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서   론

국내에서 서식하는 미꾸리과(Cobitidae) 어류 중 수산물로 이
용되는 종은 대표적으로 미꾸리속(Misgurnus) 2종, 미꾸라지
(Misgurnus mizolepis)와 미꾸리(Misgurnus anguillicaudatus)
가 있다(Yang et al., 1994). 예로부터 미꾸리속 어류는 풍미가 
좋고 단백질, 무기질, 비타민 등이 풍부하여 영양학적으로 우수
하다고 알려져 있어, 전통 보양식품인 추어탕의 재료로 많이 이
용해 오고 있다(Park et al., 1994; Park et al., 1997). 국내 서식
지로는 부안, 남원, 원주 등 국내 하천 하류 영역의 모래나 진흙
이 깔린 곳이며, 국외에는 중국, 일본 등에 분포하고 있다(Song 
et al., 2017). 국내 미꾸리속 어류의 유통은 주로 미꾸라지 양식
을 통하여 이루어지고 있다(Kim and Park, 2017). 1980년대, 
농업진흥청 농민 농외소득사업으로 부안에서부터 성황리에 널
리 퍼지게 되었으나, 자연산 종묘와 전문화된 시설의 부족 그리

고 중국산 미꾸라지의 수입으로 인해 국내 미꾸라지 양식산업
은 점점 어려움을 겪고 있는 실상이다. 우리나라 미꾸라지 양
식은 체계화가 잡히지 않은 채로 시작했기 때문에, 미꾸라지와 
미꾸리가 구분되지 않은 채 양식돼 왔고, 개체 및 용어 분간이 
쉽지 않아 구분하는 데 혼란을 겪고 있다(Inland Aquaculture 
Research, 2000). 수입산 미꾸라지의 주 수입국은 중국으로 쟝
시성, 장쑤성, 후베이성 등의 지역에서 주로 양식되고 있으며, 
각 지역에서 대량으로 수입되어 오면서 출처가 정확하지 않고, 
육안으로 구분이 어려운 교잡종이 섞여 들어오는 경우가 있다. 
이와 함께 국내에 서식하지 않는 위해우려종인 Paramisgurnus 
dabryanus이 함께 수입되면서 생태계 교란의 우려를 겪고 있다
(Dong et al., 2014; Kim et al., 2022). 분명히 다른 종임에도 불
구하고 진위 판별이 잘되지 않고 사람들의 의식 측면에서도 종 
판별에 대한 필요성이 인식되지 않고 있지만, 생물자원의 품질
관리 및 식품유통 질서유지 등의 이유로 어종식별에 대한 모니
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터링이 필요하다.
이종 판별을 위한 방법으로 형태학적 분석, 이화학적 분석, 
단백질 분석 등의 방법이 보고되고 있다(Kim et al., 2014a, 
2014b). 그중 유전자 분석법은 고유한 염기서열 정보를 분자 마
커로 설정하여 판별해 내는 기술로, 방법이 보다 정확하고 빠르
게 동정할 수 있어 활발하게 이용되고 있다(Chung et al., 2017; 
Yu et al., 2019). 특히 종 특이적 프라이머를 이용하여 유사 어
종을 판별하는 연구가 많이 진행되고 있고(Eun et al., 2016; 
Park et al., 2018), COI (Cytochrome c oxidase subunit I) 유
전자 영역을 이용한 염기서열에 관한 연구가 수산물 종 판별에 
활용되고 있으며(Song et al., 2017; Park et al., 2020), 최종 판
별된 종의 추가 검증을 위해 계통수 분석을 이용한 연구가 활발
히 이루어지고 있다(Kang, 2021). 미꾸리속 어류에 대한 국내 
연구의 경우 분자계통학적 방법을 이용한 연구가 수행되고 있
고(Yang et al., 1994), 또한 미꾸라지와 미꾸리의 염색체는 각
각 2n=48, 2n=50으로 염색체 수가 다른 특징이 있어(Lee et al., 
1994), 분자생물학적 특성에 따라 정확한 종 구분이 가능하다.
따라서 본 연구는 국내 미꾸리과 어류 양식산업의 유통실태조
사를 위해 유통되는 미꾸리과 어류를 원산지 및 지역별로 수집
하여 유전자 분석법으로 종을 식별하고, 종별 형태학적 특성 분
석을 통해 종 특이성을 모니터링하였다. 

