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 엽상자어(Leptocephalus)는 뱀장어목(Anguiliformes)에 속하는 어류의 자어로 5~6월에 우리나라 
남해안 일대의 정치망에서 멸치와 함께 어획 후 방류하지만 대부분 폐사하는 실정이다. 따라
서 본 연구의 목적은 멸치어업을 하는 정치망에서 무분별하게 포획되는 엽상자어의 종을 구명
하여 수산자원보호 및 이들 자치어 생태 연구를 위한 기초 생물학적 자료를 제시하고자 수행
하였다. 실험에 사용된 엽상자어는 5~6월에 남해의 정치망에서 채집하였으며, 외부형태와 유
전학적 특성을 붕장어(Conger myriaster), 갯장어(Muraenesox cinereus) 및 뱀장어속(Anguilla) 
4종의 성어와 비교하였다. 유전학적 분석은 추출한 DNA를 12s rRNA, 16s rRNA 부분단편을 
PCR로 증폭하여 염기배열을 분석한 후 분자계통수를 작성하여 장어류 유생이 붕장어, 갯장어 
및 뱀장어속 4종 중 어느 쪽의 성체와 클러스터 그룹화를 이루는지 계통학적 유연관계를 확
인하였다. 엽상자어의 외부형태 계수 및 계측결과 엽상자어의 전장에 대한 머리길이의 백분비
와 뒷지느러미 기점거리의 백분비는 붕장어와 가장 유사한 비율을 보였고, 척추골수 역시 붕
장어와 가장 유사하였다. 또한 엽상자어의 유전자 분석결과는 모두 붕장어 성체와 클러스터 
그룹화를 이루는 것을 확인함으로서 남해안에서 5~6월에 어획되는 엽상자어는 모두 붕장어의 
자어임을 할 수 있었다. 
 
The present study was tried to identify whether the eel’s larva was close to a conger 
(Conger myriaster), a pipe conger (Muraenesox cinereus) or four species of Anguilla. 
Experimental fishes were collected by set net in the gulf of enggang, Namhae, Korea from 
May to June. Their morphological characteristics were compared with adult fishes of a 
conger, a pipe conger and four species of Anguilla. For genetic classification, DNA was 
isolated and amplified by using 12S rRNA and 16S rRNA primer set. The PCR products 
were direct sequencing in both directions. The nucleotide sequences were analyzed using 
softwares. As results of morphological measurement on eel’s larva, the percentages of 
head length and preanal length against total length were similar with a conger. Based 
on the nucleotide sequences, the phylogenetic tree also revealed a close relationship to 
a conger. Therefore, eel's larva, caught in Namhae from May to June, was identified into 
a conger's larva. 
 
Keywords: Leptocephalus(엽상자어), 12S rRNA, 16S rRNA, Conger myriaster(붕장어), 
Identification(동정) 
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서 론 

엽상자어(Leptocephalus)에 대해 정확하게 알려진 내용은 없지
만 뱀장어목(Anguiliformes)에 속하는 어류가 후발성 변태를 하는 
과정에서 렙토세팔루스 단계를 거치므로 단지 뱀장어목에 속하는 
어류의 자어로만 알려져 있다(Kim, 1989). 엽상자어는 5~6월에 우
리나라 남해안 일대에서 많이 어획되고 있으며, 일부분은 지역에
서 식품으로 이용되고 있다. 어획된 엽상자어는 대부분 방류되고 
있으나, 방류되더라도 그물 내에서의 높은 밀도로 인한 스트레스
와 어획 시 그물에 의해 생긴 상처 등으로 인하여 방류 후 폐사
하고 있는 실정이다. 

