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서     론

수생태계 내에서 생물의 영양단계 정보는 기초생산자

로부터 생산된 에너지의 흐름 경로를 파악하는 매우 중요

한 연구 주제로써, 먹이망 및 먹이사슬 구조 파악 (Kang et 
al., 2007; Doi et al., 2009; Gal et al., 2012), 오염물질의 생

물 축적 과정 파악 (Borgå et al., 2011; Kim et al., 2012) 등
에 주로 사용되고 있으며, 특히 섭식자의 영양단계에 따른 

차이를 나타내는 질소 안정동위원소비는 생물의 영양단

계를 파악하는데 활용도가 매우 높은 것으로 알려져 있다 

(DeNiro and Epstein, 1981; Minagawa and Wada, 1984). 특
히 질소 안정동위원소비는 생물 체내에 축적된 정보를 제

공함으로써, 기존의 위 내용물 분석법, 현장 관찰 등에 비

해 비교적 긴 시간에 대한 함축적 정보를 획득할 수 있는 

장점을 가지고 있다.
그러나 질소 안정동위원소비를 활용한 영양단계 산출은 

생태계 내 섭식 생물 중 먹이원과 섭식자의 차이를 이용하

여 산출하기 때문에 기초생산자의 질소 안정동위원소비에 

대한 정보가 필수적이다. 기초생산자의 질소 안정동위원소

비는 광합성에 사용되는 무기질소의 안정동위원소비에 의

금강 하구 생태계에서 아미노산의 질소 안정동위원소비를 

이용한 섭식생물의 영양단계 파악

최현태·최보형·신경훈*

한양대학교 해양융합공학과

Determination of Trophic Position Using Nitrogen Isotope Ration of Individual Amino Acid in the Geum 
Estuary. Choi, Hyuntae (0000-0001-5647-5046), Bohyung Choi (0000-0001-6998-400X) and Kyung-Hoon Shin* 

(0000-0002-3169-4274) (Department of Marine Sciences and Convergent Technology, Hanyang University)

Abstract Compound specific isotope analysis of amino acids (CSIA-AAs) is being highlighted as an 
alternative approach for overcoming some restrictions in application of stable isotope analysis of bulk tissue 

(SIA) for trophic position (TP) estimation. However, this approach has rarely been applied in Korea. The 
present study determines TP of two Polychaeta (Nephtyidae and Glyceridae) and two fish species (Platycephalus 
indicus and Lophius litulon) collected from the Geum River estuary using nitrogen isotope ratio of amino acid 
and compared with the TP values estimated by SIA. The Polychaeta species, sampled in two sites, showed 
similar TP between SIA (2.7 and 3.1) and CSIA-AAs (2.6 and 3.1). However, for both fish species, TP values 
displayed a large difference between SIA (3.1 and 2.3) and CSIA-AAs (3.8 and 3.7). In this study TP values 
estimated by CSIA-AAs showed more similar to the previously reported gut content analysis of both fishes 
compared with the results of SIA. Current study suggests the applicability of nitrogen isotope ratio of amino 
acid to understand coastal ecosystem structure and trophic ecology.

Key words:   amino acid, compound-specific stable isotope analysis, trophic position, nitrogen stable isotope, 
estuary

Manuscript received 10 November 2017, revised 7 December 2017,  
revision accepted 16 December 2017 
*   Corresponding author: Tel: +82-31-400-5536, Fax: +82-31-416-6173, 

E-mail: shinkh@hanyang.ac.kr



아미노산 질소 안정동위원소비 활용 433

해 결정된다. 예를 들어, 탈질산화 과정에서 나타나는 동

위원소 분별작용은 잔여 질산염의 15N 비율을 증가시키고, 
이러한 환경에서 서식하는 기초생산자의 질소 안정동위

원소비 또한 무거워진다 (Kellman and Marcel, 2003). 반면

에, 빈영양 환경에서 질소고정의 증가는 기초생산자의 질

소 안정동위원소비를 0‰에 가깝게 변화시킨다 (Sherwood 
et al., 2014). 따라서 수생태계 내에서 정확한 기초생산자

의 질소 안정동위원소비의 파악은 생물의 영양단계 산출

을 위한 정보뿐만 아니라, 수생태계의 질소원의 추적에

도 활용될 수 있다 (Schell et al., 1998; Hong et al., 2001; 
Watanabe et al., 2009).

