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울릉도 연안 수심 1500 m에 서식하는 해양미생물군집의 분포
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Microbial diversity in the 1500 m depth sea waters off the coast of Ulleung island of the East Sea, Korea, was 
investigated. Genomic DNAs were extracted directly from the marine microbes filtered through ultramembrane 
filters. Pyrosequencing of 16S rDNAs of these microbes resulted in 13,029 reads, of which uncultured bacteria 
consisted of 54.1%, alphaproteobacteria 23.4%, and gammaproteobacteria 22.3%. Other classes such as 
flavobacteria, actinobacteria, and epsilonproteobacteria were distributed within 0.2% of total reads. Among the 
cultivable bacteria, it was found that Rhodobacteraceae family of alphaproteobacteria, Alteromonadaceae,
Halomonadaceae, and Piscirickettsiaceae families of gammaproteobacteria were mostly distributed in the deep-sea 
waters.
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바다에는 육지보다 훨씬 더 많은 종류의 미생물이 서식하고 

있지만 배양기술의 한계로 그 동안 해양미생물에 대한 연구가 

활발하게 진행되지 못하였으나, 최근 next-generation sequencing 

(NGS) 기술의 등장으로 다양한 해양미생물의 생태를 파악하는 

것이 가능하게 되었다(Weber et al., 2010). 일반적으로 해양 표

층수에는 alphaproteobacteria와 gammaproteobacteria에 속한 

광합성세균들이나 bacterioplankton 등이 주로 서식하고 있으며 

(Pontarpet al., 2012; Ritchieand Johnson, 2012), 수심 500 m 이

상의 해저에 있는 침적토에는 용존산소의 부족으로 황환원균

(Desulfobacteraceae)이나 메탄균(Methanobacteriale)과 같은 

혐기성 미생물 등이 주로 서식하고 있다(Anderson et al., 2011; 

Edgcomb et al., 2011). 심해 열수구 부근에는 Methanocaldococcus 

같은 메탄균이 서식하는데, 이들 주변에 존재하는 바이러스들은 

해양미생물들의 유전자를 전달하는 중요한 매개체 역할을 하고 

있다(VerEecke et al., 2012; Yoshida-Takashima et al., 2012). 

태양광이 도달하지 못하는 수심 200 m 이상의 해양심층수는 

수온이 연중 3℃이하이고 질산염, 인산염 및 규산염 등의 영양염

류가 풍부하나 용존산소가 부족하여 혐기적인 환경을 이루고 있

다. 해양심층수는 청정성과 미네랄성 등의 특성 때문에 식품분야, 

의료분야, 농업분야, 환경분야, 수산분야 뿐만 아니라 표층수와 심

해의 온도차를 이용한 열에너지 자원으로도 이용되고 있다(Joo, 

2011; Kim et al., 2012a). 울릉도에서는 수심 1500 m 지역의 해

양심층수를 개발하여 산업적으로 이용하고 있으나 해양심층수에 

분포하는 미생물들의 생태환경에 대한 이해는 부족한 편이다. 심

해에 분포하는 해양미생물 군집의 생태를 파악하면 해양환경관리

나 저온성 효소나 생리활성물질 등을 개발하기 위한 연구에 도움

이 될 수 있다(Heidelberg et al., 2010; Imhoff et al., 2011; 

McGenity et al., 2012). 본 연구는 울릉도 연안의 해양심층수에 

서식하는 미생물군집의 분포를 이해하기 위하여 16S rRNA gene

을 기준으로 각 균주에 해당하는 염기서열을 pyrosequencing 방

법으로 분석하여 1500 m 심해에 존재하는 해양미생물의 생태분

포를 조사하였다(Weber et al., 2010; Hong et al., 2011). 

해양심층수 시료는 2009년 5월에 수심 1500 m에서 채취한 

울릉도의 해양심층수를 사용하였다. 미생물군집은 해양심층수 

20 L를 한 장의 Ultramembrane filter (cutoff 10,000 Da, Millipore)

에 여과하여서 수집하였다. 필터표면에 여과된 미생물군집의 밀

도를 파악하기 위하여 Transmission Electron Microscope (TEM) 
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Fig. 1. Transmission electron micrograph of microbes at the 1500 m 
depth sea waters off the Ulleng Island of the East Sea. 

