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해양 환경에서 세균은 다양한 생지화학적 순환에 있어서 중요한 역할을 수행하고 있으며, 그들의 다양성에 대한

정보는 생태계에서 세균의 생지화학적 기능을 이해하는데 중요하다. 본 연구는 CO2 해양지중저장의 후보지인 동해

남부해역의 표층 퇴적물과 퇴적물 위의 저층 해수에서 최신 연구 기법인 pyrosequencing을 통하여 세균의 계절적

다양성을 분석함으로써, 동해 퇴적물 세균상의 특성을 이해하고자 하였다. 퇴적물에서는 대부분의 시기에

Gammaproteobacteria가 우점한 반면, 저층 해수에서는 Alphaproteobacteria가 우점하여 두 서식처에서 세균의 다양

성은 큰 차이를 보였다. 또한 속 수준의 다양성 분석에서도 저층 해수에서는 대부분의 시기에 SAR11 그룹에 속하

는 Pelagibacter가 가장 우점한 반면, 퇴적물 시료에서는 Gammaproteobacteria에 속하는 미동정 속이 가장 우점하

였다. 그러나 두 서식처 모두에서 5% 이상의 점유율을 보인 속의 수는 10 속 미만으로 소수였으며, 낮은 점유율을

갖는 많은 종류의 세균들이 군집 내에 공존하는 공통적인 특성이 나타났다. 본 연구의 세균 다양성 연구는 동해 저

층 해수 및 퇴적물의 세균 다양성에 대한 특성의 이해와 더불어 CO2 해양지중저장 사업의 진행에 따른 세균의 다

양성 및 기능 변화에 대한 사전 자료 및 해역이용영향평가 배경 자료로 활용될 수 있을 것이다. 

Bacteria play an important role in biogeochemical cycles in marine environments and their functional attri-

butes in ecosystems depend primarily on species composition. In this study, seasonal variation of bacterial

diversity was investigated by pyrosequencing of 16S rDNA in surface sediment and overlying seawater col-

lected in the south East Sea, planned for the site of CO2 sequestration by the carbon capture and storage (CCS)

project. Gammaproteobacteria was dominant in the sediment in most seasons, whereas Alphaproteobacteria
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was a most dominant group in the overlying water. Thus, the bacterial diversity greatly differ between sediment

and seawater samples. On the genus level, bacterial diversity between two habitats was also different. However,

the number of genera found over 5% were less than 10 in both habitats and the bacterial community was com-

posed of a number of diverse minor or rare genera. Elevation of CO2 concentration during a CO2 storage pro-

cess, could result in change of bacterial diversity. Thus, this study will be very useful to access the effect of CO2

on bacterial diversity and to predict functional change of the ecosystem during the process of CCS project. 

Key words: Bacteria, Carbon capture and storage, East Sea, Diversity, Pyrosequencing, 16S rDNA, Seawater,