한편, 최근 연구들에서 비교적 긴 시간이 축적된 섭식생

물의 질소 안정동위원소비에 비해 기초생산자의 빠른 체

내 안정동위원소 회전율 (isotopic turnover rate)은 영양단

계 산출에 오류를 유발할 수 있는 것으로 알려졌다 (Rolff, 
2000; Hannides et al., 2009). 특히 하천 및 호수, 연안과 같

이 다양한 질소원이 존재하는 환경에서는 기초생산자 질

소 안정동위원소비의 시간적, 공간적 변화가 크기 때문에 

영양단계 산출을 위한 활용에 제약을 받게 된다 (Kim et 
al., 2014). 이에 따라 최근에는 이러한 문제점을 해결하기 

위한 다양한 연구 방법의 개발이 진행되고 있다.
1999년 GC-IRMS를 이용한 생물 체내에서 아미노산

의 질소 안정동위원소 분석 기법이 보고된 이후 (Macko et 
al., 1997), 다양한 연구에서 아미노산의 질소 안정동위원

소비를 기존의 bulk tissue의 질소 안정동위원소 분석 기법 

(Stable Isotope Analysis, SIA)의 대체 연구기법이 될 수 있

을 것으로 전망했다. 아미노산은 질소 안정동위원소비의 

특성에 따라, 먹이원과 섭식자 간 차이가 거의 없는 source 
amino acids (source AAs)와 먹이원에 비해 무거운 동위원

소비를 나타내는 trophic amino acids (trophic AAs)로 구분

되는 것으로 알려져 있으며, 한 섭식생물 체내에서 분석된 

trophic AAs와 source AAs의 질소 안정동위원소비를 활용

한 영양단계 산출이 가능한 것으로 보고되었다 (McCarthy 
et al., 2007; Popp et al., 2007; Hannides et al., 2009). 아
미노산의 질소 안정동위원소비 분석 기법은 단일 섭식자

의 체내 Trophic AAs와 Source AAs의 질소 안정동위원소

비를 활용함으로써, 기존의 SIA 활용 기법에 비해 먹이원

과 섭식자 간 안정동위원소 회전율의 차이에 의한 오차를 

줄일 수 있으며, 또한 먹이원의 질소 안정동위원소비에 대

한 정보를 요구하지 않음으로써 시료의 채집에 대해서도 

큰 장점이 있는 것으로 보고된 바 있다 (Chikaraishi et al., 
2009). 특히 Bowes and Thorp (2015)은 아미노산의 질소 

안정동위원소비를 활용한 영양단계 (TPAAs) 산출기법이 기

존의 SIA 활용에 비해 오차율이 매우 작은 것으로 보고하

였으며, 이에 따라 국외에서는 TPAAs 산출이 널리 활용되

고 있다. 그럼에도 불구하고, 국내 연구 사례는 Choi et al. 

(2017)에 의해 진행된 연안 해초생태계의 영양단계 산출

이 거의 유일하다고 할 수 있다.
본 연구에서는 아미노산의 질소 안정동위원소비를 활용

하여 국내 서해안에 위치한 금강 하구역 생태계의 섭식 생

물에 대한 영양단계를 산출하고 이를 기존의 연구방법인 

SIA를 통해 산출한 영양단계 (TPbulk)와 비교하였다. 하구

역은 육상기원 질소원의 유입이 큰 해역으로써, 기초생산

자의 질소 안정동위원소비의 시공간적 변화가 큰 것으로 

알려져 있다. 이를 통하여 하구역에 서식하는 생물의 영양

단계 차이를 비교하여 CSIA-AAs 기법의 유용성을 확인하

고자 한다.

재료 및 방법

1. 시료 채집 및 보관

질소 안정동위원소 분석을 위한 시료는 금강 하구역 내 

2개 정점 (St.1, St.2)에서 2016년 5월에 채집을 실시하였다 

(Fig. 1). 입자성 유기물 (Particulate Organic Matter, POM)
은 표층 해수를 채집 후 200 μm mesh로 크기를 구분하여 

