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1. 서론

갑각류(Crustacea)는 절지동물문(Arthropoda)에 속하는 주요 분류군으로, 현재까지 약 15만 종

이상이 존재하는 것으로 추정되며(Behringer & Duermit-Moreau, 2021), 공식적으로 기술된 종은

약 4만 2천 종에 불과하다. 갑각류는 연안에서 심해에 이르기까지 다양한 수생태계에 서식하며,

포식자·피식자·분해자로서 어류, 수서곤충, 플랑크톤 등과 복잡한 먹이망을 형성하여 에너지 순환

과 물질 흐름을 매개하고 수생태계의 안정성을 유지하는 핵심 구성원이다(Behringer &

Duermit-Moreau, 2021; Wacker & Harzsch, 2021). 또한, 이들은 환경 변화에 민감하게 반응하기

때문에 생태학 및 환경학 연구에서 중요한 지표생물(indicator species)로 활용된다. 특히 담수 생

태계의 대표적 모델생물인 물벼룩(Daphnia)은 수질 변화, 오염물질 축적, 기후변화 영향 평가에

널리 이용되며, OECD 시험지침에서도 독성평가의 표준종으로 지정되어 있다. 이러한 특성은 갑각

류 연구가 생태계 건강성 평가 및 환경 관리의 필수적 기반임을 보여준다(De Silva & Soto, 2009;

Mugwanya et al., 2022). 경제적 측면에서도 갑각류는 수산양식의 핵심 산업군으로 자리 잡고 있

으며, 2022년 기준 전 세계 갑각류 생산량은 약 7,400만 톤으로 전체 수산 양식 생산 증가분의 약

24.6%를 차지한다(FAO, 2024). 새우, 게, 바닷가재 등 십각류(Decapoda)는 고부가가치 수산물로서

양식 산업뿐 아니라 식품가공, 기능성 식품 및 의약소재(예: 키토산, 아스타잔틴) 개발에도 폭넓게

활용되고 있다(Susanto, 2021; Dawood et al., 2021). 나아가 기후변화로 인한 생태계 불안정성과

질병 확산은 양식업의 생산성을 위협하고 있어, 갑각류의 생리·면역학적 반응에 대한 연구는 지속

가능한 수산업 발전의 과학적 근거로서 중요성이 더욱 커지고 있다. 사회적 측면에서도 갑각류는

생태계 서비스 제공자이자 식량안보를 뒷받침하는 핵심 자원으로, 개체군 감소는 어류 자원의 고

갈과 수질 정화 기능 약화로 이어져 수생태계 전반의 건강성을 저하시킬 수 있다. 따라서 갑각류

는 오염이나 스트레스 조건에 민감하게 반응하는 생물학적 지표 생물로서 중요하게 평가될 뿐 아

니라, 수산양식자원과 식품·의약품 소재로도 활용될 수 있는 상업적 가치가 높은 분류군이 포함되

어 있어 환경 보건과 경제적 측면에서도 중요한 역할을 수행하며, 갑각류 연구는 생태적·경제적·

환경보건적 가치가 융합된 다학제 연구 분야로서, 기후위기에 대응하고 지속가능한 수산자원 관리

를 실현하기 위한 핵심적 사회적 의의를 지닌다.



<일반적인 갑각류 예시(Qu et al., 2025)>

최근 기후변화와 인위적 활동으로 인해 갑각류의 생물다양성 감소가 전 세계적으로 가속화되고 있

다. 인위적 온난화로 인한 해수면 온도의 상승은 2023–2024년에 사상 최고치를 기록하였으며, 이는

지구 온난화의 명확한 증거로 보고되고 있다(Walther et al., 2002; FAO, 2024). 수온 상승은 갑각

류의 좁은 열적 적응 범위를 초과하여 생리적 불균형, 성장 지연, 산란율 저하, 산소 소비 증가, 면역

기능 저하 등을 초래하며(Azra et al., 2018; Dawood et al., 2021), 해양 산성화와 염분 변화, 저산

소, 병원체 출현 등의 복합적 요인은 개체군 붕괴를 가속화한다(Pinsky et al., 2019; Syafaat et

al., 2021; Zhu et al., 2019). 담수 생태계에서도 농업 및 산업활동으로 인한 수질오염과 서식지 파

괴가 심화되면서 수서 갑각류의 생존을 위협하고 있다(Mugwanya et al., 2022). 그러나 기존 연구

는 특정 종이나 지역에 국한되어 수행되는 경우가 많아 갑각류 전반의 종다양성 변화와 생리적 반응

에 대한 통합적 이해가 부족한 실정이다. 특히 형태학적 유사성으로 인해 은밀종(cryptic species)의

존재 가능성이 큼에도 불구하고 이를 포함한 종 분류 연구가 제한적이며, 다양한 연구 기법이 독립적

으로 수행되어 학제 간 융합적 접근이 미흡하다. 이러한 한계는 기후변화에 대응한 갑각류의 보전 및

관리 전략 수립을 제약하고 있으며, 이에 따라 장기적 연구 체계 구축이 시급하다.

