
서     론

교잡 (hybridization)은 유전적으로 구별되는 개체군 간의 번

식으로 척추동물군 중 어류에서 빈번하게 관찰되며, 종분화 

(speciation) 과정에 다양한 영향을 미치는 것으로 보고되었다 

(Hubbs, 1955; Campton, 1987; Allendorf and Waples, 1996). 
교잡은 유전자 흐름 (gene flow)과 재조합 (recombination)으
로 인하여 분화를 늦추거나 역전시킬 수 있으며, 유전자 이

입 (introgression)을 통해 종분화를 가속화하거나 배수체화 

(polyploidization)를 통해 즉각적인 종분화를 일으킬 수 있다 

(Wendel, 2000; Abbott et al., 2013). 이러한 현상들이 진화의 원

동력으로서 긍정적인 측면으로 작용할 수 있으나, 고유종과 같

은 희귀한 어종의 멸종으로 이어질 수 있으므로 보전생물학적 

관점에서 부정적으로도 작용할 수 있다 (Grant and Grant, 1992; 
Rhymer and Simberloff, 1996; Gerber et al., 2001).

잉어과 (Cyprinidae) 어류에서 자연발생적인 교잡 (sponta
neous hybridization)은 더욱 빈번하게 발견되고 있으며, 체외수

정, 산란 장소 및 시기 중복, 불완전한 생식적 격리기구 등과 같

은 요인으로 발생 빈도가 높은 것으로 보고된 바 있다 (Hubbs, 
1955; Sakai and Hamada, 1985; Scribner et al., 2000; Corush 
et al., 2021). 또한, 하천구조물 설치로 인한 서식지 훼손 및 감

소, 비토착 어종의 무분별한 방류와 같은 인위적인 요인으로도 
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떡납줄갱이 Rhodeus notatus와 흰줄납줄개 R. ocellatus의  

자연 종간잡종에 관한 연구
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A Study on the Natural Interspecific Hybrid between Rhodeus notatus and R. ocellatus by Bong Han Yun, 
Mu Sung Sung, Yong Hwi Kim and In-Chul Bang* (Department of Life Science, Soonchunhyang University, Asan 31538, 
Republic of Korea)

ABSTRACT Three specimens, presumed to be natural hybrids between Rhodeus notatus and R. 
ocellatus, were collected from Onyangcheon Stream area, Jwabu-dong, Asan-si, Chungcheongnam-
do, the Republic of Korea, and morphological and phylogenetic analyses were performed to clearly 
identify their parent species. The body color of the three natural hybrids was light greenish-brown 
on dorsal side, and the size of red area on the upper front of the dorsal fin and the outer margin of 
the anal fin generally showed intermediate characters between the parent species, R. notatus and 
R. ocellatus. Among the measurement and meristic characters, the ratio of prepectoral length and 
preanal length in the standard length, and the ratio of snout length, interorbital width, length of caudal 
peduncle and depth of caudal peduncle in the head length, and the number of longitudinal row scales 
were analyzed as the unique characters of natural hybrids. In the rag1 gene of nuclear DNA, the three 
natural hybrids were analyzed to be reflected all the single nucleotide polymorphism sites between R. 
notatus and R. ocellatus, and in the phylogenetic tree using the cytb gene of mitochondrial DNA, they 
formed the same genetic clade as R. notatus. Therefore, three specimens, presumed to be natural 
hybrids analyzed in this study were identified as interspecific hybrids between female R. notatus and 
male R. ocellatus.
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자연 교잡의 사례가 나타나고 있다 (DeMarais and Minckley, 
1992; Jeon et al., 2018; Uemura et al., 2018). 특히, 잉어과에 속

하는 납자루아과 (Acheilognathinae) 어류는 석패과 (Unionidae) 
담수 이매패류 (Bivalvia)의 아가미에 알을 낳는 독특한 산란 습

성에 기인하여 자연 교잡 사례는 더욱 흔하게 관찰되고 있다 

(Kim et al., 2014, 2015; Nelson et al., 2016; Chae et al., 2019; 
Hata et al., 2019; Kwak et al., 2020; Kim et al., 2021).

