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파 분류보다 경제적이고 효율적인 환경유전자 분석기법을 보다 

정교하게 하기 위해서는 알파 분류를 통한 현장조사가 동시에 

이루어져야 한다는 딜레마가 발생한다.
시민과학은 생태 분야에서 많은 인력과 시간이 소요되는 생

물상 조사를 시민집단과의 협업을 통해 성공적으로 수행한 선

례들을 가지고 있다. 연구자들만으로 조사가 불가능한 광범위

한 지역으로부터 방대한 양의 데이터를 짧은 시간 내에 수집할 

수 있다는 점은 시민과학의 가장 큰 강점이다. 하지만, 정규 훈

련을 거치지 않은 시민들에 의해 생성된 데이터는 신뢰성 문제

를 항상 내포한다. 따라서, 시민과학은 조류 (鳥類)와 같이 역사

가 오래되고 나름의 지식을 습득한 애호가 집단을 중심으로 특

정 생물군에 제한적으로 이루어지거나, 샘플채집과 같이 별다

른 지식이 필요 없는 작업으로 참여가 국한되어왔다. 그로 인해 

연구 집단은 시민과학을 통한 유연한 연구를 설계하기 어려웠

으며, 시민들은 시민과학 활동을 통해 새로운 지식을 얻거나 연

구의 주요한 역할을 수행할 수 없다는 문제를 지니고 있다. 
환경유전자 분석은 시민과학자들에게 짧은 시간 내 학습 가

서     론

환경유전자 분석기법은 특정지역의 생물상을 적은 인원으로 

빠르게 파악할 수 있다는 장점이 있다. 이로 인해 환경유전자

를 기반으로 하는 데이터베이스들이 기존의 염기서열 데이터베

이스가 존재함에도 독립적으로 여러 지역 및 국가에서 산발적

으로 구축되고 있다. 이와 같이 환경유전자 데이터베이스가 지

엽적이고 산발적으로 구축되는 이유는 1) 해당 데이터베이스의 

연구가 특정 지역 또는 특정 생태계의 생물상 또는 특정 종과 

같이 지리적인 범위를 가지며, 2) 특정 지역에서만 서식하는 고

유종 탐침을 위해서는 대상 지역에서 발견된 생물들의 유전자 

염기서열 데이터베이스가 필요하기 때문이다. 
그러나 환경유전자 분석기법은 철새의 배설물 등을 통한 외

부 유전자의 유입 또는 탐침 (Probe)의 잘못된 설계로 인해 존

재하는 유전자를 감지하지 못하는 오류를 내포한다. 이를 개선

하기 위해 환경유전자 데이터베이스와 더불어 그 결과를 교차

검증할 수 있는 현장 관측데이터가 필요하다. 즉, 현장에서 알
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Abstract : Recent efforts in developing independent databases for Environmental DNA 

(eDNA) are derived from the need for localized sequence data sets to identify indigenous 
species and spatial data visualization of species composition over time. However, the 
uncertainty of the eDNA result (i.e., feces of birds carrying DNA from other environments) 
requires species composition data through time and resource-consuming alpha classification 
in the field for comparative analysis. In this paper, we suggest an eDNA-Citizen science 
database platform with which citizen science projects can be organized and prepared for 
investigating the species composition in the area near them with the species list from 
the eDNA data in the platform. The platform design aims to induce the complementary 
interaction between the eDNA researchers and citizen scientists to create species 
composition data in a set of eDNA analyses and alpha classification by scientists and 
citizens, respectively.
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능한 생물 종 리스트를 제시할 수 있다. 이는 시민과학자들이 

조사 대상 종과 조사 지역을 명확하게 하여 현장조사에 필요한 

지식 습득과 조사를 계획, 실행할 수 있게 한다. 시민과학자들

의 현장조사를 통해 얻어진 확인 종 리스트는 환경유전자 기반 

종 리스트와 교차 분석이 가능하며, 이를 통해 환경유전자 분석

의 정확도 및 개선사항을 파악할 수 있게 된다. 이와 같이 연구

자는 환경유전자 분석을 통해 명확한 조사 대상과 지역을 제시

하고, 시민과학자는 이를 기반으로 현장조사를 실시해 서식 종 

리스트를 작성하고 공유함으로서 두 집단 간의 상보작용이 성

립되게 된다.
본 논문은 이와 같은 상보작용을 기반으로 하는 ‘환경유전

자-시민과학 데이터베이스 플랫폼’을 제안한다. 이를 통해 기존

의 환경유전자 데이터베이스 모델을 개선하는 한편, 시민이 연

구에 주요한 역할을 수행하는 바람직한 시민과학 활동의 기반

을 마련하고자 한다. 이를 통해, 두 집단의 활동으로부터 도출

된 연구결과물들이 데이터베이스에 축척될 뿐 아니라 시민들의 

생태소양 (Ecological Literacy)을 함양하는 다양한 시민과학 프

로젝트가 자발적으로 조직되고 실행될 수 있는 플랫폼 구축을 

목표로 한다.

