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서   론

어류는 역동적인 해양 생태계와 생물다양성을 유지하는 핵심 
분류군일 뿐만 아니라, 생태계의 안정성과 건강성을 평가하고 

인위적·자연적 교란에 따른 환경적 압력을 나타내는 생태 지
표로서 중요한 역할을 한다(Pinna et al., 2023; Deutsch et al., 
2024). 어류 군집의 변동을 정확히 파악하기 위해서는 기후 변
화나 해류 유입과 같은 해양학적 요인뿐만 아니라, 개별 종의 행

eDNA 메타바코딩을 이용한 한국 삼척 및 태안 연안 어류 군집구조 및 주야 
분포 특성 비교

고윤지·Shantanu Kundu1·오태건2·김아란3·이경훈4·강경미1·장영주5·강혜은6*

국립부경대학교 4차산업융합바이오닉스공학과, 1국립부경대학교 해양수산개발국제협력연구소, 2한국수산자원공단, 3국립부경대학교 해양바이오닉

스융합기술센터, 4국립부경대학교 해양생산시스템관리학부, 5국립부경대학교 해양수산형질전환생물연구소, 6국립부경대학교 해양생명과학연구소

eDNA Metabarcoding-Based Comparison of Fish Community Structure 
and Diel Distribution Patterns in the Coastal Waters of Samcheok and 
Taean, Korea
Yunji Go, Shantanu Kundu1, Taegeon Oh2, Ah Ran Kim3, Kyounghoon Lee4, Kyoungmi Kang1, 
Yeongju Jang5 and Hye-Eun Kang6*
Industry 4.0 Convergence Bionics Engineering, Pukyong National University, Busan 48513, Republic of Korea 
1Ocean and Fisheries Development International Cooperation Institute, College of Fisheries Science, Pukyong National University, 
Busan 48513, Republic of Korea 
2Korea Fisheries Resources Agency, Busan 46041, Republic of Korea 
3Research Center for Marine Integrated Bionics Technology, Pukyong National University, Busan 48513, Republic of Korea 
4Division of Marine Production System Management, Pukyong National University, Busan 48513, Republic of Korea 
5Institute of Marine Living Modified Organisms, Pukyong National University, Busan 48513, Republic of Korea 
6Institute of Marine Life Science, Pukyong National University, Busan 48513, Republic of Korea

We investigated variations in diel fish communities and compared the structures of two oceanographically distinct 
coastal regions using environmental DNA (eDNA) metabarcoding. Surface seawater was sampled from Samcheok 
(East Sea) and Taean (Yellow Sea) between June and December 2020. A total of 128 samples were pooled into 16 rep-
resentative groups based on the sampling period and diel phase. Analysis using MiFish universal primers identified 
87 species across 26 orders and 56 families. eDNA exhibited high sensitivity, detecting up to 4.7 times more species 
in Samcheok than traditional gear-based surveys. While the community structure did not vary significantly between 
day and night, specific species, such as Sebastes sp. and Engraulis japonicus exhibited distinct diel activity, with 
high ecological resolution. The seasonal variability associated with temperature fluctuations and significant regional 
differences were observed, alongside site-specific haplotype distribution in sedentary species. eDNA metabarcoding 
reflects coastal fish community dynamics beyond simple species lists, providing a critical baseline for long-term bio-
diversity monitoring in Korean coastal waters.
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동 특성에 따른 국지적인 서식지 이용 및 이동 양상에 주목할 
필요가 있다. 특히 연안 어류의 군집구조는 수온이나 지형 같
은 물리적 환경 요인에 의해 결정되나(Henriques et al., 2017), 
섭식, 포식 회피, 산란 등에 따른 일주기 활동에 의해 단기적으
로도 변동성을 보인다(Helfman, 1986). 따라서 연안 생태계의 
건강성을 정밀하게 진단하기 위해서는 어류의 일주기 변동성
을 포함한 고해상도 모니터링이 필수적이다. 기존의 형태학적 
조사법은 직접 어류를 채집하여 체장, 생체량 등 구체적인 정보
를 얻을 수 있다는 장점이 있지만, 침습적이고 어구 선택성의 
영향을 받으며 물리적 환경에 따른 조사 제약이 크다는 한계가 
있다(Valentini et al., 2016). 이를 보완하기 위해 도입된 환경
DNA (environmental deoxyribonucleic acid, eDNA) 메타바
코딩은 비침습적이고 비용 효율적이며 신속하게 방대한 데이터
를 생성할 수 있어, 해양 생물다양성을 정밀하게 평가할 수 있는 
대안으로 다양한 분야에 적용되고 있다(Valentini et al., 2016; 
Andriyono et al., 2021; Kang et al., 2022; Lee et al., 2022a, 
2022b; Miya, 2022; Pranata et al., 2022). 최근 국내에서도 해
양 어류의 생물다양성 및 외래종 탐지를 위해 eDNA 기술이 활
발히 적용되고 있으나(Kim et al., 2021, 2022; Lee et al., 2025; 
Yoo et al., 2025; Yu et al., 2025), 물리적 혼합이 강한 연안 환
경에서 주야간 주기에 따른 어류 군집의 미세한 변동을 규명한 
연구는 부족하다.
본 연구는 해양학적 특성이 상이한 동해의 삼척과 서해의 태
안을 대상지로 선정하였다. 삼척 해역은 대마난류의 영향을 직
접적으로 받아 외해성 및 난류성 어종의 유입이 활발한 반면
(Cho et al., 2004), 태안 해역은 얕은 수심과 큰 조간대 변화 등 
지형적 폐쇄성이 뚜렷한 특징을 지닌다(Koh et al., 2016). 이러
한 대조적인 두 환경을 바탕으로 eDNA 메타바코딩을 활용한 
분석을 수행하기 위해 다음과 같은 가설을 설정하였다. 첫째, 
eDNA 메타바코딩을 이용해 어류의 일주기 활동에 따른 변동
을 확인할 수 있을 것이다. 둘째, 서로 다른 해양학적 특성을 지
닌 삼척과 태안 해역 간에는 출현 어종뿐만 아니라 haplotype에
서도 차이를 보일 것이다. 본 연구는 이러한 가설 검증을 통해 
연안 어류의 일주기 활동 패턴과 해역별 종 조성의 변화를 규명
하고, 향후 한국 연안 어류 군집의 고해상도 장기 모니터링 체
계 구축을 위한 과학적 기초 자료를 제공하는 데 목적이 있다.

