
1. 서  론

돌말류는 단세포 진핵생물로서(Falciatore and Bowler, 2002; Mann et al., 2017), 규산질의 세포벽을 갖는 중요 미세조류 

군집이다(Valentin et al., 2019). 이들은 젖은 토양, 담수, 해양에 이르기까지 매우 다양한 수환경에 서식하며(Round et al., 
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ABSTRACT

돌말류는 미세조류의 일종으로서 담수 및 해양의 여러 다양한 환경의 수생태계에서 가장 중요한 1차 생산자 중 하나이다. 환경을 

대표할 수 있는 생물 지표로서 널리 이용되고 있으며, 여러 지역에서 서로 다른 과학자들에 의한 연구 결과들이 과학적 통일성과 객

관성을 갖추도록 하기 위해서는 돌말류 분석 자료의 정도 관리가 매우 중요하다. 현재 돌말류 분석은 형태적인 특징으로 분류하는 

형태 기반의 분석과 DNA 서열로 종을 식별하는 DNA 바코드 분석이 사용되고 있다. 형태학 기반의 돌말류 분류는 분석 자료를 해

석하는 분류학자들 간의 일관된 종 식별이 요구되는 한편 분자 분류 기반의 돌말류 분류는 신뢰성 있는 참조데이터가 필수적이다. 

본 논문에서는 돌말류 분석 자료 정도관리의 국내외 현황을 우선 살펴보았으며, 그에 기반하여 국내 돌말류 분석 자료의 정도 관리

에 대한 의견을 또한 제안하였다. 

Diatoms are a type of microalgae which inhabits a wide variety of environments as one of the most important primary producers of 

freshwater and marine ecosystems. They have been widely used as bioindicators which represent the environmental characteristics, 

thus proper quality control of diatom data is very important to ensure for the researches from many scientists from various different 

regions to have scientific unity and objectivity. At present, diatom data analysis is primarily based both on morphological features and 

DNA sequences of given species. Challenge for the morphology-based analysis of diatoms is the consistent species identification 

among different taxonomists who interpret diatom community, while challenge for the molecular analysis of diatoms to secure reliable 

reference data. In the present study, we have reviewed the current status of data quality control of diatom analysis in Korea as well as 

the world. Finally, suggestions for the better data quality control for Korean marine diatoms have been also made.
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1990; Evans et al., 2007), 광합성이 가능한 엽록소를 가지고 있어 수생태계에서 중요한 1차 생산자 중 하나이다. 돌말류는 

전 지구적으로 약 20%의 1차 생산력에 기여할(Falkowski et al., 1998; Mann, 1999) 뿐 아니라, 해양에서는 유기 탄소의 약 

40%를 생산하는(Falkowski et al., 1998) 것으로 알려져 있다. 또한 해양에서의 생지화학적 규소 순환에 큰 역할을 하며

(Tréguer et al., 1995; Yool and Tyrrell, 2003; Kim et al., 2020), 다양한 환경에서 서식하기 때문에 환경을 대표할 수 있는 

생물 지표로써 이용된다(Underwood and Kromkamp, 1999; Park and Koh, 2012; Im et al., 2020).

돌말류 연구의 역사는 18세기 초, Tabellaria속으로 여겨지는 돌말류 종이 삽화와 함께 보고되며 시작되었다(Anonymous, 

1703; Mann et al., 2010). 18세기 말 무렵이 되어서야 최초의 돌말류 속인 Bacillaria가 명명되어 출판되었고(Gmelin, 

1791), 19세기까지 유럽의 학자들에 의해서 많은 수의 속과 종이 제안되었다(Fourtanier and Kociolek, 1999). 20세기에 접

어들면서 돌말류가 수질 환경을 잘 반영할 수 있는 생물지표로 알려지면서 유럽과 북미에서 돌말류 연구가 크게 증가하였다. 

