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서     론

보구치 (Pennahia argentata)는 농어목 민어과에 속하는 

난류성 어종으로 민어과 물고기 중 개체수가 많은 종이

다 (Koh et al., 2014). 암수에 따른 보구치의 비율은 53:47

로 암컷 비율이 수컷보다 높게 나타났으며 크기는 평균 

전장 (TL)이 암컷은 24.2 cm, 수컷은 23.7 cm로 암컷의 크

기가 수컷보다 다소 크게 나타났다 (Jeon et al., 2020). 보

구치의 주 먹이원은 새우류로 먹이원 분석 연구에서 153

개체 보구치 위 (gut)에서 발견된 217개체의 먹이생물 중 

가장 주요한 먹이 생물이 새우류 (Macrura)로 출현 빈

도는 68.6%를 차지하였고, 개체수 비 66.4%, 습중량 비
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는 43.3%, 상대중요도 지수비는 78.2%로 보고되었다  

(Koh et al., 2014; Huh et al., 2018). 보구치는 주로 수심 

20~140 m에 달하는 바닥의 모래나 개펄인 저층에 주로 

서식한다 (Huh et al., 2018). 보구치의 분포는 우리나라의 

남해, 서해, 동해, 일본 해역, 중국 해역, 서태평양 및 인도

양 등 전 세계적으로 광범위하게 보고되고 있다 (Koh et 

al., 2014). 또한 계절에 따른 보구치 분포는 여름 금강 하

구역에서 26.9% 우점율이 나타났고 (Lee et al., 2014), 광

양만 대도주변에서는 조사된 74종 8,133개체 중 7.2% 우

점종으로 보고되었다 (Kwak et al., 2012). 보구치는 상업성

이 높은 어종으로 주로 쌍끌이 또는 외끌이 대형 기선 저

인망, 연안 복합, 안강망, 근해 자망 어업 등에 의해 어획

되며, 1984년까지 10,655톤의 어획량을 보이다가 1990년

대 이후 감소와 증가를 반복하다 (Lee and Zhang, 2001) 

최근에는 2,700톤의 어획량으로 과거보다 크게 감소하

여 관리 방안이 필요한 어종으로 보고되었다 (Huh et al., 

2018; Jeon et al., 2020). 보구치에 관한 연구는 주로 연

안이나 근해에 서식하고 있는 보구치에 대한 생식과 성

장 (Kwon et al., 1999), 해당 지역의 지리적 특성, 변이

에 따른 성장, 생식 주기 및 성숙에 관한 연구 (Higuchi et 

al., 2003; Yamaguchi et al., 2004, 2006), 보구치 후기자

어 (post-larva)의 먹이 선택 (Cha and Park, 2001) 등에 대

해 연구가 진행되었다. 이러한 연구들은 보구치에 대한 자

원생태학적 연구와 분포 특성 등에 대해 국한되어 이루어 

졌다.

해양생태계는 어업, 양식업, 해양 운송 및 여가 활동 등

에 인위적인 활동에 영향을 받는다. 또한 연안생태계 환

경의 복잡성으로 지역별, 개체 간 변이로 서식하는 어류

의 생태학적 형태분류가 어려운 종도 있다. 계통유전학적 

(Phylogenetic) 연구를 통한 어류의 유전적 기원 (origin)과 

생물 다양성 정보는 해양자원관리 및 환경관리를 위한 주

요한 정보를 제공한다 (Iyiola et al., 2018). 예로 담수어류

인 누치의 미토콘드리아 DNA를 이용한 분자 계통학적 연

구 (Park et al., 2019)와 민어 (Miichthys miiuy)에서 열충격

단백질의 계통진화적 유전적 특성 (Wei et al., 2012)에 관

한 일부 연구가 보고되었다. 수환경 변화는 어류의 유전적 

Table 1. List of P. argentata species collected from Gwangyang Bay.

