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Perchlorate (ClO4
-
) is an emerging contaminant detected in soil, groundwater, and surface water. 

Previous study revealed bacterial community in the enrichment culture tdegraded perchlorate using 
elemental sulfur as an electron donor. Quantitative and qualitative molecular methods were employed 
in this study to investigate archaeal community in the enrichment culture. Real-time qPCR showed 
that archaeal 16S rRNA gene copy number in the culture was about 1.5% of bacterial 16S rRNA gene 
copy number. This suggested that less archaea were adapted to the environment of the enrichment 
culture and bacteria were dominant. DGGE banding pattern revealed that archaeal community profile 
of the enrichment culture was different from that of the activated sludge used as an inoculum for 
the enrichment culture. The most dominant DGGE band of the enrichment culture was affiliated with 
Methanococci. Further research is necessary to investigate metabolic role of the dominant archaeal pop-
ulation to better understand microbial community in the perchlorate-reducing enrichment culture. 
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서   론

현대 산업이 발달하게 되면서 새로운 오염물질의 배출은 

불가피해졌다. 이러한 오염물질은 신규 오염물질(emerging 

contaminant)로 분리된다. 신규 오염물질 중 퍼클로레이트

(ClO4
-)는 미국에서 1940년대 중반에 처음 생산된 이후 군사용 

폭발물, 로켓 추진제, 불꽃놀이용 폭발물, 기폭제, 성냥, 윤활

유, 에어백과 특정 비료 등에 사용되는 미량 오염물질이다[16]. 

미량 오염물질은 미량의 농도(ng 혹은 μg/l)로도 위해성을 나

타내는 오염물질이다.

퍼클로레이트는 요오드가 갑상선에 흡수되는 것을 방해하

여 갑상선 호르몬의 생산을 저해한다. 대사 조절에 관여하는 

갑상선 호르몬은 태아나 성장발육기의 어린이들에게 특히 중

요하므로 이들의 퍼클로레이트의 노출은 매우 치명적일 수 

있다. 퍼클로레이트는 물에 대한 용해도가 높고, 화학적으로 

안정하여 쉽게 분해되지 않으므로 광범위 수질오염을 초래할 

수 있다. 그러나 이 오염물을 처리하기 위한 기술은 상당히 

제한적인 실정이다. 대표적인 퍼클로레이트 처리법인 이온교

환법은 실제로 퍼클로레이트를 분해하는 것은 아니다. 게다가 

사용한 수지를 주기적으로 재생해야 하는 번거로움과 함께 

발생된 폐재생액으로 인한 이차오염을 야기할 수 있는 단점이 

있다[20].

한편 미생물을 이용한 생물학적 처리는 퍼클로레이트를 무

해한 산물로 완전히 분해하므로 가장 친환경적인 방법이며 

경제적이라 할 수 있다[5]. 퍼클로레이트 분해 미생물은 보통 

세균 domain에 속하고 이들을 perchlorate-reducing bacteria 

(PRB)라고 한다[2]. PRB는 적절한 전자공여체가 주어지면 전

자수용체인 ClO4
- 를 순차적으로 환원시키므로, 최종적으로 

무해한 염소 이온과 산소가 생성된다[4]. PRB 중에서 β-Proteo-

bacteria가 가장 많이 보고되었으며[3], 다양한 환경으로부터 

새로운 PRB들이 계속 보고되고 있다. 

원소 황(elemental sulfur, S0) 입자와 활성슬러지를 이용하

여 독립영양 방식으로 퍼클로레이트를 제거한 연구는 이미 

보고되었다[9]. 원소 황을 이용한 퍼클로레이트 제거 공정에서 

식종균으로 활성슬러지를 사용했을 때 보다 농화배양 미생물

의 퍼클로레이트 제거능이 우수하였다[10]. 또한 원소 황을 전

자공여체로 이용하여 퍼클로레이트를 분해하는 농화배양 내 

세균 군집조성에 대한 연구도 수행되었다[12]. 그 결과 β- 

Proteobacteria, Bacteroidetes, 그리고 Spirochaetes에 속하는 개체

군이 우점하는 것으로 나타났고, 이들과 이미 알려져 있는 

PRB와의 계통관계가 밝혀졌다. 퍼클로레이트를 분해하는 세

균에 대한 연구는 비교적 많으나 고세균에 대한 연구는 아직 

미흡한 실정이다[3]. 본 연구에서는 독립영양 방식으로 황을 
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Table 1. Primers used in this study

