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Soil Chemical Property and Microbial Community under Organic 

and Conventional Radish Farming Systems
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This study was conducted to investigate the responses of soil properties and micro-

bial communities to different agricultural management and soil types, including 

organic management in Andisols (Org-A), organic management in Non-andisols 

(Org-NA), conventional management in Andisols (Con-A) and conventional manage-

ment in Non-andisols (Con-NA) by using a pyrosequencing approach of 16S rRNA 

gene amplicon in Radish farms of volcanic ash soil in Jeju island. The results 

showed that agricultural management systems had a little influence on the soil 

chemical properties but had significant influence on microbial communities. In 

addition, soil types had significant influences on both the soil chemical properties 

and microbial communities. Organic farming increased the microbial density of 

bacteria and biomass C compared to conventional farming, regardless of soil types. 

Additionally, Org-NA had the highest dehydrogenase activity among treatments, 

whereas no difference was found between Org-A, Con-A and Con-NA and had the 

highest species richness (Chao 1) and diversity (Phyrogenetic diversity). Particularly, 

Chao 1 and Phyrogenetic diversity were increased in organic plots by 12% and 

20%, compared with conventional plots, respectively. Also, regardless of agricultural 

management and soil types, Proteobacteria was the most abundant bacterial phylum, 

accounting for 21.9-25.9% of the bacterial 16S rRNAs. The relative abundance of 

putative copiotroph such as Firmicutes was highest in Org-NA plot by 21.0%, as 

follows Con-NA (13.1%), Con-A (6.7%) and Org-A (5.1%.), respectively and those 

of putative oligotrophs such as Acidobacteria and Planctomycetes were higher in 

Con-A than those in the other plots. Furthermore, LEfSe indicated that organic 
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system enhanced the abundance of Fumicutes, while conventional system increased 

the abundance of Acidobacteria, especially in Non-andisols. Correlation analysis 

showed that total organic carbon (TOC) and nutrient levels (e.g. available P and 

exchangeable K) were significantly correlated to the structure of the microbial 

community and microbial activity. Overall, our results showed that the continuous 

organic farming systems without chemical materials, as well as the soil types made 

by long-term environmental factors might influence on soil properties and increase 

microbial abundances and diversity.

Key words : andisols, conventianal farming, non-andisols, organic farming, soil 

microbiota

Ⅰ. 서    론

화학비료와 합성농약 사용으로 대표되는 현대농업의 발전은 작물의 생산량을 극대화하

였다. 그러나 이러한 화학적 수단에 의존하는 농업방식은 토양의 질 악화, 수질 오염, 화학

연료 사용 증가, 그리고 농약에 대한 저항성을 가진 생물종의 증가 등으로 농업 환경에 부

정적인 영향을 미치고 있다(Sugiyama and Vivango, 2010). 토양의 질은 물리성, 화학성 그리

고 생물성 등 다차원적으로 평가되고 있는데, 이 가운데 토양 미생물은 토양 용적의 1% 보

다 적게 점유하고 있음에도 불구하고 토양 특성을 좌우하고 자연생태계의 물질순환을 원활

하게 하여 토양 건전성을 유지하면서 작물 생산성을 높여주는 중요한 기능을 가지고 있다

(Tilman et al., 2002; Hartmann et al., 2015). 그리고 토양 내 유익한 미생물의 증가는 작물의 

생육 촉진, 병 발생 감소 그리고 양분의 이용 증가 등으로 나타나며 토양의 질과 밀접한 관

계가 있다(Wang et al., 2016). 

유기농업은 화학물질 등 외부 투입재에 의존하는 관행농업의 부작용을 줄일 수 있는 대

안으로 제시되었는데(Gomiero et al., 2011), 이와 관련하여 유기농업은 관행농업과 비교했

을 때 토양 생태계의 생물다양성을 증가시키는 것으로 밝혀지고 있으며(Beilen, 2016), 여러 

연구에서 관행 대비 유기재배 토양에서 미생물의 종 풍부도와 다양성이 증가하는 것으로 

보고되고 있다(Wang et al., 2012; Xiong et al., 2015; Li et al., 2017; Lori et al., 2017). 그리고 

이러한 현상은 윤작, 녹비작물 재배 그리고 유기물 투입으로 인한 heterotrophic microbiota의 

에너지 공급원인 토양 유기탄소 증가와 관련이 있으며(Liao et al., 2018), 화학물질 투입 감

소와 생물학적인 병방제 등 관리방법도 연관성이 있다고 보고되었다(Chaudhry et al., 2012). 

또한 최근에는 차세대염기서열(pyrosequencing)과 LEfSe (linear discriminant analysis (LDA) 

effect size) 분석을 통하여 유기재배 등 재배 방식과 연관된 바이오마커도 밝혀지고 있다

(Segata et al., 2011). 

그러나 여전히 유기농업 등 재배 방법이 토양 미생물 생태계에 미치는 영향에 대한 명확
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한 결론을 도출하기는 어려운 실정이다(Mader et al., 2002; Hartmann et al., 2015). 특히, 국

내에서는 주로 유기농경지에서 유기자원의 효율적인 활용을 주제로 작물의 생산성을 높이

는 연구에 초점이 맞추어져 왔으며, 유기자재 투입에 따른 비점오염원 연구나 토양의 미생

물 다양성 증가와 같은 질적 개선 등 환경적 측면에 대한 연구는 많지 않다. 또한 제주도는 

육지부와 달리 현무암을 모암으로 화산분출물에 의해 형성된 Andisols과 Non-andisols 토양

이 분포하고 있으며, 각각 화산회토와 비화산회토로 명명되고 있다. 일반적으로 화산회토는 

용적밀도가 0.9 이하로 낮고 인산보유능이 85% 이상, 유기물함량이 평균 110~150 mg kg-1

으로 매우 높으며 광물 조성이 비화산회토와 아주 다른 특성을 가지고 있다(Ugolini and 

Dahlgren, 2002). Adams (2011)는 제주도 토양 미생물의 군집패턴 분석결과 모암의 차이로 

인한 토양의 물리 ․ 화학적 성질의 차이가 박테리아 군집 구성에 영향을 주며, 식생의 유형

도 박테리아 군집 구조와 다양성에 영향을 준다고 하였다.

