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서     론

유전적으로 분화된 개체군 사이의 자손을 잡종이라

고 하며 자연에서는 드물게 나타나는 현상으로 다른 척

추동물군보다 어류에서 빈번하게 나타난다 (Verspoor and 

Hammart, 1991; Abbott et al., 2013). 또한 잡종은 해수보다 

담수에서 자주 나타나며, 특히 잉어과 (family Cyprinidae) 

어류들에서 속간잡종 (intergeneric hybrid)과 종간잡종 

(interspecific hybrid)이 다양하게 보고되고 있다 (Hubbs, 

한강수계 상천천에서 한강납줄개 Rhodeus pseudosericeus와  

떡납줄갱이 R. notatus의 종간 자연잡종 출현
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Abstract Two specimens presumed to be hybrids of Rhodeus pseudosericeus and R. notatus were collected 
from the Sangcheon Stream of the Han River, Korea. The body color of natural hybrid individuals was 
yellowish brown, showing the intermediate characteristics of R. pseudosericeus and R. notatus, but overall, 
the characteristics of R. notatus were similar. Meristic and morphometric characters, the number of dorsal fin 
rays, anal fin rays and longitudinal row scales showed a hybrid index (HI) of 0, indicating the characters of 
R. notatus. The hybrid index of predorsal length (HI = 74.6), preanal length (HI = 75.3), and preventral length 

(HI = 77.6) were similar to the characters of the R. pseudosericeus. Also four characters were appeared to 
have intermediate characters between R. pseudosericeus and R. notatus; number of gill rakers (HI = 55.3), 
body depth (HI = 67.9), snout length (HI = 43.4), and inter orbital width (HI = 44.8). The rest of 14 characters 
deviated between 0 and 100, showing unique characteristics of hybrid individuals. Recombination activating 
gene 1 (RAG1) analysis, hybrids were identified as natural hybrids due to the overlapping peaks of their parent 
species. Also, as a result of analysis using the cytochrome b gene (COB), one individual was derived from R. 
pseudosericeus, while the other was derived from R. notatus.
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1955; Economidis and Sinis, 1988; Tang et al., 2012). 잉어

과 어류의 잡종을 야기하는 자연적 요인으로 제한된 서식

지와 동소종 간 경쟁이 대표적이며 인위적 요인은 서식지

의 훼손과 잡종을 유발하는 양식, 타 수계로의 도입 등이 

있고 잡종형성의 원인 중 약 50%가 인위적 요인으로 인

해 나타난다고 보고된 바 있다 (Scribner et al., 2001). 잡종

은 새로운 유전적 변이를 형성해 진화의 기회를 제공해 주

기도 하지만, 고유한 유전자의 훼손으로 토착종의 절멸이

라는 심각한 결과를 초래할 수도 있으며 (Demarais et al., 

1992; Vitule et al., 2009), 외래종의 이입과 서식처훼손 등

의 인위적인 영향으로 전 세계적으로 잡종현상이 증가하

고 있다 (Kucinski et al., 2015).

어류의 외부 형태학적 특징은 종을 동정하는 데 있어 중

요한 형질로 사용하고 있으나 (Begg and Waldman, 1999; 

Yi et al., 2017), 분류학적 키가 중복되거나 동일 종 내에서 

서식하는 환경에 따라 서로 다르게 나타나는 형태 변이는 

일부 종의 동정을 어렵게 만든다 (McDonald et al., 1991; 

Nguyen et al., 2001; Kerschbaumer et al., 2011). 이러한 점

을 보완하고자 최근에는 형태학적 분석과 더불어 유전자

의 염기서열을 확보하여 비교 분석하는 분자계통학적 분

석이 상호보완적으로 활용되고 있다 (Eyualem and Blaxter, 

2003; Larsson Herrera et al., 2020).

