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AAAbbbssstttrrraaacccttt

A significantamountofvarious wastewaters including domestic and
industrialwastewaterswasincreasinglydischargedintotheenvironmental
since1980sinSouthKoreawhichexperiencedarapidpopulationgrowth
andafastindustrialization andurbanization,causing aseriousecological
perturbation and destruction in aquatic ecosystems. Physico-chemical
parametershavebeen conventionally used tomonitorwaterquality,and
thenbiologicalindicatorswereintroducedtomonitorwaterqualitiesinthe
late1970sforstreams,lakesandotherwaterbodies(Wang,2001).Oneof
themajorlimitationsinmanagementofwaterqualityinthefieldisthatthe
managementisperformedbasedonmaximum allowableconcentrationlevels
forcontrolparameters,andanumberofbiologicalindicatorswhichreflecta
limitedinformationofbiologicalinfluencescausedbythepollution.
Physico-chemicalmonitoring of aquatic environments is effective in

providingarapidandspecificinformationforwaterqualitymanagementbut
ithas a significantlimitation in demonstrating an overallstatus ofan
aquaticecosystem affectedbytheexposureofbiologicalcommunitiestothe
variouspollutants.Therefore,itwillbenecessarytodevelopanintergrative
waterquality index which makes possible a comprehensive analysis of
waterqualitybasedonanunderstandingofecosystem functiononspatial
andtemporalscales.
Thepurposeofthisstudywastodevelopanintegrativewaterquality

index forthemanagementofstream ecosystems.In ordertoeffectively
evaluate the waterquality forthe ecosystems,itwillbe necessary to
combine physicochemical parameters and biological parameters
complementarily,whichmay comprehensively representthequality ofthe
ecosystem.Thisstudy,therefore,focusedondevelopmentofanintegrative
waterquality index thattook into accountthecommunity structuresof
producers (algae), consumers (macro-invertebrates) and degraders
(microorganisms) and their environmental factors as the ecosystem
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components.
Data forthebiologicaland environmentalparameterswereperiodically

collected from 21 sites in the five differentpollution sources (domestic
sewage,farming,livestock,industry andrestoration sites).Thebiological
parametersincluded population densitiesofalgae,macroinvertebratesand
microorganisms, and the environmental parameters were atmospheric
temperature,watertemperature,pH,conductivity,DO,BOD,turbidity,water
depth,flow rate,COD,TOC,T-P,T-N and NO3--N.The microbial
communityanalysiswasperformedbyPCR-DGGE(denaturinggradientgel
electrophoresis)ofamplified16SrDNA fragments.Totaldatacollectedwere
3,289(13items× 253sites)fortheenvironmentalparameters,21,505(85
family×253sites)formacro-invertebrates,29,095(115species×253sites)
formicroorganismsand15,180(60species×253sites)foralgae.
Allthe environmentaland biologicalparameters were firstprocessed

throughSOM analysistopattern thecomplex ecologicaldatasets.SOM
patterningofsamplingsitesusingmacroinvertebratedensitiesasaninput
showedgenerallyagoodcorrelationbetweenthesitepollutionstatusand
their relevant species while there was little correlation in case of
microorganismsandalgae.In fact,themacroinvertebratecommunity was
clustered according to the pollution gradientwhile microbialand algal
communitiesappearedtoclusteronaseasonalbasis.
The SOM analysis was also performed forthe representative indices

calculatedfrom thesetaxadata.Thisprocedurewasnecessarytoobtainan
essentialdatausefulfordevelopmentoftheintegrativewaterqualityindex.
The correlations between macroinvertebrate and algalcommunities were
significanttoacertainlevelwhilethemicrobialcommunityshowedlittle
correlations with the other taxa. The correlation analyses between
environmentalparameters and the three taxa indicated thateach taxon
reflectedthewaterqualityindependently.Microbialindexhasbeenbarely
developedandthemicrobialpopulationsshowedlittlecorrelationswiththe
environmental parameters in this study, which made difficult the
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developmentoftheindex.
Tocircumventthisproblem,an attempthasbeen madetodevelop a

microbialwaterqualityindexthatcouldrepresenttheenvironmentalstatus.
For developmentofthe index,microbialpopulations which could well
representthe environmentalstatus were firstselected and characterized
baseduponmulti-variateanalysis(factoranalysis)andtheprobabilitymodel
ofthe microbialcommunities.This trial,however,was notsuccessful
because of non-linear responses of the microbial populations to the
environmentalparameters.
Thefactoranalysismadeitpossibletoextractacommonfactoroutof

the high-dimensionalenvironmentvariables (parameters)thatcould well
representapollutionstatusoftheenvironment.Thedataforthecommon
factorwereessentiallyclassifiedintocleansite()andrelativelypolluted
site (),leading to a better elucidation ofrelationships between the
commonfactorandtheenvironmentalparameters.Emergencepatternsfor
themicrobialpopulationswereanalyzedbasedon theprobabilisticmodel
derived from themicrobialdensitiesforeachsite.Themicrobialindexfor
the waterquality was developed by utilizing characters and emergence
pattern ofeach microbialpopulation.A water quality index based on
macroinvertebratecommunity datawasalsodevelopedin thesameway.
Each index developed from microbialand macroinvertebratecommunity
datawasevaluatedagainstthemeasuredenvironmentaldatatoseeifthey
couldreflecttheenvironmentalparameterswell.Theevaluationresultsfor
the microbialand macroinvertebrate indices generally showed a good
predictability forthe waterquality.However,theirprediction capability
becomeslowerinthehighlypollutedarea(e.g.,industrialpollutionsites)
andthemid-levelpollution(BOD,14.65～ 35.08mg/L)sites.Bytheway,
themicrobialindex wasabletobetterpredictthewaterquality in the
extremely polluted (BOD, 44.66 ～ 76 mg/L) environment than the
macroinvertebrate index.This is mainly because mostofthe microbial
populationdatawerecollectedfrom thecleansitesandthehighlypolluted
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sites,and hencethedatawerelessrepresentativeofmid-levelpollution
sites,and had more missing values than the data of environmental
parameters and the othertaxa.To avoid this kind ofbias,itwillbe
necessary to collectdata from morediversesitesofdifferentlevelsof
pollution and to securemorediversified microbialpopulationsthatcould
representtheenvironmentalpollutionstatusmoreextensively.Furthermore,
themacroinvertebratescannotbeagoodindicatorfortheextremelypolluted
sitesandoligotrophicsitessincetheycouldnotsurviveatthesesites.
The developed macroinvertebrate index was also compared with the

indicesofBMWPformacroinvertebratestotestandevaluatetheefficacyof
theindex.Itwasshownthatthesiteevaluationresultsbaseduponthe
indicesdevelopedinthisstudyweresimilartothosebaseduponBMWP.It
wasconcludedthattheintegrativeindexdevelopedinthisstudywasable
topredictthewaterqualityinthepollutedstreamswhencomparedwiththe
conventionalBMWPindexofmacroinvertebratesusedtomonitorthewater
qualityofthestream ecosystems.
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제제제 111장장장 서서서론론론

1980년대 이후 진행된 급격한 인구증가와 산업화 및 도시화로 인해 생활오수
및 각종 폐수의 양이 날로 늘어나고 있어 생태계 교란 현상이 급격히 진행되고
있으며,이로 인한 수 환경 파괴가 급속히 진행되고 있다.이에 수질관리의 일
환으로 수질을 평가하기 위한 화학적,물리적 및 생물학적 지수와 같은 다양한
수질평가 방법들이 개발되었다.최근까지는 물리․화학적 지표를 기반으로 하
는 수질평가법이 주로 이용되었고,생물학적 지표를 이용한 평가방법이 1970년
대 말부터 1980년대 초에 개발된 이래 하천,호수 또는 기타 수계의 생태계 건
강도나 상태를 측정하는데 있어 성공적으로 적용되어 오고 있다(Wang,2001).
실제 환경관리 현장에서는 환경관련법에 나타나 있는 기준에 의거하여 일정

한 기준을 넘지 않도록 규제하는 방향으로 시행되고 있고,인간의 위생적인 측
면만 강조되고 생태계 대사나 전반적인 추이는 고려하지 않고 있다.관리기준
도 pH,DO,BOD,부유물질 및 중금속 함유도 등과 같은 특정한 측정목표 하
에 일부 단일 항목이나 수계의 유리한 항목으로 평가해 옴으로서 수질의 객관
적인 평가가 어려운 점이 있다.이화학적 방법은 비교적 빠른 시간에 정밀하고
국소적인 정보를 알려줄 수는 있지만 순간적,단편적이어서 생태계의 전체적인
상황을 알려주는데 제한이 있다.이화학적 지표(BOD 또는 COD)위주의 수질
평가는 인체와 생물,생태계 미치는 영향을 이들 지표가 제대로 반영하지 못하
는 한계가 있다.
이러한 단점을 보완하기 위해 1981년 미국 환경청에서는 수자원 평가를 위한

도구로서 어류를 이용한 IBI(indexofbioticintegrity)개념을 도입하였다.IBI
는 미국 이외에도 프랑스,아프리카 기니아,나미비아,인도,남미 베네주엘라,
호주 및 일본 등에서 활발히 진행되고 있다(염 등,2000).국내의 경우도 어류
등 생물종에 의한 생물학적 평가를 포함하는 수질환경기준이 2008년부터 법제
화 될 전망이다.환경부에 따르면 현재 생물화학적 산소요구량(BOD)과 화학
적 산소요구량(COD)등으로 대표되는 수질환경기준이 2007년부터 국민건강
과 생태계 관리 중심으로 바뀌게 될 예정이다.즉 안전하고 생태적으로 건강
한 물 환경 조성을 위해 현재 9개 항목에 불과한 수질환경기준을 2015년까지
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30개가량으로 늘리기로 하고 관계법령을 개정,2007년부터 단계적으로 시행
하기로 하였다.
생물 지표를 이용한 생물지수는 생태계 질을 종합적,지속적으로 표출해 줄

수 있다.나아가 군집의 종이 다양하므로 군집의 전체적인 변이를 통해 생태계
기능이나 구조에 대한 환경 영향을 나타내거나,각 종별로 특정 오염원을 검출
할 수 있는 장점이 있다.따라서 오염 하천 생태계의 주요 군집인 생산자(조
류),소비자(무척추동물)분해자(미생물)의 에너지 흐름에 있어서의 분해능을
파악하는 것이 생태적 수질관리를 위해서 필수적이다.또한 관리지표에 생물,
생태적 방법을 포함하고 이화학적 지표와 상보적으로 적용하여야 효과적인 수
질의 진단이 가능하다.
생물지표를 이용한 평가방법은 어류를 포함한 수서곤충(insects),대형무척추

동물(macroinvertebrates)그리고 조류(algae)등과 같은 다양한 생물종을 이용
한 평가가 이루어지고 있다.하지만,국내외의 연구동향은 어류 및 대형 생물에
국한되어있다(이 등,2004;김과 안,2004;Rothetal.,1998;Bozzettyetal.,
2004;Lafontaineetal.,2000).어류보다 민감도 및 특이성에서 우수한 미생물
을 이용한 통합적 수질지표개발연구는 초기 단계이며(장과 이,2003;최와 신,
1997;김 등,2002)미생물을 이용한 오염수질환경의 모니터링을 위한 통합수질
지표개발은 거의 전무한 실정이다.또한 현재까지 수질상태의 평가는 이화학적
지표나 생물지수(조류,무척추동물 및 미생물)중 중요 분류군에 대한 별도의
연구가 진행되어져왔다.
기존에 연구가 많이 수행되어진 저서성 대형무척추동물은 종풍부도(SR),총

밀도(TD),EPT 풍부도(EPT-R),EPT 밀도(EPT-D),BMWP지수((biological
monitoringworkingparty:BMWP),다양도지수(H)등이,부착조류의 경우 종
풍부도(SR),다양도지수(H),총밀도(TD)및 DAIpo(diatom assemblageindex
oforganicwaterpollution)등 다양한 지수들이 개발되었다.
소비자인 저서성 대형무척추동물 군집은 BMWP(biologicalmonitoring

working party)를,생산자인 조류 군집은 DAIpo(diatom assemblageindex
oforganicwaterpollution)등을 통해 오염에 따른 분류군의 출현 유효 평가
가 이루어지고 있다.그러나 미생물의 경우 미생물과 환경간의 관계를 직접적
으로 대표할 수 있는 지수가 전무하다.또한 대형무척추동물 및 조류 등의 생
물지표를 이용한 수질평가방법은 오염 정도를 반영해주는 장점이 있으나 일정
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수준이상으로 오염이 심해지면 대상 생물종의 생존이 어렵다.오염이 심한 수
계에서 관찰 대상종이 관찰되지 않음으로서 해당 수계의 환경을 평가하기가 어
렵다는 한계가 있다.그러나 미생물의 경우 오염정도에 관계없이 일정수준의
개체수를 유지하며,오염에 따른 군집변화를 타나낼 수 있으므로 대형무척추동
물 및 조류 등으로 평가할 수 없는 수계의 수질을 평가하는데 대안이 될 수 있
다.
이에 본 연구에서는 하천생태계 관리를 위한 미생물 지수를 개발하고자 하

였다.나아가 생태계의 구성요소인 생산자(부착조류),소비자(대형저서생물)및
분해자(미생물)의 군집구조와 환경요인(BOD,T-N,T-P및 TOC 등)을 각각
분석한 후 이들의 자료를 통합적으로 분석하여 지수를 도출하고자 하였다.분
해자인 미생물군집 구조는 분자생물학적기법(PCR-DGGE)을 이용하여 분석
하였고 주요 환경요인으로는 수온,pH,conductivity,DO,BOD,탁도,수심,
유속,COD,TOC,T-P,T-N 및 NO3--N 등을 분석하였다.환경요인과 미생
물 군집구조 분석을 통해 수집된 데이터는 확률모델을 기반으로 오염도에 따
른 출현 미생물 군집 패턴을 분석하고 환경영향을 잘 반영할 수 있는 미생물
을 선별․특성화하여 미생물 지수를 개발하고자 하였다.이를 통해 개발된
미생물 지수는 타 분류군과 종합적으로 분석하여 통합수질지수를 개발하고자
하였다.제시된 통합수질지수는 생태계의 오염도를 판정할 뿐 아니라 생태계의
변화과정(천이)을 추적하는데 활용할 수 있을 것으로 판단된다.
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2.1.수질평가 방법

2.1.1.화학적 수질평가

화학적 수질평가 방법은 화학적 수질지표를 이용하는 방법으로 현재까지
가장 활발히 이용되고 있다.일반적으로 사용되고 있는 화학적 수질지표는
pH,전기전도도(conductivity),용존산소(dissolvedoxygen:DO),질산성 질소
(nitrate-N),ortho-phosphates,화학적산소요구량(chemicaloxygendemand:
COD),생화학적산소요구량(biochemicaloxygendemand:BOD)및 pesticides
등이 있다.그 외에도 온도(temperature),총 부유물질(totalsuspended
solids:TSS)및 탁도(turbidity)등과 같은 물리적 요인도 수질평가를 위해
이용되고 있다.현재까지 개발된 화학적 수질평가 방법은 위와 같은 물리,화
학적 수질지표의 측정치를 그대로 이용한 단일항목지표가 주로 이용되었고,
1965년 Horton'sindex를 시작으로 지표항목 측정치를 조합하여 점수로 표시
하는 수질지수(WQI:waterqualityindex)들이 개발되었다.
WQI는 다양한 수계의 수질을 비교하기 위한 표준화 방법으로 1970년

Brown,McClelland,Deininger및 Tozer등에 의해 제시되었다.이 연구는 미
국 국가위생국(nationalsanitationfoundation:NSF)에 의해 지원되었기 때문
에 NSF-WQI로 알려져 있다.NSF-WQI는 미국전역의 수질전문가 상당수의
의견을 조합하여 주관적인 판단을 최소화하려고 시도하였다(Brown,etal.,
1970).NSF-WQI는 온도,pH,DO,탁도,분변성 대장균군,BOD,T-P,질산성
질소 및 총 부유물질 등 총 9개의 수질항목의 측정결과에 대해 각 수질항목들
은 정해진 환산표에 의해 Q-value로 변환된다.변환된 각 항목의 Q-value는
상대적 가중치를 고려하여 WQIscore로 환산되며 그 범위는 0(오염)～ 100
(청정)이다.
그 외에 Deiniger(1971)등은 수온,pH,EC,BOD,DO,DSS,NO3-N,
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turbidity,Phenols,FC,Chromaticity및 Hardness등 11개 항목에 대해 가중치
를 적용한 WQI를 제시하였고(Deiniger,etal.,1971),국내에서도 pH,DO,
BOD,SS및 총대장균군 등 5개 항목에 대한 평점을 합하여 항목수로 나누어
하천 오염도를 평가하는 KOE-WQI(Korea Office ofEnvironmentWater
QualityIndex)등이 개발되었다(환경부,1989).
단일항목을 이용하여 수질을 평가하는 경우 수질상황을 충분히 반영하지 못

하는 단점이 있으나 적용성의 용이함으로 인해 아직까지 상당한 국가들에서 공
식적인 수질평가 방법으로 사용되고 있다.단일항목 측정을 통한 수질평가법이
가지는 단점을 피하기 위해 개발된 WQI의 경우 다양한 환경에 적용할 수 있
는 수질지표를 개발하기 위해 많은 연구가 수행되어 지고 있다.
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2.1.2.생물학적 수질평가

생물학적 수질평가 방법은 생물지표를 이용하는 방법으로 1800년대 후반
수중생물의 수와 물의 청정도를 연결하는 연구를 수행함으로서 시작되었다.
그러나 1900년대 물리-화학적 분석기술의 발달로 크게 각광받지 못하다가
1980년 이후 미국을 중심으로 다시 활발히 연구되고 있다.생물학적 평가방
법은 오염을 종합적으로 평가할 수 있는 장점을 가지고 있다.또한 물고기와
기타 유기체들은 물의 오염상황에 따라 반응하므로 일부 독성물질이 일시적
으로 배출되어 정규적인 수질측정에서는 검출되지 않았다 하더라도,수중생
물체 평가를 통해 이들 오염물질의 영향 유무를 파악할 수 있다.이와 같이
생물체의 생태적 상황을 분석함으로서 통상의 물리-화학적 측정에 의한 평가
보다는 다양한 환경변화를 평가할 수 있으며 이는 수생생물이 수많은 물리
적,화학적 및 생물학적 수질항목들에 총체적으로 반응하기 때문이다.
현재 국내외에 걸쳐서 생물학적 수질 평가를 위해 어류를 포함한 수서곤충

(insects),대형무척추동물(macroinvertebrates)및 조류(algae)등과 같은 다양
한 생물종들이 지표로 이용되고 있다.수질생태계의 먹이사슬 단계에서 가장
높은 단계에 위치한 어류는 약 20여종이 독성물질의 누적상황 또는 만성오염의
정도를 대변해 준다.수질을 평가하기 위해서는 종의 수와 어류의 나이 및 개
체군의 구조 등이 분석된다.수서곤충 및 대형무척추동물을 이용하는 경우
각 생물종의 군집구조를 분석함으로서 수질을 평가할 수 있으나 이들 생물종
이 오염에 따른 서식분포의 영향에 대한 연구 사료들을 필요로 한다.규조류
는 다소 오염에 대해 저항능력이 있어 규조류의 밀도를 측정함으로서 수질을
대변해 준다.규조류의 종 조성은 강마다 다르나 Navicula radiosa 와
Gomphonemaacuminatum가 존재하는 경우 좋은 수질을 나타낸다.그 외에
도 해조류의 서식과 무서식을 이용하여 강과 염습지의 건강상태를 평가할 수
있다.그러나 수생태계에 바탕을 둔 생물학적 평가방법은 장기간의 방대한
자료의 축적이 있어야 가능하므로 대부분의 국가에서는 널리 적용하지는 못
하고 있다.
현재까지 수질을 평가하기 위해 개발된 생물학적 지수들 중 가장 활발히 활

용되고 있는 것으로는 IBI(index of biotic integrity), BMWP(biological
monitoring working party)및 DAIpo(diatom assemblageindex toorganic
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pollution)등이 있다.Biologicalintegrity개념은 1981년 미국 환경청에서 기존
화학적 수질평가법의 단점을 보완하기 위해 어류를 이용한 수자원 평가도구로
도입되었다.IBI는 시스템의 biologicalintegrity를 정량하고 평가하기 위해 개
발되었다(Karr,1981,1991).IBI는 어류의 종풍부도(speciesrichness)와 구성
(composition),지표종의 종풍부도와 개체수,풍부도,trophic organization,
function,산란행동,개체 상태,지표 분류군,잡종(hybrids),외래종(invasive
species)등을 포함하는 12 metric를 비교함으로서 생태계를 평가한다.IBI
score는 12metricscores의 합으로 나타내며 그 범위는 60(좋음)～ 12(나쁨)
로 나타낸다(SimonandLyons,1995).현재 IBI를 통한 국내외로 연구가 활발
히 진행되어 오고 있는데 대형무척추동물(macroinvertebrates)과 조류(algae)
를 생물지표로 이용하여 IBI를 평가 및 개발연구가 진행되고 있다(Weigel,et
al.,2002;Klemm,etal.,2003).
BMWP는 생물지표로서 대형무척추동물을 이용하여 수질을 평가하는 방법

으로 서식처의 수환경을 반영하는 종의 출현과 밀도를 이용하여 평가된다.저
서생물은 이동성이 낮으며 다양한 서식처에 적응함으로써 담수생태계의 구조와
기능을 밝히는데 중요한 생물군으로 인식되었다(곽 외,2003).또한 저서생물이
환경변화에 민감하고,분류군에 따라 비교적 뚜렷한 내성범위를 가지고 있어서
담수생태계의 환경을 평가하는 지표로서 매우 유용하다고 보고되었다 (Hynes
andColeman,1968;Hellawell,1986;ReshandRosenberg,1984).이 방법은
대형무척추동물 종(family)마다 오염에 대한 내성이 다르다 것을 기반으로 수
질을 평가하는 방법으로,하루살이과 또는 강도래과의 출현은 수계가 청정하다
는 것을 나타내고 내성지수(tolerancescore)는 10을 부여한다.가장 낮은 점수
는 지렁이과(Oligochaeta)로 1점이 부여된다.BMWPscore는 모든 대형무척
추동물 종의 내성지수의 합으로 평가되며 가장 높은 점수는 수질이 가장 양
호하다는 것을 반영한다.
그 외 대형무척추동물을 이용하는 지수로는 TBI(trentbioticiIndex)및

BS(bioticscore)등이 있다.TBI의 경우는 주로 서식처의 특성을 반영하는 종
의 출현(강도래류,날도래류,하루살이류 등)과 출현 종의 밀도에 따라 지수가
계산되어지는데 점수가 높을수록 양호함을 의미한다.BS는 종(플라나리아,강
도래과,그물강도래과,녹색강도래과,메추리강도래과,하루살이류,뱀잠자리류
등)의 출현과 풍부도에 따라 점수가 매겨지며 이를 합산하여 산출된다.
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DAIpo는 부착조류를 이용하여 수질을 평가하는 방법으로 유기오염물에 대
한 부착조류의 군집지수로 평가된다.부착조류는 생활사가 짧고,환경변화에
민감하며 많은 분류군을 가지고 있어 수질에 대한 풍부한 정보를 제공하는
중요한 지표종이다.DAIpo는 오염 민감종과 내성종의 정보를 이용하며 지수
의 범위는 0(오탁성)～ 100(청정성)으로 산출된다(Watanabe,etal.,1986).
그 외에 부착조류를 이용한 수질지수는 수체의 부영양 정도를 평가하는 TDI
(trophicdiatom index)가 있다.이 지수는 규조류 종의 오염민감도와 지표값
을 이용하는 방법으로 DAIpo와 비슷하나 영양염류와 유기물 오염을 반영한
다(KellyandWhitton,1995).
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2.1.3.통합적 수질평가

인간의 활동을 통한 다양한 여러 화학 오염물질이 호수로 계속 유입되면서
호수의 생태계의 건강을 파괴하여 여러 가지 문제들이 발생하게 되었다.이
런 문제는 생태계뿐만 아니라 사회경제적인 발전이나 인간의 건강에도 영향
을 미치게 된다(Cairns1997,Daily1997).1980년 중반이후로 환경을 관리하
고 측정하는 자료로서 생태계 건강도에 관한 새로운 수질 지표에 관심을 가
지게 되었다(Schaefferetal.,1988;Costonzaetal1992).
국제적으로 호수의 생태계 건강도 관리 및 평가에 대한 연구와 논문들이

계속 나오기 시작했으며 그중 건강도 평가를 적용할 수 있는 대표적인 지시
자들과 방법들이 제시되었다(Xuetal.,2001).호수 생태계 건강에 적용할 수
있는 대표적인 지시자들이 제안되었는데,그중에 Hannon에 의해 총체적인
생태계 생산물이 제안되었다(grossecosystem product(GEP);Hannon,1985).
또 Rapportetal.(1985)에 의해 indexofbioticintegrity(IBI)가 제안되었다.
또한 Jorgensen(1995)에 의해서 열역학적 개념에서의 엑서지(Exergy)와 비엑
서지(structureexergy)가 수질 지표로 도입하게 되었다.
Xu(2005)는 30개의 이탈리아 호수에 대해 생태계 건강도 평가 방법

(ecosystem healthindexmethodology;EHIM)을 적용하여 호수 생태계 건강
도를 측정하였다.이는 기존에 개발된 지표들이 가지는 다양한 조건의 생태
계에 적용하기 어려운 문제점을 극복하기 위한 방안으로 제시되었다(Xu,et
al.,2001).EHIM 지수는 0～100까지 지수 범위를 정하였고,지수 0은 하천
의 건강도가 최저이며 지수 100은 건강도가 가장 좋은 상태를 나타낸다.이
EHIM은 심각하게 오염된 이탈리아의 호수에 성공적으로 적용하였는데 이때
쓰인 지시자들로는 phytoplankton(BA)와 zooplankton(BZ)로 BZ/BA의 비율
을 통해 평가되었다(RastandHolland,1988).
엑서지와 비엑서지의 개념을 적용한 연구가 국내에서도 진행되고 있다.이

개념은 하천의 한 시스템 안에서 열역학적 평형상태로부터 거리를 측정하고
이에 따른 생태계의 성장능력을 측정한다.나아가 동식물성 플랑크톤량을 이
용한 엑서지비는 두 종간의 생태학적 균형수준을 평가하게 된다.비엑서지는
단위 생물량 당 지니는 해당생태계의 정보량을 말하며 생태계 내 조직의 수
준이나 종 다양성 수준을 평가할 수 있다.Jorgensen등은 낙동강의 생태계
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건강성분석을 하기 위하여 물금지점의 동식물성플랑크톤 자료를 이용하여 엑
서지, 엑서지비(exergy ratio), 비엑서지(structure exergy)를 평가하였다
(Jorgensen,1995).엑서지,엑서지비,비엑서지를 적용한 결과들은 낙동강 하
류인 물금지점에서 Costanza(1992)가 제안한 생태계 건강성 지표들을 적절히
설명하였다.즉 조류 과다번성 현상을 가진 물금의 exergy는 조류량 증대에
따라 증가하는 경향을 보여주고 있어 Costanza에 의해 정의된 활력성(vigor)
과 안정성(stability)이 높게 나타났다.그러나 식물성플랑크톤과 동물성플랑
크톤간의 엑서지비는 불균형상태를 나타내었는데,조류농도가 높아짐에 따라
비엑서지 값이 비안정성을 나타내었다.따라서 조류가 번성함에 따라서 생태
계의 종다양성이 낮아지고 종간에 균형이 파괴되고 있었으며 생태계 구조가
발달하지 못함을 반영하였다.즉 이 세 지표가 생태계 건강지표로 이용 가능
할 것으로 판단되었다.
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2.2.수질평가 현황

2.2.1.국외 수질평가 현황

급격히 가속되는 수질오염에 대한 대책으로 수환경 평가 및 이에 대한 제
반작업으로 수환경 복원작업이 활발히 이루어지고 있다.기존의 환경 평가자
들은 급속도로 악화되는 수중 생태계 오염을 파악하기 위한 일환으로서 화학
적 모니터링을 이용해 왔다(U.SEPA 1991).그러나 수질 악화는 화학적 오
염뿐만 아니라 유로 변경 및 유량 변동,물리적,하상구조의 변경 등에 의해
크게 손상되기 때문에,단순 화학적 평가만으로는 수계 모니터링을 이용한
평가는 많은 시간과 경비가 소요되었고 해석의 모호성 때문에 수질 평가에서
종종 무시되어 왔다(U.S.EPA 1985).이러한 단점을 보완하기 위해미국의 환
경청에서는 수자원 평가를 위한 기술로서 수중 생태계내의 대표적 trophic
composition으로 간주되는 어류,대형 무척추동물(macroinvertebrate)및 조
류(alge/periphyton)를 생물 지표로 이용한 평가법을 도입하고 있다.또한 지
속적 생태계 관리(sustainableecosystem management)의 기초가 될 수 있는
통합수질 환경지표 개발을 위한 생태정보 연구는 유럽에서 활발히 진행되고
있는데,EURO project의 하나로써 PAEQUAN(predictingaquaticecosystem
qualityusingartificialneuralnetwork)가 수행되고 있다.현재 유럽연합국들
은 어류나 기타 생물과 이화학적 환경요인을 통합적으로 고려한 지표를 이용
하여 수질 개선 및 유지 관리 방안을 모색하고 있다.
미국,EU 등은 1990년대 초반부터 이화학적 지표 중심의 수질평가에서 벗

어나 수질영향을 생물학적으로 종합평가하는 방향으로 전환하여 이화학적 지
표는 보조지표로 사용하는 추세이다.생물통합지수를 이용한 평가법은 미국
내 지역적 특성 및 생태적 특성을 고려한 IBI개념이 미국에 도입된 이래로 미
국 내 지역적 특성 및 생태적 특성을 고려한 IBI수정작업이 지속적으로 이루
어지고 있으며,IBI는 1991년에 35개 이상의 주 정부에서 채택되어 하천 평가
에 실효를 거두고 있다.미국의 환경청에서는 하천에 서식하는 생물군집 조사
시 정량화된 채집방법과 하천의 하상구조와 형태학적 특징 등을 이용한 서식지
평가 기법 등을 제시하고 있으며,이를 근간으로 한 생물(어류,조류 및 대형
수서 무척추동물)서식환경 평가를 위해 IBI평가기법을 핵심도구로 채택하고
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있다(EPA,1996).유렵연합의 경우 수질관리는 주요 교란물질에 대한 물의
유입 및 유출비율 대한 화학적 수질 검사와 무척추 동물의 조성 및 플랑크톤
과 같은 수중 생물들의 종조성에 의해 수질평가가 이루어진다.일본의 환경
성도 영국의 생물학적 평가방법을 참조하여 일본의 실정에 맞는
ASPT(averagescorepertaxon)지수를 개발하여 현재 적용성에 대해 검토
하는 단계이다.
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2.2.2.국내 수질평가 현황