따라서 본 연구는 제주지역 무 주산지에서 재배 방법(유기 vs. 관행)과 토양 종류(화산회

토 vs. 비화산회토)에 따른 토양의 화학적 특성, 미생물 활성, 그리고 미생물 군집 구성을 

분석하고 요인 간 연관성을 구명하기 위하여 수행하였다.

Ⅱ. 재료 및 방법

1. 조사지점

본 연구는 제주지역 무 주산지에서 재배 방법과 토양 종류 등 4가지 유형으로 구분하여 시

험을 수행하였다: (1) 관행재배-화산회토(Control-Andisols), (2) 관행재배-비화산회토(Control- 

Nonandisols), (3) 유기재배-화산회토(Organic-Andisols), (4) 유기재배-비화산회토(Organic- 

Nonandisols). 유기재배 시험포장은 10년 이상 유기농업으로 관리되고 있는 지점을 선정하

였으며 관행재배 포장은 인근의 토양통이 같거나 유사한 지점으로 각각 7개소씩 선정하였

다. 시험 토양의 분류는 Song 등(2014)의 방법에 따라 실시하였고 유기재배 토양을 조사한 

결과 표선통 2, 위미통 1개소 등 화산회토(Andisols) 3개소와 동홍통 2, 하원통 1 그리고 월

령통 1개소 등 비화산회토(Non-andisols) 4개소로 분류되었다. 관행재배 포장은 위미통 인근

의 행원통 1개소를 제외하고 유기재배 토양과 같은 토양통으로 조사되었다(Table 1).

2. 토양 화학성 분석

토양 시료는 무 파종 후 10월 중순경 조사구별로 15지점에서 표토(15 cm)를 채취하였으

며 잘 혼합한 후 2 mm 채를 통과시켜 조제하였다. 토양의 화학적 특성을 분석하기 위한 시
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료는 풍건하여 사용하였으며 미생물 분석용 시료는 습토 상태로 멸균 샘플백에 담고 바로 

4℃ 냉장 보관하면서 분석에 이용하였다. 토양의 화학성 분석은 농촌진흥청 농업과학기술 연

구조사 분석기준(RDA, 2012)에 준하여 분석하였는데, 토양의 pH와 전기전도도(EC)는 토양과 

증류수의 비율을 1:5로 추출하여 각각 pH와 전기전도도 측정기(Orion 3 Star)로 측정하였고, 

총유기탄소 함량은 Tyurin법으로, 유효인산은 Lancaster법 그리고 치환성양이온 함량은 1N 

ammonium acetate로 침출한 후 ICP (OPTIMA 7300, PerkinElmer)를 이용하여 분석하였다.

3. 토양 미생물체량 및 효소 활성 분석

토양의 미생물학적 특성은 세균 등 미생물 밀도, 미생물체량(Biomass C), 그리고 탈수소

효소(dehydrogenase) 활성 등을 분석하였다. 토양의 미생물 밀도는 농촌진흥청 농업과학기

술 연구조사 분석기준(RDA, 2012)에 준하여 선택배지를 이용한 희석평판법으로 조사하였

다. 세균 및 방선균은 Egg-albumin 배지, 사상균은 Rose-Bengal agar 배지를 이용하여 28℃

에서 배양하였으며 각각 5일과 3일 배양 후 콜로니를 계수하였다. 미생물체량(Biomass C)

은 Vance 등(1987)의 방법에 따라 클로로포름 훈증 추출법을 이용하여 정량하였다. 토양 훈

증처리는 10 g의 습토가 담긴 패트리디쉬와 클로로포름 그리고 비등석이 담긴 비이커를 진

No. Farm codez) Management Location Soil series Soil classification

 1 Con-A-Ⅰ Conventional Shinsan Pyoseon Andisols (Pachic Melanudands)

 2 Con-A-Ⅱ Conventional Sehwa Pyoseon Andisols (Pachic Melanudands)

 3 Con-A-Ⅲ Conventional Pyungdae Haengwon Andisols (Pachic Melanudands)

 4 Con-NA-Ⅰ Conventional Shinchon Donghong Non-andisols (Mollic Paleudalfs)

 5 Con-NA-Ⅱ Conventional Shinchon Donghong Non-andisols (Mollic Paleudalfs)

 6 Con-NA-Ⅲ Conventional Shindo Hawon Non-andisols (Humic Hapludults)

 7 Con-NA-Ⅳ Conventional Shindo Wolryeong Non-andisols (Typic Hapludands)

 8 Org-A-Ⅰ Organic Shinsan Pyoseon Andisols (Pachic Melanudands)

 9 Org-A-Ⅱ Organic Sehwa Pyoseon Andisols (Pachic Melanudands)

10 Org-A-Ⅲ Organic Handong Wimi Andisols (Acrudoxic Melanudands)

11 Org-NA-Ⅰ Organic Shinchon Donghong Non-andisols (Mollic Paleudalfs)

12 Org-NA-Ⅱ Organic Shinchon Donghong Non-andisols (Mollic Paleudalfs)

13 Org-NA-Ⅲ Organic Shindo Hawon Non-andisols (Humic Hapludults)

14 Org-NA-Ⅳ Organic Shindo Wolryeong Non-andisols (Typic Hapludands)

z) Con, Conventional management; Org, Organic management; A, Andisols; NA, Non-andisols.