핵 DNA와 미토콘드리아 DNA 염기서열에 기반한 유전

자분석은 대상종의 잡종유무를 판단하고 부계와 모계의 명

확한 추정을 위해 사용되고 있다 (Sonnenberg et al., 2007; 

Kim et al., 2020). 핵 DNA 영역의 recombination activating 

gene 1 (RAG1)은 염기서열이 보존적이며 진화를 잘 반영하

기 때문에 종의 계통발생학적 위치를 명확히 하는데 사용되

고 있다 (Šlechtová et al., 2007; Cebrat et al., 2008; Kim and 

Bang, 2010). 또한 잡종개체의 염기서열 분석 시 부모 종의 

peak가 중복되는 double peak가 나타나 잡종판별에 효과적

인 분자마커로 사용되고 있다 (Sonnenberg et al., 2007; Yun 

et al., 2009; Song et al., 2017). 미토콘드리아 DNA 영역은 

모계유전의 특징을 가지고 있어 잡종개체의 모계를 판단하

는 데 효과적으로 이용되고 있으며 (Billington and Hebert, 

1991; Jerry et al., 1999; Wirtz, 1999), 미토콘드리아 DNA 

영역 중 cytochrome b gene (COB) 유전자는 납자루아과 

(Acheilognathinae)를 포함한 다양한 잉어과 어류들의 종간

잡종을 구분하는 데 효과적으로 사용된 바 있다 (Kim et al., 

2014, 2015a, 2015b; Ramoejane et al., 2020).

납자루아과 어류는 석패과 (Unionidae) 조개의 아가미에 

산란을 하는 독특한 산란습성을 가지고 있으며, 전 세계에 

3속 75종이 알려져 있고 국내에는 3속 16종이 분포하고 

있다 (Nelson et al., 2016; Chae et al., 2019). 이 중 한강납

줄개 Rhodeus pseudosericeus와 떡납줄갱이 R. notatus가 

속한 납줄개속 (genus Rhodeus) 어류 5종은 유속이 완만하

고 수초가 번성한 하천에 서식하며, 수 환경 변화에 취약

하기 때문에 보존이 필요한 분류군으로 알려져 있다 (Kang 

et al., 2006). 특히 한강납줄개는 한강 일부 지류와 무한천, 

대천천 상류에 제한적으로 분포하는 한국고유종으로 서식

지 감소와 수 환경 악화 등으로 개체군이 감소하여 2012

년부터 멸종위기 야생생물 II급으로 지정되어 보호받고 있

다 (NIBR, 2019). 한강납줄개에 관한 연구는 자연잡종 동

정 (Kim et al., 2014), 산란특성 (Kim et al., 2017; Kim and 

Park, 2020), 난 발생 및 초기생활사 (Kim et al., 2006), 서식

양상 (Ko et al., 2019), 멸종위협등급 평가 (Ko et al., 2018) 

등이 있으며, 떡납줄갱이에 관한 연구는 잡종의 초기발생 

특징 (Kang et al., 2006), 잡종동정 (Yun et al., 2009), 세포

유전학적 분석 (Kim et al., 2012) 등이 있다.

본 연구는 북한강으로 합류되는 조종천의 지류인 상천

천에서 납줄개속 어류인 한강납줄개와 떡납줄갱이의 종 

간 자연잡종으로 추정되는 개체가 채집되어 이를 대상으

로 유전자 분석과 외부형태 분석으로 자연잡종 개체를 확

인하고 형태 및 유전적 특징을 기재하고 자연잡종의 출현

이유를 논의하였다. 

재료 및 방법

1. 표본의 확보

2020년 3월 18일 경기도 가평군 청평면 하천리 상천천 

일대에서 납자루아과 자연잡종 (Hybrid 01, Hybrid 02)으로 

추정되는 2개체 (체장 37.7, 44.3 mm)를 채집하였다. 또한 

부모종을 추정하기 위해 상천천 2개 지점의 어류상을 조

사하여 납자루아과 어류를 확인하였다 (Table 1). 채집된 납

자루아과 어류 가운데 부모종으로 추정되는 떡납줄갱이와 

한강납줄개는 자연잡종과의 체색비교를 위해 현장에서 사

진촬영을 한 뒤 방류하였고, 채집된 자연잡종 (n = 2)과 떡

납줄갱이 (n = 6)는 유전자 분석에 필요한 배지느러미 일부

를 절단하여 100% 에탄올에 넣어 고정하였다. 형태분석을 

위한 표본은 10% 포르말린에 고정하였으며, 형태 및 유전

자 분석에 쓰인 한강납줄개 (n = 6)는 2012년 이전에 조종

천에서 채집되어 중앙내수면연구소의 수장고에 보관되어 

있던 표본을 사용하였다. 