국내 수질 및 수생태계 환경기준은 수역별,항목별로 수질환경기준이 설
정되어 있으며,수역별로는 하천,호소로 구분하고 항목별로는 생활환경기준,
사람의 건강보호기준으로 구분되어 있다(환경부,1978).생활환경기준으로는
pH,BOD,COD,SS,DO,대장균군수,총질소 및 총인 등 8개 항목이 있으
며,사람의 건강보호기준으로는 Cd,As,CN,Hg,유기인,Pb,6가 크롬,PCB
및 음이온 계면활성제 등 17개 항목으로 구분하고 있다(Table2.1).생물학적
수질평가 지표로 저서생물과 어류를 선정하여 수생태계를 평가하고 있다
(Table2.2)(환경부,2006).
그러나 국내 수질평가방식은 아직까지 BOD,COD 등 이화학적 지표를 이

용한 평가방법에 의존하고 있다.이는 일반오염물질 및 새로운 유해물질이
생태계에 어떤 영향을 미치는지,또한 먹이사슬을 통해 인체에 어떤 영향을
미치는지 가려내지 못하는 한계가 있다.국내 수질기준에서 사람의 건강보호
를 위한 항목은 카드뮴 등 모두 17개로 미국 126개,유럽연합 29개,일본 23
개에 비교해 크게 모자란다.생활환경을 위한 항목도 생물화학적 산소요구량
등 이화학적 항목 5개에 불과하며,미국 등 선진국에서 70년대부터 적용해온
생물학적 평가는 대장균 항목 하나에 불과하다.저서생물과 어류를 통해 수
생태계를 평가하고자 하나 이는 서식 및 무서식을 통한 평가로서 오염물질이
물속 생태계에 끼치는 복합적 영향을 평가하지 못하고 있다.
또한 일반 수질 항목 조사 분석에서 얻어진 자료의 신뢰성이 부족하며,숫

자적 분석만으로 현 상태를 진단하고 있어 수질항목에서의 수질 측정값이 왜
증가,감소,혹은 무 변동에 대한 원인 규명이 불투명하며 과거의 월별 혹은
연별 수질자료를 이용한 현재 및 미래 상태의 진단․예측이 어려운 실정이
다.
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GGGrrraaadddeee

SSStttaaannndddaaarrrdddsss

pH BOD
(㎎/ℓ)

SS
(㎎/ℓ)

DO
(㎎/ℓ)

Coliform
(cells/100㎖)

Total
Coliforms

Fecal
Coliform

 

Dailylife
environment

Ia 6.5∼8.5 <1 <25 >7.5 <50 <10

Ib 6.5∼8.5 <2 <25 >5.0 <500 <100

II 6.5∼8.5 <3 <25 >5.0 <1,000 <200

III 6.5∼8.5 <5 <25 >5.0 <5,000 <1,000

IV 6.0∼8.5 <8 <100 >2.0 - -

V 6.0∼8.5 <10
No

floating
solid
wastes

>2.0 - -

VI - >10 - <2.0 - -

Protection
ofhuman
health

Forthe
overall
streams

-Cd:<0.005
-As:<0.05
-CN:Shouldnotbedetected(maximum detectionlimit0.01)
-Hg:Shouldnotbedetected(maximum detectionlimit0.001)
-Organophosphorus:Shouldnotbedetected

(maximum detectionlimit0.0005)
-PCB:Shouldnotbedetected(maximum detectionlimit0.0005)
-Pb:<0.05
-Cr6+:<0.05
-AnionicABS:<0.5
-Carbontetrachloride:<0.004
-1,2-Dichloroethane:<0.03
-Tetrachloroethylene:<0.04
-Dichloromethane:<0.02
-Benzene:<0.01
-Chloroform:<0.08
-Diethylhexylphthalate:<0.008
-Antimony:<0.02

Table 2.1.Environmentalregulation criteria for water quality ofthe
streamsinSouthKorea(MinistryofEnvironment,2006).
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Water
quality

Biologicalindicators Habitatsandbiological
characteristicsMacroinvertebrate Fish

Verygood
～
Good

Gammaridae,
Astacidae,
Drunellaaculea,
Cincticostellacastanea,
kamimuria,
RhyacophilaKua,
GlossosmaKUa,
Limnephilidae,
Psilotretakisoensislwata

Oncorhynchusmasou
ishikawai,Phoxinus
kumgangensis,
Brachymystaxlenok,
Phoxinusoxycephalus,

-Verycleanwater,Fast
flow rate
-Majorbenthicsubstrates:
rocksandgravels
-Verylittleattachedalgae

Good
～

Moderate

Semisulcospiralibertina,
Glossiphoniacomplanata,
Rhoenanthuscoreanus,
Ephemeraorientalis,
uracanthellarufaImanishi,
CaenisKUa,
Psephenidae,
Macronemaradiatum,
Mclachlan

Coreoleuciscus
splendidus,Zacco
temmincki,
Plecoglossusaltivelis,
Sinipercascherzeri

-Cleanwater,alittlefastor
moderateflow rate
-Majorbenthicsubstrates:
rocksandgravels
-A littleattachedalgae

Moderate
～
Worse

Radixauriculariacoreana,
Arhynchobdellidae,
Hesperocorixadistanti,
Orthetrum albistylum

Zaccoplatypus,
Opsariichthys
uncirostrisamurensis,
Pseudogobioesocinus,
Pseudorasboraparva

-A littleturbidwater,a
littleslow flow rate
-Majorbenthicsubstrates:
smallgravelsandsands
-Manygreenattachedalgae

Worse
～
Worst

Physa(Physella)acuta,
Tubificidae
Chironominae,
Tineariaalternata,
Eristalistenax

Carassiusauratus,
Cyprinuscarpio,
Misgurnusmizolepis,
Silurusasotus

-Veryturbidwater,slow
flow rate
-Majorbenthicsubstrates:
sandsandsiltsmostlywith
blackcolor
-Manyattachedalgaewith
brownorgraycolor

Table2.2.Biologicalcharacteristicsacrossthelevelsofwaterquality in
SouthKorea(MinistryofEnvironment,2006).
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2.2.2.1.국내의 수질 지표 개발 현황

낙동강 페놀오염사건이후 국립환경연구원 호소수질연구소에 실시간 물벼
룩 및 어류 경보장치가 도입된 이후,자체적으로 운용에 관한 연구를 해 왔
으나,괄목할 만한 성과는 발표되고 있지 않다(최,1997).한국화학연구원에
서는 잉어의 호흡 및 움직임을 이용한 독성측정창치를 제작,유해물질의 독
성을 평가하였다(한국화학연구소,1995).전극을 이용하여 잉어의 호흡과 움
직임을 측정할 수 있는 장치를 구성하여 생물학적 반응을 감지할 수 있는가
를 평가하였다.4종류의 화학물질을 이용하여 이 장치의 측정 감도,응용성
등을 평가한 결과 급성적 농도수준에서는 적어도 3시간 이전에 감지가 가능
하였고,카드뮴의 경우는 급성독성치의 30분의 1수준도 감지할 수 있었다.
따라서 국내에서도 이러한 장치의 개발 가능성을 확인할 수 있었다(한국화
학연구원,1996).현대건설 기술연구소에서는 ‘어류를 이용한 수질상시감시
및 경보장치’를 개발 현재 화승산업(주)에서 판매하고 있다.부산대학교 전
태수 교수팀은 1998년부터 과학재단의 지원으로,‘인공신경 회로망 및 수리
적 방법을 통한 주요생물종의 독성물질에 대한 행동반응 유형화’에 대한 연
구를 수행하면서,어류 및 수서무척추동물인 chiromomidae에 대한 독성물질
반응에 대한 기본적인 연구를 수행한 바 있다.
상시감시체제는 아니지만,미생물을 이용한 독성물질 감지에 대한 연구는

상대적으로 활발하여,광주과기원의 구만복 교수팀(1999,2000)은 유전공학
적으로 조작한 생물발광박테리아를 이용한 minibioreactorsystem을 개발하
였다.서울대학교 김상종 교수팀(1999)은 환경부 G-7과제의 연구성과로,발
광미생물을 이용한 유해물질 검출장치를 개발을 하였으나,실용화에는 미치
지 못한 실정이다.
생물의 생태 해석을 위해 인공신경지능망인 Kohonennetwork를 이용하

여 생태군집을 분류하고(Chon등,1996),나아가 군집의 시간적 변이에 대한
유형화 연구가 시도되었다(Chon등,2000).하지만 국내외의 연구는 어류 및
대형 생물에 국한되어있다(이 등,2004;김과 안,2004).어류보다 민감도 및
특이성에서 우수한 미생물을 이용한 통합적 수질지표개발연구는 초기 단계
이며(장과 이,2003;최와 신,1997;김 등,2002),미생물을 이용한 통합수질
지표개발은 거의 없다.
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우리나라에서는 1960년대 후반부터 저서성 대형무척추동물의 군집분석,현
존량 조사 및 수질판정이 많이 실시된 바 있으며 산업발전으로 인해 오염된
하천에서의 저서성 대형무척추동물 군집구성과 수질평가에 관한 연구가 다수
있었다(서와 박,1982;나 등,1986).특히 90년대 후반부터 군집분포 및 동태
의 생태적 관점에서 많은 연구가 진행되었다(배 등,1996;윤 등,1998).그리
고 수질등급에 따라 중요 출현 분류군을 조사한 바 있다(Yoon,1995).또한
90년대 중반 이후 건설기술연구원등에서 친생태적 하천회복공법 등이 연구되
었다(박종화,1997).‘90년대에 생태자료에 대한 인공신경망 적용 연구를 수행
하였는데 부분적으로 국제적 경쟁성을 확보하고 있는 분야가 있다.특히 국
내에서 1996년 SOM을 생태자료에 최초로 적용하여 datamining을 수행하였
는데(Chonetal.,1996),이는 2000년 이후에 국제적으로 생태분야에 적용되
고 있다.또 Recurrentnetwork도 2001년에 최초로 적용하여 시계열 자료에
대한 해석이나 예측도 경쟁성을 확보하고 있다(Chon etal.,2001).기타
Kohonen network이나 Adaptive resonance network을 이용한 hybrid
network을 적용한 연구도 수행된 바 있다(Chonetal.,2000).그러나 이러한
생태적 자료에 대한 계량화 작업에도 불구하고,국내의 경우 외국의 경우와
같은 통합적 수질지표개발과 에너지흐름을 유기적으로 조사한 경우는 드물
다.
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2.2.2.2.국내 수질환경관리를 위한 통합적 수질지표개발의 필요성

국내에서는 오염하천의 관리를 위한 통합적 수질지표개발과 에너지흐름을
유기적으로 조사한 경우는 드물다.주요 분류군 및 주요 생태계 등에 대해서
독립적으로 연구가 진행되었다.이를테면 생물평가방법에 의거하여 국내에서
도 수질등급에 따라 중요 출현 분류군을 조사한 바 있다(수서곤충검색도설;
1995).그러나 이는 종의 유무에 의한 수질판정이므로 분해능과 에너지 흐름
을 다루지는 않는다.
국내의 생물평가 연구는 주로 군집연구에 국한되어 있다.그러나 통합수

질지표 개발은 군집의 구조적 측면뿐만 아니라 기능적 측면에서도 시도되어
야 한다.각종생물의 구조유전체학 및 기능유전체학에 관련한 여러 기술이
급격하게 개발되고,상품화되고 있다.이들 기법을 이용하면 생태계의 기능과
지속성에 있어서 미생물의 역할규명이 크게 가능해질 전망이다.특히,미생물
군집구조와 구성성분,독성물질의 유입과 농업과 기타산업 활동 등에 의한
환경변화에 대한 그들의 반응과 적응을 효율적 분석할 경우,환경에 생태 및
환경문제의 궁극적 해결책을 제시할 수 있을 것이다.
또한,통합 수질 지표 개발 연구의 결과로 일반적인 생물군집의 구조적

측면에서 지표를 제시할 수 있다.현재까지 생물지표개발에 있어서 분해능에
대한 연구는 드물었다.그러므로 분해능과 에너지 흐름에 대한 연구는 수환
경에 관여하는 생물-비생물의 제반 중요요인을 내재시키어 종합적으로 나타
낼 수 있으므로 다면적이고도 입체적으로 하천 생태계를 표출할 수 있다.
오염하천 생태계의 복합성에 관한 연구는 우리나라 뿐 만이 아니라 국제적

으로도 시작하는 단계에 있다.앞으로 이 분야가 발전하여 통합 수질지표가
제시되면 오염하천 생물 콤플렉스의 구조와 기능을 생태학적으로 검토할 수
있을 것으로 판단된다.
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2.2.2.3.통합 수질지표 개발 방향

수환경을 개선하는 생물의 능동적 반작용은 일찍부터 자연정화의 하나로
인식되어 왔으나,그 기능을 인위적으로 극대화하려는 시도는 1950년대 말
이후에 구체화되었다.이러한 생태공학적 기술은 넓은 의미로는 하․폐수처
리를 통한 오염원관리(sourcecontrol)기술과 자연수면에서의 생물관리 기술
로 대별되고 있다.자연상태에서 생물군집의 조절에 의한 수질관리에 관한
연구는 1950년대 말을 전후하여 주로 유럽을 중심으로 시작되었는데,
Shapiro(1975)는 이를 biomanipulation이라 명명하고 “biomanipulation이란 수
질개선을 위한 자연산 수생생물 군집의 관리”라고 정의한 바 있다.
biomanipulation은 환경오염이 인간에 의하여 생태계가 환경에 이상적(異常
的)으로 반응하는 생태계 대사(metabolism)의 병리적인 문제로서 해석하고
생태계 ‘체제’의 관점에서 해결책을 유도하는 것이다.수질관리를 위한 지속
적 생태계 관리와 환경보전은 생태적인 관점에서 방향설정을 해야 한다.그
러나 실제 환경관리 현장에서는 환경관련법에 나타나 있는 기준에 의거하여
일정한 기준을 넘지 않도록 규제하는 방향으로 시행되고 있고,인간의 위생
적인 측면만 강조될 뿐 생태계 대사나 전반적인 추이는 고려하지 않고 있다.
관리기준도 pH,DO,BOD,부유물질과 중금속의 함유도 등의 대부분 이화학
적 요인에 의거하여 결정된다.
생태계(예,하천,삼림)의 보전 대상은 생태계의 주요 구성요인인 생물 군

집이다.생태계 관리의 주된 과제는 생태계 건강성(ecosystem health)을 위해
서 인간을 포함한 생물군집의 양태를 전체적으로 고찰하는데 있다.관리지표
에 생물 및 생태적 방법을 포함하고 이화학적 지표와 상보적으로 적용하여야
효과적인 수질의 진단이 가능하다.생태적 수질평가는 수환경에 관여하는 생
물-비생물의 제반 중요요인을 내재시키어 종합적으로 나타낼 수 있으므로 다
면적이고도 입체적으로 하천 생태계를 표출할 수 있다.
그러나 생태계의 제반 자료는 복잡하고 비선형적 이어서 전통적인 통계법

으로는 일반적으로 분석하기 힘든 점이 많았다.생태정보학의 주요 방법론인
인공신경망은 융통성과 자체조직능력이 있어 적응과 진화적인 현상을 본질적
으로 내재하고 있으므로 복잡한 생태현상에 적용해 볼 수 있다.앞으로 수환
경이 행정적이거나 법률적인 규제의 차원으로부터 적극적이고도 능동적으로



-20-

생태계를 지속적으로 관리하거나 복원하고,생태계 건강성을 적극적으로 추
구하는 차원으로 옮겨가는 경향성을 감안할 때,생태적 수질평가는 매우 의
미가 있다 하겠다.생태정보학을 통한 생태적 수질평가는 제반 생태공학적
정보를 줄 수 있고,국제적 생태계 관리전략 연구에 핵심적으로 이용될 수
있다.
그러나 현재까지 대부분의 연구는 조류(생산자),대형무척추도물(소비자)

및 미생물(분해자)군집별로 독립적으로 연구가 진행되어온바,생태적 수질평
가 및 관리를 위해서는 복잡한 생태환경조건에서 이루어지는 이들 군집의 구
조와 기능을 통합하는 생태적 지표 및 지수개발이 필요하다.
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제제제 333장장장 미미미소소소 생생생태태태계계계 환환환경경경 및및및 생생생물물물요요요인인인

본 연구에서는 하천 생태계 관리를 위한 이화학․생물학적 통합수질지표 개
발을 위한 기초자료를 수집하기위해 미소생태계의 환경요인과 생물요인을 분석
하였다.이화학적 환경요인은 기온,수온,pH,conductivity,DO,BOD,탁도,수
심,유속,COD,TOC T-P,T-N 및 NO3--N 등 기본적인 이화학적 항목들과
하천에 서식하는 조류(생산자),저서성 대형무척추동물(소비자)과 biofilm을 형
성하는 미생물(분해자)의 군집구조를 조사하였다.오염의 종류 및 정도에 따른
미소생태계의 변화를 측정하기 위해 오염원의 종류를 다양하게 선정하였다.

3.1.실험방법

3.1.1.조사지점
산업화 사회에서 오염의 증가와 오염원의 증가로 인하여 생활 주변에 산재해

있는 대표적 오염의 종류가 증가되었다.오염원의 종류는 사회적으로 중요시되
고 있는 가정하수(유기물),산업폐수,축산오수 및 농업(경작지)오수를 선정하였
다.오염의 종류 및 정도를 비교할 수 있는 대조군으로 중요 오염원이 유입되
는 하천의 상류(일부 지점은 제외)를 선택하였다.
조사지점은 부산 및 경남지역으로 총 5개 지역(오염원에 따른 분류),21곳의

조사지점을 선정하였다(Fig.3.1,Table3.1).조사기간은 2002년 1월부터 2004
년 1까지 Duk,Ddk,DkhDks,Dag등 5개 지점에 대해 월별(19개월),2003년
3월부터 2004년 12월까지 ReK,ReA,ReT,OCU,ONS,DUK,FaC,FaA,LiT,
LiK,InJ,HJD등 12개 지점에 대해 계절별(7계절),2005년 2월부터 2007년 4월
까지 DUK,DDK,DKS,DAG,OCU,ONS,SSI,HJD 등 8개 지점은 계절별
(10계절)로 조사를 수행하였다.측정 항목별 자료행렬 수는 환경요인의 경우 13
수질항목 ×253지점수,대형무척추동물 85family×253지점수,조류는 60
species×253지점수,미생물 115species×253지점수의 형태를 가진다.
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Fig.3.1.Mapofthesampling sitesforthisstudy.
(refertoTable3.1forthedetails)
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SSSaaammmpppllliiinnngggpppeeerrriiioooddd PPPooolllllluuutttiiiooonnnsssooouuurrrccceee SSStttrrreeeaaammm sssiiittteeesss

Jan.2002～ Jan.2004
(19months)

Reference
(pristine) Duk(Daechonstream up)

Domesticsewage
Ddk(DaechonStream mid)
Dks(DaechonStream down)
Dkh(DaechonStream down)

Restorationstream Dag(DaechonStream down)

Mar.2003～ Dec.2004
(7seasons)

Reference
(pristine)

ReA (Ilkwangup)
ReT (Toham up)
ReK (KumkokStream up)
OCU (OnchonStream up)

Domesticsewage DDK (DaechonStream mid)
ONS(OnchonStream mid)

Farming FaC(Chulmamid)
FaA (Ilkwangmid)

Livestock LiT (Toham up)
LiK (KumkokStream mid)

Industry HJD(HakjangStream down)
InJ(Jooksungdown)

Feb.2005～ Apr.2007
(10seasons)

Reference
(pristine)

DUK (DaechonStream up)
OCU (OnchonStream up)

Domesticsewage
DDK (DaechonStream mid)
DKS(DaechonStream down)
ONS(OnchonStream mid)

Restorationstream DAG(DaechonStream down)

Industry HJD(HakjangStream down)
SSI(SasangStream down)

Table3.1.Samplingsitesforthisstudy.
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3.1.2.미소생태계의 이화학적 환경요인

생물조사와 병행하여 각 조사장소에서 기온,수온,pH,conductivity,DO,
BOD,탁도,수심,유속,COD,TOC T-P,T-N 및 NO3--N 등 기본적인 이화
학적 항목들에 대해 조사를 수행하였다.기온,수온,pH,전도도(conductivity)
및 DO는 수표면 하 20cm 되는 수층(watercolum)를 대상으로 전기적 측정법
(HarrisEnvironmentalTestCenter,PhilipHarrisLtd.)으로 조사하였다.탁도
는 spectro-photometric methods(LaMotte Inc,2020)를 사용하였고,유속계
(Model2100-STDX)를 사용하여 유속을 측정하였다.하상구성물은 Cummins와
Lauff(1969)에 따라 10cm 이상에서부터 0.0625mm까지 12단계의 크기로 나누
어 조사하였다.BOD,탁도,수심,유속은 3회 반복 측정하였다.
조사지점의 시료로부터 유기물질의 농도를 측정하기 위하여 COD,BOD,

TOC,DOC 등을 측정하였다.BOD의 경우 시료를 5일간 배양 후 Standard
Methods(APHA,1985)에 따라 분석하였고,COD의 측정은 StandardMethods
(APHA,1985)에 의하여 ClosedReflux,titrimetricmethod로 분석하였다.TOC
와 DOC량은 연소/비분산 적외선 가스 분석법에 기초를 둔 TOC-5000을 이용
하여 측정하였고 DOC는 시료를 GFCfilter로 여과한 후 측정하였다.
무기영양염류인 Totalphosphous(T-P),Nitrate(NO3-)는 각 조사지점에서

하천수를 채취하여 standard colorimetric techniques에 따라 분석하였고
(APAH,1985),totalnitrogen(T-N)은 킬달 증류장치를 이용하여 매뉴얼에 따
라 수행하였다.
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3.1.3.미소 생태계의 군집구조

3.1.3.1.저서성 대형무척추동물 군집구조

저서성 대형무척추동물의 채집 및 분류는 부산대학교 생명과학부 생태 및 행
동시스템실험실(전태수 교수)에서 수행되었다.각 조사지점 내 미소생태계의 군
집조사를 위해 시료는 Corer채집기(직경 10㎝,길이 15㎝)를 이용하여 3∼
5회 반복 정량 채집하였다.
채집된 저서성 대형무척추동물은 formalin7%에 고정시켜 실험실에서 현미

경(OlympusSZH10)하에 동정(분류)하였다.일반적인 수서곤충 및 저서생물의
분류는 윤(1995)과 Brigham 등(1982),Merritt와 Cummins(1996),Pennak(1978),
Brinkhurst(1986)등을 따랐다.

3.1.3.2.부착조류 및 부유조류 군집구조

부착조류 및 부유조류의 채집 및 분류는 전남대학교에서 수행되었다.부착조
류의 채집은 하상의 편평한 돌의 상부를 5cm ×5cm를 구획하여 부드러운
솔로 수세한 후,현장의 물을 이용하여 폴리에틸렌 용기(100 ml)에 넣어
Lugol'siodine용액(5-7%)으로 고정하여 실험실로 운반하였다.채집,고정된
시료의 동정,분류는 농축된 시료로부터 표본을 제작하여 광학현미경(Nikon,
1000배 이하)하에서 실시하였으며,분류체계는 Hiroseetal.(1977)과 Hustedt
(1930)에 따랐다.
시료를 적당량 취해 Sedwick-Rafter(S-R)chamber에 올려놓고 커버 글라

스로 덮은 후,광학현미경(Axioplan,Zeiss,Germany)을 이용하여 고배율(X400,
X1000)하에서 계수,동정하여 ml단위로 환산하였다.
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3.1.3.3.미생물 군집구조

미생물의 채집은 하상의 퇴적물을 10cm core를 이용하여 채취하였으며,dry
ice를 이용하여 냉동 보관하여 실험실로 운반하였다.채집된 시료의 동정은 총
DNA 추출 후 PCR-DGGE 기법으로 16S rDNA의 염기서열을 분석함으로써
실시하였다.
본 연구에서는 하천의 오염정도에 따라,미생물군집의 구조를 분석하기 위하

여 각 조사지점의 하천 저니 샘플로부터 DNA를 추출하여 PCR-DGGE기법을
이용하였다.PCR-DGGE 기법을 이용한 오염하천 미생물의 군집구조 분석은
Fig.3.2에 제시된 바와 같이 수행하였다.
각 지점 별 시료에서 totalDNA를 추출은 FastDNA SpinKit(Bio101,USA)

를 이용하였으며,16S rDNA 증폭을 위한 주형으로 이용하였다.증폭된 16S
rDNA 증폭 산물(100ng)은 16SrDNA V3region증폭의 주형으로 재이용되
었으며,16S rDNA V3region증폭에 사용된 primer는 40bp의 GC-Clamp가
포함된 GC-341F(5'-CGC CCG CCG CGC GCG GCG GGC GGG GCG GGG
GCA CGGGGGGCCTACGGGAGGCAGCAG-3')와 518R(5'-ATT ACC
GCGGCTGCT GCT GG-3')을 BioneerInc.(Daejeon,Korea)에서 주문․제작
하여 사용하였다.16SrDNA V3region은 touchdownPCR을 수행하여 증폭하
였으며,반응조건은 95℃에서 5분간 초기 열처리 후,95℃에서 30℃ 동안 변성
시키고,annealing온도는 초기에 65℃에서 시작하여 매 2cycle마다 1℃씩 감소
되도록 설정하고,55℃가 되면 15cycle을 더 수행하도록 하여 30초간 반응시키
고 신장을 위하여 72℃에서 45초 반응 후 최종으로 72℃에서 10분간 처리하고
반응을 마쳤다.PCR산물은 1.0%의 아가로스 겔에서 전기영동을 수행하여 확
인하였다.
Touchdown PCR을 수행하여 얻은 PCR 산물은 BioRad Dcode System

(BioRad Laboratories,USA)으로 DGGE를 수행하였다.Denaturing gradient
gel은 농도구배(40%～70%)가 연속적으로 형성되도록 하였다.TouchdownPCR
을 통해 얻은 산물 20㎕를 loading하여 1X TAE 완충용액에서 60℃,60V로
16～ 18시간 전기영동 하였다.전기영동이 끝난 gel은 EtBr을 사용하여 염색
후 ScientificImageSystem(Kodak,USA)로 관찰․분석하였다.
Denaturinggradientgel상에서 위치가 다른 밴드로부터 DNA 단편을 회수하
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기 위하여 먼저 각각의 밴드를 자른 뒤 3차 증류수로 세척 후,TE 완충용액
25㎕를 첨가하여,원심분리(14,000×1min)하고 -70℃에서 5분,50℃에서 5분을
세 번 반복한 후,마지막 원심분리(14,000×1min)를 하여 상등액을 취하였다.각
밴드에서 회수한 DNA에 대하여 341F와 518R을 가지고 PCR을 수행하여 재증
폭 하였다.재증폭 산물은 정제하여 cloning(Promega,USA)후 염기서열을 분
석(Cosmo Genetech,Korea)하였다.이로부터 얻어진 염기서열 데이터들을
NCBIBLAST search를 통해 가장 유사도가 높은 미생물 종을 밝혀내고 발표
된 문헌을 통하여 그 특성들을 파악하였다.
또한 PCR-DGGE기법을 이용하여 분석한 결과 나타난 band를 디지털 이미

지 분석 장치를 이용하여 디지털 값으로 환산한 후 미생물의 밀도로 간주하였
으며,이 값을 SOM 분석에 활용하였다.

Fig.3.2.Proceduceforanalysisofmicrobialcommunities
usingPCR-DGGE.