Table 1. Site descriptions of the seven organic and conventional Radish farms in Jeju island 
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공데시게이터에 넣고 밀폐한 후 감압하였다. 클로로포름이 격렬히 끊기 시작하고 약 2분 

경과 후 코크를 잠그고 상온에서 24 hr 동안 정치 배양하였다. 훈증 후 토양은 0.5 M K2SO4 

용액으로 추출하였으며 40 mM ferrous ammonium sulfate 용액으로 적정하여 Biomass C 함

량을 계산하였다. 대조구는 비훈증 토양시료를 같은 방법으로 침출 여과하여 적정하였다. 

탈수소효소 활성은 Casida 등(1964)의 방법에 따라 풍건토 6 g에 CaCO3 0.05 g과 1 mL의 

3% triphenyl tetrazolium chloride (TTC) 용액을 가하여 잘 혼합한 후 37℃ 항온조건에서 24 

hr 배양하였다. 배양 후 생성된 2,3,5-Triphenyl formazan (TPF)을 methanol로 추출하여 여과 

후 485 nm에서 UV-Vis spectrophotometer (Cary 500, Varian)로 흡광도를 측정하였다.

4. 토양 미생물 군집 분석

토양 미생물의 DNA 추출은 MPbio 사의 FastDNA SPIN Kit를 사용하였으며 키트의 protocol

에 따라 분석을 진행하였다. PCR 증폭은 16S rRNA gene의 V3에서 V4 영역을 증폭하기 위

하여 forward primer는 341F (5'-TCGTCGGCAGCGTC-AGATGTGTATAAGAGACAG-CCTAC 

GGGNGGCWGCAG-3') 그리고 reverse primer는 805R (5'-GTCTCGTGGGCTCGG-AGATGTG 

TATAAGAGACAG-GACTACHVGGGTATCTAATCC-3')을 사용하였다. PCR 반응조건은 첫 

번째 반응은 95℃에서 3분, 다음 각 단계에서는 95℃ (30초), 55℃ (30초), 그리고 72℃에서 

30초 반응을 25회 반복하여 증폭하고 마지막으로 72℃에서 5분 동안 반응하였다. 그리고 

Illumina Nextera barcode를 부착시키기 위한 2차 반응 primer는 i5 forward primer (5'-AATGA 

TACGGCGACCACCGAGATCTACAC-XXXXXXXX-TCGTCGGCAGCGTC-3'; X는 barcode 

region) 그리고 i7 reverse primer (5'-CAAGCAGAAGACGGCATACGAGAT-XXXXXXXX-GT 

CTCGTGGGCTCGG-3')를 사용하였다. 2차 PCR 반응조건은 증폭 횟수가 8회인 것을 제외하

면 1차 반응조건과 같았다(Chao and Shen, 2003; Bolger et al., 2014). PCR 증폭 산물의 pyro-

sequencing 분석은 Illumina MiSeq Sequencing system (Illumina, USA)을 사용하고 있는 

Chunlab, Inc. (Seoul, Korea)에서 수행하였다. 분석 결과로 얻어진 Taxonomic composition 및 

통계 분석 등의 다양한 결과물들은 천랩(http://www.chunlab.com)에서 제시한 EzBioCloud 

16S rRNA database와 MTP Pipeline으로 분석을 진행하였다. 세균의 종 풍부도는 Ace, Chao 

1 지수, 종 다양성은 Shannon과 Phyrogenetic diversity 지수를 이용하였다. 또한 처리 간 미

생물 군집 구성의 차이를 계통도로 비교하기 위하여 distance matric으로 Jensen-Shannon 방

법(Lamberti et al., 2008)을 이용하였다.

5. 통계분석

시험분석은 SAS 프로그램(SAS version 8/2, NC, USA)을 이용하였으며, 평균간 유의차 검
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정은 Duncan's multiple range test 및 t-test로 95% 수준에서 분석하였다. 그리고 재배 방법 및 

토양 종류별 바이오마커를 구명하기 위하여 LEfSe 분석을 실시하였다(Segata et al., 2011; 

Sivan et al., 2015).

Ⅲ. 결과 및 고찰

1. 무 유기재배와 관행재배 토양의 화학성 비교

무 토양의 재배 방법(유기 vs. 관행)과 토양 종류(화산회토 vs. 비화산회토)에 따른 화학

성을 분석한 결과는 Fig. 1과 같다. 총유기탄소(TOC) 함량은 유기-화산회토(Org-A)와 관행-

화산회토(Con-A) 토양에서 각각 9.1과 8.1%, 유기-비화산회토(Org-NA)와 관행-비화산회토

(Con-NA) 토양에서 각각 1.7%와 1.3%로 유의적인 차이는 없으나 대체로 유기재배 토양에

서 높은 경향이었다. 반면에 화산회토의 TOC 함량은 비화산회토 보다 6배 정도 높고 현저한 

차이를 보였다(Fig. 1A). 유효인산 함량은 Org-A와 Con-A 토양에서 각각 52와 61 mg kg-1, 

Org-NA와 Con-NA 토양도 각각 421와 339 mg kg-1로 재배 방법별 유의적인 차이는 없었으

며, TOC 함량과는 반대로 비화산회토에서 6.7배 높고 현저한 차이를 보였다(Fig. 1B). 토양 

pH는 Org-A와 Con-A 토양에서 각각 5.6 및 6.2, Org-NA와 Con-NA 토양에서 각각 6.0 및 

5.1로 유의적인 차이를 나타냈다(Fig. 1C). 전기전도도(EC)는 Con-A 토양에서 1.0 dS m-1으

로 가장 높고 Con-NA > Org-A > Org-NA 순으로 감소하였으며 대체로 유기재배 토양이 관

행 대비 낮았다(Fig. 1D). 치환성양이온 함량은 비화산회토의 경우 유기재배 토양에서 다소 

높은 경향이나 유의적인 차이는 없었다. 반면에 화산회토에서는 칼슘 및 마그네슘 함량이 

Con-A 토양에서 높았는데 이는 행원통 포장(Con-A-Ⅲ)의 폐화석 객토로 인해 전체 평균이 

높아진 것으로 사료된다(Fig. 1E, F, G).

