
Korean J. Malacol. 40(1): 51-58 2024

- 51 -

유전적다양성분석을활용한꼬막의원산지판별
남보혜1, 동춘매2, 이미난2, 김은미3, 김우진2, 김영옥2, 노은수2

1국립수산과학원 양식연구과, 2국립수산과학원 생명공학과, 3국립수산과학원 연구기획과

Origin determination of Tegilarca granosa using genetic diversity 
analysis

Bo-Hye Nam1, Chun Mae Dong2, Mi Nan Lee2, Eun-Mi Kim3, Woo-Jin Kim2, Young-Ok 
Kim2 and Eun Soo Noh2

1Aquaculture Research Division, National Institute of Fisheries Science, Busan, 46083, Korea
2Biotechnology Research Division, National Institute of Fisheries Science, Busan, 46083, Korea

3Research Planning Division, National Institute of Fisheries Science, Busan, 46083, Korea

ABSTRACT

  This study aimed to develop a genetic analysis method to identify the origin of cockles (Tegilarca granosa). 
Initially, analysis of the mitochondrial COI gene revealed genetic variations among Korean, Chinese, and 
Japanese cockles. While distinguishing between Chinese and Japanese cockles was challenging, a specific 
haplotype (H1) found only in Korean cockles allowed researchers to infer their origin. Next, we analyzed the 
genetic characteristics of cockle populations using 19 microsatellite markers. This analysis validated the accuracy 
of assigning a cockle's origin and assessed the reliability of this method. The analysis revealed that three genetic 
loci (Teg02, Teg08, TMP18) displayed differing numbers of alternative alleles expressed between domestic 
populations and Chinese and Japanese populations, indicating genetic differentiation due to geographic 
separation. Using 16 microsatellite markers, the accuracy and reliability of origin determination achieved 89.6% 
and 86.6%, respectively. This shows there's enough information to distinguish between Korean, Chinese, and 
Japanese cockles. The results of this study demonstrate the usefulness of genetic analysis methods in 
determining the origin of cockles. This method is expected to contribute significantly to ensuring the safety and 
quality management of cockle distribution in the future. Additionally, there is a need for continued research to 
improve the accuracy and ability to differentiate origins through further development of microsatellite marker-based 
methods.
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INTRODUCTION

최근 몇 년 간, 수산물의 안전과 품질에 관한 사항이 매우
중요한 주제로 부상하고 있으며, 소비자들은 건강 및 식품 안
전에 대한 우려로 원산지에 더 많은 주의를 기울이고 있다

(Hicks. 2016). 식품의 원산지를 명확히 표시하는 것은 해당
제품에 대한 신뢰를 보장하며, 이는 식품 생산을 위한 자연환
경, 생산기술, 그리고 생산 조건 등이 반영된 결과라고 볼 수
있다 (El Sheikha and Xu, 2017). 또한, 각 국가나 지역의
생산자들은원산지를강조하여자국의수산물및식품의경쟁
력을 높이고자 노력하고 있다 (Mizik, 2021).

하지만원산지표시를악용하는‘허위표시’ 사례가최근빈
번하게 발생하고 있다. 국산을 포함하여 특정 국가의 식품은
소비자들 사이에서 높은 신뢰도나 인지도를 가지며, 이는 저
렴한 노동력, 낮은 품질 등으로 저가의 가격으로 수입되는 식
품의원산지둔갑문제에악용될수있다(Noh et al., 2017). 
또한, 이러한 제품은 생산 환경이나 과정의 안전을 신뢰할 수
없으므로 소비자의 건강에 위험을 초래할 수 있다. 이러한 문
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제를 예방하고소비자의 안전확보 및유통 질서확립을 위하
여 다양한 수산물을 대상으로 한 원산지 판별 연구가 수행되
고 있다.