재료 및 방법

양식장 선정 및 실험어 확보 

본 연구는 2021년도 전라북도 소재의 미꾸라지 양식장 3개소
와 전라남도 소재의 양식장 1개소, 그리고 경기도 소재의 양식
장 1개소를 선정하여 국내산 실험어를 확보하고, 국내 시장에서 
유통 중인 중국산 미꾸라지 실험어를 확보하여 유통 방법에 따
라 비교 분석하였다(Table 1).

 계측형질 측정과 시료 전처리

계측형질 조사를 위해 지역별로 무작위 45개체를 선정하여 외
부 형태 특성을 파악한 후, 전장과 체장을 0.01 cm까지 측정하
였고 무게를 0.01 g까지 각각 측정하였다. 각 시료의 꼬리지느
러미는 따로 채취하여 -80°C에 보관하여 사용하였다. 

Genomic DNA 추출

채취한 각 시료의 꼬리지느러미의 일부를 절단하여 Accu-
Prep® Genomic DNA Extraction Kit (Bioneer, Daejeon, Ko-
rea)를 이용하여 제조사의 매뉴얼에 따라 추출하였다. 추출한 
genomic DNA는 분석 전까지 -20°C에 보관하였다. 

Multiplex PCR 분석

미토콘드리아 DNA의 COI 유전자 영역을 대상으로 하여 국
립수산과학원에서 개발된 종 특이적 프라이머(특허출원번호, 
10-2019-0044741)를 이용하였다(Table 2). PCR (polymerase 
chain reaction) 증폭 반응은 genomic DNA 1 μL, 각 forward 
primer 1 μL (10 pmole), reverse primer 1 μL (10 pmole), prime 
taq premix (2X) (Genetbio Corporation, Daejeon, Korea) 10 
μL, 총용량이 20 μL가 되도록 distilled water를 첨가하여 준비
하였다. PCR 기기는 AllInOneCyclerTM (Bioneer, Daejeon, 
Korea)를 이용하였으며, PCR 반응조건으로는 95°C에서 10분
간 초기 변성한 후, 95°C에서 1분, 58°C에서 1분, 72°C에서 1
분을 30회 반복하였고 마지막으로 72°C에서 7분간 신장 반응
하였다. 증폭된 PCR 산물을 확인하기 위해 1.5% agarose gel
에 PCR product 2 μL를 로딩하고 110 V에서 20분간 전기영
동 한 뒤, Lab TouchTM LED Transilluminator (Korea Ace 
Scientific, Seoul, Korea)를 이용하여 DNA 밴드를 확인하였
다. 종 판은 818 bp의 밴드가 확인되면 P. dabryanus, 669 bp가 
확인되면 미꾸라지(M. mizolepis), 486 bp가 확인되면 미꾸리

Table 2. Information of species-specific primer used in this study

Species Target region Primer Primer Sequence (5‘→3’) Length (bp)

Misgurnus mizolepis COI
MA-COI-F CGR AAY CTA AAC ACC ACC TTT

818
MMA-COI-R AAC TAC ATA ATA TGT GTC RTG GAG

M. anguillicaudatus COI
MM-COI-F CTC GCA GGT RTT TCT TCA ATT

669
MMA-COI-R AAC TAC ATA ATA TGT GTC RTG GAG

Paramisgurnus dabryanus COI
PD-COI-F CTG CCA CCC TCA TTT CTA CTA

486
MMA-COI-R AAC TAC ATA ATA TGT GTC RTG GAG

Table 1. Country of origin, location of purchase, type of product 
of Cobitidae

NO. Country of origin Location of purchase Type of product
S1

Korea

Jeollabuk-do  Live fish
S2 Jeollabuk-do Live fish
S3 Gyeonggi-do Live fish
S4 Jeollanam-do Live fish
S5 Jeollabuk-do Frozen
S6

China
Seoul Live fish

S7 Busan Live fish
S8 Seoul Frozen
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(M. anguillicaudatus) 로 판단하였다(특허출원번호, 10-2019-
0044741).

