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A comprehensive analysis of the genetic diversity and relationship of the cold-water fishery walleye 
pollock (Theragra chalcogramma), the most abundant economically important fishery resource in the 
East sea of Korea, has not been carried out, despite its importance in Korea. The present study as-
sessed the genetic diversity and relationship between five walleye pollock populations (Korean pop-
ulation, Russian population, USA population, and Japanese populations) of T. chalcogramma using 
eight microsatellite DNA (msDNA) markers to provide the scientific data for the preservation and 
management of the Pollock fishery resource. The results of the analysis of 186 individuals of the 
Pollock revealed a range of 7.13–10.63 numbers of alleles (mean number of alleles=9.05). The means 
of observed heterozygosity (HO), expected heterozygosity (HE) were 0.732 and 0.698, respectively. The 
results of genetic distance, Pairwise FST, UPGMA (UPGMA: un-weighted pair-group method with an 
arithmetical average) (the phylogenetic tree), PCA (PCA: Principal Coordinate analysis) analysis point-
ed to significant differences between the Korean population, Russian population, USA population, and 
Japanese populations, although small (p<0.05). These results shed light on the genetic diversity and 
relationships of T. chalcogramma and can be utilized for research on the evaluation and conservation 
of Korean T. chalcogramma as genetic resources.
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서   론

명태(Theragra chalcogramma)는 대구목(Gadiformes) 대구과

(Gadidae)에 속하는 어종으로 우리나라 동해, 일본 북해도, 북

쪽의 오호츠크해와 베링해를 거쳐 미국 알래스카만과 북태평

양의 전 연안에 널리 분포하는 냉수성 어종이다[10]. 냉수성 

어류인 명태는 수온 1-10℃, 수심은 해역마다 다르며 약 200- 

1,200 m까지 서식한다[26]. 명태의 치어가 2-3년 성장한 후 겨

울이 되면 연안으로 이동하여 산란을 하며[14, 33], 동해의 북

쪽과 러시아의 타르타 해협 부근과 프리모리에 지역의 피터 

대제만, 일본의 홋카이도 연안 해역, 그리고 원산만이 주요 

산란장으로 알려져 있다[17].

명태는 우리나라에서 경제적으로 중요한 어종이지만 1971

년 이후, 어획량은 급격히 증가하여 1981년에 약17만톤이 어

획되었지만 2007년부터 현재까지 약2톤 내외로 어획량이 급

격히 감소되었다[27]. 이처럼 우리나라에서 명태의 어획량이 

급격히 감소한 이유는 1980-1990년대 명태의 과도한 남획과 

기후 변화에 따른 해양환경 변화가 주된 원인으로 추정되고 

있다[18, 38]. 

현재까지 명태에 관한 연구로는 북태평양에 서식하는 명태 

집단의 생물학적, 자원학적, 유전학적 분석에 관한 다수의 연

구가 있으나[5, 12, 29], 우리나라 연안에 서식하는 명태에 관한 

연구로는 산란과 성숙, 연령과 성장에 관한 연구[1, 2], 시 계열

분석을 이용한 한국 명태어업의 어획량 예측: AIC [32] 및 

1970-1990년대 동해에서 어획된 명태의 체장에 따른 체급별 

어획 마릿수 추정[14] 등 몇몇의 생태 및 자원생물학적 연구에 

불과하며, 아직 국내에서 명태의 유전적 다양성 및 유연관계 

분석에 대한 연구는 이루어지지 않고 있으며, 유전학적 분석

에 관한 연구도 미비한 상태이다. 또한, 유전자원으로서 국내

의 명태자원을 보다 효율적으로 관리하기 위해서는 체계적인 

수집, 관리, 평가 및 보존이 필요하고, 이를 위한 분자 유전학

적 분석기법을 활용한 유전적 특성 구명이 필수적이다. 따라

서, 국내 명태자원의 회복 및 보존과 합리적 이용을 위해 체계
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Table 1. Collections of T. chalcogrammus samples for the present study

           Location        Sample site Year Sample size

Eastern coast of Korea (KOR13)

Russia (RUA14)

America (USA06)

Japan (JPN06)

Japan (JPN14)

Gangneung-Wonju National University

Gangneung-Wonju National University

National Institute of Fisheries Science

National Institute of Fisheries Science

Gangneung-Wonju National University

2013

2014

2006

2006

2014

22

30

45

59

30

적이고 지속적인 자원관리 계획의 수립이 요구되며, 이러한 

자원관리를 위해 명태 집단에 대한 유전학적 분석을 통한 분

자계통학적 연구와 유전적 다양성에 관련된 연구가 필요한 

실정이다.

