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국내 도입 돌비늘백합, Mercenaria mercenaria 
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ABSTRACT

This is the first report on the introduced foreign species Mercenaria mercenaria in Korea after being changed to a 
newly given Korean name (scientific name). Imports of this cultured species from China are increased rapidly for 
food in Korean market. In this study, for the purpose of the managing genetic resources we used CO1 and 16s 
rRNA universal primer for genetic classification of this species and conducted the phylogenetic analysis on the 
nineteen species similarly related species with M. mercenaria. The similarities with M. stimpsoni which belongs to 
the same genus as M. mercenaria were 90.8% (16s) and 81.7% (COI). The similarity with Meretrix petechialis was 
56.6% (16s) and 75% (COI), which was relatively very low. Therefore, it is assumed that the probability of genetic 
disturbances with similar species is low. In the near future, M. mercernaria is expected to be used as biological 
resources for the mudflats on the west coast in Korea. 
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서  론

연체동물문의 이매패류는 오래 전부터 세계 양식업의 주요 

대상으로 세계 해면양식 생산량의 약 60%를 차지하고 있으며, 

일반적인 수산양식 대상종인 굴, 조개, 홍합, 가리비, 바지락 

등이 여기에 속한다 (FAO, 2016; Yang, Sturmer, & 

Baker, 2016). 

돌비늘백합, M. mercenaria는 연체동물문의 이매패강 

(Bivalvia), 백합목 (Veneroida), 백합과 (Veneridae), 비늘

백합속 (Mercenaria) 에 속하는 이매패류이다 (Sastry 

1979). 원래 서식지로는 미국 북부의 Gulf of St. Lawrance 

부터 동쪽 연안을 따라 Texas까지 분포하며 (Roegner and 

Mann, 1991), 미국 동부지역에서는 1970년 후반에 매사추세

츠, 뉴저지, 노스캐롤라이나에서 양식이 시작되었고, 그 후 

1980년와 1990대를 지나며 다른 동쪽 해안의 주들로 확대되

었다 (Castagna, 2001; FAO, 2004). 

중국은 1997년에 미국으로부터 처음 이식하여 생태적 습성

과 생리, 대사, 성장, 번식, 인공 번식, 종자배양 등을 연구하여 

2015년까지 대규모 종자생산, 양식, 육종, 가공의 산업화를 실

현하고, 복건성 (Fujian) 과 강소성 (Jiangsu) 연안을 따라 약 

20,000ha의 양식 및 가공단지를 조성한 바 있다 (Lin et al., 

2008; Zhang et al., 2003; http://www.meercas.com/ 

news.aspx?id=1212).

2010년에 중국으로부터 ‘활미동부백합’ 이라는 이름으로 이 

종은 46.8 톤이 식용으로 처음 수입된 후 2016년에 2,780.9 

톤, 2019년에 8,132.7 톤으로 수입량이 급격히 증가하면서 

(National Fishery Products Quality Management 

Service, https://www.nfqs.go.kr) 어업인 소득원으로 국내 

양식화에 대한 요구 및 필요성이 제기되었다. 
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중국으로부터 수입되어 식용으로 시장에 유통되는 이 종은 

지역에 따라 돌조개 (보령), 백상합 (인천), 생합 또는 백합 (서

천, 군산, 부안) 등 다양한 이름이 혼용되고 있고, 공공기관에

서도 미동부백합 (국립수산물품질관리원) 으로 오기되어 검역

되고 있었다. 향후 국내 양식품종으로 자리잡을 경우 양식품종 

이미지를 고려하여 본 종의 국명을 정리할 필요성이 제기되어 

본 서식지 이미지가 강한 미동북부백합에서 외부형태가 주는 

이미지와 분류상 비늘백합속 (Genus Mercenaria) 을 반영한 

돌비늘백합 (2020.11.25, 한국패류학회 개칭위원회 의결) 으

로 개칭되었다. 

국립수산과학원 갯벌연구센터는 국내 자연산 백합류 생산의 

감소, 고수온 등에 의한 갯벌 양식 패류의 폐사 증가, 바지락 

위주의 갯벌 패류 품종의 단일화 등의 문제점을 해소할 수 있

는 새로운 품종으로 도입가능성을 구명하기 위해 전북 고창과 

부안지역의 축제식 양식장에 2017년에 580 kg, 2018년에 

1,260 kg을 각각 이식하여 시험양식을 실시하였다. 시험양식 

연구결과 이 종은 30-32℃의 고수온과 2℃ 내외의 저수온에 

대한 내성이 확인된 바 있어 서해안 축제식 양식장의 새로운 

양식대상종으로 개발 가능성이 기대되고 있다 (국립수산과학

원 사업보고서, 2019).

