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남조류 유전자형의 다양성 및 변화

남조류, 그 중에서도 특히 녹조 발생과 밀접하게 

연관되어 있는 Microcystis, Anabaena 등에 대한 

연구가 오랫동안 진행되어 왔음에도, 아직 우리는 

이들의 효과적인 제어 방법을 갖고 있지 못 하다. 질

소, 인의 유입에 의한 부영양화 및 여름철 높은 수

온이 가장 직접적인 원인이라는 점에는 이견이 없으

나, 같은 수역에 왜 해마다 서로 다른 남조류가 녹조

를 일으키는지, 발생하는 시점과 정도는 어떤 이유

로 계속 바뀌는지, 이에 대한 명확한 해답을 우리는 

아직 얻지 못 했다. 전통적인 이화학적 수질분석과 

현미경을 이용한 남조류의 동정 및 계수 방법으로는 

여전히 이에 대한 설명을 해 줄 수 없으며, 앞으로도 

어려우리라 판단된다.

남조류를 현장에서 분리하여 실험실에서 다양

한 조건으로 배양, 비교함으로써, 어떤 환경요인

이 이들의 생장에 영향을 주는지, 남조류 독소인 

microcystin의 합성이 어떤 조건에서 증가하는지

에 대해서도 많은 연구가 이루어졌으나, 공통적인 

결론에 이르지 못 했다. 심지어는 높은 수온에서 독

소 생산이 증가한다, 아니다 낮은 수온에서 증가한

다 또는 낮은 인 농도에서 독소 생산이 증가한다, 아

니다 높은 인 농도에서 독소 합성이 증가한다 등 연

구자에 따라서 서로 상반되는 결론을 주장하는 경우

도 많았다(표 1). 이러한 불일치는, 이들이 모두 서

로 다른 strain 또는 genotype(유전자형)을 사용하

여 실험한 데에서 기인한다. 같은 대장균이라도 유

전자형에 따라 장내에서 유익한 역할을 하기도 하

고, 심각한 질병을 유발하기도 하는 것처럼, 남조류

도 동일한 종 이름을 갖고 있더라도 유전자형이 다

르면 이들의 특성은 큰 차이를 나타내기도 한다. 이

전에는 분석방법의 한계에 의해 남조류에 대한 이러

한 인식이 명확히 없었지만, 이제는 보편적인 상식

으로 자리잡은 상태이다.

또한 Microcystis의 유전체(genome) 연구결과, 

전체 유전자 중 약 20% 가까이가 유전자 재배치

(genetic rearrangement)와 전이인자(transposon) 

관련한 유전자로 밝혀졌다(Frangeul et al. 2008). 

즉 유전적 변이가 다른 어떤 박테리아보다도 자주 

일어남으로써, 환경변화에 더 유연하게 적응할 뿐만 

아니라 유전자형의 다양성도 높아, 마치 해마다 유

행하는 독감 바이러스가 달라지듯, 녹조 발생의 주

요 유전자형도 계속 바뀌고 있을 가능성도 배제할 

수 없다.
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일례로, Microcystis 내에서도 독소를 생산하

는 유전자형과 생산 능력이 없는 유전자형이 있으

며, 대청호에서는 녹조 발생이 심해질수록 비독성

종보다 독성종의 비중이 증가함으로써, 독소 생

산 정도가 가속화될 수 있음을 보여준 사례도 있다

(Joung et al. 2011). 일본 카스미가우라 호수(Lake 

Kasumigaura)에서의 수십 년에 걸친 유전자형 조

성의 변화 조사 결과에서는, 특정 유전자형이 점차 

사라지면서 이전에 없었던 새로운 유전자형이 이를 

대체하기도 하였다(Tanabe and Watanabe, 2011). 

또한 같은 호수에서 동일한 연도에도 계절 변화에 

따라, 우점하는 Microcystis의 유전자형 군집구조

도 변화함이 반복적으로 보고되고 있다(Bozart et 

al. 2010; Kim et al. 2010) (Fig. 1). 이는 결국, 다

양한 유전자형의 Microcystis가 항상 공존하고 있으

며, 특정 환경조건에서 가장 유리한 유전자형이 일

시적으로 우점하지만, 환경조건의 변화와 계절 변화

에 따라 우점하는 Microcystis의 유전자형도 끊임없

이 변화함을 나타낸다(Fig. 2). 