분자 마커는 환경의 영향을 받지 않고 DNA 수준에서 종간 

비교가 가능하여 형태적 특성과 유전적 변이와의 관계를 예측

할 수 있는 효율적인 수단으로 사용되고 있다[42]. 그 중에서

microsatellite DNA (msDNA) 마커는 종의 유전적 특성을 본

질적으로 반영할 뿐만 아니라, 진핵 생물의 유전체 전반에 걸

쳐 존재한다[23, 24]. 또한, 개체 간 다형성이 높고 반복 실험 

시에도 재현성이 높으며 공유성(co-dominant)을 나타내고 

Hardy-Weinberg 평형 가설에 기반하여, 멸종위기 종을 대상

으로 유전 다양성 유지를 위한 포획 사육(captive breeding) 

프로그램을 위한 개발[25] 및 연어과 어류[3, 19], 넙치[37], 참

돔[35], 전복[8, 21], 굴[4, 22], 도루묵[15] 등 여러 수산자원의 

유전적 다양성 분석 및 계군 분석 등의 연구에 널리 활용되고 

있다[13, 41].

본 연구에서는 기존에 개발되어 있는 명태 및 대구의 특이

적 msDNA마커 중 명태에 적용 가능한 msDNA 마커 8개를 

선별하여 우리나라 동해, 러시아, 미국 및 일본 지역의 5집단

을 대상으로 분석을 수행하였으며, 본 연구를 통해 명태 집단

의 유전적 다양성 및 집단 간 유연 관계를 파악하여 우리나라 

명태자원의 보존 및 관리를 위한 유전학적 기초자료를 제공하

고자 한다. 

재료 및 방법

실험 시료 확보 

본 연구에 사용한 명태 시료는 총 186개체로, 강원원주대학

교로부터 우리나라 동해(2013년, n=22) 집단, 러시아(2014년, 

n=30) 집단 및 일본(2014년, n=30) 집단의 genomic DNA을 

확보하였으며, 추가적으로, 국립수산과학원 수산생명자원 수

장고 시설에 보관되어 있는 일본(2006년, n=59) 집단과 미국

(2006년, n=45) 집단의 명태 지느러미 일부를 분석에 사용하였

다(Table 1).

DNA 추출 

시료의 DNA 추출은 DNeasy® Blood & tissue Kit (Qiagen 

GmbH, Hilden, Germany)와 함께 자동화 DNA 추출 장비

(MagExtractor MFX-6100, Toyobo, Japan)를 사용하여 ge-

nomic DNA를 순수분리·정제하였다. DNeasy® Blood & tis-

sue Kit는 모든 시료를 20-30 mg씩 멸균된 E-tube로 옮겨 ATL 

Buffer 180 μl와 Proteinase K (PK) 20 μl를 첨가 후, 혼합하여 

55℃에서 10분 동안 반응시켰다. 그리고 ATL Buffer 200 μl 

첨가 후, 혼합하여 DNeasy MiNi spin column에 옮겨 8,000 

rpm으로 1분간 원심 분리하였다. Column tube 교체 후, AW1 

Buffer 500 μl 첨가하여 8,000 rpm으로 1분간 원심 분리하였다. 

또 다시 Column tube 교체 후, AW2 Buffer 500 μl 첨가하여 

14,000 rpm으로 3분간 원심 분리하였다. Ethanol 제거한 다음 

100 μl의 멸균수로 녹여 genomic DNA을 순수 분리하였다. 

분리된 genomic DNA는 1.5% agarose gel을 사용하여 전기영

동을 통해 DNA 밴드를 확인한 후, Nano-drop (Thermo fisher 

scientific, Waltham, USA)을 이용하여 흡광도를 측정하였다. 

순수 분리된 genomic DNA는 사용 전 까지 -20℃에서 보관하

였다.

