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서     론

생물은 종마다 그들이 출현하는 지역의 과거와 현재에 

관련된 여러 가지 지질학적 사건 또는 생태학적 적응 등을 

통하여 제한된 분포 범위를 지니고 있다 (Kim, 1997; Kim 

et al., 2005; Olden et al., 2010). 특히 담수어류는 해양어

류와 달리 제한된 수역에서 서식하기 때문에 과거에 발생

한 지질학적 사건을 잘 반영하여 당시에 발생하였던 동물

지리학적 분산 양상을 추론하고 분석할 수 있는 중요한 생

물 분류군으로 알려져 있다 (Imoto et al., 2013; Kang et al., 

2013). 따라서 담수어류의 분포 연구는 이들의 유래와 분

포 구계, 그리고 다양성을 이해하는 데 중요하다.

둑중개과 (Cottidae) 둑중개속 (Cottus Linnaeus, 1758) 어

류는 현재 전 세계적으로 66종이 보고되어 있으며 (Froese 

and Pauly, 2024), 이들은 북반구의 온대 지역부터 아한

대 지역까지 널리 분포하는 것으로 알려져 있다 (Knope, 

2013; Foglini et al., 2018). 둑중개속 어류는 생활형에 따
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라 양측회유형 (amphidromous), 하천육봉형 (fluvial land-

locked) 및 호수육봉형 (lacustrine land-locked)으로 구분되

며, 이는 생태적인 특징인 난 크기, 포란 수, 자·치어기 생

활 방식 등에 차이를 보여, 이들 종을 분류하는 데 중요한 

형질로 이용되고 있다 (Goto, 1978, 1990; Yoshigou, 2010). 

그동안 한반도에 분포하는 둑중개속 어류는 참둑중개 

Cottus czerskii Berg, 1913, 한둑중개 Cottus hangiongensis 

Mori, 1930 및 둑중개 Cottus koreanus Fujii, Choi & Yabe, 

2005 등 3종으로 알려져 있었으나, 최근 형산강과 대종천 

등 동해안 독립 하천 수계에 서식하는 둑중개 집단이 일

본 고유종으로 알려진 Cottus pollux Günther, 1873로 보고

되어 민무늬둑중개로 국명신칭되었다 (Yun et al., 2022). 현

재 일본 열도에 서식하는 민무늬둑중개는 생활사 유형 및 

난 크기에 따라 집단을 구분하고 있으며 (Goto and Arai, 

2003; Yokoyama and Goto, 2005; Yoshigou, 2010; Kanno et 

al., 2018), 이 중 하천육봉형의 생활사를 지닌 대란형 집단

과 우리나라 덕동천 및 호암천 집단이 생태적 측면에서 유

사한 것으로 나타났다 (Yun et al., 2022).

우리나라 민무늬둑중개 (당시 둑중개)의 분포에 관한 연

구는 국립공원공단의 경주국립공원사무소에서 실시한 자

원모니터링 (KNPSGNPO, 2009, 2010, 2011, 2012, 2013, 

2014, 2015, 2016)과 국립공원연구원에서 실시한 자연자

원조사 (KNPS, 2017), 그리고 Byeon and Lee (2017)가 대

종천 지류인 호암천 집단을 대상으로 한 분포역 조사 등

이 있다. 선행 연구들의 조사 범위와 지점은 경주국립공원

과 인접 지역으로 한정적이었기 때문에 전반적인 분포 현

황을 밝히는 데 한계가 있다. 또한, 민무늬둑중개와 같은 

희소종의 경우 포획 조사를 통하여 확인될 확률이 높지 않

기 때문에 서식 가능성이 높은 지역을 빠르게 탐색할 수 

있는 환경 DNA (environmental DNA, eDNA) 분석을 함께 

수행하는 것이 바람직하다 (Riaz et al., 2020; Piggott et al., 

2021).

본 연구에서는 민무늬둑중개를 대상으로 정밀 분포 조

사와 환경 DNA 분석을 병행하여 분포 현황을 밝히고, 과

거 출현 기록과 비교 분석하여 보전 방향에 대해 논의하고

자 하였다.

