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Abstract : In this study, variations of the organic and nitrogenous compounds in wastewater were investigated in a single reactor 
with intermittent aeration. Over 90% of organic and nitrogen removals are accomplished with C/N ratio of 3 : 1 and 20/20 min of 
aeration/non-aeration period. Longer non-aeration period on the aeration/non-aeration cycle showed more stable nitrogen removal, 
showing various microbial community in the reactor. From PCR-DGGE analysis, it is conclusive that Dysgonomonas mossii strain 
Melo40, Eubacterium sp. oral clone JN088, Uncultured bacterium clone SPESB2_718, and Bacterium enrichment culture clone LE 
are related with the organics and nitrogen oxidation. Uncultured Acidobacteria bacterium clone AKYG487, Lactobacillus harbinensis
strain FQ003, Erythrobacter litoralis strain Gi-3, Phytobacter diazotrophicus strain Ls8, and Mycobacterium sp. enrichment culture 
clone GE10037biofNNA are distinctly appeared under denitrification condition.
Key Words : Nitrification, Denitrification, Intermittent Aeration, C/N Ratio, PCR-DGGE

요약 : 본 연구에서는 단일반응조에서 포기/비포기 시간에 따른 하수 내 유기물질 및 질소화합물을 변화양상을 살펴보고자 

하였다. 실험 결과 C/N비 3 : 1, 포기/비포기 20/40 min 구간에서부터 90% 이상의 안정적인 유기물 및 질소 제거가 이루어짐을 

알 수 있었다. 포기/비포기 구간의 비율을 길게 유지하는 것이 탈질에 더욱 효과적이었으며 이는 비포기 구간을 유지하는 동

안 반응조 내 미생물의 군집변화에 기인하는 것으로 판단하였다. PCR-DGGE를 한 결과, 유기물 및 질소화합물의 산화에 관여

하는 미생물로 Dysgonomonas mossii strain Melo40, Eubacterium sp. oral clone JN088, Uncultured bacterium clone SPESB2_718
과 Bacterium enrichment culture clone LE이 관찰되었고 탈질에 관여하는 미생물은 Uncultured Acidobacteria bacterium clone 
AKYG487, Lactobacillus harbinensis strain FQ003, Erythrobacter litoralis strain Gi-3, Phytobacter diazotrophicus strain Ls8, 
Mycobacterium sp. enrichment culture clone GE10037biofNNA로 나타났다.
주제어 : 질산․탈질, 간헐포기, C/N비, PCR-DGGE 

1. 서 론

산업의 발달과 경제 성장은 생활수준의 향상을 가져왔으

나 환경오염이라는 원치 않는 결과를 초래하였으며, 인구가 

증가함에 따라 오염물질의 발생량도 증가하는 실정이다. 최
근 시민의식의 향상 및 환경보전의 필요성으로 인해 오염

물질의 관리에 많은 관심이 집중되고 있다. 특히 수중 생태

계의 유지와 양질의 수자원을 확보하기 위해 하수의 안정

적인 처리는 필수적이라 할 수 있다. 
국내 하수 처리장의 대부분은 표준 활성 슬러지 공법으로 

설계․운전되고 있고, 공법개선을 통해 유기물 뿐 아니라 질

소와 인과 같은 영양염류의 제거 효율도 많이 개선되었다. 
그러나 일부 개선되지 않은 기존의 하수처리장 및 관리미숙

으로 인한 질소나 인의 수계유입은 부영양화를 야기하며 수

중의 용존산소를 소모하여 어패류를 폐사시키는 등 주변환

경에 악영향을 미치어 여전히 많은 문제점이 노출되고 있다. 
이에 따라 법적 관리 주체인 정부에서는 배출 제한, 농도 제

한 및 처리장 개선 등 다양한 방안을 시행하고 있으며 많은 

연구자들에 의해 보다 안정적이고 효율적인 고도처리 공법

에 관한 연구가 꾸준히 진행되고 있다.1)

생물학적 질소 제거는 유기성 질소 및 NH4
+-N이 NO3

--N
로 산화되는 질산화 과정과 NO3

--N이 N2 gas로 환원되는 

탈질 과정을 통해 이루어진다. 이러한 질산화 및 탈질 과정

은 각각 호기성 상태와 무산소 상태에서 이루어지기 때문에 

완전한 질소 제거를 위해서는 호기성 반응조와 무산소 반응

조를 분리하여 설치하는 공간 분할 공법(A2O, BARDENPHO 
공법 등)이나 시간에 따라 반응조 내의 조건을 호기성 조건

과 무산소 조건으로 변환시켜 운영하는 시간 분할 공법(SBR, 
간헐 폭기 공법 등)이 적용되었다. 

