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Abstract
The present study investigated the effect of ammonia load on microbial communities in mesophilic anaerobic digestion of propionic 

acid. A laboratory-scale continuous anaerobic digester treating propionic acid as a sole organic substrate was operated under 
non-inhibitory condition and inhibitory conditions with ammonia (1.5 g and 3.5 g ammonia-N/L, respectively), and bacterial and archaeal 
communities in the steady states of each ammonia condition were analyzed using high-throughput sequencing. Thirteen bacterial families 
were detected as abundant bacterial groups in mesophilic anaerobic digestion of propionic acid. Increase in ammonia concentration 
resulted in significant shifts in microbial community structures. Syntorophobacter, Pelotomaculum, and Thermovigra were determined as 
the dominant groups of (potential) propionate oxidizing bacteria in the non-inhibitory condition, whereas Cryptanaerobacter and 
Aminobacterium were the dominant groups of (potential) propionate oxidizing bacteria in the ammonia-inhibitory condition. 
Methanoculleus and Methanosaeta were the dominant methanogens. Acetate-oxidation coupled with hydrogenotrophic methanogenesis 
might be enhanced with increases in the relative abundances of Methanoculleus and Tepidanaerobacter acetatoxydans under the 
ammonia-inhibitory condition. The results of the present study could be a valuable reference for microbial management of anaerobic 
digestion systems that are exposed to ammonia inhibition and propionic acid accumulation.

Key words : Anaerobic digestion, Propionic acid, Ammonia, Microbial communities, Methanogens

1)1. 서 론

혐기성 소화공정은 미생물에 기반한 생물학적 유기성 

폐기물 처리기술로 유기성 오염물질처리와 동시에 에너

지원인 메탄가스 생산을 달성할 수 있어 지속 가능한 처

리방법으로 세계적으로 각광 받고 있다. 최근 국내외에

서 음식물류폐기물 등의 고농도 유기성폐기물의 혐기성 

소화를 통한 처리 및 에너지화의 연구 및 산업화가 활발히 
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진행되고 있으며, 이에 따라 공정 최적화 및 안정적 운영

기술 개발연구도 활발히 수행되고 있다(Lee et al., 
2018).

혐기성 소화는 통성 혐기성 및 절대 혐기성 미생물에 

의해 고분자의 유기성 물질이 최종적으로 메탄, 이산화

탄소및 부산물로 전환되는 생화학적 반응이다. 유기산은 

탄소원 2~6개의 짧은사슬지방산들을 통칭하는 표현으

로, 혐기성 소화에서 메탄균의 직/간접 기질이 되는 중요 

중간물질이다. 그 중 프로피온산은 표준조건에서 열역학

적으로 분해가 용이하지 않으며, 수소분자 농도가 낮은 

조건(< 104)에서 분해가 가능하여 수소이용성 미생물과 

프로피온산 분해미생물 간의 긴밀한 공생관계가 요구된

다(Fukuzaki et al., 1990).
한편 혐기성 소화 공정에서 프로피온산축적은 소화조 

내 총 프로피온산 생성속도와 총 프로피온산 소모속도 

간의 불균형에서 유래되며, 프로피온산축적이 진행될수

록 pH 감소와 함께 메탄생성균 및 프로피온산 분해균의 

생장에 추가적인 저해를 주어 공정 불안정화를 가속시키

고, 최악의 경우 공정 실패로 귀결될 수 있다(Ahring et 
al., 1995). 실규모 소화조의 경우, 실패한 소화조를 회복 

또는 재식종 후 재시작하는 경우 대략 수개월 이상의 시

간이 소요되므로 이에 따른 경제적 손실이 큰 것으로 보

고되고 있다(Williams et al., 2013). 따라서 혐기성 소화 

공정의 안정적 공정운영을 위한 제반기술 개발 및 관련 

기초연구가 필요한 실정이다.
음식물류폐기물과 같은 고농도 유기성폐기물은 생화

학적 메탄함량이 높아 혐기성 소화 공정에 적용하기 매

력적인 물질이나, 이를 바이오가스화 하는 혐기성 소화 

공정에서는 소화조 내 암모니아 농도가 높고, 그 변동이 

커 유기산 특히 프로피온산축적을 유발하고, 이는 공정

효율 감소, 불안정성 및 공정 실패로 귀결될 수 있다(Lee 
et al., 2018). 또한 무기저해물질 중 암모니아의 변동에 

따라 혐기성 소화조의 공정효율 및 안정성 뿐만 아니라 

혐기성 소화 생태계를 구성하는 혐기성 미생물 군집이 

크게 변하는 것으로 보고되었으나, 아직 혐기성 소화조

에서 발견되는 유기산 분해 혐기성 미생물 중 다수는 아

직 그 특성과 역할이 규명되지 않은 경우가 많은 것으로 

보고된다(Cho et al., 2013; Narihiro et al., 2015; Lee 
et al., 2017; Lee et al., 2018). 그러므로, 어떤 미생물이 