원산지 판별을 위한 연구는 크게 두 접근 방법으로 나누어
진다. 첫 번째는 동일 생물종에 대한 원산지 판별이며, 이는
국가간지리적격리에따른유전적고정을기반으로한다. 집
단유전학적 분석을 통해 국가 간 동일 생물종의 유전적 차이
를밝히고이를원산지판별에적용하게된다. 주요연구사례
로는 마이크로세틀라이트 마커를 이용한 대개의 원산지 판별
과유전자염기변이차이를이용한바지락과새꼬막의원산지
판별 연구가 있다 (Kang et al., 2013; Kim et al., 2014; 
Choi et al., 2023). 두번째는유사생물종에대한원산지판
별이며, 이는 유전학적 종 분류를 기반으로 한다. 일반적으로
해당 국가에 서식하지 않는 생물종이나, 형태적으로 유사한
경우에 적용할 수 있으며 국산과 수입산으로 판별하게 된다. 
다중 PCR 분석법을 이용한 서대류, 조기류, 미꾸라지류 분석
등의연구사례가이에해당한다(Noh et al., 2016; Noh et 
al., 2017; Kim et al., 2022).

본 연구에서는 우리나라 서해안 주요 어업자원인 꼬막
(Tegillarca granosa) 의 원산지 판별을 위한 연구를 수행하
였다. 꼬막은 우리나라뿐만 아니라 중국, 일본을 비롯한 동남
아시아 지역부터 인도양과 서태평양 지역까지 널리 분포하고
있으며, 식용으로 매우 인기가 높은 패류이다 (Liu et al., 
2017). 그러나 최근 해양 환경오염 및 매립, 간척 등에 따른
어장환경악화와서식장축소등으로국내생산량이감소하여
중국, 일본, 필리핀 등에서 수입되어 유통되고 있다 (Kim et 
al., 2019). 이들은 동일종으로써 형태적으로 매우 유사하여
육안으로 원산지를 판별하기 매우 어려우며, 또한 가공되어
판매되는경우형태적판별이불가하다고볼수있다. 이에이
매패류의생태적특성을고려하여집단유전학분석을통해국

산, 중국산, 그리고일본산꼬막의유전적차이를밝히고이를
원산지를 판별에 적용하고자 하였다.

MATERIALS AND METHODS

1. Sample collection and genomic DNA extraction 
국산, 중국산, 일본산 꼬막 시료는 국립수산과학원 수산생

명자원 수장고에 보존되어있는 표준시료를 사용하였으며 (
Table 1), 게놈 DNA는 DNeasy Blood & Tissue Kit 
(Qiagen Inc., Toronto, ON, Canada) 를 이용하여 제공되
는프로토콜에따라추출하였다. 근육조직20 mg을에펜돌프
튜브에 담아 180 μL ATL buffer와 20 μL Proteinase K를
첨가한 후 56℃에서 1시간 동안 lysis 시켰다. 이후 180 μL 
AL buffer와 180 μL ethanol (99%) 을 첨가하여 섞은 후
상등액을 column에 옮겨 8,000 rpm으로 원심분리하였다. 
300 μL AW1 buffer와 동량의 AW2 buffer를 이용하여 두
번의 washing 과정을 거친 후 TE buffer를 이용하여 게놈
DNA를회수하였다. 회수한게놈DNA는1% (w/v) 아가로스
겔과 NanoVue (Ge Healthcare, Fairfield, NJ, USA) 분광
광도계를 이용하여 추출 여부 및 농도를 측정하였다.

2. Sequencing analysis
꼬막시료로부터추출된게놈DNA는종동정및종내유전

적 변이 비교를 위해 미토콘드리아 DNA의 바코드 영역인
COI (Cytochrome Oxidase subunit I) 유전자의 염기서열
분석을 수행하였다. 범용 프라이머인 LCO1490 (5’-GGT 
CAA CAA ATC ATA AAG ATA TTG G-3’), HCO2198 
(5’-TAA ACT TCA GGG TGA CCA AAA AAT CA-3’) 을사
용하였으며(Vrijenhoek., 1994), PCR 반응액의조성은1 μL 
게놈 DNA, 2 μL 10X Ex Taq buffer, 1.6 μL dNTP 

