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서     론

수환경 내 생물다양성 파악 및 군집 연구는 주로 현미

경과 트랩, 직접적인 채집 도구 (그물, 서버넷, 드렛지) 등을 

통해 정보를 확보하였으나 (Burivalova et al., 2019; Rajan 

et al., 2019), 동물플랑크톤과 미소 곤충의 경우 육안 식

별 및 분류가 쉽지 않다는 연구 보고가 많다 (Park et al., 

2019; Oh et al., 2019). 이와 같은 방법은 생물표본에 대한 

동정이 전문가 의존적이며, 많은 노동과 시간을 필요로 하

기 때문에 일부 분류군에 편증된 연구결과를 유도하기도 

하였다 (Stoeckle et al., 2016; Zhang et al., 2020). 최근 주
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Abstract Recently, with the development of genetic technology, interest in environmental DNA (eDNA) to 
study biodiversity according to molecular biological approaches is increasing. Environmental DNA has many 
advantages over traditional research methods for biological communities distributed in the environment but 
highly depends on the established base sequence database. This study conducted a comprehensive analysis of 
the habitat status and classification at the genus level, which is mainly used in eDNA (12S rRNA, 16S rRNA, 
18S rRNA, COI, and CYTB), focusing on Korean registration taxon groups (phytoplankton, zooplankton, 
macroinvertebrates, and fish). As a result, phytoplankton and zooplankton showed the highest taxa proportion 
in 18S rRNA, and macroinvertebrates observed the highest ratio in the nucleotide sequence database in COI. 
In fish, all genes except 18S rRNA showed a high taxon ratio. Based on the Korean registration taxon group, 
the gene construction of the top 20 genera according to bio density observed that most of the phytoplankton 
were registered in 18S rRNA, and the most significant number of COI nucleotide sequences were established 
in macroinvertebrates. In addition, it was confirmed that there is a nucleotide sequence for the top 20 genera 
in 12S rRNA, 16S rRNA, and CYTB in fish. These results provided comprehensive information on the genes 
suitable for eDNA research for each taxon group.
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목받고 있는 DNA sequencing 기술은 상대적으로 적은 비

용과 시간 소모라는 장점과 함께 표준화가 상대적으로 잘 

되어있어 높은 재현성과 함께 시간 및 공간적 생물다양성 

파악이 용이한 장점이 있다 (Beng and Corlett, 2020; Kwak 

et al., 2021; Rangaswamy et al., 2022; Song et al., 2022). 

특히, eDNA (environmental DNA, 환경유전자) 연구에 적

용되는 차세대 염기서열분석 (next-generation sequencers, 

NGS)의 급격한 발전은 서식지에 존재하는 생물의 모든 

DNA를 감지하여 빠르게 생물 다양성 및 군집 정보를 획

득할 수 있는 장점을 제공하였다 (Thomsen and Willerslev, 

2015). 

eDNA를 이용하여 환경 내 생물을 탐색하기 위해서는 

목표로 하는 분류군에 따라 프라이머를 선정해야 한다. 예

를 들어, 어류를 탐지하기 위한 프라이머로 가장 많이 활

용되고 있는 MiFish 프라이머는 12S rRNA 유전자를 기

반으로 하며 (Miya et al., 2015), 진핵생물을 목표로 할 때

는 18S rRNA를 기반으로 하는 1380F-1510R 프라이머 

(Amaral-Zettler et al., 2009) 등을 활용한다. 이와 같이 연

구 대상에 따른 프라이머 선정은 연구의 결과에 큰 영향

을 줄 수 있는 요소로 작용한다 (Bylemans et al., 2018). 현

재 이루어지는 모니터링 조사는 어류, 저서, 플랑크톤 등 

분류군에 따라 조사방법이 달라 분류군 간에 비교가 어려

운 부분이 있으며 평가등급도 분류군마다 다르게 이루어

지고 있다. 반면에 eDNA은 사용한 프라이머를 통해 비교

할 수 있는 장점이 있다. 그러나 획득한 유전자 정보를 분

석할 데이터베이스의 질과 양이 연구에 많은 영향을 줄 수 

있으며 (Keck et al., 2017; Weigand et al., 2019), 양적으로 

충분하지 않은 참조 서열 데이터베이스는 eDNA 연구에서 

단점으로 작용할 수도 있다고 보고되었다 (Weigand et al., 

2019; Ji et al., 2022). 따라서 분석 대상에 따른 프라이머 

선정을 위해서는 데이터베이스에 등록된 염기 서열 정보

의 질과 양을 고려하여야 한다. 