고도처리공법 중 간헐포기 공정은 포기조에서 포기기를 

on/off시켜, 유기물과 질소처리에 적합한 호기/무산소 조건

을 단일반응조에서 반복적으로 실행할 수 있는 공정으로 적

절한 포기/비포기 시간과 유입수 내 유기물 성분의 농도는 

질산화 및 탈질 과정에서 질소의 처리를 극대화 시켜 높은 제

거효율을 얻을 수 있다.2) 따라서 간헐포기공정의 핵심은 유

기물 성분의 유입에 따른 포기/비포기 시간의 운영을 적절히 
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배분하여 처리효율의 극대화를 유도하고 포기시간의 단축

으로 인한 경제적 효과를 얻는데 있다.3) 하지만 기존의 간헐

포기공정에 대한 연구가 유입수 성상에 따른 간헐포기의 운

영조건에 치중하여 연구됨으로써 실질적으로 유기물과 질소

의 제거에 관여하는 미생물의 종류와 다양한 군집에 대한 

연구가 미흡한 실정이다. 간헐포기의 하수처리효율을 제고하

기 위해 공정운영조건 뿐만 아니라 우점하는 미생물 군집에 

관한 정보를 파악하여 공정에 대한 이해를 높일 필요가 있다.
미생물의 군집을 확인하기 위해 배지배양이나 현미경 관

찰 등을 통한 전통적 방법을 많이 이용하였지만 최근에는 미

생물 균체의 구성성분(세포막, 세포벽의 지질, 퀴논, 다당, 
아미노산 등)을 지표로 하는 화학분류법과4~9) 분자생물학적

인 분석 기법의10) 사용이 증가하는 추세이다. 분자생물학적 

기법의 미생물 군집변화 해석은 DNA (Deoxyribonucleic 
acid), RNA (Ribonucleic acid)를 분석하는 것으로 특히 bac-
teria의 16S rDNA (ribosomal DNA)의 특정 부위는 진화속

도가 매우 느려 다양한 분류군의 상호 비교를 가능하게 한

다. 따라서 분자생물학적으로 염기서열을 분석해 원핵생물

의 계통분류학적 연구에 유용하게 이용할 수 있다.11~13) 따
라서 본 연구에서는 간헐포기공정의 기본 운영인자인 C/N
비, 포기/비포기 시간에 따른 유기물과 질소제거의 양상을 

살펴보고, PCR-DGGE 기법을 이용하여 포기/비포기 구간에 

따른 미생물 군집분포 변화 및 우점화 미생물을 규명하여 

타 연구의 활용할 수 있는 미생물 군집변화의 기초자료를 

제공하고자 한다. 

2. 실험재료 및 방법

2.1. 실험장치 및 방법

실험에서 사용한 간헐포기 반응조는 유효용적 20 L의 직

사각형 아크릴로 제작하였으며, 후단에 슬러지의 침전 및 반

송을 위한 2 L 용적의 침전조를 배치하였다. 간헐포기를 위

해 반응조 내부에 산기관을 설치하고 일정시간마다 on/off
하여 호기와 무산소조건을 주기적으로 반복되도록 하였고, 
비포기 시 반응조 내부의 충분한 혼합을 위해 100 rpm의 교

