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환경 DNA 메타바코딩을 활용한 멧돼지 및 육상 포유류 출현 모니터링*

– 경기도 양평군 일대를 중심으로 -
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ABSTRACT

This study aims to estimate location of land mammals habitat by analyzing spatial data and investigate

how to apply environmental DNA monitoring methodology to lotic system in Yangpyeong-gun,

Gyeonggi-do. Environmental DNA sampling points are selected through spatial analysis with QGIS open

source program by overlaying Kernel density of wild boar(Sus scrofa), elevation, slope and land-cover

map, and 81 samples are collected. After 240 mL of water was filtered in each sample, metabarcoding

technique using MiMammal universal primer was applied in order to get a whole list of mammal species
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whose DNA particles contained in filtered water. 8 and 22 samples showed DNA of wild boar and

water deer, respectively. DNA of raccoon dog, Eurasian otter, and Siberian weasel are also detected

through metabarcoding analysis. This study is valuable that conducted in outdoor lotic system. The study

suggests a new wildlife monitoring methodology integrating overlayed geographic data and environmental

DNA.

Key Words : Harmful animal, Sus scrofa, Hydropotes inermis, MiMammal, Lotic ecosystem

I. 서 론

인간의 개발로 인하여 생태계와 서식지가 단

편화되고 있으며(Penas et al., 2011), 도시지역

의 급속한 확산과 대조적으로 기존의 산림, 경

작지, 습지와 같은 자연경관은 소멸되고 있다

(Kim et al., 1998). 서식에 위협을 느끼거나 먹

이를 얻기 위해 인간의 활동영역으로 침입하는

경우가 발생한다. 야생동물과 사람의 접촉 기회

가 증가하면 농작물 피해, 축산물 피해는 물론

인수공통감염병(Kang, 2017) 등의 여러 문제가

발생하기도 한다. 한편 국내에서는 「야생생물

보호 및 관리에 관한 법률」에 의거, 사람의 생

명이나 재산에 피해를 주는 야생동물을 환경부

령의 “유해야생동물”로 지정하여 관리하고 있

다. 대표적인 유해야생동물 중 하나인 멧돼지

(Sus scrofa)와 인간의 마찰, 예를 들어 야생동물

의 도심 출몰로 인한 인명피해와 농작물 훼손과

관련된 마찰이 사회적인 문제가 될 만큼 심각한

상황이다(Lee et al., 2018).

이러한 자연환경 파괴와 야생동물 서식지의

감소를 줄이기 위해 장기적이고 지속적인 모니

터링 프로그램으로 개체군 크기, 지리적 분포,

서식지 유형 등의 현황을 파악하고 관리 및 보

호를 이어나갈 필요가 있다(An et al., 2018). 최

근 생태학 연구의 생물종 조사를 보다 효율적이

며 정확하게 수행하기 위해 환경 DNA를 활용

한 새로운 방법론의 이해와 적용이 요구되고 있

다(Minamoto et al., 2012). 환경 DNA 분석법의

발전과 더불어 여러 종을 한 번에 검출할 수 있

는 범용적 프라이머 개발은 생태학 분야에서 환

경 DNA 연구를 증가시켰다(Drummond et al.,

2015). 그리고 생물다양성협약 (CBD) 및 국내·

외에서는 생물자원의 효율적인 조사와 과학적

인 모니터링을 위해 분자생물학(Molecular

biology) 분야의 DNA 기반 생물종 조사 기법을

적극 권장하고 있는 실정이다(Krishnamurthy

and Francis, 2012). 환경 DNA를 이용한 모니터

링 연구는 포유류 확인에 있어서도 경제적인 방

법(Lyet et al., 2021)이기 때문에 시·군 단위의
넓은 대상지 연구에 적합한 것으로 기대된다.

환경 DNA의 연구 동향을 살펴보면 산림 내

내륙 습지와 같은 환경에서 물 샘플을 통해 환

경 DNA 분석을 하는 시도(Ushio et al., 2017)가

있었지만 다양한 육상생태계에서의 환경 DNA

분석은 시도하지 않았다는 한계점을 갖는다. 토

양으로부터의 환경 DNA 분석은 많은 양의 토

양 확보에 어려움이 있어 공간적인 규모에 한계

가 있다(Valentin R. E. et al., 2020). 국내의 환

경 DNA 연구는 김휘문 외 (2020)가 도시 내 육

상 생물종을 대상으로 경기도 광교 신도시 일대

에서 인공수조를 설치하여 진행한 것과 같이 정

수생태계에서 샘플을 취득하는 것이 대부분이

고, 흐르는 하천 및 계곡에서 취득한 샘플에 대

한 분석 연구는 대표적으로 김정희 외(2020) 및

송영근 외(2019)가 진행한 선례 등이 있으나, 모

니터링을 위한 유수생태계에서의 환경 DNA 채

집 및 분석 연구는 미비한 실정이다.

