
1. 서  론 

망둑어목(Gobiiformes) 어류는 세계적으로 8과 

321속 2,167종으로 전 세계 어류의 8 ~ 9%를 차지하

고 있다(Moyle and Cech, 2004; Nelson, 2016). 망

둑어목 중 망둑어과(Gobiidae)는 약 189속 1,359종

이 있고(Nelson, 2016), 국내에는 44속 86종이 연근

해와 기수역, 하천에 분포하고 있다(NIBR, 2023).

문절망둑(Acanthogobius flavimanus)은 한반도

를 비롯하여 일본열도, 연해주, 발해해, 황해 등 북동아

시아가 원 서식지로(Akihito et al., 2002) 선박 평형수

(Ballast water)에 의해 캘리포니아와 오스트레일리아 

해역까지 확산되었다(Hirase et al., 2017). 최근에 유

생 및 미성어가 북베트남의 Ka Long 기수역에서 관찰

되었다(Ta et al., 2022). 문절망둑의 확산은 자어기가 

길어질수록 더 광범위하고, 유전적 분화가 낮아질 것으

로 예상된다(Burton, 1983; Bohonak, 1999).

망둑어과 어류는 연안 생태계의 먹이사슬에서 매우 
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Fig. 1. Map showing the collected samples of the neighboring seas nearby Korea. 
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중요한 위치를 차지하고 있어 국내 및 국외에서 다양한 

연구가 진행되고 있다. 또한, 문절망둑은 낚시 및 식용

에 이용되는 주요 종이며, 레저용 또는 상업용으로 가치

가 높은 종이다(Choi, 2011; Hirase et al., 2017).

문절망둑과 관련한 연구는 국외에서 망둑어류에 대

한 유전학 및 형태적 분석(Song et al., 2010a; Song 

et al., 2010b; Zhicheng S. et al., 2020), 외래종 기

원 및 생태(Neilson and Wilson, 2005; Moore et al., 

2008; Hirase et al., 2017), 성장과 성숙에 대한 연구

(Suzuki et al., 1989; Kuno and Takita, 1997) 등이 

다양하게 진행되었다. 

국내에서는 분류, 생태 및 골학적 특성 연구(Lee, 

1992; Choi et al., 1996; Lee, 2001)와 망둑어류의 

분류학적 재검토 및 종 목록 변화 연구가 있다(Kim et 

al., 1987; Lee, 2013). 그러나, 망둑어과 어류의 유전

적 특성과 지리적 분포에 따른 분자계통학적 연구는 미

흡하다. 따라서, 본 연구에서는 우리나라 각 연안에 서

식하는 문절망둑 개체군의 유전적 거리와 일본 연안에 

분포하는 개체군과의 분자계통학적 관계를 파악하고자 

한다. 

2. 재료 및 방법

2.1. 대상 종 채집

2023년 7월부터 8월까지 우리나라 전 연안에서 투

망(15 × 15 ㎜)과 족대(5 × 5 ㎜)를 이용하여 대상 어

종을 채집하였다. 또한, 일본의 DNA 염기서열은 미국 

국립생물정보센터(National Center for 

Biotechnology Information, NCBI)에서 제공하는 

자료를 이용하였다(Fig. 1, Table 1).

유전자 분석용 시료는 대상어의 근육 조직 또는 어체 

전체를 95% 에탄올에 고정하여 급속 냉동고(-70℃)에 

보관하였다. 보관된 시료는 DNA 분해를 최소화하기 

위해 2주 이내에 게놈 DNA 추출물을 분석하였다. 

2.2. 미토콘드리아 DNA 분석

유전자 분석용 채취 시료에서 미토콘드리아 DNA를 

Silica Magnatic Bead 방법으로 추출하였다. 본 연구

에서는 미토콘드리아 DNA 영역 중 Cytochrome c 

oxydase subunit Ⅰ (COⅠ)와 D-loop (Control 

region) 영역을 이용하였다. 추출한 DNA는 Hirase et 

al. (2017)에서 개발한 유전자 primer COⅠ 

(Forward: 5ʹ-ATGGGGCTACAATCCACCAC-3ʹ, 
Reverse: 5ʹ-AGGTGAAGTATGCYCGTGTG-3ʹ)과 D-loop 

(Forward: 5ʹ-TCCCATCTCTAGCTTCCCAAA-3ʹ, 
Reverse: 5ʹ-AGACTTTCCTGTTTCCGGGG-3ʹ)를 

사용하여 증폭하였다. 

