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Abstract : Tidal mudflat is a reservoir for diverse microbial resources. Microbial diversity in tidal mudflat sediment can be easily 
influenced by various human activities. It is necessary to take representative samples to monitor microbial diversity in tidal mudflat
sediments. In this study, we analyzed the microbial diversity and chemical characteristics of vegetation and non-vegetation tidal 
mudflat regions in the Kangwha tidal mudflat using geo-statistics and data-mining. According to the geo-statistical analysis, most 
correlation range values for the vegetation region were smaller than those for the non-vegetation region, which suggested that the 
shorter number and interval of sampling are required for the vegetation tidal mudflat environment due to its higher degree of che-
mical and biological complexity and heterogeneity. The data-mining analysis suggested that the organic content and nitrate were the
major environmental factors influencing microbial diversity in the vegetation region while pH and sulfate were the major influenc-
ing factors in the non-vegetation region. Using the geo-statistical and data-mining integration approach, we proposed a guideline for
determining the sampling interval and number to monitor microbial diversity in tidal mudflat.
Key Words : Tidal Mudflat, Microbial Diversity, Number of Sample, Geo-statistic, Data-mining.

요약 : 갯벌 퇴적토는 미생물 다양성이 매우 높다고 알려져 있다. 하지만 인위적인 교란에 의해 갯벌 퇴적토 내 미생물 다양

성이 달라질 수 있다. 지속적인 퇴적토 내 미생물 다양성 모니터링을 위해서는 대표성을 지닌 시료의 채취가 중요하다. 본 연
구에서는 강화도 여차리 갯벌을 대상으로 식생이 있는 지역과 식생이 없는 지역의 미생물 다양성과 이화학적 특성치를 지구
통계학적으로 비교분석 하였다. 갯벌 시료에서 측정된 미생물 다양성과 다양한 이화학적 특성치를 지구통계학적으로 분석한 
결과, 식생이 존재하는 지역에서의 상관거리가 식생이 존재하지 않는 지역에 비하여 대체로 짧다는 것을 알 수 있었다. 이는 
식생이 존재하는 지역의 높은 생태학적 및 이화학적 복잡성과 이질성으로 인해 식생이 존재하는 지역에서는 식생이 존재하
지 않는 지역에서 보다 비교적 좁은 간격으로 시료를 채취해야 한다는 것을 의미한다. 데이터 마이닝 기법을 사용하여 미생
물 다양성에 영향을 주는 주요 환경영향 인자를 분석한 결과, 식생이 존재하는 지역에서는 유기물 함량과 질산염이온, 식생
이 존재하지 않는 지역에서는 pH와 황산염이온이 미생물 다양성에 영향을 끼친다는 것을 알 수 있었다. 이러한 지구통계학 
및 데이터 마이닝 분석 결과들을 활용해서 갯벌 퇴적토 내 미생물 다양성 측정을 위한 시료 채취 간격 및 개수 선정 지침을 
본 연구에서 제안하였다.
주제어 : 갯벌, 미생물 다양성, 시료채취개수, 지구통계학, 데이터 마이닝

