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      The genetic diversity and population structure of United States (Louisiana), domestic aquarium and invaded natural 

populations of red swamp crayfish (Procambarus clarkii) obtained in this study provide valuable information for inferring its 
population size and introduction routes, given growing concerns of its rapidly spreading invasion in South Korea. 

      Genetic data obtained in this study can be used for analysis and monitoring of future mass occurrences of invasive natural 
populations of P. clarkii.
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Abstract: The invasive red swamp crayfish, Procambarus clarkii, is native to south-
central United States and northeastern Mexico. Recently, it has been being spreading 
in the wild in South Korea. However, its primary sources, introduction routes, estab- 
lishment, and expansion in South Korea remain unclear. Here, we analyzed genetic 
diversity and population genetic structures of its domestic natural populations during 
early invasion, commercial stock from local aquaria (a suspected introduction source), 
and original United States population using mitochondrial COI gene sequences for 267 
individuals and eight microsatellite markers for 158 individuals. Natural and commercial 
populations of P. clarkii showed reduced genetic diversity (e.g., haplotype diversity 
and allelic richness). The highest genetic diversity was observed in one original source 
population based on both genetic markers. Despite a large number of individuals in 
commercial aquaria, we detected remarkably low genetic diversity and only three 
haplotypes among 226 individuals, suggesting an inbred population likely originating 
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1. 서     론

미국가재 (Procambarus clarkii)는 멕시코 북동부와 미

국 중남부가 원산지인 십각목 (Decapoda) 가재과 (Cam- 
baridae)에 속하는 저서성 대형무척추동물로서, 우리나라

를 포함한 34개 국가에 유입되어 생태계를 교란시키는 세

계자연보전연맹 (IUCN)에서 지정한 최악의 외래생물 중 

하나로 잘 알려져 있다 (Lee and Park 2019). 미국가재는 

낮은 용존 산소의 환경에서도 생존이 가능하고, 굴파는 습

성으로 토착생물의 서식처를 파괴하는 것으로 알려져 있

으며 (Bissattinin et al. 2015; Haubrock et al. 2019), 잡식성

으로 토착종과 먹이 경쟁을 하여 토착종의 서식을 방해하

거나, 가재 전염병을 일으키는 균류 (Aphanomyces astaci)
를 전파하여 지역적 절멸을 초래하는 등 생태계의 다양

한 문제를 일으키는 것으로 보고되고 있다 (Richman et al. 
2015; Catherine et al. 2016). 

국내에서는 1987년 서울 용산가족공원에서 최초로 출

현이 보고되었으며, 이후 2006년에는 용산가족공원 내 연

못의 한정적인 서식이 확인되었다 (Kim et al. 2006; Kim 
et al. 2019). 2019년 환경부에서 생태계교란생물로 지정된 

이후 분포현황 및 개체 수 모니터링이 지속적으로 수행되

어, 국내 남부 지역을 중심으로 분포 현황과 개체 수 증가

와 국내 주요 수계의 서식이 확인되었다 (Song et al. 2018; 
Kim et al. 2019; Lee and Park 2019; Park et al. 2020; Choi 
et al. 2021; Jung et al. 2022). 2018년부터 1년간 전라남도 

