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지구가 생성된 지 45억년에 가까운 세월동안 생성되

고 소멸하는 진화의 역사를 거치면서 오늘에 이른 생물

들 중, 어류는 현재 전세계의 해수, 기수, 담수의 모든 구

역에 서식하고 있다. 전세계 어류는 현서하는 척추동물

의 반수를 약간 초과하는 24,618종 (57목, 482과, 4,258

속)으로 추정된다 (Nelson, 1994). 전 세계에 지금까지 알

려진 482과 어류 가운데, 400종을 포함하는 8개과의 어

류는 총 종수의 33%를 차지하며, 종수가 많은 순서대로

보면 Cyprinidae (잉어과), Gobiidae (망둑어과), Cichlidae

(씨크리과), Characidae (카라신과), Loricariidae (로리카

리과), Labridae (놀래기과), Balitoridae (종개과), Serrani-

dae (농어과)인데, 흥미롭게도 이들 8개과 중 66%가 담

수어이다 (Nelson, 1994). 모든 척추동물 중에서 가장 풍

부한 종을 갖고 있는 진골아강 (Teleostei)에는 23,000여

종 (38목, 426과, 4064속)이 포함되어 있고, 이는 모든 현

서종의 96%를 차지하는 수에 해당되며 (Nelson, 1994),

약 2억 2천만~2억년전 삼첩기 (Triassic period) 중후반

기에 집중적으로 발생한 것으로 보고 되어 있다(Nelson,

1994; Inoue et al., 2001a). 이 진골아강은 지난 5천만년

동안 극도로 번성하여 유영 능력이 향상되고 섭식 및

아가미 운동의 효과적인 발달과 정형의 꼬리지느러미를

갖게되어 현재 지구상의 담수와 해수의 양 수역에서 진

화의 절정을 이루면서 (김, 1997) 다양한 종들로 분화하

여, 이로 인해 매년 이를 중심으로 한 신종 보고가 늘어

가고 있다. 
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한편, 한반도에 서식하는 해수, 담수어는 약 961여종

(41목, 203과, 584속)이며, 그 가운데 담수어류는 196종

으로 기재되어있다 (김, 1997). 현재 우리나라의 각 하천

에 분포하고 있는 담수어류는 신생대 제3기 상신세 (약

6,500만년~200만년 전)에 이미 분포하고 있었던 어류

와 신생대 제4기 (약 200만년 전~현재)에 몇 차례의 빙

하기를 거치는 동안 형성된 고황화 (Paleo-Hwang Ho)

및 고아무르강 (Paleo-Amur River)을 통해 우리나라 각

하천으로 유입된 어류들이 우리나라 담수환경의 특수조

건에 적응하는 과정에서 나타났고 (Jeon, 1983; 손, 1995;

김, 1997), 현재 한반도에 서식하는 고유종 및 아종은 약

50여종으로 기재되어 있다 (김, 1997). 그러나 우리나라

는 크고 작은 산맥과 섬들이 많이 분포하고 있어서 이

러한 지형적 특성이 결국 종분화를 일으키는데 중요한

역할을 한 것으로 알려져있다. 또한 어류가 출현하는 지

역의 과거와 현재에 관련된 여러 가지 지질적, 생태적

조건 등의 상호작용에 의하여 제한된 분포범위를 갖지

만 종간에 넓게 중복된 범위를 갖고, 수환경 내∙외에서

도 생존이 가능한 종들도 많기 때문에 어류의 형태, 크

기, 내부기관과 구조적 특징은 종간 또는 종내에서 매우

다양한 변이를 나타내고 있다. 이러한 다양한 어류들의

종간, 종내 변이파악 및 종분화 과정을 이해하기 위해서

는 우선 과학적인 종분류가 선행되어야 하고, 나아가 종

분화 요인을 연구하여 종간 질서를 찾고 계통을 세운다

면 생물계를 보다 더 올바르게 이해할 수 있을 것이며,

이와 같이 과학적인 조사가 진행된다면 현재의 종수는

앞으로 더 증가할 것으로 예상된다. 