1. 서 론

갯벌 지역은 만조 때 해수에 잠기고 간조 때 육지처럼 드

러나면서 바다 속 해저가 하루에 두 번씩 육지가 되는 환

경 조건의 변화가 큰 지역이다.1) 갯벌이 잘 발달하기 위해

서는 조수간만의 차이가 크고, 얕은 바다에 평평한 바닥이 

넓게 분포되어 있어야 하며, 바다로 퇴적물이 지속적으로 

공급되어야 한다. 이와 같은 갯벌의 형성 조건으로 인해 갯

벌은 육상생태계에서 유래된 유기 물질이 해양 생태계로 진

입하는 마지막 관문으로 알려져 있다. 또한 갯벌은 두 생태

계 사이에 있는 전이 지대로써 퇴적토의 입도나 식생 유ㆍ

무에 따라 다양한 특성을 지니고 있기 때문에, 미생물 다양

성이 매우 높다고 알려져 있다.2) 갯벌의 높은 미생물 다양

성은 갯벌 퇴적토가 다양한 생태학적 기능을 보유하고 있

음을 의미한다.3) 따라서 미생물 다양성이 높은 갯벌은 생태

학적으로 건강하다고 말할 수 있다. 하지만 해양 유류 유출 

사고, 무단 방류된 유해물질 유입 등의 인위적인 교란에 의

해 갯벌 퇴적토 내 미생물 종의 다양성 및 그 기능 발현 여

부가 상이해 질 수 있다. 그러므로 지속적인 퇴적토 내 미생

물 다양성 모니터링을 수행하여 현재 갯벌의 생태학적 상

태를 확인할 필요가 있다. 갯벌의 생태학적 중요성은 이미 

많은 국ㆍ내외 연구진들이 인식하고 있으며 갯벌 퇴적토의 

미생물 다양성을 모니터링하기 위한 선행연구가 이루어졌

다.4~7) 갯벌 미생물 다양성 모니터링에서 대표성 있는 시료 

채취의 개수는 모니터링 비용 산정에 결정적 요인이다. 그
럼에도 불구하고 갯벌 퇴적토의 시료 채취 간격 결정을 위
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한 체계적인 기초 연구가 미미하다.8~10) 육상 토양 시료 채취 
개수와 간격에 대한 환경부 지침은 제시되어 있는 반면,11) 
갯벌 시료 채취에 대한 국내 연구는 없다. 또한 미국 EPA
의 경우 식생이 있는 갯벌에서는 그 생태적 복잡성(Comple-
xity)으로 인하여 식생이 없는 지역에서보다 상대적으로 더 

많은 시료를 채취해야 한다는 정성적인 지침은 제시하고 있

으나, 실증적인 결과에 근거하여 시료 채취 간격과 개수를 

산정하는 구체적인 지침이나 방법에 대한 제시는 없다.12)

본 연구에서는 갯벌 미생물 다양성 모니터링을 위한 대

표성을 지닌 시료의 채취를 위하여 시료 채취 간격 및 개

수를 선정하는 지침을 제시하려는 취지로 국내 갯벌을 대

상으로 식생이 없는 지역과 식생이 있는 지역의 미생물 다

양성과 이화학적 특성치를 측정하였다. 측정값을 사용하여 

지구통계학적 비교분석을 수행하고, 데이터 마이닝 분석을 

이용해서 미생물 다양성에 영향을 미치는 환경인자를 도출

하여, 지구통계학과 데이터 마이닝을 접목한 갯벌 미생물 

다양성 모니터링을 위한 시료 채취 간격 및 개수를 산정하

는 지침을 제안한다.

2. 연구방법

2.1. 연구 지역 및 시료 채취

갯벌 퇴적토는 2010년 1월 인천광역시 강화군 화도면 여

차리에 위치한 갯벌에서 채취하였다. 여차리 갯벌은 조수

간만의 차이가 4 m 이상인 대조차 환경의 갯벌이며, 외해

를 향하여 열린 상태로 발달한 개방형 갯벌이다. 대상 지역

은 연안에 설치된 방조제를 따라 좁은 면적의 갈대 군락이 

형성되어 있으며, 시료는 다양한 환경 조건을 고려하기 위

해 갈대 군락지역과 갯벌 지역에서 각각 49개씩 채취되었

다. 또한 파랑의 수평ㆍ수직 방향 시료를 모두 확보하기 

위하여 Fig. 1(b)와 같이 다양한 방향으로 총 98개의 시료를 

채취하였다. 시료는 갯벌 표면으로부터 5~10 cm깊이에서 

채취하였으며 채취 후 50 mL falcon conical tube에 옮겨 담

아 혐기성 조건에서 4℃를 유지하여 실험실까지 운반하였

으며 시료 분석 전까지 같은 상태를 유지하였다.

2.2. 시료 특성 분석

Fig. 1(a). Sampling site.

Fig. 1(b). Sampling method for tidal mudflat soil.

2.2.1. 이화학적 분석

시료의 공간별 이화학적 특성을 확인하기 위하여 pH, 수
분 함량, 유기물 함량, 음이온 농도를 측정하였다. pH는 퇴

적토와 증류수를 1:2(g/mL)의 비율로 혼합하여 만든 슬러

리를 원심분리 한 후, 상등액을 취하여 pH meter (Orion 3Star, 
Thermo)로 측정하였다. 수분 함량은 초기 질량과 105℃에

서 24시간 건조시킨 후 질량을 비교하여 측정하였다. 유기

물 함량은 강열감량 시험법을 이용하여 600℃에서 24시간 

강열한 후의 질량을 이용하여 측정하였다. 음이온 농도는 

퇴적토와 증류수를 1:2(g/mL)의 비율로 혼합하여 만든 슬

러리를 원심분리 한 후, 0.2 µm nylon 필터로 거른 상등액

을 이온크로마토그래피(ICS-2000, DIONEX)로 측정하였다.