본 연구의 목적은 1) 환경 DNA 분석 방법 검

증을 위한 기존 자료와의 비교이고, 2) 유해야생
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A. Kernel density analysis based on the presence of wild boar(Sus scrofa) and Sample Collection Point

B. High likelihood of Presence C. Low likelihood of presence

Figure 1. Rater analysis on the presence of wild boars(Sus scrofa)

동물 출현지점 조사의 효율화를 위해 환경

DNA 분석 방법 적용 가능성을 확인하는 것이

다. 이를 통해 기존 야생동물 출현 자료와 환경

DNA 메타바코딩을 활용하여 야생동물 조사 방

법의 효율화 방안을 제시하고자 한다.

II. 연구방법

1. 연구 대상지

본 연구의 대상지는 경기도 양평군 전체이다

(Figure 1). 양평군은 경기도 중동부에 위치한다.

동쪽은 횡성군과 원주시, 서쪽은 북한강을 사이



136 김용환․한윤하․박지윤․김호걸․조수현․송영근

로 남양주시와 광주시, 남쪽은 여주시, 북쪽은

가평군과 홍천군이 접해있다. 면적은 877.65㎢ 

정도로 양평군이 차지하는 경·위도상의 위치는

동경 127°18'46'' ~ 127°51'02'', 북위 37°21'33'

~ 37°40'07''이다. 대부분의 시가화 건조지역,

논과 밭이 한강과 산림까지 밀접하게 연계되어

있어 야생동물의 피해가 존재하고 경기도 동부

지역 중 유해야생동물인 멧돼지(Sus scrofa)의

서식밀도가 평균 (1.7마리/㎢)보다 높은 곳 (2.2

마리/㎢)이다(National Institute of Biological

Resources, 2020).

2. 활용 데이터

멧돼지(Sus scrofa)가 출현하거나 서식지로

적합하다고 여겨지는 지역을 도출하기 위하여

토지피복도, 제4차 전국자연환경조사, 지자체

민원자료, 국립생물자원관 조사 자료를 활용하

였다. 토지피복도는 2018년 중분류 토지피복도

를 환경공간정보서비스 (http://egis.me.go.kr)로

부터 자료를 받아 사용하였다. 전국자연환경조

사는 1986년부터 수질, 토지이용, 식생, 동·식물
분포, 토양을 육수역과 해역으로 구분하여 조사

하는 자료로 에코뱅크 (https://www.nie-ecobank.

kr)로부터 자료를 받아 사용하였다. 그 외 경기

도청의 ‘2020년 유해야생동물 피해실태’ 중 양

평군 민원자료와 국립생물자원관의 ‘야생동물

실태조사’ 연구사업의 고정조사구 지점 중 멧돼

지 출현 지역의 자료를 활용하였다. 산림과 밭

에 인접한 수생태계로부터의 환경 DNA를 채취

를 위해 하천/용도구역, 소하천/소하천구역에 대

한 자료를 국가공간정보포털 (http://data.nsdi.go.

kr/)에서 자료를 받아 활용하였다.

3. 환경 DNA 샘플링을 위한 래스터 분석

래스터 분석을 위해 GIS분석 오픈소프트웨어

인 QGIS를 활용하였다. 제4차 전국자연환경조

사, 양평군 민원자료, 국립생물자원관의 내부자

료를 활용하여 양평군의 멧돼지(Sus scrofa)가

서식 가능성 있는 반경을 커널밀도로 도출하였

다(Figure 1에서 A). 각 해당 지점을 기준으로

반경 1km를 설정하였으며(Alexander et al.,

2016), 커널밀도의 순서척도 범위는 등간격 5등

분을 하였다. 그리고 1 km의 해당 반경이 멧돼

지(Sus scrofa)가 서식할 수 있는 반경으로 판단

하였다. 해당 범위 안에 경사도 20도 이하이면

서 고도가 200m 이상이라는 공통된 조건

(Meriggi et al., 2016; Acevedo et al., 2007)을

설정하고 이러한 조건 안에서 멧돼지(Sus

scrofa)가 출현할 수 있는 요인인 밭, 과수원, 내

륙습지 중 하나라도 해당하면 래스터로 도출될

수 있도록 하였다. 위 설정한 요건이 모두 충족

되거나 하나라도 복수로 충족되는 지역을 서식

가능성이 있는 높은 지점으로 두었으며 (Figure

1에서 B), 요인 도출이 없고 커널의 반경만 존

재할 시에는 낮은 출현 가능성 지역으로 설정하

였다 (Figure 1에서 C).