염기서열 및 유연관계 분석

mtDNA COI 영역의 염기서열 분석은 BioEdit (version 7.2.5; 
Ibis Biosciences, Carlsbad, CA, USA) 프로그램으로 정렬하
여 양쪽 단말을 정리하였다. 정리된 염기서열을 미국 국립생
물정보센터(National Center for Biotechnology Information, 
NCBI)에서 제공하는 검색기능인 BLAST Search를 이용하
여 유전자 염기서열과 비교분석을 통해, 97% 이상의 염기서
열 유사성(identity)을 나타내는 개체를 조사지역별로 종당 1
개체씩 선발하였다(Park et al., 2020). 어종 간 유전적 유연관
계를 파악하기 위해 MEGA (version 7.0.18) 프로그램을 이용
하여 계통도 작성 및 p-distance값을 산정하였다(Bae, 2017). 
계통도 작성은 bootstrap을 1,000회 설정한 Neighbor joining 
method로 실시하였고, 비교군으로 NCBI에 등록되어 있는 미
꾸라지(Accession No. NC_038151.1), 미꾸리(Accession No. 
MG018233.1), P. dabryanus (Accession No. KY292383.1) 염
기서열을 이용하였다. 

통계처리

통계분석은 Minitab (M19) 프로그램을 이용하였고, one way 
ANOVA Tukey 분석을 통해 95% 신뢰구간에서 유의적인 차
이를 확인하였다.

결   과

유전자 마커를 이용한 종 판별 

종 특이적 프라이머를 활용한 Multiplex PCR 반응 결과 모
든 개체에서 증폭이 확인되었다(Fig. 1). 국내산 어종인 S1–S5 
시료 중 S2 시료의 경우, 유전자 마커 분석 결과 미꾸라지가 39
마리, 미꾸리가 6마리로 동정되어, 미꾸라지가 전체의 약 87%
를 차지하였다. 그 외 S1, S3, S4, S5 시료는 모두 미꾸라지가 
100%를 차지하여 전체적으로 미꾸리과 어종의 혼입률이 높지 
않았다고 판단하였다. 중국산 어종의 분석 결과, 미꾸리는 거의 
존재하지 않고 대체적으로 미꾸라지와 P. dabryanus이 혼종되
어 있었고, S6–S8 시료에서 미꾸라지가 차지하는 비율은 각각 
약 29%, 67%, 60% 였다(Table 3). 

외부형태 및 계측형질 분석

유전자 마커를 이용한 유전학적 종 판별 분석 결과에 따라 구
분된 3종을 대상으로 외부형태 및 계측형질을 분석하였다. 전
반적으로 미꾸라지, 미꾸리, P. dabryanus 모두 몸이 길고 납작
하며 측편 되어 있으며 황색 바탕을 이루었다. 미꾸라지는 등 쪽
은 짙은 회청색에서 검은색, 배 쪽은 회백색을 띠고 흑점이 미꾸
리에 비해 등에서 배까지 더 넓게 퍼져있었다. 미꾸리는 등 쪽
은 짙은 암청색, 배 쪽은 연한 황색을 띄고, 꼬리지느러미 기점

의 상부에 흑점 1개가 있었다. P. dabryanus의 채색은 회청색에
서 검은색으로, 흑점과 줄무늬의 크기와 분포가 불규칙하게 존
재하였다(Fig. 2).
국내산 미꾸리과 어종의 계측형질 결과는 Table 4, Table 5에 
나타내었다. 전장은 미꾸라지, 미꾸리 순으로 각각 14.92±2.05, 
12.42±1.17 cm; 체장은 13.23±1.94, 10.82±1.15 cm이었고, 무
게는 18.31±9.15, 8.99±2.16 g으로 측정되었다. 중국산 미꾸
라지, 미꾸리, P. dabryanus의 계측 형질은 전장이 14.27±2.58, 
10±1, 15.11±2.39 cm; 체장은 12.74±2.46, 8.55±0.95, 13.36±2.28 
cm이었으며, 무게는 19.70±13.81, 4.25±1.25, 24.22±12.66 g을 
나타내었다. 유통 형태에 따라 활어와 냉동 상태로 비교분석한 
결과, 활어 시료와 냉동 시료간 계측 차이는 크지 않았다.
어종별 통계 분석 결과, 국내산 어종을 대상으로 모든 항목에
서 미꾸라지가 미꾸리 보다 큰 값들을 보여주었다. 중국산 어종