2.2.2. 미생물 다양성 생물학적 분석

시료의 공간별 생물학적 특성을 확인하기 위하여 T-RFLP 
(Terminal Restriction Fragment Length Polymorphism) 분석

을 수행하였다. 채취한 퇴적토 시료로부터 genomic DNA
를 추출한 뒤(PowerSoil® DNA Isolation Kit, MO-BIO), 6- 
FAM-labeled 27F, 1492R primer set을 이용하여 16S rRNA 
유전자를 대상으로 PCR (PTC-1148, BIO-RAD)을 수행하였

다. PCR 산물을 DNA purification kit (QIAgen, USA)를 사

용하여 정제한 후, 제한 효소 Hha l를 이용하여 염기서열의 
특정 부분을 절단하였으며 DNA 절편을 에탄올 침전법으

로 농축 및 정제 한 후, T-RF sequencer를 이용하여 분석하

였다.13) 획득한 T-RF pattern을 T-RFLP Phylogenetic Assign-
ment Tool (http://secure.limnology.wisc.edu/trflp)로 분석하여 
미생물 다양성 지수(Shannon Index, H’)를 산출하였다.

2.3. 지구통계학 분석

시료의 특성을 나타내는 측정값들 간의 공간적인 상관성

을 분석하기 위하여 지구통계학 기법을 사용하였다. 일반
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Fig. 2. Conceptual diagram of geostatistics.

적으로 지구통계학 기법은 측정값을 통해 미지의 값을 예

측하는 데 사용된다.14) 하지만 본 연구에서는 일정 거리 간

격으로 측정된 퇴적토 특성의 반베리오그램(semivariogram)
값, γ(h)를 식 (1)과 같이 분석하여 시료 특성의 공간적 자기 
상관성이 존재하는 상관거리를 분석하는데 사용하였다.

2
1

1( ) ( ( ) ( ))
2

n
i i+hi

r h Z X Z X
n =

= −∑ (1)

여기서 n은 전체 시료의 개수를, Xi, Xi+h는 시료의 위치를 의

미한다. Z(Xi), Z(Xi+h)는 각 위치에서의 퇴적토 특성의 측

정값을 나타낸다. 반베리오그램은 Surfer 8.0 (Golden soft-
ware, USA) 프로그램을 사용하여 분석하였으며, 본 연구에

서 사용한 각 변수 값이 가장 잘 구분되는 모델인 지수 모

델을 사용하였다. 반베리오그램의 대표도는 Fig. 2와 같다.
Fig. 2의 가로축은 시료간의 간격(분리거리), 문턱값(Sill)은 

분리거리가 증가하여 일정한 거리가 되면 자료 값들간의 

유효관계가 나타내지 않게 되어 반베리오그램이 일정한 값

을 나타내게 되는데, 이 때의 반베리오그램 값을 의미한다. 
또한 Length (A)는 상관거리로써 문턱값이 나타날 때의 최

대 분리거리를 의미한다. Scale과 Nugget은 각각 실제 반베

리오그램 값, 분리거리가 0일 때 분석되는 반베리오그램 

값(짧은 분리거리에서 자료의 불확실성)으로써 Scale과 Nug-
get 값의 합은 Sill과 같다. 본 연구에서는 이와 같이 얻어진 
상관거리를 시료 채취 간격 결정에 사용하였다.

2.4. 데이터 마이닝 분석

갯벌 퇴적토 내 미생물 다양성을 결정하는 주요환경인자

를 분석하기 위하여 데이터 마이닝 기법인 의사결정나무

(Decision Tree) 분석을 수행하였다. 의사결정나무는 비모수

적 방법(Nonparametric method)으로써 가정사항이나 모형

에 대해 제약을 받지 않기 때문에 어떠한 자료의 형태나 구

조에서도 사용이 가능하며, tree 구조로 모형이 표현되어 해

석을 쉽게 할 수 있기 때문에 본 연구와 같이 갯벌 미생물 

다양성과 환경인자들간 상관관계에 대한 선행지식이 없는 

경우에 사용하기 적당하다. 또한 의사결정나무 분석은 이

상치(Outlier)나 결측치(Missing value)에 영향을 받지 않으며 
목표변수(Target variable)에 영향을 미치는 설명변수(Input 
variable)의 상호관계를 파악할 수 있는 장점을 가지고 있

