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� � 도시� 생태계의� 수환경은� 생물다양성� 보전과� 서식지� 연결성을� 유지하는� 중요한� 기능을� 한다.� 그러나�

도시화로� 인해� 훼손과� 복원이� 반복되면서� 높은� 공간적� 이질성이� 나타나며,� 이에� 따라� 생물다양성� 및�

서식지� 평가를� 위해서는� 조밀한� 공간� 규모에서의� 조사가� 필요하다.� 환경� DNA(eDNA)는� 간단한� 시료�

채취와� 분석만으로� 생물다양성을� 평가할� 수� 있는� 효율적인� 기술이지만,� 국내에서는� 어류� 중심으로� 활

용이�제한적이며,� 검출�결과의�해석과�활용�방안에�대한�지속적인�연구가�요구된다.

� � 본� 연구에서는� eDNA� 기반� 생물� 모니터링을� 활용하여� (1)� 베타다양성� 평가를� 통해� 도시하천의� 특

성과�관리�전략을� 도출하고,� (2)� 서식지�적합성과�연결성�분석을�통해�멸종위기종� 서식지�복원의�우선

순위를� 평가하고자� 하였다.� 안양천� 수계를� 대상으로� 수행한� 베타다양성� 분석� 결과,� 계절에� 따른� 종의�

풍부도�변화와�교체가�생물다양성�변화의�주요�요인으로�작용했으며,� 상류�지역과�그곳에�서식하는�어

종이� 전체� 수계의� 베타다양성에� 중요한� 영향을� 미쳤다.� 특히,� 외래어종이� 베타다양성� 변화에� 높은� 기

여도를� 보이며,� 이에� 따라� 도시하천에서� 외래종� 관리의� 필요성이� 확인되었다.� 대구광역시에서� 진행한�

수달� 서식지� 적합성� 및� 연결성� 평가에서는� 조사된� 32개� 수환경� 중� 25개� 지점에서� 수달� eDNA가� 검

출되었으며,� 이는� 수달이� 하천뿐만� 아니라� 저수지와� 연못과� 같은� 인공� 수환경에서도� 서식함을� 보여준

다.� 또한,� 저수지와� 연못이� 핵심� 서식지와의� 연결성을� 높여� 수달의� 이동성을� 증가시키는� 역할을� 하는�

반면,� 상업지와�주거지가�밀집된�도심�지역에서는�이동성이�저해되며�인간�활동과의�충돌�가능성이�높

은�것으로�나타났다.� 이에�따라�해당�지역을�우선적으로�보전�및�복원할�필요성이�제기된다.

� � 본� 연구를� 통해� eDNA는� 계절적� 영향을� 최소화하면서� 광범위한� 서식지의� 생물상을� 신속하게� 평가

하고,� 서식� 밀도가� 낮은� 종을� 효과적으로� 검출하여� 도시생태계� 관리� 전략� 수립에� 유용한� 도구임이� 확

인되었다.� 특히,� 생물다양성의� 선제적� 평가� 및� 예비� 조사� 단계에서� 기존� 조사보다� 빠르고� 효율적으로�

활용될�수� 있어,� 환경영향평가(EIA)� 및� 서식지�복원�계획�수립을�위한�기초� 자료로서의�활용�가능성이�

높다.� 그러나� eDNA� 검출률은� 물리·화학적� 환경� 변화에� 영향을� 받을� 수� 있으며,� 높은� 민감도로� 인해�

위양성� 오류가� 발생할� 가능성이� 있다.� 따라서� 신뢰성� 높은� 결과� 도출을� 위해� 기존의� 관찰� 기반� 조사

와�병행하여�활용할�필요가�있다.
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Abstract

� � Aquatic� environments� in� urban� ecosystems� play� a� crucial� role� in� biodiversity� conservation�

and� habitat� connectivity.� However,� urbanization� has� led� to� repeated� cycles� of� degradation�

and� restoration,� resulting� in� high� spatial� heterogeneity.� Therefore,� biodiversity� and� habitat�

assessments� require� investigations� at� a� fine� spatial� scale.� Environmental� DNA� (eDNA)� is� an�

efficient� and� non-invasive� technology� for� biodiversity� assessment,� as� it� requires� minimal�

sample� collection� and� processing.� However,� its� application� in� South� Korea� has� been� largely�

limited� to� fish� species,� and� further� research� is� needed� to� enhance� the� interpretation� and�

utilization� of� eDNA� detection� results.

� � This� study� explores� the� applicability� of� eDNA-based� biomonitoring� through� (1)� beta�

diversity� assessment� to� identify� urban� stream� characteristics� and� inform� management�

strategies,� and� (2)� habitat� suitability� and� connectivity� analyses� to� prioritize� the� restoration�

of� habitats� for� endangered� species.� Beta� diversity� analysis� of� the� Anyangcheon� River� system�

revealed� that� seasonal� variations� in� biodiversity� were� primarily� influenced� by� species� richness�

and� turnover.� The� upstream� sites� and� the� fish� species� inhabiting� them� played� a� significant�

role� in� determining� the� overall� beta� diversity� of� the� river� system.� Notably,� non-native� fish�

species� contributed� substantially� to� biodiversity� shifts,� highlighting� the� need� for� targeted�

management� of� invasive� species� in� urban� streams.� A� habitat� suitability� and� connectivity�

assessment� conducted� in� Daegu� Metropolitan� City� detected� otter� eDNA� at� 25� out� of� 32�

surveyed� aquatic� sites.� These� findings� indicate� that� otters� inhabit� not� only� natural� water�

bodies� such� as� rivers� but� also� artificial� environments� such� as� reservoirs� and� ponds.�

Additionally,� reservoirs� and� ponds� were� found� to� enhance� connectivity� with� key� habitats,�

thereby� facilitating� otter� movement.� Conversely,� commercial� and� residential� areas� were�

identified� as� barriers� to� movement,� increasing� the� likelihood� of� human-wildlife� conflicts.�

These� urban� areas� should� therefore� be� prioritized� for� conservation� and� restoration� efforts.

� � This� study� confirms� that� eDNA-based� monitoring� effectively� minimizes� seasonal� biases,�

enables� the� rapid� assessment� of� biodiversity� across� diverse� habitats,� and� facilitates� the�

detection� of� low-density� species.� Particularly,� eDNA� can� serve� as� a� valuable� tool� for�

preliminary� assessments� and� proactive� biodiversity� monitoring,� offering� a� faster� and� more�

efficient� alternative� to� conventional� surveys.� It� holds� great� potential� as� a� foundational�

dataset� for� Environmental� Impact� Assessments� (EIA)� and� habitat� restoration� planning.�

However,� as� eDNA� detection� rates� are� influenced� by� physical� and� chemical� environmental�

conditions� and� may� yield� false� positives� due� to� high� sensitivity,� integrating� traditional�

observational� surveys� remains� essential� for� ensuring� the� reliability� of� results.
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요약문

Ⅰ.�제목

도시�수생태계�생물다양성�보전을�위한�환경�DNA�기반�생물모니터링�활용�방안�제언

Ⅱ.�연구�배경�및�목적

�도시생태계의�수�환경은�생물다양성�보전과�연결성�유지에�중요한�역할을�하지만,� 도시화로�인해�훼손과�복원

이�반복되며�높은�공간적�이질성을�보인다.�환경�DNA(eDNA)는�간단한�시료�채취와�분석만으로�높은�민감도로�

생물다양성을�평가할�수�있는�효율적이고�보전적인�기술로,� 이질적인�도시수생태계를�조밀한�공간�규모에서�모

니터링하기에�적합하다.� 본� 연구는� eDNA� 기반� 생물모니터링을�활용하여�도시� 수생태계의�생물다양성� 보전�방

안을�제안하고자�하였다.� 첫�번째�연구에서는�안양천�수계에서�메타바코딩을�통해�여름과�가을�동안�어류�군집

의�베타다양성�패턴을�분석하여�계절별�생물다양성�변화와�주요�기여�종�및�공간을�파악하고�관리�전략을�제시

하고자�했다.� 두� 번째�연구에서는�대구광역시에서�멸종위기종인�수달의�출현�여부를� qPCR로� 평가하고,� 서식지�

적합성과�핵심�서식지�간�연결성을�분석하여�이동�취약�지역을�도출하고�우선�복원�지역을�제시하고자�했다.�

Ⅲ.�연구�결과�및�결론

� �첫� 번째� 연구는� 안양천� 수계를� 대상으로� 여름과� 가을� 두� 계절� 동안� 메타바코딩을� 통해� 어류� 군집의� 계절별�

베타다양성� 패턴을� 분석하였다.� 여름에는� 생물의� 풍부도가� 공간� 변화에� 따라� 달라지는� 풍부도� 차이(Richness�

Difference)가�베타다양성�변화에�기여하였고,�가을에는�생물의�출현�여부가�변화하는�종�대체(Replacement)가�

상대적으로�중요한�요인으로�나타났다.�베타다양성에�기여하는�주요�종은�계절에�따라�달라졌으며,�버들치와�같

은� 상류� 지역에� 서식하는� 특정� 종과� 상류� 지역� 자체가� 베타다양성에� 중요한� 역할을� 하는� 것으로� 확인되었다.�

eDNA�메타바코딩�분석은�안양천�수계의�생물다양성을�계절과�관계없이�균일하게�검출했지만,� eDNA의�절대적

인�풍부도�추정의�한계와�위양성·위음성�가능성,� 강우의�영향을�포함하지�못한�점� 등�연구�한계가�있으나�효율

적으로�생물상�조사가�가능하고�경관�규모에서�대략적인�경향�파악을�할�수�있다는�점에서�생물�조사와�생물다

양성�보전�계획을�수립하는�데�있어�유용할�것으로�판단되었다.�

� �두� 번째�연구는�대구광역시를�대상으로� qPCR을� 통해�멸종위기종인�수달의�출현�여부를�평가하고�이를�바탕

으로�서식지�적합성과�핵심�서식지�연결성을�평가하였다.�총� 32개�지점�중� 25개�지점에서�수달�DNA가�검출되

었으며,� 자연하천뿐� 아니라� 저수지와� 공원� 연못과� 같은� 인공적으로� 조성된� 수� 환경에서도� 수달� 서식이� 가능한�

것으로�나타났다.�또한�어류의�다양성과�우점�어종에�영향을�받지�않고�먹이원이�풍부한�경우�수달�서식이�가능

한�것으로� 추정되었다.� 서식지�적합성� 분석�결과,� 상류� 지역과�신천-금호강� 합류부는�다수의�코리더를� 통해�핵

심�서식지로�기능하였으며,�저수지와�연못�같은�환경이�핵심�서식지�간�연결성을�높이는�중간�연결점�역할을�하

는�것으로�확인되었다.�반면,�대구광역시�중구와�같은�상업�지역은�수달�이동을�저해하는�취약�지역으로�나타났

고,� 일부� 시가화�지역은�인간-수달�충돌�가능성이� 높은�지점으로�확인되었다.� 이러한�결과는�낮은� 연결성을�보

이는�지역과�충돌�가능성이�높은�지역에서�서식지�복원과�보전�활동을�우선적으로�추진해야�함을�시사했다.�이

러한� 연구� 결과를� 바탕으로� 환경� DNA는� 생물다양성� 변화에� 영향을� 미치는� 환경� 요인을� 규명하고� 잠재적�

서식지를�예측하는�데�효율적이고�선제적인�정보를�제공할�수�있는�도구임을�확인할�수�있었다.
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Ⅰ.� 연구�배경�및� 목적
� �

� � 1.� 연구�배경

생태계� 관리(Ecosystem� management)는� 생태계를� 구성하고� 있는� 요소들� 전반에� 거쳐�

지속� 가능한� 방식으로� 관리하고�보존하는� 것을� 의미하며,� 과거의� 경험과� 환경� 변화에� 따라� 관

리� 행위를� 수정하는� 적응� 관리(adaptive� management)가� 요구되는� 행위이다.� 이때� 생태계�

내� 공간정보와�생물상에�대한� 자료수집�및� 모니터링은�효과적인�생태계� 관리방안을�제시할� 수�

있는� 기초� 정보가� 된다.� 하지만� 조사방법에� 따라� 수집되는� 데이터의� 형태와� 모니터링� 결과에�

차이가� 발생하는� 만큼� 효과적인� 생태계� 관리를� 위해서는� 새로운� 과학적� 지식� 또는� 기술을� 활

용한� 생태계� 재평가가� 지속해서� 반복적으로� 이루어져야� 한다.� 특히� 도시하천,� 저수지와� 같은�

도시생태계� 내� 수� 환경은� 도시와� 시외� 지역을� 연결하는� 통로� 역할을� 비롯해� 생물에게� 먹이�

및� 서식지를� 제공함에� 따라� 생태적� 기능과� 역할에� 대한� 모니터링과� 평가가� 더욱� 중요해지고�

있다.� 훼손과� 복원이� 반복적으로� 이루어져� 이질적인� 공간� 특성을� 나타내는� 도시는� 조밀한� 생

물조사� 지점을� 선정하여� 환경� 변화에� 따른� 생물상� 변화,� 주요� 깃대종의� 서식지� 적합성� 등을�

평가할� 필요가� 있다.� 기존의� 채집� 및� 관찰� 기반의� 생물조사� 방법은� 생물의� 생활사를�고려해야�

할� 뿐만� 아니라,� 많은� 노동� 시간과� 전문인력이� 요구됨에� 따라� 좁은� 지역� 단위에서의� 조사를�

진행하는데� 제한이� 있다.� 자연환경정보를� 수집하는� 전국자연환경조사� 또한� 생물� 종� 목록� 중심

의� 조사를� 목적으로� 하여� 종이� 풍부한� 일부� 생태계� 유형에서� 조사가� 집중되고� 있으며� 인력대

비� 방대한� 조사범위� 및� 인간을� 회피하는� 동물� 조사에� 대한� 한계를� 마주하고� 있다.� 이를� 보완

하기� 위해� 무인센서카메라,� 청음생물탐지장치,� 드론과� 같은� 최신� 장비와� 함께� 효율적인� 생물

모니터링�방법론의�병행이�요구된다.�

환경� DNA� (Environmental� DNA,� eDNA)� 조사는�물,� 흙,� 공기�등�환경�시료�내�유전�물질

을� 통해� 생물�종을�구분하는�기술로써�간단한�시료� 채취� 및� 분석과정을�통해�생물상을�도출하는�

효율적이고� 보전적인� 생물모니터링� 방법론으로� 알려졌다.� 현장조사에� 전문인력이� 필요하지� 않으

며� 짧은� 조사� 시간� 및� 적은� 노동력을� 요구하여� 상대적으로� 광범위한� 대상지� 내� 다수� 지점을� 조

사하기에� 적합하다는� 장점이� 있다.� 또한,� 유전� 물질을� 통한� 생물조사� 방법론으로� 높은� 민감도를�

가져� 낮은� 밀도의� 멸종위기종� 또는� 도입� 초기의� 외래종을� 확인하는� 데� 활발히� 이용되고� 있다.�

특히�생물은�생활사�일부를�수체에서�지내거나�수분섭취,� 목욕,� 이동을�위해�필수적으로�수� 환경

에� 접근함에�따라� 물� 시료� 내� eDNA를� 통한� 생물상� 분석은� 분류군에�상관없이�주변에� 서식하고�

있는�생물상을�반영할�수�있다.� 또한,� 서식지�파괴�또는�생물�채집이�없는�보전적인�현장조사�방

법론으로� 국립공원,� 문화유산지구와� 등� 보전지역에서의� 조사에� 적합하다.� 국외(영국,� 캐나다,� 핀

란드)� 및� 국제기구(UNEP,� UNESCO,� WWF)에서는� 생물모니터링� 실행� 계획에� eDNA� 모니터링

을� 포함하고자� 시도하고� 있으며� 표준화된� 방법론을� 제시하고자� eDNA� 조사� 분석� 매뉴얼� 배포,�

액션�플랜�및�로드맵�구축도�이루어.� 국내에서도� eDNA를�활용한�수생태계�종�다양성�분석�기반�

연구를�비롯해�외래생물�유입�및�확산�진단,�이입종�확산�여부를�평가하기�위해� eDNA�방법론을�

도입하고�있다.� 하지만�여전히�국내에서�척추동물을�대상으로�한� eDNA�활용은�어류로�중심으로�

이루어지고�있으며�서식�여부�평가�이외의�검출�결과�활용�또한�제한되어�있다.�
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2.� 연구� 목적

본� 연구는� ‘도시하천� 베타다양성� 모니터링’과� ‘도시� 수달의� 서식지� 적합성� 및� 서식지� 연결

성� 분석’� 두� 가지� 주제를� 토대로� 깃대종을� 중심의� 도시� 수생태계� 생물다양성� 보전을� 위한�

eDNA� 기반�생물모니터링�활용�방안을�제안하는�연구를�목적으로�한다.�

첫� 번째� 연구는� 안양천� 수계에서� 메타바코딩을� 통해� 도출된� 생물상으로� 하천� 환경� 변화

에� 따라� 변화하는� 생물상을� 여름과� 가을� 두� 계절에� 걸쳐� 평가하였다.� 연구� 결과를� 통해� 안양

천� 수계의� 생물다양성을� 결정짓는� 생물� 종과� 공간을� 파악하고� 계절별� 환경� 변화에� 따른� 생물

다양성� 관리� 전략을� 제시하고자� 했다.� 두� 번째� 연구는� 대구광역시에서� 멸종위기종� 수달을� 대

상으로�진행된�연구로� qPCR� 분석을�통해�수달의�출현�여부를� 평가했다.� 이후�출현�자료를� 활

용한� 서식지� 적합성� 분석과� 도시생태현황지도를� 기반으로� 핵심� 서식지간� 연결성� 평가를� 진행

하고�수달의�이동이�어려운�이동�취약�지역을�도출하고자�했다.�

Figure 1.1 연구 구조
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Ⅱ.�도시하천�생물다양성�평가를�위한�메타바코딩�기반�베타다양성�모니터링

� �

� � 1.� 서론

생물군집과� 생물다양성은� 생태계의� 기능과� 건강� 상태를� 이해하는� 데� 있어� 핵심� 지표로�

작용한다(Jia� and� Chen,� 2013;� Karr,� 1981;� Ranta� et� al.,� 2021).� 생물다양성은�종� 풍부도,�

개체수,� 균등성을� 포함하며,� 시간적� 및� 공간적� 범위� 내에서� 생태계를� 이해하는� 데� 사용된다

(Shannon,� 1948;� Simpson,� 1949).� 생물다양성은� α,� β,� γ� 다양성으로�나눌� 수� 있다.� α는� 특

정� 지역� 내� 생물다양성을,� β는� 공간적� 다양성� 차이를,� γ는� 지역적� 생물다양성을� 나타낸다

(Whittaker,� 1972).� 특히� 베타다양성은� 지역� 간� 생물다양성� 차이를� 반영함으로써� 주변� 생태

계의� 환경적� 차이를� 평가하는� 데� 중요한� 역할을� 한다.� 이는� 종� 조성의� 변화에� 따라� 공간적,�

시간적,� 또는� 환경적� 경사를� 명확히� 하는� 데� 효과적으로� 활용될� 수� 있다(Legendre,� 2014;�

Legendre� and� De� Cáceres,� 2013;� Socolar� et� al.,� 2016).

베타� 다양성� 연구는� 종의� 출현� 여부뿐만� 아니라� 개체수에� 기반한� 평가를� 포함하도록� 지

속적으로�발전해� 왔다(Legendre� et� al.,� 2005;� Raphae¨� et� al.,� 2003).� 베타� 다양성에�대한�

지역적� 기여도(LCBD,� Local� contribution� to� beta� diversity)와� 종의� 기여도(SCBD,� Species�

contribution� to� beta� diversity)� 지수는� 지역� 또는� 종의� 독특한� 특성을� 이질적인� 속성을� 통

해� 반영하는� 지표로� 기능한다.� LCBD� 개념은� 베타� 다양성에� 영향을� 미치는� 두� 가지� 요인,� 즉�

종� 교체(turnover)와� 종� 풍부도� 차이(nestedness)를� 논의한다(Baselga,� 2010;� Legendre,�

2014).� 교체(turnover)는� 두� 생물군집� 간� 종의� 교체를� 의미하며,� 교체율이� 높을수록� 특정� 군

집의� 많은� 종이� 다른� 군집에서� 결여되어�새로운� 종으로� 대체됨을� 나타낸다.� 이는� 생태적� 또는�

지리적� 장벽,� 환경� 조건의� 차이,� 또는� 진화적� 과정으로� 인해� 각� 군집의� 종� 구성이� 독특해졌음

을�시사한다.� 반면�종� 풍부도�차이(nestedness)는� 특정�군집이�다른�군집의�부분집합일�때� 발

생한다.� 높은� 풍부도� 차이는� 자원� 가용성이나�서식지� 조건의� 제한으로� 인해� 덜� 다양한� 군집에

서�종� 구성이�제한되거나,� 더� 많은�종을�수용할�수� 있는�군집이�존재함을�나타낸다.

도시생태계의� 담수� 환경은� 생태학적� 역동성을� 이해하기� 위해� 베타� 다양성� 분석이� 활용되

어야�하는� 주요� 공간�중� 하나이다.� 특히� 강과� 하천은� 중요한� 서식지로�기능하며�서식지� 간� 연

결성을� 증진시키고,� 생물다양성� 보전을� 위한� 중요한� 공간으로� 작용한다(Paul� and� Meyer,�

2001;� Roy� et� al.,� 2016).� 도시� 생태계는� 인간의� 교란으로� 영향을� 받는� 지역이지만,� 동시에�

생태� 복원이� 지속적으로� 이루어지는� 공간으로,� 특히� 상호� 연결된� 하천� 시스템에서� 높은� 공간

적� 이질성을� 보여준다(Sreekar� et� al.,� 2018;� Zhang� et� al.,� 2015).� 도시� 생태계는� 인위적�

방출과� 외래종� 유입으로� 인해� 높은� 생물다양성을� 가지기도� 한다(Borden� and� Flory,� 2021;�

Francis� and� Chadwick,� 2015).� 또한,� 도시� 지역의� 적절한� 공간적� 규모를� 결정하는� 것은� 도

시� 생태계� 내� 담수� 생태계의� 건강� 상태를� 정량화하고� 평가하기� 위해� 필수적이다(Mayer� and�

Cameron,� 2003).� 도시� 지역의� 공간적� 패턴을� 이해하기� 위한� 연구에서는� 약� 100m에서�

10km� 범위의� 모니터링� 규모가� 고려되었다(Ekroos� et� al.,� 2016;� Hertwig� et� al.,� 2020;�

Rodrigue,� 2024).� 도시� 지역의� 생물다양성은� 다양한� 서식지� 유형과� 이동� 거리에� 따른� 생물

다양성의� 급격한� 변화를� 반영하기� 위해� 10km� 이하의� 촘촘한� 샘플링� 간격으로� 조사할� 필요가�
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있다.

그러나� 포획� 기반� 생물학적� 조사는� 많은� 노동력과� 인력이� 필요하다는� 한계가� 있어,� 도시�

생태계에서� 촘촘한� 조사� 지점을� 실행하는� 데� 어려움이� 따른다.� 또한,� 온도와� 강수량과� 같은�

환경� 요인이� 변화하는� 계절적� 변동은� 조사� 지점� 접근성,� 생물의� 생활� 주기,� 이동� 행동� 등에�

영향을� 미쳐� 조사� 결과의� 일관성을� 확보하기� 어렵게� 한다(Hubert� et� al.,� 2012;� Stoner,�

2004).� 이� 시점에서� 환경� DNA는� 단일� 환경� 샘플을� 통해� 다양한� 종을� 평가할� 수� 있는� 메타

바코딩� 기법을� 기반으로� 보다� 밀집된� 샘플링을� 효율적으로� 수행할� 수� 있게� 한다(Ushio� et�

al.,� 2018;� Valentini� et� al.,� 2016).� 메타바코딩은� 높은� 민감도로� 인해� 밀도가� 낮은� 종도� 검

출할� 수� 있으며,� 장기적으로�샘플� 보존이� 가능한� 재현� 가능한� 생물학적�분석을� 가능하게�한다

(Fukumoto� et� al.,� 2015).� 또한� 물체� 내� 일시적인� 유기� 물질을� 검출하는� 방법으로,� 동물상�

변화를�반영하여�시공간적�제약을�최소화한�조사를�가능하게�한다.

환경� DNA를� 기반으로� 한� 생물학적� 조사의� 잠재적� 활용과� 응용에� 관한� 연구는� 특히� 담

수� 생태계에서� 광범위하게� 이루어졌다.� 환경� DNA� 기술의� 응용과� 관련된� 이전� 연구들은� 검출�

결과가� 특정� 지역� 내� 생물의� 상대적� 풍부도를� 반영할� 수� 있음을� 보여주었으며,� 개체군� 크기를�

반영하는� 평가도� 수행되었다(Breton� et� al.,� 2022;� Di� Muri� et� al.,� 2020;� Everts� et� al.,�

2022;� Skelton� et� al.,� 2022).� eDNA를� 활용한� 연구는� 특정� 종의� 계절적� 변화를� 모니터링하

고,� 다른� 종의� 공간적� 분포를� 추정하며,� 검출� 농도를� 기반으로� 개체군� 크기와� 선호� 서식지를�

추정하는�연구를� 수행했왔다� (Buxton� et� al.,� 2017;� Sohn� and� Song,� 2024;� Zhang� et� al.,�

2019).� 종� 분포를�공간적�특성과�연결하려는�시도�또한�이루어졌다� (Kang� et� al.,� 2024).� 그

러나� 하천� 네트워크� 내� 세밀한� 지역� 규모에서� 종� 교체와� 공간적� 특성� 간� 상호작용을� 철저히�

평가하는� 통합적� 접근은� 드물다.� 따라서� 본� 연구는� 생물다양성� 지수,� 종� 조성� 변화(교체와� 풍

부도� 차이를� 포함),� 그리고� 생물적� 및� 비생물적� 환경� 요인과� 베타� 다양성� 분할� 간의� 관계를�

조사함으로써�세밀한�공간�규모에서�생태계�역동성을�종합적으로�이해하는�것을�목표로�한다.