4. 환경 DNA 분석

환경 DNA는 흙, 퇴적물, 수체 등 다양한 환

경에 잔존하는 생물의 유전자를 의미하며, 배설

물, 땀, 침, 피부조직, 털 등 다양한 형태를 띠고

있다(Taberlet et al., 2012; Thomsen and Willerslev,

2015). 최초의 환경 DNA 연구는 Ogram et

al.(1987)이 퇴적물에서 발견한 DNA에 대한 추

출 프로토콜을 제안하면서 시작하였다. 현재는

특정 목표종에 대한 단일종 검출법과 환경 DNA

메타바코딩 법으로 불리는 특정 분류군의 차세

대 염기서열분석 (Next Generation Sequencing)을

통한 다종 동시 검출법 등이 사용된다(Kim et

al., 2020). 본 연구에서는 차세대 염기서열분석

의 검출법을 사용하여 환경 DNA를 분석하였다.

2021년 6월 17일과 22일, 23일 총 3회에 걸쳐

양평군의 81개 지점에 대한 81개의 물 샘플 분석

을 진행하였다. 각 조사구에서 30 mL 일회용 주

사기를 이용하여 8회의 필터링을 통해 240 mL

의 시료를 0.45 µm pore size 카트리지 필터
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Figure 2. Progress of eDNA metabarcoding Analysis

using cartridge filter

(Sterivex, Millipore, Germany)에 샘플링하였으

며, 시료 채취 과정에서 환경 시료와 연구자의

접촉, 시료 간의 혼합 등으로 인해 발생할 수 있

는 오염 문제를 최소화하기 위하여 매 회 다른

일회용 주사기와 멸균 장갑, 멸균 보관팩을 이용

하여 샘플링을 실시하였다. 원활한 결과 비교를

위하여 각 조사구에서 시료의 양을 동일하게 샘

플링하였으나, 녹조 등으로 인한 각 지점의 수질

상태에 따라 채집된 물의 양에는 일부 차이가 있

었다. 채취가 완료된 시료들은 각각 따로 밀봉하

여 아이스박스를 통해 운반 후, DNA의 분해 등

분석 결과에 영향을 미칠 수 있는 외부의 영향을

최소화하기 위해 DNA 추출 전까지 –20 ℃ 냉동

고에 보관하였다. DNA 추출에서부터 NGS 분석

까지의 과정은 서울대학교 농생명과학공동기기

원 (NICEM)과 테라젠바이오(theragenbio)에 분

석 의뢰하여 진행되었다. 채취한 시료는 DNeasy

Blood and Tissue Kit (Qiagen, Hilden, Germany)

를 이용하여 DNA 추출을 진행하였다. 추출한

DNA를 증폭하기 위해 (Ushio et al., 2017)에서

제안한 범용 프라이머인 MiMammal와 Illumina

사의 Nextera index kit를 사용하여 2단계 PCR을

진행하였다. 프라이머는 Ushio et al.(2017) 연구

에서 사용한 것과 같이 Miseq 시퀀싱 분석과 low

density 개선을 위해 6개의 랜덤 염기(N)가 결합

된 MiMammal- mix 프라이머를 사용하였다. 표

적 영역을 증폭시키기 위한 1차 PCR은 2x

KAPA HiFi HotStart ReadyMix

(KAPABiosystems, USA) 6.0 와

MiMammal-mix 프라이머 (5 pM primer F/R) 각

각 0.7 , 멸균된 증류수 2.6 , 시료에서 추출

한 DNA 2.0 의 혼합물 12 로 진행하였다.