따라서 유전자형의 다양성과 특성의 차이를 고려

하지 않고는, 녹조 제어 및 관리 대책은 충분한 효

과를 보기 어려우리라 예상된다. 수계별로 수리수

문학적 특성, 이화학적 수질, 기후, 유역의 토지 활

용도 등 환경조건의 차이에 의해, 실제 우점하는 

Microcystis의 유전자형에 차이가 발생할 것이다. 

그러므로 수계 특성별, Microcystis 유전자형 특성

별, 맞춤형 녹조 제어 대책이 다양하게 마련될 필요

가 있다고 하겠다. 이렇게 함으로써 녹조는 보다 효

과적으로 경제적으로 관리될 수 있으며, 국민 식수

원의 안전성도 높일 수 있다. 

미래의 생물학적 녹조 연구의 방향

이처럼 복잡한 상황은, 단일한 녹조제어 방법이 

항상 성공적으로 적용될 수 있으리라는 기대를 무너

뜨린다. 물론 질소, 인 농도의 저감을 통한 부영양화 

방지는 가장 근원적인 해결책이지만, 여기에는 막대

한 예산이 소요되며, 약 10년 이상의 많은 시간이 지

난 이후에나 실질적인 효과를 볼 수 있다는 점에서 

여전히 쉽지 않은 방법이다. 그럼에도 장기적 관점

에서의 부영양화 저감 대책을 정부 차원에서 준비하

Table 1. Laboratory studies on factors affecting toxicity of Microcystis (Rinta-Kanto, 2007)
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고 실행하는 것은 여전히 유효하고 필요하다. 

생물학적 측면에서는 아직도 녹조의 발생, 소멸 

기작에 대해 모르는 바가 너무 많다. 이는 전통적인 

분석기법의 한계 내에서는 새로운 지식을 이끌어 낼 

여지가 별로 없었다는 사실에서 기인하기도 한다. 

그러나 최근 분자생물학적 분석기법의 급속한 발달

은 이전에는 불가능해 보였던 많은 분석을 가능하게 

해 주었다. 남조류 연구에 있어서도 이러한 기법의 

도입으로, 녹조 발생 및 사멸 기작에 대한 새로운 해

석이 가능할 것이라는 기대가 높아지고 있다. 

특히 차세대 염기서열 분석(next generation 

sequencing, NGS) 기법은, 수중의 모든 미생물의 

조성을 알 수 있게 해 주며, metatranscriptome, 

metaproteome 등의 분석은 모든 미생물 구성원

의 유전자 발현 정도를 알 수 있게 해준다. 오믹스

(omics)로 통칭되는 이러한 분석 비용은 15년 사이 

약 10만 배 감소함으로써, 지금은 많은 미생물 연구

팀에서 큰 부담없이 오믹스 분석을 수행할 수 있게 

되었다. 녹조 문제가 해결된 것으로 여겼던 미국에

서는 2000년대 들어 남조류에 의한 녹조가 이리호

(Lake Erie)를 중심으로 다시 발생하면서 환경, 보

건 문제를 야기하였다. 다양한 분야의 전문가가 협

력하면서, 녹조 부활의 원인, 양상 등을 연구하게 되

었는데, 생물학적 연구에서는 오믹스 기법 적용을 

통해 Microcystis가 우점하는 조건과 Anabaena, 

Planktothrix가 우점하는 조건이 다름을 밝히고, 

각 남조류의 어떤 유전자 발현의 차이가 이러한 결

과를 초래하는지 규명한 사례도 있다(Harke et 

al. 2016). 16S rRNA 유전자보다 해상도를 높여 

oligotype 수준까지 볼 경우, 더 상세하고 정확한 생

태적 해석이 가능하다는 주장도 있다(Berry et al. 

2017). 이처럼 NGS, 오믹스 기법의 적용을 통해 기

존의 방법으로는 전혀 몰랐던 새로운 사실들이 속속 

밝혀지고 있으며, 녹조를 좀더 효과적으로 제어할 

Figure 1. Seasonal change of dominant Microcystis genotypes in Daechung Reservoir (Kim et al. 2010).

Figure 2.    A schematic graph illustrating a real situation of 

Microcystis bloom
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수 있는 획기적인 아이디어도 이로부터 얻을 수 있

으리라 예상된다.