-28-

3.2.결과 및 고찰

3.2.1미소생태계의 이화학적 환경요인

3.2.1.1.수온,유속 및 수심

각 분류군의 서식처 특성을 반영해주는 물리적 환경요인인 수온,수심,유속
을 측정하였다.
수온은 연평균 10∼ 17℃로 조사되었으며(Fig.3.3),계절별 평균기온은 봄

조사 시 3～ 5℃,겨울 조사 시에는 3～ 7.5℃,여름조사 시 18～ 28℃의
분포를 보여 각 계절의 특성을 잘 반영하였다.각 조사지점 간의 온도차는 조
사시기가 오전,오후로 다양하게 이루어졌으며,시료 채취지점의 위치에 의해
일조량이 다르기 때문이다.
평균유속의 경우 연 평균 0∼49.1cm/s로 조사되었다(Fig.3.4).전체적으로

겨울 조사가 봄에 비해 평균유속은 느리게 나타났다.ReK와 같이 간헐적으로
물이 흘러 고인 곳이 많은 경우 유속이 낮게 나타나며,잦은 강우로 인해 갑작
스런 유입이 발생하는 경우 유속이 높아지는 것으로 나타났다.
수심은 연 평균 6.67～ 24.4cm로 나타났다(Fig.3.5).조사지점 중 산업폐수

오염지역인 SSI지점의 수심이 가장 낮은 것으로 나타났다.또한 수심은 강우
및 지형적인 특성에 의해 영향을 많이 받는다.
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Fig.3.3.Averagetemperatureofwatersamplesfrom thesampling sites
overtheentiresamplingperiod.
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Fig.3.4.Averagevelocityofstream waterfrom thesamplingsitesoverthe
entiresamplingperiod.
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Fig.3.5.Averagedepthofstream waterfrom thesamplingsitesoverthe
entiresamplingperiod.
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3.2.1.2.pH

조사지점에 대한 pH 연평균 측정치는 5.45∼ 7.82로 나타났다(Fig.3.6).전
체적으로 중성 pH를 띠는 것으로 나타났으나 산업폐수 오염지역인 SSI지점에
서 pH 5.45로 가장 낮은 수치를 보였다.이는 조사지 주변 산업단지로부터 유
입되는 폐수의 성상에 의한 것으로 사료된다.대조조사지의 경우 타 지점들에
비해 비교적 낮은 pH를 나타내었으며,특히 Duk지점과 ReT 지점에서의 pH
가 각각 6.56과 6.79로 나타났다.
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Fig.3.6.AveragepH ofwatersamplesfrom thesamplingsitesoverthe
entiresamplingperiod.
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3.2.1.3.Conductivity

전기전도도는 전체적으로 연평균 35.7～ 2259.6㎲의 범위로 넓게 조사되어
다양한 오염범위를 나타내었다(Fig.3.7).대조 조사지(청정지역)의 경우 전체조
사기간을 통해 35.7～ 183.9㎲로 나타나 ReK(183.9㎲)지점을 제외하고는 다
른 오염지역에 비해 낮은 측정치를 보였다.반면,유기물오염지역은 전체적으로
137.4∼ 342.5㎲으로 나타났으며 ONS지점의 측정치가 전반적으로 높게 나타
났다.축산폐수 및 농경지 오염지의 경우 유기물 오염지역의 수치와 유사한 측
정치를 보였다.산업폐수 오염지인 SSI와 InJ의 경우에는 각각 2259.6,1374㎲
으로 전체 조사지점에서 가장 높은 수치를 나타내었으며,조사기간을 통해 전
반적으로 가장 높게 나타났다.
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Fig.3.7.Averageconductivityofwatersamplesfrom thesamplingsites
overtheentiresamplingperiod.
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3.2.1.4.Turbidity

탁도는 전체적으로 연평균 1.03～ 216.8NTU의 범위를 보여 다양한 오염구
배를 나타내었다(Fig.3.8).대조 조사지의 경우 1.47～ 6.74NTU로 낮았으며,
큰 변이를 보이지 않았다.유기물 오염지역인 Ddk,Dks,Dag지점은 44.78,
42.23,27.26NTU로 비교적 높게 나타났다.이는 시료채취 기간 중 하수관로
공사로 인해 탁도가 높아졌기 때문인 것으로 판단된다.회복지인 DAG의 경우
대조조사지보다 낮은 1.03NTU의 측정치를 보였다.농경지 오염지역인 FaC는
연 평균 탁도가 76.73NTU로 높게 나타났으며,특히 2003년 봄에 217.67NTU
로 매우 높게 나타났는데,조사기간에 인근 농경지로부터 유입된 탁류에 기인
하였다.산업폐수 오염지역에서는 점차로 탁도가 증가하였다.특히 SSI의 경우
연 평균 측정치가 216.84NTU로 전체 조사지점 중 가장 높은 측정치를 나타내
었다.이 지점에서의 높은 측정치는 산업폐수뿐만 아니라 생활오수의 영향도
큰 것으로 사료된다.
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Fig.3.8.Averageturbidityofwatersamplesfrom thesamplingsitesover
theentiresamplingperiod.
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3.2.1.5.Biochemicaloxygendemand

전체적으로 BOD5도 넓은 범위에서 나타났다(Fig.3.9).전 지점에 걸친 연평
균 BOD5 측정치는 0.8∼ 76mg/L 조사되었다.대조 조사지의 경우 0.8∼
4.74mg/L로 낮은 오염농도를 보였다.유기물 오염지역은 4.66∼ 46.51mg/L
로 다양한 오염구배를 나타내었으며 대천천 하류 지점인 Ddk지점이 가장 높
은 오염도를 나타내었다.회복지인 DAG의 경우 2.54mg/L로 대조조사지 정도
의 오염도를 나타내었다.산업폐수 오염지역의 경우 SSI지점과 InJ지점이 각
각 49.46mg/L와 76mg/L으로 높은 오염도를 나타내었으며 InJ지점이 가장 심
하게 오염된 것으로 나타났다.
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Fig.3.9.Averagebiochemicaloxygendemandofwatersamplesfrom the
samplingsitesovertheentiresamplingperiod.
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3.2.1.6.Totalorganiccarbon

하천에 유입되는 유기물량의 조사를 위한 총유기탄소량(TOC)측정결과 연평
균 0.80∼ 516.89mg/L로 나타났다(Fig.3.10).대조조사지의 경우 타 오염지역
에 비해 TOC측정치가 낮게 나타났다.농경지오염지역,축산폐수 오염지역,그
리고 산업폐수 오염지역이 다른 오염원에 비해 TOC가 높게 나타났는데,특히
산업폐수 오염지역의 InJ지점과 SSI지점의 측정치가 각각 30.24mg/L와
516.89mg/L로 SSI지점의 오염도가 가장 높았다.그리고 회복지인 DAG는
0.94mg/L로 대조조사지 측정치와 유사한 수준의 TOC오염도를 보였다.
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Fig.3.10.Averagetotalorganiccarbonofwatersamplesfrom thesampling
sitesovertheentiresamplingperiod.
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3.2.1.7.Totalphosphorus

오염원의 종류에 따른 특성을 조사하기 위해 총인(T-P)의 양을 측정하였다.
전체적으로 총인의 연평균 측정치는 0.01～ 25.11mg/L로 다양한 분포를 보였
다(Fig.3.11).산업폐수 오염지역인 HJD지점과 SSI지점이 각 5.02 mg/L,
25.11mg/L로 가장 높게 나타났으며 오염지역별로 살펴보면 산업폐수 오염지역
인 SSI가 가장 높았다.유기물 오염지역의 경우 Ddk,Dks지점이 3.37mg/L,
4.85mg/L로 산업폐수 오염지역인 SSI지점을 제외하고 유기물 오염지역 중에
서도 비교적 높은 오염도를 보였다.특히 유기물 오염지역의 오염변화 추이를
살펴보면 여름철에 총인 오염도가 급격하게 상승하는 것을 알 수 있었다.이는
계절적 특성에 의한 것으로 인구밀집 지역의 가정하수 내에 포함되어 있는 합
성세제 및 음식물에 의한 영향으로 사료된다.회복지인 DAG의 경우 타 수질항
목들과 마찬가지로 0.46mg/L로 대조조사지 정도의 오염도를 보였다.
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Fig.3.11.Averagetotalphosphorusofwatersamplesfrom thesampling
sitesovertheentiresamplingperiod.
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3.2.1.8.Totalnitrogen

총질소(T-N)의 경우 연평균 0.96～ 254.69mg/L으로 총인 오염도에 비해
더 높게 나타냈다(Fig.3.12).특히 유기물 오염지역인 Ddk지점과 Dks지점,
산업폐수 오염지역인 SSI지점이 각각 179.17mg/L,193.96mg/L,254.69mg/L
로 가장 높았다.오염지역별 현황을 보면 대조조사지점이 0.97mg/L∼ 1.65
mg/L,회복지인 DAG 지점이 3.18mg/L로 전체적으로 낮은 오염도를 보였다.
농경지 오염지의 경우 FaC지점이 1.23mg/L으로 대조조사지와 비슷한 수준의
오염도를 보였으나 FaA 지점은 8.32mg/L로 비교적 높은 오염도를 나타내었
다.각 지점에 대한 계절별 변화추이를 살펴보면 대체적으로 여름철에 높은 농
도를 나타내었다.
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Fig.3.12.Averagetotalnitrogenofwatersamplesfrom thesamplingsites
overtheentiresamplingperiod.
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3.2.2미소생태계의 군집구조

3.2.2.1.저서성 대형 무척추동물 군집구조

전체적으로 총 4문 6강 16목 48과 80종이 채집되었다.오염원의 종류에 따
른 군집구성을 보면 대조조사지에서 4문 6강 16목 37과 59종으로 가장 높았고,
산업폐수 오염지역이 3문 5강 9목 16과 16종으로 가장 낮았다 (Table3.2).산
업폐수 오염지역의 경우 하루살이목과 날도래목 등에서 각각 1종만이 출현하여
다른 지역에 비해 종수가 낮게 나타났다.
전체적으로 대조조사지의 경우 다양한 분류군이 출현하였고,경작지 오염지

역과 축산폐수 오염지역에서는 하루살이목,날도래목과 깔따구과의 상대풍부도
가 높았고,유기물 오염지역에서는 깔따구과와 빈모강이 높은 비율로 나타났다.
특히 산업폐수 오염지역에서는 오염에 내성이 강한 빈모강이 우점하여 나타났
다.그리고 강우가 많은 여름 조사(Jun03,May04)에서는 출현 분류군이 감소
하고,깔따구과와 빈모강이 상대적으로 높은 밀도로 출현하였다.전체적으로 오
염종류와 계절에 따른 변동을 잘 반영하였다.
군집구조의 경우 본 연구에서 조사한 대조조사지와 오염지역에서 교란정도에

따른 차이를 보였다.대조조사지의 경우 전반적으로 다양한 생물군이 출현하는
경향을 보였으나,유기물이나 산업폐수 오염지역의 경우 종풍부도가 감소하였
으며 빈모류가 80%이상 우점하여 나타났다(Fig.3.13).경작지 오염지역의 경우
하루살이류와 복족류의 상대풍부도가 높았고,축산폐수 오염지역에서는 날도래
류와 깔따구류가 상대적으로 많이 출현하였다.
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PPPooolllllluuutttiiiooonnn
sssooouuurrrccceee PPPhhhyyyllluuummm CCClllaaassssss OOOrrrdddeeerrr FFFaaammmiiilllyyy SSSpppeeeccciiieeesss

Reference 4 6 16 37 59

Domestic 4 5 10 20 23

Farmin 4 6 11 24 35

Livestock 4 6 13 24 33

Industry 3 5 9 16 16

Table3.2.Communitycompositionofmacroinvertebratesdependingonthe
pollutionsources*.

*Period:March,2003throughDecember,2004(7seasons).
Sites:ReA,ReT,ReK,OCU,ONS,DUK,FaC,FaA,LiT,LiK,HJD,InJ(12sites).

Fig.3.13.Relativeabundanceofthemacroinvertebratecommunityfrom the
pollutionsources.Period:March,2003throughDecember,2004(7seasons);
Sites:ReA,ReT,ReK,OCU,ONS,DUK,FaC,FaA,LiT,LiK,HJD,InJ
(12sites).
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3.2.2.2.부착 및 부유 조류 군집구조

2003년 3월부터 2004년 6월까지 출현한 부착조류 분류군의 상대풍부도를 나
타내었다(Fig.3.14).대조조사지에서는 지점에 따라 규조강(Bacillariophyceae),
남조강(Cyanophyceae)과 와편모조강(Dinophyceae)의 상대풍부도가 높았다.유
기물과 경작지오염지역에서도 주로 규조강의 출현비율이 높았고,축산폐수 오
염지역인 LiK의 경우 녹조강(Chlorophyceae)이 높게 출현하였다.산업폐수 오
염지역인 HJD의 경우 남조강이 78%이상 출현하였다.
2004년 9월과 12월 조사에서 규조류가 83종,녹조류가 26종,남조류가 12종,

기타 4종이 출현하였다(Fig.3.15).오염종류에 따라서도 규조류의 종수가 가장
많았다.그 다음으로 녹조류,남조류가 출현하였다.축산폐수오염지역에서 규조
류와 녹조류의 종수가 높게 나타났고,산업폐수오염지역에서 규조류의 종수가
가장 낮았다.
Table3.3은 2004년 9월과 12월 각 조사지점에서 조사된 부착조류의 종수,다

양도지수,DAIpo지수와 총밀도를 나타내었다.전체적으로 12월 축산폐수오염
지역인 Th에서 35종으로 가장 많은 종이 출현하였고,12월 산업폐수 오염지역
인 HJD에서 5종으로 가장 낮았다.다양도지수의 경우에도 12월 축산폐수 오염
지역인 Th에서 3.77로 가장 높았고,9월 산업폐수 오염지역인 InJ에서 0,53으로
가장 낮았다.DAIpo지수의 경우 50이상이면 β-중부수성을 나타낸다.9월 조사
에서는 대조조사지,경작지와 축산폐수 오염지역에서는 DAIpo지수가 50이상
으로 나타났고,유기물오염지역은 평균 30정도로 α-중부수성을 나타내었고,특
히 산업폐수 오염지역은 10이하로 polysaprobity를 나타내면 매우 오염이 심함
을 보여주었다.12월 조사에서는 대부분의 지점에서 DAIpo지수가 50이상으로
나타났다.전체밀도는 9월 조사에서 산업폐수오염지역에서 가장 높게 나타났고,
대조조사지에서 총밀도가 가장 낮았다.
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Fig.3.14.Relativeabundanceoftheattachedalgaecommunityfrom the
pollutionsources.Period:March,2003throughDecember,2004(7seasons);
Sites:ReA,ReT,ReK,OCU,ONS,DUK,FaC,FaA,LiT,LiK,HJD,InJ(12
sites).

Fig.3.15.Numberoftheattachedalgaespeciesfrom thepollutionsources.
Period:March,2003throughDecember,2004(7seasons);Sites:ReA,ReT,
ReK,OCU,ONS,DUK,FaC,FaA,LiT,LiK,HJD,InJ(12sites).
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(((ccceeellllllsss///mmmlll)))

September,
2004

Reference

ReA 6 2.22 40.00 3,645
ReT 6 2.13 84.85 1,980
ReK 9 2.57 63.35 9,315
OCU 6 2.13 75.03 2,574

Domestic
sewage

DDK 13 1.79 27.12 248,580
ONS 14 2.01 43.28 19,260

Farming
FaC 17 3.70 82.08 57,600
FaA 17 2.09 75.00 347,400

Livestock
LiT 19 2.22 64.09 113,850
LiK 21 3.21 58.81 263,430

Industry
HJD 10 1.87 5.38 4,513,500
InJ 15 0.53 5.01 1,678,725

December,
2004

Reference

ReA 14 1.40 84.95 64,620
ReT 9 1.97 99.62 28,845
ReK 7 2.29 87.80 4,260
OCU 9 1.11 54.75 17,739

Domestic
sewage

DDK 7 2.30 77.39 597,000
ONS 19 1.94 85.04 528,300

Farming
FaC 28 3.18 51.17 1,001,100
FaA 26 2.54 67.74 259,245

Livestock
LiT 35 3.77 86.32 264,600
LiK 19 2.15 78.60 498,780

Industry
HJD 25 3.34 53.04 549,450
InJ 5 1.73 21.43 2,730

Table 3.3.Biotic indices ofthe attached algae depending on pollution
source.

*SR:Speciesrichness.
**DAIpo:Diatom assemblageindexoforganicwaterpollution.
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3.2.2.3.미생물 군집구조

채집한 샘플로부터 각 지점별 미생물(진정 세균계)의 군집 구조를
PCR-DGGE 분석 기법으로 분석하였다.오염하천의 저니 미생물 군집을 조사
하기 위하여 직접 저니에서 추출한 DNA를 이용하여 primer로 GC-341F와
518R을 사용하여 touchdown-PCR을 수행하여 얻은 증폭산물을 denaturing
gradientgel에 loading한 결과는 Fig.3.16에 나타내었다.
전반적으로 청정지역이 다양성이 높은 군집을 보여주는 DGGE profile을 볼

수 있었다.그리고 이들 band의 profile은 서로 상이한 유형을 보였다.오염지역
에 큰 관계없이 유사한 몇 가지 우점종 profile을 보였다.또한 유기물 오염지와
산업폐수 오염지역에서는 대체적으로 band수도 적었으며 다양한 profile을 볼
수 없었다.이는 상류지역(비오염지역)에 비하여,다양한 유기물질이 유입되는
중류이후의 지점에서 음식점 업소오수 및 생활오수의 유입으로 인한 비슷한 유
기물질이 유입되어 미생물 군집이 오염상황에 적응된 때문인 것으로 사료된다.
또한 오염 특성에 따라 특이적인 우점종 또는 특이종 profile이 관찰되었다.
profile의 전체적인 특성은 채집시기에 따라 영향을 많이 받는 것으로 나타났다.
전반적으로 Acinetobacter sp. Sphingomonas sp., Clostridium sp.,
Propionibacterium sp.,Exiguobacterium sp.및 Pseudomonassp.과 같은 종
들이 다양한 지역에 걸쳐 우점종으로 나타났으며,나열된 순으로 가장 우점하
는 것으로 나타났다.
각 지점에서의 미생물 군집구조를 분석하기 위해 PCR-DGGEgel상의 이미

지의 pattern을 분석하여 덴드로그램으로 나타내었다(Fig.3.17).각 지점에 대한
종풍부도를 이용하여 cluster한 결과 크게 3그룹(I,II및 III)으로 분류되었다.I
그룹은 2002년 1월부터 2004년 1월까지 채집 분석된 Duk,Ddk,Dks,Dkh및
Dag지점이 분류되었고,II그룹은 2003년 3월부터 2004년 12월까지 채집 분석
된 ReA,ReT,ReK,OCU,ONS,DUK,FaC,FaK,LiT,LiK,HJD 및 InJ지점이
분류되었으며,III그룹은 2005년 2월부터 2007년 4월까지 채집 분석된 DUK,
DDK,DKS,DAG,OCU,ONS,SSI및 HJD 지점이 분류되었다.그리고 각 그
룹 내에서도 3개의 그룹으로 나뉘어졌는데 대체적으로 오염도에 따라 지점이
묶이는 것으로 나타났다.이는 각 지점에 대한 시료채취 시기가 다르기 때문인
것으로 사료된다.
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Fig.3.16.PCR-DGGE profileofmicrobialcommunities.(A):February,
2004.Lane1:ReA;2:ReT;3:ReK;4:OCU;5:DDK;6:ONS;7:FaC;8:
FaA;9:LiT;10:LiK;11:HJD;12:InJ;M:marker.(B):February,2007.
Lane1:DUK;2:DDK;l3:DKS;4:DAG;5:OCU;6:ONS;7:HJD;8:
SSI;M:marker.(C):February,2003.Lane1:Duk;2:Dkh;3:Ddk;4:
Dks;5:Dag;M:marker.
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Fig.3.17.Cluster analysis of microbialcommunities based on species
richnessovertheentiresamplingperiod..
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Microorganisms Identity AccessNo. Sitestobefound
specifically

Acidobacterium capsulatum 172/186(92%) X97099
Acidovoraxsp. 194/194(100%) AY788961
Acinetobacterlwoffii 195/195(100%) AY136083
Acinetobactersp. 195/195(100%) AY786323
Acinetobactersp. 195/195(100%) AJ301674
Acinetobactersp. 197/197(100%) AY043369
Acinetobactersp. 193/195(98%) AY786323
Agriculturalsoilbacterium 184/194(94%) AJ252618
Arthrobactersp. 174/174(100%) AY437617
Bacillusluciferensis 194/195(99%) AJ419629
Bacilluspsychrodurans 193/194(99%) BPS277984
Bacillussp. 194/194(100%) BSP431331
Bacillussp. 195/195(100%) AY269875
Blastomonassp.
Clostridium aff.Estertheticum 169/169(100%) CAF297442 Referencesite
Clostridium lituseburense 168/168(100%) AY458860 Referencesite
Clostridium sp. 168/168(100%) AY188845
Clostridium sp. 154/154(100%) AY188849
Dermatophiluslikesp. 167/168(99%) AJ244775 Referencesite
Erythrobactersp. 169/169(100%) AY437632
Erythrobactersp. 163/164(99%) AY167828
Exiguobacterium sp. 193/194(99%) AY831656
Exiguobacterium sp.
Flavobacteriabacterium 184/188(97%) DQ004245
Glacierbacterium 186/194(95%) AY315180 Farmingsite

Livestocksite
Luteibactorrhizovicina 189/194(97%) AJ580499 Referencesite

Famingsite
Methylobacterium hispanicum 166/167(99%) AJ785570 Referencesite
Moraxellacanis 177/194(91%) AJ269511 Referencesite
Pandoraeasp. 186/186(100%) AY268171
Phenanthrene-degradingbacterium 169/169(100%) AY177363
Photorhabdusluminescens 192/193(99%) AY444555
Pseudaminobactersalicylatoxidans 164/169(97%) AF072542 LivestocksiteIndustrysite
Pseudomonasfluorescens 194/194(100%) AY321588

Table3.4.IdentificationofselectedPCR-DGGEbandsbasedon16SrDNA
sequence.
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(Table3.4.continued)

Microorganisms Identity AccessNo. Sitestobe
foundspecifically

Pseudomonassp. 193/194(99%) AY456712
Pseudomonassp. 194/194(100%) AF332541
Pseudoxanthomonastaiwanensis 190/194(97%) AB210278 Domesticsewage

Farmingsite
Ralstoniasp. 194/194(100%) AY177368
Ruminococcuspalustris 194/194(100%) AJ296179 Referencesite
Sphingomonassp. 171/171(100%) AY167827
Sphingomonassp. 167/169(98%) AJ617690
Sphingomonassp. 169/169(100%) U37347
Sphingomonassp. 166/169(98%) AF128870
Sphingomonassp. 169/169(100%) AJ575818
Sphingomonassp. 169/169(100%) AY734544
Stenotrophomonasmaltophilia 186/186(100%) AY445079
Thiothrixsp. 157/157(100%) AF148516
Trichococcusflocculiformis 194/194(100%) AJ306611
UnculturedAcidobacteriabacterium 182/182(100%) AJ582044
UnculturedAcidobacteriabacterium 169/169(100%) AY217488
UnculturedAcinobacterium Referencesite
Unculturedbacterium 193/194(99%) AY570568
UnculturedBacteroidessp.
UnculturedClostridiabacterium 165/169(97%) AY607225
Unculturedcyanobacterium 171/172(99%) AY710671
Unculturedfreshwaterbacterium 195/195(100%) DQ065476
Unculturedgammaproteobacterium 194/194(100%) AJ888552
UnculturedLegionellasp. 190/194(97%) AY924132
UnculturedMeiothermussp.
UnculturedNirosospirasp. Industrysite
UnculturedPropionicimonassp. 161/174(92%) AY675983 Referencesite
Unculturedsoilbacterium 186/186(100%) AY734276
UnculturedVerrucomicrobiabacterium 176/184(95%) AY043933
UnculturedXanthomonadaceaesp.
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3.3.결론

본 연구에서는 하천 생태계 관리를 위한 이화학․생물학적 통합수질지표 개
발을 위한 기초자료를 수집하기 위해 미소생태계 내의 환경요인과 생물요인을
분석하였고 이를 통해 다음과 같은 결론을 얻을 수 있었다.

111...생물군집(미생물,조류 및 저서생물)분석결과 이화학적 환경자료와 각
생물군의 군집들은 대체로 이들 지역의 특성에 따른 군집변화가 이루어
짐을 관찰하였다.특히 저서 생물의 경우 청정지역과 오염지역 종류들
간에 뚜렷이 구분되는 양상을 보였다.따라서 조사지점의 선택은 적절하
였고 재현성 있는 결과를 거두는데 기여하였다고 생각된다.

222...환경요인 및 생물요인 분석결과 특정지역에 따라 계절적인 영향을 많이
받는 것으로 관찰되었다.환경요인의 경우는 계절별 강우량의 차이에 의
해 영향을 받기도 하지만 인간 활동영역에 근접하게 위치한 지점일수록
더 영향을 받는 것으로 관찰되었다.

333...오염도에 따른 분류군별 군집구조를 보면 대형무척추동물과 조류는 오염
도에 따라 출연하는 종들 또는 특정 종들이 뚜렷이 관찰되었다.그러나
미생물의 경우 분석상의 오차로 인해 몇몇 종들을 제외하고는 특성화하
기가 어려웠다.이를 극복하기 위해서는 DGGEgel간의 직접적 비교에
있어서 internalstandardDNA를 첨가하는 등의 normalization기법을
도입함으로서 data해석상의 신빙성을 제고할 수 있을 것으로 본다.

444...환경요인 및 생물요인 분석에 있어 일반적으로 수질평가에 이용되는 항
목들에 대해 조사를 수행하였다.통합수질지수를 개발함에 있어 환경과
생물과의 연관성을 조사하는 것은 필수적이다.그러나 일반적인 수질항
목들 만으로 생물종들의 특성을 대별하기는 어렵다.추후 연구에서는 조
사지역을 좀 더 다양하게 하고,다양한 항목을 측정하여 수질과의 상관
성을 높일 필요가 있다.
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환경 및 생물요인 분석을 통해 수집된 복잡한 생태조사 자료를 분류 및 유형
화를 위해 self-organizingmapping기법을 이용하였다.이를 통해 군집의 유형
(오염상태)을 판별할 수 있다.본 연구에서는 오염종류에 따라 분석한 분류군의
군집을 집중적으로 유형화 하고자 하였다.
또한 수질지수를 통합적으로 구현하기 위한 기초 작업으로 조사된 군집자료

와 주요 환경요인과의 관련성을 검토하였다.이를 위해 군집-환경 인과성을 찾
을 수 있는 인공신경망인 다층퍼셉트론(multilayerperceptron,MLP)을 이용하
였다.또한 환경요인에 대한 각 분류군의 반응을 보기위해 학습된 다층퍼셉트
론을 저서생물,미생물 및 부착조류 군집에 적용하여 민감도를 분석하여 환경
요인과 다분류군 군집구조간의 상관관계를 파악하고자 하였다.
통합수질지수 개발을 위해 생태자료를 통합하기 전에 각 분류군 생물지수의

연관성을 조사하였다.이를 위해 각 분류군의 대표적인 생물지수들을 선정하여
인공신경망인 SOM을 이용하여 유형화 하였다.각 분류군에서 이용된 지수는
다음과 같다.사전에 생물지수 연구가 많이 수행되어진 저서성 대형무척추동물
은 종풍부도(SRben), 총밀도(TDben), EPT 풍부도(EPTben), EPT 밀도
(EPT-Dben),BMWP지수(BMWPben),다양도지수(Hben)를 검토하였다.부착
조류의 경우 종풍부도(SRalg)와 다양도지수(Halg)및 총밀도(TDalg)를,미생물
의 경우 종풍부도(SRmic),총밀도(TDmic)와 다양도지수(Hmic)를 적용하였다.
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4.1.연구배경

통합수질지수 개발을 위해 생태자료를 통합하기 전에 각 분류군 생물지수의
연관성을 조사하였다.이를 위해 각 분류군의 대표적인 생물지수들을 선정하여
인공신경망인 SOM을 이용하여 유형화 하였다.복잡한 생태 자료의 분류를 위
해 비지도학습(non-supervised)인공신경회로망의 방법 중 Kohonennetwork
를 이용한 self-organazingmap(Kohonen,1989)이 가장 널리 사용되고 있다.
이 계산법은 복잡한 자료에 대하여 사전지식이 없어도 datamining을 효율적
으로 수행할 수 있다.수질이나 생태계조사에 있어 SOM을 이용함으로서 군
집 각각의 유형을 판별(오염상태 등)(Chon,etal.,1996),오염종류에 따라 채
집되는 군집의 유형화 그리고 중요 분류군간의 연계성을 유형화 할 수 있다
(legendreandlegendre,1983;Kim etal.,2008).
또한 다층 퍼셉트론(Multi-layerperceptron)은 목표 값을 설정해 주어 그

값에 가까운 출력 값을 내도록 학습시키는 지도학습알고리즘의 하나로 복잡
한 자료의 연관 유형성을 파악하는데 뛰어나다.입력층에는 서식환경(예,유
속,하상구성,유기물량 등)을,출력층에는 이에 대응되는 각종 분류군(저서성
대형무척추동물,미생물,조류 등의 주요 지표군)을 입력시켜 주어진 서식처
환경에 따라 생물의 서식 연관성을 유형화 할 수 있다.이 후 별도의 새로운
자료를 주어 이에 해당되는 환경 여건 또는 조건에 따라 어느 정도로 생물이
서식하거나 지수를 나타내는지 예측할 수 있다(Chon,etal.,1996).
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4.2.실험방법

4.2.1.Self-organizingmapping(SOM)을 이용한 군집 유형화

본 연구에서는 복잡한 생태 자료의 분류를 위해서 Kohonennetwork을 이용
한 self-organizingmap(Kohonen,1984)을 이용하였다(Fig.4.1)(Chon,1996).
입력에서 binary가 아닌 연속변량을 허용하여 개체군 크기 등 연속적으로 계측
되는 수치를 사용할 수 있고,비지도학습(unsupervisedlearning)을 통해 자기
조직적으로 입력정보의 유형결정을 할 수 있는 특징이 있다.

0    1    2 - - - j - - - M-1

Output layer
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[wij (t)]

Input layer

0
1

.
.

.
j

.
.

.
M-1       

0    1    2 - - - j - - - M-1

Output layer
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[wij (t)]

Input layer

0
1

.
.

.
j

.
.

.
M-1       

Fig.4.1.Schematicdiagram oftheKohonennetwork(adaptedfrom Chon
etal.,1996;Kwaketal.,2000)

각각의 군집(미생물,저서생물,부착조류)에 대해 SOM을 적용하였다.저서성
무척추동물의 경우 중요 분류군(예;파리류,하루살이류,날도래류,지렁이류)에
따라 종 수와 출현개체군으로 나누어 밀도를 나타내고 이를 자연로그 변환한
후 0.01∼ 0.99범위에서 종 수와 개체수 각각에 대해 정규화 하였다.
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중요 분류군의 밀도(개체수/㎡)를 나타내는 계산단위 벡터,xi에 대해 아래와
같이 입력강도(inputintensity),Ii를 계산하였다.

Ii= D(wi, x)
w = 가중치 ,(wi1,wi2,...,win)T
x= 입력벡터,(x1,x2,...,xn)T
D(wi, x)= 거리측정함수

출력뉴런 와 입력뉴런 는 연결계수(weight)로 서로 연결이 되어 있으
며,연결계수는 일련의 계산 반복과정을 거쳐 적응적으로 변화하게 되는데 이
과정을 학습이라 한다.연결계수는 초기에는 무작위적으로 작은 수로 설정이
된다.입력벡터()가 주어지면 출력층 뉴런()각각에 대하여 입력값(;분류
군 의 밀도)과 연결계수()의 차이의 합()이 식 4.1과 같이 계산된다
(Kohonen,1984).

dj(t)= ∑
N-1

i=0
(xi-wij(t))2 (4.1)

계산된 값  중에서 가장 작은 값을 가진 뉴런 가 승자뉴런(winning
neuron)으로 선택된다.이후 가장 작은 입력강도를 가진 계산단위(또는 변
량),xi의 zi치를 1로 하고 다른 단위들의 zi치는 전부 0으로 하는 경쟁과정
을 거친다.다음 단계로 이긴 단위에는 아래와 같이 가중치가 수정된다.

w ≠w
i =(1- a(t))w old +

i a(t)x

이기지 못하는 계산단위들은 아래와 같이 된다.

w ≠w
i = w old

i

여기서 0< a< 1인 a(t)는 학습계수(learningcoefficient)이다.대개 0.8에서
시작하여 점차적으로 작아지는데, 적절한 계획과정(scheduling process)
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(Hecht-Nielsen,1990)에 의해 진행될 수 있다.훈련(training)이 끝나면 벡터는
계산단위 개 중의  요소를 선정하는데 있어서 균확률성(equiprobability)이
된다.Kohonen network에 대한 자세한 방법은 Kohonen (1984),Lipmann
(1987),Hecht-Nielsen(1990),Chonetal.(1996)등에 언급되어 있다.
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4.2.2.다층퍼셉트론을 이용한 생물군집과 환경요인의 연관성

다층 퍼셉트론(Multi-layerperceptron)은 목표 값을 설정해 주어 그 값에 가
까운 출력 값을 내도록 학습시키는 지도학습알고리즘의 하나로 복잡한 자료의
연관 유형성을 파악하는데 유용하다.다층 퍼셉트론은 입력층,은닉층,출력 층
으로 구성되어 있다(Lipmann,1987)(Fig.4.2).은닉층은 학습과정에서 입력과
출력사이의 관계를 결정지어주는 역할을 한다.각 층과 층사이의 노드는 연결
강도로 이어져 있는데,학습을 하는 동안 추출된 정보가 이 연결강도에 점차적
으로 담기게 된다.출력 층에서는 각 입력 유형(pattern)에 대한 출력이 나오고
다시 이는 모본을 나타내는 목표값(target)에 가깝게 나오도록 정보를 은닉층으
로 역전파하여 연결강도를 조정하도록 하며,결과적으로 오차-목표값(error-
target)과 실제 출력값 사이의 차이가 줄어들도록 한다.
목표값(target)과 실제 출력값 사이의 차이를 오차(error)라고 하며 학습은 오

차의 제곱합(Least-squares-error)을 최소화하는 방향으로 진행된다.즉 연결
강도의 변화는 오차의 제곱이 가장 많이 감소하는 방향으로 변화하게 되는데
(gradientdescentmethod)이러한 학습방법을 수학적으로 표현하면 식 4.2～
식 4.5와 같은 delta-rule과 같이 유도된다.

∂Ep
∂wij=-

δpjxpi (4.2)

   ≠  
 (4.3)

NETp,j=∑ixp,iwp,ji (4.4)

여기서 E p는 유형 에 대한 오차를 나타내고 는 유형 에 대한 번째 출
력 노드의 출력값이며, 는 유형 에 대한 번째 출력 노드의 net값,
 는 유형 에 대한 번째 노드의 출력값,는 번째 출력 노드와 그 앞
단의 번째 노드사이의 연결강도,는 학습계수(learningcoefficient)를 나타낸
다.

     (4.5)
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여기서 는 유형 에 대한 번째 출력 노드의 목표출력값을 나타낸다.
은닉층에서의 출력계산 방법도 위와 같은 방식으로 수행되며 오차는 식 4.6

과 같이 정해진다.