뱀장어속에 속하는 어류는 뱀장어목, 뱀장어과(Anguillidae) 어
류에 속하며, 16종 3아종으로 총 19종이 널리 분포한다. 세계적으
로 뱀장어의 종류에는 한국, 일본, 중국, 대만 등에서 양식되는 극
동산 뱀장어(Anguilla japonica)와 유럽산 뱀장어(A. Anguilla), 미국
산 뱀장어(A. rostrata), 필리핀과 인도네시아 등 열대 태평양 수
역에 분포하는 필리핀산 뱀장어(A. bicolor bicolor)가 있다(Jeong, 
2010). 그 중 붕장어는 붕장어과(Congridae)에 속하는 어종으로 전 
세계적으로 온대 및 열대 수역에 널리 분포하고 있다. 붕장어과 
어류는 모두 42속 109종으로 보고되고 있는데(Nelson, 1994), 이 
중에서 현재까지 우리나라의 연안에서 확인된 종은 6속 8종으로 
보고된 바 있다(Lee and Park, 1994). 인근의 일본은 14속 24종
(Hatooka, 1993), 중국은 9속 14종(Cheng and Zheng, 1987), 대만은 
8속 13종(Shen, 1990)의 붕장어과 어류가 서식하고 있는 것으로 
보고되고 있다. 그리고 갯장어(Muraenesox cinereus)는 뱀장어목, 
갯장어과(Muraenesocidae)에 속하는 어종으로 한국의 남 · 서해, 
일본 남부해역, 동중국해, 중국연안 등지에 주로 분포하고 있다
(NFRDI, 2004). 

 엽상자어에 대한 연구는 바다뱀과(Ophichthidae) 엽상자어(Ji 

and Kim, 2010), 날붕장어(Echelus uropterus) 엽상자어(Ji et al., 
2011) 그리고 갯물뱀(Muraehichthys gymnopterus) 엽상자어(Ji and 
Kim, 2012) 등의 연구가 진행된 바 있지만 엽상자어에 대한 연구
는 아직 많지 않은 실정이다. 

따라서 뱀장어목 어류 중 어떤 어종의 자어인지를 구명하고자 
우리나라에서 많이 어획되고 있는 붕장어(Conger myriaster)와 갯
장어(M. cinereus) 그리고 양식하고 있는 뱀장어속(Anguilla)어류 
4종의 성체와 비교하였다. 

이번 연구는 멸치어업을 위한 정치망, 낭장망 등에서 무분별하
게 포획되는 엽상자어의 형태적, 유전적 특징과 종 동정을 통해 
5~6월에 남해안에서 어획되는 엽상자어의 품종을 구명하여, 수산
자원보호 및 이들 무리의 자치어 생태를 연구하는데 생물학적 기
초 자료를 제시하는 데 그 목적이 있다. 

재료 및 방법 

실험에 사용된 엽상자어는 2011년 5월에 남해의 앵강만에서 정
치망을 이용하여 채집하였으며, 육상수조에서 사육하며 단계별로 
샘플링하여 외부형질을 계측하였다. 외부형질 계측 후 -20℃에서 
냉동 보관하였다가 유전자분석에 이용하였다. 그리고 붕장어, 갯
장어 및 뱀장어속 어류 4종은 여수지역 인근 어시장 및 양만장에

Table 1. Primer name and the nucleotide sequence for PCR amplification of 12S and 16S rRNA 

Gene Primer name Sequence (5' to 3') 

12S rRNA 
12SB-H 5'-TCACTGCAGAGGCTGACGGGCGGTGTGT-3' 

12SA-L 5'-TCAAACTGGGATTAGATACCCCACTAT-3' 

16S rRNA 
16SBR-H 5'-CCTCAGATCACGTCGGTCTGA-3' 

16SAR-L 5'-CGCCTGTTTATCAAAAACAT-3' 
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서 구입하였다. 
계측형질은 뱀장어의 종 구분에 중요한 것으로 보고된(Tesch, 

1977; Tzeng and Tabeta, 1983) 전장(TL), 머리길이(HL), 뒷지느러미 
기점거리(Pre-A) 등의 외부형태를 디지털 버니어캘리퍼스를 사용
하여 0.01 mm까지 측정한 후 전장에 대한 백분비로 산출하여 성
어와 비교하였다. 비교 그룹으로는 바다뱀과 엽상자어(Ji and Kim, 
2010), 날붕장어(Ji et al., 2011), 갯물뱀 엽상자어(Ji and Kim, 2012)
와 비교하였다. 