Target Primer Sequence (5'→3') Use 

Bacteria 
341F

518R 

CCTACGGGAGGCAGCAG

ATTACCGCGGCTGCTGG
qPCR

Archaea 
109F　

915R

ACKGCTCAGTAACACGT 

GTGCTCCCCGCCAATTCCT 
PCR

Archaea
349F 

806R　

GYGCASCAGKCGMGAAW

GGACTACVSGGGTATCTAAT 
qPCR

Archaea
GCarch340F

519R

GC clamp
*-CCCTACGGGGYGCASCAG

GGACTACVSGGGTATCTAAT
PCR-DGGE

*GC clamp: 5’-CGCCCGCCGCGCGCGGCGGGCGGGGCGGGGGCACGGGGGG-3’

산화시켜 퍼클로레이트를 분해하는 농화배양 미생물의 고세

균 군집을 정성 및 정량적으로 분석하였다. PCR-DGGE 기술

을 이용하여 고세균 군집구조를 분석하였고, real-time PCR 

(qPCR)을 이용하여 16S rRNA 유전자를 정량하였다. 

재료 및 방법

퍼클로레이트 분해 미생물 농화배양

PRB 농화배양은 문헌[12]에 보고된 것과 같이 수행하였다. 

배양 초기에 mineral medium (2 mg/l MgSO4
.7H2O, 47 mg/l 

K2HPO4, 27 mg/l NaH2PO4
.H2O, 16 mg/l NH4H2PO4,1 g/l 

NaHCO3, pH 7.43), 원소 황 입자(70 g/l), 그리고 120 mg/l 

ClO4
-를 포함하는 1 l Wheaton bottle 반응기에 활성슬러지를 

접종하였다. 새 mineral medium은 주기적으로 교체하였고 

pH는 7.5로 조정하였다. 반응기 내의 ClO4
- 농도가 검출한계 

이하로 낮아질 때마다 ClO4
-를 주입하면서 5년 이상 배양하였

다. 

Genomic DNA 추출 

농화배양 반응기에서 황 입자를 채취하고 그 입자에 형성된 

생물막 미생물로부터 DNA를 추출하였다. 채취한 황 입자 시

료에 phosphate buffered saline (pH 7.2)을 넣어 5분 간 강하

게 vortex하여 생물막 미생물을 황 입자로부터 유리시켰다. 

유리된 미생물을 회수하여 UltraClean Microbial DNA iso-

lation kit (MO BIO Laboratories, CA, USA)를 이용하여 ge-

nomic DNA를 추출하였다. 한편 농화배양된 미생물 군집과 

비교하기 위해 접종균으로 사용된 활성슬러지로부터 DNA를 

추출하였다.

Real-time PCR (qPCR) 

세균과 고세균의 16S rRNA 유전자의 정량적 분석을 위해 

qPCR을 수행하였다. E. coli DH5ɑ의 genomic DNA를 이용하

여 341F와 518R 프라이머를 이용하여 PCR 한 후, PCR purifi-

cation kit (Bioneer, Daejeon, Korea)를 이용하여 정제한 다음 

세균 16S rRNA 유전자의 표준곡선을 작성하는데 이용하였다. 

유전자 copy 수는 아래 식 1에 의해 계산하였다. 정제된 PCR 

산물의 주형을 6×108 부터 6×103 copies/μl까지 10 배 씩 희석

하여 표준곡선을 작성하였다. 

한편, 고세균의 경우에는 Methanococcus jannashii DSM2661

의 genomic DNA로부터 109F와 915R 프라이머를 이용하여 

고세균 16S rRNA 유전자를 증폭한 후 pGEM-T vector에 liga-

tion한 후 E. coli JM109에 형질전환하였다. 형질전환된 E. coli

로부터 plasmid DNA를 정제하여, 고세균의 16S rRNA 유전

자 copy수를 정량하기 위한 표준 클론으로 이용하였다. 표준 

클론의 주형을 3×108부터 3×103 copies/μl까지 10 배씩 희석하

여 표준곡선을 작성하였다. qPCR을 위한 모든 표준곡선의 R2

값은 0.99 이상, 증폭 효율은 80-120% 범위에 포함되었다. 

qPCR은 SYBR green법으로 수행하였고, Table 1에 있는 프라

이머를 이용하였다. SYBR (2×) PCR master mix (Applied 

Biosystem, MA, USA), forward와 reverse primers (각각 10 

μM), 주형 등을 포함하여 총 20 μl로 반응시켰다. qPCR은 

StepOne Real-time PCR System (Applied Biosystem)을 이용

하여 수행하였다. qPCR의 반응 조건은, 세균의 경우 95℃ 10

분 간 변성, 95℃ 30초, 56℃ 30초, 72℃ 40초 간 40 cycle 증폭하

였고, 고세균의 경우, 95℃ 10분 간 변성, 95℃ 30초, 50℃ 30초, 

72℃ 40초 간 40 cycle 증폭하였다. 

