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To estimate the effect of long-term fertilization on metabolically active bacterial communities in a rice field, 
RNA was extracted from endosphere (rice root), rhizosphere, and bulk soil that had been subjected to different 
fertilization regimes for 59 years, and the 16S rRNAs were analyzed using the pyrosequencing method. The 
richness and diversity of metabolically active bacteria were higher in bulk soil than in the endosphere and 
rhizosphere, and showed no significant difference between non-fertilized and fertilized plots. Weighted 
UniFrac analysis showed that each compartment had characteristic bacterial communities and that the effect of 
long-term fertilization on the structure of bacterial community was more pronounced in bulk soil than in the 
endosphere and rhizosphere. The 16S rRNAs affiliated with Alphaproteobacteria and Firmicutes were more 
abundant in the endosphere than in bulk soil while those affiliated with Chloroflexi and Acidobacteria were 
more abundant in bulk soil than in the endosphere. Several dominant operational taxonomic units (clustered at 
a 97% similarity cut-off) showed different frequencies between non-fertilized and fertilized plots, suggesting 
that the fertilization affected their activities in the rice field.
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Introduction

토양미생물은 토양의 물질 순환에 관여하고, 식물 다양성

과 생산성에 영향을 미치기 때문에 농업 시스템의 가장 중요한 

요인 중 하나이다. 벼의 생장 역시 논에 존재하는 다양한 미생

물의 영향을 받을 것으로 추정되며, 논토양에 어떤 미생물이 

존재하는지, 이들의 역할이 무엇인지 파악하는 것은 벼의 생

산성을 향상시키기 위한 중요한 수단이 될 것이다.

논토양의 미생물 다양성을 분석하는 방법은 배양에 의한 

방법과 배양에 의존하지 않는 방법으로 구분할 수 있다. 배양

에 의한 방법의 경우 분리된 균의 생리적 성질을 연구하고 토

양에서의 기능을 추정할 수 있다는 장점이 있으나 많은 토양 

세균은 배양법으로 쉽게 분리되지 않는다는 것이 알려져 있다 

(Kim et al., 2005; Nakayama et al., 2006). 특히 논토양의 

경우 대부분 혐기성 상태로 존재하기 때문에 (Kögel-Knabner 

et al., 2010) 토양 내 우점 세균을 분리하기 위해서는 혐기성 

배양 방법이 요구된다 (Liesack et al., 2000). Hengstmann 

et al. (1999)은 배양법과 비배양법 모두 토양 내 우점 세균을 

분석하는데 사용할 수 있음을 보였으나, 배양법은 많은 시료

를 분석하기에는 작업량이 많아 적당하지 않다. 따라서 토양

에서 DNA를 추출한 후 16S rRNA 유전자를 PCR하거나 

shotgun 시퀀싱을 통해 토양에 존재하는 세균의 다양성을 파

악하는 비배양 방법에 의한 연구가 많이 수행되었다 (Ahn et 

al., 2012; Cui et al., 2012; Hardoim et al., 2011; Sessitsch 

et al., 2011).

토양에서 DNA 상태로 존재하는 세균이 반드시 대사적으로 

활발한 상태임을 의미하지는 않는다. 포자 등의 휴면상태로 

존재하는 세균이라도 DNA는 검출될 수 있다. 따라서 최근에

는 DNA 뿐만 아니라 RNA를 기반으로 한 연구도 활발히 이루

어지고 있다 (Lu et al., 2006; Ma et al., 2012). RNA는 단백질 

합성에 직접 관여하기 때문에 RNA 양의 증가는 대사 활동의 

증가를 반영한다. 본 연구진도 논토양의 미생물 다양성이 

DNA를 기반으로 조사했을 때와 RNA를 기반으로 조사했을 

때 달라지는 것을 관찰하였다 (Ahn et al., 2013). 예를 들면 

Proteobacteria 문에 속하는 염기서열들의 비율이 DNA 보다 

RNA에서 유의하게 높았으며, Chloroflexi 문에 속하는 염기서열들

의 비율은 그와는 반대 경향을 나타내었다. 이는 Proteobacteria에 

속하는 세균들이 Chloroflexi에 속하는 세균들보다 대사 활성

이 높기 때문인 것으로 추정된다. 이러한 연구결과는 DNA를 

기반으로 분석된 미생물 다양성이 반드시 실제로 활동 중인 

세균의 다양성과 일치하지 않을 수 있다는 것을 의미한다.

