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서     론

환경유전자 (environmental DNA, eDNA)는 흙, 퇴적물, 

수체 등 다양한 환경에 잔존하는 생물의 유전자를 의미하

며, 배설물, 땀, 침, 피부조직, 털 등 다양한 형태를 띠고 있

다 (Taberlet et al., 2012, Thomsen and Willerslev, 2015). 

eDNA는 1987년 흙속 침전물로부터 미생물 DNA를 추

출 (Ogram et al., 1987)하면서 처음 언급되기 시작했으며, 

2000년대 들어와서야 활용되기 시작했다. 최근 유전자 분

석 기술의 진보로 미량의 유전자를 분석할 수 있는 기술

이 개발되면서, 환경에 잔존하고 있는 유전자를 통해 생

물의 서식 유무를 파악하는 연구가 전 세계적으로 진행되
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고 있다 (Ficetola et al., 2008; Jerde et al., 2011; Minamoto 

et al., 2012). 특히, 하천, 호수, 바다와 같은 수환경에서

는 서식하는 모든 생물에 대한 유전정보가 물에 포함되

어 있으며, 이는 비교적 간편하게 획득하고 분석할 수 있

기 때문에 수생생물들을 대상으로 많은 연구들이 수행되

고 있다 (Sassoubre et al., 2016; Shaw et al., 2016; Evans et 

al., 2017). 구체적으로 생물다양성 (Andersen et al., 2011; 

Thomsen et al., 2012a; DiBattista et al., 2017; Nakagawa et 

al., 2018), 종 분포 (Takahara et al., 2013; Yamamoto et al., 

2016), 희소종 확인 (Thomsen et al., 2012b; Keskin et al., 

2016; Piggott 2016; Doi et al., 2017)에 대한 연구가 활발

하게 이루어지고 있다. 

eDNA를 활용한 수생생물 조사는 수체 내 잔존 유전자

를 분석하기 때문에 포획을 통한 종의 출현 유무 파악 없

이도 생물의 존재 여부를 확인할 수 있는 방법이다. eDNA 

조사는 지점의 현장수 시료만 확보하면 되기 때문에 조사

지점에 대한 접근성, 생물의 불균일한 분포 등과 같이 조

사 환경에 의한 영향이 적으며, 현장 조사 시 소요되는 인

력 및 시간을 절감할 수 있는 장점이 존재한다 (Laramie, et 

al., 2015). 뿐만 아니라, eDNA 연구 결과에서 전통적인 생

물 조사 방법과 비교하여 다양한 종이 확인되었으며 (e.g. 

Dejean et al., 2012; Takahara et al., 2013), 희소하게 분포

하는 종의 서식 여부가 확인되었다 (Jerde et al., 2011). 따

라서 수생생물 연구에서의 eDNA 조사는 직접포획 조사 

방법의 단점을 보완할 수 있는 효과적인 방법이다.

수생생물 중 상위포식자이자 이동성이 큰 어류의 경우 

주로 어구 (투망, 족대, 정치망, 자망 등)를 활용한 채집을 

통해서 종 다양성을 확인한다. 직접포획에 의한 방식은 어

구별 단위노력당 어획량 (catch per unit effort, CPUE)과 같

은 정량적인 결과를 산출할 수 있고, 채집되는 종들을 연

구자들이 직접 확인할 수 있다는 장점이 있다. 반면, 각 어

구들의 형태 및 특성상 존재하는 편향성 (gear selectivity)

으로 인하여 조사 대상 지역의 어류 다양성 및 특정종의 

개체군 크기가 저평가될 수 있는 문제가 있다 (Bonar et al., 

2009, Yoon et al., 2015). 또한 채집이 어려운 환경에 서식

하거나 멸종위기종과 같이 개체수가 적은 종들을 확인하

지 못할 가능성이 높으며 (Thomsen et al., 2012b), 이를 채

집하기 위해서는 많은 시간과 인력이 소요되어야 한다. 따

라서, 직접포획의 단점을 보완하기 위해서 어류 조사에 있

어서 eDNA를 활용하는 방안에 대한 연구가 지속적으로 

이루어지고 있다.