Sample ID Collection site Collection date Sample type Number of individual

GH Goheung-gun 2013.11.29. Domestic 32

BS Boseong-gun 2013.11.29. Domestic 32

JH Jangheung-gun 2013.11.29. Domestic 16

HN Heanam-gun 2013.11.29. Domestic 24

TA Taean-gun 2013.11.29. Domestic 30

C1 China 2014.12.23. Imported 28

C2 China 2014.12.23. Imported 28

C3 China 2014.12.23. Imported 20

J1 Japan 2013.11.29. Imported 16

J2 Japan 2014.04.10. Imported 24

Table 1. Sample information of Tegilarca granosa for origin determination
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mixture (2.5 mM), 1 μL forward primer (10 pmol), 1 
μL reverse primer (10 pmol), 5 unit Ex Taq 
polymerase (Takara Bio, Otsu, Japan) 로총20 μL로구
성하였다. PCR 증폭은 ABI verity fast thermal cycler 
(Applied Biosystems, Forster City, USA) 를 사용하였으
며, 94℃에서 10분간 초기변성 (pre-denaturation) 후 94℃
에서 30초간 변성 (denaturation), 58℃에서 30초간 결합
(annealing), 그리고 72℃에서 1분간 신장 (extension) 의
조건으로 32 cycle을 진행하였으며, 72℃에서 7분간 최종신

장(elongation) 을수행하였다. PCR 산물은1% (w/v) 아가
로스겔을 이용하여 증폭 유무의 확인 후, BigDye 
terminator v3.1 (Applied Biosystems, Forster City, 
USA) 처리후ABI3730XL 장비를이용하여염기서열정보를
생산하였다.