본 연구에서는 RNA를 기반으로 논토양의 세균 다양성을 

조사하였다. 대상 논토양은 59년간 동일 비료를 시비한 시험 

포장에서 비료를 시용하지 않은 처리구 (무비구)와 질소-인-

칼륨을 시비한 처리구 (3요소구)를 선택하였다. 시료는 벼뿌

리 (내생), 근권 토양, 비근권 토양으로 세분하여 각 영역에 

어떤 세균이 대사적으로 활발한 지를 조사하였다. 

Materials and Methods

시료 채취   시료는 경기도 수원시 국립식량과학원 시험 

포장 내에 1954년 조성된 동일 비료 장기 연용 시험포장을 

이용하였다. 공시토양의 특성, 공시품종, 경종 개요 등은 기존 

연구에 자세히 기술되어 있다 (Kim et al., 2012; Yeon et al., 

2007). 분석용 시료는 2013년 8월 14일에 무비구와 3요소구에

서 각각 3개의 토양시료와 3개의 벼 시료를 채취하였다. 토양

시료와 벼 뿌리는 채취 후 30분 이내에 실험실로 이송하였다. 

벼 뿌리는 멸균수로 세척하면서 뿌리의 영향을 받지 않는 부분

을 제거하고 뿌리에 근접한 토양을 멸균수로 세척하면서 그 

용액을 50 ml falcon tube에 수집하였다. 수집된 용액은 8,000 

rpm에서 원심분리하여 상등액은 버린 후 남은 시료를 근권시

료로 하였다. 내생시료는 근권시료를 채취한 벼 뿌리를 수 차

례 멸균수로 세척하여 남아 있는 토양을 완전히 제거 하였다. 

뿌리 표면은 Qin et al. (2009)의 방법에 따라 3 단계의 표면 

살균을 하였고 (5% NaOCl 5분, 2.5% Na2S2O3 10분, 75% 

ethanol 5분), 살균 후에는 멸균수와 NaHCO3로 세척하였다. 

채취된 시료는 -70°C 에 보존하면서 RNA 추출에 사용하였다.

RNA 추출 및 cDNA 합성   내생 시료 분석을 위해서 

벼 뿌리 4 g에 액체 질소를 가하고 분쇄한 후 RNA 추출에 

사용하였다. 근권 토양과 비근권 토양의 경우에는 토양 2 g을 

RNA 추출에 사용하였다. 토양 RNA 추출은 RNA PowerSoil 

Total RNA Isolation Kit (MO BIO Laboratories Inc., USA)를 

이용하였다. 추출된 RNA는 RQ1 RNase-Free DNase (Promega, 

USA)를 처리하여 남아있는 DNA를 제거한 후, RNeasy MinElute 

Cleanup Kit (Qiagen, Germany)를 이용하여 정제하였다. cDNA 

합성은 GoScript reverse transcription system과 random 

hexamer (Promega, USA)를 이용하였다.

파이로시퀀싱 분석   세균의 16S rRNA는 각 시료로부터 

얻은 cDNA를 주형으로 하여 PCR을 이용하여 증폭하였다. 

