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서 론

잉어목(Cypriniformes) 피라미아과(Danioninae) 피라미속

(Zacco) 어류는 전 세계적으로 한국, 중국, 일본 및 만 등

지의 동아시아에 지역에 분포하는 종으로써, Zacco platypus,

Z. temminckii, Z. sieboldii, Z. chengtui, Z. macrolepis, Z. bar-

batus 6종(Hosoya et al., 2003) 및 Kim et al. (2005)에 의해

Z. koreanus 1종이 추가되어 총 7종의 어류가 존재하는 것으

로 알려져 있다. 그러나 Z. macrolepis는 Z. platypus (Temm-

inck and Schlegel, 1846)의 synonym (Zheng, 1989)이며, Z.

barbatus 역시 Candidia barbata의 synonym(Wu et al., 2007)

이므로 동아시아에 분포하는 피라미속 어류는 총 5종이며,

그 중 한국에는 Z. platypus, Z. temminckii, Z. koreanus 3종의

어류가 서식하고 있다(Kim et al., 2005). 

한국산 피라미아과 어류는 Jordan and Starks(1905)에 의

해 한국과 일본산 갈겨니 Z. temminckii의 형태적 차이에

한 연구가 수행되었으며, Uchida(1939)는 낙동강에 서식하

는 갈겨니 집단에 한 형태학적 형질분석, 생태, 생활사 및

동물지리학적 분포를 기록하 다. 한편, 갈겨니의 진화에

한 연구의 일환으로 malate dehydrogenase 동위효소 분석을

통해 갈겨니 집단 내 MS type과 MM type이 존재함을 확인

하여 그에 한 지리적 분포 (양과 민, 1989a)와 핵형분

석(이 등, 1986) 및 유전적 변이(양과 민, 1987)에 해 논

의하 다. 그 후 Kim et al. (2005)는 갈겨니의 형태학적 연
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구를 통해 갈겨니와 명확히 구분되는 집단을 참갈겨니 Z.

koreanus로 기재하 으며, 오(2005)는 mitochondrial cyto-

chrome b gene 분석을 통해 갈겨니와 참갈겨니 집단에 한

분자계통학적 정보를 제공한 바 있다. 그러나 생물지리학적

분포구계의 남한아 수계에 서식하는 참갈겨니는 동한아 수

계와 서한아 수계에 분포하는 참갈겨니 집단과는 다소 유전

적 거리를 나타낸 반면, 일본산 갈겨니와 유전적 유사성을

보이고 있어 동물지리학적 분포와 분류학적 논의가 요구되

었고, 최근 채와 윤(2006)은 참갈겨니 집단의 혼인색에 의

한 3개의 지리적 변이집단을 구분하면서 분류학적 위치를

규명하기 위한 형태, 생태 및 분자유전학적 연구의 필요성

을 제안한 바 있다.

특정 유전자 분석은 자매종(sibling species)과 같이 형태

적으로 유사하거나 성인적상동(homoplasy)으로 인한 계통

연구의 문제점 등을 해결하는데 있어서 유용한 정보를 제공

할 수 있다(Kocher et al., 1993; Strickberger, 2000). 특히 모

계유전체인 mitochondrial DNA는 염기서열이 비교적 보존

적이므로 종간 분자계통연구뿐만 아니라 종내 변이연구에

활발히 이용되고 있다(Saccone et al., 1999; Kim et al., 2000;

김 등, 2003; Perdices et al., 2004; Yanagimoto et al., 2004). 

따라서 본 연구에서는 우리나라에 서식하는 피라미속 어

류 3종에 한 mitochondrial cytochrome b gene 분석을 통

하여 형태학적 차이와 동물지리학적 분포에 한 유전적 분

화와의 관계를 알아보고자 하 으며, 중국과 일본에 분포하

는 피라미속 어류를 포함한 분자계통학적 유연관계를 동물

지리학적 분포양상과 비교하여 논의하고자 한다.

재료 및 방법

1. 표본 채집

본 연구에 사용된 피라미속 어류는 2003년 7월부터 2004

년 10월까지 우리나라의 동∙서∙남해로 유입되는 하천에

서 투망(망목 10×10 mm)을 이용하여 채집하 고(Fig. 1,

Table 1), 김 등(2005)과 Kim et al. (2005)에 따라 동정한 후

즉시 100% Ethyl Alcohol로 고정하 으며 DNA 분석을 위

해 -40�C의 deep freezer에 보관하 다. 분자계통분석에 필

요한 중국과 일본산 피라미속 어류 및 기타 어류는 NCBI

GenBank(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)에서 획득하 다.

