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wildandreleased,Platichthysstellatus
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Abstract

 Starryflounder,Platichthysstellatus,familyPleuronectidaeisbenthicspecies

anddistributedinNorthernmiddleEastSeathroughallovertheNorthPacific.

Starryflounderhasaroyalreputationforraw fishnotonlyinKoreabutalso

Chinathanoliveflounder.Eventhoughdemandisincreasing,supplydoesnot

reach itduetothereduction ofresourcesandclosing season.Thusover

500,000 seeds has been releasing forrecoversince 2006.However,used

individualforproducingartificialseedsshouldbeconsideredhow theyeffect

wildenvironmentduetotheirlimitedgenepool.Therefore,thisresearchis

aboutcomparing two groups in morphology,genetic diversity ofmtDNA

controlregionandMSDNA.

Theresultofmorphologicalmodificationanalyzationforeach30releasedand

wildindividualsfrom Ul-jinandPo-hang,EastSeaofKoreabetween2009

Decemberand2010Novembershoweddistinctblackeninginblindsideand

deformationinanalfinray.AccordingtomtDNAcontrolregionanalysisresult,

geneticdistanceinreleasedgroupwas0％∼1.4％,wildgroupwas0％∼1.1％

and between two groups were 0％∼1.4％. There were no significant

differencesinintraandintergroup.TwogroupsmixedwellinNJ-tree.There
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wasnosignificantdifferencesinintergroupgeneticdiversityaswellaslow

FST(-0.00849)value(p>0.05).SizeofmsDNA allelesanalyzedby 6markers

ranged188­266bp.Totalnumberofalleles(AT)were5.5inreleasedgroupand

7inwildgroup.Numberofallelicrichness(AR)ranged5.0-8.0,wildgroup(7.0)

was21.43% lowerthanreleased(5.5)group.Observedheterozygosity(HO)and

expected heterozygosity(HE)forreleased group0.550and 0.592werelower

thanwildgroup0.700and0.737.Averageinbreedingcoefficient(FIS)washigher

inreleasedgroup;releasedgroupwas0.073andwildgroupwas0.045.FST,

degree of differences in genetic diversity showed significant differences

between two groups (0.0208). In conclusion, morphology and msDNA

differencesbetween twogroupsweredistinctcontrasttomtCR.Therefore,

msDNA willbe suitable forunderstanding ofgenetic information through

ecologicalview.
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Ⅰ.서 론

강도다리(Platichthysstellatus)는 가자미목(Pleuronectiformes),가자미과

(Pleuronectidae)에 속하는 저서성 어류로서 북태평양의 전 해역에 광범위

하게 분포하며,우리나라에는 동해 중부 이북에 주로 분포한다.동해 연안

근처 수심 200m 내에 서식하며,연안성 어류지만 산란을 하기위해 민물과

바닷물이 만나는 기수지역이나 강 하구까지 올라오는 행동 습성을 가진다

(Byunetal.,2008).

전 세계적인 수산자원 관리의 방향은 감소 된 수산자원을 어떻게 안정적

인 수준으로 회복을 시키는 가에 초점이 맞추어져 가고 있으며,이를 근거

로 하여 다양한 방법을 이용한 marine stock enhancement (MSE)

program이 이루어 지고 있다(Belletal.,2008).

일본의 경우,1974년부터 양식산 참돔(Pagrusmajor)방류를 시작으로 감

성돔(Acanthopagrusschlegelii),넙치(Paralichthysolivaceus)등 다양한 해

산어류를 대상으로 한 수산 자원 관리 프로그램 (MES)이 이루어 지고 있

으며,특히 참돔의 경우 전 세계적으로 가장 큰 자원관리 프로그램으로서

진행이 되어졌다(Sekinoetal.,2002;Kitada& Kishino,2006;E.Blanco

Gonzalezetal.,2008;Kitadaetal,,2009).

국내의 경우 1980년대 후반 넙치(Paralichthysolivaceus)의 인공종묘생산

기술이 개발되었으며, 이후 참돔(Pagrus major), 돌돔(Oplegnathus

fasciatus)등의 상업어종을 대상으로 한 종묘생산 기술이 확보됨에 따라 자

원회복과 바다목장에 관한 사업을 1998년부터 남해안 (통영)을 중심으로

수행되어져 오고 있다.

강도다리는 우리나라뿐 만 아니라 중국에서도 넙치에 비해 고급 상업어종
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으로 평가를 받고 있으며,이에 따른 강도다리의 수요는 매년 증가하고 있

는 추세이지만,자원량의 감소와 어획 시기 제한 등으로 인해서 수요를 충

족시키지 못하고 있는 실정이다.그러나 2004년 강도다리의 인공종묘생산

기술이 성공함으로써 2006년부터 현재까지 연간 50만 마리 이상의 강도다

리 인공종묘개체들이 자원 회복 및 조성용으로 방류되고 있다(변 등.,

2008).

하지만 최근에 들어 이러한 수산 자원 관리의 유효성을 평가하는데 있어

서 방류집단들이 자연 생태계 내 집단에게 미치는 유전적 영향에 대한 것

에 초점이 맞춰지기 시작하였다(Ortega-Villaizản etal,,2006;Blanco

Gonzalezetal.,2008).

앞서 언급한 자원 관리의 유효성 평가에 대한 연구로 넙치 집단의 유전학

적 구조(Liuetal.,2005),양식집단의 유전적 다양성 감소(Sekinoetal.,

2002),참돔 방류집단이 자연집단에게 미치는 유전적 영향(Kitadaetal.,

2010),자원관리 프로그램으로 이루어진 감성돔의 방류가 자연산 집단에게

미치는 유전적 영향에 대한 모니터링(BlancoGonzalezetal.,2008)등이 이

루어지고 있으며,이러한 연구 결과들은 인공종묘생산을 위해 이용된 어미

집단들은 자연 집단에 비해 적은 유전자원(genepool)을 가지고 있으며,이

들로 부터 생산된 종묘개체들은 자연집단뿐만 아니라 어미집단보다 유전자

빈도 및 대립유전자의 감소가 나타나게 된다고 보고하고 있다(Norriset

al.,2000;Sekinoetal.,2002;Kitadaetal.,2010;Jeong& Jeon,.2008).

이러한 유전적 다양성 평가는 생물 집단의 환경 적응에 대한 지표로서 아

주 중요하며,이러한 유전적 다양성을 평가하고 파악하는 것은 수산자원관

리에 있어서 아주 중요한 과정이 되었다(Norrisetal.,2000).