잡종 (hybrid)은 형태적으로 두 부모종의 중간형질을 나타

내며, 모계종과 부계종을 명확히 추정하기 위해서 분자계통학

적 분석이 수행되어야 한다 (Karlsson et al., 2013; Foresti et al.,  
2013). 핵 DNA (nuclear DNA)의 recombination activating gene  
1 (rag1) 유전자 영역은 척추동물군에서 매우 보존적이므로 동

형접합 (homozygote)과 이형접합 (heterozygote) 상태를 분석하 

면 잡종 판별이 쉽게 가능하다 (Cebrat et al., 2008). 또한, 모계 

로부터 유전되는 cytochrome c oxidase I gene (co1), cyto
chrome b gene (cytb) 유전자 영역과 같은 미토콘드리아 DNA 

(mitochondrial DNA) 분석 시 정확한 모계종 추정과 함께 부계

종을 판별할 수 있다 (Lee et al., 2009; Song et al., 2017).
본 연구는 충청남도 아산시 좌부동 곡교천의 지류인 온양천 

일대에서 떡납줄갱이 Rhodeus notatus와 흰줄납줄개 R. ocellatus 
간의 자연 잡종으로 추정되는 3개체를 채집하여 이를 대상으로 

형태학적 특징을 기록하고 분자계통학적 분석을 수행하였다.

재료 및 방법

1. 표본 채집

2021년 4월 16일 충청남도 아산시 좌부동 곡교천의 지류인 

온양천 일대 (36°45′36.2″N, 127°01′19.5″E)에서 납자루아과 어

류의 자연 잡종으로 추정되는 3개체 (체장 34.2~45.9 mm)를 채

집하였으며, 동일한 장소에서 이들의 부모종으로 추정되는 떡납

줄갱이와 흰줄납줄개 그리고 동소출현종을 추가로 채집하였다. 
동정과 분류는 Nelson et al. (2016)과 Chae et al. (2019)를 따랐

다. 채집된 어류 중 자연 잡종과 이들의 부모종으로 추정되는 개

체들은 체색 비교를 위하여 즉시 사진을 촬영하였으며, 유전자 

분석에 필요한 시료는 배지느러미의 일부를 절단하여 99.9% 에
탄올에 고정하였다. 형태 분석의 경우, 어체를 10% 포르말린 용

액에 고정하여 표본 (Voucher No. SUC2536125383)을 제작한 

후 이용하였다.

2. 형태학적 분석

형태 분석은 Hubbs and Largler (2004)와 Armbruster (2012)
를 참고하여 15개의 계측형질과 4개의 계수형질을 측정하였

다. 체장 (standard length, SL)에 대한 체고 (body depth, BD), 

두장 (head length, HL), 등지느러미 기점거리 (predorsal length, 
PDL), 가슴지느러미 기점거리 (prepectoral length, PPL), 배지

느러미 기점거리 (preventral length, PVL), 뒷지느러미 기점거

리 (preanal length, PAL), 등지느러미 기저길이 (dorsal fin base 
length, DBL), 뒷지느러미 기저길이 (anal fin base length, ABL), 
미병장 (length of caudal peduncle, LCP) 그리고 미병고 (depth 
of caudal peduncle, DCP)의 비율 및 두장에 대한 문장 (snout 
length, SnL), 안경 (eye diameter, ED), 양안 간격 (interorbital 
width, IOW), 미병장 (length of caudal peduncle, LCP) 그리고 

미병고 (depth of caudal peduncle, DCP)의 비율의 계측형질은 

1/20 mm digital calipers (SHAHE, China)를 사용하여 측정하

였다. 또한, 계수형질의 경우 등지느러미 분지연조수 (number of 
dorsal fin rays, branched, DF), 뒷지느러미 분지연조수 (num ber 
of anal fin rays, branched, AF), 종렬비늘수 (number of longi
tudinal row scales, LR) 그리고 측선비늘수 (number of lateral 
line scales, LL)를 SMZ171 stereo microscope (Motic, China)을 