채집하였으며, 미리 태운 GF/F 여과지 (Whatman, 공경 0.7 

μm)로 여과 후 사용하였다. 저서동물은 Van veen grab을 

이용하여 채집한 퇴적물을 공경 1 mm의 체로 걸러낸 후 

골라내었으며, 채집 직후 GF/F 여과지로 여과한 해수에 24
시간 동안 청장과정을 거친 후 분석에 사용하였다. 어류 

시료는 St. 2에서 통발을 이용해 채집하였으며, 채집 후 근

육 부분을 절개하여 분석에 사용하였다. 저서동물 및 어류 

시료는 동결 건조 후 막자 사발을 이용하여 균질화 하였으

며, 탄소 안정동위원소 분석을 위한 여과지 시료와 저서동

물 시료는 각각 12 M의 염산과 1 M의 염산을 이용하여 무

기탄소를 제거하였고 어류 시료와 저서동물 시료는 클로

로포름과 메탄올 혼합용액 (2/1, v/v)을 이용하여 지질을 제

거한 후 분석을 실시하였다. 모든 시료에서 bulk tissue의 

탄소 및 질소 안정동위원소 분석 시료는 위와 같은 전처리

를 실시하지 않은 시료로 분석을 실시하였다.

2. Bulk tissue의 질소 안정동위원소비 분석

POM과 섭식생물의 bulk tissue의 탄소 및 질소 안정동

위원소비 (각각 δ13Cbulk, δ15Nbulk)는 EA (Euro vector, GV 
instrμment, Italy)와 연계된 IRMS (Isoprime 100, Isoprime, 
UK)로 분석을 실시하였으며, 결과는 δ값으로 나타내었다. 
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각 정점에서 채집된 생물 시료는 1~5개체에 대한 평균값

을 사용하였으며, POM은 3개체에 대한 평균 값을 사용하

였다. 분석 중 10개의 시료마다 동위원소비가 알려져 있는 

표준물질 (탄소: CH-6, IAEA, -10.4±0.03‰ 질소: N-1, 
IAEA, 0.4±0.2‰)을 분석하여 기기의 오차범위를 확인하

였으며, 0.2‰ 이내의 오차범위에서 분석을 실시하였다.

3. 아미노산의 질소 안정동위원소비 분석

섭식생물 시료의 아미노산 질소 안정동위원소비 

(δ15NAAs) 분석을 위한 전처리는 Chikaraishi et al. (2007)
에 의해 정립된 방법을 이용하여 가수분해 및 유도체화를 

실시하였다. 먼저 균질화된 섭식자 시료 5 mg을 12 M HCl
을 이용하여 110℃에서 12~24시간 가수분해한 후, 3 : 2 
n-hexane/dichloromethane (v/v)를 이용하여 시료로부터 친

지성 화합물질을 제거하였다. 이후 아미노산 분자의 휘발

성을 높이기 위해 1 : 4 thionyl chloride/2-propanol (v/v)와 

1 : 4 pivaloyl chloride/dichloromethane (v/v)에 의한 유도체

화 반응을 110℃에서 2시간 동안 순서대로 진행하고, 반응

이 끝난 아미노산 분자는 3 : 2 n-hexane/dichloromethane 

(v/v)를 이용하여 추출하였다.
유도체화를 완료한 아미노산 시료는 가스 크로마토그래

피 (Agilent 6890N)과 GV instrμment 사의 안정동위원소 질

량 분석기 (Isoprime)를 연결한 가스 크로마토그래피/안정

동위원소 질량 분석기 (Gas Chromatography/Combustion/
Isotope Ratio Mass Spectrometry, GC/C/IRMS)를 이용하

여 시료 내의 δ15NAAs를 분석하였다.
GC oven의 승온 조건은 40℃에서 2.5분 동안 유지하

고, 15℃/분의 속도로 110℃까지 승온, 3℃ min-1의 속도

로 150℃까지 승온, 이후 6℃ min-1의 속도로 220℃까

지 승온 시킨 후 17.3분간 유지하였다. 이동상 (He)의 flow 
rate는 1.2 mL min-1으로 설정하였다. 산화관은 CuO, NiO, 
Pt wire가 충진된 석영관을 950℃에서 가열하여 사용하였

으며, 환원관은 Cu, Rh wire가 충진된 세라믹관을 상온에

서 사용하였다. 시료의 δ15NAAs 분석의 정확성을 확인하기 

위해 질소 안정동위원소비가 알려진 8종의 아미노산 표

준 물질 (alanine, glycine, leucine, norleucine, aspartic acid, 
methionine, glutamic acid, phenylalanine)을 시료 분석 

4~5회마다 분석하였으며 이를 이용하여 시료의 아미노산 

질소 안정동위원소비 값을 보정하였다.
각 아미노산 표준 물질의 질소 안정동위원소비는 시료

의 δ15NAAs의 보정 과정에서 0.7‰ 미만의 표준 오차를 나

타내었다.