이러한 문제를 극복하기 위해서는 갑각류 연구의 기초연구 활성화와 학문 간 융합적 접근을 통

한 과학적 근거 마련이 필수적이다. 갑각류의 종다양성, 유전적 다양성, 생태적 다양성에 대한 기

초 자료는 기후변화 대응 및 생물다양성 보전 전략 수립의 핵심 기반으로 활용될 수 있다. 예를

들어, 개체군유전학 연구를 통해 지역 간 집단의 유전적 변이를 분석함으로써 종의 적응 능력과

유전적 취약성을 파악할 수 있으며, 생물정보학 연구를 통해 전사체 수준에서 환경 스트레스에 반

응하는 주요 유전자를 규명할 수 있다. 이러한 과학적 데이터의 축적은 향후 정책적 보전 전략 수

립과 지속가능한 수산자원 관리 방안 마련으로 이어질 것이다. 또한, 연구모임의 운영은 단순한

지식 교류를 넘어 연구자 간 네트워크 구축과 학제 간 협력 강화를 주요 목적으로 한다. 개별 연

구자가 축적한 데이터를 통합적으로 분석하고, 다양한 전공의 연구자들이 다학제적 시각에서 토론

할 수 있는 협력적 연구 환경을 조성하는 것이 중요하다. 특히 신진 연구자가 주도적으로 참여하

여 연구 주제를 설계하고 외부 전문가와 협력할 수 있는 기회를 제공함으로써, 연구 역량을 강화

하고 지속 가능한 학문적 생태계를 구축하는 데 기여할 수 있다.



2. 본론

1) 생물정보학 기반 갑각류 연구

(1) 생물정보학 및 인공지능 기법의 개요

최근 컴퓨터 비전 분야에서는 디지털 카메라와 스마트폰의 보급으로 인해 전 세계적으로 이

미지 데이터의 양이 폭발적으로 증가하고 있다. 방대한 이미지 데이터를 효율적으로 처리하기 위

해 사람의 수작업이나 전통적 통계 기법만으로는 한계가 있으며, 이에 따라 데이터의 시각적 특징

을 스스로 학습하고 분류할 수 있는 인공지능(Artificial Intelligence, AI) 기법 중 딥러닝(Deep

Learning) 기술이 주목받고 있다(Zeebaree et al., 2017; Mohammed et al., 2020). 딥러닝은 다

층 인공신경망을 통해 이미지의 형태적 특징과 패턴을 고차원적으로 인식할 수 있으며, 특히 합성

곱 신경망(Convolutional Neural Network, CNN) 은 이미지 내 세부 특징을 단계적으로 추출하

여 이미지 분류, 객체 인식, 이상 탐지 등에서 탁월한 성능을 보여주고 있다(Ahmed et al., 2020;

Zhao et al., 2019).

<인공지능 기법의 개요>

(A. 머신러닝 접근법과 딥러닝 기반 접근법 차이, B. 딥러닝 구조,

C. 합성곱 신경망 모식도, Ali et al., 2025)

이러한 딥러닝 기반 이미지 분석 기술은 의료 영상 판독, 자율주행 환경 인식, 생태계 모니터

링, 산업 자동화 등 다양한 분야에서 활용되며, 기존 머신러닝 모델을 능가하는 정확도와 효율성

을 입증하였다(Mustafa et al., 2020; Dino et al., 2020; Alzakholi et al., 2020). 특히 이미지 분류,

세분화, 객체 탐지와 같은 핵심 과제에서 딥러닝 모델은 규칙 기반 알고리즘을 대체하며, 데이터

의 양과 품질이 높아질수록 성능이 비선형적으로 향상되는 특성을 보인다(Haji et al., 2020;

Zeebaree et al., 2020). 이는 방대한 시각 데이터를 정량적·자동화된 방식으로 처리함으로써 과학

연구의 효율성을 크게 높이는 계기가 되고 있다.