Table 3. Result of genetic species discrimination of Cobitidae

NO. S1 S2 S3 S4 S5 S6 S7 S8
Country of origin Korea China
Misgurnus mizolepis 45 39 45 45 45 13 30 27
M. anguillicaudatus - 6 - - - - 1 1
Paramisgurnus dabryanus - - - - - 32 14 17
Total 45 45 45 45 45 45 45 45

Fig. 1. Multiplex PCR result of Cobitidae. A: Domestic, Lane 1-7, 
9-12, 14-15; Misgurnus mizolepis, Lane 8,13; M. anguillicaudatus; 
B: Imported, Lane 2, 5, 11, 15; Paramisgurnus dabryanus, Lane 1, 
3-4, 6-7, 9-10, 12-13; M. mizolepis, Lane 14; M. anguillicaudatus.
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은 모든 항목에서 P. dabryanus, 미꾸라지, 미꾸리 순으로 높은 
값을 나타내었지만, P. dabryanus과 미꾸라지 간 큰 차이가 나
지 않는 양상을 보였다. 원산지별 통계 분석 결과, 국내산과 중
국산 미꾸라지 사이의 형질계수는 매우 유사하였고, 미꾸리의 
경우, 국내산이 중국산보다 무게에서 높은 값을 나타내었지만 
차이는 다소 크지 않는 특징을 보였다(Fig. 3). 

염기서열 비교 및 유연관계 분석

확보한 COI 유전자 염기서열의 양쪽 단말을 동일하게 정리하
여 400 bp의 염기배열을 얻어 비교 분석한 결과(Fig. 4), 계통도 
상에서 각 조사지역의 판별된 해당 종끼리 3개의 집단으로 명확
히 구분되면서 group을 이루었는데, Clade I은 미꾸라지로 유집
되었고, Clade II는 P. dabryanus, Clade III은 미꾸리로 분리되
었다(Fig. 5). 미꾸라지 계통군은 미꾸리 군집과는 거리가 멀게 
유집되었으나, P. dabryanus 군집과 가깝게 유집되었다. 
미꾸리과 어종의 개체군 사이에서의 유전적 유연관계를 p-

distance로 나타낸 결과는, 미꾸라지 내에서 0–0.008이였고, 미
꾸리 내에서는 0.003–0.087, P. dabryanus 내에서는 0–0.008
을 나타내었다. 미꾸라지와 미꾸리 사이의 p-distance는 0.145–
0.173을 보였고, 미꾸라지와 P. dabryanus 사이는 0.031–0.044, 
미꾸리와 P. dabryanus 사이의 거리는 0.150–0.163의 범위

를 보였다. 자가사리의 지역 개체군의 분자진화적 유연관계
에 따르면(Kim et al., 2006), 가까운 개체군간의 p-distance는 
0.002–0.009, 거리가 있는 개체군간은 0.047–0.057 값을 보여
주고 있고, 오스트레일리아에 서식하는 모기를 대상으로한 연
구에서 동일한 종끼리는 0.008–0.076의 값을 가지는 것으로 나
타내었다(Batovska et al., 2016). 이와 비교하여, 미꾸리과 3종 
각각 개체군내에선 군집을 이루는 모습을 보이고 있다. 종간 비
교한 결과, 미꾸리는 미꾸라지 및 P. dabryanus와 유전적 거리는 
멀게 측정되었으나, 미꾸라지와 P. dabryanus간 거리는 다른 속
에도 불구하고 가까운 모습을 보이고 있다(Table 6). 

고   찰

본 연구는 국내에서 유통되고 있는 미꾸리과 어류에 대한 분
자동정 모니터링을 실시하였다. 총 8개의 집단의 360개체를 대
상으로 분석을 행하였으며, 유전학적 방법을 이용하여 종 판별
을 실시하고, 구분된 종에 대한 형태학적 특징 분석 및 유전적 
근연관계에 대하여 조사하였다. 
미꾸라지와 미꾸리는 자연산 종묘를 통한 양식이 진행되어 
유통 중 혼종 가능성이 있고(Inland Aquaculture Research, 
2000), 또한 최근 중국에서 수입되는 미꾸라지에 P. dabryanus
가 혼합되어 유통되고 있다는 보고가 있다(Kim et al., 2022). 본 
연구의 Multiplex PCR 실험결과, 국내산 미꾸라지에 대한 미꾸
리 혼입률은 약 3%밖에 되지 않았지만 수입산 미꾸라지의 미꾸
리와 P. dabryanus의 혼입율은 약 48%에 달하였다. 따라서 중
국 수입산 어종에서 높은 이종 혼입률로 인해 국내 미꾸리과 어
종의 교잡 및 생태계 교란을 가져올 수 있을 것으로 판단되었다.
형태학적 구조는 어류의 식별에 있어서 가장 기초적인 방법 
중 하나이다(Begg and Waldman, 1999). 미꾸라지, 미꾸리, P. 
dabryanus의 형태는 모두 가늘고 측편된 형태를 가지며 또한 무
늬는 다양하여 차이를 식별하기엔 어려움이 있었다. 미꾸라지