프로피온산 분해 미생물인지에 대한 조사 연구가 선행되

어야 하며, 또한 앞서 언급된 암모니아와 같은 저해 인자

들의 농도 변이에 따라, 어떤 프로피온산 분해 균주가 활

성을 띠고 저해를 받는지에 대한 기초연구가 필요하다.
암모니아 저해와 프로피온산축적에 따른 공정 불안정

화 상황을 사전에 예방하고 안정적 공정운영을 위한 공

학적 솔루션을 제공하기 위해서는 암모니아 농도 차이에 

따른 프로피온산 분해 우수 미생물 군집에 대한 기초 조

사 연구가 필요하나, 관련 기초연구는 제한적으로 보고

되고 있다. 특히 실공정에 바로 접목시킬 수 있는 연속식 

공정에서의 프로피온산 분해에 대한 암모니아의 영향 연

구는 매우 제한적으로 보고되고 있다. 따라서 본 연구에

서는 프로피온산을 단독 유기성 기질로 투입하여 처리하

는 연속식 혐기성 소화 반응기 실험을 통해 암모니아 농

도에 따른 혐기성 프로피온산 분해 미생물 군집에 관한 

조사 연구를 수행하였다. 

2. 재료 및 방법

2.1. 재료

본 연구에서는 높은 종 다양성의 접종원을 확보하기 

위해 음식물류폐기물 및 하수슬러지 통합 바이오가스화 

실규모 혐기성 소화조에서 시료를 채취하여 접종원으로 

활용하였다. 투입 기질은 프로피온산을 단독 유기물질로 

한 프로피온산 농도 10 g COD/L의 합성폐수를 혐기성 

배지 문헌에 기초하여 준비하였다(Angelidaki et al., 
2009). 1 L의 합성폐수 당 구성물질은 다음과 같다. 8.7 
g sodium propionate (Sigma-Aldrich), 0.4 g KH2PO4 
(Sigma-Aldrich), 0.05 g CaCl2·2H2O (Sigma-Aldrich), 
0.1 g MgCl2·6H2O (Sigma-Aldrich), 0.1 g NaCl 
(Sigma-Aldrich), 2 mg FeCl2·4H2O (Sigma-Aldrich), 
0.05 mg MnCl2·4H2O (Sigma-Aldrich), 0.05 mg 
H3BO3 (Sigma-Aldrich), 0.05 ZnCl2 (Sigma-Aldrich), 
0.038 mg CuCl2·2H2O (Sigma-Aldrich), 0.05 mg 
(NH4)6Mo7O24·4H2O (Sigma-Aldrich), 0.05 mg AlCl3 
(Sigma-Aldrich), 0.05 mg CoCl2·6H2O (Sigma 
-Aldrich), 0.092 mg NiCl2·6H2O (Sigma-Aldrich), 
0.5 mg EDTA (Sigma-Aldrich), 0.1 mg Na2SeO3·5H2O 
(Sigma-Aldrich), 0.04 mg Na2WO4·2H2O (Sigma 
-Aldrich), 0.02 mg biotin (Sigma-Aldrich), 0.02 mg 
folic acid (Sigma-Aldrich), 0.1 mg pyridoxine acid 
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Type Sample Total valid sequence reads Total OTUs

Bacterial 16S rRNA gene
1.5 g TAN/L 31,495

114
3.5 g TAN/L 33,074

Archaeal 16S rRNA gene
1.5 g TAN/L 39,747

18
3.5 g TAN/L 37,803

Table 1. High-throughput sequencing results

(Sigma-Aldrich), 0.05 mg riboflavin (Sigma-Aldrich), 
0.05 mg thiamine hydrochloride (Sigma-Aldrich), 
0.05 mg nicotinic acid (Sigma-Aldrich), 0.05 mg 
p-aminobenzoic acid (Sigma-Aldrich), 0.001 mg 
cyanocobalamin (Sigma-Aldrich), 0.05 mg lipoic 
acid (Sigma-Aldrich), 0.05 mg DL-pantothenic acid 
(Sigma-Aldrich), 1.3 g NaHCO3 (Sigma-Aldrich), 
0.25 g Na2S·9H2O (Sigma-Aldrich), 0.19 g L-Cysteine 
hydrochloride (Sigma-Aldrich), 975 mL deionized 
water. Deionized water는 Direct-Q 정수시스템

(Millipore)에서 채수하여 사용하였다.