94 ℃에서 3분 동안 초기 DNA 변성을 진행한

후, 98 ℃에서 10초 동안 DNA 변성, 50℃에서

10초 동안 Annealing, 68 ℃에서 10초 동안 프라

이머 신장 과정을 30회 반복 수행한 후, 68 ℃를

5분 동안 유지하고 4 ℃에서 보관하였다. 1차

PCR 산물을 정제하여 진행한 2차 Index PCR은

2x KAPA HiFi HotStart ReadyMix 12.5 와

Nextera Index primer 1 (N7XX) 2.5 , Nextera

Index primer 2 (S5XX) 2.5 , 멸균된 증류수

5.0 , 1차 PCR 산물 2.5 의 혼합물 25 로

진행하였다. 96 ℃에서 3분 동안 초기 DNA 변

성을 진행한 후, 96 ℃에서 30초 동안 DNA 변

성, 55 ℃에서 30초 동안 Annealing, 72 ℃에서

30초 동안 프라이머 신장 과정을 30회 반복 수행

한후, 72 ℃를 5분 동안유지하고 4 ℃에서 보관

하였다. 2차 PCR 산물을 정제하여 염기서열분석

을 실시하였는데, 이때 분석은 Illumina사의

sequencing chemistry ver3을 사용하여, Illumina

사의 Miseq 장비의 600 cycle mode로 진행하였

다. Miseq 분석 결과로 도출된 FASTA 파일에

기재된 염기서열은 Ushio et al.(2017)의 방법을

이용하여 생물종 유전자 정보 DB와의 매칭을 수

행하였다. 기존 생물종 유전자 정보 DB와의 비

교를 통해 각 시료별 생물종 목록과 리드수 (total

read)등이 도출되는데, 본 연구에서는 보다 정확

한 생물종 목록의 도출을 위하여 기존 DB와

98.5% 이상의 유사도를 보이는 분류군에 한하여

결과를 활용하였다.
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Figure 3. Results of Mammal Metabarcoding in Yangpyeong-gun

III. 연구결과 및 고찰

1. 환경 DNA를활용한양평군내포유류출현종

분석 결과

환경시료에 남아있는 유전자 정보량을 나타

내는 리드수와 유사도 98.5 % 이상의 identity를

검증을 통해 메타바코딩 정보를 확인하였다. 해

당 확인된 출현종 중에서 인간, 개, 고양이와 같

이 육상 포유류의 핵심종에 해당하지 않는 종은

제외하여 결과를 도출하였다. 3회의 현장조사를

통해 환경 DNA 기법을 활용하여 취득한 양평

군의 소하천 (Stream), 계곡 (Valley), 저수지

(Reservoir), 농수로 (Agricultural Canal)에서의

육상 포유류의 출현을 분석한 결과, 멧돼지(Sus

scrofa), 고라니(Hydropotes inermis)와 너구리

(Nyctereutes procyonoides), 수달(Lutra lutra),

족제비(Mustela sibirica) 총 2목 4과 5종이 검출

되었다 (Figure 3).

1) 환경 DNA를 활용한 멧돼지(Sus scrofa) 

검출 결과

멧돼지(Sus scrofa) 환경 DNA를 검출한 결과

는 다음과 같다 (Table 1). 멧돼지(Sus scrofa)는

총 8개 지점에서 검출되었으며, 리드수의 총합

은 208로 나왔다. 멧돼지(Sus scrofa)가 확인된

지점 중 가장 높은 리드수를 보인 지점은 25번

으로 래스터 분석 시, 출현 가능성이 높은 지점

에 해당된다. 리드수가 가장 낮은 지점인 66번

은 출현 가능성이 낮은 지점이며 계곡 유형에

해당된다. 멧돼지가 검출된 8개 샘플 중 각 지점

별로 수환경(Types of Aquatic Ecosystems)을 비

교하면 소하천 2지점 (24번, 25번), 계곡 2지점

(44번, 66번), 저수지 1지점 (28번), 농수로 3지

점 (15번, 16번, 31번)으로 나타났다. 지평면, 양

동면, 청운면에서는 같은 산림의 패치를 공유하

는 지점의 경우, 멧돼지 검출 거리가 상대적으



139환경 DNA 메타바코딩을 활용한 멧돼지 및 육상 포유류 출현 모니터링:경기도 양평군 일대를 중심으로

*Sample

Number
Address(myeon)