국내에서의 녹조 제어 관련해서는, 담수의 남조류 

유전형 구성과 계절 천이에 대한 기초 조사부터 진

행되어야 하며, 각각의 유전형 특성 비교 분석을 위

해서는, 충분한 수의 다양한 유전자형을 분리, 배양

할 수 있어야 한다. Microcystis에 의한 녹조가 거

의 해마다 발생하는 이스라엘의 키너렛 호수(Lake 

Kinneret)에서는 2009년까지는 초록색의 일반적인 

Microcystis가 녹조를 발생시켰으나, 2010년부터는 

갈색의 Microcystis가 녹조를 발생시키고 있다. 이

러한 변화의 원인에 대해서는 아직 연구가 진행중이

나, 각각의 주요 Microcystis 유전자형을 분리하고 

실험실 배양과 분석을 통해, 이와 같은 색깔의 차이

가 유전자형 별로 phycoerythrin이라고 하는 남조

류 고유 색소의 함량 차이에서 기인함과 남조류 독

소 microcystin 농도가 녹조 색깔의 변화와 연동하

여 변하였음을 밝히기도 하였다. 이러한 연구결과

는, 수계별로 우점하는 Microcystis 유전자형의 특

성에 따라, 환경보건학적 영향은 달라질 수 있으며, 

제어 방법도 달라질 수 있음을 시사한다. 

남조류에 의한 녹조 발생에서 우리에게 가장 중요

한 요소는 독소 microcystin 농도와 수생태계의 건

강성이다. 독소는 수도물의 안전과 직접 연결되며, 

수생태 건강성은 남조류가 일차생산 이후의 모든 수

생태계 구조를 결정짓는 주요 요소라는 점에서 중요

하다. 국내의 정수 시설은 이미 남조류 독소를 성공

적으로 제거하고 있으며, 남조류의 분포가 높은 표층

수대신 분포가 적은 심층수를 채수함으로써 어느 정

도 해결하고 있다. 그러나 4대강 사업 이후, 수심이 

깊어지고, 보의 유무에 의해 유속의 변화폭도 커짐에 

따라, 수생태계의 교란은 이전보다 높아졌음에도 불

구하고, 이를 정확하게 판단할 수 있는 기준은 마련

되지 못한 상태이다. 기존의 전통적인 수생태 건강성 

지표는 부착돌말, 수서곤충, 어류상을 기준으로 산정

하는데, 지표종 생물의 채취가 숙련도를 요구하는 어

려운 작업인데다가, 시간과 비용이 많이 들고, 얕은 

수심 기반의 지표인 까닭에, 깊은 수역까지의 모니터

링 지점 확대와 시간적으로 더 촘촘한 샘플링은 현실

적으로 불가능한 상황이다. 반면 남조류 포함 미생물

의 오믹스 분석은 표층수만으로 분석이 가능하기 때

문에, 샘플링 과정이 간단해 지면서 수역에 구애 받

지 않을 뿐만 아니라, 오믹스 비용이 해마다 급감하

므로 조사지점의 확대에도 유용하다는 장점이 있다. 

또한 오믹스 분석은 유전학적, 생화학적 단기 반응

을 측정할 수 있으므로, 기존의 장기 반응에 해당하

는 개체군, 군집 수준의 지표에 비해 생태계의 신속

한 반응을 측정해 볼 수 있다는 장점도 있다(Fig. 3).

Figure 3. Levels of organization in an ecosystem and two types of ecosystem health index
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결론 

빅데이터는 이 시대의 화두처럼 주어졌다. 미생물 

생태 연구는 이제, 엑셀 데이터 정리와 간단한 그래

프, 표 몇 개로 표현하던 시대를 벌써 지나쳤다. 통

계학과 빅데이터 분석 기술이 생물학의 핵심으로 자

리잡고 있으며, 생태 분야 역시 마찬가지이다. 생물

학적 녹조 연구가 오래 되었음에도 아직 뚜렷한 해

결책 제시 없이 정체되었던 이유 중에는, 새로운 질

문을 던지고, 또 이러한 탐구를 가능케 할 수 있는 

첨단 기술이 그 동안 부족했고, 학제적 연구 또한 제

한되었던 탓이 크다. 분자생물학과 오믹스 기술의 

급속한 발전은, 이전에 생각할 수도 없었던 질문을 

가능하게 해 주었으며, 따라서 지금부터의 관건은 

누가 얼마나 핵심적이고 좋은 질문을 던질 수 있는

가에 달려있다고 하겠다. 특히 세포 안에서 발생하

는 미세한 생물 현상을 총체적으로 해석하는 오믹스

라는 빅데이터와 이러한 미생물들이 모인 군집 전체

를 한번에 조망할 수 있는 NGS, 다양한 환경요인과

의 복잡한 연관성을 분석할 수 있는 생태 모델링 등 

다양한 수준과 상이한 분야의 빅데이터 분석의 협업

은, 가까운 미래에 녹조 제어의 결정적 힌트를 제공

할 수 있으리라 기대된다. 
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