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서   론

흰다리새우(Litopenaeus vannamei)는 빠른 성장, 우수한 사
료 이용 효율, 폭넓은 환경 적응력 및 질병 저항성과 같은 뛰
어난 양식 형질을 바탕으로 전 세계에서 가장 널리 양식되는 
갑각류이다(Khoa et al., 2020). 2019년 기준으로 흰다리새우
는 전 세계 새우 생산량의 약 83.1%를 차지하였으며, 최근에
는 전체 새우 생산량의 절반 이상이 양식업을 통해 공급되고 
있다(Ferreira et al., 2021). 특히, 흰다리새우는 1–40 ppt 범위
의 염도에서도 안정적으로 생존하고 성장할 수 있는 광염성 갑
각류로, 내륙 지역의 저염분 기반 순환여과시스템(recirculating 

aquaculture system) 및 바이오플락기술(biofloc technology)을 
이용한 고밀도 집약 양식기술이 확대되고 있다(Yu et al., 2023; 
Pimentel et al., 2025). 국내에서도 흰다리새우는 전체 새우 양
식 생산량의 약 52%를 차지하고 있으며, 양식 생산량은 2006
년 약 600톤에서 2022년 약 9,500톤으로 증가하여 16배 이상
의 성장을 보였다(Prangnell and Castro, 2016; KMI, 2023). 그
러나 흰다리새우 양식 산업은 하와이산 SPF (specific pathogen 
free) 어미 새우의 수입에 크게 의존하고 있으며, 연간 약 5,791
톤의 어미 새우가 수입되어 종자 생산에 이용하고 있다(NIFS, 
2023). 이러한 구조는 국제 정세나 수출국의 여건 변화에 따라 
국내 공급 안정성을 위협할 수 있으며, 장기적으로는 어미 자원
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의 국산화와 유전적 기반 관리의 필요성이 제기되고 있다. 또
한 흰반점병(white spot syndrome virus)과 급성간췌장괴사증
(acute hepatopancreatic necrosis disease, AHPND) 등 치명적
인 질병의 존재 역시 양식 산업의 생산성과 안정성에 중대한 위
협 요소로 작용하고 있다(Park et al., 2020; Kumar et al., 2021). 
특히 새우는 후천적 면역 체계가 부재하고, 예방제나 치료제가 
개발되어 있지 않아 질병 발생 시 근본적인 대응이 어려우며, 연
중 고위험 방역 체계에 의존할 수밖에 없다(Han et al., 2019). 
실제로 2023년에는 AHPND가 전국적으로 확산되면서 새우 
양식 생산량이 급감하였고, 법정 전염병 경보가 두 차례에 걸쳐 
발령되었다. 이러한 구조적 취약성은 산업의 안정성과 지속 가
능성을 저해할 수 있는 핵심 요인으로 작용하며, 질병 저항성과 
환경 적응성이 우수한 개체를 선발하기 위한 유전 기반 육종 기
술의 도입 필요성을 더욱 부각시키고 있다. 
국내 양식 현장에서 활용되는 SPF 종자의 대부분은 해외에서 
공급하고 있으나, 유전적 개량 및 다양성 관리 측면에서의 활용
은 여전히 제한적인 실정이다. 특히 제한된 계통 내에서의 반복
적인 증식은, 장기적으로 유전적 다양성 감소와 유전적 병목 현
상을 초래할 가능성이 있으며, 이는 산업 전반의 지속 가능성을 
저해할 수 있다(Doyle, 2014; Knibb et al., 2020). 이에 따라 국
내 보유 개체군의 유전적 구조를 과학적으로 분석하고, 적응력
과 내병성을 갖춘 개체 선발을 위한 분자마커 개발을 통한 유전
학적 평가가 필요하다.