2. 형태 분석

외부형태는 Hubbs and Lagler (2004)를 일부 변형하여 5
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개의 계수형질과 19개의 계측형질을 측정하였다. 측정 항

목으로 등지느러미와 뒷지느러미의 기조수, 종렬비늘수, 

측선비늘수, 새파수를 계수하였고 체장에 대한 체고, 두장, 

등지느러미 기점거리, 가슴지느러미 기점거리, 뒷지느러

미 기점거리, 배지느러미 기점거리, 미병장, 미병고, 등지느

러미 기저길이, 뒷지느러미 기저길이, 등지느러미 길이, 가

슴지느러미 길이, 배지느러미 길이, 뒷지느러미 길이와 두

장에 대한 문장, 안경, 양안간격, 미병장, 미병고를 계측하

였다. 각각의 지느러미 기조수와 비늘수를 포함한 계수형

질은 실체현미경 (Olympus SZX16, Japan)으로 계수하였

으며, 계측형질은 Digital caliper (Mitutoyo, Japan)를 사용

하였다. 자연잡종과 부모종 간 외부형태를 비교하기 위해 

Nikoljukin (1972)이 제안한 잡종지수 (hybrid index, HI)로 

환산하였다. 

Hybrid index (HI) = 100 (H-M1)/(M2-M1)

H: 잡종개체 특정 형질의 수치, M1: 제1 부모종 특정 형질

의 수치 (Rhodeus notatus), M2: 제2 부모종 특정 형질의 수

치 (R. pseudosericeus)

3. RAG1과 COB를 이용한 분석

잡종판별과 모계추정을 위해 채집된 자연잡종 개체와  

부모종으로 추정되는 한강납줄개와 떡납줄갱이의 배지

느러미를 이용하여 genomic DNA (gDNA)를 추출하였다.  

RAG1영역은 RAG1-1495f3 (5ʹ CAGTAYCAYAAGATG 

TACCG-3ʹ)와 RAG1-3067r (5ʹ TTGTGAGCYTCCAT 

RAACTT-3ʹ) primer를 사용하였고, COB 영역은 trnE-

14317f (5ʹ-GAYTTGAAGAACCAYCGTTG-3ʹ), trnP-

15601r (5ʹ-ATTHTGGCTTTGGGAGYCAG-3ʹ) primer를 

사용하여 PCR하였다 (Kim et al., 2015a). PCR 조건은 처

음 95℃에서 5분간 denaturation 1회 반응시킨 후 95℃에

서 20초간 denaturation, 55℃에서 20초간 annealing, 72℃
에서 1분간 elongation을 순서로 35회 반복하여 반응시켰

으며 마지막으로 72℃에서 5분간 elongation을 실시하였

고 생성된 증폭산물은 AccuPrepⓇ PCR Purification Kit 

(Bioneer, Korea)를 사용하여 정제하였다. PCR 증폭산물

은 Applied BiosystemsⓇ 3730xl DNA Analyzer (Thermo 

Fisher Scientific, USA)를 통해 DNA 염기서열을 해독하

였다. 자연잡종 개체의 모계추정은 납자루아과 근연종들

의 COB 서열을 GenBank에서 검색하여 자연잡종 2개체

와 부모종으로 추정되는 한강납줄개, 떡납줄갱이의 염기

서열을 함께 정렬하였다. 또한 out group은 모래무지아

과 (Gobioninae)에 속하는 모샘치 Gobio gobio와 어름치 

Hemibarbus mylodon 2종의 염기서열을 사용하였다. 정

렬된 서열은 RAxML 7.0.4 (Stamatakis, 2006; Stamatakis 

et al., 2008)을 사용하여 Maximum likelihood (ML) 분석

을 수행하였으며, 탐색 조건은 one single program (“-f a” 

option)으로 설정하였다. 최적의 ML tree는 GTRMIXI 

model에서 200회의 검증을 통해 제시되었으며, 각 분지의 

지지도는 1,000회의 bootstrap을 통해 평가하였다. 