Microsatellite (msDNA) 마커 분석

본 연구에 사용한 msDNA 마커는 기존에 보고된 것으로, 

명태에서 개발한 Tch10, Tch13, Tch18 [30] 3개 msDNA 마커

와 대구에서 개발한 Gmo-G5 [43], Gmo-C18, Gmo-C83 [40], 

Gma106 [6], KGM26 [16] 5개 msDNA 마커의 정보를 사용하

여 프라이머를 제작하고, 각 프라이머 쌍의 forward 프라이머

에 6-FAM 및 HEX 형광 물질을 표지 하여 사용하였다(Table 

2). 

PCR 조성은 10×Taq PCR buffer 1 μl, dNTP mixture (10 

mM) 0.2 μl, Hs Taq DNA polymerase (2.5 U/μl; TNT 

Research, Seoul, Korea) 0.1 μl, forward와 reverse 프라이머 

각각 0.4 μl(10 mM), template DNA 1 μl를 넣고, 총 10 μl까지 

멸균된 증류수를 넣은 후 Peltier Thermal Cycler (Bio-Rad, 

DNA Engine Tetrad PCT-2450G, 4-Bay)를 사용하여 수행하였

다. 

PCR 조건은 95℃에서 11분간 DNA를 사전변성(Preincuba-

tion)하고 그 다음 94℃에서 1분간 변성(denaturation)하였다. 

54℃에서 1분간 프라이머 합성(annealing), 72℃에서 1분간 

DNA 합성(extension)하여 총 34회 반복한 후, 최종 DNA 합성

(full extension)을 72℃에서 5분간 실시하였다. 

PCR 후 1.5% agarose gel 상에서 전기영동으로 증폭된 

DNA 밴드의 유무를 확인하였다. PCR 산물은 Hi-Di Forma-
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Table 2. Primer sequences and information about microsatellite markers from T. chalcogrammus

Locus Forward (5’-3’) Reverse (5’-3’)
Fluorescent 

label

Size 

(bp)
Tm

Tch10

Tch13

KGM26

Tch18

Gmo-G5

Gmo-C18

Gmo-C83

Gma106

GTCTCTATGTCTGTCTTTCTATTTG

TTTCCGATGAGGTCATGG

TCCTTCAACAACTTGCTCTAT

GGAGATGGTGCTAACTGG

GTCTCTTGCCCTACGTTTGTTCG

AAGCATGCGTTTGTGTTATTAC

CGGTGCGTTGGATTTCAT

TCACCATCACCTAGCAACCA

ACGAAACCCAACCCTGATT

AATCCACTGGTGCAGACC

GAACTGAATAAATGCCAGGTA

AACGCACATGCACATACG

GTTTCTTTTCTGGTTGTGGTGTGCCCTGAC

ATCTGTTCTCGCTTTCCTTCATT

GTTTCTTAACTGCTCTCCTGATTTTGTTTT

GCGGAGATGGAGGATTACTG

HEX

6-FAM

HEX

6-FAM

6-FAM

HEX

6-FAM

HEX

139-179

74-86

190-224

67-97

188-202

146-188

105-135

179-225

54

54

54

54

54

54

54

54

mide와 size standard, GeneScan 400HD ROX (Applied 

Biosystems, USA)를 혼합하여 95℃에서 2분간 변성한 후, ABI 

PRISM 3130XL Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA)

를 이용하여 분석하였다. 

데이터의 통계 분석

자동화 염기서열 분석 장치를 사용하여 각 msDNA 마커 

별 대립유전자들의 크기를 GeneMapper 프로그램(version 4.0 

Applied Biosystems, USA)을 통해 산출하였다. 유전적 다양

성 분석을 위해 FSTAT version 2.9.3 [11]를 이용하여 대립유

전자수(number of alleles, NA), 대립유전자 크기(product size 

range, S)를 구하였으며, Arlequin version 3.1 software [9]를 

사용하여 기대치 이형 접합률(expected heterozygosity, HE), 

관찰치 이형 접합률(observed heterozygosity, HO) 및 Markov- 

chain 방법에 기인한 Hardy-Weinberg equilibrium (HWE) 이

탈에 대한 분석을 수행하였다. 집단 내 근친교배계수(inbreed-

ing coefficients, FIS) [44]의 분석은 GENEPOP version 4.0 

computer package [36]를 사용하여 1,000회 반복을 통해 유의

성을 측정하였다.