Sediment

서 론

해양 퇴적물에서 세균은 높은 다양성을 보이며 전체 미생물의

55-85%가 존재하는 것으로 여겨진다(Whitman et al., 1998; Torsvik

et al., 2002). 이들 미생물은 침강하는 유기물을 분해하여 재순환

시켜 지구적 탄소 순환에서 매우 중요한 역할을 할 뿐만 아니라,

질소 및 황 등의 주요 원소들의 생지화학적 순환에도 중요한 기

능을 하는 것으로 알려져 있다(Henriksen 1980; Tiedje 1988; Ward

1986; Arrigo 2005). 이러한 세균의 생지화학적 기능은 각각의 과

정에 참여하는 세균의 종류 및 양적 분포가 중요하며, 이들 기능

그룹의 분포가 생태계의 상대적인 생지화학적 과정을 결정하는 것

으로 여겨진다. 따라서, 세균의 다양성에 대한 이해는 세균의 생

지화학적 기능적 측면을 이해하기 위한 출발점으로 인식된다. 이

러한 중요성에도 불구하고, 우리나라 주변 해역의 퇴적 환경에서

세균의 다양성에 대한 연구는 매우 제한적이며(이 등, 2001; 김 등,

2010; Lee et al., 2013), 대부분 PCR-cloning-sequencing 방법을

통해 분석되어 왔다. 최근 차세대염기서열 분석법의 발전으로 고

효율, 저비용으로 대량의 염기서열의 분석이 가능해졌으며, 이를

통해 미생물 다양성에 대한 심도 깊은 결과들이 얻어지고 있다
(Huse et al., 2007; Roesch et al., 2007; Acosta-Martínez et al., 2008).

이러한 대량염기서열 분석은 해양 미생물 군집이 많은 수의 ‘상대

적으로 낮은 점유율을 갖는 종(rare species)’이 존재하며, 세균 다

양성이 매우 높음을 밝혀냈다(Pedrós-Alió 2006; Galand et al., 2009).

이러한 결과는 미생물의 다양성을 이해하기 위해서는 많은 수의

염기서열 정보가 필요하며, 전통적인 ‘클론 라이브러리’ 연구는 매

우 제한적인 다양성 정보만 얻을 수 있으므로 pyrosequencing과

같은 대량 염기서열 분석 방법을 적용할 필요성을 시사한다.

국내에서는 해양의 퇴적층을 대상으로 한 이산화탄소 지중저장

기술(Carbon dioxide Capture and Storage, CCS)이 2020년 이후

실용화를 목표로 연구되고 있다. 저장된 CO2는 안전한 해저 지층

구조에 저장하더라도 CCS 사업 과정 또는 중장기적인 지질학적

구조 변형으로 인해 저장된 CO2가 해양 환경으로 누출될 가능성

이 존재한다(Monastersky, 2013). 누출된 CO2는 대기에 비해 확

산이 느리고 해수의 화학적 특성을 변화시킬 수 있으므로 장기적

으로 해양 생물 및 생태계에 대해 피해를 초래할 가능성이 있다.

예를 들면, 주변 환경이 거의 변하지 않는 심해에 서식하는 생물의

대부분은 누출된 CO2에 의한 pH 변화로 인해 주변 해수의 pH가

0.1 정도만 변해도 유의한 생리적인 영향을 받을 수 있다는 연구

결과가 있으며(Seibel and Walsh, 2003), 상대적으로 pH 변화에 잘 적

응하는 연안 생물의 경우에도 pH가 1.0 이상 급격하게 변화하게

되면 피해를 받을 수 있다(Knutzen, 1981). 따라서, CCS 사업 추

진 과정에서 환경 및 생태계의 보존과 유지에 각별한 노력을 기

울여야 하며, 이에 대한 환경 감시 프로그램이 필요하다. 따라서,

본 연구는 최근 이산화탄소 해양지중저장 가능 지역으로 발표된

동해 남부해역(MLTM, 2012)의 해양 미생물 특성 파악을 위해 수

행하였다. 대상 해역의 표층 퇴적물과 퇴적물 위의 저층 해수에서

최신 연구 기법인 pyrosequencing을 통하여 세균의 계절적 다양

성을 분석하여 동해 퇴적물 세균상의 특성을 이해하고, 또한 이산

화탄소 해양지중저장사업의 진행에 따른 세균의 다양성 및 기능

변화를 평가하기 위한 사전 자료로 활용하고자 하였다. 

재료 및 방법

연구 해역 및 시기

동해 남부해역 인근은 2012년 4월에 50억 톤 규모의 이산화탄

소 지중 저장 가능한 지역으로 발표되었다(MLTM, 2012). 본 연

구에서는 발표된 지역의 중앙부에 위치한 2개 정점을 선정하여 조

사하였다(Fig. 1). 조사 정점인 정점 K01과 K02는 수심이 약 160 m

와 140 m로 비교적 완만한 경사를 갖는 해역에 위치하였다. 조사

해역의 퇴적물의 조성은 모래와 침니가 각각 83~99%와 0.1~9.9%를

Fig. 1. A map showing the sampling stations.
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차지하여 사질의 특성을 나타내었다. 시료는 2012년 5월, 9월과

11월 및 2013년 2월에 걸쳐 총 4회 채취하여 계절적 변동을 파악

하고자 하였다. 