Fig. 2. Marine prokaryotic diversity at the 1500 m depth sea waters 
off the Ulleng Island of the East Sea (total reads=13,029).

전자현미경(Model H-7600, Hitachi)을 사용하였다(Fig. 1). 

Ultramembrane filter에 여과된 해양미생물은 Genomic DNA 

kit (Qiagen)를 사용하여 미생물군집의 DNA를 분리정제하였다. 

Primers는 미생물들의 16S rRNA gene의 V3영역을 증폭할 수 

있는 27F (5′-AGTCACTGACGAGTTTGATCMTGGCTCAG-

3′)와 518R (5′-AGTCACTGACWTTACCGCGGCTGCTGG-

3′)을 사용하였다. Polymerase Chain Reaction (PCR) 조건은 

10X buffer 5 μl, 10 mM dNTPs 1 μl, DNA template (100 ng) 1 μl, 

Taq polymerase (5 U/μl Roche, USA) 0.25 μl, 20 pmole/μl 

primers (forward/reverse) 2 μl를 넣고 총 부피가 50 μl가 되도록 

조정하였다. PCR 반응은 95℃에서 5분간 pre-denature 시킨 후, 

denaturation (94℃, 45초), annealing (55℃, 60초), extension 

(72℃, 90초) 단계를 35회 반복하였다. 증폭된 PCR 산물의 

pyrosequencing 분석은 Macrogen (주)에서 수행하였으며, 미생물

들의 16S rDNA sequence는 National Center for Biotechnology 

Information (NCBI) BLAST를 이용하여 DNA database와 97% 

이상의 유사한 생물정보를 검색하였다. Phylogenetic tree를 위

한 multiple alignments는 MEGA5 (Molecular Evolutionary 

Genetics Analysis; http://www.megasoftware.net/mega.php)의 

maximum-parsimony algorithm을 이용하였다. 

해양심층수에 분포하는 미생물들의 16S rRNA 유전자를 증

폭하여 얻어진 총 13,029개의 염기서열 정보를 분석한 결과, 울릉

도 지역의 해양심층수(1500 m)에 서식하는 미생물들은 uncultured 

bacteria가 54.1%로 과반수를 차지하였으며, alphaproteobacteria

와 gammaproteobacteria가 각각 23.4%와 22.3%로 비슷한 비율

로 분포하였다(Fig. 2). 

해안에서도 담수에서는 alphaproteobacteria 수가

gammaproteobacteria 수보다 많으나, 해수 쪽으로 갈수록 

gammaproteobacteria 수가 증가하여 alphaproteobacteria와

gammaproteobacteria 비슷하게 분포하였다(Bolhuis and Stal, 

2011). 북극지역의 바다(Arctic Ocean)와 온화한 지역의 바다에 

서식하는 해양미생물의 분포 패턴도 유사한 것으로 보고되었다

(Galand et al., 2009).

배양이 가능한 균주의 16S rRNA 유전자 정보를 중심으로 울

릉도의 해양심층수 채취 지역의 해양미생물의 생태분포를 살펴

보면, 세계의 온화한 지역의 표층수에 많이 분포하고 있는 것으로 

알려져 있는 alphaproteobacteria인 Rhodobacterales목(Order)이 

총 reads수의 15.6%로 가장 많이 나타났다(Dang et al., 2008; 

Slightom and Buchan, 2009). 그 다음은 gammaproteobacteria인 

Alteromonadales, Oceanospirillales, Thiotrichales, Pseudomonadales, 

Vibrionales목 순으로 많았으며, 기타 다른 목에 해당하는 미생

물들은 0.2% 이하의 분포를 보였다(Table 1). 

미생물 분류상 각 목(Order)에 해당하는 미생물들의 생물정

보를 다시 속(Genus)으로 세분하여 분석해보면, 울릉도 연안의 

심해에 서식하는 alphaproteobacteria인 Rhodobacterales목 중

에는 Roseovarius sp. (63.2%), Roseobacter sp. (14.2%), 

Rhodobacter sp. (8.0%) 순으로 많았고, 기타 Loktanella sp. 