4. 영양단계 산출

본 연구에서 채집된 섭식자 시료의 δ15Nbulk를 활용한 

영양단계 (TPbulk)는 POM을 먹이원으로 가정하여 Vander 

Fig. 1. Sampling sites of this study.
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zanden and Ramussen (1999)에 의해 정의된 식을 사용하

여 산출하였다.

TPbulk = (δ15Ncon-δ15Nbase) / TDF + α (eq. 1)

여기서, δ15Ncon와 δ15Nbase는 각각 섭식생물과 기저생물

의 δ15Nbulk를 뜻하며, α는 기저생물의 영양단계를 의미한

다. 최근의 연구 결과들에서 기초생산자의 질소 안정동위

원소비와 섭식생물 간 안정동위원소 회전율의 차이에 의

한 영양단계 산출의 오차를 보정하기 위한 방법으로 기저

생물을 1차 섭식자로 활용하는 방안에 대하여 논의된 바 

있기 때문에, 본 연구에서는 입자성 유기물을 크기별로 구

분하여 δ15Nbase로 각각 활용하고 차이를 확인하고자 하

였다 (Vander zanden and Ramussen, 1999). 따라서, POM 

(<200 μm)을 δ15Nbase로 활용한 영양단계 산출식은 α값을 

1로 사용하였으며, POM (>200 μm)물을 δ15Nbase로 활용한 

영양단계 산출식은 α값을 2로 가정하였다. 또한 두 식에

서 모두 TDF (Trophic Discrimination Factor)는 Minagawa 
and Wada (1984)가 제안한 값인 3.4‰을 사용하였다.

TPAAs 산출은 trophic AAs와 source AAs으로써 glutamic 
acid와 phenylalanine의 질소 안정동위원소비를 각각 사용

하였으며, 다음과 같은 식을 사용하여 영양 단계를 계산하

였다.

TPAAs = (δ15Nglu-δ15NPhe-β) / TDF + 1 (eq. 2)

δ15Nglu와 δ15NPhe는 각각 glutamic acid와 phenylalanine 
의 질소 안정동위원소비를 의미한다. β는 기초생산자 내에

서 δ15Nglu와 δ15NPhe의 차를 뜻하고, TDF는 두 아미노산의 

영양단계별 질소 안정동위원소비의 차이를 의미한다. 본 

연구에서 β와 TDF값은 Chikaraishi et al. (2009)에 의해 정

의된 값을 각각 사용하였다 (β: 3.4, TDF: 7.6)