시료 채취 및 DNA 추출

세균의 다양성 분석은 퇴적물과 퇴적물로부터 약 5 m 위에 있는

저층 해수 시료에 대해서 수행되었다. 퇴적물은 스미스 맥킨타이

어 그랩(Smith McIntyre Grab, 표면 면적: 0.1 m2)을 이용하여 채

취하였으며, 표층 0.5 cm 퇴적물을 멸균된 50 ml 플라스틱 튜브에

넣어 냉동 보관하였다. 해수는 니스킨 채수기를 이용하여 채수하

였으며, DNA 분석을 위해 해수 2 l를 0.2 µm 막여과지(cellulose

acetate, 지름 47 mm, Macherey-Nagel)에 여과한 후, 여과지를 냉

동(-70 oC) 보관하였다. 

퇴적물 및 수층 시료의 DNA는 FastDNA SPIN kit(Cat. No. 6560-

200, MP Biomedicals)를 이용하여 추출하였다. 2013년 2월 정점

K01의 수층 시료는 추출된 DNA 양이 많지 않아 분석되지 않았다. 

16S rRNA 유전자의 pyrosequencing 및 염기서열 분석

세균의 다양성 분석을 위해 16S rRNA 유전자의 v1~v3 부위를

PCR 증폭한 후 pyrosequencing 방법으로 시퀀스 정보를 얻었다.

세균의 증폭을 위한 프라이머 및 PCR 조건은 Chun et al.(2010)과

Jeon et al.(2013)의 방법에 따랐다. Pyrosequencing을 통한 염기

서열의 분석은 GS-Junior 및 GS-FLX Titanium을 이용하여 분석

하였으며, 각각 다른 barcode 염기서열을 붙인 프라이머를 이용하여

증폭한 2-8개의 시료를 섞어 pyrosequencing 분석을 수행하였으

며, 총 7회 pyrosequenincg을 수행하였다. 얻어진 reads는 먼저 시

료에 특이적인 barcode의 염기서열을 이용하여 시료별로 구분한

후, 길이가 짧거나(300 bp 이하), 2개 이상의 N을 포함한 read들을

제거하여 시퀀싱 오류의 가능성이 있는 read를 제거하였다. 이후,

각 reads에서 프라이머 서열 부분을 제거하였으며, Blastn과

EzTaxon-e 데이터베이스를 이용하여 박테리아 16S rDNA 이외의

비특이적으로 증폭된 reads를 제거하였다. homopolymer는 Jeon

et al.(2013)의 방법에 따라 교정하였으며, 추가적으로 PCR 과정

에서 생성될 수 있는 chimera를 Bellerophon의 방법(Huber et al.,

2004)을 이용하여 제거하였다. 각 시퀀스의 분류학적 동정은

EzTaxon-e 데이터베이스의 계층적 분류 정보와 ‘pairwise global

sequence alignment’를 이용하여 동정되었다(Jeon et al., 2013). 서로

97% 이상의 유사도를 갖는 시퀀스들을 하나의 OTU(operational

taxonomic unit)로 정의하였으며, 시료 사이의 다양성을 비교하기

위해 시료당 2,181개의 시퀀스를 무작위로 추출하여 시료 당 시

퀀스의 수를 표준화하였다. Rarefaction 분석, Good’s coverage, 다

양성지수(diversity indices)와 종풍부도(species richness)는 Mothur

package를 이용하여 계산하였다(Schloss et al., 2009). 시료 간 다

양성의 차이는 CLcommunityTM (http://wwwchunlab.com/community)

프로그램에서 Fast UniFrac 알고리즘(Hamady et al., 2010)을 이

용하여 분석하였다. 본 연구에서 얻어진 시퀀스 정보는 NCBI의

SRA 데이터베이스(accession number, SRX528300)에 등록하였다.