본 연구는 외래 도입종 돌비늘백합이 국내 자연생태계에 유

입되었을 경우 유전학적으로 국내 토종 유사종과의 유전적 교

란 우려에 대한 자료를 확보하기 위해 유전자 바코드 분석에 

의한 종 동정과 국내 유사종과의 분자계통학적 위치를 파악하

는데 그 목적을 두고 있다. 

재료 및 방법

1. 실험재료

국립수산과학원 갯벌연구센터가 2018년 5월에 이식 (약 25 

mm) 하여 전북 고창군과 부안군 지역의 축제식 양식장에서 

26개월째 시험양식 중인 성패 8개체를 채집하여 분석에 사용

하였다.

  

2. DNA 추출 및 16s RNA, Cytochrome c oxidase I (COI) 
유전자 염기서열 분석

제공받은 샘플의 외투막 (Mantle) 조직으로부터 16s RNA, 

COI 유전자의 염기서열을 분석하기 위해 약 50 mg 조직을 

떼어내어 lysis buffer에 넣고 proteinase K를 처리하여 1시

간동안 65℃에서 반응 후 Solg™ Genomic DNA Prep Kit 

(Solgent,. Daejeon) 를 사용하여 돌비늘백합의 total 

genomic DNA를 추출하였다. 16s RNA와 COI 유전자의 증

폭을 위해 국제생물바코드 표준에 따른 Universal Primer 

(16SA-L, 5' - CGC CTG TTT ATC AAA AAC AT - 3'; 

16SB-H, 5' - CCG GTC TGA ACT CAG ATC ACG T - 

3', LCO1490, 5' - GGT CAA CAA ATC ATA AAG ATA 

TTG G - 3', and HCO2198, 5'-TAA ACT TCA GGG 

TGA CCA AAA AAT CA-3') 를 활용하였다 (Kocher et al. 

1989; Palumbi 1996; Vences et al. 2005). 목표 유전자의 

16s RNA, COI DNA 바코딩 영역을 증폭하기 위한 중합효소

연쇄반응 (Polymerase Chain Reaction, PCR) 을 위한 조건

으로 Solg™ 2X Multiplex PCR Smart mix (Solgent,. 

Daejeon) 의 2X Multiplex PCR Smart mix 10 μL, 

Primer F (10 pmole/μL) 1 μL, Primer R (10 pmole/μ

L) 1 μL, Template DNA 1μL, Distilled water 7 μL을 

혼합하여 각 반응으로 Pre-heating (95℃, 7분) 후 

denaturation (95℃, 50초), annealing (16s RNA, 55℃, 

50초; COI, 55℃, 50초), extension (72℃, 50초) 를 35 

cycle 후 final annealing (72℃, 7분) 을 더 반응시켰다. 

PCR 과정으로 얻어진 산물은 자동염기서열분석기를 사용하여 

염기서열을 확보하였다.

3. 16s RNA, COI 유전자의 분자계통학적 분석

다른 백합목 (Veneroida) 유사종과의 16S rRNA와 COI 

염기서열을 비교분석하고 참고서열을 추출하기 위하여 NCBI

의 NR (non-redundant) 데이터베이스와 PANM 데이터베이

스를 대상으로 BLAST  (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/ 

Blast.cgi) 를 이용하여 돌비늘백합 서열과 국내에 서식하는 

백합목 유사종 12속 19종에 대한 유전자 염기서열을 

mFASTA 파일로 작성한 후 Pairwise sequence alignment 

(http://www.ebi.ac.uk/Tools/psa/emboss_needle) 를 이용

하여 유전적 동일성  (identity) 과 유사성 (similarity) 을 비교 

분석하였다 (Needleman et al. 1970). 분자계통학적 분석은 

MEGA7 소프트웨어을 사용하여 muscle 프로그램으로 

multiple sequence align 분석을 한 후 neighbor-joining 

(NJ) 방법을 통해 phylogenetic analysis를 수행하였다 

(Kumar et al. 2016). 

결과 및 고찰

본 연구에서는 시험연구로 수입된 돌비늘백합의 16s rRNA

와 COI 유전자의 염기서열을 확인하고 분자유전학적 특징을 

분석하였다. 분석된 16s rRNA 서열은 438bp, GC 비율은 

34.5% 였으며 COI 유전자 서열은 640bp, GC 비율은 38%로 

확인되었다 (Fig 1). 