특히 우리나라는 지역적인 특성상, 크고 작은 산맥으

로 인해 짧고 좁은 하천들이 많이 형성되어 있고, 또한

많은 섬들내 복잡하게 형성된 독립 소하천들은 각기 독

특한 특성들을 갖추고 있기때문에 이러한 조건에서 서

식하는 어류들에 대한 분류학적 연구는 어류의 종다양

성 및 유전적 다양성, 주변국에 서식하는 생물과의 계통

유연관계 및 진화요인, 생물지리학적 분포, 섬과 하천의

생성과 관련된 지사학적 (㶀⻎䋚㫂)사건, 서식지의 생태

적 특성, 자연도 판정의 지표생물들을 규명하며, 수산자

원으로서의 보존방안 등을 파악하고 논의하는데 귀중한

기초자료가 될것이다. 그러나 무분별한 개발과 환경오염

이 해마다 가중되고 있고, 어류의 조사 및 채집대상 지

역이 훼손되어서 그로 인해 국내 토착어종 및 고유어종

의 멸종을 야기시키는 위험한 수준까지 도달하게 되었

다. 자연환경보전법에 의하면 멸종위기종은 자연적 또는

인위적 위협요인으로 인한 주된 서식지, 도래지의 감소

및 서식환경의 악화 등에 따라 개체수가 현저하게 감소

되고 있어 현재의 위협요인이 제거되거나 완화되지 아

니할 경우 멸종위기에 처할 우려가 있는 종을 말하며

(자연환경보전법 제2조 제6호), 현재 우리나라 담수어류

중 멸종위기종에는 감돌고기, 퉁사리, 꼬치동자개, 미호

종개, 흰수마자 등 총 5종이 보고되어 있다. 한편, 보호대

상종은 학술적가치가 높은 동식물, 국제적으로 보호가치

가 높은 야생동식물, 우리나라의 고유한 야생동식물 또

는 개체수가 감소되고있는 야생동식물을 말하며 (자연환

경보전법 제2조 제7호), 보고되어 있는 담수어류는 꺽저

기, 모래주사, 두우쟁이, 부안종개, 좀수수치, 다묵장어, 묵

납자루 등 총 7종이 보고되어있다. 하지만 아직 밝혀지

지 않은 종들이 많이 남아있는 상황에서 생태적 교란으

로 소멸해가는 종들이 보고되고 있기때문에, 우리나라에

분포하고 있는 어류의 고유종 및 토착종을 파악하고, 종

간질서를 찾아서 계통분류체계를 확립하는 연구는 종다

양성 및 어족자원의 확보라는 의미에서 매우 시급한 과

제가 아닐 수 없다. 본 연구는 우리나라 어류의 종다양

성 규명을 위한 일환으로, 현재 국외에서 매우 활발하게

진행중인 미토콘드리아 DNA를 이용한 새로운 분자계

통분류학적 연구현황 및 이용전망에 대해 고찰해보고자

한다.

어류 계통분류학적 연구 현황

다른 생물과 마찬가지로 어류의 분류는 계통분류의

입장에서 행하여진다 (Jeon, 1983). 기존의 계통분류는

비교해부학적 및 비교발생학적 방법에 의해 특징적인

기준형질을 가지고 상위분류군간의 분류범주를 정하여

왔으나, 상위분류군들은 분류군을 구성하는 많은 구성원

들이 나타내고 있는 형질의 집합체로서, 다양한 형질에

의해서 다루어져야 하기 때문에 상위분류군을 대상으로

계통분류를 하는데 있어서 종종 논란이 발생하는 경우도

있다 (Inoue et al., 2001a, 2002; Miya et al., 2003). 최근에

는 원시형질 (plesiomorphy)과 엄격한 상동성 (homology)

에 입각한 공유파생형질 (synapomorphy) 모두를 고려하

여 종간의 파생적 유사성을 검토하고, 조상과 자손과의

관계를 구체적으로 추정하는 분지분류학 (Cladistics)의

등장과 계통 분석프로그램의 보급에 따라, 어류의 계통

분류를 위한 연구에 많은 기여를 하고 있다. 

모든 척추동물 중 가장 다양하게 분화된 조기류 (Acti-

nopterygii)는 철갑상어아강 (Chondrostei), 전골아강 (Ho-

lostei), 진골아강 (Teleostei)을 포함하고 있고, 총 23,680

종이 보고 되어 있으며 (Nelson, 1994), 이같은 많은 종
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들은 형태뿐만 아니라 생태나 생리적 특징에서도 많은

변이를 보이고 있다 (Helfman et al., 1997). 특히 조기류

중 진골아강은 30년동안 27개의 공유파생형질에 의해

단계통군 (monophyletic group)임이 인정되어 왔지만

(Inoue et al., 2002), 역시 진화의 과정동안 엄청나게 분

화되어 현서하는 종들의 다양성과 그들의 오래된 기원들

은 현재 계통분류를 하는데 있어서 많은 논란을 야기시

킨바 있고 (Inoue et al., 2001a, 2002; Miya et al., 2003),

이러한 사실은 Nelson (1976, 1984, 1994)의 “Fishes of

the World”의 1~3판까지 계속 수정된 분류체계에서 입

증되고 있다. 이와 같은 분류학의 혼란은 공통조상에서

는 없는 독특한 형질 및 구조를 나타내는 종에 해당되

는 평행진화 (Parallel evolution)나 계통발생적 기원이

다르지만 오랜기간동안 격리된 비슷한 환경에서 서식하

면서 구조나 형질이 유사해진 종들에 해당되는 수렴진

화 (Convergent evolution)의 경우 및 근연종간이나 자매

종간에 잡종이 발생했을 경우 등에서는 이와같은 개체

인식에 많은 어려움이 존재한다. 그렇기 때문에 기존의

형태, 생태학적 특징에 분자형질이 가미되어 분류의 한

계를 극복할수 있는 여러 가지 방법들이 종합적으로 연

구되었다. 예컨대, 전기영동을 이용한 동위효소의 분석,

염색체 분석을 통한 세포유전학적 연구, DNA 분석 및

기타 생화학적 방법에 의한 분자수준에서의 연구방법이

수행 (Avise and Lansman, 1983; Yang and Park, 1988;

Park, 1990; Min, 1991; Kim, 1995; Toshio and Jeon,

1996)되어 왔고, 특히, 동위효소 및 단백질 분석은 종 분

류가 애매하던 다양한 분류군에서 유사종 및 자매종간

의 근연관계, 속간 유전적 차이 등을 밝히면서 계통진화

연구에 용이하게 적용 (Avise, 1974; Wayne and Obrien,

1987; Rholf and Wooten, 1988; Dowling and Rown, 1989;

Min, 1991; Shim, 1994)되는 등 점차 분자유전학 및 생

화학적 접근이 활발이 이루어져 왔다. 또한 종분류에 있

어 mitochondrial DNA 및 nuclear 유전자의 구조적인

기능뿐만 아니라, 기능적인 특성까지 연구의 필요성이 부

각되기 시작하였는데(Tian et al., 1991; Ma et al., 1993)

이와같은 여러 가지 분류방법은 기존에 합일되지 못한

가설들을 재검토할 수 있는 기회를 제공하고, 동시에 분

자형질이 갖는 단점을 보완할 수 있는 새로운 형태, 생

태, 지리학적 가설이 제시되어 어류계통분류학적 연구에

상호 보완하는 연구발표가 계속이어져 오고있다.