사용하여 계수하였다. 측정된 계측 및 계수형질은 자연 잡종과 

부모종 간의 형태를 비교하기 위해 Nikoljukin (1972)이 제시한 

계산식을 이용하여 잡종지수 (hybrid index, Hindex)를 산출하

였다. 산출된 Hindex의 경우, 30~70의 범위일 경우 두 부모종

의 중간형질, 0~30 범위는 제1 부모종, 70~100 범위는 제2 부
모종 그리고 0 미만 및 100 초과 범위는 잡종의 고유한 형질이 

발현된 것으로 간주하고 있으며 (Šorić, 2004; Witkowski et al., 
2015; Kwak et al., 2020; Kim et al., 2021), 본 연구도 이를 적

용하여 분석하였다.

3. Genomic DNA 추출 및 염기서열 분석

자연 잡종 3개체와 부모종으로 추정되는 떡납줄갱이와 흰

줄납줄개의 배지느러미 일부를 절단하고 HiGeneTM Genomic 
DNA Prep Kit (Biofact, Korea)를 이용하여 Genomic DNA 

(gDNA)를 추출하였다. 추출된 gDNA는 핵 DNA의 rag1 유전

자 영역의 경우, RAG1F1 (5′CTGAGCTGCAGTCAGTACCA
TAAGATGT3′)과 RAG1R2 (5′TGAGCCTCCATGAACTTC
TGAAGRTAYTT3′), 미토콘드리아 DNA의 cytb 유전자 영역

의 경우, CytbF (5′GAYTTGAAGAACCATCGTTGTA3′)와 

CytbR (5′CTTCGGATTACAAGACCGATGC3′)의 primer를 

각각 사용하여 PCR을 수행하였다 (Chang et al., 2014; López 
et al., 2004). PCR 조건은 95℃에서 5분간 초기변성 (initial 
denaturation) 후 95℃에서 30초간 변성 (denaturation), 53℃ 

(cytb, 56℃)에서 30초간 결합 (annealing), 72℃에서 1분간 신

장 (extension)을 35회 반복하였으며, 마지막으로 72℃에서 7
분간 최종신장 (elongation)을 수행하였다. PCR 산물은 ABI 
3730XL DNA Analyzer (Applied Biosystems, USA)를 통한 

sequencing 반응으로 염기서열 데이터를 얻었다.
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4. 분자계통학적 분석

자연 잡종으로 추정되는 3개체와 이들의 부모종으로 추

정되는 떡납줄갱이 및 흰줄납줄개에 대한 핵 DNA의 rag1 

(1,497 bp) 유전자 영역과 미토콘드리아 DNA의 cytb (1,140 

bp) 유전자 영역의 염기서열 데이터는 FinchTV 1.4.0 (https://
digitalworldbiology.com/FinchTV)을 이용하여 trimming을 실

시하였다. 자연 잡종 3개체의 부계종을 추정하기 위하여 rag1 
유전자 염기서열의 electropherogram에 나타나는 double peaks 
양상을 분석하였으며, 모계종을 추정하기 위하여 cytb 유전

자 염기서열을 분석하여 분자계통도로 나타내었다. 명확한 모

계종 추정을 위하여 NCBI Genbank에서 납자루아과 근연종

들의 cytb 유전자 염기서열 데이터를 수집하여 사용하였으며, 
MAFFT 7.450 (Katoh et al., 2002; Katoh and Standley, 2013)
를 사용하여 다중정렬한 후 분자계통분석에 사용하였다. 분
자계통도는 PhyML 3.0 (Guindon et al., 2010)의 Maximum
likelihood 방법을 이용하여 1,000번의 bootstrapping을 적용

하였다. 치환 모델 (substitution model)은 jModelTest 2.1.10 

(Guindon and Gascuel, 2003; Darriba et al., 2012)을 사용하여 

Akaike information criterion (AIC)의 값에 따라 최적의 모델로 

선정된 GTR + I + G 모델을 적용하였으며, 작성된 분자계통도

는 Figtree 1.4.4 (Rambaut, 2018)를 이용하여 시각화하였다.

