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서     론

녹색강도래 (Chloroperlidae, Plecoptera)는 우리나라의 소

하천에서 흔히 볼 수 있는 수서곤충으로 전에는 Alloperla 
joosti Zwick와 A. rostellata (Klapálek), Sweltsa lepnevae 
Zhiltzova와 S. nikkoensis (Okamoto)의 4종이 기록되어 왔 

으나 Ham (2008)에 의해 Alloperla mediata (Navas)와 

Sweltsa illiesi Zhiltzova and Levanidova가 추가되고, Stark 

(2010)가 충청북도와 강원도에서 채집된 Kathroperla 
doma를 신종으로 보고하여 지금은 우리나라에 총 7종의 

녹색강도래가 기록되어 있다. 특히 Ham (2008)은 녹색강

도래 성충의 생식기뿐만 아니라 몸의 등에 나타난 흑색무

늬의 형태를 이용하여 우리나라에 서식하는 녹색강도래 6
개 종을 쉽게 동정할 수 있는 길을 열어 놓았다.

저자는 Chung (2005a)에서 강원도 인제군 점봉산 강선

리의 한 소하천에서 대형무척추동물상을 조사했었다. 그 

당시 녹색강도래는 속 수준에서 밀도와 생물량이 추정되

었는데, 녹색강도래 약충의 형태가 똑같은 것 같아 한 종

으로 이루어진 것으로 생각되어 종을 확인하고자 2004~ 

2005년도에 조사하천에서 성충을 채집한 결과 채집하천 

주변의 성충은 한 종이 아닌 복수의 종으로 구성되어 있

었다. 실험실에서 약충을 우화 시켜 성충을 확인하고자 했

으나 약충 탈피각과 성충을 연결시키기가 쉽지 않았다. 강
도래 약충의 등에도 성충의 등무늬와 동일한 무늬가 나타

나는데 대개 우화 직전에 나타난다. 따라서 다양한 시기에 

채집된 강도래 약충은 정확하게 동정될 수 없었다.
DNA barcode는 미토콘드리아의 cytochrome oxidase I 

subunit의 일부 염기서열을 이용하여 종을 구분하는 데 이
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용되는 것으로 (Herbert et al., 2003), 그 유효성에 의문도 

있지만 (예: Elias et al., 2007), 형태적으로 구별이 어려운 

종을 동정하거나, 특히 종을 알 수 없는 유충을 성충에 연

결시키는 데 유용한 것으로 알려져 있다 (Gill et al., 2014; 
Jackson et al., 2014).

본 연구의 목적은 DNA barcode를 녹색강도래 약충의 

종을 확인한 다음, 종 동정에 필요한 약충의 외부형태를 

탐색하는 것이다. 이를 근거로 앞에서 언급된 점봉산의 한 

1차하천에 서식하는 녹색강도래 약충의 종을 확인하여 그

들의 생활환을 밝히고 2차생산력을 추정하고자 한다.

재료 및 방법

1. 조사하천

조사하천은 강원도 인제군 강선리에서 점봉산의 남사면

을 흐르는 작은 1차하천 (38°03ʹN, 128°25ʹE)이다. 이 하천

의 총 길이는 약 600 m이며 3차하천과 합류하는 해발 800 
m 지점의 마지막 10여 m는 경사가 매우 급하다. 1997년 5
월에 측정된 바로는 하폭은 대략 1 m 이하이지만 몇 군데

는 넓게 펴져 있어 가장 넓은 곳은 2.7 m에 달하고 물 깊

이는 5~10 cm이었다. 하천의 수온은 자동기록기 (Hobo® 

temp)로 2시간 간격으로 측정되었으며 연간 일 평균수온

은 0~14°C로 유지되었다 (Chung, 2005b), 전기전도도는 

15~25 μs cm-1, pH는 5.1~6.9를 나타내었다. 하류 10여 m
의 급경사구간을 제외한 나머지 구간에서는 주변의 큰 나

무들로 인해 하천의 수관이 막혀있었다. 조사하천에 대한 

자세한 설명은 Chung (2005a)에 있다.