� � 2.� 재료�및�방법

� 2.1� 환경� DNA� 분석

� � 2.1.1� eDNA� 샘플링�및� 추출

eDNA� 샘플링은� 여름(2020년� 7월� 16~17일)과� 전이� 계절(2020년� 10월� 24일)� 두� 차례

에� 걸쳐� 진행되었다.� 각� 지점에서� 하나의� 샘플을� 채취하였으며,� 음성� 대조군을� 포함해� 총� 64

개의� 샘플을� 확보하였다.� 약� 240ml의� 물을� 30ml� 주사기를� 사용하여� Sterivex� 필터(0.45µm)
에� 필터링하였다.� 샘플링� 완료� 후� 필터는� DNA� 손실을� 최소화하기� 위해� 즉시� 아이스박스에�

보관되었고,� 실험실로� 운반된� 후� -20°C에서� 보관하였다.� 필터� 내� DNA는� QIAGEN� DNeasy�

Blood� and� Tissue� Kit(QIAGEN,� Hilden,� Germany)를� 사용하여� 추출하였다.� 추출된� DNA는�

Nanodrop� 2000c(Thermo� Fisher� Scientific,� Waltham,� MA,� USA)를� 사용해� 농도를� 측정

하였으며,� 분석�전까지� ­20°C에서�보관되었다.
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2.2.2� 라이브러리�준비�및�MiSeq� 시퀀싱

DNA� 증폭에는� MiFish� 유니버설� 프라이머(Miya� et� al.,� 2020)가� 사용되었다.� 차세대� 시

퀀싱(NGS)� 라이브러리� 제작을� 위해� 2단계� PCR� 공정이� 수행되었다.� 첫� 번째� PCR� 반응은�

12µl로� 구성되었으며,� 2µl의� DNA� 템플릿,� 6µl의� 2X� KAPA� HiFi� Ready� Mix(KAPA�
Biosystems,� Inc.,� Wilmington,� MA,� USA),� 각� 0.36µl의� forward� 및� reverse� 유니버설� 프
라이머(10µM),� 3.28µl의� 증류수를�포함하였다.� 첫� 번째� PCR� 주기는� 98°C에서� 20초간� 변성,�
65°C에서� 15초간� 결합,� 72°C에서� 15초간� 신장을� 35회� 반복하였고,� 마지막으로� 72°C에서�

5분간� 연장하였다.� PCR� 결과는� 1%� 아가로스� 젤에서� 확인하였다.� PCR� 생성물은� 20µl의�
Ampure� XP� Beads를� 사용해� 정제되었고,� Tecan� 800� pro로� 농도를� 측정한� 후� 20ng/µl로�
표준화되었다.� 두� 번째� PCR은� 12µl� 반응으로,� 6µl의� 2X� KAPA� HiFi� Ready� Mix,� 3µl의� 증류
수,� 1µl의� 유니크� 듀얼� 인덱스� ID(P5� [Nextera,� S5,� 1µM]� 및� P7� [Nextera,� N7XX,� 1µM]),�
그리고� 1µl의� 표준화된� DNA� 템플릿으로� 구성되었다.� 두� 번째� PCR은� 첫� 번째� PCR� 조건과�
동일하나,� 주기를� 12회로� 줄였다.� PCR� 후� 생성물은� Tecan� 800� pro로� 농도를� 측정한� 뒤�

100ng/µl로� 표준화되어� 시퀀싱에� 사용되었다.� Illumina� 라이브러리는� MiSeq� Reagent� Kit�
v3(600-cycles)를� 사용하여� Illumina� MiSeq� 300PE� 플랫폼(Illumina,� San� Diego,� CA,�

USA)으로�시퀀싱하였다.

� � 2.1.2� 종� 식별�및� 목록�정제

NGS� 시퀀싱� 결과� 도출된� FASTQ� 파일은� MiFish� 파이프라인의� 생물정보� 데이터베이스

(http://mitofish.aori.u-tokyo.ac.jp/mifish)을� 활용하여� 종� 목록을� 작성하였다(Sato� et� al.,�

2018).� 이� 과정은� 여기에는� 품질� 필터링된� 정방향(R1)� 및� 역방향(R2)� 리드� 조합,� 프라이머�

서열을� 제거하고� 140bp� 이상의� 서열을� 유지하기� 위한� 길이� 필터� 적용,� 서열� 정확도를� 높이

기� 위한� 품질� 필터링(qalsity� filtering)� 수행이� 포함되었습니다.� 품질� 필터링� 및� 중복� 제거,� 그

리고� 최소� 4개� 복사본�이상인� 시퀀스만�유지하여�오차율을�낮췄으며,� 최종� 시퀀스에�분류학적�

할당을� 수행하였다.� LASTN� 유사성이� 클러스터된� 서열에� 대해� 97%� 미만인� 서열은� 모호하거

나� 키메라(chimera)로� 판단되어� 제외되었습니다.� 또한,� 오염� 제거를� 위해� 음성� 대조군에서� 검

출된� 모든� 종은� 목록에서� 제거되었습니다.� 메타바코딩� 데이터에서� 얻은� 종� 목록은� 연구� 지역

의� 지리적� 범위를� 참조하여� 정제되었다(환경부,� 2017a,� 2017b).� 국내� 한강� 수계의� 하천을�

대상으로� 하는� 연구로� 해양� 어류,� 한국에서� 기록되지� 않은� 외래종,� 자연� 서식지에서� 멸종된�

종은�제외하였다(국립생물자원관,� 2021,� 2018).

� 2.2� 데이터�분석

� � 2.2.1� 다중�회귀�분석을�위한�환경�변수

총� 10개의� 연속적� 환경� 변수가� 사용되었으며,� 생물학적� 환경� 변수는� 종� 풍부도(종� 수)와�

풍부도(자연� 로그� 변환된� eDNA� 리드� 수)를� 기반으로� 계산되었다.� 물리화학적� 환경� 평가를� 위

해� pH,� 온도(Temp,� temperature),� 용존산소(DO,� dissolved� oxygen),� 전기전도도(Cond,�

Conductivity)의� 4가지�수질�매개변수를�현장에서�샘플링�중� YSI� Pro� Plus� multiparameter� 를�
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사용해�측정하였다.� 또한,� 각� 샘플링� 지점으로부터� 500m� 반경� 내� 도시� 지역(RUr)과� 농업� 지역

(RAg)의� 비율을� 계산하였다.� 토지� 이용� 데이터는� 환경부의� 2020년� 항공� 사진

(https://egis.me.go.kr/)에서� 추출하였다.� 하천� 폭(Width)은� 디지털� 지형도를� 기준으로� 측정하

였으며,� 디지털�고도�모델(DEM)은�등고선�데이터를�기반으로� TIN� 보간법을�사용해�계산되었다.

2.2.2� 알파�및� 베타�다양성�계산

각� 지점에서� 알파� 다양성은� 검출된� 종� 수를� 기준으로� 평가되었다.� 메타바코딩에서� 얻은�

리드� 수는� 자연� 로그를� 적용해� 종� 풍부도를� 표준화하였다.� 이� 방법은� eDNA� 분해� 패턴을� 반

영하며,� DNA� 증폭을� 정확히� 표준화하는� 데� 효과적이다(Breton� et� al.,� 2022).� 베타� 다양성

은� Legendre와� De� Cáceres(2013)의� 접근법에� 따라� 행렬� Y(사이트별� 종� 행렬)를� 사용해� 분

석되었다.� 행렬� Y는� Hellinger� 변환을� 통해� 종� 풍부도를� 조정한� 후,� 종� 평균� 풍부도와� 각�

Hellinger� 변환� 값의� 제곱�차이를� 계산하여�총� 분산(SSTotal)을� 산출하였다.� BDTotal은� 총� 제

곱합을� 사이트� 수에서� 1을� 뺀� 값으로� 나누어� 계산되었다.� BDTotal� 값은� [0,� 1]� 범위를� 가지

며,� 각� 지점의� 종� 구성이� 완전히� 독립적일� 때� 최대값을� 가진다.� BDTotal은� LCBD(Local�

Contributions� to� Beta� Diversity)와� SCBD(Species� Contributions� to� Beta� Diversity)� 값을�

평가하는� 데� 사용되었다.� LCBD� 값은� 각� 지점이� BDTotal에� 기여하는� 상대적� 비율을� 나타내

며,� 1.0으로� 합산된다.� 이는� 각� 지점의� 생태적� 독창성을�반영한다.� SCBD� 계수는� 모든� 지점에

서�개별�종이�총� 베타�다양성에�미치는�기여도를�측정하며,� 종� 간� 변동성을�나타낸다.

베타� 다양성을� 종� 교체와� 풍부도� 차이로� 분할하기� 위해,� adespatial� R� 패키지(version�

0.3-21)의� beta.div.comp� 함수를� 사용하였다.� eDNA� 메타바코딩을� 통해� 얻은� 이진� 데이터와�

풍부도� 데이터를� 기반으로� Dissimilarity,� Replacement� (LCBDRepl),� Richness� Difference�

(LCBDRich)를� 계산하였다.� Podani의� Jaccard� 지수를� 활용해� 지점� 간� Dissimilarity,�

Replacement� (LCBDRepl),� Richness� Difference� (LCBDRich)� 차이를�정량화하였다.

2.2.3� 통계�분석

비계량� 다차원� 척도법(NMDS)과� 유사성� 분석(ANOSIM)을� 수행해� eDNA� 메타바코딩이�

계절적� 변화에� 영향을� 받지� 않는� 안정적인� 동물상을� 포착할� 수� 있다는� 가설을� 검증하였다.�

NMDS� 분석은� 계절적� 차이가� 종� 조성이나� 샘플링� 지점� 간� 차이에� 미치는� 영향을� 평가하기�

위해� 수행되었으며,� vegan� R� 패키지를� 사용하였다.� 또한,� 다중� 회귀� 분석은� 베타� 다양성

(LCBD,� LCBDRepl,� LCBDRich)� 지표를� 종속� 변수로,� 환경� 변수를� 독립� 변수로� 사용해� 계절별

로� 수행되었다.� 다중공선성을� 방지하기� 위해� R(Version� 4.1.2)에서� 단계적� 선택법(stepwise�

selection)을� 통해� 변수를� 선택하였으며,� 각� 변수의� 분산� 팽창� 계수(VIF)가� 10� 미만임을� 확인

하였다.

� � 3.� 연구�결과

� � 3.1� 계절에�따른�알파�다양성�평가

eDNA� 메타바코딩� 결과,� 2020년� 7월에는� 총� 1,958,674개의� eDNA� 리드가,� 10월에는�
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3,761,228개의� 리드가� 확인되었다.� 해수어,� 한국에� 도입되지� 않은� 비토착종,� 음성� 대조군(인

간)에서� 발생한� 종을� 제외한� 결과,� 각각� 7월에는� 1,502,983개(93.4%),� 10월에는�

3,511,668개� (76.7%)로� 정제되었다(Appendix� Figure� 2.1,� Appendix� Figure� 2.2).� 7월에

는� 양서류와� 파충류� 2과� 2종,� 어류� 14과� 41종,� 조류� 1과� 1종,� 그리고� 포유류� 5과� 7종이� 검

출되었다.� 10월에는� 양서류와� 파충류� 1과� 1종,� 어류� 13과� 44종,� 조류� 6과� 8종,� 포유류� 5과�

7종이�검출되었다.

31개� 지점에서의� 누적� eDNA� 복제본� 수는� 10월이� 7월보다� 2.3배� 더� 높았다.� 또한,� 확

인된� 총� 종수도� 10월에� 60종(속� 수준에서�확인된� 3종� 포함)으로� 7월의� 49종(속� 수준에서�확

인된� 2종� 포함)보다� 더� 높은� 다양성을� 보였다.� 안양천� 수계� 샘플링� 지점의� 알파� 다양성(종� 풍

부도)은� 가을에� 더� 높게� 나타났으며,� 7월� 평균� 15.9±6.9종(mean±SD),� 10월� 평균� 18.2±6.3

종(mean±SD)이었다.� 연구에서는� 하천� 크기를� 기준으로� 샘플링� 지점을� 세� 가지� 공간� 유형으

로� 나누어� 계절별로� 검출된� 종의� 평균� 수를� 분석하였다.� 결과적으로,� 두� 계절� 모두� 하류로� 갈

수록�검출된�종의�수가�증가하는�경향을�보였다� (Table� 2.1).

� � 3.2� 베타�다양성에�대한�지역�및� 종의�기여

풍부도� 기반� LCBD� (Local� Contributions� to� Beta� Diversity)와� SCBD(Species�

Contributions� to� Beta� Diversity)� 분석� 결과,� 두� 계절� 모두� 안양천� 수계에서�상류� 지점과� 이�

지역에� 서식하는� 종이� 베타� 다양성에� 유의미하게� 기여하는� 것으로� 나타났다.� 여름

(mean±SD=0.032±0.018)과� 가을� (mean±SD=0.032±0.015)의� 평균� LCBD� 값은� 동일했으

며,� 이는� 두� 계절� 동안� 동물군의� 종� 구성과� 풍부도� 분포가� 일관되었음을� 나타낸다� (Figure�

2.1).� 특히� S16,� S25,� S26,� S27,� S31과� 같은� 상류� 지역에� 위치한� 샘플링� 지점은� 계절과� 관

계없이� 지속적으로� 높은� LCBD� 값을� 보였다.� 안양천� 본류� 하류� 지역의� 샘플링� 지점도� 비교적�

높은� LCBD� 값을� 나타냈으며,� 특히� 여름철� S15� 지점은� 베타� 다양성에� 유의미한� 기여를� 보였

다.