결     과

자연 잡종 3개체가 출현한 온양천 일대에서 동소출현종은 

총 3과 16종 582개체가 채집되었다. 우점종은 피라미 Zacco 

platypus (36.43%, 212개체), 아우점종은 떡납줄갱이 (24.74%, 
144개체)와 흰줄납줄개 (22.50%, 131개체)로 나타났고, 다음

으로 치리 Hemiculter leucisculus (4.64%, 27개체), 긴몰개  

Squalidus gracilis majimae (3.09%, 18개체), 모래무지 Pseudo
gobio esocinus (1.89%, 11개체), 왜매치 Abbottina springeri 

(1.20%, 7개체), 붕어 Carassius auratus (1.03%, 6개체), 그 밖

의 어류는 1% 미만의 출현비율을 보였다 (Fig. 1).
자연 잡종 3개체의 체색은 등 쪽이 연한 녹갈색으로 떡납줄

갱이의 연한 갈색과 흰줄납줄개의 진한 녹갈색의 중간 색상을 

나타냈고, 등지느러미 앞쪽 상단 및 뒷지느러미 바깥 가장자리

에 붉은색을 나타내는 면적은 떡납줄갱이와 흰줄납줄개 간의 

중간 크기를 나타냈다. 꼬리지느러미 기부의 경우, 자연 잡종은 

검은색과 붉은색이 섞인 듯하게 나타나 떡납줄갱이의 검은색과 

흰줄납줄개의 붉은색이 모두 나타났다. 이외에 새공 위쪽 후단

의 작은 암점, 등지느러미 기점 아래보다 앞쪽에서 시작하는 세

로줄 등은 떡납줄갱이를 따랐으며, 등 앞쪽에 금속광택, 청록색

의 세로줄, 뒷지느러미 전체가 붉은색을 나타내는 점 등은 흰줄

납줄개를 따랐다. 또한, 떡납줄갱이와 같이 복부 아랫면 및 배

지느러미가 검은 개체 (Fig. 2D), 흰줄납줄개와 같이 뒷지느러미 

전체가 붉은색이 강하게 나타나는 개체 (Fig. 2B) 등 자연 잡종 

3개체에서 체색이 모두 동일하게 관찰되지 않은 부분도 존재하

였다 (Fig. 2).
자연 잡종 3개체와 부모종 간의 조사한 외부형질 및 Hindex 

분석 결과는 Table 1과 같으며, 15개의 계측형질 중 체장에 대

한 가슴지느러미 기점거리의 비 (Hindex = -62~-12), 뒷지느 

러미 기점거리의 비 (Hindex = -363~-296, 290)와 두장에  

대한 문장의 비 (Hindex = 2226~3374), 양안 간격의 비 (Hin

Fig. 1. Relative abundance of collected fishes in Onyangcheon Stream, Korea.



160      윤봉한·성무성·김용휘·방인철

dex = -607~-308, 1401), 미병장의 비 (Hindex = -1688, 
435~2107), 미병고의 비 (Hindex = -609~-428, 420) 등 6개 

의 계측형질이 자연 잡종 개체 모두에서 이들의 고유한 형

질이 발현된 것으로 나타났다. 체장에 대한 등지러미 기점거

리의 비 (Hindex = 31~51), 등지느러미 기저길이의 비 (Hin  
dex = 42~71)는 모두 중간형질을 따랐으며,  미병장의 비 

(Hindex = 10~12)는 모두 제1 부모종인 떡납줄갱이를 따랐다. 
나머지 체장에 대한 체고의 비 (Hindex = 29~93), 두장의 비  

