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Note

서   론

바리과(family Serranidae) 어류는 전 세계에 5아과 73속 522
종이 분포하고 있다(Eschmeyer et al., 2010; Myoung et al., 
2013). 주요 분포지역은 인도-태평양 지역의 암초 및 산호초 지
대로 알려져 있으며(Kim et al., 2014, Tahir et al., 2018), 그동안 
우리나라 해역에서는 12종의 우레기속(Genus Epinephelus) 어
류가 분포하고 있는 것으로 기록되어 있으나(Kim et al., 2005), 
최근 제주도 연안 및 마라도 부근에서 대문바리(E. areolatus), 
대왕바리(E. lanceolatus), 마라바리(E. radiatus) 등이 추가로 
확인되어 현재까지 약 15종이 분포하고 있는 것으로 기록되어 
있다(Kim and Song, 2010; Myoung et al., 2013; Han et al., 
2014). 또한, 바리과 어류의 전 세계 양식생산량은 최근 2017년
을 기준으로 183,989톤을 기록하고 있으며, 이 수치는 2010년

의 양식생산량 79,692톤과 비교하면 230%의 매우 가파른 증가
량을 기록하였다(FAO, 2017). 특히, 바리과 어류 중에서도 참
바리속 어종들은 먹거리로써의 중요성뿐만 아니라 관상용으로
도 각광을 받고 있어, 수산자원의 주요 구성 요소로 인식되고 
있으며, 자바리(E. moara)를 비롯하여 붉바리(E. akaara), 대왕
바리(E. lanceolatus), 갈색점바리(E. fuscoguttatus), 갈색둥근
바리(E. coioides), 흉기흑점바리(E. malabaricus), 미끈다금바
리(E. tauvina), 내소바리(E. striatus) 등이 인공증식에 선전하
고 있다(Govindaraju and Jayasankar, 2004; Tian et al., 2017).
바리과 어류들은 양식 대상종으로서 빠른 성장속도, 광범위한 
서식수온, 질병 내성 등의 이점을 얻기 위하여 자바리와 대왕바
리간의 잡종(E. moara×E. lanceolatus), 갈색점바리와 대왕바
리간의 잡종(E. fuscoguttatus×E. lanceolatus), 붉바리와 대왕
바리간의 잡종(E. akaara×E. lanceolatus), 갈색둥근바리와 대
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왕바리간의 잡종(E. coioides×E. lanceolatus) 등 여러 잡종을 
생산하여 양식업에 이용하고 있다(Kiriyakit et al., 2011; Kim 
et al., 2014; Lim et al., 2016; Tang, 2018; Kim et al., 2020). 
특히, 바리과 어류들의 잡종은 현장에서 형태분석으로 정확한 
종 동정이 어려운 한계점을 내포하고 있어, 미토콘드리아 DNA 
및 핵 DNA의 유전자 분석과 RAPD (random amplification of 
polymorphic DNA) PCR band 분석 등을 이용한 분자생물학
적 종 동정 및 잡종 판별 연구들이 선행되고 있으나, 관련 연구
는 소수에 불과하다(Wang et al., 2007; Kim et al., 2014; Choi, 
2019). 특히 RAPD 분석 방법은 단편으로 된 임의의 염기서열
을 한 가닥의 짧은 oligonucleotide primer를 통해 속 및 종간 유
전적 변이를 탐색하는 기술로써, 염기서열 정보 없이 적은 양의 
template DNA로 쉽고 편리한 유전학적 분석이 가능한 이점을 
가지고 있어, 분자생물학적 종 동정 분석에 지속적으로 이용되
고 있다(Pyo and Choi, 1996; Song and Bang, 2009; Bang et 
al., 2013).
본 연구에서는 국립수산물품질관리원의 수입 수산물 검역 
당시에 자바리로 수입된 개체들의 체색이 선명하지 않고 눈에 
띄게 흐린 점이 교잡종으로 의심되어, 정확한 종 동정을 위하
여 해당 수입산 바리과 어류 3개체의 꼬리지느러미 조직을 통
해 DNA를 추출하고, 미토콘드리아 DNA의 co1 및 핵 DNA
의 rag1 유전자의 일부 염기서열들을 활용하여 모계 및 부계 
판별 분석을 수행하였으며, 추가적으로 RAPD를 이용한 PCR 
band 분석 방법을 이용하여 실제 수산물 유통 및 검역 현장에
서 신속하고 간편하게 쓰일 수 있는 잡종 판별 방법을 구축하
고자 하였다.

