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서     론

섭식은 생태계에 서식하는 생물의 영양분을 얻는 과정

일 뿐 아니라, 다른 생물과의 경쟁 및 공생, 포식 등과 연관

된다 (Ji et al., 2021). 특히 포식 활동은 군집 구조에 직접적

인 영향을 주고받는 중요한 요소로 그와 관련된 먹이원 연

구는 군집 내에서 생물 간의 영향을 파악할 수 있고, 서식

지와 환경 변화에 따른 먹이원 변화가 생물에 주는 동향을 

파악할 수 있기에 중요하다 (Carreon-Martinez and Heath, 

2010). 어류는 해양 생태계 내 고차 소비자로서 생물학 및 

DNA 메타바코딩을 이용한 광양만 및 어시장 해양 생물 위 내용물 분석
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Abstract	 Gut contents analysis is essential to predict the impact of organisms on food source changes due 
to variations of the habitat environment. Previous studies of gut content analysis have been conducted using 
traditional methods, such as visual observation. However, these studies are limited in analyzing food sources 
because of the digestive process in gut organ. DNA metabarcoding analysis is a useful method to analyze food 
sources by supplementing these limitations. We sampled marine fish of Pennahia argentata, Larimichthys 
polyactis, Crangon affinis, Loligo beka and Sepia officinalis from Gwangyang Bay and Yeosu fisheries market 
for analyzing gut contents by applying DNA metabarcoding analysis. 18S rRNA v9 primer was used for 
analyzing food source by DNA metabarcoding. Network and two-way clustering analyses characterized the 
relationship between organisms and food sources. As a result of comparing metabarcoding of gut contents for P. 
argentata between sampled from Gwangyang Bay and the fisheries market, fish and Copepoda were analyzed 
as common food sources. In addition, Decapoda and Copepoda were analyzed as common food sources for 
L. polyactis and C. affinis, respectively. Copepoda was analyzed as the primary food source for L. beka and 
S. officinalis. These study results demonstrated that gut contents analysis using DNA metabarcoding reflects 
diverse and detailed information of biological food sources in the aquatic environment. In addition, it will be 
possible to provide biological information in the gut to identify key food sources by applying it to the research 
on the food web in the ecosystem.
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생태학적으로 다양한 연구가 이루어지고 있지만, 어류 먹

이원 연구는 현장에서 시료 채집의 어려움과 보관 등의 문

제로 다른 연구 주제에 비해 희소하다 (Ji et al., 2020). 국내

의 어류 데이터베이스 구축 연구 (Kim et al., 2011b; Jung 

et al., 2014)에서도 어류의 먹이원 정보는 섭식 길드와 같

이 짧게 서술하거나 없는 경우도 많으며 국외 어류 데이터

베이스 FishBase’ (http://www.fishbase.in)에도 형태 및 생

태 정보에 비해 먹이원 정보는 비율 (%)로 짧게 언급하는 

것이 대부분이다. 따라서 해양생태계의 먹이망과 관련된 

연구를 위해서는 어류와 같은 상위 소비자인 먹이원 연구 

정보가 필요하다. 

우리나라 어류는 4강 45목 223과 724속 1,291종 (Natio

nal Institute of Biological Resources (NIBR) 2019)이 보고

되어 있다. 이 중 담수 어류는 기수종을 포함하여 216종이 

알려져 있으며 해양 어류는 1,075종 (Lee et al., 2018)이 알

려져 있다. 하지만 먹이원이 보고된 어류는 1969년 풀망둑 

(Acanthogobius hasta)부터 현재까지 총 120편이 보고되

었고, 해외 연구에서도 어류의 먹이원 연구는 1938년에 갈

색송어 이외 약 200여 종이 보고 (Kim, 2017)되어 있어 전

체 어류에 비해 먹이원 정보가 보고된 종수는 아직 많지 

않다. 한편 과거의 식성연구는 대부분 현미경을 이용한 위 

내용물의 형태적인 분석을 통해 이루어졌기 때문에 위 내

용물에 대한 형태적 확인은 소화과정에서 소실되는 동정 

키와 연구자 숙련도에 따라 먹이원 파악에 제한점이 많았

다 (Ji et al., 2020). 아울러 식물플랑크톤과 동물플랑크톤 

같은 미세 먹이원은 육안으로 식별이 힘들고, 종 동정에 

있어서 전문 지식을 가지고 있지 않다면 오동정을 할 수도 

있다. 이와 같이 위 내용물에 대한 먹이 구성 요소를 직접

적으로 파악하는 데 어려움이 있기 때문에 최근 분자적 기

술을 이용한 먹이원 파악에 대한 다양한 시도가 진행되고 

있다 (Na et al., 2020; Heo et al., 2021). 

