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This study was conducted to develop microsatellite markers in Parapristipoma trilineatum using next- 
generation sequencing. A total of 402,244,934 reads were generated on the Illumina Hiseq X Ten 
System, yielding 60,738,985,034 bp of sequences. The de novo assembly resulted in 1,320,995 contigs. 
A total of 952,326 contigs (0.016%) including 151 microsatellite loci were derived from the 1,320,995 
contigs longer than 640 bp. A total of 34 primer sets were designed from the 151 microsatellite 
loci. As a result, 15 microsatellite loci were chosen and used for assuming population genetic parame-
ters in the wild and farmed populations. The mean number of effective alleles was 12, ranging from 
6 to 25. The observed heterozygosity (HO) and the expected heterozygosity (HE) ranged between 0.530 
and 0.873, with an average of 0.750, and from 0.647 to 0.895, with an average of 0.793, respectively. 
According to these results, the developed set of 15 microsatellite markers is expected to be useful for 
the analysis of genetic characteristics in the population of P. trilineatum in Korea. There are require-
ments now for further genetic information, fishery resource management, breeding guidelines, support 
with the selection of breeds and studies on the effects of release, all of which will improve species 
conservation, and through future research, we aim to offer genetic foundational data with that goal.

Key words : Genetic variability, microsatellite loci, microsatellite markers, next generation, Parapristipoma 
trilineatum

*Corresponding author
Tel : +82-51-720-2462, Fax : +82-51-720-2456
E-mail : ocean0629@korea.kr 

This is an Open-Access article distributed under the terms of the 
Creative Commons Attribution Non-Commercial License (http:// 
creativecommons.org/licenses/by-nc/3.0) which permits unrestricted 
non-commercial use, distribution, and reproduction in any medium, 
provided the original work is properly cited.

ISSN (Online) 2287-3406
Journal of Life Science 2023 Vol. 33. No. 8. 623~631 DOI : https://doi.org/10.5352/JLS.2023.33.8.623

서 론

벤자리(Parapristipoma trilineatum)는 농어목(Percifor-
mes) 하스돔과(Haemulidae)에 속하는 온대성 연안어종으

