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서 론

산업혁명에 의해 증가한 대기 중 메탄의 농도는 산업혁명

이전과 대비했을 때 약 2.5배로 증가하였다[22]. 메탄은 주

요 온실가스이며, 기후변화에 있어 이산화탄소 다음으로 기

여도가 큰 기체이다[20]. 메탄 한 분자에 의한 온실효과는 한

분자의 이산화탄소보다 약 25배 가량 높은 효과를 보인다[2].

토양에서 메탄 생성균에 의해 유기물이 분해되어 메탄이 생

성되지만, 호기조건에서 메탄을 탄소원으로 이용하는 메탄

산화균에 의해서 메탄이 분해된다[13]. 즉 토양은 그 조건에

따라 메탄을 발생시키거나 소멸시킬 수 있기 때문에 메탄의

발생원(source)이자 소멸원(sink)으로서의 역할을 하며, pH,

수분 함량, 유기물 함량과 같은 토양의 물리화학적 특성에

의해 메탄의 산화 및 생성 속도에 영향을 받는다[3]. 

메탄 산화균(methanotrophic bacteria)은 호기적 조건에서

메탄을 탄소원과 에너지원으로 이용하여, 최종적으로 이산

화탄소로 광물화시키는 bacteria이다[5]. 메탄 산화균은

methane monooxygenase(MMO) 효소를 이용하여 메탄을
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산화하는데, MMO는 Methylocella를 제외한 모든 메탄 산화

균에 존재하는 particulate MMO (pMMO)와 일부 메탄 산화

균에만 존재하는 soluble MMO (sMMO) 두 종류로 나뉜다

[9]. pMMO는 pmoA, pmoB, pmoC의 subunits으로 구성되

어 있으며, 이 중 pmoA를 encoding 시키는 pmoA gene은 메

탄 산화균의 군집을 분석하고 정량화하기 위해 가장 널리 이

용되고 있다[23]. 메탄 생성균(methanogens)은 혐기적 조건

에서 메탄을 생성하는 archaea이다[13]. 모든 메탄 생성균은

methyl-coenzyme M reductase(MCR)이란 효소를 발현하여

유기물 분해의 최종 단계에서 메탄을 방출한다. MCR은 α-

(mcrA), β-(mcrB), γ-subunits(mcrG)으로 구성되어 있으며,

모든 메탄 생성균은 최소 한 개 이상의 mcrA operon을 지니

고 있기 때문에 이 mcrA gene을 이용하면 메탄 생성균의 군

집을 분석하고 정량화할 수 있다[4].

지금까지 습지, 논, 산림토양 또는 매립지 등지에서의 메

탄 산화 및 생성에 대한 연구는 활발히 이루어졌으나[13], 인

간의 간섭이 가장 크다고 할 수 있는 도심 토양의 메탄 산화

및 생성에 대한 정보는 거의 없다. 본 연구에서는 도심 학교

에서 채취한 토양의 메탄의 산화 및 생성 잠재력에 대해 평

가하고, pmoA 및 mcrA gene을 타겟으로 정량 PCR 방법으

로 메탄 산화균과 메탄 생성균을 정량화하였다. 또한, 도심

학교 토양을 대상으로 조사한 결과값을 기존의 다양한 환경

조건의 토양을 대상으로 평가한 결과값과 비교 분석 해보았다.

재료 및 방법

시료 채취

실험에 사용한 토양 시료은 서울 서초구에 위치한 S 고등

학교에서 채취 하였으며, soil A는 운동장에서 채취한 토양

이며, soil B는 운동장 근처 화단에서 채취한 토양으로 진달

래, 철쭉 등의 나무가 존재하지만 잔디는 존재하지 않는 토

양이다. Soil C는 교정 내 화단에서 채취한 토양으로 잔디가

존재하는 전형적인 화단 토양이며, soil D는 교정 내 메타셰

키아, 단풍나무, 벗나무 등 키가 큰 나무와 낙엽 등이 있는

토양이다. 표층 10 cm에서 20 cm 사이의 토양을 채취하였

으며, 실험에 사용 하기 전에 2 mm 체로 쳐서 굵은 입자를

제거 하였다.

토양의 물리화학적 특성 

pH는 토양 시료 10 g과 증류수 25 ml을 50 ml용 test

tube에 담고, 30분씩 교반 및 정치시킨 후, pH meter (F-

51BW, HORIBA, Japan)를 이용하여 측정하였다. 토양에 함

유된 수분 함량은 110oC의 온도에서 2시간 이상 건조한 후,

데시케이터에서 냉각하여 측정하였으며, 유기물 함량은

110oC에서 2시간 동안 건조한 토양 시료을 550oC furnace

(WiseTherm, DAIHAN, Korea)에서 30분간 가열하고 방냉

하여 측정하였다.