재료 및 방법

1. 현장 조사

1) 지점 및 시기

민무늬둑중개의 서식 여부를 확인하기 위한 조사 지점

은 경상북도 영덕군에 위치한 장사천 이남부터 경상북도 

경주시에 위치한 수렴천까지로 25개 수계 86개 지점을 선

정하였다 (Fig. 1). 기존에 출현한 기록이 있는 형산강과 대

종천 수계는 본류 및 지류의 상류 대부분을 포함하도록 하

였고, 경주국립공원 내 위치한 지점은 국립공원공단의 허

가를 받은 후 실시하였다. 조사 시기는 2022년 9~11월 가

을철과 2023년 3~5월 봄철에 지점별 1회씩 총 2회 실시

하였다.

2) 조사 방법

채집은 족대 (망목 5×5 mm)를 사용하여 지점당 20~30

분 동안 실시하였고, 종 동정은 Hosoya (2015)와 Yun et al. 

(2022)을 참고하였다. 서식지 환경은 디지털 거리 측정용 

망원경 (Yardage Pro Tour XL, Bushnell, Japan)을 이용하

여 하폭과 유폭을 측정하였으며, 수심은 줄자를 이용하여 

측정하였다. 하상구조와 하천형은 각각 Cummins (1962)와 

Kani (1944)에 따라 현장에서 육안으로 관찰한 후 기록하

였다.

2. 환경 DNA 분석

1) 종 특이 프라이머 및 프로브 제작

한국산 둑중개속 어류에 대한 미토콘드리아 DNA 내 

cytochrome b (cytb) 유전자 영역의 염기서열 데이터는 

Fig. 1. Study sites and detection results for distribution of Korean 
Cottus pollux from 2022 to 2023. Shades of red showing Gyeongju 
National Park. Detection, ○; Non-detection, × .
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Hwang et al. (2013a, 2013b)과 Yun et al. (2024)에서 보고

한 염기서열 정보들을 National Center for Biotechnology 

Information (NCBI)의 GenBank®에서 내려받아 사용하였

다. 수집한 염기서열들은 MAFFT v. 7.450 (Katoh et al., 

2002; Katoh and Standley, 2013)을 사용하여 다중염기서

열정리를 수행하였다. 이후, 염기서열 상에서 종간 유전

적 변이를 나타내는 단일염기다형성 (single-nucleotide 

polymorphisms, SNPs) 영역을 탐색한 후, 민무늬둑중개

의 유전형에서만 특이적으로 증폭이 예상되는 SNPs 영

역에 정방향 및 역방향 프라이머 (Cp_FQ: 5ʹ-CTG CTT 
GGA GAC CCA GAC AAT TTT ACT-3ʹ, Cp_RQ: 5ʹ-TAC 
TAA GAG CAC GAG AAT CGA TGC CAA-3ʹ)와 실시간 

PCR (real-time PCR) 분석을 위한 TaqMan® 프로브 (Cp_

PQ: 5ʹ-FAM-GGT CTA TCC CCA ACA AAC TGG GGG 

GAG TG-BHQ1-3ʹ)를 제작하였다 (Fig. 2). 이들의 Melting 

temperature (Tm) 값과 2차 구조 형성 여부 등은 Multiple 

Primer Analyzer Tool (Thermo Fisher Scientific Inc., Wal

tham, MA, USA)을 사용하여 예측하고 올리고뉴클레오티

드 (oligonucleotide) 합성 전 최적화하였다.

2) 하천수 시료 확보 및 환경 DNA 추출

하천수 시료는 현장 조사와 동일한 시기 및 지점에서 

확보하였으며 (Fig. 1), 현장 조사 시작 전에 멸균채수병

에 하천수 1 L를 채수하고, 실험실로 운반하기 전까지 휴

대용 냉장고 (4°C)에 보관하였다. 실험실로 운반한 시료

의 필터링 과정은 각 지점 간에 오염을 방지하기 위하여 

멸균된 도구들을 구분하여 사용하였으며, DOA-P704-AC 

Vacuum Pump (Gast Manufacturing, Inc., Benton Harbor, 

MI, USA)와 0.45 μm Nylon Membrane Filters (Whatman, 

Marlborough, MA, USA)를 사용하여 지점별로 500 mL씩 

농축하였다. 필터지의 환경 DNA 추출은 환경 DNA 추출

에 자주 사용되는 DNeasy® Blood & Tissue Kit (QIAGEN, 

Hilden, Germany)를 사용하였으며 (Shu et al., 2020), 제조

사에서 제공한 설명서와 Kim et al. (2021)에서 수행한 추

출 방법을 참고하였다.