반모터를 사용하였다. 실험 반응조에 사용한 슬러지는 경기

도 U하수처리장 포기조에서 채취된 활성슬러지를 이용하

였다. 유입․유출방법은 연속흐름 완전혼합 상태로 체류시

간은 18 hr로 하였고, 체류시간에 상관없이 지정된 포기/비
포기 구간은 반복적으로 운영되도록 하였다. 포기/비포기 시

간은 1시간을 주기로 40/20, 30/30, 20/40, 10/50 min으로 변

화시켜 운전하였다. 반응조 내 슬러지체류시간 30일, 포기량 

2 L/min, MLSS (mixed liquid suspendid solid)는 약 3,100 
mg/L로 하였다. 실험에 대한 세부적인 운영방법을 Table 1에 

요약하였다. 
유입수는 Table 2와 같이 합성폐수를 조제하여 사용하였

으며, C/N비는 유입수 유기물(Glucose) 농도를 변화시켜 각

각 1 : 1, 2 : 1, 그리고 3 : 1로 조정하여 실험을 실시하였다. 

Table 1. Operating conditions of the intermittently aerated bio-
reactor

Item Condition

Aeration/Non-Aeration (min/min) 40/20 30/30 20/40 10/50

HRT (hr) 18

SRT (d) 30

pH 7±0.5

Temp. (℃) 30±3

DO (mg/L)
Aeration on 4~5

Aeration off <0.03

MLSS (mg/L) 3,100±200

Table 2. Composition of the synthetic wastewater

Components Concentration (mg/L)

Glucose (as COD) 100

NH4Cl (as N) 25

KNO3 (as N) 5

KH2PO4 (as P) 2.5

K2HPO4 (as P) 2.5

KHCO3 (as HCO3
-) 366

Nutrient solution* 1 mL

* The nutrient solution contains per liter: 90 g MgSO4․7H2O, 6 g 
CaCl2․2H2O, 1.5 g FeCl3․6H2O, 6.5 g MnCl2․4H2O, 1.7 g ZnSO4․

7H2O, 0.1 g CuCl2․2H2O, 1.9 g CoCl2․6H2O, 6.5 g NiSO4․

6H2O, 0.1 g H3BO3, 0.6 g (NH4)6Mo7O24․4H2O, 1 g yeast extract

2.2. 분석방법

운전기간 동안 유입수와 유출수를 1일 2회 채취하여 시료

로 사용하였다. 수질분석항목으로는 CODMn, SS, T-N, NH4
+- 

N, NO2
--N, NO3

--N와 그 외 온도, pH 등을 1주일에 2회 이

상 측정하였다. CODMn은 수질오염공정시험법14)에 준하여 

실험하였고 SS 및 T-N은 standard methods15)를 이용하여 

측정하였다. NH4
+-N, NO2

--N, 그리고 NO3
--N의 분석에는 

Ion Chromatography (Metrohm, Germany)를 사용하였으며 

미생물 분석은 분자생물학적기법(PCR-DGGE)을 이용하였

다.16) 미생물의 DNA는 간헐포기 각 구간에서 채취된 각 시

료를 11,000 rpm에서 5분간 원심분리하여 상등액을 제외한 

침전물을 Power Soil DNA Isolation Kit (MO BIO Labora-
tories, Inc.)를 사용하여 추출하였다.17) 실험에 사용된 primer 
(Bionics, Korea)의 sequence은 Table 3과 같다. 16S rDNA 

Table 3. PCR primers used in this study

Primer pair
(Target)

Nucleotide sequence
(5'- 3')

Size of PCR 
product (bp)

Refer-
ence

10f
1400r

AGA GTT TGA TCM TGG CTC AG
ACG GGC GGT GTG TAC AAG

1408 19)

341f
518r

CCT ACG GGA GGC AGC AG
ATT ACC GCG GCT GCT GG

193 20)

GC 
clamp

CGC CCG CCG CGC GCG GCG 
GGC GGG GCG GGG GCA CGG 

GGG G
233 20)

* f : forward primer, r : reverse primer, The GC clamp added DGGE
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증폭을 위하여 10 f와 1,400 r primer를 사용하여 1차 PCR 
(Polymerase Chain Reaction)을 수행하였으며, 341 f와 518 r 
primer로 2차 PCR을 수행하였다. 또한 DGGE (Denaturing 
Gradient Gel Electrophoresis) 수행을 위해 341 f에 GC 
clamp를 부착하여 2차 PCR을 수행하였다.18) DGGE는 40%~ 
60%의 농도 구배를 가지는 8% Polyacrylamide Gel에 PCR 
product을 Loading 한 후 전기영동을 실시하였다. 16S rDNA
의 염기서열 결과는 NCBI BLAST Search Database에서 검