3. Genotyping analysis
마이크로세틀라이트 영역의 분석에는 기존에 개발된 꼬막

유래의19종마커가활용되었다(Table 2). PCR 반응액의조

Locus Primer sequence Motif Allele size (bp) Reference

Teg02
F FAM ACGATCTAGTCAAGCATAACC

(AC)13 106-146
Liu et al., 

2012R ACATTGTCAACTGAATCATGG

Teg04
F FAM TTTGGTATCAGGAATTCAAAC

(TC)7 133-181
Liu et al., 

2012R TATGTGCAATAATGAAGTTGC

Teg08
F FAM AATGCGGTCTGTATGTATGTC

(CT)6 127-171
Liu et al., 

2012R GAGGGTACATGTTCATTCAAG

Teg12
F FAM TGTGTGTGTGTGAGAGAGAGA

(GA)8 138-204
Liu et al., 

2012R ACTTTTTGCTTTAGAGGGACT

Teg14
F HEX CTATCAAGGACCTGATGACAG

(ATT)7 264-294
Liu et al., 

2012R ATGACACAGTGCATTTCATA

Teg17
F HEX AGTTATCAATTTAGGCCTTC

(GA)13 185-233
Liu et al., 

2012R TGGAATGTGTGTTTCACTATG

Teg19
F HEX ATTCGTAATTTCCACAATCA

(AT)7 133-173
Liu et al., 

2012R CTTAAGACTTGAGCAAACATGA

Teg24
F FAM GCACACACACATACACAAACT

(AC)6 135-157
Liu et al., 

2012R GAAAACGTAAAAACCTACCATC

Teg28
F HEX TTCTAATGGAATGACCACATC

(AAT)7 195-243
Liu et al., 

2012R TTATGTATTGTGGACGAAACC

Teg29
F FAM GTATAAAATGTCCGCCGTACT

(TA)9 177-227
Liu et al., 

2012R CAAAATTATGTTTCCAAGTGC

Teg33
F FAM TTGTGACCTGTTCAAAAACTT

(TG)9 107-185
Liu et al., 

2012R ACACACACACACACACACAA

Teg35
F FAM TGTGCACCTAATATTTGACCT

(TA)6 135-143
Liu et al., 

2012R AAGTTGAATCTTGCTCTCGTA

Teg37
F HEX GACTGGAAGAAGAGGGAGATA

(GT)10 124-176
Liu et al., 

2012R GGGTTGGGTACAAATCTAAAC

Teg39
F HEX CCTTGTATGTATAATGGCACAG

(GT)15 91-159
Liu et al., 

2012R ACATTGAGTTAATAGATTCAGC

TMP3
F FAM GACAAGACGAAGTTAGCAAG

(GAA)13 118-175
Wang et al., 

2013R GAAACGGATAGAATAATCAAAGA

TMP12
F HEX TTTGTCCGCTAAATCTATGTCT

(TTC)16 158-269
Wang et al., 

2013R TGACCAACCAAGTTTTGTAATC

TMP18
F HEX AGTTACAGTTGGTGTCTTTTCA (TTTC)6(ATC)4

GTC(TTC)11
166-310

Wang et al., 
2013R GACAGCCTCGATGTAAGTTAAA

TMP26
F FAM GAAGAAGTTTGAGAATGTGG

(AAG)5(AAG)8 147-207
Wang et al., 

2013R TTTCTTTGTCTTCAGAGTCCTT

KH52
F HEX TTTTCGTTTAATTTTCTGTTG

(AT)6 241-373
Li et al., 

2012R GATTCAGGTTGTCAGGGA 

Table 2. Genetic characterization of microsatellite markers in Tegilarca granosa 
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성은 1 μL 게놈 DNA, 1 μL 10X Ex Taq buffer, 0.8 μL 
dNTP mixture (2.5 mM), 0.3 μL forward primer, 0.3 μL 
reverse primer, 4 unit Ex Taq polymerase (Takara Bio, 
Otsu, Japan) 로총10 μL로구성하였다. PCR 증폭은94℃에서
10분간 초기변성 (pre-denaturation) 후, 94℃에서 1분간 변성
(denaturation), 54℃에서 1분간 결합 (annealing), 그리고 7
2℃에서1분간신장(extension) 의조건으로32 cycle을진
행하였으며, 72℃에서 7분간 최종신장 (elongation) 을 수행
하였다. PCR 산물은 1% (w/v) 아가로스겔을 이용하여 증폭
유무의 확인 후, GeneScan 400HD (Applied Biosystems, 
Forster City, USA), Hi-Di Formamide (Applied 
Biosystems, Forster City, USA) 와 함께 혼합하여 94℃에
서3분간변성한후ABI3730XL 장비를이용하여증폭산물의
크기 (Allele size) 를 분석하였다.

4. Data analysis
꼬막 시료로부터 생산된 염기서열정보는 SeqMan Pro 

v17.3.0 (DNA STAR, Madison, Wisconsin, USA) 소프트
웨어를 이용하여 서열 병합 및 정렬을 수행하였다. 이후, 
DnaSP v5.10.01 소프트웨어를 이용하여 종 내 유전적 변이
및 집단별 하플로타입 (Haplotype) 을 분석하였다. 

마이크로세틀라이트 분석으로 확보된 증폭 산물의 크기 정
보는 GenAlEx v6.502 소프트웨어를 이용하여 기초통계 및
주성분분석 (Principal coordinates analysis, PCA) 을 수
행하였으며, 집단 간의 계통학적 유연관계는 population 
v1.2.30 소프트웨어로 분석하였다. 또한, 꼬막의 원산지 판별
정확도 (Accuracy) 및 신뢰도 (Reliability) 은 GeneClass2 
소프트웨어를 이용하여 추정하였다.

RESULTS AND DISCUSSION

식품의원산지표기는제품의우수성과안전성에대한정보
를제공하여소비자에게신뢰를주기위한목적으로시작되었
다. 최근에는 국가 간 수산물의 교역이 증가하면서 각 나라는
제품의 원산지를 표기하여 소비자들에게 자국 제품의 우수성
을 보여주는 전략으로 이를 적극적으로 활용하고 있다. 또한, 
소비자는 제품을 선택 여부를 판단할 때 원산지 정보를 고려
하는 경우가 많아졌으며, 이에 따라 원산지 표기의 정확도는
매우 중요한 문제로 여겨지고 있다. 식품의약품안전처에서는
“식품 중 사용원료 진위 판별을 위한 유전자 분석 방법”을 발
간하여주요식품을대상으로명확한생물종판별법을제시하
고 소비자의 알 권리를 보호하기 위해 노력하고 있다 (식품의
약품안전처, 2021). 하지만 현재까지 꼬막에 관한 연구는 형
태학적으로 유사한 꼬막, 새꼬막, 피조개의 유전학적 생물종

판별과 새꼬막의 한국산, 중국산 원산지 판별이 수행되었으나
(Kong et al., 2015; Choi et al., 2023), 꼬막의원산지판별
에 관한 연구는 수행된 바 없다. 과거부터 지속되어온 꼬막의
생산량감소와이에따른가격상승으로저렴한수입산꼬막이
국내산으로 둔갑되어 판매된 사례가 있었으며, 본 연구에서는
이러한 사례를 예방하고자 꼬막의 원산지를 판별할 수 있는
유전학적 분석방법을 마련하고자 하였다.