2. 채집과 선별

녹색강도래는 다른 저서성 대형무척추동물과 함께 경사

가 심한 3차하천으로의 합류구간을 제외한 하류 20~300 
m에서 파이프형 채집기 (직경 20 cm, 높이 40 cm)로 1997
년 11월부터 1998년 10월까지 4~6주 간격으로 총 11회 

채집되었다 (Chung, 2005a). 1997년 11월부터 이듬해 1월 

까지는 임으로 선발된 5개 지점에서 표본추출 하였다. 실
험실에서 대형무척추동물을 선별해 본 결과 5 반복만으로

는 일부 종에 대한 생활사 추정하기에 충분한 표본량을 확

보할 수 없을 가능성이 있었으므로 1998년 2월부터 10월

까지는 채집지점을 8개로 늘렸다.
대형무척추동물은 채집기 안쪽으로 하천 바닥의 5~10 

cm 깊이까지 채집되었는데, 그들이 붙어 있는 나뭇잎과 나

뭇가지도 함께 채집되었다. 큰 돌은 대형무척추동물이 떨

어져 나올 수 있도록 욕실용 솔로 솔질한 다음 3회 이상 

물로 씻어내려 채집물에 포함시켰다. 채집물은 현장에서 

3~5% formalin으로 처리되어 실험실로 옮겨졌다.
녹색강도래를 포함한 대형무척추동물은 망목 1 mm체를 

위로하고 0.25 mm체를 아래로 겹쳐 놓은 상태에서 채집물

을 1 mm체에 부은 후 물로 씻었다. 1 mm 체에 걸린 개체

는 모두 골라내었고, 1 mm체는 통과했지만 0.25 mm체에 

걸린 개체에 대해서는 표본 양에 따라 1/1~1/64에 대해서

만 선별작업을 수행하였다. 부분 선별에는 Waters (1969)의 

턴테이블을 이용한 부분 채집기가 사용되었다. 몸이 큰 개

체를 선별하는 것은 현미경없이 가능했으나, 작은 개체들

은 나뭇잎 조각이나 나뭇가지에 매달려 있어서 잘 보이지 

않으므로 해부현미경을 저배율 (7~10배)로 사용하여 선별

하였다. 선별된 표본은 다시 3~5% formalin 용액에 보관되

었고 1999~2003년에 걸쳐 몸길이와 두폭이 측정되었다. 
몸길이는 해부현미경을 이용하여 투명한 petri dish 아래에 

1 mm 크기의 방안지를 깔고 그 위에 투사된 곤충의 길이 

(1 mm 단위)로 측정되었으며, 두폭은 두 눈의 가장 먼 바

깥가장자리들 사이의 거리를 접안렌즈 내부의 micrometer
를 이용하여 20배에서 0.01 mm 간격으로 측정되었다. 그
림에는 편의상 0.1 mm 간격으로 표현되었다. 채집과 선별

에 대한 자세한 내용은 Chung (2005a)에 나와 있다.

3. 약충 동정

조사하천의 녹색강도래 약충의 종을 확인하기 위하여 

2012년 2월에 조사하천을 다시 방문하여 하천의 10~60 
m 구간에서 약충을 채집하여 산채로 실험실로 가져온 다

음 80% EtOH, -20°C에 보관하였다. 이 시기에는 조사하

천이 이미 산림청의 유전자원보호구역으로 지정되어 있

어 출입이 자유스럽지 않아 종 확인용 성충을 얻기 위해 

2012~2014년에 하천 크기와 고도, 수관폐쇄 등 서식환경

이 조사하천과 유사한 다른 2개 장소 (진동리하천, 명개리

하천)에서 녹색강도래 약충을 채집하였다 (진동리하천: 강
원도 인제군 기린면 진동리, 수관 막힌 지점과 열린 지점 

모두를 포함한 2차하천, 38°00ʹ26.90ʺN, 128°28ʹ59.01ʺE, 
해발 512 m; 명개리하천: 강원도 홍천군 내면 명개리, 수관 