나주시, 화순군 일대의 영산강 지류 및 본류의 8개 구간에

서 총 33개체의 채집이 보고되었으며 (Kim et al. 2019), 
2020년 만경강과 영산강 유역의 조사를 통해 전체 조사지

점의 6.1%에서 서식이 확인되었다 (Park et al. 2020). 최근 

2021년 연구에서 전라도 지역 (완주, 함평, 나주, 구례) 외
에 충청북도 청주지역으로 그 분포가 확장된 것이 보고되

었다 (Jung et al. 2022). 2022년 미국가재 분포조사에 환경

유전자 (eDNA)를 이용한 연구가 수행되었는데, 함평지역

에서 정성조사 및 환경유전자 정량분석에서 가장 많은 개

체수와 높은 농도의 환경유전자가 검출되어, 미국가재의 

분포조사에 환경유전자 분석이 도입되기도 하였다 (Jung 
et al. 2022). 대다수의 논문에서 미국가재의 높은 이동성과 

환경적응력을 가진 종의 특성에 비추어 볼 때 타 수계로의 

높은 유입 가능성, 개체수의 증가 및 분포범위의 확장을 예

측하고 있다. 
국내에서 발견되는 자연개체군은 주로 애완용으로 사육

되던 개체들이 방생되어 자연생태계로 유입된 것으로 추

정되나 (Song et al. 2018; Lee and Park 2019), 국내 개체군

의 유입과 전파경로에 관해 자세히 알려진 바는 없으며, 특
히, 초기 침입 자연개체군의 유전자 다양성 및 집단유전학

적 구조 등 국내 개체군의 유전적 특성에 대한 연구는 수행

되지 않았다. 분자계통학과 집단유전학 분석은 침입종의 

개체군 동태 (population dynamics) 및 분산 (dispersal)을 

이해하기 위해 유용한 연구 방법으로 광범위하게 사용되

어 왔으며 (Le Roux and Wieczorek 2009; Kang et al. 2023), 
유전적 분석은 침입종의 유입경로와 횟수, 유효집단크기 

및 유전적 흐름 등 침입종 관리와 대응 전략을 수립하는 데 

매우 중요한 정보를 제공해왔다 (Ghabooli et al. 2011; Kim 
et al. 2020; Song et al. 2022). 한 예로 중국 Pearl River 유
역에서 상업적인 판매 등과 같은 인간 활동 (anthropogenic 
activities)을 통해 미국가재 개체군의 유입과 장거리의 이

동이 가능함을 초위성체 마커 기반 집단유전학 분석 방 

법을 사용하여 구명하였으며 (Huang et al. 2017), genome-
wide SNPs (single nucleotide polymorphisms) 분석 방법

을 이용해 인간 활동에 의해 영향을 받는 미국가재의 이동

성에 관한 연구가 수행되기도 하였다 (Yi et al. 2018). 따
라서 생태학적인 정보와 더불어 미국가재 개체군의 유전

적 다양성과 집단유전학에 대한 정보는 미국가재 국내 정

착과 유입경로 등을 추정하는 데 매우 유용한 정보로 활용

from a small founder group. Additionally, the low genetic diversity in the natural 
population indicates a small effective population size during early establishment of P. 
clarkii in South Korea. Interestingly, genetic differentiation between natural populations 
and the United States population was lower than that between natural populations and 
aquarium populations. This suggests that various genetic types from the United States 
likely have entered different domestic aquariums, leading to distinct natural populations 
through separate pathways. Results of our study will provide an insight on the level of 
genetic divergence and population differentiation during the initial stage of invasion of 
non-indigenous species into new environments.

Keywords: aquatic ecosystem, COI, red swamp crayfish, invasive species, microsatellites
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될 것이다. 또한 주요 유입원으로 생각되는 수족관에서 사

육되고 판매되는 개체 중에는 흰색, 오렌지색, 파란색 등

의 다양한 체색 (color morph)을 띠고 있으나 (Jung et al. 
2022), 자연개체군에서 채집한 개체에서는 다양한 체색을 

가진 가재는 발견되지 않는다 (Fig. 1). 따라서 체색에 따른 

유전적 변이 또한 살펴볼 필요가 있다. 
본 연구에서는 유입원 및 유입경로가 추정되는 미국 개

체군과 수족관 개체군을 대상으로 유전적 다양성과 집단

유전학적 분석을 통해 국내 초기 침입 자연개체군의 유전

적 특성과 유입경로를 이해하고자 한다. 