유전학적 분석 방법 중 제한효소 절편길이 다형성
(Restriction Fragment Length Polymorphism, RFLP) 
분석방법이생물종, 품종, 그리고개체간의다양성을관찰하
기위해최초로사용되었다(Botstein et al., 1980). 이방법
은 DNA에 존재하는 특정 제한효소 인식부위에 따라 DNA가
절단되는 것으로, 이 과정에서 생기는 단편의 크기 차이를 이
용하여유전적 차이를밝히는 방법이다. 이후 PCR 기술이 발
달됨에 따라 이를 바탕으로 DNA 다형성 무작위 증폭
(Random Amplified Polymorphic DNA, RAPD), 제한효
소 절편길이 다형성 (Amplified Fragment Length 
Polymorphism, AFLP), 그리고 초위성체 (Microsatellite, 
MS) 등의 분석 방법이 사용되고 있으며, 최근에는 염기서열
분석기술을 발달로 유전체를 해독하여 분석을 수행하기도 한
다 (Choi et al., 2012). 이들 방법 중 생물종의 구분을 위해
가장많이 사용되는 바코드영역인 미토콘드리아 COI 유전자
영역의염기서열분석과초위성체분석을통한집단간유전적
차이를 기반으로 꼬막의 원산지 판별 가능성을 검토하였다.

염기서열분석을 수행하여 국산 5개 집단, 중국산 3개 집단, 일
본산 2개 집단에서 250개의 미토콘드리아 COI 영역의 염기서열
을 확보하였다. 품질관리 후 각 시료로부터 최소 547 bp에서 최
대661 bp의정제된염기서열을얻었으며, 이들염기서열은미국
국립생물정보센터 (National Center for Biotechnology 
Information, NCBI) 에서 제공하는 BLAST 프로그램
(//blast.ncbi.nlm.nih.gov/blast.cgi) 을사용하여GenBank 데
이터베이스와의비교분석을수행하였다. 분석결과모든시료
는꼬막(T. granosa, Accession No. MN119638.1) 의COI 
유전자와 99% 이상의 상동성을 갖는 것으로 확인되었다.

확보된 염기서열은 BioEdit v7.2.5 소프트웨어의
ClustalW multiple alignment를 이용하여 정렬하였으며, 
DnaSP v5.10.01 소프트웨어를 사용하여 집단별 하플로타입
분석을수행하였다. 전체250개의미토콘드리아COI 영역염
기서열에서 17개의 하플로타입이 확인되었으며, 국산은 12개
(H1-H12), 중국산은 5개 (H2, H13-H16), 그리고 일본산은
3개 (H2, H8, H17) 의 하플로타입으로 구성되었다 (Table 
3). 주요하플로타입의경우국산이H1, H2인반면, 중국산과일
본산은 H1 하플로타입이 존재하지 않으며, H2가 주요 하플로타
입으로확인되었다. 세부적으로는미토콘드리아COI 영역염기서
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열 중 9번째 단일염기변이 (Single nucleotide polymorphism, 
SNP) 가 국산에서는 T 또는 C의 유전자형, 그리고 중국산과
일본산에서는 C의유전자형만을갖기때문으로확인되었다. 이
결과를 기반으로 미토콘드리아 COI 영역 유전자 분석으로는
중국산과일본산의구별은어려우나국산에서만확인되는하플
로타입(H1) 을이용하여원산지의추정이가능한것을확인할
수 있다 (Fig. 1). 단, 이는 다량의 개체에서 확보되는 유전자
정보를 활용한 집단분석에서만 가능할 것이며, 소량의 개체에
서는 결과의 해석이 어려움에 유의하여야 할 것으로 판단된다.

집단간유전적차이는기존개발된19종의마이크로세틀라
이트 마커를 이용하여 분석을 수행하였으며, 분석에 사용된
꼬막 250개체의 유전자형 (genotype) 정보를 모두 확보하였
다. GenAlEx v6.502 소프트웨어를 이용하여 대립유전자의
빈도 (Frequency) 와 유전적거리 (Genetic distance) 기반
의 PCA 분석을 수행하였다. 유전자 좌위 (Locus) 별 대립유