인공지능과 같은 기술적 진보는 생명과학 및 생물정보학 분야에도 빠르게 확산되고 있다. 과

거에는 생물 종의 동정이나 형태 비교가 연구자의 육안 판별에 의존했으나, 이제는 딥러닝을 활용

한 이미지 분석이 이를 대체하고 있다. 딥러닝 모델은 생물의 외형적 특징을 자동으로 인식하고

미세한 형태 차이까지 정량화할 수 있어 연구의 객관성과 정확도를 높이고 있으며, 나아가 자동

분류·개체 인식·생태 모니터링 등으로 확장되어 생물학적 현상을 데이터 기반으로 정밀하게 탐구

할 수 있는 새로운 연구 방향을 제시하고 있다(Ahmed & Sallow, 2017; Hussein & Abduallah,

2018).

(2) 갑각류 연구에서의 생물정보학적 접근

최근 갑각류 연구는 생태학, 분류학, 생리학 등 다양한 학문 분야를 포괄하며, 데이터 기반 분

석을 통해 복잡한 생물학적 특성을 통합적으로 이해하려는 방향으로 발전하고 있다. 특히 고해상

도 디지털 이미지를 활용한 형태 분석 기술이 빠르게 발전하면서, 과거 연구자의 경험과 육안 판

별에 의존하던 종 동정과 형태 계측이 자동화되는 추세다. 인공지능 기반의 영상 인식 기술은 개

체의 형태학적 특징(체폭, 체장, 갑각 너비 등)을 자동으로 추출하고 정량화하여, 객관적인 형태

비교와 종 간 변이 분석을 가능하게 한다. 이러한 접근은 생물다양성 보전 연구뿐 아니라 수산 양

식, 자원 관리 등 산업적 분야에서도 활발히 응용되고 있다. 실제로 수산업에서는 갑각류의 성장

률, 체중, 건강 상태를 효율적으로 예측하여 품질 관리 및 생산 효율을 높이기 위한 자동화된 영

상 분석 시스템이 도입되고 있으며, 이는 데이터 기반 의사결정과 지속가능한 산업 운영을 가능하

게 하고 있다(Saleh et al., 2024; Jahanbakht et al., 2021).

최근에는 이러한 기술적 흐름이 딥러닝 기반 이미지 분석으로 확장되며, 해양 갑각류 분류 및

생태 모니터링에 새로운 전환점을 마련하고 있다. Zhou et al. (2025)은 다중 모달 딥러닝

(multi-modal deep learning)을 적용하여 해양 갑각류 이미지를 자동 분류하는 웹 애플리케이션

DecapodAI를 개발하였으며, 이는 침입종의 조기 인식 및 시민 참여형 생물다양성 모니터링을 실

현하였다. 또한, Saleh et al. (2024)은 딥러닝 기반 랜드마크 탐지 네트워크(landmark localization

network) 기법을 활용하여 새우(Penaeus monodon)의 형태 지점을 자동 검출하고 체중을 예측함

으로써, 전통적인 형태계측의 한계를 극복하고 양식 효율성을 향상시켰다. 이러한 연구들은 딥러

닝이 생물의 형태 인식, 분류, 생태계 변화 탐지 등 다양한 분야에서 정밀하고 효율적인 분석을

가능하게 함을 보여주며, 향후 갑각류 연구의 핵심 도구로 자리 잡을 것으로 기대된다(Liu et al.,

2019; Chen et al., 2023; Zhou et al., 2025).

<딥러닝 기반 랜드마크 탐지 네트워크 기법 활용 예시(Saleh et al., 2025)>



(3) 인공지능 기법의 한계점 및 향후 개선 방향

인공지능 기술이 갑각류 연구에 다양한 혁신을 가져왔음에도 불구하고, 여전히 해결해야 할 한계

점이 존재한다. 첫째, 학습에 필요한 이미지 데이터의 양이 부족하고, 종별로 데이터 편중이 심하다.

특히 일부 희귀종이나 지역 고유종의 경우 데이터 확보가 어려워, 모델 학습 과정에서 분류 정확도가

떨어질 수 있다. 둘째, 촬영 환경의 차이(조명, 각도, 배경 등)에 따라 이미지 품질이 달라지고, 이는

모델의 예측 성능에 직접적인 영향을 미친다. 셋째, 딥러닝 모델은 높은 예측력을 보이는 반면, 결과

의 생물학적 의미를 명확히 설명하기 어려운 해석 불투명성(black box) 문제를 안고 있다.

이러한 문제를 극복하기 위해서는, 우선 다양한 서식지와 종을 포괄하는 대규모 갑각류 이미

지 데이터베이스 구축이 필요하다. 또한, 데이터 증강(data augmentation) 및 합성 데이터

(synthetic data) 활용을 통해 데이터 편향을 최소화하고, 모델의 학습 성능을 안정화해야 한다. 더

불어, 설명 가능한 인공지능(Explainable AI, XAI) 기술을 도입하여 딥러닝 모델의 결과를 해석

가능하게 만들고, 생물학적 근거와 연결하는 노력이 병행되어야 한다.