특히, 객관성과 정확성을 높이기 위해 새로이 도입된

유전적인 분석방법 중 하나인 미토콘드리아 DNA를 통

한 분류 방법은 그 효율성이 크게 부각되면서 mito-

chondrial DNA의 제한효소 인식부위에 대한 유전적 변

이 연구가 종분류의 집단유전학적 또는 계통유전학적

접근에 많이 쓰이고 있다. 그러나 현존하는 어류들은 형

태, 행동, 생태, 생리적인 특징 등에서 종내 또는 종간에

폭넓은 변이를 보이고 있기 때문에 제한효소에 의한 짧은

인식부위만으로는 그 차이를 밝혀내기가 힘들다(Miya et

al., 2003). 따라서 좀 더 긴 DNA 염기서열분석이 요구

되고 있고 (Inoue, 2001a), 최근에는 어류를 대상으로 전

체 미토콘드리아 DNA 염기서열을 분석하여 종내, 종간

변이, 종분화 및 계통분류학적 연구에 적용되어 활발한

계통분류학적 연구가 진행되고 있다.

외국의 경우, 어류 mitochondrial DNA 전체염기서열

에 관한 연구는 Tzeng et al. (1992)이 freshwater loach

(Crossostoma lacustre; Genbank M91245)를 이용해 최

초로 보고한 이래, Atlantic cod Gadus morhua (Johansen

and Bakke, 1996), Atlantic salmon Salmo salar (Hurst

et al., 1999), ayu Plecoglossus altivelis (Ishiguro et al.,

2001), bichir fish Polypterus ornatipinnis (Noack et al.,

1996), coelacanth Latimeria chalumnae (Zardoya and

Meyer, 1997), common carp Cyprinus carpio (Chang et

al., 1994), deep sea teleost fish Gonostoma gracile (Miya

and Nishida, 1999), goldfish Carassius auratus langsdor-

fi (Murakami et al., 1998), Japanese eel Anguilla japoni-

ca (Inoue et al., 2001b), Japanese flounder Paralichthys

olivaceus (Saitoh et al., 2000), Japanese sardine Sard-

nops melanostictus (Inoue et al., 2000), lungfish Poly-

mixia japonica (Miya and Nishida 2000), rainbow trout

Oncorhynchus mykiss (Zardoya and Meyer, 1996), sea

lamprey Petromyzon marinus (Lee and Kocher, 1995),

shark Mustelus manazo (Cao et al., 1998), spiny dogfish

cartilaginous fishes (Rasmussen and Arnason, 1999a),

thorny skate cartilaginous fishes (Rasmussen and Arna-

son, 1999b), zebrafish Danio rerio (Milam et al., 2001)

등 총 20종에서 보고된 바 있고, 최근 일본에서는 Miya

group을 중심으로 진골아강 (Teleostei)에 속하는 8목

(order) 100여종을 대상으로 전체 mitochondrial DNA의

염기서열을 분석하여 상위분류군간에 계통발생학적인

주 패턴 (major pattern)을 밝힌 바 있고 (Fig. 1; Miya et

al., 2003), 이와같은 어류 mitochondrial genome project

가 다른 어종까지 넓혀 활발히 진행되고 있다.

한편, 국내에서 어류 미토콘드리아 DNA 염기서열 분

석을 통한 계통분류 및 동정에 관한 보고는 연어과 어

류의 미토콘드리아 DNA내의 control region과 cytoch-

rome b 등의 부분적인 DNA 분석 (Lee et al., 1999; Park

et al., 2000)과 Lee et al. (2001)의 암수동체 점박이송사
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Fig. 1. The single most parsimonious (MP) tree derived from unweighted analysis of mitogenomic data (adopted from Miya
et al., 2003).



리 (Rivulus marmoratus)의 전체 미토콘드리아 DNA의

염기서열 분석 등이며, Nam et al. (1997)의 미토콘드리

아 12S rRNA 유전자 변이조사를 통한 잉어 (Cyprinus

carpio)의 유전학적 동정 등의 소수종에 한정되어 있어

서 외국의 경우와 비교한다면 연구가 매우 미흡한 실정

이다.

미토콘드리아 DNA의 유용성

분류를 위한 표본의 채집은 현장에 직접 투입되어 객

관적인 결과를 도출하기 위하여 가능한 많은 수의 개체

수를 확보해야 하기 때문에 그만큼 많은 시간과 인내를

요하는 어려운 분야이지만 종분류를 위해서는 기본적으

로 이루어져야할 과정이다. 하지만 무분별한 개발과 환

경오염으로 조사 및 채집대상지역이 훼손되어 더 이상

종의 출현을 볼 수 없게 되는 경우도 발생하고 있고, 그

로 인해 분류를 위해 선행되어야 할 채집 및 어류상 조

사 자체가 어렵게 되어 종 다양성이라는 개념에서 매우

위태로운 상황까지 오게 되었다. 이러한 악조건 속에서,

계통적으로 근연관계에 있으면서 형태적, 생태적으로 매

우 유사하여 아직 분류학적으로 미기록된 종들이 산재

되어 있기 때문에 이러한 종들의 분류 및 계통간 유연

관계를 밝히기 위한 연구는 외부 형질 및 생태적인 특

징과 더불어 최근 널리 이용되고있는 분자생물학적 방

법이 도입되어 다각적인 시각에서 객관적이고 정확한

종분류가 시급히 이루어져야만 한다.