다. 그리고 의사결정나무는 데이터 마이닝 방법 중에서 상

대적으로 데이터 수가 적어도 모형화가 가능하며, 분류성

능도 우수한 것으로 알려져 있다.15) 의사결정나무 분석은 

SAS Enterprise Miner v9.1를 사용하여 수행하였다.
일반적으로 환경 내에서 미생물 다양성을 결정하는 인자

는 Na+, Mg2+ 등의 양이온 농도, PO4
3-, NO3

- 등의 음이온 

농도, 수분 함량, 유기물 함량, pH, 온도 등으로 알려져 있

다.16) 하지만 본 연구에서는 퇴적토를 대상으로 하였기 때

문에 토양 내 토착 미생물의 다양성을 예측하는데 좋은 지

표라 알려진 pH와 수분 함량을 미생물 다양성 결정인자로 

고려하였다.17,18) 또한 퇴적토 내 식생 존재 유ㆍ무에 따라 

발생하는 유기물 농도의 차이가 미생물 다양성에 미치는 영

향을 비교하기 위하여 유기물 함량을 미생물 다양성 결정인

자로 고려하였다.19) 갯벌 퇴적토는 조력에 의하여 하루에 

두 번 호기성 및 혐기성 환경에 교차 노출 되는 특성을 가

지고 있다. 퇴적토가 혐기성 조건을 유지할 경우, 황환원 

작용이 일어나기 때문에 황산염이온(SO4
2-)의 농도가 미생

물 다양성에 영향을 미칠 것으로 예상할 수 있다.20) 반면에 

퇴적토가 호기성 조건을 유지할 경우, 질산화 작용이 일어
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나기 때문에 질산염이온(NO3
-)의 농도가 미생물 다양성에 

영향을 미칠 것으로 예상할 수 있다.21) 따라서 본 연구에서

는 갯벌 퇴적토의 미생물 다양성 결정인자로 황산염이온, 
질산염이온을 선정하였다. 또한 갯벌 퇴적토는 육상 토양에 
비하여 긴 시간 동안 해수에 노출되기 때문에 염소이온(Cl-)
이 미생물 다양성에 영향을 미칠 것이라 예상하여 염소이

온을 미생물 다양성 결정인자로 고려하였다. 본 연구에서

는 이와 같이 선정한 6개의 미생물 다양성 결정인자들(pH, 
수분 함량, 유기물 함량, SO4

2-, NO3
-, Cl-)을 input variable

로 사용하였으며, 미생물다양성지수(Shannon Index, H’)를 

target variable로 사용하였다. Training set(70%)과 testing set 
(30%)으로 자료 구분(Data Partition)을 하여, training set데
이터는 목표변수를 예측하는 알고리즘 구축을 위하여 사용

되고, testing set데이터는 학습된 예측 모델이 어느 정도의 

예측능이 있는지를 평가하는데 활용되었다. 일반적으로 모

형의 분류성능 평가는 testing set데이터와 예측치 간의 분

류성능 결과를 이용하여 결정한다. 본 연구에서는 구축된 

모형의 재현성을 확보하기 위하여 목표변수와 설명변수를 

무작위(Random)방법으로 10번씩 training set과 testing set으
로 구분하여 학습하였고, 학습에서 얻어진 모형의 성능은 

testing set의 분류성능 값들의 평균으로 결정하였다.22)

3. 결과 및 고찰

3.1. 식생 유⋅무에 따른 이화학적 특성 및 미생물 다양
성 분석 결과

식생이 존재하지 않는 갯벌과 식생이 존재하는 갯벌에서

의 퇴적토 시료의 이화학적 특성 및 미생물 다양성 분석 

결과는 Table 1과 같다.
식생 유ㆍ무에 따라 측정값에서 10% 이상의 큰 차이를 

보인 것은 유기물 함량, 질산염이온(NO3
-), 염소이온(Cl-) 그

리고 미생물 다양성 지수였고, 식생 유ㆍ무에 관계없이 적

은 차이를 보인 것은 pH, 수분함량, 황산염이온(SO4
2-)이었

다. 식생 유ㆍ무에 따라 10% 이상 차이를 보인 항목들 중, 
질산염이온은 식생이 존재하는 갯벌에서 낮은 농도를 보인 

반면, 유기물함량, 염소이온 그리고 미생물 다양성 지수는 

식생이 존재하지 않는 지역에서 높게 나타났다. 이와 같이

Table 1. Measured characteristic properties of tidal mudflat sedi-
ments from vegetation and non-vegetation area

Characteristic properties Vegetation area Non-vegetation area

pH 6.16(±0.21) 6.21(±0.14)

Moisture content (%) 30.20(±2.33) 30.00(±1.04)

Organic content (%) 2.67(±0.55) 2.35(±0.20)

NO3
- (mg/L) 0.04(±0.02) 0.15(±0.11)

SO4
2- (mg/L) 26.60(±4.91) 25.15(±5.09)

Cl- (mg/L) 0.30(±0.17) 0.20(±0.12)

Shannon Index (H’) 4.09(±0.72) 2.76(±0.61)

퇴적토의 이화학적 특성 및 미생물 다양성은 일정한 경향

이 없기 때문에, 어느 특성을 기준으로 시료 채취 간격 및 

개수를 결정해야 하는지와 어떠한 이화학적 특성이 미생물 

다양성에 영향을 미치는지 명확하게 파악하는 것이 불가능

했다. 따라서 퇴적토 특성의 공간적인 상관성을 분석하여 

상관거리를 도출할 수 있는 지구통계학 분석을 수행하였다.