미국 (U.S Geological Survey, USGS)과 덴마크 (eDNA 

cen t er)에서 eDNA 조사를 국가 차원에서 활용하고 있으

며, 일본 (The eDNA Society)에서도 많은 연구자들에 의

해서 연구가 이루어지고 있다. 국내도 eDNA의 활용을 높

일 필요가 있으나, 현재까지는 제한적인 연구만 수행되어, 

보다 활발한 연구를 통해 국내에 적합한 방법 정립 및 조

사 체계 정착이 필요한 상황이다. 본 연구에서는 담수생

태계 중 하천에 서식하는 어류를 조사하기 위한 방법으로 

eDNA를 적용하였다. 특히, 개체수가 적고 채집이 어려운 

멸종위기종이 서식하는 하천에 대해서 eDNA를 활용하여 

어종의 다양성을 확인하였으며, 이를 통해 국내 수환경 연

구에서의 eDNA의 적용 가능성을 파악하였다.

재료 및 방법

1. 조사지점

eDNA의 적용 가능성 평가를 위한 조사는 금강 본류, 지

천 (금강 지류), 낙동강 황지천, 섬진강 본류의 4개 지점을 

대상으로 실시되었다 (Fig. 1). 지점 선정은 어류상과 멸종

위기종의 서식 유무 확인 가능성 파악을 위해 문헌상 멸종

위기종이 1종 이상 (금강, 감돌고기; 지천, 흰수마자; 황지

천, 얼룩새코미꾸리; 섬진강, 큰줄납자루) 서식하는 지점을 

선정하였다.

2. eDNA 분석

1) 현장 채수 및 필터링

eDNA 분석을 위한 물 시료 채수 및 필터링에 대한 전

반적인 과정은 USGS의 “Environmental DNA sampling 

protocol (Laramie, et al., 2015)”을 따랐다. 현장 채수 및 

필터는 2018년 7월 11~12일에 이루어졌다. 채수 시 오염 

(contamination)을 방지하기 위하여 지점별로 조사 및 필

터링 도구를 구분하여 사용하였다. 조사 지점에서 물 시

료는 채수병 (2L)을 이용하여 3개의 샘플 (n = 3 for each 

site)을 확보하였으며, 채수된 시료는 hand vacuum pump 

(Nalgene, Thermo Scientific, U.S.)를 이용하여 현장에서 

필터하였다. 필터는 eDNA 필터 시 발생 가능한 오염 방

지를 위해서 Nalgene analytical test filter funnel (Cellulose 

nitrate; Volume 250 mL; Pore size 0.45 μm; diameter 47 

mm; Thermo Scientific, U.S.)을 사용하였으며, 지점별로 

750 mL의 원수를 필터하였다. 이후 필터지는 보관을 위해 

실리카겔이 들어있는 지퍼백에 개별로 보관하여 실험실로 

이송하였으며, 분석 시까지 -20℃에 냉동보관하였다. 현

장에서 필터 후 남은 물 시료는 드라이아이스 박스를 이용

하여 실험실로 옮겨 -20℃ 미만의 냉장고에 보관하였다.
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2) DNA 추출

지점별 현장에서 이동, 보관된 필터지의 DNA 추출은 

DNeasy PowerWater Kit (Qiagen, Hilden, Germany)를 이

용하여 manufacture 권고에 따라 직접 DNA를 추출하였으

며, 추출된 DNA는 -20℃ 이하의 냉장고에 보관하였다.

3) Universal primer 선정

물 속 eDNA에 포함된 어류 DNA 염기서열을 증폭하기 

위해 다양한 유전자 마커 (genetic marker)를 대상으로 기

존에 개발된 primer 세트를 확보하였으며, 그중 어류를 대

상으로 한 eDNA의 실험에 많이 사용되고 있는 MiFish 

primer 세트 (Miya et al., 2015)를 선정하였다 (Table 1).

 

4) PCR 반응 

어류의 eDNA를 증폭하기 위해 전체 25 μL의 양 (DNA 

template 5 μL, AccuPrime SuperMix II 12 μL, forward 

primer 1.25 μL, reverse primer 1.25 μL, BSA 0.5 μL, D.W. 

5 μL)으로 1st PCR을 수행하였다. PCR 조건은 initial 

denaturation 95℃에서 5 min, 이후 PCR 반응 (denaturation 

95℃에서 20 sec, annealing 58℃에서 15 sec, extension 

68℃에서 1 min) 35회를 수행하고, final extension 68℃에

서 7 min을 수행하였다. PCR 반응 이후, 전기영동을 통해 

밴드를 확인하였다. 특이적 밴드의 DNA 증폭산물을 메스

를 이용하여 추출하고, 이후 QIAquick Gel Extraction Kit 

Fluorometry (Qiagen, Hilden, Germany)를 이용하여 정제

하였다.