로 쿠로시오 난류의 영향을 받는 연안 깊은 바위 지대에

서 서식하며, 우리나라에서는 제주도와 추자도 남부 해역

에서 주로 서식하는 제주 특산어종이다[21]. 형태적으로 

몸 중앙을 따라 검은색 세 줄이 뚜렷하게 그어져 있으며, 
이 세 줄은 성장 또는 서식지에 따라 희미해지거나 소실

되는 특징을 가지고 있다[18]. 
벤자리는 우리나라와 일부 아시아 국가에서 최근 들어 

미래 고부가가치 자원으로 각광받고 있지만, 여름철에 주

로 어획되는 희소성 어종으로 생산량이 적고, 해양환경의 

변화 및 오염 등으로 인해 서식지 분포 변화가 가속화되

고 있다[20, 37]. 이에 일본과 중국의 경우 1999년대부터 

벤자리 어업 자원량을 효율적으로 관리하기 위해 양식산

업 및 종묘생산 등에 관한 연구가 활발히 이루어져 왔으

며[13, 43], 2002년대부터는 유전학적 통계분석을 통해 벤

자리의 인공종묘생산을 보다 체계적으로 관리하고 있다

[2, 25]. 반면, 우리나라에서는 2014년에 제주도 해역에서 

포획한 벤자리의 어미로부터 종묘를 생산하였으며, 2020
년대 이후부터 벤자리의 대량 인공종묘생산 및 중간양성 

기술개발 등의 연구가 이루어지고 있다. 
현재까지 벤자리에 대한 국내 연구는 사육수의 고수온 

스트레스가 벤자리에 미치는 생리학적 영향[21], 벤자리

의 핵형 분석에 관한 연구[33] 등 생태학적 특성 및 자원생

물학적 연구에 불과하며 유전학적 통계분석을 통해 벤자

리 자원을 보다 체계적으로 관리할 수 있는 연구는 아직 

미비한 실정이다. 
벤자리의 유전학적 관리가 중요한 이유는 소규모 양식

산 집단에서 어미들의 유전자형을 고려하지 않고 무작위

적으로 교배하여 유전자형의 손실이 일어날 수 있고[36], 
이로 인해 근교약세(inbreeding depression)로 이어져 생산

된 자손의 성장 및 생존에 영향을 미칠 수 있기 때문이다

[22]. 또한, 유전적 다양성의 부족으로 인한 병목현상, 기
형 증가, 성장 저하, 저항성 감소, 집단 근친도의 증가, 
질병 등 부정적인 영향을 미칠 수 있다[1, 12]. 
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대표적 양식어종인 연어[30], 넙치[19], 참돔[34] 및 전

복[9] 등의 경우에도 한정된 어미로부터 종묘생산이 이루

어져 왔기 때문에 자연산 집단에 비해 양식산 집단에서 

대립유전자 수 및 유전자 빈도가 크게 감소되었다고 보고

된 바 있다[23]. 따라서, 우리나라 벤자리의 인공종묘생산

에 있어 체계적인 어미 관리를 위해 벤자리의 유전적 다

양성 유지에 관한 연구가 필요하다.
초기의 분자 마커 종류로는 Randomly Amplified Poly-

morphic DNA; RAPD, Amplified Fragment Length Polymor-
phism; AFLP, Restriction Fragment Length Polymorphism; 
RFLP, Single Nucleotide Polymorphism; SNP, Simple Se-
quence Repeat; SSR 이 주로 사용되었지만[4], 이러한 기법

들은 상대적으로 정보량이 적고 많은 노동력과 연구비용

이 많이 드는 단점이 있다[44].
최근 기술의 발달로 차세대 염기서열(Next-Generation 

Sequencing, NGS) 분석방법을 사용하여 대상 종의 염기서

열 정보를 대량으로 확보하고, 이를 통해 microsatellite 영
역을 직접 탐색하여 전통적인 microsatellite 마커 개발법

[31] 보다 재현성 및 다형성이 높은 microsatellite 마커를 

개발하는 방법이 주로 사용되고 있다[14, 27, 42, 45]. 이러

한 NGS 방법으로 개발된 microsatellite 마커는 높은 변이

를 나타내는 유전자 표식으로 유전자 지도, 개체식별 및 

친자확인, 집단 유전학 등을 분석하는데 활용되고 있다

[32]. 
수산자원을 대상으로 NGS 방법을 사용한 연구로는 보

리새우[46], 상어[11], 방어[8], 및 굴[7] 등 유전학적 특성 

연구가 활발히 수행되었지만, 벤자리를 대상으로 NGS 방
법을 적용한 유전학적 특성 연구는 현재까지 이루어지지 

않았다.
따라서 본 연구는 벤자리의 인공종묘생산에 있어 체계

적인 어미 관리를 위해 NGS 방법을 사용하여 새로운 mi-
crosatellite 영역을 탐색하고 이를 기반으로 재현성과 다형

성이 높은 microsatellite 마커를 개발하였다. 새로 개발한 

microsatellite 마커를 사용하여 벤자리 집단의 유전적 다양

성 및 유연관계를 분석하여 향후, 벤자리의 유전학적 기

초정보를 확보하는데 활용할 것이다. 

재료 및 방법

시료 확보 및 genomic DNA 추출

본 연구에 사용된 벤자리 시료는 총 274개체이며, 서귀

포 위미시험포 양식산 집단(2020년, n=102)과 서귀포 위

미항 자연산 집단(2020년, n=122) 및 제주 한림 자연산 

집단(2021년, n=50)을 분석에 사용하였다.
Genomic DNA의 순수분리와 정제는 DNeasy® 96 Blood 

& Tissue Kit (Qiagen GmbH, Germany)를 사용하였다. 분석 

대상 시료 20 mg을 E-tube에 담아 DNeasy® 96 Blood & 

Tissue Kit로 제조사의 분석방법에 따라 ATL buffer 180 
μl와 Proteinase K 20 μl를 첨가한 후, 혼합하여 56℃에서 