메탄 산화 및 생성

토양 시료의 메탄 산화 잠재능력을 측정하기 위해 NMS

배지(MgSO4·7H2O 1.0 g, CaCl2·6H2O 0.2 g, KNO3 1.0 g,

KH2PO4 0.272 g, Na2HPO4·12H2O 0.717 g, trace element

solution 0.15 ml, 1 L distilled water)를 사용하여 회분식

실험을 진행하였다. Trace element solution은 1 L의 distilled

water에 FeSO4·7H2O 200 mg, ZnSO4·7H2O 10 mg, MnCl2·

4H2O 3 mg, H3BO3 30 mg, CoCl2·6H2O 20 mg, CaCl2·2H2O

1 mg, NiCl2·6H2O 2 mg, Na2MoO4·2H2O 3 mg을 사용하였

다. 실험군으로는 600 ml 크기의 혈청병에 채취한 토양 시

료 2 g과 NMS 배지 18 ml을 넣어 섞어 주었으며, 대조군으

로는 토양 시료을 넣지 않은 NMS 배지 20 ml를 이용하였

다. 각 혈청병은 고무마개로 막아 밀봉한 고순도 메탄 가스

(99%, Gas Valley, Incheon, Korea)를 30 ml 주입하여 초기

농도가 50,000 ppm이 되도록 하였다. 하나의 토양 시료 당

9개의 반복수를 두었으며, 메탄의 농도가 500 ppm 이하로

떨어졌을 때 실험을 종료하여 DNA 추출을 위한 sampling

을 진행하였다.

토양의 메탄 생성 잠재능력 측정도 600 ml의 혈청병을 이

용하여 회분식으로 수행하였다. 혈청병에 토양 시료 2 g과

무기염 배지(KH2PO4 0.6 g, Na2HPO4·12H2O 3.35 g, NH4Cl

0.3 g, CaCl2·2H2O 0.13 g, MgCl2·6H2O 0.1 g, NaHCO3

4.0 g, Na2S·5H2O 0.017 g, yeast extraction 0.05 g, 1 L

distilled water) 18 ml를 넣어 주었으며[1], 탄소원으로는

starch 1.48 g을 넣어주었다. 메탄 생성 측정의 대조군으로

는 토양을 넣지 않은 무기염 배지 20 ml가 사용되었으며, 탄

소원으로는 starch 1.48 g이 사용되었다. 혈청병은 질소 가

스(Seoul Specialty Gases Co., Ltd., Seoul, Korea)를 이용

하여 치환해준 후, 고무마개로 막아 밀봉하였다. 하나의 토

양 시료 당 9개의 반복수를 두었으며, 메탄 농도 증가가 더

이상 관찰되지 않으면 실험을 종료하여 DNA 추출을 위한

sampling을 진행하였다. 혈청병의 메탄 농도는 주기적으로

1 ml의 gas tight syringe를 이용하여 혈청병 상부로부터

0.3 ml의 가스를 채취하였고, 불꽃 이온화 검출기가 장착된

가스크로마토그래피(2680 series GC system, Agilent, Santa

Clara, USA)를 이용하여 농도를 측정하였다. 메탄 가스 분

석 조건은 오븐 온도 100oC, 주입부 및 검출부 온도 230oC

에서 수행하였다. 

메탄 산화균과 메탄 생성균 정량분석 

학교 교정에서 채취한 토양 시료를 각각 0.5 g씩 채취하여

멸균된 1.5 ml effendorf tube에 넣었다. 메탄 산화 및 생성
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잠재능력 평가 실험 완료 후, 토양 메탄 산화균과 메탄 생성

균 정량분석 슬러리 시료를 각 혈청병으로부터 1 ml씩 채취

하여 멸균된 1.5 ml effendorf tube에 넣고 원심분리하여 상

등액을 제거하였다. NucleoSpin® Soil Kit (MACHEREY-

NAGEL, Düren, Germany)를 이용하여 각 토양으로부터

DNA를 추출하였고, 추출된 DNA는 ASP-2680 (ACTGene

Inc., Piscataway, USA)를 이용하여 농도를 확인하였다.