색된 염기서열 정보를 이용하였다.21~25)

3. 결과 및 고찰

3.1. 운영인자에 따른 오염물질 제거효율

3.1.1. 간헐포기에 따른 유기물질의 제거

포기/비포기 시간과 C/N비에 따른 유출수의 유기물질 제

거효율을 Table 4에 나타내었다. 유입수의 평균 CODMn은 

98~215 mg/L이었으며, 반응조의 MLSS는 약 3,100 mg/L, 
HRT 18 hr, SRT 30 d일 때 C/N비와 포기/비포기 시간의 변

화에 상관없이 모든 구간에서 약 91-96%의 안정적인 제거

효율을 나타냈다. 예를 들어 C/N비 3일 경우, 유입수의 평

균 CODMn은 215 mg/L이었고, 유출수의 평균 CODMn은 7.5 
mg/L이었으며 포기/비포기 시간별로 94.2~94.5%의 높은 제

거효율을 나타냈다. 이는 짧은 포기시간으로도 유기물의 충

분한 산화가 일어났음을 보여주는 것으로 간헐포기 공정에

서 포기와 비포기 구간의 설정이 유기물 제거에 미치는 영

향은 크지 않은 것으로 판단되었다.

3.1.2. 간헐포기에 따른 질소화합물의 제거

Table 5에 C/N비와 포기/비포기 시간에 따른 유출수 T-N 
제거효율을 나타내었다. 유입수의 C/N비는 1 : 1, 2 : 1, 3 : 1

Table 4. Removal efficiencies of CODMn according to the C/N 

ratio and aeration/non-aeration period

Aeration/Non-Aeration
(min/min)

Removal efficiency (%)

C/N 1:1 C/N 2:1 C/N 3:1

40/20 94.1±1.7 96.0±0.5 94.4±1.0

30/30 94.8±2.4 95.2±0.2 94.4±0.6

20/40 95.8±0.8 95.9±0.2 94.5±0.4

10/50 93.4±2.3 95.9±0.2 94.2±0.7

Table 5. Removal efficiencies of T-N according to the C/N ra-
tio and aeration/non-aeration period

Aeration/Non-Aeration
(min/min)

Removal efficiency (%)

C/N 1:1 C/N 2:1 C/N 3:1

40/20 - 2.2±0.9 34.5±4.4

30/30 - 13.4±3.3 42.0±5.6

20/40 5.9±2.3 16.7±2.8 92.6±4.4

10/50 9.0±3.4 33.1±10.5 93.5±0.4

Fig. 1. Concentration profiles of NH4
+-N and NO3

--N with in-
termittent aeration at C/N ratio as 1:1. Total time of the 
aeration/non-aeration period was 1 hour. 

이었으며, 포기/비포기 시간이 각각 40/20, 30/30, 20/40, 10/ 
50 min이였다. C/N비 1 : 1과 C/N비 2 : 1에서는 모든 포기/
비포기 시간에서 낮은 처리효율을 보였으나 C/N비 3 : 1에서 