장기적으로는 연구자와 시민이 함께 데이터를 축적하고, 인공지능 모델을 공동 검증하는 시민

과학 기반 생태 플랫폼의 확립이 중요하다. 이러한 통합적 접근은 갑각류의 다양성 보전과 기후변

화 대응 전략 수립에 기여할 뿐만 아니라, 생물정보학 연구의 사회적 활용도를 높이는 방향으로

발전할 것으로 기대된다.

2) 개체군 유전학 기반 갑각류 연구

(1) 개체군 유전학의 개요

최근 기후변화가 범지구적으로 큰 화제가 되면서, 많은 뉴스의 기사 제목에서 “야생동물 개체

군 X% 급감”과 같은 표현을 볼 수 있다. 본 기사 제목에서도 알 수 있다시피, 생물 개체 수의 증

감을 이야기할 때, 개체군이라는 용어는 빠지지 않고 등장하는 용어이다. 개체군이란 특정 지역에

서식하는 동일 종의 무리를 말한다(Hamilton, 2021). 개체군을 연구하는 분야는 사용하는 방법론

과 집중하는 세부 분야에 따라 개체군 생태학, 개체군 역학, 개체군 유전학 등이 있다.

이 중, 개체군 유전학은 종 내 개체군의 수준에서 시간이 지남에 따라 유전적 구성이 어떻게 변

화하는지, 그 양상을 연구하는 학문이다(Hamilton, 2021). 개체군 수준은 곧 종 간이 아닌 종 내를

뜻하며, 종 내 일어나는 유전적 차이를 기반으로 소진화 과정을 추정하고 그 종의 진화적 역사를 추

론하는 것이 본 접근의 최종적인 목표라고 할 수 있다. 구체적으로 개체군 유전학 접근에서 다루는

주제로는 개체군 수준의 유전적 다양성, 유전 구조, 개체군 통계학 등이 있다. 또한 지리학과 연관해

서 계통지리학(phylogeography) 분야도 등장하였으며, 개체군 유전학 접근을 이용한다.

개체군 유전학을 연구하기 위해, 개체군 수준의 유전적 차이를 잘 반영할 수 있는 유전자 일

부의 염기서열로 구성된 분자 마커를 이용한다(Hamilton, 2021). 이러한 유전자 마커는 분자생물

학적 기술을 통해 각 개체 DNA의 추출 및 유전자 마커의 증폭, 염기서열의 획득 등의 일련의 과

정을 통해 얻을 수 있다. 획득한 염기서열은 생물 정보학적 기법을 활용하여 개체 간에 정렬 및

비교된다. 정렬 시, 특정 부위의 염기서열이 개체마다 다른 염기를 지정한다면, 개체 간의 유전적

변이라고 간주하며, 이를 단일염기서열 다형성(SNP)을 가진다고 표현한다. 이러한 SNP는 여러

진화적 상황을 가정한 생물 통계 분석을 통해 소진화 과정을 추론한다.



(2) 갑각류 연구에서의 개체군 유전학의 접근

개체군 유전학 접근은 최근에 여러 갑각류를 대상으로 연구가 진행되고 있다. 본 방법론이 갑

각류에 시도된 지는 2000년대 초반이었으며, 이는 다른 분류군에 비해 비교적 최근이라고 할 수

있다. 최근에 본 접근이 갑각류 분류군에서 주목받게 된 이유 중 하나는 은밀 종의 발굴이다. 은

밀 종 (Cryptic species)이란 육안 또는 현미경을 통해 확인되는 형태적 특성에 근거해서는 명확

히 구별되지 않으나, 유전적 특성에 있어 차이를 보이는 종을 말한다 (Bickford et al. 2007). 은

밀 종의 존재는 생물다양성의 측면에서는 더욱 중요한 이슈이고, 다양성이 증대되고 있다는 측면

에서는 중요한 발견으로 간주된다. 그러나 분류학의 입장에서는 은밀 종의 존재는 형태학 접근의

한계점을 보여주면서, 학자들 사이의 갈등과 해석의 어려움을 증대시킨다 (Fišer et al., 2018).