2. 재료 및 방법

2.1. 연구대상 지역 및 개체군 

미국가재의 유전자 다양성 및 집단유전학 분석을 위해 

미국 개체군, 침입 자연개체군, 수족관 개체군으로 구분하

여 채집 및 수집하였다. 본 연구에서는 미국의 자연개체군

이 포함되지 않았으나, 한국을 포함한 아시아 지역에는 미

국에서 상업적으로 판매되는 개체군이 유입된 것으로 알

려져 있어 (Oficialdegui et al. 2020), 미국 개체군은 미국 

내에서 상업적으로 판매되는 개체군을 사용하였다. 미토

콘드리아 COI 유전자의 다양성 분석에는 국내 나주, 완
주 지역의 6개의 침입 자연개체군 33개체, 지역 수족관에

서 채집한 수족관 개체군 226개체 (레드, 오렌지, 화이트 가

재), 원산지로 알려진 미국 지역 마켓에서 판매되는 개체

군 (Barton Rouge, Louisiana, USA) 8개체를 사용하여 총 

267개의 개체를 분석하였다 (Fig. 1, Table 1). 초위성체 마

커 기반 유전자 다양성 및 집단유전학 분석을 위해서는 1) 
미국 개체군으로는 1개 개체군에서 25개체, 2) 침입 자연

개체군으로는 전남 나주지역의 2개 개체군에서 33개체, 3) 
수족관 개체군으로 총 국내 3개의 수족관에서 수집한 100
개체 포함 총 158개의 개체를 사용하였다 (Table 2). 각 수

족관은 A1, A2, A3로 나타내었으며, A1, A3 개체군은 흰

색 가재만 20개체씩, A2 수족관의 경우 3개의 color morph
인 흰색 (White, WH), 주홍색 (Orange, OR), 붉은색 (Red, 
RD) 가재 각 20개체씩 사용하였다. 

2.2.  Genomic DNA 추출 및 미토콘드리아  

COI 유전자 염기서열 분석

Genomic DNA (gDNA)는 에탄올에 보관된 미국가재의 

조직에서 DNesay Blood & Tissue Kit (Qiagen, USA)를 

Fig. 1. Photo of Procambarus clarkii in natural sampling sites (N1, Jiseokcheon, Naju-si) (Table 1). Dried fish were used as prey for sampling 
trap (left).
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사용하여 추출하였다. 미토콘드리아 cytochrome c oxidase 
subunit 1 (COI) 유전자를 증폭하기 위해 polyLCO (5′-G
AYTATWTTCAACAAAATCATAAAGATATTGG-3′)와 

polyHCO (5′-TAMACTTCWGGGTGACCAAARAAT
CA-3′) primer를 이용하였다 (Carr et al. 2011). 중합효소

연쇄반응 (PCR)은 총 20 μL의 부피로 실행하였으며, 94°C
에서 30초간 초기 변성 (denaturation) 후 94°C에서 30초

간 변성, 50~52°C에서 30초간 결합 (annealing), 72°C에

서 1~2분간 신장 (extension) 반응을 총 35회 반복하였으

며, 이후 72°C에서 7분간 최종 신장 (extension) 반응을 수

행하였다. PCR product는 1.5% agarose gels에서 전기영

동을 통해 최종 증폭 여부를 확인하고, ABI PRISM 3130xl 
Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA)를 이용하여 

염기서열 분석을 실시하였다. 

Table 1. Summary of genetic diversity statistics in invaded natural (N), aquarium (A), and original (O) populations of Procambarus clarkii in 
South Korea based on mitochondrial COI gene

Population Sampling sites GPS
Sampling 

date
No. of 

individuals
No. of 
allele

No. of 
haplotypes

Nucleotide 
diversity (S.E.)

Haplotype 
diversity (S.E.)

N1
Haksan-ri, Noan-myeon, 
Naju-si, Jeollanam-do

35°03′05″N, 
126°44′38″E 2020.V.19 9 0 1 0.000 (0.000) 0.000 (0.000)

N2
Singari, Geumcheon-myeon, 
Naju-si, Jeollanam-do

35°03′05″N, 
126°46′35″E 2020.V.19 9 2 2 0.009 (0.011) 0.389 (0.164)

N3
Singari, Geumcheon-myeon, 
Naju-si, Jeollanam-do 

35°03′10.6″N, 
126°46′33.3″E 2018.V.30 4 0 1 0.000 (0.000) 0.000 (0.000)

N4
Usan-ri, Nampyeong-eup, 
Naju-si, Jeollanam-do

35°58′56″N, 
126°52′40″E 2018.IX.18 5 2 2 0.029 (0.026) 0.600 (0.175)

N5
Seobong-ri, Gosan-myeon, 
Wanju-gun, Jeollanam-do

35°59′53.5″N, 
127°12′22.9″E 2018.IX.18 3 0 1 0.000 (0.000) 0.000 (0.000)

N6
Yulsori, Bongdong-eup, 
Wanju-gun, Jeollanam-do

35°57′32.7″N, 
127°10′29.2″E 2018.IX.18 3 0 1 0.000 (0.000) 0.000 (0.000)

A1
Local Aquariums 
from South Korea ﾠ 2019 226 2 3 0.020 (0.016) 0.252 (0.034)

O1 
Barton Rouge, Louisiana, 
USA ﾠ 2019 8 2 5 0.045 (0.033) 0.857 (0.108)

Table 2. Summary of genetic diversity statistics in eight populations (aquarium, invaded natural, and original) of Procambarus clarkii for 
eight novel microsatellite loci

Population N NA
Average gene 
diversity (S.E.)

