
서     론

잔가시고기 Pungitius kaibarae는 큰가시고기과 (Gastero- 
steidae)에 속하며, 한국 및 일본에 서식한다고 알려져 있다 

(Kim, 1997). 한국은 북동해안 수계, 남동해안 수계, 금호강이 주

요 분포 지역이다 (Ko et al., 2022). 일본에 서식하는 잔가시고

기의 분포는 기록이 있으나, 최근 일본에서 일부 집단만이 서식

하는 것으로 알려져 있다 (Kobayashi, 1932; Kobayashi, 1933; 
Kim, 1997). 

잔가시고기는 서식지 및 개체수 감소를 근거로 환경부가 2005
년도에 멸종위기야생동·식물 II급으로 지정하였다 (ME, 2005). 
이후 환경부는 지속적인 모니터링 및 관리를 통해 서식지 및 개

체수가 증가함에 따라 2012년 (ME, 2012)에 멸종위기야생생

물 II급에서 해제하였다. 그러나 2019년도에 국립생물자원관에

서 개체수와 분포 범위를 근거로 관심대상종으로 평가되었고 

(NIBR, 2019), Ko et al. (2022)에 의해 서식지 분포, 서식지 감

소율 및 위협요인 등에 따라 취약 (Vulnerable, VU A2ace)으로 

평가된 바 있어 보전의 필요성이 강조되고 있다. 보전을 위해서

는 대상종의 분포 조사, 서식 환경, 유전적 다양성 등이 고려되어

야 한다 (Frankham, 2005).
2023년 이전 고령 회천에는 잔가시고기의 서식에 대한 기

록이 없었으나, 2023년도에 어류 분포 조사를 통해 경상북

도 고령 회천에서 잔가시고기의 신규 서식지가 확인되었다 

(unpublished). 따라서 고령 회천의 잔가시고기의 집단이 이입에 

의한 것인지 자생하고 있는 집단인지 불명확하다. 우리나라에서 

잔가시고기는 지느러미 체색의 차이로 북동해안 (투명)과 남동해

안 (흑청색)의 수계로 나뉘는데 (Chae, 1989), 이번에 발견된 고

령 회천의 잔가시고기는 형태학적으로 체색의 특징이 남동해안 
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미토콘드리아 Cytb 유전자를 이용한 잔가시고기의 신규 서식지 

고령 회천 집단의 유전적 다양성 분석
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Analysis of Genetic Diversity across Newly Occupied Habitats within the Goryeong Population of Pungitius  
kaibarae Using the Mitochondrial Cytb Gene  by Kang-Rae Kim, Mu-Sung Sung1, Yujin Hwang, Myeong Seok 
Lee, Ju Hui Jeong, Heesoo Kim and Jeong-Nam Yu* (Animal & Plant Research Department, Nakdonggang National 
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ABSTRACT	 The 886-bp sequence of the mitochondrial region encoding the cytb gene was used 
to identify the origin of the Goryeong (GR) population of Pungitius kaibarae and to characterize 
genetic diversity and structure among wild populations. The GR population showed the lowest 
haplotype diversity (Hd = 0.000), while the highest haplotype diversity was confirmed at 0.755 among 
the Goseoung (GS) population. Nucleotide diversity ranged was the highest diversity at 0.00291 in 
the GS population and the lowest diversity at 0.00000 in the GR population. The GR population was 
genetically closest to the Pohang (PH) population. The haplotype network confirmed that the GR 
population was most similar to the PH population. The GR population also clustered with the PH 
population with high bootstrap support (98%) in a phylogenetic tree. We thus conclude that the GR 
population is derived from a population similar to the PH population.
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수계의 특징을 나타내는 포항 형산강 집단과 유사한 것으로 추

정되나 논문이나 서적 등으로 보고된 바 없다.
우리나라는 수계에 따라 생물다양성 및 계통이 지리학적 격리

에 의해 유전적으로 분화되어 나타나는 것으로 보고되었다 (Jeon 
et al., 2022). 생물의 보전을 위해 유전적 요인을 고려하는 것은 

종의 복원 시 사용될 대상 개체나 집단을 선정하여 재도입하는 

데 기초자료로서 고려될 수 있다 (Li et al., 2016). 또한 원서식지

가 아닌 곳에 이입된 종의 기원을 파악하는 것은 유전적 교란을 

막고 효과적으로 종의 보전 전략을 수립하는 데 기초자료가 될 

수 있다 (Billington et al., 1992; Li et al., 2016). 
최근 담수어류의 유전자 분석을 위해 미토콘드리아 영역 중 

cytochrome b (cytb)를 활용하는 연구가 많다 (Ha et al., 2020). 
Cytb 유전자는 염기서열의 변이가 많으며, 진화속도가 빨라 개