특히 돌말류를 활용한 하천의 수질 평가 연구가 주목할만하다(Lavoie et al., 2009). 우리나라의 경우 20세기 초가 되어서야 

러시아 학자인 Skvortzow(1929)에 의해 돌말류가 최초 보고되었다. 해방 이후 국내 학자들에 의해 돌말류 연구가 꾸준히 진

행되었지만, 한국 돌말류 특히 해양 돌말류의 분류와 관련하여는 연구자 및 관련 논문의 수가 많지 않은 것이 현실이다(Park 

et al., 2014; Kim et al., 2020). 상대적으로 돌말류의 역사가 깊은 유럽과 북미의 연구결과를 무비판적으로 수용한 것 역시 

한국 해양 돌말류 연구, 특히 그 중에서도 분류학의 연구가 상대적으로 미진한 이유로 여겨진다.

돌말류 종의 정확한 동정은 돌말류를 활용한 다양한 연구에서 필요한 작업이다. 돌말류의 복잡하고 섬세한 규산질 세포벽

은 형태가 매우 다양해 속 또는 종을 구별하는데 유용하게 사용된다. 형태관찰에 있어 주로 광학현미경을 사용하는데, 이는 

시료 내 돌말류 군집의 종다양성을 확인할 수 있는 실용적인 방법으로서 18세기부터 현재까지 약 200년간의 긴 시간 동안 활

발하게 이용되고 있다(Valentin et al., 2019). 20세기 초반에는 투과전자현미경이, 이어서 20세기 중반에 이르러 주사전자현

미경과 같은 시료의 고배율 관찰이 가능한 전자현미경이 연구에 활용되면서(Kawecka and Olech, 1993) 보다 정밀한 돌말류 

미세구조의 관찰이 가능하여 졌으며, 이를 통해서 보다 정확한 종의 식별이 가능해졌을 뿐 아니라 돌말류 분류체계를 재정립

하는 계기가 되기도 하였다(Round et al., 1990). 그러나 다른 한편으로는 형태분류학의 세계적인 쇠퇴 경향과 맞물려 훈련된 

돌말류 분류학자들의 수가 감소하는 것 역시 현실이며, 그에 따라 분류 경험이 부족한 생태학자들의 부정확한 종 동정으로 

인해 돌말류 연구에 있어서 과학적 오류가 발생하고 있다(Archibald, 1984). 이러한 이유로 형태분류학자의 현미경을 통한 

동정을 거치지 않고서-달리 말해 훈련된 분류학자 없이-돌말류 종을 동정할 수 있는 방법이 고안되었다. 이는 DNA 마커를 

활용한 DNA 바코드 분석법으로, 최근 들어 분자생물학적인 돌말류 동정과 관련된 연구가 활발하게 진행되고 있다(Hebert 

et al., 2003; Sogin et al., 2006; Valentini et al., 2009).

다음 장에서는 돌말류 분류학자들이 종 동정과 분류를 위해 사용하는 형태기반의 분류 및 DNA 바코드 기반의 분류 방법

에 대해 논하고자 한다. 

2. 돌말류 분류학의 두 가지 측면

2.1 형태학 기반 돌말류 분류

18세기 초 처음으로 돌말류가 발견된(Mann et al., 2010) 이후 오랜 시간 동안 형태적인 특징에 오롯이 기반하여 돌말류 분

류가 수행되었다. 돌말류를 이루는 규산질의 세포벽은 복잡하면서 다양한 형태를 가지고 있어, 종을 식별할 수 있는 형태적 

기준으로 이용되었다. 초기의 돌말류 분류 연구(Kützing, 1833, 1844; Ehrenberg, 1838; Smith, 1853, 1856; Gregory, 1857; 
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Greville, 1857)는 광학 현미경으로 관찰한 개체의 형태적 특징을 글로 기재하는 동시에 관찰자가 종의 특징을 그림으로 표