특히 갑각류의 경우, 많은 하위 분류군에서 이러한 은밀 종의 존재가 보고된 바 있다

(Knowlton, 1986; Raupach &　Wägele, 2006; Seidel et al., 2009; Schön et al., 2012). 갑각

류 내 다양한 하위 분류군들에서 개체군 유전학에 기반한 연구 결과들이 보고되고 있으며, 대부분

은밀 종의 가능성을 제시했다 (Drumm & Kreiser, 2012; Ragionieri & Schubart, 2013; Marra

et al., 2015; Asem et al., 2019; Schwentner &　 Lörz,　 2021; Kim et al., 2023). 기보고된

많은 연구에서는 개체군 유전학 분석을 통해 종 내 유전적으로 구별되는 계통군을 보고하였고, 이

를 은밀 종일 가능성을 제기하였다. 각 계통군의 지리적 분포와의 연관성을 파악하여 유전자 흐름

(Gene flow) 혹은 유전적 고립 (isolation) 등이 일어난 것으로 추정하였으며, 일부 연구에서는 계

통군이 분기된 시점을 추정하여 지질학적 사건과 연관 지어 해석하기도 하였다 (Ragionieri &

Schubart, 2013; Asem et al., 2019; Schwentner &　Lörz,　2021; Kim et al., 2023).

<개체군 유전학에 기반한 갑각류 연구 예시>
(A: Schwentner &　Lörz,　2021, B: Kim et al., 2023)

(3) 개체군유전학 접근의 한계점 및 향후 개선 방향

개체군 유전학적 접근은 갑각류 내 다양한 분류군에 존재하는 은밀종을 파악하는데 좋은 방

법이지만, 또한 예기치 못한 논란 또한 드러나고 있다. 첫 번째로는, 앞서 얘기한 바와 같이 정통

분류학자와의 충돌이다. 정통 분류학, 또는 알파 분류학은 한 종의 형태적 특성에 기반한, 정통적

인 분류학적 기법을 적용한다. 하지만 개체군 유전학 접근을 통해서 확인된 유전적으로 분화된 계

통군을 은밀 종, 즉, 새로운 종으로 간주해도 되는가에 대해서, 또한 그 근거가 분자 형질만으로

기술해도 되는 가에 대해 많은 논쟁이 있다. 최근 일부 논문에서는 개체군 유전학에 기반한 분석

을 통해 나타난 은밀 종을 신종으로 기재한 사례가 있으나, 정통 분류학을 고집해온 학자에게서는



이를 인정할 수 없는 사례가 있다. 이에 대해서는 지속적인 논의와 합의가 필요할 것으로 보인다.

또 다른 한계점은 갑각류 내 분류군의 생태적 다양성과 관련이 있다. 일반적으로 개체군 수준

에서 나타난 유전적 변이의 양상은 각 개체군의 국소적인 형태의 진화로 이해되고 있으며, 이는

그 개체군이 분포하는 지역의 환경에 대한 적응과도 연관된다. 그러나 갑각류는 산림, 민가를 포

함한 육상생태계부터, 조간대, 천해, 심해 등 해양생태계까지 넓은 폭의 다양한 환경에 우점하고

있다 (Yuan et al., 2022). 각 환경에서 적응한 갑각류 내 서로 다른 하위분류군, 소위 과 (family),

속 (genus) 수준에서까지 나타나고 있다. 그러나 이는 상위 분류군 수준의 일관적인 유전적패턴

파악을 어렵게 만들며, 거시적인 관점에서의 이해의 어려움을 도모한다.

<분자 형질 결과만 포함시킨 신종 기재문 및 형태 형질과 분자 형질 결과를 포함시킨 기재문 예시>
(A: Santamaria,　2019, B: Phan et al., 2025)

대표적인 예시로, 개체군 유전학 분야의 다양한 유전자 마커들이 포함된 미토콘드리아 유전체

가 있다. 본 유전체의 경우, 단순한 유전자 내 염기서열의 범위뿐만 아니라, 유전체 내 유전자 배

열의 순서 및 tRNA의 2차 구조, codon-usage 등 종 간의 구별에 유용한 가능성을 지니는 분자

형질이 있다. 그러나 이러한 특성들이 갑각류의 경우, 하위 분류군에서 언급된 유용한 형질에서

많은 차이를 보이며, 일관성을 발견하기가 어렵다 (Kilpert et al., 2012).

<갑각류 내에서 나타나는 다양한 미토콘드리아 유전체 특성>
(A: Kilpert et al., 2012; B:: Zhang et al., 2019)



유전적 변이의 수준을 넘어서, 생태적 특성에까지 하위 분류군 수준에서 차이를 보인다. 등각

류 (Isopod) 내 분류군 내에서 혼재되어 나타나는 여러 성 결정 시스템 (Sexual determination)이

있다 (Chebbi et al., 2019). 이러한 혼재의 형태로는 일부 분류군에서 Wolbachia라고 불리는 미생

물과의 공생으로 인해 영향을 받으면서 다른 분류군과는 차별적인 성 결정 시스템을 가지는 형태

로 진화된 것으로 이해되고 있다 (Becking et al., 2017). 이러한 패턴의 혼재는 개체군 유전학 분

석을 통해서도 고스란히 드러나서, 심층적인 논의를 어렵게 만든다. 향후 이러한 일관성을 찾기

어려운 패턴을 어떻게 이해하는 것이 좋을 지에 대한 논의도 필요할 것으로 여겨진다.