그동안 여러학자들이 다양한 접근방법을 통해 분류

및 계통을 추적하는데 모든 학설을 고찰 및 재정립해

왔다. 즉, 공통된 형질이 공동조상에서 유래한 것으로 가

정하고, 어류 상호간에 계통적으로 유연관계가 가까운

종들을 구분하여 진화적인 계통을 추정해가는 자연분류

(박 등, 1995)는 형태나 구조적인 특징 뿐만 아니라 생

리, 유전적인 특징까지 도입되어 보다 객관적으로 분류

하려는 시도를 하고 있고, 그 중 세포질 유전물질인 미

토콘드리아의 DNA와 RNA를 이용하여 진화경향을 연구

하고 계통을 추적하는 방법이 널리 이용되고 있다. 특히

미토콘드리아 DNA는 종내∙종간 유연관계에 대한 정보

를 얻는데 있어 단백질 분석보다 그 효율성이 매우 큰

것으로 알려져 있는데 (Upholt and Dawid, 1977; Brown,

1980; Park, 1990), 그 특징으로는 첫째, 미토콘드리아는

자체의 유전자 서열을 갖고 있기 때문에 분석이 용이하

고, 핵 유전자에 비해 환경변화에 따라 빠른 속도로 변

화하기 때문에 염기서열에 있어서 차이가 다양하게 나

타난다 (Park, 1990). 둘째, 모계유전을 하므로 유전자 재

조합 (gene recombination)이 일어나지 않아 종내∙종간

의 일련의 점진적인 변화를 관찰할 수 있다 (Zhu et al.,

1994; Kim, 1995). 셋째, mitochondrial DNA변이양상은

genome 크기에 크게 영향을 미치지 않는 점돌연변이로,

생물군간의 염기치환, 첨가, 결실로 나누어 첨가가 결실

보다 2~3배 많이 일어난다 (Kim, 1995; Curole and Ko-

cher, 1999). 넷째, 미토콘드리아 DNA의 크기는 척추동

물에서의 경우 그 크기가 약 16~17 kb 정도 (Lee et al.,

2001)로 핵 DNA 보다 작고 덜 복잡해서 시간과 노력이

절약된다. 미토콘드리아는 그 DNA 크기 및 DNA서열에

있어서의 변이는 Lepomis속 어류 (Avise et al., 1984)와

노랑초파리 (Hale and Singh, 1986) 등에서 2가지 이상의

mitochondrial DNA 형태가 동일 개체내에 존재하는 이

질현상 (heteroplasmy)이 보고 되었을 뿐, 개체내 변이는

거의 관찰되지 않는 것으로 알려져 (Park, 1990), 인간,

고등진핵생물, 무미류, 조류, 어류 등 다양한 분류군을 대

상으로 하여 (Chapman et al., 1982; Park, 1990; Kim,

1993; Lee et al., 1999; Kosuch et al., 2001; Inoue et al.,

2001a,b; Liang and Godley, 2003; Obermiller and Pfeiler,

2003; Takeyama et al., 2001), nucleotide sequencing과

제한효소를 이용한 RFLP 분석에 의한 연구가 수행되어

왔다 (Bentzen and Brown, 1988; Park and Lee, 1991;

Suk, 1995; Masaru et al., 1997). 특히, 분류군의 계통유

전학적 연구자료로 많이 이용되고 있는 유전자는 전자

전달계에 관여하는 cytochrome b 유전자로서 (Avise,

1994; Hillis et al., 1994), 어류 (Rocha-Olivares et al.,

1999; Park et al., 2000; Apostolidis et al., 2001; Moller

and Gravlund, 2003), 조류 (Edwards and Wilson, 1990;

Randi et al., 2001), 포유류 (Ma et al., 1993)의 여러 분류

군에서 계통간 유연관계가 확인되었고 (Kondo et al.,

1990; Zouros et al., 1992), 유전자배열과 크기에 따라 계

통유전학적 다양성이 발견되었으며 (Jacobs et al., 1989;

Desjardins and Morais, 1990; Jin, 1997) 이러한 염기서

열의 차이에 따라 종내∙종간 유전적 근연정도를 밝힘

으로써 종의 분화과정을 유추하고 있다. 

어류 미토콘드리아 DNA의 이용 및 전망

앞서 기술한 바와 같이, 한 분류군의 분류체계는 그

분류군에 포함되는 종들이 더 많이 발견됨에 따라 그들

이 나타내는 형태적 형질 또한 다양해지므로 이러한 다

양한 형태적 형질에 분자유전학적 형질들을 보충하여

종합적이고 객관적인 종분화 및 계통학적 연구가 이루
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어진다면, 결과를 도출하는데 소요되는 많은 시간을 절

약할 수 있을 뿐만 아니라 높은 정확성을 기대할 수 있

을것으로 생각된다. 특히, 유영력이 매우 미약한 자치어

의 동정의 어려움은 초기생태 연구의 어려움과 직결된

다. 따라서 동정 및 분류가 어려운 자치어의 경우, mito-

chondrial DNA 분석과 같은 효과적인 방법으로 얻은 자

료들은 연안어류의 자원관리차원에서, 어류의 장기변동

파악, 어류의 분포 및 자원량 변동에 관한 연구 (Cha,

2002)로 발전하는데 토대가 될 수 있고, 아울러 성장단

계별 형태변이조사 자료와의 비교연구가 가능할 것이다.