현하여 보고하는 방식으로 수행되었다. 그러나 이러한 연구들은 개체의 그림이 기재의 설명을 모두 담아낼 만큼 세밀하지 못

하거나(Mann et al., 2010), 그림에 연구자의 주관적 관점이 반영되거나, 또는 심지어 좋지 않은 인쇄 품질 등으로 인해 분류 

및 동정에 있어 신뢰성을 담보하지 못하는 경우가 많았다. 광학현미경의 지속적인 발달, 그리고 20세기 중반 이후 전자현미

경의 개발과 활용은 이러한 문제점을 획기적으로 개선하게 되었다. 예를 들어 1980년대의 여러 연구들(Crawford, 1981; 

Morrow et al., 1981; Cox, 1987)에서는 높은 해상도의 광학현미경 사진들 뿐 아니라 수만 배에 이르는 매우 높은 배율의 주

사전자현미경 사진을 쉽게 찾아 볼 수 있다. 이러한 현미경 장비의 발달은 돌말류 분류를 크게 발전시키는 계기가 되었고, 19

세기 초 약 30개였던 돌말류 속의 수는 20세기 말 무렵에 1000개까지 늘어났다(Fourtanier and Kociolek, 1999). 현재까지도 

매년 새로운 돌말류 종이 보고되고 있어 그 수가 증가하고 있다. 

형태적 특성을 기반한 전통적인 종의 식별은 경험이 풍부한 분류학자를 필요로 하며(Pečnikar and Buzan, 2014), 독립적

으로 종 동정이 가능한 정도의 지식과 경험을 갖추는 데에는 오랜 훈련 기간이 소요된다(Coleman and Radulovici, 2020). 이

와 관련하여 최소 석사 학위 이상, 실제로는 많은 경우 박사 학위 이상의 전문적인 교육이 필수적이다. 세계적으로 경험이 풍

부한 돌말류 분류학자의 수는 점차 줄어들고 있는데, 이러한 분류학자 수의 감소는 돌말류 분류군에 국한된 것이 아니다. 분

류학 전반에서 분류학자의 감소 현상이 나타나고 있는데(Mora et al., 2011; Coleman and Radulovici, 2020), 이는 정확한 종 

식별을 위해서 분류학자의 양성이 필요함을 시사한다. 

경험이 많고 잘 훈련된 분류학자라 할지라도 종을 구분하는 기준을 달리 사용 하거나, 종의 설명을 다르게 해석하는 경우

에 종을 오동정 할 수 있다(Mann et al., 2010). 또한 형태 기반 분류법은 특정 생애 단계 혹은 성별을 설명하는 것에만 효과적

일 수 있으므로(Valentini et al., 2009) 접합자나 휴면세포 등 특정 단계의 개체들은 분석 과정 중에 무시될 수 있다. 한편 돌

말류는 약 200,000종(Mann et al., 2010)이 존재할 것으로 예상되는데, 이 숫자에는 소위 은닉종(criptic species)역시 포함된

다. 은닉종은 형태학적으로 동일하지만 유전적으로는 구별되는 종을 의미하는데(Amato and Montresor, 2008), 형태학적으

로는 차이가 없기 때문에 분류 전문가라 할지라도 이를 구분하는 것은 매우 어려운 일이다. 또한 실용적인 관점에서 광학 현

미경으로 많은 양의 돌말류 개체를 동정하고 계수하는 것은 높은 수준의 분류학적 지식을 필요로 할 뿐 아니라 매우 긴 시간

을 요구하는 작업이기도 하다(Rimet et al., 2016). 이러한 모든 이유들로 인해 분자생물학적 분석을 활용하여 돌말류 자료를 

분석하고자 하는 시도가 활발하게 이루어지고 있다. 

