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Microbes is becoming increasingly forensic possibility as a consequence of advances in massive parallel sequencing 
(MPS) and bioinformatics. Human DNA typing is the best identifier, but it is not always possible to extract a full DNA 
profile namely its degradation and low copy number, and it may have limitations for identical twins. To overcome these 
unsatisfactory limitations, forensic potential for bacteria found in evidence could be used to differentiate individuals. 
Prokaryotic cells have a cell wall that better protects the bacterial nucleoid compared to the cell membrane of eukaryotic 
cells. Humans have an extremely diverse microbiome that may prove useful in determining human identity and may even 
be possible to link the microbes to the person responsible for them. Microbial composition within the human microbiome 
varies across individuals. Therefore, MPS of human microbiome could be used to identify biological samples from the 
different individuals, specifically for twins and other cases where standard DNA typing doses not provide satisfactory results 
due to degradation of human DNA. Microbial forensics is a new discipline combining forensic science and microbiology, 
which can not to replace current STR analysis methods used for human identification but to be complementary. Among 
the fields of microbial forensics, this paper will briefly describe information on the current status of microbiome research 
such as metagenomic code, salivary microbiome, pubic hair microbiome, microbes as indicators of body fluids, soils 
microbes as forensic indicator, and review microbial forensics as the feasibility of microbiome-based human identification. 
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서  론 

 

사람의 미생물군집(microbiome)은 신체의 부위마다 차

이가 있고 개인 간에도 차이가 있는 것 보고되었다

(Costello et al., 2009). 이것은 사람마다 고유의 미생물군집

을 가지고 있어 개인 식별의 수단으로 사용 가능성을 의

미한다(Blaser, 2010). Fierer 등은 컴퓨터 키보드와 마우스

에 남아 있는 미생물과 피부 세균을 분석하여 그 컴퓨터

를 사용한 사람을 확인하는 것이 가능하다고 발표하였다

(Fierer et al., 2010). 

많은 사건들에서 가해자 또는 피해자의 몸에 남은 교

흔(bite mark)을 법과학적 증거로 채택하여 각 개개인마다 

독특한 치아 배열을 법치의학적으로 분석하지만, 그 해석

은 주관적이며 어려움이 많다(Sweet and Pretty, 2001). 더군

다나 깨무는(biting) 과정에서 DNA가 전달되지만 타액 내 

존재하는 수많은 정상 균무리와 효소들로 인해 DNA가 

분해되어 시간이 경과할 수로 DNA 프로파일 전체를 확

보하기가 어렵다(Yaegaki et al., 1982; Sweet et al., 1997). 타

액에는 1.4 × 108/mL의 약 700여종의 다양한 세균들이 
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존재한다(Lazarevic et al., 2010). 타액의 미생물군집은 구강

의 위생상태, 식습관 등에 의해 영향을 받기 때문에 구강

미생물을 개인 식별에 적용하기에는 어려움이 있지만, 사

건 발생 24시간 후까지도 피부와 의류 상의 교흔에서 살

아있는 세균이 발견되었다(Brown et al., 1984; Borgula et al., 

2003; Rahimi et al., 2005). 그러나 이들 구강 미생물 대부분

이 in vitro에서 배양되지 않기 때문에 타액의 미생물군집

을 법과학적으로 사용하기 위해서는 대용량 염기서열 결

정법 등의 적용이 필요하다(Ahn et al., 2011). 

피부의 세균들은 세포벽을 가지고 있는 세균 구조의 특

성상 외부 환경 스트레스(습도, 온도, 자외선 노출) 등에 

강한 저항성을 가지고 있기 때문에 접촉한 표면에 오랜 

기간 지속될 수 있다(Smith et al., 1996; Brooke et al., 2009). 

따라서 우리의 일상활동 동안에 접촉하는 물체의 표면에 

피부와 연관된 미생물군집의 추적이 법미생물학적으로 응

용될 수 있다. 두 사람의 손바닥 표면 세균의 계통발생형

이 단지 13%만 유사하고(Fierer et al., 2008), 신체 다른 부

위의 피부에서도 사람간 차이를 보였다(Costello et al., 2009; 

Grice et al., 2009). 또한 손을 씻은 후 몇시간 안에 손바닥 

표면의 세균군집이 복구되고, 수개월의 기간을 두고 시료

를 채취해도 사람간 미생물군집의 다양성이 관찰되었다

(Fierer et al., 2008; Costello et al., 2009; Grice et al., 2009). 

사건 현장 증거물의 표면에 혈흔, 정액, 타액 등이 발견

되지 않을 경우, STR 분석에 의한 DNA 프로파일을 확보

할 수 없는 때에는 피의자 또는 피해자의 피부 표면에 풍

부하게 존재하는 미생물을 법미생물학적으로 분석하는 

것이 접촉 표면의 미세 증거인 사람 DNA 분석보다 세균 

DNA를 확보하기가 용이하다(Fredricks, 2001). 또한 의류, 

얼룩진 표면, 고도의 거친 표면 같이 명확한 지문을 획득

하기 어려운 물체의 경우 법미생물학적 분석법이 유용할 

것이다. 그리고 기존 DNA 프로파일 분석으로는 개인 식

별이 불가능했던 한계점인 일란성 쌍둥이(identical twins)

도 서로 다른 미생물군집을 가지고 있으므로 법미생물학

적 개인 식별의 적용 가능성이 있다(Turnbaugh et al., 2009). 