3.2. 지구통계학 분석 결과

이화학적 특성과 미생물 다양성 지수(Shannon Index, H’) 
측정값을 input variable data로 사용한 지구통계학 분석 결

과는 Table 2와 같다.
대체적으로 식생이 존재하는 지역에서의 상관거리가 식

생이 존재하지 않는 지역에서의 상관거리보다 짧은 경향을 

확인할 수 있었다. 상관거리가 짧다는 점은 퇴적토 특성 간

의 공간적인 상관성이 비교적 낮다는 것을 의미하며, 이로

부터 식생이 존재하는 지역의 비균질성은 식생이 존재하지 

않는 지역에 비하여 높다는 것을 추론할 수 있었다. 또한 식

생이 존재하는 지역의 시료를 채취하는 경우 조금 더 짧은 

간격으로 시료를 채취해야 한다는 것을 추론 할 수 있었다. 
이러한 결론은 미국 EPA의 갯벌 미생물 다양성 모니터링 

지침과 동일하나, 본 연구에서는 특정 갯벌 지역을 대상으

로 실증적인 자료에 근거하여 구체적이고 정량적인 비교가 

수행된 것이 차별적이다.12)

상관거리 분석에서는 질산염이온이 식생이 존재하는 지

역 및 존재하지 않는 지역 모두에서 가장 긴 상관거리를 

나타내었으며, 유기물 함량의 상관거리는 양 쪽 모두에서 

가장 짧은 상관거리를 나타내었다. 유기물 함량의 상관거

리가 짧은 것은 갯벌 퇴적토의 비균질성이라는 특성으로 

설명이 가능하다. 즉 갯벌 퇴적토에 고정된 유기물 함량은 

갯벌 퇴적토 비균질성의 영향으로 거리 별로 차이가 많은 

것으로 추론할 수 있다.23) 반면 퇴적토 내에 용존되어 있는 

이온들의 상관거리는 다른 인자들에 비해 상대적으로 긴

데, 이 중에서도 질산염이온의 상관거리가 염소이온이나 황

산염이온의 상관거리보다 긴 것으로 확인되었다. 이는 갯

벌 퇴적토가 해수에 잠기는 기간 동안 혐기성 상태를 유지

하게 되어 암모니아나 유기 질소를 생성하지만, 갯벌 퇴적

토가 공기 중으로 노출되는 시간 동안에는 산소의 공급이 

Table 2. Geostatistic analysis results for vegetation and non- 
vegetation tidal mudflat samples

Vegetation area Non-vegetation area

Characteristic properties Correlation range (cm) Correlation range (cm)

pH 15.01 66.37

Moisture content 19.67 611.38

Organic content 1.0 2.54

NO3
- 1,034 3,454

SO4
2- 1.25 8.04

Cl- 48.63 68.76

Shannon Index (H’) 1.0 21.87
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Fig. 3. Decision tree result for non-vegetation region.

원활하여 호기성 상태에서 질산화가 활발히 일어나기 때문

이라 사료된다.24) 식생이 존재하는 갯벌 지역 미생물 다양

성 상관거리의 경우, 식생이 없는 지역에서 보다 짧은 것을 

확인할 수 있었다. 이로부터 식생이 존재하는 지역은 식생

이 존재하지 않는 지역에 비해 유기물 함량이 높을 뿐만 

아니라 최종전자수용체로 사용할 수 있는 음이온들이 많이 

존재하기 때문에 다양한 종의 미생물이 존재할 수 있다는 

것을 유추할 수 있다. 또한 식생의 존재로 인해 높아진 퇴

적토 성상의 비균질성 역시 식생이 없는 지역에 비하여 높

다고 해석 할 수 있다. 이러한 공간적 비균질성은 미생물 종

의 다양성을 풍부하게 할 수 있다.25)

지구통계학 분석을 통하여 획득한 상관거리를 시료 채취 간

격에 사용하여 보았으나, 각 환경인자 별로 상관거리가 서

로 상이하여 어떠한 상관거리를 선택하는 것이 합리적인지

가 불분명하였다. 또한 이화학적 특성 분석에서 추론한 바와 
같이 퇴적토 환경 속에는 미생물의 다양성에 영향을 끼칠 가

능성이 있는 인자와 그렇지 않은 인자가 함께 존재하기 때

문에 미생물 다양성을 결정하는 주요 환경 인자를 도출하

기 위하여 아래와 같이 데이터 마이닝 분석을 실시하였다.