유전자 데이터베이스로 가장 많이 활용되고 있는 NCBI 

(National Center for Biotechnology Information) 내 염기 

(nucleotide) 데이터베이스는 방대한 데이터가 구축되어 있

어 eDNA 연구 중 taxonomy assignment 단계에서 활발하

게 이용되고 있다. 국내 존재하는 생물에 대한 유전적 정

보가 등록되어져 있지 않거나 부재한다면 실제 연구에서 

고품질의 eDNA 분석 연구결과를 얻기가 어려운 부분이 

있다. 우리나라에서도 eDNA에 대한 연구 및 사회적 관심

도가 증가하고 있어 국내 종에 대한 정보 및 데이터베이

스 구축 필요성이 증가하고 있으나, 현재 서열 및 유전자 

정보는 NCBI와 같은 해외 데이터베이스에 대한 의존성이 

크며 국내 서식 생물의 유전 정보에 대한 통계적 분석 및 

고찰은 사용자가 쉽게 접근할 수 있는 DB 파이프라인이 

구축되어져 있지 않아 연구자의 분석력에 의존하고 있다. 

따라서, 본 연구에서는 국립생물자원관에 등록된 5만 여종

의 생물정보와 NCBI 염기 데이터베이스를 비교하여 수서

생물 분류군별 유전자 구축 현황을 분석하였다. 또한, 담

수와 기수, 해양의 서식처에 따른 생물별로 구분하여 유전

자 구축정보를 확인하였다. 이를 위해 비교 조사에 사용한 

유전자는 eDNA 연구에 있어 가장 활발하게 이용되고 있

는 12S rRNA, 16S rRNA, 18S rRNA, COI (Cytochrome c 

oxidase subunit I)과 CYTB (Cytochrome b)를 대상으로 현

황을 파악하였으며 국내 우점 담수 생물에 대한 유전자 등

록 유무를 조사하였다. 

재료 및 방법

유전자 종류에 따른 생물 서열 목록과 정보는 가장 정

보가 많이 축적 등록되어 있는 NCBI의 염기 데이터

베이스 (NCBI, 2021)의 자료를 이용하였다. 12S rRNA

와 16S rRNA, 18S rRNA 서열 정보와 목록은 각각 12S

와 16S, 18S로 검색하여 활용하였으며 Cytochrome c 

oxidase subunit I과 Cytochrome b 서열 정보와 목록은 

COI과 CYTB로 검색한 후 활용하였다. 그리고 각 유전

자의 NCBI의 서열 정보와 목록에서 ‘Unidentified’와 

‘Uncultured’와 같은 불확실한 서열 정보는 제외하고 국내 

생물 종 목록과 비교하였다. 우리나라 생물 종 목록은 국

립생물자원관에서 제공하는 국가생물종목록 (NIBR, 2022)

을 이용하였다. 우리나라 생물 종 목록은 2022년 4월 기준 

총 56,248종이 수록되어 있으며 동물계 (Animalia), 식물계 

(Plantae), 유색조식물계 (Chromista), 균계 (Fungi), 원생생

물계 (Protista) 등으로 나누어 통계 자료를 제공하고 있다. 

본 연구에서는 어류 (Fish)와 미삭동물 (Urochordata)

은 척삭동물군 (Chordata)으로 구분하였다. 저서무척추

동물군 (Macroinvertebrate)은 수서곤충 (Aquatic insect)

과 수서곤충을 제외한 절지동물 (Arthropoda) 및 연체동

물 (Mollusca), 환형동물 (Annelida) 등을 포함하여 저서

무척추동물군으로 나누었다. 동물플랑크톤군은 요각류 
 (Copepoda)와 지각류 (Cladocera), 윤충류 (Rotifera), 원

생생물계를 포함하여 선별하였다. 식물플랑크톤 (Phyto-

plankton)은 윤조류 (Charophyta), 녹조류 (Chlorophyta), 홍

조류 (Rhodophyta)와 유색조식물계를 포함하였다. 

