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서     론

담수해파리 (Freshwater jellyfish)는 저수지 및 호수 등에

서 발견되는 담수해파리목 (Order Limnomedusae Karmp, 

1938)에 속하는 동물로써 일반적으로 바다에서 서식하는 

해양해파리보다 크기가 매우 작은 형태적 특성을 나타낸다 

(Boothroyd et al., 2002; Moreno-Leon and Ortega-Rubio, 

2009; Galarce et al., 2013). 이러한 담수해파리의 기원은 확

실하게 밝혀진 바는 없지만, 해양해파리와 유사한 생활사

와 구조적 특징을 나타내기 때문에 해양 또는 연안에 서식

하던 해파리가 진화과정을 통해 담수지역으로 그 범위가 확

산된 것으로 추정하고 있다 (Zienkiewicz, 1940; Angradi, 
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1998; Jankowski, 2001; Sandy and Terry, 2014). 담수해파

리는 전 세계적으로 12종이 분포하는 것으로 알려져 있으

나 이에 대한 연구가 매우 미흡하며 담수해파리의 생태특성

에 대해서는 알려진 바가 거의 없다. 페달해파리속 (Genus 

Craspedacusta Lankester, 1880)은 가장 대표적인 담수해

파리로써 담수에서 흔하게 발견되고 있다 (Arbačiauskas 

and Lesutienė, 2005; Jankowski et al., 2008). 특히 중국 장

강 (양쯔강)에서 기원한 것으로 알려진 소워비꽃모자해파

리 (Craspedacusta sowerbii Lankester, 1880)는 영국에서 

처음으로 발견되었고, 이후 북미·유럽대륙 등 많은 지역에

서 보고되었다 (Lankester, 1880; Kramp, 1961). 최근에는 

Limnocnida속 (genus)의 L. tanganyicae가 아프리카 탄자니

아 호수 지역에서 처음 발견되어 특정 지역에서만 발견되는 

담수해파리 종의 존재를 추정하였다 (Salonen et al., 2012).

해양해파리에 비해 담수해파리는 상대적으로 낮은 출현율

과 다양성을 띠고 있으나, 미국과 유럽 지역에서는 담수해파

리를 외래침입종으로 지정하여 이에 대한 분포조사를 수행

하였다 (Karaouzas et al., 2015; McKercher et al., 2017). 하

지만 대부분 국가에서는 현재까지 담수해파리의 대발생을 

플랑크톤 단계의 미소먹이망 (micro-food web) 현상으로 인

지함에 따라 직접적인 방제사업이 수행된 바는 없다 (Dodson 

and Cooper, 1983; Dumont, 1994; Spadinger and Maier, 

1999). 아시아 지역에서는 일본과 중국에서 담수해파리가 출

현한 사례가 존재하지만 북미와 유럽대륙에 비해서 출현 빈

도 및 개체수가 매우 낮은 것으로 보고되었다 (Marchessaux 

et al., 2021). 그러나, 최근 아프리카와 남미대륙 및 중앙아시

아 지역에서도 담수해파리의 출현이 확인됨에 따라 담수해

파리에 대한 인식이 높아지고 있다 (Kozuharov et al., 2017; 

Riyas and Kumar, 2017; Fuentes et al., 2019; Ozbek and 

Sömek, 2020). 

담수해파리 성체는 늪, 연못, 강 등의 정수 또는 유속이 느

린 환경에서 주로 발견되며 수중에서 부드럽게 유영하면

서 플랑크톤과 같은 하위 단계의 미생물을 먹이원으로 한

다 (Jankowski et al., 2005; Smith and Alexander Jr, 2008; 

Moreno-Leon and Ortega-Rubio, 2009; Stefani et al., 2010; 

Duggan and Eastwood, 2012; Lucas et al., 2013). 담수해파

리 번식은 해양해파리와 마찬가지로 유성생식과 무성생식의 

두 단계로 구분된다 (Pennak, 1989; DeVries, 1992). 유성생

식 기작을 통해 산란된 알 (egg)은 플라눌라 (planula)로 발아

한 뒤, 다양한 기질에 부착하여 폴립 (polyp)을 형성한다. 폴

립은 스트로빌라 (strobila)로 성장하여 무성생식을 통해 에피

라 (ephyra)를 생성하고, 이들이 해파리유생 (medusa)으로 성

장하게 된다. 이러한 과정을 통해 하나의 폴립은 최대 5000

개의 해파리유생을 생성할 수 있다 (Lucas et al., 2012). 