현재까지 이루어진 강도다리에 대한 연구로는 강도다리의 난발생과 자치

어 형태발달(Byunetal.,2007),담수 순화시 삼투압 조절에 미치는 갑상
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선호르몬의 영향(Lim etal.,2009),실내 사육한 강도다리의 성성숙과 생식

주기(Minetal.,2007)등 주로 초기 생활사 및 생리학적 연구만 이루어져

있을 뿐 강도다리의 방류산 및 자연산의 형태 및 유전적 다양성에 관한 연

구는 전무한 실정이다.

특히 유전적 다양성 분석을 위해 다양한 방법들이 제시가 되고 있는데,

최근에 들어 분자적 기술이 발전함에 따라 집단의 유전자 다양성을 평가하

는데 있어서 MitochondrialDNA (mtDNA)와 핵 DNA 내에 존재하는

MicrosatelliteDNA(MS)마커가 광범위하게 이용되어지고 있다.

MitochondrialDNA (mtDNA)는 어류의 집단 유전학 연구에 있어서 유용

한 마커로 이용되어 지고 있으며(Baletal.,2007,Saitoetal.,2008;

Hamasakietal.,2010),특히 mtDNA 내에 존재하는 controlregion(CR)

은 모계 유전(maternal-inheritance)을 하며,기능적으로 non-coding되어

있기 때문에 유전자위의 진화속도가 급격히 일어나는 영역으로서 mtDNA

내 영역들 중 집단 유전을 연구하는 분자 마커로서 널리 이용되어지고 있

다(Aviseetal.,2000).

MicrosatelliteDNA (MS)마커는 해양 및 수산 양식 생물의 집단 유전학,

어미집단의 유전자 관리 등의 연구에 이용되어지고 있으며,MS마커를 이

용하여 양식집단과 자연산집단의 유전자 다양성 비교,자원관리 프로그램

의 유전적 영향에 대한 모니터링,유효 개체군 증가를 위한 어미집단 관리

등의 연구가 활발히 이뤄지고 있다(Sekinoetal.,2002;BlancoGonzalez

etal.,2008,2010).

Microsatellite(MS)마커는 핵DNA 염기서열 상에서 2-6개의 염기가 반복

적으로 나타나는 DNA로서 공우성(codominent)으로 allozyme 및

mitochondiralDNA에 비해 변이 정도가 크기 때문에 집단유전학에서 강력

한 유전자 마커로서 이용되어지고 있다(Aviseetal.,2000).따라서 본 연
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구에서는 강도다리 방류산과 자연산 두 집단의 형태적인 변이를 비교하여

두 집단을 구분 짓고,집단유전학에서 유용하게 이용되어지고 있는 각기

다른 두 유전자 마커를 이용,두 집단 간의 유전적 다양성을 비교하여 자

연산집단들의 유전적 다양성을 보전하고 파악함으로써 강도다리의 자원관

리를 함에 있어서 유용한 기초 자료를 제공하는데 있다.
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Ⅱ.재료 및 방법

1.실험표본 및 조사 방법

2009년부터 2010년까지 울진연안에서 저인망으로 채집된 방류산 38개체와

포항에서 채집된 자연산 50개체 중 형태 변이 분석은 각 집단별로 27개체

를 이용하였다(Fig.1).방류산과 자연집단의 구분은 인공종묘생산 시에 나

타나는 무안측의 검은 반점의 유무와 돌연변이의 유무로서 두 집단을 구분

하였다.
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Fig.1.Samplingsiteofreleased(●)andwild(▲)Platichthysstellatusfrom

marineranchingarea.
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2.형태 분석

계수 및 계측은 HubbsandLager(2004)의 방법을 따라 버니어 캘리퍼스

로 몸의 각 부위를 0.1㎜ 단위까지 측정하였다.계수형질은 등지느러미 연

조수(Dorsalfinrays),유안측 가슴지느러미 연조수(Pectoralfinrayson

ocularside),무안측 가슴지느러미 연조수(Pectoralfin rays on blind

side),유안측 배지느러미 연조수(Pelvicfinraysonocularside),무안측

배지느러미 연조수(Pelvicfinraysonblindside),뒷지느러미 연조수(Anal

finrays),복추골(abdominalvertebrae),미추골(Caudalvertebrae),척추골

수(totalvertebrae),상엽의개수(Gillrakers,upperlimb),하엽의개수(Gill

rakers,lower limb)로 총 11개를 이용하였으며,계측 형질은 체장

(Standardlength)외 19개를 이용하였다.

계수 형질에 의한 형태분석은 SPSS 10.1 프로그램을 이용하여

Kruskal-Wallistest를 실시하였으며,이들 집단 간 계측형질을 이용하여

각 개체가 속하는 집단을 예측하고,집단 간 차이 유무를 파악하기 위하여

동일 프로그램을 이용하여 판별분석을 실시하였다.척추골수 및 골격 이상

현상은 softX-ray(SOFT HA-100,Japan)를 이용하여 확인 및 계수하였

다.
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3.MitochondrialDNA 분석

가.GenomicDNA 추출

실험에 사용된 시료는 2009년 12월부터 2010년 11월까지 동해안 울진 지

역에서 저인망으로 채집된 방류산 23개체와 경북 포항 형산강연안에서 채

집된 자연산 36개체를 대상으로 mtDNA 분석을 실시하였다.채집한 후,

99.9% ethanol에 고정하여 사용하였다.GenomicDNA는 Chelex100resin

(Bio-rad,USA)150㎕가 들어있는 PCR튜브에 소량의 근육을 넣은 후,

Thermalcycler(Bio-radMJminiPTC-1148,USA)에 넣은 후 60℃와 9

9℃에 각각 20분,25분간 두었다.추출 된 GenomicDNA는 4℃에서 냉장

보관하였다.
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나.중합효소연쇄반응

미토콘드리아 DNA controlregion영역은 Tintietal.(1999)의 방법을

따라 Fowardprimer:5’-TTC CAC CTC TAA CTC CCA AAG CTA

G-3’및 Reverseprimer:5’-CCT GAA GTA GGA ACC AGA TGC

CAG-3’를 이용하여 증폭시켰다.10X PCRbuffer2.5㎕,2mM dNTP2

㎕,primerA primer1㎕,primerH primer1㎕,FRtaqpolymerase0.25

㎕ (Biomedic,Korea)를 섞은 혼합물에 genomicDNA 2㎕를 첨가한 후,

총 25㎕가 될 때까지 3차 증류수를 넣고 Thermalcycler(Bio-radMJ

miniPTC-1148,USA)를 이용하여 다음과 같은 조건으로 PCR을 수행하였

다. Initial denaturation 95℃에서 4분; PCR reaction 34 cycle

(denaturation95℃에서 30초,annealing60℃에서 30초,extension72℃에

서 1분);finalextension72℃에서 10분.PCR완료 후 1% Agarosegel에

PCRproduct와 10X loadingbuffer(Takara,Japan)를 섞은 혼합물을 넣

은 후,전기영동기 (Mupid-OneMupid-exU,Japn)를 100voltage에서 30

분 동안 작동 시켜 밴드의 유무를 판독하였다.