결과 및 고찰

1. Bulk Tissue의 탄소 및 질소 안정동위원소비

TPbulk 산출에는 기저생물의 질소 안정동위원소비 값이 

필수적으로 요구된다. 일반적으로 해양생태계의 기저생물

은 식물플랑크톤과 같은 기초생산자를 칭한다. 그러나 안

정동위원소비 분석을 위한 순수한 식물플랑크톤 채집은 

매우 어렵기 때문에, 본 연구에서는 POM의 질소 안정동위

원소비를 식물플랑크톤의 질소 안정동위원소비로 활용하

였다. 또한 크기가 큰 POM 은 식물플랑크톤보다 동물플랑

크톤과 같은 상위 영양단계의 생물이 포함될 가능성이 크

기 때문에, 본 연구에서는 200 μm를 기준으로 POM을 크

기에 따라 구분하여 채집하여 질소 안정동위원소비 분석

을 실시하였다.
탄소 안정동위원소비는 상대적으로 먹이원과 섭식자 간

에 차이가 거의 없거나 작다고 알려져 있다 (Deniro and 
Epstain, 1978) 따라서 본 연구에서는 POM이 섭식자의 먹

이원으로써의 적합성을 확인하기 위해 탄소 안정동위원소 

분석을 동시에 진행하였다.
두 정점에서 채집된 POM (<200 μm)의 탄소 안정동

위원소비는 각각 -22.8±0.2‰과 -21.6±0.2‰로 유

사하였으나, 질소 안정동위원소비는 각각 5.3±0.1‰과 

7.8±0.2‰로 비교적 큰 차이가 확인되었다. 반면에 POM 

(>200 μm)의 탄소 및 질소 안정동위원소비는 두 정점 간 

유사한 것으로 확인되었으며, 특히 두 정점에서의 질소 안

정동위원소비가 각각 11.6±0.4, 11.0±0.1‰로 200 μm 이
하의 POM에 비해 무거운 값을 가지고 있는 것으로 나타

났다. POM (<200 μm)의 질소 안정동위원소비의 정점별 

차이는 각 정점에서 기초생산자가 사용하는 질소원의 안

정동위원소비의 차이에 기인한다. 본 연구에서는 입자성 

유기물에 포함된 동물플랑크톤 및 식물플랑크톤을 직접 

동정하지 않았으나, POM (>200 μm)에서 나타난 무거운 

질소 안정동위원소비는 해당 크기 입자성 유기물 내에 상

위 영양단계 생물 (eg., 동물플랑크톤)의 생물량이 높기 때

문인 것으로 추정하였다.
St.2에서 크기별 POM의 탄소 및 질소 안정동위원소비

의 차이는 각각 약 1.7‰, 3.2‰로 기존의 연구들에서 보고

된 먹이원과 섭식자 간 탄소 및 질소 안정동위원소비의 차

이와 매우 유사한 것으로 나타났으며 (Deniro and Epstain, 
1978; DeNiro and Epstein, 1981; Minagawa and Wada, 
1984), 이를 통해 POM (>200 μm)을 1차 섭식자의 대표

값으로 활용 가능함을 확인하였다. 반면에 St.1에서 크기

별 POM의 탄소 및 질소 안정동위원소비의 차이는 St.2에 

비해 큰 것으로 확인되었으며, 이는 POM (>200 μm)의 탄

소 및 질소 안정동위원소비가 매우 유사함을 고려하면, 금
강 하구역 내 기초생산자의 질소원의 공간적 변화가 매우 

빠르고 안정동위원소비의 체내 회전율에 있어 식물플랑

크톤과 같은 1차생산자과 동물플랑크톤과 같은 1차 섭식

자 사이에 다르기 때문일 수 있다. 일반적으로 상위 섭식

자로 갈수록 안정동위원소비 체내 반영 시간이 더 긴 것으

로 알려져 있기 때문에, 기저생물의 질소 안정동위원소비

의 차이에 따라 POM (>200 μm)의 영양단계는 정점에 따

라 다른 값을 나타낼 수 있다고 볼 수 있다. St.1과 St.2에

서 각각 채집된 상위 섭식생물 중 다모류인 Nephtyidae와 

Glyceridae의 탄소 및 질소 안정동위원소비는 큰 차이가 

나타나지 않는 것으로 확인되었으나, St.2에서 채집된 두 
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어류 (양태, Platycephalus indicus, 황아귀, Lophius litulon)
는 채집된 정점이 유사함에도 불구하고 탄소 및 질소 안정

동위원소비의 차이가 확인되었다 (Table 1). 채집된 어류 간 

탄소 안정동위원소비의 차이는 각 어류의 먹이원의 차이

를 의미한다. 본 연구에서 분석된 저서동물인 다모류의 탄

소 안정동위원소비가 POM에 비해 매우 무거운 값을 나타

냄에 따라, 황아귀 (L. litulon)보다 양태 (P. indicus)의 무거

운 탄소 안정동위원소비 또한 양태가 저서성 먹이를 주로 

섭식하기 때문에 나타난 결과로 해석할 수 있다. 일반적으

로 먹이망 구조에서 섭식자 사이의 질소 안정동위원소비

의 차이는 영양단계의 차이로 해석되며, 따라서 본 연구에

서 두 어류 간 질소 안정동위원소비 차이 또한 영양단계의 

차이로 해석될 수 있다. 그러나 탄소 안정동위원소비를 통

한 두 어류 간 먹이원의 차이도 질소 안정동위원소비의 차

이를 야기할 수 있다. 본 연구에서 분석된 TPAAs를 통해 정

확한 해석이 가능할 것으로 생각된다.