미토콘드리아 DNA를 이용하여 염기서열에 의한 유전

적 상동성과 형태적 상동형질을 비교하면서 공동조상을

유추할 수도 있고, 몇가지 모델 동물의 완전한 유전체정

보가 알려지면 각 동물군에 특이한 유전자군의 팽창과

축소에 관한 정보를 수집함으로써 진화에 의한 유전체

분화메커니즘에 대한 많은 지식을 가질 수 있기 때문에

(Kim and Kim, 2001), 미토콘드리아 DNA의 염기서열을

밝히고, 이어서 유전자의 기능까지 알아낸다면 어떤 유

전자 변화가 발생 조절 및 형태변화에 관련된 것인지

결정하는 연구가 가능할 수도 있을 것이다. 이와 같이

미토콘드리아 DNA를 이용한 분자계통분류학적 연구는

어류의 조상과 자손과의 관계를 유추하는데 새로운 가

설을 세울 수 있는 뼈대와 비교발생학, 비교유전체학 정

보가 해석 될 수 있는 토대를 제공 (Kim and Kim, 2001)

한다. 아울러 수산자원의 관리와 활용의 기분단위가 개

체군 (Lee, 2000)이라는 점을 고려한다면, 어류 자원량의

변동 및 개체군의 정확한 규명을 위하여 분자형질을 이

용한 객관적인 동정 및 분류작업은 매우 중요한 과제라

고 할 수 있겠다.

적용 1. 한국산 담수어류 68종의 PCR 증폭 확인 및

응용

우리나라는 크고 작은 산맥과 섬들이 많이 분포하고

있어서 이러한 지형적 특성이 결국 종 분화를 일으키는

데 중요한 역할을 한 것으로 생각되며, 우리나라 담수

환경의 특수조건에 적응하는 과정에서 비교적 많은 고

유종이 나타날 수 있었고 (Jeon, 1983; 손, 1995; 김,

1997), 현재 한반도에 서식하는 고유종 및 아종은 약 50

여종으로 보고 되어 있으나 (김, 1997) 좀 더 꾸준한 과

학적 종분류 및 종분화 연구가 여러 가지 분석방법을

통하여 종합적으로 연구가 된다면 현재의 종수는 더 증

가할것으로 예상된다. 따라서 본 연구실에서는 국내산

어류의 분류 및 계통간 유연관계를 연구하기 위해서 현

재 확보된 국내산 담수어류 68종으로부터 tRNA-Leu과

16S rRNA의 부위 (upper band: L-12321-Leu, 5′-GGT

CTT AGG AAC CAA AAA CTC TTG GTG CAA-3′과 S-

LA-16S-H, 5′-TGC ACC ATT AGG ATG TCC TGA

TCC AAC ATC-3′, down band: H-12321-Leu, 5′-TTG

CAC CAA GAG TTT TTG GTT CCT AAG ACC-3′과 S-

LA-16S-L, 5′-GAT GTT GGA TCA GGA CAT CCC

AAT GGT GCA-3′)를 이용하여 annealing (98도, 25초)

및 extension (68도, 18분)을 예상외로 짧고 길게하는

long-polymerase chain reaction (long-PCR)을 통해 전

체 mitochondrial DNA를 효과적으로 증폭하였다 (Figs.

2, 3). 

이 long-PCR 방법을 토대로 쉽고 빠르게 우리나라

담수 및 해산어류 mitochondrial DNA를 증폭할 수 있

고, 아울러 어류의 계통간 유연관계를 밝히는데 중요한

도구로 쓰일 것으로 사료된다. 예컨대, 동사리의 경우

(Table 1, 16번) Fig. 2를 통해 우리는 동사리 mitochon-

drial DNA의 genome내에 다른 어류들과는 달리 upper

및 down band에서 long-PCR에 의해 증폭된 band의

크기가 다름을 볼 수 있다. 이는 곧 동사리 mitochon-

drial DNA의 genome내의 유전자 구조가 다른 어종과

달리 재배열되어 있을 수 있음을 보여준다. 현재, 어류의

mitochondrial DNA에서 특이한 재배열 구조를 보여주

는 것은 암수동체 어류인 점박이송사리 mitochondrial

DNA에서 control region의 duplication이 극명한 예가

있고 (Lee et al., 2001), Miya and Nishida (1999) 등이 심
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Fig. 2. A schematic mitochondrial DNA. Arrows indicate
the primer binding sites.
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해어 Gonostoma gracile에서 tRNAs의 재배열를 보고하

였다. 어류에서 뿐만 아니라 다른 분류군에서도 이러한

mitochondrial DNA의 재배열이 보고되고 있다. 따라서,

현재까지 알려진 바와 같이 척추동물중 가장 다양한 종

으로 구성되어 있는 어류에서도 다양한 mitochondrial

DNA의 재배열구조가 나올 수 있고, 이는 곧 진화와도

연관지울 수 있을것으로 사료된다. 