3) 실시간 PCR 분석

실시간 PCR  (CFX Opus 96 Real-Time PCR System, 

Bio-Rad, Hercules, CA, USA) 분석에 앞서 제작한 종 특

이 프라이머에 대한 검증을 수행하기 위하여 일반 PCR 

(conventional PCR) (Mastercycler® Nexus Thermal Cycler, 

Eppendorf, Hamburg, Germany)을 수행하였다. 일반 PCR 

조성액은 AccuPower® PCR Premix Kit (BIONEER Corp., 

Daejeon, Korea)에 민무늬둑중개의 genomic DNA (gDNA) 

100 ng과 정방향 및 역방향 프라이머 각각 5 μM을 넣고 

3차 증류수와 총량 20 μL로 혼합하였다. 일반 PCR 조건

은 95°C에서 3분간 초기변성 후, 95°C에서 20초간 변성, 

60°C에서 20초간 결합, 72°C에서 20초간 신장을 30회 반

복하였으며, 마지막으로 72°C에서 5분간 최종신장을 수

행하였다. 일반 PCR 산물은 전자동 모세관 전기영동 장

치 (Fragment AnalyzerTM system, Applied Biosystems Inc., 

Foster City, CA, USA)를 사용하여 전기영동을 수행하였으

며, PROsize® v. 3.0.1.6 (Agilent Technologies Inc., Wald

bronn, Germany)을 사용하여 밴드의 크기를 확인하였다.

실시간 PCR 조성액은 iQTM Supermix (Bio-Rad, Her

cules, CA, USA) 10 μL, 환경 DNA 2 μL, 프라이머 및 프로

브 각각 5 μM을 넣고 nuclease-free water (NFW)와 혼합

하여 총량 20 μL가 되도록 혼합하였다. 실시간 PCR 조건

은 95°C에서 2분간 초기변성 후, 95°C에서 10초간 변성, 

62°C에서 10초간 결합 및 신장을 50회 반복하여 수행하

였으며, 양성대조군 (positive control)과 비주형대조군 (non-

template control, NTC)은 민무늬둑중개의 gDNA 20 ng과 

NFW를 각각 사용하였다. 실시간 PCR 분석은 환경 DNA 

시료별로 6회씩 독립적으로 수행하였으며, 양성 반응으로 

나타난 시료에 대해서는 제작한 프라이머를 이용하여 일

반 PCR을 수행한 후, 증폭 영역에 대한 염기서열을 확보

Fig. 2. Aligned partial sequences of mitochondrial cytochrome b 

(cytb) gene of Korean Cottus pollux and other Cottus species ana-
lyzed in present study. Red arrow, forward primer; Yellow arrow, 
reverse primer; Green arrow, probe.
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하고 FinchTV v. 1.4.0 (Geospiza Inc., Seattle, WA, USA)를 

사용하여 chromatogram상에 나타난 peak들을 고려하여 

각 지점별 양성 반응 시료들에 대한 표적 염기서열의 일치 

여부를 분석하였다.

제작한 프라이머와 프로브에 대한 최소정량한계는 민

무늬둑중개 gDNA 200 ng/μL의 농도에서 10배씩 총 7번

의 희석과 10회의 반복구를 두고 검량선 (standard curve)

을 작성함으로써 확인하였다. 민무늬둑중개의 gDNA는 

HiGeneTM Genomic DNA Prep Kit (BIOFACT Co., Ltd., 

Daejeon, Korea)를 사용하여 추출하였고, 순천향대학교 어

류표본수장고 (Soonchunhyang University Collection, SUC)

에 보관 중인 지느러미 조직 (voucher no. SUC25238, 덕동

천; SUC26332, 호암천; Yun et al., 2024)을 사용하였다.