DNA 메타바코딩 (DNA-metabarcoding)은 먹이원 연구

에 새로운 접근법으로서 다양한 수서생물을 대상으로 시

도되고 있다. 남극 수심 1,000 m에서 서식하는 Myctophids

는 요각류 (Copepoda)와 같은 크기가 작은 먹이원을 섭

식하여 정확한 먹이원 파악이 쉽지 않아 DNA 메타바

코딩을 이용하여 먹이원을 분석한 결과 크릴류에 속하

는 Thysanoessa macrura와 Euphausia superba가 가장 많

이 섭식한 먹이원으로 밝혀졌다 (Clarke et al., 2020). 국

내 연구에서도 살오징어 (Todarodes pacificus)와 갯장어  

(Muraenesox cinereus), 문치가자미 (Pleuronectes yokoha

mae)의 위 내용물을 DNA 메타바코딩을 이용하여 분석

하였다 (Kim, 2017). 과거 문헌 자료에서는 살오징어의 주

요 먹이원이 어류 (Pisces), 갑각류 (Crustacea), 연체동물 

(Mollusca)로 알려져 있는데, DNA 메타바코딩 분석 결과 

살오징어의 위 내용물이 멸치, 꼼치, 자주새우류, 등가시치

류 등으로 나타나 문헌자료와 유사하였다 (Kim, 2017). 또

한 연안에 서식하는 갯장어에서는 저서생물을, 외해에서 

사는 갯장어는 어류를 주로 섭식하는 것을 확인하여 서식

처에 따른 먹이원 이질성도 확인할 수 있었다 (Kim, 2017). 

위의 사례를 종합해 보면 DNA 메타바코딩은 앞서 지적한 

어류의 위 내용물 육안 확인에 대한 어려움을 넘어서 정확

한 먹이원 정보를 제공하고 있다. 

본 연구에서는 최근 주목받고 있는 DNA 메타바코딩을 

이용하여 어류의 정확하고 다양한 먹이원을 분석하고자 

하였다. 이를 위해 광양만에서 보구치 (Pennahia argentata)

와 참조기 (Larimichthys polyactis), 자주새우 (Crangon 

affinis), 꼴뚜기 (Loliginidae beka)를 채집하여 위 내용물

에 대한 DNA 메타바코딩을 수행하였다. DNA 메타바코딩

에서 얻은 먹이원 정보를 이용하여 채집 및 구입한 수산

물의 섭식생태도 분석하였다. 섭식생태 해석을 위해 Levin 

niche breadth 이용한 각 어류의 먹이원 다양성을 분석하였

고, 네트워크 분석을 이용하여 어류와 먹이원 섭식관계를 

비교하였다. 아울러 본 연구의 결과와 다른 먹이원 연구와

의 비교 검증을 위하여 영양단계 (Trophic level) 분석을 수

행하였다. 

재료 및 방법

1. 위 내용물 샘플 확보 및 DNA 메타바코딩

위 내용물 분석을 위해 2020년 5월 광양만에서 새우조

망 (망폭 1.5 × 0.5 m, 망목 10 mm)을 이용하여 수서생물을 

채집하였다. 채집한 수서 생물은 참조기와 보구치, 자주새

우, 꼴뚜기 4종으로 현장에서 위를 적출하여 15 mL conical 

tube에 80% ethanol로 보관하였다. 채집한 생물 종과 비교 

분석을 위해 여수 어시장에서 동일 생물 종을 구입하여 위 

내용물을 적출하였다. 여수 어시장에서 구입한 생물 종은 

참조기와 보구치, 자주새우는 동일한 어종을 구입하였으나 

꼴뚜기는 같은 두족류인 갑오징어를 구입하여 위를 적출

하였다. 구입한 어종은 당일 조업하여 입항하는 어선의 생

물로 새벽에 위판장에서 구입하였다. 