확인 된 PCR product는 ExoSAP-IT (United States Biochemical

Corporation,USA)에 섞은 후,Thermal cycler (Bio-rad MJ mini

PTC-1148,USA)에 넣고 37℃에서 10분,80℃에서 15분 동안 두었다.염기

서열은 ABIbigdyeterminatorcyclesequencingreadyreactionkitv3.1

(AppliedBiosystemsInc.,USA)를 이용하여 다음과 같은 조건으로 cycle

sequencing하여 얻었다:PCR reaction35cycles(denaturation96℃;10초,

annealing55℃;10초,extension60℃;3분)
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다.자료 분석

미토콘드리아 DNA controlregion 염기서열은 BioEditversion 7.0.0

(Hall,1999)의 ClustalW (Thompson et al.,1994)를 이용하여 Full

multiplealignment하였다.염기 서열 간 유전거리는 Mega4(Tamuraet

al.,2007)의 Pairwisedistance를 Kimura-2-parameter모델 (Kimura.,1980)

로 계산하였다.구해진 유전자거리를 Neighborjoining(NJ)방법을 이용하

여 분지도를 작성하였다.Bootstrap은 1000번 수행하였으며,외집단으로

NCBI(NationalCenterforBiotechnology Imformation)에 등록된 넙치

(Paralichthysolivaceus)와 도다리(Pleuronichthyscornutus)의 DNA 염기

서열을 비교 분석하였다.

집단 유전학적 분석은 Arlequin3.1(Excoffieretal.,2005)프로그램을

이용하였다.두 집단 간 유전적 분화정도를 추정하기위해 PairwiseFST 값

을 구하였으며(SlatkinandHudson,1991),FST 값의 유의성 검점을 위하여

10,000번의 random permutation을 실행하였다.

유전적 다양성(genetic diversity)의 정도를 검증하기 위해 Haplotype

diversity (H)와 Nucleotide diversity (π)를 구하였으며, 유전자형

(Haplotype)을 결정한 후 TCS 1.21(Clementetal.,2000)을 이용하여

Haplotype네트워크를 작성하였다.
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4.MicrosatelliteDNA 마커를 이용한 집단 분석

가.GenomicDNA 추출

실험에 사용된 시료는 2009년 12월부터 2010년 11월까지 동해안 울진 지

역에서 저인망으로 채집된 방류산 30개체와 경북 포항 형산강연안에서 채

집된 자연산 30개체를 대상으로 실시하였다.채집 후 즉시 99.9% ethanol

에 고정하여 사용하였다.강도다리 genotype분석을 위한 genomicDNA

분리는 Chelex100resin(Bio-rad,USA)150㎕가 들어있는 PCR튜브에

소량의 근육을 넣은 후,Thermalcycler(Bio-radMJminiPTC-1148,

USA)에 넣은 후 60℃와 99℃에 각각 20분,25분간 두었다.추출 된

GenomicDNA는 4℃에서 냉장 보관하였다.
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나.중합효소 연쇄반응

Microsatellite(MS)DNA 마커는 Miaoetal(2009)이 고안한 6개의

marker를 사용하였다(Table1).PCR은 10X PCR buffer2.5㎕,2mM

dNTP 2㎕,primer A primer 1㎕,primer H primer 1㎕,FR taq

polymerase0.15㎕ (Biomedic,Korea)를 섞은 혼합물에 genomicDNA 2㎕

를 첨가한 후,총 25㎕가 될 때까지 3차 증류수를 넣고 Thermalcycler

(Bio-radMJminiPTC-1148,USA)를 이용하여 다음과 같은 조건으로 수

행하였다.초기 denaturation 94℃에서 4분;PCR reaction 29 cycle

(denaturation94℃에서 30초,annealing57℃에서 40초,extension72℃에

서 40초);finalextension72℃에서 7분.PCR완료 후 1% Agarosegel에

PCRproduct와 10X loadingbuffer(Takara,Japan)를 섞은 혼합물을 넣

은 후,전기영동기(Mupid-OneMupid-exU,Japn)를 100voltage에서 30분

동안 작동 시켜 밴드의 유무를 판독하였다.



Table1.Characterizationoftwopolymorphicmicrosatellitesisolatedfrom Platichthysstellatus.Thenumberof

alleles(A),annealingtemperature(Ta),GenBankaccessionnumber.

Locus Repeatsequence Primersequence(5̀-3̀)
Ta
(℃)

Na

(sizerange,bp)
HO HE P Accession

Plst9 (GT)19
CCAGGTGCCAGCCAGAGTAG

AGAGAGCAGAGCCGGACAAA
53 6(255–297) 0.8000 0.7667 0.7337 EU563863

Plst37 (AC)9
TGTAGACATGTTAGCGCGGA

CGTCAGTCAGGGGAAGAAGA
53 3(250–262) 0.7143 0.6435 0.0012* EU563891

Plst19 (AC)9
GCCAGACGACCGATGATGTGA

AATCGTCAAAAACCCCACCG
53 2(265-267) 1.0000 0.6576 0.0000* EU563873

Plst13 (AC)21
AGATAGACACGGGGAATGAA

CCTGGAACTGTGGCTAATAAAA
53 3(288-296) 0.4815 0.6457 0.0365 EU563867

Plst8 (GT)19
ATGGGTTGGCAAGTCAGAGA

GCCCGATTTTGTCTTACGAAA
53 3(240-250) 0.7667 0.6198 0.0947 EU563862

Plst3 (GT)10N25(TG)5
TAAATCCGATGGCATAGAGT

ATTGGAGTTTGGGCAGAGG
54 4(228-240) 0.6207 0.6068 0.0305 EU563857

Ta,Annealingtemperature;Na,observednumberofalleles;HO,observedheterozygosity;HE,expectedheterozygosity;*indicated
significantdeviationfrom HWEafterbonferronicorrection(adjustP-value=0.0042)

-
1
3
-
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다.유전자 다양성 분석

분석에 사용한 6개의 microsatelliteDNA 마커를 이용,집단별 유전적 다

양성을 파악하기 위하여 FSTAT version 2.9.3 (Goudet, 2001)과

GENEPOP 3.4(RoussetandRaymond,1995),Alequin3.11프로그램을

사용하여 대립유전자수(thenumberofalleleperloci;A),대립유전자 크

기(productsizerange;S),관찰치 이형접할률(HO),기대치 이형접합률

(HE),집단 크기를 보정한 대립유전자수(allelic richness)를 비교하였다.