현재 사용되고 있는 STR 프로파일 분석은 아주 적은

(low copy number) 양의 DNA, 분절된 DNA, 혼합 및 부

분 프로파일로 인해 법과학적 개인 식별이 어려운 경우

가 있다. 이러한 경우 대체 방법으로 사람 미생물군집은 

다른 높은 복제 수 유전 마커의 한 예이며, 미생물 세포는 

인간 세포에 1 : 1 (Sender et al., 2016) ~ 10 : 1 (Savage, 1977)

의 비율로 존재하기 때문에, 부분적이거나 결론 내릴 수 

없는 STR 프로파일을 보완할 수 있는 잠재적 표적이 될 

수 있다. 

본 리뷰 논문에서는 인간 미생물군집 프로젝트(human 

microbiome project)의 연구결과물이 미생물학과 의학 분야

에 기여할 뿐만 아니라(Turnbaugh et al., 2007), 법과학분야

에 적용함으로써 기존 DNA 프로파일 및 지문 분석법의 

보완 및 대안으로서 사람마다 독특하고 안정적으로 전달 

가능한 미생물군집을 법미생물학적 분석을 통한 개인 식

별의 가능성에 대해 살펴보고자 하였다. 

 

본  론 

메타유전체 코드(Metagenomic code) 

최근의 인간 미생물군집에 대한 대규모 연구들은 건강

한 개체를 대상으로 신체 부위 별로 특별한 커뮤니티 구

조와 미생물의 기능에 큰 다양성을 보여주었다(Qin et al., 

2010; Human Microbiome Project, 2012). 또한, 인간 미생물

군집의 특징은 상당한 기간 동안 안정적으로 개인과 연관

될 수 있음이 밝혀졌다(Fierer et al., 2010; Faith et al., 2013; 

Schloissnig et al., 2013). 이러한 연구결과는 개개인이 내재

된 미생물군집에 기초하여 인구 집단 내에서 유일하고 안

정적으로 확인될 수 있음을 시사한다(Fig. 1). 동시에 인간 

미생물군집은 사람 개체 자신의 유전체를 넘어서는 유전

적 변이의 저장소로도 볼 수 있고, 인간 미생물군집의 식

별 가능한 정도는 법유전학과 유전체 정보와 관련이 있다. 

사람들은 인구 집단으로부터 구별될 수 있는 독특한 "미

생물 지문(microbial fingerprint)"을 가지고 있고, 특히 장내 

미생물군집의 경우 수년이 지난 후까지도 개개인마다 독

특한 미생물군집이 유지되어 개인 식별에 활용될 수 있다

(Yatsunenko et al., 2012). 

사람 유전체에 있는 단일 뉴클레오타이드 다형성(SNPs)

은 단기 일련 반복(STRs)과 마찬가지로 강력한 개인 식별

력을 가지고 있어, 약 30~80개의 SNPs을 분석하면 지구

상의 개개인을 개인 식별할 수 있다(Lin et al., 2004). 또한 

SNPs 분석은 신체적 특징, 질병의 위험도, 인구 동태 통계

학, 가족력 등에 관한 개체의 특성을 예측하는데도 이용될 

수 있다(Lowrance and Collins, 2007; Greenbaum et al., 2011; 

Rodriguez et al., 2013). 사람 SNPs가 개인의 특징을 분석하

는데 사용될 수 있는 것과 같이, 인간 미생물군집도 식습

관(Wu et al., 2011), 건강상태(Greenblum et al., 2012), 나이와 

지리학적 위치(Yatsunenko et al., 2012) 등 개체의 다양한 

특징과 연관되어 있다고 보고되었다. 

인구 집단에서 특정 개인을 식별할 수 있는 메타유전체 
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코드는 시간이 지난 뒤에도 다시 검출될 수 있어야 하고, 

실수로 다른 사람을 잘못 식별하지 않아야 한다. 개개인 

마다 독특하고 최대로 안정적인 메타유전체의 특징으로

부터 메타유전체 코드를 구성하여 미생물군집을 법과학

적 개인 식별에 이용 가능함이 제시되었다(Franzosa et al., 

2015). Franzosa 등은 개인화된 메타유전체 코드를 구성할 

수 있는 네 가지 유형의 메타유전체 기능을 고려했는데, 

16S 리보좀 유전자 염기서열 결정법에 의한 operational 

taxonomic unit (OUT)와 whole metagenome shotgun (WMS) 

염기서열 결정법으로 분석된 세균 및 고세균 종의 풍부함

을 두 개의 유형으로 분류군 수준으로 분석하였다. 또한, 

MetaPhlAn 데이터베이스로부터 균종 특이 마커 유전자

와 박테리아 참조 유전체의 큰 세트에서 가져온 kilobase 

windows (kbwindows) 두 가지 유형의 유전자 수준으로도 

분석하였다(Segata et al., 2012). 이러한 메타유전체 코드를 

활용해서 특정 사람과 연관된 미생물군집이 인구 집단으

로부터 개인을 식별할 수 있는 균주 레벨의 다양성이 충

분히 있음을 확인하였고, 시간이 경과하더라도 미생물군

집 분석으로 개인 식별이 가능함을 보여주었다(Franzosa 

et al., 2015). 