전자수는Teg35 좌위에서4개로가장적었으며, TMP18에서
는 가장 많은 34개의 대립유전자가 관찰되었다. 대립유전자의
빈도 분석에서는 국산이 중국산, 일본산 집단과 다른 양상을
보이는몇몇유전자좌위가확인되었으며, 이는집단별유전적
특성이 반영된 결과로 볼 수 있다. Teg02 좌위의 110 대립유
전자 발현양상은 국산 (0.146-0.281) 집단에서 높게 나타났으
며, 중국산 (0.000-0.037), 일본산 (0.031-0.042) 에서는 비교
적낮게나타났다(Fig. 2A). 또한, 동일좌위의114 대립유전
자는 국산 (0.047-0.125) 집단에서 낮게 나타났으며, 중국산
(0.250-0.315), 일본산 (0.188-0.271) 집단에서는 높게 나타났
다. Teg08 좌위의147 대립유전자는 국산(0.375-0.531, 태안
제외) 집단에서 높은 발현양상을 나타냈으며 (Fig. 2B), 
TMP18 역시국산집단이중국산, 일본산집단보다199 대립
유전자가 현저히 많이 나타나는 것을 확인할 수 있었다 (Fig. 
2C). 이러한 유전자 좌위는 중국산과 일본산을 식별하기에는
어려움이 있으나, 국산과 이들 집단 간의 특이성을 확인할 수
있는 표지인자로 판단된다.

주성분분석 결과에서는 국산, 중국산, 그리고 일본산 3개의
그룹으로 구성되었으며, 국산 그룹 내에서는 해남, 안양, 고
흥, 벌교와 태안 그룹으로 세분화되는 것으로 확인되었다
(Fig. 3). 이러한 경향은 population v1.2.30 소프트웨어를
이용한 계통수 (phylogenetic tree) 분석에서도 동일하게 확
인되었으며(Fig. 4), 이는 앞서나타낸 Teg08 좌위의 대립유
전자가국산집단중태안에서만발현양상의차이가나타나는
결과에 따른 것으로 사료된다. 원산지별 유전적 거리는 국산
과 중국산의 경우 평균 0.125 (0.101-0.146) 로 나타났으며, 
국산과 일본산은 평균 0.141 (0.114-0.181), 그리고 중국산과
일본산은 평균 0.104 (0.069-0.142) 로 확인되었다.

Hap 3 9 14 36 74 114 152 164 191 194 199 234 242 256 270 285 292 321 417 458 GH BS JH HN TA C1 C2 C3 J1 J2
H1 G T T C A A A A G T A G G C A G A A T T 13 20 7 5 9
H2 . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . 18 10 7 19 15 28 26 17 15 23
H3 . . . . . . . . . . T . A T . . . . . . 1
H4 . . . . . . . . A . . . . . . . . . . A 1
H5 . C . . . . . . . . . . . . . . . . . 1
H6 . . . . . . . . . C . . . . G . . . . . 1
H7 A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 1
H8 . C . . . . . . . . . A . . . . . . . . 1 1
H9 . . . . . . G . . . . . . . . . . T . . 1

H10 . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . 1
H11 . C . . . . . G . . . . . . . . . . . . 2
H12 . . . . G . . . . . . . . . . . . . . . 1
H13 . C . . . G . . . . . . . . . . . . . . 2
H14 . C . . . . . . . . . . . . . A . . . . 1
H15 . C G . . . . . . . . . . . . . . . . . 1
H16 . C . A . . . . . . . . . . . . . . . . 1
H17 . C . . . . . . . . . . . . . . . . C . 1

Table 3. Summary of distribution of haplotype among populations of Tegilarca granosa 

Fig. 1. Comparison of main haplotype distribution in 
population of Tegilarca granosa.
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마이크로세틀라이트 마커를 이용한 꼬막 원산지 판별 정확
도와 신뢰도를 확인하기 위하여 베이지안 분석 (Bayesian 
methods) 을기반으로한GeneClass2 소프트웨어를이용하
여 분석을 수행하였다. 앞서 분석한 결과들을 기반으로 중국
산과 일본산을 하나의 그룹으로 통합하여 국산과 수입산으로
비교분석하였다. 전체 19종의마커를 적용시원산지판별에
대한 정확도 88.4% (221/250), 신뢰도 87.8%로 확인되었다
(Table 4). 정확도 향상을 위한 최적의 마커 탐색을 수행하였
으며, 최종 Teg24, Teg37, 그리고 Teg39를 제외한 16종의
마커를 적용 시 정확도 89.6% (224/250), 신뢰도 86.6%을