Ep=∑j(tp,j-op,j) (4.6)

여기서 각 유형 에 대한 각 노드의 오차합인 총 오차(Totalerror)값은 식
4.7과 같이 계산된다.

E=∑pEp (4.7)

연결강도는 반복계산을 통하여 식 4.8과 같이 적응적으로 조절된다.

wp,ji(t+1)=wp,ji(t)+△wp,ji
△wp,ji= ηδp,jop,j (4.8)
δp,j=(tp,j-op,j)op,j(1-op,j)

여기서 ∆ 은 유형 에 대한  의 증가분이고,은 학습계수이다.은닉층
에서의 연결강도 조정은 출력층에서와 같으나,δ값은 식 4.9와 같이 결정된다.

δp,i=op,i(1-op,i)∑j δp,jwp,ji (4.9)

여기서  는 번째 노드의 delta값이며, 는 번째 노드가 있는 층의 바로 다
음 층의 번째 노드의 delta값이다.
본 연구에서는 입력층에는 서식환경(예,유속,하상구성,유기물량 등)을,출

력층에는 이에 대응되는 각종 분류군(저서성 대형무척추동물,미생물,조류 등
의 주요 지표군)을 입력시키도록 한다.이로써 주어진 서식처 환경에 따라 생
물의 서식 연관성을 유형화 할 수 있다.이 후 별도의 새로운 자료를 주어 이
에 해당되는 환경 여건 또는 조건에 따라 어느 정도로 생물이 서식하거나 지수
를 나타내는지 예측하도록 하였다.
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4.2.3.생물 지수

채취된 시료로부터 분류군 별 생물을 동정하고 계수하여 군집구조를 파악하
기위해 종 풍부도를 구하고 식 4.10및 식 4.11과 같이 다양도(H)(Shannon다
양도,Hellawell,1986)와 우점도(dominanceindex)를 측정하였다.일반적으로
Shannon다양도 지수가 3이상이면 양호하고 1이하면 오염으로 교란의 영향이
큰 것을 의미한다.우점도는 오염이 클수록 1에 가깝다.

H'=-∑(ni/N log2(ni/N)) (4.10)

여기서 는 분류군 의 개체수이며,은 전체 개체수이다.

       (4.11)

여기서 은 제 1우점종 개체수를 나타내며,는 제 2우점종 개체수이고,
은 전체 개체수를 나타낸다.
또한 상기의 지수 외에도 저서성 대형무척추 동물의 경우 일반적으로 잘 알

려진 EPT 풍부도(하루살이,강도래,날도래의 종 수,Resh etal.,1995)와
BMWP (BiologicalMornitoringofWorkingParty,NationalWaterCouncil.
1981)지수를 구했다.부착조류는 일반적으로 알려진 DAIpo지수(Watanabe,et
al.,1986)를 이용하였다.부착조류 지수는 DAIpo지수가 상대적으로 일관되게
나타났으나,앞서 언급한 바와 같이 연구 여건에 따라 전체적인 샘플의 종 목
록을 구하기가 어려워 오염정도 및 조사자료 여건을 고려하여 기존의 DAIpo
지수를 modify하였다.DAIpo지수에서 사용되어진 주요 호오탁성 종과 광적
응성 종을 택해 환산하였고,각 종의 상대풍부도를 이용하여 100-(호오탁성종
의 상대풍부도 합)-1/2(광적응성 종의 상대풍부도합)으로 계산하여 지수를 구
하였다.
미생물의 경우는 일반적으로 알려진 지수가 거의 없어 본 연구의

PCR-DGGEgel상의 bandintensity를 분석하여 상대적인 총 밀도로 산정하여
지수로 대용하였다.
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4.3.결과 및 고찰

4.3.1.Self-organizingmapping(SOM)을 이용한 군집 유형화

4.3.1.1.미생물

조사기간 동안 출현한 미생물 군집 자료를 이용하여 군집 유형화를 수행하였
다.Fig.4.2는 95개 지점(19개월 ×5개 지점)에서 출현한 45종의 미생물 군집
자료를,Fig.4.4는 86개 지점(7계절 ×12개 지점),45종의 미생물 군집자료를,
Fig.4.6은 80개 지점(10계절 ×8지점),79종 중 16종의 미생물 군집자료를 이
용하여 그룹핑 하였다.전체적으로 4～5개의 클러스터로 나뉘어졌는데 오염종
류에 따른 그룹핑 보다 시기별로 그룹이 형성되었으나 Fig.4.2의 클러스터 4의
경우 회복지인 Dag지점이 계절에 관계없이 묶여져서 나타났다.
Fig.4.3,Fig.4.5및 Fig.4.7은 출현미생물의 SOM map상에서의 분포 밀도

를 나타내었다.검은색(붉은색)은 밀도가 높음을 희색(파란색)으로 갈수록 밀도
가 낮음을 나타낸다. Fig. 4.3에서는 Aeromonas sp., Klebsiella sp.,
Lutaimonassp.및 Rhizobium sp.과 같은 종들이 회복지 지점에서 높은 밀도
로 분포하는 것으로 나타났다.Fig.4.5에서 청정지역에서는 Ruminococcussp.,
Dermatophiluslikesp.,Arthrobactersp.및 Methylobacterium sp.등이,오염
지역에서는 Acinetobactersp.가 높은 밀도로 분포하였으며,Flavobavteriasp.
와 Pseudomonassp.종은 오염지역 및 청정지역 모두에서 분포하는 것으로 나
타났다.
결과에서 보는 것처럼 미생물의 경우 시료채취 지역보다는 시기별로

grouping되는 이유는 계절에 따른 수온의 변화로 인한 대사작용과 이에 따른
미생물 군집 구조형성에 기인하는 것으로 판단된다.특히 미생물의 경우 환경
적 요인 (유기물 및 영향 염류 농도 그리고 pH등)에 적응력이 강해 시료채취
장소에 별 상관없이 그 출현을 보이는 것으로 판단된다.
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Fig.4.2.SOM patterningofsamplingsitesbaseduponmicrobialdensity.
Period:January,2002throughJanuary,2004(19months);Sites:Duk,Ddk,
Dks,Dkh,Dag(5sites).
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Fig.4.3.DistributionofmicrobialpopulationsontheSOM.Period:January,
2002throughJanuary,2004(19months);Sites:Duk,Ddk,Dks,Dkh,Dag
(5sites);Soildcircle:restorationsite.
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Fig.4.4.SOM patterning ofsampling sitesbased upon microbialdensity.
Period:March,2003throughDecember,2004(7seasons);Sites:ReA,ReT,
ReK,OCU,ONS,DUK,FaC,FaA,LiT,LiK,HJD,InJ(12sites).
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Fig.4.5.DistributionofmicrobialpopulationsontheSOM.Period:March,
2003throughDecember,2004(7seasons);Sites:ReA,ReT,ReK,OCU,
ONS,DUK,FaC,FaA,LiT,LiK,HJD,InJ (12 sites).Soild circle:
reference site;Dotted circle:polluted site;Broken circle:polluted and
referencesites.
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Fig.4.6.SOM patterning ofsampling sitesbaseduponmicrobialdensity.
Period:February,2005throughApril,2007(10seasons);Sites:DUK,DDK,
DKS,DAG,OCU,ONS,SSI,HJD(8sites).

Fig. 4.7. Distribution of microbial populations on the SOM.Period:
February,2005throughApril,2007(10seasons);Sites:DUK,DDK,DKS,
DAG,OCU,ONS,SSI,HJD(8sites).
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4.3.1.2.대형무척추동물

대형무척추동물 조사기간 및 지점은 미생물 자료와 동일하며 각 조사기간 동
안의 대형무척추동물 출현량은 Fig.4.8은 95개 지점(19개월 ×5개 지점)에서
출현한 47과의 대형무척추동물 자료를,Fig.4.10은 86개 지점(7계절 ×12개 지
점),48과의 대형무척추동물 자료를,Fig.4.12는 80개 지점(10계절 ×8지점),16
과의 대형무척추동물 자료를 이용하여 조사시기별 지점에 따른 그룹핑을 수행
하였다.전체적으로 5～6개의 클러스터로 나뉘어졌다.지도의 아래인 클러스터
5와 6에는 대조조사지가 묶여져서 나타났다.Fig.4.8에서는 클러스터 2와 3에
각각 청정지역과 회복지가 묶여졌다.Fig.4.10에서는 지도의 위쪽인 클러스터
1과 4에서는 산업폐수와 유기물 오염지역이 묶여졌고,클러스터 2와 3에서는
각각 경작지 오염지역과 축산폐수 오염지역이 묶여졌다.전반적으로 오염정도
에 따른 구배를 잘 보여주었다.
저서생물 자료를 이용한 SOM 지도에 나타난 각 지점에서 출현한 주요 분류

군의 밀도분포를 Fig.4.9,Fig.4.11및 Fig.4.13에 나타내었다.점선으로 표기
된 원안의 분류군은 오염이 심한 상태에서 주로 출현하는 왼돌이 물달팽이과
(Physidae),나방파리과(Psychodidae)와 실지렁이(Tubificidae)등이 오염지역에
서 높은 밀도로 나타났다.실선으로 표기된 원안의 분류군은 주로 청정한 하천
에서 출현하는 갈래하루살이과(Leptophlebiidae),강도래과(Perlidae)와 우묵날도
래과(Limnephilidae)등이 청정지역 및 회복지역에서 높은 밀도로 출현하였다.
노란 원은 오염지역과 청정지역에 걸쳐져서 출현하는 꼬마하루살이과
(Baetidae),깔따구과(Chironomidae),납작하루살이과(Heptagenidae)와 줄날도래
과(Hydropsychidae)로 전체적으로 고루게 분포하였다.
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Fig.4.8.SOM patterning ofsamplingsitesbaseduponmacroinvertebrate
populationdensity.Period:January,2002throughJanuary,2004(19months);
Sites:Duk,Ddk,Dks,Dkh,Dag(5sites).
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Fig.4.9.DistributionofmacroinvertebratepopulationontheSOM.Period:
January,2002through January,2004(19months);Sites:Duk,Ddk,Dks,
Dkh,Dag(5sites).Soildcircle:referencesite;Dottedcircle:pollutedsite;
Brokencircle:Restorationsites.
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Fig.4.10.SOM patterningofsamplingsitesbaseduponmacroinvertebrate
population density. Period: March, 2003 through December, 2004 (7
seasons);Sites:ReA,ReT,ReK,OCU,ONS,DUK,FaC,FaA,LiT,LiK,
HJD,InJ(12sites).
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Fig.4.11.DistributionofmacroinvertebratepopulationontheSOM.Period:
March,2003throughDecember,2004(7seasons);Sites:ReA,ReT,ReK,
OCU,ONS,DUK,FaC,FaA,LiT,LiK,HJD,InJ(12sites).
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Fig.4.12.SOM patterning ofsampling sitesbaseduponmacroinvertebrate
populationdensity.Period:February,2005throughApril,2007(10seasons);
Sites:DUK,DDK,DKS,DAG,OCU,ONS,SSI,HJD(8sites).

Fig.4.13.Distribution ofmacroinvertebrate population on the SOM.Period:
February,2005throughApril,2007(10seasons);Sites:DUK,DDK,DKS,DAG,
OCU,ONS,SSI,HJD(8sites).
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4.3.1.3.부착조류

부착조류 조사지점은 미생물 및 대형무척추동물 자료와 동일하나 조사시기는
다소 차이가 있다.조사기간 동안의 대형무척추동물 출현량은 Fig.4.14는 48개
지점(4개월 ×12개 지점)에서 출현한 44종의 부착조류 자료를,Fig.4.16은 80
개 56지점(7계절 ×8지점)에서 출현한 부착조류 8과의 자료를 이용하여 조사시
기별 지점에 따른 그룹핑을 수행하였다.
Fig.4.14에서는 전체적으로 5개의 클러스터로 나뉘어졌다.전체적으로 오염

의 종류에 따른 그룹핑 보다는 시기별로 그룹핑되는 경향이 강했으나 클러스터
4에서는 경작지와 축산폐수 오염지역이 일부 묶여져서 나타났다.
클러스터 1에서는 주로 Staurastrum sp,,Chroococcussp.,Oscillatoriasp.,

Synechocystissp.와 Stephanodiscussp.가 우점하여 나타났다.클러스터 2에서
는 Ankistrodesmussp.,Anabaenasp.,Microcystissp.,Pseudanabaenasp.,
Aulacoseirasp.,Cyclotellasp.,Neidium sp.,Pinnulariasp.,Surirellasp.,
Crytomonassp.와 Euglenasp.등이 주로 나타났다.클러스터 3에서는 9종이 출
현하였는데,주로 와편모조류인 Bacillariasp.,Ceminellasp.,Gephyriasp.,
Stigeoclonium sp.등이였다.클러스터 4에서는 6종이 우점하여 나타났는데,
Monoraphidium sp.,Scenedesmussp.,Fragilariasp.,Melosirasp.,Synedra
sp.와 Tabellaria sp.가 출현하였다. Actinastrum sp., Cosmarium sp.,
Dictyosphaerium sp.,Closterium sp.,등은 클러스터 5에서 우점하여 나타났다.
Acnmathessp.,Cymbellasp.와 Trachelomonassp.는 클러스터 1과 2에서

모두 출현하였다.Gomphonemasp.는 클러스터 4와 5에서,Nitzschiasp.는 클
러스터 2,3,5에서 높게 나타났다.
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Fig.4.14.SOM patterning ofsampling sitesbasedupon attachedalgal
population density.Period:March,2003 through December,2004 (7
seasons);Sites:ReA,ReT,ReK,OCU,ONS,DUK,FaC,FaA,LiT,LiK,
HJD,InJ(12sites).
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Fig.4.15.DistributionofattachedalgalpopulationontheSOM.Period:
March,2003throughDecember,2004(7seasons);Sites:ReA,ReT,ReK,
OCU,ONS,DUK,FaC,FaA,LiT,LiK,HJD,InJ(12sites).
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Fig.4.16.SOM patterningofsamplingsitesbaseduponattachedalgal
population density.Period: February,2005 through April,2007 (10
seasons);Sites:DUK,DDK,DKS,DAG,OCU,ONS,SSI,HJD(8sites).

Fig.4.17.Distribution ofattached algalpopulation on theSOM.Period:
February,2005throughApril,2007(10seasons);Sites:DUK,DDK,DKS,
DAG,OCU,ONS,SSI,HJD(8sites).
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4.3.2.다층퍼셉트론을 이용한 생물군집과 환경요인의 연관성

다층퍼셉트론(MultiLayerPerceptron,MLP)을 이용하여 군집자료와 주요
환경요인과의 관련성을 검토하였다.Fig.4.18은 실측 데이타와 예측된 데이터
를 비교한 예인데 지수와 생물군집 및 환경요인과의 관련성을 나타낼 수 있었
다.다양한 자료에 대해 연관성을 구할 수 있었는데 본 자료의 경우 전체적으
로 Pearson상관계수가 0.77로 나타났다.이를 통해 비선형적인 환경요인-생물
자료간의 관련성을 알 수 있는 모델 구성이 가능하였다.
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Fig.4.18.Recognitionofspeciesrichnessusingmulti-layerperceptron.

다음 단계로 주요 환경자료를 이용하여 위 모델을 이용하여 주요 분류군에
대해 민감도 분석을 수행하였다.종풍부도는 BOD가 증가함에 따라 감소하는
경향을 보였고,DO의 경우 반대 경향을 나타내었다(Fig.4.19).이러한 생물지
수와 주요 환경자료와의 관련성은 조사된 생물자료가 전반적으로 이화학적 교
란을 나타내는 환경지수와 일관성을 가짐을 나타내었다.아울러 생태 조사를
통해 수집된 군집자료가 수질지수를 나타내는데 적절함을 시사하였다.
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Fig.4.19.SensitivityanalysisofspeciesrichnessbyMLP usingBOD and
DOasinputdata.
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4.3.3.다분류군 생물지수에 대한 환경요인과의 관계

환경요인에 대한 각 분류군의 반응을 보기위해,학습된 다층퍼셉트론을 저서
생물,미생물 및 부착조류 군집에 적용하여 민감도를 분석하였다.주요 환경요
인인 COD와 BOD에 대한 각 분류군의 변이를 볼 수 있었다(Fig.4.20,Fig.
4.21).화학적 산소요구량인 COD에 대해서 부착조류 종풍부도(SR)가 큰 반응
을 나타내었고,반면 저서생물-SR은 큰 반응을 보이지 않았다.
생물학적 산소요구량인 BOD의 경우 세 분류군의 종풍부도에서 변이 폭이

커서,BOD의 변화에 따라 저서생물-미생물-부착조류의 종수가 민감하게 반응
함을 알 수 있었는데,상대적으로 미생물과 부착조류의 반응이 컸다.이와같이
“군집지수”-“환경요인”간의 관련성이 분류군간에서 다양하게 나타났다.이러한
다양한 관련성은 각 분류군이 환경영향을 각각 특성적으로 나타내었는데,이를
통해 분류군은 독립적으로 생태계 양상을 표출함을 시사하였다.
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(A)

(B)

(C)

Fig.4.20.EffectofCOD on speciesrichnessoftheinter-taxa.
(A):Macroinvertebrate;(B):Microorganisms;(C)LAttachedalgae.
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(A)

(B)

(C)

Fig.4.21.EffectofBOD on speciesrichnessoftheinter-taxa.
(A):Macroinvertebrate;(B):Microorganisms;(C)LAttachedalgae.
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4.3.4.각 분류군 생물지수의 연관성

생태자료를 통합하기 전에 각 분류군 생물지수의 연관성을 조사하였다.각
분류군에서 이용되어진 지수는 아래와 같다.사전에 생물지수 연구가 많이 수
행되어진 저서성 대형무척추동물은 종풍부도(SRben),총밀도(TDben),EPT 풍
부도(EPTben),EPT 밀도(EPT-Dben),BMWP 지수(BMWPben),다양도지수
(Hben)를 검토하였다.부착조류의 경우 종풍부도(SRalg)와 다양도지수(Halg)
및 총밀도(TDalg)를,미생물의 경우 종풍부도(SRmic),총밀도(TDmic)와 다양
도지수(Hmic)를 적용하였다.
이들 지수들의 연관성을 보기위해 인공신경망인 SOM을 이용하여 유형화하

였다(Fig.4.22).각 분류군의 주요 지수들은 별도의 그룹을 형성하여 독립적인
연관성을 나타내었다.다만 TDalg는 부착조류군과 다소 떨어져 나타났다.이는
각 분류군이 독립적으로 수질을 나타냄을 시사하였다.
분류군 지수는 아래의 Table4.5에서 보여지는 각 생물지수간의 Pearson상

관계수에서도 잘 나타났다.상관계수 검토에서 저서성 대형무척추동물과 조류
의 밀도(TDben,TDalg)는 다른 지수와 관련성이 낮게 나타나 대상에서 제외하
였다.분류군내에서는 전체적으로 상관계수가 높았으나,다른 분류군과의 지수
와는 낮게 나타났다.저서생물내의 지수가 분류군내에서 일관적으로 높게 나타
났다.대부분 0.7이상으로 나타났으며 BMWP,EPT가 전반적으로 높게 나타났
다.그러나 미생물과 조류에서 구해진 지수와의 상관계수는 낮았다.조류에서도
조류 내의 상관계수는 상대적으로 높게 나타났다.그러나 전반적으로 저서생물
지수에서 보여진 상관계수보다는 낮았다.미생물의 경우는 분류군내의 지수는
높게 나타났다.특히 Hmic와 SRmic는 높게 나타났다.조류와 미생물에서도 분
류군간 상관계수는 매우 낮았다.
Fig.4.22와 Table4.1에 의하면 앞서 언급하였듯이 각 지수들은 분류군에 따

라 다르게 나타남을 알 수 있었다.이는 오수생태계의 주요분류군의 지수는 별
도로 수질을 나타냄을 시사하며,이는 조류,저서생물,미생물이 각각 생산자,
소비자,분해자임을 고려할 때 독립적으로 수질과 연관성을 가짐을 나타내었고,
통합적 수질지수를 나타내기 위해서는 각 분류군을 별도로 포함시키는 것이 의
미가 있음을 시사하였다.
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Macroinvertebrate

Algae
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Fig.4.22.Groupingofindicesfortheinter-taxabySOM.

MMMcccaaarrroooiiinnnvvveeerrrttteeebbbrrraaattteeesss AAAlllgggaaaeee MMMiiicccrrroooooogggrrraaannniiisssmmmsss

SR EPT EPT-D BMWP H SR H SR TD

SRben

EPTben 0.814*

EPT-Dben 0.772* 0.904*

BMWPben 0.875* 0.910* 0.867*

Hben 0.658* 0.832* 0.700* 0.781*

SRalg -0.050 0.012 0.023 -0.051 -0.065

Halg 0.154 0.169 0.231 0.131 0.059 0.730*

SRmic -0.333* -0.263* -0.230 -0.240 -0.092 -0.200 -0.329*

Tdmic -0.209 -0.119 0.007 -0.050 0.001 -0.341* -0.328* 0.727*

Hmic -0.288* -0.250 -0.228 -0.223 -0.069 -0.193 -0.314* 0.971* 0.687*

Table4.1.Pearsoncorrelationcoefficientsforindicesoftheinter-taxa.

*Valuesindicatethecaseofp<0.05.
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각 분류군 생물지수와 환경자료와의 상관계수를 Table4.2에 나타내었다.이
경우,부착조류의 분류가 집중적으로 이루어진 2004년 9월과 12월 자료를 이용
하였다.저서성 대형무척추동물 지수의 경우 다른 조류와 미생물 지수에 비해
환경자료와의 연관성이 높았는데,특히 BMWP와 다양도지수(Hben)가 BOD,
TOC,TP,TN 등의 환경요인과 상관계수가 일관적으로 높게 나타났다.조류자
료를 이용해 구해진 DAIpo지수도 BOD,TOC등의 환경요인과 연관성이 높게
나타났다.그러나 본 연구의 여건상 부착조류의 분류에 어려움이 있고 시간이
소요되어,통합수질지표에는 DAIpo지수를 응용한 지수를 적용하였다.

BBBiiioootttiiiccciiinnndddiiiccceeesss
EEEnnnvvviiirrrooonnnmmmeeennntttaaalllfffaaaccctttooorrr

BOD TOC COD T-P NO3--N TKN TN
SR-ben -0.29 -0.47* -0.42 -0.45* -0.43 -0.46* -0.53*

EPT-ben -0.37 -0.42 -0.05 -0.47* -0.33 -0.41 -0.57*

BMWP-ben -0.39 -0.47* -0.33 -0.47* -0.50* -0.46* -0.58*

H-ben -0.52* -0.49* -0.01 -0.65* -0.35 -0.48* -0.50*

SR-micro -0.33 -0.14 0.38 -0.25 -0.21 -0.14 -0.09
Density-micro -0.18 -0.36 0.00 0.28 -0.37 -0.36 -0.37
SR-alg -0.19 0.15 -0.09 -0.10 -0.06 0.15 0.31
Density-alg 0.03 0.39 0.17 0.32 0.27 0.38 0.46*

H-alg -0.24 -0.19 -0.03 -0.30 -0.04 -0.19 0.10
DAIpo-alg -0.50* -0.53* -0.29 -0.67* -0.47* -0.52* -0.43

Table 4.2.Pearson correlation coefficientsforenvironmentalparameters
andbiologicalindices.

*Valuesindicatethecaseofp<0.05.
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4.3.5.다분류군의 군집지수 연관성

각 분류군 자료를 통합적으로 유형화하기 위해 주요지수를 상호 비교하였다.
주요 군집지수인 다양도(Hellawell,1986)를 삼각형 그래프에서 비교하였다(Fig.
4.23).조사된 지수는 각 분류군 내에서의 최대치를 기준으로 0.0-1.0사이에
서 정규화 하였다.전체적으로 지수간 변이 폭을 알 수 있었는데,Fig.4.23에서
볼 수 있듯이 다양도 지수는 다른 분류군에 비해 저서성 대형무척추동물과 병
행하여 넓게 분산되어 있어,저서성 대형무척추동물이 생태계 변이 폭을 크게
나타냄을 알 수 있었다.다양도 지수는 저서성 대형무척추동물에서 0.1-0.7
사이에서 변이를 나타내었고 조류와 미생물은 각각 0.3-0.8,0.4-0.8로 약간
높은 수준에서 상대적으로 좁게 나타났다.
각 조사지에 따라 삼각형 그래프(Fig.4.23)에서 각 지수의 연관성은 다양하

게 나타났다.대조조사지에서는 저서생물의 다양도가 높았고,미생물과 부착조
류의 다양도는 중간정도의 수치를 나타내었다.오염이 심하게 된 경우에는(유
기물과 산업폐수 오염지역)저서생물의 다양도는 낮아지고,미생물과 부착조류
의 다양도가 상대적으로 높게 나타났다.오염정도가 상대적으로 낮은 경작지와
축산폐수 오염지역은 저서생물의 다양도는 높아지고 다른 분류군 다양도는 상
대적으로 낮아지는 중간단계 유형을 보였다.이로써,각 분류군의 다양도 지수
의 조합은 오염정도에 따라 다양하게 반응함을 알 수 있었다.
각 분류군의 종풍부도에 대해서도 위와 유사한 방법으로 분석하였다(Fig.

4.24).전반적으로 다양도 경우와 유사했으나 저서성 대형무척추동물과 조류-미
생물간의 종풍부도 범위차는 다소 좁혀졌다.대조조사지에서 저서생물과 미생
물의 종풍부도가 높게 나타났고,부착조류의 경우 낮게 나타났다.오염이 심한
경우에는 저서생물의 종풍부도는 낮아지고,부착조류는 증가하였다.그러나 미
생물의 종풍부도는 오염에 관계없이 비교적 일정하게 나타났다.
이와 같이 주요 군집지수를 생산자,소비자,분해자의 관점에서 종합적으로

유형화 할 수 있었다.위에서 언급한 바와 같이 각 조사지의 교란 양상은 세
분류군간의 관련성에서 각기 특성적인 위치를 보임을 알 수 있었다.이로써 수
질변이를 나타냄에 있어 생산자,소비자,분해자를 대표하는 각 분류군을 독립
적으로 검토할 필요가 있음을 알 수 있었다.
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Fig.4.23.Distributionofeachtaxondependingonspeciesdiversity.

Fig.4.24.Distributionofeachtaxondependingonspeciesrichness.
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4.4.결론

본 연구에서는 통합수질지수 개발을 위해 각 오염종류에 따른 분류군의 군집을
유형화하고 민감도를 분석하여 환경요인과 다분류군 군집구조간의 상관관계를
파악하고자 하였다.그 결과 통합수질지수를 개발하기 위해서는 분류군을 대표
할 수 있는 지수 선정이 중요하며,각 분류군의 독립적인 연관성을 고려하여함
을 확인하였다.

111...SOM 분석결과 대형무척추동물의 경우 오염지별 군집 양상이 뚜렷이 구
분되는 것으로 나타났으나 조류 및 미생물 군집의 경우 지역이나 오염원
(오염도)보다 계절적 영향에 더 민감한 것으로 나타나서 분류군간의 특
성을 인정해야 할 필요가 있는 것으로 보인다.

222...환경자료와 각 분류군 간의 상관성 분석결과 세 분류군 모두가 환경요인
(COD및 BOD)에 대해 민감하게 반응하였으나,상대적으로 미생물과 조
류의 반응이 컸다.이는 각 분류군이 환경영향을 각각 특성적으로 나타
냄으로써 각 분류군은 독립적으로 생태계 양상을 표출함을 시사한다.

333...각 분류군을 대표하는 지수들을 이용하여 SOM 분석한 결과 지수들은
분류군별로 별도의 그룹을 형성하여 독립적인 연관성을 나타내었다.이
를 통해 각 분류군이 독립적으로 수질을 나타냄을 재확인하였다.

444...각 분류군을 대표하는 지수들 간의 상관성을 분석한 결과 대형무척추동
물과 조류 지수들 간에는 상관성이 있는 것으로 나타났으나 기존 미생물
지수와의 상관성은 확인할 수 없었다.이는 분석에 이용된 미생물지수가
환경을 반영하지 못하데 기인하는 것으로 사료된다.