결과 및 고찰

Pyrosequencing 자료의 특성

총 15개의 시료로부터 103,671개의 시퀀스 정보가 얻어졌다. 시

료 당 얻어진 시퀀스의 개수는 2,671-13,064개 범위(평균 6,911개)로

5배의 차이를 나타냈다. 각 시료들에서 염기서열의 평균 길이는

442-482 bp 범위를 보여 시퀀싱 결과는 질적으로 양호하였다. 위에

제시된 필터링 과정 동안 5-18%의 염기서열이 제거되어 최종적

으로 얻어진 세균의 16S rRNA 유전자 시퀀스의 수는 시료 당

2,181-12,584개 범위를 보였다. 

비교적 많은 수의 시퀀스가 얻어졌음에도 불구하고, rarefaction

분석에서 OTU 수는 대부분의 시료에서 얻어진 시퀀스의 수에 따

라 지속적으로 증가하는 양상을 나타내었으며 이러한 경향은 퇴

적물에서 더 크게 나타나(Fig. 2), 전체적인 세균 다양성을 규명하

기 위해서는 훨씬 더 많은 수를 시퀀싱할 필요가 있는 것으로 파

악되었다. 

종 풍부도(richness) 및 다양성(diversity) 지수

시료 간 얻어진 염기서열 수의 차이에 의한 다양성의 편차를 제

거하기 위해 2,181개의 염기서열을 무작위로 추출한 후 다양성 분

Fig. 2. Rarefaction analysis for the sediment (gray) and seawater (black) samples. The curves were generated for 97% similarity levels of OTUs.
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석을 수행하였다. 얻어진 OTU의 수는 퇴적물에서 1,102-1,491개

로 저충 해수에서의 296-752개 보다 2-4배까지 많았다(Table 1).

시료에서 얻어진 염기서열이 해당 시료의 다양성을 얼마나 대표

하는지를 나타내는 Good’s coverage는 퇴적물에서 0.42-0.63으로

저층 해수에서의 0.76-0.93보다 낮았으며(Table 1), 비교적 많은

수의 시퀀스를 얻을 수 있는 pyrosequencing 방법을 적용하였음

에도 불구하고 전체적인 다양성을 규명하기에는 시퀀스의 수가 충

분하지 않은 것으로 나타났다. 종 풍부도를 나타내는 ACE(Chao

and Lee, 1992)와 Chao1(Chao, 1984) 추정치는 모든 시기에 퇴적

물에서 해수보다 10배 이상까지 높아 퇴적물에서 매우 높은 종 풍

부도를 갖는 것으로 추정되었으며, Shannon 다양성 지수와

Simpson 다양성 지수 모두 퇴적물에서 높은 다양성을 갖는 것으

로 나타났다(Table 1). 지구적 규모에서 수행된 연구에서도 연안

역의 수층에서 97%의 염기서열 유사도 기준에서 얻어진 OTU의

수는 2만개 정도로 본 연구의 연안 퇴적물에서 얻어진 6만개 정

도에 비해 낮았다(Zinger et al., 2011). 

퇴적물에서의 높은 다양성은 전체 종 조성에서 1% 미만의 낮은

점유율을 보인 rare species들의 높은 비율 때문으로 파악되었다.

퇴적물에서 이들 rare species는 전체 종수의 96-99%를 차지하였

으며, 점유율의 합은 60-80%를 차지하여, 저층 해수에서 얻어진

95-97%의 종수 비율과 31-57%의 점유율에 비해 높았다(Fig. 3).