2. Mitochondrial cytochrome b gene 분석

어체의 꼬리지느러미 약 25 mg을 절단한 후 DNeasy Tissue

Kit (QIAGEN, Germany)을 사용하여 genomic DNA를 분

리∙정제하 으며 전기 동을 통해 DNA band를 확인하

다. Cytochrome b gene의 증폭을 위해 cbup1 (tRNA-Glu: 5′-

GGATTACAAGACCGATGCTTT-3′), cblo2 (tRNA-Thr: 5′-
TGACTTGAAGAACCACCGTTG-3′) primer를 사용하여

PCR을 실시하 으며, PCR의 50 μL reaction volume은 50 ng

의 정제된 genomic DNA 0.5 μL, Tag×10 enzyme buffer 5 μL

(QIAGEN, Germany), Tag polymerase 0.2 unit (QIAGEN, Ger-

many), 10 mM의 dNTP (각각 2.5 mM) 1 μL, 10 nM cbup1,

cblo2 primer 각 2 μL 및 3차 증류수 39.3 μL로 구성하 다.

PCR product를 전기 동을 통해 DNA band length를 확인

한 후 QIAquick PCR Purification Kit (QIAGEN, Germany)

을 이용하여 정제하 고, ABI3730XL Automatic sequencer

(Applied Biosystems, USA)로 mitochondrial cytochrome b

gene의 염기서열을 분석하 다.

3. 분자계통분석

분석된 cytochrome b gene 총 1,140 bp의 염기서열은 Seq-

uencher 4.2 (Gene Codes Co., USA)로 1차 정렬한 후 Clustal

X 1.83 (Thompson et al., 1999)을 통해 모든 실험군의 염기

서열을 정렬하 다. 계통분석은 PAUP v4.0b10 program

(Swofford, 2001)의 Branch-and-bound furthest method를 이

용한 Maximum parsimony (MP)와 Kimura-2-parameter model

(Kimura, 1980)로 계산된 염기변이로부터 Neighbor joining

(NJ)을 산출하여 각 계통간 유전적 차이를 비교∙분석하

다.피라미속 어류의 계통유연관계를 알아보기 위하여 피라

미아과의 왜몰개 A. chinensis와 잉어아과의 붕어 C. auratus

를 outgroup으로 사용하 다(Table 1).
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Fig. 1. Sampling sites of Zacco koreanus (circle), Z. temminckii (rec-
tangle) and Z. platypus (triangle) from Korea.
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결과 및 고찰

1. 한국산 피라미속 어류의 MP tree 분석

한국산 피라미속 어류에 한 MP tree를 분석한 결과, 피

라미속 어류는 9개의 공통파생형질과 99% bootstrap value로

써 outgroup인 붕어(CA)와 왜몰개(AC)에 해 뚜렷이 구분

되는 단계통군(Clade I~VI)을 형성하고 있었다(Fig. 2). 