16s rRNA와 COI 유전자를 BLAST 서버에서 blastn으로 

검색한 결과, 이매패강 (Bivalvia) 백합목 (Veneroida) 백 합

과 (Veneridae) 비늘백합속 (Mercenaria) 에 속하는 돌비늘
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백합 유전자인 partial mitochondrial 16S rRNA gene 

(GenBank NO.: AJ548773.1)과  COI은 M. mercenaria 

isolate XG0624 cytochrome oxidase subunit I (COI) 

gene, partial cds; mitochondrial (GenBank NO.: 

HM124619.1)으로 각각 100%와 99.8%의 상동성을 확인하

였다. (Table 1). 

COI sub unit은 유전자의 보존성이 높아 근연종간의 차별

성도 구분 가능하기 때문에 다수의 연구자들이 COI 기반 바코

딩을 종 동정에 이용하고 있다 (Hebert et al. 2003, Trontelj 

et al. 2005). 본 연구 결과에서 시험연구로 수입된 돌비늘백

합의 COI 유전자와 미국에서 채집된 M. mercenaria와 상동

성이 99.8%를 보여주고 있고, 16s rRNA에서는 100%의 상

동성 결과를 나타내었다. 그러나 같은 비늘백합속 패류라 하더

라도 비늘백합과 돌비늘백합의 COI와 16s RNA 상동성은 각

각 81.8 %와 90.7 %에 불과하였다. 추가적으로 떡조개속 

(Dosinia) 의 둥근떡조개 (Dosinia troscheli) 와 둥근백합속 

(Globivenus) 의 흐린날씨둥근백합 (Globivenus toreuma) 

의 16s rRNA 유전자 상동성은 82.4%, 81.8%로 나타났으며, 

COI 유전자인 경우 79.4%, 81.4%의 수준이었다. 비늘백합속 

돌비늘백합은 백합속 (Meretrix) 패류와 16s rRNA 유전자 

상동성에서는 가장 낮아 민무늬백합 (Meretrix lamarckii) 과 

말백합 (Meretrix petechialis) 인 경우 각각 55.7%, 56,6%를 

나타냈다. 

백합과 (Veneridae) 의 다른종들간의 유전적 상동성을 보

았을 때 16s rRNA 유전자 55.7%-90.8%로 다양하게 나타났

으며, 반면 COI 유전자인 경우는 71.7%-81.7%로 상대적으로 

과 (Class) 내에서의 변이폭은 16s rRNA 유전자에 비해 작았

다. 16s rRNA와 COI 유전자 바코딩의 차이는 종내 변이율 

(intraspecific divergence) 과 종간 변이율 (interspecific 

divergences) 에 의해 나타날 수 있다 (Hebert et al. 2004). 

본 연구에서 유전자 상동성 분석에 이용된 백합목내 19종을 

대상으로 MEGA7의 muscle 알고리즘을 이용하여 다중정렬 

후 NJ 법으로 clustering 하였다 (Fig2, Fig3). 16s rRNA 

계통수 분석 결과, NCBI에 등록되어 있는 M. mercenaria와 

100% bootstrap 값으로 동일한 분기군을 형성하였고, 비늘백

합 (M. stimpsoni) 과는 87% 값의 분기군으로 동일한 비늘백

합속 (Mercenaria) 그룹에 속하는 것을 확인되었다. 추가적으

로 16s와 COI 유전자 모두에서 행달조개속 (Paphia), 백합속 

(Meretrix) 그리고 바지락속 (Ruditapes) 패류들의 속 

(Genus) 단위로 뚜렷이 구분되어 있으나 큰북방살조개 

(Leukoma staminea) 인 경우 16s와 COI 유전자의 분자계

통학적 분석을 하였을 때 분류군이 다르게 묶이는 것을 확인 

할 수 있었다. 이러한 결과는 16s RNA 또는 COI 유전자와 

같이 한가지의 염기서열만 가지고는 완벽한 계통분석이 어려Fig. 1b. Nucleotide sequence of Mercenaria mercenaria 
mitochondrial COI. 

Fig. 1a. Nucleotide sequence of Mercenaria mercenaria 
mitochondrial 16s rRNA. 
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Fig. 2. Phylogenetic analysis based on ClustalW alignment of various 16s rRNA. 16s rRNA PCR product 
indicated by ●. The tree was constructed by MEGA software version 7 using neighbor-joining methods.