체나 집단의 유전적 차이를 분석하는 데 해상력이 높은 유전자 

구간으로 보고되었다 (Baharum and Nurdalila, 2012; Bae and 
Suk, 2015). Cytb 유전자로 어류의 집단 내 유전적 변이, 계통발

생 관계, 분류학 및 어류 종의 집단 유전학을 연구하는 데 사용

되고 있고 (Murray et al., 2008; Pages et al., 2009; Bae and Suk, 
2015), 잔가시고기의 경우 cytb 유전자로 한국의 9개 집단에 대

해 집단 유전학 분석 결과가 보고되었다 (Bae and Suk, 2015).
본 연구에서는 고령에서 확인된 잔가시고기의 신규 집단에 대

해 cytb 유전자 영역을 이용하여 기존에 서식하고 있는 집단과 

비교 분석하여 유전적 특성을 규명하고 신규 서식지로서의 보전 

방안에 대해 제안하고자 한다.

재료 및 방법

1. 집단 확보 및 DNA 추출

본 연구에 사용한 잔가시고기 Pungitius kaibarae 집단은 

2023년 4월 경상북도 고령 (회천, GR), 포항 (곡강천, PH), 경산 

(오목천, GYSA), 강원도 고성 (배봉천, GS) 일대에서 족대 (망
목 4 × 4 mm)을 이용하여 각 집단별로 20개체 이상 채집하였다 

(Fig. 1). 채집한 개체는 50 mL 코니컬 튜브에 알코올 99.9%로 

고정하여 실온에서 보관하고 DNA 추출에 이용하였다. 
DNA 추출을 위해 잔가시고기의 꼬리지느러미를 채취하

여 Blood & Tissue Kit (Qiagen)의 제조사의 매뉴얼에 따라 

Genomic DNA를 추출하였다. Genomic DNA는 NanoDrop을 

이용하여 순도와 양을 확인하고 4℃가 유지되는 저온냉장고에 

보관하였다.

2. 염기서열 결정 및 유전 다양성 분석

추출된 DNA는 본 연구에서 개발한 cytb 유전자 프라이머 

(Puka_cytb_F1: 5′-AGGACTTTAACCAGGACTAACGA-3′, 

Puka_cytb_R1: 5′-CTCTGGCACTGAGCTACTTAT-3′)를 

이용해 PCR을 수행하여 유전자를 증폭하였다. PCR 반응은 

TaKaRa Ex Taq (TaKaRa) 10 μL, 정방향 프라이머 1 μL (10 

pmol), 역방향 프라이머 1 μL (10 pmol), Genomic DNA 50 ng/ 

μL 넣은 후 총 용적 20 μL가 되도록 3차 증류수를 추가하였다. 
증폭에 수행된 PCR 조건은 95℃에서 초기 변성 5분, 95℃에

서 변성 30초, 58℃에서 DNA와 프라이머 간 결합 30초, 72℃
에서 신장 30초를 34 cycles 반복하였고 최종 신장 72℃에서 7
분간 과정을 수행하여 증폭 산물을 생성하였다. 증폭된 산물

은 1.5% 아가로즈 겔을 통해 전기영동으로 확인하였다. PCR로 

증폭된 산물은 정방향 및 역방향 프라이머를 이용하여 Sanger 
sequencing 방법으로 염기서열분석기 (ABI 3730XL)로 정방향

과 역방향으로 염기서열을 결정하고, 결정된 염기서열은 조립하

여 최종 분석에 이용하였다.
최종적으로 결정된 염기서열은 유전자 분석을 하기 위해 

DnaSP ver. 5 (Librado and Rozas, 2009)를 이용하여 각 집단별

로 Nucleotide diversity, Haplotype diversity (Hd), Tajima’s D 
및 Fu/Li’s F 통계 값을 분석하였다.