재료 및 방법

Genomic DNA 추출, PCR 및 Sequencing

국립수산물품질관리원으로부터 2019년 6월에 인수한 수입산 
바리과 어류 3개체(E. moara×E. lanceolatus)의 꼬리지느러미 
일부를 절단하여 99.5% 에틸알코올에 고정 후 실험에 이용하
였으며, 부계 추정을 위한 핵 DNA의 recombination activating 
protein gene 1 (rag1, 1,159 bp) 영역의 chromatogram을 통한 
double peaks 비교를 위하여 순천향대학교 어류표본수장고에 
보관 되어있는 자바리(SUC19347; NIFS, Jeju, Korea)와 대왕
바리(SUC19348; Pingtung, Taiwan) 각각 1개체의 뒷지느러미 
일부를 절단하여 실험에 이용하였다. Genomic DNA (gDNA)
는 HiGeneTM Genomic DNA Prep Kit (Biofact, Daejeon, Ko-
rea)를 이용하여 추출하였다. PCR 증폭을 위하여 미토콘드리
아 DNA의 cytochrome c oxidase 1 (co1, 760 bp) 영역에 대한 
primer는 COX_2F 및 COX_4R (Kim et al., 2014)를 이용하였
으며, 핵 DNA의 rag1 영역에 대한 primer는 1495f3 및 3067r 
(Kim and Bang, 2010)을 이용하였다. PCR 반응 조건은 총 20 
μL 용적의 AccuPower PCR Premix Kit (Bioneer, Daejeon, 

Korea)에 gDNA 100 ng과 co1 및 rag1의 영역을 증폭할 수 있
는 primer를 각각 10 pmole을 첨가하였으며, 94°C에서 30초
의 초기 변성 반응을 유도한 후, 52°C (co1) 또는 58°C (rag1)에
서 30초, 72°C에서 30초의 순환 반응을 35회 실시하였고, 최종
적으로 72°C에서 7분간 신장 반응을 수행하였다. 증폭된 PCR 
산물은 1.5% agarose gel에서 전기영동하여 specific band 유
무를 확인하였다. 이후, co1 및 rag1 영역의 PCR 증폭산물은 
MG PCR Purification kit (Cancer Rop Co., Ltd, Seoul, Korea)
로 정제한 후, 동일한 primer를 이용하여 염기서열분석기 ABI 
3730xl (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA)을 통해 
direct sequencing 방법으로 염기서열을 결정하였다.

rag1 및 co1 유전자의 염기서열 분석

확보된 염기서열 데이터는 Sequencher ver. 5.4.6를 이용하여 
trimming을 실시한 후, BioEdit ver. 7.0.9 (Hall, 1999)의 clust-
alW (Thompson et al., 1994)를 이용하여 다중염기서열정리
(multiple alignment)를 수행하였다. 완성된 rag1 및 co1 유전
자의 염기서열 정보는 NCBI (national center for biotechnol-
ogy information) GenBank에 등록한 후 사용하였다. rag1 유
전자의 chromatogram을 통해 double peaks를 비교 분석하기 
위하여 수입산 바리과 어류 3개체(MT584976-584978), 자바
리 1개체(MT597423), 대왕바리 1개체(MT597422)를 직접 se-
quencing하여 사용하였다. co1 유전자의 분자계통도는 본 연구
에서 직접 얻은 수입산 바리과 어류 3개체(SUC13944-13945; 
MT584973-584975)의 염기서열을 비롯하여, NCBI Gen-
bank에 등록된 자바리 1개체(NC_017891.1, KP009977.1), 
대왕바리 3개체(NC_011715.1, KJ451389.1, KM386619.1, 
HQ660062.1), 갈색점바리 1개체(MK791189.1), 붉바리 1개
체(NC_011113.1)의 염기서열을 이용하였으며, 외집단으로 돌
돔 1개체(Oplegnathus fasciatus; NC_010968.1)의 염기서열을 
함께 비교하였다. 확보된 co1 유전자의 염기서열들은 MEGA 
X (Kumar et al., 2018)의 Kimura 2-parameter (Kimura, 1980)
로 계산하여 1000번의 bootstrap을 통해 유전적 거리(genetic 
distance)와 neighbor-joining (NJ) tree를 작성하였다. 