각 구간 평균 34.5, 42.0, 92.6, 93.5%의 제거효율을 나타냈

다. 낮은 C/N 비에서는 질소제거를 위한 유입수의 유기물 

농도가 충분하지 않을 뿐만 아니라 짧은 비포기 시간으로 

인하여 충분한 탈질이 이루어지지 않았다. C/N비 3 : 1에서

도 비포기 구간이 비교적 길게 설정되었을 때 기대하는 탈

질을 이룰 수 있었다. 이는 간헐포기에 있어서 C/N비의 설

정이 탄소원의 공급이라는 측면에서 탈질의 주요한 인자이

지만 포기/비포기 구간의 설정 역시 탈질을 위한 반응시간

을 충분히 공급한다는 측면에서 매우 중요한 요소라는 것을 

보여준다.
C/N비의 변화에 따른 질소제거 특성을 자세하게 알아보기 

위해 각 C/N비에서 질소의 거동 변화를 관찰하였다. Fig. 1
은 C/N비 1 : 1에서 포기/비포기 시간에 따른 질소화합물의 

변화양상을 알아보기 위해 T-N, NH4
+-N, 그리고 NO3

--N의 

농도를 분석하였다. 반응조에서 총 포기/비포기 시간은 1 시
간으로 반복 운영되고 있으며 Fig. 1에서 포기(areation)시간

은 1시간의 총 포기/비포기 운영구간 중 포기시간만을 나타

낸다. 포기/비포기 시간을 40/20, 30/30, 20/40, 그리고 10/50 
min으로 조정하였을 때 포기/비포기 시간에 상관없이 모든 

구간에서 유입과 동시에 완전한 질산화가 이루어진 것으로 

나타났으나, 탈질은 최대 7% 이하로 거의 일어나지 않았고, 
이는 유입수내 유기물의 농도가 충분하지 못해 탈질에 필요

한 탄소원의 공급이 부족한 것으로 판단하였다.
Fig. 2는 C/N비 2 : 1에서 포기/비포기 구간에 따른 질소화

합물의 변화양상을 나타낸다. C/N비가 1 : 1인 경우와 동일

하게 40/20, 30/30, 20/40, 10/50 min으로 조정하였을 때 포

기/비포기 시간에 상관없이 완전한 질산화가 이루어졌으나 

탈질은 포기/비포기 구간에따라 약 2~37%로 C/N비가 1인 

경우보다 약간 증가하였으나 크게 개선되지 않는 것으로 측

정되었다. 
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Fig. 2. Concentration profiles of NH4
+-N and NO3

--N with in-
termittent aeration at C/N ratio as 2:1. Total time of the 
aeration/non-aeration period was 1 hour.

Fig. 3. Concentration profiles of NH4
+-N and NO3

--N with in-

termittent aeration at C/N ratio as 3:1. Total time of the 
aeration/non-aeration period was 1 hour.

Fig. 3은 C/N비 3 : 1에서 포기/비포기 시간별 T-N 및 NH4
+- 

N과 NO3
--N의 농도를 나타내었다. 포기/비포기시간을 40/20 

min 그리고 30/30 min으로 운전하였을 때 포기시간에 상관

없이 모든 구간에서 유입과 동시에 완전한 질산화가 이루

어져서 유입 질소의 대부분이 NO3
--N로 검출되었으나 포기/ 

비포기시간이 20/40 min부터 NO3
--N의 농도가 점차 감소

하여 10/50 min에서 0.7 mg/L로 나타나 충분한 탈질이 일

어나면서 T-N의 제거효율 역시 높아지는 것으로 나타났다. 
이는 NO3

--N를 질소가스로 환원하기 위해 충분한 비포기 시

간을 주어져야 하며 포기시간보다 비포기시간을 2배 이상 

유지하는 것이 바람직 하다는 결론을 도출하게 되었다. 따
라서 본 간헐포기 공정에서 90% 이상의 T-N 제거효율을 얻

기 위해서는 C/N비 3 : 1 이상, 20/40 min 이상의 포기/비포

기 시간이 필요하다고 판단하였다.
Choi와 Lim32,33)에 따르면 포기/비포기 구간의 비율 50 : 50

에서 약 90%의 하수 내 질소화합물의 제거율을 보였으나, 
C/N비가 4 이상 요구되고, Choi34,35)의 경우 포기/비포기 구

간 비율이 42 : 58, C/N비 약 3을 유지한 상태에서 각각 83.5, 

Table 6. T-N removal efficiency according to intermittently ae-
ration and C/N ratio

No
Aeration 

on/off (min)
C/N ratio

T-N Removal 
efficiency (%)

