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AFLP 분석에 의한 병어속 (Pampus) 3종의 유전 변이
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Genetic variation and relationship of two wild (Pampus argenteus and P. echinogaster) and one cultured 
(P. chinesis) pomfret fish belonging to the genus Pampus were assessed. Specimens were collected from 
Korea and China and subjected to amplified fragment length polymorphism (AFLP) DNA fingerprinting. 
Four primer combinations generated a total of 304 DNA fragments ranging from 153 to 251 bands. 
Polymorphism and genetic diversity of cultured P. chinensis (22.9% and 0.038) were significantly lower 
than the two wild species of P. argenteus (93.6% and 0.311) and P. echinogaster (94.0% and 0.290). 
Genetic distance ranged from 0.335 (P. argenteus and P. echinogaster) to 0.646 (P. argenteus and P. 
chinensis) and showed a congeneric relationship within this genus. Twenty one of specific AFLP markers 
from four primer combinations bands were produced. These results suggest that AFLP polymorphism may 
be a useful marker for genetic identification among the three species studies here.
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서    론
  병어는 농어목 (Percifrmes), 병어과 (Stromateidae)에 속하는 
어종으로 전세계에 3속 15종이 보고되었으며 (Nelson, 2006), 
우리나라에는 병어 (Pampus argenteus), 덕대 (P. echinogaster) 
및 중국병어 (P. chinensis)의 1속 3종이 서식하는 것으로 알
려져 있다 (Kim et al., 2005). 병어과 어류는 회유성 어류로 
주로 저층에 서식하며, 병어와 덕대는 우리나라 서해와 남해
안 일대, 일본남부, 동중국해에 분포하고, 중국병어는 우리
나라 남해와 중국해에 분포하고 있다 (Cho et al., 1989; Lee 
and Jin, 1989). 
  병어속에 관한 연구로 우리나라에 서식하는 3종의 형태학
적 연구 (Kim and Han, 1989), 병어와 P. punctatissimus의 형태
학적 연구 (Liu and Li, 1998), 덕대와 P. punctatissimus의 형태
학적 연구 (Dolganov et al., 2007)가 이루어진 바 있으며, 덕대
의 식성 (Huh, 1989) 및 연령과 성장 (Kang et al., 1989), 한국 
근해 병어류의 성숙과 산란 (Lee and Jin, 1989) 등의 연구가 
보고된 바 있다. 
  그 중 병어와 덕대는 형태학적으로 매우 유사하여 혼동되어 
취급되었다 (Kim and Han, 1989; Lee and Jin, 1989). 그러나 
병어와 덕대의 턱의 생김새, 지느러미, 극조와 연조수 및 두부 
후방에 보이는 미세한 빗살무늬 등으로 외부 형태적인 구별이 
가능하고, 장의 길이 및 상늑골수 등의 내부적인 형태로도 

구분이 가능한 것으로 알려져 있으며 (Kim and Han, 1989), 
척추골수, 새파수의 차이가 보고된 바 있다 (Dolganov et al., 
2007). 또한 병어와 덕대는 중국병어와 지느러미 모양, 턱의 
생김새 및 척추골에서 뚜렷하게 구별이 가능하다고 보고된 
바 있으나 (Kim and Han, 1989), 실제로 외부형태적으로 이들 
종을 동정하기가 쉽지 않다. 최근 병어와 중국에서 알려져 
있는 P. sinesis 및 P. cinereus 3종간의 유전적 집단분석을 
위한 microsatellites가 수행된 바 있으나 (Yang et al., 2006), 
우리나라에 알려진 3종에 대한 유전학적 동정을 위한 연구는 
현재까지 이루어 진 바 없다. 
  따라서 본 연구에서는 형태적으로 매우 유사한 3종간의 
차이를 명확히 밝히고자 유전적 유사도가 가까운 종에서 유
전적 변이를 나타내어 집단 구조 분석과 종 특이적인 marker 
검출에 효과적인 것으로 알려져 있는 AFLP (Amplified 
fragment length polymorphism) 분석 (Roa et al., 1997; Liu and 
Cordes, 2004)을 통한 병어, 덕대 및 중국병어 사이의 유전적 
변이를 추정하고 유전학적 동정을 위한 연구를 수행하였다.

재료 및 방법
실험어 및 genomic DNA의 분리 
  본 연구에 사용된 병어 P. argenteus와 덕대 P. echinogaster
는 전남 신안군 흑산도 근해에서 자연산을 채집하였고, 중국
병어 P. chinensis는 중국 푸젠성 샤먼시 소재 가두리양식장
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Table 1. Summary of the AFLP profiles of three species in the genus Pampus 
Information of AFLP markers P. argenteus P. echinogaster P. chinensis

Total number of bands
Polymorphisms (%)
Average genetic similarity
Average heterozygosity
Average genetic diversity

251
93.6
0.666
0.288

0.311±0.165

234
94.0
0.681
0.273

0.290±0.154

153
22.9

0.944
0.033

0.038±0.022

에서 사육 중인 양식산을 확보하여 Asahida et al. (1996)의 
방법에 따라 꼬리지느러미에서 genomic DNA를 추출하여 
AFLP 분석에 각각 10마리씩을 사용하였다.