이상의 결과를 보면 토양 화학성은 재배 방법별 큰 차이를 보이지 않았으나 비화산회토

의 경우 pH, 유효인산, 치환성양이온 함량은 유기재배 토양이 관행 대비 대체로 높은 경향

이었다. 반면에 토양 종류별로는 TOC, 유효인산 그리고 치환성칼륨 함량에서 뚜렷한 차이

를 보였다. 이전의 연구에서 Whalen 등(2000)은 화학비료의 지속적인 사용은 acidification과 

nitrification 작용으로 토양 산도를 감소시키는 반면에 유기농업 시스템에서는 퇴비 등에서 

유리되는 bicarbonate 및 organic acids의 완충작용으로 토양 pH가 증가한다고 하였다. 그리

고 Liao 등(2018)은 유기-시설토양에서 가용성 질소와 인 함량이 관행 대비 137% 및 711% 

증가하였으나 노지재배의 경우 유기와 관행 토양 간 차이는 없었다고 하였다. 또한 Wang 

등(2012)은 유기와 관행재배 토양의 화학성을 비교한 연구들을 고찰한 결과 대부분 유기재

배 토양은 총탄소와 유기탄소 함량이 증가하는 경향이었으나 다른 화학성들은 일정한 경
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Fig. 1. The soil chemical properties under different cultivation systems and soils of Radish.

        Con, Conventional management; Org, Organic management; A, Andisols; NA, Non-andisols. (A), TOC 

(Total Organic Carbon); (B), Available phosphate; (C), pH; (D), EC (Electrical conductivity); (E), Ex-K 

(Exchangeable Potassium); (F), Ex-Ca (Exchangeable Calcium); (G), Ex-Mg (Exchangeable Magnesium). 
a,b Different letters indicate statistically significant differences by Duncan’s test at p<0.05. The error bars 

indicate standard deviation.
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향을 보이지 않았다고 하였다. 따라서 토양 화학성에 대한 단기적인 재배 시스템의 영향은 

크지 않으나 인위적인 객토나 지속적인 재배 시스템은 화학성에 영향은 주며, 무엇보다 기

상 여건, 모암 특성, 그리고 식생 등의 영향으로 오랜 기간에 걸쳐 형성된 토양 종류에 따

라 화학성이 크게 차이를 보이는 것으로 판단된다.

2. 무 유기재배와 관행재배 토양의 미생물체량과 효소 활성

재배 방법 및 토양 종류별 미생물 밀도 및 미생물체량을 조사한 결과는 Fig. 2와 같다. 토

양의 세균 밀도는 Org-A와 Con-A 토양에서 각각 732와 470 (×105 cfu g-1, dw), Org-NA와 

Fig. 2. The soil microbial density and microbial biomass C under different cultivation 

systems and soils of Radish. Con, Conventional management; Org, Organic manage-

ment; A, Andisols; NA, Non-andisols. (A), Bacteria; (B), Actinomycetes; (C), 

Fungi; (D), Cmic (microbial biomass C).

        a-c Different letters indicate statistically significant differences by Duncan's test at p<0.05. The error bars 

indicate standard deviation.
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Con-NA 토양에서도 각각 300과 125 (×105 cfu g-1, dw)로 유기재배 시 화산회토와 비화산회

토에서 각각 1.6배, 2.4배 증가하였으며 유의적인 차이를 보였다. 방선균 밀도는 유기재배 

시 화산회토와 비화산회토에서 관행 대비 각각 2배, 1.5배, 사상균 밀도 또한 각각 1.2배, 

1.8배 증가하며 유의적인 차이를 보였다. 미생물체량(Biomass C)은 Org-A와 Con-A 토양에

서 각각 483과 375 (µg g-1, dw), Org-NA와 Con-NA 토양에서도 각각 241과 158 (µg g-1, dw)

로 유기재배 시 화산회토와 비화산회토에서 각각 29%, 53% 증가하였으나 유의적인 차이는 

없었다. 반면에 토양 종류별로 보면 화산회토에서 높고 유의적인 차이를 보였다. 그리고 유

기물 분해에 관여하는 탈수소효소 활성은 Org-NA 토양에서 122.9 (µg g-1, dw)로 가장 높았

으며 Con-NA 대비 3배 증가하였다(Fig. 3). 이상의 결과에서 세균 등의 미생물 밀도 및 미

생물체량은 토양 종류에 관계없이 유기재배 토양에서 관행 대비 증가하였으며, 탈수소효소 

활성은 비화산회토의 경우 유기재배 토양에서 현저히 증가하였다.

이와 유사하게 Wang 등(2012)이 유기와 관행재배 토양을 비교한 연구들을 고찰한 결과 

Biomass C 등 미생물체량과 미생물 풍부도 및 다양성이 유기재배 토양에서 증가하였다고 

하였으며, Lori 등(2017)도 여러 연구들을 분석한 보고서에서 유기재배 토양이 관행 대비 

미생물체량(Biomass C와 N)과 탈수소효소 활성 등이 32~84% 증가하였다고 하였다. 또한 

Deenik (2006)는 화산회토양은 알루미늄 독성과 인산이 부족하기 때문에 미생물 활성이 낮

다고 하였으며, Joa 등(2013)도 제주지역 토양의 탈수소효소 활성은 농경지 이용 유형에 상

관없이 비화산회토가 화산회토 보다 높다고 보고하였다.