계수형질은 엽상자어는 만능투영기를 사용하여 척수골수를 계
수하였고, 성어 중 뱀장어속 4종은 Jeong (2010)의 연구결과에서 
그리고 붕장어와 갯장어는 Choi (2003)에서 계수한 결과를 이용하

여 비교하였다. 
Mitochondrial DNA는 엽상자어, 붕장어, 갯장어 및 뱀장어속 

4종의 꼬리지느러미(약 25 mg)를 채취해 proteinase K (600 mAU 
/mL) 20 μL를 더해 56℃에서 처리하였다. 반응산물은 DNeasy 
Blood and Tissue Kit (Qiagen)을 이용해 미토콘드리아 DNA를 추
출하였다. 이렇게 추출한 DNA는 12S ribosomal RNA (12S rRNA)
와 16S ribosomal RNA (16S rRNA) 유전자 영역을 증폭하였다
(Zardoya et al., 1995). 각각의 영역을 증폭하기 위하여 genomic 
DNA 100 ng/mL를 template로 사용하였고, 각각의 primer 20 pM 
(Table 1), Emerald® GT PCR Master Mix (Takara, Japan) 0.2 U 및 멸
균 증류수를 첨가하여 최종부피가 25 μL가 되도록 혼합액을 만들 

Table 2. Total length, head length, preanal length, body weight, and number of vertebra Leptocephalus sp. 

 TL (mm) HL (mm) Pre-A (mm) BW (g) Number of vertebra (ea) 

7 days after catching 115.74 5.88 – 1.46 143.76 

14 days after catching 98.27 7.56 51.13 0.93 144.59 

21 days after catching 101.53 7.32 85.23 1.13 145.85 

28 days after catching 92.48 6.68 44.08 0.69 145.06 

35 days after catching (fry form) 83.62 10.93 29.78 0.61 145.56 

Average 98.33 7.67 52.56 0.96 144.96 

TL: Total Length; HL: Head Length; Pre-A: Preanal Length; BW: Body Weight 

Table 3. Comparison of head length, preanal length, and number of vertebra in the Leptocephalus sp., Conger myriaster1, C. myriaster2, 
Muraenesox cinereus, Anguilla japonica, A. bicolor bicolor, A. rostrata, and A. anguilla, Pisodonophis sp., Echelus urpterus, Muraenichthys 
gymnopterus 

 
In hundredths of Total length 

Number of vertebra (average) 
HL (%) Pre-A (%) 

Leptocephalus sp. (fry form) 13.1 35.6 135~155 (145.6) 

C. myriaster1* 13.4 39.7 
141~150 

C. myriaster2* 13.2 39.7 

M. cinereus* 14.8 41.8 126~138 

A. japonica** 10.9 39.8 112~116 (114.3) 

A. bicolor bicolor** 11.6 40.6  91~95 (93.4) 

A. rostrata** 12.7 39.8 106~110 (108.2) 

A. anguilla** 12.1 42.9 111~115 (113.3) 

Pisodonophis sp.*** 4.2~4.3 49.5~50.3 144~151 (146.5) 

Echelus uropterus****  4.7~11.6 54.7~72.1 154~158 (155.9) 

Muraenichthys gymnopterus***** 5.3 43.1 157 

*: Choi (2003); **: Jeong (2010); ***: Ji and Kim (2010); ****: Ji et al. (2011); *****: Ji and Kim (2012) 
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Table 4. The identity among Leptocephalus sp., Conger myriaster1, C. myriaster2, Muraenesox cinereus, Anguilla japonica, A. bicolor 
bicolor, A. rostrata, A. anguilla, and 10 species from Ji and Kim (2010), Ji et al. (2011), Ji and Kim (2012) 

 (1) (2) (3) (4) (5) (6) (7) (8) (9) (10) (11) (12) (13) (14) (15) (16) (17) 

(1)                  