2.2 분자생물학 기반 돌말류 분류

형태학 기반 분류법의 한계를 보완하고, 보다 빠른 시간 내에 종을 식별하는 방법으로 각광받는 것이 DNA 바코드 분석법

이다. DNA 바코드 분석은 DNA 염기서열 상의 작은 차이가 종의 생물학적 분리와 일치한다는 전제를 기반하며(Moniz and 

Kaczmarska, 2009), 세포 내에 존재하는 핵 또는 세포 소기관 게놈의 짧은 영역을 사용해서 종을 구별하는 분석법이다

(Hebert et al., 2003; Mann et al., 2010). DNA 서열의 가용성이 늘어나면서 DNA바코드는 기본 및 응용연구에서 널리 시도

되고 있을 뿐 아니라(Evans et al., 2007) 조류(Hebert et al., 2004)와 어류(Ward et al., 2005; Zemlak et al., 2009) 등 많은 분

류군에서 이 방법을 적극 활용하고 있다. 

DNA 바코드는 형태학적 특성과 달리 DNA 서열 사이의 유전적 거리로 종을 구별하기 때문에 분류학자에게 의존하지 않

고서 종을 식별할 수 있는 방법이다(Zimmermann et al., 2015). 돌말류 연구의 경우 분자분류에 주로 사용되는 DNA 마커에

는 ribosomal DNA인 SSU (Small subunit) rDNA (Sato et al., 2008; Zimmermann et al., 2011; Luddington et al., 2012), 
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LSU (Large subunit) rDNA (Hamsher et al., 2011)와 내부 전사 스페이서(Internal Transcribed Spacers; ITS, Meiklejohn et 

al., 2019), 미토콘드리아의 유전자인 cox1 (Evans et al., 2007, 2008), 그리고 엽록체의 유전자인 rbcL이 사용된다(Hamsher et 

al., 2011; MacGillivary and Kaczmarska 2011; Kermarrec et al., 2013).

일반적으로 다세포 생물의 경우 작은 조직으로도 DNA 염기서열을 비교적 쉽게 확인할 수 있지만, 단세포인 돌말류의 경

우 개체를 죽이지 않고서 DNA 염기서열을 확인하는 것이 불가능하다. 그러므로 돌말류의 DNA 염기서열을 확인하기 위해

서는 단종배양이 선행되어야 하는데, 이와 관련하여 몇 가지 문제점이 존재한다. 첫째로 코어자료 분석의 경우이다. 돌말류

는 현재뿐 아니라 과거의 환경을 연구하는 데에도 널리 이용되고 있으므로 많은 경우 살아 있는 돌말류가 아닌 죽은 돌말류

(화석종, fossil diatoms)가 남긴 세포벽에 기반하여 연구가 진행되게 된다. 이 때에는 DNA를 전혀 확보할 수 없으므로 현미

경을 활용한 분석이 유일한 선택일 수 밖에 없다. 두 번째로는 살아 있는 돌말류 군집에 있어 배양이 되는 종의 수 보다는 배양

이 되지 않는 종의 수가 더 많다는 점이다. 잠재적으로 배양이 가능한 종의 경우에도 해당 서식지에 매우 적은 수의 개체만이 

존재하는 경우에는 실제 배양 성공 확률은 매우 낮아지게 된다. 배양이 가능한 종들에 있어서도 기술적인 어려움은 여전히 

존재한다. 특히 저서돌말류의 경우 많은 경우 그 크기가 작을 뿐 아니라 기질에 단단하게 부착하고 있어 단종으로 분리하는 

것이 쉽지 않다. 일단 단종으로 분리한 후에는 형태적 특징을 기반하여 분리된 종의 정확한 종 동정이 필요한데, 이 과정에서 

오동정이 이루어지면 해당 DNA 염기서열이 엉뚱한 종명으로 GenBank와 같은 DNA 염기서열 데이터베이스에 업데이트 

될 수 있다. 실제로 그러한 사례가 많이 있으며 이러한 데이터 오류들은 학자들 사이에서 ‘garbage data’로 불리고 있다. 이처

럼 DNA 바코드에 기반한 돌말류 분류의 정확성을 위해서는 종 식별에 이용되는 참조데이터의 신뢰성이 중요한데, 이는 다

소 역설적인 상황을 야기한다. 형태분류의 한계와 비효율성, 그리고 형태분류학자의 모자란 숫자를 극복하기 위해 분자분류

를 도입하였으나, 분자분류의 효율적인 적용을 위해서는 잘 훈련된 형태분류학자의 역할이 필수적인 것이 현실이다.