추출된 척삭동물군과 저서무척추동물군, 동물플랑크톤

군, 식물플랑크톤군의 속 (Genus)을 서식처에 따라 담수 및 

기수, 해수로 나누었다. 각 생물군 중 ‘하천 수생태계 현황 
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조사 및 건강성 평가 (MERK, 2020b)’ 조사 자료에서 출현

한 생물은 담수 생물로 구분하였으며 ‘하구 수생태계 현황 

조사 및 건강성 평가 (MERK, 2020a)’에서 출현한 생물은 

기수 생물로 구분하였다. 마찬가지로 ‘국가 해양생태계 종

합조사 (KOEM, 2019)’에서 출현한 생물종은 해양 생물로 

구분하였다. 또한 국가생물종 목록에는 있으나 서식처가 

구분이 되지 않은 생물에 대해서는 국립낙동강생물자원

관과 국립해양생물자원관에서 제공하는 ‘담수생물종 목록 

(NNIBR, 2022)’과 ‘국가 해양수산생물종 목록집 (NMBIK, 

2017)’을 참고하여 해당 속의 서식처를 담수와 해수로 구

분하였다. 더불어 해외의 데이터베이스 (AlgaeBase, 2022; 

WORMS, 2022)에서 속명을 검색하여 서식처가 구분된 생

물에 대해서도 데이터베이스와 교차검증을 하였다. 담수 

및 해수에서 모두 출현하는 생물 속에 대해서는 기수에도 

출현하는 것으로 처리하였다. 본 조사는 종 (Species) 수준

에서는 처리해야 할 정보량 (약 100억회 종 목록 비교)이 

너무 많아 속 (Genus)을 기본 단위로 하여 서식처 구분 및 

NCBI 염기 서열 데이터베이스와 비교 (약 10억회 속 목록 

비교)하였다. 각 분류군 및 유전자, 서식처에 따른 등록 속 

비율은 (국내 속 수/NCBI 등록 속 수) × 100의 공식을 이용

하여 계산하였다. 비율이 100%가 되면 국가생물종목록의 

해당 분류군과 서식처에 있는 모든 속의 유전자 서열 정보

가 NCBI에 등록되어 있다는 것을 나타낸다. 

추가적으로 국내에 서식하는 생물 중 우점생물의 유전

자 등록 유무를 조사하기 위해 2008년부터 2018년까지 조

사된 ‘하천 수생태계 현황 조사 및 건강성 평가’ 자료의 속 

목록과 NCBI 등록 속 목록을 비교 검토하였다. 해당 기간 

조사된 돌말류와 저서무척추동물, 어류의 생물 밀도량에 

따라 상위 20속에 대한 유전자 등록 유무에 대해 파악하였

다. 

결     과

1. 분류군 및 유전자에 따른 NCBI 등록 정보

NCBI에 등록된 12S, 16S, 18S rRNA와 COI 유전자 서

열 정보는 각각 약 28만, 54만, 129만, 353만개가 등록되

어 있으며 중복 등록된 정보와 ‘Unidentified’와 같은 불

확실한 정보를 제외하면 각각 18,982속, 36,070속, 46,497

Table 1. Registration number of Korean aquatic organisms in NCBI nucleotide database according to taxon.