2. 아미노산의 질소 안정동위원소비

본 연구에서 섭식생물의 영양단계를 산출하기 위해 

분석한 δ15NAAs를 Table 2에 나타내었다. 아미노산 중 

Alanine (Ala), Leucine (Leu), Aspartic acid (Asp), Glutamic 
acid (Glu)는 Glycine (Gly), Methionine (Met), Phenyl-

analnine (Phe)에 비하여 모든 종에서 무거운 질소 안정

동위원소비를 나타내었으며, 이는 기존의 연구 결과들에

서 나타난 δ15NAAs 경향과 매우 유사하다 (McClelland and 
Montoya, 2003; Chikaraishi et al., 2009). 따라서 Ala, Leu, 
Asp, Glu는 trophic AAs로, Gly, Met, Phe는 Source AAs로 

정의할 수 있는 것으로 확인되었다. 특히 대표적인 Source 
AAs로 알려진 Phe의 질소 안정동위원소비는 다모류인 

Nephtyidae와 Glyceridae에서 어류에 비해 무거운 값이 

나타났으며, 두 어류 간에는 양태에서 황아귀의 δ15NPhe

보다 비교적 무거운 질소 안정동위원소비가 확인되었다 

(Fig. 2). Source AAs는 먹이원과 섭식자 간의 질소 안정동

위원소비가 매우 작기 때문에 먹이원의 질소원 추적에 활

용 가능한 것으로 알려져 있다 (Vokhshoori and McCarthy, 
2014; Lorrain et al., 2015). 본 연구에서 나타난 섭식자 간 

δ15NPhe 또한 같은 해역에서 채집된 섭식생물임에도 불구

하고 먹이원의 차이가 존재함을 보여준다. 한편 대표적인 

Trophic AAs로써 δ15Nglu는 섭식생물에 따라 다르고 각 섭

식생물의 δ15Nglu는 δ15Nbulk보다 무거운 것으로 나타났으

며 (Fig. 2), 이는 기존의 연구결과와 유사한 경향으로 확인

되었다.
TPAAs는 두 다모류 간에서는 차이가 나타난 반면, 어류 

간 차이는 매우 작은 것으로 확인되었으며, 어류의 영양단

계가 다모류에 비해 높은 것으로 나타났다 (Table 2). 특히 

황아귀 (3.7)와 양태 (3.8)의 TPAAs는 포식성 어류임을 의미

하며 이는 기존의 연구에서 위 내용물 분석을 통해 황아귀

와 양태가 어식성 어류임을 보고한 결과와 유사한 것으로 

확인되었다 (Cha et al., 1997; Kwak and Huh, 2002).

3. 영양단계의 비교

본 연구에서 TPbulk와 TPAAs를 비교하고자 하였으며, 
TPbulk의 경우, 기저생물을 각각 1차 생산자 (200 μm 이하의 

POM)과 1차 섭식자 (200 μm 이상의 POM)을 기저생물로 

활용할 경우를 함께 비교하여 Fig. 3에 나타내었다.
TPbulk의 경우, St. 1에서는 기저생물에 따라 Nephtyidae

Table 1.   Isotope signature of carbon and nitrogen within bulk 
tissue of biota samples and size-fractionated particulate 
organic matter.

Site Sample type & 
species n δ13C (‰) δ15N (‰)

St.1
POM (<200 μm) 3 -22.8±0.2   5.3±0.1
POM (>200 μm) 3 -19.9±0.1 11.6±0.4
Nephtyidae 1 -14.8 14.0

St.2

POM (<200 μm) 3 -21.6±0.2   7.8±0.2
POM (>200 μm) 3 -19.9±0.2 11.0±0.1
Glyceridae 1 -15.3 14.7
Platycephalus indicus 5 -15.4±0.2 14.8±0.5
Lophius litulon 3 -17.4±0.5 12.2±1.5

Table. 2.   δ15N of individual amino acids and trophic position calculated from δ15N of glutamic acid and phenylalanine (TPGlu-Phe) within 
biota samples.