2nd PCR은 샘플 index 정보가 삽입된 primer 세트를 이

용하여 수행하였다. 이후 Qubit (Invitrogen, CA, USA)을 

이용하여 DNA 농도를 측정한 후, 각 샘플의 농도에 따라 

용량을 조절하여 풀링 (pooling)하였다.

5) NGS 분석 및 데이터 정리

Nextseq (Iumina, CA, USA)을 이용하여 next generation 

sequencing (NGS) 분석을 수행하였으며, 획득된 염기서열

Fig. 1. Map of the study sites. 

Table 1. Universal primer information applied to the study.

Target organisms (region) Name Primer sequences References

Fish (12S)
MiFish-U-F GTCGGTAAAACTCGTGCCAGC

Miya et al., 2015
MiFish-U-R CATAGTGGGGTATCTAATCCCAGTTTG
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은 VSEARCH를 이용하여 unique OTUs를 산출하였다. 산

출된 OTUs를 GenBank Database에 등록되어 있는 염기서

열 정보를 대상으로 BLASTn을 수행 (≥99%)하였으며, 동

정된 (assigned) OTUs 정보를 현장 조사결과 비교 및 전문

가 의견 검토를 통해 지점별 종 리스트를 작성하였다.

3. 어류 채집

조사 방법에 따른 어류 다양성 비교를 위해서 국내에서 

보편적으로 사용되는 어구를 활용한 채집 방법을 통해 조

사 지점의 어류 다양성을 확인하고 eDNA 분석결과와 비

교하였다. 조사는 환경부에서 발간된 “생물측정망 조사 

및 평가지침”의 하천 조사 방법으로 사용되는 투망 (망목, 

7 × 7 mm)과 족대 (망목, 5 × 5 mm)를 활용하였으며, 투망은 

조사 구간 내 10회, 족대는 이동 거리를 포함하여 30분 동

안 조사를 실시하였다 (NIER, 2016). 조사 지점별 어류 채

집은 eDNA 현장 조사 시점과 동일한 시기에 실시하였다. 

채집된 어류는 Kim and Park (2002)를 참고하여 현장에서 

동정 후 방류하였으며, 종 다양성 비교를 위해서 종별 출

현 유무만을 기록하였다. 출현한 종 목록은 eDNA 분석결

과의 OTUs 양이 많은 종에서 적은 종 순서로 배열하였다. 

멸종위기 야생생물로 보호 중인 감돌고기 (금강유역환경청 

허가번호 제 2018-5호), 흰수마자 (금강유역환경청 허가번

호 제 2018-5호), 얼룩새코미꾸리 (원주지방환경청 허가번

호 제 2018-3호), 큰줄납자루 (영산강유역환경청 허가번호 

제 2018-11호)는 “야생생물 보호 및 관리에 관한 법률” 제

14조 제1항 및 동일 법 제13조 제2항의 규정에 따라 수계

를 관리하는 각 환경청으로부터 멸종위기종 포획·방사 허

가서를 발급 후 채집을 시행하였다.

결과 및 고찰

NGS 분석을 통해 얻어진 염기서열 (paired end)은 총 

5,850,476개이며, 샘플당 평균 487,540개의 염기서열이 얻

어졌다. VSEARCH를 활용하여 필터된 unique OTUs는 총 

2,717개를 확인하였다. 이후 NCBI GenBank의 데이터를 

바탕으로 BLASTn 분석을 실시하여, 전문가 검토를 통해 

지점별 OTUs를 확인한 결과 14~24로 확인되었으며, 이는 

각 지점에 서식하는 종 수를 대변하는 결과이다 (Table 2, 

3). 지점별 최종 OTUs에 대한 염기서열의 개수는 황지천

이 1,133,075개로 가장 많았으며, 지천이 32,696개로 가장 

적었다.

eDNA 조사를 통해서 확인된 종 수는 지점 평균 (±표준

편차) 19종 (±4.4)이며, 이는 어구를 이용한 조사의 10종 

(±4.8)과 비교하여 높은 수치이다. 지점별 비교 시 금강, 

지천, 황지천에서 eDNA를 통해서 확인된 종 수가 어구를 

이용한 조사와 비교하여 많은 것으로 확인되었으며, 섬진

강은 어구를 이용한 조사에서 eDNA (14종) 조사보다 3종

이 많은 17종이 채집되어 반대의 결과를 보였다 (Tables 2, 

3). eDNA를 활용한 어류상 조사 시 직접 확인을 통한 어

류 조사 방법인 통발 (fish pots), 낚시 (angling), 정치망 (fyke 

nets), 자망 (gill net), 스노쿨 (snorkeling), 지인망 (seine), 저

인망 (trawl)과 비교하여 높은 효율을 나타내는 것으로 제

시되고 있다 (Dejean et al., 2012; Thomsen et al., 2012a; 