DNA 추출 전 위 조직 내용물에 대한 오염을 방지하기

위해, 1X PBS (Phosphate-buffered saline)를 이용하여 위

를 세척하였다. 위 내용물은 DNeasy Blood and Tissue 

Kit (Qiagen, Hilden, Germany)를 이용하여 관련 프로

토콜에 따라 genomic DNA 추출하고 Microplate reader 

(Thermo Fisher, USA)을 이용하여 DNA 정량을 진행하
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였다. 어류 위 내용물을 탐지하기 위해 진핵생물 파악

을 위해 사용하는 18S rRNA V9 (1380F-1510R) 프라이머 

(Forward: 5ʹ-CCCTGCCHTTTGTACACAC-3ʹ와 Reverse: 

5ʹ-CCTTCYGCAGGTTCACCTAC-3ʹ)를 이용하여 PCR 분

석을 진행하였다 (Amaral-Zettler et al., 2009). 18S rRNA 

V9 프라이머는 진핵생물을 확인할 수 있는 범위가 넓다는 

장점이 있다 (Heo et al., 2021). 

PCR 진행은 AccuPower PCR PreMix (Bioneer, Korea)를 

이용하였으며, PCR 조건은 94°C 3분간 초기 진행 후 94°C

에서 30초 변성, 57°C에서 1분, 72°C에서 1분 30초간 합성 

과정을 30회 진행한 후 72°C에서 10분 진행하였다. PCR 

산물은 1.5% Agarose gel 전기영동을 이용하여 시각화로 

확인하였으며, Qubit (Invitrogen, USA)을 이용하여 DNA 

농도를 확인하였다. 라이브러리 제작은 Nextera XT DNA 

Library Preparation Kit (Illumina, USA)를 이용하여 2차 

PCR을 수행하였다. NGS (Next Generation Sequencing) 분

석으로는 iSeq100 (Illumuna, USA)을 통해 시퀀싱을 진행

하였다. 시퀀싱된 데이터는 Qiime2 파이프라인 (Bolyen et 

al., 2019)을 이용하여 ASV (Amplicon sequence variant) 산

출하였으며, 레퍼런스 데이터 베이스로 NCBI nt 데이터베

이스 (https://ftp.ncbi.nlm.nih.gov)를 이용하여 97% 일치도

로 분석하였다. PCR 과정에서 위 내용물과 함께 포식 어류

의 DNA도 증폭되기 때문에, 포식 어류와 같은 목의 ASV 

빈도 값은 삭제 후 분석하였다. 

2. 섭식생태 분석

DNA 메타바코딩 분석을 통해 추출된 위 내용물의 ASV 

빈도 정보를 이용하여 먹이원의 상대빈도 분석 및 다양성 

분석, 영향단계 분석, 네트워크 분석, 계층적 군집 분석을 

수행하였다. 먹이원 상대빈도 분석은 채집 및 구입한 각 

생물의 위 내용물 DNA ASV 빈도 정보를 활용하였으며, 

먹이원 다양성 분석은 섭식폭 지수 (Dietary breadth index, 

Bi)를 계산하였다. 섭식폭 지수는 레빈 표준 생태지위 폭 

(Levin’s standardized niche breadth) (Levins, 1968)을 이용

하여 구하였으며, 다음의 식을 통해 계산할 수 있다. 

         -1
A = ---------

         n-1

여기서 A는 레빈 표준 생태지위 폭이며 생태지위 폭의 

레빈 측정 (Levin’s measure of niche breadth, A = 1/∑ )

를 이용하여 구한다. 이때, PJ는 먹이원 j를 섭식할 확률이

며 n은 전체 먹이원 종수 또는 종류의 수를 나타낸다. 계산

된 지수 값이 1에 가까울 경우 다양한 먹이원을 먹은 생물

을 나타내고 0이면 한 종류의 먹이만 먹는 것으로 해석할 

수 있다. 

영양단계 (trophic level, TLK) 분석은 Cortés (1999)의 식

을 이용하였다.

                    n
TLK = 1 + ( ∑Pj × TLj)
                  j = 1

TLj는 먹이생물 분류군 j의 영양 단계이며, Pauly and 

Christensen (1995), Sanger (1987), Hobson and Welch (1992), 

Hobson et al. (1994), Hobson (1993)를 참고하여 먹이원의 

영양단계 평균값을 사용하였다. Pj는 먹이생물 분류군 j가 

차지하는 확률을 나타낸다. 