메탄 산화균의 정량 분석을 위해 A189f (5'-GGN GAC

TGG GAC TTC TGG-3')와 mb661r (5'-CCG GMG CAA

CGT CYT TAC C-3') [12]의 primer를 사용하여 정량 PCR

을 통해 분석하였다. PCR을 위해 PCR buffer 2.5 μl, dNTP

2 μl, 10 μM의 forward 및 reverse primer 각 0.5 μl, SYBR

(50x) 0.2 μl, ROX (50x) 0.5 μl, Taq polymerase 0.2 μl와

토양 시료에서 추출한 DNA template 2 μl를 섞어 최종 부

피를 25 μl로 하였다. PCR 수행 조건은 95oC에서 3분간

initial denaturation, 95oC에서 15초간 denaturation, 55oC,

72oC에서 각 30초간 annealing 및 extension을 수행하였고,

reading step은 82oC에서 30초간 하여 총 40 cycles을 7300

Real-time PCR system (Applied Biosystems, USA) 및

7300 system software를 이용하여 진행하였다. pmoA gene

을 10−2부터 10−8까지 희석하여 메탄 산화균의 정량을 위한

검량선으로 사용하였으며, 이를 바탕으로 메탄 산화균의 gene

copy number를 계산하였다.

메탄 생성균의 정량 분석을 위해 메탄 생성균의 mcrA gene

에 특이적인 mlas (5'-GGT GGT GTM GGD TTC ACM

CAR TA-3')와 mcrA-rev (5'-CGT TCA TBG CGT AGT

TVG GRT AGT-3') [21]의 primer를 사용하여 정량 PCR을

통해 분석하였다. PCR buffer 2.5 μl, dNTP 2 μl, MgCl2

1 μl, Bovin Serum Albumin (BSA) 0.4 μl, 10 μM의

primer set 각 0.625 μl, SYBR (50×) 0.5 μl, ROX (50×)

0.2 μl, Taq polymerase 0.2 μl와 토양에서 추출한 DNA

template 2 μl를 섞어 최종 부피를 25 μl로 하였다. PCR 수

행조건은 95oC에서 3분간 initial denaturation을 수행한 뒤,

40 cycles 동안 95oC에서 15초간 denaturation, 55oC와

72oC에서 각각 40초간 annealing 및 extension을 수행한 후,

82oC에서 30초간 reading step을 수행하여 진행하였다.

mcrA gene을 10−5부터 10−9까지 희석하여 메탄 생성균의 정

량을 위한 검량선으로 사용하였으며, 이를 통해 메탄 생성균

의 gene copy number를 계산하였다. 

결과 및 고찰

토양의 물리화학적 특성 분석

채취한 토양 시료의 기본적인 물리화학적 특성을 Table 1

에 기술하였다. 운동장 토양인 soil A의 경우, pH가 8.26 ±

0.16으로 약알칼리성을 띄고 있으며, 다른 토양 시료(soil B,

C, D)와 비교했을 때 유의한 차를 보였다(p < 0.05). 다른 연

구에서 측정한 학교 운동장 토양의 pH를 살펴보면, 2003년

서울 한강이남 지역의 학교용지에서 토양을 채취하여 pH를

측정한 연구 결과에서는 토양의 pH가 7.8에서 9.8 범위의 값

을 나타내었으며[15], 2004년 경남지역 초등학교 운동장 토

양을 대상으로 pH를 측정한 연구 결과 역시 평균 pH가

8.52 ± 0.52를 나타냈다[9]. 즉, 본 연구 결과와 유사하게 학

교 운동장 토양의 pH는 약알칼리성에서 알칼리성인 경우가

많았다. 

Soil A의 수분 함량은 15.03 ± 1.55%로 soil B, C, D가 약

20.42-30.20%의 수분 함량을 지니고 있는 것에 비해 그 값

이 낮다(p < 0.05). 유기물 함량의 경우에는 soil A가 0.84 ±

0.01%를 나타냈으며, soil B, C, D는 3.93-4.92%의 값을 나

타냈다. Soil A의 값은 기존의 다른 연구에서 측정한 운동장

토양의 유기물 함량인 0.56 ± 0.34% 보다는 높지만[9], 수분

함량과 마찬가지로 soil B, C, D와 비교했을 때 유의한 차를

보이며 상대적으로 낮은 함량의 유기물을 포함하고 있다

(p < 0.05). 토양의 수분 함량은 토양 내에 존재하는 미생물

의 활동에 큰 영향을 끼친다[19]. 토양에 존재하는 수분이 적

을수록 산소의 투과가 높아 호기 조건이 되므로[13], soil A

는 다른 토양 시료에 비해 좀 더 호기적 환경이라 할 수 있

다. 그러나 수분 함량이 낮을수록 토양 내 수분의 이용도와

수분에 포함되어 있는 nutrient 이용도가 낮아지므로[19], 다

른 토양에 비해 수분 함량이 낮은 soil A는 토양 미생물의 생

장에 상대적으로 불리할 수 있다. 또한 soil A는 soil B, C, D

보다 낮은 유기물 함량을 지니고 있으므로, 토양 내 유기물

을 분해하여 생장하는 미생물에는 상대적으로 적합하지 않

은 환경이라 생각된다.

Table 1. Physicochemical characteristics of soil samples.