 

 

타액 미생물군집(Salivary microbiome) 

지금까지 법과학적 개인 식별은 사람 DNA 프로파일 

분석에 의존하여 왔다. 그러나 사람 DNA 증거물에는 여

러가지 제한점들이 있는데, 사건 현장에서는 자외선, 고

열, 습기 등에 의한 부패로 인해 DNA가 쉽게 분해(de- 

gradation)되거나 발견되는 DNA의 양이 극미량(low copy 

number)이어서 전체 STR 프로파일을 확보하기 어렵다는 

한계점이 있다. 또한 기존 DNA 프로파일 분석으로는 일

란성 쌍둥이를 구별할 수 없다는 문제점이 있다. 이러한 

한계점을 극복하기 위해 미생물군집 분석이 대안이 될 수 

있는데, bacterial DNA는 human DNA에 보다 잘 보전되고 

쉽게 분해되지 않고, 미생물군집 분석을 통해 일란성 쌍둥

이를 식별할 수 있다는 장점이 있다(Stahringer et al., 2012). 

환경에서 발견되는 미생물의 99%가 배양되지 않는 것으

로 추정되지만(Handelsman, 2004), 대용량 병렬 염기서열 

결정법(massive parallel sequencing; MPS)을 사용하여 미생

물군집을 분석할 수 있기 때문에 환경 미생물의 분리 배

양 없이도 분석이 가능하게 되었다. 

이러한 대용량 병렬 염기서열 결정법(MPS)을 사용하여 

타액의 미생물군집을 연구한 결과들이 많이 보고되었다

(Aas et al., 2005; Costello et al., 2009; Lazarevic et al., 2009; 

Fig 1. Microbial forensics and human identification. A simplified schema summarizing the forensic microbiome analysis pathway 
including: collecting samples from various reservoirs of microbiomes (Evidence Collection); the different sequencing targets available to 
analyze the microbiomes (Massive Parallel Sequencing); and data analysis and human identification (Microbiome Data Analysis and Forensic
Human Identification). 



- 295 - 

Zaura et al., 2009; Lazarevic et al., 2010; Caporaso et al., 2011; 

Stahringer et al., 2012). MPS에 의한 미생물군집 분석의 주

요 표적 유전자는 16S rRNA인데 이것은 미생물의 생명 

현상 유지에 필수 불가결하고 모든 미생물들이 가지고 

있기 때문이다(Weisburg et al., 1991; Case et al., 2007). 그러나 

16S rRNA 표적 유전자는 유전체 내 이질성(intra-genomic 

heterogeneity), 모자이크 현상(mosaicism), 보편적인 염기서

열 식별 값의 부족 등의 한계점들이 있다(Rajendhran and 

Gunasekaran, 2011). 이러한 한계점을 극복하고 보다 완전

한 미생물군집을 분석하기 위해 미생물에서 고도로 보전

되고 가장 중요한 효소인 RNA 중합효소의 beta 아단위

를 암호화하는 rpoB 유전자를 표적으로 사용하기도 한다

(Boor et al., 1995). rpoB 유전자의 초변이 구역은 미생물을 

종(species)과 아종(subspecies) 레벨까지 동정할 수 있다는 

장점이 있다(Mollet et al., 1997; Adekambi et al., 2003; La Scola 

et al., 2006). 

타액에 존재하는 주요 미생물로 Streptococcus 균종(spe- 

cies)의 서로 다른 균주(strains)들을 사람은 가지고 있고, 

이 균주들은 사람마다 독특하게 존재한다(Rudney and 

Larson, 1994; Wisplinghoff et al., 1999). 이들을 분석하기 위

해서 16S rRNA만을 표적으로 할 경우 이러한 사람마다 

독특한 미생물 균주들을 검출할 수 없지만, rpoB와 16S 

rRNA 두 가지 유전자를 표적으로 할 경우 이러한 미생물 

균주 모두를 보다 심도 깊게 동정할 수 있다. 특히, 16S 

rRNA, rpoB1, rpoB2 세 가지 유전자를 표적으로 한 대용

량 병렬 염기서열 분석이 균종 및 균주 레벨까지 구별할 

수 있어 개인 식별의 가능성을 제시하였다(Leake et al., 

2016). 

범죄현장에서 발견되는 정액 및 혈액 등과 달리 타액

은 1 mL 당 약 5억개의 미생물들이 있고 적어도 700개의 

서로 다른 미생물 균종들이 존재한다(Paster et al., 2006). 

각 개개인 사이에 타액 미생물군집의 차이가 있다는 연구

(Costello et al., 2009; Human Microbiome Project, 2012) 뿐만 

아니라, 타액 미생물군집은 수개월 동안 안정성이 유지

되는 것을 보여주었다(Lazarevic et al., 2010; Leake et al., 

2016). 타액에서 발견되는 공통적인 미생물은 Firmicutes, 

Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroides, Fusobacteria 등이

었다(Lazarevic et al., 2009; Lazarevic et al., 2010; Stahringer et 

al., 2012). 그러나 타액은 역동적으로 흐르는 특성 때문에 

타액 미생물군집에는 자연적인 변이가 있고 몇몇 미생물

들은 항상 일정하게 검출되지 않을 수도 있다. 이러한 제

한점을 극복하기 위해 시퀀싱 리드 20개 이하는 분석 전

에 제거하고, 16S rRNA와 rpoB 유전자를 동시에 표적으로 

하여 분석함으로써 개인 내 변이를 최소화할 수 있다. 