(Hindex = -38~48), 배지느러미 기점거리의 비 (Hindex =  

61~108), 뒷지느러미 기저길이의 비 (Hindex = -12~4), 미병 

고의 비 (Hindex = 55~149)와 두장에 대한 안경 (Hindex =  

69~151)의 비는 제1, 2 부모종, 중간형질, 고유한 형질 등 개체

별로 다양하게 나타났다. 4개의 계수형질을 살펴보면, 종렬비

늘수 (Hindex = -30~-10)는 자연 잡종 3개체 모두에서 고유

한 형질이 나타났고, 측선비늘수 (Hindex = 0~10)는 제1 부모종

인 떡납줄갱이에 가까운 것으로 산출되었다. 등지느러미 연조수 

(Hindex = 10, 85)와 뒷지느러미 연조수 (Hindex = 25, 90)는 자

연 잡종 개체별로 다르게 산출되었지만 고유한 형질이나 중간

형질 없이 부모종인 떡납줄갱이 또는 흰줄납줄개를 따르는 것

으로 나타났다.
핵 DNA의 rag1 유전자 영역의 염기서열은 총 1,497 bp가 증

폭되었다. 부모종으로 추정되는 떡납줄갱이와 흰줄납줄개 간의 

Fig. 2. Comparison of body color between natural hybrids and parent 
species, Rhodeus notatus and R. ocellatus (A, R. notatus: 43.3 mm 
SL; B, Hybrid 01: 34.2 mm SL; C, Hybrid 02: 44.8 mm SL; D, Hy
brid 03: 45.9 mm SL; E, R. ocellatus: 55.9 mm SL).

A

B

C

D

E

Fig. 3. Electropherograms to the rag1 gene shown clear evidence of 
natural hybridization of Rhodeus notatus and R. ocellatus. Double 
peaks indicate by red arrows.
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염기서열 변이는 총 36 bp로 나타나 약 2.4%의 변이율을 보였

다. 한편, 자연 잡종 3개체는 떡납줄갱이와 흰줄납줄개 간의 염

기서열 변이영역 (36 bp)을 모두 반영하는 double peaks 양상이 

관찰되었다 (Table 2, Fig. 3).
미토콘드리아 DNA의 cytb 유전자 영역의 염기서열은 총 

1,140 bp가 증폭되었으며, 떡납줄갱이와 흰줄납줄개 간의 염기

서열 변이는 총 186~187 bp로 나타나 약 16.3~16.4%의 비교

적 높은 변이율을 보였다. 한편, 자연 잡종 3개체와 떡납줄갱이 

간의 염기서열 변이는 총 0~1 bp로 나타나, 약 0.00~0.09%의 

매우 낮은 변이율을 보였으나, 자연 잡종 3개체와 흰줄납줄개 

간의 염기서열 변이는 총 186~187 bp (약 16.3~16.4%)로 나타

나 떡납줄갱이와 흰줄납줄개 간의 변이율과 동일한 수준을 나

타내었다 (Fig. 4). 이러한 결과는 cytb 유전자 영역을 이용한 분

자계통도에서 뚜렷하게 나타났으며, 높은 수치의 지지도 (96%)
를 기반으로 자연 잡종 3개체는 떡납줄갱이와 동일한 유전적 

clade를 형성하였다 (Fig. 5).

고     찰

본 연구에서 핵 DNA의 rag1 유전자 영역을 이용한 분자계통

학적 분석 결과, 납자루아과 어류의 자연 잡종으로 추정되는 3
개체는 떡납줄갱이와 흰줄납줄개 간의 단일염기다형성 (single
nucleotide polymophism, SNP) 부위를 모두 반영하는 double 
peaks 양상 (Cebrat et al., 2008)이 나타나 이들의 자연 잡종임이 

명확한 것으로 나타났다. 또한, 미토콘드리아 DNA의 cytb 유전

자 영역을 이용한 분자계통학적 분석 결과에서 자연 잡종 3개체

는 떡납줄갱이와 매우 낮은 염기서열 변이율 (약 0.00~0.09%)
을 보였으며, 분자계통도에서도 동일한 유전적 clade를 형성하

였다. 따라서, 모계로부터 유전되는 미토콘드리아 DNA 특성을 

Table 1. Comparison of 15 proportional measurements, 4 meristic counts and hybrid index (Hindex) from Rhodeus notatus, R. ocellatus and 
their natural hybrids

Characteristics

Rhodeus notatus Hybrid Rhodeus ocellatus Hindex

SUC2536125370
(N = 10)

SUC2538125383
(N = 3)