GENEPOPver.3.4프로그램을 사용하여,집단 내에서 Hardy-Weinberg

expectation (HWE)의 유무를 조사하기 위해 근친 교배수(inbreeding

coefficient;FIS)를 구하였으며(WeirandCockerham,1984),유의성 검정을

위하여 markov-chainmethod를 사용하여 random allelicpermutation과

정을 최소한 10,000번 이상 수행하였다.집단 간 유전적 다양성을 파악하기

위해 FSTAT를 이용하여 FST 수치를 측정하였으며,유의성 검정을 위해

마찬가지로 random allelicpermutation과정을 최소한 10,000번 이상 거쳐

수행하였다(WeirandCockerham,1984).
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Ⅲ.결 과

1.형태 분석

경북 울진 연안에서 채집된 강도다리 방류산 27개체(전장 156.9㎜∼296.3

㎜)및 경북 포항에서 채집된 자연산 27개(전장 195.4㎜∼332.9㎜)의 형태

변이를 분석 한 결과,무안 측의 흑화 현상이 방류산 집단 전 개체에서 관

찰되었으며(Fig.2),특히 뒷지느러미 및 꼬리지느러미 기조의 기형 현상이

두드러지게 나타났다.지느러미 기조의 기형 현상이 나타난 방류산 집단을

X-ray를 이용한 척추골 관찰 결과 이 중 2개체에서 미추골 중앙부의 척추

골융합현상이 관찰되었다.

두 집단의 11개의 계측형질을 이용한 Kruskal-Wallistest를 실시 결과,

총 7개의 계측형질(등지느러미 연조수,유안측 가슴지느러미 연조수,무안

측 가슴지느러미 연조수,미추골,척추골수,상엽의 개수 ,하엽의 개수)에

서 유의한 차이를 보였다(p<0.05)(Table4).두 집단 간 계수형질을 이용

한 판별분석 결과 통계적으로 유의한 평균 차이를 나타내었으며,두 집단

이 구분되었다(p<0.05).판별 분석에 이용 된 총 20개의 계측형질 중 두

집단을 구분하는 데 있어 기여하는 형질은 2개(최대 뒷지느러미 연조길이,

유안측의 가슴지느러미 길이)로 나타났으며 통계적으로 유의한 차이를 나

타내었으나(p<0.05),나머지 18개 형질에서는 유의한 차이를 나타내지 않

았다(p>0.05)(Tables2,3).각 집단 간 함수 집단중심점은 0.593이며 중심

점을 기준으로 실제 집단에서 판별분석에 의해 오판될 확률은 자연산에서
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1개체,방류산에서 4개체로 나타남으로써 구분되었다(Fig.3).판별적중률은

각각 자연산에서 96.3%,방류산에서 85.2%로 전체 90.7%의 높은 판별 적

중률을 보였으며 오판률은 0.093 (=5/54)으로 나타났다.정준상관계수는

0.949로 1에 가까운 계수 값을 나타내고 통계적으로 유의한 값(p<0.05)을

보였다.계수 및 계측형질을 이용한 Kruskal-Wallistest와 판별분석 결과

로 보아 형태형질로서 두 집단 간 잘 구분되는 것을 볼 수 있었다.



Fig.2.PhotosofreleasedandwildPlatichthysstellatus.(A-B:wild,D-E:released,CandF:releasedspecimens

showingdeformedcaudalfinandanalfin).Thearrowsindicateddeformationofcaudalfin(A-D)and

blackening(E).

-
1
7
-

-
1
7
-



Table2.ComparisonofcountsandmeasurementsofreleasedandwildPlatichthysstellatus.

Characteristics Released population Wild population

No. of fish specimens 27 27

Standard length(mm) 156.9 – 296.3 195.4 – 332.9

In % of standard length   

      Head length 28.9 – 33.8 (30.7, 27) 28.4 – 34.5 (30.1, 27)

      Body depth 55.2 – 68.8 (60.7, 27) 52.5 – 64.1 (56.1, 27)

      Body width 9.5 – 13.4 (11.4, 27) 8.5 – 13.0 (10.6, 27)

      Predorsal length 5.6 – 9.2 (7.7, 27) 5.7 – 8.5 (7.3, 27)

      Prepectoral length 28.1 – 34.1 (30.3, 27) 28.0 – 34.2 (29.9, 27)

      Preventral length 28.5 – 35.2 (31.4, 27) 28.2 – 37.6 (31.6, 27)

      Preanal length 33.5 – 44.4 (37.7, 27) 30.9 – 42.1 (37.0, 27)

      Caudal peduncle length 8.9 – 13.0 (11.3, 27) 9.3 – 14.0 (10.7, 27)

      Dorsal fin base length 78.8 – 91.6 (85.4, 27) 80.8 – 96.1 (85.0, 27)

Anal fin base length 55.3 – 71.4 (60.6, 27) 56.6 – 68.7 (60.9, 27)

Length of the Maximum dorsal fin 10.7 – 18.6 (14.8, 27) 12.8 – 16.9 (15.0, 27)

Length of the Maximum anal fin 7.2 – 17.0 (13.5, 27) 13.6 – 17.0 (15.4, 27)

Pectoral fin length on ocular side 7.1 – 17.4  (13.8, 27) 12.6 – 17.2 (14.7, 27)

Pectoral fin length on blind side 10.2 – 16.8 (12.8, 27) 10.2 – 13.4(11.5, 27)

Pelvic fin length on ocular side 9.3 – 14.3 (10.5, 227) 8.2 – 11.6 (10.4, 27)

Pelvic fin length on blind side 8.8 – 11.4 (10.5, 27) 8.5 – 11.9 (10.5, 27)

In % of Head length   

      Eye diameter 13.3 – 18.0 (16.5, 27) 13.8 – 18.7 (15.9, 27)

      Snout length 14.5 – 22.1 (19.0, 27) 16.5 – 21.5 (19.5, 27)

      Upper jaw length 24.7 – 30.6 (28.1, 27) 24.2 – 29.2 (27.0, 27)

In % of dorsal fin base length   

      Anal fin base length 64.0 – 82.6 (70.5, 27) 67.3 – 76.4 (71.7, 27)

Min ~ max (Mean and sample size in parentheses)

-
1
8
-



Table2.continued   

Count   

   Abdominal vertebrae 10 – 12 10 – 12 

   Caudal vertebrae 22 – 26 24 – 26 

   Total vertebrae 33 – 37 35 – 37 

 Gill rakers, upper limb 6 –  9 7 – 10 

 Gill rakers, lower limb 3 –  5 3 – 5 

   Dorsal fin rays 61 – 71 56 – 61 

   Pectoral fin rays on ocular side 10 – 13 9 – 11 

   Pectoral fin rays on blind side 9 – 12 9 – 11 

   Pelvic fin rays on ocular side 5 – 6 5 – 6 

  Pelvic fin rays on blind side 6 6 – 7

   Anal fin rays 39 – 47 40 – 45 

-
1
9
-



Table3.ComparisonofcountsofreleasedandwildPlatichthysstellatus.