24시간 동안 반응시켰다. AL buffer 180 μl와 99% ethanol 
180 μl을 첨가하여 S-Blocks의 DNeasy 96 plates에 옮겨 

8,000 rpm (6,000× g)으로 1분간 원심분리 하였다. Column 
plates를 교체한 후, AW 1 buffer 450 μl 첨가하여 8,000 
rpm (6,000× g)으로 1분간 원심분리 하였다. 이전과 같은 

방법으로 column plates를 교체한 후, AW 2 buffer 450 μl 
첨가하여 20,000 rpm (14,000× g)으로 3분간 원심분리 하

였다. Ethanol을 제거하기 위해 공기 중에 말린 다음, AE 
buffer 100 μl를 첨가하여 genomic DNA를 회수하였다. 회
수한 genomic DNA는 1.8% (w/v) agarose gel로 전기영동 

(E-Graph Gel Documentation System ATTO, Korea)하여 ge-
nomic DNA 밴드의 유무를 확인한 후, NanoPhotometer 
N60 Touch (Implen GMBH, Germany)으로 농도를 측정하

였다.

차세대 염기서열 분석(NGS) 및 microsatellite 탐색

차세대 염기서열 분석(NGS)을 사용하여 벤자리의 mi-
crosatellite 마커 개발을 위해 서귀포 위미항 자연산 집단

(2020년, n=122) 중 2개체를 사용하였다. 추출된 DNA는 

정성적 및 정량적 품질을 검사한 후, 라이브러리 제작과 

Illumina 시퀀스 분석(Hiseq X ten, USA)을 진행하였다. 
Short reads (WES data)의 전처리 과정은 PCR duplicate 
reads를 제거하고, cutadapt [28]로 adaptor 서열을 제거 한 

이후, quality trimming을 위해 SolexaQA (v.1.13) [5]의
DynamicTrim과 LengthSort 프로그램을 사용하여 염기서

열 전처리 과정(pre-processing)을 진행하였다.
DynamicTrim의 phred score는 ≥ 20으로 설정하여 short 

read의 양끝에 bad quality 염기를 1차로 제거하였으며[15], 
LengthSort의 short read length는 ≥ 25 bp로 설정하고 

DynamicTrim 과정에서 너무 많은 염기가 잘린 read를 최

종 제거하였다[29]. 과정을 통과한 염기서열을 대상으로 

SOAPdenovo2 (version 2.04) [26] 프로그램을 사용하였으

며, paired-end 염기서열 정보를 각각 de novo assembled하
였다. Assembled contig 서열에서 MISA (v1.0) [39] 프로그

램을 사용하여 raw SSR을 탐색하였다. 분석 샘플 간 SSR
의 비교 분석을 수행하기 위해, reference 기준으로 비교 

샘플간의 SSR size matrix를 작성하였다. Reference 서열에

서 찾은 SSR 영역을 기준으로 앞뒤 20 bp의 flanking se-
quence를 추출하고, flanking sequence를 reference와 분석 

샘플의 reference genome에 in silico PCR을 수행하여 각 

샘플 별 예상 SSR size를 계산하였다. Reference genome 서
열에서 찾은 SSR을 대상으로 primer를 제작하였다. Primer
의 제작은 Primer3 (v2.3.5) [40] 프로그램을 사용하여, pri-
mer 길이는 20-24 bp, 증폭 산물의 크기는 100-300 bp, GC
의 함량은 50% 내외를 기준으로 하였으며, Tm 값은 48-62 
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℃로 설정하였다.