Table 5. Total length, standard length, body weight of imported Cobitidae

Misgurnus mizolepis M. anguillicaudatus Paramisgurnus dabryanus
No. S6 S7 S8 S7 S8 S6 S7 S8
Total length (cm) 16.63±2.17 14.87±1.89 12.98±2.52 11 9 16.48±2 14.19±1.19 13.31±2.26
Standard length (cm) 14.88±1.97 13.12±1.90 11.29±2.31 9.5 7.6 14.62±1.97 12.49±1.15 11.72±2.12
Body weight (g) 34.31±18.18 16.84±7.25 15.83±12.24 5.5 3 30.55±12.25 16.02±4.57 19.08±11.71

Table 4. Total length, standard length, body weight of domestic Cobitidae

Misgurnus mizolepis M. anguillicaudatus
No. S1 S2 S3 S4 S5 S2
Total length (cm) 16.08±1.32 12.49±1.27 16±1.68 15.25±1.75 15.53±1.32 12.42±1.17
Standard length (cm) 14.44±1.26 10.92±1.23 14.23±1.57 13.50±1.60 13.76±1.26 10.82±1.15
Body weight (g) 21.6±5.36 9.92±2.37 17.87±6.01 14.59±6.52 30.17±8.48 8.99±2.16

Fig. 2. Lateral view of Cobitidae. A, S1; B, S2; C, S3; D, S4; E, S5; 
F, S6; G, S7; H, S8.
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와 미꾸리간 계측형질의 유의적인 차이가 있었으나, 성장 및 시
기에 따라 영향을 미칠 수 있는 요소이기 때문에 이는 추가적인 
연구가 필요할 것으로 사료되었다. 또한 클러스터링 분석을 통
해 미꾸리와 P. dabryanus간 형태학적으로 높은 유사성을 가지
고 있다는 보고가 있다(Yi et al., 2017). 따라서 미꾸리과 어종
사이에 채색, 무늬, 측편정도에 따른 차이점이 있지만, 형태학적 
특성을 통해 효과적으로 종을 판별하기는 제한적일 것으로 판
단되었다(Kirsch et al., 2018).

Perdices et al. (2012)는 미꾸라지가 P. dabryanus 계통군에 포
함이 되면서 상대적으로 낮은 유전적 거리를 가지고 있다고 보
고하였고, Vasil’eva (2001)는 미꾸라지가 P. dabryanus의 하위 

동의어라고 주장하였으며, 또한 2종은 계통적으로 동일한 기원
으로 나타낸 보고도 있다(Yang et al., 1994). 본 연구의 염기서
열 비교 및 유연관계 분석 결과에서도 미꾸라지와 P. dabryanus
간 상대적으로 가까운 근연관계를 나타내고 있지만, 종 특이적 
프라이머를 활용한 식별을 통해 3종 각각 군집화를 이루며 단계
통군을 이루었고, 미꾸리과 어류 3종의 계통분류에 관한 Yang 
et al. (1994)의 연구에서 단계통을 이룬 결과와 동일한 양상을 
보여주어, 미꾸리과 종을 판별하는데 유전학적 방법을 활용하
는 것이 효과적인 방법으로 판단된다.
최근 3년간 국내 미꾸라지류의 생산량은 2013톤으로, 국내 내
수면어업의 생산량의 약 34% (108,896톤)을 차지하고 있지만

Fig. 3. Differences observed in morphological coefficient. A, Domestic Misgurnus mizolepis and M. anguillicaudatus; B, Imported M. 
mizolepis, M. anguillicaudatus and Paramisgurnus dabryanus; C, Domestic and Imported M. mizolepis; D, Domestic and imported M. 
anguillicaudatus.