555...통합수질지수를 개발하기 위해서는 각 분류군이 독립적으로 수질을 반영
하는 특성을 고려할 필요가 있으며,각 분류군과 환경과의 상관성을 규
명하고 각 분류군의 특성을 가장 잘 반영할 수 있는 지수의 개발이 필수
적이다.
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제제제 555장장장 통통통합합합지지지수수수 개개개발발발을을을 위위위한한한 미미미생생생물물물 지지지수수수 개개개발발발

본 연구에서는 임의의 미생물 밀도가 특정 환경적 요인과 밀접한 관련이 있
을 것으로 가정하고 관측된 환경요인과 각각의 미생물들의 상관성을 조사하였
다.환경요인과 미생물들 간의 상관성이 높을 경우 회귀분석을 통해 이들 간의
선형관계식을 얻을 수 있고,이 선형관계식은 주어진 환경요인에 대한 특정 미
생물의 밀도를 나타낸 것이라 볼 수 있으므로,각 미생물 개체들에 대한 회귀
식을 비교 분석하여 미생물들을 지수화하고자 하였다.
그러나 미생물 군집구조와 환경요인간의 상관성 분석이 어려웠다.이에 본

연구에서는 주어진 환경조건에서 출현하는 미생물의 종류 및 출현패턴을 확률
모델에 기반하여 분석한 후 그 결과로부터 환경 상태를 잘 반영하는 미생물을
선별하고 이를 특성화하여 미생물 지수화를 시도하였다.데이터 분석절차는 다
음과 같다.먼저 요인분석을 통해 오염도와 관련된 환경변수들을 선별하고 이
들의 공통요인을 추출하여 이들로부터 요인점수(Factorscores)를 산출하였다.
요인분석에 의해 선별된 환경변수들을 요인점수의 축 선상에서 비교 분석하여
관측 지점별로 순위를 지정하고,요인점수의 구간별 밀도에 기초하여 두 개의
그룹으로 분류하였다.즉,두 개의 그룹은 요인점수가 높은 오염지역 및 요인점
수가 낮은 청정지역을 의미한다.각 그룹별로 요인점수에 대한 개개의 미생물
의 상관성 또는 미생물 밀도를 조사하여 청정지역에서 관측되는 미생물,오염
지역에서 관측되는 미생물,청정지역과 오염지역에서 모두 관측되는 미생물로
분류하고 각각의 주요도 순위를 지정한 후,지정된 순위에 따라 미생물의 지수
화를 수행하였다.
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5.1.연구배경

수질평가를 위한 생물평가 연구는 주로 군집연구에 국한되어 있다.국내외에
서 어류,수서곤충,대형무척추동물 및 조류에 대한 연구가 활발히 이루지고 있
어 수질평가를 위한 다양한 지표 및 지수들이 제시되고 있고,어류를 이용한
IBI,부착조류를 이용한 DAIpo 및 TDI그리고 대형무척추동물을 이용한
BMWP,TBI,및 BS지수들이 대표적인 예이다.그러나 타 분류군에 비해 민
감도 및 특이성에서 우수한 미생물을 이용한 수질평가 연구는 거의 전무한 실
정이다.또한 현재까지 수질평가는 이화학적 지표나 생물지수 중 중요 분류군
에 대한 별도의 연구가 진행되어 다분류군을 이용한 통합적 수질지표개발 연구
는 초기단계이다.이에 다분류군(미생물,조류 및 대형무척추동물)을 이용한 통
합수질지수를 개발을 통해 생태계의 오염도는 물론 생태계의 변화과정 추적에
도 활용할 수 있는 기반이 마련되어야 한다.통합수질지수를 개발하기 위해서
는 다양하고 복잡한 수질 정보에 대한 합리적이고 신뢰성 있는 해석을 위해서
는 수질자료가 가지는 오차를 줄이고 정보의 손실을 최소로 하는 과학적인 해
석방법이 필요하다.
최근 다변량분석법 및 인공신경망을 이용 수질평가 연구가 활발히 진행되고

있다.다변량 분석법은 요인분석,주성분분석 및 군집분석 등과 같은 여러 방법
이 있다.국내에서는 다변량분석법을 이용한 수질평가를 통해 수질에 영향을
미치는 인자들을 분석하는 연구들이 다수 수행되고 있다(신 등,1998;김,2002;
유,2002;김,2003;김 등,2007).주성분분석 및 요인분석을 통해 호소의 영양
상태,수질 관련 항목들의 평가와 관리를 위한 연구가 국내외적으로 수행되었
다(Petersen,etal.,2001;Bernare,etal.,2004).인공신경망을 적용한 생태자료
연구는 1990년대부터어 생물의 생태 해석을 위해 인공신경지능망인 Kohonen
network를 이용하여 생태군집을 분류하고(Chon,etal.,1996),나아가 군집의
시간적 변이에 대한 유형화,분류군간 상관성 분석 연구가 시도된 바 있다
(Chon,etal,2000;Kim,etal.,2008).Rockhow(1999)는 확률신경망을 적용한
수질 예측 연구를 수행한 바 있으며,DimicticGlacial/BorealLakes수질관리를
위해 확률밀도함수 분석을 통하여 수질지표들(pH,alkalinity,conductivity,
hardness,color,Secchidepth,andtotalphosphorus)의 특성화 연구가 수행된
바 있다(Thierfelder,2005).
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5.2.실험방법

5.2.1.데이터 분석전략

미생물 지수화를 위한 데이터는 크게 환경평가를 위한 환경데이터와 각각의
환경조건(오염도)에 따른 미생물 데이터로 대별된다.환경평가를 위해 수집된
데이터는 13개 항목의 이화학적 환경변수(BOD,T-N,T-P및 TOC등)에 대
하여 시료채취 시기 및 지역에 따라 각각 253개의 수치 값으로 기록되어 있다.
미생물 데이터는 PCR-DGGE분석 기법에 의해 추출된 115종의 미생물에 대한
출현밀도에 대응되는 수치 값이 기록되어 있다.환경 데이터는 수집여건에 따
라 누락된 경우가 있으나,상관성 분석 등의 기본적인 통계적 기법을 적용하여
데이터 전반에 걸친 추이를 관찰하는 것을 위한 목적으로는 크게 무리가 없었
다.반면,미생물 데이터는 미생물의 종류가 매우 다양하며 조류 및 저서생물과
는 달리 특정 환경에 종속적으로 출현되는 경향이 있었으며,특히 PCR-DGGE
분석에 드는 비용 및 시간적 한계로 인해 상대적으로 누락된 부분이 많기 때문
에 직접적인 상관관계를 규명하는 것은 쉽지 않았다.다시 말해,수집된 환경-
미생물 데이터는 종합적으로 고려해 볼 때 불완전하며 샘플 수에 비해 차원이
매우 크다는 문제가 있었다.이러한 특성의 데이터를 회귀분석이나 상관성분석
과 같은 기존의 통계학적 방법으로 분석하는 것은 매우 까다로울 뿐 아니라 분
석결과에 있어서도 높은 신뢰성을 기대하기 어렵다.또한 본 연구에서 다루고
자 하는 미생물 지수화는 주어진 환경-미생물 데이터의 분석결과로부터 결정된
다고 간주할 수 있으므로 효과적인 분석방법의 선정은 매우 중요하다.
이에 환경 및 미생물 데이터의 분석 및 분석결과로부터 미생물 지수화 및 환

경평가를 효과적으로 수행하기 위해 다음과 같은 절차에 따라 분석을 수행하였
다.우선 13개의 차원을 가지는 환경데이터로부터 가능한 두 개 이하의 차원을
가지도록 각 환경변수를 대표할 수 있는 공통성분을 요인분석에 의해 추출하였
다.이때 공통성분은 환경상태(오염도)를 잘 설명하며,공통성분과 환경 변수
간에는 회귀분석에 의한 관계식이 주어진다.분석의 용이성을 위해 추출된 공
통요인에 할당된 점수는 오염정도를 반영한다고 가정하고 미생물 데이터의 분
석 시 각각의 환경변수와 미생물 변수의 관계를 비교분석하는 대신 공통요인만
을 참조데이터로 활용하였다.다음으로 미생물과 공통요인간의 관계를 규명하
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기 위해 공통요인에 대한 데이터를 두 개의 그룹으로 분류하고 각각의 그룹에
대한 미생물의 출현밀도를 확률모델로 근사한 후 이를 비교분석하여 미생물을
특성화함으로써 그 출현패턴을 분석하였다.이를 통해 미생물은 각각의 특성과
출현패턴에 대한 정보를 지니게 되며 이는 환경오염정도에 따른 미생물 출현에
대한 확률모델로부터 얻어진 결과이기 때문에 미생물의 지수화에 활용될 수 있
다.
미생물에 지수를 부여하는 과정에서 상대적으로 우수한 오염도 예측성능 및

환경평가의 영향력 등이 잘 반영될 수 있도록 각각의 미생물 군집을 대상으로
상대적인 평가를 실시하였다.또한 최종적으로 지수가 부여되는 미생물은 일련
의 단계를 거쳐 자동적으로 선택되고 적합한 지수점수가 부여될 수 있도록 하
여 결과의 객관성을 높일 수 있도록 하였다.
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5.2.2.요인분석에 의한 환경요인의 추출 및 환경변수와의 관계

환경데이터는 관측된 샘플 수(253sites)에 비해 상대적으로 차원이 높기 때
문에 분석결과의 신뢰성을 높이기 위해서는 영향력이 적은 변수를 제거하여 필
요한 변수들만을 선택한다거나(variableselection)변수 간의 상관성 등에 기반
한 차원축소(dimensionality reduction)기법 등이 고려되어야 한다(Wolfand
Bileschi,2005).요인분석은 여러 개의 변수들이 서로 어떻게 연결되어있는 가
를 분석하여 이들 변수간의 공통요인(commonunderlyingdimensions)을 이용
하여 설명하는 다변량분석 기법이다(이영준,2002).따라서 고차원의 환경변수
들에 대해 요인분석을 시행하면 각 환경변수들의 특징을 가장 잘 설명할 수 있
는 저 차원의 숨은 요인들(LatentFactors)을 추출가능하며 이러한 개념을 도시
화 하면 Fig.5.1과 같다.

Fig.5.1.Dimensionality reduction andprincipal-factorextraction through
factoranalysistechnique.
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일반적으로 요인분석은 다음과 같은 요인모델을 가정한다.개의 정규화된
변수 ⋯ 가 변수 ⋯로부터 주어질 때 요인모델은 숨은 요인
(Latentfactors)⋯ ≤ 들의 선형결합으로 표현 가능하다.
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(5.1)

여기서  는 번째 변수에 대한 번째 요인의 요인적재량(Factorloading)이
라고 하며 는 번째 공통요인(Commonfactor)을 나타낸다.
본 연구에서는 SPSS를 이용하여 주어진 13개의 환경 변수 전체를 대상으로

요인분석을 수행하였고 요인을 추출하기 위한 방법으로 주성분 분석법(PCA:
PrincipalComponentAnalysis)을 이용하였다.본 연구에서 요인분석의 목적이
미생물 데이터를 분석하기 위한 오염정도를 잘 설명할 수 있는 참조자료를 얻
기 위한 것이므로 다음과 같은 절차를 통해 최종적인 변수 및 요인점수를 추출
하였다.먼저 모든 환경변수를 대상으로 요인분석을 실시하여 주요 요인들을
추출하였다.이때 모든 환경변수는 실측값을 그대로 사용하지 않고 로그공간으
로 변환한 후 이를 평균이 0이고 분산이 1이 되도록 정규화 하여 사용하였다.
일반적으로 요인분석을 통해 얻은 요인들의 차수는 주요요인들의 고유치를

기준으로 정해지는데 각 요인의 고유치(Eigenvalue)는 요인을 설명하는 분산
의 크기를 나타내는데 이 고유치가 1이상일 경우에 하나의 요인이 변수 1개 이
상의 분산을 설명한다.반면,고유치가 1이하인 경우 1개의 요인이 변수 1개의
분산을 설명할 수 없으므로 고유치가 1.0이상이 되는 요인만을 추출하면 하나
이상의 변수를 설명할 수 있는 의미 있는 요인들을 얻을 수 있다.이 과정에서
제거된 요인에 대해서는 상관성이 높고 선택된 요인에 대해서는 상관성이 낮은
변수가 존재하면 이 변수는 다음 요인분석에서 제외한 후 나머지 선별된 변수
들에 한해 요인분석을 다시 수행하였다.이때 추출된 요인이 되도록 많은 변수
와 공통성을 보이며 이들 변수가 환경오염과 밀접한 관련이 있는지 확인하는
과정을 반복수행하여 주요 요인들을 추출하였다.
상기의 과정을 통해 추출된 요인은 선정된 환경변수들을 대표하는 것으로 판

명되었고 이들의 선형관계식을 통해 요인차원으로 사상될 수 있었다.또한 요
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인과 각 환경변수들은 독립적인 회귀분석을 통해서 관계식을 얻을 수 있으므로
요인점수만으로 선정된 환경변수들의 값을 추정할 수 있으며 그 반대의 경우도
가능하다.
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5.2.3.환경요인에 대한 확률모델 및 오염지역 분류

요인분석으로부터 추출된 공통요인 점수는 미생물의 출현패턴을 분석하기 위
한 자료로 활용되었다.그러나 5.2.1절에서 설명한 바와 같이 공통요인과 미생
물간의 상관관계를 직접적으로 규명하는 것은 쉽지 않았다.따라서 본 논문에
서는 요인-미생물의 관계를 확률모델을 통해 근사화한 후 확률적 추론을 통한
분류문제로서 접근하여 이들의 관계를 분석하고자 하였다.
요인분석을 통해 추출된 요인이 수질의 상태를 잘 반영한다고 가정하면 요인

점수의 분포로부터 몇 개의 클래스를 분류한 후 분류된 클래스에 해당되는 미
생물의 출현빈도수를 조사하면 수질상태에 대한 미생물의 출현패턴을 어느 정
도 파악이 가능하다.본 연구에서는 각 클래스에 해당되는 미생물의 출현패턴
을 확률모델을 통해 분석하였고 각 패턴을 분류하는데 있어 확률적 추론방법을
적용하여 상대적으로 결측값(Missingvalue)이 많은 미생물 데이터를 효과적으
로 분석하고자 하였다.이러한 경우와 같이 관측된 정보에 결측값이나 노이즈
가 포함된 정보가 주어질 경우 확률이론과 결정이론을 조합하여 주어진 정보에
대한 최적의 예측치를(Optimalpredictions)구할 수 있다(Bishop,2006).이에
본 연구에서는 베이지안 이론을 기반으로 요인 및 미생물 데이터의 확률적 모
델 및 추론을 통해 미생물의 분포패턴을 분류하여 미생물의 지수화를 위해 필
요한 정보를 얻고자 하였다.
차원-랜덤변수로 이루어진 벡터 와 개의 클래스 집합  ⋯ 에 대

하여 를 에 대한 의 클래스-조건부 확률(Class-conditional
probability)이라 하고   를 의 사전확률(A priorprobability)이라 하면 베
이지안 정리(Bayesian theorem)에 의해 사후확률(A posterior provability)
 를 식 5.2와 같이 구할 수 있다(Dudaetal.,2001).




 





 (5.2)

사후확률  를 구하는 것은 랜덤변수 에 대하여 임의의 수치로 관측되었
을 때 이들이 클래스 에 얼마나 포함될 지를 확률적으로 예측하는 것과 같
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다.따라서 랜덤변수  에 대한 개의 클래스 의 모든 사후확률을  을
이용하여 결정오류를 최소화할 수 있도록 베이지안 결정규칙(Bayesian
decisionrule)을 적용하면 최적의 결정경계(optimaldecisionboundary)를 통해
각 클래스를 분류할 수 있다.이러한 분류방법을 최소오류율 분류(minimum-
error-rateclassification)라 하며 결정규칙은 다음과 같다(Dudaetal.,2001).

         ≠

이와 같은 결정규칙을 통해 분류문제를 풀기 위해서는 클래스-조건부 확률
 와 사전확률   을 알고 있어야 한다.만약 클래스-조건부 확률밀도
함수를 가우시안 분포(Gaussiandistribution)를 가진다고 가정하면 최우추정법
(Maximum likelihoodestimation)에 의해 주어진 개의 관측데이터로부터 식
5.3～5.4를 적용하면 가우시안 확률밀도함수의 주요 인자인 평균 및 공분산
 의 최적 추정치를 얻을 수 있다(MelsaandCohn,1979).

 



 



 (5.3)

 



 






 (5.4)

본 연구에서는 요인공간에서 각 클래스의 범위를 효과적으로 지정하기 위해
앞서 기술한 베이지안 결정규칙에 기반한 분류기법을 이용하였다.이에 앞서
요인분석을 통해 추출된 환경요인의 요인점수를 이용하여 군집분석을 수행하였
다.군집분석은 SPSS를 통해 k-평균 군집분석(k-meanclustering)방법을 이용
하였고(Bishop,2006)각 샘플 지역을 2개의 군집으로 나누었다.각각의 군집을
상대적 청정지역과 상대적 오염지역으로 명명하고 이를 과 로 표기하였다.
다음으로 각각의 군집 과 에 대한 요인점수의 분포를 가우시안 확률밀도
함수로 근사하였다.이때 가우시안 확률밀도함수의 파라미터인 평균 및 분산은
최우추정법을 통해 추정하였다.
근사된 두 개의 가우시안 확률밀도함수는 요인을 랜덤변수 라 할 때 상대적

청정지역에서의 요인의 조건부 확률분포에 대하여  으로 상대적 오염지
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역에서의 요인의 조건부 확률분포에 대하여  으로 설명될 수 있다.여기
에  및 에 대한 사전확률   과   는 전체 샘플 수 과  및 

의 샘플 수 과 을 이용하여 각각 과 의 관계로부터 추정할 수
있다.이러한 과정을 통해 베이지안 결정규칙을 적용하여 분류기를 구성하는데
필요한 사후확률   및  을 모두 구할 수 있다.결정오류를 최소화
하기 위한 최소오류율 분류기법으로부터 요인 축 상의 한 지점이 바로 상대적
청정지역 과 상대적 오염지역 을 구분 짓는 최적의 결정경계가 되며 이
결과는 미생물데이터의 출현패턴에 대한 클래스-조건부 확률밀도함수를 구하는
과정에 직접적으로 이용되었다.
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5.2.4.확률모델을 이용한 미생물 출현패턴 분석

5.2.3절에서는 공통요인의 요인점수가 관측된 지역별로 상대적인 오염정도를
나타내는 것으로 가정하여 요인점수의 분포특성을 가우시안 확률밀도함수로 근
사하였고 상대적 청정지역과 상대적 오염지역을 구분할 수 있는 결정경계를 얻
었다.본 논문에서는 이러한 결정경계를 통해 분류된 각 샘플의 클러스터 정보
를 기반으로 각각의 미생물에 대한 클래스-조건부 확률모델로 근사하여 오염지
역에 대한 미생물의 출현패턴을 분석하였다.
분석의 선행 작업으로 요인-미생물 간의 상관성 분석결과 미생물 데이터의

수치가 이들의 관계를 설명할 수 있는 중요한 의미를 가지고 있지 않음을 확인
하였다.이에 보다 용이한 분석을 위해 미생물 데이터의 값은 1과 0의 두 값을
가지도록 변환하였다.따라서 번째 미생물을 라 할 때,  이면,샘플을
채취한 당시 미생물 가 발견되었음을 의미하며 이때의 확률을    로
표현하였다.또한   이면,미생물 가 발견되지 않았음을 의미하며 이때
의 확률을    라 표현하였다.이로부터 상대적 청정지역 에서 미생물
이 출현할 확률은      으로,상대적 오염지역 에서 미생물이 출현할
조건부 확률은       라 표현할 수 있다.여기서 오염정도에 따라 출현
하는 임의의 미생물 에 대하여 요인점수의 분포를 알기위해 랜덤변수 를
고려하면 이의 조건부 확률밀도함수는 각각      과      이
된다.즉,두 확률밀도함수를 구하는 것은 임의의 미생물 에 대해 출현정보
와 클래스 정보를 아는 경우 미생물 는 요인 축 에서 어떠한 분포를 보이는
가를 샘플로부터 추정한다는 의미로 볼 수 있다.한편,대부분의 미생물의 경우
출현확률    가 출현하지 않을 확률    에 비해 현저히 낮기 때문
에 미생물이 출현하지 않는 경우에 대한 조건부 확률밀도함수      과
     은 고려하지 않기로 한다.
조건부 확률 및 사전확률은 주어진 데이터로부터 최우추정법에 의해 추정될

수 있으므로 베이지안 정리로부터 요인점수가 주어진 경우 지역에서 가
출현할 사후확률      는 식 5.5와 같이 계산할 수 있다.
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  


  



    

     (5.5)

각각의 사후확률을 이용하여 미생물의 출현패턴을 분류하기 위해 다음과 같
은 기각조건을 두었다.이는 두 사후확률 모두 임계값 보다 작을 경우에 해당
되며 상대적 청정지역과 상대적 오염지역 모두 미생물 가 고르게 분포하는
경우를 의미한다.

          

채택된 사후확률에 대해서는 다음의 베이지안 결정규칙을 적용하였다.

          

          

위의 결정규칙으로부터 미생물의 패턴은 3가지로 분류가 가능하나 기각된 미
생물에 대해 두 지역에 고루 분포하며 상관성이 있는 경우 및 무상관인 경우에
해당하는 2가지로 다시 분류하였다.이때에는 미생물의 수치를 로그변환한 후
요인과의 상관성을 분석하고 각각의 상관계수 에 대해      의 경
계조건을 이용하여 출현패턴을 분류하였다.따라서 이러한 과정을 통해 미생물
의 출현패턴을 분류하면 다음의 4가지로 정리될 수 있었다.본 연구에서는 미
생물의 출현패턴의 분류결과를 미생물 를 로 특성화하였다고 표현하였다.

(1)상대적 청정지역에서 주로 출현하는 미생물 :P1
(2)상대적 오염지역에서 주로 출현하는 미생물 :P2
(3)오염정도와 상관없이 출현하는 미생물 :P3
(4)오염정도와 상관하여 출현하는 미생물 :P4

결과적으로 (1)∼(3)의 항목에 해당되는 미생물 는 오염정도와 상관성이
없으나(  )청정 지역에서 주로 출현하는 P1,오염지역에서 주로 출현하는
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P2,청정지역과 오염지역에서 모두 출현하는 P3로 특성화하였다.또한 청정지
역과 오염지역에서 모두 출현하면서 오염정도에 따라 출현밀도가 비례 또는 반
비례하는 상관성을 보이는 경우(     )에는 P4로 특성화하였다.
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5.2.5.상대적 중요도 평가를 통한 주요 미생물 추출

미생물을 특성화함으로써 얻을 수 있는 이점은 관측지역의 오염상태를 직관
적으로 알 수 있다는 것이다.그러나 미생물의 종류가 매우 다양하며 특성화에
이용된 미생물의 샘플수가 충분하지 못하다면,단순하게 특성화된 미생물만으
로는 정확한 환경평가가 이루어질 수 없다.따라서 특성화된 미생물 중에서 환
경평가에 상대적으로 많은 영향을 미치는 미생물을 선택하는 것은 의미가 있는
일이다.이를 위한 기본적인 접근방법은 특성화된 미생물의 출현빈도가 높은
미생물 순으로 순위를 매기고 상위그룹에 있는 미생물을 추출하는 것이다.그
러나 본 연구에서 다루는 미생물 데이터는 관측된 샘플의 개수가 매우 적기 때
문에 단순히 빈도수만으로 중요 미생물을 선별하는 것은 부적합하다.또한 미
생물의 종류가 매우 다양하기 때문에 동일한 환경조건에서 각기 상반된 특성을
보이는 미생물들이 존재 가능하며 이러한 특성을 가지는 미생물을 어떻게 처리
할 것인지 등에 대한 효과적인 방법론이 필요하다.즉 미생물 개개의 특성과
같이 상대적 특성 등을 종합적으로 고려해야만 올바른 환경평가가 가능함으로
다음의 사항을 특히 고려하여 미생물을 선별하고자 하였다.첫째,선별된 미생
물을 이용하여 오염정도를 판정하기 위한 최소한의 분류기를 구성할 수 있어야
한다.둘째,주요 미생물은 각 미생물간의 상대평가를 통해 선별되어야 하며 이
들은 상대적으로 우수한 예측성능을 가져야 한다.
이에 본 연구에서는 주요 미생물들을 선정하기 위해 미생물의 상대적인 중요

도를 측정할 수 있는 평가시스템을 구성하였다.이 평가시스템에는 오염도 평
가를 위해 샘플 데이터로부터 학습이 가능한 기로서의 분류기가 포함되도록
구성하였다.분류기의 학습이 완료되어 미생물의 출현 밀도에 대한 입력이 주
어지면 분류기는  및 의 두 상태에 대응되는 값을 출력한다.각 변수의 상
대적 중요도의 측정은 각각의 미생물 변수에 대한 특성들이 분류기를 통한 예
측결과에 얼마나 잘 반영이 되는지를 측정하는 것으로 이를 반복적인 모의실험
(simulation)으로부터 계산될 수 있도록 시스템을 구성하였다.이러한 시스템의
특성상 평가시스템에 포함된 분류기는 빠른 학습이 가능하며 분류문제에 적합
한 확률신경망(PNN:ProbabilisticNeuralNetwork)을 이용하였다.
확률신경회로망은 RBF(radialbasisfunction)과 베이지안 분류기가 신경망의

형태로 구성되어 있으며 학습의 과정이 최소제곱 알고리즘을 통해 가장 가깝게
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인접하고 있는 데이터들을 같은 클래스의 패턴으로 분류하도록 하는 가중치들
이 조정됨으로써 학습과정이 일반적인 MLP에 비해 빠른 장점이 있다(Speckt,
1990).확률신경망은 Fig.5.2와 같이 RB층(radialbasis layer)과 경쟁층
(competitivelayer)로 이루어져 있다.RB층의 활성화 함수는 가우시안 함수를
통해 입력벡터의 일정 영역 내에 존재하는 입력 값들만을 채택하도록 하는 구
조를 가진다.Fig.5.3은 주어진 입력 데이터에 대한 채택 및 기각에 대한 개념
을 나타낸 것으로서 너비 파라미터 의 조정을 통해 기각영역을 결정한다.

Fig.5.2.Schematicdiagram probabilisticneuralnetworks.

Fig.5.3.Conceptofrejectboundaryininputspaceusinga
radialbasisfunctionwithgaussiankernel.
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이를 통해 임의의 입력벡터가 채택영역의 중심근방에 위치하면 이와 관련된
은닉뉴런은 활성화되며 두 개의 채택영역 중심의 사이에 위치하고 채택 폭 

내에 존재한다면 이때의 뉴런들은 부분적으로 활성화된다.경쟁 층에서는 RB
층에서 얻어진 각 입력데이터들의 클래스 소속에 대한 확률밀도함수를 결합한
후 최대의 확률을 가지는 뉴런을 선택하는 역할을 수행하며 식 5.6과 같은 가
우스 가중함수를 통해 확률밀도함수를 추정하게 된다(이현엽,문경일 1999).

 



 








 (5.6)

여기서 은 사례의 개수이고 는 클래스 내의 특정 사례를 나타내며 는 입
력,는 너비파라미터를 나타낸다.최종적으로 결정노드는 이 확률이 최대가
되는 노드 혹은 클래스를 선택하여 출력한다.
본 연구에서는 확률신경망을 44개의 미생물 변수에 대한 입력벡터와 2개의

클래스 정보를 출력으로 하도록 구성하였다.또한 상대적 중요도 평가가 반복
적인 모의실험을 통해 이루어지기 때문에 각 단계마다 확률신경망의 학습 및
평가를 위해 미생물 데이터를 무작위로 추출하여 80:20의 비율을 가지도록 배
분하였다.이는 주어진 학습데이터에 최적화된 분류기나 상대적 중요도의 결과
를 얻는 것 보다는 확률적으로 신뢰되는 결과를 얻기 위한 평가 전략이라 할
수 있다.따라서 상대적 중요도는 학습과 평가를 반복됨에 따라 확률적으로 최
적의 수치 값으로 수렴하며 이러한 결과를 통해 우수한 성능의 오염예측시스템
을 구성하는 데 필요한 예측능력이 높은 중요한 변수의 선별이 가능하다.Fig.
5.4는 이러한 사항을 고려하여 설계된 상대적 중요도 평가시스템의 구조를 나
타내었다.



-100-

Fig.5.4.Structureoftheproposedsystem formeasuringthe
relativeimportanceamongmicroorganisms.

상대적 중요도 평가 알고리즘은 다음과 같은 단계를 반복함으로써 각 미생물
의 상대적 중요도를 측정한 결과를 확률 값으로 반환한다.우선 분류기의 학습
을 수행하기 위해 전체의 80%에 해당하는 데이터를 무작위로 추출하여 학습데
이터로 사용하며 나머지 20%를 평가를 위한 데이터로 분류한다.확률신경망
분류기는 입력 값과 목표 값을 가지는 데이터 집합으로부터 학습하는 지도학습
(Supervisedlearning)방법에 의해 학습되는데 본 연구에서는 입력벡터를 각 미
생물 데이터의 로그변환 수치로 두었고 목표 값은 5.2.3절에서 기술한 방법으로
부터 얻은 클러스터 정보를 가지도록 하였다.확률신경망의 연결강도에 대한
학습이 완료되면 PNN 분류기는 미생물을 이용하여 오염여부를 판정하는 예측
시스템으로서 작동 하게 된다.이때 5.2.4절로부터 얻어진 각 미생물의 특성치
를 이용하여 상대적인 평가를 수행한다.테스트 데이터로부터 분류기가 올바른
예측결과를 출력할 경우에 한하여,이때 이용된 미생물의 특성치가 예측결과와
같은 값을 가지는 경우 그 변수에는 점수가 부여된다.이러한 방법으로 주어진
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테스트 데이터를 모두 이용하여 평가를 수행하면 각각의 변수들에 대한 점수가
할당되는데,이때 높은 점수를 가진 변수는 미생물의 특성이 잘 반영된 예측성
능이 좋은 변수임을 나타낸다.학습 및 평가의 한 과정이 끝나면 각각의 변수
들에 대한 예측성능은 식 5.7과 같이 계산된다.

 





 (5.7)

여기서 는 k미생물에 대한 예측확률을 나타내며,   는 클래스 소속
함수로 로 특성화된 k미생물 변수들이 목표상태 및 출력상태인 와 같을
경우 1을,아닐 경우에는 0을 반환한다.알고리즘은 이러한 학습 및 평가를 일
정횟수만큼 반복하여 수행하게 되는데 반복평가가 모두 종료되면 상대적 중요
도는 식 5.8과 같이 계산되며 이는 각 평가단계에서 구한 예측성능의 평균을
나타낸다.

 


  



 (5.8)
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5.2.6.미생물 지수화

상대적 중요도가 높은 순으로 선별된 미생물의 정보는 오염정도를 평가하는
데 중요한 정보를 제공하며 일부 미생물은 출현 그 자체만으로도 수질의 오염
여부를 판정할 수도 있다.이를 위해서는 오랜 시간의 관측 데이터에 대한 통
계적 결과가 요구되지만 본 연구에서 제시한 접근방법은 주요한 미생물을 선정
하는 방법론적 측면에서 의미가 있다.일단 미생물이 선정이 된 경우 이들을
이용한 다양한 형태의 예측시스템을 구축할 수 있겠으나 본 연구에서는 오염정
도를 대표하는 지표로서의 미생물들을 열거하고 이들이 지닌 고유의 영향력을
지수로 부여하여 최종적으로는 보다 직관적인 환경평가를 보다 쉬운 방법으로
수행하고자 하는 것을 목적으로 한다.우선 미생물 지수를 이용하여 환경평가
를 수행할 때 평가의 정도나 계산상의 편의성 등을 고려하여 10개의 등급으로
나눈다.이렇게 할당된 미생물 지수는 BMWP등의 다른 환경평가를 지수와 유
사한 의미로서 해석될 수 있는데 10등급은 상대적으로 청정지역을,1등급은 상
대적으로 오염지역을 나타낸다.선정된 미생물은 상대적 중요도에 따라 간단한
스케일 함수에 의해 등급별로 분류되며 각각 지수점수를 1에서 10점사이의 정
수 값을 가지도록 하였다.이렇게 선정된 미생물 지수를 환경평가에 활용하는
방법은 다음과 같다.임의의 지역에서 PCR-DGGE분석을 통해 관측된 미생물
중 지수가 부여된 미생물만을 추출한다.지수가 부여된 미생물은 각각 출현 밀
도에 관련된 수치 값이 기록되어 있으며 이 값은 각각의 미생물에 대한 가중치
로서 이용된다.최종 평가를 위해 각 미생물의 지수점수와 가중치를 이용한 가
중 합을 계산하는데 이는 1에서 10사이의 범위를 가지는 실수가 되며 이 수치
는 지수점수의 의미와 동일한 의미를 가진다.
미생물에 오염도에 대한 지수로서 미생물을 나타내기 위해 앞 절에서 구한

상대적 중요도를 이용하여 청정지역 및 오염지역에 대한 미생물들의 상대중요
도를 반대의 부호를 지니도록 한 후 요인 축 상에서 중심점으로부터 최대 의
거리를 두도록 mapping하였다.는 요인의 표준편차의 2배인(미생물 데이터가
약 98%가 밀집하는 경계)2를 부여하였는데 이는 본 연구에서 개발하고자 하
는 미생물 지수의 최대값 및 최소값이 요인 축 상에서의 위치가 얼마나 되는지
를 쉽게 추측할 수 있다는 이점이 있다.여기서   은 미생물의 특성을 구분
하는 부호결정을 위한 함수로 청정지역인 에 대해서는 -1을 오염지역인 
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에 대해서는 1을 반환한다. 는 상대적 중요도를 나타내며 최종적으로 번째
미생물의 지수는 식은 식 5.9와 같다.

 
 (5.9)

선택된 미생물들에 한해 지수가 부여되면 식 5.10에 의해 주어진 미생물데이
터와 미생물 지수를 이용하여 환경오염정도를 평가할 수 있다.


 



 (5.10)

여기서 는 그룹에 속하는 유효한 개의 미생물에 대한 밀도의 총합을 전체
밀도의 총합으로 나눠준 것으로 결국  는 10개의 그룹에 대한 그룹의 미생
물에 대한 확률값으로 그룹에 대한 가중치를 나타내며 식 5.11과 같이 계산된
다.