Fig. 3. Dehydrogenase activity under different cultivation systems and soils of Radish. 

Con, Conventional management; Org, Organic management; A, Andisols; NA, Non- 

andisols; DHA, dehydrogenase activity.

        a-c Different letters indicate statistically significant differences by Duncan’s test at p<0.05. The error bars

indicate standard deviation.
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3. 무 유기재배와 관행재배 토양의 미생물 다양성 지수

재배 방법 및 토양 종류별 세균 군집구조를 비교해 보기 위해 UPGMA (unweighted pair 

group method with arithmetic mean) dendrogram 분석을 실시한 결과, 크게 군집구조의 유사

성이 있는 화산회토와 비화산회토 2개의 그룹으로 구분되었다(Fig. 4). 그리고 그룹 내에서

는 대체적으로 토양통별 유사한 군집구조를 보였으며 비화산회토 그룹 내에서는 재배 방법

별 비슷한 군집구조를 보였다. 이상의 결과에서 세균 군집구조는 토양 종류별 차이가 크며 

이는 오랫동안 형성된 토양의 물리 ․ 화학적 특성과 더불어 생물학적 특성이 미생물 군집 

분포에 영향을 주는 것으로 판단된다.

Fig. 4. UPGMA dendrogram under different cultivation systems and soils of Radish using 

Jensen-Shannon method. UPGMA, unweighted pair group method with arithmetic 

mean; C, Conventional management; O, Organic management; A, Andisols; NA, 

Non-andisols.
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Table 2. Comparison of bacterial diversity indices derived from 16S rRNA genes under 

different cultivation systems and soils of radish

Richness and

Diversity indexy)

Treatmentz) Average P valuex)

Con-A
Con-

NA
Org-A

Org-

NA
Con Org A NA

Con/

Org
A/NA

Richness 

index

OTUs 4374 3796 4442 4497 3988 4479 4408 4146 0.223 0.352

Ace 4703 4059 4767 4825 4274 4806 4735 4442 0.194 0.329

Chao 1 4526 3898 4565 4622 4107 4603 4545 4260 0.211 0.333

Diversity 

index

Shannon  7.2  6.7  7.4  6.8  6.9  7.0  7.3  6.8 0.364 0.002

Phyrogenetic 

diversity
4178 3364 4266 4452 3635 4390 4222 3908 0.067 0.288

Good’s Lib. Coverage 98.2 98.1 98.1 98.2 98.1 98.1 98.1 98.1 0.490 0.487

z) Con, Conventional management; Org, Organic management; A, Andisols; NA, Non-Andisols.
y) OTUs, operational taxonomic units; Ace and Chao1, nonparametric species richness estimators; Shannon and 

Phyrogenetic diversity, the diversity indices; Coverage, Good's nonparametric coverage estimator.
x) p-value determined using a one-tailed t test (p<0.05). Bold numerals show significance at p=0.05.

그리고 세균의 종 풍부도와 다양성 분석을 실시하였는데, 대부분의 시료에서 98% 이상

의 Good’s Lib. Coverage를 보여 전체 세균 군집을 파악하는데 충분한 read 수를 얻었다

(Table 2). 종 풍부도(Species richness)를 나타내는 OTUs, Ace 그리고 Chao 1 지수는 Org-NA 

토양에서 각각 4,497, 4,825 및 4,622로 가장 높고 Org-A > Con-A > Con-NA 순으로 감소하는 

경향을 보였으며, 특히 Chao 1 지수는 유기재배 토양에서 관행 대비 평균 12% 증가하였다. 

종 다양성(Species diversity)을 나타내는 Shannon 지수는 화산회토 7.3 그리고 비화산회토 

6.8로 유의적인 차이를 보였다. 또한 Phyrogenetic diversity 지수는 Org-NA 토양에서 4,452로 

가장 높고 Org-A > Con-A > Con-NA 순으로 감소하는 경향을 보였는데, 유기재배 토양에서 

관행 대비 평균 20% 그리고 화산회토에서 비화산회토 대비 평균 12% 증가하였다. 

이와 유사하게 Lupatini 등(2017)도 16S rRNA gene을 이용한 토양 미생물 군집분석에서 

종의 풍부도, 다양성 및 이질성이 유기재배 토양에서 증가하였는데, 이는 퇴비 등 투입에 

의한 유기물의 증가로 미생물 서식지가 제공되며 이로 인해 다양한 미생물 군집이 형성되

면서 종 다양성이 증가하고 결국 지속적인 유기농업 시스템은 미생물 군집에 영향을 준다

고 밝혔다.