Soil A Soil B Soil C Soil D

pH (8.26 ± 0.16)a (6.69 ± 0.02)b (6.59 ± 0.01)b (6.82 ± 0.12)b

Moisture content (%) (15.03 ± 1.55)c (21.83 ± 0.74)b (20.42 ± 1.11)b (30.20 ± 2.76)a

Organic matter content (%) (0.84 ± 0.01)c (3.93 ± 0.03)b (4.91 ± 0.23)a (4.92 ± 0.42)a

Mean value: a, b, c: the different letter indicate significant differences between groups (p<0.05).
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토양의 메탄 산화 잠재 능력

메탄이 산화되기까지 정체되는 초기 지연기를 유도기라 하

며[17], 이 유도기를 지나 메탄이 시간에 따라 비례적으로 산

화된다. 채취한 토양의 메탄 산화 잠재 능력을 조사한 결과

soil B, C, D가 약 100-200시간의 유도기를 보인 반면, soil

A는 약 400시간이라는 상대적으로 긴 유도기를 보였다(Fig.

1A). 본 연구에서는 토양의 메탄 산화 잠재 능력을 평균 산

화속도와 비산화속도의 두 가지 개념으로 나누어 계산하였

다. 메탄의 평균 산화 속도는 유도기를 포함하여 초기 메탄

농도 50,000 ppm에서 메탄 농도가 500 ppm 이하로 떨어져

실험을 종료한 시기까지의 메탄 농도의 차를 소요된 시간으

로 나눠 구했으며, 반복수 9개의 평균을 사용하였다. 메탄의

비산화 속도는 유도기를 제외하고, 메탄 산화가 급격히 발생

한 구간의 최대 속도를 구해주었다(R2 > 0.92). 각 토양의 메

탄 산화에 대한 평균 산화속도 역시 soil A는 60.3 ± 0.8 μg·

dry soil−1·h−1로, soil B (181.9 ± 3.2 μg·dry soil−1·h−1), soil

C (109.5 ± 2.1 μg·dry soil−1·h−1), soil D (191.9 ± 3.0 μg·dry

soil−1·h−1)에 비해 메탄 산화의 평균 속도가 느렸으며(n = 9,

p < 0.05), 이는 soil A의 메탄 산화 잠재 능력이 다른 토양보

다 떨어지는 것을 뜻한다. 그러나 일단 soil A가 메탄 산화

를 시작하면, 그 속도는 soil B, C, D와 비교해도 크게 뒤쳐

지지 않았다. 토양의 메탄 산화에 대한 비산화속도는 soil A

가 444.5 ± 20.8 μg·dry soil−1·h−1였으며, soil B, C, D는 차

례로 530.6 ± 86.7 μg·dry soil−1·h−1, 392.3 ± 29.6 μg·dry

soil−1·h−1, 797.0 ± 18.2 μg·dry soil−1·h−1의 비산화속도를 보

였다. 운동장 토양인 soil A가 메탄 산화를 시작하면, 오히려

화단 토양인 soil C 보다 빠른 속도로 메탄을 산화하는 것으

로 나타났다(p < 0.05). 따라서 soil A는 soil B, C, D에 비해

유도기가 길기 때문에 토양의 메탄 산화능은 떨어지지만, 메

탄 산화를 위한 적합한 환경이 조성되어 메탄 산화를 시작

하면, soil A의 메탄 산화에 대한 능력은 다른 토양에 비교

해도 떨어지지 않는 것을 알 수 있었다.

메탄 산화 효소 유전자인 pmoA gene을 타겟으로 하여 정

량 PCR 방법을 이용하여 토양 중 메탄 산화 세균을 정량 분

석하였다. 그 결과 원래의 토양에서의 pmoA gene copy

number는 soil A (6.1 × 103), soil B (1.6 × 105), soil C

(1.7 × 105), soil D (1.9 × 105)의 값을 보여, soil A에서의 메

탄 산화균 개체군수는 soil B, C, D에 비해 적은 값을 나타

냈다(Fig. 1B, Table 2). 그러나 혈청병에서 메탄 산화가 완

료된 시점에서는 soil A의 pmoA gene copy number는

(2.3 ± 1.1) × 107 정도로 크게 증가하였고 토양 B ((2.8 ±

1.1) × 108), C ((1.2 ± 1.6) × 108), D ((2.3 ± 1.7) × 108)와 유

의한 차이를 보이지 않았다(Fig. 1C), (p > 0.05). 채취한 토

양의 메탄 산화능 측정과 메탄 산화균 정량 결과(Table 2),

네 종류의 토양 모두 메탄 산화균을 가지고 있으며, 메탄 산

화를 위한 적합한 환경 하에서는 메탄 산화 개체군이 증가

하여, 메탄을 산화할 수 있는 잠재력을 지니고 있음을 알 수

Fig. 1. Methane oxidation of soil samples. (A) Methane oxida-

tion of soil samples enriched with CH4. Bars represent standard

deviation of the mean (n = 9), (B) pmoA gene copy number in raw

soil samples, (C) pmoA gene copy number in soil samples

enriched with CH4 (n = 3).
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있다. soil A의 경우, 다른 토양보다 긴 유도기를 보여 메탄