막힌 1차하천: 37°51ʹ41.25ʺN, 128°32ʹ25.12ʺE, 해발 800 
m). 두 하천에서 채집된 약충 중 DNA barcoding 용 개체

들은 현장에서 스포이드로 한 마리씩 골라내어 80% EtOH
로 처리되었고, 실험실에서 새로운 80% EtOH 용액으로 옮

겨진 다음 -20°C에 보관되었다.
한편, 우화용 약충은 나뭇잎과 모래채 등이 포함된 채 

산채로 비닐주머니에 넣어진 후 실험실에서 포식자 - 주
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로 Perlidae와 Perlodidae (Plecoptera) 약충, Rhyacophilidae 

(Trichoptera) 유충 등 - 가 크기에 관계없이 모두 제거된 

후, 하루살이와 깔따구, 물지렁이 등 녹색강도래 약충의 먹

이가 될 만한 몸이 작은 수서곤충과 그들의 먹이인 나뭇잎 

등 크고 작은 유기물과 함께 강제 폭기되는 약 16°C의 해

당 하천수에서 성충으로 우화할 때까지 관리되었다. 사육

용 물은 하천수로 3~4일마다 교환되었다. 우화한 성충은 

80% EtOH, -20°C에 보관되었다.
진동리하천과 명개리하천에서 채집되어 실험실에서 우

화한 성충 (S. illiesi 4개체, S. lepnevae 3개체, S. nikkoensis 
3개체)과 80% EtOH, -20°C에 보관 중이던 몸이 큰 약

충 (조사하천 13개체, 진동리하천 3개체)은 다리 한 개 또

는 두 개씩, 몸이 작은 약충 (체장 약 3 mm, 조사하천에서 

4개체)은 몸 전체가 1.5 mL tube 속에서 완전히 건조된 후, 
Protenase K 이용한 insect lysis buffer (Ivanova et al., 2006) 
50 μL가 추가되어 55°C에서 24~36시간 동안 용해되었다 

(Shelly et al., 2005). 총 DNA는 GF/F filter (Whatman®), 0.5 

mL tube, 뚜껑이 제거된 2 mL tube의 조합으로 이루어진 

home-made spin column (http://microbes.tistory.com/20)을 

이용하여 추출되었다. 0.5 mL tube의 끝은 불로 가열한 0.5 
mm 철사로 구멍을 한 개만 내었고, tube 안에는 직경 47 
mm filter의 1/8을 플라스틱 막대로 다져 넣었다. 이들의 

조합은 Wang and Rossman (1994)의 Fig. 1에서 Sephadex 
G-10 beads가 제외된 것과 같다. 중합효소연쇄반응 (PCR)
은 20 μL reaction AccuPower® PCR Premix (Bioneer)을 이

용하였고, mtDNA COI의 barcoding 지역의 염기쌍을 증폭

하기 위해 세벌의 프라이머, LCO1490 (5ʹ-GGT CAA CAA 
ATC ATA AAG ATA TTG G-3ʹ)과 HCO2198 (5ʹ-TAA ACT 
TCA GGG TGA CCA AAA AAT CA-3ʹ) (Folmer et al., 
1994), 또는 LepF1 (5ʹ-ATT CAA CCA ATC ATA AAG ATA 
T-3ʹ)과 LepR1 (5ʹ-TAA ACT TCT GGA TGT CCA AAA 
A-3ʹ) (Hebert et al., 2004), dgLCO1490 (5ʹ-GGT CAA CAA 
ATC ATA AAG AYA TYG G-3ʹ)과 dgHCO2198 (5ʹ-TAA 
ACT TCA GGG TGA CCA AAR AAY CA-3ʹ) (Meyer, 
2003)이 사용되었다.