Copy number = (concentration)/(molar mass) × 

(6.022×1023)                   (식 1)

PCR-DGGE

추출한 DNA를 이용하여 109F와 915R 프라이머를 이용하

여 95℃ 5분 간 변성한 후, 95℃ 1분, 52℃ 1분, 72℃ 1분 30초 

간 30 cycles로 증폭하였다. PCR 산물을 주형으로 하여 GC 

clamp가 결합되어 있는 GCarch340F와 519R 프라이머를 이용

하여 nested PCR을 수행하였다. 95℃ 5분 간 변성한 후, 95℃ 

30초, 54℃ 30초, 72℃ 40초 간 30 cycle 증폭한 다음 얻어진 

고세균 16S rRNA 유전자 단편은 DGGE에 사용하였다. Dena-

turing gel은 8%(w/v) polyacrylamide gel (acrylamide: N, 

N’-methylenebisacylamide, 37.5:1)에 변성제로서 formamide

와 urea를 첨가하여 40%에서 60%까지 농도구배가 형성되도
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A B

C

Fig. 1. Quantification of bacterial and archaeal 16S rRNA genes. (A) Standard curve of bacterial 16S rRNA gene copy numbers 

and threshold cycles (Ct) using purified PCR product of E. coli 16S rRNA gene. (B)　Standard curve of archaeal 16S rRNA 

gene copy numbers and Ct using a plasmid containing M. jannashii DSM2661 16S rRNA gene. (C) Bacterial and archaeal 

16S rRNA gene copy numbers in activated sludge (AS) and enrichment culture (S) (mean ± SD, n=3). 

록 제작하였다. 이 농도구배 gel에 PCR 산물을 loading한 후 

1× TAE buffer (40 mM Tris, 20 mM acetic acid, 1 mM EDTA, 

pH 8.0)에서 DCode systems (Bio-Rad, CA, USA)을 이용하여 

60oC, 200 V에서 4.5시간 동안 전기영동을 실시하였다. 전기영

동 후 gel을 SYBR gold nucleic acid gel stain (Invitrogen, MA, 

USA)으로 염색하고 UV transilluminator에서 band의 패턴을 

확인하였다. 

염기서열 및 계통분석 

DGGE에서 보여지는 주요 DNA band는 멸균된 칼로 잘라

낸 후, tube에 담아 tip 끝으로 잘게 부순 다음, 멸균된 증류수

에 담가 DNA가 유리되도록 하였다. 원심분리하여 상등액을 

PCR의 주형으로 이용하였고, GC clamp가 없는 동일한 pri-

mer로 PCR하였다. PCR 산물은 정제 후 염기서열을 결정하는

데 사용하였다. 결정된 염기서열 정보는 GenBank database에 

등록하였다(KY432872-KY432883). 염기서열들은 Clustal W 

프로그램을 이용하여 alignment를 수행하였다[14]. Multiple 

alignment 결과를 MEGA 6.0 프로그램[21]을 이용하여 neigh-

bor-joining 방법으로 계통수를 작성하였으며 bootstrap은 

1,000번 수행하였다. 대응분석(correspondence analysis)는 PAST 

(version 2.17c) 프로그램을 이용하였다. 

결과 및 고찰

고세균 16S rRNA gene copy 수 정량 

 미생물 정량을 위해 흔히 사용하는 평판배양법은 오직 해

당 배양조건에서 배양이 되는 미생물에 대한 정보만 제공한

다. 그래서 대다수 배양되지 않는 세균과 고세균에 대한 정보 

제공에는 미흡하다. 본 연구에서는 qPCR을 이용해서 농화배

양 내에 존재하는 세균과 고세균의 16S rRNA 유전자를 정량

적으로 분석하였다. 표준곡선의 R2값이 0.99 이상으로 양호한 

직선성을 나타내었다(Fig. 1A, Fig. 1B). 표준 시료에서 세균과 

고세균은 83.02℃와 87.96℃에서 각각 단일 peak를 가지는 

melting curve를 나타내었다. 또한, 비특이적으로 증폭된 PCR 

산물이 나타나지 않았음을 전기영동을 통해 확인하였다(결과 

미제시).