산화능이 상대적으로 낮았다. 그러나 유도기를 지나 메탄 산

화를 시작하면, soil A는 다른 토양에 뒤쳐지지 않는 산화 속

도를 보이며, 메탄 산화균의 개체군 역시 다른 토양의 개체

군과 유의한 차이를 보이지 않을 정도로 크게 증가하였다.

즉 soil A는 soil B, C, D에 비해 메탄 산화능은 떨어지지만, 메

탄 산화균이 생장하여 메탄을 산화할 수 있는 잠재력은 충

분히 지니고 있는 것으로 평가된다.

본 연구에서 채취한 네 종류의 토양 내에 존재하는 메탄

산화균의 pmoA gene copy number를 다른 토양과 비교한

결과를 Table 2에 나타냈다. 산림 토양, 퇴적물 등을 포함한

자연 환경 토양의 단위 건조 중량 당 pmoA gene copy

number는 106에서 109 범위 수준이었다[10, 11, 16]. 매립지

등에서 메탄 제거를 위해 개발된 토양 및 지렁이 분변토를

이용한 biocover 시스템의 단위 토양 중량 당 pmoA gene

copy number는 108에서 1011로[8], 일반적인 자연 환경에서

의 pmoA gene copy number보다 상대적으로 많다. 대표적

인 인위적 간섭을 많이 받는 논 토양의 pmoA gene copy

number/g dry weight soil은 107 수준이었다[14]. 본 연구에

서 채취한 학교 토양의 단위 중량 당 pmoA gene copy

number는 자연 환경 토양과 biocover 시스템에서보다 현저

히 적은 103에서 105 수준이었다(p < 0.05). 특히 운동장에서

채취한 soil A의 pmoA gene copy number는 103 정도로 다

른 토양과 비교했을 때 현저하게 낮았다. 이는 채취한 토양

시료가 유기물 함량이 낮은 척박한 도심 교정의 운동장에서

채취하였기 때문에, 이에 대한 영향으로 상대적으로 적은 양

의 pmoA gene이 검출된 것으로 판단된다[13]. 그러나 메탄

을 산화한 이후에는 soil A를 포함한 네 종류의 토양 모두

pmoA gene copy number가 107에서 108 정도로, biocover

시스템의 값보다는 낮지만, 일반적인 자연환경의 값과 비교

했을 때 큰 차이를 보이지 않는다(p > 0.05). 따라서 도심 교

정 및 인근 용지에서 채취한 네 종류의 토양은 메탄 산화를

위한 적합한 환경 하에서는 메탄 산화균의 개체군이 증가하

여 메탄을 산화할 수 있는 능력을 지니고 있음을 알 수 있다.

그 중에서도 특히 soil A의 경우, 토양의 수분 함량과 유기

물 함량이 가장 낮은 토양임에도 불구하고 메탄 산화균이 증

가하여 메탄을 산화할 수 있는 잠재력을 충분히 지니고 있

는 것을 알 수 있다.

토양의 메탄 생성 잠재 능력 

토양 시료의 메탄 생성을 Fig. 2A에 도시하였다. Fig. 2A

에서 볼 수 있듯이 soil A를 제외한 나머지 세 종류의 토양

Table 2. Comparison of pmoA gene copy number with previous studies.

Samples Site
pmoA gene copy number

/g dry weight sample
Ref.

Natural source Göttingen forest soil Germany 0.8 × 106 [11]

Deciduous forest soil Lich, Germany (5.0 ± 0.30) × 106 [10]

Boreal forest soil Uddhaure, Sweden (2.9 ± 0.10) × 109 [16]

Moor House peat UK (2.5 ± 0.3) × 108 [16]

Colne estuary sediment Essex, UK (1.8 ± 0.1) × 107 [16]

Cloud forest soil San Pedro, Peru (1.6 ± 0.2) × 108 [16]

Rain forest soil Tono, Peru (1.2 ± 0.1) × 108 [16]

Engineered source Soil biocover (depth 0-82 cm) Seoul, Korea 1010 to 1011 [8]

E.C biocover (depth 72-82 cm)a Goyang, Korea 1010 [8]

E.C biocover (depth 0-62 cm)a Goyang, Korea 108 to 109 [8]

Artificial source Rice field soil Hangzhou, China 5 × 107 [14]