Gill rakers, upper limb 6 7 8 9 10

Released 2 14 9 2  

Wild  4 13 7 3

Dorsal fin rays 56 57 58 59 60 61 62 63 64 65 66 67 … 71

Released      5 3 1 8 6 2 1  1

Wild 2 6 4 7 6 2         

Total vertebrae 33 34 35 36 37

Released 2 5 12 6 2

Wild   10 16 1

Caudal vertebrae 22 23 24 25 26

Released 2 4 10 10 1

Wild   10 16 1

-
2
0
-
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Fig.3.Resultofcanonicaldiscriminantanalysisbetweenreleased(A)and
wild(B)Platichthysstellatus.
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2.MitochondrialDNA 분석

2009년 12월부터 2010년 11월까지 경북 울진 연안에서 저인망으로 채집된

방류산 23개체와 경북 포항 형산강연안에서 자망으로 채집된 자연산 36개

체를 대상으로 실시 한 mitochondrialDNA 분석 결과,PCR을 통해 증폭

시킨 controlregion은 총 375base-pairs를 얻었다.총 375bp중 염기의

치환(substitution)은 12개로 나타났으며,염기의 결실(indel)은 나타나지 않

았다.유전자형은 총 7개이며,이중 유전자형 Hap1이 두 집단에서 가장

많이 관찰되었으며(자연산:56% vs방류산:61%),자연산 집단에서는 총 6

개의 유전자형이 관찰되었으며(Hap1,Hap2,Hap3,Hap4,Hap5,Hap6),방

류산 집단에서는 총5개의 유전자형이 관찰되었다(Hap1,Hap3,Hap4,

Hap5,Hap7).총 7개의 유전자형 중 4개의 유전자형이 두 집단에서 나타났

으며,2개의 유전자형(Hap2,Hap6)은 자연산에서만 관찰되는 반면에 방류

산에서는 1개의 유전자형(Hap7)만이 관찰이 되었다(Table5).이들 유전자

형 네트워크를 작성한 결과,두 집단 모두 최우점하는 Hap1을 중심으로 6

개의 유전자형이 방사형태로 나타났으며(Fig.4),이들 유전자형의 집단 내

유전적 거리는 방류산이 0％∼1.4％,자연산이 0％∼1.1％였고,두 집단 간

에는 0％∼1.4％로 집단 내,집단 간 유전적 차이는 거의 없이 유사하였다.

유전적 다양도(haplotypediversity,H)는 방류산집단과 자연산 집단이 각

각 0.65와 0.61로 차이가 없이 낮은 유전적 다양도를 나타내었다.염기 다

양도(nucleotidediversity,π)는 방류산 집단이 0.0038,자연산이 0.0045로

염기 다양도 역시 낮게 나타났다(Table6).두 집단의 염기서열을 이용하
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여 작성한 NJ-tree에서는 두 집단은 구분되지 않고 고루 섞여 나타났다

(Fig.5).두 집단간 유전적 차이 유무를 파악할 수 있는 F-통계량은

-0.00849로 매우 낮았으며,p-value또한 0.41로 통계적으로 유의한 차이가

없는 결과를 나타내었다(Table7).
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Table4.ResultsofKruskal-Wallistestformeristiccharactersbetweenwild

andreleasedofPlatichthysstellatus.

Character Wild Released

   Abdominal vertebrae 11.0 10.9 

   Caudal vertebrae
＊

24.7 24.1

   Total vertebrae＊ 35.7 34.9 

   Upper limb of gill rakers
＊

8.3 7.4 

   Lower limb of gill rakers
＊

4.4 3.5 

   Dorsal fin rays＊ 58.6 64.1 

   Pectoral fin rays on ocular side
＊

10.2 10.9 

   Pectoral fin rays on blind side
＊

10.0 10.3 

   Pelvic fin rays on ocular side 5.9 6.0 

   Pelvic fin rays on blind side 6.1 6.0 

   Anal fin rays 42.5 43.2 

Note: superscript letters (＊) indicate significant difference (p<0.05).  
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Table5.ThehaplotypefrequenciesofcontrolregioninPlatichthysstellatus.

Haplotype
Haplotype frequency

Wild (36) Released n %

Hap1 20 14 34 57.63

Hap2 1 - 1 1.69

Hap3 3 3 6 10.17

Hap4 7 3 10 16.95

Hap5 4 1 5 8.47

Hap6 1 - 1 1.69

Hap7 - 2 2 3.39

Total 36 23 59 100
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Table6.GeneticdiversityindicesofreleasedandwildPlatichthysstellatus.

Genetic diversity indices Wild Released

No. of specimens 36 23

No. of haplotype 6 5

No. of polymorphic sites 6 6

No. of observed transitions 5 6

No. of observed transversions 1 0

No. of observed indels 0 0

H 0.6508±0.0730 0.6126±0.1040

π 0.0038±0.0026 0.0045±0.0031

H, haplotype diversity; π, nucleotide diversity

Table7.PairwiseFST (below diagonal)andassociatedPvalues(above

diagonal)fortwogroupsofPlatichthysstellatus.

Released Wild

Released - 0.52252

Wild -0.00849 -
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Fig.4.A single minimum spanning tree ofthe 7 mtDNA haplotype of

Platichthysstellatus.Circlesizereflecthaplotypeabundances.Bars

reflecta1-nucleotidedifference.

1
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Fig.5.NeighborjoiningtreebasedonpartialmtDNAcontrolregionsequences
showingtherelationshipsamongreleasedandwildPlatichthysstellatus
and2outgroups.Barindicatesgeneticdistanceof0.05.(U:released,P:
wild)
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3.MicrosatelliteDNA 분석

경북 포항에서 채집 된 자연산 30개체와 울진에서 채집 된 방류산 30개체

를 대상으로 microsatellite(MS)DNA maker6개를 이용하여 유전자형을

분석한 결과,대립유전자 크기는 188­315base-pair범위에 있었다.방류산

과 자연산에서 전체적으로 37개의 다른 대립유전자가 관찰되었으며(Table

8),유전자좌당 평균 대립유전자수(AT)는 방류산이 4.5개이며,자연산이 7

개로 자연산이 높게 나타났다.