국제 환경유전자 데이터베이스 구축 현황

현재 유전자 염기서열 데이터베이스는 크게 3개로 구분할 

수 있다. 미국의 NCBI (National Center for Biotechnology In-
formation), 유럽의 EMBL-EBI (European Molecular Biology 
Laboratory-European Bioinformatics Institute) 및 ENA (Eu-
ropean Nucleotide Archive)의 염기서열 데이터베이스, 일본의 

DDBJ (DNA Data Bank of Japan)는 전 세계 염기서열 정보가 

모이는 주요 염기서열 데이터베이스로써 매우 다양한 유전자 

염기서열 정보를 저장하고 있다. 미국, 유럽, 일본의 각 염기서

열 데이터베이스는 INSDC (International Nucleotide Sequence 
Database Collaboration)의 회원으로써 유전자 염기서열 데이

터를 수집하고 제공하기 위해 서로 자료를 공유하고 있으며 

(Table 1, Fig. 1), 이를 통해 전 세계의 통합된 염기서열 데이터

베이스 (INSD: International Nucleotide Sequence Database)를 

구축하고 있다 (Cochrane et al., 2016).
NCBI, EMBL-EBI, DDBJ의 염기서열 데이터베이스는 별

도의 환경유전자만을 분리하지 않고 전체 데이터베이스에 포

함하여 보유하고 있다. 다만 NCBI와 DDBJ는 각 데이터의 성

격에 따라서 ‘Sequence Read Archive’ 또는 ‘Biosample’로 구

Table 1. Sharing of gene database  between INSDC members (https://www.insdc.org)

Data type DDBJ Center EMBL-EBI NCBI

Next generation read Sequence Read Archive

European 
Nucelotide Archive
(ENA)

Sequence Read Archive
Sequence Read Archive Trace Archive Trace Archive
Annotated sequence DDBJ GenBank
Samples Biosample Biosample
Studies Bioproject Bioproject

Fig. 1. Submission and application process of genetic information in DDBJ (Fukuda et al., 2021).
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분하고 있다. 각 유전자 데이터베이스에서 환경유전자는 ‘en-
vironmental sample sequence’ 또는 다양한 환경에서 분석된 

‘Metagenome’으로 표시되어 있으며 NCBI와 EMBL-EBI는 

BLAST 분석을 위해 각각의 염기서열 수준까지 정보를 제공하

는 반면에 DDBJ는 메타데이터 라이브러리 수준의 정보를 저

장하고 이를 NCBI와 EMBL-EBI에 제공하고 있다. NCBI와 

EMBL-EBI는 BLAST 분석 수준에서 환경유전자 염기서열 데

이터베이스를 활용하고 있으나 DDBJ는 BLAST 분석을 제공

하지 않는다.
현재 세계적으로 환경유전자만을 활용하여 데이터베이스를 

구축한 사례는 매우 드물지만 최근 매우 활발하게 데이터베이

스 구축이 이루어지고 있다 (Büdel et al., 2014; Davron et al., 
2022; Petrosyan et al., 2023). 세계 생물다양성정보기구 (GBIF: 
Global Biodiversity Information Facility)에서는 덴마크 지역

의 곰팡이 (Fungi) eDNA 유전자 데이터베이스, Savu Sea-In-
donesia의 해양생물 eDNA 유전자, 호주 인근의 어류 eDNA 유
전자 데이터베이스를 구축하였으며 (Frøslev and Ejrnæs, 2018; 
Atlas of Living Australia, 2021; Anggoro, 2022), 이를 통해 

eDNA 기반으로 분석된 생물다양성 유전자 데이터베이스와 플

랫폼 구축체계를 정립하였다 (Andersson, 2021). 가장 최근에 

발표된 환경유전자 데이터베이스는 NYK Line (Nippon Yusen 
Kaisha)과 토호쿠 대학, 미나미산리쿠 (Minamisanriku) 마을, 
어스워치 재팬 (Earthwatch Japan)에서 공동으로 진행한 담수

와 해양의 어류 메타데이터베이스 (Meta database)로써 플랫폼 

회원 가입자들을 대상으로 어류 메타바코딩 (Meta barcoding) 
시료 분석 결과를 열람할 수 있도록 되어 있다 (Fig. 2).