Taxon Gene Phylum Class Order Family Genus

Phytoplankton

12S rRNA 6 8 12 13 13

16S rRNA 11 27 96 182 334

18S rRNA 13 35 129 277 656

COI 12 21 71 124 280

CYTB 7 11 25 38 48

Zooplankton

12S rRNA 15 24 47 94 145

16S rRNA 21 44 83 209 338

18S rRNA 23 65 144 469 861

COI 15 28 67 236 452

CYTB 13 22 49 127 162

Macroinvertebrate

12S rRNA 14 30 118 441 982

16S rRNA 16 37 152 668 1728

18S rRNA 22 45 171 707 1645

COI 18 38 160 714 1948

CYTB 16 33 123 428 846

Fish

12S rRNA 2 6 46 224 712

16S rRNA 2 6 46 224 688

18S rRNA 2 6 36 135 245

COI 2 6 46 224 692

CYTB 2 6 46 216 628
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속, 47,139속으로 조사되었다. 우리나라 식물플랑크톤은 

NCBI 염기 데이터베이스에 18S rRNA가 13문 35강 129목 

277과 656속이 등록되어 다른 유전자에 비해 가장 많은 

데이터가 있음을 확인하였다 (Table 1). 식물플랑크톤 16S 

rRNA는 11문 27강 96목 182과 334속으로 18S rRNA 다

음으로 많았으며 12S rRNA는 13속에 불과하였다. 동물플

랑크톤에서도 18S rRNA 유전자가 23문 65강 144목 469

과 861속으로 가장 많은 자료가 등록된 것으로 나타났다. 

동물플랑크톤 COI 유전자는 15문 28강 67문 236과 452속

으로 18S rRNA 다음으로 가장 많은 분류군 정보가 나타났

었다. 저서무척추동물에서는 COI 유전자가 가장 많은 분

류군을 보이며 18문 38강 160문 714과 1,948속을 보였다. 

두 번째로 많은 유전자는 16S rRNA로 16문 37강 152문 

668과 1,728속을 보였다. 어류는 12S rRNA가 2문 6강 46

목 224과 712속으로 가장 많은 유전자 서열 정보가 등록

된 것으로 나타났다. 다음으로는 16S rRNA, COI, CYTB가 

각각 688속, 692속, 628속을 보여 비슷한 유전자 데이터 

양을 보였으며 18S rRNA가 245속으로 가장 낮은 어류 데

이터 양을 보였다.

2. 유전자 및 서식 환경에 따른 NCBI 등록 생물 

담수-기수-해양 서식환경에 따른 국내 생물 속에 대한 

자료 정보를 NCBI 염기데이터베이스와 비교하였다 (Table 

2). 식물플랑크톤은 담수환경 내에서는 녹조류가 173속, 

기수역과 해양에서는 규조류 (Bacillariophyta)가 각각 103

속, 230속으로 가장 많은 속 수를 보였다. 동물플랑크톤은 

모든 서식처 환경 내에서 원생생물 분류군이 담수 125속, 

기수 96속, 해양 614속으로 가장 많았다. 지각류는 모든 서

식환경에서 가장 속 수가 적었다. 저서무척추동물 중 수서 

곤충은 534속으로 가장 많았으며, 기수역과 해양에서는 연

체동물류 (Mollusca)가 각각 80속과 947속으로 많이 분포 

서식하는 것으로 나타났다. 해양에서는 어류가 679속이 서

식하는 것으로 확인되었으며 담수와 기수역이 각각 98속

과 29속이 서식하는 것으로 나타났다. 

등록 속 비율을 확인해 본 결과, 어류는 18S rRNA를 제

외한 다른 유전자와 서식처에서 90% 가까운 높은 비율을 

보였다. 저서무척추동물은 12S rRNA와 CYTB에서는 비교

적 등록 속 비율이 낮았지만 16S와 18S rRNA, COI에서는 

일부 등록 속 비율이 낮은 생물군을 제외하면 70%에 가

깝게 높았다. 동물플랑크톤과 식물플랑크톤은 18S rRNA

에서 높은 등록 속 비율을 보였다. 특히 다른 유전자에서

는 낮은 비율을 보였던 식물플랑크톤 분류군은 전부 50% 

이상의 등록 속 비율을 보였다. 동물플랑크톤의 경우에도 Ta
bl
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18S rRNA에서 50% 이상의 높은 비율을 보였으나 해양 요

각류의 경우에는 등록 속 비율이 50%를 넘지 못하는 경우

도 있었다. 원핵생물 (Prokaryote)인 남조류 (Cyanobacteria)

는 국가생물종 목록에 기재된 속 수는 총 98속으로 나타났

으며 16S rRNA에서는 80%에 가까운 높은 등록 속 비율

을 보였다. 