재료 및 방법

2020년 6월부터 12월까지 삼척과 태안의 각 8개 정점에서 격
월로 주·야간에 걸쳐 총 128개의 표층 해수 시료(각 2 L)를 채수
하였다(Fig. 1). 현장 관측 자료의 부재로 인해, 관찰된 군집 변
화에 대한 생태학적 맥락을 제공하고자 국립해양조사원(Korea 
Hydrographic and Oceanographic Agency; http://www.khoa.
go.kr)에서 운영하는 인근 조위관측소(묵호 및 대산)로부터 각 
채집 날짜별 대표 수온 자료(일평균, 최저 및 최고 수온)를 확
보하였다. 채수된 해수는 0.45 μm membrane filter (GN-6; 47 

mm; Pall Corp., Port Washington, NY, USA)를 사용하여 여
과하였다. 여과를 마친 필터는 세라믹 비드(MP Biomedicals, 
Irvine, CA, USA)가 포함된 2 mL screwcap tube (Watson Co. 
Ltd., Tokyo, Japan)에 넣은 후, DNA 추출 전까지 -70°C에서 냉
동 보관하였다. DNA 추출을 위해 해당 튜브에 630 μL의 lysis 
buffer와 70 μL의 proteinase K를 첨가하였으며, FastPrep-24 
(MP Biomedicals)를 이용하여 균질화하였다. 이후, DNeasy 
Blood & Tissue Kit (Qiagen, Hilden, Germany)를 사용하여 
제조사의 매뉴얼에 따라 DNA를 추출하였다. 추출된 DNA는 
spectrophotometer (NanoDrop One; Thermo Fisher Scientific 
Inc., Waltham, MA, USA)를 이용하여 정량한 후 -70°C에 보
관하였다.

NGS (next-generation sequencing)는 MiSeq 플랫폼(Illumi-
na Inc., San Diego, CA, USA)을 사용하여 수행되었다. 어류 
분류군의 12S 영역 일부를 증폭하기 위해 MiFish 프라이머를 
사용하였다(Miya et al., 2015). 1차 polymerase chain reaction 
(PCR) 혼합액(20 μL)은 1 μL의 template, 2 μL의 10x EX Taq 
buffer (TaKaRa Bio Inc., Kusatsu, Japan), 2 μL의 dNTP (각 
2.5 mM), 각 1 μL의 forward 및 reverse MiFish 프라이머, 0.2 
μL의 EX Taq Hot Start (TaKaRa Bio Inc.) 및 DNase/RNase-
free water를 포함하였다. 1차 PCR 조건은 94°C에서 3분간 초
기 변성 후, 94°C에서 20초, 60°C에서 15초, 72°C에서 15초를 
35회 반복하였으며, 마지막으로 72°C에서 5분간 신장하였다. 
1차 PCR 산물은 Loading STAR (Dyne Bio Inc., Seongnam, 
Korea)로 염색한 후 1.5% agarose gel에서 전기영동하여 분리
하였다. 전기영동을 통해 예상 크기(250–350 bp)의 밴드가 확
인된 1차 PCR 산물을 대상으로, 동일 해역(삼척 또는 태안), 동
일 조사 월, 그리고 동일한 일주기(주간 또는 야간) 조건에 해
당하는 8개 정점의 시료를 pooling하였다. 이러한 과정을 거쳐 
총 128개의 개별 시료를 16개의 pooling 시료로 구성하였으며, 
각 pooling 시료는 AccuPrep® PCR/Gel DNA Purification Kit 
(Bioneer Co., Daejeon, Korea)를 사용하여 정제하였다.