Detected

or Not
Weather Condition

Types of Aquatic

Ecosystems

Total

Read

15 (□) Jipyeong-myeon Yes Cloudy or Rainy Agricultural Canal 7

16 (□) Jipyeong-myeon Yes Cloudy or Rainy Agricultural Canal 9

24 (□) Yangdong-myeon Yes Cloudy or Rainy Stream 20

25 (□) Yangdong-myeon Yes Cloudy or Rainy Stream 88

28 (□) Yangdong-myeon Yes Cloudy or Rainy Reservoir 57

31 (□) Jipyeong-myeon Yes Cloudy or Rainy Agricultural Canal 17

44 (□) Cheongwoon-myeon Yes Cloudy or Rainy Valley 6

66 ( ⃤ ) Seojong-myeon Yes Cloudy or Rainy Valley 4

13 (□) Gangsang-myeon No Cloudy or Rainy Stream -

20 (□) Gangsang-myeon No Cloudy or Rainy Stream -

* □ : High likelihood of Presence / ⃤ : low likelihood of Presence

Table 1. Explanation of samples of wild boars(Sus scrofa)

로 인접한 것을 확인할 수 있었다 (Figure 3,

Table 1). 채수 당시, 흐림 또는 비가 오는 기상

환경이었지만 다양한 유수생태계에 해당하는

지점들에서 멧돼지가 검출되는 것을 확인했다.

2) 멧돼지(Sus scrofa) 이외 종 검출 결과

고라니(Hydropotes inermis)와 너구리

(Nyctereutes procyonoides), 수달(Lutra lutra),

족제비(Mustela sibirica)에 대한 환경 DNA를

검출한 결과는 다음과 같다 (Table 2).

고라니(Hydropotes inermis)가 검출된 지점은

총 22개지점으로, 리드수의총합은 2,613로나왔

다. 고라니(Hydropotes inermis)가 확인된 지점 중

가장높은리드수를보인지점은 58번으로멧돼지

(Sus scrofa) 출현 가능성이 높은 지점에도 해당되

었다. 리드수가 가장 낮은 지점은 75번 지점으로

멧돼지(Sus scrofa) 출현 가능성이 낮은 지점이었

다. 고라니(Hydropotes inermis)가 검출된 수환경

은 총 22개 지점 중 소하천이 9개 (19번, 24번,

26번, 27번, 35번, 47번, 51번, 77번, 79번), 계곡

11개 (1번, 2번, 10번, 40번, 42번, 43번, 54번, 56번,

58번, 66번, 75번), 저수지 1개 (69번), 농수로 1개

(16번) 지점으로 나타났다. 고라니가 검출된 22개

지점 중 19개 지점이 멧돼지 출현 가능성이 높은

지점이었으며, 3개 지점이 낮은 지점이었다. 이외,

너구리(Nyctereutes procyonoides)는 총 2개 지점

에서 리드수 합은 132가 나왔으며 4번 지점에서

127로 가장 높게 나타났다. 족제비(Mustela

sibirica)와 수달(Lutra lutra) 또한 검출되었는데

두종모두각각 1개의지점에서확인되었다. 족제

비(Mustela sibirica)는 농수로 유형, 수달(Lutra

lutra)은 소하천 유형에서 검출되었다. 너구리

(Nyctereutes procyonoides)와 수달(Lutra lutra),

족제비(Mustela sibirica) 모두 멧돼지(Sus scrofa)

출현 가능성이 높은 지점에서 검출되었다.

2. 경기도 양평군 관련 환경 DNA 분석 고찰

1) 유수생태계와 환경 DNA 간 고찰

본 결과는 기존 환경 DNA 샘플링 방법을 정

수생태계가 아닌 계곡, 소하천과 같이 산림과

인접하고 유수가 흐르는 환경에서 샘플을 채취

한 후 결과를 분석하였다는 것에 의의가 있다.

하지만 환경 DNA는 태양 복사열, 온도, 수온,

강우량에 영향을 받게 되는데(Pilliod et al.,

2014; Sales et al., 2019; Staley et al., 2018;

Hauger et al., 2020), 채수 당일과 이전의 날씨

가 강우로 인한 악조건임을 고려하면 현장여건

에 따라 낮은 리드수와 검출률의 한계점을 보인

다.