Ho HE FIS AR HWE Note

A1 20 4.500 0.468 (0.281) 0.482 0.524 0.083 4.251 0.109 Aquarium1

A2O 20 4.571 0.474 (0.276) 0.456 0.592 0.234 3.952 0.000 Aquarium 2 (orange color morph)

A2R 20 4.125 0.389 (0.241) 0.425 0.439 0.033 3.796 0.386 Aquarium 2 (red color morph)

A2H 20 4.750 0.554 (0.323) 0.487 0.542 0.105 4.564 0.000 Aquarium 2 (white color morph)

A3 20 4.375 0.514 (0.313) 0.418 0.505 0.177 4.090 0.164 Aquarium 3

N1 15 4.875 0.590 (0.336) 0.485 0.550 0.122 4.798 0.238 Natural

N2 18 6.250 0.685 (0.381) 0.669 0.695 0.039 5.943 0.518 Natural

O1 25 13.875 0.808 (0.432) 0.794 0.859 0.078 11.003 High. sign. Origin

N: sample size, NA: observed mean number of alleles across eight loci, AR: allelic richness, Ho: observed Heterozygosity, H E: expected heterozygosity, FIS: 
observed inbreeding coefficient, H-W tests (P): P-value for multi - locus tests for Hardy Weinberg equilibrium.
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2.3.  초위성체 (microsatellite) 마커 유전자 분석 

(genotyping)

본 연구팀의 이전 연구에서 개발된 총 8개의 초위성

체 마커를 이용하여 (NIBR 2020) 미국가재 158개체에 대

한 genotyping을 실시하였다 (Table 3). 각 primer set는 

fluorescent dyes 5′-FAM으로 표지하였으며, 각 PCR 반응

은 총 20 μL의 부피로 ABI 2720 Thermo cycler (Applied 
Biosystems, USA)를 사용하여 다음 조건으로 실행하였다. 
95°C에서 2분간 초기 변성 (denaturation) 후, 95°C에서 20
초간 변성, 50°C에서 30초간 결합 (annealing), 72°C에서 

30초간 신장 (extension) 반응을 총 35회 반복하였으며, 이
후 72°C에서 7분간 최종 신장 (extension) 반응을 진행하였

다. 증폭된 PCR product를 ABI 3730x. automated DNA 
sequencer 사용하여 분석하고, GENEMAPPER software 
v.5 (Applied Biosystems, USA)를 사용하여 fragment size
를 결정하였다. 

 

2.4.  미토콘드리아 유전자 및 초위성체 마커 기반 

유전자 다양성 및 집단유전학 분석

미국가재 총 267개체에서 얻은 미토콘드리아 COI 유
전자 시퀀스를 AREQUIN v.3.5 (Excoffier et al. 2010) 및 

DnaSP6 프로그램 (Rozas et al. 2017)을 이용하여 단상형

의 개수 및 유전자 다양성 지수를 분석하였다 (Table 1). 단 

상형 네트워크 (haplotype network analysis)는 HAPSTAR 
v.0.7 (Teacher and Griffiths 2011)을 이용하여 분석하였다.  
초위성체 다양성 (Microsatellite diversity) 분석을 위해 총 

미국가재 158개체가 사용되었으며, mean number of alle- 
les per locus (NA), allelic richness (AR), expected (HE) 및 

observed heterozygosity (Ho), observed inbreeding co- 
efficient (FIS)를 GENEPOP v.4.0 (Rousset 2008)과 FSTAT 
v.2.9.3.2 (Goudet 2001) 프로그램 등을 사용하여 분석하였 