이 때 하나의 시퀀스만 갖는 종(singleton)이 퇴적물과 저층 해수

시료의 전체 종수에서 차지하는 비율은 각각 39%와 37%를 보여,

이전 다양한 시료의 연구에서 나타난 50% 가량의 값(Zinser et al.,

2011) 보다 다소 낮았으나 이러한 높은 rare species의 기여도가

해양 환경에서 일반적으로 나타남을 시사하였다.

박테리아 군집의 계통분류학적 다양성

EzTaxon-e 데이터베이스를 이용한 시퀀스의 계통 분석은 퇴적

물과 저층 해수에서 얻어진 시퀀스들이 각각 141개와 70개의 강

(class)에 속해 비교적 높은 다양성을 갖는 것으로 나타났다(자료

미제시). 하지만, 최소 한 시료에서 5% 이상 우점한 강은 퇴적물

에서 Gammaproteobacteria, Alphaproteobacteria, Deltaproteobacteria,

Flavobacteriia, Planctomycetacia 및 Actinobacteria로 6개였으며,

저층 해수에서는 Gammaproteobacteria, Alphaproteobacteria,

Deltaproteobacteria, Flavobacteriia 및 Actinobacteria 5개로 나타

나 퇴적물에 나타난 Planctomycetacia를 제외하면 강 수준에서의

우점 그룹의 다양성은 두 서식처에서 거의 동일하였다. 한편, 이

들 강이 차지하는 비율은 퇴적물에서 72-80%, 저층 해수에서 81-

91%를 차지하여 이들을 제외한 대부분의 강은 매우 낮은 비율로

분포하였다(Fig. 4). 세균 다양성 분포는 시기 및 서식처에 따라

다소 차이를 나타내었다. Gammaproteobacteria는 5월에 저층 해

수(53-64%)와 대부분 시기의 퇴적물(18-48%)에서 가장 우점하는 세균

그룹으로 나타났다. 반면 저층 해수에서 2월에는 Alphaproteobacteria

가 68%를 차지하여 18%의 비율을 보인 Gammaproteobacteria에

Table 1. The number of OTUs, Good’s coverage and diversity indices obtained in each sample

Habitat Date Station OTUs
Good's 

Coverage

Diversity index

Ace Chao1 Shannon Simpson

Sediment

May, 2012 K01 1491 0.42 22238 7777 6.93 0.002

K02 1468 0.45 11954 6667 6.97 0.001

Sep, 2012 K01 1102 0.63 4929 3146 6.41 0.004

K02 1225 0.61 5255 3020 6.76 0.002

Nov, 2012 K01 1405 0.48 12475 5783 6.88 0.002

K02 1353 0.52 9473 4518 6.82 0.002

Feb, 2013 K01 1197 0.59 7070 3589 6.60 0.003

K02 1246 0.56 9045 4337 6.67 0.002

Bottom water

May, 2012 K01 694 0.78 3716 2004 5.42 0.014

K02 752 0.76 4489 2531 5.61 0.010

Sep, 2012 K01 378 0.90 1202 764 4.32 0.046

K02 363 0.91 926 685 4.46 0.038

Nov, 2012 K01 343 0.93 724 572 4.49 0.032

K02 485 0.89 990 787 5.04 0.023

Feb, 2013 K02 296 0.93 747 512 4.21 0.043

Fig. 3. Relative abundance (gray bar) and relative number (open bar)

of rare species in each sample. Rare species was defined as species

found at a frequency of <1% in each sample.
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비해 월등히 높아 5월과는 대조적인 경향을 보였다. 그 밖의 시기