PCR 반응액은 총 50 μL였으며 1 x PCR buffer (Roche, 

Germany), 4종의 dNTP 각각 0.2 mM, 정방향 및 역방향 프라

이머 0.4 μM, bovine serum albumin 1 mg mL
-1
, Taq DNA 

polymerase 1.25 units (Roche, Germany), cDNA 1 μL로 구성

되었다. PCR은 touch-down 방식으로 수행되었으며 초기 

denaturation (94°C 5분) 후, denaturation (94°C 30초)- 

annealing (60°C 45초)-extension (72°C 90초)을 10회 반복하

였다. 이 때 1회 반복 시마다 annealing 온도를 0.5°C씩 낮추었

다. 다음 단계에서 denaturation (94°C 30초)-annealing (55°C 

45초)-extension (72°C 90초)을 20회 반복하였다. 정방향 프

라이머로는 V1-9F (5’-X-AC-GAGTTTGATCMTGGCTCAG-3’), 
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Table. 1. Summary of the pyrosequencing data obtained from a rice fields.

Sample† Number
of reads

Number
of OTUs‡

Good’s
coverage‡

Richness estimator‡ Diversity index‡

Chao1 ACE Shannon Inverse Simpson

Endosphere
  NF 989 280±77a§ 0.85±0.05a  499±139a  688±233a 4.8±0.5a 65.0±54.6a

  APK 989 348±21a 0.79±0.01a  662±55ac  984±264a 4.9±0.3a 45.3±33.2a

Rhizosphere
  NF 989 547±82b 0.63±0.09b 1,261±398b 2,018±717ab 6.0±0.2b 347±134b

  APK 989 577±41bd 0.62±0.05b 1,184±193bc 1,761±599ab 6.1±0.1b 455±78b

Bulk soil
  NF 989 692±21cd 0.45±0.03c 2,062±204d 3,737±250c 6.3±0.1b 530±104b

  APK 989 677±14bc 0.47±0.02c 2,016±97d 2,739±634bc 6.3±0.0b 507±44b

†Symbols: NF, non-fertilized; APK, fertilized with ammonium sulfate, fused and superphosphate, and potassium chloride.
‡Calculated at a 97% 16S rRNA similarity cut-off, average ± standard deviation (n=3).
§The values sharing the same letter in the same column indicate no significant difference (P < 0.05).

Fig. 1. Rarefaction curves for OTUs (97% similarity cut-off) 
obtained from the endosphere, rhizosphere, and bulk soil in a 
rice field. The curves were generated using 1,000-random 
sampling without replacement. Values are means ± standard 
deviation, n = 3. NF, non-fertilized; APK, fertilized with 
ammonium sulfate, fused and superphosphate, and potassium 
chloride.

역방향 프라이머는 V3-541R (5’-X-AC-WTTACCGCGGCTGCTGG-3’)
을 사용하였다 (Chun et al., 2010). 여기서 X는 7~11개의 뉴클

레오타이드로 구성된 바코드로 시료를 구별하기 위해 사용되

었다. 증폭된 PCR 산물은 QIAquick Gel Extraction Kit 

(QIAGEN, Germany)로 정제한 후 서울대학교 농생명과학공

동기기원에 의뢰하여 454 GS FLX Titanium Sequencing 

System (Roche, Germany)을 이용하여 파이로시퀀싱을 수행

하였다.

파이로시퀀싱 결과 분석   파이로시퀀싱 결과는 Mothur 

(version 1.27.0) (Schloss et al., 2009) 프로그램을 이용하였

다. 즉, 파이로시퀀싱 데이터는 예비 여과과정을 통해 길이가 

짧거나 프라이머의 불일치가 있는 시퀀스를 제거한 후 PyroNoise 

알고리즘 (Quince et al., 2011)을 이용하여 파이로시퀀싱 에러

를 수정하고 UCHIME 프로그램 (Edgar et al., 2011)을 이용하여 

키메라 시퀀스를 제거하였다. 다음으로 RDP database (version 

9) (Cole et al., 2009)를 이용하여 진핵생물, 고세균, 클로로플

라스트, 미토콘드리아, 계 (kingdom) 수준에서 분류가 안된 

염기서열들을 제거한 후, 각 시료의 염기서열을 989개로 표준

화하였다. 표준화된 염기서열을 SINA Aligner (version 1.1) 