ID Sampling date Sampling sites in Gwangyang TL* (mm) SL** (mm) BW*** (g)

A1 2018-09-09 A site (127.48, 34.52) 210 180 111.53

A2 2018-09-09 A site (127.48, 34.52) 198 165 95.01

A4 2018-09-09 A site (127.48, 34.52) 193 162 80.33

A5 2018-09-09 A site (127.48, 34.52) 173 145 57.64

A8 2018-09-09 A site (127.48, 34.52) 120 94 15.57

A9 2018-09-09 A site (127.48, 34.52) 198 179 100.01

B1 2018-09-09 B site (127.47, 34.49) 190 160 78.54

B3 2018-09-09 B site (127.47, 34.49) 183 153 68.85

B4 2018-09-09 B site (127.47, 34.49) 116 92 17.15

B5 2018-09-09 B site (127.47, 34.49) 115 92 15.92

B7 2018-09-09 B site (127.47, 34.49) 110 85 12.61

C1 2018-09-09 C site (127.49, 34.45) 203 170 96.62

C2 2018-09-09 C site (127.49, 34.45) 196 165 87.48

C3 2018-09-09 C site (127.49, 34.45) 186 158 73.24

C4 2018-09-09 C site (127.49, 34.45) 130 105 22.31

C5 2018-09-09 C site (127.49, 34.45) 114 91 15.31

C6 2018-09-09 C site (127.49, 34.45) 110 88 13.74

C7 2018-09-09 C site (127.49, 34.45) 105 84 12.11

D1 2018-09-09 D site (127.49, 34.42) 201 170 98.07

D2 2018-09-09 D site (127.49, 34.42) 193 163 84.16

D3 2018-09-09 D site (127.49, 34.42) 184 155 72.63

D6 2018-09-09 D site (127.49, 34.42) 170 142 58.35

D8 2018-09-09 D site (127.49, 34.42) 188 158 79.31

*TL: Total Length, **SL: Standard Length, ***BW: Body Weight
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다양성을 감소시키고 유전적 변이 정도가 낮아지면 환경 

변화에 민감한 영향을 받아 생존에 영향을 미칠 수 있다. 

생물 다양성의 변화는 계통유전학적 정보 분석을 통해 수

산자원을 관리할 수 있다. 이에 본 연구에서는 한국 광양

만 연안 일대에 서식하는 국내산 보구치를 대상으로 미토

콘드리아 DNA인 cytochrome c oxidase subunit I (COI) 유

전체를 분석하여 계통유전학적 위치와 어류 간 진화적 근

연관계를 확인하고, 이를 근거로 보구치 분자 계통유전학

적 기준을 제공하고자 한다. 이러한 결과는 연안환경 변화

에 따른 어류의 유전적 모니터링과 수산자원의 다양성 분

석 및 자원보존-관리를 위한 기초자료로 활용될 수 있을 

것이다.

재료 및 방법

1. 보구치 어획 지점 및 샘플보관

본 연구에서 사용된 보구치 (Table 1)는 2018년 9월 광

양만 일대에서 새우조망어구를 이용하여 어획하였다. 광

양만 어획 지점은 A (127°48′W, 34°52′N), B (127°47′W, 

34°49′N), C (127°49′W, 34°45′N), D (127°49′W, 34°42′N) 

(Fig. 1)로 총 4 지점에서 실시하였다. 채집한 보구치는 

총 23마리로 실험실로 옮기는 즉시 생체량 (Body Weight, 

BW), 전장 (Total Length, TL), 체장 (Standard Length, SL)

을 측정한 뒤 근육 조직을 해부하여 샘플을 -80°C Deep 

freezer (Thermo Fisher Scientific)에 보관하였다.

2. Genomic DNA 추출

보구치 total genomic DNA 추출은 Bioneer의 AccuPrep 

genomic DNA extraction kit를 사용하여 제공되는 Protocol

에 따라 수행하였다. 실험 과정은 EP tube에 TL buffer 200 

μL를 넣고 근육조직을 균질하게 homogenize하고 Protei

nase K 20 μL, RNase A 10 μL를 넣어 단백질과 RNA를 제

거하였다. 60°C에서 1~2시간 Lysis 과정을 거치고 GB 

buffer와 Ethanol을 넣고 원심분리 후 상등액을 취하였다. 