섭식한 수서 생물과 먹이원과의 관계를 유추하기 위하

여 계층적 군집 분석 (Dray and Legendre 2008)과 네트워

크 분석을 수행하였다 (Csardi and Nepusz, 2006; Bae and 

Park, 2019). 계층적 군집 분석은 Bray-Curtis 거리 (Beals, 

1984)를 구한 후 Ward 연결법 (Ward Jr, 1963)을 이용하여 

먹이원의 유사성에 따라 섭식한 생물을 그룹화하였다. 네

트워크 분석은 먹이원과 생물을 정점 (node)으로, 먹이원과 

생물의 관계를 연결선 (link)으로 네트워크를 구성하였다. 

네트워크에서 연결선의 굵기 (width)는 각 생물과 해당 먹

이원 간 섭식 비율을 의미한다. 계측정 군집 분석과 네트

워크 분석은 먹이원을 분류군으로 묶어 표준화하여 입력

자료로 활용하였다. 네트워크 분석과 계층적 군집 분석은 

R (ver. 4.1.2; https://www.r-project.org) 프로그램을 이용하

였으며 네트워크 분석은 igraph (Csardi and Nepusz, 2006) 

패키지를 이용하였으며, 계층적 군집 분석은 vegan 패키지 

(Oksanen et al., 2019)를 이용하였다.

결과 및 고찰

1. 18S rRNA V9을 이용한 위 내용물 분석

DNA 메타바코딩을 이용한 채집 및 구입한 5종의 먹이

원은 6문 (phylum), 8강 (class), 14목 (order), 23과 (family), 

24속 (genus), 25종 (species)이 분석되었다. 광양만에서 채

집한 보구치 (PSP1)의 먹이원은 단각류 (Amphipoda)가 

62.5%, 어류 (Fish)가 28.3%, 십각류 (Decapoda)가 6.4%, 

올챙이새우류 (Cumacea)가 1.5%, 요각류 (Copepoda) 1.3%

를 섭식하는 것으로 나타났다 (Fig. 1). 하지만 어시장에서 

구입한 보구치 (PYM)의 먹이원은 어류 (Fish)가 82.3%, 요

각류 (Copepoda)는 16.6%, 곤쟁이류 (Mysida)는 1.1% 섭

식하는 것으로 나타났다. 이 중 두 어류의 공통 먹이원
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은 요각류로 나타났다. 광양만에서 채집한 참조기 (LSP1)

의 먹이원은 단각류가 99.9%, 윤충류 (Rotifera)가 0.1%로 

조사되었지만, 어시장에서 구입한 참조기 (LYM)는 어류

가 51.2%, 십각류가 48.8%로 나타나 채집한 어류와 구입

한 어류의 먹이원의 차이가 있었다. 광양만에서 채집한 자

주새우 (CSP2)는 요각류 (92.6%)가 주 먹이원으로 조사되

었으나 어시장에서 구입한 자주새우 (CYM)는 위 내용물

에서 요각류 (100%)만 검출되어 채집한 자주새우와 구입

한 자주새우의 먹이원이 거의 일치하였다. 광양만에서 채

집한 꼴뚜기 (LSP3)의 먹이원은 요각류 (91.4%)와 일부 십

각류 (8.6%)가 검출되었으며, 어시장에서 구입한 갑오징어 

(SYM)의 위 내용물은 어류가 96.6%로 조사되어 두 두족

류의 먹이원이 차이가 있었다. 동일한 생물의 위 내용물을 

조사한 보구치와 참조기, 자주새우의 경우 위 내용물 비율

은 다소 차이가 있었지만 주요 먹이원의 목록은 채집 및 

구입한 어종에서 유사하였다 (Fig. 1). 예를 들어 보구치의 

경우, 비율은 차이가 있었지만 어류와 절지동물류가 두 개

체에서 공통적으로 출현하였고, 자주새우의 경우에는 요각

류가 주요 먹이원으로 유사하였다. 하지만 꼴뚜기와 달리 

갑오징어는 육식성 두족류 (Kim, 2017)로 섭식 길드의 차

이로 인해 위 내용물의 구성에 큰 차이를 보였다. 위 내용

물은 계절적, 공간적 변화에 따라 변이가 있는 것으로 알

려져 있다 (Ji et al., 2020). 추후 연구에서는 반복구를 늘려 

이러한 오차를 줄일 필요가 있을 것으로 판단된다.