그외에도 GBWG (Genomic Biodiversity Interest / Working 
Group)에서 environmental sample과 eDNA 데이터베이스에 

대하여 데이터를 공유하기 위한 데이터 표준 및 사용 가이드

를 개발하고 있으며 (https://www.tdwg.org/community/gbwg/
enviro/), South California의 Coastal Water Research Project 

(https://www.sccwrp.org/)에서는 미국 전역에 분포하는 10개 

하구지역의 eDNA를 분석하여 메타바코딩 분석 결과를 지속적

으로 축적하고 있다.

국내 환경유전자 데이터베이스 현황

국내에서도 한반도의 생물다양성을 파악하기 위해 다양한 

생물들의 데이터베이스를 보유하고 있다 (Table 2). 하지만 대

부분 생물의 형태적 정보를 기반으로 데이터베이스가 구축되어 

있으며 일부 정부출연기관 및 사업단에서 형태적 정보가 존재

하는 생물들을 대상으로 유전자 데이터베이스 구축을 시도하였

다. 
과학기술부에서는 생물자원 확보 지원 관리를 통한 국가생

물자원센터 구축의 일환으로써 식물유전자원 정보은행구축 연

구가 수행되었으며 해양수산부에서는 국가해양생물유전체사업

단 (NMGP: National Marine Organism Genome Project)을 통

해 해양 수산생물 유전체정보 활용 (메타게놈)에 대한 연구를 

수행하였다. 또한 국립생물자원관에서는 다양한 생물들의 형태

적 정보뿐만 아니라 생태적 정보와 유전자 염기서열 정보까지 

제공하는 ‘한반도의 생물다양성’ 홈페이지를 운영하고 있다. 그

Fig. 2. Fishes eDNA metabarcoding database (https://db.anemone.bio).
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외에도 수산생명자원정보센터의 경우에는 현재 약 45,000개의 

수산동물 (어류 및 갑각류 생물 등)의 유전정보를 보유하고 있

다.
하지만 현재까지 대한민국을 대표하는 유전자 데이터베이

스는 존재하지 않으며, 각 정부출연기관에서 자체적으로 보유

하고 있는 데이터베이스 또한 하나로 통합되지 못하는 실정이

다. 개인회사로는 유일하게 천랩 (현재 CJ 바이오사이언스)에서 

유전자 데이터베이스를 구축하였으나 그 범위는 장내 미생물 

(Gut microbiota)을 중심으로 하는 미생물에 한정되어 다른 생

물분류군까지 확장하지 못하는 한계를 지니고 있다.
더욱이 환경유전자 데이터베이스는 국내에 전무한 실정이며, 

과학단체 및 정부출연기관에서도 데이터베이스를 구축하지 못

한 실정이다. 그럼에도 국내에서 환경유전자를 이용한 생물다

양성 분석은 활발하게 수행되고 있고, 이러한 분석 결과는 매우 

다양한 생물 분야에서 빠르게 증가하고 있다. 하지만 이러한 환

경유전자 연구의 결과물들은 현재 연구자 개인이 보유하고 있

는 수준이기 때문에 이를 통합하기 위한 환경유전자 데이터베

이스 플랫폼의 필요성이 매우 높다.