3. 돌말류 분석자료 정도관리의 국내외 현황

3.1 국외에서의 형태 분류 자료의 일관성 확보 노력

형태 분류에서 분류학자들 간의 서로 다른 종 식별의 오류를 줄이면서, 분석 자료의 일관성을 갖추기 위해서는 공통적인 

방식의 종 식별을 지속적으로 공유해야 한다. 돌말류 연구의 역사가 깊은 유럽의 경우 European Diatom Meeting (EDM) 등

의 국제학회 개최를 통해 연구자들 간의 교류가 활발하게 이루어지고 있다. 이를 통해 최신 연구 결과를 공유할 뿐 아니라 분

류체계의 통일성을 담보하고 있다. 일례로 2021년 3월 개최된 제 13회 EDM에서는 Fragilaria 속에 대한 전문가 워크숍을 

가졌으며 해당 속의 모든 종을 문서화하여 논의하였다. 또한 Type slides와 유럽 각지에서 채집된 종을 광학현미경으로 함께 

관찰하는 시간을 가졌다. 이처럼 특정 돌말류 속에 대한 해당 속에 대한 문헌을 함께 살펴보고, 이에 대해 논의를 함으로써 보

다 정확한 종의 특징을 함께 공유할 수 있다.

마찬가지로 돌말류 연구가 활발한 북미에서는 Society for Freshwater Science (SFS)에서 관련 워크숍을 진행하고 있다. 

2015년 5월에 개최한 SFS의 돌말류 분류 인증 워크숍에서는 돌말류 분류와 동정에 있어 종의 특징을 설명하는 방식, 원전의 

설명을 얻는 방법, 그리고 돌말류 시료의 광학현미경 관찰 방법 등을 교육하였다. 해당 프로그램을 통해 돌말류 종 관련 정보

의 수집과 활용 방법을 공유할 뿐 아니라, 참가자들을 대상으로 한 테스트를 실시하여 통과한 이들에 한해 분류학 인증서를 

발급하고 있다. 해당 인증서의 유효기간은 5년으로, 주기적으로 인증 프로그램 수료 및 테스트를 받아야 한다.

이러한 모임이 이뤄질 수 있었던 배경에는 유럽과 북미에서 돌말류를 담수 오염의 생물 지표로 널리 이용하고 있기 때문으
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로, 해당 업무의 수행을 위해서는 돌말류의 정확한 종 식별이 필수적이기 때문이다. 돌말류와 관련된 공통된 지식을 공유하

고, 규범화된 분류 방법을 지속적으로 유지해야 하는 이유이기도 하다. 

3.2 국외의 데이터베이스

앞서 언급한 바와 같이 DNA 바코드 연구에서 중요한 것은 본인의 연구 결과로 획득한 자료와 비교할 수 있는 참조 데이터

가 필요하다는 것이다. 참조 가능한 데이터는 어디서 구해야 하는가? 이에 대한 해답으로 다음과 같은 웹 기반의 DNA 서열 

데이터를 제공하는 미국의 GenBank와 캐나다의 The Barcode of Life Data System (BOLD), 독일의 SILVA 데이터베이스

를 예로 들 수 있다(Table 1).