다. MICROCHECKER v.2.2.3 (Van Oosterhoutet et al.  
2004)를 이용하여 95% confidence level에서 1,000 random- 
izations 통해 Null alleles을 확인하였다. GENEPOP v.4.0  
프로그램을 사용하여 하디바인베르그 평형 (Hardy-Wein- 
berg equilibrium (HWE)), 초위성체 좌위의 null allele 
frequency, 유전적 분화도 (pairwise FST) 값을 계산하고, 초
위성체 마커 기반 유전적 패턴을 분석하기 위해 Bayesian 
clustering algorithm 기반 STRUCTURE v.2.3.1 (Evanno et  
al. 2005)에서 admixed ancestry model option을 사용하였 

다. Likelihood score는 genetic cluster 값 K = 1-8을 적

용하여, 1,000,000 Markov Chain Monte Carlo (MCMC) 
iteration 수행한 후, 100,000 burn-in step을 사용하였다.  
최종 가장 적합한 K value는 web-based tool인 Structure  
Harvester (http://taylor0.biology.ucla.edu/structureHar- 
vester/)을 사용하여 결정하였다. 

3. 결과 및 고찰

3.1.  미토콘드리아 COI 유전자 다양성 및 단상형 

네트워크 (haplotype network) 분석 

본 연구에서 미국가재의 원산지로 알려진 미국 개체군, 
국내 침입 자연개체군 (나주와 완주지역), 국내지역 수족관 

개체군, 총 267개체의 COI 유전자 (604 bp) 분석 결과 총 8
개의 단상형 (haplotype)이 발견되었다 (Fig. 2). 원산지인 

미국 개체군 (8개체)의 haplotype diversity는 0.857로 가장 

Table 3. List of eight microsatellite loci for Procambarus clarkii used in this study (NIBR 2020)

ID Repeat FORWARD PRIMER (5′ -3′) Tm (°C) REVERSE PRIMER (5′ -3′) Tm (°C) PRODUCT size (bp)

1 (AAT)13 CATCAATCTCTTCTGTACCA 52.01 CCACTGTATCTTCTTCTCTC 52.18 286

2 (ATT)13 TAATTGGACTAGTCGATTCC 51.82 CTCCTAACCTACCAGAGAA 52.06 247

3 (GT)19 TTATATACTGAGGTGTCTGG 50.77 TTCTAGAATATGTGCAAGCC 53.07 173

4 (GA)19 ATCAGTGCTAATGACAGAAC 53.03 CACCTTCCTCTTGATGATAT 51.71 260

5 (CA)18 GAAGGAGGAAGAGGTAAGAT 53.13 CCACCGGCAATGTTATATAT 52.89 204

6 (AC)18 CATGGAAGACAATTAGGACA 52.58 TGGACCATTATCAAGTAGTG 51.98 231

7 (CA)17 CTCTAGGCAAGGATGGAC 53.69 CGAGTTGCACATATATACAG 51.35 243

8 (CAT)11 AGCTATCTTACGCGTAATAC 52.51 TATGTTCTTGAAGGTGGTG 52.11 295

http://taylor0.biology.ucla.edu/structureHarvester/
http://taylor0.biology.ucla.edu/structureHarvester/
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높게 나타났으며, 대부분의 침입 자연개체군에서 1개 또는 