WA1과 WA2 buffer를 통해 washing 과정을 거친 후 EA 

buffer로 Genomic DNA를 elution하여 사용시까지 -80°C 

Deep freezer (Thermo Fisher Scientific)에 보관하였으며 각 

지점 위치, 종명, 추출한 날짜 등의 정보를 기록해 두었다. 

추출된 DNA의 정량은 1.0% Agarose gel (w/v)로 나노드럽 

(NanoDrop ND-2000 spectrophotometer) (Implen, Munich, 

Germany)으로 측정 확인하였다.

3. 보구치 COI 유전자의 PCR 증폭 및 염기서열 분석

보구치의 미토콘드리아 DNA에서 COI 유전자 증폭을 

위해 Bioneer의 Taq DNA polymerase를 사용하여 PCR 

(Polymerase chain reaction)을 수행하였다. 증폭에 이용

된 Primer는 Forward: 5′-TCAACCAACCACAAAGAC

ATTGGCAC-3′와 Reverse: 5′-ACTTCAGGGTGACCGA

AGAATCAGAA-3′이다 (Ward et al., 2005). 30 μL PCR 

mixture에는 20 μL 멸균된 ultrapure water, 3.0 μL 10 × PCR 

buffer, 1 μL of 각각의 primer (20 mmol L-1), 1.5 μL dNTPs 

(2.5 mmol L-1 each), 0.5 μL Taq DNA polymerase (2.5 

U μL-1, Bioneer, Korea), 그리고 3.0 μL genomic DNA 

template (25 ng μL-1) 등이 포함된다. PCR cycle 조건은 

95°C에서 7분간 초기 변성 후 95°C에서 40초 변성, 55°C

에서 40초 primer 결합, 72°C에서 1분간 합성 과정을 40회 

반복하여 증폭하였으며, 반복 완료 후 최종 합성은 72°C에

Fig. 1. Map of fish sampling sites in Gwangyang Bay of Korea.
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서 10분간 이루어졌다. PCR 결과는 1.5% Agarose gel을 이

용한 전기 영동을 통해 시각적으로 확인하였다. 또한 PCR 

증폭된 결과물들 (PCR amplification products)은 DNA Gel 

Extraction Kit (Solgent, Daejon, Korea)를 이용해 젤 조각 

(gel slices)으로부터 정제하고 (purified), ABI3730xl DNA 

Analyzer 플랫폼 (Macrogen, Korea)으로 Sequencing 하여 

염기서열을 분석하였다.

4. 데이터 분석

광양만에서 어획된 보구치의 다중배열 분석은 Gene Doc 

Program (version 2.6.001)을 사용하여 나타내었다. COI 유

전자 시커스를 통한 단백질 데이타베이스 분석은 NCBI 

Gen Bank Database에 있는 보구치 또는 민어과 등 서로 

다른 13종의 어류들의 상동 서열 (homologous sequences)

을 Blastx에 배열하여 단백질 데이타베이스를 비교하였

다. 계통유전학적 분석 (phylogenetic analysis)은 Mega X 

software (version 10.04)을 이용하여 1000 bootstrap으로 

neighbor-joining trees로 분석하였고, 쌍의 진화적 거리 

(pairwise genetic distances)도 Mega X software (version 

10.04)에 있는 Maximum Composite Likelihood method를 

통해 계통진화적분석을 수행하였다.