Table 3. The top dominant 20 genera in ‘Stream/River ecosystem survey and health assessment (2008~2018)’ of Korea and the presence or 
absence on the NCBI base database according to gene. The ranks were sorted in descending order within each taxon.

Taxon Order Family Genus 12S 16S 18S COI CYTB

Phytoplankton

Mastogloiales Achnanthaceae Achnanthes  ○ ○   

Bacillariales Bacillariaceae Nitzschia  ○ ○ ○  

Naviculales Naviculaceae Navicula ○ ○ ○ ○  

Fragilariales Fragilariaceae Fragilaria  ○ ○   

Cymbellales Cymbellaceae Cymbella  ○ ○   

Cymbellales Gomphonemataceae Gomphonema   ○   

Cocconeidales Cocconeidaceae Cocconeis   ○   

Melosirales Melosiraceae Melosira  ○ ○ ○  

Stephanodiscales Stephanodiscaceae Cyclotella  ○ ○ ○  

Cymbellales Gomphonemataceae Reimeria   ○   

Aulacoseirales Aulacoseiraceae Aulacoseira  ○ ○   

Fragilariales Fragilariaceae Synedra  ○ ○   

Fragilariales Fragilariaceae Hannaea      

Tabellariales Tabellariaceae Diatoma  ○ ○   

Thalassiophysales Catenulaceae Amphora  ○ ○   

Surirellales Surirellaceae Surirella   ○   

Cymbellales Rhoicospheniaceae Rhoicosphenia   ○   

Bacillariales Bacillariaceae Denticula   ○   

Naviculales Pinnulariaceae Pinnularia  ○ ○ ○  

Naviculales Naviculaceae Caloneis   ○   

Macroinvertebrate

Diptera Chironomidae Chironomidae  ○ ○ ○ ○

Trichoptera Hydropsychidae Hydropsyche ○ ○ ○ ○ ○

Tubificida Tubificidae Limnodrilus ○ ○ ○ ○ ○

Ephemeroptera Baetidae Baetis ○ ○ ○ ○ ○

Trichoptera Hydropsychidae Cheumatopsyche ○ ○ ○ ○ ○

Ephemeroptera Heptageniidae Ecdyonurus ○ ○ ○ ○  

Ephemeroptera Ephemerellidae Teloganopsis  ○ ○ ○  

Ephemeroptera Heptageniidae Epeorus ○ ○ ○ ○ ○

Isopoda Asellidae Asellus ○ ○ ○ ○ ○

Ephemeroptera Leptophlebiidae Choroterpes ○ ○ ○ ○  

Ephemeroptera Baetidae Baetiella   ○ ○  

Tricladida Planariidae Dugesia      

Unassigned Order Pleuroceridae Semisulcospira ○ ○  ○ ○

Ephemeroptera Caenidae Caenis ○ ○ ○ ○ ○

Diptera Limoniidae Antocha   ○ ○  

Diptera Simuliidae Simulium      

Ephemeroptera Ephemeridae Ephemera ○ ○ ○ ○ ○

Amphipoda Gammaridae Gammarus ○ ○ ○ ○ ○

Ephemeroptera Ephemerellidae Serratella ○ ○ ○ ○ ○

Trichoptera Hydropsychidae Macrostemum ○ ○ ○ ○ ○
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2008년부터 2018년까지 조사된 ‘하천 수생태계 현황 

조사 및 건강성 평가̓ 자료에서 우점 생물과 유전자 등록 

유무는 Table 3과 같다. 18S rRNA에서는 낫돌말속 (Han-

naea)을 제외한 모든 속이 등록된 것으로 나타났다. 어

류를 대상으로 유전자를 확인해본 결과, 12S rRNA, 16S 

rRNA, CYTB에서 상위 20속에 대한 유전자 정보가 있으

나 COI에서는 모래무지속 (Pseudogobio)이 등록되지 않

았다. 저서무척추동물에서는 COI 유전자가 상위 20속 

중 플라나리아속 (Dugesia)와 먹파리속 (Simulium)을 제

외하고 모두 등록되어 있고 18S rRNA에서는 다슬기속 

(Semisulcospira)의 서열 정보가 등록되지 않은 것으로 확

인되었다. 