국내유통 미꾸리과 어종의 모니터링 747

(KOSIS, 2022), 중국에서 수입되는 활미꾸라지의 수입량은 식
용 23.327톤으로 약 11배 수준에 달하고 있다(NFQS, 2022). 따
라서 부정유통을 단속하기 위하여 유통 전 많은 개체를 대상으
로 이종 혼입률을 낮추기 위해 신속하고 정확한 종 판별이 필요
할 것으로 사료된다. 먼저 수입되는 미꾸라지의 유통과정에 대
한 모니터링을 실시하여 어느 단계에서 이종 혼입이 발생하는
지 파악해야 한다. 수입업체에서 중국산 미꾸라지를 구입하여 
포장 및 판매를 실시하거나, 국내 양식장으로 이송하여 단기간 

보관 후 출하 및 3개월간 양식 후 국내산으로 원산지를 전환하
여 출하하는 단계를 따른다. 따라서 수입물품유통이력 관리시
스템을 활용하여 수입되는 미꾸라지의 유통 경로를 파악하는 
것이 중요할 것으로 판단된다. 또한 최근 미토콘드리아 DNA
를 활용하여 종 분류 및 식별을 실시하기 위한 DNA칩 개발과 
관련된 연구들이 보고되고 있다(Chen et al., 2014; Kim et al., 
2011). 기기에 심어진 종 특이적 프로브와 시료의 상보적인 염
기서열과 반응하는 양상을 통해 분석하는 방법으로, 다수의 검

Fig. 4. Nucleotide sequence alignment of the mitochondrial COI gene of Cobitidae. COI, Cytochrome c oxidase subunit I.
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체를 단시간에 분석할 수 있는 장점이 있어 현장에서 이종 판별
을 위한 효율적인 운영이 가능할 것으로 판단된다. 아직 미꾸리
과 어종을 대상으로 이러한 DNA칩에 대한 연구는 미비한 실정

이다. 따라서 추가적인 연구를 통해, 현장 모니터링에 따라 국내
에서 발생하는 불량식품 발생사례를 예방하여 수산물 유통질서
를 확립할 필요가 있다.

Table 6. Pairwise distance among Cobitidae populations

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16
Misgurnus mizolepis 
(NC_038151.1) -

S1_ M. mizolepis 0.005 -
S2_ M. mizolepis 0.005 0.000 -
S3_ M. mizolepis 0.005 0.000 0.000 -
S4_ M. mizolepis 0.005 0.005 0.005 0.005 -
S5_ M. mizolepis 0.005 0.000 0.000 0.000 0.005 -
S6_ M. mizolepis 0.008 0.003 0.003 0.003 0.008 0.003 -
S7_ M. mizolepis 0.005 0.000 0.000 0.000 0.005 0.000 0.003 -
S8_ M. mizolepis 0.005 0.000 0.000 0.000 0.005 0.000 0.003 0.000 -
M. anguillicaudatus 
(MG018233.1) 0.173 0.173 0.173 0.173 0.166 0.173 0.170 0.173 0.173 -

S2_ M. anguillicaudatus 0.148 0.148 0.148 0.148 0.148 0.148 0.145 0.148 0.148 0.085 -
S7_ M. anguillicaudatus 0.151 0.151 0.151 0.151 0.151 0.151 0.148 0.151 0.151 0.087 0.003 -
S8_ M. anguillicaudatus 0.170 0.169 0.169 0.169 0.163 0.169 0.166 0.169 0.169 0.003 0.082 0.085 -
Paramisgurnus dabryanus
(KY292383.1) 0.031 0.036 0.036 0.036 0.036 0.036 0.039 0.036 0.036 0.163 0.150 0.153 0.159 -

S6_ P. dabryanus 0.031 0.036 0.036 0.036 0.036 0.036 0.039 0.036 0.036 0.162 0.150 0.153 0.159 0.003 -
S7_ P. dabryanus 0.036 0.041 0.041 0.041 0.036 0.041 0.044 0.041 0.041 0.163 0.150 0.153 0.159 0.005 0.008 -
S8_ P. dabryanus 0.031 0.036 0.036 0.036 0.036 0.036 0.039 0.036 0.036 0.163 0.150 0.153 0.159 0.000 0.003 0.005

Fig. 5. Neighbor joining phylogenetic tree based on sequences of the mitochondrial COI gene of Cobitidae. COI, Cytochrome c oxidase 
subunit I.
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