집단 간 유전학적 유연관계 분석을 위해서 FSTAT version 

2.9.3 program [11]을 사용하여 집단 간 유전적 분화 정도, 

Pairwise FST [44] 수치를 측정하여 비교하였으며, Arlequin 

version 3.1 software [9]를 사용하여 통계적으로 집단 내 또는 

집단 간 유전적 변이 정도를 통한 집단 간 유전적 분화 정도를 

예측하기 위한 AMOVA (analysis of molecular variance) 분

석을 수행하였다. 또한, 유전적 변이 분포를 통해 집단 간의 

기하학적 관계를 보여주는 Principal Coordinate analysis 

(PCA) 분석은 GeneAlEx 6.4 program [34]을 사용하였으며, 

유전적 거리에 기반한 계통학적 유연관계 분석에는 Popula-

tions 1.2.32 [20]를 이용하여 Nei [25]의 방법에 의한 Ds 유전

적 거리를 통해 UPGMA (unweighted pair-group method 

with arithmetical average) [39]방법으로 계통수를 작성하였

다. 

결과 및 고찰

msDNA 마커 및 명태 집단의 유전적 다양성 분석

우리나라 동해, 러시아, 미국 및 일본 지역의 명태 5집단에 

대해 msDNA 마커 8개를 사용하여 유전자형을 분석하였다

(Table 2). 본 연구에 사용된 8개의 msDNA 마커는, 명태에서 

개발한 Tch10, Tch13, Tch18 [30] 과 대구에서 개발한 Gmo-G5 

[43], Gmo-C18, Gmo-C83 [40], Gma106 [6], KGM26 [16] 의 

msDNA 마커 정보를 사용하였다. 대구 역시 명태와 같은 대구

목 대구과에 속하는 어종으로, 대구에서 개발된 5개의 msDNA 

마커 모두 명태 집단에서도 성공적으로 증폭하고 다형성을 

나타내어, 종-교차적으로 명태의 유전적 다양성 및 구조 분석 

연구에도 유용하게 사용이 가능함을 확인할 수 있었다.

8개 msDNA 마커의 분석 결과, 모든 집단에서 전반적으로 

높은 다양성 지수가 확인되었으나, 각 유전자 좌 별 집단 간 

유전적 다양성 정도는 다르게 나타났다(Table 3). 각 msDNA 

마커에서 산출된 대립유전자수(number of alleles, NA), 집단

의 크기를 보정한 유전자좌당 대립유전자수(AR), 기대치 이형 

접합율(expected heterozygosity, HE), 관찰치 이형 접합율

(observed heterozygosity, HO), Hardy-Weinberg equilibrium 

통계치 및 근친교배계수(inbreeding coefficient, FIS)는 표 3에 

나타나있다. 

명태 집단 분석에서 전체 103개의 다른 대립유전자가 관찰

되었으며, 유전자 좌 당 평균 대립유전자의 수는 9.05개였다. 

Gmo-G5에서 3.6개로 가장 적게 나타났으며, Gmo-C18에서 

15.2개로 가장 많이 나타났다. 전체 NA는 2-18개였으며, 평균 

NA값은 일본(JPN06)에서 10.63개로 가장 많았고, 우리나라 동

해(KOR13) 집단에서 7.13개로 가장 낮은 값을 나타내었다. 전

체 AR값은 1.700-14.769개 였으며, 평균 AR값은 7.891로, 일본

(JPN06)에서 8.37개로 가장 높았고, 우리나라 동해(KOR13) 집

단에서 7.10개로 가장 낮았다. 각 집단 별 HE값은 유전적 평형 

상태에 있는 집단으로 가정하였을 때 예상되는 이형 접합도

를, HO값은 실제로 관측된 이형접합을 하고 있는 개체들의 

이형 접합도를 나타내는 것으로, 평균 HO과 HE은 각각 0.689 

(USA06)-0.808(RUA14)과 0.662(JPN14)-0.735(RUA14)로 관찰
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Table 3. Genetic variability at 8 microsatellite markers in 5 populations of T. chalcogrammus