3. 분자계통학적 유연관계 분석

신규 확인된 집단의 분자계통학적 유연관계를 분석하기 위

해 각 집단별 개체들의 유전자 (cytb)들을 MAFFT ver. 7.490 

(Katoh and Standley, 2013) 자동화 알고리즘 명령어 (mafft--
auto)를 이용하여 염기서열을 정렬하였다.

MEGAX ver. 11.0.1 소프트웨어를 이용하여 계통수를 재

구성하고 1,000번의 부트스트랩 반복을 수행하였다 (https://
www.megasoftware.net). Haplotype 네트워크는 Network ver. 
10.2.0.0 (Bandelt et al., 1999) 소프트웨어를 이용하였다.

결     과

1. 유전 다양성 분석 

미토콘드리아 DNA의 cytb 유전자 영역에서 886 bp 길이의 서

열을 이용하여 4개 집단의 유전자형 (Haplotype)을 조사하였다. 
총 14개 유전자형 (H1~H14))이 도출되었고, 62개의 염기서열 

변이 구간이 확인되었다. H1은 고령 (GR) 집단, H2~H4는 포항 

(PH), H5와 H6은 경산 (GYSA) 집단, H7~H14는 고성 (GS) 집
단에서만 관찰되었다. Median-joining 네트워크에서 유전자형은 

집단 간에 공유는 없었고, 경북 지역 집단 (고령, 포항, 경산)과 강

원도 지역 집단 (고성) 간 46개의 염기서열 차이로 그룹이 2개로 

뚜렷하게 나뉘었다 (Fig. 2). 
Haplotype 다양성은 0.000에서 0.755 값의 범위였고 (Table 

1), 고령 (GR) 집단에서 가장 낮은 haplotype 다양성을 나타냈고 

https://www.megasoftware.net
https://www.megasoftware.net
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(Hd = 0.000), 고성 (GS) 집단에서 0.755로 가장 높은 haplotype 
다양성이 확인되었다.  Nucleotide 다양성은 0.00000에서 

0.00291 값의 범위로, 고성 (GS) 집단에서 0.00291로 가장 높은 

다양성을 나타냈으며, 고령 (GR) 집단에서 0.00000로 가장 낮은 

다양성을 보였다. Tajima’s D는 값을 구할 수 없는 경우를 제외

하고 (GR 집단), -0.60124에서 1.20247의 범위였고, Fu/Li’s F 
값은 값을 구할 수 없는 고령 (GR) 집단을 제외하고, -1.23407
에서 0.81078의 범위였다. Tajima’s D 및 Fu/Li’s F 값은 고 

성 (GS) 집단에서 음수로 나타났으나, 통계적으로 유의미하지 않

았다.

2. 유전적 분화도 분석

잔가시고기 4개 집단의 유전적 분화도를 분석한 결과 FST

는 0.706에서 0.972로 나타났으며, 모든 집단에서 유의미한 

유전적 분화를 보였다 (Table 2). 신규 집단인 고령 (GR) 집단

은 포항 (PH) 집단과 유전적으로 가장 가까운 것으로 나타났

다 (FST = 0.706). 고성 (GS) 집단은 유전적으로 고령 (GR), 포항 

(PH), 경산 (GYSA) 집단과 유전적 분화가 높은 것으로 나타났다 

(FST = 0.954~0.972). 경산 (GYSA) 집단은 낙동강 수계의 고령 

(GR) 집단 (FST = 0.959)보다 포항 (PH) 집단 (FST = 0.840)과 유

전적으로 가까운 것으로 나타났다. 

3. 분자계통학적 분석

계통발생학적 tree는 두 개의 큰 clade로 군집되어 나뉘었으며, 
첫 번째 clade는 P. hellenicus, P. platygaster, P. laevis, P. sinen- 
sis, P. pugitius가 군집되었다 (Fig. 3). 두 번째 clade는 P. tymensis 
와 P. kaibarae로 나뉘었다. 