2.2. 연구방법

연속식 혐기성 소화 반응기 실험은 250 mL 반응조에

서 180 mL의 유효체적으로 30일의 Hydraulic Retention 
Time (HRT) 조건에서 운영하였으며, 운영온도는 일반

적인 중온소화 조건인 37도를 적용하였다. 초기 암모니

아 농도는 메탄생성균에 대해 비저해 농도조건으로 알려

진 1.5 g total ammonia nitrogen (TAN)/L로 설정하여 

소화조 운영을 시작하였고, 안정단계에 다다른 이후 저

해 농도조건인 3.5 g TAN/L으로 증량하여 운영하였다

(Chen et al., 2008). 암모니아 농도는 적정량의 NH4Cl 
(Sigma-Aldrich) 투입을 통해 조절해주었다. 암모니아 

농도에 따른 프로피온산 분해 혐기성 균주 군집구조를 

조사하기 위해 연속식 프로피온산 혐기성 소화 반응기를 

운영하였고, 각 암모니아 농도조건(1.5 g TAN/L, 3.5 g 
TAN/L)에서 정상 운영상태 조건에 도달한 후 혐기성 소

화 반응기의 시료를 채취하여 전체 genomic DNA를 상

용키트를 활용하여 추출하였다. DNA 시료의 박테리아, 
고세균 각각의 16S rRNA gene을 Polymerase Chain 
Reaction (PCR)를 통해 증폭시킨 후, 차세대염기서열분

석법(next generation sequencing) 플랫폼을 활용하여 

박테리아와 고세균 각각의 미생물 군집구조 분석을 수행

하였다. 확보한 염기서열들은 97% similarity cutoff 기
준에 따라 operational taxonomic units (OTUs)으로 그

룹핑하였다. 
시료의 미생물 종 다양성 분포는 생태계 연구에서 활

용되는 미생물 종 다양성 지수인 richness, evenness, 그
리고 Shannon diversity를 계산하여 평가하였다

(Spellerberg and Fedor, 2003). Richness는 시료 내 미

생물 종의 수를 의미한다. Evenness는 시료 내 미생물 

종들의 상대적인 우점도 분포를 의미한다. Shannon 
diversity는 종의 수와 상대적 우점도 분포를 함께 고려

한 종 다양성 지수로 다양한 미생물 상태계의 종 다양성

을 정량화하여 평가하기 위해 사용된다. 본 연구에서는 

세균과 고세균의 종 다양성 지수의 경우 전체 OTUs 중 

0.1% 이상 상대정량값을 띠는 OTUs를 유의미한 OTUs
로 고려하여, 이를 기반으로 계산하였다. 시료의 미생물 

군집 구성 정보를 분석하기 위해 Silva database와 

NCBI database를 활용하여 각 OTUs의 taxonomic 
analysis를 수행하였다.

3. 결과 및 고찰

3.1. 차세대염기서열분석 결과

본 연구에서는 암모니아 농도에 따른 프로피온산을 

분해하고 바이오가스화 하는 미생물 군집에 관한 조사 

연구를 수행하고자 두 가지 암모니아 농도조건(1.5 g 
TAN/L, 3.5 g TAN/L)에서 연속식 혐기성 소화 반응기

를 운영하였고, 각 조건에서 정상상태 시 시료를 채취하

여 세균과 고세균 각각에 대한 차세대염기서열분석을 수

행하였다. 세균의 분석결과, 64,569개의 유효한 16S 
rRNA gene 서열을 확보하였고, 이는 114개의 OTUs로 

그룹핑 되었다(Table 1). 고세균의 분석결과, 77,550개의 
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Fig. 1. Microbial diversity of the propionate-fed anaerobic digester in different ammonia conditions (1.5 g TAN/L and 3.5 
g TAN/L): (a) richness, (b) evenness, (c) Shannon diversity.

Fig. 2. Venn diagram for (a) bacteria communities and (b) archaea communities of the propionate-fed anaerobic digester in 
different ammonia conditions (1.5 g TAN/L and 3.5 g TAN/L).