Microsatellite 마커 선별

NGS 방법으로 탐색된 microsatellte 영역의 증폭 여부를 

확인하기 위해 서귀포 위미항 자연산 집단(2020년, n= 
122) 중 8개체를 대상으로 PCR 분석을 수행하였다. PCR 
조성은 10X Ex Taq buffer (Mg2+ plus, 20 mM, 1 ml) 1 
μl, dNTP Mixture (2.5 mM each, 800 μl) 0.8 μl, TaKaRa 
Ex Taq (5 U/μl, 250 U) 0.1 μl, forward primer와 reverse 
primer 각각 0.3 μl (10 mM), template DNA 0.5 μl를 넣고, 
총 10 μl가 되도록 멸균된 증류수를 넣은 후, PCR 
(VeritiTM96-Well Fast Thermal Cycler, Applied BiosystemsTM, 
US)을 진행하였다. PCR 조건은 95℃에서 11분간 DNA를 

사전변성(preincubation) 후, 95℃에서 50초 변성(denatura-
tion)하였다. 54℃에서 50초 primer 합성(annealing), 72℃에

서 50초 DNA 합성(extension)하여, 총 35회 반복한 후, 최
종 DNA 합성(full extension)을 72℃에서 7분간 실시하였

다. PCR 과정이 끝난 후, 전기영동을 사용하여 1.8% agar-
ose gel 상에서 증폭된 DNA 밴드 유무를 확인하였다.

PCR 과정을 통해 증폭여부 등을 확인한 후, 선별된 후

보 microsatellite 마커의 forward 서열 정방향에 형광물질

(6-FAM, HEX 및 TAMRA)을 합성하여 위와 같은 방법으

로 PCR을 다시 진행하였다(Table 4). PCR 증폭산물에 

GeneScan 400HD ROX size standard (Applied Biosystems, 
USA)와 Hi-Di Forma-mide를 혼합하여 95℃에서 2분간 변

성한 후, ABI PRISM 3730XL Genetic Analyzer (Applied 
Biosystems, USA)로 유전자 단편 크기(fragment size)를 확

인하였다.

Microsatellite 마커의 효율성 검증

최종 선발된 microsatellite 마커로 서귀포 위미시험포 

양식산 집단(2020년, n=102)과 서귀포 위미항 자연산 집

단(2020년, n=122) 및 제주 한림 자연산 집단(2021년, n= 
50)을 대상으로 마커의 효율성을 검증하였다. 

Microsatellite의 다형성정보지수(Polymorphic Informa-
tion Content, PIC)를 확인하기 위해 Cervus ver. 3.0.7 [17]의 

대립인자빈도 분석법을 적용하여 산출하였으며, 대립유

전자 크기가 결정된 데이터 정보는 Micro-Checker [41] 프
로그램을 사용하여 null allele에 의한 genotyping error를 검

증 하였다. Arlequin version 3.1 software [10] 및 GENEPOP 
version 4.0 computer package [35] 프로그램을 사용하여 대

립유전자 수(Number of Alleles, NA) 및 유전자좌위별 이형

접합도(Heterozygosity)의 관찰치 이형접합률(Observed He-
terozygosity, HO)과 Hardy-Weinberg Equilibrium (HWE)에
서의 기대치 이형접합률(Expected Heterozygosity, HE)을 

계산하였다.
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Table 2. Statistics of assembled contig

Sample Hash length 
(k-mer)*1 Num. of contigs

Length (bp) of contigs
Total length MIN MAX AVG N50*2

Benjari 69 1,320,995 705,613,658 200 66,252 534 758
*1 K-mer: assembly k-mer length.
*2 N50: Contig and scaffold length corresponding to 50% of the total number of total nucleotide sequences produced when 

accumulating in descending order for the generated contigs and scaffolds.

Table 3. Statistics of SSR detection

Motif type No. of primer designed SSR
P2 (di-nucleotide)
P3 (tri-nucleotide)
P4 (tetra-nucleotide)
P5 (penta-nucleotide)
P6 (hexa-nucleotide)
P7 (hepta-nucleotide)
P8 (octa-nucleotide)
P9 (nona-nucleotide)
P10 (deca-nucleotide)

228,526
 35,795
 21,936
 29,418
384,630
133,843
 70,644
 30,823
 16,711

Total 952,326

결과 및 고찰

Microsatellite 탐색 및 다형성 확인

벤자리 microsatellite 마커 개발을 위해 서귀포 위미항 

자연산 집단(2020년, n=122)의 2개체를 NGS (Illumina 
Hiseq X ten, USA) 기법으로 분석하였다. Pair-end library는 