한국고유종인 참갈겨니 집단 (ZKG, ZKD, ZKM, ZKT,

ZKY, ZKE1, ZKE2, ZKE3, ZKH)은 15개의 공통파생형질과

99%의 bootstrap value로 단계통군(Clade I)을 형성하 고,

한국산 갈겨니 집단(ZTD1, ZTY, ZTT, ZTD2, ZTS)은 33개

의 공통파생형질과 100%의 bootstrap value로 단계통군(Cl-

ade III)을 형성하 다. 그러나 우리나라 생물분포구계(Kim,

2009)의 남한아 지역에 서식하는 참갈겨니의 섬진강(ZKS),

낙동강(ZKN), 울산(ZKU), 포항(ZKP) 집단은 갈겨니의 낙동

강(ZTN)과 낙동강 인근수계인 회야강(ZTH) 및 일본산 갈

겨니(ZTJ1, ZTJ2) 집단과 유전적으로 유사한 Clade II를 구성

하 다. 이는 참갈겨니와 갈겨니의 형태학적 차이는 명확히

구분되나(Kim et al., 2005), 동물지리학적 분포 및 종분화

(Brown and Lomolino, 1998)를 고려할 때 참갈겨니와 갈겨니

는 공동조상으로부터 분화되었으며, 특히 한국과 일본의 인

접지역에 서식하고 있는 참갈겨니와 한국산 갈겨니 및 일본

산 갈겨니는 최근까지도 유전적 형질을 공유하고 있기 때문

인 것으로 추정된다. 또한 이러한 결과는 김과 송(2006)의

cytochrome b gene 분석에 의한 분자계통학적 연구에서도

참갈겨니와 일본산 갈겨니가 유전적으로 유사하다고 보고한

Table 1. Sampling localities of ingroup and outgroup for the analysis of mitochondrial cytochrome b gene sequence and its abbreviation for
usage 

Taxon Locality Abbreviation Accession number 

Ingroup
Order Cypriniformes

Family Cyprinidae
Subfamily Danioninae

Zacco koreanus Han R./Korea ZKH -
Zacco koreanus Geum R./Korea ZKG -
Zacco koreanus Mangyeong R./Korea ZKM -
Zacco koreanus Dongjin R./Korea ZKD -
Zacco koreanus Yeongsan R./Korea ZKY -
Zacco koreanus Tamjin R./Korea ZKT -
Zacco koreanus Seomjin R./Korea ZKS -
Zacco koreanus Nakdong R./Korea ZKN -
Zacco koreanus Ulsan, Taehwa R./Korea ZKU -
Zacco koreanus Pohang, Hyungsan R./Korea ZKP -
Zacco koreanus Donghae, Sinheung S./Korea ZKE1 -
Zacco koreanus Gangneung, Namdae S./Korea ZKE2 -
Zacco koreanus Ganseong, Buk S./Korea ZKE3 -
Zacco temminckii Dongjin R./Korea ZTD1, ZTD2 -
Zacco temminckii Yeongsan R./Korea ZTY -
Zacco temminckii Tamjin R./Korea ZTT -
Zacco temminckii Seomjin R./Korea ZTS -
Zacco temminckii Nakdong R./Korea ZTN -
Zacco temminckii Hoiya R./Korea ZTH -
Zacco temminckii Lake Biwa/Japan ZTJ1 AF309084 
Zacco temminckii Shimane Pref./Japan ZTJ2 EF452750 
Zacco platypus Geum R./Korea ZPK -
Zacco platypus Mangyeong R./Korea ZPM -
Zacco platypus Seomjin R./Korea ZPS -
Zacco platypus Nakdong R./Korea ZPN -
Zacco platypus Xiang-Jiang R./China ZPC1 AY245089 
Zacco platypus Yongning-He R./China ZPC2 AY245085
Zacco platypus Japan ZPJ AF309085 
Zacco sieboldii Japan ZSJ AY958198 
O. uncirostris amurensis China OUA AF308437 

Outgroup 
Aphyocypris chinensis China AC AF307452 

Subfamily Cyprininae 
Carassius auratus Seomjin R./Korea CA -



바 있으며, 채와 윤(2006)에 의해 혼인색으로 분류된 HK

type (흰색의 등지느러미 상부), NS type (노란색의 등지느러

미 상부, 붉은색의 등지느러미 중앙, 가슴지느러미 앞부분의

붉은 띠), NE type (노란색의 등지느러미 상부, 등지느러미

중앙부분과 가슴지느러미 앞부분에 붉은 띠 없는 경우) 중

낙동강과 섬진강을 중심으로 서식하고 있는 NS type 또는

낙동강과 동해안 유입천에 주로 서식하는 NE type일 가능성

이 있으나, 본 연구에서는 type에 한 구분이 이루어지지

않아 정확한 type은 알 수 없었다. 따라서 추후 참갈겨니의

수계별 type에 한 정확한 형태분석 후 분자계통에 한 연

구가 요구된다. 