2개의 단상형이 발견되어 매우 낮은 유전자 다양성을 보여

주었다 (Table 1). 수족관 개체군의 경우, 각 7개의 수족관

에서 채집된 총 226개체에서 단 3개의 단상형 (H4, 7, 8)이 

발견되었으며, haplotype diversity도 0.252로, 나주의 침

입 자연개체군인 N2 개체군 (0.389)과 N4 개체군 (0.600)
보다 낮은 유전자 다양성을 나타내었다. 수족관 개체군에

서 발견되는 흰색, 주홍색, 붉은색 가재의 서로 다른 체색 

(color morph) 간의 mtDNA상에서의 유전적 변이는 관

찰되지 않았다. 단상형 네트워크 (haplotype network) 분
석 결과, unique haploytpe은 5개로 나타났으며, 개체군에

서 공유하는 단상형은 H3, 4, 7이었다. 가장 많은 개체수

를 포함하는 단상형은 H4로 총 198개의 개체에서 나타났

으며, 유일하게 미국 개체군, 침입 자연개체군, 수족관 개

체군에서 모두 확인되었다. H3 단상형의 경우 나주와 미

국 개체군에서 나타났으며, H7 단상형은 완주지역과 수족

관 개체군에서 발견되었다 (Fig. 2). 수족관 개체군의 경우 

226개체로 미국 개체군보다 약 28배의 개체수가 분석되었

으나, 대부분이 동일 단상형을 가지고 있어 낮은 유전자 다

양성과 함께 수족관 개체군이 같은 source에서 수입된 소

수의 개체에서 증식된 inbreeding 개체군일 가능성을 시

사한다. 또한 모든 개체군에서 발견된 단상형들은 1개에

서 6개 사이의 매우 적은 mutational step으로 연결되어 있

어 이들 사이의 genetic divergence는 매우 낮은 것으로 보

이며, 이는 원산지와 수족관 개체군에서 현재 침입 자연개

체군으로의 유입이 가능함을 보여준다고 할 수 있다. 38개

의 mutational step을 보이는 수족관 1개체에서 발견된 H8 

단상형의 높은 유전적 차이는, 대부분의 동물 분류군에서 

2~3% 이상의 COI 유전자의 종간 유전적 차이가 나타나는 

점을 고려하면 (Hebert et al. 2003), 이 개체가 미국가재가 

아닌 다른 종류의 가재일 가능성이 높으나, 잠재종 (cryptic 
species) 가능성도 배제할 수 없다 (Jang et al. 2021). 미토

콘드리아 COI 유전자의 분석 결과, 미국 개체군이 가장 높

은 유전적 다양성을 나타내었다 (Table 1). 본 연구에서 사

용된 대부분의 침입 자연개체군은 매우 낮은 유전적 다양

성 (genetic diversity)을 보여주며, 1~2개의 단상형만이 발

견되어, 국내 초기 침입 자연개체군의 집단 크기가 매우 작

을 가능성을 보여줌과 동시에 원개체군으로부터 창시자 

효과 (founder effect)로 인한 강한 유전적 부동현상의 결

과로 낮은 다양성을 나타냄을 시사한다 (Hartl and Clark 
2007). 또한 침입 자연개체군에서 발견되는 단상형이 H6
을 제외하고는 모두 미국 개체군 또는 수족관 개체군과 단

상형을 공유하고 있는 것으로 보아, 현재의 침입 자연개체

군은 주요 유입원으로 생각되는 수족관에서 사육되고 판

매되는 개체들로부터 유래되었을 가능성을 보여준다. 

3.2.  초위성체 마커 기반 유전자 다양성 및  

집단유전학 구조 분석 

초위성체 마커 기반 총 8개의 개체군 158개체의 유전자 

다양성 분석 결과, 원산지로 알려진 미국 개체군에서 유전

자 다양성 지수가 가장 높게 나타났다. 대립유전자의 수 

(N)는 13.875로 자연개체군의 하나인 N2 개체군보다 2
배 정도 높은 값을 나타내었으며, 수족관 개체군에 비교

Fig. 2. Haplotype network of cytochrome c oxidase subunit I (COI ) sequences from Procambarus clarkii specimens collected from South  
Korea. Each line represents a single mutational step, irrespective of length. Numbers in parentheses represent numbers of individuals belong- 
ing to haplotypes. 
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하여 약 3배의 대립유전자의 수를 나타내었다. Expected 
heterozygosity (HE), observed heterozygosity (Ho), allelic 
richness (AR)와 같은 다른 유전자 다양성 지수에서도 각

각 0.794, 0.859, 11.003으로 미국 개체군에서 월등히 높은 

값을 보여주었다. 이는 미국 개체군이 단 1개의 개체군만 

사용되었음에도 불구하고, 미토콘드리아 COI 유전자 다

양성 분석 결과와 마찬가지로, 가장 높은 다양성을 보여줌

으로써 원산지 개체군의 특성을 잘 드러낸다고 볼 수 있다 

(Stepien et al. 2005). 그러나 본 연구에서는 원산지의 local 
market에서 구입한 개체들이므로, 향후 미국 여러 지역의 

자연개체군이 포함된 연구를 통해 정확한 유입원에 대한 

정보를 얻을 수 있을 것이다. 수족관 개체군과 침입 자연개

체군을 비교했을 때 대부분의 다양성 지수 (예: NA, AR)에
서 침입 자연개체군 (N1, 2)보다 낮은 값을 나타내었고, 대
체로 높은 Inbreeding coefficient (FIS) 값을 나타냈는데, 이
는 각 수족관 개체군의 경우 원산지로부터 수입된 소수의 