Microsatellite (simple sequence repeat, SSR) 마커는 반복 단
위가 짧고 유전체 전반에 널리 분포하는 특성을 가지며, 높은 
다형성(polymorphism), 공우성(co-dominance), PCR 기반 분
석의 용이성 등의 장점으로 인해 수산생물의 유전학 및 분자육
종 연구에 널리 활용된다(Wenne, 2023). SSR 마커는 개체 식
별, 유전적 다양성 평가, 계통 구조 분석, 친자 확인 등 다양한 
분야에 유용하며, 비교적 저비용으로 활용 가능한 효율적인 분
자 마커로 평가된다(Vieira et al., 2016). 특히, 차세대 염기서
열 분석 기술(next generation sequencing)의 발달은 SSR 마커
를 유전체 전체 수준에서 고효율로 탐색하고 선별할 수 있게 하
여, 다양한 수산생물 종에서 고신뢰성 마커 개발을 가능하게 하
고 있다(Hung et al., 2016; Ariede et al., 2018). 흰다리새우의 
경우, 과거에는 EST (expressed sequence tag) 기반 또는 전사
체 기반의 SSR 마커가 일부 개발되었으나, 유전체 전반을 포괄
하지 못하고 반복 서열 수와 다형성에 제한이 있어 실용성 면에
서 활용에 제약이 있었다(Perez et al., 2005; Ren et al., 2022; 
Mangabeira-Silva et al., 2024). 
본 연구에서는 이러한 한계를 보완하고 기능유전자 및 비암
호화 영역을 포함한 포괄적 마커 후보군을 확보하고자 하기 위
해 National Center for Biotechnology Information (NCBI)에 
등록된 흰다리새우 참조 유전체(ASM378908v1)를 바탕으로 
Krait 소프트웨어를 활용해 perfect SSR 마커를 탐색하였다. 이 
중 다형성 잠재력이 높은 마커를 선별하여 프라이머를 설계하

고, 실제 개체군을 대상으로 PCR 증폭성과 유전학적 특성을 평
가함으로써, 흰다리새우의 개체 식별, 친자 확인, 분자육종 등에 
활용 가능한 SSR 마커 세트를 개발하고자 하였다.

재료 및 방법 

시료 및 Genomic DNA 추출

흰다리새우의 microsatellite 마커를 개발에 사용된 시료는 총 
84개체로 2023년 서산지역 양식장 3개소(A 집단, n=22; B 집
단, n=30; C 집단, n=32)에서 확보된 모하들을 대상으로 분석
하였다(Table 1). 
흰다리새우의 genomic DNA는 DNeasy® 96 Blood & Tis-

sue Kit (Qiagen GmbH, Hilden, Germany)를 사용하여 제조
사의 매뉴얼에 따라 추출하였다. 근육 조직 25 mg을 E-tube
에 넣고 ATL buffer 140 μL와 Proteinase K 10 μL를 첨가한 
후, 혼합하여 56°C에서 8시간 반응시켰다. 이후 AL buffer 180 
μL와 99% ethanol 180 μL를 첨가한 뒤, 혼합물을 S-Blocks
의 DNeasy 96 plate에 옮겨 8,000 rpm (6,000 g)으로 1분간 
원심분리하였다. 이어 column plate를 교체하고 AW1 buffer 
450 μL를 첨가하여 동일한 조건으로 1분간 원심분리하였다. 
같은 방식으로 column plate를 교체한 후 AW2 buffer 450 μL
를 첨가하고 20,000 rpm (14,000 g)에서 3분간 원심분리하였
다. 이후 컬럼을 공기 중에 건조시켜 ethanol을 제거하고, AE 
buffer 100 μL를 첨가하여 genomic DNA를 용출하였다. 추출
된 DNA는 분광광도계를 이용해 농도를 측정하고, 적정 농도로 
희석하여 분석에 사용하였다. 남은 DNA는 사용 전까지 4°C에
서 냉장 보관하였다.

Microsatellite 탐색 및 프라이머 설계

흰다리새우(L. vannamei)의 유전자 마커 개발을 위해 NCBI
에 등록된 참조 유전체인 ASM378908v1 (2018.11.16.)을 활용
하였다. Krait v1.3.3 소프트웨어를 사용하여 유전체 내 SSR 서
열을 탐색하였으며, annotation 정보를 기반으로 SSR의 위치를 
exon, CDS, intron 등 기능적 영역별로 분류하였다.
탐색 과정에서는 불완전 SSR (imperfect SSR) 및 복합 SSR 

(compound SSR)을 제외하고, 완전 반복 구조를 가지는 완벽한 
SSR (perfect SSR) 만을 선별하였다. 이후 양측 500 bp 범위의 
인접 염기서열 확보가 가능한 SSR 중에서, 유전적 다양성이 클 

Table 1. Collections of whiteleg shrimp Litopenaeus vannamei 
samples used in the present study 

No. Sampling name 
(abbreviation)

Year of 
collection Number of samples 

1 A pop 2023 22 (♀ 7/♂ 15)
2 B pop 2023 30 (♀ 15/♂ 15)
3 C pop 2023 32 (♀ 18/♂ 14)
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것으로 예상되는 intron 영역을 우선적으로 선발하고, 추가로 
exon 및 CDS 영역에서도 SSR을 선택하였다.
선발된 SSR 마커 중에서는 반복 단위 수가 8회 이상이며, 2–3
개 유형의 반복 모티프를 포함한 마커를 우선적으로 고려하였
다. 최종 SSR 마커 후보에 대해 Primer3 소프트웨어를 활용해 
프라이머를 설계하였으며, 반복 서열의 양단 인접 영역을 기반
으로 안정적인 PCR 증폭이 가능하도록 프라이머 서열을 설정
하였다. 