결     과

1. 현장 조사

민무늬둑중개의 분포 현황을 알아보기 위하여 25개 수

계 86개 지점을 조사한 결과, 형산강 수계 최상류 (St. 1) 

11개체, 덕동천 (St. 2) 1개체, 절골천 (St. 3) 4개체 및 대종

천 수계 호암천 (St. 4) 2개체 등 2개 수계 4개 지점 18개체

가 채집되었다 (Fig. 1; Table 1). 채집된 지점들은 상류 수

역으로 오염원이 적고 물이 맑았으며, 주변은 주로 산이

나 농경지 등으로 이루어진 계곡형 (Aa type) 하천이었다. 

하폭과 유폭은 각각 5~20 m와 1~5 m로 나타났고, 수심은 

10~60 cm로 나타났으나 유량이 적어 대부분 30 cm 이내

로 나타났다. 하상은 큰돌 (boulder)의 비율이 약 40%로 가

장 높았고, 그 다음으로 작은돌 (cobble), 호박돌 (pebble) 등

의 순으로 높았다 (Table 1). 한편, 채집된 지점들은 2022년 

9월 동해안 일대를 강타한 태풍 ‘힌남노’의 영향으로 하상

이 크게 교란된 상태였다.

2. 환경 DNA 분석

1) 종 특이 프라이머 및 프로브 검증

제작한 종 특이 프라이머에 대한 일반 PCR 검증을 수행

한 결과, 증폭된 PCR 산물은 165 bp 부근에서 명확히 특이 

밴드를 형성하였으며 (Fig. 3A), 비특이 밴드는 관찰되지 

않았다 (Fig. 3B). 또한, 제작한 프로브를 이용하여 실시간 

PCR 상에서 민무늬둑중개 gDNA의 연속 희석 농도를 사

용한 최소정량한계 분석에서는 민무늬둑중개 gDNA의 농

도에 반비례하여 cycle threshold (CT) 값이 나타났고, 0.02 

pg 수준까지 정량이 가능한 것으로 나타나 높은 감도를 보

였으며 (Fig. 4A), 검량선에서는 상관계수 (R2)가 0.998, 기

울기 (slope)가 -3.370, 효율 (efficiency)은 98.0%로 각각 

나타났다 (Fig. 4B).

2) 환경 DNA 분석 결과

민무늬둑중개의 분포 현황을 알아보기 위하여 86개 지

점에 대한 환경 DNA 시료를 확보하여 실시간 PCR 분석

을 수행한 결과, 이 시기에 양성으로 판별된 시료의 지점

은 형산강 최상류 (St. 1), 덕동천 (St. 2), 절골천 (St. 3), 호

암천 (St. 4), 남천 (St. 5) 및 신광천 (St. 6) 등 각 1개 지점

으로 총 6개였다 (Fig. 1; Table 2). 2022년에는 절골천 지

점이 6회의 PCR 분석 중 4회가 양성으로 판별되었고, CT 

값은 40.24±2.11로 나타났다. 형산강 최상류 지점은 6

회의 PCR 분석 중 3회가 양성으로 판별되었고, CT 값은 

40.35±1.58로 나타났다. 덕동천과 신광천 지점은 6회의 

Table 1. Information on habitat characteristics and localities of appearance stations of Korean Cottus pollux from 2022 to 2023.

St.
River 
width
(m)

Water 
width
(m)

Water 
depth 
(cm)

River 
types*

Bottom substratum 

(%)**
No. of  

individuals
Streams Localities Etc***

B C P G S M 2022 2023 Total

1 10~20 1~4 10~40 Aa 40 20 10 10 10 10 7 4 11 Hyeongsangang
Wolpyeong-ri, Dudong-myeon, 
Ulju-gun, Ulsan-si

2 10~15 1~5 10~50 Aa 40 10 20 20 10 1 0 1 Deokdongcheon
Amgok-dong, Gyeongju-si, 
Gyeongsangbuk-do

GN

3 5~12 1~2 10~40 Aa 30 20 30 10 10 1 3 4 Jeolgolcheon
Hwangyong-dong, Gyeongju-si, 
Gyeongsangbuk-do

GN

4 10~15 1~5 10~60 Aa 50 30 10 10 0 2 2 Hoamcheon
Hoam-ri, Munmudaewang-myeon, 
Gyeongju-si, Gyeongsangbuk-do