적용 2. 검정꾹저구 (Gymnogobius sp. 1)의 전체

미토콘드리아 DNA sequences

망둑어과 (Gobiidae)의 종 분화는 연안역의 중층에서

생활을 하던 고대의 농어형 어류에서 분화하여 (Matsu-

bara, 1979) 연안역의 해저에서 저서생활의 습성을 획득

했고, 형태적으로는 몸의 소형화가 진행되면서 몸의 각

부위의 형질이 저서 생활에 적응∙분화되었으며, 생리적

으로는 광염 (廣㕘), 광온 (廣㘠), 내건 (耐乾)의 성질을 얻

게 되었다 (Takagi, 1966; ❍㶮, 1979). 이렇게 얻은 형태

적, 생리적 특성에 의해 망둑어과는 계속 새로운 서식지

로의 진출이 가능하게 되었고, 생태적으로나 형태적으로

보다 다양한 적응분화를 이루게 되어서 현재 절정기를

맞이하게 되었다고 추정되고 있다 (❍㶮, 1979). 대부분

어류들은 성어임에도 불구하고, 크기가 작은 종들이 많

고, 형태적으로 다양한 특징을 나타내기 때문에 이들 분

류군에 대한 이해의 부족으로 계통분류에 있어서 많은

혼란이 있어왔다 (Wang et al., 2001). 예컨데, 한국산 망

둑어과 중 날망둑속 (Gymnogobius)에는 날망둑 (G. cas-

taneus), 살망둑 (G. heptacanthus), 꾹저구 (G. urotaenia),

왜꾹저구 (G. macrognathus), 얼룩망둑 (G. mororanus) 등

5종이 기재되어 있었다 (한국동물분류학회 편, 1997). 이

중 꾹저구 G. urotaenia (Hilgendorf, 1879)는 오랜기간동

안 꾹저구 1종으로 보고 되어 왔었는데 (Kim, 2002), 제

1등지느러미 후단과 미병말단에 뚜렷한 흑색반문의 특

징과 외부 형태적 특징에 의하여 일본에서와 같이 서로

다른 2종 (검정꾹저구: G. sp. 1, 무늬꾹저구: G. sp. 2)의

서식이 보고된 바 있다 (Kim, 1997). 그러나 이들의 이러

한 특징들이 유전적 조성과는 무관하게 환경적 요인에

의해 얻어진 아종수준에서의 다형현상인지, 또는 각각

독립된 종인지가 의문이었는데, 근래에 이들의 분류학적

위치를 규명하기 위한 연구가 여러 학자에 의해 꾸준히

이어지면서 일부 궁금증이 해소되었다. 즉, Suk et al.

(1996)의 동위효소분석을 통한 종간 유연관계 및 계통

분화 경로추적, Jeon et al. (1997)의 동일서식지에서의

미세분포조사, Kim and Jeon (2000)의 다형질 통계분석

(多䐭㷓 䅪計⸊〲), Kim and Kim (2001a, b, 2003)의 생

태학적 연구보고 등으로 부터, 형태, 생태, 유전적으로 모

두 독립된 종수준에 있음이 밝혀졌고 (〶㏧, 1986; Aiza-
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Fig. 3. Mitochondrial DNA products of 68 Korean fresh-
water-species amplified by long-PCR. There are
three panels. The lower and down lane of each
panel represents the amplification of half-mito-
chondrial DNA and the amplified mitochondrial
DNA of each mitochondrial DNA, respectively. The
PCR primers used were L-12321-Leu, 5′-GGT
CTT AGG AAC CAA AAA CTC TTG GTG CAA-3′
and S-LA-16S-H, 5′-TGC ACC ATT AGG ATG
TCC TGA TCC AAC ATC-3′ for upper band and
H-12321-Leu, 5′-TTG CAC CAA GAG TTT TTG
GTT CCT AAG ACC-3′ and S-LA-16S-L and 5′-
GAT GTT GGA TCA GGA CAT CCC AAT GGT
GCA-3′ for lower band, respectively and the ex-
pected mitochondrial DNA sizes were 8 and 9 kb
long, respectively.

8 kb

9 kb

8 kb

9 kb

8 kb

9 kb

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1112 13 14 15 16 17 18 19 20 2122 23 24 25 26 27 28 29

M 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48

49 50 51 52 53 54 55 56 57 58 59 60 61 62 63 64 65 66 67 68

30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1112 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29

49 50 51 52 53 54 55 56 57 58 59 60 61 62 63 64 65 66 67 68
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Table 1. List of fish used for amplification of mitochondrial DNA using long-PCR. Numbers are corresponded to that of
the band in Fig. 3.

잉어목 Cypriniformes 살치속 Hemiculter
잉어과 Cyprinidae 치리 60 H. eigenmanni
잉어속 Cyprinus 미꾸리과 Cobitidae
잉어 38 C. carpio 쌀미꾸리속 Lefua

붕어속 Carassius 쌀미꾸리 51 L. costata
붕어 13 C. auratus 미꾸리속 Misgurnus

납줄개속 Rhodeus 미꾸리 59 M. anguillicaudatus
흰줄납줄개 50 R. ocellatus 참종개속 Iksookimia
각시붕어 21 R. uyekii 참종개 25 I. koreensis
떡납줄갱이 22 R. notatus 부안종개 26 I. pumila

납자루속 Acheilognathus 미호종개 33 I. choii
납자루 19 A. lanceolatus 왕종개 24 I. longicorpa
묵납자루 12 A. sinifer 남방종개 56 I. hugowolfeldi
칼납자루 27 A. koreensis 동방종개 58 I. yongdokensis
줄납자루 45 A. yamatsutae 새코미꾸리속 Koreocobitis
납지리 8 A. rhombeus 새코미꾸리 30 K. rotundicaudata

큰납지리속 Acanthorhodeus 기름종개속 Cobitis
큰납지리 3 A. macropterus 점줄종개 53 C. lutheri
가시납지리 10 A. gracilis 줄종개 54 C. tetralineata

참붕어속 Pseudorasbora 메기목 Siluriformes
참붕어 32 P. parva 동자개과 Bagridae

돌고기속 Pungtungia 동자개속 Psedobagrus
돌고기 36 P. herzi 눈동자개 31 P. koreanus

감돌고기속 Pseudopungtungia 종어속 Leiocassis
감돌고기 4 P. nigra 종어 34 L. longirostris
가는돌고기 17 P.tenuicorpa 퉁가리과 Amblycipitidae

쉬리속 Coreoleuciscus 퉁가리속 Liobagrus
쉬리 40 C. splendidus 퉁가리 35 L. andersoni

중고기속 Sarcocheilichthys 동갈치목 Beloniformes
참중고기 41 S. variegatus wakiyae 송사리과 Adrianichthyoidae
중고기 23 S. nigripinnis morii 송사리속 Oryzias