계층적 군집 분석 결과 올챙이새우목류와 단각류는 보

구치 (PSP1)이 다른 생물에 비해 섭식 비율이 높았고, 십

각류는 참조기 (LSP1)이, 어류와 화살벌레류는 갑오징어 

(SYM)가 다른 생물에 비해 섭식 비율이 높았다 (Fig. 2). 

또한 원생생물과 요각류, 윤충류는 자주새우 (CSP2)의 섭

식률이 높았고 보구치 (PYM)가 다른 생물에 비해 곤쟁이

Fig. 1. The relative abundance of food source taxon in the 8 marine species. The abbreviations can be seen in Table 1.

Table 1. Information of the survey area location with survey sample.

Code Latitude Longitude Specific name Total length (cm)

Gwangyang bay

PSP1
N 34°54ʹ42ʺ E 127°48ʹ18ʺ

Pennahia argentata 13.52

LSP1 Larimichthys polyactis 13.8

CSP2 N 34°51ʹ33ʺ E 127°47ʹ28ʺ Crangon affinis 6.04

LSP3 N 34°47ʹ2ʺ E 127°46ʹ7ʺ Loliginidae beka 12.28

Market

PYM

N 34°73ʹ4ʺ E 127°43ʹ43ʺ

Pennahia argentata 13.52

LYM Larimichthys polyactis 18.42

CYM Crangon affinis 7.84

SYM Loliginidae beka 27.7
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류를 섭식하는 비율이 높은 것으로 나타났다. 꼴뚜기 및 

채집된 자주새우와 구입한 자주새우는 먹이원이 유사하

여 같은 그룹으로 묶이는 경향성이 있었다. 채집 및 구매

한 보구치와 참조기, 갑오징어는 앞서 꼴뚜기와 자주새우

와 먹이원이 다소 차이가 있어 별도의 그룹으로 묶인 것을 

확인하였다. 

본 연구 조사의 결과를 검증하기 위해 과거의 먹이원 연

구 결과와 비교하였다 (Table 2). 문헌에 보고된 보구치의 

위 내용물은 십각류가 65.1%, 갑각류가 27.1%, 다모류가 

7.1% 순으로 나타났다. 하지만 DNA 메타바코딩을 이용한 

본 연구에서는 어류가 67.2% 단각류가 17.4%, 요각류가 

12.4%, 십각류가 1.8%, 곤쟁이류가 0.8%, 올챙이새우목류

가 0.4%로 나타나 과거의 조사 결과와 다소 차이를 보였

다. 두 가지 방법에서 보구치는 절지동물류를 공통적으로 

섭식하였으나 척추동물인 어류를 섭식하는 등의 이질성이 

있는 것으로 조사되었다. 참조기는 조사 방법에 따라 비율

이 차이가 있었지만 절지동물류와 어류를 주로 섭식한 것

으로 나타났다. 육안으로 확인된 자주새우의 주요 먹이원

은 갑각류와 다모류, 십각류로 조사되었으나 DNA 메타바

코딩으로 조사된 자주새우의 먹이원은 요각류가 대부분이

었다. 꼴뚜기와 갑오징어는 과거 먹이원이 보고된 연구가 

적어 먹이원의 양적 정보가 부족하여 비교하지 않았다. 본 

조사의 DNA 메타바코딩을 통해 조사된 먹이원 정보와 과

거의 문헌 자료의 먹이원 정보를 고찰해보면, 어류의 섭식 

유무와 같은 차이도 있었으며 절지동물과 같은 공통된 먹

이원도 있으나 양적인 차이도 보였다. 또한 채집한 보구치

와 참조기의 경우에도 섭식한 먹이원의 양적인 차이를 보

였다. 따라서 수서생물의 정확한 먹이원 정보를 확보하기 

위해서는 조사 시기 및 장소 등을 고려한 반복 조사가 필

요할 것으로 판단된다.