PCR은 94°C에서 1분 1회, 94°C에서 5분과 45°C 1.5분, 
72°C 1.5분을 5회 반복한 다음, 94°C에서 1분과 50°C 1분, 
72°C 1분을 35회 반복하고, 마지막으로 72°C에서 5분의 

조건에서 수행되었다 (Shelly et al., 2005). 모든 PCR산물은 

1% 아가로스겔과 methylene blue를 이용하여 band가 확인

되었고, Macrogen (서울특별시 금천구)에서 한 방향 (5ʹ →  

3ʹ)으로 서열판독 되었다. 염기서열은 Clustal Omega 

(Sievers et al., 2011)로 정렬하고, Mega6 (Tamura et al., 
2013)의 pairwise distance, between group mean distance로 

종이 구별되었다.
mtDNA COI에 의해 성충과 종이 일치된 barcoding 용 

약충은 이후부터는 상온에서 보관되었으며, 해부현미경 

SZX12 (Olympus, × 90)와 BX50 (Olympus, × 100)하에서 

형태적 특징이 파악되었고 이를 바탕으로 1997~1998 표
본 중 몸길이가 5 mm 이상인 약충에 대하여 동정이 시도

되었다.

4. 생활환과 2차생산력 추정

성충생육기의 길이는 가장 작은 약충이 처음 채집된 날

과 그전 달 채집일과의 중간 일을 생육기 시작일로 가정

하였고, 성숙한 약충이 마지막으로 채집된 날과 그다음 채

집일과의 중간을 우화종료 시점으로 가정하여 계산되었

다. 두 종의 통합 2차생산력은 size frequency법과 incre
ment summation법 (Benke and Huryn, 2007)으로 추정되었

다. 각 몸길이 계급에 대한 체중 (회분외 건조생물량: mg 
AFDM) 추정값은 회귀식 ‘체중= exp (-5.99516) × (몸길

이) 2.97105’ (Chung, 2008)로 구해졌다. 돌이켜 보면 이 회

귀식을 얻는 데에는 Sweltsa에 속한 세종 모두 (S. illiesi와 

S. lepnevae, S. nikkoensis)의 약충이 사용되었다.

결과 및 고찰

1. 약충 동정

Sweltsa 약충의 mtDNA COI을 위한 PCR은 primer LepF1
과 LepR1 쌍과 dgLCO1490과 dgHCO2198 쌍에서 좋은 

결과를 보였다. 이 두 primer 쌍에서는 모든 시도에서 아가

로스겔 상에서 band가 형성되었으나 맨 처음 사용되었던 

LCO1490과 HCO2198 쌍에서는 많은 시도 (>60회)에도 

불구하고 실험 초기의 단 1건에서만 band가 형성되었다.
PCR 산물은 한 방향으로 염기를 읽었으므로 염기서열

의 앞부분 일부가 제외되어 판독 가능한 염기수는 633~ 

648개 (한 개체는 608염기)이었다. 세 종은 mtDNA COI 염
기서열로 뚜렷하게 구별되었다. 성충 4개체와 약충 10개체

인 S. illiesi의 염기서열 평균 종내변이는 0.6% (0.0~1.9%), 
성충 3개체와 약충 7개체로 이루어진 S. lepnevae의 염기서

열 평균 종내변이는 0.7% (0.0~3.1%)이었다. S. lepnevae 
중에서 명개리하천에서 채집된 한 개체가 동종의 다른 개

체들과 2.6~3.1%의 차이를 보였으나 나머지 9개체는 서로 

0.0~1.0%의 차이를 보였다. 성충과 약충이 각각 3개체인 S. 
nikkoensis는 평균 1.3% (0.0~1.9%)의 종내변이를 보였다. 
반면 종간 염기서열 변이의 평균값은 S. illiesi-S. lepnevae
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는 11.4%, S. illiesi-S. nikkoensis는 16.9%, S. lepnevae-S. 
nikkoensis에서는 16.3%이었다.