GenBank는 분자생물학을 연구하는 연구자들이라면 모를 수 없을 만큼 매우 중요한 DNA 서열 데이터 베이스 중 하나이

다. GenBank는 National Center for Biotechnology Information (NBCI)에서 구축한 데이터베이스로(Benson et al., 2018), 

이 데이터베이스는 많은 연구자들이 자신의 연구 데이터와 DNA 서열을 비교하거나(Harris, 2003), 종의 변동 수준을 확인

하기 위해 기존에 발표된 데이터를 재분석 할 때(Johns and Avise, 1998; Harris, 2003) 필요한 참조 데이터를 제공한다. 그러

나 GenBank는 공개 데이터베이스 시스템이기 때문에 DNA 염기 서열 데이터라면 검증 단계를 거치지 않고, 연구자 누구나 

쉽게 DNA 염기 서열을 업로드 할 수 있다는 점에서 문제가 발생할 수 있다. 논문 저자가 생성한 DNA 서열 데이터와 기존에 

등록된 GenBank의 모든 데이터가 항상 옳은 것은 아니기 때문이다. 이미 많은 연구들에서 Genbank의 데이터 신뢰성에 대

해서 우려하고 있다(Harris, 2003; Wesche et al., 2004; Shen et al., 2013). 또한 GenBank는 형태학적 정보 및 환경 요소에 

대한 정보를 제공하지 못한다는 점에서 돌말류 연구의 활용에 한계점을 가진다.

최근에 GenBank 다음으로 DNA 참조 서열 데이터베이스로 많이 언급되는 DNA 서열 데이터베이스는 BOLD이다. 

BOLD의 주된 목적은 DNA 바코드 시퀀스와 원본 표본간의 지속적인 연결이며, 이러한 연결은 데이터의 저장, 구성 및 요청

과 관련된 모든 보안환경을 포함한다(Ratnasingham and Hebert, 2007). BOLD는 DNA 염기서열만 업데이트 되는 

GenBank와는 달리, 실제 표본에 대한 메타데이터에 대한 정보(표본의 명명자, 표본이 보관된 기관명, 표본 이미지, DNA 염

기서열 등) 제공을 권장하고 있으며(Meiklejohn et al., 2019; Coleman and Radulovici, 2020), 그에 따라 BOLD는 상대적으

로 GenBank보다 신뢰성은 더 높다고 하겠다. BOLD에서는 돌말류 개체의 형태를 사진으로 확인 할 수 있지만, 이들의 자세

한 묘사가 누락된 점이 아쉽다. 그리고 종에 따라서 채집된 장소 혹은 종의 분포에 대한 정보도 함께 제공하고 있다.

Table 1. Overview of the international diatom databases

　
photographic 

data

species 

description

ecological 

information

DNA 

information
note

GenBank (America) X X X
SSUa, LSUb, 

COXc, etc

lots of DNA sequencing information, 

yet DNA sequences unverified

BOLD (Canada) O X
distribution and/or 

collection site

SSUa, LSUb, 

COXc, etc

low number of DNA bases, but with 

verified information

Algaterra (Germany) O O
environment 

variables

SSUa, LSUb, 

COXc, etc
specialized in microalgae

SILVA (Germany) X X X SSUa, LSUb specialized in rDNA

aSSU : Small subunit rDNA
bLSU : Large subunit rDNA
cCOX : Cytochrome c oxidase subunit
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BOLD와 비견할 또 다른 사례로는 독일의 SILVA 데이터베이스가 있다(Table 1). SILVA는 세계 유일의 웹 기반의 

ribosomal RNA 데이터베이스로(Yilmaz et al., 2014; Glöckner, 2019), 여러 종류의 DNA 마커들 중 ribosomal DNA인 

SSU와 LSU에 대한 정보를 제공한다(Quast et al., 2012). 또한 SILVA는 크게 3개의 대분류군(박테리아, 고세균, 진핵생물)

으로 정리되어 있고, 각 분류군에 맞는 다양한 방법의 분류체계(EMBL-EBM/ENA, RDP와 GTDB)를 이용하여 데이터베이

스화 되어 있다(Glöckner, 2019). 그러나 종명 및 속명에 기반한 검색을 제공하고 있지 않기에 DNA 염기서열 정보의 접근성

은 다소 떨어진다고 볼 수 있다. 다시 말해 해당 종의 분류체계를 명확히 이해하지 못한다면 원하는 DNA 염기서열을 빠르게 

찾는 것이 쉽지 않다. 더불어 형태적 정보와 생태적 정보를 제공하지 않는 부분 역시 아쉽다.