(Pruesse et al., 2012)를 이용하여 정렬한 후 average-neighbor 

알고리즘을 이용하여 97% 유사도를 기준으로 operational 

taxonomic unit (OTU)으로 분류하였다. Good의 coverage, 종

풍부도지수 및 다양성지수 계산을 위해서는 Mothur 프로그램

을 이용하였다. 시료간 유사성 기반의 베타다양성 분석은 

FastTree 프로그램 (Price et al., 2009)과 Weighted UniFrac 

분석 (Lozupone and Knight, 2005)을 이용하였다. 시료간의 

유사성 기반의 군집분석은 Morisita-Horn distance index를 

이용하였다. 각 시료별 우점세균 (내생은 2% 이상, 근권과 비

근권은 1% 이상을 차지하는 OTU)의 염기서열과 GenBank에

서 유사도가 높은 염기서열을 이용하여 계통수를 작성하였다. 

계통수는 ARB 프로그램 (Ludwig et al., 2004)으로 1,300 bp 

이상의 염기서열만을 이용하여 maximum-likelihood (phylip) 

tree를 작성한 후, ARB parsimony tool를 이용하여 짧은 염기

서열을 삽입하였다. 각 시료 당 우점 OTU의 비율을 heatmap

으로 작성하기 위해서 iTOL tool (http://itol.embl.de) (Letunic 

and Bork, 2011)을 이용하였다.

Results and Discussion

파이로시퀀싱 결과 요약   파이로시퀀싱 결과를 Table 

1에 요약하였다. 각 시료로부터 선발된 고품질의 염기서열 중 
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Fig. 2. Phyla distributions of endophytic bacteria, rhizospheric bacteria, and bulk soil bacteria in a rice field. For Proteobacteria,
class distribution is indicated. Error bars indicate standard deviation (n = 3). Different letters beside the bars indicate significant 
difference (p < 0.05) for the corresponding taxon among the samples. Symbols, NF, non-fertilized; APK, fertilized with ammonium 
sulfate, fused and superphosphate, and potassium chloride.

무작위로 선택된 989개의 염기서열 (총 17,802개)을 분석에 

사용하였다. 97% 유사도를 기준으로 OTU를 정의했을 때, 관

찰된 OTU수 및 종풍부도 지수 (Chao1와 ACE)는 내생 < 근권 

토양 < 비근권 토양 순으로 증가하였고, 다양성지수 (Shannon

과 Inverse Simpson)는 근권과 비근권 토양이 내생에 비해 유

의하게 높았다. 이는 근권과 비근권 토양이 내생에 비해 서식

환경이 보다 다양하기 때문으로 생각된다. 그러나 모든 영역

에서 무비구와 3요소구 간에는 차이가 없는 것으로 나타나 

비료의 시용이 세균의 종풍부도 및 다양성에는 영향을 미치지 

않는 것으로 판단된다.

Rarefaction 분석 (Fig. 1) 결과 역시 내생 < 근권 토양 < 

비근권 토양 순으로 OTU 풍부도가 증가하였다. 벼 뿌리 내생 

세균의 경우 1,000개의 염기서열을 분석할 경우 곡선이 완만

해지나, 근권 토양과 비근권 토양은 OTU 수가 계속 증가하는 

경향이었으며, 존재하는 총 OTUs 수에 근접하기 위해서는 더 

많은 염기서열을 분석할 필요가 있을 것으로 판단된다. 

Rarefaction 분석에서도 무비구와 3요소구 간 차이는 없었다.