시민과학 운영을 고려한 대한민국형 환경유전자  

데이터베이스 플랫폼 설계

환경유전자만을 위한 독립된 데이터베이스 시스템 구축은 

개인 연구자들이 가지고 있는 유전자 데이터를 한 곳에 모으고 

서로 공유 한다는 점에서 기존의 유전자 데이터베이스 시스템

과 동일한 기능을 수행한다. 따라서, 이를 위한 데이터 입력, 저
장, 검색, 다운로드 등의 기능은 두 시스템 모두 매우 유사한 구

조와 사용자 환경을 가지게 될 것이다. 하지만 환경유전자를 통

한 생물군집 분석은 포식자의 배설물, 상류로부터의 세포조직

의 유입 등으로 인한 오염으로 조사 지역 외 생물 종 정보를 포

함할 수 있다. 또한 환경에 존재하는 유전자의 농도가 너무 낮

아 탐색이 되지 않거나 탐침 (primer) 설계가 잘못되어 해당 종

을 탐색할 수 없을 수도 있다. 이러한 환경유전자 연구가 가지

는 고유의 문제점으로 인해 그 결과의 검증을 위해서는 조사지

의 현장조사가 병행 되어야 하며, 그 결과를 환경유전자 분석 

결과와 비교 가능하여야 한다 (Fig. 3). 
환경유전자 데이터베이스를 기반으로 하는 현장조사자는 연

구자 그룹 외에도 시민과학자, 정규, 비정규, 부정규 환경관련 

교육자, 정책결정자, 어업종사자와 같은 다양한 시민그룹으로 

확장될 수 있다. 그리고, 이를 가능하게 하는 것은 환경유전자 

분석데이터이다. 
다양한 분석 장비에 접근이 어려운 시민의 연구 참여는 관찰

을 통한 조사에 한정될 수 밖에 없다. 그러나 관찰을 통한 연구 

또한 오랜 기간의 전문적인 훈련을 필요로 한다. 따라서, 조류

관찰 (Bird Watching)과 같이 오랜 역사를 통해 준 전문가 수준

의 애호가집단이 형성된 극히 일부 분야에서만 일반시민의 관

찰을 통한 연구 참여가 이루어 졌다. 따라서, 대부분의 시민과

학은 전문지식을 필요로 하지 않는 샘플의 채집, 또는 사진촬영 

등의 형태로 연구에 참여하고 있으며, 그 과정 중 시민이 얻을 

수 있는 과학적 지식이 미미할 뿐 아니라 연구의 주요한 역할

로 부터도 배제되어 왔다. 
하지만 환경유전자 분석은 단기간의 훈련으로 조사가 가능

하도록 조사 대상 종을 좁혀주는 한편 조사지를 명확하게 제시

한다. 따라서, 환경유전자 분석 결과와 조사지의 데이터베이스

를 구축하여 시민과학자의 접근을 가능하게 한다면, 다양한 집

단이 스스로 조사지를 선정하고, 사전학습을 통해 필요한 지식

을 습득하는 한편, 주체적으로 현장조사를 계획하고 실시할 수 

있을 것이다. 이를 통해 시민과학자들로부터 도출된 현장 관찰 

종 리스트는 다시 환경유전자 데이터베이스에 입력되어 동일지

역의 환경유전자를 분석한 연구자에게 교차분석이 가능한 중요

한 자료를 제공하게 될 것이다.
이와 같이 연구자와 시민과학자가 함께 활용하는 환경유전

자 데이터베이스는 단일 사용집단 (연구자)을 대응하는, ‘서비

스’ 성향이 강한 기존의 유전자 염기서열 데이터베이스 시스템

과 달리 복수의 사용자집단을 대응하는 ‘플랫폼’의 양상을 띠

Table 2. Biodiversity information and DNA database in Korea (Park et al., 2005)

Institute URL Contents

NIBR
(National Institute of Biological Resource) https://species.nibr.go.kr/index.do Morphological identification key and 

ecological information of all taxa
NIFS
(National Institute of Fisheries Science) https://www.nifs.go.kr/frcenter/ Fisheries specimen and genetic information

National Science Museum http://www.nsm.go.kr Morphological identification key of all taxa
KCTC
(Korean Collection for Type Culture) https://kctc.kribb.re.kr Type cultrue of microorganism

BRIC
(Biological Research Information Center) http://bric.postech.ac.kr Statistical information of all taxa
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고 있다. ‘서비스’와 달리 ‘플랫폼’은 서로 다른 두 집단이 상이

한 목적을 위해 동일한 시스템 상에서 활동하며, 각각의 결과물

이 상대집단의 요구사항을 충족시키는 선순환 구조를 형성한다

는 것이다. 따라서 ‘플랫폼’는 그 요구사항 및 구조가 ‘서비스’
와 비교 시 매우 복잡하다.

대한민국형 환경유전자 데이터베이스 플랫폼  

구축 시 고려사항

환경유전자 데이터베이스 시스템을 구축함에 있어서 가장 

중요한 고려사항은 ‘데이터베이스의 사용자를 어떻게 규정하고 

분류할 것인가?’이다. 이는 해당 데이터베이스가 ‘서비스’인지, 
또는 ‘플랫폼’인지를 구분 하는 주요 인자이기 때문이다. ‘서비

스’와 ‘플랫폼’은 해당 시스템이 대응하는 사용자가 단일 집단

인지, 서로 상응하는 복수 집단인지로 결정된다. 즉, ‘클라우드 

저장소’의 경우, 저장하는 데이터를 생성하는 사용자와 저장된 

데이터를 열람하는 사용자가 동일한 개인 또는 집단이므로 ‘서
비스’로 분류된다. 반면 ‘소셜 미디어’의 경우, ‘콘텐츠 생산자’
와 ‘시청자’라는 서로 다른 두 집단이 동일한 서비스를 활용하