앞에서 언급한 3개의 데이터베이스는 동, 식물을 아우르는 다양한 분류군에 대한 DNA 염기 서열을 제공하는 데이터베이

스였다면, 마지막으로 소개하는 AlgaTerra는 돌말류를 포함한 담수와 해양의 미세조류에 특화된 데이터베이스이다(Table 

1). AlgaTerra는 독일의 Botanischer Garten & Botanisches Museum Berlin (BGBM)에서 개발한 데이터베이스로, 2004년

부터 온라인으로 운영되고 있다(Kusber and Jahn, 2007). 미세조류 생물다양성 정보시스템인 AlgaTerra는 2007년을 기준

하여 24,650개 이상의 조류의 종명을 포함해 조류의 개념, 형태학적 정보 및 기재, 분자 데이터와 참고문헌 데이터를 함께 제

공하는(Kusber and Jahn, 2007) 종합적인 데이터베이스이다. AlgaTerra는 DNA 염기서열뿐만 아니라 형태학적 정보도 모

두 제공하고 있어서, 다른 데이터베이스에 비해서 좀 더 신뢰성을 갖는다고 볼 수 있다. 이처럼 잘 구축된 데이터베이스인 

AlgaTerra에 한가지 아쉬운 점이 있다면, 해양의 돌말류보다 담수의 돌말류 정보가 더 많다는 점이다. 이는 유럽의 담수 돌말

류를 활용한 수질관리 프로그램으로 인해서 돌말류의 관심도 및 중요도가 해양보다는 담수 쪽에 더 큰 비중을 두고 있기 때

문으로 여겨진다.

3.3 국내의 형태 분류와 데이터베이스의 현황

국내에서의 돌말류 분류 연구는 상대적으로 소수 그룹에서 진행되어 왔다. 이러한 소수 그룹 중 한 곳인 부경대학교의 허

성범 교수 연구실에서는 돌말류를 포함하여 미세조류를 전문적으로 분리, 배양하는 기관인 '해양미세조류은행'을 설립한 바 

있다. 해양미세조류은행에서는 돌말류를 포함하여 2005년 기준 1,162종(이중 598종이 해양 돌말류였음)의 미세조류를 분

리하여 배양하는 데 성공했다(https://www.ibric.org/myboard/read.php?Board=bio_plan&id=79). 더불어 분리 및 배양으로 

확보하여 보유한 미세조류 종에 대한 데이터베이스까지 구축하였다. 이후 해양미세조류은행은 대표인 허성범 교수의 퇴임

과 함께 2015년 해양수산부 산하 한국해양과학기술원으로 이전되었다. 한국해양과학기술원으로 이전된 해양미세조류 은행

의 시료들은 현재 해양시료도서관에서 배양되고 있다.

 해양시료도서관(http://lims.kiost.ac/main/main.do)은 2012년 6월에 개관하여, 해저 퇴적물, 해양 광물, 해양생물 및 플랑

크톤 배양주의 체계적인 수집, 저장 및 관리를 위해서 설립되었다. 해양시료 도서관에서는 시료현황에 대한 데이터베이스를 

운영하고 있다. 여기에는 배양 생물의 관리코드, 시료명, 분류군(학명), 채집일자 및 위치, 배양조건에 대한 내용이 기록되어 

있다. 해양시료 도서관 데이터베이스의 돌말류 시료 수는 728개로 확인되지만, 이 중에는 중복되는 종이 많고, 종 수준까지 

동정된 종이 많지 않다. 그리고 오로지 시료를 관리하기 위한 데이터베이스이기 때문에, 형태학 또는 분자생물학적 정보가 

없는 한계를 가지고 있다. 이처럼 현재까지 국내의 돌말류 관련 컬렉션 및 데이터베이스는 엄밀한 검증과 활용보다는 단순한 

취합에 방점을 두고 있는 점에서 다소간의 한계를 갖고 있다고 하겠다. 
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4. 국내 돌말류 분석자료의 정도관리 신뢰성 향상을 위한 제언