SUC2537125380
(N = 10) Hybrid

Range Mean±SD Range Mean±SD Range Mean±SD 01 02 03

SL (mm) 34.1~43.3 39.9±2.9 34.2~45.9 41.7±5.3 44.7~55.9 50.0±4.6
In % of SL 

BD 36.1~39.1 37.8±1.0 39.5~42.3 41.2±1.2 40.2~49.1 44.6±3.1 29 82 93
HL 26.0~27.4 26.9±0.4 26.1~27.3 26.5±0.5 23.7~26.3 24.9±0.9 36 48 -38
PDL 52.3~53.9 53.2±0.6 50.8~52.5 51.7±0.7 51.0~53.5 52.3±0.9 51 38 31
PPL 23.8~25.7 25.0±0.7 25.8~26.6 26.2±0.3 22.6~24.5 23.9±0.6 -52 -12 -62
PVL 42.5~46.8 44.2±1.4 46.1~48.2 47.1±0.9 46.1~48.2 47.1±0.7 108 61 83
PAL 59.1~63.8 60.6±1.4 60.4~62.0 61.0±0.7 60.2~64.7 62.4±1.4 290 -363 -296
DBL 20.1~24.4 22.3±1.4 24.3~25.6 25.1±0.6 24.8~31.1 27.6±2.3 71 42 65
ABL 16.5~22.7 20.1±2.0 21.0~22.1 21.5±0.5 20.3~28.4 23.8±2.5 -12 4 -5
LCP 21.2~24.7 23.4±1.2 23.4~25.5 24.4±0.9 21.8~25.6 23.4±1.1 11 12 10
DCP 12.4~13.9 13.2±0.4 12.5~12.9 12.7±0.2 12.1~13.5 12.7±0.4 149 84 55

In % of HL
SnL 24.5~26.7 25.4±0.7 29.1~30.7 30.1±0.7 24.6~28.3 25.7±1.0 3214 3374 2226
ED 28.2~33.6 30.0±1.5 27.1~28.6 28.1±0.7 25.8~30.2 27.9±1.4 74 69 151
IOW 37.6~42.8 40.0±1.4 38.5~45.9 41.4±3.2 41.1~46.4 43.9±1.4 1401 -308 -607
LCP 77.5~93.9 87.2±5.3 85.6~97.8 91.9±5.0 85.7~99.9 94.0±4.2 435 2107 -1688
DCP 47.3~51.0 49.2±1.5 47.2~49.0 47.9±0.8 48.1~56.6 51.3±3.2 -428 420 -609

DF 9~10 9.8±0.4 10~11 10.3±0.5 11~12 11.3±0.5 85 10 10
AF 9~10 9.6±0.5 10~11 10.3±0.5 10~11 10.7±0.5 90 25 25
LR 32~33 32.1±0.3 33~34 33.3±0.5 31~33 31.9±0.8 -10 -10 -30
LL 4 4 4~5 4.3±0.5 3~5 4.1±0.5 0 0 10

Abbreviations are as follows. BD, body depth; DBL and ABL, dorsal and anal fin base length; DF and AF, number of dorsal and anal fin rays (branched); ED, 
eye diameter; HL, head length; IOW, interorbital width; LCP and DCP, length and depth of caudal peduncle; LL, number of lateral line scales; LR, number of 
longitudinal row scales; PDL, PPL, PVL and PAL, predorsal, prepectoral, preventral and preanal length; SL, standard length; SnL, snout length.
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고려할 시 자연 잡종 3개체는 모계종이 떡납줄갱이임을 강력하

게 지지하였다 (Kivisild, 2015).
자연 잡종 3개체의 체색은 등 쪽이 연한 녹갈색으로 떡납줄

갱이의 연한 갈색과 흰줄납줄개의 진한 녹갈색의 중간 색상이

었고, 등지느러미 앞쪽 상단 및 뒷지느러미 바깥 가장자리에 붉

은색을 나타내는 면적은 떡납줄갱이와 흰줄납줄개 간의 중간 

크기로 나타나 전반적으로 부모종 간의 중간형질을 나타냈다. 
또한, 자연 잡종은 꼬리지느러미 기부의 체색이 검은색과 붉은

색이 혼재되어 나타났는데, 이는 꼬리지느러미 기부가 떡납줄

갱이는 검은색, 흰줄납줄개는 붉은색을 띠어 Miyazawa et al. 