모든 loci분석에서 집단의 크기를 보정한 대립유전자수인 AR은 방류산집

단의 Plst3에서 최소 3개의 대립유전자를 나타났으며,자연산 집단의 Plst

13마커에서 최대 10.7개가 확인이 되었다.

6개의 MSDNA marker를 이용한 결과,마커 별 대립유전자의 특징에 대

해 살펴보면,Plst9는 총 8개의 대립유전자가 관찰되었으며,이 중 주요

대립유전자는 206,200,194이며,방류산에서는 나타나지 않는 2개의 대립

유전자 (188,208)가 자연산에서 관찰되었다.Plst37은 6개의 대립유전자가

관찰되었으며,이 중 주요 대립유전자는 256이며,방류산에서 관찰되지 않

은 대립유전자가 자연산에서 관찰되었지만,방류산에서도 자연산에서 나타

나지 않는 하나의 대립유전자를 가지는 것으로 확인되었다.Plst19는 총 7

개의 대립유전자가 관찰 되었으며,주요 대립유전자는 269이며,방류산에서

관찰되지 않는 대립유전자가 3개(251,257,273)가 관찰되었다.Plst13은 사

용된 6개의 마커 중 대립유전자의 수가 10개로 가장 많이 관찰되었으며,

방류산에서 나타나지 않는 대립유전자의 수도 5개(285,297,301,313,315)



로 가장 많았다.Plst8은 사용 된 6개의 마커 중 대립유전자가 5개로 대립

유전자의 출현빈도가 가장 적게 나타났다.자연산과 방류산에서 새롭게 나

타난 대립유전자 수는 각각 1개(자연산:241vs방류산:231)로 나타났다.

Plst3은 특정 1개의 대립유전자(289)가 높은 출현 빈도를 나타내었으며,자

연산 집단에서 새롭게 나타난 대립유전자수는 4개 (267,269,279,283)이

고,양식산 집단에서는 1개(291)의 대립유전자가 새롭게 관찰되었다(Fig

6.).유전자좌당 집단의 크기를 보정한 대립유전자수(AR)는 2.9개에서 10.7

개 사이였으며,방류산의 평균 AR은 4.5개로 자연산의 6.9개에 비해 대립유

전자의 수가 평균 34.8% 감소하는 경향을 나타내었다.방류산의 평균 관찰

치 이형접합률(HO)과 기대치 이형접합률(HE)은 각각 0.501과 0.550로 자연

산의 평균 관찰치 이형접합률과 기대치 이형접합률(각각 0.662과 0.645)에

비해 낮은 결과를 보였다(Table8).방류산과 자연산 두 집단에 사용 된

모든 microsatellitemarker는 Hardy-Weinberg평형의 이탈이 관찰되지 않

았다 (p>0.05).

방류산과 자연산 두 집단간 유전적 차이를 파악하기 위해 집단 간의 F통

계량(FST)을 구하였으며,두 집단간 F 통계량은 0.0208로서 유의한 유전적

차이를 나타내었다(p<0.05)(Table9)



Table8.Totalnumberofalleles(AT),sizeinbasepairofalleles(s),allelicrichness(Ar),observed(Ho)and

expected(HE)heterozygosities,probability ofdeviation from Hardy-Weinberg proportions(PHW)and

inbreedingcoefficient(FIS)ofPlatichthysstellatus.

Population Plst9 Plst37 Plst19 Plst13 Plst8 Plst3 Mean

Wild    

 No. specimens 30 30 28 30 30 30  

      AT 8 6 7 10 4 6 7

      S 188-212 248-266 251-273 287-315 235-241 267-289  

      Ar 8.0 6.0 7.0 10.7 4.0 5.8 6.9 

    HO 0.800 0.600 0.607 0.667 0.733 0.669 0.662

    HE 0.825 0.648 0.398 0.745 0.643 0.648 0.645

    PHW ns ns ns ns ns ns  

      FIS 0.031 0.074 -0.241 0.106 -0.141 -0.145 -0.047

Released    

No. specimens 30 30 28 30 30 30  

      AT 6 5 4 5 4 3 4.5

      S 194-212 252-266 265-271 277-291 231-239 287-291  

      Ar 6.0 5.0 4.0 4.9 3.9 2.9  4.5

    HO 0.667 0.333 0.286 0.667 0.567 0.483 0.501

    HE 0.787 0.402 0.260 0.728 0.605 0.524 0.550

    PHW ns ns ns ns ns ns  

      FIS 0.147 0.17 -0.099 0.084 0.064 -0.042 0.077

Significance was tested at the 5% level,   *, significant, ns, not significant

-
3
2
-
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Fig. 6. Allele frequency distributions of two microsatellite loci for two 

populations of Platichthys stellatus (■: Released, Uljin, □: Wild, 

Pohang)

Table 9. Estimates for FST estimate between Released and Wild (p : 

Significant by chi-square test)

Population  Released

   

Wild FST 0.0208 (p<0.05)
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Ⅳ.고 찰

1.형태 분석

경북 울진 연안에서 채집된 강도다리 방류산 27개체(전장 156.9㎜∼296.3

㎜)및 경북 포항에서 채집된 자연산 27개(전장 195.4㎜∼332.9㎜)의 형태

변이를 분석 한 결과,무안측의 흑화 현상이 출현하는 빈도가 방류산 집단

전 개체에서 관찰 되었다.이는 유사한 생태적인 습성을 가지는 넙치의 경

우에도 인공종묘 생산 시에 나타나는 뚜렷한 특징이라고 보고하고 있다

(Jeon& Jeong,2008).또한 두 집단을 구분하는데 있어서 돌연변이의 유

무를 통해 방류산과 자연산 집단을 구분하기도 하는데,Hamasakietal.

(2010)의 연구 결과에 의하면 일본산 참돔의 방류산 집단에서 inter-nostril

epidermis의 돌연변이(DIE)가 두드러지게 나타난다고 보고하고 있으며,이

러한 DIE는 참돔 방류산 집단에서 나타나는 독특한 형태적인 특징이며,채

집된 전체 방류산 개체들 중 약 91.4%가 DIE가 관찰된다고 보고하고 있다

(Sobajimaetal.,1986).이와 유사하게 본 연구에서도 방류산 집단의 전

개체들에서 무안측의 흑화현상이 관찰 되었으며,마찬가지로 꼬리지느러미

및 뒷지느러미 기조의 기형 현상이 방류산 집단 전 개체에서 관찰이 되었

으며 이러한 결과를 미루어 보아 방류산 집단의 형태적 변이로 인해 두 집

단이 구분되는 것을 알 수 있었다.