2. 먹이원 정보에 따른 섭식생태 분석

채집 및 구입한 포식 생물과 섭식한 먹이원의 정보를 이

용하여 네트워크 분석한 결과는 Fig. 3과 같다. 요각류는 

참조기를 제외한 모든 생물이 포식한 것으로 나타났다. 이

는 요각류가 해양 생물내에 중요한 먹이원 역할을 하는 것

으로 생각되며 다른 연구에서도 요각류가 보구치를 비롯

한 다양한 해양 생물의 중요한 먹이원인 것으로 보고되었

다 (Cha and Park, 2001; Lee et al., 2010). 자주새우의 경우 

요각류가 주요 먹이원으로 강하게 연결되고 특히 시장에

서 구입한 자주새우 (CYM)의 경우에는 요각류만 섭식한 

것으로 조사되었다. 어류는 보구치 (PSP1, PYM)와, 참조기 

(LYM)가 많이 섭식한 것으로 조사되었다. 특히 보구치와 

참조기 같은 농어목은 먹이원을 한 입에 삼켜 먹는 섭식방

법을 가지고 있고 (Huh et al., 2018), 어류가 다른 먹이원에 

비해 크기와 근육이 발달해 있어 소화과정에서 시간이 걸

려 위 내용물 분석 시 높은 값을 가지는 것으로 추측된다 

(Clarke et al., 2020).

DNA 메타바코딩을 통해 확인한 해양생물 내 먹이원 다

양성을 확인하기 위해 먹이원 폭 (Bi)을 분석하였다 (Fig. 

4). 보구치는 정점에서 잡은 개체 (PSP1)가 0.28의 Bi 지수

값을 보이며 어시장에서 구입한 보구치 (PYM)에 비해 상

대적으로 조금 높은 값이 나타났다. 참조기는 다른 생물

종과는 다르게 어시장에서 구입한 참조기 (LYM)가 0.89

를 보이며 전체 생물 그룹에서 가장 높은 먹이원 폭을 보

였다. 자주새우는 광양만에서 채집된 자주새우 (CSP2)에서 

Fig. 2. Hierarchical clustering of 8 marine organisms according 
to the food sources and cluster distance. The abbreviations can be 
seen in Table 1.

Fig. 3. Network analysis of food source in the marine organisms. 
In network nodes and link appear group between organisms and 
food sources. The abbreviations can be seen in Table 1.
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0.08값을 보였으며, 어시장에서 구입한 자주새우 (CYM)

에서는 먹이원 폭 값이 0으로 나타났다. 두족류인 꼴뚜기 

(LSP3), 갑오징어 (SYM)를 대상으로 관찰한 먹이원 폭에

서는 꼴뚜기가 0.19, 갑오징어가 0.02로 갑오징어에 비해 

꼴뚜기가 상대적으로 높은 먹이원 폭을 보였다.

영양단계 분석 결과 (Fig. 5) 보구치의 영양단계는 채집

한 보구치는 2.0, 구입한 보구치는 3.2로 평균 2.6이 나왔

고, 참조기는 2.6±0.4, 자주새우는 2.7±0.2, 꼴뚜기는 2.6, 

갑오징어는 3.9의 값이 나왔다. 앞서 영양단계를 분석한 

문헌에서는 농어목 (Perciformes)이 3.46의 값을 가지는데 

(Romanuk et al., 2010), 평균 2.6을 가지는 보구치와 참조

기와는 약 0.8의 차이를 가진다. 이는 문헌에서 최대 체장

이 35.6 cm인 것에 비해 본 조사의 보구치와 참조기의 길

Fig. 4. Levin’s niche breadth index of 8 marine organisms for com-
parison to field and fish market. The abbreviations can be seen in 
Table 1.

Fig. 5. Comparison of trophic level between field and fish market. 
The abbreviations can be seen in Table 1.

Table 2. Comparison of food sources contents in bibliographic data.

Species Method Food source %

Pennahia argentata

Microscope (Huh et al., 2018)

Decapoda 65.1

Crustacea 27.1

Polychaeta 7.1

DNA metabarcoding (this study)

Fish 67.2

Amphipoda 17.4

Copepoda 12.4

Decapoda 1.8

Mysida 0.8

Cumacea 0.4

Larimichthys polyactis

Microscope (Kang et al., 2022)

Fish 46.5

Crustacea 31.3

Decapoda 21.4

DNA metabarcoding (this study)

Decapoda 88.8

Fish 11.1

Rotifera 0.1

Crangon affinis

Microscope (Hong et al., 1989)

Crustacea 32.6

Polychaeta 15.2

Decapoda 10.9

DNA metabarcoding (this study)

Copepoda 95.2

Protozoa 4.7

Rotifera 0.1
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이는 절반 수준에 미치지 못해 섭식할 수 있는 먹이원이 

제한되어 영양단계에서 차이를 가지는 것으로 사료된다. 