Takahara et al., 2013). 본 연구의 대부분 지점에서 문헌

과 유사한 결과를 확인하였으나, 섬진강 지점에서는 어구

를 이용한 조사에서 더 많은 종이 확인되었다 (Table 3). 

eDNA 분석을 위한 샘플링 (채수) 시 대상지점의 모든 생물

의 유전자를 확보할 수 없고, 현장 채수는 일반적인 현장 

조사와 마찬가지로 순간적으로 이루어지기 때문에 샘플링 

시 확보되지 않으면 확인할 수 없다. 또한 물의 흐름이 없

는 환경보다 물의 흐름이 있는 환경에서 eDNA 분석을 통

한 종의 탐색이 어려운 것으로 보고되어 있다 (Rees et al., 

2014). 조사가 이루어진 4개 지점은 규모, 수심, 유량, 유

속 등 환경의 차이가 있었으며, 모든 지점에서 물의 흐름

이 빠르게 나타났다 (Fig. 1). 더불어 조사 방법에 대한 경

험 및 국내 환경에 적합한 매뉴얼이 없기 때문에, 지점의 

특성을 고려한 조사가 이루어지지 못해서 섬진강 지점의 

eDNA 조사의 효율이 낮게 나타난 것으로 판단된다. 따라

서, 결과의 효율성을 높이고 정량화를 위해서는 국내 환경

에 적용 가능한 표준화된 조사 방법이 필요하다. 미국 (U.S 

Geological Survey, USGS), 일본 (The eDNA society) 등에

서는 이미 eDNA 현장 조사를 위한 매뉴얼이 개발되어 있

으며, 국가별 환경에 맞춰 개발된 매뉴얼은 조사의 편의

뿐만 아니라 결과의 신뢰도를 높일 수 있다. 국내의 경우 

eDNA 연구가 개인적인 수준에 그치고 있어서 (e.g. Alam, 

2020), 보편적 생태계 조사를 위한 방법 검증 및 매뉴얼 개

발에 대한 개발이 필요하다.

어구를 활용한 조사와 eDNA를 병용할 경우 지점 평균 

23.3종 (± 4.4)의 어류가 확인되며, 지점별 구분 시 19종에

서 27종의 서식이 확인된다 (Fig. 2). 이를 해당 환경에 서

식하는 전체 종으로 가정할 때, eDNA 조사는 지점 평균 

83.1% (±20.1), 어구를 활용한 조사는 지점 평균 43.0% 

(±17.4)의 종 다양성을 확인할 수 있다. 현재 국내 하천에 

대한 어류 조사는 대부분 투망과 족대 조사를 통해 이루어

지고 있다. 본 연구 결과에 의하면 이러한 방법이 해당 환

경에 서식하는 약 43%의 어류 종을 확인할 수 있으며, 이

는 eDNA 조사 결과와 비교하여 종 다양성을 확인에 대한 
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효율이 매우 낮음을 말해준다. 직접적인 포획을 통해 현장

의 어류상을 확인하기 위해서는 장기간 다양한 어구를 이

용할 필요가 있으며, 이 또한 조사지역에 서식하는 어류들

의 생리, 생태, 형태적 특성에 따라 사용 어구가 적합하지 

않으면, 포획되지 않을 확률이 높다 (Bonar et al., 2009). 따

라서, 장기간 연구가 아닌 일년 단위 조사를 수행하는 국

내 연구의 특성상 정확한 어류상 파악을 위해서는 사전 조

사 형식의 eDNA 조사를 병행하는 방식이 필수적으로 적

용되어야 할 것으로 판단된다. 

eDNA는 희소한 분포를 하는 종들과 멸종위기종, 외래

종 등 수생생물의 출현을 확인하는 데 있어서 효과적인 방

법이다 (Jerde et al., 2011). 경제성 어종인 뱀장어는 어구에 

잘 채집되지 않지만 eDNA 방법을 활용한 조사에서 서식

이 잘 확인된다 (Itakura et al., 2019; Takeuchi et al., 2019). 