RAPD를 이용한 PCR band 분석

RAPD PCR band 분석은 Choi (2019)의 바리과 어류 잡종 동
정 방법에 따라, SRILS UniPrimer™ Kit I (SEOULIN SCI-
ENTIFIC Co., LtD, Seongnam, Korea)을 이용하였으며, 최종
적으로 specific band가 감지된 PRIMER 6을 선택하여 실험에 
이용하였다. PCR 반응 조건은 총 20 μL 용적의 AccuPower 
PCR Premix Kit (Bioneer, Daejeon, Korea)를 이용하여 gDNA 
100 ng과 PRIMER 6을 10 pmol 첨가하고, 94°C에서 3분 간 초
기 변성 반응을 유도한 후, 94°C, 55°C, 72°C에서 각각 1분간 
35회 순환 반응을 실시하였으며, 72°C에서 7분간 신장 반응을 
수행하였다. 이후, 증폭된 산물은 Fragment analyzer (Applied 
Biosystems, Foster city, CA, USA)에서 전기영동하고, PRO-
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size 3.0.1.6 software (Agilent Technologies Inc., Waldbronn, 
Germany)를 이용하여 specific band를 분석하였다.

결과 및 고찰

모계 추정을 위한 미토콘드리아 DNA의 co1 유전자 염기서
열은 총 760 bp를 확보하였으며, 수입산 바리과 어류, 자바리, 
대왕바리 사이에서 총 76 bp의 variation position을 나타내었
다(Table 1). 이에 따라, 수입산 바리과 어류 3개체는 co1 유전

자에서 자바리와 유전적 거리(genetic distance)가 0.0026으로 
나타나 유전자 흐름(gene flow)이 거의 나타나지 않았으며, 대
왕바리와는 0.1101로 나타나 유전적 거리가 비교적 먼 것으로 
나타났다. 따라서 분자계통도에서 수입산 바리과 어류 3개체
는 순종 자바리와 동일한 단계통군을 형성하였고 갈색점바리
와 자매군을 형성하였다. 반면에, 대왕바리와는 각각 독립적인 
단계통군을 형성하였다(Fig. 1a). 따라서 수입산 바리과 어류 3
개체의 모계는 모두 자바리로 판명되었으며, 이들은 모계 유전
을 하는 미토콘드리아의 특성을 잘 반영하는 것으로 나타났다

Table 1. The variation position on the sequence of Cytochrome c oxidase 1 (co1) from mitochondrial DNA for a hybrid between Epinephelus 
moara ♀ and E. lanceolatus ♂ and them

Species
Variation position (bp)

36 48 49 75 78 81 99 102 103 114
E. moara C C A A C T C C C A
E. moara×E. lanceolatus - - - - - - - - - -
E. lanceolatus T T G G T G T T T G

120 129 141 147 150 159 183 219 222 225
E. moara G A A C C C C T G T
E. moara×E. lanceolatus - - - - - - - - - -
E. lanceolatus A G G T T T T C A C

240 246 270 279 288 297 300 303 315 321
E. moara C T A A A T A C T A
E. moara×E. lanceolatus - - - - - - - - - -
E. lanceolatus T C T G G C G T C T

333 345 351 366 369 390 394 399 405 426
E. moara C T G C T G T C C C
E. moara×E. lanceolatus - - - - - - - G - -
E. lanceolatus T C A T C A C C T T

438 448 453 456 462 465 474 513 516 549
E. moara C T T A A C T G A A
E. moara×E. lanceolatus - - - - - - - - G -
E. lanceolatus T C C G G T C A A G

552 555 558 561 564 565 582 585 594 597
E. moara T G A G C T T G T T
E. moara×E. lanceolatus - - - - - - - - - -
E. lanceolatus C A G T A C A A C C

603 618 621 627 633 651 654 660 663 666
E. moara T T A A A C T C C T
E. moara×E. lanceolatus - - - - - - - - - -
E. lanceolatus C C T G T T C T T A