성체 담수해파리는 그물망이나 좁은 망목의 네트에 걸려 

확인되는 등 주로 표층에서 발견된다. 국내의 경우, 90년대 

중반에 대청호와 주암호에서 처음 발견되었으며, 2009년에

도 대청호에서 담수해파리 성체들이 발견되었다 (Lee, 1996). 

그 후, 공식적인 출현 보고서는 없지만, 제주도 효돈천의 웅

덩이와 임하호에서 담수해파리가 발견되었으며 최근에는 소

양호 상류에서 담수해파리의 성체가 대발생하여 큰 주목을 

받았다 (Jang, 2018; Won, 2018; Lee, 2021). 이러한 담수해

파리의 대발생과 관련하여 명확한 원인과 기작은 규명되지 

않았다. 하지만 해양해파리의 생존기작과 유영성 플랑크톤

의 번식기작을 고려하였을 때, 담수해파리의 폴립 또한 번식

에 적합하지 않는 수환경에서 휴면단계를 통해 생존할 수 있

으며, 하나의 폴립에서 다수의 성체가 번식할 수 있기 때문에 

기질에 부착해 있는 폴립의 분포를 탐색하는 것은 매우 중요

하다. 하지만 기질에 부착되어 있는 폴립을 육안으로 확인하

는 것은 거의 불가능하며, 현미경으로 폴립을 확인하는 것 역

시 많은 시간이 소요된다. 따라서 이를 해결하기 위해 많은 

시료를 신속하게 분석할 수 있는 환경유전자 분석법이 필요

하다. 

본 연구는 미호강 수계 하상에 분포하는 기질의 생물막 

(biofilm)에서 환경유전자를 기반으로 담수해파리 폴립을 탐

색하였으며, 미호강 수계에서 발견된 담수해파리의 유전자 

염기서열을 파악하고자 하였다.

재료 및 방법

1. 조사 지역 및 환경유전자 (environmental DNA) 채집

본 연구는 금강본류와 합류되며 금강본류에 큰 영향을 미

칠 수 있는 유역 중 하나인 미호강 수계를 대상으로 하였다 

(Fig. 1). 본 연구는 2023년 3월에 미호강 본류와 지천을 포

함하는 12개 지점에서 환경유전자를 채집하였으며, 환경유

전자는 하상 (호박돌 크기) 기질에 부착되어 있는 생물막 환

경유전자를 대상으로 하였다. 생물막 채집은 하천수생태

계 건강성평가의 부착돌말류 채집을 위한 생물막 채집 지침 

(NIER, 2019)에 따라 수행하였으며 채집된 환경유전자는 냉

암소 (4℃) 조건을 유지한 상태로 실험실로 운반하였다. 지점 

사이의 교차오염을 방지하지 위해 지점별 일회용 채집도구

를 사용하였으며, 사용 후 폐기하였다. 또한 비커는 매회 증

류수로 세척 후, 지점의 현장수로 세척하였다. 채집된 생물막

은 실험실에서 Sterivex filter (SVGPL10RC, Millipore, MA, 

USA)를 사용하여 여과농축하였으며 일본 eDNA 학회에서 

제안한 추출법에 따라 환경유전자를 추출하였다 (Minamoto 

et al., 2021). 
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2. 환경유전자 meta-barcoding 분석 및 유전자 계통 분석