AFLP 지문 분석
  AFLP 분석은 Vos et al. (1995)의 방법을 일부 변형하여 
사용하였다. Genomic DNA 1μg을 EcoRI/MseI 제한효소 
(Promega, USA)를 첨가하여 반응시켜 이중 절단한 후 순수 
분리하고 T4 DNA ligase (Promega, USA)와 EcoRI/MseI 
adapter를 첨가하여 ligation 반응을 수행하였다. 반응이 종료
된 DNA를 대상으로 AFLP® Pre-amp Primer Mix I (Invitrogen, 
USA), Taq DNA polymerase (Promega, USA) 1 unit, 10×PCR 
용액을 첨가하여 pre-amplification 반응을 수행하였다. 반응액
을 1TE로 50배 희석하고 희석산물 5μL를 대상으로 EcoRI/ 
MseI selective primer, 10×PCR, dNTP, Taq DNA polymerase 
(Promega, USA) 1 unit을 이용하여 2차 PCR 을 수행하였다. 
이때 PCR 반응은 touch-down PCR법을 이용하여 94℃ 30초, 
65-56℃ (회당 0.7℃씩 감소) 30초, 72℃ 60초 간 12회 순환 
반응을 실시 후 annealing 반응을 56℃ 30초로 고정하여 총 
24회 반복 수행하였다. 최종 PCR product는 6% denaturing 
polyacrylamide gel에 전기영동하여 DNA 단편을 분리한 다음, 
silver staining kit (Promega, USA)로 염색하여 결과를 분석하
였다. 

유전 다양성 분석 및 통계처리 
  Gel 상에서 확인된 DNA 단편들은 밴드의 유무에 따라 0 
또는 1로 표시하여 matrix code를 작성한 후, 각 개체간의 유
사도 matrix를 NTSYS 프로그램을 이용하여 (Rohlf, 1992) 
UPGMA로 분석하여 각각을 군집화하고 이를 토대로 
dendrogram를 작성하였다. 각 집단별의 유전적 유사도 
(genetic similarity)는 Nei and Li (1979)의 공식을 적용하여 
계산하였다. 또한 TFPGA (ver. 1.3) 프로그램을 사용하여 
(Miller, 1997) 병어 덕대 및 중국병어의 평균 이형접합율 
(heterozygosity)과 유전적 거리 (genetic distance)를 구하였
고, 또한 ARLEQUIN (ver. 2.000) 프로그램 (Schineider et al., 
2000)을 사용하여 평균 유전 다양성 (genetic diversity) 수준
을 구하였다.

결과 및 고찰
유전 다양성 
  자연산 병어와 덕대, 양식산인 중국병어 각각 10마리씩 4개

의 primer 조합 (E/ACT-M/CAG, E/ACG-M/CAT, E/ATG- 
M/CCC, E/AAT-M/CGC)으로 AFLP를 수행한 결과 중 총 밴드
수, 다형성 밴드수준, 집단 내 유사도, 이형접합율, 그리고 
유전다양성은 Table 1에 정리하였다. 총 304 개의 밴드가 관찰
되었으며, 각 집단별 전체 밴드의 수는 병어 251개, 덕대 234
개, 중국병어 153개로 분석되어 양식산인 중국병어 집단의 
밴드수가 가장 적게 나타났다. 
  집단 내 유전적 유사도는 병어 0.666, 덕대 0.681, 중국병어
가 0.944로 나타나 중국병어는 자연산 넙치 (Paralichthys 
olivaceus)의 0.90-0.91 (Xu et al., 2006)보다 높은 결과를 보여 
개체간 유전적 유사도가 매우 높게 나타났으나, 병어와 덕대
는 비교적 낮은 결과를 보였다. 평균 이형접합율은 병어 0.288, 
덕대 0.273, 중국병어가 0.033으로 분석되어 병어와 덕대는 
자연산 황돔 (Dentex tumifrons)의 0.19-0.22 (Xia and Jiang, 
2006), 자연산 은어 (Plecoglossus altivelis) 0.095-0.107 보다 
높은 수준으로 분석되었다 (Seki et al., 1999). 일반적으로 해수
어가 담수 또는 담수나 해수를 왕래하며 서식하는 양측회유성 
어종보다 높은 이형접합율을 나타낸다는 보고 (Ward et al., 
1994)와 같이 회유성 어종인 은어보다 높은 이형접합률을 보
였다. 그러나 중국병어는 회유성이면서 멸종위기에 처한 은어
아과의 아종인 P. altivelis ryukyuensis의 0.022 보다 약간 높은 
수준을 나타내어 이형접합율이 낮은 것으로 분석되었다 (Seki 
et al., 1999).
  다형성 밴드 수준은 병어 93.6%, 덕대 94.0%, 중국병어 
22.9%로 병어와 덕대는 넙치의 58.3% (Xu et al., 2006), 황돔의 
43.8% (Xia and Jiang, 2006)보다 높은 수준으로 나타났으며, 
양식산인 중국병어는 자연산 개체인 병어와 덕대 보다 매우 
낮은 22.9%의 다형성 밴드를 보였다. 평균 유전 다양성은 병
어 0.311, 덕대 0.290, 중국병어 0.038로 중국병어의 다양성이 
낮은 것으로 분석되었다. 중국병어 내의 유전적 다양성이 감
소된 경향은 양식된 집단의 다형성 밴드 및 유전 다양성의 
수준이 자연집단에 비해 낮은 결과를 나타낸다는 보고와 같
은 양상을 나타내었다 (Murakaeva et al., 2003; Skaala et al., 
2004). Hedgeccock (1994)은 양식집단의 경우 적은 수의 친어
로 많은 자손을 생산할 때 유전적 부동과 근친교배의 원인으
로 자연산에 비해 유전적 다양성의 감소의 초래를 보고한 
바 있다. 그러나 중국병어는 2000년대 초부터 양식이 시작된 
것으로 알려져 근친교배가 지속적으로 이루어졌을 가능성 
보다는 적은 수의 친어를 사용하여 인공종묘생산을 함으로서 
다형성 밴드 및 유전 다양성이 낮아졌을 가능성을 배제할 
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P. echinogaster           P. argenteus             P. chinensis