안양천의� 베타� 다양성에� 기여한� 종� (SCBD)은� 계절에� 따라� 차이를� 보였다(Figure� 2.2).�

SCBD� 값의� 범위는� 0.001에서� 0.126까지� 분포했으며,� 이는� 종의� 베타� 다양성� 기여도가� 다양

함을� 나타낸다� (7월:� mean±SD� =� 0.020� ±� 0.020;� 10월:� mean±SD� =� 0.017� ±� 0.012).�

상류� 지류에서� 서식하는� 것을� 선호하는� Phoxinus� oxycephalus� (버들치)는� 두� 계절� 모두� 다

Sampling sites and
spatial classification of stream

Sampling period

Jul (mean±SD) Oct (mean±SD) Total (mean±SD)

Upstream
(10 sites)

S15, S16, S22, S23, S24, 
S25, S26, S27, S28, S31 10.8±6.9 13.8±5.3 12.3±6.3

Midstream
(10 sites)

S1, S2, S3, S17, S18, 
S19, S20, S21, S29, S30 16.9±5.3 19.3±4.6 18.1±5.1

Downstream
(11 sites)

S4, S5, S6, S7, S8, S9, 
S10, S11, S12, S13, S14 19.5±5.2 21.3±6.1 20.4±5.7

Table 2.1 하천 상하류 지점에 따른 기간 별 출현 생물 종 수 비교
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른�종에�비해�높은� SCBD� 값을�기록했다.� P.� oxycephalus에� 이어�중류와�하류에�서식하는�어

류가� 높은� SCBD� 값을� 보였다.� 여름에는� Zacco� platypus� (피라미)와� Paramisgurnus�

dabryanus� (중국미꾸라지),� 가을에는� Micropterus� salmoides� (큰입배스)와� Pseudogobio�

esocinus� (모래무지)가� 주된� 기여종으로� 나타났다.� 이� 결과는� 안양천� 수계의� 어류가� 상류와�

하류� 지역� 간의� 공간적� 차이를� 명확히� 반영하고� 있음을� 보여준다.� 또한,� P.� dabryanus와� M.�

salmoides와� 같은�외래종의�도입이�생물다양성�증가에�기여한�것으로�확인되었다.

Figure 2.1 안양천 수계 내 계절별 LCBD 비교 (A) 7월, (B) 10월
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Figure 2.2 안양천 수계 내 계절별 SCBD 비교 (A) 7월, (B) 10월

� � 3.3� 존재-부재�데이터와�풍부도�데이터를�활용한�베타�다양성�분할:� 종� 교체와�풍부도�차이

종의� 존재-부재� 데이터와� 풍부도� 데이터를� 기반으로� 베타� 다양성을� 분할한� 결과,� 총� 베타�

다양성� (BDTotal)에는�계절적�차이가�없었으나,� 베타�다양성�구성�요소의�분할에서는�계절적�변

동이� 관찰되었다� (Figure� 2.3).� 특히,� 종� 풍부도가� 상대적으로� 높은� 10월에는� 대조적인� 패턴이�

나타났다.

존재-부재� 데이터를�사용한� 분석에서,� BDTotal� 값은� 7월� 0.306,� 10월� 0.314로� 나타났다.�

7월에는� 풍부도� 차이(RichDiff;� 57.0%,� LCBDRich� =� 0.174)가� 베타� 다양성에�주요� 기여� 요소

로� 작용했다.� 이는� 7월에� 종이� 적은� 지점들이� 종이� 많은� 지점의� 부분집합으로� 나타났음을� 의미

한다.� 특정� 종의� 존재� 여부가� 지점� 간� 중첩된� 패턴� (nested� pattern)을� 형성하며�전체� 베타� 다

양성에� 크게� 기여했다.� 반면,� 10월에는� 종� 교체� (Repl;� 59.9%,� LCBDRepl� =� 0.188)가� 베타�

다양성의�주요� 기여�요소로� 확인되었다.� 이는� 10월� 동안� 지점�간� 종� 조성의�변동이� 주로�종� 교

체에�의해�발생했음을�나타내며,� 서로�다른�지점들이�고유한�종� 집합을�포함하고�있음을�보여준

다.

Hellinger� 변환을� 적용한� 풍부도� 데이터를� 사용한� 분석에서는� BDTotal� 값이� 7월� 0.267,�

10월� 0.269로� 나타났으며,� 두� 달� 모두� 풍부도� 차이(RichDiff)가� 베타� 다양성에� 지배적인� 영

향을� 미쳤다� (7월:� 71.5%,� LCBDRich� =� 0.191;� 10월:� 69.3%,� LCBDRich� =� 0.186).� 이는�

가을� 동안� 안양천� 수계의� 지점� 간� 종� 조성은� 변동이� 있었으나,� 특정� 종이� 지속적으로� 우점하

며� 그� 개체수가� 환경� 경사와� 함께� 비례적으로� 감소했음을� 시사한다.� 또한,� 베타� 다양성을� 계

산할� 때� 풍부도를� 고려해야� 함을� 보여주며,� 종� 풍부도의� 차이가� 베타� 다양성� 구성의� 변동에�

크게�영향을�미쳤음을�나타낸다.
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Figure 2.3 계절에 따른 베타 다양성 결과의 분할. (A) 존재 유무 (presence-absence) 데이터에서 
도출된 결과. (B) 풍부도 (abundance) 데이터에서 도출된 결과. 

� � 3.4� 베타�다양성과�환경�변수�간의�관계

풍부도� 데이터를� 기반으로� 한� 베타� 다양성� 지수와� 환경� 요인� 간의� 다중� 회귀� 분석� 결과,�

생물적� 및� 비생물적� 요인이� 베타� 다양성� 값에� 유의미한� 영향을� 미쳤다� (Table� 2.2).� 또한,� 베

타� 다양성에� 영향을� 미치는� 환경� 요인이� 계절에� 따라� 달라지는� 것으로� 나타났다.� 7월에는� 도

시� 지역� 비율(RUr)이� 베타� 다양성� 지수� (LCBD,� LCBDRepl,� LCBDRich)와� 유의한� 상관관계를�

보인� 반면,� 10월에는� 풍부도� (Abundance)와� 하천� 폭� (Width)이� 이들� 지수와� 유의한� 상관관

계를�보이며�베타�다양성�변화의�주요�요인으로�작용했다.

LCBD� 값은� 하천� 폭� (양의� 상관관계,� p� <� 0.05)과� 도시� 지역� 비율� (음의� 상관관계,� p� <�

0.01)에� 공통적으로� 영향을� 받았다.� 반면,� 용존� 산소(DO)와� 농업� 지역� 비율(RAg)은� 설명� 변

수로� 고려되지�않았다.� LCBDRepl은� 하천� 폭� (양의�상관관계,� p� <� 0.01)과� RUr� (음의�상관관

계,� p� <� 0.05)에� 유의미한� 영향을� 받았으나,� 계절에� 따라� 상관관계가� 반대� 방향으로� 나타났

다.� 7월에는� LCBDRepl이� 하천� 폭과� 양의� 상관관계를,� RUr과� 음의� 상관관계를� 보였으나� (p�

<� 0.001),� 10월에는� 이러한� 관계가� 반대로� 나타났다.� 즉,� 하천� 폭� 증가가� 여름철� 종� 교체

(species� turnover)를� 촉진하여� LCBDRepl을� 증가시키는� 데� 기여했으나,� RUr가� 높은� 지역에

서는� 이러한� 효과가� 관찰되지� 않았다.� 반대로,� 가을에는� 좁고� 도시화된� 하천에서� 종� 교체가�

더� 활발히�발생하는�경향을�보였다.

7월에� LCBDRich는� 종� 풍부도(richness)와� 음의� 상관관계(p� <� 0.05)를,� 도시� 지역� 비율

(RUr)과� 양의� 상관관계� (p� <� 0.05)를� 보였다.� 반면,� 10월에는� LCBDRich가� 하천� 폭과� 종� 풍

부도와� 양의� 상관관계� (p� <� 0.05)를,� 온도와� 풍부도� (Abundance)와는� 음의� 상관관계� (p� <�

0.05)를� 보였다.� 이는� 여름철에� 종이� 적은� 지점� (낮은� 풍부도)이� 더� 독특한� 종� 구성을� 가지

며,� 종이� 많은� 지점보다� 베타� 다양성에� 더� 크게� 기여했음을� 시사한다.� 또한,� 도시화된� 지역에

서는� 특정� 종의� 우점이� 풍부도� 차이를� 증가시켰음을� 암시한다.� 가을에는� 종� 풍부도가� 높은� 지

점과� 하천� 폭이� 넓은� 지점에서� 풍부도� 차이가� 증가했으며,� 온도가� 낮고� 풍부도가� 낮은� 지점에
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서는� 풍부도� 차이가� 감소했다.� 이는� 따뜻하고�풍부도가� 높은� 지점에서� 종� 구성이� 더� 균질화된�

패턴을�나타냄을�의미한다.

�

� 4.� 논의

4.1� 안양천�수계에서�베타�다양성에�미치는�환경�변수의�영향

본� 연구에서는� 안양천� 수계의� 베타� 다양성이� 종� 풍부도� 차이(RichDiff)와� 종� 교체(Repl)

의� 조합에� 의해� 결정된다는� 것을� 확인하였다.� 계절� 비교� 결과,� RichDiff� 비율은� 가을보다� 여

름에� 더� 크게� 영향을� 받았다.� 베타� 다양성의� 계절적� 변화는� 하천� 폭,� 도시화� 지역� 비율,� 종�

풍부도와� 같은� 요인에� 의해� 영향을� 받는� 것으로� 나타났다.� 그러나� 베타� 다양성의� 계절적� 변화

를� 평가할� 때,� 물리화학적� 환경� 변화뿐만� 아니라� 어류의� 생활� 주기와� 기후� 특성도� 고려해야�

한다.

첫째,� 국내� 담수에� 서식하는� 대부분의� 어류는� 봄과� 여름� 동안� 산란기를� 가지며,� 가을은�

July October

　 Estimate Std. Error t value P-value 　 Estimate Std. Error t value P-value

LCBD 　 　 　 　 　 　 　 　
(Intercept) 6.4.E-02 2.8.E-02 2.31 0.030* (Intercept) 4.5E-02 3.2E-02 1.40 0.175

Width 3.0.E-04 6.7.E-05 4.39 0.000*** Width 2.0E-04 7.3E-05 2.66 0.014*

DEM 3.8.E-04 1.6.E-04 2.34 0.028* Temp -1.3E-03 7.5E-04 -1.73 0.097

Temp -3.1.E-03 1.0.E-03 -3.02 0.006** pH 5.6E-03 3.8E-03 1.45 0.159

pH 6.9.E-03 3.4.E-03 2.05 0.051 Cond -9.6E-06 7.3E-06 -1.31 0.202

Richness -6.7.E-04 5.2.E-04 -1.30 0.207 Abundance -1.6E-04 6.6E-05 -2.42 0.024*

RUr -3.1.E-02 9.5.E-03 -3.23 0.004** RUr -3.5E-02 9.4E-03 -3.73 0.001**

LCBDRepl

(Intercept) 5.5.E-02 2.4.E-02 2.30 0.030* (Intercept) 7.5E-02 3.0E-02 2.52 0.018*

Width 3.5.E-04 7.4.E-05 4.67 0.000*** Width -2.4E-04 8.7E-05 -2.80 0.010**

Temp -2.6.E-03 9.7.E-04 -2.65 0.014* pH -6.0E-03 3.7E-03 -1.64 0.115

pH 7.0.E-03 3.6.E-03 1.94 0.064 Richness 2.8E-03 1.5E-03 1.86 0.075

Richness -6.2.E-04 2.9.E-04 -2.13 0.043* RUr 6.5E-02 1.1E-02 5.93 0.000***

RUr -2.5.E-02 1.0.E-02 -2.42 0.023* Abundance -6.1E-04 2.5E-04 -2.42 0.023*

LCBDRich

(Intercept) 2.1.E-02 6.1.E-03 3.43 0.002** (Intercept) 6.E-02 7.3E-03 8.50 0.000***

Width -1.7.E-04 9.0.E-05 -1.88 0.070 Width 3.E-04 5.6E-05 4.56 0.000***

Richness -1.3.E-03 3.9.E-04 -3.32 0.003** Temp -2.E-03 5.3E-04 -3.30 0.003**

RUr 6.8.E-02 1.1.E-02 6.07 0.000*** Richness 3.E-03 9.8E-04 3.09 0.005**

RUr -2.E-02 7.8E-03 -1.94 0.063

　 　 　 　 　 Abundance -5.E-04 1.7E-04 -2.92 0.007**

Table 2.2 계절에 따른 베타 다양성과 환경 변수 간의 다중 회귀 모델 결과
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부화한�유어가� 성장하는�시기이다(Munro� et� al.,� 2019).� eDNA는� 특정� 지점� 내� 생물의� 풍부

도를� 반영하므로,� 산란이나� 유어� 성장으로� 인해� 서식지� 조건이� 변화하는� 것을� 평가할� 필요가�

있다.� 예를� 들어,� 한국� 하천에서� 흔히� 발견되는� Zacco� platypus는� 오염에� 강하며� 환경� 변화

에� 적응력이� 높은� 우점종이다.� 그러나� 이� 종의� 산란은� 유속이� 느리고(3.3±3.7� cm/sec),� 수심

이� 얕으며(5­15� cm),� 모래� 바닥의� 환경에서� 이루어진다(Baek� et� al.,� 2006).� 한편,�

Micropterus� salmoides는� 먹이를� 섭취하거나� 휴식을� 위해� 얕은� 물과� 깊은� 물을� 오가며,� 하

루에� 100m� 이상� 이동한다.� 하지만� 산란� 시에는� 얕은� 물(수심� 수� cm~수� m)로� 이동하며,� 잠

긴� 수초나� 수생� 식물� 뿌리에� 알을� 낳는� 경향을� 보인다(DeWoody� et� al.,� 2000;� J.� G.� Kang�

et� al.,� 2024;� Lorenzoni� et� al.,� 2002).� 따라서�번식을�위해� 상류에서�하류로�어류가� 분산되

거나�집중되는�현상이�안양천�수계의�어류�베타�다양성에�영향을�미쳤을�가능성이�있다.