Stahringer 등은 12~24세 사이의 일란성 쌍둥이 타액 미

생물군집이 다른 쌍과 비교하여 통계학적으로 유사하지 

않다는 것을 보여주었는데, 이것은 타액 미생물군집에 유

전적 영향이 거의 없고 환경적 요인(식습관, 구강 위생상

태, 흡연, 음주, 약 복용 여부)에 의해 차이가 발생하는 것

을 의미한다(Stahringer et al., 2012). 따라서 어떤 사람의 

타액 미생물군집을 분석함으로써 그 사람의 생활습관에 

관한 정보를 추정하는 것이 가능할 것이다. 또 다른 환경 

요인으로 항생제 복용 여부가 타액 미생물군집에 영향

을 미칠 수 있다. Lazarevic 등은 급성 중이염 환자에게 

amoxicillin 치료가 타액 미생물군집의 조성 변화에 영향을 

주어 균종의 풍부함과 다양성에 변화를 가져올 수 있음을 

확인하였다(Lazarevic et al., 2013). 그러나 항생제 치료가 

끝나고 3주 후에는 미생물군집 조성이 치료 전의 다양성

으로 복귀된다. 그러므로 범죄 현장의 타액 증거물에서 

특정 항생제 성분의 존재 여부를 분석하여 항생제 물질이 

확인되면, 이 후 용의자로부터 타액 참조 시료(reference 

sample)를 채취하기 전에 같은 항생제를 복용시킨 후 타

액 시료를 채취하여 미생물군집을 분석함으로써 개인 식

별의 가능성을 높일 수 있을 것이다. 또한 타액 증거물에

서 항생제 성분이 검출되지 않았는데, 용의자가 항생제를 

복용하고 있는 경우, 항생제 치료가 끝나고 타액 미생물

군집의 다양성이 복귀된 이후 참조 시료를 채취할 필요성

이 있다(Leake et al., 2016). 

음모 미생물군집(Pubic hair microbiome) 

성폭력 또는 성추행 사건에서 피해자의 질 도말 등의 

증거물에서 가해자의 정액 검출과 정자의 DNA 프로파일 

분석을 통해 성범죄 수사가 이루어져 왔다. 그러나 단순 

성추행, 콘돔의 사용 또는 체외 사정, 무정자증의 경우 정

자가 발견되지 않아서 성폭력의 직접적인 증거를 확보하

기 어려운 경우가 종종 있다(Bai et al., 2012; Mayntz-Press 

et al., 2008). Y-STR 검사는 피해 여성 DNA가 많이 존재하

는 증거물에서 남성 DNA의 존재를 확인할 수 있고, 성

교 후 5~6일이 지나 핵 DNA 타이핑이 불가능한 경우

에도 남성 DNA를 검출할 수도 있다(Mayntz-Press et al., 

2008). 미토콘드리아 DNA (mitochondria DNA; tuna)는 모

발에 핵 DNA가 극미량 존재하기 때문에 핵 DNA 타이핑

으로 분석이 되지 않는 경우에 모계 혈연관계를 분석하는

데 아주 유용하다(Pfeiffer et al., 1999; Budowle et al., 2003). 
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Y-STR은 부계 유전, mtDNA는 모계 유전에 관련된 사건 

분석에 사용되지만, 혼합 DNA의 경우 해석에 상당한 어

려움이 있다. 

두모(scalp hair)와 음모(pubic hair)의 미생물군집을 분석

하여 7명의 개인에서 두모와 음모의 차이와 개인 식별이 

가능하다고 보고되었다(Tridico et al., 2014). 음모의 미생물

군집은 시간이 지나도 안정하고 성별에 대한 정보도 제공

할 수 있으며, 커플 사이의 음모 미생물군집의 유사성은 

커플이 동거하며 성접촉을 통해 음모의 미생물군집이 상

호 교환된 결과라고 하였다(Tridico et al., 2014). 이러한 미

생물군집의 프로파일 분석은 성폭력 사건에서 피의자와 

피해자 사이에 어떤 증거물의 전달 여부를 결정하는 새

로운 분석도구로서 사용될 수 있을 것이다(Williams and 

Gibson, 2017). 증거물의 다양한 보관 조건(냉장, 냉동, 에

탄올에 담금, FTA 카드에 보관, RNAlater에 담가 보관) 등

이 보관 시간보다 영향을 많이 미치지만(Bai et al., 2012; 

Hale et al., 2015), 두모의 미생물군집 프로파일은 보관 

온도와 시간에 의해 크게 영향을 받지 않는다고 하였다

(Williams and Gibson, 2017). 따라서 성폭력 및 성추행 사건

에서 피의자의 DNA가 검출되지 않을 경우 음모의 미생

물군집 프로파일 분석이 법과학적 조사에 기여할 것으로 

사료된다. 신체 부위 별 주요 미생물 분포를 이용하여 법

미생물학적 분석에 활용한 연구를 Table 1에 정리하였다

(Table 1). 