GN

*Kani (1944), **B: Boulder (>256 mm); C: Cobble (64~256 mm); P: Pebble (16~64 mm); G: Gravel (2~16 mm); S: Sand (0.1~2 mm); M: Mud (<0.1 mm) – 
Cummins (1962), ***GN: Gyeongju National Park area.
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PCR 분석 중 1회만 양성으로 판별되었고, CT 값은 각각 

37.64와 42.15로 나타났다. 2023년에는 호암천 지점이 6

회의 PCR 분석 중 4회가 양성으로 판별되었고, CT 값은 

40.08±1.04로 나타났다. 형산강 최상류, 덕동천 및 절골천 

지점은 6회의 PCR 분석 중 2회가 양성으로 판별되었고, 

CT 값은 각각 42.06±1.21과 38.08±0.14, 그리고 43.19±

0.47로 나타났다. 남천 지점은 6회의 PCR 분석 중 1회만 

양성으로 판별되었고, CT 값은 44.21로 나타났다 (Table 2).

실시간 PCR 분석 결과에서 양성으로 판별된 환경 

DNA 시료들에 대한 염기서열을 확보한 결과, 민무늬둑

중개의 template 염기서열 간 유사도는 100% 분석되었다 

(Fig. 5).

고     찰

본 연구에서 저자들은 기존 어구 (족대)를 이용한 현장 

조사뿐만 아니라 환경 DNA 분석 기법을 병행하여 민무

늬둑중개에 대한 서식 및 분포 현황을 알아보고자 하였

다. 현장 조사에서는 형산강 수계 최상류, 덕동천, 절골천 

및 대종천 수계 호암천 4개 지점에서 본 종의 서식이 확

인되었다. 이 중 덕동천과 호암천은 경주국립공원 자원모

니터링 (KNPSGNPO, 2009, 2010, 2011, 2012, 2013, 2014, 

2015, 2016), 자연자원조사 (KNPS, 2017) 등에서 보고된 

바 있다. 본 연구에서는 선행 연구 결과보다 많은 하천에

서 민무늬둑중개의 서식이 확인되었는데, 이러한 이유는 

연구의 목적성에 따른 조사 지점의 확대와 정밀 분포 조

사를 수행하였기 때문인 것으로 판단된다. 과거 경주국립

공원의 토함산 지구 내 호암천 일대는 2009년 자원모니터

Fig. 3. Results of fragment analyzer of conventional PCR products 
using Korean Cottus pollux species-specific primers. Band posi-
tions, A; Electropherogram, B.

(A)

(B)

Fig. 4. Real-time PCR analyses using Korean Cottus pollux spe-
cies-specific primers and probe developed in the present study 
to test for quantitation limit. Amplification curves, A; Standard 
Curve, B.

(A)

(B)
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링 (KNPSGNPO, 2009)에서 본 종의 서식이 처음으로 확

인된 곳으로서, 이들의 분포 범위가 기림사에서 용연폭포

에 이르는 약 1.2 km 구간으로 협소하기 때문에 서식지 보

호 및 관리가 필요하다고 Byeon and Lee (2017)가 주장한 

바 있다. 특히 Byeon and Lee (2017)는 2016년 4월 민무늬

둑중개 (당시 둑중개) 조사에서 약 70여 개체 이상 채집하

여 서식을 확인한 반면에 본 연구에서는 2023년 3월 조사

에서만 2개체가 채집되어 개체군의 규모에서 과거와 현재

의 조사 결과가 서로 큰 차이를 나타냈다. 또한, 덕동천 일

대에서도 2013년 자원모니터링 (KNPSGNPO, 2013)에서 

본 종의 서식이 처음으로 확인되었고, 2017년 자연자원조

사 (KNPS, 2017)에서 8개체가 채집되었으나, 본 조사에서

는 1개체만 채집되어 이전보다 개체수가 줄어든 것으로 

나타났다. 현재 민무늬둑중개의 서식 확인 개체수가 과거

에 비하여 현저하게 감소한 주원인은 2022년 9월 동해안 

일대를 강타한 태풍 ‘힌남노’의 영향으로 대규모 홍수 발

생과 하상 붕괴에 따른 서식지 교란 때문인 것으로 판단된

다 (Yoon and Kim, 2004; Lee et al., 2023). 특히 본 태풍 이

외에도 동해안 일대는 과거부터 태풍으로 인하여 홍수 피

해가 빈번하게 발생하였고, 이를 복구하기 위하여 하천복

Table 2. Information on detection results of environmental DNA (eDNA) analysis and localities targeting Korean Cottus pollux from 2022 
to 2023.