줄몰개속 Gnathopogon 대륙송사리 61 O. sinensis
줄몰개 G. strigatus 농어목 Perciformes

몰개속 Squalidus 꺽지과 Centropomidae
긴몰개 9 S. gracilis majimae 쏘가리속 Siniperca
몰개 6 S. japonicus coreanus 쏘가리 43 S. scherzeri
점몰개 62 S. multimaculatus 꺽지속 Coreoperca

누치속 Hemibarbus 꺽저기 52 C. kawamebari
누치 11 H. labeo 꺽지 44 C. herzi
참마자 28 H. longirostris 동사리과 Odontobutidae

모래무지속 Pseudogobio 동사리속 Odontobutis
모래무지 39 P. esocinus 동사리 16 O. platycephala

버들매치속 Abbottina 얼룩동사리 15 O. interrupta
버들매치 55 A. rivularis 망둑어과 Gobiidae

모래주사속 Microphysogobio 날망둑속 Gymnogobius
경모치 29 M. jeoni 꾹저구 1 G. urotaenia

배가사리 37 M. longidorsalis 검정꾹저구 47 G. sp. 1
황어속 Tribolodon 무늬꾹저구 66 G. sp. 2
황어 20 T. hakonensis 밀망둑속 Rhinogobius

버들치속 Rhynchocypris 밀어 46 R. brunneus
버들치 7 R. oxycephalus 무늬밀어 48 R. sp. CB
버들개 64 R. steindachneri 검정망둑속 Tridentiger
금강모치 14 R. kumgangensis 민물두줄망둑 57 T. bifasciatus

왜몰개속 Aphyocypris 검정망둑속 Tridentiger
왜몰개 63 A. chinensis 검정망둑 67 T. obscurus

피라미속 Zacco 미끈망둑속 Luciogobius
갈겨니 2 Z. temmincki 미끈망둑 68 L. guttatus
피라미 42 Z. platypus 버들붕어과 Belontiidae

끄리속 Opsariichthys 버들붕어속 Macropodus
끄리 49 O.uncirostris amurensis 버들붕어 18 M. chinensis

눈불개속 Squaliobarbus 복어목 Tetraodontiformes
눈불개 5 S. curriculus 참복속 Takifugu

복섬 65 T. niphobles



wa et al., 1994; Kim, 2002), 현재 날망둑속 어류들은 제3

기 선신세 (Pliocene)인 약 450만년전에 분화하였으며,

그중 꾹저구, 검정꾹저구, 무늬꾹저구의 3종은 비교적 최

근 (약 120만년~180만년전)에 분화하여 현재에 이른

것 (Suk et al., 1996)으로 보고된 바 있다. 

한편, 일본의 Harada et al. (2002)은 한국산과 일본산

날망둑속 어류를 대상으로 미토콘드리아 cytochrome b

gene의 염기서열을 분석하여 종내, 종간 관계 및 계통적

유연관계를 유추한바 있다. 그러나 기존의 보고 (Aizawa

et al., 1994)에서는 종간변이 분석결과, 일본산 G. isaza

와 G. urotaenia가 단계통군 (monophyletic group)이라는

결과를 보고했던 반면, Harada et al. (2002)은 G. sp. 2가

가장 먼저 분화하였고, 다음으로 G. isaza가 분화되었으

며, G. sp. 1와 G. urotaenia가 4종 중 가장 후에 분화된

것으로 나타나서, 좀 더 정확한 분석을 위해서는 DAN

의 다른 부분까지도 조사가 이루어져야 할 것을 제안한

바 있다. 또한 Harada et al. (2002)은 종내 변이분석 결

과, 꾹저구와 무늬꾹저구는 mitochondrial DNA 염기서

열의 차이가 매우 낮았지만, 그들의 분포양상이 불연속

적인 특징을 나타낸다는 근거를 토대로, 일본과 한국의

양 집단에서의 종내교잡은 현재 일어나지 않고 있는 것

으로 생각되나, 검정꾹저구의 경우 일본과 한국집단에서

완전 격리되었는지는 유추할 수 없다고 하여, 여러 지역

으로부터 더 많은 표본을 이용하여 DNA의 다른 부분까

지도 분석할 필요가 있다고 제안하였다. 담수어류는 대

부분이 과거 빙하기에 해수면이 낮아져서 육지가 연결

되었을때 대륙으로부터 유입된 것으로부터 유래되었다

는 보고 (㽄⦇, 1957; Jeon, 1983; 손, 1995; 김, 1997)를

고려한다면, 꾹저구 3종과 같이 대한해협을 사이에 두고

한국과 일본의 양 집단에 분포하는 동일어종의 종분화

를 구명하는 일은 매우 의미있는 과제라 할수 있겠다. 

현재 본 연구실에서는 한국산 날망둑속 어류중 G. sp.

1의 미토콘드리아 DNA 전체염기서열 분석을 마쳤고

(unpublished data), 앞으로 나머지 2종에 대한 미토콘

드리아 전체 염기서열분석도 실시하여 일본에서의 부분

적인 DNA분석 (Harada et al., 2002)과 비교,연구가 이루

어진다면, 날망둑속 어류에 대한 계통분류학적 연구에

있어서 현재 풀리지 않고있는 문제를 해결하는데 단서

를 제공할것으로 기대한다.