151 bp로 제작하여 402,244,934개의 read 를 얻었으며, 결
과적으로 생산된 총 염기서열은 약 61 Gb (60,738,985,034 
bp)이다(Table 1). 염기서열 정확도의 99%를 나타내는 

Q20에서 벤자리 2개체의 평균값은 95.42%로 높은 수치를 

나타냈으며, GC의 비율 평균값은 35.61%로 확인되었다

[24, 38]. NGS 기법으로 분석된 염기서열들은 짧은 read 
를 제거하기 위해서 전처리 과정(pre-processing)을 진행하

였다. 전처리 과정은 PCR이 중복되는 read를 제거한 후, 
Cutadapt [28]로 adaptor 서열을 제거하고, 이후 품질 정비

를 위해 SolexaQA (v.1.13) [5] 패키지의 DynamicTrim과 

LengthSort 프로그램을 사용하였다. DynamicTrim 과정은 

phred socre을 ≥ 20으로 설정해 short read 양쪽 끝의 bad 
quality 서열을 제거하고 양질의 cleaned read로 정제하였

으며, LengthSort 과정은 short read length ≥ 25 bp로 설정하

여[15] DynamicTrim 과정에서 서열이 짧은 read를 제거하

는 과정을 수행하였다[29]. 
PCR이 중복되는 read 를 1차로 제거한 염기서열은 약 

60 Gb (59,671,365,808 bp)로 미가공 데이터(raw data)의 

98.24% 였으며, Cutadapt 및 SolexaQA package (Dynamic 
Trim, LengthSort)로 최종 전처리 과정을 거친 염기서열은 

약 44 Gb (44,300,737,991 bp)로 미가공 데이터의 72.94%
였다. 각 개체별로는 20,921,446,551-23,379,291,440 bp 였
다(Table 1). 

Draft genome 분석은 전처리 과정을 통과해 평균 염기

서열 44 Gb (44,300,737,991 bp)를 대상으로 SOAPdenovo2 
(v.2.04) [26] 프로그램을 사용하여 벤자리 2개체의 염기서

열 데이터를 각각 de novo assembly 하였다. 
K-mer를 비교하여 assembly를 수행한 결과, 69-mer로 

진행했을 때 가장 hash length가 길어 분석에 사용하였으

며, 제작된 contig는 1,320,995개가 생성되었다(Table 2). 
탐색된 SSR 구간을 각 개체별로 서열을 탐색한 결과, 

di-nucleotide 228,526 (24.0%)개, tri-nucleotide 35,795 (3.8%)
개, tetra-nucleotide 21,936 (2.3%)개, penta-nucleotide 29,418 

(3.1%)개, hexa-nucleotide 384,630 (40.4%)개, hepta-nucleo-
tide 133,843 (14.1%)개, octa-nucleotide 70,644 (7.4%)개, 
nona-nucleotide 30,823 (3.2%)개, deca-nucleotide 16,711 
(1.8%)개 였다. 이 중 hexa-nucleotide의 비율이 가장 높았으

며, deca-nucleotide가 가장 낮은 비율을 나타냈다(Table 3). 
이는 NGS 방법을 사용하여 수산자원인 방어를 대상으로 

연구한 결과와 비교해 보면 분포되는 양상은 비슷하지만 

벤자리에서 탐색된 SSR 분포 개수와 프라이머 쌍의 비율

이 더 높게 나타났다[8].

Microsatellite 마커 제작

탐색된 SSR 구간에서 서로 중복되는 SSR motif가 없도

록 하였으며, 반복 수 길이가 10 bp 이상, 증폭산물 크기 

100-300 bp, primer 크기 20-24 bp, 적정 온도 (Tm) 48-62℃, 
GC 함량 40-60%의 조건으로 microsatellite 마커 후보군 

952,326개를 선별하였다(Table 3). 선별된 952,326개의 서

열 중 반복 염기의 종류, primer의 크기, 증폭산물의 위치 

등을 고려하여 151개의 microsatellite 마커를 1차 선별하였

다. 1차로 선별된 151개의 후보서열 중 PCR 증폭여부 및 

증폭산물의 크기 등을 확인하여 2차 선별하였다. 2차로 

선별된 34개의 microsatellite 마커에 형광물질(dye)을 합성

한 후, 유전자형(genotyping) 분석을 통해 대립유전자 수, 
크기 등을 고려하여 최종적으로 15개의 microsatellite 마커

를 선별하였다(Table 4). 