Species
δ15N (‰)

TP
Ala Gly Leu Asp Met Glu Phe

Nephtyidae 21.6 11.1 17.4 18.8   6.2 23.1 7.4 2.6
Glyceridae 25.5 15.6 20.4 17.5   9.9 26.4 7.0 3.1
Platycephalus indicus 28.8   7.0 24.9 20.6 10.9 30.9 6.4 3.8
Lophius litulon 29.2   8.3 22.2 25.0 10.8 29.8 5.8 3.7
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의 TPbulk가 2.7 (TPbase2)에서 3.5 (TPbase1)로 큰 차이가 나타

난 반면, St.2의 섭식생물은 기저생물의 변화에 의한 TPbulk

의 차이가 매우 작은 것으로 나타났다 (Fig. 3) 이는 크기별 

POM의 질소 안정동위원소비의 차이가 St.2에서는 TDF
와 유사한 반면, St.1은 TDF에 비해 큰 차이로 해석된다. 
또한 어식성 어류로 알려져 있는 양태의 TPbulk가 TPbase1과 

TPbase2에서 모두 3.1로서 2차 섭식자에 가까운 것으로 나

타난 반면, 황아귀의 경우 각각 2.3, 2.4로 잡식성 생물의 

TPbulk와 유사한 것으로 확인되었다. 각 정점에서 채집된 

다모류인 Nephtyidae (St.1)와 Glyceridae (St.2)의 TPAAs는 

각각 2.6, 3.1로 서로 다른 것으로 확인되었으며, 이는 St.1
에서의 TPbase1을 제외하고 TPbulk와 유사한 것으로 확인

되어, 두 분석 방법 모두 섭식생물의 영양단계 산출에 활

용이 가능한 것으로 보여졌다. 그러나 TPAAs는 두 어류에

서 각각 3.7, 3.8로 TPbase1과 TPbase2에 비해 높게 나타났다. 
기존의 위 분석법 연구들에서 두 어류가 어식성으로 나타

난 것을 고려하면 (Cha et al., 1997; Kwak and Huh, 2002) 
TPbase1과 TPbase2에 비해 TPAAs가 더 정확한 값을 나타내

는 것으로 판단되며, 두 어류의 TPbulk
 (TPbase1, TPbase2)는 이

들의 섭식형태에 비해 낮은 값을 보이는 것으로 확인되었

다. 이는 시간적으로 배경 질소 안정동위원소비가 변화하

는 하구역과 같은 환경에서 δ15Nbulk는 먹이원과 섭식자 간 

안정동위원소 회전율의 차이에 기인한 것으로 해석될 수 

있다. 예를 들어 O’Reilly and Hecky (2002)는 각 생물군의 

서로 다른 안정동위원소 회전율은 서로 다른 시간 동안 축

적된 동위원소비를 반영하기 때문에 각 영양단계별 생물

군의 질소 안정동위원소비를 활용함에 주의가 필요함을 

보고한 바 있다. 본 연구에서도 St.1과 St.2의 크기별 POM
의 탄소 및 질소 안정동위원소비 차이를 통해 정점 간 기

저생물 (기초생산자)에 대한 질소원의 차이를 확인하였으

며, 또한 각 생물군에 따른 안정동위원소 회전율의 차이에 

의한 TPbulk의 변화를 확인하였다 (Fig. 3). 특히, 본 연구 해

역과 같은 하구역은 육상 기원 질소원의 유입에 따른 기저

생물의 질소 안정동위원소의 변화가 매우 큰 환경으로 잘 

알려져 있으며 (McClelland and Valiela, 1998), 동물플랑크

Fig. 2.   Nitrogen isotope ratio (δ15N) of bulk tissue, glutamic acid, 
and phenylalanine in each consumer.

Fig. 3.   Trophic position of each organisms estimated by different 
equations. TPbase1 and TPbase2 were calculated by eq 1, and 
TPAAs was calculated by δ15N of glutamic acid and phenyl-
alanine (eq. 2). δ15N of POM (<200 μm) and POM (>200 

μm) was used for TPbase1 and TPbase2 as basal food sources, 
respectively.

Fig. 4.   TPAAs and carbon isotope ratio (δ13C) of each organism. TP 
of POM (<200 μm) and POM (>200 μm) was regarded 
and displayed as 1 and 2, respectively.
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톤과 식물플랑크톤에 비해 어류의 안정동위원소비 회전율

이 느린 것으로 기존의 연구에서 보고된 다 있다 (Coulter, 
1991; O’Reilly and Hecky, 2002). 따라서 금강 하구역에

서 채집된 어류의 경우에도 기저생물들로 사용된 크기별 

POM에 비해 상대적으로 빠른 안정동위원소비 회전율에 

의해 TPbulk가 비교적 낮게 나타난 것으로 생각할 수 있다.
또한, 본 연구에서는 TPbulk를 산출하기 위해 평균적

인 TDF 값으로 알려진 3.4‰ (DeNiro and Epstein, 1981; 
Minagawa and Wada, 1984)을 사용하였지만, 최근의 연구