며 서로 대응하게 되므로 ‘플랫폼’을 성립한다.
‘서비스’의 구축은 사용자의 요구사항을 파악하여 구축하는 

상대적으로 단순한 형태이나, 플랫폼의 경우 상응하는 두 집단

의 관계를 정의하고, 서로 다른 요구사항을 파악하는 한편, 기
능을 통해 두 집단의 소통이 이루어져야 하므로 보다 복잡한 

양상을 띠게 된다. 플랫폼은 복수의 집단, 즉 ‘집단 A’와 ‘집단 

B’의 요구사항을 모두 충족시켜야 하며, 보다 근본적으로는 두 

집단이 해당 플랫폼을 사용해야 하는 명확한 이유가 존재하여

야 한다. 
본 연구에서 제시하는 대한민국형 환경유전자 데이터베이스

는 플랫폼의 형태로 연구자 이외에도 시민과학자, 교육자, 환경 

NPO들이 함께 활용하는 것을 전제로 한다. 연구자집단과 시민

Fig. 3. Diagram of Korea’s environmental genetic database platform enabling collaboration between scientists and citizens.

Fig. 4. Difference of database system between DNA barcoding and environmental DNA meta-barcoding.
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과학자로 대표되는 그 외 집단은 각각의 결과물을 플랫폼에 제

공하여 상대집단의 연구 활동에 필요한 데이터를 제공하는 것

을 목표로 한다 (Fig. 4). 즉, 연구자가 입력한 환경유전자 데이

터로부터 시민과학자는 해당 지역에서 관찰하여야 할 종의 리

스트를 얻게 되며, 현장 관찰을 통해 작성된 관찰 종 리스트는 

연구자에게 환경유전자의 primer 설계 및 민감도의 검증 자료

로서 제공되게 된다 (Fig. 7).

1. �고유종과�외래종을�포함하는�국내�서식�종의��

환경유전자�데이터베이스

현재 NCBI, EMBL-EMI, DDBJ는 기본적으로 각 국가에 서

식하는 생물들의 유전자 정보를 기반으로 데이터베이스를 구성

하였으며, 그 외 다른 국가에서 발견된 생물들의 유전자 정보는 

해당 국가의 연구자들이 직접 유전자 정보를 등록하여 데이터

베이스를 구축한다. 특히, 논문 투고 시 유전자 데이터베이스의 

등록번호가 반드시 필요하기 때문에 해외 유전자 데이터베이스

의 유전자 정보 등록은 강제성이 있다. 이러한 이유로 논문으로 

발표되지 않은 국내 고유종 및 멸종위기종과 같이 개체수가 매

우 적은 생물들의 유전자 정보는 해당 데이터베이스에 존재하

지 않으며, 해외 유전자 데이터베이스를 기반으로 국내 생물의 

종 다양성을 분석하는 경우 국내 서식 종이 유전자 염기서열과 

유사한 다른 종으로 분류될 위험이 존재한다.
식물플랑크톤 돌말류 중에서 국내 하천 수생태계에서 자주 

발견되는 Achnanthes convergens는 국내에서 주로 발견되지만 

일본과 해외에서는 거의 발견되지 않기 때문에 국제 유전자 데

이터베이스에 유전자 정보가 존재하지 않는다. 이로 인해 국내 

하천에서 채집된 생물막 시료를 메타바코딩 분석하였을 때, A. 
convergens가 우점하는 시료에서 Achnanthes reimeri가 우점

하는 것으로 나타나게 된다 (Fig. 5). A. remeri는 A. convergens
와 형태적으로 다르고 국내에서 한 번도 발견되지 않은 해외 