고     찰

본 연구에서는 eDNA 연구에 가장 활발하게 이용되고 

있는 5개 유전자 (12S rRNA, 16S rRNA, 18S rRNA, COI, 

CYTB)를 이용하여 국내 수서 생물 분류군을 대상으로 

NCBI nucleotide 데이터베이스 내 존재하는 염기서열에 

대한 정보를 분석하였다. 그 결과 각 유전자에 따라 구축

되어 있는 분류군별 데이터베이스의 차이가 발생하는 것

으로 확인되었다 (Table 2). 동-식물플랑크톤 생물군이 가

장 많이 등록되어 있는 유전자는 18S rRNA로 조사되었으

나 저서무척추동물은 COI이 가장 많이 등록된 것으로 나

타났다. 척삭동물 중 척추동물인 어류는 서식지에 따라 다

소 차이가 있지만 어류의 경우 18S rRNA를 제외한 모든 

유전자에서 90% 가까운 높은 등록 속 비율을 보였으나 미

삭동물은 18S rRNA와 COI에서만 높은 등록 속 비율을 보

였다. 데이터베이스의 양적인 관점에서 요약하면, 동식물

플랑크톤을 탐지하기 위해서는 18S rRNA를 사용하는 것

이 연구에 용이하고 저서무척추동물은 COI을 사용하는 

것이 좋으며 어류는 기존의 12S나 16S rRNA를 사용하는 

것이 유리할 것이다. 최근에는 COI을 이용한 저서무척추

동물 eDNA 연구가 많이 이루어지고 있다 (Carraro et al., 

2020; Rivera et al., 2021). 저서무척추동물의 18S rRNA 등

록 속 비율은 COI에 비해 다소 낮으나 18S rRNA를 이용

하면 동식물플랑크톤과 저서무척추동물을 함께 조사할 수 

있어 연구의 효율성과 비용을 고려하면, 18S rRNA를 이용

하여 eDNA 연구도 고려해볼 만하다. 어류는 12S rRNA와 

16S rRNA를 이용한 연구가 많이 보고되었다 (Miya et al., 

2015; Shu et al., 2020). 하지만 16S rRNA를 이용한다면 

어류뿐만 아니라 원핵생물인 남조류를 같이 탐지할 수도 

있다. 따라서 수서생물 군집 전체를 종합적을 조사하기 위

Table 3. The top dominant 20 genera in ‘Stream/River ecosystem survey and health assessment (2008~2018)’ of Korea and the presence or 
absence on the NCBI base database according to gene. The ranks were sorted in descending order within each taxon.