결과 및 고찰

본 연구에서 보구치 또는 민어과를 포함하는 다양한 어

종들 간의 단백질 데이타베이스 기반 계통유전학적 분석

으로 진화적 근연관계를 비교하였다. 광양만 일대에서 어

획된 보구치의 평균 전장 (TL), 체장 (SL), 생체량 (BW)은 

162.97 mm (TL), 134.44 mm (SL), 56.40 g (BW) (최소: 98 

mm (TL), 79 mm (SL), 10 g (BW), 최대: 210 mm (TL), 180 

mm (SL), 111.53 g (BW))로 관찰되었다 (Table 1). 최근 보

고된 조사결과에서 2018년 1월에서 12월까지 남해안에서 

어획된 보구치 2,939 개체의 전장 범위를 측정한 결과 암

컷 13.5~35.7 cm, 수컷 12.8~34.3 cm이며, 평균 전장 (TL)

의 길이는 암컷 24.2 cm, 수컷 23.7 cm로 보고되었다 (Jeon 

et al., 2020). 연구에서 조사된 광양만 보구치는 같은 연도

에 어획된 남해안 보구치의 평균 전장 (TL) 보다 작은 개체

로 확인되었다. 

Fig. 3. Phylogenetic tree of the COI sequences in P. argentata constructed by neighbor-joining analysis (bootstrap value 1000). The num-
bers at the nodes are the percentage bootstrap values. The color indicated individuals each sampling site (Red: A site, Blue: B site, Purple: C 
site, Green: D site).
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광양만 보구치에서의 미토콘드리아 DNA내 605 bp COI 

유전자를 발굴하여 염기서열을 다중 배열한 결과가 Fig. 2

이다. 광양만 각 지역에서 어획된 보구치 COI의 염기서열

은 전체 개체들에 대해 98~100% 염기서열 상동성을 나타

내었지만, 어획지역별로 상동성이 다르게 나타났다. COI 

염기서열 내 뉴클레오타이드 변이는 A지점 보구치에서

는 16.2%, B지점 보구치에서는 24.3%, C지점 보구치에

서는 70.3%, D지점 보구치에서는 43.2%로 나타났다. 이

동성이 용이한 어류지만 광양만 내해와 외해에서 어획된 

보구치의 미토콘드리아 내 염기서열 변이는 내해보다 외

해쪽 채집지역 보구치에서 높게 나타났다 (Fig. 1 and Fig. 

2). 광양만의 내해와 외해는 다양한 환경요인 (온도, 염분, 

TOC, TC, TN, TP, Chl-a, EC, TIC)들의 차이와 환경 DNA 

(eDNA) 분석을 통해 종분포의 다양함이 보고되었다 (Jo et 

al., 2019). 광양만 외해는 내해에 비해 높은 염분, EC, TIC

와 낮은 Chl-a와 TN이 나타났다. 또한 광양만 내, 외해에

서 eDNA를 이용한 OTU 분석 결과 우점하는 OTU는 산호

속 (Acropora sp.)이였고 아우점은 요각류인 Acartia sp.으

로 나타났지만 OTU의 구성요소의 분포는 외해와 내해가 

다르게 나타났다 (Jo et al., 2019). 본 연구에서 광양만 내, 

외해에 따른 보구치 미토콘드리아 DNA의 염기서열 변이

는 내, 외해의 다른 환경요인들과 종분포에 따른 환경변화 

적응의 유전적 반응으로 연관될 수 있지만 더 많은 보구치 

개체에서의 변이 분석을 통한 연구가 필요할 것이다. 이러

한 결과는 광양만에 서식하는 보구치들의 진화적 근연관

계에서도 나타났다 (Fig. 3). 보구치 COI DNA 시컨스로 계

통유전학적 분석결과 A와 B지점의 보구치들에 비해 C와 

D지점 보구치들의 유전적 진화관계가 더 다양하게 나타남

을 확인하였다 (Fig. 3). 