담수해파리를 포함하는 자포동물문은 대형무척추동물 

로 분류되기 때문에 12개 지점의 환경유전자에서 대형무척

추동물의 COI (mitochondrial cytochrome C oxidase I) 유전

자를 증폭하여 meta-barcoding 분석하였다. Meta-barcoding 

분석을 위해 두 단계 PCR을 수행하였으며 이를 통해 대

형무척추동물의 COI 유전자를 증폭하였다 (Elbrecht and 

Leese, 2017) (BF2: GCHCCHGAYATRGCHTTYCC, BR2: 

TCDGGRTGNCCRAARAAYCA). 1차 PCR 과정에서 증

폭산물 (amplicon size: 451 bp)이 확인된 지점을 선별하였

으며 2차 PCR을 통해 meta-barcoding library를 제작하

였다 (Illumina, 2020). 실험실에서 제작한 meta-barcoding 

library는 전문 분석업체 (Metagenom bio life Co., Waterloo, 

Canada)에서 Illumina miseq system (MiSeq Reagent Kit v2) 

기반으로 염기서열을 분석하였으며 DECIPHER package 

(Murali et al., 2018)의 IdTaxa classifier (Quast et al., 2012)

를 활용하여 COI 유전자 염기서열에 기반하여 종을 동정하

였다. 

미호강 수계에서 동정된 담수해파리의 COI 유전자 염기서

열을 기반으로 담수해파리목 (Order Limnomedusae) COI 유

전자의 계통분석을 수행하였다. 이를 위해 GenBank에서 담

수해파리목의 COI 유전자 정보를 수집하였다. 계통분석을 

위해 MEGA 11 (Molecular evolutionary genetics analysis: 

version 11.0.11)을 사용하였으며 maximum likelihood 방식

으로 계통수를 작성하였다 (Tamura and Nei, 1993; Stecher et 

al., 2020; Tamura et al., 2021).

결과 및 고찰

1.  미호강 유역의 생물막 (biofilm)에 존재하는  

COI 유전자 다양도 분석

미호강 수계 내 12개 지점의 생물막에서 COI 유전자를 

meta-barcoding 분석한 결과 총 3,882 OTU에서 242,910 

contig가 발견되었다. Unknown species OTU는 총 1,842 

OTU (63.71%), 183,057 contig (75.36%)로 전체의 50% 이

상을 차지하였다. 이러한 unknown species는 GenBank에 존

재하지 않는 생물의 유전자이거나 생물막 내부에서 세균에 

의해 분해되어 절편화 (fragmentation)된 유전자가 1차 PCR 

증폭에서 무의미한 산물을 합성하여 종 구분이 불가능할 수 

있다 (Leray et al., 2013; Elbrecht and Leese, 2015; Bista et 

al., 2018; Salter, 2018; Zulkefli et al., 2019).

세균 (Bacteria) 및 균류 (Fungi)와 유사한 염기서열을 제외

하고, 대형무척추동물의 종 수준까지 분석할 수 있는 COI 유

전자를 선별하였을 때, 총 172 OTU에서 29,967 contig가 확

인되었다. 최종적으로 COI 유전자를 기반으로 대형무척추동

물의 분류군을 파악하였을 때 총 7문 10강 14목 20과 48속 

74종이 발견되었다. 분류군 중에서 환형동물문 (Annelida)이 

57.68%로 가장 많은 비율을 차지하였으며 그 뒤로 절지동

물문 (Arthropoda)과 자포동물문 (Cnidaria)이 각각 34.42%

와 7.35%로 많은 비율을 차지하였다 (Fig. 2A). 자포동물

문 (Phylum Cnidaria)의 하위 분류군에는 담수해파리 분류

군이 포함되는 히드라충강 (Class Hydrozoa), 담수해파리목 

(Order Limnomedusae)만 발견되었으며 전체 COI 유전자

에서 차지하는 비율은 두 분류군 모두 7.35%로 자포동물문

의 비율과 동일하였다. 따라서 미호강 수계 내 12개 지점에

서 발견된 자포동물문의 생물은 담수해파리목 하나만 존재

하였으며 미호강 수계 생물막의 환경유전자에서 많은 비율

을 차지하는 것으로 확인되었다. 또한 본 연구에서는 생물막

의 환경유전자를 대상으로 하였기 때문에 meta-barcoding 

분석에서 발견된 담수해파리의 유전자는 해파리 성체보다

Fig. 1. Sampling points of Miho River watershed.
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는 유성생식 이후 기질에 부착된 해파리 폴립 (polyp)의 유전