결과 및 고찰

1. 동소출현종

상천천 조사지점 (St. 1, St. 2)에서 총 6과 22종 3,777

개체의 담수어류가 채집되었으며, 잉어과 어류가 16종으

로 대부분을 차지하였다 (Table 2). 전체 우점종은 떡납줄

갱이 (29.0%)였으며, 아우점종은 돌고기 Pungtungia herzi 

(15.1%)로 나타났다. 고유종은 총 10종이 출현하여 국내

에 출현하는 담수어의 고유화 빈도인 28.8% (Kim et al., 

2005)보다 높은 45.5%로 나타나 높은 고유화 빈도를 보였

다. 조사지점 중 유수역인 St. 1에서 출현한 둑중개 Cottus 

Koreanus는 2005년에 멸종위기 야생생물 II급으로 지정

되었다가 2012년에 해제된 고유종으로 (ME, 2005, 2012), 

주로 계곡에서 서식하는 냉수성 어종이다. 둑중개는 과거 

조종천 상류일대에서 드물게 출현하였는데 (Nam, 1997; 

Lee, 2013), 조종천의 지류인 상천천에서 출현은 매우 주

목되었다. 멸종위기 야생생물 II급인 한강납줄개는 St. 2

에서 13.0%의 높은 빈도로 출현하였다. 납자루아과 동소

Table 1. Information of natural hybrids and sympatric species collecting site.

Site Sampling date GPS coordinate                               Localities Habitat characteristic

1 2020.04.06
37°45ʹ12.76ʺN
127°26ʹ12.83ʺE

272 Hacheon-ri, Cheongpyeong-myeon,  
Gapyeong-gun, Gyeonggi-do 

Lotic

2 2020.03.18
37°44ʹ48.10ʺN
127°26ʹ3.35ʺE

217-11 Hacheon-ri, Cheongpyeong-myeon,  
Gapyeong-gun, Gyeonggi-do 

Lentic
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종은 각시붕어 R. uyekii, 떡납줄갱이, 한강납줄개, 납자루 

Acheilognathus lanceolatus 등 총 4종으로 정수역인 St. 2

에서만 출현하여 납줄개속 어류들이 정수역에 서식한다는 

Kim et al. (2010)의 결과와 일치하였다. 

2. 외부형태적 특징

자연잡종 2개체 모두 전체적인 체색은 황갈색으로 한강

납줄개보다는 옅었고 떡납줄갱이보다는 진한 중간적인 특

성을 나타냈다 (Fig. 1). 등지느러미 반문은 담황색으로 한

강납줄개와 유사하였으며, 뒷지느러미 반문의 형태는 떡

납줄갱이와 유사하였지만 반문의 색은 다소 옅은 주홍색

이였다. 또한 안경 상단의 붉은 띠, 아가미 상단에 위치한 

암점과 등지느러미 기점 아래의 중간지점부터 미병부 후

단까지 이어지는 청색 세로줄은 기존에 보고된 떡납줄갱

이의 특징과 매우 유사한 특징을 보였다 (Kim and Park, 

2002; Chae et al., 2019). 

잡종개체의 형태분석에 있어 잡종지수 (HI)의 가장 이

상적인 수치는 50이지만, 보통 30~70의 수치를 부모종

의 중간형질로 여겨진다 (Ross and Cavender, 1981; Šorić, 

Table 2. List of Ichthyofauna in the Sangcheon Stream of Bukhan River, Korea.

                             Species
Site

Total R.A. (%)* Remarks**
   1                         2

Cyprinidae

Carassius auratus 20 20 0.5

Rhodeus uyekii 12 12 0.3 KE

Rhodeus notatus 1,095 1,095 29.0

Rhodeus pseudosericeus 491 491 13.0 KE, EN (II)