Taxon Order Family Genus 12S 16S 18S COI CYTB

Fish

Cypriniformes Cyprinidae Zacco ○ ○  ○ ○

Cypriniformes Cyprinidae Rhynchocypris ○ ○  ○ ○

Cypriniformes Cyprinidae Carassius ○ ○ ○ ○ ○

Cypriniformes Cyprinidae Squalidus ○ ○  ○ ○

Cypriniformes Cyprinidae Pungtungia ○ ○  ○ ○

Perciformes Gobiidae Tridentiger ○ ○  ○ ○

Cypriniformes Cyprinidae Acheilognathus ○ ○  ○ ○

Perciformes Gobiidae Rhinogobius ○ ○  ○ ○

Cypriniformes Cyprinidae Pseudogobio ○ ○   ○

Cypriniformes Cyprinidae Hemiculter ○ ○  ○ ○

Cypriniformes Cyprinidae Microphysogobio ○ ○  ○ ○

Mugiliformes Mugilidae Mugil ○ ○ ○ ○ ○

Cypriniformes Cyprinidae Pseudorasbora ○ ○ ○ ○ ○

Cypriniformes Cyprinidae Hemibarbus ○ ○  ○ ○

Osmeriformes Osmeridae Plecoglossus ○ ○ ○ ○ ○

Cypriniformes Cyprinidae Rhodeus ○ ○  ○ ○

Cypriniformes Cyprinidae Coreoleuciscus ○ ○  ○ ○

Cypriniformes Cyprinidae Opsariichthys ○ ○  ○ ○

Mugiliformes Mugilidae Chelon ○ ○ ○ ○ ○

Cypriniformes Cyprinidae Tribolodon ○ ○ ○ ○ ○

Table 3. Continued.
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한 eDNA 조합은 16S와 18S rRNA 조합하며, 일부 분류군

을 집중적으로 조사하는 경우에는 COI이나 12S rRNA도 

고려해볼 만하다. 다른 연구에서도 정확한 분류군 탐색을 

위해 2가지 이상의 프라이머를 이용한 eDNA 분석도 제안

되고 있다 (Shu et al., 2020; Djurhuus et al., 2020). 

본 연구에서 확인한 분류군 중 밀도 자료가 많이 축적되

어 있는 식물플랑크톤과 저서무척추동물, 어류에 대한 유

전자 종류에 따른 등록을 조사한 결과, 일부 속을 제외한 

상위 20개 속은 대부분 등록이 되어 있는 것으로 확인되

었다. 하지만 전체 속 수에 비해 등록 속 비율이 아직 충분

하지 않은 분류군도 있었다. 예로 해양에 서식하는 요각류

와 윤충류는 전체 유전자 내에서 차지하는 등록 속 비율이 

50%에 불과하고 수서곤충과 동물플랑크톤을 제외한 절지

동물류도 담수와 해수에서 50%를 넘지 못하였다. 그러므

로 아직 등록이 되지 않은 비우점 분류군에 대한 유전자 

정보가 조사-등록되면 국내 고유종이나 멸종위기종과 같

은 희소종 연구 조사에 도움이 될 수 있을 것이다. 

끝으로 본 연구에서는 eDNA 데이터베이스의 양적인 요

소만을 주로 고려하여 분석하였다. 데이터베이스의 질적인 

요소는 국내 서식 분류군에 대한 유전자 정보 및 eDNA 연

구에서 변별력 차이로 나타날 수 있으며, 연구자의 분류군

에 대한 전문성과 유전정보 보유 현황에 따라 연구 결과의 

해석과 분석에 차이를 가질 수 있다. 따라서 차후 연구에

서는 유전자 또는 프라이머 종류에 따른 서열의 질적 차이

에 따른 연구가 필요할 것이다. 본 조사 결과는 국내 생물

종에 대한 염기서열 데이터베이스 구축에 대한 기초 정보

로 활용될 수 있을 것이며 eDNA 분석에서의 탐색 효율성

과 정확도에 기여를 할 수 있을 것으로 판단된다.

적     요

국내 서식하는 수서 생물 (식물플랑크톤, 동물플랑크톤, 

저서대형무척추동물, 어류)에 대한 eDNA 연구에 주요 이

용되는 유전자인 12S rRNA와 16S rRNA, 18S rRNA, COI, 

CYTB를 대상으로 속 (Genus) 수준의 등록 현황을 조사하

였다. 그 결과 식물플랑크톤과 동물플랑크톤은 18S rRNA

에서 가장 높은 등록 속 비율을 보였으며, 저서무척추동물

은 COI에서 가장 높은 등록 속 비율을 확인하였다. 어류에

서는 18S rRNA를 제외한 모든 유전자에서 90%에 가까운 

높은 비율을 보였다. 분류군에 따른 우점 생물의 상위 20

속에 대한 유전자 등록 현황은 식물플랑크톤은 18S rRNA

에서 19속이, 저서무척추동물은 COI에서 18개 속이 등록

되어 있었다. 어류에서는 12S rRNA, 16S rRNA, CYTB에

서 상위 20의 모든 유전자 염기서열이 존재함을 확인하였

다. 본 자료 분석을 통하여 각 분류군별 eDNA 연구에 적

합한 유전자 데이터베이스의 양적인 정보를 파악하였다. 
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