대상 어류의 게놈 DNA 2 ㎕, dH2O 15.1 ㎕, 10× 

Reaction Buffer 2 ㎕, dNTP 0.5 ㎕(각 150 nM), 

Primer(F/R) 각 0.1 ㎕, Hot-start Taq polymerase 

Country Sites Locations

South Korea

EC Eocheongdo, Gunsan-si, Jeonbuk-do

WD Wando-gun, Jeollanam-do

YS Yeosu-si, Jeollanam-do

NH Namhae-gun, Gyeongsangnam-do

GJ Geoje-si, Gyeongsangnam-do

BS Gijang-gun, Busan

YD Yeongdeok-gun, Gyeongsangbuk-do

MAJ Munamjin-ri, Goseong-gun, Gangwon-do

Japan* 

SHI Shimonoseki, Yamaguchi Pref.

FUK Fukuoka, Fukuoka Pref.

KIT Kitakyushu, Fukuoka Pref.

SEI Seikai, Nagasaki Pref.

* These data were downloaded by NCBI 

Table 1. Collected sample locations of Acanthogobius flavimanus 
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0.2 ㎕ (1 unit)를 순차적으로 첨가하여 총 20 ㎕로 혼

합하였다. 혼합된 PCR 반응 용액은 ProFlex™ PCR 

system (Thermo Fisher Scientific Corporation, 

USA)을 이용하여 초기 열변성 95℃ 5분 이후, 95℃ 20

초, 58℃ 20초, 72℃ 35초를 32회 반복하였다. 최종신

장 반응은 75℃ 5분간 진행한 다음 4℃로 유지하였고, 

2% 아가로스 젤에서 전기영동하여 PCR products를 

확인하였다. 

최종 PCR products는 Silica magnetic bead로 

dye terminator kit (BigDye™)로 mtDNA를 정제하였

다. 정제된 mtDNA 염기서열은 본 연구에 이용한 프라

이머 쌍을 Macrogen Inc. (Seoul, Korea)에 제공하여 

양방향으로 염기서열을 결정하였다. Geneious Prime 

ver. 2023.2.1. (Raco et al., 2023)을 이용하여 

Alignment 및 Assemble하였다. 

2.3. 데이터 분석 

문절망둑의 mtDNA 분석 및 수동 수정을 위해 

Geneious Prime을 사용하였다. 정렬된 염기서열은 

PopART ver. 1.7 (Alvi et al., 2023)을 이용하여 

haplotype을 확인하였고, 각 지점의 단상형 분포를 도

식화하기 위해 TCS Network로 분석하였다. 

본 연구 대상 어류 64개체를 대상으로 분자계통 분

석을 수행하였다. Outgroup은 근연종인 A. stim-

othomus로 설정하였으며, 분자계통도 작성을 위해 

IQ-TREE ver. 2.2.2.6 (Zhang et al., 2020)를 이용하

여 Maximum Likelihood(ML)를 분석하였고, bootstrap

은 1,000번으로 설정하였다. Bayesian Information 

Criterion (BIC)는 종 및 사용한 유전자에 따라 다르게 

적용하였으며, K2P (COⅠ), HKY + F + G4(D-loop) 

모델을 적용하였다. FigTree ver. 1.4.4 (Zhang et al., 

2018)로 분자계통도를 도식화하였다. 

국내 연안에서 분석한 문절망둑의 DNA 염기서열은 

일본(Shimonoseki (SHI), Fukuoka (FUK), Kitakyushu 

(KIT), Seikai (SEI))의 DNA 염기서열과 비교하였다

(Table 2). 일본의 문절망둑 데이터는 D-loop 영역을 

각 지점당 2개체씩 총 8개체를 사용하였다. 