Microsatellite 마커의 PCR 증폭 및 검증

탐색된 microsatellite 영역의 증폭 가능성을 검토하기 위해, 
각 집단(A, B, C)에서 4개체씩 총 12개체를 선별하여 PCR 분석
을 수행하였다. PCR 반응 혼합물은 총 10 μL로 구성되었으며, 
10× Ex Taq buffer (Mg²˖ 포함) 1 μL, dNTP mixture (2.5 mM 
each) 0.8 μL, TaKaRa Ex Taq polymerase (5 U/μL) 0.1 μL, 
forward 및 reverse primer (각각 10 μM) 0.3 μL씩, template 
DNA 0.5 μL, 그리고 멸균 증류수로 구성되었다. 
증폭은 Veriti™ 96-Well Fast Thermal Cycler (Applied Bio-

systems, Waltham, MA, USA)를 사용하여 다음과 같은 조건
으로 수행되었다: 95°C에서 10분간 사전 변성 후, 95°C 1분(변
성), 54°C 1분(annealing), 72°C 1분(신장)을 35회 반복하였으
며, 72°C에서 7분간 최종 신장을 수행하였다. PCR 증폭산물은 
1.8% agarose gel 전기영동을 통해 확인하였으며, 증폭이 확인
된 마커에 대해 forward primer에 형광물질(6-FAM 또는 HEX)
을 부착하여 동일한 조건으로 PCR을 반복 수행하였다. 형광표
지된 PCR 산물은 GeneScan™ 400HD ROX size standard와 
Hi-Di Formamide를 혼합하여 95°C에서 2분간 변성한 뒤, ABI 
PRISM® 3730XL Genetic Analyzer (Applied Biosystems)를 
이용하여 단편 크기를 분석하였다. 이 과정을 통해 마커의 안정
적인 증폭 여부와 증폭산물의 정확한 크기를 확인하였다. 

Microsatellite 마커 효율성 검증 및 유전적 다양성 
분석

2023년 서산지역 3개소 양식장에서 확보된 3집단을 대상으
로 최종 탐색된 microsatellite 마커의 효율성을 검증하였다. 각 
마커의 다형성 정보지수(polymorphic information content, 
PIC)은 Cervus ver. 3.0.7 (Kalinowski et al., 2007)의 대립유
전자 빈도 분석법을 적용하여 산출하였다. Null 대립유전자는 
MICRO-CHECKER (v2.2.3; Oosterhout et al., 2004)를 통해 
확인하였다. Arlequin version 3.1 (Excoffier et al., 2005) 소프
트웨어를 이용하여 대립유전자 수(number of alleles, NA), 관
찰 이형접합률(observed heterozygosity, HO), 기대 이형접합률
(expected heterozygosity, HE), 그리고 Hardy-Weinberg 평형
(Hardy-Weinberg equilibrium, HWE) 이탈 여부를 분석하였
다. 또한, FSTAT version 2.9.3 (Goudet, 1995)를 사용하여 집
단 크기를 보정한 대립유전자 수(allelic richness, AR)와 근친교
배 계수(inbreeding coefficient, FIS)를 산출하였다.