또한 외부에서 유입된 침입종 (블루길)의 분포를 확인하기 

위해서 eDNA 방법이 활용되는 등 (Takahara et al., 2013), 

채집이 어려운 특정종의 서식을 확인하기 위한 연구가 다

수 진행 중이다. 멸종위기종은 개체군의 크기가 작고, 종 

특이적 생태 습성으로 인하여 보편적인 어구로 채집이 어

려운 종이다. 멸종위기종 서식 확인을 위해 보완적인 방법

으로 eDNA 방법을 활용한 결과, 채집을 통해 나타난 결과

와 다소 차이를 보였다. 금강은 어구 조사에서 채집된 감

돌고기가 eDNA 조사에서도 확인되었으며, 이외 돌상어와 

묵납자루 등 멸종위기종이 추가로 확인되었다. 이 중 묵납

자루는 칼납자루의 오류로 판단된다. 황지천은 직접 포획 

조사에서 채집된 얼룩새코미꾸리가 eDNA 조사에서 확인

되지 않았으며, 근연종인 새코미꾸리가 확인되었다. 황지

천 지역은 얼룩새코미꾸리의 주요 서식지이지만, 최근 새

Fig. 2. Fish species diversity identified by eDNA and conventional survey methods of each study sites (bar graph; species number, line 
graph; percentage of detected species). 
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코미꾸리의 이입이 이루어졌다 (Chae et al., 2019). 따라서 

현재 결과만으로는 새코미꾸리 서식 개체군의 eDNA가 확

인되었을 가능성도 있으나, MiFish primer가 근연종인 얼

룩새코미꾸리를 구분하지 못했을 가능성을 배제할 수 없

다. 이외 eDNA 결과에서 열목어와 돌상어가 확인되었으

나, 돌상어는 낙동강 수계에 서식하지 않는 종으로 오류로 

판단된다. 섬진강은 어구 조사에서 큰줄납자루가 채집되었

으나, eDNA 조사에서는 확인되지 않았다. 지천은 문헌 조

사를 통해 목표로 한 흰수마자가 모든 조사에서 확인되지 

않았으며, 백조어 한 종만 eDNA 조사를 통해 확인되었다. 

멸종위기종을 제외한 일부 종 (갈겨니, 새코미꾸리, 퉁

가리, 참종개, 검정망둑, 참몰개)에 대해서 염기서열 정보 

(NCBI database, Bold systems)의 불완전성과 universal 

primer의 적절성, 염기서열의 짧은 단편 길이로 인한 eDNA 

조사 결과의 오류 가능성 (eDNA 조사에서 확인되었으나, 기

존 문헌 및 과거 조사에서 서식이 확인되지 않는 종)이 확인

되었다 (Tables 2, 3). 금강의 경우 eDNA 조사에서 확인된 갈

겨니는 근연종인 참갈겨니인 것으로 확인되며, 실제로 어구

를 이용한 조사에서 참갈겨니가 출현하였다. 황지천 역시 금

강과 동일하게 갈겨니가 동정되었으나, 현장 조사에서는 참

갈겨니의 서식이 확인되었다. 또한 새코미꾸리, 퉁가리, 참종

개 역시 각각 근연종인 얼룩새코미꾸리, 자가사리, 왕종개의 

오류 가능성이 있다. 섬진강에서는 오류 가능성이 확인되지 

않았으며, 지천에서 검정망둑, 참몰개가 각각 근연종인 민물

검정망둑과 몰개로 판단된다.

현재 국제적으로 어류 eDNA 연구를 위한 3개의 univer sal 

primer set (Riaz et al., 2011; Miya et al., 2015; Shaw et al., 

2016)가 보고되어 있다. 해외에서 개발된 universal primer 

set은 보편적으로 서식하는 종 및 분자생물학적 연구가 많

이 이루어진 종에 대해서는 명확한 구분이 될 수 있지만, 국

내에만 서식하는 고유종에 대해서는 구분이 어려울 수 있다. 