적용 3. 조피볼락 (Schlegeli sebastes)의 전체

미토콘드리아 DNA sequences

볼락속 어류는 양볼락과 (Scorpaenidae) 어류 중 가장

큰 그룹으로, 전 세계적으로 100여종에 이르고(Washing-

ton et al., 1984), 한국연안에 분포하고 있는 볼락속 어류

는 총 19종이 보고 (한국동물분류학회편, 1997)되고 있으

며 경제성이 매우 높은 양식대상종으로 알려져 있다

(Rocha-Olivares et al., 1999). 그러나 종간에 형태적으

로 유사한 점이 많고, 종내에서도 형태적 변이가 많음에

도 불구하고 분류학적 재검토에 대한 연구가 부족했기

때문에 오랜기간 동안 속명변경, 동종 및 이종 등의 문

제로 분류학적 혼란이 많았었다(Kendall and Orr, 2001).

더욱이 자치어의 경우 대부분이 채색의 특징을 이용하

여 동정되었는데, 현재 많은 신종들이 보고 되고 있는

시점에서 이와 같은 비슷한 채색의 양상만으로 동정을

한다는 것은 매우 어렵고 불가능한 일이 될 수도 있다

(Gray et al., 2000). 또한 자치어를 포함하여 성어의 경

우도, 외부형태적 특징, 서식범위, 생활사 등의 특징이 폭

넓게 중복되고 있기 때문에 제한된 방법으로만 분류를

시행한다면 엄청난 노력과 어려움이 따를 것이다 (Ken-

dall and Orr, 2001; Gray et al., 2000). 

북서양산 어류인 Sebastes sp. Cuvier, 1829와 태평양

산 Sebastodes는 동속이명임이 확인되었음에도 불구하

고 (Matsubara 1934), 어떠한 이견도 없이 Sebastodes라

는 속명이 1960년대까지 널리 사용되어 왔으나 그 후

새로운 생화학적 접근과 형태적 형질의 재평가를 시행

하여 두속은 동일속이라는 사실이 보고 되었다. 또한

Sebastes속의 많은 어류들 중 어떤 종은 아속에 포함되

어 왔지만 (Matsubara, 1934) 형태적 차이에서 뚜렷한

특징이 없고, 또 그 특징을 입증할만한 자료의 부족으로

아속내 또는 아속간에 진화적인 관계 및 아속의 범위의

유효성을 밝혀야 할 과제가 남아있었다. Seeb (1986)는

Sebastes속에 대해 전기영동을 실시, allozyme 분석 데

이타에 의하여 Sebastomus속 14종 중 7종이 단계통군

을 형성한다고 결론지었으나 대립유전자의 존재 및 부

재만을 취급했을 뿐, 대립유전자의 빈도나 대립유전자를

형질상태 (character state)로 전환한 형질분석은 이루어

지지 않았다. 그 이후 Rocha-Olivares (1999)는 Sebastes

속 54종의 미토콘드리아 cytochrome b gene의 염기서열

을 분석하여 아속인 sebastomus가 단계통이라고 보고하

면서 미토콘드리아 DNA를 이용한 볼락속 어류들의 분

류 및 계통을 추정하는 연구가 활발히 진행되고 있다.

한편, 우리나라의 경우 볼락속 어류에 관한 연구는 양

식사업에서의 양적증대를 위한 노력 뿐, 그 외 수산생물

에 관한 계통유전학적 및 분류학적 연구는 전무한 실정

이다. 특히 국내 볼락속 어류 중 조피볼락은 형태적으로

두눈 사이가 넓고, 거의 평탄하며 새파가 길고 아래턱이
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위턱보다 나와 있는 점 등이 Sebastodes (Gill, 1861)속과

같으나, 위턱후골과 아래턱에 비늘이 없는 점, 해부학적

으로는 근설골 (近そ骨)에 밀착하여 있는 점 등은 Sebas-

tichthys (Gill, 1862)속의 형질과 같기 때문에 두 속으로

도 발표되면서, 계통상 매우 흥미있는 어류 (Chyung,

1977)로 알려진바 있다. 

본 연구실에서는 볼락속 어류중 서해안에서 채집된

조피볼락의 계통분류를 위하여 분자유전학적방법을 이

용한 전체 mitochondrial DNA의 염기서열을 분석하였

다 (미발표 자료). 앞으로 서해안산 조피볼락의 mito-

chondrial DNA 유전자 데이타를 이용하여, 외국에서 이

미 보고된 양볼락과 볼락속 어류들과의 계통유연관계

및 종분화 연대와 요인들을 추적하는데 효율성을 제공

할것으로 사료된다. 그러나 우리나라 동, 서, 남해의 독특

한 해양환경이 서로 다른 특성의 해양생물이 서식할 수

있는 여건을 제공할 수 있다 (Lee, 2000)는 점을 감안한

다면, 본 종의 좀 더 면밀한 분자계통학적 연구를 위해

서 동해안, 남해안에 서식하는 조피볼락과 함께 종내, 종

간 형태변이, 생물지리학적, 생태학적 연구 및 유전자 분

석이 종합적으로 병행되어야 할 것이다.

적 요

종다양성 규명을 위한 계통분류학적 연구는 원시형질

의 상동성에 근거한 기존의 형태형질과 효율적인 새로

운 분자계통분류학적 연구방법이 병행된다면 좀 더 정

확한 분류 및 계통을 추적하는데 객관적인 결론을 제시

할수 있을 것이다. 현재 활발히 연구되고 있는 미토콘드

리아 DNA를 이용한 분자계통분류학적 연구는 기존의

형태적 특징을 근간으로한 계통분류를 재검토할 뿐아니

라 계통진화학상 조상과 자손과의 관계를 유추하는데

새로운 가설을 세울 수 있는 토대를 제공하는 기초자료

로서 이용될 수 있다. 
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