개체의 형태 형질은 선척적으로 유전 형질에 의해 주로 좌우되기도 하지

만 특히 초기생활사 기간 동안의 물리적,화학적 환경,먹이 등 후천적인
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요인에 의해 많은 영향을 받는다고 보고되어 지고 있다(Parrish and

Saville,1965;Lindsey,1988).특히 인공적인 환경에서 부화,성장한 방류

산 집단 개체의 경우 형태 변이에 있어 후천적인 요인이 영향을 주었을 것

으로 예상이 되어지며 이는 계수형질을 이용한 Kruskal-Wallistest에서도

방류산 집단의 형태적인 변이가 아주 잘 나타나고 있다.또한 계측형질을

이용한 판별분석 역시 잘 구분이 되었는데,Matsumiya & Kanamaru

(1984)의 연구에 의하면 일본산 참돔의 종묘 생산된 개체와 자연산 집단을

판별분석을 이용하여 분석한 결과 3개의 기여 형질(체고,안경,위턱의 길

이)에 의해 두 집단이 구분되었으며,본 연구에서도 20개의 계측형질을 이

용하여 판별 분석을 실시한 결과,2개의 형질(최대 뒷지느러미 연조길이,

유안측 가슴지느러미 길이)이 방류산 집단과 자연산 집단을 구분 짓는 기

여형질로서 작용하였다.이렇게 얻어진 결과들은 향후 종묘방류가 이루어

진 후 재 포획 될 시 집단을 식별하는 데 유용한 형질로서 사용될 수 있다

고 보고하고 있다(Matsumiya& Kanamaru.1984).따라서 본 연구에도 마

찬가지로 방류 집단을 관리함에 있어서 형태형질의 판별분석을 이용한 기

여형질을 이용하거나 돌연변이의 유무를 판단함으로써 재 포획될 시 집단

을 구분 짓는 유용한 형질로 이용될 수 있을 것으로 생각되어지며,이를

기초 자료를 이용하여 강도다리의 자원을 관리함에 있어서 국내 방류산 강

도다리의 채형 개선을 연구하는데 있어서 유용한 기초자료로서 이용될 수

있을 것으로 사료된다.
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2.MtDNA 분석을 이용한 집단 간 유전자 다양성 차이

MitochondiaDNA의 controlregion을 이용한 방법은 다양한 해산어류의

유전자 다양성을 파악하고 집단의 구조를 분석하는데 널리 이용되어 지고

있다.특히 최근 들어 자원조성을 목적으로 인공적으로 생산되는 해산어류

를 이용하여 유전적 다양성을 평가 하는 데 널리 이용되어 지고 있다

(Parketal.,2010;Hamasakietal.,2010).Martinetal.(1992)에 연구결

과에 의하면 일반적으로 mtDNA내에 존재하는 conrtrolregion은 염기치환

율이 COⅠ에서의 변이에 비하여 10배정도 높게 나타난다고 보고되어져 있

으며,이는 mitocondrialDNA의 모든 영역 중에서 controlregion은 종내

변이율이 가장 높다는 것을 반영한다.

본 연구에서는 경북 울진 연안에서 저인망으로 채집된 방류산 23개체와

경북 포항 형산강연안에서 자망으로 채집된 자연산 36개체를 대상으로

mtDNA의 controlregion영역을 이용하여 유전적 변이정도를 파악하였다.

본 연구에서 Haplotypediversity는 0.65로서 이는 일본산 넙치의 1.00

(Sekinoetal.,2002),밴댕이의 집단유전학적 연구결과 0.98(Wangetal.,

2008)보다 유전자 다양성이 낮은 결과를 보였다.

방류산 집단과 자연산 집단 간의 FST 값은 -0.008로 매우 낮게 나타났으

며,이들 두 집단 간의 유의한 유전적 분화정도가 나타나지 않았다

(p>0.05).유전적 거리 또한 집단 내,집단 간 0∼0.1.4%로 차이가 거의 없

이 유사하였다.반면에 Hamasakietal.(2010)이 연구한 일본산 참돔의 방

류집단과 자연집단간의 유전적 변이와 Parketal.(2010)의 한국산 넙치
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자연산과 방류산 집단의 유전자 변이의 비교분석의 결과에서는 유의한 유

전적 변이 정도가 집단 간 차이가 있다고 보고하고 있는데,이는 본 연구

결과와는 다소 차이를 보이고 있다.이러한 연구 결과는 일본산 참돔의 경

우 종묘생산에 성공하고 방류가 행해진 기간이 30년 이상 지속되어져 왔으

며,우리나라에서 이루어지고 있는 넙치의 방류 또한 긴 기간에 이루어져

왔다.특히 성장이 우수하거나 외형적으로 큰 종묘들만을 선발하고 이렇게

선발된 개체들이 세대를 거듭할수록 종묘를 생산하는 어미로서 이용되어

지기 때문에 유전자 다양성이 아주 낮은 상태의 개체들이 방류가 되어 진

것에 의한 결과라고 보고하고 있다(Hamasakietal.,2010;Parketal.,

2010).이에 반해 강도다리의 경우 종묘생산이 성공하고 방류가 시작된 시

기가 4년으로 상대적으로 짧은 기간에 걸쳐 이루어져 왔으며 넙치와 달리

종묘를 선발하여 세대를 거듭하지 않기 때문에 유전적 변이의 차이가 나타

나지 않는 것으로 사료된다.또한 본 연구에서 분석한 mtDNA control

region의 증폭된 영역을 조사한 결과 상대적으로 변이율이 떨어지는 영역

이 증폭되어 진 것으로 사료되어지며,향 후 변이율이 높은 영역을 이용한

추가 분석하여 비교한다면 보다 정확한 결과를 얻을 것으로 사료된다.
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3.MicrosatelliteDNA marker를 이용한 집단 분석