결과 및 고찰

흰다리새우 유전 분석을 위한 SSR 마커 후보 탐색

본 연구에서는 흰다리새우(L. vannamei)의 유전적 다양성 분
석을 위해 SSR 마커를 개발하고 적용성을 평가하고자, 참조 유
전체를 기반으로 마커를 탐색하고 실제 양식 개체군을 대상으
로 유전학적 분석을 수행하였다. 먼저, SSR 마커 탐색의 정확
도와 특이성을 확보하기 위해 사용된 참조 유전체의 기본 특
성을 분석하였다. 흰다리새우 참조 유전체(ASM378908v1, 
1.66 Gb)는 총 1,663,581,301 bp로 구성되어 있으며, 이 중 A, 
T, G, C로 명확히 규명된 유효 염기서열은 약 1.62 Gb로 전체
의 97.26%에 해당한다. 유전체의 GC 함량은 36.69%, N 염기 
비율은 2.74%로 SSR 마커 탐색의 정확성에 영향을 미치지 않
는 수준임을 확인하였다(Teneva, 2009; Sigang et al., 2021)
(Table 2). 참조 유전체를 기반으로 Krait v1.3.3 소프트웨어를 
이용하여 perfect SSR을 탐색한 결과, 총 9,123,781개의 SSR
이 검출되었으며, 이들의 반복 길이를 합산한 총 길이는 약 295 
Mb로 전체 유전체의 약 17.76%를 차지하였다. 평균 SSR 반
복 길이는 32.38 bp였으며, 유전체 1 Mb당 평균 5,638.8개의 
SSR 유전자좌(loci)가 분포되었다. 반복 총 길이를 기준으로 한 
상대 밀도는 182,539.22 bp/Mb로 나타났다(Table 2). 반복 유
형별 분포는 di-nucleotide SSR이 7,250,157개로 가장 많았으
며, tri-, tetra-, penta-, hexa-nucleotide SSR은 각각 628,311개, 
654,474개, 60,135개, 100,171개로 나타났다(Table 3).

Microsatellite 마커 선발

탐색된 SSR 마커 중 분석의 정확성과 결과 해석의 신뢰도를 
고려하여, 2–3개 염기 모티프를 가지며 최소 8회 이상 반복되는 

Table 2. Genome assembly statistics

Item Value
Total number of scaffolds 4,683
Total length of sequences (bp) 1,663,581,301
Total valid length of sequences (bp) 1,618,035,433
Unkown bases (Ns) in sequences (bp) 45,545,868
Percentage of unkown bases (%) 2.74
GC content (%) 36.69
Total number of perfect SSRs 9,123,781
Total length of perfect SSRs (bp) 295,354,926
The average length of SSRs (bp) 32.38
SSRs per scaffold 1,948
The percetage of sequence covered by SSRs (%) 17.76
Relative abundace (loci/Mb) 5,638.8
Relative density (bp/Mb) 182,539.22
SSR, Simple sequence repeat.
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마커를 우선적으로 선발하였다. 이후 반복 염기의 유형과 반복 
수, 프라이머 위치, 증폭산물의 크기 등을 종합적으로 고려하여 
총 96개의 SSR 마커를 1차 후보로 선정하였다. 1차 후보 마커
들을 대상으로 PCR 증폭 여부와 증폭산물의 크기 등을 확인한 
결과, 52개의 마커가 안정적으로 증폭되어 microsatellite 마커 
후보로 확정되었다. 이들 52개 후보 마커에 형광 표지(6-FAM 
또는 HEX)를 부착한 후 유전자형 분석을 수행하였으며, 대립
유전자의 수 및 크기 변이를 기반으로 평가한 결과, 최종적으로 
8개의 microsatellite 마커를 선발하였다(Table 4). 

Microsatellite 마커 효율성 검증 및 유전적 다양성 
분석

최종 선발된 8개의 microsatellite 마커의 효율성을 검증하기 

위해, 국내 흰다리새우 양식장 3개소(A, B, C)에서 확보한 어
미 그룹(3집단, n=82)을 대상으로 유전학적 특성 분석을 수행
하였다. 

Microsatellite 마커의 다형성 정보량을 나타내는 PIC는 평균 
0.685로 나타났으며, 가장 높은 값은 LVms_09 (0.793), 가장 
낮은 값은 LVms_18 (0.545)로 확인되었다(Table 5). 모든 마커
의 PIC 값이 0.5 이상으로, 이는 높은 다형성과 신뢰도를 바탕
으로 개체 식별 및 집단 간 분화 분석에 유용한 수준으로 평가
된다(Serrote et al., 2020). 또한 null 대립유전자 분석 결과, 전
체 8개 마커 중 2개(LVms_24 및 LVms_27)에서 null 대립유전
자가 검출되었으며, 각각의 빈도는 0.0716 및 0.098로 나타났
다. 일반적으로 null 대립유전자 빈도가 0.1 미만이면 유전 분
석에 미치는 영향은 제한적이며 허용 가능한 수준으로 간주된
다(Dakin and Avise, 2004; Chapuis and Estoup, 2007). 따라서 
본 연구에서 확인된 null 대립유전자의 빈도 역시 허용 범위 내
에 있어, 분석 신뢰도나 마커의 실용성을 저해하지 않는 것으로 
판단된다. 이러한 결과는 해당 마커들이 수산생물 유전다양성 
연구에서 고다형성(highly polymorphic) 마커로 간주되는 기
준(Liu and Cordes, 2004)을 충족함을 의미하며, 개체 식별, 집
단 구분 등 다양한 유전학적 분석에 적합한 도구로 활용 가능함
을 시사한다.
각 유전자좌의 NA는 3개에서 10개 사이로 분포하였으며, 평
균 9개로 확인되었다. HO은 0.364–0.955 범위로 평균 0.737, 
HE은 0.554–0.879 범위로 평균 0.738로 나타났다(Table 5). 이
처럼 HO와 HE가 모두 높은 수준(≥0.5)을 보이고, 양자 간 차이
도 작을 경우(≤0.15), 해당 마커는 정보성이 우수하고 집단 내 