서식 종이지만 A. convergens와 유전자 염기서열이 비슷하기 

때문에 이러한 동정 오류가 발생하게 된다. A. convergens 이

외에도 국내 하천 수생태계에서 주로 발견되는 Achnanthes속, 
Fragilaria속 분류군의 일부 종들의 유전자 정보가 해외 데이

터베이스에 존재하지 않기 때문에 eDNA 기반의 군집분석에서 

해당 생물은 군집에서 누락된다 (Fig. 6).
국내에서 주로 발견되는 많은 생물들의 유전자 정보를 포함

하지 않는 해외 데이터베이스를 기반으로 수행되는 환경유전자 

분석은 전 세계 보편종에 대해서는 어느 정도의 신뢰도와 정확

도를 보장할 수 있으나 국내 고유종 및 멸종위기종을 그 대상

으로 하는 경우 신뢰도와 정확도에 명확한 한계가 존재한다.
최근에는 NCBI-Genbank 데이터베이스에 국내 연구자들이 

유전자 정보를 등록하며 국내 고유종 및 멸종위기종에 대한 유

전자 정보가 포함되었으나 주로 세균 등과 같은 미생물 분류군

이 주를 이루었으며 곤충류의 유전자 정보와 식물체의 유전자 

정보가 뒤를 이었다. 국내에서도 고유종 및 멸종위기종에 대한 

유전자 데이터베이스를 구축하고자 활발하게 연구를 수행하였

다. 국립생물자원관에서는 한반도에 서식하는 자생 생물종 조

사연구를 통해 약 18,000종의 신종 및 국내 미기록종을 발견하

고 120만 점의 생물자원을 확보하였으며 야생생물자원 DNA 
바코드 표준 데이터베이스와 ‘야생생물 통합 유전정보 시스템 

(WIGIS)’을 구축하였다 (Choi et al., 2011). 이렇게 구축된 국

내 고유종의 유전자 데이터베이스는 현재 국립생물자원관의 

“한반도의 생물다양성” 홈페이지 플랫폼에서 BLAST 분석 서

비스 및 유전자 바코드 분석에 활용되는 Primer와 유전자 염

기서열 라이브러리 정보를 제공하는 수준으로 활용되고 있다 

(https://species.nibr.go.kr). 이러한 국내 생물의 유전자 바코

드 데이터베이스는 환경유전자 데이터를 분석하기 위한 훌륭

한 reference로써 환경유전자 데이터베이스 시스템 (Fig. 9)의 

reference database로 활용할 수 있다. 

2. 환경유전자�검침종의�현장�확인�시스템

환경유전자는 다양한 환경에 존재하는 유전물질을 의미하는 

것으로 그 유래가 매우 다양하다 (Kim et al., 2021) (Fig. 7). 가

Fig. 5. Identification error caused by deficiency of DNA sequence data. (A) Analysis by eDNA, (B) Analysis by microscope.
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장 기본적으로 생물의 성장 과정에서 개체가 탈피과정을 거치

며 생물의 표피에서 분리됨에 따라 환경으로 유입될 수 있으며, 
산란과정을 통해 대상 생물의 체세포가 대량으로 환경에 유입

될 수 있다. 이외에도 포식성 생물의 배설물을 통해 먹이생물의 

유전물질이 환경에 유입될 수 있다. 
생물로부터 유래된 환경유전자는 해당 생물의 존재를 파악

할 수 있는 단서로써 활용할 수 있기 때문에 대상 생물을 직접 

채집하지 않고 존재 여부를 파악할 수 있는 매우 큰 장점으로 

작용한다. 하지만 반대로 이는 매우 큰 단점으로 작용할 수 있

다. 대상 생물의 유전물질이 유래된 정확한 경로를 알 수 없기 

때문에 해당 지역에 서식하는 생물로부터 유래된 유전물질이 

아닌, 외부로부터 유전자가 유입되었다면, 이를 유전자 분석 결

Fig. 6. Deficiency of diatom species DNA sequence data in Genbank. Species name with colored red means absent of DNA barcode data (Kim et 
al., 2019).

Fig. 7. Ecology of eDNA (Herder et al., 2014).
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과만으로 정확히 파악하기 어렵다. 이러한 문제점은 대형생물

에서 주로 발견된다.
철새와 같이 장거리를 이동하는 동물이 이동하는 과정에서 

배출되는 배설물의 유전자가 유입될 수 있으며, 해양과 같은 수

생태계에서는 수 km 밖에도 물의 흐름에 따라 이동할 수 있기 

때문에 환경유전자 기반으로 발견된 생물이 해당 환경에 서식

한다는 것을 확실하게 보장하기 어렵다 (Shogren et al., 2017). 
또한 수중의 수서무척추 곤충류는 수중에 많은 환경유전자를 

배출하지 않으며 이로 인해 생물이 존재하지만 환경유전자 만

으로 탐색이 어려울 수 있다 (Blackman et al., 2019). 결과적으

로 환경유전자만을 이용한 생물군집 정보는 생물의 서식 가능

성을 의미할 뿐이며, 실제 해당 생물이 환경에 서식하는지 여부

는 알 수 없다.
따라서 환경유전자를 이용한 생물군집을 분석함과 동시에 

동일한 지역에서 해당 생물의 실체를 관찰함으로써 환경유전

자 분석 결과의 신뢰도를 높이는 과정이 수반되어야 한다 (Fig. 
8). 이러한 생물의 실체 관찰은 두 가지 목적을 가지고 수행한

다. ① 환경유전자 기반의 생물군집 분석 결과를 기반으로 군집

목록에 존재하는 생물이 실제 환경에 서식하고 있는지, ② 군

집목록에 존재하지 않는 생물이 해당 환경에 서식하고 있는지

를 판단함으로써 환경유전자를 이용한 생물군집 분석의 한계점

을 보완하는 것이다. 멸종위기종 또는 생활 특성이 매우 단편적

인 생물의 경우에는 해당 환경에 유전물질의 농도가 매우 적을 

수 있으며, 이로 인해 환경유전자로 인한 탐색에서 해당 생물이 

Fig. 8. Biodiversity community information relationship between eDNA and field survey.