나타내었다. 원산지판별의신뢰도는19종의마커를이용하였
을 경우보다 1.2% 낮게 추정되었으나, 판별에 대한 정확도는
1.2% 향상되는 결과를 얻을 수 있었다. 세부 분석으로 국산
꼬막을국산으로판정하는진양성(True positive, TP) 은정
확도90.3% (121/134), 신뢰도94.7%이며, 중국산또는일본
산으로 판정하는 위양성 (False positive, FP) 의 신뢰도는
83.0%로 다소 낮게 확인되었다. 또한 중국산 또는 일본산을
수입산으로판정하는진음성(True negative, TN) 은정확도
88.8% (103/116), 신뢰도 95.3%이며, 국내산으로 판정하는
위음성 (False negative, FN) 은 신뢰도 89.0%로 확인되었

Fig. 2. Allele frequency distribution for 3 microsatellite loci in populations of Tegilarca granosa. (GH, Goheung; 
BS, Boseong; JH, Jangheung; HN, Heanam; TA, Taean; C, China; J, Japan)
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다. 위양성 및 위음성의 신뢰도가 진양성과 진음성보다 낮은
것을 고려할 때, 16종의 마이크로세틀라이트 마커는 국산 꼬
막과 중국산, 일본산 꼬막의 원산지를 판별을 위한 정보를 제
공하는 것으로 사료된다.

CONCLUSIONS

본 연구는 꼬막의 원산지를 판별하는 유전학적 분석 방법
개발을 목표로 한다. 이를 위해 먼저 미토콘드리아 COI 유전
자 분석을 통해 국산, 중국산, 일본산 꼬막의 유전적 차이를
확인하였다. 그 결과, 중국산과 일본산 꼬막의 구분은 어려웠
으나, 국산꼬막에서만발견되는특정하플로타입(H1) 을이
용하여 원산지를 추정할 수 있음을 확인하였다.

다음으로 19종의 마이크로세틀라이트 마커를 이용하여 꼬
막 집단의 유전적 특성을 분석하고, 이를 바탕으로 원산지 판
별 정확도와 신뢰도를 검증하였다. 분석 결과, 3개의 유전자
좌위 (Teg02, Teg08, TMP18) 에서 국산 집단과 중국산, 일
본산 집단 사이에 발현된 대립유전자 수가 상이한 것이 확인
되었으며, 이는 지리적 격리에 따른 유전적 특성이 반영된 결
과로 사료된다. 원산지 판별 정확도와 신뢰도는 16종의 마이크
로세틀라이트마커를사용했을때정확도89.6%, 신뢰도86.6%
로나타났으며, 이는국산꼬막과중국산, 일본산꼬막의원산지
를판별하는데충분한정보를제공하는것을확인할수있었다.

본 연구 결과는 꼬막의 원산지 판별에 유전학적 분석 방법
이 유용하다는 것을 보여주며, 향후 꼬막의 유통 안전성과 품
질관리에높은기여를할것으로기대된다. 또한, 마이크로세
틀라이트 마커 기반 원산지 판별 방법을 개선하여 정확도와
신뢰도를 높일 수 있도록 연구를 지속할 필요가 있다.
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Fig. 3. Principal coordinates analysis of microsatellite loci 
representing the Tegilarca granosa populations. (GH, 
Goheung; BS, Boseong; JH, Jangheung; HN, Heanam; TA, 
Taean; C, China; J, Japan)

Fig. 4. Phylogenetic tree using the UPGMA method among 
Tegilarca granosa populations.

Sample type
No. of 
sample

16 microsatellite markers 19 microsatellite markers

Accuracy Reliability Accuracy Reliability

Domestic
population

134
TP     90.3% (121) 94.7% TP     88.8% (119) 96.2%

FP      9.7% (13) 83.0% FP     11.2% (15) 75.0%

Imported
population

116
TN     88.8% (103) 95.3% TN     87.9% (102) 97.5%

FN     11.2% (13) 89.0% FN     12.1% (14) 86.7%

Total 250     89.6% (224) 86.6%     88.4% (221) 87.8%

Table 4. Analysis of origin discrimination using 16 and 19 microsatellite markers in populations of Tegilarca granosa
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