, 금강 집단과 남한아 수계의 섬진

강, 낙동강에 서식하는 쉬리 집단은 서식하는 수계에 따라

유전적으로 잘 구분되어 나타났다. 한편 한반도의 수계는

백두산에서 지리산으로 이어지는 백두대간을 경계선으로

서한아 지역과 남한아 지역 및 동북한아 지역으로 뚜렷하

게 구분이 되며 이러한 지질학적 혹은 생태학적 조건 등의

상호작용에 의하여 생물종은 제한된 분포 범위를 지니게

된다(김 등, 2005). 본 연구에서도 서한아와 남한아 수계에

서식하는 쉬리 집단은 종 수준에서의 유전적 변이를 보였

으며, 우리나라의 담수어류 분포구계와 잘 일치하고 있음을

나타내었다. 그러나 본 연구에서는 동해안에 서식하는 쉬리

집단에 대한 분석이 이루어지지 않았으므로 차후 이들 집

단에 대한 분석이 이루어져야 할 것이다. 또한 본 연구에서

관찰된 변이를 중심으로 우리나라에 분포하는 모든 쉬리

집단들을 대상으로 다양한 분자계통학적 및 집단유전학적

분석과 함께 형태형질들의 분석에 의한 본 종의 분류학적

재검토가 요구된다.

요 약

본 연구는 RAPD PCR 분석을 통하여 한국의 서한아 수

계(한강, 금강)와 남한아 수계(섬진강, 낙동강)에 서식하는

쉬리 집단들 간의 유전변이를 비교하였다. 4집단들 간의 유

전적 변이를 분석한 결과, 사용한 12개의 random primer들

모두에서 서한아 수계 집단과 남한아 수계의 집단들을 구분

하여 주는 특이적 PCR 단편들을 확인할 수 있었다. 유전적

유사도 분석에서 한강, 금강의 서한아 수계 집단들과 섬진

강, 낙동강의 남한아 수계 집단들의 유전적 유사도는 0.49

~0.53로 낮게 나타났고 유전적 거리는 0.63~0.71로 높게

나타났다. 유전적 거리에 기초한 UPGMA dendrogram 분석

에서도 서한아 수계와 남한아 수계의 집단들이 명확하게

구분되었다. 따라서 서한아와 남한아 수계의 쉬리 집단은

유전적 구조에 있어 큰 차이가 있으며, 남한아 수계의 쉬리

는 서한아 수계 쉬리와 진화적으로 뚜렷하게 구분되는 집

단으로 판단된다. 
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Fig. 2. UPMGA dendrogram for the four Coreoleuciscus splendidus populations based on average linkage cluster analysis using RAPD markers.
H-P 1-4, Han River population; G-J 1-4, Geum River population; SJ-J 1-4, Seomjin River population; ND-D 1-4, Nakdong River population.
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