4. 무 유기재배와 관행재배 토양의 미생물 군집 분포

재배 방법 및 토양 종류에 따른 미생물 군집 분포를 문(phylum) 수준에서 분석하였다
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(Fig. 5, Table 3). 우점하고 있는 주요 세균 문은 Proteobacteria, Acidobacteria, Chloroflexi, 

Firmicutes 그리고 Actinobacteria 등이었고, Proteobacteria 문이 화산회토 및 비화산회토에서 

각각 25.9%, 21.9~24.9%로 가장 높은 분포를 보였으며 Cyanobacteria와 AD3는 화산회토에

서만 발견되었다. 주요 세균 문의 분포는 Con-A 토양의 경우 Proteobacteria (25.9%) > Aci-

dobacteria (21.6%) > Chloroflexi (14.1%) > Actinobacteria (11.8%) > Firmicutes (6.7%) 순이었고, 

Org-A 토양은 Proteobacteria (25.9%) > Acidobacteria (21.3%) > Chloroflexi (13.8%) > Actino-

bacteria (12.4%) > Firmicutes (5.1%) 순으로 유사한 분포를 보였다. 반면에 Con-NA 토양은 

Proteobacteria (21.9%) > Chloroflexi (18.0%) > Actinobacteria (16.6%) > Acidobacteria (14.3%) >

Firmicutes (13.1%) 순이었고, Org-NA 토양은 Proteobacteria (24.9%) > Firmicutes (21.0%) >

Actinobacteria (16.2%) > Acidobacteria (12.9%) > Chloroflexi (7.9%)의 분포를 보였다. 특히, 

Firmicutes 문의 분포는 Org-NA 토양에서 21%로 가장 높고 Con-NA 13.1% > Con-A 6.7% > 

Org-A 5.1% 순으로 감소하였으며, Acidobacteria 문은 Con-A에서 21.6%로 가장 높고 Org-A 

21.3% > Con-NA 14.3% > Org-NA 12.9% 순으로 감소하였는데 대체로 화산회토와 관행재

배 토양에서 높은 경향이었다.

이전의 연구에서 Joa 등(2009)은 제주지역 화산회토 감귤원에서 미생물 군집분석 결과 

Proteobacteria (37.7~45.4%), Acidobacteria (12.2~20.4%) 그리고 Actinobacteria (8.1~17.1%) 문

Fig. 5. Relative average abundances of soil bacterial Phyla under different cultivation 

systems and soils of Radish. Bacterial community composition determined using 

16S rRNA sequencing-based anlaysis. Only the phyla that were present in relative 

abundance of > 1% total sequence tags. Con, Conventional management; Org, 

Organic management; A, Andisols; NA, Non-andisols.



무 유기재배와 관행재배 토양의 화학성과 미생물 군집 비교 491

이 전체의 약 58.0~82.9%로 우점하였고, 시비방법 등 환경적인 요인들은 세균의 생존과 군

집 구조에 영향을 준다고 하였으며, Buckley와 Schmidt (2003)은 장기적인 토양관리 시스템

은 토양 미생물 군집에 영향을 미칠 수 있으나 일시적인 토양관리가 미치는 영향은 미비하

다고 하였다. 또한 Armalyte 등(2019)은 토양 미생물 군집은 안정한 상태로 유지되고 있어

서 유사한 토양 구조와 pH를 갖는 토양에서는 유기와 관행 재배방식에 관계없이 비슷한 

미생물 조성을 가지고 있다고 하였다. 본 연구에서는 화산회토의 경우 재배 방법에 관계없

이 유사한 군집 분포를 보였으나 비화산회토에서는 차이를 보였는데, 이는 토양 종류에 따

라 다소 차이는 있으나 지속적인 유기재배 시스템은 미생물 군집 분포에 영향을 미칠 수 

있음을 보여준다.

Table 3. Bacterial phyla composition under different cultivation systems and soils of radish

Phylum

Treatmentz)

Con-A Con-NA Org-A Org-NA

--------------------------------------%------------------------------

Proteobacteria 25.9 21.9 25.9 24.9

Planctomycetes  4.4  2.9  4.0  3.3

Gemmatimonadetes  3.9  3.6  2.6  4.0

Bacteroidetes  2.4  1.8  3.2  2.6

Firmicutes  6.7 13.1  5.1 21.0

Verrucomicrobia  3.2  4.2  4.8  4.3

Acidobacteria 21.6 14.3 21.3 12.9

Cyanobacteria  1.1 　-  1.2 　-

Chloroflexi 14.1 18.0 13.8  7.9

Actinobacteria 11.8 16.6 12.4 16.2

AD3  1.2 　-  2.0 　-

Nitrospirae 　-  1.4  1.4  1.2

ETC (under 1% in average)  3.7  2.2  2.3  1.6

z) Con, Conventional management; Org, Organic management; A, Andisols; NA, Non-andisols.

5. 무 유기재배와 관행재배 토양의 LEfSe 분석

재배 방법 및 토양 종류별 미생물 군집을 대표하는 biomaker를 찾기 위하여 LEfSe 분석

을 실시하였다(Table 4). LDA score 값이 2.5 이상인 17종의 OTUs를 얻었으며 문(phylum) 

수준에서는 Firmicutes, Acidobacteria, Planctomycetes, 그리고 Proteobacteria 등 4종이 유의한 
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차이를 보였다. 특히 Firmicutes 문의 LDA score는 3.9 (p-value, 0.019)로 Org-NA 토양에서 가

장 높았으며, 속(genus) 수준에서도 Bacillus (Firmicutes)가 Org-NA 토양에서 유의하게 증가

되었다(p-value, 0.034). 따라서 이들 미생물이 Org-NA의 바이오마커로 추정되었으며, LEfSe 

분석결과에서도 유기재배 그리고 비화산회토에서 높은 분포를 보였다(Fig. 6 & Fig. 7). 