나아가 본 연구에서는 Genbank에 등록된 보구치와  

민어를 포함한 13종의 어류 (P. argentata, Pennahia Mac

rocephalus, M. miiuy, Argryosomus japonicus, Otolithes 

ruber, Stellifer lanceolatus, Stellifer microps, Stellifer rast

rifer, Umbrina bussingi, Umbrina robinsoni, Plagioscion 

Fig. 4. Phylogenetic tree of the COI sequences in 13 species of fish constructed by neighbor-joining analysis (bootstrap value 1000). The 
numbers at the nodes are the percentage bootstrap values. The red doted rectangle indicated the clade with closely related P. argentata and P. 
argentata individuals in the study.
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squamosissimus, Roncador stearnsii, Nerbris microps) COI 

단백질 아미노산 시컨스를 바탕으로 계통유전학적 관계를 

분석하였다 (Fig. 4 and Table 2). 광양만 보구치들은 계통

유전학적으로 중국과 타이완에서 보고된 보구치와 진화적 

근연관계가 있음이 확인되었다. 특히 중국의 Rongcheng 

Bay 보구치 (AFB82994)와 한국 광양만 보구치들이 하나

의 계통군 (clade)을 이루었다. 이러한 결과는 보구치 종내

에서 시컨스 상동성이 타이완, 중국에서 보고된 보구치와 

유사함을 나타낸다. 본 연구는 각 지역 보구치 미토콘드리

아의 유전적 기원이 근연관계를 파악할 수 있음을 보여주

었다. 하지만 보구치 종내에서도 광양만 보구치 시컨스와 

유연관계가 높은 보구치 (sequence identity (SI) = 99.83% 

in Table 2)는 한 계통군을 이루지만 유연관계가 다소 낮은 

보구치들은 (SI = 88.34~88.76) 같은 종임에도 불구하고 다

른 계통군을 이루는 것으로 쏘가리와 같은 담수 어류에 비

해 연안 보구치의 유전적 다형성이 높고 분화시간이 상대

적으로 짧지 않은 것으로 분석된다 (Kim and Song, 2011). 

그 외 대두이석태 (P. Macrocephalus)와 민어 (M. miiuy)와 

진화적 근연관계를 나타냈다. 다른 어류에서는 N. microps, 

P. squamosissimus, O. ruber, M. miiuy, A. japonicus들이 

각 어종끼리 가까운 계통군을 형성하였고, S. lanceolatus 

와 S. microps는 같은 계통군을 형성하는 것을 확인하였다. 

또한 Maximum Composite Likelihood method 방법을 이용

하여 어류 종간의 근연관계 분석을 위해 DNA 염기서열 염

기 치환 정도를 수치화 한 결과, 광양만에서 어획된 보구치

들은 진화적 거리가 0.005 이하로 나타났다 (Table 3). 중국

과 타이완에서 보고된 보구치와의 진화적 거리는 0.036으

로 나타나고 다른 어종들과의 진화적 거리는 0.036~0.058 

사이로 민어 (M. miiuy)와 대두이석태 (P. Macrocephalus)에  

속한 어종과 진화적 거리가 가장 가까운 것으로 나타났

다. 어류에서 미토콘드리아 DNA 발굴 및 계통진화적 분

석을 통한 신종 분석은 최근에 보고되고 있다. 27종의 어

류에서 계통진화적 분석결과 Johnius taiwanensis가 Joh

nius trewavasae (MG 917694)와 같은 계통군을 이루며 다

Table 2. List of 13 fish species for phylogenetic analysis.

Specific name Sequence ID Bay, Pacific Country Seq. identity (%)

Pennahia argentata (Silver croaker) AFB82994 Rongcheng Bay China 99.83

ARI49379 South China Sea China 88.76

ARO49288 Indo West Pacific Taiwan 88.34

AXJ20947 Taiwan 88.34

Pennahia microcephalus (Big-head pennah croaker) ARO49305 Indo West Pacific Taiwan 88.30