한국, 중국 및 일본에 넓게 분포하고 있는 피라미에 한

cytochrome b gene 분석 결과, 한국산 피라미(ZPM, ZPK, ZPS,

ZPN)는 일본산 피라미(ZPJ)와 유사하 으며(Clade V), 중

국산 피라미(ZPC1, ZPC2)는 끄리(OUA)와 분자계통학적

유연관계(Clade VI)를 형성하 다. 특히 끄리는 ingroup의 피

라미속 어류와 유전적으로 유사한 결과를 보 는데, He et

al. (2004)의 분자생물학적 연구에서도 일본산 피라미는 일본

산 끄리와 유전적으로 매우 유사하 고, Chen et al. (2008)

역시 일본산 피라미는 끄리속 4종의 어류인 O. uncirostris,

O. bidens, O. evolans, O. pachycephalus 중 일본산 끄리 O.

uncirostris와 가장 가까운 분자계통학적 유연관계를 형성한

다고 보고하 다. 또한 피라미와 끄리속 어류와의 유전적 유

연관계는 김과 송(2006)과 Wang et al. (2007)의 결과에서

도 동일한 결과를 보이고 있었다. 한국, 중국 및 일본에 분

포하는 피라미와 끄리속 어류의 동물지리학적 분포범위가

매우 넓고, 오랜 시간동안의 지리적 격리에 의한 독립파생형

질의 분화, 즉 고유종 형성과정(endemism)의 가능성(Brown

and Lomolino, 1998)을 고려할 때 추후 피라미속 어류와 끄

리속 어류에 한 분류학적 정립이 요구된다.

참갈겨니 집단(Clade I)은 서한아 수계집단의 금강(ZKG),

동진강(ZKD), 만경강(ZKM) 집단과 서한아-남한아 수계의
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Fig. 2. Maximum parsimony (MP) tree inferred from the mitochondrial cytochrome b gene sequence of four ingroup and three outgroup taxa. Num-
ber of above branch indicates bootstrap value (100 replicates) and below branch indicates synapomorphy or autapomorphy. The roman alphabets
mean the phylogenetic clades.
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경계에 해당하는 탐진강(ZKT), 산강(ZKY) 집단으로 구성

되었다. 특히 동해(ZKE1), 강릉(ZKE2), 간성(ZKE3) 집단은

한강(ZKH) 집단과 8개의 공통파생형질과 98%의 bootstrap

value로써 유전적으로 매우 유사하 는데, 이는 채와 윤

(2006)에 의해 보고된 참갈겨니 HK type의 지리적 분포가

한강수계와 동해 중북부의 강릉 남 천 및 간성 북천이라는

보고와 매우 일치하 으며, 이러한 현상은 이들의 동물지리

학적 분포를 고려할 때 인접수계에서 나타나는 자연적 혹은

인위적 하천쟁탈(최, 1973; 김 등, 1985)에 의하여 분포지가

확 되거나 변경되어 나타난 결과라고 생각된다. 추후 한강

수계와 동해안 중북부에 서식하는 참갈겨니 HK type에

한 형태학적 특징과 동물지리학적 분포 및 유전적 유사성

에 한 세 한 검토가 요구된다.

갈겨니 집단(Clade III)의 경우, 내장산국립공원의 동진강

수계에 해당하는 내장계곡의 갈겨니 집단(ZTD1)은 산강

수계의 백양계곡 갈겨니 집단(ZTY)과 100%의 유전적 상동

관계를 형성하 는데, 동일지역에서 채집한 갈겨니에 한

유전자 재분석에서도 역시 동일한 결과를 나타내었다. 금강

과 만경강의 상류수역에 서식하는 멸종위기종 1급인 감돌

고기 Pseudopungtungia nigra의 AFLP에 의한 유전다양성

에 한 분석(김 등, 2009)에서도 인접수계에 분포하는 감

돌고기 집단의 유전적 거리가 매우 낮아 두 집단은 동일한

집단으로 여겨졌으며, 이는 모집단에 해당되는 금강 집단으

로부터 만경강 집단이 분리되어 오랫동안 격리되어 왔기 때

문인 것으로 추정된 바 있다. 본 연구의 동진강(ZTD1)과

산강(ZTY)의 갈겨니 집단의 경우에서도 두 수계가 매우 인

접해있고, 계곡의 상류에 서식하고 있으며 하천쟁탈의 가능

성을 고려할 때 두 집단 역시 유전적 동일집단으로 추정되

며, 두 수계에 서식하는 갈겨니 집단에 한 세 한 유전적

검토가 요구된다. 그러나 동진강 수계의 전북 정읍시 칠보

Fig. 3. Neighbor joining (NJ) tree derived from the pairwise Kimura-2-parameter distance matrix inferred from the mitochondrial cytochrome b
gene sequence of four ingroup and three outgroup taxa. Number of above branch indicates bootstrap value (100 replicates) and the roman alpha-
bets mean the phylogenetic clades.