(6.3%), Sulfitobacter sp. (2.4%), Octadecabacter sp. (2.3%), 

Phaeobacter sp. (1.1%), Thalassobius sp. (0.8%), Paracoccus 

sp. (0.6%), Ruegeria sp. (0.5%), Leisingera sp. (0.2%), 

Marinovum sp. (0.1%) 등의 순으로 분포하였다. 

Gammaproteobacteria인 Alteromonadales목 중에는 Marinobacter 

sp. (78.5%)가 가장 많았으며, 기타 Teredinibacter sp. (9.0%), 

Colwellia sp. (5.8%), Moritella sp. (3.2%), Alteromonas sp. 
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Class Order Family Genus % of total reads 
Alphaproteobacteria

Gammaproteobacteria
Gammaproteobacteria
Gammaproteobacteria
Gammaproteobacteria
Gammaproteobacteria
Alphaproteobacteria
Alphaproteobacteria

Flavobacteria
Alphaproteobacteria
Betaproteobacteria

Actinobacteria
Gammaproteobacteria

Rhodobacterales
Alteromonadales
Oceanospirillales

Thiotrichales
Pseudomonadales

Vibrionales
Sphingomonadales

Rhizobiales
Flavobacteria

Rhodospirillales
Hydrogenophilales

Actinomycetales
Xanthomonadales

Rhodobacteraceae
Alteromonadaceae
Halomonadaceae

Piscirickettsiaceae
Moraxellaceae
Vibrionaceae

Sphingomonadaceae
Rhizobiaceae

Flavobacteriaceae
Rhodospirillaceae

Thiobacillus
Corynebacterineae
Xanthomonadaceae

Roseovarius
Marinobacter
Halomonas

Cycloclasticus
Psychrobacter

Vibrio
Sphingopyxis

Rhizobium
Tenacibaulum
Thalassospira
Thiobacillus

Nocardiaceae
Lysobacter

15.56
7.83
2.80
1.48
0.58
0.46
0.20
0.19
0.05
0.05
0.04
0.03
0.01

Table 1. Diversity of cultivable bacteria at the 1500 m depth sea waters off the Ulleng Island of the East Sea (total reads = 13,029)

 dbj|AB305234.1| Halomonas sp.(Oceanospirillales)

 gb|FJ457285.1| Psychrobacter sp.(Pseudomonadales)

 gb|GQ345342.1| Cycloclasticus sp.(Thiotrichales)

 emb|FN436277.1| Vibrio splendidus(Vibrionales)

 gb|EU653291.1| Thiobacillus prosperus (Hydrogenophilales)

 gb|EU185297.1| Uncultured Lysobacter sp.(Xanthomonadales)

 gb|EU864264.1| Thalassospira sp.(Rhodospirillales)

 dbj|AB294946.1| Uncultured Rhizobiales bacterium (Rhizobiales)

 gb|GQ243422.1| Roseovarius sp.(Rhodobacterales)

 dbj|AB524074.1| Sphingopyxis sp.(Sphingomonadales)

 gb|GQ495659.1| Nocardiaceae bacterium (Actinomycetales)

 gb|EU753120.1| Marine bacterium (Alteromonadales)

emb|FN545354.1| Tenacibaculum sp.(Flavobacteria)
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0.09

0.08

0.04

0.10
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Fig. 3. Neighbour-joining tree based on 16S rRNA gene sequences, showing the phylogenetic relationship among the orders of cultivable 
bacteria at the 1500 m depth sea waters off the Ulleng Island of the East Sea. Bootsrap values are shown at branch points. Bar, 0.01 substitutions 
per nucleotide position.

(2.4%) Saccharophagus sp. (0.8%), Shewanella sp. (0.2%), 

Microbulbifer sp. (0.1%) 등이 존재하였다. Marinobacter sp.는 

심해열수구 등 다양한 해양 환경에서 서식하며 오염된 원유를 

분해할 능력이 있는 균주로 밝혀졌다(Kaye et al., 2011; Wang 

et al., 2012).