식종균으로 이용한 활성슬러지 내 세균과 고세균의 16S 

rRNA 유전자 copy수(/ng DNA)는 각각 1.4×106와 1.3×105이

였다. 한편 농화배양 내 세균과 고세균의 16S rRNA 유전자 

copy수(/ng DNA)는 각각 9.3×104과 1.4×103으로 정량 되었다

(Fig. 1C). 고세균의 16S　rRNA 유전자 copy수가 활성슬러지

에서는 세균의 9.3%였고, 농화배양 내에서는 1.5%를 차지하였

다. 그래서 황을 이용하여 퍼클로레이트를 대사하는 환경에서
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Fig. 3. Correspondence analysis of archaeal 16S rRNA gene 

band patterns shown in DGGE. AS, activated sludge; 

S, enrichment culture.

Fig. 2. PCR-DGGE profile of archaeal 16S rRNA gene fragments. 

Activated sludge was used as an inoculum of sul-

fur-based enrichment culture. Arrows indicate DNA 

bands that were excised and analyzed for nucleotide 

sequence. AS, activated sludge; S, enrichment culture. 

는 고세균의 비율이 낮아 세균이 우점하는 것으로 나타났다. 

세균의 경우 평균적으로 세포 당 16S rRNA 유전자가 3.6-4.1 

copies가 존재하고, 고세균의 경우 세포 당 1-1.5 copies가 존재

하는 것으로 알려져 있다[10]. 따라서 본 연구에 사용된 활성슬

러지의 세균과 고세균의 수는 반응 당 3.5×105-3.9×105과 

8.8×104-1.3×105으로 각각 추정되었다. 한편 농화배양 내 세균

과 고세균의 수는 2.3×104-2.6×104과 9.2×102-1.4×103으로 각각 

정량할 수 있다. 활성슬러지는 유입되는 하수나 폐수의 성상

에 따라 미생물 조성과 농도가 다른 것으로 보고되었다[11]. 

PCR-DGGE에 의한 미생물 군집비교 

황을 전자공여체로 이용하는 농화배양 내 고세균군집을 파

악하기 위해 PCR-DGGE 기법을 사용하였다. 그 결과는 식종

균으로 이용한 활성슬러지 내의 고세균 군집과 비교 분석하였

다. 활성슬러지와 농화배양 고세균의 DGGE 밴드 패턴은 확연

히 다르게 나타났다(Fig. 2). 두 시료의 고세균 군집을 대응분

석을 통해 시각적으로 도식화함으로써, DGGE의 결과를 뒷받

침해주었다(Fig. 3). 농화배양 시료에서는 활성슬러지에서 나

타난 밴드들과 같은 위치에 있는 것도 있지만, 다른 위치에서 

새로 진하게 나타난 밴드가 관찰되었다. 한편 활성슬러지에 

존재하던 밴드가 농화배양 시료에서 나타나지 않는 것도 있었

다. 이들 밴드에 해당하는 개체군들의 농도는 농화배양되는 

동안 사멸했거나 검출한계 이하로 나타남을 의미한다. 따라

서, 접종된 활성슬러지의 고세균 군집이 농화배양되는 동안 

그 환경에서 적응하여 사는 고세균 군집으로 천이하였다는 

것을 알 수 있었다. 

DGGE 결과 활성슬러지의 주요 밴드 1과 2, 그리고 농화배

양 고세균 군집에서 구별되는 밴드 3-12를 잘라낸 후 PCR로 

재증폭하여 염기서열을 분석하였다. 확보된 염기서열은 BLASTN 

분석을 통해 가장 근연관계에 있는 것을 검색하였다(Table 2). 

활성슬러지의 세균 군집에 비해 고세균의 군집에 관해서는 

많이 보고되지 않았다[8]. 본 연구에서 활성슬러지로부터 검출

된 밴드 1과 2는 Methanobacteria 강과 Woesarchaeota 문에 각각 

해당하였다. Woesarchaeota 문에 해당하는 고세균들은 이전에 

DHVEG-6 (Deep-sea Hydrothermal Vent Euryarchaeota 

Group 6) cluster로 알려졌고, 아직까지 순수배양된 적은 없으

며 주로 NGS를 기반으로 한 분자생태학적 기법을 통하여 이

들의 존재가 확인되었다. 접종된 활성슬러지에서 가장 진한 

밴드 1에 해당하는 개체균은 농화배양되는 동안 사멸하였거

나 검출이 안될 정도로 농도가 낮아졌다. 