들에서 생물의 종에 따른 TDF의 다양성에 대해 논의가 

되고 있으며 (Vander zanden and Rasmussen, 2001; Post, 
2002; Dubois et al., 2007), 따라서 TPbulk를 산출하기 위해

서는 해당 생물에 대한 TDF를 활용하는 것이 가장 이상적

이다. 그러나 현재까지 본 연구에 활용된 어류 (P. indicus, 
L. litulon)들의 TDF에 대한 보고가 없기 때문에, 정확한 

TPbulk를 산출하는 것은 매우 어려운 실정이다.

4. 먹이망 구조

본 연구 정점에서 TPAAs와 δ13Cbulk를 이용하여 먹이망 

구조를 나타내고자 하였으며, 이를 위해 아미노산의 질소 

안정동위원소비 분석이 실시되지 않은 크기별 POM의 영

양단계는 각각 1 (200 μm 이하)과 2 (200 μm 이상)로 가정

하여 도시하였다 (Fig. 4). 부유성 어류를 주로 섭식할 것으

로 추측되는 L. litulon은 해당 정점의 POM들과 탄소 안정

동위원소의 낮은 분별 작용을 가지고 일직선상에 위치하

기 때문에, POM들과 같은 먹이망에 속해 있는 것으로 확

인된다. 반면 P. indicus, Glyceridae, Nephtyidae는 저서성 

먹이원을 섭식하는 것으로 추측되어, 해당 정점의 POM들

과 다른 먹이망에 속해 있는 것으로 생각할 수 있다. 본 연

구에서 사용된 시료가 적음에도 불구하고, 채집된 생물들

의 TPAAs와 δ13Cbulk를 이용하여 금강 하구역 연안 생태계

의 먹이망 구조를 일부 파악할 수 있었다. 기존의 δ15Nbulk

로는 영양 단계에 대한 정보와 먹이망 구조가 쉽게 파악되

기 어려웠던 점을 고려하였을 때, CSIA-AAs는 상당히 높

은 활용 가능성을 가진 분석 기법임을 확인할 수 있었다.
본 연구에서는 연안 섭식생물들의 영양단계 산출에서 

TPAAs를 활용하는 것이 기존의 TPbulk에 비해 더 정확하다

는 것을 확인하였다. 따라서 추후 CSIA-AAs를 적용하여 

다양한 해양 생물들을 대상으로 보다 정확한 국내 연안 서

식생물의 영양단계 정보를 제공할 수 있을 것으로 기대되

며, 이러한 연구는 먹이망 구조 파악, 생태계 기능 해석, 오
염물질의 생물전달 과정 등의 연구에 활용될 수 있을 것으

로 전망된다.

적     요

CSIA-AAs은 섭식 생물의 영양단계 산출 연구에서 SIA
를 대체할 수 있는 연구 방법으로 크게 주목 받고 있지만, 
최근까지 국내 연구 사례는 매우 부족하다. 본 연구에서

는 금강 하구역에서 채집된 두 종의 다모류 (Nephtyidae, 
Glyceridae)와 두 종의 어류 (Platycephalus indicus, 
Lophius litulon)에 대한 영양단계를 δ15NAAs를 통해 산출

하고 이를 δ15Nbulk를 이용해 산출한 영양단계와 비교하고

자 하였다. 두 정점에서 채집된 다모류의 TPbulk는 각각 2.6
과 3.1로 다른 것으로 확인되었으며, 두 산출기법 (TPbase2, 
TPbase1)에 따른 차이는 작은 것으로 나타났다. 반면에, 본 

연구에서 분석된 두 어종에 대한 TPbulk는 각각 3.1과 2.3
으로 어종 간 차이가 확인되었으나, TPAAs는 3.8과 3.7로 

어종 간 차이가 매우 작고 상대적으로 높은 영양단계가 

확인되었다. 이는 두 어종이 어식성 어류임을 고려할 때 

TPAAs가 보다 더 신뢰할 수 있는 기법이라는 것을 확인할 

수 있었으며, 본 연구는 한국 연안 생태계에서 CSIA-AAs
의 활용 필요성과 그 유용성을 보여주고 있다.
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