School soil A (raw) Seoul, Korea 6.1 × 103 This study

School soil B (raw) Seoul, Korea 1.6 × 105 This study

School soil C (raw) Seoul, Korea 1.7 × 105 This study

School soil D (raw) Seoul, Korea 1.9 × 105 This study

School soil A (enriched with CH4) Seoul, Korea (2.3 ± 1.1) × 107 This study

School soil B (enriched with CH4) Seoul, Korea (2.8 ± 2.2) × 108 This study

School soil C (enriched with CH4) Seoul, Korea (1.2 ± 1.6) × 108 This study

School soil D (enriched with CH4) Seoul, Korea (2.3 ± 1.7) × 108 This study

aE.C biocover is Earthworm cast biocover.
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의 경우 50시간 이내에 메탄이 생성되기 시작하여 약 300에

서 500 ppm까지 메탄이 발생되었다. 그러나 soil A는 메탄

산화와 마찬가지로 상대적으로 긴 지연기를 나타냈으며, 약

90시간이 지난 후에 메탄을 생성하기 시작하였다. 토양의 평

균 메탄 생산속도도 Fig. 2A와 유사한 경향을 보였다. Soil

A의 경우, 0.6 ± 0.03 μg·dry soil−1·h−1의 속도로 메탄이 생

성되었지만, soil B, C, D는 차례로 2.2 ± 0.4 μg·dry soil−1·

h−1, 2.3 ± 0.4 μg·dry soil−1·h−1, 1.8 ± 0.3 μg·dry soil−1·h−1

의 속도를 보임으로써 soil A의 평균 메탄 산화 속도가 다른

토양 시료보다 느리게 나타났다. 각 토양 시료의 메탄 생성

에 대한 비생성 속도 역시, soil A는 평균 1.0 ± 0.1 μg·dry

soil−1·h−1의 속도를 지녀, 메탄 생성이 시작되더라도 soil B

(4.1 ± 0.3 μg·dry soil−1·h−1), soil C (3.1 ± 0.5 μg·dry soil−1·

h−1), soil D (3.5 ± 0.6 μg·dry soil−1·h−1)보다 느리게 메탄을

생성하였다(p < 0.05). 즉 soil A는 메탄을 생성할 수는 있지

만, 메탄을 생성하기까지 다른 토양보다 긴 시간이 소요되며,

soil B, C, D에 비해 메탄의 생성능이 상대적으로 떨어지는

것을 알 수 있다. Table 1에 나타냈듯이 soil A는 수분 함량

이 약 15% 정도로 다른 토양 시료에 비해 낮으며, 토양의 수

분 함량이 낮을수록 토양은 호기적 조건이 된다[13]. 메탄 생

성균은 혐기적 조건에서 메탄을 생성하는 통성 혐기성

(facultative anaerobic) 또는 절대 혐기성(strict anaerobic)

균이다[13]. 따라서 soil A는 soil B, C, D보다 수분 함량이

상대적으로 낮기 때문에 산소의 투과가 다른 토양보다 높았

을 것이며, 이에 따라 메탄 생성균이 메탄을 생성하기에 다

른 토양에 비해 상대적으로 적합하지 않은 토양이었을 것이다.

mcrA gene을 타겟으로 하여 토양 내 메탄 생성균을 real-

time PCR로 정량 분석 하였다(Fig. 2B, 2C). 운동장에서 채

취한 soil A의 mcrA gene copy number는 단위 건조 중량당

1.7 × 105로, soil B (2.5 × 107), soil C (1.3 × 107), soil D

(3.4 × 107) 보다 적었다(p < 0.05). 그러나 starch를 첨가하고

메탄 생성이 완료된 후에는 soil A의 mcrA gene copy

number가 6.8 × 107로 증가하여 오히려 soil B (1.3 × 107),

C (1.9 × 107), D (6.4 × 106) 보다 많았다(p < 0.05). Soil A의

메탄 생성 잠재 능력이 다른 토양 시료보다 낮았음에도 불

구하고, 메탄 생성 세균수가 가장 많았다. Soil A 토양에서

는 starch 기질 첨가로 인해 토양 내에 존재하는 메탄 생성

균의 개체군이 다른 토양보다 크게 증가하였지만, 메탄 생성

균의 활성이 다른 토양에 비해 낮았기 때문에 이러한 결과

를 초래한 것으로 생각된다. 따라서 향후 RNA 시료를

template로 하여 각 토양 시료의 메탄 생성균을 비교 평가

하는 것이 필요하다. 