잔가시고기 P. kaibarae는 2개의 큰 clade로 나뉘었으며, 
첫 번째 clade는 낙동강, 경산 (GYSA), 포항 (PH), 고령 (GR)
이 포함되었다. 두 번째 clade는 러시아 (NCBI no.: LC108056, 
LC108058), 고성 (GS), Buk River (LC108068)이 군집되었다. 
신규 집단인 고령 (GR) 집단은 계통발생학적 tree에서 높은 지지

도 (98%)의 값으로 포항 (PH) 집단과 군집됨을 확인하였다.

고     찰

잔가시고기는 우리나라에 동해안 독립 수계 및 낙동강 권역에 

서식하고 있다 (Ko et al., 2022). Ko et al. (2022)에서 1980년에

B

Fig. 1. A: view of the collection site and photos of individual. B: Location where the sample of Pungitius kaibarae was collected.

BA
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서 2020년까지 분포 양상을 조사하였으나, 고령 (GR) 집단은 발

견되지 않았다 (Ko et al., 2022). 신규 서식이 확인된 고령 (GR) 
집단은 포항 (PH) 집단과 형태학적으로 유사하였으나, 이에 대한 

추정만 하고 있으며 고령 (GR) 집단의 기원에 대한 보고는 현재 

없다. 보통 신규 서식지가 발견될 때는 두 가지 가설을 세울 수 

있다. 첫 번째는 원래 자생하고 있었으나 발견되지 않은 경우, 두 

번째는 원래의 서식지가 아닌 곳에 이입이 된 경우이다 (Kim et 
al., 2023b). 

본 연구의 결과 haplotype 네트워크는 모든 지역에서 공유되

지 않았다. 이는 이전 연구 보고와 같이 유전적으로 분화가 명

확히 일어나 공유되지 않은 것 판단된다 (Bae and Suk, 2015). 
각 지역을 대표하는 집단만을 선정하여 채집하였기 때문에 집

단의 수가 부족하여 각 수계 지역 내에서 haplotype 네트워크의 

공유가 일어나지 않은 것으로 판단된다. Bae and Suk (2015) 이
전 연구에 따르면 북동해안 수계의 집단들은 서로 haplotype을 

공유하고 있었으며, 남동해안 수계 개체군들은 서로 haplotype
을 공유하였고, 낙동강 수계 단일 집단으로 공유되지 않는 것으

로 보고되었다. 따라서 북동해안, 남동해안, 낙동강 수계는 서로 

haplotype을 공유하지 않아 이전 결과와 같은 경향을 보였다.
Haplotype 네트워크에서 고령 (GR) 집단은 포항 (PH) 집단과 

같은 네트워크로 그룹화되었다. 그러나 고령 (GR) 집단은 포항 

(PH) 집단과 같은 haplotype을 공유하지 않았으나, 유전적으로 

가장 유사성이 높아 군집된 것으로 판단된다. 또한 분자계통학적 

tree에서 신규 집단인 고령 (GR) 집단이 지리적으로 가장 가까운 

경산 (GYSA) 집단과 군집될 것이라 예상되었으나, 고령 (GR) 집
단은 높은 지지도 (98%)로 포항 (PH) 및 형산강 집단 (GenBank 
accession no.: LC108064)과 군집되었다 (Fig. 3). 유전적 분화도

에서도 신규 집단인 고령 (GR) 집단이 지리적으로 가장 가까운 

경산 (GYSA) 집단보다 포항 (PH) 집단과 유전적으로 가까운 것

으로 나타났다. 
원래 자생하고 있는 경우라면 같은 수계에 존재하는 경산 

(GYSA) 집단과 고령 (GR) 집단이 유사하여야 하나, 독립 수계

인 포항 (PH) 집단과 haplotype 네트워크 및 분자계통학적 tree에
서 고령 (GR) 집단이 같이 군집되었고 유전적 분화도에서도 포

항과 상대적으로 유전적 거리가 가까운 것으로 나타나 첫 번째 

가설의 가능성이 낮은 것으로 판단된다. 그럼에도 불구하고 계통

수에서 완전히 일치하지 않는 것으로 보아 유전적 분화가 일어

나 자생하고 있는 집단일 가능성도 완전히 배제할 수는 없다. 따
라서 추후 추가적으로 형산강 및 남동해안 수계 집단의 개체수

를 30개체 이상 확보하여 이입 또는 자생하는 집단인지 비교할 

필요가 있다.