그 외 양평군 현지 주민 인터뷰 결과, 멧돼지
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*Sample

Number

Address

(myeon)
Species

Weather

Condition

Types of Aquatic

Ecosystems
Total Read

58 (□) Jipyeong-myeon Water deer Cloudy or Rainy Valley 1128

51 (□) Seojong-myeon Water deer Cloudy or Rainy Stream 338

75 ( ⃤ ) Seojong-myeon Water deer Cloudy or Rainy Valley 4

4 (□) Danwol-myeon Raccoon dog Cloudy Stream 127

30 (□) Yangdong-myeon Raccoon dog Cloudy or Rainy Stream 5

15 (□) Jipyeong-myeon Siberian weasel Cloudy or Rainy Agricultural Canal 14

42 (□) Yangdong-myeon Eurasian otter Cloudy or Rainy Stream 9

* □ : High likelihood of Wild boar Presence / ⃤ : low likelihood of Wild boar Presence

Table 2. A Part of Results of metabarcoding

(Sus scrofa)로 인한 구황작물 피해 시기는 8

월~9월 사이로, 현장 조사가 이루어진 6월은 비

교적 피해가 적은 시기임을 고려하면 적게 검출

된 멧돼지(Sus scrofa) 리드수와 연관 지을 수

있다. 고라니(Hydropotes inermis)의 경우, 6월에

도 지속적으로 밭에 내려와 깻잎과 고구마 잎에

피해를 입히는 점을 고려하면 멧돼지보다 많은

지점에서 높은 리드수가 검출된 것을 연관 지을

수 있다.

2) 멧돼지(Sus scrofa) 및 고라니(Hydropotes 

inermis)에 대한 환경 DNA 검출

멧돼지(Sus scrofa)의 경우, 양평군 유해야생

동물 피해실태 자료와 연관된 지점들이 검출 결

과와 높은 연관성을 보이는 것으로 나타났다.

멧돼지(Sus scrofa)가 검출된 8개의 지점 중 7개

의 지점은 양평군의 멧돼지 피해실태 (2020년도

기준) 발생 지역과 연관이 있었으며, 8개 지점

중 5개의 지점은 국립생물자원관의 조사지점

(2020년도)과도 연관이 있었다. 제4차 전국자연

환경조사 지점과 연관 있는 지점은 8개 중 1개

의 지점으로 확인되었다.

IV. 결 론

본 연구에서는 멧돼지와 육상 포유류 관련 출

현지점 조사의 효율화를 위해 환경 DNA 분석,

메타바코딩 방법을 시도하였다. 국내에서는 정

수생태계, 실험수조 중심으로 환경 DNA의 메

타바코딩과 PCR 분석을 진행하였으나 본 연구

에서는 실제 현장조사 환경인 계곡, 소하천, 농

수로, 저수지와 같은 다양한 유수생태계에서 시

도하였으며, 특히 강우 후 안정되지 않는 수환

경에서도 환경 DNA 분석 방법을 적용하고 검

출이 가능하였다. 경기도 양평군의 시·군 스케일
에서 메타바코딩을 활용한 모니터링을 시도하

였으며, 소량의 240ml 샘플로 환경 DNA를 분

석을 진행하여 환경 DNA의 효율성을 보여주었

다. 멧돼지가 검출된 8개의 지점 중 7개의 지점

이 경기도청의 2020년 유해야생동물 피해실태

자료와 연관이 있었으며, 8개의 지점 중 5개의

지점은 국립생물자원관의 야생동물 실태조사

자료상의 기존 조사지점과 연관이 있었다. 이를

통해 환경 DNA를 통한 멧돼지 및 야생동물의

출현 확인을 위해서는 최근 시점을 기준으로 된

자료를 참고하여 조사할수록 환경 DNA의 높은

검출률을 기대할 수 있음을 시사한다. 본 연구
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는 환경 DNA 분석을 통한 모니터링 방법의 검

증과 효율성을 제시할 수 있었다. 또한 환경

DNA를 활용한 메타바코딩 활용 방법은 생태계

의 생물종 조사에 있어서 야생동물의 모니터링

과정과 정보 구축 방법에 효율성을 기대할 수

있다.

하지만 자연환경에서 강수량, 수온과 같은 환

경 DNA에 영향을 미치는 부분들을 고려하지

못했기 때문에 환경 DNA가 검출되었으나 리드

수가 낮게 나타났다는 한계점을 가진다.

마지막으로 향후 야생동물에 대한 다양한 환

경 DNA 분석을 통한 모니터링 방법은 세부적

인 스케일과 격자, 구간 단위에서 환경 DNA를

확인하고 물 샘플 이외 퇴적물 샘플과 같은 다

양한 샘플 유형도 동시에 비교하는 시도가 요구

된다.
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