(2) 1.000                 

(3) 1.000 1.000                

(4) 0.813 0.813 0.813               

(5) 0.831 0.831 0.831 0.796              

(6) 0.815 0.815 0.815 0.789 0.971             

(7) 0.831 0.831 0.831 0.799 0.977 0.971            

(8) 0.822 0.822 0.822 0.799 0.974 0.974 0.990           

(9) 0.806 0.806 0.806 0.798 0.821 0.812 0.828 0.818          

(10) 0.786 0.786 0.786 0.800 0.836 0.823 0.842 0.836 0.900         

(11) 0.796 0.796 0.796 0.793 0.826 0.810 0.823 0.813 0.896 0.921        

(12) 0.793 0.793 0.793 0.843 0.805 0.802 0.811 0.805 0.788 0.818 0.815       

(13) 0.783 0.783 0.783 0.837 0.783 0.783 0.786 0.777 0.779 0.800 0.812 0.930      

(14) 0.802 0.802 0.802 0.853 0.805 0.802 0.811 0.802 0.785 0.818 0.809 0.940 0.952     

(15) 0.786 0.786 0.786 0.825 0.780 0.771 0.786 0.777 0.788 0.806 0.806 0.915 0.908 0.927    

(16) 0.795 0.795 0.795 0.846 0.786 0.779 0.786 0.776 0.772 0.802 0.799 0.899 0.915 0.912 0.890   

(17) 0.798 0.798 0.798 0.843 0.792 0.786 0.795 0.786 0.778 0.805 0.802 0.909 0.905 0.927 0.902 0.930  

(18) 0.789 0.789 0.789 0.846 0.774 0.768 0.780 0.771 0.779 0.796 0.787 0.896 0.912 0.924 0.893 0.912 0.934 

(1): Leptocephalus sp.; (2): C. myriaster1; (3): C. myriaster2; (4): M. cinereus; (5): A. japonica; (6): A. bicolor bicolor; (7): A. rostrata; (8): A. anguilla; (9): 
Muraenichthys gymnopterus (HQ185625); (10): Scolechenchelys borealis (HQ185626); (11): Myrophis vafer (DQ645654); (12): Echelus uropterus 
(HQ185623); (13): Ophisurus macrorhynchos (AB049986); (14): Xyrias revulsus (AF417324); (15): Brachysomophis crocodilinus (DQ645650); (16): 
Pisodonophis cancrivorus (AF417323); (17): Ophisurus evermanni (AF417322); (18): Pisodonophis sangjuensis (HQ185619) 
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었다. PCR 조건은 98℃에서 10초간 denaturation, 55℃에서 30초
간 annealing, 72℃에서 1분간 elongation을 총 30회 반복하였다. 
증폭된 PCR 산물은 1.5% 아가로스겔로 전기영동하여 Midori 
Green Advanced DNA Stain (Nippon Genetics, Japan)으로 염색 후, 
UV lamp 하에서 DNA 밴드를 확인하였다. 

아가로스겔 전기영동으로 단일밴드(약 600 bp)를 확인한 PCR 
산물은 Wizard SV Gel and PCR Clean-Up System (Promega, USA)
으로 정제하여, ABI PRISM Dye Terminator Cycle Sequencing 
Ready Reaction Kit (Perkin-Elmer Corp, USA)을 이용하여 양방향으
로 direct sequencing하였다. 12S rRNA와 16S rRNA 영역의 염기배
열은 CLUSTAL W (Ver. 2.1; http://clustalw.ddbj.nig.ac.jp/top-j.html)
를 이용해 분석하고 분자계통수를 작성하여 엽상자어가 붕장어, 
갯장어 또는 뱀장어속 4종 중 어느 쪽의 성체와 클러스터 그룹화
를 이루는지 계통학적 유연관계를 확인하였다. 비교 그룹으로 12S 

rRNA는 Ji and Kim (2010), Ji et al. (2011), Ji and Kim (2012)의 바
다뱀과(Ophichthidae)과 어류 중 10종을 선별하여 NCBI (National 
Center for Biotechnology, Information)에 등록된 염기배열을 이
용하였으며, 16S rRNA는 NCBI에 등록된 뱀장어과, 곰치과(Mura- 
enidae)와 붕장어과 어류 중 10종을 선별하여 이용하였다. 