본 연구에서 사용한 농화배양 시료를 DGGE 분석한 결과 

관찰된 밴드에 해당하는 고세균 개체군들은 황 대사에 직·간

접적으로 관여할 것으로 여겨진다. 농화배양 시료에서 분리한 

밴드 3-12는 각각 Thaumarchaeota 문, Marine Benthic Group 

E, Woesarchaeota 문, 그리고 Euryarchaeota 문에 속하는 Metha-

nobacteria, Methanococci 등에 해당하였다(Fig. 4, Table 2). Park 

등[17]은 Thaumarchaeota 문에 속하는 암모니아 산화 고세균

(ammonium-oxidizing archaea, AOA)이 thiosulfate를 전자

공여체로 이용하는 황 산화 세균과 같이 배양하였을 때 농화

배양이 가능하였다고 보고하였다. AOA의 농화배양이 가능한 

명확한 기전은 밝혀지진 않았으나 황 산화 세균군집이 AOA

에 필수적인 성장요인들을 제공했을 거라고 추정하였다. 밴드 

8은 Euryarchaeota 문에 속하는 Marine Benthic group E에 해

당하는 것으로 나타났는데 이 group E는 심해 열수 환경에서 



Fig. 4. Phylogenetic relationship of the 16S rRNA gene detected by DGGE and closely related nucleotide sequences from GenBank. 

Scale bar indicates 50 inferred nucleotide substitutions per 1,000 nucleotides. Nucleotide sequence accession numbers are 

shown in parentheses. Sulfolobus acidocaldarius was used as outgroup. 

Table 2. Characteristics of 16S rRNA gene fragments obtained from DGGE gel

Sample
DGGE band

(Accession No.)
Closest relatives
(Accession No.)

Isolated environment
Taxonomic description 

(Phylum/Class) 
Identity

(%)

AS 

1
(KY432872)

Uncultured Methanobacterium 
sp. clone sk0812-6 (FJ560744)

Enriched methanogen 
community from an anaerobic 
wastewater digestion reactor

Methanobacteria 99

2
(KY432873)

Uncultured archaeon
clone A0618R003 (AB653414)

Rice paddy soil
Woesearchaeota 
(DHVEG-6)

99

S

3
(KY432874)

Uncultured archaeon
clone denovo502 (LN796308)

Freshwater anaerobic oxidation 
of methane associated with 
sulfate reduction 

Thaumarchaeota 
Group C3

97

4
(KY432875)

Uncultured crenarchaeote clone 
Arch_AE_E04 (FJ968097)

Sulfur-rich spring on the lake 
Thaumarchaeota 
Group C3

99

5
(KY432876)

Uncultured archaeon clone 
SZBHcARC-26 (JX910342)

Anaerobic methane oxidation 
and methanogenesis

Methanobacteria 99

6
(KY432877)

Uncultured archaeon clone 
A0618R003_I19 (AB653317)

Rice paddy soil
Woesearchaeota 
(DHVEG-6)

99

7
(KY432878)

Uncultured archaeon clone 
33-P57A99 (AF355926)

Mid-ocean ridge subseafloor 
habitat

Methanococci 99

8
(KY432879)

Uncultured archaeon clone 
FZ2aA40 (AY165998)

Walls of an active deep-sea 
sulfide chimney 

Marine Benthic 
Group E

99 

9
(KY432880)

Uncultured archaeon clone 
ANS_C08_TL_7 (KF726872)

Biofilm communities associated 
with corroded oil pipeline 
surfaces

Methanococci 97

10
(KY432881)

Methanocaldococcus jannaschii 
strain JCM 10045 (NR_113292)

Submarine hydrothermal vent Methanococci 97

11
(KY432882)

Uncultured archaeon clone 
AG_UASB4-21 (JN811535)

UASB reactors treating brackish 
aquaculture sludge

Woesearchaeota 
(DHVEG-6)

99

12
(KY432883)

Uncultured archaeon gene 
clone MK903D_A26 (AB831297)

Deep sea methane seep 
sediment 

Woesearchaeota
(DHVEG-6)

99
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황 순환에 관여하는 것으로 보고되었다[22]. 농화배양시료에

서 가장 우점종으로 나타난 밴드 9는 Methanococci 강에 해당 

되었으며, 밴드 7과 10도 이 강에 해당되는 것으로 나타났다. 