<A. 쥐며느리아목 (갑각아문: 연갑강: 등각목) 내 하위 분류군에서 보고된 성결정 시스템

B. 일부 등각목 하위 분류군 내 나타나는 Wolbachia와의 공생을 통해 영향받는 성결정 시스템>

(A: Chebbi, M. A. et al., 2019; B: Becking, T. et al., 2017)

전체 갑각류의 수에 비해 개체군 유전학 연구가 진행된 종은 현재까지 극소수의 종만이 보고

되어있다. 심지어 일부 분류군은 아예 개체군 유전학 연구가 진행되기 어려울 만큼 기초연구가 되

어 있지 않은 분류군도 있는 것으로 파악된다. 앞서 언급한 한계점의 발견도 갑각류의 연구가 축

적되고 있기에 가능한 논의인 것으로 파악되며, 향후 연구를 통한 지속적인 보고 및 축적을 통해

구체적인 해결 방안이 제시될 수 있을 것으로 보인다.

3) 동물계통분류학 기반 갑각류 연구

(1) 동물계통분류학 기반 갑각류 연구의 개요

갑각류(Crustacea)는 절지동물문(Arthropoda)의 주요 분류군 중 하나로, 해양·기수·담수·육상

등 다양한 환경에 적응하며 방대한 종 다양성을 보여준다. 이들은 형태적, 생태적 적응 범위가 넓

어 진화생물학과 계통분류학 연구에서 중요한 위치를 차지해 왔다. 초기 연구는 주로 외형적 형질

(예: 두흉갑 (carapace), 복부 (segment), 가슴다리 (periopods) 등)을 근거로 한 전통적 형태분류

에 의존했으나, 이러한 접근법은 수렴진화 (homoplasy)와 형태가소성 (morphological plasticity)에

의해 종 경계가 불분명해지는 한계를 가졌다(Martin & Davis, 2001; Poore, 2004).

20세기 후반 이후 분자생물학적 기법의 발전으로, 유전자 서열에 기반한 계통분석이 전통적

인 형태분류의 불확실성을 보완하기 시작했다. 특히 16S, 18S, COI 등의 마커는 종 수준의 동정뿐

아니라, 상위 분류군의 진화적 관계를 재정립하는 데 큰 기여를 하였다(De Grave et al., 2009). 최

근에는 형태학, 분자마커, 생태정보를 통합한 통합분류학(integrative taxonomy) 이 등장하면서, 단

일 증거에 의존하지 않는 다차원적 접근이 갑각류 분류학의 새로운 표준으로 자리 잡고 있다.



(2) 형태학적 접근을 통한 계통분류

형태분류학은 오랫동안 갑각류의 종 개념을 정의하는 핵심적인 수단이었다. 두흉갑의 윤곽,

복부절의 비율, 측각·협각·턱다리 등의 구조는 전통적으로 주요 진단 형질로 활용되었다. 그러나

동일한 종 내에서도 성적 이형(sexual dimorphism)이나 환경적 요인에 따른 형태 변이가 크기

때문에, 주관적 판단에 의한 오류 가능성이 존재하였다. 이러한 한계를 보완하기 위해 등장한 기

하학적 형태분석(geometric morphometrics)은 랜드마크(landmark) 기반 좌표 데이터를 통해 형

태를 수치화함으로써, 형질 간 차이를 통계적으로 분석할 수 있게 하였다(Rohlf & Marcus,

1993; Klingenberg, 2010).

최근에는 마이크로CT나 3D 스캐너를 활용한 내부 구조 분석이 확산되면서, 외형뿐 아니라

내부 해부형태(예: 생식기, 갑각 내부근육, 신경구조 등)의 정밀 비교가 가능해졌다. 이러한 기술

은 종 간 미세한 구조적 차이를 시각화함으로써, 기존의 2차원 이미지 분석보다 높은 해상도의

계통형질 자료를 제공한다(Tudge et al., 2012). 특히 이 접근법은 갑각류의 복잡한 갑각 구조와

부속지의 진화적 변화를 객관적으로 규명하는 데 유용하며, 향후 형태학 기반 분류의 표준화된 지

표로 활용될 가능성이 높다.