3. 결  과 

3.1. 단상형 네트워크(Haplotype network) 분석 및 지

리적 분포 

문절망둑의 채집은 우리나라 동·서·남해안의 연안에

서 진행되었다. 서해안에서는 어청도(EC)에서 8개체가 

채집되었으며, 남해안에서는 완도(WD), 여수(YS), 남

해(NH)와 거제(GJ)에서 32개체가 출현하였고, 동해안

에서는 부산(BS), 영덕(YD), 고성(MAJ)에서 24개체가 

확인되었다. 총 8개 지점에서 64개체(지점당 각 8개체)

의 문절망둑을 채집하였으며, 채집한 대상 어류에서 추

출한 DNA의 서열 길이는 COⅠ가 921 bp이었고, 

D-loop는 796 bp이었다. 

64개체의 국내 표본을 COⅠ로 분석한 결과, 9개의 

Haplotype (H1~H9)이었다. 또한, 64개체의 국내 표

본과 8개체의 일본 DNA 염기서열을 D-loop로 비교·

분석한 결과, 32개의 Haplotype (H1~H32)로 확인되

었다. 또한, 분석된 Haplotype network는 모두 별 모

양을 형성하였다(Fig. 2). 

Country Region Sites Name

Japan D-loop

SHI
LC213732

LC213758

FUK
LC213778

LC213779

KIT
LC213730

LC213731

SEI
LC213783

LC213784

Table 2. DNA sequence information downloaded from NCBI 
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Fig. 2. Haplotype network by markers. Details of the locations are shown in Table 1. 
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Fig. 3. Phylogenetic tree by markers. 
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Fig. 4. Map showing haplotype and ocean currents. 
Haplotype disk shape(COⅠ),  Haplotype donut shape(D-loop). 
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지리적으로 Haplotype을 분석한 결과, COⅠ 영역

에서는 Haplotype 수가 4개 (H1, H4, H5, H7)로 가장 

다양하게 나타난 BS에서는 H1이 4개체, H4가 2개체, 

H5와 H7이 각각 1개체 순으로 분석되었다. YS와 GJ에

서는 모두 H1으로 단순한 Haplotype을 나타냈다 

(Fig. 4). 

D-loop 영역에서 Haplotype 수가 가장 다양하게 

나타난 지점은 YS와 YD로 각각 7개로 나타났다. YS에

서는 H1이 2개체로 확인되었고, H9와 H10, H16, 

H19, H23, H24가 각각 1개체로 관찰되었다. YD에서

는 H11이 2개체로 가장 높았고, H1과 H7, H8, H12, 

H13, H30이 각각 1개체로 분석되었다(Fig. 4).

3.2. 계통수(Phylogenetic tree) 및 유전적 거리

COⅠ 영역의 계통수는 우리나라에서 채집된 개체군

을 대상으로 분석하였다(Fig. 3a). MAJ (H8_MAJ, 

H9_MAJ) 개체군에 비해 BS (H4_BS, H5_BS), EC 

(H1_EC, H2_EC), YD (H6_YD)과 WD (H3_WD) 개

체군 간의 유전적 거리가 유사하거나 짧은 것으로 나타

났다.

D-loop 영역의 계통수는 우리나라와 일본의 큐슈 

북부 4개 지점의 개체군을 대상으로 분석하였다(Fig. 

3b). NH (H18_NH, H19_NH), FUK (H1_FUK), SEI 

(H16_SEI, H17_SEI, H15_SEI), KIT (H4_KIT)와 

SHI (H14_SHI) 지역에 분포하는 개체군 간의 유전적 

거리가 가까운 것으로 확인되었다.

유전적 거리는 유전적 동질성(Genetic identity)의 

결과값을 이용하였다. COⅠ 영역은 강원도 고성 개체

군(0.9955 ~ 0.9989)이 다른 나머지 개체군(0.9978 ~ 

0.9989)에 비해 근소한 차이를 보였다. 반면, H8_MAJ 

Haplotype이 H2_EC와 H3_WD, H4_BS, H5_BS, 

H6_YD Hplotype과 0.9955로 유전적 거리가 가장 먼 

것으로 확인되었다(Table 3).

D-loop 영역에서는 H6_EC Haplotype이 H31_ 

KIT Hplotype과 0.9818로 유전적 거리가 먼 것으로 

확인되었고, H3_NH Haplotype이 H1_FUK와 

1.0000으로 유전적 거리가 차이가 거의 없는 것으로 나

타났다(Table 4).

4. 고  찰 

우리나라와 중국, 일본의 문절망둑에서 추출한 DNA

로 Haplotype network와 Phylogenetic tree를 도식

화하여 지역적으로 분석하였다.