유효한 16S rRNA gene 서열을 확보하였고, 이는 18개
의 OTUs로 그룹핑 되었다. Rarefaction curve를 통해 해

당 결과가 대상 시료의 미생물 종 다양성을 표현하는데 

충분한 수준임을 확인하였다. 

3.2. 암모니아 부하에 따른 프로피온산 혐기성 소화 공

정 미생물 종 다양성 분석

시료의 미생물 군집구조 특성은 미생물 종 다양성 분

포와 미생물 종류로 평가할 수 있다. 본 연구에서는 미생

물 종 다양성 분포를 비교 평가하기 위해 richness, 
evenness, 그리고 Shannon diversity를 계산하여 평가

하였다 (Fig. 1). 세균의 경우, 암모니아 저해조건인 3.5 

g TAN/L의 시료에서 richness, evenness 및 Shannon 
diversity 수치가 모두 유의미하게 높은 것으로 확인되었

다(각 17%, 26%, 31% 높음). 고세균의 경우, 동일하거

나 암모니아 저해조건에서 5% 내외로 높은 것으로 나타

났다. 각 암모니아 조건에서만 발견되는 미생물 종과 보

편적으로 발견되는 core 미생물 종을 조사하기 위해 상

대우점도가 0.1% 이상으로 판별된 OTUs를 대상으로 

벤 다이어그램을 활용하여 비교하였다(Fig. 2). 벤 다이

어그램 결과를 통해 Core 미생물 종의 40~41%가량 차

지하며, 나머지는 각 암모니아 조건에서만 관측된 결과

를 미루어 볼 때, 암모니아 조건에 따라 프로피온산 혐기

성 소화에 관여하는 세균과 고세균이 유의미하게 달라짐을 
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Fig. 3. Bacteria community structures of the propionate-fed anaerobic digester with different ammonia conditions (1.5 g 
TAN/L and 3.5 g TAN/L) in (a) family level and (b) OTUs level. For each OTU, the closest species matched by 
NCBI database was presented with identity value (%). 

Fig. 4. Archaea community structures of the propionate-fed anaerobic digester with different ammonia conditions (1.5 g 
TAN/L and 3.5 g TAN/L) in (a) family level and (b) OTUs level. For each OTU, the closest species matched by 
NCBI database was presented with identity value (%). 

확인할 수 있었다.

3.3. 암모니아 부하에 따른 프로피온산 혐기성 소화 공

정 미생물 군집 구조 분석

차세대염기서열분석을 통해 확보한 114개의 세균 

OTUs (B.OTUs)는 총 13종류의 세균 과(Bacteria 
family)에 속하는 것으로 판별되었다(Fig. 3a). 암모니아 

비저해 조건인 1.5 g TAN/L에서는 Syntrophobacteraceae 
(상대우점도, 45%), Sphingobacteriales ST-12K33 
(23%), Synergistaceae (8%), Peptococcaceae (7%), 
Ruminococcaceae (4%), Lentimicrobiaceae (2%)가 

상대우점도 2% 이상의 우점 family로 판별되었으며, 총 

세균 군집의 90% 차지하는 것으로 나타났다. 암모니아 

저해 조건인 3.5 g TAN/L에서는 Peptococcaceae 
(26%), Sphingobacteriales ST-12K33 (13%), 
Pseudomonadaceae (9%), Synergistaceae (8%),  
Ruminococcaceae (8%), Lentimicrobiaceae (6%), 
Clostridiales Family III (5%), Sulfurospirillaceae 
(3%), Rikenellaceae (2%)가 상대우점도 2% 이상의 우

점 family로 판별되었으며, 총 세균 군집의 82% 차지하

는 것으로 나타났다. 본 결과를 통해 해당 family에 속한 

세균들이 프로피온산 혐기성 소화 반응에 직/간접적으로 

관여한 것으로 추정할 수 있다. 
고세균의 경우 총 18개의 고세균 OTUs (A.OTUs)를 

확보하였고, 전체 고세균 군집의 99%가 고세균 속

(Archaea genus)인 Methanoculleus와 Methansaeta에 
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속하는 것으로 판별되었다(Fig. 4a). 두 암모니아 조건에