2차 PCR은 Nextera XT Index Kit (Illumina Inc.)를 사용하
여 3반복으로 수행하였다. 2차 PCR 혼합액(20 μL)은 6 μL의 
template, 4 μL의 5x Phusion HF buffer (New England Bio-
labs Ltd., Hitchin, UK), 0.5 μL의 dNTP (각 10 mM), 각 1 μL
의 인덱스 프라이머, 0.2 μL의 Phusion® High-Fidelity DNA 
Polymerase (New England Biolabs Inc.) 및 DNase/RNase-
free water로 구성하였다. 2차 PCR 조건은 94°C에서 3분간 초
기 변성 후, 94°C에서 30초, 55°C에서 30초, 72°C에서 30초를 
12회 반복하고 72°C에서 5분간 신장하였다. 2차 PCR 산물의 
전기영동 및 정제 과정은 1차 PCR과 동일하게 수행하였다. 농
도는 Quantus™ Fluorometer (Promega Corp., Madison, WI, 
USA)를 사용하여 측정하였으며, 염기서열 분석은 MiSeq 플랫
폼을 통해 수행되었다.

Raw read 서열을 Python 2.7.18을 사용하여 pairing 후 Mi-
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Fish pipeline (http://mitofish.aori.u-tokyo.ac.jp/mifish)에 업
로드했다. Raw read의 quality filtering은 FastQC 소프트웨
어를 통해 수행되었으며, 저품질 서열(QV<20)은 SolexaQA
를 사용하여 trimming하였다. Pair-end read는 FLASH (fast 
length adjustment of short reads)를 사용하여 assembly하였다. 
Read clustering은 usearch를 이용해 99% identity에서 수행되
었으며, 키메라 서열은 UCHIME을 통해 감지 및 제거하였다. 
Haplotype은 99% 이상의 identity에서 종 수준으로, 90% 이상 
99% 미만일때 속 수준으로, 90 % 미만일때 unknown으로 분
류하였다.
본 연구에서 확보된 어류 및 haplotype 서열의 계통학적 유연
관계를 확인하기 위해 R 패키지 phangorn (Schliep, 2011)을 활
용하여 계통수를 구축하였다. 염기서열 치환 모델은 GTR+G+I
를 적용하였으며, maximum likelihood (ML) 기법을 기반으로 
1,000회의 bootstrap 분석을 수행하여 계통수의 신뢰도를 확보
하였다. 주야간에 따른 어종별 상대 풍부도 변동을 분석하기 위
해 대응 표본 윌콕슨 부호순위검정(paired wilcoxon signed-

rank test)을 실시하였으며, 검출 비율 차이가 큰 상위 20개 어종
을 대상으로 통계적 유의 경향성(P<0.1)을 평가하였다. 해역 간 
군집구조 비교를 위해 read 수 데이터에 Hellinger 변환을 적용
한 후, vegan 패키지(Oksanen et al., 2025)를 이용한 SIMPER 
(similarity percentage) 분석으로 비유사도에 기여하는 주요 상
위 10개 어종을 도출하였다(P<0.05). 또한 두 해역 간 공통 및 
특이 출현 어종 현황은 벤 다이어그램으로 시각화하였으며, 공
통 출현 24종의 haplotype 조성 차이는 계통 분석 결과와 heat-
map을 병기하여 분석하였다. 모든 통계 분석 및 시각화는 R 소
프트웨어(version 4.3.3; R Foundation for Statistical Comput-
ing, Vienna, Austria)를 활용하였다. 한편, 본 연구의 데이터 신
뢰성을 확보하기 위해 과거 동일 또는 인접 해역에서 수행된 
어구 조사 결과(Lim and Choi, 2000; Hwang and Lee, 2011; 
Choi et al., 2012; Park et al., 2013; Jeong et al., 2014; Kang 
et al., 2014; Lee et al., 2018; Song et al., 2020)와 비교하여 
eDNA 메타바코딩의 조사 효율성을 평가하였다(Table 1). 아울
러 해역별 샘플 수에 따른 종 누적 곡선을 작성하고 Michaelis-

Fig. 1. Location of sampling stations in the coastal waters of Korea. a, Samcheok; b, Taean. Blue circles indicate the specific sampling sites, 
and the inset maps show the relative geographical locations of each study area within the Korean Peninsula.

(a) Samchok

(b) Taean
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Menten 모델을 적용하여 잠재적 종 풍부도를 예측하였다.

결   과

16개의 해수 시료에 대한 eDNA 메타바코딩 분석 결과, 총 
1,413,189개의 raw reads가 생성되었다. MiFish pipeline을 통
해, 1,266,045개의 merged reads를 얻었으며, 이는 전체 raw 
reads의 89.59%였다. 138개의 대표 haplotype이 할당되었으
며, 이중 122개(88.4%)는 종 수준으로 할당되었으나, 나머지 
16개 haplotype은 근연종 간의 서열 동일성 또는 참조 데이터
베이스의 정보 부족으로 인해 속 수준으로 할당되었다. 조사 기
간 동안 26목 56과에 속하는 87종이 확인되었다. 분류군 별로
는 농어목(Perciformes) 어류가 21종으로 가장 많았고, Euper-
caria incertae sedis 어류가 9종, 가자미목(Pleuronectiformes) 
어류가 8종, 청어목(Clupeiformes) 어류가 6종이 확인되었다.
종 수준으로 할당된 122개 haplotype의 ML 계통 분석 결과, 
목은 25개였으며 haplotype은 유전적 유연관계에 따라 전반적
으로 목 단위의 cluster를 형성하는 경향을 나타냈다(Fig. 2). 이
러한 계통 구조는 조사 지역의 환경적 특성을 반영하였다. 조간
대와 갯벌, 모래지형이 발달한 태안의 경우 저서성 어종이 다
수 포함된 가자미목과 망둑어목(Gobiiformes) 등이 확인되었
으며, 수심이 깊고 한난류가 교차하는 삼척의 경우 냉수성 어종
들이 포함된 농어목 등이 나타났다.
주야간 샘플 간 전체적인 어류 군집구조의 차이를 PER-