둘째,� 한국은� 연� 강수량의� 64%(909.7mm)가� 여름철에� 집중되는� 몬순� 기후이다

(https://www.weather.go.kr/w/index.do).� 강수로� 인해� 수위� 상승,� 유속� 증가,� 수질� 변화가�

생물의� 이동� 범위를� 확장하거나� 제한하며,� 이는� 수계의� 생물다양성에� 영향을� 미칠� 수� 있다

(Kwak,� 1988).� 본� 연구에서는� 7월에는� 하천� 폭이� 증가함에� 따라� 종� 교체가� 촉진되고,� 10월

에는� 하천� 폭이� 감소하면서�종� 교체가� 억제되는� 현상이� 확인되었다.� 여름철� 강수로� 하천� 폭이�

넓어지면서� 주변� 수생� 환경과의�합류� 및� 서식지� 다양성이�증가하였고,� 이로� 인해� 주변� 지역에

서� 새로운� 종이� 유입되었을� 가능성이� 있다.� 반면,� 가을에는� 안정된� 수체� 내에서� 특정� 종의� 분

포가� 증가하면서,� 종� 간� 경쟁으로� 인해� 다른� 종의� 이동이� 억제되며� 종� 교체가� 감소한� 것으로�

보인다.� 이를� 뒷받침하는�가을의� 회귀� 분석� 결과,� LCBDRich와� 종� 풍부도� 간에� 유의미한�양의�

상관관계가�나타났다.

베타� 다양성은� 계절적인� 보전� 전략� 수립에� 활용될� 수� 있다.� 안양천의� 경우� 여름에는� 고

품질� 서식지와� 안정적인� 수질을� 보존하기� 위해� 상류� 지역의� 특정� 지점에� 초점을� 맞춘� 생물다

양성� 관리가� 요구된다.� 반대로,� 가을� 보전� 노력은� 전체� 하천� 시스템을� 포함하여� 다양한� 서식

지와� 종을� 보호하는� 데� 중점을� 두어야� 할� 것이다.� 또한,� 상류와� 하류� 지역의� 공간적� 특성과�

이에� 따른� 생물학적� 변화를� 고려하는� 것이� 베타� 다양성� 관리를� 위한� 주요� 요소로� 확인되었다.�

안양천�생물다양성�보전�전략은� 오염에�민감한� 종이�서식하는�상류� 지역과�외래종이�발견되는�

하류�지역을�모두�포함해야하는�것으로�판단된다� (Kang� et� al.,� 2024).

4.2� 계절별�생물다양성�평가를�위한� eDNA� 조사�방법의�효과와�고려사항

환경� DNA는�공간적� 요인과�관찰자의�생물다양성�탐지�능력과� 관련된�한계를� 최소화하면

서� 계절별� 생물다양성을� 모니터링하는� 방법을� 제공한다.� 본� 연구에서는� 계절적� 변화가� 종별�

DNA� 증폭� 정도에� 영향을� 미쳤으나,� 검출된� 종� 목록은� 계절별로� 크게� 달라지지� 않았다.� 군집�

분석과� ANOSIM� 검정� 결과,� 7월과� 10월� 사이� 안양천� 수계에서� 척추동물� 종� 조성과� 지점� 간�

변동에� 유의미한� 차이가� 없는� 것으로� 나타났다� (ANOSIM� 통계� R� =� 0.1654)� (Figure� 2.4).�

ANOSIM� 통계� R� 값은� 0~1� 범위로,� 0에� 가까울수록� 군집� 간� 차이가� 적음을� 나타낸다.� 반면,�

계절별� 풍부도에는� 유의미한� 차이가� 있었으며,� DNA� 증폭이� 가을에� 현저히� 증가했는데� 이는�

어류� 성장의� 피크� 시기와� 일치한다.� 또한,� 특정� 지점� 내에서의� 종� 조성에도� 계절적� 변동이� 나

타났다.� 이� 방법은� 종� 풍부도와� 군집� 조성에� 대한� 필수적인� 계절별� 데이터를� 제공할� 뿐만� 아
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니라,� 군집� 내� 우점� 또는� 희귀� 정도를� 강조한다.� 이를� 통해� 생태계에� 대한� 이해의� 깊이와� 정

확성을�높이고,� 보다�효과적인�생태계�관리를�가능하게�한다.

Figure 2.4 7월과 10월 계절별 안양천 검출 생물 종의 비계량 다차원 스케일링 (NMDS, Nonmetric 
Multidimensional Scaling) 분석 (F, 어류, M, 포유류, B, 조류를 나타냄)

eDNA를� 사용한� 생물군집� 평가와� 이를� 지수에� 적용하는� 데에는� 몇� 가지� 한계가� 존재한

다.� 첫째,� 종의� 검출� 확률은� 종별로� 수체� 접근성의� 차이에� 따라� 달라질� 수� 있다.� 본� 연구에서

는� 도시� 하천� 환경의� 어류를� 대상으로� 국내� 담수에서� 검증된� 유니버설� 어류� 프라이머를� 활용

하였으며,� 다른� 생물� 분류군의� 존재는� 제한적일� 것이라고� 가정하였다� (Y.� Kang� et� al.,�

2024;� Kim� and� Song,� 2021).� 이러한� 가정은� 계절적� 생물군집� 변동� 없이,� 지점� 및� 종별� 베

타� 다양성� 기여도를� 검증하는�데� 기여하였다.� 특정� 그룹을� 대상으로� 한� 연구는� 프라이머로�인

한� 편향� 때문에� 검출된� 종� 목록에� 큰� 영향을� 미칠� 수� 있으며,� 일부� 조사� 결과� DNA� 산출량이�

70%� 이상� 변경될� 수� 있다� (O’donnell� et� al.,� 2016;� Schenekar� et� al.,� 2020).� 따라서� 연

구� 목적에� 적합한� 프라이머를� 선택하는� 것이� 필수적이다� (Bustin� and� Huggett,� 2017;�

Krehenwinkel� et� al.,� 2017).

종� 다양성� 평가는� 일반적으로�존재-부재� 데이터를�기반으로�하지만,� DNA� 증폭�지표� (예:�

eDNA� 리드)를� 통해� 개체군� 풍부도를� 반영한� 생물다양성� 계산이� 이루어진다.� 몇몇� 연구는� 제

한된� 환경에서� eDNA� 풍부도를� 커뮤니티� 크기와� 비교하여� 생물의� 상대적� 풍부도를� 경험적으

로� 추정하였다(Di� Muri� et� al.,� 2020;� Sard� et� al.,� 2019).� 그러나� 이러한� 접근법은� 샘플� 수

나� 환경� 유형에� 따라� 특정� 종이� 과대� 평가될� 가능성이� 있으며,� 낮은� 풍부도의� 종은� 검출되지�

않을� 수� 있다.� 이를� 해결하기� 위해� PCR� 증폭� 편향을� 추정하여� 오류가� 발생하기� 쉬운� 분류군�

또는� 대상� 종에� 보정� 계수를� 적용할� 수� 있다(Nichols� et� al.,� 2018).� 대안으로,� 멀티플렉스�
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PCR을� 사용하여� 증폭� 결과를� 균형� 있게� 조정함으로써� 잠재적� 부정확성을� 줄일� 수� 있다(Sint�

et� al.,� 2012).� 또한,� Pont� et� al.� (2023)에서� 언급한� 바와� 같이� 동일한� 유니버설�프라이머를�

사용하여� qPCR� 분석과� 메타바코딩을� 결합하면� 어류� 종의� 절대적� 풍부도를� 추정하는� 데� 활용

할� 수� 있다.� 그러나� 보다� 강력한� 생물다양성� 평가를� 위해서는� 전통적인� 샘플링� 또는� 관찰� 기

반� 조사를� 통합하고,� 특정� 환경에서의� eDNA� 검출을� 정확히� 평가하기� 위해� 반복적인� 샘플링�

및� 모니터링이�필요하다.
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Ⅲ.� 환경� DNA를�활용한�도심�수달�서식지�적합성�평가�및�핵심�

서식지�연결성�분석�
� �

� � 1.� 서론

도시생태계� 내� 자연환경의� 기능은� 구조적� 연결성과� 기능적� 연결성을� 통해� 평가할� 수� 있

다� (Kadoya,� 2009).� 구조적� 연결성은� 경관� 구조와� 관련되며,� 저항� 값(투과성)과� 기하학적� 거

리를� 기반으로� 종의� 특성과� 토지� 이용을� 고려한� 서식지� 이동� 경로를� 예측하여� 잠재적� 서식지�

이용� 가능성을� 평가한다� (Taylor� et� al.,� 2006).� 최소비용경로� (Least� Cost� Path,� LCP)� 분석

은� 저항� 기반의� 단순�모델로,� 주요�서식지� 패치� 간� 이동이� 선호될� 가능성이�있는� 지역을� 식별

하는� 데� 사용된다� (Adriaensen� et� al.,� 2003).� 그러나� 구조적� 연결성� 평가는� 종� 특유의� 행동

특성과� 실제� 서식지� 이용� 정보를� 충분히� 반영하지� 못해� 생물의� 실제� 이동� 경로와� 서식지� 사

용에� 대한� 현실적인� 정보를� 제공하는� 데� 한계가� 있다� (Liczner� et� al.,� 2024).� 이에� 반해,� 기

능적�연결성(functional� connectivity)� 평가는�종의�이동과�이주와�같은�관찰된�생태학적�과정

을� 반영하며,� 공간적� 및� 시간적� 규모와� 생태적� 과정을� 연결성� 평가에� 통합하여� 고려한다�

(Taylor� et� al.,� 2006).� 기능적� 연결성은� 일반적으로� 종� 출현� 데이터를� 기반으로� 한� 종� 분포�

모델� (species� distribution� models)이나� 확산� 모델(dispersal� models)을� 통해� 평가할� 수� 있

다� (Foltête� et� al.,� 2012;� Vasudev� et� al.,� 2015).� 도시생태계에서� 높은� 수준의� 연결성� 평

가�정보를� 얻기�위해서는�종� 데이터를�고려하여�구조적�연결성과�기능적�연결성을�통합적으로�

평가할�필요가�있다.

도시의� 그린� 인프라(green� infrastructure;� 공원,� 녹지)와� 블루� 인프라(blue�

infrastructure;� 하천,� 강)는� 생물다양성� 보전을� 위한� 필수적인� 생태학적� 통로로� 기능한다.� 특

히� 강,� 하천,� 연못과� 같은� 수생� 생태계는� 먹이� 공급원과� 서식지를� 제공하며,� 생물의� 안정적인�

정착과� 확산을� 가능하게� 한다� (Paul� and� Meyer,� 2001).� 자연환경의� 생태적� 역할에� 관한� 연

구는�광범위하게�이루어지고�있으며,� 특히�강과�하천과� 같은�자연환경에서�주요�종(깃대종,� 우

산종� 등)을� 대상으로� 한� 지속적인� 모니터링이� 이루어지고� 있다� (Siddig� et� al.,� 2016).� 반면,�

도시� 내� 저수지와� 도시공원� 내� 연못� 같은� 인공적인� 수� 환경에� 관한� 연구는� 상대적으로� 부족

하다.� 또한,� 도시생태계에서� 인공적인� 환경의� 역할과� 기능에� 대한� 평가가� 제한적으로� 이루어

져�생물다양성�보전�연구�및� 관리를�위한�도시�환경�활용에�한계가�발생하고�있다.�

인간� 활동이� 밀집된� 도시생태계에서는� 건물� 밀도,� 도로� 및� 교통� 인프라,� 녹지� 분포와� 같

은� 요소가� 생물의� 미소서식처�구성에� 영향을� 미치므로,� 세밀한� 조사� 규모에서�생물� 조사를� 수

행하는� 것이� 필수적이다� (Mayer� and� Cameron,� 2003).� 세밀한� 공간� 규모에서� 주요종을� 모

니터링함으로써� 새로운� 잠재적� 서식지를� 식별하고� 체계적으로� 기능적� 연결성을� 개선할� 수� 있

다.� 환경� 샘플� 내� 유전� 물질을� 이용하여� 종을� 식별하는� 환경� DNA(Environmental� DNA,�

eDNA)� 조사는� 비교적� 간단한� 검출� 방법으로� 서식지� 수준(수� 미터)에서부터� 경관� 수준(수십�

킬로미터)에� 이르기까지� 광범위한� 지역에서� 생물� 출현� 여부를� 평가할� 수� 있다� (Mize� et� al.,�

2019;� Da� Silva� Neto� et� al.,� 2020;� Kang� et� al.,� 2024b).� 또한,� eDNA는� 높은� 민감도를�

가져� 밀도가� 낮은� 종을� 검출할� 수� 있어� 희귀종� 모니터링에� 활발히� 활용되고� 있다�
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(Lintermans,� 2016;� Martin� et� al.,� 2007;� Thomsen� et� al.,� 2012).� 특히,� 단일� 환경� 샘플

에서� 다수의� 종을� 동시에� 검출할� 수� 있는� 메타바코딩은� 연구� 대상지� 내� 생물상을� 평가하는데�

적합하며,� 단일� 생물� 종� 검출을� 목표로� 하는� 표적� PCR을� 이용환� eDNA� 분석은� 목표� 생물의�

증폭�확률을�높여�출현�패턴을�파악하는데�활용될�수� 있다� (Harper� et� al.,� 2020).