서 모두 수소이용성메탄균인 Methanoculleus가 가장 우

점종으로 나타났으며, 특히 3.5 g TAN/L 조건에서 상대 

우점도가 8%가량 더 증가한 65%로 나타났다. 이와 반

대로 아세트산이용성메탄균인 Methanosaeta 는 1.5 g 
TAN/L 조건에서는 41%의 상대우점도를, 3.5 g TAN/L 
조건에서는 33%의 상대우점도를 나타냈다. 본 결과를 

통해 프로피온산 혐기성 소화 공정에는 프로피온산 분해

산물인 수소분자와 아세트산을 활용하여 메탄을 생성하

는 수소이용성메탄생성반응과 아세트산이용성메탄생성

반응의 적정 수준 공존이 필요한 것으로 관측되었으며, 
특히 암모니아 저해조건에서는 수소이용성메탄생성반응

이 상대적으로 더 큰 역할을 하는 것으로 추정된다. 해당 

경향성은 수소이용성메탄균이 아세트산이용성메탄균 대

비 암모니아 저항성이 높은 것으로 알려진 사전 연구결

과와도 일치한다(Angelidaki and Ahring, 1993).
본 연구를 통해 프로피온산 분해에 관여된 세균 

family 군집을 확인할 수 있었으나, 세균의 경우 같은 

family에 속한다고 할지라도 표현형과 유전형의 특징

이 크게 다를 수 있어 각 세균의 대사특성을 분석하기 

위해서는 더 낮은 taxonomic level의 분석결과가 필요

하다. 따라서 본 연구에서는 확보한 114개의 OTUs를 

NCBI 16s rRNA gene database에 매칭하여 염기서열

이 가장 유사한 종에 대한 정보를 취합하여 정리하였다

(Fig. 3b). 암모니아 비저해 조건인 1.5 g TAN/L 조건

에서 가장 우점했던 Syntrophobacteraceae의 경우 모두 

Syntorophobacter sulfatireducens (Identity: 99–
100%)로 구성된 것으로 판명되었다. 문헌에 따르면 

Syntorophobacter sulfatireducens는 중온 혐기성 프로

피온산 산화 미생물로 보고되고 있어, 본 연구결과와 종

합 해 볼 때, S. sulfatireducens는 암모니아 비저해 조건

에서 프로피온산 분해에 우점적인 역할을 수행 가능할 

것으로 추정된다(Chen et al., 2005).
암모니아 저해조건인 3.5 g TAN/L 조건에서 가장 우

점 세균으로 판별된 Peptococcaceae의 경우 1.5 g 
TAN/L 조건에서는 Pelotomaculum isophthalicicum 
유사 OTU (Identity: 96%)가 6.8% 상대 우점도를 나타내며 

우점하였고. 3.5 g TAN/L 조건에서는 Cryptanaerobacter 
phenolicus 유사 OTU (94%)가 25.8%의 상대 우점도

를 나타내며 우점한 것으로 판별되었다. Pelotomaculum

에는 P. propionicicum, P. schinkii 등 다양한 중온 프

로피온산 산화 세균이 속해있는 것으로 보고되고 있다

(Imachi et al., 2007). 최근 DNA-based stable isotope 
probing 기술을 이용한 프로피온산 산화균주 규명연구

에 따르면 Cryptanaerobacter phenolicus의 경우 잠재

적인 프로피온산 산화 세균의 특성을 가진 것으로 보고

하고 있다(Wang et al., 2019). 본 연구 결과와 종합해볼 

때, 암모니아 비저해 조건에서는 Pelotomaculum가, 암
모니아 저해조건에서는 Cryptanaerobacter가 프로피온

산 산화에 주요한 역할을 수행할 것으로 추정된다.
두 암모니아 조건에서 모두 8%의 상대 우점도를 나타

낸 Synergistacea의 경우 전체의 80%가 Thermovigra 
lienii 유사 OTU (Identity: 95%), Aminobacterium 
colombiense (100%), Acetomicrobium Mobile (98%)
로 구성된 것으로 판별되었다. 1.5 g TAN/L 조건에서는 

Thermovigra lienii 유사 OTU가 5.0% 상대 우점도를 

나타내며 우점한 반면 3.5 g TAN/L 조건에서는 

Aminobacterium colombiense가 4.5% 상대 우점도를 

나타내며 우점하였다. 문헌에 따르면 Thermovigra과 

Aminobacterium에 속하는 세균 종의 경우 현재까지 프

로피온산 분해 기작을 가진 것으로 규명된 종은 없지만, 
프로피온산 혐기성 소화 반응기에서 우점하는 것으로 여

러 문헌에서 보고된 바 있으며, Thermovigra의 경우 잠

재적인 아세트산 산화 균주로 보고된 바 있다(Lee et al, 
2019; Singh et al., 2021). 이를 미루어 볼 때, 해당 세균