 

문 다양성 비교   Fig. 2에 파이로시퀀싱으로 분석한 세균

의 문 분포를 나타내었다. 내생, 근권 토양, 비근권 토양 모두 

Proteobacteria의 비율이 가장 높았고 (36~55%), 그 외에 

Actinobacteria, Chloroflexi, Acidobacteria, Firmicutes에 속하

는 세균이 우점하였다. 이러한 결과는 논에서 대사적으로 가장 

활발한 세균은 Proteobacteria임을 의미하며, 이는 이전 연구 결

과 (Ahn et al., 2013; Lu et al., 2006)와 일치한다. 영역 별로 분포 

비율을 보면, 벼 뿌리에 존재하는 내생 세균은 Alphaproteobacteria

와 Firmicutes의 비율이 각각 28%, 6~17%로 비근권 토양에 비해 

(각각 11~13%, 2%) 높았으며, 비근권 토양의 경우 Chloroflexi와 

Acidobacteria의 비율이 각각 17~18%, 9~12%로 내생 세균에 비해 

(각각 2~3%, 1~2%) 높았다. 근권 토양의 경우 Alphaproteobacteria, 

Firmicutes, Chloroflexi, Acidobacteria의 비율이 대략 내생 

세균과 비근권 토양의 중간에 위치하는 것으로 나타났다 (각각 

12~22%, 2~3%, 8~10%, 7~8%). 논토양에서 발견된 Chloroflexi

는 대부분 Anaerolineae 강에 속하였고, Anaerolineae 강에 

속하는 모든 표준균주들은 절대혐기성균으로 다당류를 분해

하는 것으로 알려져 있다 (Podosokorskaya et al., 2013). 비근

권 토양에서 Chloroflexi의 비율이 높았던 것은 비근권 토양이 

근권 토양과 뿌리에 비해 상대적으로 혐기성이기 때문으로 

추정된다. Acidobacteria는 일반적으로 빈영양세균으로 알려

져 있다 (Fierer et al., 2007). 벼 뿌리에 비해 비근권 토양이 

영양분이 부족하기 때문에 비근권 토양에서 Acidobacteria의 비

율이 높았던 것으로 생각된다. 근권 토양의 Betaproteobacteria

의 비율만이 비료 시용에 따른 차이가 유의한 것으로 나타나 

(무비, 6%; 3요소, 12%) 비료의 장기 연용이 대사적으로 활발

한 세균의 문 분포에 큰 영향을 미치지 않은 것으로 판단된다.

전체 군집 구조 비교   내생, 근권, 비근권 세균의 전체 

군집구조간의 비교는 16S rRNA 염기서열간의 계통분류학적 

유사도를 고려한 방법인 Weighted UniFrac 분석 (Fig. 3)과 

공유 또는 비공유되는 OTU의 풍부도에 근거한 Morisita-horn 

distance index (Fig. 4)를 이용하였다. Weighted UniFrac 분

석에서 내생, 근권, 비근권은 세 개의 그룹으로 뚜렷하게 분리
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Fig. 3. Principal coordinates analysis (PCoA) of the py-
rosequencing reads obtained from the endosphere, rhizo-
sphere, and bulk soil in a rice field based on the Weighted 
UniFrac metric. Filled symbols, non-fertilized; closed sym-
bols, fertilized with ammonium sulfate, fused and super-
phosphate, and potassium chloride.
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Fig. 4. UPGMA dendrogram constructed using Morisita-Horn
distance indices showing similarities among the bacterial 
community structures in the endosphere, rhizosphere, and 
bulk soil in a rice field. Symbols, NF, non-fertilized; APK, 
fertilized with ammonium sulfate, fused and superphosphate, 
and potassium chloride.