Fig. 2. Median-joining network plot using the sequence of the mito-
chondrial cytb region. GR: Goryeong population, PH: Pohang popu-
lation, GYSA: Gyeongsan population, GS: Goseong population.

Table 1. Genetic diversity information of the four populations of 
Pungitius kaibarae

ID MtDNA h Hd
Nucleotide 
diversity D F

GR 27 1 0.000 0.00000 - -

GS 27 8 0.755 0.00291 -0.60124 -1.23407
PH 21 3 0.529 0.00180 1.20247 0.51802
GYSA 29 2 0.414 0.00047 0.98512 0.81078

h: number of haplotype, Hd: haplotype diversity, D: Tajima’s D, F: Fu’s F 
value.

Table 2. Genetic differentiation information of the four populations 
of P. kaibarae

ID GR GS PH GYSA

GR - 0.000 0.000 0.000
GS 0.972 - 0.000 0.000
PH 0.706 0.954 - 0.000
GYSA 0.959 0.968 0.840 -

Above: Significant level (P<0.05), Below: FST.
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두 번째 가설로는 인간에 의한 이입으로 인해 새로운 서식지

가 만들어진 경우가 있을 수 있다. 이입된 집단은 유전적으로 모

집단과 유사한 경향이 있다 (Tan et al., 2019; Kim et al., 2023a). 
고령 (GR) 집단은 포항 (PH) 집단과 haplotype 네트워크가 함

께 군집되었고, 분자계통학적 tree 결과에서도 형산강 haplotype 

(GenBank accession no.: LC108064)과 같이 군집되어, 포항 

(PH) 집단과 유사한 집단에서 유래한 것으로 판단된다. 인간에 

의한 이입은 한반도의 수계에 따른 유전적 분화에 관계없이 유

입된 집단은 같은 수계 내에서 유전적 유사도와 다른 높은 유

전적 분화를 보일 수 있다. 본 연구에서와 같이 낙동강 수계 내

에서 고령 (GR)과 경산 (GYSA) 집단은 높은 유전적 분화를 보

였고 (FST = 0.959), 포항 (PH) 집단이 고령 (GR) 집단에 비해 상

대적으로 유전적 분화 (FST = 0.706)가 상당히 분화되었으나 계

통수에서 형산강 집단 (GenBank accession no.: LC108064) 및 

포항 집단과 유사하였다. 인간에 의한 이입의 근거로서 두 번

째 가설의 가능성이 높다고 판단된다. 그러나 모계 유전을 하

는 미토콘드리아 DNA의 특성을 근거로 하였을 때 포항 (PH) 
및 형산강 (GenBank accession no.: LC108064) 집단 cytb 서열

의 haplotype이 완전히 같지 않아 이 연구에서 사용된 지역 및 

NCBI에 등록된 개체 외 집단이 이입된 것으로 추정된다.
국내 및 국외 하천에 원래 서식하지 않았던 담수어류가 발견

되는 경우 (꺽지, 얼룩동사리, Trichopodus pectoralis)가 보고되

고 있다 (Tan et al., 2019; Kim et al., 2023a, 2023b). 이입된 집단

은 모집단의 유전 다양성 수준과 관련이 있다 (Kim et al., 2023a, 
2023b). 이 연구에서 고령 (GR) 집단은 유전적 다양성이 매우 낮

은 것으로 나타났다 (Hd =0.000, nucleotide diversity=0.00000). 
이에 대한 가설로 채집 과정에서 하나의 어미에서 태어난 개체

들이 편향적으로 채집되었을 경우 유전적 다양성이 낮을 수 있

다. 그러나 성어 개체들을 채집하였기 때문에 이러한 가능성은 

낮을 것으로 판단된다.
일반적으로 미토콘드리아 다양성은 암컷 (female) 집단의 다양

성에 따라 좌우되며, 이는 모계 유전을 하는 미토콘드리아의 특

징 때문이다 (Lieber et al., 2019). 이입 집단은 암컷 집단의 유전 

다양성이 높은 곳에서 유래하는 경우 이입 집단의 높은 유전 다

양성을 가지며, 반대로 소수의 암컷 집단으로부터 유래하는 경우 

유전 다양성이 낮은 것으로 나타난다 (Kim et al., 2023a, 2023b). 
한국 고유종 꺽지 Coreoperca herzi는 유전 다양성이 낮은 소