우성 Haplotype (H1)은 국내 지역 중 MAJ (COⅠ)

와 EC (D-loop)를 제외한 모든 지역에서 관찰되었으

나, 2개 마커(COⅠ, D-loop) 유형이 모두 별 모양의 

Haplotype network로 확인되었다(Fig. 2). 이는 지역

적 분리로 인해 해당 개체군이 유전적 분화가 발생한 

것으로 Heo et al.(2022)의 결과와 일치하였다.

EC 및 MAJ 개체군은 국내 다른 지역(WD, YS, NH, 

GJ, BS, YD)과 일본 지역(SHI, FUK, KIT, SEI)에 비해 

유연관계가 낮은 것으로 나타났다. 이는 COⅠ 영역에

서 H8과 H9의 유형이 MAJ에서만 관찰되었고, D- 

loop 영역에서는 H5와 H6, H14, H25의 유형이 EC에

서만 확인되었다. 또한, 계통수는 MAJ의 개체군이 국

내 다른 지역 및 일본 개체군의 유전자 구조가 먼 것으

로 확인되었다. 

H1 H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8 H9

H1_EC -

H2_EC 0.9989 -

H3_WD 0.9989 0.9978 -

H4_BS 0.9989 0.9978 0.9978 -

H5_BS 0.9989 0.9978 0.9978 0.9978 -

H6_YD 0.9989 0.9978 0.9978 0.9978 0.9978 -

H7_BS 0.9989 0.9978 0.9978 0.9978 0.9978 0.9978 -

H8_MAJ 0.9966 0.9955 0.9955 0.9955 0.9955 0.9955 0.9978 -

H9_MAJ 0.9978 0.9966 0.9966 0.9966 0.9966 0.9966 0.9966 0.9989 -

Table 3. Genetic identity of Acanthogobius flavimanus haplotype(COⅠ) 
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COⅠ 영역의 EC 개체군의 H1은 MAJ 지역을 제외

한 모든 지역에서 확인되었다. MAJ 개체군은 H8와 H9

의 Haplotype이 확인되었고, 유전적 동일성에서 MAJ 

개체군이 다른 지역 개체군보다 먼 거리의 결과값이 나

타났다. 이러한 결과로 MAJ 개체군은 국내 개체군에서 

파생되거나 유전적 교류로 인해 분화된 개체군이 아닌 

다른 지역에서 유입된 개체군으로 판단된다(Table 3, 

Fig. 2a, 4). 

D-loop 영역은 FUK 지역의 H1이 7개 지역(WD, 

YS, NH, GJ, BS, YD, MAJ)에서 관찰되었으며, EC에 

서식하는 개체군과는 다른 Haplotype (H5, H6, H14, 

H25)을 가지고 있는 것으로 관찰되었다. 유전적 동일

성에서는 EC 개체군이 다른 지역의 개체군과 유전적 

거리가 먼 것으로 확인되었다. 따라서, EC 개체군은 동·

남해안의 개체군이나 일본 개체군이 아닌 지역의 개체

군이 유입되거나 문절망둑의 연안성 생태와 도서 지역

의 특성으로 개체 간의 유전적 교류가 빈약하여 분화된 

개체군으로 판단된다(Fig. 2b, 4).

해류는 해양 생물의 서식 및 이동에 영향을 주는 중

요한 메커니즘이고, 개체군 간 유생 교류를 통해 유전자 

흐름을 촉진하는 가장 중요한 요인이다(Song et al., 

2010 b). 해양 생물은 해류를 통해 최소한의 에너지로 

먼 거리를 이동한다. 특히, 유영 능력이 약하거나 없는 

부유 생물의 이동에 영향을 주는 것으로 알려져 있다.