되었으며, 이러한 결과는 각 영역의 세균 군집 구조가 독특하

다는 것을 나타낸다. 군집 구조의 유사도 측면에서 벼뿌리 내

생 세균이 반복간 변이가 가장 컸으며, 근권, 비근권 순으로 

반복간 상대적인 유사도가 높았다. Morisita-Horn distance 

index를 이용한 클러스터링 분석에서도 내생, 근권, 비근권 

별로 클러스터가 형성되었으며, 벼 뿌리 내생 세균의 군집구

조는 근권과 비근권의 세균 군집구조와 차이가 있는 것으로 

나타나 벼 뿌리에는 토양 세균과는 다른 종류의 세균이 서식하

고 있다는 것을 재확인하였다. 비근권 토양은 무처리구와 3요

소처리구 간의 차이가 뚜렷하였으며, 근권 토양에서는 이러한 

경향이 약하고, 뿌리 내생 세균의 경우는 무처리구와 3요소처

리구 간의 구분이 명확하지가 않았다. 이러한 결과는 비근권, 

근권, 내생으로 갈수록 세균 군집이 비료 처리보다는 식물에 

의한 영향을 더 많이 받기 때문으로 생각된다.

우점세균 비교   Fig. 5에 각 토양 시료에서 우점하는 

OTU들의 (내생은 2%, 근권과 비근권은 1% 이상) 계통분류학

적 위치 및 점유 비율을 나타내었다. 가장 우점하는 OTU는 

시료의 종류에 따라 다른 경향을 나타내었다. 내생에서는 

Alphaproteobacteria 강 Bradyrhizobium 속으로 분류된 otu0001

이 무처리구와 3요소처리구에서 평균 8.1%와 10.0%로 가장 

높았지만 통계적인 유의성은 없었다. 반면 Chloroflexi 문 

Anaerolineaceae 과로 분류된 otu0004는 비근권의 무처리구

와 3요소처리구에서 각각 평균 2.2%, 1.7%로 그 비율이 가장 

높았으며, 같은 그룹에 속하는 otu0007, otu0010과 함께 그 

비율이 내생에 비해 비근권에서 유의하게 (P < 0.05) 높았다. 

이는 내생, 근권, 비근권으로 가면서 나타나는 산소 농도와 

산화환원전위의 감소 (Flessa and Fischer, 1992; Frenzel et 

al., 1992; Revsbech et al., 1999)와 관련이 있을 것으로 추정

된다. Bradyrhizobium 속은 대표적인 뿌리혹 세균으로서 콩과 

식물의 뿌리에 침입하여 뿌리혹을 만들고 질소를 고정하는 

호기성 세균이다 (Kuykendall, 2005). 반면 Chloroflexi 문 

Anaerolilneacea 과의 배양, 분리된 균주들은 모두 절대혐기

성균으로서 혐기 조건에서 다당류를 발효하는 것으로 알려져 

있다 (Podosokorskaya et al., 2013). Alphaproteobacteria 

강 Methylocystis 속의 otu0002는 근권 무처리구에서 1.6%, 

Deltaproteobacteria 강 Anaeromyxobacter 속의 otu0005는 근

권 3요소 처리에서 1.6%로 그 비율이 가장 높았다. Methylocystis

는 특히 논에서 많이 관찰되는 메탄산화균으로 알려져 있다 

(Ahn et al., 2013; Ma and Lu, 2011). 따라서 위의 결과는 

이 속에 속하는 세균들이 근권에서 매우 활발히 메탄을 산화하

고 있다는 것을 의미한다. Anaeromyxobacter 속은 염화페놀, 

산소, 질산, 철이온 (III) 등 다양한 전자 수용체를 이용할 수 

있는 것으로 알려져 있으며 (He and Sanford, 2003; Sanford 

et al., 2002) 호기 및 혐기 영역이 혼재하는 근권에서 다양한 

전자 수용체를 이용하여 증식하고 있을 것으로 추정된다. 

Betaproteobacteria 강 Thiobacillus 속의 otu0008은 내생에서 

검출되지 않았지만 근권과 비근권 토양에서는 0.3%에서 1.7%

까지 점유하였다. Thiobacillus 속은 환원된 황을 전자 공여체

로, 산소 및 질산을 전자 수용체로 이용하여 살아가는 세균으

로 (Kelly et al., 2005) 주로 혐기와 호기의 경계면에서 증식하

는 것으로 추정된다. 