우리나라는 돌말류 분석 자료를 검증할 수 있는 경험이 풍부한 분류학자의 수가 부족한 실정이다. 특히 담수 돌말류를 연

구하는 분류학자 보다 해양, 그리고 그 중에서도 저서성 돌말류를 분류하는 분류학자의 수가 절대적으로 부족하다. 이는 해

양 돌말류 분류학자의 양성이 필요함을 시사한다. 현재 국내에서 돌말류 분류에 대한 교육은 일부 대학의 연구실에서만 가능

하다. 돌말류 분류의 입문의 폭이 좁기 때문에, 분류학자를 양성 하기 위해서 북미 SFS의 분류학 인증 프로그램과 같은 교육 

프로그램이 필요하다고 여겨진다. 종 식별을 위해 필요한 돌말류의 분류 지식과 현미경의 조작 및 관찰 기술을 함께 교육할 

수 있는 프로그램을 통해서 기초적인 분류가 가능한 분류학자를 양성할 수 있다. 또한 분류학자들간의 분석 오차를 줄이기 

위해서 유럽의 EDM과 같은 연구진들의 주기적인 모임이 필요하다. 이러한 모임의 목적은 연구진들간의 연구와 분류에 대

한 교류를 통해서 분석 오차를 줄이는 것이다. 학술교류와 같은 모임은 공통적인 지식을 함께 공유할 수 있는 가장 직접적인 

방법이다. 또한 장기적으로는 미국의 경우에서처럼 인증서를 발급하는 교육프로그램의 개설 역시 고려해 볼 수 있다.

다음으로 분류학자 양성의 기반에 필요한 것은 우리나라도 유럽과 북미와 같은 돌말류를 생물 지표로 활용한 정기적인 수

계 모니터링의 적용이다. 국제적으로 환경오염에 대한 염려가 강해지고 있으며, 가까이로는 일본의 후쿠시마 원전 방사능 오

염수의 방류가 예정되어 있기 때문에 해양 환경의 모니터링이 중요해지고 있는 상황이다. 이미 국가적으로 정기적인 해양 모

니터링이 진행되고 있지만, 해당 모니터링은 돌말류를 활용한 생물 모니터링보다는 화학적인 모니터링에 좀 더 집중하고 있

다. 해양 생태계의 위해성 평가를 위해서는 돌말류를 포함한 생물학적 환경 모니터링이 강화되어야 하며, 필요한 부분이다.

마지막으로 가장 중요하면서도 장기적인 노력이 필요한 부분은 돌말류 분류정보 데이터베이스의 구축이다. 이를 위해서

는 형태학적 자료 및 DNA 염기서열 자료의 축적 모두가 중요하다. 예를 들어 환경 모니터링의 효율성을 높이기 위해서는 

DNA 바코드 분석이 적합할 터이나, 이 때 형태학적으로 검증되지 않은 시료의 DNA 염기서열 자료를 사용하면 분석의 신뢰

성은 전혀 담보되지 않을 것이기 때문이다. 따라서 검증된 형태기반 데이터베이스를 기본으로 하여 DNA 염기서열 정보를 

추가하는 방법으로 데이터베이스의 구축이 이루어지는 것이 바람직할 것이다. 또한 이러한 종합적인 데이터베이스의 구축

을 고려함에 있어, 앞서 언급한 해외 사례들 중에서 BOLD 및 AlgaTerra와 같이 형태적인 메타 정보와 DNA 염기서열을 함

께 구축한 데이터베이스들이 좋은 모델이 될 수 있을 것으로 여겨진다.
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