Table 3. Distribution and characteristics of perfect SSR motifs 
identified in the whiteleg shrimp Litopenaeus vannamei genome

Motif type Number of 
SSRs

Proportion 
(%)

Average length 
(bp)

Mono 430,533 4.72 18.49
Di 7,250,157 79.46 34.84
Tri 628,311 6.89 23.52
Tetra 654,474 7.17 22.92
Penta 60,135 0.66 28.67
Hexa 100,171 1.10 32.65
Total 9,123,781 100.00 -
SSR, Simple sequence repeat.

Table 4. Characteristics of 8 microsatellite loci developed in whiteleg shrimp Litopenaeus vannamei

Name (id) Primer sequence (5'→3') Repeat Dye Observed range size (bp) Locus

LVms_09 
F-GTAGTATAGCCGTCCGGGAG

(ACA)13 FAM 124-160 CDS
R-CGCTGTTCAGGAAGATGACA

LVms_18 
F-GCATTCCAGATAGCTGCACT

(TC)11 FAM 172-182 Exon
R-AGCCTATGCATTATAGCCTGC

LVms_22 
F-TTCAGCAGTCCAATACAGCC

(AGA)9 FAM 180-201 Exon
R-ACATTCTCCACCGCAAGATC

LVms_24 
F-GAATTTACGCATACGCAGGC

(TC)11 FAM 195-207 CDS
R-GCAGGGTTGGAGAAGTACAG

LVms_32 
F-CCTACGTGGGCTATTGGTCT

(TC)10 HEX 190-210 CDS
R-CCGACACTTTACCACTGCAC

LVms_33 
F-ACCTTACCTGCCTATTTACCA

(AGG)9 HEX 197-218 CDS
R-ACATTCCAACGACGATGTCA

LVms_27 
F-TGACCGTGGTACCATTCTTG

(GA)9 FAM 303-319 Exon
R-CAAATCCTCCCACCAGCTTA

LVms_28 
F-TGGATCTCTAAGCTTTAGCAGT

(TG)8 FAM 294-318 Exon
R-AGGCAACAGTTTCTGGATTGA
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이형접합체 결핍이 적어 유전다양성 분석에 적합한 것으로 판
단된다(Taniguchi, 2003; Liu et al., 2022).
집단 내 무작위 교배 여부를 평가하기 위해 FIS를 분석한 결
과, 평균 0.002로 나타났으며, 값의 범위는 -0.323에서 0.403 사
이였다(Table 5). 이는 본 연구에 포함된 흰다리새우 집단 내에
서 무작위 교배(random mating)가 이루어지고 있으며, 근친교
배로 인한 유전적 다양성 감소 위험이 낮은 것으로 판단된다. 
또한, 이형접합체 결핍 여부를 확인하기 위해 수행한 HWE 검
정 결과, 8개의 microsatellite 마커 모두에서 Bonferroni 보정
(α=0.00625)을 적용한 유의성 검정에서 통계적으로 유의한 이
탈이 관찰되지 않아, 전체 집단이 유전적 평형 상태를 유지하고 

있는 것으로 나타났다. 이러한 결과는 Zhang et al. (2023)이 보
고한 중국 내 4개 선발 계통군의 유전다양성 지표(HO=0.446, 
HE=0.566, FIS=0.057) 및 Ren et al. (2018)이 중국 전역 22개 
양식장에서 확보한 36개 계통의 평균 지표(NA=5.85, HO=0.66, 
HE=0.69, FIS=0.08)와 비교할 때, 본 연구 집단이 더 높은 이형
접합도(HO, HE)와 더 낮은 FIS를 보여주어, 상대적으로 유전적 
다양성이 높고 안정적인 유전 구조를 유지하고 있는 것으로 판
단된다. 그러나 Tong et al. (2009)은 흰다리새우의 경우 세대
가 거듭될수록 유전적 다양성이 점차 감소하고 근친도가 높아
져 유전원 퇴화(germplasm degradation)의 위험이 존재한다고 
지적하였으며, 이를 예방하기 위해 외부 계통의 주기적인 유입