Rhodeus notatus-R. pseudosericeus hybrid 2 2 0.1

Acheilognathus lanceolatus 151 151 4.0

Pseudorasbora parva 1 1 +
Pungtungia herzi 5 564 569 15.1

Coreoleuciscus splendidus 8 8 0.2 KE

Squalidus gracilis majimae 19 394 413 10.9 KE

Hemibarbus longirostris 10 43 53 1.4

Microphysogobio yaluensis 38 138 176 4.7 KE

Microphysogobio longidorsalis 21 21 0.6 KE

Rhynchocypris oxycephalus 26 55 81 2.1

Zacco koreanus 89 87 176 4.7 KE

Zacco platypus 170 231 401 10.6

Balitoridae

Orthrias nudus 27 27 0.7

Cobitidae

Misgurnus anguillicaudatus 2 21 23 0.6

Iksookimia koreensis 11 39 50 1.3 KE

Cottidae

Cottus Koreanus 3 3 0.1 KE

Centropomidae

Coreoperca herzi 3 3 0.1 KE

Channidae

Channa argus 1 1 +

Number of individuals 408 3,369 3,777

Number of species 12 19 22

*R.A.: Relative abundance, **KE: Korean endemic species, EN (II): Endangered species (II).
+ : <0.1
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2004). 또한 잡종지수가 0에 근접할수록 제1 부모종인 떡

납줄갱이에 가깝고 100에 근접할수록 제2 부모종인 한강

납줄개의 형질에 가깝다는 것을 의미한다. 그러나 잡종

지수가 0보다 작거나 100보다 큰 값을 나타내면 잡종개

체의 고유한 특성이 발현된 것으로 간주된다 (Witkowski 

et al., 2015). 자연잡종 개체의 24가지 형질을 분석한 결

과, 등지느러미 기조수 (mean = 9), 뒷지느러미 기조수 

(mean = 10), 종렬비늘수 (mean = 32.5)의 3가지 계수형

질에서 떡납줄갱이 (mean = 9, 10, 32.5)와 동일하게 나타

나 HI 값이 0으로 나타났다 (Table 3). 측선비늘 수는 자연

잡종 (mean = 5)이 부모종인 떡납줄갱이 (mean = 4)와 한

강납줄개 (mean = 4.2) 간 큰 차이를 보여 HI 값이 500으

로 나타나 잡종개체의 고유특성을 나타냈다. 자연잡종의 

새파수 (mean = 9)는 떡납줄갱이 (mean = 5.5)와 한강납줄

개 (mean = 11.8) 간 중간 값에 해당하였고 HI 값은 55.3

으로 나타나 부모종의 중간적인 특성을 보였다. 자연잡

종 개체의 계측형질 중 체장에 대한 등지느러미 기점 거

리 (mean = 1.8), 뒷지느러미 기점 거리 (mean = 1.6), 배지

느러미 기점 거리 (mean = 2.2)는 한강납줄개 (mean = 1.8, 

1.6, 2.1)와 유사하게 나타났으며 HI 값은 각각 74.6, 75.3, 

77.6으로 나타나 한강납줄개의 형질에 좀 더 가까운 것

으로 나타났다. 체장에 대한 두장 (mean = 3.9), 가슴지느

러미 기점 거리 (mean = 3.7), 미병장 (mean = 4.6), 미병고 

(mean = 7.1), 등지느러미 기저 길이 (mean = 4.2), 뒷지느

러미 기저 길이 (mean = 4.6), 동지느러미길이 (mean = 2.7), 

가슴지느러미 길이  ( m e a n = 5 . 1 ) ,  배지느러미 길이 

(mean = 6.3), 뒷지느러미 길이 (mean = 3.1)는 부모종인 떡

납줄갱이, 한강납줄개와 큰 차이를 보여 0~100 사이의 값

을 벗어나 잡종개체의 고유특성이 나타났다. 반면 체장

에 대한 체고 (mean = 2.6)는 떡납줄갱이 (mean = 2.9)와 한

강납줄개 (mean = 2.5) 간 중간 값을 보였고 HI 값은 67.9

로 나타나 부모종의 중간적인 특성을 나타냈다. 또한 두

장에 대한 안경 (mean = 2.8), 미병장 (mena = 1.2), 미병고 

(mean = 1.8)는 떡납줄갱이, 한강납줄개와 차이를 보여 HI 

값이 각각 109.0, 2492.2, -2.9로 나타나 잡종개체의 고유

특성을 나타냈다. 반면 두장에 대한 문장 (mean = 3.5)과 양

안간격 (mean = 2.9)은 떡납줄갱이 (mean = 3.6, 3.1)와 한강

납줄개 (mean = 3.4, 2.6) 간 중간 값을 보여 HI 값이 각각 

43.4, 44.8로 나타나 부모종의 중간적인 특성을 나타냈다. 