DNA barcoding 결과 실험하천과 명개리하천에는 S. 
illiesi와 S. lepnevae만 확인되었으며, 진동리하천에는 S. 
nikkoensis를 포함한 세 종 모두가 서식하는 것으로 나타났 

다. 이것은 조사하천에서 세 종의 성충 모두를 채집할 수 

있었던 2004~2005년의 성충채집 때와는 좀 다른 결과를 

보여주는 것이다. 그렇지만 다른 몇 장소 (강원 원주 부론

면 정산리, 강원 춘천 서면 오월리, 강원 홍천 서석면 수하

리, 경기 가평 북면 적목리, 경북 청도 운문산 신원리, 전남 

화순 송단리, 충남 금산 산안리)에서 채집된 녹색강도래 약

충을 성충으로 우화 시키거나, 비록 작은 수 (진동리하천을 

제외한 각 장소마다 1~2개체)이지만 DNA barcoding한 결

과, 경기도 가평군 북면 적목리의 용소 폭포에서 S. illiesi 
성충 한 개체가 채집된 것을 제외하면 모두 S. nikkoensis
만 확인되었다 (pairwise barcoding distance 0.0~2.0%). 
경기 가평 북면 적목리의 하천이 넓었다는 것 (하폭 약 6 

m 이상)을 제외하면 이들 하천은 모두 1~2차 하천에 속

한 작은 하천이었다. 해발고도는 강원도 춘천 서면 오월리

의 180 m에서 경기 가평 북면 적목리의 516 m까지 다양

하였지만 조사하천이나 명개리하천과는 다르게 모두 수관

이 열려 있는 하천이었다. 해발 677 m에 위치한 진동리하

천은 수관이 닫힌 곳과 열린 곳 모두에서 녹색강도래가 채

집되었고, 조사하천 주변에도 수관이 열린 장소가 있는 것 

(2004~2005년에 햇빛 받으며 성충채집 함)으로 미루어 

짐작해 볼 때, S. illiesi와 S. lepnevae는 그늘진 곳을 선호

하고 S. nikkoensis는 수관이 열려 있는 하천구간을 선호하

는 것으로 생각된다. 다만, 이러한 추론은 1997~1998 조사

가 서식처 선호성을 밝힐 목적으로 수행된 것이 아니므로 

보다 정확한 판단을 위해서는 목적에 맞도록 설계된 후속

연구가 필요하다.

2. 약충의 형태적 특징

Sweltsa 약충의 몸 등면에는 우화 며칠 전부터 그들이 

속한 종의 성충의 무늬 (Ham, 2008)가 나타나지만, 그 이전

에는 이와 전혀 다른 약충만의 무늬를 갖고 있었다. DNA 
barcoding으로 종이 확인된 약충은 종에 따라 머리 무늬

와 더듬이의 둘째와 셋째 마디 길이 및 그 형태에서 큰 차

이를 보였다 (Fig. 1). S. illiesi와 S. lepnevae에 속한 성숙한 

약충의 머리에는 앞 홑눈 양 옆으로는 삼각형 내지 앞이 

좁은 마름모꼴의 체색과 동일하지만 짙은 밤색 무늬가 있

었는데 대략 우화 전해의 늦가을 (10월)부터 나타나기 시

작했다. 이 무늬는 S. illiesi에서는 앞이 좁고 모서리가 둥

글며, 폭이 좁은 마름모꼴이었다 (Fig. 1a). S. lepnevae에서

는 앞 꼭짓점이 다소 일그러지고 뒤쪽으로 폭이 넓은 삼각

형 모양이었다 (Fig. 1b). 한편 S. illiesi의 더듬이 셋째마디 

(Fig. 1a의 →표)는 둘째 마디 길이의 1.5배 이상으로 길고, 
마디의 내부조직이 울퉁불퉁한 가로띠를 만들기 때문에 

여러 개의 가로방향 굴곡이 있는 것처럼 보이며 저배율로 

관찰할 때에는 간혹 마디가 하나 더 있는 것처럼 보이기도 

했다. 그러나 S. lepnevae의 세째 더듬이 마디는 둘째 마디

와 비슷한 길이이며 (<× 1.5) 마디 내부에 가로방향 굴곡

이 있는 경우가 아주 드물었다. S. nikkoensis의 약충은 이

마봉합선 (frontal suture) 앞쪽으로 세 홑눈 사이에 외골격 

색과 다른 약간 검은 색의 무늬가 있으며 이마봉합선 바로 

뒤쪽에는 이런 색소가 거의 없는 것 (Fig. 1c)이 앞의 두 종

과 달랐다. 이들도 어린 약충 때에는 머리에 무늬가 없다.