St.

eDNA analysis

Streams Localities
2022 2023

CT value
(Mean±SD)

Positive
PCRs

CT value
(Mean±SD)

Positive
PCRs

1 40.35±1.58 3/6 42.06±1.21 2/6 Hyeongsangang Wolpyeong-ri, Dudong-myeon, Ulju-gun, Ulsan-si

2 37.64 1/6 38.08±0.14 2/6 Deokdongcheon Amgok-dong, Gyeongju-si, Gyeongsangbuk-do

3 40.24±2.11 4/6 43.19±0.47 2/6 Jeolgolcheon Hwangyong-dong, Gyeongju-si, Gyeongsangbuk-do

4 ND 0/6 40.08±1.04 4/6 Hoamcheon Hoam-ri, Munmudaewang-myeon, Gyeongju-si, Gyeongsangbuk-do

5 ND 0/6 44.21 1/6 Namcheon Singye-ri, Oedong-eup, Gyeongju-si, Gyeongsangbuk-do

6 42.15 1/6 ND 0/6 Singwangcheon Hangsa-ri, Ocheon-eup, Nam-gu, Pohang-si, Gyeongsangbuk-do

ND, non-detection.

Fig. 5. Analysis results of congruence (target region) between the 
template sequence of Korean Cottus pollux and positive environ-
mental DNA (eDNA) samples for each site, refer to Table 2.

Fig. 6. Maps showing the distribution range of Korean and Japa-
nese Cottus pollux (A), and the paleogeographical history of the 
Japanese Archipelago (B; Otofuji, 1996).
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구공사가 무분별하게 이루어져 하천 생태계에 심각한 훼

손을 수반하였다. 따라서 하천공사도 민무늬둑중개의 개체

군 감소에 크게 영향을 준 것으로 추정된다. 

환경 DNA 시료에 대한 실시간 PCR 분석에서 양성으로 

확인된 지점은 현장 조사에서 민무늬둑중개를 확인한 지

점을 모두 포함하였고, 이외 형산강 수계 남천과 냉천 수

계 신광천 또한 양성으로 확인되어 본 종의 잠재적 서식

지로서 가능성을 나타냈다. 한편, 현장 조사에서 확인되지 

않은 남천과 신광천은 위양성 (false positive)에 대한 의심

을 완전히 배제할 수 없으나 (Jo et al., 2021), 환경 DNA 분

석에서 사용한 프라이머 및 프로브 세트가 민무늬둑중개

를 검출하는 데 높은 감도와 효율을 보이고 환경 DNA 시

료와 프라이머를 이용하여 확보한 염기서열 영역이 민무

늬둑중개의 template 염기서열 간에 높은 유사도를 보이므

로 해당 하천에 서식하고 있을 가능성이 클 것으로 판단된

다. 추후 이들 하천에 대해서는 환경 DNA 분석과 현장 조

사 빈도를 높여 서식 여부에 대한 실체를 명확히 밝혀야 

할 것으로 판단된다.

민무늬둑중개는 최근까지 일본 고유종으로 규슈 북서

부, 시코쿠 가가와현 및 혼슈 등에 서식하는 것으로 알려

져 왔으나 (Fig. 6A; Hosoya, 2015), Yun et al. (2022)에 의

하여 동해안 남부 독립 하천 수계인 덕동천과 호암천에도 

서식하는 것이 밝혀졌다. 한반도와 일본 열도는 Miocene 

이전에 하나의 유라시아 대륙으로 연결되어 수문지리학적

으로 연관되어 있었을 가능성이 높아 (Fig. 6B; Kim, 1997; 

Maruyama et al., 1997; Kim et al., 2005; Li et al., 2011; 

Taniguchi et al., 2021), 본 종의 분포 범위는 한반도를 비

롯한 극동아시아의 지사학적 사건과 생물지리학적 분포 

구계를 이해하는 데 의미와 가치가 크다고 생각된다.