도심 교정 및 인근 용지에서 채취한 네 종류의 토양 시료

에 존재하는 mcrA gene copy number를 다른 연구 결과와

비교한 값을 Table 3에 나타냈다. 늪, 습지 등의 자연 토양

Fig. 2. Methane production of soil samples. (A) Methane pro-

duction of soil samples amended with starch. Bars represent stan-

dard deviation of the mean, (B) mcrA gene copy number in raw

soil samples, (C) mcrA gene copy number in soil samples

amended with starch (n = 3). 
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에서의 mcrA gene copy number는 단위 건조 중량당 106에

서 108 범위였다[7]. 혐기적 조건에서 biogas를 생산해내는

생물반응 시스템에서도 108에서 109 범위의 mcrA gene copy

number/g dry weight soil을 나타냈다[6]. 본 연구에서 채취

한 토양 원시료는 soil A (1.7 × 105)를 제외한 soil B

(2.5 × 107), soil C (1.3 × 107), soil D (3.4 × 107)의 경우,

mcrA gene의 copy number에서 자연 토양 및 biogas 생산

시스템과 유의한 차를 보이지 않았다(p > 0.05). 그러나

starch 기질을 첨가하고 일정 시간 배양한 이후에는 soil A

의 mcrA gene 수가 크게 증가하여(6.8 × 107 ± 5.6 × 106),

soil B (1.3 × 107 ± 3.3 × 106), soil C (1.9 × 107 ± 7.8 × 106),

soil D (6.4 × 106 ± 2.2 × 106) 보다도 많은 수의 mcrA gene

이 검출되었으며, 이는 다른 자연 환경에서 검출된 mcrA

gene copy number와 유의한 차를 보이지 않는다(p > 0.05).

따라서 도심 교정 및 인근 용지에서 채취한 네 종류의 토양

은 모두, 메탄 생성에 적합한 환경이 되면 메탄 생성균의 개

체군이 증가하여 메탄을 생성할 수 있는 능력을 지니고 있

다. 또한 운동장 토양인 soil A는 네 종류의 토양 중 가장 유

기물 함량이 낮아 토양 내 유기물을 분해하여 생장하는 미

생물에 있어 가장 덜 적합한 환경의 토양일지라도, 메탄 생

성에 대한 잠재력을 충분히 지니고 있음을 알 수 있다.

기존 연구에서는 습지, 논, 매립지 등의 장소에서 메탄 산

화 및 생성에 대한 연구는 활발히 수행되었으나, 이를 벗어

나 인간의 간섭이 가장 큰 도심 토양의 메탄 산화 및 생성능

을 평가한 사례는 거의 없다. 따라서 본 연구는 도심 학교에

서 채취한 토양을 시료로 하여 메탄의 산화 및 생성에 대한

잠재력을 조사하였다. 조사결과 운동장 토양인 soil A는 다

른 토양에 비해 메탄 산화에 대한 유도기가 상대적으로 길

고, 평균 메탄 산화 속도가 느렸다. 토양 내 메탄 산화균의

정량 분석 결과 역시 soil A에 존재하는 메탄 산화균의 개체

군 수는 soil B, C, D에 비해 상대적으로 적은 값을 나타냈

다. 그러나 메탄 산화에 대한 비산화 속도는 soil A의 경우

다른 토양 시료에 크게 뒤쳐지지 않았으며, 메탄 산화가 완

료된 이후의 메탄 산화균 개체군수 역시 soil A, B, C, D에

서 유의한 차가 나타나지 않았다(p > 0.05). 뿐만 아니라 메

탄 산화가 완료된 이후에는, 네 종류 토양에서 메탄 산화균

개체군수가 산림 토양, 습지, 퇴적물 등의 자연 환경과 큰 차

이를 보이지 않았다(p > 0.05). 이를 통해 도심 학교에서 채

Table 3. Comparison of mcrA gene copy number with previous studies.

Samples Site
mcrA gene copy number

/g dry weight sample
Ref.

Natural source Acidic bog Migneint, UK 1.4 × 108 ± 2.0 × 107 [7]

Calcareous fen Cors Goch, UK 3.3 × 108 ± 2.7 × 108 [7]

Riparian wetland Nant Ffrancon valley, UK 1.8 × 107 ± 2.2 × 106 [7]

Engineered source Biogas reactora Eichhof, Germany 0.5 × 109 to 2.1 × 109 [6]

Biogas reactorb Eichhof, Germany 0.9 × 108 to 2.4 × 108 [6]

Biogas reactorc Eichhof, Germany 0.6 × 108 to 2.0 × 108 [6]

Biogas reactord Eichhof, Germany 2.2 × 108 to 4.8 × 108 [6]

Artificial source Rice field soil Hangzhou, China 1.7×107 [23]

Cattle pasture Treinta-y-Tres, Uruguay 108 [18]

Flooded rice field soil Treinta-y-Tres, Uruguay 108 [18]