개체에서 몇몇 동일 부모 개체로부터 대량 증식되어 근친

교배 (inbreeding)로 인해 낮은 유전자 다양성을 보유했을 

가능성을 보여준다 (Hartl and Clark 2007). 특히 A2 수족

관 개체군은 체색에 따라 다른 개체군으로 분석하였는데, 
주홍색 개체군 (A2O)과 흰색 개체군 (A2H)의 경우 높은 

Inbreeding coefficient (FIS) 값과 유의한 HWE 값으로 미

루어보아 특히 inbreeding의 가능성이 높다고 할 수 있다.
각 개체군 간의 유전적 분화도 (Pairwise FST) 분석 결

과 본 연구에서 사용된 미국가재의 집단 간 유전적 분화도 

(FST)는 수족관 개체군 간의 몇몇 비교를 제외하고는 대부

분의 개체군 비교에서 통계적으로 유의한 값을 나타내었

다 (Table 4). 침입 자연개체군 (N1, N2)은 수족관 개체군

과의 유전적 분화도 (FST) 값이 0.2 이상으로 비교적 높은 

반면, 오히려 미국 개체군과는 대부분 FST 값이 0.2 이하로 

약간 낮은 분화도를 나타내었다. 이는 침입 자연개체군이 

본 연구에서 사용된 수족관 개체군에서 직접 유래되었다

기보다는, 미국의 여러 개체군이 여러 국내 수족관으로 유

입되어, 서로 다른 경로로 침입 자연개체군으로 유입되었

을 가능성을 추론해 볼 수 있다. 또한, 두 가까운 자연개체

군 (N1, N2) 사이의 FST 값이 0.091로 유의미한 차이를 나

타내는 것은, 현재 침입 자연개체군에서 발생한 집단 간 유

전적 흐름 (gene flow)보다는 서로 다른 경로에서의 유입원

이 있을 가능성을 나타낸다. STRUCTURE analysis 결과, 
delta K = 3의 값을 얻었으며, 수족관 개체군 (5집단), 침입 

자연개체군 (2집단), 원산지인 미국 개체군 (1집단)으로 총 

3개의 서로 다른 유전적 cluster가 확인되었다. 다만 침입 

자연개체군 개체에서 미국 개체와 수족관 개체 유전적 구

성을 가진 개체들이 발견되어 위의 유입경로에 대한 가능

성을 뒷받침한다고 할 수 있을 것이다 (Fig. 3). 
본 연구에서는 그동안 유입경로로 추정되었던 미국가재

의 수족관 개체군과 초기 국내 정착 개체군의 유전자 다양

성 및 집단유전학 분석을 수행하여, 수족관 개체군과 초기 

정착 개체군의 낮은 유전자 다양성 및 분화도를 확인하였

다. 이는 초기 정착 개체군의 경우 수족관에서 대량으로 증

식된 개체군이 자연으로 유입되었을 가능성이 있으며, 유
입경로 또한 다양할 수 있음을 나타낸다 (Kang et al. 2023). 
또한 초기 개체군의 크기는 크지 않은 것으로 보이나, 현재 

미국가재의 개체군의 크기가 증가하고 분포범위가 확장되

고 있으므로 본 연구에서 사용된 유전자 정보를 이용하여 

지속적인 모니터링을 통한 개체군의 변동을 지속적으로 

관찰할 필요가 있을 것이다. 본 연구의 결과는 유전적 정보

를 이용하여 국내 침입종의 유입경로와 개체군 변동을 이

해할 수 있음을 보여주며 향후 미국가재의 대발생과 확산

을 이해하는 데 중요한 연구 자료가 될 것이다. 