 


  




  







  








(5.11)
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5.3.결과 및 고찰

5.3.1.요인분석에 의한 환경요인의 추출 및 환경변수와의 관계

수집된 13개의 환경변수에 대한 환경데이터를 이용하여 환경평가에 활용될
수 있는 주요 정보를 추출함에 있어 보다 신뢰되는 결과를 얻기 위해 요인분석
기법을 이용하여 분석을 실시하였다.요인분석은 다수의 변수들 간의 상관관계
를 분석하여 변수들의 바탕을 이루는 공통차원들로써 이 변수들을 설명하는
통계기법이다.따라서 본 연구에서 분석하고자 하는 환경데이터와 같이 시료
수에 비해 고차원의 변수로 구성된 데이터에서 저차원의 주요 요인을 추출하
여 이를 이용하여 원래의 데이터 패턴을 나타낼 수 있기 때문에 보다 효과적
인 분석이 가능하다.요인분석에 앞서 환경데이터를 로그공간으로 변환한 후
정규화를 수행하였다.이는 관측 값들의 지수적 분포로 인해 편향된 분석결과
를 지양하기 위함이며 요인분석을 위한 데이터는 평균이 0이고 분산이 1인 정
규분포를 가져야 하는 요인분석의 기본가정 때문이다.전처리 과정을 수행한
후 데이터에 포함된 주요 요인의 속성을 알아보기 위해 13개의 환경변수 전
체를 대상으로 요인분석을 수행하였다.요인의 추출방법은 주성분분석을 이용
하였고 추출된 요인을 베리멕스(Varimax)방법으로 회전시켜 각 요인에 대해
변수의 영향력을 쉽게 파악할 수 있도록 하였다.13개의 환경변수를 이용하여
요인분석을 수행하게 되면 최대 13개의 요인을 얻을 수 있는데 이때 고유값이
1이상인 요인만을 추출한 결과 4개의 주요 요인을 얻을 수 있었다.또한 각 요
인별로 회전된 요인 값의 절대치가 0.5이상인 경우에 해당되는 변수를 그 요
인에 의해 설명가능하다고 간주하였다.이러한 조건으로부터 제 1요인에는
velocity,turbidity,BOD,T-P,T-N 및 NO3--N가 다른 환경변수에 비해 두드
러진 결과를 보였다.제 2요인에는 Depth와 TOC,제 3요인에는 Conductivity,
제 4요인에는 TKN이 두드러진 수치를 보였다.Table5.1은 환경변수 13개를
대상으로 요인분석 결과를 나타내었다.여기서 추출된 4개의 주요요인에 대해
서 중요한 변수로 간주되는 항목은 굵은 글씨로 구별되어 있다.보다 가시적인
분석을 위해 3개의 주요요인을 축으로 하여 각 변수들의 공간적인 위치를 표시
하면 Fig.5.5와 같다.그러나 이들의 위치가 다소 산만하게 분포되어 있음을
확인할 수 있었다.
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Environmental
parameter

Factor
1 2 3 4

pH -0.134 0.254 -0.140 0.190
Temperature 0.007 -0.009 0.011 0.390
Conductivity 0.063 -0.020 0.995 0.062
Velocity 000...555777222 0.416 -0.283 0.049
Turbidity 000...666444999 -0.211 0.071 0.063
Depth 0.008 0.665 0.163 0.048
BOD 000...555444000 -0.238 0.221 0.150
COD 0.043 0.007 -0.029 0.550
TOC 0.159 -0.741 0.218 0.269
T-P 000...777444666 -0.209 0.188 -0.015
TKN 0.081 -0.053 0.090 0.604
T-N 000...999111222 0.083 -0.056 0.131
NO3--N 000...777777000 0.490 -0.207 -0.217

Table 5.1.Factor loadings of4 principalfactors extracted by factor
analysisforalloftheenvironmentvariablestested.

Fig.5.5.A resultofmapping theenvironmentvariablesintoprincipal
factorspace.
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이는 하나의 변수가 하나의 요인으로 모두 설명되는 것이 아니기 때문에 설
령 제 1요인에 높은 요인 값을 가졌다 하더라도 velocity나 NO3--N 등과 같이
다른 요인에도 연관되어 있기 때문이다.따라서 공통성 또는 상관성이 작거나
불필요한 변수들을 제거하고 요인분석을 수행하는 것을 반복함으로써 분석하고
자 하는 데이터에서 주요요인을 효과적으로 추출할 수 있다(이,2001).제 1요
인은 많은 변수들의 특성을 가장 잘 반영하는 요인이므로 제 1요인으로 구분되
지 않고 상관성이 낮은 변수를 차례로 제거하여 하나의 요인으로 설명 가능한
변수들만 추출하였다.13개의 항목에 대해 인자분석을 실시하여 상관관계를 이
용해 여분의 항목을 제외시켜 T-P,T-N,NO3--N,BOD,Tubidity가 하나의
요인으로 추출되었고 Table5.2는 추출된 변수들을 이용하여 요인분석 수행 결
과로부터 산출된 요인적재량(factorloading)을 나타낸다.요인 적재량은 추출된
요인과 식 5.12의 선형결합을 통해 특정 변수들의 정규화 값으로 변환가능하다.

     (5.12)

요인분석을 통해 추출된 변수들은 각각 수질오염을 평가하는데 중요한 인자
로 판명되어 있다.따라서 이들 변수를 대표하는 공통요인 역시 수질오염 정도
를 평가하는데 활용이 가능하다.따라서 미생물과 각 환경변수들의 상관성을
분석하기 위해 5가지의 환경변수 모두를 이용하는 것이 아니라 요인만을 이용
한다고 하더라도 신뢰되는 결과를 얻을 수 있다.

Environmentalparameter
Factor
1

T-P 0.694
T-N 0.957
NO3--N 0.740
BOD 0.531
Turbidity 0.608

Table5.2.Factorloadingsforthe5environmentvariables
selectedbyfactoranalysis.
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식 5.12는 요인분석을 통해 얻은 요인과 환경변수와의 선형관계식을 나타내
지만 정규화된 환경변수 가 가지는 고유의 변수 의 차이만큼 오차가 존재한
다.따라서 까지 모두 고려하여 회귀분석을 수행하면 요인과 환경변수와의 보
다 정확한 상관관계를 얻을 수 있다.따라서 요인과 미생물의 관계가 일단 규
명되면 요인과 각 환경변수들의 관계식을 회귀분석을 통해 간단히 얻을 수 있
으므로 최종적으로 환경변수와 미생물의 관계도 알 수 있다.Fig5.6은 요인분
석을 통해 얻은 요인점수와 각 환경변수의 정규화 값과의 관계를 도표로 나타
내었다.도표를 통해 알 수 있듯이 요인과 환경변수의 상관관계는 높은 양의
관계를 가지고 있음을 확인하였다.특히 요인분석결과의 요인적재량을 통해 확
인할 수 있듯이 요인은 T-N과 매우 흡사한 분포패턴을 가지고 있음을 알 수
있었다.반면 T-P및 BOD와 요인의 관계는 다소 산만한 데이터 분포를 가지
고 있으나 환경평가를 위한 주요 변수로서 이용될 가치는 충분히 있다고 사료
된다.요인과 환경변수들 간의 회귀분석을 수행한 결과로 이들의 구체적인 관
계를 나타내는 각 계수들은 Table5.3과 같이 계산되었다.회귀분석은 요인을
독립변수로 두고 환경변수의 정규화 변수를 각각의 종속변수로 간주하여 시행
하였다.번째 환경변수에 대하여  와  는 각각 회귀분석을 통해 분석된 요
인 과 정규화변수 를 관계시키는 기울기 및 절편을 나타내며 와 는 환
경변수의 정규화과정에서 얻어진 평균 및 표준편차를 나타낸다.

Environmental
variables    

Turbidity 0.796081 0.017478 2.398268 1.305596
BOD 0.662111 -0.023966 2.280118 1.179129
T-P 0.570513 -0.107947 0.757462 0.724734
T-N 0.963254 0.001772 2.924338 1.643697
NO3--N 0.834246 0.123240 3.023255 1.326330

Table5.3.Coefficientsformappingfactor-spaceintovariable-spaceforthe
selectedenvironmentvariables.



-108-

이러한 계수들을 이용하면 임의의 요인점수를 환경변수 의 값으로 변환시킬
수 있으며 그 관계식은 식 5.13과 같다.

    
    

(5.13)

Fig5.6∼ Fig5.10은 5개의 환경변수들에 대한 회귀분석의 결과를 요인점
수에 적용하여 도시한 것이며 요인분석으로부터 얻은 식 5.12의 관계를 비교
검토하기 위해 회귀분석 결과와 함께 도시하였다.여기서 좌측 상단의 식은 회
귀분석의 결과로부터 주어진 식 5.12의 관계식을 나타내며 우측하단의 식은 요
인분석의 결과로부터 주어진 식 5.13의 상위 관계식을 나타낸다.대부분의 경우
두 직선이 다소 차이를 보였으나 T-N의 경우에는 두 직선이 거의 일치하는
것으로 분석되었다.이는 환경변수 T-N의 고유 분산성분이 나머지 4개의 환경
변수들의 공통 분산성분들을 대표할 수 있을 정도로 잘 설명할 수 있기 때문에
요인분석 결과로 추출된 공통요인에 대해서 T-N의 요인적재량이 0.957로 매우
높았고,이러한 이유로 회귀분석 결과와 요인추출결과로 얻어진 두 직선이 거
의 일치하는 것으로 사료된다.또한 나머지 4개의 환경변수와 요인과의 관계에
서 회귀분석과 요인분석의 결과가 차이를 보이는 것은 각 변수에 대한 의 고
유 분산성분에 의한 영향인 것으로 사료되며,이는 각 변수에 대한 전체 분산
성분 중 PCA에 의해서 공통 분산성분만이 요인추출에 이용되고 남겨진 고유
분산성분으로 이는 공통요인에 대해서 설명되지 않는 성분으로 사료된다.그러
나 회귀분석은 요인과 각 환경변수간의 분산성분으로 관계되어지는 것이기 때
문에 이러한 차이를 보이는 것으로 판단된다.
한편 시료을 채취한 각 지역에서 요인점수와 환경변수들 간의 지역별 환경상

태의 경향을 파악하기 위해 각 지역을 요인점수에 따라 두 그룹으로 임의로 나
누어 분석하였다.분석결과 샘플링 지역별로 환경변수 또는 요인의 값에 따라
몇 개의 군집으로 분류가 가능함을 알 수 있었다.이는 요인분석을 통해 추출
된 요인이 수질상태가 다른 지역들의 각 환경변수들의 측정값들을 잘 반영하는
것이며 이러한 관계를 이용하여 특정지역에 대한 환경상태를 요인점수만을 통
해서도 평가가 가능하다는 결론을 얻을 수 있었다.
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factorandBODvariablethroughregressionandfactoranalysis.
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5.3.2.요인분석에 의해 추출된 환경요인과 미생물 군집과의 관계

요인분석을 통해 추출된 환경요인은 5개 환경변수를 대표하는 공통요인으로
수질의 상태를 예측하는데 유용한 정보가 될 수 있음을 확인하였다.이를 통해
추출된 환경요인은 5개의 환경변수를 대신하여 미생물과의 관계를 규명하는데
있어 활용될 있다.따라서 환경과 미생물 군집간의 관계를 분석하기 위하여 이
들 간의 상관성을 우선적으로 분석하였다.구체적으로 미생물의 값이 기록되지
않은 경우를 모두 제외한 경우에 대해 추출된 요인과 115종의 미생물 자료에
대한 상관관계를 분석하였다.그러나 상관성 분석결과 요인점수에 대한 상관성
이 낮은 경우가 대부분이었고 상관성이 높다하더라도 유의수준이 높아 신뢰할
만한 상관관계를 설명하기 어려웠다.이는 미생물 변수가 환경데이터와는 달리
상당부분이 관측이 불가하였으며 이로 인해 보다 면밀한 상관여부를 내리는 것
이 어렵기 때문인 것으로 사료된다.115종의 미생물 중 상관성이 높은 순으로
정렬한 후 상위 3개의 미생물변수와 요인점수와의 관계를 Fig.5.11∼Fig.5.13
에 나타내었다.요인점수와의 상관성이 상대적으로 높은 3개의 미생물은 각각
Acinetobactersp.,Sphingomonassp.,Pseudomonassp.로 밝혀졌다.그러나
상관성이 가장 높은 Acinetobactersp.의 경우 상관계수가 0.43정도이며 나머지
두 종에 대해서는 0.3이하의 상관계수를 나타내었다.이때 Acinetobactersp.의
관측확률은 39%로 모든 미생물 중에서 가장 많이 관측되어진 것으로 판명되었
다.이러한 결과로부터 변수들 간의 관계를 알기 위해 보편적으로 이용되는 상
관성분석이나 회귀분석법은 환경과 미생물의 관계를 분석함에 있어 적합하지
않음을 확인할 수 있었다.
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Fig.5.11.CorrelationbetweenthecommonfactorandAcinetobacter
sp.(r=0.431010,p=0.000008,P(n)=0.391304).

-3 -2 -1 0 1 2 3
-3

-2

-1

0

1

2

3

Common factor extracted from Turbidity, BOD, T-P, T-N, and NO3 

S
ph

in
go

m
on

as

 

 

Fig.5.12.CorrelationbetweenthecommonfactorandSphingomonas
sp.(r=-0.234947,p=0.025811,P(n)=0.355731).
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Fig.5.13.CorrelationbetweenthecommonfactorandPseudomonas
sp.(r=0.257251,p=0.071307,P(n)=0.197628).
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5.3.3.환경요인에 대한 확률모델 및 오염지역 분류

5.3.2절에서 언급한 바와 같이 미생물과 오염 요인간의 관계를 회귀분석을 통
해 규명하는 것은 쉽지 않았다.이것은 관측된 미생물의 종류가 많은 반면 상
대적으로 개개의 미생물 데이터는 매우 적었다.또한 주어진 요인에 대한 데이
터의 분포가 매우 산만하고 각 미생물간에 서로 독립적인 분포패턴을 가지기
때문이다.이에 본 연구에서는 미생물데이터의 수치적 의미보다는 어떠한 조건
에서 출현하며 그때의 출현 패턴이 어떠한지를 확률적 분석방법을 통해 규명하
고자 하였다.더불어 이를 이용하여 미생물의 지수를 부여하거나 특정미생물이
출현하는 환경의 조건의 예측이 가능한지를 타진하였다.
분석을 용이하게 하기 위하여 우선 요인분석을 통해 추출된 환경요인의 요인

점수를 군집분석을 수행하였다.k-평균 군집분석을 시행한 결과 대부분의 경우
각 샘플링 지역별로 명확한 군집결과를 얻을 수 있었으나 DKS,LiK,InJ,HJD
등의 경계지점에 속하는 지역이나 일부 노이즈가 포함된 지역은 클러스터 정보
가 두 지역 모두를 포함하는 경우도 발견되었다.이러한 경우 각 시료채취 지
역에서 보다 많은 클러스터 정보를 가지는 군집으로 분류되도록 하였다.분류
된 두 개의 군집은 각각 상대적 청정지역 과 상대적 오염지역 라 명하였
다.이는 요인점수를 기준으로 요인점수가 낮은 경우는 5대 환경변수의 실측값
이 상대적으로 낮은 경우로 상대적 청정지역이며,요인점수가 높은 경우는 환
경변수의 실측값이 높은 상대적 오염지역으로 구분하였다.각 지역별로 군집화
를 수행한 결과와 각 지역별 평균 요인점수는 Table5.4.와 같다.DKS,LiK,
InJ,HJD의 지역은 요인점수가 결정경계 근처에 분포하였으나 DKS와 LiK은
상대적 청정지역에,InJ와 HJD는 상대적 오염지역에 분류되었음을 알 수 있다.
또한 각 지역별로 요인점수를 비교하면 청정지역에서는 상대적으로 작은 요인
점수를,오염지역은 큰 요인점수를 가지고 있음을 알 수 있다.
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GGGrrrooouuuppp SSSiiittteee FFFaaaccctttooorrrssscccooorrreee



ReT -1.157154
DUK -1.141357
OCU -1.076308
ReA -.964738
DAG -.927401
FaC -.890950
LiT -.848284
ReK -.817104
FaA -.742444
ONS -.724743
DDK -.637922
DKS -.625321
LiK -.592938



InJ -.401249
HJD .105592
Duk .496651
Dag 1.040630
Ddk 1.260975
Dkh 1.348111
Dks 1.355037
SSI 1.417262

Table 5.4.Two-category classification based on probabilisticmodeland
averagescoresoffactorsinthesamplingsites.
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오염여부에 따라 두 개의 군집으로 분류된 요인점수의 분포를 보다 정확히
분석하기 위해 이들의 확률분포 분석을 시행하였다.확률분포 분석의 목적은
요인점수가 주어진 경우 두 군집 중 어느 군집에 속할지를 확률값으로 알기위
한 것으로 이는 사후확률  을 구하여 계산할 수 있다.5.2.3절에서 설명한
바와 같이 사후확률  을 구하기 위해서는 클래스-조건부 확률밀도함수
와 사전확률  를 추정해야 한다.이를 위해 최우추정법을 통해 요인
점수의 분포를 가우시안 확률밀도함수로 근사하였다.를 에 해당되는 환경
요인 데이터의 인덱스로 구성된 집합이라고 하면 의 인덱스를 가지는 군집에
대한 은 1차 가우시안 확률밀도함수로서 파라미터인 평균 및 분산
은 식 5.3～5.4를 적용하여 식 5.14～5.15를 통해 추정되었다.

 



∈
 (5.14)

 



∈


 (5.15)

여기서 는 집합 에 포함된 데이터의 총 수를 나타내며 는 번째 데이터
의 요인점수를 나타낸다.사전확률  는 5.2.3절에서 기술한 바와 같이 식
5.16과 같이 계산되었다.

 

 (5.16)

여기서 은 샘플 데이터의 총 수를 의미하며 식 5.16은 간단히  및 에 포
함된 샘플의 빈도수를 전체 샘플 수로 나누어 확률로 표현한 것이다.이러한
결과로부터 사후확률 는 식 5.17과 같이 계산되며 각 파라미터의 값은
아래와 같이 추정되었다.
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
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





∼   
∼    

(5.17)

Fig.5.14는 요인들의 분포로부터 추정된 파라미터를 기반으로 하는 두 확률
밀도함수를 도시한 것이다.또한 요인의 확률밀도함수는 두 가우시안 확률밀도
함수가 결합된 형태로 모델링될 수 있으며(Gaussianmixturemodel)이는 식
5.18과 같이 표현될 수 있다.


  



 (5.18)

이는 식 5.17의 분모항에 해당되는 요인 의 주변확률(Marginalprobability)에
해당된다.베이지안 결정규칙을 적용한 최소오류율 분류를 위해 상대적 청정지
역 과 상대적 오염지역 을 구분 짓는 최적의 결정경계는 -0.1357로 계산되
었다.예를 들어 특정 미생물에 대한 요인점수를 안다고 하면 요인점수가 경계
치보다 클 경우는 에 포함되었다는 결정을,작을 경우에는 에 포함되었다
는 결정을 내릴 수 있다.이러한 결정방법은 미생물데이터의 출현패턴에 대한
클래스-조건부 확률밀도함수를 구하는 과정에 직접적으로 이용되었다.
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-120-

-3 -2 -1 0 1 2 3
0

0.002

0.004

0.006

0.008

0.01

0.012

0.014

0.016

0.018

p(f|w1)*P(w1) p(f|w2)*P(w2)

decision boundary = -0.135678

P
ro

b
ab

ili
ty

-3 -2 -1 0 1 2 3
0

0.2

0.4

0.6

0.8

1

p(w1|f) p(w2|f)

Factor score

P
ro

b
ab

ili
ty

P(f)

Fig.5.15.Two-categoriesclassificationbasedonBayesiandecisionrulefor
thefactorscores.



-121-

5.3.4.확률모델을 이용한 미생물 출현패턴 분석

요인점수의 분포특성을 확률모델을 통한 분석으로 상대적인 오염지역 또는
청정지역을 요인점수의 사후확률을 통해 최적의 결정경계를 얻을 수 있었다.
본 연구에서는 이러한 결정경계를 근거로 하여 각 샘플링 데이터마다 클러스터
정보를 부여하였고 이를 이용하여 미생물의 출현 패턴을 보다 효과적으로 분석
하고자 하였다.각 클러스터 정보는 상대적 청정지역 또는 오염지역의 의미가
부여되었기 때문에 각 군집에서 미생물이 출현할 확률을 나타내는 클래스-조건
부 확률은 결국 요염여부에 따른 특정 미생물의 출현확률의 분포를 나타내는
것이므로 미생물의 패턴을 분석하는데 있어 유용한 정보가 될 수 있다.
선행분석의 결과로 요인-미생물 간의 상관성이 높은 미생물은 거의 존재하지

않았기 때문에 미생물 데이터의 수치적 의미보다는 출현빈도수를 분석하는 방
법으로 접근하였다.따라서 5.2.4절에서 논의된 바와 같이 임의의 번째 미생물
에 대해 출현확률만을 고려하여 과 에 대한 결합 확률인      

및       를 사전확률로 간주하였다.따라서 오염정도에 따라 출현하는
임의의 미생물 에 대한 요인점수의 클래스 조건부 확률밀도함수는 각각
     과      로 표현하였다.식 5.24로부터 구한 사후확률
     는 요인점수가 주어진 경우 지역에서 가 출현할 사후확률
을 나타내며 베이지안 결정규칙을 이용하여 미생물의 출현패턴을 4가지로 분류
하였다.분류된 각각의 출현패턴은 미생물이 수질의 오염에 대한 적응성,내성
등의 결과로 나타난다고 볼 수 있으므로 이를 미생물의 특성으로 간주하였다.
이러한 결과로부터 특성화한 미생물의 출현 패턴을 다음과 같이 정리하였다.

(1)상대적 청정지역에서 주로 출현하는 미생물 :P1
(2)상대적 오염지역에서 주로 출현하는 미생물 :P2
(3)오염정도와 상관없이 출현하는 미생물 :P3
(4)오염정도와 상관하여 출현하는 미생물 :P4

115종에 대한 미생물을 특성화한 결과 P1에 해당하는 미생물은 상대적 청정
지역에서의 출현빈도수가 오염지역에 비해 높은 특성이 있었다.반면,P2에 해
당하는 미생물은 청정지역에 비해 오염지역에서 높은 출현률을 보였다.P3와
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P4로 분류된 미생물의 경우에는 두 지역에서 출현하는 빈도수가 비슷한 경향
이 있었다.P4로 분류되는 미생물의 경우에는 이러한 성향과 더불어 요인과 미
생물간의 상관성이 비교적 높은 특성을 가지고 있으므로 직접적으로 수질오염
의 예측에 활용될 수 있다.그러나 본 연구에서 분석조사 된 115종의 미생물에
대해서 단 1종인 “Acineotbactersp.”만이 P4로 분류되었다.이 미생물과 요인
간에는 양의 상관관계(r=0.43,p<0.001)를 보였으나 높은 상관성을 가지고 있지
는 않았다.Fig.5.16～ Fig.5.19의 (A)는 상기 기술한 4가지 특성을 가지고
있는 대표적인 미생물에 대한 요인점수의 분포를 나타낸다.각 패턴에 대한 대
표적 미생물은 "Pandoraeasp.“,"beta-proteobacterium","Acinetobactersp.",
"Clostridium sp."로서 각각 P1,P2,P3,P4패턴의 데이터 분포를 가시적으로
확인하기 위해 활용되었다.Fig.5.16～ Fig.5.19의 (B)는 미생물의 특성화 과
정에서 분석에 이용된 히스토그램 및 두 개의 가우시안 확률모델로 근사된 

및  에 대한 클래스-조건부 확률밀도함수를 나타낸다.
결과에서 보는 바와 같이 P1과 P2는 매우 상반된 경향을 나타내고 있으므로

이러한 미생물의 특성이 환경평가에 충분히 활용될 수 있음을 알 수 있었다.
특히 생물의 경우 수질의 오염도가 높을수록 발견되는 종의 수가 저하하여 생
물지표를 이용한 환경평가에 한계가 있다.반면 미생물의 경우 P2의 경우 20여
종 이상의 미생물이 검출되었기 때문에 생물지표와 더불어 미생물 지표를 이용
한다면 보다 우수한 환경평가가 가능하리라 사료된다.
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5.3.5.상대적 중요도 평가를 통한 주요 미생물 추출

5.3.4절에서 미생물을 상대적 수질 오염도에 대한 출현빈도를 이용하여 미생
물을 특성화하였다.이를 통해 얻은 결과로부터 P1과 P2의 특성을 가지는 미생
물들은 환경평가의 지표로서 활용가치가 높다고 판단된다.그러나 미생물의 다
양한 종류에 비해 샘플의 수가 적기 때문에 보다 신뢰되는 환경평가의 지표로
서의 미생물 군을 선별하기 위해서는 이들의 독립적인 특성과 함께 미생물 각
각에 대한 상대적인 관계도 고려되어야 한다.예를 들어 두 종의 미생물이 서
로 상반된 P1과 P2의 패턴을 가지고 있으나 동일한 수질 상태에 대해 서로 같
은 판정을 하는 경우나 이와 반대의 경우가 있다.따라서 이러한 미생물들이
실제 환경평가에 활용되기 위해서 각 미생물의 특성이 잘 반영되어 올바른 환
경평가가 가능한 미생물들을 선별하는 것이 필요하였다.
본 연구에서는 5.2.5절에서 기술한 바와 같이 미생물 개개의 특성과 같이 상

대적 특성 등을 종합적으로 고려하여 미생물의 상대적인 중요도를 측정할 수
있는 평가시스템을 구성하였으며 이를 통해 지수화가 가능한 미생물들을 선정
하였다.각 변수의 상대적 중요도의 측정은 각각의 미생물 변수에 대한 특성들
이 PNN기반의 분류기를 통해 예측결과에 얼마나 잘 반영이 되는지를 측정하
는 것으로 이를 반복적인 모의실험으로부터 평가하였다.Fig.5.20은 상대적 중
요도를 평가한 결과로부터 1차적으로 선별된 미생물과 측정된 상대적 중요도를
도시한 것이다.총 44종의 미생물에 대하여 각 특성에 대한 구분 없이 높은 상
대적 중요도 순으로 정렬하여 나타내었다.여기서 60% 이상(이상)의 상대
적 중요도를 가지는 미생물들을 다시 선별하여 이들을 상대적 청정지역()을
평가하는데 중요도가 높은 미생물과 상대적 오염지역()을 평가하는데 중요도
가 높은 미생물을 다시 구분하여 Fig.5.21과 Fig.5.23에 각각 도시하였다.
상대적 청정지역에서는 Uncultured Verrucomicrobiales,Stenotrophomonas

maltophilia,Lactobacillusdelbrueckii및 Pandiraeasp.등의 순으로 높은 상
대적 중요도를 가지는 13종의 미생물이 선정되었다.선정된 미생물이 발견되었
던 환경상태를 알아보기 위해 각 미생물에 대한 요인점수 의 분포를 Fig.5.22
와 같이 나타내었다.여기서 박스좌우 점선의 끝단은 평균치를 기준으로 표준
편차의 2.698배에 해당하는 위치를 나타내며 박스의 좌우끝단은 데이터의 25%
경계와 75% 경계를,박스 가운데의 실선은 데이터의 중앙값을 나타낸다.미생
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물 UnculturedVerrucomicrobiales의 경우 데이터의 50%가 형성되어있는 범위
는 -1.15에서 -0.85근방에 있으며 대부분의 요인점수가 -1근방에 밀집되어
상대적 청정지역의 대표적 미생물로서 평가될 수 있음을 확인하였다.다른 미
생물 역시 대부분 -1근처에 데이터가 밀집되어 있어 지역에서의 상대적 중
요도가 높은 순으로 선정된 미생물들이 대체로 각 미생물의 요인점수의 분포가
상대적 청정지역 방향으로 크게 편향되어 있음이 밝혀졌다.
상대적 오염지역에서 60%이상의 중요도를 가지는 미생물 변수들은

Bdellovibriosp.를 비롯하여 Herbaspirillum sp.,Duganellasp.등의 순으로
총 21종의 미생물이 보고되었다.각 미생물이 출현할 경우의 환경상태를 간접
적으로 확인하기 위해 요인 축 상에서의 출현밀도를 분석한 결과 대부분의 미
생물에 대한 요인점수의 중앙값이 1에 근접하고 있음을 알 수 있었다(Fig.
5.24).상대적으로 오염된 지역에서 중요한 역할을 수행하는 미생물의 분포패턴
은 일괄적으로 높은 요인점수를 가지는 방향으로 바이어스 되어있음을 알 수
있으며 Spingobium sp.는 비교적 데이터 분포가 넓음에도 불구하고 중앙값이
상대적으로 높은 요인점수를 가지는 방향으로 바이어스 되어 있었다.
60% 미만의 중요도를 가지는 나머지 10종의 미생물 변수는 대부분 P3나 P4

에 해당되는 미생물이었다.P3및 P4에 해당하는 미생물의 특성은 오염지역에
크게 구분 없이 일반적으로 출현하는 미생물들로서 요인점수의 분포는 Fig.
5.25와 같이 분석되었다.이들의 경우 앞서 살펴본 미생물과는 달리 요인 값이
0인 중앙에 분포하고 있으며 분산도 상대적으로 크게 주어짐을 확인할 수 있었
다.여기서 UnculturedBacteroidetes의 경우 출현패턴이 P1으로 특성화되었으
나 상대적 중요도 평가로부터 또는 지역의 대표 종으로 선정되지 못했다.
이는 상대적 평가로부터 오염상태의 예측성능이 다른 미생물에 비해 상대적으
로 저조했기 때문으로 사료된다.60% 미만의 중요도를 가지는 10종의 미생물
을 대상으로 상관성을 분석해 본 결과 P4에 가장 근접한 특성을 가지는 미생
물은 Acinetobactorsp.한 종 뿐 이었으며 요인과의 상관성은 p<0.001에서의
0.43으로 높게 나타나지는 않았다(Fig.5.26).P1,P2의 특성을 가지는 미생물은
수질상태를 판정하는 중요한 정보를 제공할 수 있으나 이러한 정보만으로 오염
의 정도를 예측하는 것은 쉽지 않다.그러나 P4의 특성을 가지는 미생물에 대
한 정보를 알 수 있다면 이들 미생물의 특성을 조합함으로써 보다 신뢰성 있는
환경평가의 수행이 가능할 것이라 사료된다.
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Fig.5.23.Relative importance ofthe microbialpopulations as an
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indicatorinbothclean()andpolluted()site.