ZKG

ZKM

ZKD

ZKT

ZKY

ZKH

ZKN

ZTN

ZTH

ZKU

ZKP

ZKS

ZTY

ZTT

ZTS

ZSJ

ZPK

ZPM

ZPS

ZPJ

OUA

AC

CA

ZPN

ZTJ1

ZTJ2

ZTD1

ZPC1

substitution/site

ZPC2

ZTD2

ZKE1

ZKE2

ZKE3

I

II

III

IV

VI

V

0.05

42

67

99

99

94

75

99

97

51

87

95

65
99

39

100

100

100

100

100

100

100

100

100100

100

100

100

100

100

100



면에서 채집된 갈겨니 (ZTD2)는 섬진강 수계의 갈겨

니(ZTS)와 유전적 유사집단으로 분석되었는데, 이는 섬진

강수력발전소(칠보발전소)를 통해 섬진강댐 물의 동진강

수계로의 유로변경(김과 이, 1984)으로 인한 결과인지 추후

각 수계집단에 한 갈겨니 집단내 유전적 변이와 두 수계

집단간 유전적 차이에 한 논의가 필요할 것으로 생각된

다. 

2. 한국산 피라미속 어류의 NJ tree 분석

Cytochrome b gene의 유전적 차이로 계산된 NJ tree는

MP tree와 동일한 결과를 나타내었다(Fig. 3). 참갈겨니 집

단(Clade I)의 외부형태로 구분된 HK type (채와 윤, 2006)의

4개 집단(ZKH, ZKE1, ZK2, ZKE3)과 갈겨니 집단(Clade

III)의 집단내 유전적 유사성은 NJ tree에서도 확인되었다.

또한 섬진강과 낙동강에 분포하는 참갈겨니(ZKS, ZKN),

갈겨니(ZTS, ZTN) 및 피라미(ZPS, ZPN) 집단은 다계통을

형성하 거나 또는 단계통 내에서도 유전적 차이를 나타내

었는데, 특히 낙동강에 서식하는 피라미(ZPN)는 서한아 지

역의 금강(ZPK)과 만경강(ZPM) 집단과는 매우 큰 유전적

차이를 보 다. 이상과 같이 NJ tree 분석을 통해 피라미 집

단은 참갈겨니와 갈겨니 및 Z. sieboldii와는 이미 오래전에

공동조상으로부터 분화하 을 것으로 생각되며 참갈겨니와

갈겨니는 Z. sieboldii를 조상종으로 하여 최근에 파생진화

한 종으로 추정되었다. 양과 민(1989b) 역시 피라미로부터

갈겨니와 참갈겨니의 조상종이 분화된 후 끄리속 어류인

O. bidens이 피라미로부터 파생되었으며 가장 최근에 갈겨

니와 참갈겨니가 조상종으로부터 분기 진화하 을 것으로

추정하 는데, 본 연구의 결과와도 매우 유사하 다. 또한 중

국에 서식하는 피라미(ZPC1, ZPC2)와 끄리(OUA)의 유전

적 차이에 한 계통수(Clade VI)를 고려할 때 한국에 서

식하는 피라미 역시 중국산 피라미와는 유전적으로 다른

독립집단으로 여겨지며 추후 계통분류학적 논의가 필요할

것으로 사료된다.

3. 최근 피라미속 어류의 계통

최근 Chen et al. (2008)은 동아시아 지역에 서식하는 피라

미아과 어류의 mtDNA D-loop 염기서열 분석에 의한 분자

계통학적 연구를 통해 피라미는 끄리속 어류와 계통수가 형

성되고(본 연구의 Clade I에 해당), 갈겨니 Z. temminckii, 참

갈겨니 Z. koreanus, Z. sieboldii 3종은 Candidia, Parazacco속

어류와 계통수가 형성되므로, 피라미속(Zacco) 어류 3종(갈

겨니, 참갈겨니, Z. sieboldii)은 신속(new Genus)인 Nippono-

cypris속으로 전속할 것을 제안한 바 있다. 그러나 Wang et

al. (2007)의 ‘mtDNA cytochrome b’ 염기서열을 이용한 피라

미아과의 분자계통학적 연구에서는 Parazacco속이 Candidia

속과 피라미 Z. platypus를 포함한 피라미속 및 끄리속 어

류를 포함하고 있어 분자계통학적 위치가 Chen et al. (2008)