자일 가능성이 높다 (Pennak, 1989; Slobodkin and Bossert, 

1991). 자포동물문에는 히드라충강 (Class Hydrozoa), 해파

리강 (Class Scyphozoa), 상자해파리강 (Class Cubozoa), 산

호충강 (Class Anthozoa)의 4개 분류군이 존재한다 (Ander- 

son, 1998). 일반적인 해양해파리로 분류되는 십자해파리목 

(Order Stauromedusae), 관해파리목 (Order Coronatae), 기

구해파리목 (Order Semaeostomeae), 근구해파리목 (Order 

Rhizostomae)은 모두 해파리강에 포함되어 있으나 담수해

파리목 (Order Limnomedusae)은 히드라충강으로 분류되어 

해양해파리와 서로 다른 분류군으로 구분된다 (Jankowski, 

2001). 이를 통해 해양해파리와 담수해파리가 생활사 및 형

태구조가 매우 유사하지만 해파리의 진화과정에서 담수해파

리와 해양해파리가 매우 오래전에 분화되어 각자의 진화단

계를 거친 것으로 판단된다 (Kayal et al., 2013). 

2. 담수해파리의 COI 유전자 분석

미호강 수계 내 12개 지점 중에서 담수해파리목의 유전자

는 8개 지점에서 발견되었으며 각 지점 사이에 담수해파리목 

유전자 contig 수의 차이가 존재하였다 (Fig. 3). 미호강 조사 

지점에서 발견된 담수해파리목의 유전자는 모두 소워비꽃모

자해파리 (Craspedacusta sowerbii)의 유전자로써 1990년대 

대청호와 주암호에서 발견된 담수해파리와 동일한 종으로 

확인되었다 (Fig. 2B). 미호강 지점에서 발견된 C. sowerbii

의 contig 중에서 일부는 이탈리아에서 발견된 C. sowerbii 

개체와 하나의 계통군을 형성하였으며 나머지 contig들은 스

페인과 독일에서 발견된 개체와 매우 가까운 계통으로 나타

났다 (Fig. 4). C. sowerbii의 유전자 contig는 주로 미호강으

로 유입되는 유입하천의 생물막에서 발견되었는데, 특히 백

Fig. 2. Taxonomic component of biofilm in Miho River watershed based on COI gene (DataGraph 5.1.1, Visual Data Tools, Inc., NC, USA). 
Each circle means taxonomic class (A). From inner circle to outer circle indicate phylum, class, and order. (B) Inner circle means family 
and outer circle means species.

(B)(A)

Fig. 3. Distribution of Craspedacusta sowerbii’s COI gene in Miho 
River watershed. Red color means detected C. sowerbii gene and 
dark gray color means absent of the gene in biofilm.
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곡천 지점에서 가장 많이 발견되었고 보강천 지점과 병천천 

지점에서도 300 contig 이상의 C. sowerbii의 유전자가 발견

되었다. 반면에 미호강 본류 지점에서는 C. sowerbii의 유전

자가 거의 발견되지 않았으며 백곡천이 합류하는 미호강 본

류 지점에서 유일하게 4 contig의 매우 낮은 수준이 발견되

었다. 가장 하류에 위치한 미호강 본류 지점은 유속이 느리

며 가까운 상류의 병천천에서 많은 수의 C. sowerbii 유전자 

contig가 발견되었음에도 불구하고 생물막에서 C. sowerbii

Fig. 4. Phylogenetic tree of Limnomedusae based on COI gene sequence. The evolutionary history was inferred by using the Maximum 
Likelihood method and Tamura-Nei model. The percentage of trees in which the associated taxa clustered together is shown next to the 
branches. This analysis involved 25 nucleotide sequences. There was a total of 703 positions in the final dataset. Evolutionary analyses were 
conducted in MEGA11. 
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의 유전자가 발견되지 않았다. 이는 미호강 하류가 하폭이 넓