(2010)의 연어과 (Salmonidae) 어류의 잡종 연구와 동일하게 교

잡에 의한 부모종의 체색을 잘 반영한 자연스러운 패턴으로 판

단된다. 한편, 이들의 체색이 모두 동일하게 발현되지 않은 부분

도 관찰되었는데, 특히 떡납줄갱이에서 검은색으로 발현되는 복

부 아랫면과 배지느러미, 흰줄납줄개에서 발현되는 뒷지느러미

의 붉은 체색은 자연 잡종 개체별로 발현된 양상이 달라 주목

되었다. 형태학적 분석의 경우, 자연 잡종 3개체는 개체별로 산

출된 잡종지수들의 편차가 크게 나타나 부모종 중 어느 한 종의 

형질을 따르지 않았고, 계측 및 계수형질 중 7개의 형질에서 잡

종 고유의 형질이 우세하게 발현된 것으로 분석되었다. 이러한 

점은 떡납줄갱이와 한강납줄개 R. pseudosericeus 간의 종간잡

종 연구 (Kwak et al., 2020)에서 자연 잡종 개체의 고유한 형태

적 형질이 우세하게 나타난 점과 유사한 양상을 나타내었다. 반
면에 떡납줄갱이와 각시붕어 R. uyekii 및 흰줄납줄개와 각시붕

어 간의 종간잡종에 관한 선행 연구 (Kang et al., 2006; Kim et 
al., 2012; Park and Han, 2019)에서는 잡종 고유의 형태적 형질

이 우세하게 나타나지 않아, 본 연구 및 Kwak et al. (2020)의 연

구 결과와 차이가 있었다. 이러한 연구 결과들을 종합해 볼 때, 
떡납줄갱이와 흰줄납줄개 간의 자연 잡종은 떡납줄갱이의 등지

느러미 기점 아래보다 앞쪽에서 시작하는 세로줄, 흰줄납줄개

의 세로줄이 청록색을 나타내는 점 등 부모종 각각에서 나타나

는 체색들을 동시에 지님으로써 체색에 의한 부모종 판별은 미

약하게나마 가능할 것으로 판단되나, 잡종지수에 의한 형태학적 

분석 결과는 잡종 개체들에서 편향되지 않은 다양한 형태를 보

여 부모종 판별이 어려울 것으로 판단된다.
자연 잡종 3개체가 출현한 온양천 일대에서 떡납줄갱이와 

흰줄납줄개는 아우점하였으며, 이들의 산란숙주로 이용 가능

한 담수 이매패류는 말조개 Unio douglasiae, 대칭이 Anemina 
acaeformis 등이 확인되었다. 조사구간은 상류와 하류에 하천

구조물 (보, 낙차공 등)이 설치되어 하천의 연속성이 낮아진 상

태로 정수역을 형성한 곳이 많았으며, 납줄개속 (Rhodeus) 어류

는 유속이 완만한 곳을 선호하기 때문에 정수화로 인한 서식지 

Table 2. Difference in polymorphic site sequences of the rag1 gene between natural hybrids and parent species, Rhodeus notatus and R. ocellatus

Species
Variation position (bp)*

27 178 204 213 226 250 252 254 261 267 333 363

R. notatus G G T T A C A A A A T A
Hybrid 01 R K W K M Y R R R R Y R
Hybrid 02 R K W K M Y R R R R Y R
Hybrid 03 R K W K M Y R R R R Y R
R. ocellatus A T A G C T G G G G C G

372 420 458 519 534 543 588 702 765 768 789 907

R. notatus A C A C A A C T T A T T
Hybrid 01 R Y M Y R R Y Y Y M K Y
Hybrid 02 R Y M Y R R Y Y Y M K Y
Hybrid 03 R Y M Y R R Y Y Y M K Y
R. ocellatus G T C T G G T C C C G C

993 994 1,032 1,053 1,062 1,137 1,140 1,143 1,149 1,186 1,380 1,407

R. notatus T C A A T T T T A A C T
Hybrid 01 W M R R W Y Y Y R M S Y
Hybrid 02 W M R R W Y Y Y R M S Y
Hybrid 03 W M R R W Y Y Y R M S Y
R. ocellatus A A G G A C C C G C G C