6개의 microsatellitemarker를 이용한 강도다리 자연산 집단과 방류산 집

단의 유전자 다양성 분석 결과 방류산 집단에서 대립유전자의 감소가 나타

났다.본 연구 결과에서는 자연산과 방류산 집단의 유전자 좌별 대립유전

자 수가 자연산 집단에서 4∼10개로 방류산의 3∼6보다 높은 결과를 보였

다.평균 대립유전자 수는 방류산이 7개,방류산이 4.5개로 방류집단이 평

균 34.8%로 자연산에 비해 대립유전자가 감소하는 경향을 나타내었다.이

러한 결과는 우리나라에서 방류되고 있는 넙치의 방류집단과 자연 집단의

대립유전자 감소율이 55.4%라는 결과와 비슷한 경향을 보여주고 있으며

(Jeongetal.2009),Sekonoetal.(2002)가 연구한 일본산 넙치에서도

66.3%의 높은 감소율을 보여주는 것과 유사한 결과를 나타내었다.하지만

넙치의 경우 실제 방류나 양식용으로 생산되는 개체들은 실내에서 한정 된

어미개체수가 산란에 참여하고,1회 산란에 참여하는 어미의 비율에 8∼

23%로 낮기 때문에 유전적 다양성의 축소를 더욱 더 심화 시키는 요인으

로 작용한다고 보고되어 지고 있지만(Sekinoetal.,2002;Hamasakietal.,

2010;Jeongetal.,2008),강도다리의 경우 이러한 어미개체의 유전자 관

리,종묘생산시의 어미개체들의 산란참여정도,어미집단의 유효크기평가 등

의 연구가 전무한 실정이어서 선행연구가 필요할 것으로 사료된다.

방류집단과 자연집단의 평균 관찰치 이형접합률 (HO)과 기대치 이형접합

률 (HE)은 각각 0.501과 0.550로 자연산의 평균 관찰치 이형접합률과 기대

치 이형접합률(각각 0.662와 0.645)에 비해 낮은 결과를 나타내었지만,유의
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한 차이를 나타내지 않는 것으로 보아 이형접합률보다 대립유전자의 차이

가 이 두 집단을 비교하는데 더욱더 좋은 parameter로 이용될 수 있다고

생각된다.

Markovchainproceduretest(p<0.05)를 이용한 강도다리 방류산 및 자

연산 집단이 Hardy-Weinberg평형을 따르는지를 비교 한 결과,두 집단에

서 이용된 모든 마커에서 Hardy-Weinberg평형상태를 보였으나(p>0.05),

넙치의 경우 방류산 집단에서는 Hardy-Weinberg평형을 따르지 않으며

(p<0.05),자연산 집단에서는 HWE를 따르는 것으로 나타난 Jeongetal.

(2009)의 연구 결과와는 차이를 나타내었다.이러한 차이는 인공종묘생산에

의해 방류되어지는 개체들의 경우 제한 된 사육수조 내에서 유전적 구성이

유사한 개체들 간의 교배와 산란이 이루어지기 때문에 유전적 평형에서 벗

어나 있지만,자연산 집단에서는 다양한 개체들이 상호 무작위적으로 산란

에 참여함으로써 그 집단내의 유전적 조성이 변화 없이 유지된다고 보고되

어 지고 있지만(Sekinoetal.,2002;Jeongetal.,2009),본 연구결과에서

는 nullalleles의 존재 및 근친교배율 혹은 연구에 사용된 개체수의 부족에

의한 현상으로 사료되어진다.

유전적 고정지수인 FST는 두 집단 간 0.0208로서 유의한 유전적 차이를

나타내었다 (p<0.05).이는 Lietal.(2004)의 참전복 양식산과 자연산 집

단간의 FST 범위가 0.059~0.243이라는 결과보다 본 연구의 결과가 더 낮게

나타났으며,Jeongetal.(2009)의 넙치를 이용한 연구 결과에서 자연산 집

단과 방류산 집단에서 나타난 FST 범위가 0.008∼0.056이라는 점에서는 유

사한 결과를 나타내었다.이는 인근 지역에서의 방류산 혹은 양식산 집단

의 가입으로 인해 자연 집단의 유전적 조성에 영향을 준 것으로 보고하고

있다.

하지만 강도다리의 성숙체장 및 연령별 체장을 살펴보면,강도다리의 성
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숙연령은 2∼3세로 암컷의 경우 3세,성숙체장은 30㎝ 전 후이며,수컷의

경우 2세,22㎝ 전후에 산란에 참여한다고 보고되어 지고 있다(국립수산과

학원,2008).하지만 본 연구에서 사용 된 방류어의 체장 빈도는 2세∼4세

어가 19개체,0∼2세어는 8개체로 방류 시기 및 성숙 체장을 살펴보았을

때 본 연구에서 이용된 방류산 집단들은 현재 자연산 집단들과의 교배로

인한 개체들은 없을 것이라고 판단되어진다.그러나 “동해(울진)바다목장

해역 강도다리 방류집단의 번식능력 평가”자료에 의하면 해역에 방류되어진

강도다리의 산란의 가능성이 확인되었으며,이러한 결과를 미루어 볼 때 향

후 방류산과 자연산 집단의 상호 교배가 이루어 질 가능성도 배제 할 수 없

다.

AllendorfandRyman(1987)의 연구결과에 따르면 집단의 유전적 다양성

이 10% 감소 혹은 축소되면 자연 상태에서의 산란율이 감소하고,병원체

에 대한 저항력을 약화시키며,생존율,성장율 등에 잠재적으로 영향을 미

친다고 보고되어 지고 있다.하지만 현재 우리나라에서 방류되고 있는 해

산어류의 경우,자연에서 서식하고 있는 어미개체를 포획하여 인공적이 환

경에서 관리를 통하여 얻어진 알로 종묘생산이 이루어지고 있는 실정이다.

그리고 이를 통해 세대를 거듭하면서 어미 선발이 이루어 져 왔으며,특히

생존율이 뛰어나고 성장이 빠른 개체들만을 우선적으로 어미로 이용되고,

산란에 참여하는 어미 개체의 수 또한 제한적이기 때문에 이들의 유전적

다양성을 고려한 방류가 사실 상 어려운 실정이다(Jeongetal,,2009).본

연구에서는 방류산 집단의 형태적인 변이의 경향이 확인이 되었으며,이러

한 결과는 MSDNA 마커의 결과를 잘 지지해준다.자연산 집단 및 방류

산 집단의 체형 개선,유전적 다양성 감소를 최소화하고 보전 하기위해는

앞서 말한 선행연구가 이루어 져야 할 것이며,향후 지속적인 어획으로 인

한 자원감소와 어미개체들의 유전자 다양성의 관리가 이루어지지 않은 무
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분별한 방류가 지속된다면,향후 방류산 집단에 의한 자연산 집단의 유전

자 다양성에 부정적인 영향이 미칠 것으로 생각되어진다.이를 해결하기

위해서는 방류산 집단들이 자연산 집단들에게 미치는 유전적인 영향에 대

한 지속적인 모니터링을 통한 이들 집단 간의 유전적 다양성의 회복시키기

위한 연구가 이루어 져야 할 것으로 사료된다.
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