Table 4. Pairwise genetic differentiation (FST) based on eight microsatellite loci genotypes for eight populations from aquarium and natural 
sites for Procambarus clarkii from South Korea

ﾠ A1 A2O A2R A2H A3 N1 N2

A1
A2O 0.033
A2R 0.135 0.096
A2H 0.005 0.033 0.142
A3 0.024 0.077 0.191 0.030
N1 0.262 0.231 0.203 0.253 0.295
N2 0.205 0.207 0.204 0.207 0.226 0.091
O1 0.177 0.186 0.208 0.171 0.188 0.172 0.095
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적     요

미국과 멕시코 지역이 원산지로 알려진 미국가재는 세

계적인 침입종으로서, 최근 국내에서도 자연개체군의 출

현과 개체수의 증가가 보고 되어왔다. 본 연구에서는 미

토콘드리아 COI 유전자 및 초위성체 마커를 이용하여, 다
양한 체색을 포함한 침입 자연개체군, 유입경로로 추정되

는 수족관 개체군, 원산지 개체군인 미국 개체군의 유전자 

다양성 및 집단유전학 분석을 수행하였다. 미토콘드리아 

COI 유전자 다양성 분석 결과, 국내에서 채집된 침입 자연

개체군 (33개체)과 수족관 개체군 (226개체)에서 5개의 단

상형만이 발견되었으며, 초위성체 마커를 이용한 집단유

전학 분석 결과에서도 침입 자연개체군과 수족관 개체군

은 낮은 유전자 다양성을 나타냈다. 미국 개체군의 유전자 

다양성은 두 마커에서 모두 높게 나타났는데, 이는 일반적

으로 원산지 (source population) 개체군이 높은 유전자 다

양성을 가지는 특성을 보여준다고 할 수 있다. 본 연구에

서 미국 개체군에서 수족관 개체군으로 그리고 침입 자연

개체군으로 유입된 경로를 직접적으로 보여주지는 않으

나, 모든 개체군에서 공유되는 COI 단상형 (haplotype)과 

낮은 유전적 분화도 (FST)로 볼 때, 원산지인 미국으로부터 

수입된 개체들이 각기 다른 수족관을 통해 침입 자연개체

군으로 유입되었을 가능성을 보여준다. 특히 수족관 개체

군은 많은 개체수임에도 불구하고, 매우 낮은 유전적 다양

성을 보임으로써 창시자 효과 후 inbreeding에 의한 개체

군일 가능성을 보여주며, 이는 소수의 개체로부터 대량 증

식되었을 가능성을 보여준다. 또한 서로 다른 체색을 띠는 

수족관 개체들은 체색에 따른 유전적 차이는 없었다. 다만 

주홍색 가재와 흰색 가재에서 더 높은 inbreeding이 나타

났을 가능성을 보여준다. 따라서 자연개체군의 체색의 경

우 수족관 개체의 특정 체색으로부터 유입되었다기보다는 

자연환경에서 적응에 의해 나타난 변화의 가능성이 높다

고 할 수 있다. 또한 침입 자연개체군의 낮은 유전적 다양

성으로 볼 때 초기 국내 자연개체군의 유효집단 (effective 
population)의 크기는 크지 않을 것으로 보이며, 근거리에 

위치한 두 침입 자연개체군의 비교적 큰 유전적 분화도 결

과로 볼 때 두 침입 자연개체군의 유전적 흐름보다는, 원산

지인 미국의 다양한 유전자형이 다양한 국내 지역 수족관

으로 유입되고, 이후 각각 다른 경로를 통해 각각의 자연개

체군을 형성했을 것으로 보인다. 이는 본 연구에 포함되지 

않은 다른 유입경로가 있음을 보여주며, 대량 사육되어 판

매되는 미국가재가 자연개체군으로 유입되었을 가능성을 

나타낸다. 본 연구 결과에서 얻은 미국 개체군, 국내 수족

관 개체군, 국내 침입 자연개체군의 유전자 다양성 및 집단

유전학 연구는 개체군 증가와 확산이 우려되는 국내 침입 

자연개체군의 크기 및 유입경로를 추론하는 데 중요한 정

보가 될 것이며, 이후 국내 자연개체군 대량 발생의 분석과 

모니터링에 활용될 수 있을 것이다.
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Fig. 3. Population genetic structure of eight Procambarus clarkii populations determined using a Bayesian population assignment test with 
STRUCTURE based on eight microsatellite loci. All individuals are shown along the X-axis. Y-axis denotes the probability of that individual 
belonging to each genetic cluster. The most likely number of genetic clusters after Delta K Evannos' correction is 3 (K= 3). 
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