Populations (n)
Microsatellite markers

Tch10 Tch13 KGM26 Tch18 Gmo-G5 Gmo-C18 Gmo-C83 Gma106 Mean

KOR13 (22)
  NA

  AR

  He
  Ho
  P
  Fis

6 
5.999 
0.725 
0.545 
0.019*
0.252 

5 
4.998 
0.737 
0.727 
0.716 
0.013 

4
4.000 
0.689 
0.952 
0.034*
-0.396

11
11.000 
0.807 
0.952 
0.497 
-0.185

3
2.953 
0.132 
0.136 
1.000 
-0.033

12
12.000 
0.915 
0.905 
0.023*
0.012

7
6.908 
0.785 
0.909 
0.055 
-0.162

9
8.909 
0.855 
0.955 
0.016*
-0.119

7.13 
7.10 
0.706 
0.760 
　

-0.077 

RUA14 (30)
  NA

  AR

  He
  Ho
  P
  Fis

8 
7.897
0.792 
0.800 
0.693 
-0.011 

5 
4.676
0.679 
0.800 
0.232 
-0.182 

4
3.992
0.631 
0.967 
0.000*
-0.546 

14
12.225
0.822 
0.700 
0.081 
0.151 

4
3.827
0.408 
0.433 
0.146 
-0.062 

16
14.657
0.928 
0.933 
0.037*
-0.006 

7
6.583
0.771 
0.833 
0.725 
-0.083 

13
11.154
0.850 
1.000 
0.000*
-0.180 

8.88 
8.13 
0.735 
0.808 
　

-0.115 

USA06 (45)
  NA

  AR

  He
  Ho
  P
  Fis

10 
9.093
0.803 
0.533 
0.000*
0.338

6 
4.786
0.666 
0.667 
0.213 
-0.017

5
4.461
0.675 
0.978 
0.000*
-0.455

13
10.611
0.774 
0.689 
0.106 
0.111

6
3.971
0.170 
0.156 
0.061 
0.085

15
12.747
0.892 
0.822 
0.152 
0.079

8
6.502
0.694 
0.733 
0.212 
-0.058

16
12.68
0.885 
0.933 
0.000*
-0.056

9.88 
8.11 
0.695 
0.689 
　

0.003 

JPN06 (59)
  NA

  AR

  He
  Ho
  P
  Fis

10 
8.098 
0.686 
0.574 
0.127 
0.164

9 
5.960 
0.703 
0.741 
0.733 
-0.054

4
3.998 
0.676 
0.981 
0.000*
-0.457

16
13.133 
0.872 
0.833 
0.393 
0.044

3
1.957 
0.051 
0.052 
1.000 
-0.012

18
14.769 
0.929 
0.932 
0.063 
-0.003

8
7.016 
0.793 
0.800 
0.287 
0.017

17
12.000 
0.831 
0.797 
0.160 
0.041

10.63 
8.37 
0.693 
0.714 
　

-0.033 

JPN14 (30)
  NA

  AR

  He
  Ho
  P
  Fis

8
7.295 
0.639 
0.517 
0.107 
0.193 

8
6.500 
0.673 
0.767 
0.094 
-0.141 

4
4.000 
0.619 
0.800 
0.190 
-0.300 

14
12.272 
0.867 
0.900 
0.745 
-0.038 

2
1.700 
0.033 
0.033 
1.000 
0.000 

15
13.975 
0.931 
0.967 
0.543 
-0.040 

8
7.013 
0.745 
0.767 
0.183 
-0.030 

11
9.327 
0.788 
0.767 
0.080 
0.028 

8.75 
7.76 
0.662 
0.690 
　

0.041 

All populations Mean
  NA

  AR

  He
  Ho

8.40 
7.676 
0.729 
0.594 

6.60 
5.384 
0.692 
0.740 

4.20 
4.090 
0.658 
0.936 

13.60 
11.848 
0.828 
0.815 

3.60 
2.882 
0.159 
0.162 

15.20 
13.630 
0.919 
0.912 

7.60 
6.804 
0.758 
0.808 

13.20 
10.814 
0.842 
0.890 

9.05 
7.891 
0.698 
0.732 

NA=number of alleles per locus; AR=allelic richness; HE=expected heterozygosity; HO=observed heterozygosity; FIS=inbreeding 

coefficient.