본� 연구는� 한국의� 멸종위기� 야생생물이자� 천연기념물인� 수달(Eurasian� otter,� Lutra�

lutra)을� 대상으로� 한다.� 수달은� 도시생태계� 먹이사슬의� 최상위� 포식자로서� 넓은� 서식지를� 필

요로� 하고� ~15km의� 높은� 이동성을� 보이기� 때문에,� 수생� 생태계의� 안정성을� 평가하는� 데� 있

어� 지표종으로� 활용되고� 있다� (Erlinge,� 1967).� 수달의� 출현� 데이터를� 활용하면� 지역� 생태계

에서의� 연결성과� 생물다양성을� 평가할� 수� 있어� 국내� 다수의� 도시가� 수달을� 하천복원� 대상� 종

으로�고려하고�있다� (한국환경부,� 2016).� 도심에서� 수달의�서식�가능성을�높이기�위해서는�수

달의� 높은� 이동성을� 수용할� 수� 있도록� 연결성을� 평가하여� 잠재적� 서식지를� 발굴할� 필요가� 있

다.� 수달은� 넓은� 행동반경을�가지는� 야행성� 동물로� 충분한� 데이터를� 수집하기�위해� 장기간� 반

복적인� 조사가� 필요하며� 이때� eDNA� 효율적으로� 대체적인� 수달� 출현� 자료를� 제공할� 수� 있다.�

수달� 관련� eDNA� 연구는� 주로� 검출� 가능성과� 먹이� 추정에� 초점을� 맞추었으며,� 도시생태계에

서� 다양한� 수� 환경� 유형을� 포괄적으로� 반영할� 수� 있는� 2km� 미만의� 밀집된� 공간� 규모에서의�

연구는� 제한적으로� 이루어졌다� (Harper� et� al.,� 2020;� Singh� Jamal� et� al.,� 2022;� Jamwal�

et� al.,� 2023).� 본� 연구는� eDNA를� 활용하여� 대구광역시� 내� 수달의� 분포를� 확인하고� 수달� 출

현에� 영향을� 미치는� 생물학적,� 비생물학적� 환경� 요인을� 평가하고자� 했다.� 또한� 출현� 자료를�

기반으로� 구동된� 종� 분포� 모델링(species� distribution� modeling)과� LCP� 분석을� 통해� 수달�

선호�서식지를�기반으로�주요�서식지�연결성�분석을�통해�복원�우선�지역을�식별하고자�했다.�

� � 2.� 재료�및�방법

� 2.1� eDNA� 분석:� 수달(L.� lutra)� 및� 어류�군집�도출

32개의� 샘플링� 지점을� 대구광역시의� 강� (금호강� 10개� 지점),� 하천(신천� 7개� 지점,� 지류�

8개� 지점),� 저수지� (연못� 및� 저수지� 7개� 지점)에서� 선정하였다� (Figure� 3.1).� 샘플링은� 4월� 8

일부터� 10일까지� 진행되었다.� 각� 지점에서� 990ml의� 물을� 3개의� Sterivex� 필터(0.45um)와�

30ml� 주사기를�사용해�필터링하였다.� 분석�중� 오염�여부를� 확인하기�위해� 1개의�음성�샘플을�

포함하여� 총� 97개의� 샘플을� 수집하였다.� 필터링된� 샘플은� 아이스박스에� 보관� 후� 실험실로� 운

반하였으며,� -20°C에서� 보관한� 후� eDNA를� 추출하였다.� eDNA� 샘플은� Qiagen� DNeasy�

Blood� and� Tissue� Kit를� 사용해� 추출하였으며,� 추출물은� Nanodrop� 분광광도계(Nanodrop�

2000c;� Thermo� Fisher� Scientific,� Waltham,� MA,� USA)를� 사용해�정량화하였다.

� 2.1.1� 정량� PCR을�통한�수달�검출

수달은� 낮은� 서식� 밀도를� 가지는� 종으로,� 효과적인� 검출을� 위해� qPCR을� 사용하였다.� 수

달� eDNA� 검출을� 위해� Park� et� al.� (2011)과� Kang� et� al.� (2024)의� 연구를� 기반으로� 한� 종�

특이적� 프라이머를�활용하였다.� qPCR� 반응� 혼합물은� 5� µl� SYBR� Green� (Enzynomics),� 1� µl�
eDNA� 템플릿,� 0.5� µl� 포워드� 프라이머,� 0.5� µl� 리버스� 프라이머,� 3� µl� 초순수� 물을� 포함한�
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총� 10� µl로� 구성되었다.� PCR� 조건은� 초기� 변성� 단계(94°C,� 5분),� 변성(94°C,� 30초),� 결합
(50°C,� 30초),� 신장(72°C,� 30초)을� 35회� 반복하였다.� 증폭� 결과를� 평가하기� 위해� 양성� 및�

음성� 대조� 샘플을� 포함하였으며,� 29.7� 사이클� (0.02� ng/µl)� 이상의� 증폭� 결과를� 음성으로� 간
주하였다.

� 2.1.2� 메타바코딩�기반�어류�군집�평가

대구� 지역� 수생� 환경� 내� 어류� 군집� 분석을� 위해� MiFish� 유니버설� 프라이머를� 사용하여�

메타바코딩을� 수행하였다(Miya� et� al.,� 2015).� 시퀀싱� 결과는� MitoFish� 파이프라인

(http://mitofish.aori.u-tokyo.ac.jp/mifish)을� 사용해� 분석되었으며,� BLASTN� 유사도가� 97%�

이상인� 종의� 목록을� 생성하였다.� PCR� 결과에서� 50,000� 이상의� 시퀀싱� depth를� 달성하지� 못

한� 샘플은� 음성으로� 간주하였다.� 국내에서� 서식이� 확인되지� 않은� 종이나� 해양� 환경에� 서식하

는� 종은� 연구� 대상지를� 고려해� 목록에서� 제외하였다.� 또한,� 어류� 군집과� 수달� 검출� 농도와의�

상관관계� 평가를� 위해� 종에� 따른� 증폭� 수는� 자연로그를� 취하여� Shannon� 다양성� 분석� 및� 균

등도� 분석에� 활용하였다.� 두� 변수� 간� 상관관계� 평가에는� 직관적인� 평가를� 위해� 선형회귀분석

을�이용하였다.�

Figre 3.1 대구광역시 수달 분포 평가를 위한 지점 선정
�
2.2� MaxEnt� 모델을�통한�수달�서식지�예측

MaxEnt� 모델은� qPCR로� 얻은� 수달� 발생� 데이터를�기반으로� 9개의� 환경� 변수와� 함께� 실

행되었다.� 모든�환경�변수는� 100미터�그리드�해상도로�래스터화하여�분석에�사용하였다.� 발생�

데이터� 포인트� 수의� 제한을� 고려하여,� 모델은� 50회� 부트스트랩�복제를� 통해� 실행되었다.� 최종�

모델의� 성능은� AUC� 곡선을� 사용하여� 평가되었으며,� 0.8에서� 1.0� 사이의� 값은� 모델� 적합성이�

우수하다고� 간주되었다.� 또한,� 환경� 요인이� 서식지� 적합성에� 미치는� 영향을� 평가하기� 위해� 각�

변수의�기여도와�예측�확률�간의�관계를�분석하였다.
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Environmental factor Description Reference
Ecosystem 
type

Ecosystem type 2021 Urban ecological status maps

Daegu Metropolitan city
(https://www.daegu.go.kr)

Dist_Forest Distance from forest 
(0.5km, 1km, 1.5km, 2km, 2.5km)

Dist_Road Distance from road 
(0.1km, 0.3km, 0.5km, 0.7km, 1km)

Dist_Water Distance from water
(0.5km, 1km, 1.5km, 2km, 2.5km)

Precipitation Precip Average precipitation of 2022
Korea Meteorological 
Administration
(https://www.kma.go.kr)

Temperature AvrLowTemp Average lowest temperature of 2022

AvrTemp Average temperature of 2022

AvrHighTemp Average highest temperature of 2022
Population Popul Population size

National Geographic 
Information Institute 
(https://www.ngii.go.kr)

DEM DEM Digital elevation model
Slope Slope Gradient based on a digital elevation 

model

Table 3.1 수달 서식 결정 요인 및 서식지 적합성 평가를 위한 환경 변수 목록

�
� 2.3� 최소�비용�경로�기반�핵심�서식지�연결성�분석

핵심� 서식지� 영역을� 식별하기� 위해� 두� 단계의� 과정을� 적용하였다.� 첫� 번째� 단계에서는�

MaxEnt� 분포� 모델의� cloglog� 임계값을� 초과하는� 예측� 값� 상위� 25%의� 지역을� 식별하였다�

(예측� 값� >� 0.21).� 또한� 식별된� 지역� 중� 상위� 25%의� 넓이를� 지닌� 지역을� 계산한� 결과� 최소�

크기가� 50,000m²� 이상인� 지역을� 핵심� 서식지� 패치로� 선정하였다.� 이후,� ArcGIS에서�

Linkage� Mapper� v3.1.0� 소프트웨어를� 사용해� 연결성� 분석을� 수행하였다.� 핵심� 서식지� 패치

는� MaxEnt� 모델에서� 식별된� "핵심� 지역"으로� 지정되었으며,� 대구광역시의� 2021� 도시� 생태�

현황� 지도를� 기반으로� 저항� 래스터� 맵을� 생성하였다.� 저항값은� 수달의� 생태학적� 특성과�

Kwon� (2020)의� 연구�결과를�기반으로� 1에서� 30� 사이의�범위로�할당되었다� (Figure� 3.2).

Linkage� Mapper의� 연결� 경로와� 연결� 우선순위� 도구를� 사용하여� 비용� 가중� 거리

(cost-weighted� distance,� CWD),� 핵심� 지역� 간의� 인접성,� 최소�비용� 경로� 수를� 고려한�우선�

통로를� 식별하였다.� 비용� 가중� 거리는� 핵심� 서식지� 간� 이동에� 필요한� 최소� 누적� 비용을� 나타

내며,� 상대적� 접근성을� 추정하는� 데� 사용되었다� (Kwon� et� al.,� 2021).� 또한,� 연결� 경로를� 기

반으로� Circuitscape를� 사용해� 연결� 네트워크� 전반의� 전류� 흐름� 중심성� (current� flow�

centrality)을� 계산하였다� (McRae,� 2012).� Centrality� Mapper� 도구는� 각� 핵심� 서식지� 지역

의� 연결� 경로를� 기반으로� 중심성을� 평가하는데� 활용하였으며,� 결과를� 종합하여� 전반적인� 중심

성�점수로�나타냈다.
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Figure 3.2 대구광역시 도시생태현황지도 기반 저항성 지도
�

� 3.� 연구�결과
�
� 3.1� eDNA� qPCR� 분석�결과�기반�수달�분포�확인

qPCR� 분석� 결과,� 32개의� 샘플링� 지점� 중� 25개� 지점에서�수달� DNA가�검출되었다.� 검출

된� 지점� 중� 가장� 높은� 농도는� 주기� 역치� 값� (Ct,� Cycle� threshold)� 24.7을� 나타냈고,� 가장�

낮은� 농도는� Ct� 값� 29.7에서� 관찰되었다.� Ct� 값은� PCR� 과정에서� 양성을� 확인할� 수� 있는� 최

소� 사이클� 수로� 낮을수록�높은� 농도를� 나타낸다.� 수달은� 대구광역시의� 수계� 전반에� 걸쳐� 발견

되었으며,� 특히� 인공� 호수� (P_� 지점,� 7개� 중� 6개)와� 신천� (SC_� 지점,� 7개� 중� 7개)에서� 높은�

DNA� 농도가� 관찰되었다� (평균� Ct� 값� ±� 표준편차� =� 27.4� ±� 1.4).� 반면,� 금호강(KH_� 지점,�

10개� 중� 7개)� 및� 지류� (_S� 지점,� 8개� 중� 5개)에서는� 상대적으로� 낮은� 농도가� 기록되었다� (평

균� Ct� 값� ±� 표준편차� =� 28.6� ±� 0.7).� 이러한� 결과는� 수달이� 강과� 하천과� 같은� 자연� 수생� 환

경뿐만� 아니라,� 저수지와� 호수� 공원과� 같은� 인간� 활동이� 집중된� 인공적인� 환경에서도� 서식할�

수� 있음을�시사한다.
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Figure 3.3 qPCR 기반 수달 검출 결과 및 Cycle threshold 결과 