Fig. 9. Collaboration between researchers and citizen scientists using the eDNA database platform.
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누락될 수 있다. 따라서 ②번과 같은 경우에는 환경유전자 데이

터베이스의 생물군집 목록에 실제 발견된 생물을 포함하여 보

다 명확한 생물군집 데이터베이스를 구축할 수 있다. 이러한 환

경유전자 기반의 생물군집구조의 데이터베이스와 실체 관찰을 

통한 군집구조의 데이터베이스가 지속적으로 축적되어 하나의 

데이터베이스를 구축한다면 보다 명확하고, 다양한 환경유전자 

데이터베이스가 구축될 것으로 판단된다.

3. 시민과학을�통한�환경유전자�결과�검증

환경유전자에 의한 생물군집의 조사는 유전자 분석을 통한 

생물의 서식을 추정하는 것이다. 즉 추정치에 유전자라는 근거

를 통해 힘을 실어주는 방식이다. 그러나 해당 방법론은 샘플링

에서부터 유전자 분석에 이르기까지 확률적인 기법에 의존할 

수밖에 없다. 따라서, 환경유전자의 방법론적 고도화를 이루기 

위해서는 확률에 의한 결과의 정확도를 검증할 수 있는 시스템

적인 장치가 필요하다.
조사지에 서식하는 생물 종을 파악하는 가장 확실한 방법은 

현장관찰을 통한 고전적 알파 분류방식이다. 그러나 이와 같은 

종 동정은 오랜 훈련을 거친 전문 인력을 필요로 하며 조사 자

체도 많은 시간과 인력이 소모된다. 하지만 역설적이게도 이와 

같은 전문 인력의 부족과 그로 인한 조사 범위의 시, 공간적 한

계를 뛰어넘을 수 있도록 하는 것이 환경유전자 분석기법이다. 
그러나 관찰에 의한 검증 없이 환경유전자 분석만을 통해 산출

된 생물군집 리스트는 ‘슈뢰딩거의 고양이 (Schrödinger̓s cat)’
를 연상시킨다. 즉, 환경유전자 기법으로 도출된 리스트에 포함

된 종은 관찰되기 전까지 그곳에 존재하며, 동시에 존재하지 않

는 상태와도 같다. 다시 말해 환경유전자는 생물의 흔적일 뿐 

해당 생물은 조사 지역에서 사멸하였거나 다른 지역으로 이동

해 더 이상 존재하지 않을 수도 있으며, 강우, 포식자의 배설물 

등을 통해 외부로부터 유전자만 유입되는 경우, 실제로는 서식

하지 않는 생물의 유전자가 검출될 수도 있다. 이밖에도 환경유

전자 기법의 샘플링과 primer 디자인에 의해 누락되는 종들을 

고려하면 환경유전자 분석 결과의 불완전성은 더더욱 커지게 

된다. 
그럼에도 환경유전자 기법에 의한 군집 분석은 일정 수준의 

신뢰도를 가진다. 따라서, 이를 활용하면 현장에서 관찰하여야 

하는 생물 종의 폭을 크게 줄일 수 있어 비전문가도 단기간의 

학습을 통해 해당 종들의 서식 유무 조사를 수행 할 수 있을 것

이다.
시민과학은 다양한 분야에서 두각을 나타내고 있으나 특

히 광범위한 시, 공간의 생태학 조사에 큰 힘을 발휘한다. 최초

의 시민과학 활동인 Christmas Bird Count가 조류의 정성, 정
량 조사였음은 시민과학과 태생과 그 성향이 생태학 분야 연구

와 매우 밀접함을 보여준다. 그러나 조사를 수행하는 집단이 전

문가가 아니라는 점에서 시민과학의 결과물은 언제나 데이터 

신뢰성의 문제를 내포한다. 대부분의 시민과학 프로젝트는 이

와 같은 한계로 인해 매우 제한적인 종을 대상으로 진행되거

나 (예: Texas Invasives: https://www.texasinvasives.org/) 전문

지식이 필요하지 않은 측정 (예: The Sechhi Disk Study: http://
www.secchidisk.org/) 또는 시료채취 활동으로 그 범위를 국한