Oceanospirillales목 중에는 해수의 salt stress에 내성이 강한

Halomonas sp. (49.9%)가 가장 많았고, 원유(crude oil)의 long 

chain alkanes를 잘 분해하는 것으로 알려진 Alcanivorax sp. 

(30.0%)이 두번째로 많았다(Kumari et al., 2011; Ceylan et al., 

2012). 기타 다른 속은 Marinomonas sp. (6.9%), Neptunomonas 

sp. (4.4%), Oceanobacter sp. (3.6%), Oceanospirillaceae sp. 

(3.6%), Cobetia sp. (1.7%) 순으로 분포하였다. 

Thiotrichales목 중에는 원유에 포함된 방향족화합 물질을 잘 

분해하는 것으로 알려진 Cycloclasticus sp. (99%)가 대부분이었

다(Teramoto et al., 2010). Pseudomonadales목에는 저온(−10° 

~ 42℃) 환경에서도 잘 성장할 수 있는 Psychrobacter sp. (40.0%)가 

우점종을 이루었고, 기타 Pseudomonas sp. (37.3%)와 Acinetobacter 

sp. (22.7%)가 다수 분포하였다(Kim et al., 2012b). 

Vibrionales목에는 oyster pathogen으로 잘 알려진 Vibrio 

splendidus (28.3%)가 우점종이었으며, 나머지는 대부분 종이 

알려지지 않은 Vibrio sp. (71.7%)이었다(Duperthuy et al., 2011).

각 목들의 분포 가운데 가장 우점하는 속(genus)의 16S rDNA 

reads 염기서열을 사용하여 계통도(pylogenetic tree)를 작성하였

다. 계통도 분석에 의하면 Marinobacter와 Tenacibaculum속 그룹

이 Halomonas, Psychrobacter, Thiobacillus, Cycloclasticus, Vibrio 

속 그룹, Thalassospira, Shpingopyxis, Rhizobiales, Roseovarius속 그

룹과 큰 차이를 보였다(Fig. 3). 울릉도의 심층수 채취지역에서 

우점종을 보이고 있는 이런 해양미생물들은 nitrogen, iron, 

methane, sulfur 등을 이용하는 혐기성 균주나 저온성 균주들이

며 다른 심해지역에서도 많이 분포하고 있다(Sylvan et al., 

2012). 이런 결과는 울릉도 지역의 심해환경이 다른 지역의 심해

환경과 크게 다르지 않은 청정지역이라는 것을 의미한다. 

결론적으로 울릉도의 해양심층수에는 배양이 가능한 미생물

로서는 alphaproteobacteria와 gammaproteobacteria가 각각 20% 

정도로 우점종을 이루고 있었으며, 기타 beta-, delta-, epsilon- 

proteobacteria나 actinobacteria, bacteroidetes, flavobacteria, 
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gemmatimonadetes 등에 속하는 해양미생물들의 분포는 무시할 

수 있을 정도로 매우 낮게 나타났다. 

 요

울릉도 연안의 심해(1500 m)에 서식하는 미생물의 다양성을 

조사하였다. Ultramembrane filter를 사용하여 해양미생물을 여과

한 다음 미생물군집 DNA를 정제하여 16S rDNA를 증폭하였다. 

Pyrosequencing 방법으로 염기서열을 분석한 결과 총 13,029 

reads를 얻었으며, 이중에 54.1%가 uncultured bacteria, 23.4%가 

alphaproteobacteria, 22.3%가 gammaproteobacteria이었고 

flavobacteria, actinobacteria, epsilonproteobacteria 등이 0.2%

이내에서 분포하고 있었다. 울릉도 지역의 해양심층수에서 배양

이 가능한 것으로 알려진 미생물로서는 alphaproteobacteria의 

Rhodobacteraceae과 (family), gammaproteobacteria의 

Alteromonadaceae, Halomonadaceae, Piscirickettsiaceae과가 

주로 분포하였다. 
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