에도 Alphaproteobacteria는 27-43%의 비율로 나타나, 25-30%의

비율을 보인 Gammaproteobacteria에 비해 유사하거나 다소 높은

경향을 보였다. 그러나, 퇴적물에서는 비록 점유율이 저층수에 비

해 낮았음에도 불구하고, Gammaproteobacteria가 모든 시기에 가

장 우점하는 그룹으로 나타났다. Alphaproteobacteria는 수층에서

18-68% 비율을 보여 퇴적물(4-13% 범위)에 비해 월등히 높게 나

타났다(Fig. 4). 다음으로는 Deltaproteobacteria가 퇴적물과 저층

해수에서 각각 8-18%와 1-18%의 비율로 우점하였다. 퇴적물에서

이들의 계절적 변이는 크지 않았으나, 저층 해수에서는 2월과 5월

에 1-2%의 낮은 값을 보인 반면 9월과 11월에는 8-18%로 퇴적물

에서와 유사한 비율을 나타내어, 수층에서 계절적 변이가 크게 나

타났다. 일반적으로 외양에 비해 연안 환경에서 더 높은 비율로

나타나는 것으로 알려진 Flavobacteriia는(Zinser et al., 2011) 퇴

적물에서 3-8%의 비율을 보였으며, 저층 해수에서는 4-15%의 비

율로 나타나, 해수에서 다소 높은 범위를 보였으나, 5월 저층 해

수의 7-15%를 제외하면 퇴적물과 유사한 범위를 나타냈다. 유사

하게 Actinobacteria에 속하는 Acidimicrobiia도 퇴적물과 저층 해

수에서 각각 2-6%와 0.3-5%의 비율로 출현하여 저층 해수에서 다

소 낮은 범위를 보였으나, 5월과 2월 저층 해수 시료에서의 낮은

값을 제외하면 저층 해수와 퇴적물에서 유사한 비율로 출현하였다.

하지만 Planctomycetacia, 배양체가 없는 ‘EU374107_c’와

‘SAR406_c’ 그룹들은 퇴적물과 해수에서 뚜렷이 구별되는 분포

양상을 나타냈다. Planctomycetacia는 퇴적물에서 3-17% 범위의

비율로 모든 시료에서 출현한 반면, 해수에서는 미검출-2% 범위

로 퇴적물에서 우세한 분포를 나타냈다. 유사하게 ‘EU374107_c’