결 과 

엽상자어의 전체적인 모양은 위아래로 측편되어 있었다(Fig. 1). 
머리 모양은 전체적으로 둥근 모양이었고, 윗턱에 비해 아래턱이 
짧았다(Fig. 2, A). 지느러미는 등의 약 3분의 2지점과 항문에서 
시작하여 연결된 모습이었다(Fig. 2, B, C, D). 

엽상자어의 계측 및 계수결과 평균은 전장 98.33 mm, 머리길이 
7.67 mm, 뒷지느러미 기점거리 52.56 mm, 무게는 0.96 g, 척추골

Table 5. The identity among Leptocephalus sp., Conger myriaster1, C. myriaster2, Muraenesox cinereus, Anguilla japonica, A. bicolor 
bicolor, A. rostrata, A. anguilla, and 10 species from NCBI 

 (1) (2) (3) (4) (5) (6) (7) (8) (9) (10) (11) (12) (13) (14) (15) (16) (17) 

(1)                  

(2) 1.000                 

(3) 1.000 1.000                

(4) 0.797 0.797 0.797               

(5) 0.799 0.799 0.799 0.775              

(6) 0.803 0.803 0.803 0.775 0.937             

(7) 0.361 0.361 0.361 0.357 0.355 0.364            

(8) 0.796 0.796 0.796 0.770 0.948 0.960 0.356           

(9) 0.731 0.731 0.731 0.697 0.761 0.777 0.347 0.769          

(10) 0.748 0.748 0.748 0.720 0.784 0.798 0.337 0.802 0.863         

(11) 0.780 0.780 0.780 0.759 0.920 0.974 0.355 0.941 0.758 0.777        

(12) 0.830 0.830 0.830 0.799 0.826 0.829 0.361 0.819 0.754 0.777 0.810       

(13) 0.962 0.962 0.962 0.783 0.799 0.796 0.367 0.792 0.729 0.745 0.773 0.820      

(14) 0.712 0.712 0.712 0.704 0.730 0.735 0.339 0.735 0.715 0.730 0.715 0.732 0.701     

(15) 0.946 0.946 0.946 0.778 0.792 0.801 0.357 0.792 0.742 0.754 0.778 0.827 0.946 0.695    

(16) 0.799 0.799 0.799 0.768 0.932 0.946 0.341 0.967 0.772 0.800 0.925 0.817 0.799 0.733 0.799   

(17) 0.796 0.796 0.796 0.780 0.946 0.979 0.366 0.955 0.770 0.798 0.958 0.824 0.796 0.739 0.796 0.946  

(18) 0.816 0.816 0.816 0.770 0.841 0.845 0.354 0.857 0.744 0.771 0.822 0.830 0.802 0.737 0.802 0.859 0.836 

(1): Leptocephalus sp.; (2): C. myriaster1; (3): C. myriaster2; (4): M. cinereus; (5): A. japonica; (6): A. bicolor bicolor; (7): A. rostrata; (8): A. anguilla; (9): 
Gymnothorax fimbriatus (AB702983); (10): Muraena lentiginosa (JX242981); (11): A. marmorata (AB368567); (12): Gnathophis nystromi nystromi 
(AB167686); (13): C. japonicus (AB021766); (14): Ariosoma balearicum (AF455762); (15): C. oceanicus (AJ244815); (16): A. australis (AJ244823); 
(17): A. luzonesis (AB663556); (18): Rhynchoconger flavus (JX242955) 
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수는 144.96개였다(Table 2). 
엽상자어가 실뱀장어 형태로 변태한 후 계측형질을 조사한 결

과, 전장에 대한 머리길이의 백분비는 엽상자어 13.1%, 붕장어1 
13.4%, 붕장어2 13.2%, 갯장어 14.8%, 극동산 뱀장어 10.9%, 필리
핀산 뱀장어 11.6%, 미국산 뱀장어 12.7%, 유럽산 뱀장어 12.1%
이었고, 전장에 대한 뒷지느러미 기점거리의 백분비는 엽상자어 
35.6%, 붕장어1 39.7%, 붕장어2 39.7%, 갯장어 41.8%, 극동산 뱀장
어 39.8%, 필리핀산 뱀장어 40.6%, 미국산 뱀장어 39.8%, 유럽산 
뱀장어 42.9%였다(Table 3). 