최근 연구에 의하면 Methanobacterium articum이 퍼클로레이

트를 분해하였다고 보고되었다[19]. 또한 황을 산화하여 퍼클

로레이트를 분해하는 내염성(5% NaCl) 농화배양 내에서 

Methanobacteria와 연관된 고세균이 우점종으로 보고되었다

[1]. Methanobacteria와 Methanococci 강에 해당하는 고세균들은 

절대 혐기성이고, H2와 CO2를 이용하여 메탄을 생성(hydro-

genotrophic methanogen)을 하는 것으로 알려져 있다[7]. 본 

연구에서 사용한 농화배양 시료의 DGGE 결과 검출된 hydro-

genotrophic methanogens이 퍼클로레이트를 분해하는지는 

향후 연구가 필요하다. 그러나 황을 산화하여 퍼클로레이트를 

분해하는 환경 하에서 우점종으로 나타난 것으로 미루어보아 

이런 환경 하에서 이들의 대사적 기능이 있는 것은 명확하다.

최근 연구[15]에 의하면 해양 환경에서 분리한 고온성 고세

균인 Euryarchaeota 문에 속하는 Archaeoglobus fulgidus가 종속

영양 방식으로 퍼클로레이트를 분해하는 것으로 알려졌다. 그

리고, acetate를 전자공여체로 이용한 퍼클로레이트 제거 반응

기로부터 acetoclastic methanogen인 Methanosaeta harundina-

cea이 우세함이 보고되었다[2]. 이들 모두 종속영양 방식이며 

독립영양 방식으로 퍼클로레이트를 분해하는 고세균에 관한 

정보는 거의 없었다. 본 연구에서는 황을 전자공여체로 이용

하여 퍼클로레이트를 분해하는 농화배양의 고세균 군집을 분

석하여 우점 고세균 개체균들을 밝혀냈다. 우점 개체군들은 

대부분 배양 되지 않은 고세균의 16S rRNA 유전자 클론들과 

계통발생학적 연관이 있었다. 향후 이 우점 개체군들의 중요

성과 대사적 역할에 대해서는 더 연구가 필요하다. 이 우점 

고세균 개체군들의 기능이 규명되면 퍼클로레이트를 제거하

는 농화배양 내 존재하는 미생물 군집을 이해하는데 도움이 

될 것이다. 미생물 군집에 대한 정보와 이해를 통해 본 농화배

양 미생물을 이용한 퍼클로레이트 연속제거 공정의 모니터링

과 효율 증진에 활용될 기술을 개발 할 수 있다. 
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초록：독립영양 방식으로 퍼클로레이트를 분해하는 농화배양 내 고세균 군집 분석

김영화1․도상현2․소현승2․빈준원2․성해찬2․지성찬2․손명화2․안영희1*

(1동아대학교 공과대학 환경공학과, 2부산일과학고)

퍼클로레이트(ClO4
-)는 토양, 지하수, 그리고 지표수의 신규 오염물질이다. 원소 황을 전자공여체로 이용하여 

퍼클로레이트를 분해하는 농화배양에 존재하는 세균 군집에 대한 정보는 이전 연구를 통해 밝혀졌다. 본 연구에

서는 정량 및 정성적인 분자기법으로 이 농화배양 내 고세균 군집을 조사하였다. 농화배양 내의 16S rRNA 유전자 

copy수를 실시간 정량 PCR로 조사한 결과 고세균의 이 유전자 copy수는 세균의 1.5%를 나타냈다. 그래서 이 농

화배양 환경에서 적응하는 고세균의 수가 적어 세균이 우점하는 것으로 나타났다. DGGE 밴드패턴을 통해 농화배

양과 식종균으로 이용한 활성슬러지의 고세균 군집조성이 다르다는 것을 알 수 있었다. 농화배양의 가장 우세한 

DGGE 밴드는 Methanococci와 연관되는 것으로 나타났다. 향후 이 우점 고세균 개체군의 대사적 역할이 규명되면 

퍼클로레이트를 제거하는 농화배양 내 존재하는 미생물 군집을 이해하는데 도움이 될 것이다. 
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