수의 집단에서 유래한 것으로 추정되며 (Kim et al., 2023b), 얼
룩동사리 Odontobutis interrupta는 유전 다양성이 높은 모집단

으로부터 유래한 것으로 추정되어 보고된 바 있다 (Kim et al., 
2023a). 일반적으로, 이입된 집단은 집단을 구성하는 일부 개체

의 DNA만 분산되어, 창시자 효과나 낮은 유전 다양성을 보이

는 경향이 있는 것이 관찰된다 (Wares, 2005; Excoffier et al., 
2009). 따라서, 이입된 것으로 추정되며, 유전 다양성이 매우 낮

은 고령 (GR) 집단은 적은 수의 암컷 집단에서 유래되었을 것으

로 추정된다. Ko et al. (2022)에 의하면 잔가시고기는 서식지의 

질적 하락, 서식지 감소율, 외래종 배스의 영향 등을 근거로 취약 

(Vulnerable, VU A2ace)으로 조사되어 멸종위기야생생물 I 또
는 II급으로 재지정 가능성을 시사하고 있다. 이입 집단의 일부

는 생태계에 부정적인 영향을 끼칠 수 있지만, 반대로 유전 다양

Fig. 3. Phylogenetic tree using the maximum likelihood method in MEGA X (ver. 11.0.1) software for the genus Pungitius. The color of the cir-
cle preceding the scientific name indicates the species and population.
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성의 저장소 역할을 할 수 있다 (Rollins et al., 2023). 이는 고령 

(GR) 집단이 이입된 생태계에 부정적인 영향을 미칠 수 있으나, 
장기적인 관점에서 잔가시고기 종의 보전을 위한 유전자풀로 보

았을 때 보전을 위한 집단으로 간주할 수 있으므로 이에 대한 조

사와 연구가 이루어져야 한다고 판단된다. 
유전적 다양성 및 구조를 근거로 보았을 때 보전 전략 계획 수

립 시 잔가시고기는 북동해안 수계와 남동해안 수계, 낙동강 수

계로 관리해야 하며, 특히 고령 (GR) 집단의 경우 포항 (PH) 집
단인 남동해안 수계와 유사하므로, 낙동강 수계의 집단과 유전 

적 오염을 피하면서 보전할 수 있는 전략이 필요하다. 잔가시

고기는 2012년 멸종위기생물에서 해제되었으나 다수의 연구에

서 종의 취약성평가가 매우 낮게 평가되는 등 여전히 보호가 필

요한 실정이다. 따라서, 본 연구에서 잔가시고기의 야생 집단 및 

이입 집단인 고령 (GR) 집단에 대한 유전적 다양성과 유전적 구

조의 파악은 향후 보전 계획 수립의 기초자료로서 도움이 될 것 

이다.

요     약

잔가시고기 Pungitius kaibarae의 신규 집단인 고령 (GR) 집
단과 야생 집단의 특성을 규명하기 위해 미토콘드리아 cytb 유
전자 영역의 886 bp 서열을 이용 총 4개 집단 (경상북도 고령 (회
천, GR), 포항 (곡강천, PH), 경산 (오목천, GYSA), 강원도 고

성 (배봉천, GS))을 분석하였다. 고령 (GR) 집단에서 가장 낮은 

haplotype 다양성을 나타냈고 (Hd = 0.000), 고성 (GS) 집단에서 

0.755로 가장 높은 haplotype 다양성을 확인하였다. Nucleotide 
다양성은 고성 (GS) 집단에서 0.00291로 가장 높은 다양성을 나

타냈으며, 고령 (GR) 집단에서 가장 0.00000로 가장 낮은 다양성

을 보였다. 유전적 분화도에서 고령 (GR) 집단은 포항 (PH) 집단

과 유전적으로 가장 가까운 것으로 나타났다. Haplotype 네트워

크는 고령 (GR) 집단이 포항 (PH) 집단과 군집되어 가장 유사한 

것으로 나타났다. 고령 (GR) 집단은 계통발생학적 tree에서 높은 

지지도 (98%)의 값으로 포항 (PH) 집단과 군집됨을 확인하였다. 
따라서 고령 (GR) 집단은 포항 (PH) 집단과 유사한 집단에서 유

래됨을 추정하였다.
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