고 하상기질이 대부분 모래 기질로 구성되어 있기 때문에 다

른 지점들보다 폴립의 부착가능성이 매우 낮은 것으로 판단

된다 (De Kluijver and Leewis, 1994; Lengkeek et al., 2013; 

Schrieken et al., 2013; Meyling et al., 2014). 충주시를 통

과하는 무심천 상류에서는 124 contig가 발견되었으나 충주

시내가 위치한 하류 지점에서는 3 contig로 매우 낮았다. C. 

sowerbii 유전자 contig가 가장 많이 발견된 백곡저수지 하

류의 백곡천 지점은 저수지 방류구부터 조사 지점까지 직강

화된 수로가 존재하여 저수지와 백곡천 지점 사이 직선거리

로 가장 근접해 있다. 특히 백곡저수지는 미호강 유역에서 저

수용량이 높은 저수지 중 하나로써 대청호 및 주암호와 함께 

C. sowerbii 성체가 서식할 가능성이 존재한다. 이외에도 병

천천 지점과 보강천 지점도 각각 상류에 대정저수지, 용연저

수지 및 소매저수지와 같이 C. sowerbii 성체가 발견될 수 있

는 저수지가 위치하고 있다. 아직까지 이러한 저수지에서 담

수해파리의 출현은 보고된 바 없으나 경북 영천호에서도 담

수해파리의 성체를 직접 확인할 수 있었다 (Fig. 5). 따라서 

미호강 수계에 위치하는 저수지들에서 담수해파리의 출현이 

보고된 바 없지만 성체 및 폴립이 존재할 가능성은 충분하다. 

이러한 담수해파리의 폴립은 유속이 빠른 하천에서는 부착

되지 않고 하류로 이동하지만 유속이 느린 구간에서는 기질

에 부착하여 존재할 수 있다. 하지만 해양해파리보다 크기가 

매우 작기 때문에 육안으로 관찰이 어려우며 생물막을 채집

하는 과정에서 폴립이 물리적으로 파손될 수 있다. 이러한 문

제는 담수해파리 폴립의 유전자가 기질의 환경유전자에 존

재하므로 개체가 파손되거나 부분적으로 존재하더라도 유전

자 기반의 탐색법을 통해 폴립의 유무를 파악할 수 있다.

유럽 및 북미지역에서도 담수해파리목의 C. sowerbii는 주

로 저수지 및 호수에서 서식하는 것으로 보고되고 있으며 저

수지 하류의 느린 유속이 존재하는 수체에서도 주로 발견된

다 (DeVries, 1992; Tittizer et al., 2000; Peard, 2002; Silva 

and Roche, 2007). 미호강 수역의 경우, 유입하천 지점들은 

유속이 다소 느리고, 하상이 자갈 및 호박돌 기질로 구성되어 

있거나 수로에 나무 및 수생식물들이 밀생하여 폴립이 부착

할 수 있는 기질이 풍부하게 존재할 수 있다. 폴립의 무성생

식 기작에 따르면 기질에 부착하여 겨울에는 족낭 (podocyst) 

상태의 휴면기에 돌입하게 된다 (Acker and Muscat, 1976). 

족낭은 최적 환경이 조성될 때까지 휴면 상태로 기질에 부착

하며, 최적 조건이 되면 다시 폴립상태로 활성화된다. 