*Not in conformity with Hardy-Weinberg equilibrium (p<0.005, Bonferroni-corrected value).

되었으며, 전체 평균 HO와 HE은 각각 0.732와 0.698로 나타났

다. 명태 집단 분석에 대한 국외의 연구 결과로, O’Reilly et 

al. (2004)의 분석에서는 14개의 명태 msDNA 마커를 사용하

여 10개의 명태 집단에서 919개체를 분석한 결과, 전체 NA는 

6-13개로 평균 20.9개로 나타났으며, HE값은 0.68-0.96이고 평

균 0.85의 수치를 나타냈다[31]. 이러한 결과는 본 연구 결과와 

비교하여 다소 높은 대립유전자 수를 가지는 것으로 나타났으

나, 이는 대립유전자의 개수가 집단 크기에 영향을 받아 나타

나는 현상으로 사료되며, 본 연구 결과의 수치와 크게 차이가 

나지 않는 점으로 보아 본 분석에 사용된 8개 msDNA 마커 

모두가 명태 5집단에서 다형성이 높은 마커임을 시사하였다. 

또한, 모든 집단에서 평균 HO와 HE값이 크게 차이가 나지 않

으며, 해산어의 평균 HE값인 0.79[7]와 유사한 수치를 나타내

어, 본 연구에 사용된 명태 5집단의 유전적 다양성은 비교적 
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Table 4. Pairwise FST (above diagonal) and genetic distances 

(below diagonal) between 5 sample sites of T. chalcog-

rammus based on msDNA markers

KOR13 RUA14 USA06 JPN06 JPN14

KOR13

RUA14

USA06

JPN06

JPN14

0.000

0.063

0.064

0.068

0.079

0.007

0.000

0.057

0.080

0.088

0.011

0.011

0.000

0.071

0.090

 0.014*

 0.021*

 0.021*

0.000

0.041

 0.018*

0.025

 0.028*

0.008

0.000

Symbol “*” indicates significant support for FST values (p<0.05).

Fig. 1. Dendrogram based on Nei’s genentic distance by UPGMA 

method for 5 populations of T. chalco1925610grammus.

Fig. 2. Biplot of principal coordinates analysis based on the 

Nei’s genetic distance for 5 populations of T. 

chalcogrammus.

잘 유지되고 있는 것으로 예측되었다. 또한, 본 분석에서 우리

나라 동해(KOR13) 명태 집단이 평균 NA, AR, HO 및 HE에서 

낮은 수치를 나타낸 것은 국내 명태 자원의 부족으로 인해 

유전학적 특성 평가를 위한 국내 명태 집단의 시료 확보가 

어려워 나머지 집단의 개체 수(30-59개체) 보다 확연히 적은 

22개체 만을 분석에 사용했기 때문이라 사료된다. 

이형 접합율 결핍으로 인한 Hardy-Weinberg 평형의 이탈

은 40개의 유전자 좌에 대해서 6개가 관찰되었으며(p<0.00625, 

Bonferroni correction), 사용된 8개의 msDNA 마커 중 4개의 

유전자 좌(Tch13, Tch18, Gmo-G5, Gmo-C83)에서는 HWE 이

탈이 관찰되지 않았다. 전체 FIS는 -0.115-0.041로 나타났으며 

FIS의 평균값은 -0.0362의 낮은 수치를 나타내어, 낮은 수준의 

근친교배 정도를 의미하였다.

유전적 유연관계 분석

집단 간 유전적 차이 정도를 나타내는 Pairwise FST값과 유

전적 거리를 측정한 결과는 Table 4에 나타내었다. 전체 Pair-

wise FST값은 0.007-0.028로 나타났고, 우리나라 동해(KOR13) 

집단과 일본(JPN06, JPN14) 집단 간에 유의한 차이가 나타났

으며, 러시아(RUA14) 집단과 일본(JPN06) 집단 및 미국(USA 

06) 집단과 일본(JPN06, JPN14) 집단 간에서도 유의한 차이가 

관찰되었다(p<0.05). 따라서, 우리나라 동해, 러시아, 미국과 

일본 명태 집단 간의 유전적 분화 정도에서 러시아(RUA14) 

집단과 일본(JPN14) 집단 간 FST 값을 제외하고는 모두 유의적

인 차이를 나타내어, 비록 적은 유전적 분화 정도 수치이지만 

유의적 차이가 나타난다는 것을 확인하였다(Table 4).