3.3. 데이터 마이닝 분석에 의한 주요 환경 인자 도출

모형의 분류성능 평가는 testing set의 결과를 이용해 결정

하였다. 본 연구에서 구축된 모형의 신뢰성을 확보하기 위

하여 목표변수와 설명변수를 무작위 방법으로 10번씩 train-
ing set과 testing set으로 구분하여 학습한 결과, 분류성능

은 40% 정도, 표준편차는 10%로 산정되었다. 환경 데이터

의 경우 일반적으로 분류성능이 30~40%의 결과를 가지기 

때문에 본 연구에서 구축한 모형의 결과가 타당하다고 판

단하였다.26)

의사결정나무 분석 결과는 Fig. 3과 4와 같다. Root node
는 의사결정나무의 나무 구조가 시작되는 마디로서 분석대

상이 되는 전체 자료로 이루어져 있다. Child node는 하나

의 마디로부터 분리되어 나간 2개 이상의 마디들을 의미하

고, Terminal node는 각 나무 줄기의 끝에 위치하고 있는 

마디를 의미한다.27) 미생물 다양성 지수(Shannon Index, H’) 
히스토그램을 작성하여 33.3%로 3등급화 하였으며, Shan-
non index (H’) class는 각 등급을 의미한다. Training cases
는 각 등급에 속하는 데이터의 개수, %는 전체 데이터 중 

해당 등급에 속하는 데이터의 비율을 의미한다.
데이터 마이닝 분석 결과, 식생이 없는 지역에서는 퇴적

토의 이화학적 특성 중 pH와 황산염이온의 농도가 미생물 

다양성 지수에 각각 1순위, 2순위로 영향을 미치는 것으로 

나타났으며, 식생이 존재하는 지역에서는 유기물 함량과 

질산염이온이 각각 1순위, 2순위로 나타났다. 일반적으로 

퇴적토의 미생물 다양성을 예측하는데 가장 좋은 지표 중 

하나가 pH라고 알려져 있다.17) 하지만 퇴적토에 식생이 존

재하는 경우에는 퇴적토 내 영양 염류의 농도가 높아지고 

이로 인하여 미생물 다양성이 높아지게 된다.19) 선행 연구

사례 분석을 통해 식생이 존재하는 지역과 존재하지 않는 

지역에서 각각 유기물 함량과 pH가 주요 환경 인자로 선

정된 이유를 유추할 수 있었다. 
갯벌은 조력에 의하여 물에 잠기는 시간과 공기 중으로 

노출되는 시간이 각각 존재한다. 갯벌 퇴적토가 물에 잠기

는 시간 동안 퇴적토는 혐기성 조건이 유지된다. 이 경우 황

환원 미생물이 우점종을 이루게 되어 황산염이온의 농도가 

미생물의 성장에 주요한 요인이 된다.20) 반면에 갯벌 퇴적
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Fig. 4. Decision tree result for vegetation region.

Fig. 5. Scheme of our proposed guideline for determining interval and number of samples using geostatistic and data-mining com-
bined approach.

토가 공기 중으로 노출되는 시간 동안에는 호기성 조건이 

유지되며 질산화 미생물이 우점종을 이루게 되어 질산염이

온이 미생물의 성장에 주요한 요인이 된다.21) 이를 통해 식

생이 존재하는 지역과 존재하지 않는 지역에서 각각 질산

염이온, 황산염이온이 주요 환경 인자로 선정된 이유를 설

명할 수 있다.
데이터 마이닝 분석을 이용하여 주요 환경 인자를 도출한 

결과, 식생이 존재하지 않는 경우에는 미생물의 생존과 관

계 깊은 pH가 미생물 다양성 지수에 영향을 크게 미친다

는 것을 알 수 있었으며, 식생이 존재하는 경우에는 미생물

의 성장과 관계 깊은 유기물 함량이 미생물 다양성 지수에 

크게 영향을 미친다는 것을 알 수 있었다.

3.4. 시료 채취 간격 및 개수 결정 방안 제시

실측된 이화학적 특성 및 미생물 다양성 자료를 사용하

여 지구통계학 및 데이터 마이닝 분석을 수행하여 얻은 결

과를 토대로 시료 채취 간격 및 개수를 결정하는 방안을 

Fig. 5와 같이 논의하였다. 토양특성 파악 단계는 토양의 이

화학적 특성 및 미생물 다양성, 분석 대상 토양의 면적을 조

사하는 단계이다. 다양한 방법을 이용한 시료채취개수 산정 
단계 중 n1은 환경부 고시 방법에 의하여 조사 대상 토양 

면적에 따라 시료 채취 개수를 산정하는 방법이다.28) 환경부 
지침에서는 토양 면적 별로 시료 채취 지점 수 및 격자 간

격을 제시하고 있다. 토양 면적이 500 m2 이하인 경우 10~ 
14 m의 간격으로 총 5개의 시료를 채취하는 것을 추천하

고 있으며, 2,000 m2 이상인 경우 1,000 m2 마다 약 20~26 m 
간격으로 2개의 시료를 추가로 채취하는 것을 추천하고 있

다. n2는 지구통계학 분석을 통해 획득한 미생물 다양성의 
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Fig. 6. Comparison of sampling numbers estimated by various approach.