Table 5. Genetic diversity indices of 8 microsatellite loci in three whiteleg shrimp Litopenaeus vannamei broodstock populations

Loci
Locus Mean 

all lociLVms_09 LVms_18 LVms_22 LVms_24 LVms_32 LVms_33 LVms_27 LVms_28 

A pop 
(n=22)

NA 10 3 7 3 10 6 5 6 6 
AR 10 3 7 3 10 6 5 6 6 
HO 0.955 0.727 0.682 0.364 0.909 0.773 0.591 0.955 0.744 
HE 0.841 0.554 0.592 0.604 0.879 0.711 0.689 0.770 0.705 
FIS -0.138 -0.323 -0.156 0.403 -0.034 -0.088 0.146 -0.248 -0.055 
PIC 0.803 0.463 0.544 0.518 0.845 0.642 0.623 0.712 0.644 
HW* 0.934 0.171 0.885 0.023 0.912 0.957 0.054 0.212 0.518 

B pop 
(n=30)

NA 7 4 6 6 8 5 7 8 6 
AR 7 4 5 6 7 5 7 8 6 
HO 0.800 0.533 0.567 0.833 0.667 0.733 0.600 0.833 0.696 
HE 0.793 0.593 0.597 0.820 0.732 0.706 0.803 0.817 0.732 
FIS -0.009 0.102 0.051 -0.017 0.09 -0.04 0.256 -0.02 0.052 
PIC 0.748 0.497 0.547 0.779 0.689 0.639 0.758 0.778 0.679 
HW* 0.507 0.365 0.166 0.926 0.889 1.000 0.019 0.626 0.562 

C pop 
(n=32)

NA 10 6 5 7 9 6 7 9 7 
AR 10 6 5 7 8 6 7 8 7 
HO 0.844 0.844 0.813 0.719 0.906 0.688 0.625 0.719 0.770 
HE 0.856 0.720 0.764 0.782 0.843 0.725 0.774 0.747 0.776 
FIS 0.015 -0.176 -0.064 0.082 -0.077 0.052 0.195 0.038 0.008 
PIC 0.827 0.674 0.712 0.736 0.808 0.676 0.727 0.698 0.732 
HW* 0.425 0.194 0.338 0.437 0.748 0.006 0.003 0.520 0.334 

Mean all 
loci

NA 12 6 8 7 11 8 8 9 9 
HO 0.866 0.701 0.687 0.639 0.827 0.731 0.605 0.836 0.737
HE 0.830 0.622 0.651 0.735 0.818 0.714 0.756 0.778 0.738
FIS -0.044 -0.132 -0.056 0.156 -0.007 -0.025 0.199 -0.077 0.002
PIC 0.793 0.545 0.601 0.678 0.781 0.652 0.703 0.729 0.685
HW* 0.622 0.243 0.463 0.462 0.849 0.654 0.025 0.453 0.471

NA, Number of alleles per locus; AR, Allelic richness; HO, Observed heterozygosity; HE, Expected heterozygosity; FIS, Inbreeding coef-
ficient; PIC, Polymorphic information content; HW, Hardy-Weinberg equilibrium. *Not in conformity with Hardy-Weinberg equilibrium 
(P<0.00625, Bonferroni-corrected value)
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이 필요하다고 강조한 바 있다. 따라서 이번 연구에서 확인된 
집단들의 유전적 다양성 수준은 비교적 양호하나, 장기적인 유
전적 건강성과 산업적 지속 가능성을 위해 계획적인 계통 관리
와 유전적 다양성 확보를 위한 체계적인 관리 전략이 필요하다
고 판단된다.
본 연구에서는 NCBI에 등록된 참조 유전체를 기반으로 SSR 
마커를 탐색하고, 유전적 다양성이 높은 마커를 선별하여 총 8
개의 고신뢰성 microsatellite 마커를 개발하였다. 이들 마커는 
높은 다형성과 안정적인 유전학적 특성을 바탕으로, 흰다리새
우의 개체 식별, 친자확인, 유전적 다양성 모니터링은 물론, 향
후 국산 종자의 유전적 기반 관리 및 분자육종 적용을 위한 핵심 
도구로 활용될 수 있을 것으로 기대된다.
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