집단 간 유전적 거리는 Nei 방법에 의해 측정하였으며, 일

본 집단 간 0.041로 가장 낮은 값을, 미국과 일본(JPN14) 집단 

간 0.090로 가장 높은 값을 나타내었다. 유전적 거리 분석에서

도 우리나라 동해, 러시아, 미국 집단 간에는 평균 0.061, 우리

나라 동해, 러시아, 미국 집단과 일본 집단 간에는 0.079, 일본 

집단 간에는 0.041의 수치를 보여, 집단 간 FST 값 분석결과와 

마찬가지로 우리나라 동해, 러시아, 미국 집단과 일본 집단으

로 구분되는 양상을 나타내었다(Table 4).  

본 연구에 사용된 명태 5집단의 유전적 유연관계를 확인하

기 위해 집단 간 Nei의 유전적 거리에 기반한 UPGMA 군집분

석 결과에서는 우리나라 동해, 러시아, 미국 집단이 하나의 

cluster로 형성되며, 일본 명태 2집단(JPN06, JNP14)이 다른 

하나의 cluster로 분리되는 것을 확인 할 수 있었다(Fig. 1). 

주성분 분석에서는 상위 3개의 주성분이 전체 변이의 86.46% 

(제1주성분=42.84%, 제2주성분=22.65%, 제3주성분=20.98%)

를 차지하였으며, 제1주성분과 제2주성분에 의한 분포도는 

UPGMA에서의 결과와 동일하였다(Fig. 2). 이러한 결과는 Oh 

et al. (2004)이 우리나라 동해에 존재하는 명태 집단과 일본에 

서식하는 명태 집단이 서로 분리된다는 결과를 보고한 것과 

유사하여, 본 연구의 분석 결과를 뒷받침해 주는 것이라 사료

된다[28].

집단 간의 유전적 차이를 보기 위해 유전적 거리, pairwise 

FST값, UPGMA 및 PCA 분석결과에 근거하여, 전체 5개의 명

태 집단을 하나의 그룹으로, 우리나라 동해, 러시아, 미국 집단

과 일본 집단을 분리하여 2그룹으로 나누어 AMOVA test를 

실시 하였다(Table 5). 전체 유전변이는 1.53%, 각 지역 집단 

내 개체간 유전변이는 98.47%로 나타났으며(FST=0.01529, p= 

0.0000), 우리나라 동해, 러시아, 미국 집단과 일본 집단의 2그

룹으로 나누어 분석한 결과, 2그룹 간 유전적 변이는 1.06%, 

2그룹 내 각 집단 간 유전변이는 0.84%, 각 집단 내 개체 간 

유전변이는 98.10%로 나타났다. 비록 명태 5집단을 우리나라 

동해-러시아-미국과 일본 그룹으로 분리하여 분석하였을 때 
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Table 5. AMOVA for 5 populations of T. chalcogrammus based on msDNA markers

Analysis Source of variation d.f. Fixation indices
Percentage of

variation

No grouping Among populations

Within populations

4

367
FST : 0.01529 (P=0.0000)

 1.53

98.47

Regional grouping

(KOR, RUA, USA vs. Japan)

Among groups

Among populations within groups

Within populations

1

3

367

FCT :0.01063 (P=0.1053)

FSC :0.00847 (P=0.0000)

FST :0.01901 (P=0.0000)

 1.06

 0.84

98.10

Significant was tested by nonparametric permutation tests (10100 permutations).

변이율(1.06%) 보다 한 그룹으로 가정하여 분석하였을 때 변

이율(1.53%)이 0.47% 증가하여 하나의 그룹으로 가정하여 분

석한 것이 집단 간 유전적 차이가 비교적 뚜렷한 것으로 관찰

되었다. 그러나, 우리나라 동해-러시아-미국과 일본 그룹으로 

나누어 분석하였을 때 각 그룹 내 집단 간 변이율은 0.84%로 

감소하여, 집단 간 유전적 차이가 유의하게 감소하였음을 확

인할 수 있었다. 이러한 분석 결과는 우리나라 동해-러시아-미

국 집단과 일본 집단으로 분리하여 분석 시, 그룹 간 유전적 

차이가 더 클 것으로 예측되며, 이는 본 연구에서 분석된 유전

적 거리, pairwise FST 값, UPGMA와 PCA 분석 결과와 동일한 

결과를 나타내었다.