상관거리를 시료 채취 간격으로 사용하여 산정한 시료 채

취 개수이다. n3는 데이터 마이닝 분석을 통해 선정된 미생

물 다양성 주요 영향 인자의 지구통계학적 상관거리를 시

료 채취 간격으로 사용하여 시료 채취 개수를 산정하는 것

이며, n4는 토양 미생물 군집의 형성에 영향을 미칠 것으로 

예상되는 최종전자 수용체의 상관거리를 이용하여 시료 채

취 개수를 산정하는 방법이다. 각각의 방법으로 선정된 시

료 채취 간격을 사용하여 환경부 지침과 같은 토양 조사 

면적에서 획득 가능한 시료의 개수를 산정하였다. 식생이 

있는 갯벌은 식생이 없는 갯벌에 비하여 비균질성이 높기 

때문에,23) 본 연구에서는 시료 채취 간격 및 개수 결정의 용

이성을 위하여 식생이 없는 갯벌만 고려하여 시료 채취 개수 
선정 지침을 제안하였다.

첫 번째 접근방법은 지구통계학 분석을 통해 산정한 미생

물 다양성 지수의 상관거리를 사용하여 시료 채취 개수를 

도출하는 것이다. 식생이 없는 지역에서 산정한 미생물 다양

성 지수의 상관거리는 약 20 cm이다. 하지만 시료간의 간

격이 너무 가까울 경우 지구통계학적 상관성 분석 결과를 

신뢰할 수 없을 뿐만 아니라,29) 시료간의 연계성 및 시료 채

취의 중복성 문제가 발생할 수 있다. 또한 예상한 시료 채

취 예산을 초과하는 경우가 발생할 수 있다. 따라서 본 연

구에서는 산정된 상관거리의 5배의 거리마다 시료를 채취

하는 것이 독립적인 시료를 획득할 수 있으면서도 지구통

계학적으로 대표적인 시료의 채취에 적합하다고 판단하여 

미생물 다양성 측정을 위한 시료 채취 간격을 약 1 m로 산

정하였다. 이를 근거로 조사면적 별 시료 채취 개수를 산정

한 결과, Fig. 6과 같이 환경부 고시 방법에 의한 시료 채취 

개수에 비해서 면적 당 약 500배 많은 시료 채취가 필요함

을 알 수 있었다. 본 방법을 통해 산출된 시료 채취 개수를 

사용하는 것은, 시료 채취의 주된 목적이 미생물 다양성 모

니터링인 경우에 가능하다. 조밀한 간격으로 시료를 채취하

여 정밀한 미생물 다양성 분석이 가능하기 때문이다. 하지

만 현실적으로 너무 많은 수의 시료 채취에 소모되는 비용 

및 인력 측면에서 비경제적이라는 것이 한계이다.

두 번째 접근방법은 식생이 존재하지 않는 지역에서 데이

터 마이닝 분석을 통하여 미생물 다양성 지수에 가장 크게 

영향을 미치는 주요 환경 인자로 도출된 pH의 상관거리를 

시료 채취 간격으로 사용하여 시료 채취 개수를 산정하는 

것이다. 지구통계학 분석을 통해 측정된 pH의 상관거리의 

평균치는 약 368 cm이다. 본 연구에서 제안한 방법과 같이 

pH의 상관거리의 5배를 시료 채취 간격으로 산정하였다. 
이를 근거로 조사면적 별 시료 채취 개수를 산정하면, Fig. 
6과 같이 조사면적이 약 3,000 m2 이내에서는 pH의 상관