3. 조사하천의 녹색강도래 종구성

총 2025개체 중에서 몸이 작은 개체는 머리무늬가 없었

으므로 몸이 큰 (몸길이 5 mm 이상) 개체들을 대상으로 머

리의 무늬와 더듬이 둘째와 셋째 마디의 모양을 기준으로 

Fig. 1. ‌�The color pattern on the head of Sweltsa nymphs. (a) S. illiesi, (b) S. lepnevae, (c) S. nikkoensis. The 3rd antennal segment of S. illiesi 
is much longer than the second, and have irregular transverse pattern.

(a)	 (b)	 (c)
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종 동정을 시도했다. 몸이 큰 개체들의 일부는 표본을 여

러 번 검경하면서 마지막에 formalin이 첨가되지 않아 부

패했거나 (79개 중에서 2개 vials), 일부는 formalin 농도가 

충분하여 전체적인 표본 보관상태는 양호 했으나 더듬이

가 분실되고 또 머리 무늬가 사라진 개체들이 많았다. 그 

결과 동정 가능했던 223개체 중 S. illiesi는 132개체, 나머

지 91개체는 S. lepnevae로 확인되었다. 몸이 큰 S. illiesi와 

S. lepnevae의 약충은 채집월에 따라 해당 월에 차지하는 

비율이 다소 차이는 있었으나 항상 동시에 출현하였고 우

화전의 마지막 채집월인 1998년 4월에도 두 종 모두가 확

인 되었다. 따라서 실험하천에 서식하는 두 종의 녹색강도

래는 부화와 성장, 우화, 산란시기가 서로 크게 다르지 않

을 것으로 보인다.

4. 생활환

Sweltsa 속 두 종의 약충은 성장에 2년이 걸리는 semi
voltine 생활환을 갖는 것 (Fig. 2)으로 나타났다. 동시출생

집단 분리선 (Cohort split line) 1은 3년차와 2년차 약충집

단을, 분리선 2는 2년차와 1년차 약충집단을 나누어 주었

다. 몸길이만으로 보면 5월에 몸이 가장 긴 표본들은 3년

차 약충, 또는 우화직전의 약충으로 오인될 수도 있었지만, 
두폭 자료는 그들이 2년차 약충임을 확인해 주었다.

이들의 몸길이는 10 mm까지, 두폭은 1.72 mm까지 성장

했다. 성장은 주로 봄부터 가을 사이에 느리게 이루어졌으

며 수온이 낮은 겨울에는 몸길이와 두폭 모두의 성장이 거

의 정지했다 (Fig. 2). 1998년에는 성충 우화가 4월경 있었

던 것으로 추정되었다. 이는 5~6월에 걸쳐 성충이 채집되

었던 2004~2005년에 비하여 대략 1달 정도 이른 것으로, 
1998년의 수온상승이 다른 해에 비하여 1개월 빨랐던 것 

(Chung, 2005b)을 반영하는 것으로 보였다. 매 채집 시기

마다 한 동시출생집단에 속한 개체들의 몸길이와 두폭은 

변이가 큰 것으로 나타났다. 이 현상의 원인으로는 개체

의 유전적 특성과 부화시기에 따른 성장기간의 차이 등을 

들 수 있겠지만, 최소한 우화 직전에 두폭 크기가 두 집단

으로 나뉘는 것은 암수 성에 따른 것으로 생각된다. 포충
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Fig. 2. ‌�Combined seasonal growth pattern of Sweltsa illiesi and S. lepnevae in a headwater stream in Mt. Jumbong, November 1997~ 