(3) 분자계통학적 접근과 통합 분석

분자계통학은 형태분류의 한계를 보완하는 강력한 도구로 자리 잡았다. 대표적인 분자마커로

는 미토콘드리아 유전자(COI , 16S rRNA)와 핵 유전자(18S, 28S)가 있으며, 특히 COI는 국제적

DNA 바코드 표준으로 널리 이용된다. 이를 통해 형태적으로 유사하나 유전적으로 이질적인 은밀

종(cryptic species) 의 존재가 다수 확인되었고, 분류체계의 재정립이 활발히 이루어지고 있다

(Barber et al., 2002; Palero et al., 2010).

최근에는 차세대 염기서열 분석(Next-Generation Sequencing, NGS)을 이용한 전장 미토콘

드리아 게놈(mitogenome) 및 UCE(ultraconserved elements) 기반 분석이 활발히 진행되고 있

다. 이 접근법은 단일 유전자에 의존하던 기존 방법보다 훨씬 높은 분해능을 제공하여, 과거 불확

실했던 상위 분류군 간 관계를 보다 정밀하게 해석할 수 있게 하였다(Tan et al., 2018). 또한 형

태와 유전 데이터를 결합한 통합계통학적 접근은 개체의 형태적 변이와 유전적 다양성을 동시에

고려하여, 종 개념(species concept)을 재정의할 수 있게 하고 있다.



<미토콘드리아 게놈을 기반으로 분석한 분지도>

(4) 생태적 요인과 계통진화의 상관성

갑각류의 진화적 다양성은 단순한 형태적 분화뿐 아니라 생태적 요인과도 밀접하게 연결되어

있다. 예를 들어, 한반도 연안에서는 기후변화로 인해 열대·아열대성 갑각류가 점차 북상하며 새로

운 서식지를 확장하고 있다(Kim et al., 2014). 이러한 현상은 종 분포의 동태적 변화를 반영할 뿐

아니라, 장기적으로는 이소적 종분화(allopatric speciation)의 촉매로 작용할 가능성을 시사한다.

또한 공생(symbiosis)과 기생(parasitism)과 같은 생태적 상호작용 역시 진화 패턴을 결정짓

는 주요 요인으로 작용한다. 예를 들어, 해면에 서식하는 갯가재류나 해초류에 서식하는 새우류의

경우, 숙주 환경에 따라 특정 형태형질이 반복적으로 진화하는 경향을 보인다. 이러한 생태적 요

인과 계통진화의 상관성은 적응방산(adaptive radiation) 의 대표적 사례로 간주하며, 계통분류학

적 해석에 반드시 고려되어야 할 요소로 부상하고 있다(Tsang et al., 2014; Ng et al., 2008).

(5) 통합분류학(Integrative Taxonomy)의 필요성과 미래 전망

현대의 갑각류 분류학은 더 이상 단일 접근법으로는 충분하지 않다. 형태학, 분자계통학, 생

태학적 데이터가 결합된 통합분류학은 은폐종 검출, 종 복합체(species complex)의 해소, 계통적

재배치 등에서 탁월한 성과를 보인다(Dayrat, 2005; Padial et al., 2010). 예를 들어, 형태적으로

유사한 Upogebia, Austinogebia, Laomedia 속의 종들은 COI·16S 서열 비교와 형태계측 데이터

를 함께 분석함으로써, 종 수준의 변이를 명확히 구분할 수 있었다.

향후에는 전 세계 해양생물 데이터베이스(BOLD, WoRMS, GenBank 등)와 인공지능(AI) 기

반 자동 분류 시스템이 연동됨으로써, 연구자의 주관적 판단을 최소화한 객관적 자동 분류체계 구

축이 가능해질 것이다. 이러한 융합적 접근은 단순한 분류학을 넘어, 생물다양성 보전·기후변화

대응·산업적 응용 등 다양한 분야에서 활용될 수 있으며, 동물계통분류학의 실질적 응용 가치를

높이는 중요한 전환점이 될 것이다(Crandall & Fitzpatrick, 1996).



4) 홈페이지 및 연구자 명단 제작

(1) 홈페이지 제작

갑각류연구회는 연구자 간의 원활한 소통과 정보 공유를 위해 공식 홈페이지를 제작 중에 있

다. 본 홈페이지는 연구회의 활동 성과를 체계적으로 기록하고, 갑각류 관련 연구자료를 공유하

며, 다양한 전공의 연구자 간 학문적 교류를 촉진하기 위한 온라인 플랫폼으로 구축할 계획이다.