Reference

1 60/60

3:1 56

Choi32)4:1 88

5:1 90

2

60/60

3:1

64.4

Choi34)50/70 83.5

40/80 86.9

3 60/60

2:1 62.4

Choi35)3:1 89.1

4:1 92.9

4

60/60

3:1

60

Lim33)50/70 82.2

40/80 82.9

5

40/20

3:1

34.5

This paper
30/30 42

20/40 92.6

10/50 93.5

82.2%의 제거효율을 보였다(Table 6). 본 실험에서도 C/N비가 

약 3에서 약 93%의 질소제거율을 보였는데 낮은 C/N비에

서도 제거율이 상대적으로 높은 것은 포기/비포기 구간의 비

율을 33 : 67로 타 연구보다 길게 유지함으로써 가능하였다. 
이는 포기/비포기 구간의 비율을 길게 유지하는 것이 질소

제거에 주요한 요소이며 비포기구간을 길게 유지하는 것은 

반응조 내 미생물의 군집 조성을 다르게 할 것으로 판단하

였다. 반응기 내 미생물 군집의 조성을 살펴보기 위해 PCR/ 
DGGE 기법을 이용하여 포기/비포기 구간에 따라 시료를 채

취하여 미생물 군집변화를 살펴보았다. 

3.2. 포기/비포기 구간에 따른 미생물 군집 분석

Fig. 4는 본 반응조에서 포기/비포기 시간에서 채취한 시료

Fig. 4. DGGE profiles of the sludge from Intermittently aeration.
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Table 7. Affiliation of denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE) fragments determined by their 16S rDNA sequence

Band 
name

Gen band search result
Assession No. Similarity Taxonomic description (class)

Phylogenetically closet relative

A Uncultured Acidobacteria bacterium clone AKYG487 AY921925.1 100% Acidobacteria

B Erwinia billingiae partial FR695871.1 98% γ-proteobacteria

C Dysgonomonas mossii strain Melo40 KC866165.1 100% Bacteria

D Eubacterium sp. oral clone JN088 AY349377.1 100% Firmicute

E Lactobacillus harbinensis strain FQ003 KF418816.1 100% Firmicute

F Uncultured Acidobacteria bacterium clone Upland_75_7169 JF987871.1 81% Acidobacteria

G Erythrobacter litoralis strain Gi-3 KF444160.1 100% α-proteobacteria

H Uncultured bacterium clone SPESB2_718 KC327255.1 100% Bacteria

I Bacteroides xylanolyticus partial HF558386.1 100% Bacteria

J Pantoea sp. A1059 KC236721.1 100% γ-proteobacteria

K Endosymbiont of Sphenophorus levis clone Field_clone_A06 FJ626273.1 100% Actinobacteria

L Gordonia sp. AmG KF444801.1 64% Firmicute

M Eubacterium tarantellae partial FR733677.1 100% Firmicute

N Phytobacter diazotrophicus strain Ls8 DQ821583.1 97% γ-proteobacteria

O Mycobacterium sp. enrichment culture clone GE10037biofNNA JX083129.1 100% Actinobacteria

P Bacterium enrichment culture clone LE JN982535.1 97% Bacteria

에서 DNA를 추출하여 PCR을 통해 증폭시킨 후, 16S rDNA
의 V3 region의 DGGE 수행을 통해 얻은 겔 상의 DNA 
BAND들이다. 시료는 유입수의 C/N비가 3 : 1일 때 40/20, 
30/30, 20/40, 10/50분의 포기/비포기 시간별로 직접 반응기 

내에서 채취하였다. 선명도가 각기 다른 몇 개의 Band가 나

타났으며 Band A, E, G, N, O는 비포기 시간에 증가함에 따

라 Band의 선명도가 점차 뚜렷하게 나타났고, Band C, D, 
H, P에서는 포기 시간이 증가함에 따라 Band의 선명도가 

높게 나타났다. 
미생물 군집을 동정하기 위해서 16개의 Band를 sequence

하여 NCBI BLAST를 이용하여 분석하여 Table 7에 정리하

였다. 제시된 DGGE 밴드로부터 판명된 미생물의 계통발생

학적 유연관계 결과로 Firmicute 25%, Acidobacteria 12.5%, 
α-proteobacteria 6.25%, Actinobacteria 12.5%, γ-proteobac-
teria 18.75%, Bacteria 25%를 차지하였다. 포기 시간이 증가