엽상자어, 붕장어, 갯장어 및 뱀장어속 4종의 미토콘드리아 
DNA의 12S ribosomal RNA (16S rRNA) 유전자 영역을 NCBI에 등
록된 뱀장어과, 곰치과, 붕장어과 어류 10종과 비교 및 분석한 결
과 붕장어의 DNA와 100% 일치하였으며, 갯장어 81.3%, 극동산 
뱀장어 83.1%, 필리핀산 뱀장어 81.5%, 미국산 뱀장어 83.1%, 유
럽산 뱀장어 82.2%의 일치율를 보였고, 바닷물뱀과에 속하는 엽
상자어 및 성어와 일치하는 종은 없었다(Table 4). 

또한 분석된 염기배열에 기초한 계통수를 작성한 결과 역시 엽
상자어와 붕장어가 유전적으로 일치하는 것을 확인할 수 있었고, 
바닷물뱀과에 속하는 엽상자어 및 성어 역시 계통수상에서 유전
적으로 거리가 있음을 확인하였다(Fig. 3). 

그리고 미토콘드리아 DNA의 16S ribosomal RNA (16S rRNA) 유
전자 영역을 비교 및 분석한 결과 역시 붕장어의 DNA가 100% 
일치하였으며, 갯장어 79.7%, 극동산 뱀장어 79.9%, 필리핀산 뱀
장어 80.3%, 미국산 뱀장어 36.1%, 유럽산 뱀장어 79.6%의 일치율
를 보였고, 뱀장어과, 곰치과, 붕장어과 어류와 일치하는 종은 없

었다(Table 5). 
또한 분석된 염기배열에 기초한 계통수를 작성한 결과 역시 엽

상자어와 붕장어가 유전적으로 일치하는 것을 확인할 수 있었고, 
그 외에도 뱀장어과, 곰치과, 붕장어과 어류 10종 역시 계통수상
에서 유전적으로 거리가 있음을 확인하였다(Fig. 4). 

고 찰 

이번 연구에 사용한 엽상자어의 몸통과 머리 모양은 붕장어와 
뱀장어속 4종과 비슷하였으며, 윗턱에 비해 아래턱이 긴 뱀장어
와는 달리 아래턱이 짧은 붕장어와 유사하였다. 이러한 형태적 
특성은 바다뱀과 엽상자어(Ji and Kim, 2010)와 같이 상하로 측편
되는 등 전체적은 몸통의 모양은 비슷했지만 주둥이 모양이 더 
뾰족하였다. 날붕장어의 엽상자어 역시 전체적인 몸통의 모양은 
비슷했지만 날붕장어의 엽상자어 머리 모양은 아래턱이 위턱보다 
전방으로 돌출(Ji et al., 2011)되어 있는 반면에 붕장어의 엽상자어
는 위턱이 아래턱보다 전방으로 돌출되어 차이를 보였다. 그리
고 갯물뱀의 엽상자어 또한 아래턱이 위턱보다 돌출(Ji and Kim, 
2012)되어 있어 붕장어의 엽상자어와 차이를 보였다. 따라서 형태
상으로 보면 5~6월 남해에서 어획되는 엽상자어는 붕장어와 가
장 유사하다고 할 수 있다. 

전장에 대한 머리길이의 백분비는 붕장어와 비슷했고, Jeong 
(2010), Ji and Kim (2010), Ji et al. (2011), Ji and Kim (2012)의 뱀장
어, 날붕자어, 갯물뱀과는 차이가 있었다. 