Bacillus 속 균주는 대표적인 PGPB (Plant growth- promoting bacteria)로 호르몬(e.g., auxin), 항

생물질(e.g., surfactin) 그리고 cellulase, phosphatase 등과 같은 유기물 분해 관련 효소를 생산

하는 유용한 균주로 알려져 있으며 농업적으로 많이 활용되고 있다(Bacon et al., 2015). 특

히 이전의 연구에서 Firmicutes 문의 풍부도는 퇴비 투입과 연관성이 높다고 하였으며

(Wepking et al., 2017), Liao 등(2018)도 LEfSe 분석을 통해서 시설 유기재배 토양에서 10

Taxon name
Taxon

rank
Taxon phylum

LDA 

scorez) P-valuey)
Treatmentx)

C-A C-NA O-A O-NA

Bacillales Order Firmicutes 4.0 0.019  6.04  12.30  3.95  19.67

Bacilli Class Firmicutes 4.0 0.019  6.06  12.31  3.99  19.69

Bacillaceae Family Firmicutes 3.9 0.024  4.26  10.51  2.61  17.48

Firmicutes Phylum Firmicutes 3.9 0.019  6.70  13.08  5.13  21.00

Bacillus Genus Firmicutes 3.9 0.024  4.07  10.07  2.51  16.79

Bacillus megaterium 

group
Species Firmicutes 3.4 0.034  0.89  4.95  0.35  8.55

PAC000121_o Order Acidobacteria 3.3 0.046  2.93  0.53  2.46  0.09

PAC000121_f Family Acidobacteria 3.3 0.046  2.91  0.52  2.45  0.09

Acidobacteria Phylum Acidobacteria 3.2 0.039 21.60  14.30 21.30  12.90

Planctomycetes Phylum Planctomycetes 3.2 0.040  4.37  2.88  4.04  3.34

Myxococcales Order Proteobacteria 3.2 0.034  2.29  0.91  2.00  1.61

Clostridium Genus Firmicutes 2.7 0.039  0.21  0.45  0.35  0.84

Clostridiaceae Family Firmicutes 2.7 0.046  0.25  0.47  0.37  0.90

HM748676_g Genus Acidobacteria 2.7 0.045  0.86  0.28  0.96  0.10

EF516743_s Species Planctomycetes 2.7 0.044  0.64  0.10  0.42  0.01

Rudaea Genus Proteobacteria: 2.6 0.039  0.91  0.11  0.75  0.19

Brucellaceae Family Proteobacteria 2.6 0.043  0.22  0.03  0.43  0.14

z) The threshold on the logarithmic LDA score for discriminative features was set to 2.5.
y) DMRT (p<0.05)
x) C, Conventional management; O, Organic management; A, Andisols; NA, Non-andisols.

Table 4. LEfSe analysis identified the most differentially abundant taxa under different 

cultivation systems and soils of radish
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개 속 미생물 분포가 관행 대비 유의하게 증가되었으며, 이들 미생물은 대부분 Bacillus 

(Firmicutes)와 같은 작물생장촉진과 유기물 가용화와 관련된 미생물이라고 하였다.

(A) Phylum-Fimicutes

(B) Phylum-Acidobacteria

(C) Phylum-Planctomycetes

Fig. 6. Taxonomic relative abundance of the most differentially abundant Phyla under 

different cultivation systems and soils of Radish. C, Conventional management; O, 

Organic management; A, Andisols; NA, Non-andisols. (A), Fimicutes; (B), Acido-

bacteria; (C), Planctomycetes.
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Fig. 7. LEfSe identified the most differentially abundant taxa under different cultivation 

systems and soils of Radish. (a), The taxa whose abundance differed between 

conventional and organic cultivation systems; (b), The taxa whose abundance 

differed between andisols and non-andisols. The threshold on the logarithmic LDA 

score for discriminative features was set to 3.0. Con, Conventional management; 

Org, Organic management; A, Andisols; NA, Non-andisols.

반면에 Acidobacteria 그리고 Planctomycetes 문은 화산회토에서 상대적인 풍부도가 높았

으며, LEfSe 분석 결과 Acidobacteria 문은 유기 대비 관행 토양에서 높은 분포를 보였다

(Fig. 6 & Fig. 7). Acidobacteria 문은 토양 유기탄소 순환과 양분 가용화에 관여하는 미생물

이며(Chaudhry et. al., 2012), 비옥도가 낮은 토양의 지표미생물로 알려져 있다(Schlesner, 

1994). 또한 Planctomycetes 문도 heteropolysaccharide와 chitin을 분해하는 미생물로 탄소 순

환에 관여하며 총유기탄소 함량과 관련이 있는 것으로 보고되었다(Wieczorek et al., 2014; 

Wang et al., 2015). 본 연구에서도 이들 문은 TOC 함량은 높은 반면 유효인산 등 비옥도가 

낮은 화산회토에서 상대적인 풍부도가 높게 나타나 이전의 연구 결과와 유사한 경향을 보

였다.
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6. 토양 미생물 군집과 화학성과의 상관관계

재배 방법 및 토양 종류별 유의하게 차이를 보이는 3종의 세균 문(phylum) 분포와 토양 

화학성, 미생물체량 및 효소 활성과의 상관관계를 분석하였다(Table 5). 분석 결과 pH, EC, 

Ex-Ca 그리고 Ex-Mg 등의 화학성은 Firmicutes 등 3종의 세균 문과 유의한 상관관계를 보이

지 않았다. 반면에 유효인산은 Firmicutes와 강한 양의 상관관계(r=0.65*)를 보였으며, Acido-

bacteria와 Planctomycetes와는 약한 음의 상관관계를 보였다. 치환성칼륨 함량은 Firmicutes

와 보통의 양의 상관관계를 보였으나 유의성은 없었고 Acidobacteria와 Planctomycetes와는 

강한 음의 상관관계(r=-0.60* 및 r= -0.82**)를 나타냈다. 그리고 탈수소효소 활성은 Firmicutes

와 매우 강한 양의 상관관계(r=0.81**), Acidobacteria와는 강한 음의 상관관계(r=-0.59*)를 보

였다. 그리고 총유기탄소 함량은 Firmicutes와 강한 음의 상관관계(r=-0.75**), Acidobacteria 및 

Planctomycetes와는 강한 양의 상관관계(r=0.85** 및 r=0.7*)를 보였는데 미생물체량도 이와 

비슷한 경향이었다.