결     론

담수환경에서 생물막의 환경유전자는 담수해파리 폴립의 

유전자를 포함하고 있으며, 환경유전자의 meta-barcoding 분

석에 따르면 담수해파리 폴립을 탐색할 수 있었다. 특히 담수

해파리 유전자가 발견된 지점들은 공통적으로 상류에 저수

지가 위치하고 있기에 해파리 성체가 발견될 가능성이 매우 

높을 것으로 판단된다. 하지만 본 연구 결과와 같이 담수해

파리의 정확한 분포와 생태에 대해서는 오늘날 거의 연구된 

바 없으며, 담수해파리의 대발생이 어떠한 조건에서 발생하

는지, 수환경에 어떠한 영향을 미치는지 알 수 없다. 뿐만 아

니라 현재 GenBank에 존재하는 담수해파리목의 COI 유전

자는 Gonionemus genus (갈퀴손해파리속), Olindias genus 

(꽃모자해파리속), Craspedacusta genus (페달해파리속), 

Limnocnida genus, Vallentinia genus 분류군의 유전자만이 

등록되어 있으며 Limnocnida와 Vallentinia속 (genus)의 담

수해파리목 유전자는 각각 단 1개만 존재하기 때문에 기초적

인 생물정보가 매우 부족한 실정이다. 따라서 담수해파리의 

생태학적 분포를 파악함으로써 각 개체의 생물학적·유전학

적 정보를 확보하고 담수해파리의 대발생 기작과 생활사를 

이해하는 데 매우 중요한 단서를 얻을 수 있다.

본 연구와 같이 환경유전자를 활용하여 담수해파리의 흔

적을 탐색한다면 담수해파리가 출현할 가능성이 높은 지역

을 빠르게 탐색할 수 있다. 특히 이러한 접근은 저수지 하류

에 위치한 하천의 생물막에서 폴립의 유전자를 탐색함으로

써 담수해파리가 발생할 가능성이 높은 유역을 선택적 선

별 (screening)하는 데 중요한 정보를 제공할 수 있다. 하지

만 본 연구에서 성체의 대발생을 직접적으로 확인한 것은 아

Fig. 5. The photo of freshwater jellyfish in Youngcheon Lake. This 
photo was directly taken on the field by the Author (Hyun-Gi Jeong). 
The jellyfish’s diameter was approximately 4 centimeters, and they 
had a clear, colorless body.
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니기 때문에 환경유전자를 활용한 담수해파리 탐색 가능성

의 제안이 더욱 중요하다고 판단된다. 또한 향후 환경유전자 

meta-barcoding 기법을 적용하여 담수해파리 성체 또는 폴

립과 같은 미소 개체의 분포를 명확히 파악하기 위해서는 미

소개체를 대상으로 실험실 내 환경유전자 용출 (release) 연구

가 병행되어야 할 것으로 판단된다.

적     요

담수해파리는 담수에서만 발견되는 해파리로써 다양성은 

낮지만 전 세계적으로 보고 되고있다. 하지만 이들의 생태 

및 발생 원인에 대해서는 정확하게 밝혀진 바가 없다. 따라

서 모니터링을 통해 유생에서 폴립 (polyp)단계를 통해 성장

하는 담수해파리의 분포를 파악하는 것은 이들의 생태를 이

해하는 데 중요하다. 본 연구는 미호강 수계 생물막 (biofilm)

의 환경유전자 (eDNA)를 이용하여 담수해파리의 COI 유전

자를 탐색하고 환경유전자를 이용한 담수해파리 탐색 가능

성을 확인하고자 하였다. 미호강 수계 내 12개 지점 중 8개 

지점에서 담수해파리 유전자가 확인되었으며, 대부분 상류

에 저수지가 위치한 특성을 보였다. 이들 유전자는 대표적인 

담수해파리로 알려진 소워비꽃모자해파리 (Craspedacusta 

sowerbii)의 유전자로 확인되었으며 미호강 조사 지점에서 

발견된 C. sowerbii는 이탈리아에서 발견된 종과 같은 계통

이었다. 결과적으로 생물막의 환경유전자를 이용한 담수해파

리 유전자 탐색방법은 담수해파리 출현 가능성이 높은 지역

을 선택적으로 빠르게 선별 (screening)할 수 있으며 이는 국

내 담수해파리의 분포와 발생기작을 이해하는 데 중요한 단

서를 제공할 수 있을 것으로 판단된다.
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