민무늬둑중개는 우리나라 둑중개속 어류 중 서식 분포

역이 가장 남쪽에 위치하고 협소하다 (Chae et al., 2019; 

Yun et al., 2022). 특히 본 종은 산간 계류에 서식하는 어

종 (Kawanabe and Mizuno, 1989; Natsumeda, 2007)으

로 지구온난화 가속에 따른 분포역 축소 가능성이 높고 

(Barbarossa et al., 2021; Li et al., 2022), 주 서식지의 경우 

유량이 적어 갈수기 동안 하도 내 건천 상태를 이루는 구

간이 빈번하므로 건천화 방지를 위한 유량 확보가 필요한 

실정이다 (KNPSGNPO, 2009). 따라서 민무늬둑중개의 체

계적인 보전을 위해서는 서식지와 개체군 변동을 신속히 

파악하고 문제 발생 시 곧바로 대응할 수 있도록 주기적이

고 지속적인 모니터링을 실시하여야 할 것이다. 서식지 중 

덕동천, 절골천 및 호암천 일대는 경주국립공원 내에 위

치하므로 무분별한 인간 활동으로부터 보호를 받아 태풍

과 같은 자연재해를 제외하면 서식 환경에 부정적인 영향

을 주는 요인은 크게 없을 것으로 판단된다. 특히 Yoon et 

al. (2011)은 2002년 동해안 일대를 강타한 태풍 ‘루사’의 

영향으로 교란된 하천들이 태풍 소멸 이후 빠르게 복구되

는 패턴을 보고하였으므로, 하천복원을 명분으로 무분별

한 하천복구공사는 지양해야 할 것이다. 한편, 울산 울주군

에 위치한 형산강 수계 최상류 일대의 경우 개체군 크기가 

작을 뿐만 아니라 새롭게 발견된 우리나라의 최남단 서식

지로서 큰 의미가 있으므로 생태계보전지구 지정, 보호 안

내 표지판 설치 등과 같은 적극적인 보호 방안과 기초적

인 생태 연구가 필요하다고 판단된다. 마지막으로 생태 연

구와 모니터링 자료를 바탕으로 선행 연구 자료와의 비교 

분석을 통하여 세계자연보전연맹 (International Union for 

Conservation of Nature, IUCN)이 제시한 적색목록 기준, 

범주 등에 따라 멸종위협 등급을 정확히 평가하고 (IUCN, 

2001; NIBR, 2011, 2019), 멸종위협 등급에 해당할 경우 

추후 멸종위기종으로 지정하여 관리하는 것이 필요하다고 

판단된다.

적     요

한국산 민무늬둑중개 Cottus pollux의 분포 현황을 알

아보기 위하여 2022년 9~11월과 2023년 3~5월에 과거 

출현지역과 출현 예상지역을 대상으로 현장 조사와 환경 

DNA 분석을 병행하였다. 25개 수계 86개 지점을 현장 조

사한 결과, 민무늬둑중개는 형산강 수계의 최상류, 덕동천, 

절골천 및 대종천 수계의 호암천 등 2개 수계 4개 지점에

서 서식이 확인되었다. 민무늬둑중개의 서식지 특징은 하

천 상류 계곡부의 오염원이 적고 물이 맑으며, 하상은 큰

돌과 작은돌의 비율이 높은 여울부였다. 환경 DNA 분석에

서 양성으로 판별된 시료는 현장 조사에서 민무늬둑중개

의 서식이 확인된 하천을 모두 포함하였고, 이외 남천 (형

산강 수계)과 신광천 (냉천 수계)이 양성으로 판별되어 잠

재적 서식지로서 가능성을 나타냈다. 민무늬둑중개는 분포

역이 협소하고 개체군 크기가 작으므로, 안정적인 개체군 

유지를 위해서는 서식지 교란의 주원인인 태풍, 하천공사

의 피해로부터 즉각 대응할 수 있도록 지속적인 모니터링

과 보전 대책이 요구되었다.
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