Microsatellite 마커의 효율성 검증

개발된 15개의 microsatellite 마커의 효율성 검정을 위
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Table 4. Characteristics of 15 microsatellite loci developed in P. trilineatum

Locus Motif Primer sequence (5´→3´) AT(℃) Dye Observed Size 
ranges (bp) Null

PT2-6 (TG)14 F-TTCCTTTGTGTGTTGGTGTGTG
R-TGTGAAGCAGATTCCTCCTCAG 60℃ TAMRA 91-115 -

PT2-31 (GA)15 F-GCAGCAAGGGAGAGAAGTGA
R-GACACTTCTCACGGGCTGAA 60℃ HEX 172-220 -

PT2-48 (AC)14 F-CACTGTCACCGCTAGAGCAA
R-CCGGGTGTGTTTGTTGAGAC 60℃ FAM 180-266 -

PT2-49 (AC)15 F-ACAGAGCCGCTAAATCTCCG
R-GGCAATCTGTACCCACTCCC 60℃ FAM 184-200 -

PT2-58 (GT)14 F-CCGAACCAGAGGTGTCACAA
R-ACTGACTGGGACAAAGAGCG 60℃ FAM 215-287 -

PT2-66 (GT)11 F-TCTCTCCCACACACTCCCAA
R-ACTGAGAAACAACAGATGGGGG 60℃ TAMRA 236-296 -

PT3-23 (TGC)9 F-GCCGGGACTCACGTCTAAAG
R-TCCTCAGCAGTCGCGACAAG 60℃ HEX 182-227 -

PT3-28 (GAG)10 F-TGAGGAGAGCGAAGTAGTGGA 
R-TGAATCATTGGCCAGGGACC 60℃ HEX 141-174 -

PT3-35 (TAC)8 F-AAGACTTCAGGCAGGTGCAC
R-CGTGCAAGTGTTTTAGCGCA 60℃ HEX 138-210 -

PT3-36 (ATA)10 F-ATTCTGCTCATCCTGGGACG
R-ACTGTGATTTCGGTGCTCCT 60℃ HEX 143-182 -

PT3-44 (CTG)10 F-ACAGAGAGGGGTGTCACTCA
R-CGAGTGGCCACAGAAGTTGA 60℃ FAM 183-246 -

PT3-57 (CAG)10 F-TCACTCCCTGCGAGGATACA 
R-CAGAAACCTGTGTGTGCTGC 60℃ FAM 218-245 -

PT4-4 (TATG)8 F-AAGTGCAGCAAGGACAAGGT
R-CGCCCGTGCAAAGAATCTTG 60℃ TAMRA 122-182 -

PT4-15 (TTTA)9 F-CATGTTGACTGTGGGGAGGA
R-TCGAGGCCCTCTTTATTCGC 60℃ FAM 193-241 -

PT4-21 (CATC)9 F-AGCTCCACTCAAACTGAACAGA
R-GACCACCTGACCTCCTCTGA 60℃ HEX 224-300 -

해 벤자리 3집단(서귀포 위미시험포 양식산 집단(2020년, 
n=102), 서귀포 위미항 자연산 집단(2020년, n=122), 제주 

한림 자연산 집단(2021년, n=50))을 대상으로 유전학적 특

성 분석을 수행하였다. 
Microsatellite 마커의 다형성 정보량을 나타내는 PIC 값

이 0.5 이상일 경우 충분한 개체식별력을 갖는 마커로 보

고하고 있으며[3], 본 연구에서 개발한 15개의 microsatel-
lite 마커 PIC 값은 0.578-0.882 범위로 평균 0.762의 수치로 