School soil A (raw) Seoul, Korea 1.7 × 105 This study

School soil B (raw) Seoul, Korea 2.5 × 107 This study

School soil C (raw) Seoul, Korea 1.3 × 107 This study

School soil D (raw) Seoul, Korea 3.4 × 107 This study

School soil A (amended with starch) Seoul, Korea 6.8 × 107 ± 5.6 × 106 This study

School soil B (amended with starch) Seoul, Korea 1.3 × 107 ± 3.3 × 106 This study

School soil C (amended with starch) Seoul, Korea 1.9 × 107 ± 7.8 × 106 This study

School soil D (amended with starch) Seoul, Korea 6.4 × 106 ± 2.2 × 106 This study

aAnaerobic reactor fed with casein (2.45 gl−1).
bAnaerobic reactor fed with casein (8 gl−1).
cAnaerobic reactor fed with starch.
dAnaerobic reactor fed with cream.



CH4 Oxidation and Production in Urban School Soils  39 

March 2014 | Vol. 42 | No. 1

취한 네 종류의 토양은 적합한 환경 하에서 메탄 산화균의

개체군의 증가하여 메탄 산화를 할 수 있는 잠재능을 가지

고 있는 것으로 판단된다.

토양의 메탄 생성 잠재 능력을 분석한 결과, 메탄 산화와

마찬가지로 soil A는 다른 토양 시료보다 메탄 생성에 대한

유도기와 평균 메탄 생성 속도, 비생성 속도가 느리게 나타

났다. soil A 에서의 메탄 생성균 개체군수 역시 soil B, C, D

보다 적었으며, 이를 통해 soil A의 메탄 생성능은 다른 토

양 시료에 비해 떨어짐을 알 수 있었다. 그러나 기질을 첨가

하여 메탄이 생성되고 난 이후에는 soil A에서의 메탄 생성

균 개체군 수가 다른 토양 시료 보다 많게 나타났다(p > 0.05).

이를 통해 운동장 토양인 soil A에서는 메탄 생성균의 개체

군이 다른 토양보다 크게 증가할 잠재능을 지니고 있지만,

메탄 생성균의 활성은 다른 토양에 비해 낮은 것을 알 수 있

었으며, 메탄 생성균의 실질적인 활성을 평가하기 위해서는

각 토양 시료의 RNA sample을 통한 평가가 필요하다. 본 연

구에서 채취한 네 종류의 토양 모두, 메탄을 생성한 이후의

메탄 생성균 개체군 수가 습지나 biogas 생산 시스템과 유의

한 차를 보이지 않았으며(p > 0.05), soil A, B, C, D는 적합

한 환경 하에서 메탄 생성균의 개체군이 증가하여 메탄을 생

성할 수 있는 잠재능을 가진 것으로 평가된다.

요 약

본 연구에서는 도심 학교 운동장(soil A)과 화단(soil B, C,

& D)에서 채취한 토양의 잠재적인 메탄 산화 및 생성능을

평가하였다. 토양 원시료 중 메탄 산화균 수를 정량 분석한

결과, 운동장 토양(soil A)는 6.1 × 103 gene copy number/g

dry weight soil이었으나, 화단 토양(soil B~D)는 1.6-1.9 ×

105 gene copy number/g dry weight soil이었다. 토양을 넣

은 혈청병에 메탄 가스를 주입하여 잠재 메탄 산화능을 평

가한 결과, 운동장 토양은 다른 토양보다 메탄을 산화하기까

지 긴 유도기를 보였으나, 유도기 이후에는 화단 토양과 거

의 유사한 메탄 산화능을 나타냈다. 또한 운동장 토양의 메

탄 산화균 수는 2.3 × 107 gene copy number/g dry weight

soil까지 증가하여 화단 토양의 메탄 산화균 수(1.2-2.8 × 108

gene copy number/g dry weight soil)과 유의적 차이를 보

이지 않았다. 교정에서 채취한 토양의 메탄 생성 거동도 메

탄 산화와 유사한 패턴을 보였다. 토양 원시료의 메탄 생성

균 수는 화단 토양(1.3-3.4 × 107 gene copy number/g dry

weight soil)에 비해 운동장 토양(1.7 × 105 gene copy number/

g dry weight soil)이 훨씬 적었다. 그러나 토양에 유기물을

첨가한 후 메탄 생성 현상이 발휘된 후에는 메탄 생성 균수

는 운동장 토양과 화단토양 모두 107 gene copy number/g

dry weight soil 수준이었다. 본 연구를 통해 도심 교정에서

채취한 네 종류의 토양은 모두 메탄 산화균 및 생성균을 가

지고 있으며, 메탄 산화와 생성에 적합한 조건이 되면, 메탄

산화균 및 생성균의 개체군이 증가하여 메탄을 산화하거나

생성할 수 있는 잠재력을 지니고 있음을 알 수 있었다.
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