엽상자어의 척추골수는 135~155개로 붕장어(141~150), 바다뱀
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과 엽상자어(144~151) (Ji and Kim, 2010), 갯물뱀(157) (Ji and Kim, 
2012)과 비슷한 개수를 가지고 있었으며, 날붕장어(154~258) (Ji 
et al., 2011)와 극동산 뱀장어(112~116), 필리핀산 뱀장어(91~95), 
미국산 뱀장어(106~110), 유럽산 뱀장어(111~115) (Jeong, 2010)
와는 많은 차이를 보였다. 그러나 전장에 대한 두 장의 백분율은 
13.1%로 붕장어1(13.4%), 붕장어2(13.2%)와 거의 비슷했고, 바다
뱀과 엽상자어(4.2~4.3%) (Ji and Kim, 2010), 날붕장어(4.7~11.6%) 
(Ji et al., 2011), 갯물뱀(5.3) (Ji and Kim, 2012) 및 극동산 뱀장어
(10.9%), 필리핀산 뱀장어(11.6%), 미국산 뱀장어(12.7%), 유럽산 뱀
장어(12.1%) (Jeong, 2010)와도 차이를 보였다. 전장에 대한 뒷지
느러미 기점거리의 백분율 역시 35.6%로 붕장어1, 2(39.7%)와 가
장 비슷했으며, 바다뱀과 엽상자어(49.5~50.3%) (Ji and Kim, 2010), 
날붕장어(54.7~72.1%) (Ji et al., 2011), 갯물뱀(43.1 )(Ji and Kim, 
2012) 및 극동산 뱀장어(39.8%), 필리핀산 뱀장어(40.6%), 미국산 
뱀장어(39.8%), 유럽산 뱀장어(42.9%) (Jeong, 2010)와도 차이를 보
였다. 

유전학적 특성을 알아내는데 사용한 미토콘드리아 DNA (mt 
DNA)는 염기치환에 의한 진화 속도가 빠르고 종내 연속적인 변
이가 나타나며(Brown et al., 1979; Cann and Wilson, 1983), 종내 ·
종간의 변화의 관찰과 유연관계를 파악하는데 효율적인 것으로 
알려져 있다(Upholt and Dawid, 1977; Brown, 1980; Zhu er al., 1994; 
Kim, 1995). 이번 연구에서 엽상자어 DNA의 12S 및 12S ribosomal 
RNA를 분석한 결과 붕장어의 DNA가 100% 일치하였으며, 비교 
그룹으로 이용한 Ji and Kim (2010), Ji et al. (2011), Ji and Kim 
(2012)에 보고된 바닷물뱀과에 속하는 어류와 날붕장어, 뱀장어과, 
곰치과, 붕장어과 어류 등의 DNA (NCBI)와 비교한 했을때, 일치하
는 종은 없었다. 또한 염기배열에 기초한 계통수를 작성한 결과 
역시 엽상자어와 붕장어가 유전적으로 일치하는 것을 확인할 수 
있었고, 다른 어류와는 계통수상에서 유전적으로 거리가 있음을 
확인하였다. 

그리고 엽상자어, 붕장어, 갯장어 및 뱀장어속 4종의 미토콘드
리아 DNA의 16S ribosomal RNA (16S rRNA) 유전자 영역의 5' 말
단 쪽 부분단편(약 600 bp)의 염기배열을 결정하고, NCBI에 등록
된 10종과 비교 및 분석하였다. 12S rRNA 영역에서 어류의 종간 
유전적 차이가 적어도 1% 이상인 점에서 종 동정의 유용한 분자
마커이다(Ji and Kim, 2012). 이번 연구에 사용한 16S rRNA 역시 
종간 유전적 차이가 1% 이상인 것으로 나타났으며, 12S rRNA와 
함께 종 동정을 위한 유용한 분자마커로 사료된다. 

Kim et al. (2005), Ji and Kim (2010), Ji et al. (2011), Ji and Kim 
(2012), Lee et al. (2013)의 연구에서 엽상자어는 7~10월 남해, 동해
와 제주의 주변해역에서도 발견되고 있어, 이와 관련하여 월별 
엽상자어의 출현과 종 동정과 이들 무리의 자치어 생태 등 지속
적인 연구 수행이 필요하다고 사료된다. 

본 연구를 통해 5~6월 남해에서 어획되는 엽상자어는 붕장어
로 사료되며, 이 시기에 어획되는 엽상자어의 보호를 통해 붕장

어 자원의 관리가 필요하다고 생각된다. 
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