MANOVA 분석을 통해 검정한 결과, 통계적으로 유의한 차
이는 나타나지 않았다(F=0.39, P=0.889). 그러나 개별 어종 수
준에서는 상이한 일주기 활동 패턴이 확인되었다(Fig. 3). 대응 
표본 윌콕슨 부호순위검정 결과, 볼락속(Sebastes sp.)은 주간
(1.83%) 대비 야간(10.41%)에 비율이 약 5.7배 유의하게 증가
하는 경향성을 보였다(P=0.080). 멸치(Engraulis japonicus)의 

경우 통계적 유의성은 낮았지만(P=0.234), 야간에 가장 큰 폭으
로 비율이 증가했다(12.48%). 이외에도 청어(Clupea pallasii)
와 황해볼락(Sebastes koreanus)은 야간에, 대구속(Gadus sp.)
과 까나리(Ammodytes personatus)는 주간에 높은 비율을 보
였다. 특히 황놀래기(Pseudolabrus sieboldi)는 주간에만 검출
(6.27%)되는 주간 활동 양상을 확인하였다. 

2020년 6월부터 12월까지 삼척과 태안 해역에서 나타난 어
류 군집 조성의 시간적 변동을 확인하기 위해, 해역별 주·야간 
시료를 통합하여 종 구성을 확인했다(Fig. 4). 두 해역 모두 수
온의 계절적 변동에 따라 어류 군집이 변화하는 양상을 보였다. 
삼척 해역의 경우, 전체 조사 기간 동안 멸치와 대구속이 각각 
15% 이상을 차지하여 높은 비율을 나타냈으나, 6월에는 청어
(28.0%), 10월에는 황놀래기(25.1%)가 비교적 높은 비율을 나
타내며 시기별 차이를 보였다. 반면 태안 해역은 6월에 볼락속
(37.0%)과 까나리(34.3%)의 비율이 높았으나, 수온이 상승한 
8월과 10월에는 멸치의 비율이 75% 이상으로 높아졌다. 이후 
수온이 급격히 하강한 12월에는 까나리가 90.1%를 차지하여 
극우점하는 양상을 나타냈다.
벤 다이어그램을 활용한 해역별 출현 종 비교와 SIMPER 분
석을 통해 삼척과 태안 해역의 어류 군집구조를 비교한 결과, 
어류 군집 차이와 이에 기여하는 주요 어종이 확인되었다(Fig. 
5). 벤 다이어그램 분석 결과, 삼척에서는 총 80종, 태안에서는 
총 45종을 확인했으며, 이 중 두 해역에서 공통으로 출현한 종
은 28종이었다(Fig. 5a). 삼척 해역에서만 출현한 종은 52종으
로 태안 해역(17종)에 비해 약 3배 이상 높은 다양성을 보였다. 
두 해역 간 군집의 비유사도에 기여하는 주요 종을 파악하기 위
해 SIMPER 분석을 수행하여 통계적으로 유의한 기여를 하는 
상위 10개 종(P<0.05)을 확인했을 때, 삼척 해역에서는 대구속
과 청어가, 태안 해역에서는 황해볼락이 높은 기여도를 보이며 

Table 1. Comparison of fish species richness and survey effort between eDNA metabarcoding (this study) and conventional survey methods 
(previous studies) in the East Sea and Yellow Sea

Area Site Survey method Period Number of 
samples

Number of 
species Dominant species Source

East 
Sea

Samcheok eDNA metabarcoding 2020 8 80 Gadus sp. This study
Uljin Trammel net 2011–2012 4 17 Dasycottus setiger Choi et al. (2012)
Samcheok Set net 2006-2007 4 25 Trachurus japonicus Kang et al. (2014)
Uljin Trammel net, bottom gill net 2011–2017 24 46 Glyptocephalus stelleriLee et al. (2018)
Uljin Otter trawl 2016 20 48 Engraulis japonicus Song et al. (2020)

Yellow 
Sea

Taean eDNA metabarcoding 2020 8 45 Engraulis japonicus This study

Taean Casting net, kick net, small-
scale set-net, gill net, pot 1996–1999 13 73 Gobiidae Lim and Choi (2000)

Taean Two-side fyke net 2008 4 22 Sebastes schlegelii Hwang and Lee (2011)
Taean Shrimp beam trawl 2010 12 54 Okamejei kenojei Park et al. (2013)
Taean Otter trawl 2010–2011 4 44 Okamejei kenojei Jeong et al. (2014)
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Fig. 2. Maximum likelihood (ML) phylogenetic tree of fish haplotypes reconstructed based on mitochondrial 12S rRNA gene sequences. 
The tree was inferred using the GTR+G+I substitution model in the R package phangorn with 1,000 bootstrap replicates. Colored strips at 
the periphery represent 25 distinct taxonomic orders. The scale bar represents 0.1 substitutions per site.