October 1998. Width of histogram represents the proportion of sampled population in each size class. Cohort line 1 and 2 separate 3 
year-classes of two Sweltsa species. Body length was measured as the distance between the anterior margin of the head and the tip 
of abdomen. Head width is the distance between the largest distance between outer margins of two eyes.
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망으로 채집된 성충 몇 개체를 확인한 결과 일반적으로 두 

종의 암컷 성충의 두폭은 대략 1.7~1.8 mm이었지만, 수컷 

성충의 두폭은 1.3~1.4 mm 정도에 지나지 않았다.
1996~1998년에 부화한 세 동시출생집단의 생활사가 크

게 다르지 않았다고 가정하면, 두 종 모두 6월 초~중순 (11
일경)에 부화를 시작하여 2년 후의 5월 중순 (13일)에 우화

를 종료하는 701일간의 생육기를 지내는 것으로 추정되었

다. S. nikkoensis 약충의 7월 몸길이가 4~5 mm (원주 부론 

정산리, 춘천 서면 오월리)인 것으로 볼 때 S. nikkoensis도 

다른 두 종과 마찬가지로 2년의 생활환을 갖는 것으로 생

각된다.

5. 2차 생산력

성숙한 약충의 종구별은 가능했지만 부화 이듬해 늦가을

까지는 종구별이 불가능했으므로 연평균 생물량과 생산력

은 두 종이 하나로 묶여 추정되었다. 두 종의 통합 연평균 

생물량은 96 mg AFDM m-2, 통합생산력은 size frequency
법으로는 약 373 mg AFDM m-2 yr-1, increment summation
법으로는 297 mg AFDM m-2 yr-1으로 추정되었다. Sweltsa 
약충 표본 중에는 물지렁이나 Chironomidae 유충을 삼키

다 죽은 개체가 있는 것으로 보아 몸이 작고 외골격이 부

드러우며, 빠른 회피동작을 구사할 수 없는 이들 분류군

이 Sweltsa 약충의 주요 먹이가 아닌가 생각된다. 포식자 

대형무척추동물의 일반화된 조생산효율 (gross production 
efficiency)을 0.35라고 가정할 때 (동화효율, 0.7; 순생산효

율, 0.5) (Benke and Huryn, 2007), Sweltsa 두 종의 약충은 

1년의 조사기간 동안 약 0.85~1.1 g AFDM m-2 yr-1의 먹

이를 소비한 것으로 추론될 수 있다. 이 값은 보기에 따라

서는 매우 작은 양일 수 있지만, 이들이 선호하는 먹이의 

개체수로 환산하면 Sweltsa 약충이 적지 않은 먹이생물을 

소비한다는 것을 알 수 있다. 몸길이가 4.0~5.0 mm인 비

포식성 Chironomidae 1개체의 체중이 0.1066 mg AFDM 

(Chung, 2008)임을 감안하면 두 종의 Sweltsa 약충은 이런 

크기의 먹이를 매년 약 8000~10000개체 m-2를 소비한다

는 결론이 나온다. 소하천 먹이사슬에서 충분히 중요한 역

할을 할 것으로 생각된다.

적     요

점봉산의 한 소하천에 서식하는 녹색강도래 Sweltsa 
illiesi와 S. lepnevae의 생활환이 추정되었다. 약충은 DNA 
barcode로 동정되었다. 이들의 약충은 성충으로 우화하

기 몇 달 전부터 머리에 종 특이적 무늬가 나타났으며, 더
듬이 셋째 마디의 모양이 서로 달랐다. 두 종은 거의 동일

한 semivoltine 생활환을 가지며, 산란된 알은 6월에 부화

하여 약 701일의 생육기간을 보내는 것으로 나타났다. 두 

종의 통합된 연평균 생물량은 회분외질량 (AFDM)으로 96 
mg AFDM m-2으로 추정되었다. 통합 2차생산력은 size 
frequency법으로는 373 mg, increment summation법으로는 

297 mg AFDM m-2 yr-1인 것으로 추정되었다.
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