할수록 선명해지는 Band C, D, H, P는 각각 Dysgonomonas 
mossii strain Melo40, Eubacterium sp. oral clone JN088, 
Uncultured bacterium clone SPESB2_718과 Bacterium enrich-
ment culture clone LE이었으며, 이러한 미생물은 유기물의 

산화 및 질소화합물의 산화와 관련있는 미생물로 구분하였

다. 비포기 시간이 증가할수록 선명해지는 Band A, E, G, N, 
O는 각각 Uncultured Acidobacteria bacterium clone AK-
YG487, Lactobacillus harbinensis strain FQ003, Erythrobacter 
litoralis strain Gi-3, Phytobacter diazotrophicus strain Ls8, 
Mycobacterium sp. enrichment culture clone GE10037biofNNA 
미생물로 판명되었으며, 이 중 Lactobacillus, Erythrobacter, 
Mycobacterium은 탈질에 관여하는 미생물로26~31) 기존의 연

구논문에서 보고된 바 있으며 Phytobacter와 Acidobacteria
는 본 연구에서 나타난 새로운 종으로 탈질반응에 직접적인 

영향을 미치는 미생물로 판단하였다. 그 외 나타난 Band B, 

H, I, J, K, L, M은 Erwinia billingiae partial, Uncultured 
bacterium clone SPESB2_718, Bacteroides xylanolyticus par-
tial, Pantoea sp. A1059, Endosymbiont of Sphenophorus 
levis clone Field_clone_A06, Gordonia sp. AmG, Eubacte-
rium tarantellae partial로 분석되었으며, 포기/비포기 시간에 

상관없이 활성슬러지 공정에서 출현하는 미생물로 주로 유

기물의 산화와 관련이 있는 미생물로 추정하였다. 간헐포기 

공정에서 미생물의 군집 양상은 동정 보고된 바 없어 기존

의 연구와 미생물의 종의 다양성을 비교분석할 수는 없으나 

활성슬러지 공정에서 위에 나타난 미생물의 역할을 보다 명

확히 규명하기 위해 각 미생물을 순수분리하고 개별적 배양

을 하여 각각 미생물의 생태학적 특성을 규명을 할 수 있는 

추가적인 연구가 필요한 것으로 판단되었다.

4. 결 론

본 연구에서는 간헐포기공정에서 C/N비와 포기/비포기 시

간의 변화에 따른 하수 내 유기물질 및 질소제거 양상을 살

펴보았으며, 그에 따른 미생물의 군집 변화를 분석해 본 결

과 다음과 같은 결론을 얻을 수 있었다.

1) 간헐포기식 반응공정에서 유입 유기물(최대 200 mg/L)
의 포기/비포기 구간에 상관없이 약 92% 이상의 높은 제거

효율을 나타냈으며, 질소화합물의 경우 C/N비 3, 포기/비포

기 시간 10/50 min에서 약 93%로 가장 높은 제거효율을 보

였다. 낮은 C/N비에서도 제거율이 상대적으로 높은 것은 포

기/비포기 구간의 비율을 길게 유지함으로서 가능하였으며, 
이는 비포기 구간을 유지하는 동안 탈질에 관여하는 반응

조 내 미생물의 군집조성을 변화시키는 것에 기인하는 것으
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로 판단하였다. 
2) 간헐포기공정 내 미생물 군집분석 결과, 유기물 및 질

소화합물의 산화에 관여하는 미생물로 Dysgonomonas mossii 
strain Melo40, Eubacterium sp. oral clone JN088, Uncul-
tured bacterium clone SPESB2_718과 Bacterium enrichment 
culture clone LE이 관찰되었고 탈질에 관여하는 미생물은 

Uncultured Acidobacteria bacterium clone AKYG487, Lac-
tobacillus harbinensis strain FQ003, Erythrobacter litoralis 
strain Gi-3, Phytobacter diazotrophicus strain Ls8, Mycobac-
terium sp. enrichment culture clone GE10037biofNNA로 나

타났다. 본 연구를 통해 간헐포기 공정에서 미생물의 군집

분석은 추후 타 연구의 기초자료로 활용될 수 있을 것으로 

기대된다. 
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