3. 유전학적 분석

RAG1 영역의 염기서열 분석결과 총 1,490 bp가 증폭되

었고 자연잡종 개체 간 DNA 염기서열은 100% 유사도를 

Fig. 1. Photographs of natural hybrid specimens (B, Hybrid 01: 44.3 mm SL; C, Hybrid 02: 37.7 mm SL) between Rhodeus pseudosericeus 

(A: 48.3 mm SL) and R. notatus (D: 39.8 mm SL).

A B

C D
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보였으나 29개 염기서열 위치에서 부모종의 염기서열이 

치환되어 나타났다 (Table 4). RAG1의 electropherogram

을 분석한 결과 부모종은 각 염기서열마다 명확한 single 

peak가 관찰되었지만, 자연잡종 2개체 모두 부모종인 한강

납줄개와 떡납줄갱이 두 종 간에서 차이 나는 29개의 염

기서열의 위치에서 부모종의 염기서열이 중복되어 double 

peak의 형태로 관찰되었다 (Fig. 2A). 이것은 자연잡종 개

체가 부모종인 한강납줄개와 떡납줄갱이의 유전자를 모두 

포함하고 있어 일어난 현상으로 국내에 보고된 납자루아

과 자연잡종에서 나타나는 염기서열의 결과들과 일치하였

다 (Yun et al., 2009; Kim et al., 2014, 2015b). COB영역은 

총 1,057 bp가 증폭되어 나타났으며, electropherogram으로 

염기서열을 분석한 결과 Hybrid 01은 한강납줄개와 100%

의 유사도를 보였고 Hybrid 02는 떡납줄갱이와 100%의 

유사도를 나타내 자연잡종 간 상반된 염기서열의 차이를 

나타냈다 (Fig. 2B). 또한 자연잡종 개체와 납자루아과 근

연종들 간 분자계통수를 분석한 결과 Hybrid 01은 한강납

줄개 그룹과 연결되어 100%의 지지도를 나타냈고 Hybrid 

02는 떡납줄갱이 그룹과 연결되어 98%, 94%의 지지도를 

나타냈다 (Fig. 3). 부모종이 교잡할 경우 모계 유전을 하

는 미토콘드리아 DNA 특성상 잡종 개체는 모계종과 동일

한 미토콘드리아 유전정보를 나타내기 때문에 (Avise and 

Saunders, 1984; Lee et al., 2009), Hybrid 01은 한강납줄개, 

Hybrid 02는 떡납줄갱이가 모종임을 강하게 시사하였다. 

Table 3. Comparison based on 5 meristic and 19 morphometric characters between natural hybrid specimens and parent species, Rhodeus 
notatus and R. pseudosericeus.

                                Characters

R. notatus 
(n = 6)

Natural hybrid 
(n = 2)