법의학 지표로서 미생물(Microbes as forensic indicator) 

미생물에는 세균, 곰팡이, 조류, 기생충, 바이러스, 프리

온 등을 포함한다. 이러한 미생물은 지상 및 수중 환경 등

의 도처에 풍부하게 존재한다. 도처에 존재하고 다양성이 

풍부하다는 의미는 미생물이 법과학적 증거로서 유용성이 

있다는 의미이다(Budowle et al., 2010). 사람의 체내와 체표

면에는 사람의 세포보다 10배 이상 많은 미생물이 살고 있

다(Turnbaugh et al., 2009). 미생물은 의학, 생태학, 발효 과

학 분야에서는 그 중요성이 인지되어 왔지만, 법과학자들

에게는 그리 중요하게 인식되지 않았었다. 그러나 2001년

에 미국에서 발생한 911 테러 이후 탄저균 아포 편지봉

투를 이용한 생물테러 공격으로 22명의 무고한 시민들이 

감염되었고, 11명은 피부 탄저병에 또 다른 11명은 폐 

탄저병으로 고통받다가 그 중 5명이 사망하게 되면서부

터 법미생물학(microbial forensics)의 필요성이 제기되었다

(Jernigan et al., 2002; Read et al., 2002). 대용량 염기서열 분

석법과 생물 정보학 등의 발전에 힘입어 미생물군집에 대

한 법과학적 분석이 가능하게 되었다(Li et al., 2012; Segata 

et al., 2012). 이제는 미생물을 동정하기 위해서 더 이상 

배양할 필요가 없으며 메타유전체학(metagenomics)으로 

수백 수천종의 미생물 특성을 분석할 수 있게 되었다

(Human Microbiome Project, 2012; Yatsunenko et al., 2012). 

또한, 특정 균종과 플라스미드의 연쇄 전달을 효율적으로 

연구하는 것이 가능하게 되었다(MacConaill and Meyerson, 

2008; Nakamura et al., 2008; Pallen and Loman, 2011). 

법미생물학은 미생물을 이용하여 법과학적 조사를 하는 

것으로 특정 미생물군집의 존재 여부를 통해 어떤 개인, 

유기체, 무기체, 위치 등을 파악하는데 사용될 수 있게 

되었다(Harmon, 2005). 미생물은 무모하게 또는 악의적으

로 전파될 수 있기 때문에 피고인과 원고를 특정 균종과 

연결시켜는 것이 필요할 때가 있다. 미생물 대사 능력의 

다양성으로 인해 대부분의 유기질과 무기질이 미생물의 

활동으로 변경될 수 있고 이것은 법과학적 증거물의 보

존에도 영향을 미칠 수도 있다. 사건 현장의 변시체는 감

염성 미생물의 근원이 될 수 있기 때문에 법과학적 조사

를 하는 현장 과학수사요원들은 항상 감염의 위험성을 인

지해서 생물 안전에 만전을 기해야 한다(Malik and Singh, 

2011). 

Table 1. Microorganisms as forensic indicators in the microbial forensics 

 Specimens Microorganisms References 

Saliva 
Streptococcus spp., Firmicutes spp., 
Proteobacteria spp., Actinobacteria spp., 
Bacteroides spp., Fusobacteria spp. 

Rudney and Larson, 1994; Wisplinghoff et al., 1999; 
Nakanishi et al., 2009; Lazarevic et al., 2010; 
Stahringer et al., 2012 

Vaginal secretions Lactobacillus crispatus, Lactobacillus gasseri Akutsu et al., 2012; Fleming and Harbison, 2010 

Pubic hairs Lactobacillus iners, Prevotella spp., 
Aggregibacter segnis Tridico et al., 2014 
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체액 지표로서 미생물(Microbes as indicators of body 

fluids) 

법과학 증거물에서 질액, 타액, 정액, 혈액과 같은 체액

의 검출을 위한 검사법들이 개발되어 있으나 정확도가 그

리 높지 않은 편이다(Gunn, 2018). 이들 기존의 검사법들

은 질액과 타액을 확실하게 구별할 수 없는 경우가 있는

데, 이는 성폭행 사건이 일어난 순서의 혐의를 뒷받침하

는 중요한 고려 사항일 될 수 있기 때문에 사건을 밝히는

데 어려움을 초래할 수 있다. 예를 들어 정액과 질액 둘다 

양성인 검사결과는 질내 삽입의 성폭력을 의미한다(Gunn 

and Pitt, 2012). 

질내 미생물무리(microflora)는 다양한 세균들로 구성되

어 있지만 Lactobacillus 균속에 속하는 몇몇 균종이 우세

하게 존재한다(Jespers et al., 2012). 한때 모든 여성은 유일

하고 독특한 균무리를 가진다고 제시되었지만(Redondo-

Lopez et al., 1990), 지금은 그렇지 않다고 생각되고 있다

(Lamont et al., 2011). 하지만, 질내 미생물군집이 인종 집단 

사이에 차이가 있다는 것이 밝혀졌다(Ravel et al., 2011). 

또한 Lactobacillus crispatus로부터 유전자 마커를 검출하는 

것이 질액을 확인하는 신뢰할 만한 표지자가 될 수는 있

지만 다른 균종에서는 적합하지 않다는 연구결과가 있다

(Fleming and Harbison, 2010; Akutsu et al., 2012). 반면에 손, 

사타구니, 음경에서도 Lactobacillus crispatus DNA가 검출

될 수 있기 때문에 단일 균종만으로 질액을 확인하는 것

보다 수많은 균종들을 검출하기 위한 마크로어레이 분석

을 사용하는 것이 적합하다고 주장하였다(Benschop et al., 

2012). 

구강 내 사슬 알균들을 검출하여 타액을 확인하는 방

법이 제시되었는데, PCR 기법을 사용하여 Streptococcus 

salivarius와 Streptococcus mutans 균종들을 타액에서는 확

인하였지만 질액에서는 이 두 균종 모두 발견되지 않았

다고 하였다(Nakanishi et al., 2009). 그러나 이들 두 균종이 

비록 낮은 비율로 존재하지만 질내에서도 집락을 형성하

는 것으로 밝혀졌다(Rabe et al., 1988). 