Scientific name Korean name
16s RNA COI 

Accession 
number Identity (%) Accession 

number Identity (%)

Mercenaria Mercenaria (Linnaeus, 1758) 돌비늘백합 AJ548773 100 AJ548773 99.8
Mercenaria stimpsoni (Gould, 1861) 비늘백합 AB236186 90.8 JX503038 81.7
Clementia papyracea (Gray, 1825) 수수조개 DQ356369 73 KX713450 71.7
Dosinella angulosa (Philippi, 1847) 둥근달떡조개 HM124684 78.6 HQ703150 81
Dosinia troscheli (Lischke, 1873) 둥근떡조개 HM124690 82.4 HQ703139 79.4
Globivenus toreuma (Gould, 1850) 흐린날씨둥근백합 DQ459274 81.8 DQ458482 81.4
Leukoma staminea (Conard, 1837) 큰북방살조개 JN133716 64.1 KF643722 77.2
Meretrix lamarckii (Deshayes, 1853) 민무늬백합 DQ389105 55.7 AB059420 75.1
Meretrix lusoria (Roding, 1798) 백합 DQ356374 55.9 AB076924 73.1
Meretrix meretrix (Linnaeus, 1758) 무명조개 JN969955 57.6 DQ399400 75.1
Meretrix petechialis (Lamarck, 1818) 말백합 HM124710 56.6 AB280785 75
Paphia amabilis (Philippi, 1847) 밭고랑행달조개 JN969949 59.5 HQ703260 73.4
Paphia euglypta (Philippi, 1847) 행달조개 DQ184725 61.3 DQ184827 74.6
Paphia vernicosa (Gould, 1861) 붉은행달조개 DQ184726 58.5 DQ184828 71.4
Petricola lapicida (Gmelin, 1791) 돌속살이조개 KC429300 57.2 DQ184848 73.8
Pitar sulfureum (Pilsbry, 1904) 쇠백합 HM124722 68.6 HM124587 73.7
Ruditapes bruguieri (Hanley, 1845) 아기바지락 JN133695 58.8 DQ184829 76
Ruditapes philippinarum
(A. Adams & Reeve, 1848) 바지락 DQ356383 65.9 AB059402 76.3

Saxidomus purpuratus (Sowerby, 1852) 개조개 HM124729 60 HQ703046 73.1

Table 1. Percent identities and similarities of 16s RNA and COI with other speices 
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울 수 있음을 보여주는 사례가 될 수 있다. 그렇기 때문에 최근

에는 28s rRNA, Metallothionein, Histon등 barcode로 활

용 가능한 유전자를 동시에 사용하거나 분자분류학적 지표로 

사용될 수 있는 유전자가 새롭게 발견되어 사용되기도 한다

(Qiu, et al. 2003, Cross, et al. 2018, Ogunlaja, et al. 

2020). 

재첩과 (Corvbiculidae) 인 경우 동일 속 (genus) 내 종간 

유전적 상동성이 높아 일본재첩 (Corbicula japonica) 와 재

첩 (C. fluminea) 과의 상동성은 16s rRNA인 경우 94.1%로 

종간 유사성이 상당히 높아 종 동정 혼란도 야기되고 있다 

(Park et al. 2018). 그러나 돌비늘백합인 경우 국내 서식하는 

패류 가운데 가장 유사한 비늘백합과의 상동성은 16s rRNA

인 경우 90.8%로 유전학적으로 명확히 구분되어 외래종인 돌

비늘백합이 국내 서식 유사종과의 유전적 교란 발생 가능성은 

낮을 것으로 추정된다 (Park, et al. 2016, Park, et al. 

2018). 

요  약

본 연구는 시험양식으로 도입된 외래종 M. mercenaria 국

명이 미동북부백합에서 돌비늘백합으로 개칭된 첫 논문으로 

외래종의 유전학적 종 동정을 위해 COI과 16s rRNA 

universal primer로 유전자 바코드화 하였고 국내 서식 백합

목 유사종 19종과의 분자유전학적 계통분석을 실시한 결과이

다. 돌비늘백합은 국내 서식하는 패류 중에는 비늘백합 속에 

있는 비늘백합과 가장 유연관계가 가까웠고, 두 종간의 유전학

적 상동성은 90.8% (16s) 와 81.7% (COI) 으로 나타났으며, 

백합 속의 말백합과의 상동성은 56.6% (16s rRNA) 와 75% 

(COI) 으로 상대적으로 매우 낮게 나타났다. 따라서 국내 서식

하는 유사종간의 유전적 교란 가능성은 낮으로 것을 추정되며 

신규 생명자원으로써 활용이 가능할 것으로 생각된다. 
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