거리를 시료 채취 간격으로 사용한 경우의 시료 채취 개수

가 환경부 고시 방법에 의한 시료 채취 개수에 비해서 적거

나 유사한 반면, 3,000 m2 이상에서는 환경부 고시 방법에 

의한 시료 채취 개수에 비하여 많아지는 것을 확인할 수 있

었다. 이 방법은 데이터 마이닝 분석으로 산정한 미생물 다

양성에 영향을 끼치는 주요 환경 인자의 상관거리를 사용

하여 시료 채취 개수를 산출한 결과라는 점에서 통계적인 

유의성을 지니는 장점이 있다. 하지만 3,000 m2 이상의 면

적에서는 시료 채취 개수가 증가하여 환경부 고시 지침에 

비해 비경제적이라는 한계가 있다.
마지막은 미생물 군집의 형성에 영향을 미칠 것으로 예

상되는 전자수용체(electron acceptor)의 상관거리를 사용하

여 시료 채취 개수를 결정하는 방법이다. 갯벌 퇴적토 표층 

미생물 다양성 분석을 위하여 질산염이온을 주요 전자수용

체로 가정하여 이의 측정된 상관거리를 적용하는 방안을 고

려하였다. 데이터 마이닝 분석 결과 식생이 존재하지 않는 

갯벌의 경우 전자수용체 중 황산염이온이 미생물 다양성 결

정에 영향을 미치는 두 번째 주요 환경 인자였고, 질산염이

온 역시 식생이 존재하는 갯벌에서 두 번째 주요 환경 인자

로 선별되었다. 그럼에도 불구하고 본 연구에서 황산염이온 
대신 질산염이온을 고려한 이유는 황산염이온의 경우 깊이

에 따라 그 농도변화가 민감한 반면,20) 질산염이온은 표층

에서 농도변화가 민감하지 않기 때문이다.24) 또한 표층 미

생물에게 황산염이온보다는 질산염이온이 열역학적으로 좋

은 전자수용체로 알려져 있기 때문이다.30) 따라서 질산염이
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온의 상관거리를 이용하여 약 17 m의 시료 채취 간격을 산

정하였다. 이를 근거로 조사면적 별 시료 채취 개수를 산정

해 보면, Fig. 6과 같이 전체적으로 환경부 고시 방법에 의

한 시료 채취 개수보다 적은 결과를 확인할 수 있다. 위 접

근방법은 시료 채취 비용이 절감된다는 측면에서 경제적이

라는 장점과 표층 미생물생태의 주요 영향 인자인 질산염

이온의 상관거리를 이용한다는 논리적인 장점이 있는 반

면, 획득 가능한 시료의 개수가 적어 미생물 다양성 정보를 

보다 정확하게 확인하기 힘들다는 한계점이 있을 수 있다.
본 연구 결과에 따라, 시료 채취의 주된 목적이 갯벌 퇴

적토 미생물 다양성의 정밀 조사인 경우에는 미생물 다양

성 지수의 상관거리를 시료 채취 간격으로 사용하여 매우 

조밀한 간격으로 시료를 채취하는 것을 고려할 수 있다. 하
지만 시료 채취 예산이 한정적이거나, 시료 채취의 주된 목

적이 미생물 다양성과 환경 인자 간의 상호작용 평가인 경

우 pH의 상관거리를 시료 채취 간격으로 사용하는 것을 

고려할 수 있다. 또한 시료 채취의 주된 목적이 표층 미생

물의 분포 및 다양성 평가인 경우 질산염이온의 상관거리

를 시료 채취 간격으로 사용하는 것을 고려할 수 있다.

4. 결 론

본 연구에서는 갯벌 미생물 다양성 모니터링을 위한 대

표성을 지닌 시료의 채취를 위하여, 국내 갯벌에서 체계적

으로 획득된 실증자료를 지구통계학 및 데이터 마이닝 기

법으로 분석하여 적절한 시료 채취 간격과 개수를 선정하는 
지침을 제안하였다. 이 과정에서 식생이 존재하는 지역과 

존재하지 않는 지역을 비교분석한 결과, 식생이 존재하는 

갯벌의 미생물 다양성 및 이화학적 특성을 분석할 경우에

는 식생이 존재하지 않는 지역에서보다 보다 많은 시료의 

개수가 필요하다는 것을 지구통계학적 분석으로 알 수 있

었다. 이는 식생이 존재하는 지역이 생태학적으로, 이화학

적으로 보다 더 복잡하고 이질적이기 때문에 예상할 수 있

었던 정성적인 결과이다. 본 연구에서는 데이터 마이닝을 

이용해서 특정 갯벌의 미생물 다양성에 영향을 주는 이화

학적 환경인자를 도출하고, 이를 지구통계학적 기법과 접

목하여 특정 갯벌 미생물 다양성 모니터링을 위한 시료 채

취 간격 및 개수를 선정하는 새로운 방법을 제안하였다. 하
지만 본 연구에서 사용한 지구통계학 및 데이터 마이닝 방

법은 특정 환경에서 획득한 데이터를 기반으로 도출된 결

과이기 때문에 환경 조건이 다른 현장에 적용할 경우 별도

의 데이터 처리가 필요하다는 한계점이 있다.31~33) 그럼에

도 불구하고 본 연구는 확보한 일정량의 현장 측정 데이터

를 이용하여 갯벌 퇴적토의 미생물 다양성 분석을 위한 적

절한 시료채취 개수 및 간격을 설정하는 지침을 제시했다

는 점에서 의미가 있다.
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