충격에 의해 흩뿌려진 작은 혈흔과 숨을 내쉴 때 함께 

나온 혈흔을 구별하는 것은 매우 어렵지만, 이것은 죽어

가는 외상을 입은 희생자를 돕기 위한 사람의 의류에 희

생자가 숨을 내쉴 때 함께 나오는 미세한 분무 혈흔이 묻

을 수 있고, 또한 가해자가 폭행하는 동안에도 비슷한 혈

흔이 묻을 수 있기 때문에 이것을 구별하는 것은 매우 중

요하다(James et al., 2005; Gardner, 2012). 숨을 내쉴 때 나오

는 혈흔은 공기방울을 포함하고 있지만 충격에 의해 흩

뿌려진 혈흔에서는 공기방울이 포함되어 있지 않다. 하지

만 면재질의 의류같이 흡수성 표면에 혈액이 떨어지면 이

것을 구별하기 쉽지 않다. 숨을 내쉴 때 함께 나온 혈흔에

는 타액이 혼합되어 있기 때문에 타액의 세균들이 오염되

어 있을 수 있다(Donaldson et al., 2010). 구강 내 미생물군

집 중에서 사슬 알균이 우세한 균종이지만 환경에 노출되

면 오랜 기간 생존할 수 없다(Tagg and Ragland 1991). 하지

만, 이들 균종으로부터의 DNA를 포함하는 혈액을 흡수성 

섬유에 묻히고 나서 2~3개월 후에도 구강 내 사슬 알균 

DNA가 검출 가능하였다는 보고가 있다(Donaldson et al., 

2010; Power et al., 2010). 재채기를 하는 동안 함께 흩뿌

려진 혈흔의 경우 타액과 다른 코에 포함된 또다른 미생

물군집이 존재하기 때문에 여러 가지 세트의 primers 사용

이 필요하다(Lemon et al., 2010). 

법의학 지표로서 토양 미생물(Soils microbes as foren- 

sic indicator) 

토양은 어떤 사람, 동물 또는 식물을 특정 지리적 위치

와 연결할 수 있는 유용한 법의학적 지표이다(Tibbett and 

Carter, 2008; Ruffell, 2010; Nikhil et al., 2014). 토양의 광물질

과 화학적 구성 성분의 분석은 때에 따라 상당히 많은 양

의 토양이 필요하거나 토양 데이터베이스가 없는 경우 제

한점이 된다(Zala, 2007). 

모든 토양은 극도로 다양한 미생물군집을 포함하고 있

지만 대부분의 균종들은 실험실에서 배양되지 않는다. 분

자생물학 기법의 발달로 이러한 비배양 문제는 더 이상 

문제가 되지 않고 법의학 지표로서 토양 미생물의 잠재성

을 연구하는 수많은 연구가 있었다(Giovannoni et al., 1990; 

Torsvik et al., 1990; Li et al., 2012; Segata et al., 2012; Lee and 

Eom, 2016). 말단 제한 효소 길이 다형성(terminal restriction 

fragment length polymorphism; T-RFLP)를 활용한 16S ribo- 

somal RNA 유전자 염기서열 분석법이 사용되거나(Smalla 

et al., 2007; Macdonald et al., 2011; Quaak and Kuiper, 2011), 

증폭산물 길이 이질성-다중 중합효소 연쇄반응(amplicon 

length heterogeneity-polymerase chain reaction; ALH-PCR) 기

법이 사용되었다(Moreno et al., 2006; Moreno et al., 2011). 토

양 미생물의 풍부함은 매우 적은 양의 토양 증거물만 필

요하다는 것을 의미하고, 분석 기법들이 상대적으로 저렴

하고 자동화 될 수 있다는 장점이 있다. 그러나 토양 미생

물을 분석하는 것은 짧은 거리의 지역과 계절에 걸쳐 토

양 미생물군집에 주요 변화가 있을 경우 이런 분석법의 
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신뢰성은 영향을 받을 수 있다는 한계점이 있다(Ritz et al., 

2009). 이러한 한계점을 극복하기 위해 질소 고정 근류균

(rhizobia) 같은 토양 미생물을 표적으로 하려는 연구가 시

도되었다(Lenz and Foran, 2010). 

미생물 지문을 이용한 개인 식별 

상당히 오랜 기간이 지났음에도 불구하고 미생물 지문

(microbial fingerprints)으로 큰 인구 집단에서 특정 개인을 

식별할 수 있는 가능성이 보고되었다(Franzosa et al., 2015; 

Leake et al., 2016). 피부 박테리아 프로파일이 수개월이 지

난 후에도 특정한 개인과 그것을 접촉했던 물체 사이의 

연관성을 밝히는데 사용될 수도 있다(Wilkins et al., 2017). 

특정 미생물군집 시그널에 기초하여 화장실, 문손잡이, 화

장실 바닥과 같이 서로 다른 대상에서 사람의 장관, 피부 

및 토양 세균 프로파일의 특이 생물지리학적 패턴을 정의

하는 것도 가능하다(Flores et al., 2011). 특정 신체 부위에 

의한 어떤 사람의 미생물군집 개별화는 법과학적 수사 증

거로 유용할 수 있다. 예를 들어, 희생자에게 피의자에 의

해 남겨진 미생물군집은 특정 신체 부위와 성폭력 범죄의 

연관성을 밝힐 수 있게 한다. DNA 증거가 없는 경우, 미

생물 지문은 특정 신체 부위와 범죄의 연관성뿐만 아니라 

특정 개인의 범죄 관련성을 밝히는데도 유용하다. 