Fig. 3. Diel variation in relative proportions of the top 20 fish species. Bars represent the mean difference in relative proportions (Night-Day, 
%). Blue and red bars indicate higher detection at night (positive) and day (negative), respectively. Asterisks (*) denote significant trends 
based on the paired Wilcoxon signed-rank test (P<0.1).
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군집을 구분 짓는 종으로 나타났다(Fig. 5b).
삼척과 태안 해역에서 공통으로 확인된 어류 중 종 수준까지 
식별된 24종을 바탕으로 ML 계통 분석을 수행하였다(Fig. 6). 
계통수 우측의 heatmap을 통해 각 지점별 haplotype의 유무를 
시각화한 결과, 해역 간 haplotype 조성의 차이가 확인되었다. 
방어(Seriola quinqueradiata)의 haplotype은 분석 대상 종 중 가
장 많은 5개였으며, 해역별로 서로 다른 haplotype이 나타났다. 
또한 청보리멸(Sillago japonica), 붕장어(Conger myriaster)와 
도화망둑(Amblychaeturichthys hexanema)의 haplotype 중 일
부는 특정 해역에서만 나타났다.

eDNA 메타바코딩을 통해 확인한 어종 수를 기존 연구와 비교
한 결과, 동일하거나 유사한 조사 횟수 대비 본 연구에서 확인한 
종 수가 선행 연구들과 유사하거나 더 많음을 확인하였다(Table 
1). 특히 동해 삼척 해역의 경우, 8건의 시료 분석을 통해 총 80
종의 어류를 확인하여 기존 조사를 통해 보고된 종 수(17–48종)
와 비교했을 때, 약 1.6–4.7배 더 많은 종이 확인되었다. 서해 태
안 해역 또한 45종을 확인하여, 다양한 어구를 복합적으로 사용

한 장기 조사(73종)를 제외한 대부분의 선행 연구와 비교했을 
때 상대적으로 높은 종 검출 민감도를 나타내었다. 

Rarefaction 분석 결과, eDNA 데이터는 상대적으로 적은 조
사 횟수로도 기존 방식에서 누락될 수 있는 어종의 존재를 확
인하였다(Fig. 7). 비록 이번 조사의 계절적 한계로 인해 누적 
곡선이 완전한 포화 지점에 도달하지는 않았으나, Michaelis-
Menten model 예측 결과는 향후 조사가 지속될 경우 기존 문헌
의 자료와 결합하여 해당 해역의 잠재적인 종 풍부도를 더욱 신
뢰성 있게 추정할 수 있음을 시사한다.

고   찰

본 연구는 eDNA 메타바코딩을 통해 동해와 서해라는 상이
한 연안 환경에서 어류 군집구조의 차이와 개별 어종의 일주
기 활동 패턴을 규명하였다. 주야간에 따른 전체 군집구조의 유
의한 차이가 없음에도 개별 어종 수준에서 확인된 일주기 활동 
양상과, 해역 간 공통 출현종의 haplotype 조성 차이는 연안 어
류 군집의 변동성을 정밀하게 반영하는 결과이다. 이러한 고해

Fig. 4. Monthly variations in fish species composition and water temperature. Stacked bars indicate the relative abundance (%) of major fish 
species. The dashed line and error bars represent the mean, minimum, and maximum water temperatures (°C), respectively (Data: KHOA). 
X-axis labels denote sampling months and sites (SC, Samcheok; TA, Taean). Day and night samples were pooled for each month due to the 
lack of significant differences in overall community structure.
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Fig. 5. Comparison of fish species composition and community structure between Samcheok (SC) and Taean (TA). a, Venn diagram showing 
the number of fish species (including genus-level taxa) detected via eDNA metabarcoding; b, SIMPER analysis identifying the top 10 spe-
cies significantly contributing to dissimilarity based on Hellinger-transformed data (P<0.05). Bar length represents the average contribution, 
with blue (left) and red (right) indicating dominance in SC and TA, respectively.

상도 데이터는 단순한 종 목록 확보를 넘어, 향후 한국 연안 해
역의 생물다양성 변동을 정밀하게 추적하고 관리하기 위한 장
기 모니터링 체계 구축의 핵심적인 기초 자료로서 중요한 의의
를 갖는다.
이번 연구에서 선행 연구 대비 상대적으로 많은 어종이 확인
된 것은, 기존 어류 채집조사의 어구 선택성의 한계가 본 연구
의 eDNA 분석을 통해 보완되었기 때문으로 생각된다(Fraija-
Fernández et al., 2020). 본 연구의 삼척 해역에서 높은 검출 비
율을 나타낸 멸치, 청어, 황놀래기 등은 가자미류가 우점했던 
기존 자망 조사 결과와 상이했으나(Lee et al., 2018), 소형기선
저인망을 이용한 선행 연구와는 부분적으로 일치하는 양상을 
보였다(Song et al., 2020). 이는 고정식 어구인 자망의 높은 종 
선택성이 기존 조사 결과에 영향을 미쳤을 가능성을 시사한다. 