Fig.5.26.Jointdistributionandcorrelationbetweenthefactorand
Acinetobactersp.asapredictorinthepatternofP4.
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5.3.6.미생물 지수화 및 환경평가

상대적 중요도의 평가로 선정된 미생물은 P1및 P2특성을 지니는 미생물로
서 수질의 오염의 평가를 위해 다양한 방법으로 활용가능하다.본 연구에서는
오염정도를 대표하는 지표로서의 미생물들을 열거하고 이들이 지닌 중요도에
따라 지수로 부여하여 최종적으로는 보다 직관적이며 간단한 방법으로 환경평
가에 활용하고자 하였다.이를 위해 우선 선정된 미생물을 오염정도에 따라 10
개의 등급으로 분류하기 위해 상대적 중요도로 정렬된 미생물 지표를 요인공간
으로 사상시킨 후 이를 다시 0∼10사이의 범위를 가지도록 선형 스케일 함수를
이용하여 지수공간으로 사상시켰다.이때 등급이 높아질수록 낮은 요인점수를
가지도록 하여 높은 등급이 청정도가 증가되도록 하였다.Fig.5.27은 상대적
중요도에 따라 정렬된 미생물 지표들을 지수공간으로 사상시킨 결과를 보여주
고 있다.
여기서 가장 높은 지수점수를 가지는 UnculturedVerrucomicrobiales는 상대

적 청정지역에서 상대적 중요도가 가장 높은 미생물을 나타내며 가장 낮은 지
수점수를 가지는 Bdellovibriosp.는 상대적 오염지역에서 상대적 중요도가 가
장 높은 미생물이 된다.이러한 방법으로 지수차원의 점수를 10개의 등급을 가
지도록 이산화하여 선정된 미생물을 분류한 결과로 Table.5.5와 나타난 바와
같이 미생물 지수화 결과를 얻었다.환경평가의 지표로 선정된 미생물은 총 21
종으로 청정지역의 지표로 9종을 오염지역의 미생물 지표로는 12종으로 주어졌
다.지수화 결과 상대적으로 과 에 많은 미생물이 분류되었으며 각각 4종,5
종이 포함되었다.반면 에는 미생물이 분류되지 않았는데 이는 청정지역의 대
표 미생물이 오염지역에 비해 그 수가 적어 선형 스케일 함수를 적용하는 과정
에서 누락된 것으로 사료된다.
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Fig.5.27.Indexscoresofthemicrobialpopulationsselectedasanindicator
in relatively polluted()and clean()site as a resultofthe relative
importanceevaluation.
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MMMiiicccrrrooobbbiiiaaalllIIInnndddeeexxxeeesss SSScccooorrreeesss MMMiiicccrrroooooorrrgggaaannniiisssmmmsss

 10.0 UnculturedVerrucomicrobiales
Stenotrophomonasmaltophilia

 9.0 Pandoraeasp.
Lactobacillusdelbrueckii

 8.0

Unculturedsoilbacterium
Pseudoxanthomonastaiwanensis
Ralstoniasp.
Erythrobactersp.
UnculturedNitrospira
Ralstoniasp.
Lactosphaerasp.

 7.0 Trichococcussp.
 6.0

 5.0 Bacillussp.

 4.0 Janthinobacterium sp.
Sphingobium sp.

 3.0 Exiguobacterium sp.
Caulobactersp.

 2.0
Lysobactersp.
Dechloromonassp.
Comamonasterrigena

 1.0

Rhodoplanessp.
Brevundimonassp.
betaproteobacterium
Caulobactersp.
Methylobacterium sp.
Herbaspirillum sp.
Arthrobactersp.
Klebsiellasp.
Hymenobactersp.
Duganellasp.
Bdellovibriosp.

Table5.5.Indicesandscoresoftheselectedmicrobialpopulations.
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지수가 부여된 미생물을 이용하면 5.2.6절에서 설명한 바와 같이 관측 데이터
로부터 지수가 부여된 미생물의 밀도 값을 이용하여 이들의 가중 합을 계산함
으로써 지수점수를 계산할 수 있다.이때 지수점수는 5대 환경변수들 간에도
밀접한 관련이 있는데 이는 5.3.1절에서 분석한 바와 같이 요인과 각 환경변수
들 간의 회귀분석을 통해 얻은 선형 관계식을 이용하여 요인을 매개체로 미생
물 지수로부터 각 환경변수들 간의 관계를 알 수 있다.따라서 미생물 지수를
이용하여 얻은 지수점수를 이용하여 실질적으로 Turbidity,BOD,T-P,T-N
및 NO3--N의 값이 어느 정도의 범위 내에 있는지를 확인할 수 있다.Table
5.6은 미생물 지수와 각각의 환경변수와의 관계 및 지수점수의 범위를 보여주
고 있다.

IIInnndddeeexxx TTTuuurrrbbbiiidddiiitttyyy BBBOOODDD TTT---PPP TTT---NNN NNNOOO333------NNN

10 0.00～2.40 0.00～2.39 0.00～0.11 0.00～3.26 0.00～5.25

9 2.41～3.53 2.39～3.38 0.11～0.30 3.26～5.09 5.25～7.34

8 3.53～5.01 3.38～4.66 0.30～0.52 5.09～7.69 7.34～10.12

7 5.01～6.98 4.66～6.31 0.52～0.78 7.69～11.42 10.12～13.83

6 6.98～9.59 6.31～8.45 0.78～1.09 11.42～16.75 13.83～18.78

5 9.59～13.07 8.45～11.20 1.09～1.44 16.75～24.36 18.78～25.38

4 13.07～17.68 11.20～14.76 1.44～1.86 24.36～35.24 25.38～34.18

3 17.68～23.80 14.76～19.36 1.86～2.35 35.24～50.78 34.18～45.92

2 23.80～31.92 19.36～25.31 2.35～2.92 50.78～72.99 45.92～61.58

1 31.92～42.71 25.31～32.98 2.92～3.59 72.99～104.72 61.58～82.47

Table 5.6.Numericalrelation between microbialindex and each ofthe
environmentvariables.
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본 연구에서 개발한 미생물 지수의 유효성 검증을 위하여 수집된 데이터를
이용하여 환경평가를 실시하였다.우선 수집된 데이터 중에서 지수화 된 미생
물 데이터만을 선별하였고 식 5.28의 지수계산식을 이용하여 지수점수를 계산
하였다.지수점수의 결과가 지역별 오염도를 얼마나 잘 반영하는지를 알아보기
위해 각 지역별로 평균 지수점수를 구하였고 이를 평균 요인점수와 비교하였
다.
Fig.5.28은 미생물 지수를 이용한 지수점수와 요인점수를 각 지역에 대한 평

균치를 얻어 도시한 것이며 여기서 각 샘플 지역은 요인점수를 기준으로 오름
차순으로 정렬하여 판독이 용이하도록 하였다.또한 Table5.7은 각 지역에서의
지수점수와 요인점수 및 지수점수를 이용하여 얻은 요인점수의 추정 값을 나타
낸다.지수점수와 요인점수를 비교한 결과 중간 범위의 오염도를 보이는 LiK,
InJ,HJD,Duk와 오염이 매우 심한 곳으로 추정되는 SSI를 제외하고는 전반적
으로 요인점수와 지수점수로부터 추정한 요인점수는 전반적으로 비슷한 결과를
보였다.중간 범위에서 오차가 많이 나는 것은 지수로 부여된 미생물이 P1과
P2의 특성을 가지는 것으로 이들의 정보로는 중간범위를 잘 설명할 수 없는
것으로 사료된다.또한 SSI지역은 출현되었던 미생물이 P2의 특성을 가지는
미생물이 P1의 특성을 가지고 있는 미생물에 비해 상대적으로 적은 종이 출현
했기 때문에 오차가 많이 발생된 것으로 사료된다.
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Fig.5.28.An assessmentofwaterquality using microbialindies.(A)
Comparison of average scores between factor and estimated factor
evaluatedbyusingmicrobialindex ineachsampling site(B)Estimation
errorofthefactorscoreineachsamplingsite.
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GGGrrrooouuuppp SSSiiittteee FFFaaaccctttooorrrssscccooorrreee EEEssstttiiimmmaaattteeeddd
fffaaaccctttooorrrssscccooorrreee IIInnndddeeexxxssscccooorrreee



ReT -1.157154 -1.010701 7.696562
DUK -1.141357 -0.768813 7.15781
OCU -1.076308 -0.952678 7.567329
ReA -0.964738 -0.915362 7.484215
DAG -0.927401 -0.726625 7.063846
FaC -0.89095 -1.071089 7.831062
LiT -0.848284 -1.089596 7.872281
ReK -0.817104 -0.684166 6.969279
FaA -0.742444 -0.882136 7.410211
ONS -0.724743 -0.881765 7.409387
DDK -0.637922 -0.944106 7.548235
DKS -0.625321 -0.843286 7.323682



LiK -0.592938 -1.07855 7.847679
InJ -0.401249 -1.064167 7.815646
HJD 0.105592 -0.771516 7.163831
Duk 0.496651 1.166896 2.84646
Dag 1.04063 1.228643 2.708932
Ddk 1.260975 1.066342 3.07042
Dkh 1.348111 1.083073 3.033155
Dks 1.355037 1.053452 3.099131
SSI 1.417262 -0.230243 5.958269

Table5.7.Comparisonofaverageindexscoreswithaveragefactorscores
forthesamplingsites.
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5.4.결론

본 연구에서는 환경평가의 한 방법으로 수질상태에 대한 지표로서의 주요 미
생물의 선정방법 및 지수화 방법을 제안하였다.특히 상관관계의 규명이 쉽지
않은 고차원의 환경변수 및 미생물 변수의 관측데이터를 요인분석 및 확률적
접근을 통해 분석하고 신뢰되는 오염도 평가를 위해 활용가치가 높은 환경 및
미생물 변수들의 추출방법을 제시하였다.또한 환경평가를 위한 방법으로 분류
및 평가 기법을 이용한 미생물의 지수화 방법 및 수질 평가방법을 제안하였다.
지수화된 미생물에 대하여 주어진 관측데이터를 이용하여 환경평가를 시행한
결과 그 가능성을 충분히 입증하였으며 이에 제안된 방법에 대한 종합적인 결
론을 정리하면 다음과 같다.

111...임의의 미생물 개체수가 특정 환경요인과 밀접한 관련이 있음을 가정하
고 상관성을 분석하여 관계식을 얻어 미생물 지수를 개발하고자 하였으
나 상관성 분석이 어려웠다.이는 미생물 변수가 환경변수에 비해 변수
의 수가 많으며 missingvalue가 많기 때문인 것으로 사료된다.

222...확률분석 기법을 이용하여 산정한 미생물 지수를 이용하여 환경을 평가
한 결과 InjHJD등을 포함한 중간범위를 제외한 범위에서는 대체적으로
좋은 예측결과를 얻을 수 있었다.

333...지수점수를 산출하기 위해 필요한 미생물의 종류가 청정정도 및 오염정
도가 높은 지역과 연관되어 있어,이러한 미생물들은 그 지역의 환경상
태를 잘 설명할 수 있으나 중간범위에서는 그 설명력이 저하되어 이로
인해 중간범위에서의 오차범위가 크게 나타난다고 사료된다.

444...보다 효율적인 수질예측 지수를 얻기 위해서는 오염지역의 분류 그룹을
증가시켜 중간 범위의 환경을 대변하는 미생물 종들에 대한 지수를 확보
함으로써 보완할 수 있을 것으로 사료된다.
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제제제 666장장장 대대대형형형무무무척척척추추추동동동물물물 지지지수수수 및및및 환환환경경경평평평가가가를를를 통통통한한한 유유유효효효
성성성 검검검토토토

본 연구에서는 환경요인과 생물요인을 종합하여 수리분석 및 모델링을 통한
효율적인 통합수질지수를 개발하고자 한다.이를 위해서는 각 분류군의 군집특
성을 우선적으로 파악하는 것이 중요하다.제 5장에서 미생물 군집분포를 특성
화하여 수질평가를 위한 미생물 지수를 제안하였다.제안된 방법은 미생물 데
이터가 수집된 지역의 수질상태를 예측성능을 확인함으로써 환경평가를 위한
충분한 가치가 있음을 검증하였다.이에 더불어 제 6장에서는 제안된 미생물
지수화 방법을 보다 일반화시키기 위해 저서성 대형무척추동물에 적용하여 제
안된 방법의 유효성을 검토하고자 하였다.이를 통해 제안된 지수화 방법을 다
른 분류군에 확장․적용함으로써 각 분류군의 수질상태에 대한 특성을 잘 반영
하는 통합지수를 개발하고 나아가 생산자-소비자-분해자의 공존관계를 반영하
는 종합적인 수질평가의 가능성을 확인해 보고자 하였다.
미생물 지수를 이용한 환경평가의 유효성을 검증하기 위해 이용된 대형무척

추동물 데이터는 미생물 데이터를 수집하였던 동일한 조건의 담수에서 수집된
85개의 대형무척추동물 군으로 구성되어 있다.대형무척추동물 데이터는 미생
물 데이터에 비해 결측값이 상대적으로 적었으나 환경데이터에 비해서는 여전
히 많은 결측값을 포함하고 있어 변수간의 상관성에 기초한 일반적인 통계학적
방법으로는 신뢰할 만한 결과를 얻는 것이 쉽지 않았다.따라서 미생물의 특성
및 상대적 중요도에 기초한 미생물 지수화 방법을 대형무척추동물에 동일하게
적용하면 수질오염과 관련된 주요 지표생물을 선별할 수 있을 것이며 이들에게
부여한 지수를 이용하여 환경평가에 활용될 수 있을 것이라 사료된다.
한편 대형무척추동물을 이용한 수질평가 연구는 서식처의 담수 환경을 반영

하는 종의 출현과 밀도를 이용하여 평가된다.대형 무척추동물을 이용한 환경
평가의 한 방법으로 이용되는 BMWP(BiologicalMonitoringWorkingParty)지
수는 담수생태계의 환경을 평가하는 지표로서,환경변화에 민감하고 분류군에
따라 비교적 뚜렷한 내성범위를 가지고 있는 대형 무척추동물의 특성을 잘 반
영한 것으로 보고되고 있다.BMWP지수가 부여되는 저서성 대형 무척추동물
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군은 수질상태에 따른 지표로서의 역할을 하며 본 논문에서 제안된 방법 역시
이러한 대표 군 들을 선정하여 지수를 부여한다.따라서 BMWP지수를 이용한
환경평가방법과 제안된 방법으로부터 선정된 대형무척추동물의 지수를 이용한
BMWP환경평가 방법을 비교하면 제안된 방법이 수질상태를 평가하는데 있어
그 타당성이 증명될 수 있을 것이다.이에 본 논문에서는 제 5장의 방법을 대
형무척추동물에 동일하게 적용하여 지수를 부여한 뒤 이로부터 수질평가를 수
행하여 얻은 결과를 토대로 통합지수의 가능성을 논의하고자 하였다.
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6.1.실험방법

6.1.1.대형무척추동물 지수화

대형무척추동물 데이터는 미생물 데이터를 수집하였던 동일한 조건의 담수에
서 수집된 85과의 대형무척추동물군으로 구성되어 있다.대형무척추동물 데이
터는 미생물 데이터에 비해 결측값이 상대적으로 적었으나 환경데이터에 비해
서는 여전히 많은 결측값을 포함하고 있다.대형무척추동물의 지수화는 제 5장
의 방법과 동일한 과정을 통해 수행되었다.5대 환경변수에 대한 요인분석을
통해 추출된 공통요인은 대형무척추동물이 출현하는 수질상태를 설명하는 대표
변수로 이용되었다.또한 대형무척추동물의 출현패턴을 분석하기 위해 필요한
상대적으로 청정지역()과 상대적으로 오염지역()에 대한 군집정보도 그대
로 이용되었다.이러한 정보를 토대로 대형무척추동물의 지수화를 위한 실험방
법은 다음과 같다.
먼저 공통요인에 대하여 각각 두 군집에 대한 정보를 토대로 대형무척추동물

의 출현 패턴을 분류하여 각 대형무척추동물을 특성화하였다.출현패턴은 두
군집에 대한 대형무척추동물의 관측데이터를 최우추정법을 통해 추정한 가우시
안 파라미터를 이용하여 두 개의 가우시안 분포를 가지는 클래스-조건부 확률
밀도함수로 근사하였다.이러한 정보를 근거로 대형무척추동물에 대하여 베이
지안 결정규칙에 따라 각각의 개체를 4개의 특성으로 분류하였다.
다음단계로 PNN기반의 상대적 중요도 평가시스템을 통해 대형무척추동물에

대한 수질상태의 예측능력이 상대적으로 우수한 군들을 선정하였다.PNN은 분
류기로서 대형무척추동물의 관측데이터의 80%를 무작위 추출하여 학습을 시킨
후,학습이 완료된 분류기는 수질상태를 평가하는 예측기로서의 역할을 하는데
관측데이터의 나머지 20%가 대형무척추동물의 상대적 중요도를 평가를 위해
이용되었다.학습과 평가의 반복적인 모의실험이 총 200회가 수행되는 과정에
서 각 변수에 대한 수질상태의 예측성능이 측정되고,모의실험이 완료되면 이
값은 대형무척추동물 개개의 상대적 중요도로써 주어지는데 상대적 중요도가
높은 대형무척추동물은 P1및 P2의 특성을 가지는 종으로 분석되었다.
마지막 단계는 선정된 대형무척추동물을 상대적 청정지역 및 오염지역에 대
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하여 각각 상대적 중요도에 따라 지수를 부여하는 것으로 우선 상대적 중요도
에 따라 정렬된 변수들이 수질평가가 가능하도록 요인공간으로 사상시켰다.또
한 이를 선형 스케일링 함수를 통해 1에서 10의 범위를 가지는 지수공간으로
변환하였고 10분할함으로써 무척추동물의 지수를 부여하였다.

6.1.2.지수의 유효성 검토

대형무척추동물의 지수화 방법의 타당성을 검토하기 위해 본 연구에서는 두
가지의 수질 평가방법을 이용하였다.첫째,대형무척추동물의 샘플을 채취한 지
역의 수질상태를 나타내는 공통요인에 대하여 각 지역별로 요인점수의 추정 능
력을 통해 지수의 타당성을 평가하였다.이를 위해 각 샘플지역의 관측데이터
를 다시 지역별로 분류한 후 이들의 요인점수를 대형무척추동물의 지수로부터
계산된 요인점수의 추정치와 비교하였다.
둘째,수질평가의 한 방법으로 이용되는 BMWP를 이용하여 평가결과의 유사

성을 확인하는 방법으로 지수화 방법의 유효성을 검토하였다.BMWP는 대형무
척추동물을 이용한 환경평가의 한 방법으로 현재 수질평가에 활발히 이용되고
있으며 담수 생태계의 환경을 평가하는 지표로서 유용한 것으로 보고되고 있
다.따라서 대형무척추동물의 BMWP를 이용한 평가결과와 제안된 방법을 통해
얻은 지수를 이용하여 환경을 평가한 결과와 비교분석하는 것은 제안된 방법의
유효성을 평가함에 있어 보다 객관적이며 의미 있는 일이라 여겨진다.이를 위
해 21개의 시료 채취 지점별로 BMWP에 제시된 대형무척추동물의 각 family
에 대한 내성지수(tolerancescore)를 부여한 후 이 내성지수의 합을 구하여
BMWP점수를 구하였다.본 연구에서 제시된 대형무척추동물 지수들은 같은
방법을 적용하여 각 family에 부여하여 지수의 합을 구하여 이들의 유사성을
검토하였다.
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6.2.결과 및 고찰

6.2.1.확률모델을 이용한 대형무척추동물 출현패턴 분석

수질상태에 따른 대형무척추동물의 출현패턴을 분석하기 위해 상대적인 청청
지역  및 오염지역 으로 분류된 두 클래스에 대하여 대형무척추동물의 출
현빈도를 이용하여 클래스-조건부 확률분포를 분석하였다.이를 위해 두 클래
스에 대한 조건하에서 출현하는 무척추동물의 요인점수의 분포를 가우시안 분
포를 가지는 확률밀도함수로 근사하였다.가우시안 파라미터인 평균,분산 및
사전확률은 식 5.14∼5.16의 최우추정법을 통해 추정하였다.이를 통해 근사된
두 클래스-조건부 확률밀도함수와 각 클래스의 사전확률은 식 5.5의 사후확률
을 구하는데 이용되었다.두 클래스의 사후확률로부터 5.24절의 베이지안 결정
규칙을 적용하여 무척추동물의 특성을 다음의 4가지의 패턴으로 분류하였다.

(1)상대적 청정지역에서 주로 출현하는 대형무척추동물 :P1
(2)상대적 오염지역에서 주로 출현하는 대형무척추동물 :P2
(3)오염정도와 상관없이 출현하는 대형무척추동물 :P3
(4)오염정도와 상관하여 출현하는 대형무척추동물 :P4

미생물의 경우와 마찬가지로 P1과 P2로 특성화된 대형 무척추동물은 각각
청정수와 오염수의 조건을 가지는 특정 환경에만 서식하는 생물로 간주할 수
있다.또한 P3와 P4의 특성은 오염에 대한 내성이 강한 생물이라 볼 수 있다.
조사기간 동안 출현한 대형무척추동물 85family에 대해 특성화하였다.Fig.6.1
～ Fig.6.4는 각각의 패턴별로 분류한 대형무척추동물의 확률적 분석결과를 나
타낸 것으로 도표 (A)는 각 대형무척추동물에 대한 요인점수의 분포를 나타내
었고,도표 (B)는 각 대형무척추동물 특성화 과정에서 분석에 이용된 히스토그
램 및 두 개의 가우시안 확률모델로 근사된 및 에 대한 클래스-조건부 확
률밀도함수를 나타내었다. 각 패턴에 대해 대표적인 대형무척추동물은
Oligochaeta,Ceratopogonidae,Chironomidae및 Physidae로서 각각 P1,P2,P3
및 P4패턴의 데이터 분포를 가시적 나타내었다.



-146-

-3 -2 -1 0 1 2 3
-3

-2

-1

0

1

2

3

Factor

C
er

at
op

og
on

id
ae

-3 -2 -1 0 1 2 3
0

0.05

0.1

0.15

0.2

0.25

0.3

0.35

N(-0.985, 0.059), P(w2|Bi=1) = 1.000

Factor

p(
x|

w
i,B

=1
)

(A)

(B)

Fig.6.1.Probabilitydistributionintermsofcharacterizingmacroinvertebrate
communitypatternasP1.(A)Jointdistributionoftwovariables;(B)A
probabilisticmodelofthejointdistributionapproximatingtogaussiancurve
throughmaximum likelihoodestimation.



-147-

-3 -2 -1 0 1 2 3
-3

-2

-1

0

1

2

3

Factor

O
lig

oc
ha

et
a

-3 -2 -1 0 1 2 3
0

0.05

0.1

0.15

0.2

0.25

N(1.115, 0.170), P(w2|Bi=1) = 1.000

Factor

p(
x|

w
i,B

=1
)

(A)

(B)

Fig.6.2.Probabilitydistributionintermsofcharacterizingmacroinvertebrate
communitypatternasP2.(A)Jointdistributionoftwovariables;(B)A
probabilisticmodelofthejointdistributionapproximatingtogaussiancurve
throughmaximum likelihoodestimation.



-148-

-3 -2 -1 0 1 2 3
0

2

4

6

8

10
CorrCoef = -0.019352,  p = 0.766949

Factor

C
hi

ro
no

m
id

ae

-3 -2 -1 0 1 2 3
0

0.02

0.04

0.06

0.08

0.1

0.12 N(-0.858, 0.147), P(w2|Bi=1) = 0.502

N(0.789, 0.525), P(w2|Bi=1) = 0.498

Factor

p(
x|

w
i,B

=1
)

(A)

(B)

Fig.6.3.Probabilitydistributionintermsofcharacterizingmacroinvertebrate
community patternasP3.(A)Jointdistribution oftwovariables;(B)A
probabilisticmodelofthejointdistributionapproximatingtogaussiancurve
throughmaximum likelihoodestimation.



-149-

-3 -2 -1 0 1 2 3
0

2

4

6

8

10
CorrCoef = -0.631298,  p = 0.000000

Factor

P
hy

si
da

e

-3 -2 -1 0 1 2 3
0

0.05

0.1

0.15

N(-0.761, 0.113), P(w2|Bi=1) = 0.406

N(0.557, 0.750), P(w2|Bi=1) = 0.594

Factor

p(
x|

w
i,B

=1
)

(A)

(B)

Fig.6.4.Probabilitydistributionintermsofcharacterizingmacroinvertebrate
communitypatternasP4.(A)Jointdistributionoftwovariables;(B)A
probabilisticmodelofthejointdistributionapproximatingtogaussiancurve
throughmaximum likelihoodestimation.



-150-

6.2.2.상대적 중요도 평가를 통한 주요 대형무척추동물 추출

대형무척추동물 변수의 상대적 중요도 평가를 수행한 결과 Fig.6.5와 같은
결과를 얻을 수 있었다.총 변수의 수는 85이었고 1차적으로 선별된 48개의 변
수들에 대한 상대적 중요도는 Fig.6.5와 같다.상대적 중요도는 Oligochaeta가
84.2%로 가장 높게 측정되었다.60%이상의 중요도를 가지는 대형무척추동물
중 상대적 청정지역()을 평가하는데 중요도가 높은 대형무척추동물 과 상대
적 오염지역()을 평가하는데 중요도가 높은 대형무척추동물을 다시 구분하여
Fig.6.6과 Fig.6.8.에 각각 도시하였다.
상대적 청정지역에서 60%이상의 중요도를 가지는 대형무척추동물은

Chloroperlidae,Nemouridae및 Ceratopogonidae등의 순으로 총 18과의 대형무
척추동물이 선정되었다(Fig.6.6).상대적 중요도평가로부터 선정된 대형무척추
동물은 제 5장에서 분석된 미생물과 같이 출현패턴별로 분류가 가능하였는데
여기서 분류된 대형무척추동물은 P1의 특성이 부여된 것으로 조사되었다.이는
상대적 청정지역에 출현하는 대형무척추동물의 요인점수 분포를 나타내는 Fig.
6.7을 통해 가시적으로 알 수 있다.이들의 요인 축 상에서의 출현분포를 분석
한 결과 대부분의 대형무척추동물의 중앙값이 -1에 근접하고 있는 것으로 나타
났다.
상대적 오염지역에서 60%이상의 중요도를 가지는 대형무척추동물은 총 7과

로 Oligochaeta, Sarcophagidae, Hirudinidae, Leutridae, Glossiphoniidae,
Planorbidae및 Psychodidae가 선정되었다(Fig.6.8).선정된 대형 무척추동물은
모두 P2의 특성을 가지는 것으로 조사되었으며 상대적으로 P1의 특성을 가지
는 무척추동물에 에 비해 상대적으로 적은 family가 선정되었다.상대적 오염지
역에 출현하는 대형무척추동물의 분포 특성 및 패턴을 Fig.6.9에 나타내었다.
각 대형무척추동물은 요인 축 상에서의 출현밀도를 분석한 결과 모든 대형무척
추동물의 중앙값이 1에 근접하고 있는 것으로 나타났다.결과적으로,상대적 오
염지역에서 중요한 역할을 수행하는 대형무척추동물의 분포패턴은 일괄적으로
높은 오염도를 가지는 방향으로 분포되어 있음을 알 수 있다.
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Fig.6.5.Relative importance ofthe indicators selected by PNN-based
evaluationsystem.
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Fig.6.6.Relativeimportanceofthemacroinvertebratepopulationsasan
indicatorinrelativelycleansite().
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Fig.6.7.Factor-scoredistributionsforthemacroinvertebratepopulationsas
anindicatorinrelativelycleansite().
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Fig.6.8.Relativeimportanceofthemacroinvertebratepopulationsasan
indicatorinrelativelypollutedsite().
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Fig.6.9.Factor-scoredistributionsforthemacroinvertebratepopulationsas
anindicatorinrelativelypollutedsite().
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이러한 결과로부터 미생물의 경우에는 상대적 오염지역에서 출현하는 미생물
종의 수가 청정지역에서 출현하는 미생물 종의 수에 비해 상대적으로 많은 반
면 대형무척추동물의 경우에는 상대적 오염지역에서 출현하는 family가 상대적
청정지역에서 출현하는 family에 비해 상대적으로 적다는 것을 알 수 있다.이
는 대형무척추동물이 미생물에 비해 수질의 상태에 따라 생존에 필요한 조건에
대하여 보다 민감한 반응을 보이기 때문이라 사료된다.이러한 결과로부터 수
질오염이 심한 지역에서 지표로 활용될 수 있는 대형무척추동물의 family가 서
식조건이 열악하여 다양하게 보고되지 않을 수 있으며 이로 인해 수질오염이
심한 지역의 환경평가를 위한 충분한 정보를 확보하는 것이 어려울 것이라 여
겨진다.반면 본 연구에서 다루는 미생물의 경우 상대적으로 오염지역에서도
다양한 종이 출현하여 지수를 부여받았으므로 대형 무척추동물에 비해 보다 많
은 정보를 제공할 수 있으리라 사료된다.
60% 미만의 중요도를 가지는 13과의 대형무척추동물들의 분포 특성 및 패턴

을 Fig.10에 나타내었다.대부분 P3나 P4의 분포형태를 가지는 것으로 오염지
역에 관계없이 분포하였다 요인 축 상에서의 출현밀도를 분석한 결과 대부분의
대형무척추동물의 중앙값이 0에 근접하여 분포하고 있으며,분산도 상대적으로
크게 나타났다.
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Fig.6.10.Factor-scoredistributionsforthemacroinvertebratepopulations
asaindicatorinbothclean()andpolluted()site.
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6.2.3.대형무척추동물 지수화 및 환경평가

미생물 지수 선정 방법과 동일한 방법으로 대형무척추동물의 특성이 PNN분
류기의 예측성능에 상대적으로 잘 반영되는 26과의 대형 무척추동물을 선정하
여 개개의 상대적 중요도를 지수공간으로 사상하여 Fig.6.11과 같은 결과를 얻
었다.여기서 지수점수 5점 이하의 무척추 동물이 5점 이상의 무척추 동물에
비해 다양성 측면에서 차이가 있음을 알 수 있었다.무척추동물의 지수는 지수
공간을 10개의 등급으로 분할함으로써 오염도에 따라 Table6.1과 같이 분류하
였다.지수화 결과 6등급 및 4등급에 소속되는 대형무척추동물은 나타나지 않
았으며 7등급 이상이 18과로 3등급 이하가 6과에 비해 상대적으로 낮은 지수를
부여받은 대형무척추동물에 비해 적은 종류가 선정되었다.
미생물의 지수화 방법의 유효성은 두 가지의 수질 평가방법을 이용하여 평가