개인 식별 목적의 미생물 지문의 역량은 민족 집단을 

추정하는데 까지 적용될 수도 있다. 미토콘드리아 DNA 

(mtDNA) 일배체형과 미토콘드리아 단일 뉴클레오타이드 

다형성(mtSNPs)을 결합시킨 연구는 동일한 분변 및 질 샘

플로부터의 미생물군집 프로파일링 분석과 함께 미생물군

집 패턴이 숙주의 조상 유전체 배경과 연관될 수 있음을 

보여주었다(Ma et al., 2014). 이러한 연구들은 법의학 관련 

시료의 미생물 및 심지어 비-미생물 DNA 지문도 단일 

개체 및 하위 개체를 정확하게 구별할 수 있으며 잠재적

인 물리적 증거의 출처(대상)와 연결할 수 있음을 제시하

는 것이다. 법과학 문헌들이 미생물 유래 데이터(Damann 

et al., 2015), 특유의 시그니처(Can et al., 2014) 및 법의학 지

표(Alan and Sarah, 2012)의 잠재적인 유용성에 관해 보고하

고 있다. 법의학 지표의 예로는 신원 확인, 출신 국가 및 

사망 시각 추정 등이 있다. 

최근 Schmedes 등은 법과학적 개인 식별을 위해 피부 

Table 2. Microbial markers present on the hand, foot, manubrium for body site classification 

 Body site Microbial markers Accuracy (%) References 

Hand 

Propionibacterium acnes 

95.8~100% Schmedes et al., 2018 

Propionibacterium granulosum 

Propionibacterium humerusii 
Propionibacterium phage P1 1 
Propionibacterium phage P100 A 

Foot 

Propionibacterium phage PAD20 

54.2~83.2% Schmedes et al., 2018 

Propionibacterium phage PAS50 
Propionibacterium sp. 434 HC2 
Propionibacterium sp. 5 U 42AFAA 
Propionibacterium sp. HGH0353 

Manubrium 

Propionibacterium sp. KPL1844 

70.8~95.8% Schmedes et al., 2018 

Propionibacterium sp. KPL1854 
Propionibacterium sp. KPL2008 
Rothia dentocariosa 
Corynebacterium jeikeium 
Corynebacterium pseudogenitalium 
Corynebacterium tuberculostearicum 
Corynebactrium sp. HFH0082 
Corynebactrium sp. KPL1818 
Corynebactrium sp. KPL1824 
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미생물군집으로부터 계통 분기 특이 마커의 염기서열을 

분석하여 286개의 미생물 과, 속, 종 및 아종 수준의 마

커로 구성된 hidSkinPlex를 개발하여 94% 정확도로 개인 

식별이 가능하며, 평균 86% 정확도로 특정 신체 부위를 

예측할 수 있음을 보고하였다(Schmedes et al., 2018). 또한 

그들은 hidSkinPlex에서 Propionibacterium acnes, Propioni- 

bacterium granulosum, Propionibacterium humerusii, Propioni- 

bacterium phage P1 1, Propionibacterium phage P100 A, Pro- 

pionibacterium phage PAD20, Propionibacterium phage PAS50, 

Propionibacterium sp. 434 HC2, Propionibacterium sp. 5 U 

42AFAA, Propionibacterium sp. HGH0353, Propionibacterium 

sp. KPL1844, Propionibacterium sp. KPL1854, Propionibac- 

terium sp. KPL2008, Rothia dentocariosa, Corynebacterium 

jeikeium, Corynebacterium pseudogenitalium, Corynebacterium 

tuberculostearicum, Corynebactrium sp. HFH0082, Coryne- 

bactrium sp. KPL1818, Corynebactrium sp. KPL1824 등의 미

생물 마커를 분석하여 손에서는 95.8~100%(평균 97.9%, 

표준편차 2.1%), 발에서는 54.2~83.2%(평균 73.22%, 표

준편차 7.5%), 복장뼈 자루피부에서는 70.8~95.8%(평균 

86.3%, 표준편차 6.9%) 정확도로 각각의 신체 부위를 구

분할 수 있었다(Table 2). 

 

결  론 

 

사람의 미생물군집은 건강, 신체 대사, 면역반응에서 중

요한 역할을 하고(Cho and Blaser, 2012), 인체의 유전적 구

성에도 크게 기여한다. 인체에 미생물군집의 집락 형성은 

출생과 함께 시작되어 성장하는 동안 지속적으로 변화하

게 된다(Capone et al., 2011; Bokulich et al., 2016). 개개인 마

다 독특한 유전적 및 환경적 요소는 미생물군집을 형성하

는데 도움을 주며, 따라서 미생물군집은 개개인마다 유일

할 수 있다. 시간이 지남에 따라 안정화될 수 있는 균주 

특이 서명과 같은 개인 미생물의 특징은 미생물군집 특성

을 잠재적으로 법의학 개인 식별에 적용 가능하게 한다

(Franzosa et al., 2015; Oh et al., 2016; Brandwein et al., 2018). 