본 연구에서 오류로 확인되는 종 중, 갈겨니와 검정망둑을 

제외한 모든 종이 한국 고유종이다. 멸종위기종 역시 대부분 

고유종으로 (2019년 기준 27종 중 19종이 고유종) universal 

primer의 적용에 한계가 있으며, 멸종위기종 특성상 개체군

의 크기가 작아 분석에 충분한 eDNA 양을 확보하기 어려

운 점이 있다. 고유종이 아닌 갈겨니와 관련하여, 2005년에 

Kim and Oh (2005)에 의해서 참갈겨니가 신종 및 고유종으

로 등록되었으며, 이 시기 이전에는 국내에서 갈겨니로 분

류되었다. 검정망둑과 민물검정망둑은 분류학적 형질이 매

우 유사하여 분류학적 동정 키 (key)가 명확하게 나타나는 

일부 성체를 제외한 개체들을 육안으로 분류하기 어려운 근

연종이다. 특히, 국내 하천 환경에서 MiFish primer를 이용

한 eDNA 연구에서도 검정망둑만이 확인되어 (Alam, 2020), 

본 연구에 사용된 primer로 두 종이 구분되지 않음을 확인

할 수 있다. 이러한 결과는 현재 개발된 universal primer의 

국내 담수환경에서의 적용에 대한 한계를 명확하게 보여주

고 있으며, 보다 명확한 종 다양성 확인을 위해서는 고유종

을 포함한 국내종에 적합한 primer 개발이 필요한 것으로 사

료된다. 이와 함께 멸종위기종 탐색을 위해서는 목표종에 대

한 종 특이적 마커 개발을 통해, 결과의 정확성을 높이는 방

법을 고려할 필요가 있다. 국내에서 흰수마자를 대상으로 종 

특이적 마커 (Cytochrome b 영역 활용)를 개발하여 서식을 

확인하는 연구가 이루어지고 있으며 (NIE, 2019), 다른 종에 

대해서도 마커 개발이 이루어질 경우 멸종위기종 서식 확인

에 대한 eDNA 방법의 적용이 보다 빨라질 수 있을 것으로 

판단된다.

eDNA는 어류의 다양성을 확인하는 데 있어서 인력 및 시

간을 절감할 수 있는 장점이 존재하며, 무엇보다 어구를 활

용한 채집과 비교하여 많은 종을 확인할 수 있다 (Laramie, 

et al., 2015). 본 연구에서 어구를 활용한 채집과 비교하여 

종 다양성이 높게 나타났으며, 멸종위기종과 같은 희소종의 

서식을 확인하였다. 반면, 한국 고유종을 포함한 근연종 및 

일부 멸종위기종의 동정에 오류가 확인되어 정확한 종 동정

을 위한 보완이 반드시 필요할 것으로 판단된다. 특히, 조사

의 목적에 따라 지점의 종 다양성을 확인하기 위한 메타바

코딩 (NGS) 방법의 적용을 위해서는 국내 서식 어종을 보다 

정확하게 구분할 수 있는 universal primer의 보완 및 개발이 

필요하며, 멸종위기종과 같은 특정종의 서식 확인을 위해서

는 종특이적 마커 개발을 통한 적용이 고려되어야 한다. 이

러한 과정 이후 국내 환경에 적합한 현장 조사 방법에 대한 

추가적인 검증을 통해 보편적으로 활용 가능한 eDNA 조사 

매뉴얼이 만들어질 경우, 결과의 신뢰를 담보한 eDNA 조사

의 활용이 증대될 수 있을 것으로 사료된다.

적     요

본 연구에서는 멸종위기종이 서식하는 4개 하천 (금강, 지

천, 황지천, 섬진강)에서 환경유전자 (environmental DNA, 

eDNA)와 보편적 어구를 이용한 조사 방법을 적용하여 지점

별 종 다양성을 확인하고, 이를 통해 eDNA의 활용을 고찰

하였다. eDNA 조사를 통해서 확인된 종 수는 지점 평균 (±

표준편차) 19종 (±4.4)이며, 이는 어구를 이용한 정량 조사

의 10종 (±4.8)과 비교하여 높게 나타났다. 대부분의 지점

에서 eDNA 조사가 어구를 이용한 조사보다 효율이 높게 나

타났다. 반면 eDNA 조사 결과 고유종 및 근연종에 대해서 

동정의 오류가 확인되어, universal primer (MiFish primer 
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set)에 대한 국내 적용의 한계를 확인하였다. 또한 멸종위기

종의 서식 여부도 일부 종에 대해서 eDNA 조사 결과가 현

장 조사 및 문헌과의 차이를 보였다. 현재 개발된 universal 

primer는 국내에서 서식하는 모든 담수종의 서식을 확인

하는 데 있어서 결과의 신뢰성을 담보할 수 없기 때문에 

universal primer의 보완 및 개발이 필요하며, 멸종위기종과 

같은 특정종의 서식 확인을 위해서는 종특이적 마커 개발을 

통한 적용이 고려되어야 한다. 마지막으로 eDNA의 현장 조

사 방법에 대한 매뉴얼이 개발될 경우, 수생태계 조사에 대

한 활용성이 증대될 수 있을 것이다.
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