Fig. 1. Representative gel to show AFLP specific marker of three species of genus Pampus generated with a primer combination 
of E/ATG-M/CCC (above) and E/AAT-M/CGC (below). Arrow shows the specific marker bands.

수 없을 것으로 판단된다. 또한 중국병어가 낮은 유전다양성
을 보유할 가능성이 있어 자연산 집단과 양식집단의 유전다
양성에 대한 추가연구가 필요할 것으로 판단된다. 

유전적 구조
  각 어종별 10개체 모두에서 검출되는 specific marker band는  
E/ACT-M/CAG 조합에서 2개의 중국병어 specific marker 
band, E/ACG-M/CAT 조합에서는 덕대와 중국병어 각각 1개
의 specific marker band, E/ATG-M/CCC 조합에서 덕대 1개, 
중국병어 10개의 specific marker band, E/AAT-M/CGC 에서는 
병어 1개, 중국병어 5개의 specific marker band가 각각 확인되
었다 (Fig. 1). AFLP 기술을 이용하여 은어와 아종인 P. altivelis 
ryukyuensis의 종 특이적인 marker를 검출하여 유전적 동정을 
한 보고와 같이 (Seki et al., 1999) 본 연구에서도 효과적으로 
종 특이적 marker가 검출되었다.
  유전적 거리는 병어와 중국병어가 0.646, 덕대와 중국병어
가 0.584, 병어와 덕대가 0.335로 나타나 병어와 덕대가 가깝
게 나타났으며, 병어와 중국병어가 가장 멀게 분석되었다 
(Table 2). Shaklee and Pauly (1982)와 Thorpe and Sole-Cava 
(1994)는 단백질 또는 allozyme의 전기영동에 의한 유전적 
거리에 의해 계통적인 차이를 구분한 바 있으며, Chen et al. 
(2005)은 AFLP 전기 영동에 의한 유전적 거리를 구분하여, 
평균 0.05 이상은 동종집단 또는 아종 수준, 평균 0.30 이상의 
수준은 종, 0.90 이상의 수준은 속 수준의 차이로 보고한 바 
있어 3종간의 유전적 거리에 의해 확연히 종 수준의 차이가 
나타났다.
  각 개체간의 유사도 matrix에 따른 전체개체의 UPGMA 
dendrogram 결과 3종간 명확하게 분리되어 독립된 분지를 
형성하였고, 병어와 덕대는 유전적 거리와 유사한 근연관계
Table 2. Pairwise distance among three species in the genus 
Pampus based on the AFLP analysis

Species P. argenteus P. echinogaster P. chinensis
P. argenteus
P. echinogaster
P. chinensis

- 0.335
-

0.645
0.584

-

를 보였고, 중국병어는 유전적 거리가 가장 멀게 나타났다
(Fig. 2). 
  위의 결과는 병어과 어류 3종을 형태학적으로 구분할 수 
있다는 연구결과 (Kim and Han, 1989)와도 잘 일치하였으며, 
유전학적 분석에서도 3종간 특이 marker의 존재 및 유전적 
거리차이로 뚜렷히 구분되었다. 본 연구 결과 각 종별 특이 
band는 primer 제작을 통해 유전적 동정을 위한 specific marker
로 활용이 가능할 것으로 판단된다. 
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Fig. 2. UPGMA dendrogram showing the genetic relationships among three species in the genus Pampus based on genetic 
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