그러나, 법미생물학적 분석 기법의 개인 식별에 적용은 

아직 초기 단계이고, 인종 집단간 미생물군집의 차이가 

있기 하지만 어떤 개인의 미생물군집이 유전(Turnbaugh et 

al., 2009), 나이 및 거주 장소(Yatsunenko et al., 2012), 가족

(Song et al., 2013), 애완동물(Misic et al., 2015), 식습관(David 

et al., 2014), 흡연 여부(Bizzarro et al., 2013; Moon et al., 

2015), 키스(Kort et al., 2014), 건강(Casarin et al., 2013) 및 위

생(Fierer et al., 2008) 상태 등에 의해 다양할 수 있기 때문

에 보다 많은 정보를 필요로 한다. 또한 개인 식별과 지리

학적 위치 추정의 법의학적 지표로서 미생물군집의 유효

성에 관한 연구가 필요하다. 법미생물학 분야는 생물 범

죄 및 생물 테러 등의 위해성 미생물 분석에 초점을 두었

다가 이제는 다양한 미생물군집 응용 분야로 확장되었으

며(Schmedes et al., 2016), 향후 연구에서는 미생물군집 프

로파일링이 법과학적 조사 방법으로 적극적으로 사용되

기 이전에 유효성 확인 기준을 확립하고, 미생물군집 데

이터를 보다 정확하게 해석하고 표준을 확립하기 위한 방

법 개발 및 새로운 통계 모델을 고려해야 한다. 

미생물군집 프로파일 분석에는 현재 2가지 주요 방법

이 있는데, 가장 일반적으로 사용되어온 방법은 16S ribo- 

somal RNA 단일 마커의 염기서열 분석법이었으나 근래에

는 전체 미생물군집(whole microbiome)의 shotgun sequ- 

encing 기법이 널리 사용되고 있다(Haft and Tovchigrechko, 

2012). 감염성 질병 진단을 위해서는 병원균의 특정 균종

을 동정하고 유전적 변이 균주의 존재 등을 검사하지만, 

법미생물학 분석 기법은 미생물군집의 프로파일을 조사하

게 된다. 가장 유익한 미생물군집 마커 패널을 사용하여 

표적화된 증균 및 염기서열 결정 분석법은 미생물군집 프

로파일링을 통해 법의학적 개인 식별을 위한 이상적인 솔

루션을 제공하여 안정적인 정보 사이트에서 높은 적용 범

위를 얻을 수 있을 것이다. 

법정에서 법미생물학 증거가 채택되려면, 미생물 시

료의 채취, 분석 및 결과 해석을 위한 표준 작업 절차

(standard operating procedures; SOPs)의 개발이 필요하다. 또

한 세균학적 분석결과의 정확성을 증명하기 위해 진단검

사 실험실에서 채택하고 있는 정도 관리(QC)와 품질 보

증(QA)도 필요할 것이다(Pitt and Cunningham, 2009). 법원

에서 법미생물학 증거의 허용 가능성은 관련 국가의 법

적 틀에 따를 것이다. 예를 들어, 미국에서는 'Daubert 표

준'이 법정에서 과학적 증거의 허용 가능성을 관리한다. 

Daubert 표준을 충족시키기 위해서는 알려진 오류율을 갖

는 표준화되고 검증된 프로토콜을 사용하여 증거물을 채

취하여야 한다. 또한 절차는 동료 평가를 거친 후에 출판 

되어야 하며 적절한 과학 공동체가 '일반적으로 받아들일 

수 있는' 것으로 간주되어야 한다(Harmon, 2005). 

법미생물학적 분석 기법을 과학수사 현장에 적용하기 

전에 상당한 유효성 평가와 오랜 기간의 개선 과정을 필

요로 한다. 또한 법미생물학적 분석 기법이 기존의 표준

화되어 널리 사용되고 있는 과학수사 기법보다 얼마나 정
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확한지 비교하는 연구가 필요하며, 피부 연관 미생물군집

의 광범위한 유전체 분석 데이터베이스 및 증거물에서 충

분히 많은 수의 미생물군집 분석, 그리고 단순 접촉 증거

물에서 미생물군집 분석만으로도 개인 식별이 가능하도록 

추가적인 연구가 필요하다. 법미생물학은 다양한 범죄 수

사에 엄청난 잠재력을 제공하지만, 합리적인 충분한 시간 

간격으로 수집된 샘플에 대해 높은 분류 정확도를 생성하

는 피부 미생물군집의 안정된 특징을 확인하는 연구가 필

요하다. 미생물군집의 프로파일 분석을 법과학적으로 적

용하는 잠재성을 밝혀내고 이를 실현하기 위해서는 많은 

기초 연구가 추가적으로 필요할 것으로 사료된다. 상기한 

바와 같이 법미생물학적 분석기법은 아직까지 추가적인 

연구와 유효성 평가가 필요함에도 불구하고, 범죄의 지능

화 첨단화로 인해 범인들이 더 이상 사건 현장에 지문뿐

만 아니라 DNA 시료가 될 만한 혈액, 타액, 정액, 기타 

체액 등을 남기지 않으려는 상황에서 미세 증거물이 될 

수 있는 미생물의 법미생물학적 분석은 필수 불가결하다. 

미해결 과제의 방지와 인권보장, 증거재판주의에 따른 합

리적 의심의 여지가 없는 증거 분석을 위한 법미생물학의 

중요성과 필요성은 증대될 것으로 사료된다. 
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