그룹도 퇴적물에서 4-10% 범위로 비교적 높게 나타난 반면, 저층

해수에서는 전혀 검출되지 않아 퇴적물에 특이적인 분포 양상을

나타냈다. 이와는 대조적으로 해양 중층 및 심층대에서 높은 비율로

출현하는 ‘SAR406_c’ 그룹(Gallagher et al., 2004; Pham et al.,

2008)은 저층 해수에서 0.2-8%로 나타났으나 퇴적물에서는 거의

나타나지 않았다. 이러한 퇴적물과 저층 해수에서 구별되는 세균

조성은 Fast-Unifrac을 이용한 베타다양성 분석에서도 나타났는데

(Fig. 4), 저층 해수와 퇴적물 시료들이 각각 독립적인 그룹으로 묶

여 세균의 군집 조성이 두 서식처에서 뚜렷하게 구별됨을 보여주

었다(Fig. 4). 한편, 베타다양성 분석에서 5월의 퇴적물과 저층 해

수의 다양성은 각각 다른 시기와 구별되는 분포 양상이 나타났는

데(Fig. 4), 동해의 춘계 대번성이 4월에 일어남을 고려하면(Kim

2006), 상층으로부터 다량의 유기물의 침강과 연관된 것으로 사료

된다. 실제로 해수에 유기물을 첨가할 때, Gammaproteobacteria

의 비율이 증가한 보고(Teira et al., 2010)와 식물플랑크톤의 대번

성기에 Flavobacteriia가 양적으로 증가한다는 연구(Riemann et

al., 2000; Fandino et al., 2001; Pinhassi et al., 2004)를 고려하면,

저층 해수에서 5월에 상층으로부터의 유기물 공급으로 높은 유기

물 농도를 선호하는 Gammaproteobacteria와 Flavobacteriia의 비

율이 다른 시기에 비해 증가한 것으로 파악된다. 그러나, 퇴적물

에서 5월에 이들 그룹의 증가는 뚜렷하지 않았는데, 이는 유기물

공급량 보다는 서식처 특성이 세균 군집에 더 큰 결정 요인으로

작용하였기 때문으로 여겨진다. 그럼에도 불구하고, 5월의 퇴적물

세균상은 다른 시기와 구별되는 양상이 나타나, 수층의 생산력이

저층의 세균 조성에 영향을 미쳤음을 시사하였다. 이러한 추정은

수층의 일차생산에 의한 고형성 유기물의 이용성이 해양 환경에서

저서 생물의 다양성에 가장 중요한 결정 요인으로 여겨진다는 기

존 연구(Levin et al., 2001; Rex et al., 2006; Ruhl et al., 2008)로도

뒷받침 되었다. 

본 연구 해역에서 강 수준의 다양성 분포는 기존에 다양한 해

역에서 수행된 연구에서와 대체로 유사하였다. Gammaproteobacteria

는 지구적 규모의 다양한 해역의 퇴적물 시료에서 가장 우점하며

수층에서는 Alphaproteobacteria 다음으로 우점하는 것으로 보고

되었고(Zinger et al., 2011), 또한 Gammaproteobacteria는 남중국

해의 다양한 깊이의 퇴적물, 동지중해와 북동태평양의 심해 퇴적

물에서도 가장 우점하는 그룹으로 나타났다(Polymenakou et al.,

2005; Kouridaki et al., 2010; Zhu et al., 2013). Alphaproteobacteria도

북해와 지중해의 연안 환경이나 식물플랑크톤의 대번성 시기 또는

빈영양 환경에 높은 비율로 출현하는 세균으로 Roseobacter 그룹과

SAR11 그룹이 연안과 외양의 수층에서 우점하여 나타나는 것으로

알려졌으나(Alonso-Sáez et al., 2007; Sapp et al., 2007; Feingersch

et al., 2010). 남중국해의 퇴적물에서는 5-20% 범위의 비율로

Gammaproteobacteria 보다 훨씬 낮은 비율을 보여(Zhu et al.,

2013) 본 연구 해역의 분포 양상과 유사하였다. 본 연구에서 퇴적

물에서는 Gammaproteobacteria, Deltaproteobacteria, Planctomycetacia

및 Actinobacteria가 수적으로 우점하였는데, 이들 박테리아 그룹은

저산소 및 무산소 환경에 적응하는 많은 종속영양 및 독립영양세

균과 황산염환원세균도 포함하고 있어 깊이에 따른 산소 농도 구

배가 크게 변화하는 환경에 상대적으로 잘 적응하였기 때문으로

여겨진다(Zinger et al., 2011).

속(genus) 수준에서의 다양성 변화

연구 기간 동안 퇴적물과 저층 해수의 한 시료 이상에서 5% 이

상의 비율로 출현한 속은 17개로 나타났다(Fig. 5). 각 시료에서

이들 속이 세균 군집에서 차지하는 비율은 퇴적물에서 13-32%를

보였으며, 저층 해수에서는 45-69%를 차지하였는데, 퇴적물에서

낮은 비율은 앞에서 언급한 바와 같이 세균의 높은 다양성에 기

Fig. 4. Heatmap showing the percent relative abundance of major

classes found over 5% in at least one sample. Dendrogram was

obtained using Fast Unifrac distance matrix. Largest circle = 68%.
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인한 때문으로 보인다. 강 수준에서 출현 그룹의 유사성에도 불구

하고, 속 수준의 분석은 퇴적물과 저층 해수에 우점하는 세균의

속이 전혀 다르다는 점이었다(Fig. 5). 퇴적물과 저층 해수의 세균

군집의 차이는 종 조성에서도 뚜렷하게 나타났는데, 퇴적물과 저

층 해수에서 나타난 전체 종들 중 302개 종만(퇴적물 종수의 15%와

해수 종수의 24%) 두 서식처에 공통으로 나타나(Fig. 6), 각 서식

처에 특이적으로 적응한 세균들이 우점하고 있음을 시사하였다.