PERMANOVA 분석 결과 주야간 전체 어류 군집구조에서 통
계적으로 유의한 차이가 관찰되지 않은 것은(P=0.889), 해당 연
안 해역의 어류 군집이 일주기 내에서 일관된 구조를 유지하
고 있음을 시사한다(Pessanha and Araújo, 2003). 수심이 깊고 
층화가 뚜렷한 외해역이나 심해와 달리, 본 연구가 수행된 연
안 해역은 조석이나 풍랑에 의한 해수의 상하 혼합이 활발하
게 일어나는 공간이다(Mann and Lazier, 2005). 이러한 역동
적인 환경에서도 군집 조성의 전반적인 틀이 지속되는 것은 주
야간의 일시적인 환경 변화보다 주거종의 우점이 군집의 안정
성을 유지하는 핵심 기제로 작용하기 때문일 수 있다(Monuki 
et al., 2021). 
또한, 이번 연구는 수심이 얕고 물리적 혼합이 빈번한 연안 환
경의 특성상 eDNA 신호가 균질화되었을 가능성이 있음에도
(Olds et al., 2018; Hervé et al., 2022; Gold et al., 2023), 일주

기적 행동을 보이는 특정 종의 신호가 포착되었다. 볼락속의 경
우 이번 연구에서 야간에 유의하게 증가하는 경향성을 나타냈
는데, 이전 연구에 따르면 볼락(Sebastes inermis)은 야간에 먹
이 활동을 위해 활동 범위가 넓어지고 대사 활동이 활발해진다
(Mitamura et al., 2009). 야간에 높은 비율을 보인 멸치의 경우, 
수심이나 먹이생물의 수직이동 같은 환경적 요인에 따라 야간 
표층 활동이 두드러질 수 있을 것으로 생각된다. 기존 연구에 따
르면 멸치는 수심 20 m 이내에 집중되어 있으며, 일몰 시간대
에 섭식 활동이 증가할 수 있다(Takagi et al., 2009). 반면 주간
에만 검출된 황놀래기는 기존 연구에서 산란기 동안 이른 아침
에 주로 교미를 진행하는 주행성을 보이는 것으로 확인되었다
(Kitano et al., 2011). 이러한 결과는 본 연구에서 활용한 분석 
기법이 연안의 물리적 교란이 지속되는 환경 속에서도 개별 종
의 미세한 생물학적 리듬을 탐지할 수 있는 높은 해상도를 확보
하고 있음을 입증한다.
계절별 종 조성 확인 결과 삼척과 태안 두 해역 모두에서 수온
의 계절적 변화에 따른 어류 군집 변동이 관찰되었다. 삼척에서 
6월에 높은 비율을 보인 청어의 경우, 겨울철에 연안에서 산란
하는 냉수성 어종이기 때문에(Moon et al., 2019), 산란 후 수
온 상승에 따라 이동하는 시기가 조사 시기와 일치할 가능성이 
있다고 생각된다. 황놀래기는 아열대성 어종으로(Froese and 
Pauly, 2026), 10월에 높은 비율로 확인된 것은 수온 하강 이전 
연안 출현과 관련 있을 가능성이 있다. 6월과 12월에 높은 비
율을 보인 까나리의 경우, 저수온기에 활발히 활동하고 고수온
기에는 여름잠(aestivation) 습성을 보이는 것으로 알려져 있다
(Tomiyama and Yanagibashi, 2004; Kim et al., 2020). 따라서 
6월의 높은 까나리의 비율은 여름잠 직전의 출현과 관련 있을 
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수 있으며, 12월의 극우점 양상은 저수온 회복 후 출현 패턴과 
일치한다. 멸치는 수온이 상승하는 늦봄에서 여름 사이에 산란
하므로(Bang et al., 2022), 8–10월 태안 해역에서 비율 급증은 
멸치의 산란 및 섭식 활동과 관련된 출현을 반영했을 가능성이 
있다. 관찰된 시간적 변동성은 eDNA 메타바코딩이 연안 환경
에서 계절적 생태적 신호를 효과적으로 포착할 수 있음을 뒷받
침하는 기초 자료로서 의미를 갖는다.
태안 해역의 종 다양성이 삼척 해역에 비해 상대적으로 낮게 
나타난 결과는, 한반도 주변 해류의 역학적 특성과 그에 따른 
생물지리적 유입 차이 때문으로 생각된다(Lee, 2004; Isobe, 
2008). 동해안에 위치한 삼척 해역은 쿠로시오 해류의 지류인 
대마난류의 직접적인 영향을 받아 다양한 난류성 어종의 유입
이 활발하게 일어나는 지역이다(Choi et al., 2012; Kang et al., 