3.2� 비생물적�및� 생물적�요인이�수달�분포에�미치는�영향

eDNA� 검출� 결과를� 기반으로� 한� 종� 분포� 모델링(MaxEnt)� 분석에서,� 모델� 적합도는�

AUC� 값이� 0.992로� 높은� 수준을� 보였다.� 주요� 환경� 변수� 중에서� 생태계� 유형이� 모델에� 가장�

큰� 영향을� 미쳤으며,� 기여도는� 46.2%로� 나타났다� (Table� 3.2).� 그다음으로는� 도로와의� 거리

(12.5%)와� 강수량� (11.4%)이� 영향을� 미쳤다.� 적합� 서식지로� 평가된� 지역은� 자연환경인� 산

림(14.9%)과� 강� (10.5%)뿐만� 아니라,� 교통� 지대� (16.9%)와� 주거지� (11.5%)� 같은� 인공환

경도� 포함되었다� (Figure� 3.4).� 그러나� 이러한� 인공환경은� 실제� 서식지로� 활용되기� 어렵고,�

서식지� 간� 이동에� 장벽으로� 작용하거나� 인간� 활동과의� 갈등� 지역으로� 기능할� 가능성이� 크다.�

예를� 들어,� 녹지대가�없는� 도로� (19.24km²)와� 공항� 주차장� (0.52km²)� 인근에서� 로드킬과�같

은� 사고� 위험이� 우려되며,� 고층� 아파트� 단지� (4.08km²)� 및� 도심형� 주거지� (5.49km²)에서는�

인간과�수달의�잠재적�충돌이�예상된다.
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Figure 3.4 수달 서식 적합 지역으로 평가된 지역의 도시생태현황지도 유형별 비율

수달의� 주요� 먹이원인� 어류의� 분포와� 수달� 검출� 결과� 간의� 상관관계를� 평가한� 결과,� 종�

다양성이나� 특정� 종의� 우점도와� 수달� 검출� 간에� 유의미한� 상관관계는� 관찰되지� 않았다.� 대구

광역시의� 연구� 지역에서는� 총� 50종의� 어류� (18과)가� 확인되었으며,� 모든� 지점에서의� 평균� 다

양성은� 3.1� ±� 0.1로� 나타났다.� 하천� (3.2� ±� 0.1),� 강� (3.1� ±� 0.1),� 저수지� (3.0� ±� 0.1)의� 어

류�다양성은�큰� 차이가�없었다.� 수달의� DNA� 검출�농도와�어류�다양성을�분석한�결과,� 유의미

한� 차이가� 없는� 것으로� 나타났다� (y� =� -0.4169x� +� 29.544,� R²� =� 0.0018).� 지배적인� 어류�

종은� 버들치� (Phoxinus� oxycephalus,� 16개� 지점),� 참붕어� (Pseudorasbora� parva,� 13개� 지

점),� 돌고기(Pungtungia� herzi,� 2개� 지점),� 미꾸라지� (Misgurnus� mizolepis,� 1개� 지점)로� 나

타났다.� 그러나� DNA� 농도와� 우점도� 간의� 상관관계도� 유의미하지� 않았다� (y� =� -0.0027x� +�

1.0044,� R²� =� 0.0053).� 이러한� 결과는� 수달이� 서식지에� 충분한� 먹이가� 존재하는� 경우,� 먹이�

다양성과�관계없이�서식할�가능성이�높음을�시사한다.

Variable Percent contribution (%) Permutation importance
 Ecosystem type 46.2 12.6

Dist_road 12.5 47.4
Precip 11.4 1.9

Dist_water 9.2 33.2
Slope 9.1 0.9

AvrTemp 7.8 2.3
AvrLowTemp 1.5 0.2
AvrHighTemp 0.7 0.1

Dist_forest 0.7 0.1
DEM 0.7 0.9

Population 0.3 0.3

Table 3.2 모델 결정 환경 변수 percent contribution 및 permuation importatnce
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3.3� 핵심�서식지�도출�및� 서식지�연결성�분석

MaxEnt� 분포� 모델의� cloglog� 임계값을� 0.026으로� 설정한� 결과,� 대구� 전체� 면적� 중�

14.2%� (125.17km²)가� 적합� 서식지로,� 나머지� 85.8%� (753.22km²)가� 부적합� 지역으로� 분류

되었다.� 서식지� 적합성� 예측값� 상위� 25%� (예측값� >� 0.21)에� 해당하는� 지역� 중� 최소� 면적이�

50,000m²� 이상인� 지역을� 핵심� 서식지� 패치로� 선정하였으며,� 총� 77개의� 핵심� 서식지� 패치가� 식

별되었다� (Figure� 3.5).

Figure 3.5 (좌) 잠재적 서식지 적합성 예측 값. 값이 높을수록 서식 적합 지역임 (우) 임계 값에 따
라 지역을 적합-부적합으로 분류한 서식지 적합성 바이너리 맵.

Study sites Diversity(H) Dominant sp. Study sites Diversity(H) Dominant sp.
PDW* 3.07 P. oxycephalic SC1 3.16 P. oxycephalic
PKH 3.19 P. oxycephalic SC2 3.14 P. oxycephalic
PNJ 2.77 P. parva SC3 3.24 P. oxycephalic
PON 3.01 P. oxycephalic SC4 3.22 P. herzi
PSD 3.14 P. oxycephalic SC5 3.1 P. herzi
PSG 3.1 P. oxycephalic SC6 3.3 P. parva
PSS 3.01 P. oxycephalic SC7 3.11 P. parva
KH1 3.19 P. oxycephalic BCC1* 2.99 P. parva
KH2 3.3 P. parva DHS1 3.16 P. oxycephalic
KH3 3.24 P. oxycephalic DMS1 3.07 P. oxycephalic
KH4 2.96 P. oxycephalic DMS2 2.79 M. mizolepis
KH5* 3.37 P. parva DMS3 3.27 P. parva
KH6 2.95 P. parva DSS1* 3.11 P. parva
KH7 3.36 P. parva UES* 3.21 P. parva
KH8* 3.27 P. oxycephalic YGS 3.22 P. oxycephalic
KH9* 3.25 P. parva
KH10 3.27 P. parva *, Eurasian otter non-detection sites

Table 3.3 지점 별 어류군집 다양도 및 우점 어종
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핵심� 서식지� 간의� 연결성을� 분석한� 결과,� 신천과� 금호강의� 합류부� (패치� 번호:� 10,� 13,�

15,� 17)가� 가장� 높은� 중심성을� 가지는� 핵심� 지역으로� 나타났다.� 금호강을� 따라� 위치한� 패치�

12,� 16,� 20� 및� 신천� 상류� 저수지에� 위치한� 패치� 68도� 핵심� 지역으로� 확인되었다.� 이들� 핵심�

지역� 주변의� 하천� 및� 저수지는� 서식지� 패치� 간� 연결성을� 강화할� 가능성이� 높은� 지역으로� 평

가되었다� (Figure� 3.6).

산림과� 녹지� 지역이� 많은� 지역,� 또는� 큰� 수계� 환경을� 포함하는� 지역은� 핵심� 서식지로� 기

능하며� 높은� 중심성과� 연결성을� 보였다.� 반면,� 대구� 도심에� 해당하는� 중구� 전체와� 교통� 시설�

밀집� 지역인� 북구,� 남구,� 동구� 일부는� 고립된� 지역으로� 나타났다.� 그러나� 중구를� 제외한� 주변�

산림과� 강은� 수달� 이동� 경로로� 충분히� 기능할� 수� 있는� 것으로� 평가되었다.� 또한,� 고립된� 지역

에�위치한�학교,� 도서관,� 공원,� 체육시설�등� 공공용지는�생태적�역할을�강조한�활용�계획을�통

해�연결성을�개선하는�데� 기여할�수� 있다� (Appendix� Figure� 3.2).

Figure 3.6 (좌) 핵심 서식지 지역 간의 최소 비용 경로와 전류 흐름(CF) 중심성. LCP 선의 굵기는 
사이트 간의 근접성을 나타냄. (우) 연구 지역의 혼합 우선순위 코리더와 핵심 서식지.

4.� 논의

4.1� 관찰�데이터와� eDNA� 분석을�통한�유라시아�수달�분포�비교

도심� 환경에서� 수달의� 출현� 빈도가� 증가한� 이유는� 하천� 생태계와� 수질� 개선으로� 인해� 수

달의� 주요� 먹이� 자원인� 어류가� 증가하고,� 수달� 보전� 활동에� 대한� 인식이� 높아졌기� 때문으로�

보인다.� 본� 연구는� 수달이� 대구광역시� 전역에서�자연� 및� 인공� 환경을� 폭넓게� 활용하고�있음을�
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확인하였다.

대구광역시가� 2022년� 7월부터� 2023년� 4월까지� 독립적으로� 진행한� ‘유라시아� 수달� 서식

지� 모니터링� 조사’와� 본� 연구의� 결과를� 비교한� 결과,� 수달은� 도심� 전역에� 고르게� 분포하고� 있

었다.� 특히� 두� 조사의� 봄철� 조사� 기간� (2023년� 4월� 7일10일과� 19일24일)이� 겹치는� 구간에

서�동일한� 조사� 지점� 7곳� (금호강,� 신천,� 성당못,� 동화천,� 용계천,� 도원� 저수지)이� 선택되었다.�

이들� 지점의� eDNA� 분석� 결과는� 전통적인� 흔적� 분석� 결과와� 대체로� 일치했으며,� 성당못처럼�

흔적이�발견되지�않은�지점에서도�수달� DNA가�검출되었다.

eDNA� 기반�생물학적�조사는�완벽한�검출을�보장하지는�않으며,� 이는� PDW(도원�저수지)와�

같이� 수달� 흔적이� 존재하지만� DNA� 검출이� 이루어지지� 않은� 사례에서� 확인되었다.� 신뢰도� 높은�

양성� 샘플을� 확보하려면� 조사� 대상� 지역의� 크기와� 목표� 종에� 따라� 적절한� 샘플� 수를� 설정해야�

한다.� 일반적인� 종의� 경우� 15개� 이하의� 샘플로도� 검출이� 가능하지만,� 희귀종의� 경우� 검출� 확률

을�높이기�위해� 45~50개의�샘플이�필요하다� (Erickson� et� al.,� 2019;� Smith� et� al.,� 2024).

이러한� 한계에도� 불구하고� eDNA� 조사는� 주요� 종의� 존재,� 생물다양성,� 생태계� 건강� 상태

를�이해하는�데� 효과적이며,� 전통적인�관찰�방법을�보완할�수� 있다.� 예를�들어,� 전통적�조사는�

36개� 지점에서� 카메라� 설치� 및� 현장� 조사를� 위해� 2명� 이상의� 인력이� 9~13일간� 6회� 방문해

야� 하는� 반면,� eDNA� 조사는� 32개� 지점을� 3일� 간� 3명이� 조사할� 수� 있었다.� 이와� 같은� 간단

한� eDNA� 샘플링은� 비용과� 노동력의� 제약으로� 간과되기� 쉬운� 도심의� 이질적인� 환경과� 인공�

서식지에서�종의�존재를�효과적으로�확인할�수� 있었다.

4.2� 도시�생태계의�인공�환경이�서식지로서�가지는�잠재력과�개선�필요성

유라시아�수달의� 서식� 강도는� 다양한� 자연적� 요소,� 예를� 들어� 하천의� 이질적� 구조,� 큰� 나

무� 조각의� 풍부함,� 지류� 및� 습지의� 존재와� 느린� 유속� 등에� 긍정적인� 영향을� 받는다(Tolrà� et�

al.,� 2024).� 본� 연구는� 폭� 넓은� 강이나� 녹지가� 분포한� 지역이� 수달� 서식지로서� 필수적이라는�

점을� 강조하며,� 이러한� 지역에서� 높은� 중심성이� 관찰되었다.� 특히� 도시� 수생� 생태계� 복원� 프

로젝트에서�여울과� 소,� 범람원을�포함한� 하천�구조� 개선과� 어류� 복원� 및� 기타�생물� 서식지� 조

성이�수달�서식�가능성을�높이는�데� 기여한�것으로�보인다� (한국�환경부,� 2023).

2015년� 이후,� 남한의� 주요� 도시에서는� 강과� 녹지의� 균형� 있는� 개발이� 이루어지며� 수달�

서식이� 크게� 증가한� 사례가� 관찰되었다� (Hong� and� Joo,� 2021).� 이전에는� 도시화로� 인해� 강

과� 자연� 녹지가� 훼손되었지만,� 최근에는� 도시화와� 보전� 간의� 균형을� 맞춘� 결과로� 평가된다.�

또한,� 본� 연구는� 높은� 수준의� 인간� 활동이� 있는� 저수지와� 공원에서도�수달이� 분포하고�있음을�

확인하였다.� 이는� 인간이� 거주하는� 지역에서도� 수달� 서식이� 가능하며,� 인공� 환경이� 휴식처나�

먹이� 서식지로� 활용될� 수� 있음을� 나타낸다� (Lee� et� al.,� 2023).� 작고� 생태적� 특성을� 고려한�

인공� 서식지는� 핵심� 서식지� 간� 연결성을� 개선하는� 디딤돌� 역할을� 할� 수� 있다.� 특히,� 크고� 지

속� 가능한� 녹지나� 수생� 패치는� 서식지� 네트워크� 연결성을� 20%� 이상� 향상시키고,� 핵심� 서식

지의� 안정성을� 높일� 수� 있다� (Chen� et� al.,� 2017;� Richmond� et� al.,� 2024).� 대구� 도심� 중

심부의� 녹지와� 수변� 공간� 조성은� 수달� 이동성을� 높이고,� 핵심� 서식지� 간� 연결성을� 강화하는�

데� 중요한�기여�할� 수� 있을�것이다.