시켜 왔다. 이는 시민과학을 단순한 작업이 반복되는 단조로운 

활동으로 만드는 가장 큰 원인이다.
환경유전자 데이터베이스는 이와 같은 시민과학 활동을 보

다 다채롭고 교육적인 활동으로 개선하는 데 기여할 수 있으며 

일방적이던 연구자와 시민의 관계를 상호적으로 변화시킬 수 

있다. 이를 위해서는 환경유전자 데이터베이스가 연구자 집단

과 시민과학자 집단 사이의 상호 보완적인 연구 활동과 그 결

과물의 공유를 가능하게 하는 플랫폼으로서 기능하여야 한다. 
환경유전자 데이터베이스 플랫폼에 등록된 생물군집 리스트

는 시민과학자들에게 어디서 어떤 생물들의 조사가 이루어져야 

하는지에 대한 가이드를 제공하게 된다 (Fig. 9). 시민들은 리스

트에 존재하는 생물 종만을 대상으로 학습을 수행하므로 비교

적 짧은 시간 내에 알파 분류 조사에 필요한 지식을 습득할 수 

있으며, 다른 조사지 또는 군집 리스트를 선택하여 학습하는 종

의 범위를 점진적으로 넓혀갈 수 있다. 이때 환경유전자 데이터

베이스 플랫폼은 학습과 조사지 선정에 필요한 종들의 연결이

미지 및 종 분포지도를 제공하는 한편, 시민과학 활동의 결과물

인 조사지의 서식 생물 종 리스트를 등록할 수 있도록 구축되

어야 한다. 환경유전자 데이터베이스 플랫폼에 축적되는 연구

자와 시민과학자의 데이터는 연구자에게 환경유전자 결과의 정

확도를 가늠할 수 있는 지표를 제공하는 한편 시민과학자에게

는 명확한 활동 목표, 이를 달성하기 위한 정보 및 도구들을 제

공하게 된다. 

결     론

본 연구에서 제안하는 것과 같이 연구자와 시민과학자를 연

결하고 서로의 결과물을 공유하는 한편 이를 통해 상호 집단이 

필요로 하는 정보를 제공하는 선순환 구조는 전형적인 ‘플랫폼’
의 형태이다. 이는 연구자가 환경유전자 분석을 통해 도출된 리

스트상의 종이 실제 서식하는지 종과 일치하는지를 확인하고자 

하는 필요성과, 시민과학 활동을 보다 다채롭고 교육적인 형태

로 발전시키고자 하는 두 집단의 요구사항이 상호 보완적이기 

때문에 성립할 수 있다. 그러나 이와 같은 형태는 두 집단의 활

동에 필요한 요구사항을 모두 충족시킬 수 있는 기능이 한 시

스템 안에 구축되어야 하기 때문에 일반적인 유전자 데이터베

이스 시스템과 비교 시 매우 복잡한 구조적 특성을 가지게 될 

것이다. 따라서, 이와 같은 요구사항을 모두 충족시키는 ‘대한
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민국 환경유전자 데이터베이스 시스템’은 환경유전자 연구의 

취약점을 시민과학 활동을 통해 보완 가능한 플랫폼 구조를 전

제로 하여 구축되어야 한다.

적     요

최근 두드러지는 환경유전자만을 수집, 관리하는 새로운 데

이터베이스 시스템을 구축하기 위한 노력의 배경에는 고유종의 

식별이 가능한 ‘국지적인 유전자 데이터베이스’의 필요성, 그
리고 ‘분석 결과의 시, 공간적 시각화’ 같은 환경유전자 분야 연

구의 고유한 특성이 존재한다. 하지만, 환경유전자 데이터의 불

확실성으로 인해 현장에서의 알파 분류를 통한 종 조성 데이터

와 비교분석이 가능한 형태의 환경유전자 데이터베이스 시스템

의 구축이 필요하다. ‘시민과학’은 알파 분류에 소요되는 많은 

인적자원을 시민의 연구 참여를 통해 해결할 수 있는 실마리를 

제공한다. 또한, 환경유전자 분석을 통해 도출된 종 리스트는 

시민과학자들에게 명확한 조사 지역과 대상을 특정하여 스스로 

대상 생물을 학습하고 조사 가능한 범위로 좁혀 준다. 본 논문

은 이와 같은 환경유전자 연구와 시민과학 활동 간의 상보성을 

기반으로 한 ‘환경유전자-시민과학 데이터베이스 플랫폼’을 구

상하였다. 이를 통해 기존의 환경유전자 데이터베이스의 개선

을 도모하고, 시민이 연구에 주요한 역할로 참여하는 한편, 궁
극적으로 양질의 연구데이터 축적뿐 아니라 시민들의 생태소양 

(Ecological Literacy) 함양이 가능한 ‘환경유전자-시민과학 데

이터베이스 플랫폼’을 제시하고자 한다.
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