해수 시료에서는 Alphaproteobacteria 강에 속하는 SAR11 그룹의

Pelagibacter가 5월을 제외한 모든 시기에 가장 우점하는 세균이

었다(Fig. 6). SAR11 그룹은 전지구적으로 가장 우점하는 세균으로

‘genome streamlining’을 통해 영양염의 요구성을 최소화함으로써

빈영양 환경에서도 잘 성장할 수 있는 것으로 알려져 있다

(Giovannoni et al., 2005). 따라서, 빈영양성의 쿠로시오의 지류의

영향 범위에 있는 연구 해역(Chang et al., 2004)의 수층에서

Pelagibacter가 우점할 수 있었을 것으로 여겨진다. 그러나, 5월에

이들의 비율이 크게 감소한 반면 다른 시기에 우점하지 않은

Gammaproteobacteria인 Vibrio, Pseudoalteromonas 및 Colwellia

속, Flavobacteriia인 Tenacibaculum 속과 Alphaproteobacteria인

Sulfitobacter 속이 우점한 점은 앞에 언급한 바와 같이 식물플랑

크톤이 춘계 대번성으로 저층으로의 유기물 플럭스가 증가한 것

과 연관된 것으로 여겨진다. 한편, 5월에 퇴적물 시료에서도 다른

시기에 거의 나타나지 않았던 Gammaproteobacteria에 속하는

‘AM040131_g’와 ‘EU652518_g’ 및 ‘FJ228294_g’ 속이 5% 이상

의 비율로 나타난 반면 다른 시기에 우점했던 ‘AB013829_g’ 속

은 나타나지 않아, 춘계 대번성에 의한 수층의 높은 생산성이 퇴

적물의 세균 조성에 직접적으로 영향을 미칠 수 있음(coupling)을

시사하였다. 

결 론

연구 해역의 표층 퇴적물과 저층 해수는 매우 다양한 종류의 세

균들로 구성되어 있었으며, 서식처에 따라 매우 큰 조성의 차이가

나타났다. 특히 5% 이상의 비율로 나타난 세균의 종류는 각 서식

처에서 5개 속 미만으로 나타났으며, 이들이 차지하는 평균 비율

은 퇴적물과 저층 해수에서 각각 22%와 57%만을 차지하여, 세균

의 군집의 조성이 매우 복잡하고 생태계에서 이들의 기능이 매우

다양한 종류의 세균에 의해 유지되고 있음을 시사하였다.

이산화탄소의 해저 지중저장은 지구 온난화로부터 지구환경을

보호하기 위한 한 방법으로 진행되고 있다. 그러나, 지중 저장의

과정 동안에 이산화탄소가 누출되거나 해저의 갈라진 틈을 통해

지속적으로 이산화탄소가 누출될 가능성이 존재하며(Monastersky,

2013), 다량의 이산화탄소 농도는 인접 생태계에 인위적인 영향을

미칠 수 있다. 따라서, 본격적인 사업이 진행되기 전에 생태계의

구조 및 기능에 대한 사전 조사는 이산화탄소 지중 저장 사업의

진행과 완료 후의 생태계의 안정성을 평가하는데 매우 중요한 자

료가 될 것이다. 또한, 이산화탄소 해양지중저장사업의 실용화 과

정에서 요구되는 해양환경평가 및 해역이용영향평가 등의 기초자

료로 활용될 수 있을 것이다. 다만, 본 연구에서는 다양성 측면에

대해서 연구하였으나, 매우 복잡한 세균 다양성을 고려하면, 각각의

생태학적 기능을 담당하는 많은 세균들이 공존하고 있는 것으로

보이며, 다양성의 변화가 반드시 생태계 기능의 변화를 의미하지

않을 수 있다. 따라서, 메타유전체 연구 등을 통한 생태 기능적 측

면의 추가적인 연구도 필요할 것으로 여겨진다. 
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