본 연구에서는 명태 및 대구 msDNA마커 8개를 이용하여 

우리나라 동해, 러시아, 미국 및 일본 지역의 명태 5집단에 

대한 유전적 다양성 및 집단 간 유연관계를 살펴보고자 하였

다. 본 연구의 분석결과, 연구에 사용된 모든 명태 집단이 비교

적 유전적 다양성이 잘 유지되고 있음이 확인되었으며, 유전

적 분화 정도 및 유연관계 분석에서는 우리나라 동해, 러시아, 

미국 집단과 일본 집단이 낮은 수치이지만 유의한 유전적 차

이가 있음을 확인 할 수 있었다. 비록, 본 연구에 사용된 명태 

집단 시료의 개체수가 적고, 명태 시료 수집의 지역적 한계가 

있었으나, 본 연구의 결과는 우리나라 동해의 유용한 수산자

원인 명태의 보존 및 유전적 특성을 규명하기 위한 구체적인 

과학적 근거 및 우리나라 생물주권 확보를 위한 기초자료로도 

활용 가능 할 것이라 생각된다. 향후, 명태 자원의 지속 가능한 

관리와 보존을 위해서는 더욱 명확한 명태 집단의 유전적 다

양성 및 유연관계를 보다 면밀하게 파악하여야 할 것이며, 이

를 위해 우리나라를 중심으로 한 주변국 및 주요 서식지에 

대한 충분한 명태 시료 확보가 필수적이며, 지속적인 유전학

적 분석이 이루어져야 할 것으로 사료된다.   
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초록：Microsatellite marker 분석을 이용한 명태(Theragra chalcogramma) 5 집단의 유전적 다양

성 및 유연관계 분석
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한류성 어종인 명태는 우리나라 동해를 비롯한 일본, 러시아 북부의 오호츠크해, 베링해, 알래스카 등지에 서식

하는 중요한 수산자원으로, 우리나라에서는 그 어획량이 매년 감소하고 있어, 그 자원량의 회복과 보존 및 관리가 

필요한 대표적 어종이다. 그러나, 이러한 중요성에도 불구하고 국내에서 명태의 유전학적 집단 분석에 관한 연구

는 많이 수행되지 않은 실정이다. 본 연구에서는 우리나라 동해, 러시아, 미국 명태 집단 및 일본 명태 집단과의 

유전적 다양성과 유연관계를 분석하여 명태자원의 보존과 관리를 위한 과학적 자료를 제공하기 위해 유전적 다양

성 및 계군 분석에 널리 사용되고 있는 microsatellite marker (msDNA) 8개를 사용하여 명태 집단의 유전자형을 

분석하였다. 우리나라 동해, 러시아, 미국 및 일본 집단에서 채집된 총 186개체를 분석한 결과, 대립유전자수는 

최소 7.13개에서 최대 10.63개로 나타났고, 평균 대립유전자의 수는 9.05개로 나타났다. 기대치와 관찰치 이형 접

합율은 각각 0.698과 0.732로 조사되어, 현재 확보된 명태 집단의 유전적 다양성은 비교적 잘 유지되고 있는 것으

로 나타났다. 유전학적 유연관계 분석을 위한 유전적 거리, Pairwise FST값, UPGMA와 주성분분석, AMOVA test 

분석 결과, 우리나라 동해, 러시아, 미국의 명태 집단 간 유전적 차이는 거의 없었으나 일본 명태 집단과는 낮은 

수치이지만 유의한 유전적 차이가 있음을 확인하였다(p<0.05). 본 연구에서 확인된 유전학적 분석을 통한 명태 

집단의 유전적 특성 및 주변국 집단과의 유연관계 분석결과는 우리나라 동해의 중요한 수산유전자원으로서의 명

태에 대한 중요한 과학적인 근거자료가 될 것이며, 앞으로 명태 자원의 보존, 평가 및 이용에 활용 가능한 정보를 

제공할 것이다.
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