R. pseudosericeus 
(n = 6)

HI*

Range Mean     Range Mean     Range Mean

Meristics

No. of dorsal fin rays (branched) 9 9 9 9 8~9 8.8 0

No. of anal fin rays (branched) 10 10 10 10 9~10 9.7 0

No. of longitudinal row scales 32~33 32.5 32~33 32.5 34~35 34.2 0

No. of lateral line scales (incomplete) 4 4 5 5 4~5 4.2 500

No. of gill rakers 5~6 5.5 9 9 11~12 11.8 55.3

Morphometrics 

Standard length (mm) 30.7~39.8 36.4 37.7~44.3 41.0 47.0~59.5 51.7

Numerical value of standard length

Body depth 2.7~2.9 2.9 2.6 2.6 2.4~2.5 2.5 67.9

Head length 3.8~4.2 4.0 3.9 3.9 4.1~4.5 4.4 -48.5

Predorsal length 1.8~1.9 1.9 1.8 1.8 1.7~1.8 1.8 74.6

Prepectoral length 3.7~4.2 4.0 3.6~3.8 3.7 3.9~4.2 4.1 -174.3

Preanal length 1.6~1.7 1.7 1.6 1.6        1.6 1.6 75.3

Preventral length 2.3~2.5 2.3 2.2 2.2 2.1~2.2 2.1 77.6

Caudal peduncle length 3.9~4.3 4.1 4.6~4.7 4.6 4.3~4.6 4.4 163.7

Caudal peduncle depth 7.1~7.7 7.3 6.8~7.3 7.1 7.0~7.6 7.2 304.6

Dorsal base length 4.1~4.5 4.4 4.1~4.4 4.2 4.4~4.6 4.5 -83.8

Anal base length 4.4~4.9 4.7 4.4~4.8 4.6 4.4~5.3 4.7 -109.1

Dorsal length 2.7~3.0 2.9 2.6~2.7 2.7 2.5~2.8 2.7 105.2

Pectoral length 4.5~5.3 4.9 4.9~5.2 5.1 4.7~5.0 4.9 -1592.6

Ventral length 5.0~5.7 5.3 6.1~6.5 6.3 5.4~5.8 5.5 454.4

Anal length 3.1~3.3 3.2 3.0~3.1 3.1 3.1~3.3 3.2 -293.9

Numerical value of head length 

Snout length 3.4~4.0 3.6 3.5~3.6 3.5 3.2~3.7 3.4 43.4

Eye diameter 2.5~2.7 2.6 2.8 2.8 2.6~3.0 2.8 109.0

Inter orbital width 3.0~3.3 3.1 2.8~3.0 2.9 2.4~2.7 2.6 44.8

Caudal peduncle length 1.0~1.1 1.0 1.2 1.2 1.0~1.1 1.0 2492.2

Caudal peduncle depth 1.7~1.9 1.8 1.8~1.9 1.8 1.6~1.7 1.7 -2.9

*HI: hybrid index
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4. 잡종형성

자연잡종은 중복되는 산란시기, 산란장의 감소, sneaker 

행동 등의 현상에 의해 나타나며 (Jansson et al., 1991), 잡

종개체가 채집된 상천천 일대는 하천의 효율적인 이용

과 관리를 위해 1989년 조종천 하천정비기본계획이 수립

된 이후 크고 작은 하천공사가 지속적으로 진행되어 왔

다 (MOCT, 1989, 2003). Kim et al. (2010)은 서식처의 환

경 변화와 경쟁종 증가 등의 영향으로 종간잡종이 출현하

며 특히 북한강 수계 납자루아과 어류들은 수 환경의 변화

로 인해 잡종 출현의 가능성이 높아질 수 있음을 시사하

였는데, 북한강의 수계의 상천천은 지난 10년간 하천공사

로 인해 환경적 압박을 지속적으로 받아 납자루아과 어류

들의 서식처 및 산란장이 감소한 것으로 추정된다. 잡종이 

출현한 조사시점에서 석패과인 조개류의 서식을 확인할 

수 없었지만, 부모종인 한강납줄개는 석패과인 작은말조개

에 산란하는 것으로 알려져 있으며 (Kim et al., 2017), 떡납

줄갱이도 석패과에 산란하기 때문에 (Kim and Park, 2002) 

두 종의 산란장 및 산란행동은 중복될 수 있다. 또한 두 종

의 산란시기는 4~6월로 중복되고 납자루아과 어류의 종 

특성상 sneaker 행동이 빈번하게 나타난다 (Kim and Park, 

2002; Kim et al., 2014, 2015b). 따라서 한강납줄개와 떡

납줄갱이 간 자연잡종은 지속적인 하천공사로 인해 납줄

개속 어류의 서식처가 제한되었고 동소종 간 경쟁을 야기

Table 4. Difference in polymorphic base sequences of recombination activating gene 1 (RAG1) between natural hybrids (Hybrid 01 and 
Hybrid 02) and parent species, Rhodeus pseudosericeus and R. notatus. Polymorphic base positions are indicated according to the IUPAC 
codes.