나타나 개발한 마커가 높은 개체식별력을 나타내는 것을 

의미한다(Table 5). 또한, null 대립유전자 분석 결과에서

도 15개의 microsatellite 마커 모두 null allele, scoring errors, 
large allele dropout는 존재하지 않아 벤자리 집단의 유전

적 변이를 분석하는데 유용할 것으로 판단된다(Table 4).
벤자리 양식산과 자연산 집단 내의 산출된 대립유전자 

수(NA)는 평균 12개이며, 각 집단의 관찰이형접합률(Ho)

과 기대이형접합률(HE) 값은 평균 0.750과 0.793으로 나타

났다. 이는 Barinova et al. (2002)[2]가 보고한 NA 평균 6.6
개, Ho과 HE 평균 0.613-0.608 값으로 보고된 결과 보다 

높게 나타났으며 또한, 해산 어류 평균인 0.79[6]와 유사한 

결과로 새로 개발된 15개의 microsatellite 마커가 벤자리의 

유전적 다양성을 분석하는데 유용한 마커로 판단된다

(Table 5). 
본 연구는 NGS 방법을 이용하여 벤자리의 새로운 염기

서열 정보를 확보하였으며, 확보된 염기서열에서 최종적

으로 15개의 microsatellite 마커를 선별하였다. 최종 선별

된 마커를 벤자리의 양식산 집단과 자연산 집단에 적용 

한 결과, 충분한 다형성 및 재현성을 나타내었으며, 유전

적 다양성을 분석하는데 유용한 마커로 판단되었다. 향
후, 새롭게 개발한 15개의 microsatellite 마커를 사용하여 

벤자리의 유전적 다양성 및 집단구조 분석 등의 유전학적 
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특성 분석을 통해 벤자리 인공종묘생산에 있어 체계적으

로 어미를 관리하는데 활용될 것이며 더 나아가 유전학적 

특성, 교배지침, 선발육종, 방류효과조사 등 종 보존을 위

한 유전학적 기초자료로 제공하고자 한다.
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초록：차세대 염기서열 분석법을 사용한 벤자리(Parapristipoma trilineatum)의 microsatellite

마커의 개발 및 유전학적 특성 분석

동춘매1․이미난1․노재구2․박진우2․김영옥1․김은미1*

(1국립수산과학원 생명공학과, 2국립수산과학원 제주연구소)

본 연구는 차세대 염기서열 분석법(NGS)을 사용하여 벤자리의 microsatellite 마커를 개발하고, 개발한 

마커를 사용하여 벤자리 집단의 유전학적 특성을 분석하기 위해 수행되었다. 차세대 염기서열 분석 장비인 

Illumina Hiseq X ten을 사용하여 총 402,244,934개의 read들을 얻어 assembly를 실행한 결과, 전체의 약 

0.33%에 해당하는 1,320,995개의 read들이 assembly 되었으며, 이 read들의 총 길이는 705,613,658 bp로 확인

되었다. 크기가 640 bp 이상이 되는 contig는 952,326개로 나타났으며, 이 중 microsatellite 영역을 포함하는 

contig를 151개(0.016%)로 1차 선별하고, PCR 증폭 여부를 통해 microsatellite 후보 34개를 2차로 선별하였

다. 그 중 벤자리 집단의 마커로서 유용한 15개의 microsatellite 마커를 최종 선택하였다. 새로 개발한 15개
의 microsatellite 마커를 사용하여 벤자리 집단을 대상으로 분석한 결과, 관찰된 유효 대립유전자 수(NA)는 

평균 12(6~25)로 나타났다. 평균 관측치 이형접합도(HO)와 평균 기대치 이형접합도(HE)는 각각 0.750 
(0.530-0.873)와 0.793 (0.647-0.895)으로 나타냈으며, 이는 해산어의 평균 값인 0.79와 유사한 수치를 나타내

었다. 따라서 본 연구에서 개발한 15개의 microsatellite 마커는 벤자리 집단의 유전학적 특성 분석에 유용할 

것으로 사료된다.