*R = A/G, Y = C/T, K = G/T, M = A/C, W = A/T, S = C/G
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변화가 떡납줄갱이와 흰줄납줄개의 서식에 긍정적인 영향을 끼

친 것으로 판단된다 (Kim and Park, 2002; Chae et al., 2019). 또
한, 떡납줄갱이의 산란시기는 4~6월, 흰줄납줄개의 산란시기는 

5~6월로 중복되며, 제한된 서식환경과 산란숙주는 아우점하는 

두 종간의 산란 경쟁에 영향을 미쳐 흰줄납줄개 수컷이 떡납줄

갱이의 산란 과정에 개입하여 떡납줄갱이 암컷의 방란 직후 방

정하여 수정에 성공함에 따라 자연적인 잡종 개체가 발생한 것

으로 판단된다 (Nagata, 1976; Konoh, 1996; Konoh, 2000).
본 연구에서 떡납줄갱이와 흰줄납줄개 간의 자연 종간교잡

은 떡납줄갱이가 모계종인 단방향으로만 발생하였으나, 본 연

Fig. 4. Nucleotide sequence alignment of the cytb gene from natural hybrids and parent species, Rhodeus notatus and R. ocellatus.
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구와 같이 같은 납줄개속 어류인 떡납줄갱이와 한강납줄개 간

의 자연 종간교잡에 대한 선행 연구는 모계종과 부계종이 서로 

상반되는 교잡도 발생하는 것으로 보고한 바 있다 (Kwak et al., 
2020). 따라서, 추후 흰줄납줄개를 모계로 하는 떡납줄갱이 간

의 자연 잡종에 대한 출현 여부, 상반 교배 실험에 의한 잡종의 

가능 여부 등 후속 연구를 수행하여 이들의 종간교잡이 보다 면

밀히 분석되어야 할 것으로 판단된다.

요     약

떡납줄갱이 Rhodeus notatus와 흰줄납줄개 R. ocellatus 간
의 자연 잡종으로 추정되는 3개체를 충청남도 아산시 좌부동 곡

교천의 지류인 온양천 일대에서 채집하였으며, 이들의 부모종

을 명확히 판별하기 위하여 형태학적 및 분자계통학적 분석을 

수행하였다. 자연 잡종 3개체의 체색은 등 쪽이 연한 녹갈색으

로 떡납줄갱이의 연한 갈색과 흰줄납줄개의 진한 녹갈색의 중

간 색상이었고, 등지느러미 앞쪽 상단 및 뒷지느러미 바깥 가장

자리에 붉은색을 나타내는 면적은 떡납줄갱이와 흰줄납줄개 간

의 중간 크기로 나타나 전반적으로 부모종 간의 중간형질을 나

타냈다. 계측 및 계수형질의 경우, 자연 잡종은 체장에 대한 가

슴지느러미 기점거리의 비, 뒷지느러미 기점거리의 비와 두장에 

대한 문장의 비, 양안 간격의 비, 미병장의 비, 미병고의 비 그리

고 종렬비늘수 등에서 이들의 고유한 형질이 나타난 것으로 분

석되었다. 핵 DNA의 rag1 유전자 영역에서 자연 잡종 3개체는 

떡납줄갱이와 흰줄납줄개 간의 단일염기다형성 부위를 모두 반

Fig. 5. Phylogenetic tree obtained from maximumlikelihood analysis of the cytb gene. Bootstrap values are shown at the base of each branch 
node. The GenBank accession numbers of each species are given after the scientific names. Bold and check indicates this study.
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영하는 것으로 분석되었으며, 미토콘드리아 DNA의 cytb 유전

자 영역을 이용한 분자계통도에서는 떡납줄갱이와 동일한 유전

적 clade를 형성하였다. 따라서, 본 연구에서 분석한 자연 잡종 

추정 개체들은 암컷 떡납줄갱이와 수컷 흰줄납줄개 간의 종간

잡종으로 판별되었다.
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