그룹은 프로피온산 산화 또는 아세트산 산화 대사가 가

능한 strain을 포함하고 있을 잠재성이 있을 것으로 추정

되며, 특히 A. colombiense의 경우 암모니아 저해 조건

에서 경쟁 우위를 가진 세균으로 평가된다.
1.5 g TAN/L 조건에서 1% 미만의 상대 우점도를 나

타내고,  3.5 g TAN/L 조건에서 5%가량의 우점도를 보

인 Clostridiales Family III의 경우 전체 우점도의 96%
가량이 Tepidanaerobacter acetatoxydans (Identity: 98–
100%)로 구성된 것으로 판별되었다. Tepidanaerobacter 
acetatoxydans는 중온 혐기성 소화조에서 발견되는 대

표적인 아세트산 산화 세균으로 수소이용성 메탄균과 공

생하는 것으로 보고되고 있다(Westerholm et al., 2011). 
Methanoculleus bourgensis가 암모니아 저해 조건에서 

우점 수소이용성 메탄균인 본 연구결과와 함께 종합해볼 

때(Fig. 4b), 암모니아 저해조건에서는 T. acetatoxydans와 
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M. bourgnesis가 공생하며 프로피온산 분해 산물인 아

세트산을 메탄으로 전환하는데 상대적으로 높은 기여를 

하는 것으로 추정된다.   

4. 결 론

본 연구에서는 프로피온산을 단독 유기물 기질로 한 

연속식 혐기성 소화 반응에서 암모니아 부하농도의 차이

에 따른 미생물 군집구조를 분석하였고, 암모니아 비저

해조건(1.5 g TAN/L)과 암모니아 저해조건(3.5 g 
TAN/L)에서 프로피온산 분해 및 메탄생산에 관여하는 

미생물 군집을 조사하였다. 
1) 암모니아 저해조건에서 세균의 종 다양성 지수가 

높게 나타났으며, 전체 미생물 종의 60% 가량이 각 암모

니아 조건에서만 특이적으로 관측되었다.
2) 총 13종류의 세균 family 중, 암모니아 비저해조건

에서는 Syntrophobacteraceae (상대우점도, 45%), 
Sphingobacteriales ST-12K33 (23%), Synergistaceae 
(8%), Peptococcaceae (7%), Ruminococcaceae (4%), 
Lentimicrobiaceae (2%)가 우점 군집으로, 암모니아 저해

조건에서는 Peptococcaceae (26%), Sphingobacteriales 
ST-12K33(13%), Pseudomonadaceae(9%), Synergistaceae 
(8%),  Ruminococcaceae (8%), Lentimicrobiaceae(6%), 
Clostridiales Family III (5%), Sulfurospirillaceae 
(3%), Rikenellaceae (2%)가 우점 군집으로 판별되어 

중온 프로피온산 혐기성 소화 반응에 직/간접적으로 관

여한 것으로 추정되며, 암모니아 조건에 따라 우점군집

에 유의미한 차이가 있음을 확인하였다.
3) 종수준 세균 분석결과를 통해 암모니아 비저해조건에

서는 Syntorophobacter sulfatireducens, Pelotomaculum, 
Thermovigra가 우점 (잠재적)프로피온산 산화균으로 

확인되었다. 암모니아 저해조건에서는 Cryptanaerobacter, 
Aminobacterium colombiense가 우점 (잠재적)프로피

온산 산화균으로, Tepidanaerobacter acetatoxydans가 

우점 아세트산 산화균으로 확인되었다.
4) 메탄생성균의 경우 수소이용성 메탄균인 

Methanoculleus와 아세트산이용성메탄균인 Methanosaeta
가 함께 우점균으로 확인되었으며, 암모니아 저해조건에

서 Methanoculleus의 상대 우점도가 유의미하게 높은 

것으로 확인되었다. 

본 연구결과는 음식물류폐기물 처리 혐기성 소화조 

등 암모니아 저해 및 프로피온산축적으로 불안정한 공정

운영에 노출된 소화조의 최적 운영과 적정 미생물 생접

종을 통한 소화조 회복전략 연구의 미생물 정보 기초자

료로 활용 가능할 것으로 기대된다.
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