2014). 반면, 서해안의 태안 해역은 지형적 폐쇄성과 수심의 영
향으로 인해 난류 유입의 직접적인 경로에서 소외되어 있다
(Koh et al., 2016). 서해 고유의 환경적 스트레스 요인(높은 탁
도 및 큰 조간대 변화 등)과 더불어, 쿠로시오 해류의 변동에 의
한 생태적 수혜를 충분히 받지 못하는 지리적 한계가 삼척 해역 
대비 낮은 종 다양성을 형성하는 핵심 기제로 생각된다(Isobe, 
2008; Shi and Wang, 2010; Lie and Cho, 2016). 따라서 두 해
역 간의 다양성 차이는 단순히 국지적인 환경 차이를 넘어, 광역
적인 해류 순환 체계가 연안 어류 군집의 구조적 특성을 결정짓
는 중요한 변수임을 시사한다(Yu et al., 2025).
이번 연구에서, 방어의 경우 다수의 haplotype이 확인되었지
만, 해역 간에 공유되지 않는 haplotype이 존재하여 해역에 따
른 haplotype 차이가 확인되었다. 청보리멸이나 도화망둑 같은 

Fig. 6. Maximum likelihood (ML) tree of 12S rRNA haplotypes from 24 fish species. Tip labels include species name, site (SC, Samcheok; 
TA, Taean), and GenBank accession numbers. The heatmap shows haplotype presence (blue) or absence (white) at each site. Vertical bars 
indicate taxonomic orders. Bootstrap support (1,000 replicates) and a scale bar (0.1 substitutions/site) are provided.
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정착성 및 저서성 어종 또한 특정 해역에서만 출현한 haplotype
이 있어 각 해역 내 haplotype 목록의 차이를 확인할 수 있었다. 
다만, 본 연구에서 활용한 MiFish 프라이머의 짧은 염기서열 길
이(약 172 bp)와 제한된 정점 수로 인해 집단 유전학적 분화를 
논의하기에는 통계적 근거에 한계가 있다. 따라서 본 결과는 해
역 간 haplotype 조성의 차이를 보여주는 기초 자료로서 의미를 
가지며, 향후 정밀한 집단 유전학적 구조 분석을 위해서는 더 긴 
염기서열 마커를 활용한 추가적인 연구가 요구된다.
본 연구에서 활용된 MiFish 프라이머는 국내 연안 어류 군집
의 전반적인 구조를 파악하고 모니터링하는 데 있어 탁월한 범
용성과 효율성을 입증하였으나, 특정 분류군에 대한 종 수준의 
식별 해상도에서는 분석적 한계를 나타냈다. 특히 삼척과 태
안 해역 모두에서 출현한 문치가자미속(Pseudopleuronectes)
과 볼락속의 경우, 선행 연구에서는 노랑볼락(Sebastes stein-
dachneri), 볼락(S. inermis), 조피볼락(Sebastes schlegelii), 황
해볼락(S. koreanus) 및 문치가자미(Pseudopleuronectes yoko-
hamae) 등 다양한 종이 보고된 바 있으나(Lim and Choi, 2000; 

Hwang and Lee, 2011; Choi et al., 2012; Park et al., 2013; 
Jeong et al., 2014; Kang et al., 2014; Lee et al., 2018; Song 
et al., 2020), 본 분석에서는 모두 속 수준으로 동정되었다. 이
러한 결과는 MiFish 프라이머가 표적으로 하는 12S rRNA 영
역의 증폭 길이(약 172 bp)가 지닌 물리적 제약으로 인해, 유전
적 유사도가 높은 근연종 간의 미세한 변이를 완벽히 식별하기
에는 정보량이 부족함을 시사한다(Miya et al., 2015; Collins et 
al., 2019). 따라서 향후 모니터링의 정밀도를 제고하기 위해서
는 범용 프라이머와 종 특이적 프라이머를 병행한 다중 마커 분
석이나 고해상도 분석 기법의 도입이 필수적이라고 판단된다.
본 연구는 eDNA 메타바코딩을 통해 삼척과 태안 연안 어류
의 군집구조와 주야 분포 패턴을 비교 분석하였다. 삼척과 태
안 연안 해역에서 총 87종의 어류를 식별하였으며, 전체 군집구
조는 주야간에 걸쳐 일관된 양상을 유지하였으나 볼락속과 멸
치 등 개별 어종 수준에서는 일주 활동 패턴을 확인하였다. 또
한 수온의 계절적 변동에 연동된 어류 군집의 시간적 변화가 두 
해역에서 공통적으로 관찰되어, eDNA 메타바코딩이 연안 어

Fig. 7. Species accumulation curves for fish communities in Samcheok (SC) and Taean (TA). Solid lines with circles indicate the observed 
species richness as a function of sampling effort. Dashed lines and shaded areas represent predicted species richness and confidence inter-
vals, respectively, based on the Michaelis-Menten model. Triangles denote species richness reported in previous literature for comparative 
assessment of sampling efficiency.

*

Gadus sp.

Ammodytes personatus
Pseudolabrus sieboldi

Gadus macrocephalus

Hexagrammos sp.