비료 처리에 따른 출현빈도의 차이도 관찰되었는데 Delta- 

proteobacteria 강 Anaeromyxobacter 속의 otu0005와 Actino- 

bacteria 문 Actinomycetales 목의 otu0026은 무처리구보다 

3요소처리구에서 그 비율이 높았다. Alphaproteobacteria 문 
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Fig. 5. Phylogenetic positions of predominant operational taxonomic units (OTUs, in bold) in the endosphere, rhizosphere, and 
bulk soil in a rice field with related sequences. Known isolation sources are indicated for the reference sequences. Symbols, NF, 
non-fertilized; APK, fertilized with ammonium sulfate, fused and superphosphate, and potassium chloride. Black spots on tree 
nodes indicate bootstrap support >90%. The scale bar indicates an estimated change per nucleotide of 0.1. The average relative 
abundances of OTUs in each sample are represented by a color gradient (heatmap). Letters indicates the significant difference (P < 
0.05) in abundance among the samples.

Rhodospirillaceae 과의 otu0028, otu0039, otu0044는 근권 

무처리구에서만 높은 비율로 출현하였다. Actinobacteria 문 

Streptomyces 속의 otu0006과 Kineococcus 속의 otu0009는 

내생 특히 3요소처리구에서 그 비율이 높았지만 (각각 3.7, 

2.4%), 근권과 비근권에서는 발견되지 않았다. Alphapro- 

teobacteria 문 Hyphomicrobiaceae 과의 otu0003은 내생 3요

소처리구에서 6.1%를 점유하였지만 다른 시료에서는 거의 검

출되지 않았다. Firmicutes 문 Sporotalea 속의 otu0018은 내

생 무처리구에서 2.5%의 비율을 차지하였으나 다른 시료에서

는 검출되지 않았다. 3요소처리구는 토양에 부족한 질소, 인, 

칼륨을 공급할 뿐만 아니라 장기간 3요소를 시용하면 토양 

pH가 낮아진다 (Yeon et al., 1997). 따라서 pH의 차이가 세균 

군집의 조성에 영향을 미칠 것으로 예상되며, 향후 순수 배양

을 통한 생리적 연구를 통해 특정 세균이 특정한 처리에서 우

세한 이유를 밝힐 수 있을 것으로 기대한다.
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Conclusion

화학비료의 장기 시용이 대사적으로 활발한 세균 군집에 

미치는 영향을 평가하기 위해 국립농업과학원의 장기 비료 

연용 논포장에서 벼 뿌리 (내생), 근권 토양, 비근권 토양을 

채취하고 토양 RNA를 추출한 후 16S rRNA 염기서열을 파이로

시퀀싱 기법으로 분석하였다. 세균의 종풍부도 및 종다양성은 

내생, 근권, 비근권 순으로 증가하였으며, 무비구와 3요소구 

간에는 유의한 차이는 없었다. 세균 군집 구조는 영역 (내생, 

근권, 비근권)에 따라 뚜렷이 구분되었고, 내생에서는 Alphap- 

roteobacteria와 Firmicutes의 비율이 높았으나, 비근권 토양

에서는 Chloroflexi와 Acidobacteria의 비율이 상대적으로 높

았다. 이는 내생, 근권, 비근권으로 가면서 산소 농도와 기질

의 종류에 차이가 있기 때문으로 추정된다. 비근권 토양의 세

균 군집구조는 무비구와 3요소구로 확연히 구분된 반면, 내생

과 근권에서는 그 차이가 명확하지 않았다. 이는 비근권, 근권, 

내생으로 갈수록 비료 처리보다는 식물의 영향을 더 받기 때문

으로 추정된다. 종 수준에서도 비료 시용 유무에 따른 점유 

비율의 차이가 있었으며, 이는 비료 시용에 따른 토양의 화학

성의 변화에 기인한 것으로 추정된다.
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