문헌 (Cortés, 1999)에서 조사된 새우류와 갑각류의 영양단

계는 2.52로 나타나는데, 본 조사의 자주새우 영양단계도 

평균 2.7±0.2로 비슷한 값을 보였다. 두족류 중, 오징어와 

문어는 3.2의 값이 나왔는데 (Cortés, 1999), 본 조사의 꼴

뚜기는 2.9로 다소 낮았다. 이는 오징어와 문어의 크기에 

비해 꼴뚜기의 크기가 작아 섭식하는 먹이원의 차이에 의

해 영양단계가 낮게 나온 것으로 판단된다. 반면에 갑오징

어의 경우, 3.9로 나와 다른 두족류에 비해 높은 값을 보였

다. 본 연구 (Fig. 2)에서 다른 생물에 비해 갑오징어는 어

류를 많이 섭식하여 문헌에서의 영양단계보다 비교적 높

은 수치를 보인 것으로 생각된다. 이상의 결과를 요약하면, 

먹이원 분석을 통한 영양단계 평가는 생물의 형태적 특징

과 서식처 및 조사 시기 등 여러 가지 요인에 의한 먹이원 

변동을 통해 달라지는 것을 확인할 수 있었다. 

본 연구에서는 먹이원 분석에서 전통적인 방법인 육안 

조사의 단점인 섭식과정에서 일어나는 먹이원의 형태 변

형과 연구자의 숙련도에 따른 동정의 오차 범위가 크다는 

점을 보완하기 위해 DNA 메타바코딩 방법을 이용하였다. 

현미경을 이용한 방법에서는 어류와, 갑각류와 같은 크기

가 비교적 큰 생물이 상위 먹이원을 차지하는 반면, DNA 

메타바코딩을 이용한 방법에서는 비교적 크기가 작은 요

각류 등도 상위 먹이원으로 나타났다 (Table 2). 하지만 같

은 종이라도 생활하는 환경과 생물의 크기 등에 따라 섭식

하는 먹이의 종류와 섭식 다양성, 생물의 영양단계가 달라

지는 것을 확인하였다 (Figs. 4, 5). 차후 연구에서는 조사하

는 시기와 장소 등 채집 방법을 통일하고, 반복 수를 늘려 

오차를 줄일 필요가 있는 것으로 판단된다.

적     요

보구치는 어류와 요각류가 공통 먹이원으로 분석되었

다. 광양만에서 채집한 보구치가 가장 많이 먹은 먹이원은 

단각류로 ASV 빈도가 62.5%로 나타났으며 여수 어시장

에서 구입한 보구치는 어류의 ASV 빈도가 16.6%로 가장 

많았다. 광양만에서 채집한 참조기의 우점 먹이원은 십각

류로 ASV 빈도가가 99.9%로 나타났으며 어시장의 참조

기는 어류의 ASV 빈도가 51.2%로 조사되었다. 광양만과 

어시장의 자주새우 우점 먹이원은 각각 요각류로 92.6%

와 100%로 조사되었다. 광양만에서 채집한 꼴뚜기는 요각

류 (91.4%)를 가장 많이 먹었으나 어시장에서 구입한 갑오

징어는 어류 (96.6%)를 가장 많이 섭식하였다. 계층적 군집 

분석 결과, 꼴뚜기 및 채집한 자주새우와 구입한 자주새우

는 먹이원이 유사하였으며 보구치와 참조기, 갑오징어와는 

차이가 있는 것으로 조사되었다. 네트워크 분석 결과, 요

각류는 참조기를 제외한 모든 수서 생물과 연결되어 있어 

가장 중요한 먹이원인 것으로 조사되었다. 먹이원 폭 분석 

결과 광양만에서 채집한 참조기의 먹이원 폭 값은 0.001

로 낮았으나 어시장에서 구입한 참조기의 먹이원 폭 값은 

0.886으로 먹이원 다양성이 가장 높았다. 영양단계 분석 

결과, 어류를 주로 섭식했던 갑오징어가 3.98로 가장 높았

으며, 광양만에서 채집한 보구치가 2.0으로 영양단계가 가

장 낮은 것으로 조사되었다. 이를 통해 위 내용물의 DNA 

메타바코딩을 활용한 먹이원 분석 연구는 육안을 통한 먹

이원 분석 사이에서 상호보완하여 섭식생태 연구에 활용

할 수 있을 것이다. 
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