Miichthys miiuy (Mi-iuy croaker) AEO17093 South China Sea China 88.26

AFI74404 China Yellow Sea China 88.26

ARO49227 Indo West Pacific Taiwan 88.20

Argyrosomus japonicus (Mulloway) ADQ0052 87.22

AEB16398 Canada 87.02

AKC94388 Taiwan 87.02

Otolithes ruber (Tigertooth croaker) ARO49260 Indo West Pacific Taiwan 86.89

ARO49268 Indo West Pacific Taiwan 86.89

Stellifer lanceolatus (American stardrum) ADQ24248 Canada 86.53

Stellifer microps (Smalleye stardrum) AKC94467 Taiwan 86.53

Stellifer rastrifer (Rake stardrum) AFN20833 Brazil 86.07

Umbrina bussingi (Bussing’s drum) AKC94471 Taiwan 86.01

Umbrina robinsoni (Fusca drum) AEB18283 Canada 86.00

Plagioscion squamosissimus 
(South American silver croaker)

ADF75608 Canada 85.59

AJK30055 Brazil 85.59

AVK87728 Argentina 85.59

Roncador stearnsii (Spotfin croaker) ADF57101 California USA 85.43

AKC94461 Taiwan 85.43

Nebris microps (Smalleye croaker) AFH09102 Brazil 85.04

AFH09106 Brazil 85.02
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른 Johinus 어종들과 진화적 근연관계를 나타내는 신종

으로 확인되었다 (Chao et al., 2019; Lin et al., 2020). 또한 

20종의 어류에서 계통진화적 분석결과 Nibea diacanthus 

(Blackspotted Croaker)가 Pennahia argentata (KC545800)

와 같은 계통군을 이루며 Nibea에 속하는 어종과 진화적 

근연관계를 나타냈다 (Cheng and Zhang, 1987; Hu et al., 

2016; Hu et al., 2020). 해양어류에서 유전적 정보을 기반

으로 한 종 다양성연구는 제한적으로 연구되고 있다 (Wei 

et al., 2012; Song et al., 2015; Hu et al., 2020). 이에 본 연

구와 같은 어류의 유전적 변이 및 진화적 근연관계 분석 

정보는 기존의 식성 및 분포에 대한 자료와 더불어 (Kwon 

et al., 1999; Koh et al., 2014; Huh et al., 2018) 해양어류 자

원의 관리와 보존을 위해 주요하게 활용될 수 있을 것이

다. 어류의 미토콘드리아 DNA 계통진화적 분석은 지리적 

변이나 분포에 따른 형태적 (체색, 크기 등) 분류를 위한 어

류자원의 유전적 정보를 제공하고 미기록종의 발굴이나 

외래종 유입에 따른 국내종 선별을 위한 기준을 제공한다 

(Kim and Song, 2011; Song et al., 2015).

적     요

보구치는 난류성으로 전 세계적으로 널리 분포하며 해

양 저층에 주로 서식하는 어종이다. 광양만에 서식하는 보

구치의 미토콘드리아 DNA에서 cytochrome c oxidase sub

unit I (COI) 유전자를 발굴하고 해양 어류종에서의 계통유

전학적인 위치를 분석하였다. 발굴된 미토콘드리아 DNA

내 605 bp COI 시컨스의 다중배열 결과 광양만 보구치들

에서는 높은 염기서열 상동성을 확인하였다 (98~100%). 

하지만 광양만 내해와 외해의 어획지점에 따라 염기서

열 변이가 다르게 나타나는 것을 확인하였다. 외해지점

의 보구치들에서 COI 내 염기서열 변이가 높게 나타났다 

(43.2~70.3%). 나아가 13종 어류의 COI 계통유전학적 분

석결과 광양만 보구치는 타이완에서 보고된 보구치와 하

나의 계통군 (clade)으로 묶이고 진화적 거리는 0.036으

로 나타났다. 또한 민어 (M. miiuy)와 대두이석태 (Pennahia 

Macrocephalus)에 속한 어종과 진화적 거리가 가까운 것

으로 나타났다 (0.041~0.048). 본 연구의 결과는 국내산 보

구치의 분자 계통유전학적 정보를 제공함으로 연안환경에 

따른 어류자원 모니터링 및 종다양성 관리에 주요한 유전

적 자료로 활용될 것이다. 
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