홈페이지 제작은 상명대학교, 전북대학교, 경북대학교 등 여러 기관의 대학원생과 연구자들이 협

력하여 진행 중이며, 메뉴 구성은 연구회 소개, 연구활동 및 학술행사, 자료실, 커뮤니티, 문의 등

다섯 개 주요 항목으로 구성될 예정이다. 현재 기본 구조 및 콘텐츠 기획 단계가 완료되었으며,

시각 디자인 및 게시물 업로드 체계 구축이 진행 중이다. 홈페이지가 완성되면, 연구회 활동 내역

을 체계적으로 관리할 수 있을 뿐 아니라 갑각류 연구자 네트워크의 온라인 허브로서 기능할 것

으로 기대된다. 향후에는 홈페이지의 활용도를 높이고, 지속적인 업데이트를 통해 연구회의 성과

확산과 대외 소통을 강화할 계획이다.

<갑각류연구회 홈페이지>

(2) 연구자 명단 제작

갑각류연구회는 국내 갑각류 연구자 간의 네트워크 구축과 정보 공유를 목적으로 연구자 명단

을 제작하였다. 명단 작성 과정에서는 한국동물분류학회의 협조를 받아 국내 갑각류 연구자의 주요

연구 분야와 소속을 검토하였으며, 학회 회원 정보를 기반으로 분류군별 연구자 현황을 정리하였다.

본 명단은 갑각류의 주요 분류군(구갑류, 단각류, 등각류, 십각류, 요각류 등)을 중심으로 구성되었

으며, 각 분야별 연구자 수를 산정하여 아래 표와 같이 제시하였다. 본 자료는 향후 연구회 홈페이

지에 반영되어, 국내 갑각류 연구자 간의 협력 촉진과 연구 정보 교류에 활용될 예정이다.

<갑각류연구자 명단>

분류군 연구자 수(명) 비고

구각류(Cirripede) 1

단각류(Amphipoda) 9

등각류(Isopoda) 2

십각류(Decapoda) 10

요각류(Copepod) 4

기타 9

총합 35



3. 결론

갑각류연구회는 갑각류의 생물다양성 보전과 학문 간 융합연구 활성화를 목표로, 6회의 정기

모임을 개최하여 연구자들이 직접 만나 학술 교류와 협력을 심화할 수 있는 장을 마련하고자 하였

다. 이를 통해 다양한 연구 주제에 대한 토의와 정보 교류가 활발히 이루어졌으며, 대학원생인 신진

연구자들과 지도교수를 포함한 선임 연구자들 간의 세대 간 학문적 연계가 강화되었다. 이러한 교

류는 향후 갑각류 생물다양성 연구의 방향성을 설정하고, 장기적인 협력 기반을 다지는 데 중요한

의미를 지닌다.

또한, 갑각류 생물다양성 보전과 학문 간 융합을 주제로, 생물정보학·인공지능, 개체군유전학,

동물계통분류학의 통합적 접근에 대한 신진 연구자 중심의 토론 활동을 진행하였다. 이를 통해 각

연구자는 전공 분야의 이론과 방법론을 공유하며, 생물정보학 기반 이미지 분석, 개체군유전학적 변

이 해석, 통합분류학적 접근 등 다양한 관점을 교류하였다. 이러한 토론은 학제적 사고력과 비판적

분석 능력을 높이고, 분야 간 상호 이해를 증진시켜 새로운 공동연구 주제 발굴과 협력 네트워크

구축의 계기를 마련하였다. 나아가 신진 연구자들이 중심이 되어 논의와 협업을 이끌어감으로써, 갑

각류 생물다양성 보전 연구를 보다 융합적이고 체계적인 방향으로 발전시키는 데 기여하였다.

아울러 갑각류연구회 홈페이지 제작과 갑각류 연구자 명단 제작을 추진하여 연구자 간 협력과 정

보 공유를 촉진할 수 있는 기반을 마련하였다. 이를 통해 각 분야 연구자의 전공 및 연구 정보를 체

계적으로 관리하고, 연구성과·학술행사 일정·공동연구 현황 등을 통합적으로 파악할 수 있는 중앙 플

랫폼을 구축함으로써, 향후 국내외 연구자 간 네트워크와 공동연구 활성화에 기여할 것으로 기대된다.

이와 같은 활동들은 국내 갑각류 연구의 구심점을 형성하고, 학문 간 교류와 협력의 지속가능한

기반을 조성하는 데 큰 의미를 지닌다. 본 연구모임은 앞으로도 정기적인 학술 교류와 공동연구를 확

대하여, 기후변화와 환경 스트레스 요인에 대응할 수 있는 통합 연구 역량을 강화하고, 갑각류 생물다

양성 보전 및 수생태계 건강성 유지에 실질적으로 기여할 수 있는 연구 생태계를 구축할 것이다.
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