- 25 -

Ⅳ.� 연구�결론

본� 연구는� 도시� 수생태계의� 생물다양성� 보전을� 위해� eDNA� 기반� 생물� 모니터링을� 활용한�

효과적인�방법론을�제시하고자�하였다.� 이를� 위해� 안양천� 수계를� 대상으로�한� 도시하천의�베타

다양성�모니터링과�대구광역시를�중심으로�수달의�서식지�적합성과�연결성�분석을�수행하였다.�

‘도시하천� 생물다양성� 평가를� 위한� 메타바코딩� 기반� 베타다양성� 모니터링’� 연구에서는� 안

양천� 수계에서� 여름과� 가을� 두� 계절에� 걸쳐� 메타바코딩을� 통해� 어류� 군집의� 계절별� 베타다양

성� 패턴을� 평가하였다.� 분석� 결과,� 여름에는� 풍부도� 차이(Richness� Difference)가� 베타다양성

을�변화시키는데�더�큰� 영향을� 미쳤으며,� 가을에는�종� 대체(Replacement)가� 상대적으로�중요

하게� 작용하였다.� 주요� 생물다양성� 기여� 종은� 여름과� 가을에� 걸쳐� 달라졌으며,� 이는� 계절별�

환경� 변화와� 생물다양성이� 밀접하게� 연관되어� 있음을� 시사했다.� 또한,� 안양천� 수계의� 상류� 지

역과� 상류� 지역에� 서식하는� 버들치와� 같은� 특정� 종이� 베타다양성에� 중요한� 기여를� 하는� 것으

로� 나타나,� 이러한� 공간과� 종을� 보전의� 우선순위로� 삼아야� 함을� 확인하였다.� 10월과� 같이� 환

경이� 안정화되는� 시기에는� 광범위하게� 확산되는� 침입종� 관리가� 중요하다는� 점도� 강조되었다.�

eDNA� 검출� 결과는� 안양천� 수계의� 생물다양성을�계절의� 영향을� 받지� 않고� 균일하게�검출해냈

다.� 하지만� eDNA는� 절대적인� 풍부도를� 추정하는� 데� 한계가� 있으며� 생태적� 특성에� 따른� 위양

성-위음성� 오류와� 연속적인� 환경에서� DNA� 이동에� 따라� 발생할� 수� 있는� 오류� 가능성을� 배제

하지� 못했다는�점에서� 연구� 한계가� 발생한다.� 또한� 베타다양성�변화에� 미치는� 환경� 요인을� 선

정하는데� 있어� 생물� 분포에� 주요한� 영향을� 미치는� 강우의� 영향을� 고려하지� 못하는� 점에서� 연

구� 결과를� 해석하는데� 제한이� 있다.� 그럼에도� 불구하고� 본� 연구는� 메타바코딩을� 활용한�

eDNA� 기반� 모니터링이�도시하천� 생물다양성�평가에� 있어� 도구로� 작용할� 수� 있음을� 보여주었

으며,� 계절적� 생물다양성� 변화� 및� 주요� 기여� 종과� 공간의� 확인을� 통해� 도시생태계� 보전과� 관

리� 전략� 수립에� 실질적인�기초� 자료를� 제공했다.� ‘환경� DNA를� 활용한� 도심� 수달� 서식지� 적합

성� 평가� 및� 핵심� 서식지� 연결성� 분석’� 연구는� 대구광역시를� 대상으로� 진행되어� 멸종위기종인�

수달의� 출현� 데이터를� 기반으로� 서식지� 적합성과� 서식지� 간� 연결성을� 평가하였다.� 수달의�

DNA는� 총� 32개� 지점� 중� 25개� 지점에서�확인되며�대상지� 전역에� 걸쳐�수달이� 서식하는�것으

로� 추정되었다.� 서식지� 적합성� 분석� 결과,� 자연� 환경� 뿐만� 아니라� 인공적인� 환경에서도� 수달

의� 서식이� 가능함을� 확인하였으며,� 서식지에� 분포하는� 어류의� 다양도와� 우점� 어종에� 영향없이�

서식이� 가능한� 것으로� 추정되었다.� 상류� 지역과� 신천-금호강� 합류부가� 다수의� 코리더를� 보유

하며� 핵심� 서식지로� 기능하는� 것으로� 나타났다.� 또한� 인공적으로� 조성된� 저수지나� 연못이� 핵

심� 서식지� 간� 연결성을� 높이는� 중간� 연결점� 역할을� 하는� 것으로� 판단되었다.� 한편� 상업� 지역

으로� 개발된� 대구광역시� 중구와� 같은� 도심지는� 수달의� 이동을� 저해하는� 이동� 취약� 지역으로�

확인되었으며� 일부� 서식� 적합� 지역으로� 평가된� 시가화� 지역은� 인간과� 수달의� 충돌� 지점이� 될�

것이라� 판단되었다.� 즉,� 충돌이� 예상되는� 지역� 및� 낮은� 연결성을� 나타내는� 지역에서의� 서식지�

복원과� 보전� 활동이� 우선적으로� 이루어져야함을� 시사한다.� 이러한� 연구� 결과를� 바탕으로� 환경�

DNA는� 생물다양성� 변화에� 영향을� 미치는� 환경� 요인을� 규명하고� 잠재적� 서식지를� 예측하는�

데� 효율적이고�선제적인�정보를�제공할�수� 있는�도구임을�확인할�수� 있다.
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부록
� �
Ⅱ.�도시하천�생물다양성�평가를�위한�메타바코딩�기반�베타다양성�모니터링

Appendix Table 2.1 Species list from eDNA metabarcoding used in diversity analysis
  : https://drive.google.com/drive/folders/1rs_mYVgJ9GaIcp9FgxBT5dd8iCeXEEi-?usp=drive_link

Appendix Table 2.2 Species excluded from eDNA metabarcoding analysis
  : https://drive.google.com/drive/folders/1rs_mYVgJ9GaIcp9FgxBT5dd8iCeXEEi-?usp=drive_link

Appendix Table 2.3 Species excluded from eDNA metabarcoding analysis

July

　 Variable AUC
LCBD Width + DEM + Temp + DO + pH + Cond + Richness + RUr + RAg + Abundance -290.28

Width + DEM + Temp + DO + pH + Cond + Richness + RUr + Abundance -292
Width + DEM + Temp + DO + pH + Cond + Richness + RUr -293.73
Width + DEM + Temp + DO + pH + Richness + RUr -294.3
Width + DEM + Temp + pH + Richness + RUr -294.36

LCBDRepl Width + DEM + Temp + DO + pH + Cond + Richness + RUr + RAg + Abundance -280.79
Width + DEM + Temp + DO + pH + Cond + Richness + RUr + Abundance -282.77
Width + Temp + DO + pH + Cond + Richness + RUr + Abundance -284.66
Width + Temp + DO + pH + Cond + Richness + RUr -286.45
Width + Temp + DO + pH + Richness + RUr -287.65
Width + Temp + pH + Richness + RUr -289.14

LCBDRich Width + DEM + Temp + DO + pH + Cond + Richness + RUr + RAg + Abundance -258.33
Width + DEM + Temp + DO + pH + Cond + Richness + RUr + RAg -260.31
Width + DEM + Temp + DO + Cond + Richness + RUr + RAg -262.3
Width + DEM + Cond + Richness + RUr + RAg -266.24
Width + DEM + Cond + Richness + Rur -268.09
Width + DEM + Richness + RUr -270.01
Width + Richness + Rur -271.75

October

　 Variable AUC
LCBD Width + DEM + Temp + DO + pH + Cond + Richness + RUr + RAg + Abundance -276.24

Width + DEM + Temp + DO + pH + Cond + RUr + RAg + Abundance -278.18
Width + DEM + Temp + pH + Cond + RUr + RAg + Abundance -280.13
Width + Temp + pH + Cond + RUr + RAg + Abundance -281.99
Width + Temp + pH + Cond + RUr + Abundance -283.05

LCBDRepl Width + DEM + Temp + DO + pH + Cond + Richness + RUr + RAg + Abundance -265.51
Width + DEM + Temp + DO + pH + Richness + RUr + RAg + Abundance -267.51
Width + Temp + DO + pH + Richness + RUr + RAg + Abundance -269.51
Width + Temp + pH + Richness + RUr + RAg + Abundance -271.37
Width + pH + Richness + RUr + RAg + Abundance -272.57
Width + pH + Richness + RUr + Abundance -273.57

LCBDRich Width + DEM + Temp + DO + pH + Cond + Richness + RUr + RAg + Abundance -292.74
Width + Temp + DO + pH + Cond + Richness + RUr + RAg + Abundance -294.74
Width + Temp + DO + pH + Cond + Richness + RUr + Abundance -295.93
Width + Temp + DO + pH + Richness + RUr + Abundance -297.74
Width + Temp + DO + Richness + RUr + Abundance -298.55

　 Width + Temp + Richness + RUr + Abundance -298.62
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Ⅲ.�환경� DNA를�활용한�도심�수달�서식지�적합성�평가�및�핵심�서식지�연결성�분석
 

Appendix Figure 3.1 L.lutra에 서식지 적합성 모델에 대한 상대적 민감도(relative sensitivity)와 특이도( 
specificity) 를 설명하는 50개 모델 실행의 average receiver operating curve. (우) Jackknife 정규 훈
련 이득
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분류 코드 저항값 분류 코드 저항값

녹지율 낮은 도시단독 주택(10% 미만) 10102 30 자연하천 90101 1
녹지율 높은 도시단독 주택(10% 이상) 10101 15 자연형하천 90201 1
녹지율 낮은 농촌형 단독주택(30% 미만) 10202 20 인공형하천 90301 2
녹지율 높은 농촌형 단독주택(30% 이상) 10201 10 소하천 90401 1
저층공동주택지 10301 20 농수로 90501 2
중층공동주택지 10401 20 하도습지 100101 1
고층공동주택지 10501 15 배후습지 100102 1
저층상업업무지 20101 25 하도습지 100101 1
중층상업업무지 20201 30 인공연못 100202 3
고층상업업무지 20301 30 저수지 100201 1
저층주상혼합지 30101 25 자연혼효림 120103 1
중층주상혼합지 30201 30 침엽수림(자연림) 120101 1
고층주상혼합지 30301 30 활엽수림(자연림) 120102 1
녹지율이 낮은 초중고등학교(30% 미만) 40102 20 인공-자연혼효림 120202 1
녹지율이 높은 초중고등학교(30% 이상) 40101 10 자연-인공혼효림 120201 1
녹지율이 높은 대학캠퍼스(30% 이상) 40103 10 인공혼효림 120303 1
녹지율이 낮은 대학캠퍼스(30% 미만) 40104 20 침엽수림(인공림) 120301 1
녹지율이 낮은 행정·공공·연구기관(15% 미만) 40202 25 활엽수림(인공림) 120302 1
녹지율이 높은 행정·공공·연구기관(15% 이상) 40201 15 조경식재림 120304 2
녹지율이 낮은 병원 및 요양기관(15% 미만) 40302 25 대나무림 120305 1
녹지율이 높은 병원 및 요양기관(15% 이상) 40301 15 인공관목림 120402 2
녹지율이 높은 운동시설지(15% 이상) 40401 15 자연관목림 120401 1
녹지율이 낮은 운동시설지(15% 미만) 40402 25 산화지 120502 10
어린이집 40504 20 암석노출지 120701 15
광장 40502 30 자연초지 130101 3
기타공공시설 40503 30 기타초지 130202 3
종교시설 40501 25 묘지 130201 5
기타교육기관 40505 30 논 140101 2
대규모 공업지(1ha이상) 50101 30 밭 140201 2
대규모 농공단지(1ha이상) 50102 30 과수원 140202 2
소규모 공업지(1ha미만) 50201 30 묘목장 140203 2
소규모 농공단지(1ha미만) 50202 30 축사 140301 15
창고 50301 30 시가지텃밭 140401 3
물관련 시설지 60101 20 시설재배지 140402 7
폐기물 관련시설지 60201 30 도시자연공원구역 150103 5
에너지 관련시설지 60301 30 녹지 비율 많은 근린공원(60% 이상) 150101 1
통신 관련시설지 60401 30 녹지 비율 적은 근린공원(60% 미만) 150102 5
띠녹지 조성되지 않은 폭 8m 미만 도로 70104 30 기타 조경수목식재지 150204 3
띠녹지 조성되지 않은 농로 70106 25 식물원(수목원) 150202 3
띠녹지 조성되지 않은폭 8m 이상 도로 70102 30 시설녹지(완충·경관·연결녹지) 150201 3
녹지가 조성된 불투수포장 주차장 70201 25 둔치 150304 3
녹지가 조성되지 않은 불투수포장 주차장 70202 30 골프장 150301 10
녹지가 조성된 투수포장 주차장 70203 20 사면녹지 150303 3
녹지가 조성되지 않은 투수포장 주차장 70204 25 교통섬 150302 15
기타 철도관련 시설 70303 30 기타 문화유적지 150402 15
식생이 없는 철로 70302 30 서원·향교 150401 15
공항시설 70501 30 기타 관광시설 150501 20
기타 교통관련 시설 70601 30 유원지 150502 5
군사시설 80101 10 휴양림 150503 1
공사현장 80201 30 도시유휴지 160101 20
야적장 80301 20 농촌유휴지 160201 10

채석장 160302 25

Appendix Table 3.1 수달 서식 환경을 고려한 비오톱 유형별 저항값 설정
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Appendix Figure 3.2 핵심서식지 (A-C), 고립지 (D) 도시생태현황지도 비교



 본 연구보고서의 내용은 연구자의 의견이며,  

(재)숲과나눔의 공식적인 견해와는 다를 수 있습니다. 
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