681 684 696 702 726 736
E. moara C G A A A T
E. moara×E. lanceolatus - - - - - -
E. lanceolatus T A G G G C
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(Hauswith and clayton, 1895). 또한, 부계 추정을 위한 핵 DNA
의 rag1 유전자 염기서열은 총 1,159 bp를 확보하였으며, chro-
matogram 분석을 통해 자바리와 대왕바리의 rag1 염기서열에
서 15개의 변이위치와 잡종 간의 뚜렷한 double peaks 양상을 
확인하였다(Fig. 1b). 따라서 수입산 바리과 어류 3개체는 자바
리와 대왕바리가 나타내는 rag1 유전자의 15개 변이위치에 따
라, 두 종간의 염기변이를 모두 반영하는 ambiguous sequence 
양상을 나타내어 이들의 부계는 대왕바리로 판명되었다(Table 
2). 따라서 본 연구에서 분석된 수입산 바리과 어류 3개체는 co1 
및 rag2 유전자 염기서열을 이용한 갈색점바리와 대왕바리간의 
잡종 동정(Kim et al., 2014), 황지천에 서식하는 쉬리속(genus 
Coreoleuciscus) 어류 집단의 종 동정 및 잡종 판별(Song et al., 

2017), 각시붕어(Rhodeus uyekii)와 흰줄납줄개(R. ocellatus)
의 교잡에 대한 연구(Park, 2018), 미토콘드리아 co1과 핵 rag1 
유전자 분석에 의한 줄종개(Cobitis tetralineata)와 왕종개(Ik-
sookimia Longicorpa)간 자연 잡종 동정(Lee et al., 2009), 묵
납자루(Acheilognathus signifer)와 납자루(A. lanceolatus) 사
이의 자연 잡종 출현(Kim et al., 2015) 등의 선행 연구 결과와 
동일한 양상을 나타내어 자바리와 대왕바리간의 잡종 개체인 
것으로 판명되었다.
추가적으로 RAPD 분석 방법을 이용하여 PCR band 수준에
서 잡종 동정을 실시한 결과, 대조군으로 사용한 자바리와 대왕
바리의 잡종 개체들과 수입산 바리과 어류들은 PRIMER 6을 
사용하였을 경우에 약 387 bp 및 433 bp 부근에서 specific band

Table 2. The variation position on the sequence of Recombination activating gene 1 (rag1) gene from nuclear DNA for a hybrid between 
Epinephelus moara ♀ and E. lanceolatus ♂ and them

Species
Variation positon1 (bp)

133 245 293 302 318 331 432 465 468 471
E. moara C A T G T C G T A C
E. moara×E. lanceolatus Y R Y R Y Y R Y R Y
E. lanceolatus T G C A C T A C G T

490 516 654 985 1,071
E. moara T A T A G
E. moara×E. lanceolatus K R Y R R
E. lanceolatus G G C G A
1Ambiguous sequence: R=A/G, Y=C/T, K=G/T.

Fig. 1. Maternal and paternal estimation using mitochondrial DNA (co1) and nuclear DNA (rag1) genes. a, Neighbor-joining tree based on 
co1 gene shows the genetic relationship between E. moara and E. lanceolatus and hybrid (E. moara ♀×E. lanceolatus ♂); b, The chromato-
gram (rag1 gene) shows the variation position for E. moara and E. lanceolatus, and the double peaks in hybrid (E. moara ♀×E. lanceolatus ♂), 
the red arrows indicate double peaks.
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가 관찰되었다(Fig. 2). 이러한 특징은 Choi (2019)의 붉바리와 
대왕바리간의 잡종 분석 연구에서 약 252 bp 및 284 bp 부근에
서 specific band가 관찰된 결과와 비슷한 양상을 나타내어 잡종 
식별에 적합한 것으로 판단되었다. 따라서 본 연구에서 RAPD
를 이용한 PCR band 분석을 통해 자바리와 대왕바리간의 잡종 
동정 조건을 확립하여 실제 수산물 유통 및 검역 현장에서 경제
적으로 신속하고 간편하게 이용될 수 있을 것으로 생각되며, 이
에 따라 동정 착오로 인한 산업적 및 학술적 피해를 최소화할 수 
있을 것으로 기대된다.
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