Chelidonichthys spinosus

Hyporhamphus sajori

Scomber japonicus

Hexagrammos otakii

Leptojulis poecilepterus
Ditrema temminckii

Mugil cephalus
Seriola lalandi

Pleurogrammus azonus

Acanthopagrus schlegelii
Cololabis saira

Sebastes koreanus

Clupea pallasii
Sebastes sp.

Engraulis japonicus

-5 0 5 10
Mean difference (Night-Day, %)

Fi
sh

 s
pe

ci
es

Trend direction Day dominant Night dominant

0

25

50

75

100

0

10

20

Sampling months & sites

R
el

at
iv

e 
ab

un
da

nc
e 

(%
)

Tem
perature (°C

)

Species
Engraulis japonicus
Gadus sp.
Ammodytes personatus
Sebastes sp.
Clupea pallasii

Pseudolabrus sieboldi
Hyporhamphus sajori
Gadus macrocephalus
Trachurus japonicus

Others

Samcheok Taean

Amblychaeturichthys_hexanema_Both_T1/100.00_LC506694
Amblychaeturichthys_hexanema_TA_T1/99.39_LC506694

Ammodytes_personatus_Both_T1/100.00_MK163332
Ammodytes_personatus_SC_T1/99.41_MK163332

Chelidonichthys_spinosus_Both_T1/100.00_LC552437
Chelidonichthys_spinosus_SC_T1/99.41_LC552437

Chelidonichthys_spinosus_TA_T1/99.41_LC552437

Lateolabrax_japonicus_SC_T1/99.41_LC552440
Lateolabrax_japonicus_TA_T1/99.41_AP017444

Pagrus_major_Both_T1/100.00_LC421694

Hexagrammos_otakii_Both_T1/100.00_AP006786

Seriola_lalandi_Both_T1/100.00_LC552503

Seriola_quinqueradiata_SC_T1/99.42_LC036999
Seriola_quinqueradiata_SC_T2/99.43_LC492390

Seriola_quinqueradiata_SC_T3/99.43_LC492390

Seriola_quinqueradiata_TA_T1/100.00_LC492390

Paralichthys_olivaceus_Both_T1/100.00_AB972103

Scomber_japonicus_Both_T1/100.00_LC385179
Scomber_japonicus_SC_T1/99.41_LC385179

Scomberomorus_niphonius_Both_T1/100.00_LC387640
Scomberomorus_niphonius_TA_T1/99.41_LC387640

Trachurus_japonicus_Both_T1/100.00_LC552504
Trachurus_japonicus_TA_T1/99.41_LC552504

Hyporhamphus_sajori_Both_T1/100.00_LC519376

Girella_punctata_Both_T1/100.00_LC552458

Mugil_cephalus_Both_T1/100.00_LC492367
Planiliza_haematocheilus_Both_T1/100.00_LC021099

Gadus_macrocephalus_Both_T1/100.00_KP644362
Gadus_macrocephalus_SC_T2/100.00_LC091826

Gadus_macrocephalus_SC_T1/100.00_LC021203

Takifugu_alboplumbeus_SC_T1/100.00_LC506650
Takifugu_alboplumbeus_TA_T1/100.00_EF126111

Engraulis_japonicus_Both_T1/100.00_LC519336
Thryssa_kammalensis_Both_T1/100.00_MH465023

Konosirus_punctatus_SC_T1/100.00_LC506656
Konosirus_punctatus_TA_T1/100.00_JQ753955

Cociella_crocodilus_Both_T1/100.00_AB969901

Sillago_japonica_Both_T1/100.00_MF572021
Sillago_japonica_TA_T1/99.41_MF572021

Sillago_japonica_TA_T2/99.41_MF572021

Conger_myriaster_SC_T1/99.42_LC278161
Conger_myriaster_TA_T1/100.00_LC278161

SC TA

Eupercaria incertae sedis

Perciformes

Acropomatiformes

Centrarchiformes
Perciformes
Beloniformes

Clupeiformes

Mugiliformes

Pleuronectiformes

Carangiformes

Perciformes

Gobiiformes

Scombriformes

Tetraodontiformes

Gadiformes

Anguilliformes

Eupercaria incertae sedis

0.1

Genetic Distance

Choi et al. (2012)

Kang et al. (2014)

Lee et al. (2018)

Song et al. (2020)

Lim and Choi (2000)

Hwang and Lee (2011)

Park et al. (2013)

Jeong et al. (2014)

25

50

75

100

125

0 10 20 30
Sampling effort

N
um

be
r o

f s
pe

ci
es

Study area SC TA



고윤지ㆍShantanu Kunduㆍ오태건ㆍ김아란ㆍ이경훈ㆍ강경미ㆍ장영주ㆍ강혜은152

류 군집의 계절적 동태 모니터링에 유효함을 보여주었다. 아울
러 삼척과 태안 두 해역 간의 어류 군집 차이를 구분 짓는 종을 
확인하였으며, 청보리멸과 붕장어 등 정착성 어종에서 해역간 
haplotype 차이를 확인하였다. 본 연구에서 확인된 해역별 어
류 군집 정보와 일주기 활동 양상은 향후 한국 연안 생물다양
성의 장기 모니터링 체계를 구축하는데 필요한 기초 자료로 활
용될 것이다.
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