되었으며 첫 번째 방법은 대형무척추동물의 샘플을 채취한 지역의 수질상태를
나타내는 공통요인에 대하여 각 지역별로 요인점수의 추정 능력을 통해 평가하
였다.이를 위해 우선 선정된 대형무척추동물에 대한 개별적인 지수와 관측 데
이터를 각 시료채취 지점에 따라 분류한 후 식 5.10을 적용하여 지수점수를 산
출하였다.Table2는 각 지역별 요인점수,대형무척추동물 지수점수 및 이를 요
인점수로 환산한 값을 각각 나타내며 Fig.6.12는 각 지역별 요인점수와 지수로
부터 추정된 요인점수를 비교하였다.여기서 (A)는 각 지역별 요인점수를 비교
한 것이고 (B)는 추정오차의 절대치를 나타낸 것이다.이를 통해 대형무척추동
물의 지수를 이용한 수질평가 성능이 미생물 지수에 의한 수질평가 성능에 비
해 우수한 것으로 조사되었다.특히 DUK,DAG 등의 상대적 청정지역에 대해
서 미생물의 경우 예측오차가 다소 큰 경향이 있었으나 무척추동물의 경우에는
보다 안정된 예측성능을 보여주었다.오염지역에서 무척추동물의 지수를 이용
한 평가결과 전반적으로 미생물에 비해 상대적으로 많은 오차를 수반하였다.
또한 HJD,Dag등의 중간 오염지역에서는 미생물의 경우와 마찬가지로 많은
오차를 포함하였으며 특히 SSI지역에서는 미생물의 경우와 같이 매우 큰 오차
를 보였다.
결과적으로 대형무척추동물의 지수를 이용한 수질평가는 미생물의 지수를 이
용한 수질평가에 비해 상대적 청정지역에서 우수한 성능을 보였으며 오염이 심
한 지역에서는 저조한 성능을 보였다.이는 앞에서 언급한 바와 같이 상대적
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오염지역을 잘 설명할 수 있는 대형무척추동물이 다양하게 존재하지 않았기 때
문으로 사료되며 반면 상대적 청정지역을 대표하는 대형무척추동물은 미생물에
비해 충분히 수질상태를 잘 반영할 수 있는 종류가 발견되었기 때문으로 사료
된다.또한 중간지역에서 오차가 많이 발생하는 이유는 지수화된 대형무척추동
물 역시 P1과 P2의 특성만을 가지고 있어 이러한 정보만으로 중간지역 수질상
태의 설명력이 부족한 것으로 판단된다.이는 대형무척추동물의 분포특성에 의
한 것으로 오염이 심하거나 빈영양 상태의 청정지역에서는 소비자인 대형무척
추동물의 종풍부도 및 다양성이 낮은 것에서 기인한 것으로 사료된다.
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Fig.6.11.Indexscoresofthemacroinvertebratepopulationsselectedasan
indicatorin relatively polluted()and clean()siteasa resultofthe
relativeimportanceevaluation.
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MMMaaacccrrroooiiinnnvvveeerrrttteeebbbrrraaattteee
IIInnndddeeexxx SSScccooorrreeesss MMMaaacccrrroooiiinnnvvveeerrrttteeebbbrrraaattteee

 10.0

Chloroperlidae
Nemouridae
Ceratopogonidae
Polycentropodidae
Ameletidae

 9.0

Cyphoderus
Lepidostomatidae
Limnephilidae
Glossosomatidae
Taeniopterygidae

 8.0

Athericidae
Ephemerellidae
Erpobdellidae
Simuliidae
Perlidae

 7.0
Rhyacophilidae
Tubificidae
Planariidae

 6.0

 5.0 Psychodidae

 4.0

 3.0 Planorbidae
Glossiphoniidae

 2.0 Leuctridae

 1.0
Hirudinidae
Sarcophagidae
Oligochaeta

Table6.1.Indexandthescoreofselectedmacroinvertebratepopulations.
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GGGrrrooouuuppp SSSiiittteee FFFaaaccctttooorrrssscccooorrreee EEEssstttiiimmmaaattteeeddd
fffaaaccctttooorrrssscccooorrreee IIInnndddeeexxxssscccooorrreee



ReT -1.15715 -1.42943 8.62920
DUK -1.14136 -1.35345 8.45996
OCU -1.07631 -1.30293 8.34744
ReA -0.96474 -1.17178 8.05532
DAG -0.92740 -1.12135 7.94300
FaC -0.89095 -0.81836 7.26816
LiT -0.84828 -0.67235 6.94296
ReK -0.8171 -0.98071 7.62975
FaA -0.74244 -0.84997 7.33858
ONS -0.72474 -0.58268 6.74325
DDK -0.63792 -0.73298 7.07799
DKS -0.62532 -0.81806 7.26750



LiK -0.59294 -0.83851 7.31303
InJ -0.40125 -0.41128 6.36149
HJD 0.10559 -0.52956 6.62493
Duk 0.49665 0.77381 3.72196
Dag 1.04063 0.67425 3.94371
Ddk 1.26097 1.56349 1.96314
Dkh 1.34811 1.57176 1.94471
Dks 1.35504 1.46312 2.18669
SSI 1.41726 -0.69796 7.00000

Table6.2.Comparisonofaverageindexscoreswithaveragefactorscores
forthesamplingsites.
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Fig.6.12.Anassessmentofwaterqualityusingmacroinvertebrateindies.
(A)Comparisonofaveragescoresbetweenfactorand estimatedfactor
evaluated by using macroinvertebrate index in each sampling site (B)
Estimationerrorofthefactorscoreineachsamplingsite.
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6.2.4.유효성 검증

본 연구에서 개발된 생물지수의 유효성을 검증하기 위해 기존에 개발되어 있
는 BMWP 점수와 비교하였다.6.1.3절에서 선정된 대형무척추동물 지수는
BMWP와 동일한 방법으로 산정되었다.BMWP 점수는 각 대형무척추동물에
대해 부여된 내성지수들의 합으로 나타낸다.이에 본 연구에서 제시한 대형무
척추동물 지수를 BMWP의 대형무척추동물의 내성지수에 상응하는 것으로 설
정하여 각 지점에서의 지수의 합 계산하여 BMWP 점수와 비교하였다.Fig.
6.13에서 보는 바와 같이 본 연구에서 개발된 지수를 이용한 각 지점의 평가결
과는 BMWP를 이용한 평가결과와 유사함을 알 수 있다.전반적으로 BMWP
점수보다 낮은 양상을 보이나 오염도를 반영하는 패턴이 유사하였다.이는 본
연구에서 개발된 생물지수의 이용 가능성을 시사하는 것이다.

Site
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Fig.6.13.Efficacyassessmentofthedevelopedmacroinvertebrateindexin
comparisonwiththeBMWPindex.
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6.3.결론

본 장에서는 미생물의 지수화 방법을 보다 일반화하여 다른 분류군에 확장․
적용함으로써 각 분류군의 수질상태에 대한 특성을 잘 반영하는 통합지수를 개
발하기 위하여 제안된 방법을 대형무척추동물에 적용하여 유효성을 검토하였
다.이러한 지수화 방법의 타당성을 검토하기 위해 각 샘플 지역별로 지수를
통해 추정한 요인점수와 요인분석으로부터 추출한 요인의 요인점수를 비교분석
하였다.또한 실제 필드에 적용되고 있는 BMWP지수를 이용한 환경평가 방법
을 통해 제안된 방법과 비교분석을 통해 유효성을 평가하였다.
그 결과 대형무척추동물의 지수를 이용한 수질평가는 미생물의 지수를 이용

한 평가결과에 비해 전반적으로 우수한 결과를 보였으며 BMWP지수를 이용한
환경평가결과도 전반적으로 유사한 성향을 보이는 것으로 판명되었으며 이를
통해 본 장의 결론을 종합적으로 정리하면 다음과 같다.

111...확률분석 기법을 이용하여 산정한 대형무척추동물 지수를 이용하여 환경
을 평가한 결과 SSI지점과 같이 심하게 오염된 지점을 제외한 범위에
서는 대체적으로 좋은 예측결과를 얻을 수 있었다.이는 빈영양 또는 극
히 오염된 환경에서는 대형무척추동물의 서식이 어려워 해당 환경에 대
한 데이터가 없기 때문인 것으로 사료된다.

222...기존의 BMWP와의 비교를 통해 본 연구에서 개발된 미생물 및 대형무
척추동물 지수의 이용가능성을 확인할 수 있었다.

333...보다 효율적인 수질예측 지수를 얻기 위해서는 오염지역의 분류 그룹을
증가시켜 대형무척추동물의 서식 특성을 파악하는 것이 필요하며,타 분
류군과 상보적으로 적용함으로서 대형무척추동물만으로는 이루어 질수
없는 환경에 대한 평가가 가능할 것으로 사료된다.
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제제제 777장장장 통통통합합합지지지수수수 개개개발발발

1980년대 중반이후로 환경을 관리하고 측정하는 자료로서 생태계 건강도 관
리 및 평가에 관한 새로운 수질평가 방법에 관심을 가지게 되었다.수중 생태
계에 영향을 미치는 요인은 화학적 오염뿐만 아니라 다양한 환경변화로 인해
크게 손상되기 때문에 화학적 평가만으로는 어려움이 있다.이를 보완하기 위
해 생물지료를 평가법들이 도입되고 있으며,나아가 지속적 생태계 관리를 위
한 통합수질지표개발을 위한 생태정보 연구가 수행되고 있다.
생물통합지수를 이용한 평가법은 어류를 이용한 IBI가 제안된 이후 대형무

척추동물을 이용한 IBI개발로도 이어져 활발한 연구가 이루어지고 있다.생물
통합지수를 이용한 수질평가는 미국을 시작으로 유럽연합 및 일본을 비롯한 여
러 나라에서 적용성을 검토하는 단계이다.이에 수환경에 관여하는 생물 및 비
생물의 제반요인을 내재시키어 종합적으로 나타내어 다면적이며 입체적인 하천
생태계를 표출할 수 있는 통합수질지수의 개발이 요구된다.그러나 현재까지
대부분의 연구가 어류,조류,대형무척추동물 및 미생물 군집별로 독립적으로
연구가 진행되어온 바 생태적 수질평가 및 관리를 위해서는 복잡한 생태환경조
건에서 이루어지는 이들 군집의 구조와 기능을 통합하는 생태적 지표 및 지수
개발이 필요하다.
이에 본 연구에서는 생태계의 질을 종합적,지속적으로 평가할 수 있는 통합

수질지수를 개발하고자 하였다.이를 위해 환경요인과 생물요인을 통합적으로
분석하여 지수를 개발하고자 하였다.주요 환경요인으로는 수온,pH,전기전도
도,DO,BOD,탁도,수심,유속,COD,TOC,T-P,T-N 및 NO3--N 등을 분석
하였고,생물요인으로는 조류(생산자),대형무척추동물(소비자)및 미생물(분해
자)의 군집구조를 분석하였다.
다차원의 환경요인을 요인분석 기법을 통해 하나의 주요인으로 축소하였고

이를 토대로 다분류군의 출현패턴을 확률적 방법을 통해 분석하였다.이를 통
해 해당 환경에 대한 주요한 정보를 제공할 수 있는 생물종들을 효과적으로 선
별하고,선별된 생물종들의 중요도를 지정하기 위해 학습 및 평가 시스템을 구
축하여 반복적 모의실험을 통한 각 생물종의 상대적 중요도를 획득하였다.이
로부터 지수를 선정하고 환경평가를 시행하였다.
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7.1.실험방법

본 절에서는 통합수질지수를 개발하기 위해 조류,대형무척추동물 및 미생물
등 세 분류군을 종합적으로 고려하고자 하였다.이를 위해 세 분류군의 군집분
석 데이터를 응용하여 지수를 선정하고 환경 평가를 수행하였다.
환경 데이터 및 다분류군 군집자료는 제 5장에서 제안한 바와 동일한 절차에

따라 분석을 수행하였다.각 환경변수를 대표할 수 있는 공통성분을 추출하고,
다분류군과 공통요인간의 관계를 규명하기 위해 공통요인에 대한 데이터를 두
개의 그룹으로 분류하였다.각각의 그룹에 대한 다분류군 출현밀도를 확률모델
로 근사한 후 이를 비교분석하여 다분류군 내의 각 생물종을 특성화함으로써
그 출현패턴을 최우추정법을 토해 추정한 가우시안 파라미터를 이용하여 클래
서-조건부 확률밀도함수로 근사하여 분포특서에 따라 4그룹으로 분류하였다.
그리고 PNN을 이용한 상대적 중요도 평가시스템을 통해 분류군에 관계없이
수질 예측력이 상대적으로 우수한 종들을 선정하였고,선정된 생물종들 각각에
대해 상대적 중요도를 부여하였다.주어진 상대적 중요도에 따라 정렬된 변수
들이 수질평가가 가능하도록 요인공간으로 사상시킨 후 선형 스케일링 함수를
통해 1에서 10의 범위를 가지는 지수를 부여하였다.
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7.2.결과 및 고찰

7.2.1.미생물-대형무척추동물 통합지수

본 절에서는 미생물과 대형무척추동물 군집구조를 이용하여 통합지수를 개발
하였다.중요도 평가를 통해 부여된 지수는 Table7.1에 나타내었다.환경평가
를 위한 지표로 선정된 미생물은 총 30종이며,대형무척추동물은 25종이 선정
되었다.대부분분의 대형무척추동물은 높은 지수점수가 부여되었으며,미생물은
낮은 지수점수가 부여되었다. 가장 높은 지수점수를 가지는 생물종은
Chloroperlidae,Ceratopogonidae,Cyphoderus,Nemouridae,Polycentropodidae
로 모두 대형무척추동물이 선정되었고 상대적 청정지역에서 중요도가 가장 높
은 생물이 된다. 가장 낮은 점수를 가지는 생물종은 미생물의 경우
Methylobacterium sp.Arthrobactersp.,Hymenobactersp.,Klebsiellasp.,
Herbaspirillum sp.,Duganellasp.및 Bdellovibriosp.,등이,대형무척추동물
의 경우 Sarcophagidae와 Oligochaeta이 선정되어 상대적 오염지역에서 중요도
가 가장 높은 생물이 된다.또한 지수점수 5이하로는 선정된 대형무척추동물
이 거의 없고 대부분이 미생물들이 선정되었다.전반적으로 높은 지수점수에는
대형무척추동물이,낮은 지수점수에는 미생물이 선정되었다.이는 오염도를 평
가함에 있어 청정지역에서는 대형무척추동물,오염지역에서는 미생물이 중요한
역할을 하는 것으로 판단할 수 있다.
각 생물종에 대해 부여된 지수를 이용하여 환산된 요인점수와 각 지점의 실

측 요인점수의 비교를 통해 환경평가 유효성을 검토하였다(Fig.7.1).그 결과
각 분류군에 대해 개별적으로 산정된 지수를 이용한 예측결과에 비해 우수한
예측결과가 얻어졌다.이는 두 분류군의 통합을 통해 단일 분류군이 반영하지
못하던 환경에 대해 상호보완 해줌으로서 예측오차를 크게 향상시킬 수 있었던
것으로 사료된다.미생물의 경우 중간오염지역에 대한 평가 지표가 부족하였고,
대형무척추동물의 경우 오염이 심하거나 빈영양 지역에서의 평가가 어려움이
있었으나 두 분류군을 통합함으로서 예측결과를 높일 수 있었던 것으로 사료된
다.
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 10.0

Chloroperlidae
Ceratopogonidae
Cyphoderus
Nemouridae
Polycentropodidae

 9.0
Stenotrophomonasmaltophilia
UnculturedVerrucomicrobiales
Lactobacillusdelbrueckii

Ameletidae
Glossosomatidae
Limnephilidae
Athericidae

 8.0

Pandoraeasp.
UnculturedNitrospirasp.
Ralstoniasp.
Propionibacterium sp.
Rhodobactersp.

Taeniopterygidae
Lepidostomatidae
Ephemerellidae
Simuliidae
Erpobdellidae
Rhyacophilidae
Perlidae
Planariidae

 7.0
UnculturedBacteroidetes
Lactosphaerasp.
Acidobacteriabacterium

Tubificidae
Tipulidae
Heptageniidae

 6.0
 5.0 Chryseobacterium

Planorbidaesp.
 4.0 Bacillussp.

Sphingobium sp.
 3.0 Janthinobacterium sp.

Exiguobacterium sp.
Glossiphoniidae
Leuctridae

 2.0

Dechloromonassp.
Comamonasterrigena
Lysobactersp.
Caulobactersp.
Brevundimonassp.
Rhodoplanessp.

Hirudinidae

 1.0

Methylobacterium sp.
Arthrobactersp.
Hymenobactersp.
Klebsiellasp.
Herbaspirillum sp.
Duganellasp.
Bdellovibriosp.

Sarcophagidae
Oligochaeta

Table7.1.Scoresfortheintegrated indicesbased upon themulti-taxa
(microorganismsandmacroinvertebrate).
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Fig.7.1.Anassessmentofwaterqualityusingtheintegrativewaterquality
index based upon themulti-taxa(microorganismsand macroinvertebrates).
(A)Comparison ofaverage scores between factor and estimated factor
evaluatedbyusingintegrativeindexineachsamplingsite;(B)Estimation
errorofthefactorscoreineachsamplingsite.
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7.2.2.미생물-대형무척추동물-조류 통합지수

미생물,대형무척추동물,조류 군집구조를 이용하여 통합지수를 개발하였다.
각 생물종의 상대적 특성을 종합적으로 고려하여 상대적인 중요도를 평가하였
고,이를 통해 수질의 오염도를 평가할 수 있는 생물종을 선별하였다.선별된
생물종들에 평가된 상대적 중요도에 따라 지수를 부여하였다.중요도 평가를
통해 부여된 지수는 Table7.2와 같다.환경평가를 위한 지표로 선정된 생물종
은 미생물 33종,대형무척추동물 24종,조류 14종이 선정되었다.전반적으로 대
형무척추동물과 조류는 높은 지수점수가 부여되었으며,미생물은 전반적으로
분포하나 낮은 지수점수에 많이 선정되었다.특히 조류의 경우는 높은 지수점
수에 편중되어 지수점수 7이하로 선정된 종은 없었다.
가장 높은 지수점수를 가진 생물종은 대형무척추동물의 Chironomidae,

Culicidae및 Naididae와 조류의 Gomphonema가 선정되었다.
각 생물종에 대해 부여된 지수를 이용하여 환산된 요인점수와 각 지점의 실

측 요인점수의 비교를 통해 환경평가 유효성을 검토하였다(Fig.7.2).제시된 바
와 같이 비교적 좋은 예측결과를 얻었으나 두 분류군(미생물과 대형무척추동
물)을 통해 제시된 지수의 평가결과보다 오차가 크게 나타났다.그러나 비교적
오염도가 낮은 ReT,OCU,DAG및 ReK 지점의 경우에는 세 분류군을 이용한
지수가 더 좋은 예측결과를 얻었다.이는 타 분류군에 비해 조류 데이터가 많
은 missingdata가지고 있었던데 기인한 것으로 사료된다.본 연구에서 수집
된 다분류군 군집데이터 중 미생물과 대형무척추동물 군집조사 데이터는 전 조
사시기 및 전 지점에 대한 데이터가 모두 수집된 반면 조류 데이터의 경우
2002년 1월부터 2004년 1월까지 Duk,Ddk,Dkh,Dks및 Dag지점에 대한 19
개월의 데이터가 없어 상대적 오염지역인 위 5지점은 물론 오염도가 높은 지점
들에 대한 예측결과가 좋지 않은 것으로 사료된다.이는 보완하기 위해서는 다
양한 오염도에서의 조류 군집 데이터를 보충함으로서 향상시킬 수 있을 것으로
사료된다.



-168-

IIInnnttteeegggrrraaattteeeddd
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 10.0
Chironomidae
Culicidae
Naididae

Gomphonema

 9.0
Lactobacillusdelbrueckii
UnculturedVerrucomicrobiales
Stenotrophomonasmaltophilia
UnculturedNitrospira

Capniidae
Glossiphoniidae
Pleuroceridae
Libellulidae

Chroococcus

 8.0

Pandoraeasp.
Propionibacterium sp.
Ralstoniasp.
UnculturedBacteroidetes
Rhodobactersp.

Hydroptlidae
Astacidae
Pyralidae
Oligochaeta
Sarcophagidae
Enchytraeidae
Ephydridae

Veliidae
Spirulina
Euglena
Crytomonas
Anabaena
Surirella
Pediastrum
Klebsormidium
Microcystis
Geminella

 7.0
Lactosphaerasp.
Acidobacteriabacterium
Flavobacterium sp.
Erythrobactersp.

Stratiomyiidae
Trichoptera
Physidae
Helodidae

Navicula
Cyclidiopsis

 6.0
 5.0

 4.0
Chryseobacterium sp.
Sphingobium sp.
Bacillussp.
alphaproteobacterium

Planariidae

 3.0 Janthinobacterium sp. Gastropoda

 2.0

Dechloromonassp.
Exiguobacterium sp.
Lysobactersp.
Rhodoplanessp.
Comamonasterrigena

Leptophlebiidae
Hirudinea

 1.0

Brevundimonassp.
betaproteobacterium
Caulobactersp.
Methylobacterium sp.
Klebsiellasp.
Herbaspirillum sp.
Arthrobactersp.
Hymenobactersp.
Bdellovibriosp.
Duganellasp.

Rhyacophilidae
Odontoceridae

Table 7.2. Score for the integrated index based upon multi-taxa
(microorganism,macroinvertebrateandalgae).
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Fig.7.2.Anassessmentofwaterqualityusingtheintegrativewaterquality
index baseduponthemulti-taxa(microorganisms,macroinvertebratesand
algae).(A)Comparison ofaveragescores between factorand estimated
factorevaluated by using integrative index in each sampling site;(B)
Estimationerrorofthefactorscoreineachsamplingsite.
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7.2.3.통합지수 평가

본 연구에서는 효과적인 수질평가를 위한 방법으로 담수생태계의 수질에 결
정적인 원인을 제공하는 조류,무척추저서생물 및 미생물에 대한 개별적 인과
관계에 그치지 않고 생산자-소비자-분해자의 관점에서 수질상태를 잘 반영하
는 개체군들의 지수화를 목적으로 하였다.이를 위해서는 각 분류군의 군집특
성을 우선적으로 파악하는 것이 중요하였으며 이를 기반으로 다음의 4가지 경
우에 대한 수질평가방법을 모두 고려하여 효과적인 통합지수를 얻고자 하였다.

(1)미생물 지수를 이용한 수질평가 (MI)
(2)대형무척추동물 지수를 이용한 수질평가 (MA)
(3)미생물+대형무척추동물 지수를 이용한 수질평가 (MI+MA)
(4)미생물+대형무척추동물+조류 지수를 이용한 수질평가 (MI+MA+AL)

제 5장에서는 (1)항목의 미생물에 대한 지수 및 환경평가를 우선적으로 다루
었고 (2)의 항목은 제 6장에서는 다룸으로써 미생물의 지수화 방법을 대형 무
척추저서생물에 적용하여 본 논문에서 제안한 지수화 방법의 효용성을 입증하
였으며 다른 개체군에의 적용가능성을 보여 주었다.본 장에서는 (3)과 (4)항목
을 동시에 다루었으며 미생물과 대형무척추동물을 통합한 지수를 이용하여 보
다 정확한 환경평가가 가능함을 확인하였다.그러나 조류를 포함한 통합지수는
오히려 환경평가의 정확도가 떨어졌는데 이는 상대적 오염지역에서의 조류데이
터가 전무하였기 때문이었다.이는 본 연구에 이용된 생물자료 중 조류 군집구
조 데이터가 타 분류군에 비해 부족했기 때문인 것으로 사료된다.
4종류의 통합지수를 활용하여 수질평가의 결과를 최종 검토하기 위하여 각

각의 경우에 대하여 각 샘플 지역의 절대오차를 평균하여 이들을 비교하였다
(Table7.3).실험결과에서 4가지 생물지수 모두에서 SSI지점의 오차는 상대적
으로 매우 크기 때문에 오차비교표에서는 이 지역을 제외하였다.평균오차가
가장 큰 통합지수는 미생물 지수만을 이용한 경우로 판명되었다.또한 MA의
경우 MI에 비해 오차는 적었으나 두 분류군의 통합지수에 비해 오차가 컸다.
가장 좋은 성능을 보이는 통합지수는 MI+MA의 경우로 나타났다.두 분류군을
이용한 통합지수 MI+MA가 세 분류군을 이용한 통합지수 MI+MA+AL보다 좋
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은 나은 예측 성능을 보인 것은 조류의 데이터가 상대적 오염지역에서 대부분
결측값을 가지고 있었기 때문에 오염지역으로 갈수록 수질상태를 잘 반영하지
못했기 때문으로 사료된다.그러나 청정지역으로 갈수록 MI+MA+AL의 경우
예측오차가 4가지 경우 중 가장 작은 것으로 분석되었다.
Fig.7.3은 4가지의 통합지수를 이용한 요인예측결과를 각 지점별로 나타낸

것이다.M1의 경우 대부분의 지역에서 가장 현저한 오차를 보였다.특히 중간
지역의 수질에 대하여 M1만으로는 중간지역을 설명하기 어려운 것으로 보여
졌다.MA의 경우 DAG이하의 청정지역과 Dag이상의 오염지역에서는 다른
경우에 비해 상대적으로 많은 오차를 보이는데 이는 대형무척추동물의 분포특
성에 의한 것으로 오염이 심하거나 빈영양 상태의 청정지역에서는 소비자인 대
형무척추동물의 종풍부도 및 다양성이 낮은 것에 기인한 것으로 사료된다.가
장 우수한 성능을 보이는 MA+MI의 경우 특히 오염지역에 대한 오차가 다른
경우에 비해 적은 것으로 분석되었다.이는 상대적으로 오염지역에서는 미생물
의 지수가 청정지역에서는 대형무척추저서생물의 지수가 환경평가에 잘 반영되
어 상호 보완적인 작용을 하여 M1및 MA의 경우에 비해 좋은 성능을 보이는
것으로 사료된다.MI+MA+AL의 경우 청정지역에 대해서는 오히려 MI+MA에
비해 더욱 좋은 성능을 보이는 것으로 확인되었다.이러한 분석결과로부터 오
염지역에서의 조류데이터가 충분히 확보 가능하다면 제안된 통합 지수를 이용
하여 보다 정확한 환경평가가 이루어 질 것이라 기대된다.

Biologicalindices
MI MA MI+MA MI+MA+AL

IAE 0.28328 0.240300 0.14707 0.16698

Table7.3.Comparisonofestimationperformanceforeachbiologicalindex
intermsofIAE(IntegralAbsoluteError).
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Fig.7.3.Comparison of the estimation performance for water quality
assessmentin fourcases ofthe integrative waterquality indices.MI:
microbialindex;MA:macroinvertebrateindex;AL:algalindex.
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7.4.결론

본 연구에서는 효과적인 수질평가를 위한 방법으로 조류,무척추저서생물 및
미생물을 이용하여 통합수질지수를 개발하였다.개발된 통합수질지수들의 비교
를 통해 다분류군을 이용하여 개발된 지수가 단일 분류군을 이용한 수질평가보
다 효과적이며 환경을 잘 반영할 수 있음을 확인하였다.또한,각 분류군의 생
태 및 서식 특성에 의해 오염도 및 생태계의 상황에 따라 군집구조에 차이가
있어 특정 환경의 상황을 각 분류군이 반영할 수 없는 환경에 대해 상호 보완
적으로 작용하여 보다 정확한 환경평가가 이루어 질 수 있을 것이라 기대된다.
이를 통해 본 장의 결론을 종합적으로 평가하면 다음과 같다.

111...다분류군을 이용하여 통합지수를 선정하여 환경평가를 수행한 결과 단일
분류군만으로 평가한 것에 비해 좋은 예측결과를 얻을 수 있었다.이는
통합지수가 단일 분류군에 의한 환경평가 능력을 제고하는데 상당히 기
여할 수 있음을 시사한다.

222...오염하천 생물 콤플렉스의 구조와 기능을 생태학적으로 평가,검토할 수
있는 통합수질지수를 개발하기 위해서는 다양한 환경에서의 다분류군 군
집특성 연구가 필요하며 각 분류군을 보다 정량적으로 측정할 수 있는
방법이 개발되어야 할 것으로 사료된다.
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본 연구에서는 효과적인 수질평가를 위한 방법으로 조류,무척추저서생물 및
미생물에 대한 개별적 인과관계에 그치지 않고 생산자-소비자-분해자의 관점
에서 수질상태를 잘 반영하는 생물들을 이용하여 통합수질지수를 개발하였다.
각 분류군의 군집특성을 우선적 파악하여 이를 기반으로 효과적인 통합지수를
얻을 수 있었다.개발된 통합수질지수들의 비교를 통해 다분류군을 이용하여
개발된 지수가 단일 분류군을 이용한 수질평가보다 효과적이며 환경을 잘 반영
할 수 있음을 확인하였다.

111...생물군집(미생물,조류 및 저서생물)분석결과 이화학적 환경자료와 각 생
물군의 군집들은 대체로 오염 지역의 특성에 따른 SOM 분류가 이루어짐
을 관찰하였다.특히 저서 생물의 경우 청정지역과 오염지역 종류들 간에
뚜렷이 구분되는 양상을 보였다.즉 오염 지역에 따른 생물군집의 양상을
구분할 수 있게 된 것이다.미생물 및 조류의 군집의 경우는 지역보다 계
절적 영향에 더 민감한 것으로 나타나서 분류군간의 특성을 인정해야 할
필요가 있는 것으로 보인다.

222...미생물 지수를 개발하기 위해 PCR-DGGE기법을 이용하여 미생물의 상
대적인 밀도를 측정하여 미생물 지수 선정에 이용하였다.개발된 미생물
지수는 수생태계의 오염도를 대체적으로 잘 반영하여 수생태계의 오염도
평가에 활용할 수 있음을 확인하였다.그러나 SSI,InJ,Duk및 일부 지
점에서 오차범위가 크게 평가되었다.이는 선정된 일부 미생물로는 이 지
점의 환경을 설명할 수 없었기 때문으로 사료된다.이는 좀 더 다양한 미
생물 종의 분석을 통해 생물지수를 확대함으로써 향상시킬 수 있을 것으
로 사료된다.

333...미생물 밀도조사를 위해 사용된 PCR-DGGE 조건(16S rRNA 유래
primers,PCR 조건,DGGEgel에서의 PCR productseparation조건 등)
은 매우 양호한 미생물 군집 분석 data의 획득에 기여한 것으로 사료된
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다.그러나 보다 신뢰성 있는 데이터 확보를 위해 normalization 및
internalstrandardDNA를 첨가 기법의 도입이 요구된다.

444...본 연구에서 개발된 지수를 이용하여 환경을 평가한 결과 대체적으로 좋
은 예측결과를 얻을 수 있었다.각 분류군에 대해 개별적으로 적용하여
지수를 산정하고 환경을 평가한 결과 각 분류군 마다 특정 오염지역에 대
해 오차가 크게 발생하는 것을 발견하였다.미생물지수의 경우는 중간오
염수준 지역에 대한 오차가 높게 나타나고 대형무척추동물의 경우는 오염
이 심한 지역에서의 오차가 크게 나타났다.이는 두 분류군을 통합하여
지수를 산정함으로서 오차를 줄일 수 있었다.

555...확률분석을 이용하여 개발된 대형무척추동물 지수와 기존 개발 지수와의
비교를 통해 개발된 지수의 유효성을 검토하였다.개발된 대형무척추동물
지수는 BMWP를 이용한 환경평가 결과와 상당히 유사한 결과를 얻을 수
있었다.이는 본 연구에서 개발된 생물지수의 환경평가에의 적용 가능성
을 시사한다.

666...각 분류군을 대표할 수 있는 지수를 선정하여 이를 통해 개발되는 통합수
질지수는 생산자(부착조류),소비자(저서생물),분해자(미생물)의 관점에서
생태계 질을 평가할 수 있을 것으로 사료된다.

777...본 지수는 평가에 주안점을 둔 환경 항목들이 일반적인 수질평가 항목임
을 감안한다면 특정 오염물(중금속,독성 및 난분해성 유기화합물 등)에
의한 영향을 표출하기에는 어려움이 있을 것으로 추정된다.특정오염물에
의한 환경영향을 평가하기 위해서는 보다 다양한 오염환경에 대한 시료를
늘려 조사하고,특정오염물 관련 생물군에 대한 조사 검토가 필요할 것으
로 사료된다.
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