Table 5. Correlation analysis between soil properties and differentially abundant Phyla of 

different cultivation systems and soils

Phylum pH ECz) Av.P2O5 Ex-K Ex-Ca Ex-Mg TOC Cmic DHA

Firmicutes 0.28 -0.20  0.65*y)  0.53  0.21  0.39 -0.75**  -0.45  0.81**

Acidobacteria -0.19 0.50 -0.42 -0.60* -0.09 -0.33  0.85**  0.75** -0.59*

Planctomycetes 0.10 0.07 -0.36 -0.82** -0.13 -0.48  0.70*  0.62* -0.18 

z) EC, electrical conductivity; Av. P2O5, available phosphate; Ex-K, exchangeable K; Ex-Ca, exchangeable Ca; 

Ex-Mg, exchangeable Mg; TOC, total organic carbon; DHA, dehydrogenase; Cmic, microbial biomass C. 
y) Significant correlation was showed in bold. Significance levels: **p<0.01, *p<0.05.

이상의 결과에서 Fuimicuties 문은 유효인산과 탈수소효소 활성과 강한 양의 상관관계를 

보였으며, 비화산회토 그리고 유기재배와 밀접한 관련이 있는 것으로 판단된다. 반면에 

Acidobacteria 문은 특히 TOC 함량과 강한 양의 상관관계 보였으며 화산회토와 관련이 있

는 것으로 보인다. 이전 연구에서 Joa 등(2013)도 화산회토 밭토양에서 총유기탄소 함량과 

탈수소효소 활성은 높은 음의 상관관계(R2=0.57)를 보인다고 하였으며, Liao 등(2018)은 토

양 미생물 생태계는 토양 환경과 밀접한 관련이 있는데 변화된 환경 요인들은 토양 미생물 

군집 조성에 다시 영향을 준다고 하였다. 특히 미생물 군집 조성은 토양 환경 즉, pH, EC, 

그리고 유효인산, 총유기탄소 함량 등과 유의한 상관관계가 있으며, 유기재배 토양관리는 

유기탄소와 양분함량, 미생물 종 풍부도와 다양성 그리고 유용한 미생물 군집분포를 증가

시켰다고 보고하였다.
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본 연구결과는 토양 환경 및 재배 방식이 미생물 군집에 미치는 영향과 서로의 연관성을 

이해하는데 활용될 수 있을 것으로 판단된다. 그러나 본 시험은 일부의 유기와 관행재배 

무 포장에서 일정한 시점에서 얻어진 결과이기 때문에 일반화되지 않을 수 있으며 토양 미

생물 군집 구조와 유기재배 시스템과의 관계를 밝히고 이해하는 데는 한계가 있다. 따라서 

좀 더 명확한 결론을 내리기 위해서는 장기적이고 넓은 범위에서의 연구를 통해서 밝혀질 

필요가 있다.

Ⅳ. 적    요

본 연구는 제주지역 무 주산지에서 재배 방법(유기 vs. 관행)과 토양 종류(화산회토 vs. 

비화산회토)에 따른 토양의 화학적 특성, 미생물 활성 그리고 미생물 군집 조성을 분석하고 

요인간 연관성을 구명하기 위하여 수행하였다. 전반적으로 유기와 관행의 재배 방식에 따

른 토양 화학성은 처리간 뚜렷한 경향을 보이지는 않았으나 토양 미생물체량, 효소 활성, 종 

풍부도와 다양성 그리고 미생물 군집 분포 등은 유의한 차이를 보였다. 반면에 토양 종류에 

따른 화학성과 미생물 군집 분포 등 미생물학적 특성은 뚜렷한 차이를 보였다. 특히 유기재

배 토양에서 관행 대비 토양의 세균, 방선균 및 사상균 그리고 미생물체량이 증가하였으며, 

Org-NA 토양에서 탈수소효소 활성, 종 풍부도(Chao 1) 그리고 종 다양성(Phyrogenetic 

diversity) 지수가 가장 높았다. 무 재배 토양에 분포하고 있는 주요 세균 문은 Proteobacteria, 

Acidobacteria, Chloroflexi, Firmicutes 그리고 Actinobacteria 등 5종이었으며 재배 방법 및 토

양 종류에 관계없이 Proteobacteria 문이 화산회토에서 25.9%, 비화산회토에서 21.9~24.9% 

로 가장 높은 분포를 보였다. 그리고 대체로 화산회토와 비화산회토 토양 종류별로 유사한 

군집 조성을 보였으며, 화산회토에서는 재배 방법별 주요 문의 군집 조성은 큰 차이가 없

었으나 비화산회토에서는 차이를 보였다. 특히, Firmicutes는 Org-NA 토양에서 21.0%, 

Acidobacteria는 Con-A에서 21.6%로 가장 높은 분포를 보였는데 대체로 화산회토와 관행재

배 토양에서 높은 경향을 보였다. 또한 재배 방법 및 토양 종류별 미생물 군집을 대표하는 

바이오마커를 찾기 위하여 LEfSe 분석을 실시한 결과, Firmicutes 문의 분포가 비화산회토

와 유기재배 토양에서 유의하게 증가하였다. 그리고 토양 화학성 중에서 총유기탄소 함량, 유

효인산 그리고 치환성칼륨 함량은 Firmicutes 등 주요 세균 문과 유의한 상관관계를 보였다. 

[Submitted, September. 2, 2019 ; Revised, November. 21, 2019 ; Accepted, November. 25, 2019]
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