의 결과와 서로 다른 양상을 보 다. 한편 mtDNA cytochr-

ome b gene 분석에 의한 분자계통학적 연구에 있어서 분석

방법(MP, NJ, ML tree)에 의한 계통수의 불일치(He et al.,

2004) 또는 유의한 차이(양, 2004)를 보이기도 하므로 Chen

et al. (2008)의 결과는 재고할 필요가 있다. 물론 Chen et al.

(2008)과 Wang et al. (2007)의 결과 중 피라미와 끄리속 어

류의 유전적 유사성은 본 연구의 Clade VI에서 보는 바와

같이 동일한 결과를 나타내었고, 또한 본 연구결과 중 한국,

중국, 일본의 피라미 Z. platypus 집단(Clade V~VI)의 종내

유전적 거리를 갈겨니, 참갈겨니, Z. sieboldii 집단(Clade I~

IV)의 종간 유전적 거리와 비교해 볼 때 피라미 Z. platypus

는 갈겨니, 참갈겨니, Z. sieboldii와 상당한 유전적 거리를 형

성하고 있으므로 Chen et al. (2008)의 연구결과와 같이 피라

미는 피라미속 어류의 공동조상으로부터 이미 오래전에 유

전적으로 분화하 고 현재의 갈겨니, 참갈겨니, Z. sieboldii의

공동조상과는 계통적 근원이 다를 가능성은 있다고 사료된

다. 그러나 신속(new Genus)의 설립에 앞서 Temminck and

Schlegel (1846)에 의해 Leuciscus속으로 지정된 이후 Jor-

dan and Evermann (1902)이 Z. evolans를 모식종(type spe-

cies)으로 하여 신설한 Zacco속으로 Okada (1961)에 의해

전속된 피라미 Z. platypus, 갈겨니 Z. temminckii, Z. sieboldii

에 한 계통분류학적 표징형질(diagnostic character)의 충

분한 검토와 함께 만에만 분포하는 Candidia속 어류와

한국, 일본에만 분포하는 Zacco속 어류 3종(갈겨니, 참갈겨

니, Z. sieboldii)의 동물지리학적 불연속성, Candidia속 어류

만의 독립파생형질인 ‘입수염’의 분화 및 중국의 멸종위기종

인 Z. chengtui를 포함한 피라미속(Zacco) 어류의 계통분류학

적 논의가 우선되어야 할 것으로 사료된다.

요 약

한국, 중국, 일본, 만 등 동아시아에 분포하는 피라미속

(Zacco) 어류에 한 mitochondrial cytochrome b gene의 염

기서열 분석을 통해 분자계통학적 유연관계를 조사하 다.

MP tree 분석 결과, 한국산 참갈겨니와 갈겨니 집단은 모두

단계통군을 형성하고 있었으나 생물분포구계의 남한아 지역

에 분포하는 참갈겨니와 갈겨니 집단은 일본산 갈겨니와 유

전적으로 유사하게 분석되었다. 또한 한국산 피라미 집단은

일본산 피라미와 유전적 친화성을 보 으나, 중국산 피라미

는 끄리와 분자계통학적 유연관계를 형성하 다. 참갈겨니

의 한강집단은 동해 중북부에 서식하는 집단과 유전적으로

유사하 고, 갈겨니의 동진강과 산강 집단은 유전적 동일

296 오민기∙박종
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집단, 동진강과 섬진강 집단은 유전적 유사집단으로 여겨졌

다. NJ tree 분석을 통해 피라미 집단은 참갈겨니와 갈겨니

및 Z. sieboldii 집단과는 오래전에 공동조상으로부터 분화되

었고, Z. sieboldii의 조상으로부터 참갈겨니와 갈겨니가 분

기진화한 것으로 추정되었다. 또한 중국에 서식하는 피라미

는 한국산 피라미 집단과 상당한 유전적 차이를 보 을 뿐

만 아니라 끄리속 어류와 분자계통수를 형성하고 있어 추

후 동물지리학적 분포 및 피라미속 어류에 한 계통분류

학적 논의가 요구된다.
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