우리나라 주변 해역의 해류는 고온‧고염의 쿠로시

오 해류를 통해 제주도, 남해안 및 대한해협을 통하여 

서해와 동해로 흐른다. 대마난류의 일부는 서해안으로 

북상하고, 나머지는 대한해협을 거쳐 동해로 북상하는 

동한난류와 일본 열도를 따라 북상하는 일본연안지류

와 외해지류로 구분된다. 동해안의 북쪽 해역은 리만한

류가 북한 해역으로 남하하면서 북한한류로 명명되어 

남하하고 있다. 또한, 서해에는 서쪽 연안을 따라 흐르

는 서한연안류와 산둥 반도를 지나 중국 동쪽 연안을 따

라 흐르는 중국연안류가 흐르고 있다(Park et al., 

2016)(Fig. 4). 북한한류와 서한연안류는 MAJ 지역

의 개체군과 EC 지역의 개체군이 동·남해안 및 일본의 

다른 지역(YD, BS, GJ, NH, YS, WD, SHI, FUK, 

KIT, SEI)의 개체군과의 지리적 분포에 영향을 주어 

결과적으로 문절망둑의 유전자 흐름(Gene flow)에 영

향이 발생하였을 것으로 사료된다.

MAJ 개체군은 YD부터 WD까지의 개체군과 다른 

Haplotype이 나타났으며, 이는 MAJ 지역은 대마난류

보다는 북한한류의 영향권에 속하고, YD부터 WD까지

는 대마난류의 영향을 받는 지역으로 해류의 영향권이 

서로 다름으로 인하여 MAJ 개체군과 이 이외의 다른 지

역 개체군은 서로 유전적 교류가 원활하지 않은 것으로 

판단된다. 

본 연구는 최근 기후 변화에 따른 수온 상승으로 생태

계의 위협과 종조성의 변화에 따른 해양 생물의 복원 및 

보전에 대한 기초자료로 활용될 수 있을 것이며, 이를 위

해서 연안 저서성 어류의 이동과 확산, 종 기원(Origin) 

및 유전적 구조, 계통지리학적(Phylogeography) 분석 

등의 연구가 추가적으로 필요하다. 

5. 결  론 

본 연구는 우리나라 연안에 분포하고 있는 문절망둑 

개체군의 유전적 거리와 일본 연안에 분포하는 개체군

과의 분자계통학적 관계를 파악하였다. 분자계통 분석

은 서해안 1지점 8개체, 남해안 4지점 32개체, 동해안 

3지점 24개체 총 8지점 64개체를 COⅠ과 D-loop 영

역에서 수행하였다. COⅠ 영역은 BS에서 4개의 

Haplotype(H1, H4, H5, H7)이 확인되었고, D-loop 

영역의 Haplotype은 YS (H1, H9, H10, H16, H19, 

H23, H24)와 YD (H1, H7, H8, H11, H12, H13, 

H30)에서 각각 7개로 분석되었다. COⅠ 영역에서 

MAJ Haplotype은 다른 지점에 없는 H8과 H9를 가지

고 있으며, D-loop 영역에서는 EC Haplotype에서 다

른 지점에 속하지 않는 H5와 H6, H14, H25를 가지고 

있다. 

유전적 동질성 결과에서 COⅠ 영역은 MAJ 지점의 

H8_MAJ Haplotype이 다른 지점의 Haplotype 

(H2_EC, H3_WD, H4_BS, H5_BS, H6_YD)과 

0.9955로 유전적 거리가 가장 먼 것으로 확인되었다. 

D-loop 영역에서는 EC 지점의 H6_EC Haplotype이 

H31_KIT Haplotype과 0.9818로 가장 먼 유전적 거

리를 나타내었다. 

문절망둑은 부유자어기를 가지고 있으며, 유영 능력

이 약하거나 없어 이동의 제약이 있을 것으로 판단되고, 

이를 극복하기 위해 해류를 통해 최소한의 에너지로 먼 

거리를 이동한다. 우리나라 연안의 해류는 서해안에 서

한연안류와 중국연안류가 흐르고 있다. 남해안에는 대

마난류의 일부가 서해안으로 북상하고, 나머지는 대한

해협을 통하여 동해로 흐른다. 동해안에는 북상하는 동
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한난류와 남하하는 북한한류가 만나고 있다. 이러한 해

역별 해류의 특성이 유전자 흐름을 촉진하는 중요한 요

인으로 작용하고 있다. 

본 연구 조사 지점인 EC 및 MAJ 개체군은 다른 지역

의 개체군과 다른 유전자 구조를 가지고 있으며, 이는 

서한연안류와 북한해류가 EC 및 MAJ 지역의 개체군에 

영향을 주어 문절망둑의 유전자 흐름에 영향이 발생하

였을 것으로 사료된다. 
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