Species

Base positions*

2
1

1
3
8

1
8
9

1
9
8

2
2
0

2
4
6

2
4
8

2
5
5

3
5
7

3
6
6

4
1
4

5
3
7

5
5
5

5
8
2

7
5
9

7
6
7

7
9
7

8
0
6

9
0
1

9
5
7

9
8
6

1
0
4
7

1
0
5
6

1
0
8
3

1
1
3
4

1
1
3
7

1
1
7
3

1
2
7
8

1
3
0
8

R. pseudosericeus A A T A C G G G G G T G G T C A C A C T G G A A C C T G C

Hybrid 01 R M Y W M R R R R R Y R R Y Y R Y M Y Y S R W R Y Y K S Y

Hybrid 02 R M Y W M R R R R R Y R R Y Y R Y M Y Y S R W R Y Y K S Y

R. notatus G C C T A A A A A A C A A C T G T C T C C A T G T T G C T

*R(A/G), M(A/C), W(A/T), Y(C/T), S(C/G), K(T/G)

Fig. 2. Electropherogram showing DNA sequence differences in the recombination activating gene 1 (RAG1) (A) and mitochondrial cyto-
chrome b gene (COB) (B) region of natural hybrids (Hybrid 01 and Hybrid 02) of Rhodeus pseudosericeus and R. notatus. Arrow indicates 
in A show that the peaks of the parent species, R. pseudosericeus and R. notatus overlap in some regions of the natural hybrids recombina-
tion activating gene 1 (RAG1), B indicates that in the mitochondrial cytochrome b gene (COB) the some sequence between Hybrid 01 and R. 
pseudosericeus and the between Hybrid 02 and R. notatus are similar.

A B
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한 결과 나타난 현상으로 추정된다. 그러나 잡종형성의 원

인은 다양하게 나타나기 때문에 한강납줄개와 떡납줄갱이 

간 자연잡종 출현의 원인규명을 위한 추가적인 연구가 필

요할 것으로 보인다.

본 연구결과 한강납줄개와 떡납줄갱이 간 자연잡종 현

상이 단방향이 아닌 양방향으로 진행된 점은 매우 주목할 

만한 것으로 향후 상천천 개체군에 대한 지속적인 모니터

링을 통해 서식지 내 잡종개체의 비율, 납자루아과 종간 

경쟁 양상과 잡종개체의 임성검증 등의 추가적인 연구가 

필요할 것으로 사료된다.

적     요

한강수계 상천천에서 한강납줄개 Rhodeus pseudoseri- 

ceus와 떡납줄갱이 R. notatus의 잡종으로 추정되는 2개체

를 채집하였다. 자연잡종 개체의 체색은 황갈색으로 한강

납줄개와 떡납줄갱이의 중간적인 특성을 나타냈지만, 전

반적으로 떡납줄갱이의 특징이 두드러졌다. 계수 및 계측

형질에서 등지느러미 기조수, 뒷지느러미 기조수, 종렬비

늘 수의 3가지 형질은 hybrid index (HI) 값이 0으로 나타

나 떡납줄갱이의 형질을 따랐다. 체장에 대한 등지느러미 

기점 거리 (HI = 74.6), 뒷지느러미 기점 거리 (HI = 75.3), 

배지느러미 기점 거리 (HI = 77.6)는 한강납줄개의 형질

을 따르는 것으로 나타났다. 새파수 (HI = 55.3), 체장에 대

한 체고 (HI = 67.9), 두장에 대한 문장 (HI = 43.4), 양안간

격 (HI = 44.8)의 4가지 형질은 한강납줄개와 떡납줄갱이의 

중간형질을 나타내는 것으로 나타났다. 나머지 14가지 형

질은 0과 100 사이를 벗어나 잡종개체만의 고유한 특성을 

나타냈다. Recombination activating gene 1 (RAG1) 분석 

Fig. 3. Phylogenetic trees created based on the DNA sequence of the mitochondrial cytochrome b gene (COB) of natural hybrids (Hybrid 01 
and Hybrid 02) and their parent species Rhodeus pseudosericeus and R. notatus. Bootstrap value below 50% are not included. Species ana-
lyzed in this study are in bold type. Also, the GenBank numbers of each species are listed with their scientific names.
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결과 잡종개체는 부모종의 유전자가 중복되어 나타나 자

연잡종으로 판별되었으며, cytochrome b gene (COB)를 분

석한 결과 한 개체는 한강납줄개를 모계로, 또 다른 한 개

체는 떡납줄갱이가 모계로 나타났다. 
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