
1. 서  론 

혐기성 소화 기술은 생물학적 처리기술로 유기성 폐

기물 및 폐수의 유기성 고형분의 감량과 에너지원으로 

활용 가능한 바이오가스 생산을 동시에 달성할 수 있다

는 이점이 있어 하수슬러지와 같은 고농도 유기성 폐기

물 처리에 널리 활용되고 있는 기술이다(Cai et al., 

2016). 하수슬러지는 하수처리공정에서 필연적으로 발
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genus in the anaerobic digester, may contribute to the decomposition of carbohydrates and the production of volatile fatty 
acids during the anaerobic digestion of sewage sludge. Of the methanogens identified, Methanollinea, Candidatus 
Methanofastidiosum, Methanospirillum, and Methanoculleus were the dominant hydrogenotrophic methanogens, and 
Methanosaeta was the dominant aceticlastic methanogens. The findings may be used as a reference for developing microbial 
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생하며 국내의 경우 2020년 기준 연간 약 421만톤 발

생한 대표적인 고농도 유기성폐기물로 현재 국내의 경

우 정부 및 지자체의 지속적인 투자의 결과로 전국의 총 

62곳의 하수처리장에서 하수슬러지 처리를 위한 실규

모 혐기성 소화조가 건설되어 운영 중이다(MoE, 

2021).

혐기성 소화는 혐기성 세균(bacteria)에 의해 고분

자성 유기성 물질이 분해되어 휘발성 유기산과 수소분

자로 전환되고, 최종적으로 혐기성 고세균(archaea)에 

의해 CH4, CO2를 포함한 바이오가스로 전환되는 미생

물 기반 생화학적 반응으로 유입 폐기물의 특성, 공정운

영조건과 소화조 내 미생물들의 생장 및 활성 등의 다양

한 인자들의 인과관계에 의해 공정 효율 및 안정성이 결

정된다(Carballa et al., 2015). 특히 혐기성 소화조 내 

유기산 축적은 공정 불안정화를 나타내는 대표적인 현

상으로 소화조 내 산생성 미생물들의 활성과 메탄생성 

미생물간의 불균형에 의해 유발되며 이는 소화 공정 불

안정화와 공정 효율 감소로 귀결될 수 있다(Ahring et 

al., 1995). 이를 선제적으로 예방하고 혐기성 소화 공

정의 최적운영을 위해서는 소화 반응의 주체인 미생물 

군집구조와 다양성에 대한 이해에 기반한 진단 및 대응 

전략 개발이 요구되나 미생물의 정성, 정량 분석의 기술

적 어려움으로 혐기성 소화 공정은 블랙박스 형태의 공

정 진단 및 운영으로 제한되어 왔다(Riviere et al., 

2009). 현재의 단순화된 운전지표(소화조온도, pH 등)

에 기반한 공정 진단보다 정확한 공정 진단과 효과적인 

공정 안정성 및 효율 개선방안의 발굴을 위해서는 대상 

소화조 내 주요 미생물 군집과 다양성에 대한 양질의 정

보 확보가 선행되어야 한다(Carballa et al., 2015). 이

를 확보한다면 대상 공정의 공정상태를 보다 정확히 진

단할 수 있는 미생물지표의 발굴이 가능할 것이다(Lee 

et al., 2017).

최근 최신 분자생물학적 분석기법인 차세대 염기서

열 분석기법의 보급으로 이를 활용한 고농도 유기성폐

기물의 혐기성 소화에 관여하는 미생물 군집 및 다양성

에 대한 연구가 활발히 진행되고 있다(Han et al., 

2017; Han et al., 2019; Shin et al., 2019a). 다만 국

내 하수슬러지 처리 실규모 혐기성 소화조의 유입 하수

슬러지와 혐기성 소화조의 주요 미생물 군집 및 미생물 

종 다양성의 거동에 대한 연구는 제한적으로 보고되고 

있다. 따라서 본 연구에서는 실규모 중온 슬러지 처리 

혐기성 소화 공정인 부산시 하수처리장의 혐기성 소화

조의 유입 하수슬러지와 소화조액을 시료로 채취하여 

차세대 염기서열 분석을 수행하였고, 하수슬러지 및 소

화조의 주요 우점 미생물 군집과 미생물 종 다양성을 조

사하여 비교분석을 수행하였다.

2. 재료 및 방법 

본 연구에서는 실규모 중온 혐기성 소화 공정의 주요 

우점 미생물 군집과 미생물 종 다양성을 조사하기 위해 

부산시 A 하수처리장의 하수슬러지 바이오가스화 실규

모 중온 혐기성 소화조의 유입 하수슬러지와 소화조액

을 시료로 채취하여 차세대 염기서열 분석을 수행하였

다. 대상 혐기성 소화조는 하수슬러지를 단독소화 시스

템으로 난형 CSTR 형태의 7,000 m3 체적 반응조로 구

성되어 있으며, 소화공정은 약 25일의 수리학적체류시

간과 중온 조건인 ~37도에서 운영되었다. 대상 혐기성 

소화조가 정상상태로 운영되는 시기의 시료를 채취하

여 분석을 수행하였다. 

시료의 총 genomic DNA는 상용 DNA 추출 키트인 

Accuprep genomic DNA extraction kit (Bioneer)

를 사용하여 추출하였으며, bacteria, archaea 특이적 

범용 프라이머 세트인 BAC341F (CCTAC GGGNG 

GCWGC AG), BAC805R (GACTA CHVGG GTATC 

TAATC C)와 ARC787F (ATTAG ATACC CSBGT 

AGTCC), ARC1059R (GCCAT GCACC WCCTC T)

의 서열 기반의 프라이머와 Herculase II fusion DNA 

polymerase (Agilent Technologies)를 사용하여 

polymerase chain reaction (PCR)을 통해 각 DNA 

시료 내 bacteria, archaea의 16S rRNA gene의 증폭

산물을 확보하였다(Yu et al., 2005; Herlemann et 

al., 2011). 해당 PCR 증폭산물은 AMPure beads 

(Agencourt Bioscience)를 사용하여 정제해준 후, 

NexteraXT Indexed Primer(Illumina)를 사용한 두 

번째 PCR을 통해 high-throughput sequencing용 

최종 library를 확보하였다. 이를 high-throughput 

sequencing 기기인 MiSeq platform (Illumina)을 사

용하여 염기서열 분석을 수행하였다. High- 

throughput sequencing에는 Miseq reagent kit 

(Illumina)를 사용하였다. 

확보한 염기서열들은 operational taxonomic 

units (OTUs) 보다 높은 정확도 및 해상도의 결과 제공

이 가능한 것으로 보고되고 있는 amplicon sequence 
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variants (ASVs)로 그룹핑하였다(Callahan et al., 

2017). 시료의 미생물 종 다양성은 R 프로그램의 

Vegan library를 활용하여 대표적인 미생물 다양성 지

수인 richness, Pielou’s evenness와 Shannon 

diversity 지수들을 계산하였고 이를 활용하여 평가하

였다. 시료의 bacteria와 archaea의 군집 정보는 

Silva database version 138.1을 활용하여 각 ASVs의 

taxonomic classification을 수행하여 확보하였다. 

3. 결과 및 고찰 

3.1. High-throughput sequencing 결과 

본 연구에서는 실규모 중온 혐기성 소화 공정의 주요 

우점 미생물 군집과 미생물 종 다양성을 조사 연구를 수

행하고자 부산시 A 하수처리장의 하수슬러지 바이오가

스화 실규모 중온 혐기성 소화조의 유입 하수슬러지와 

소화조액을 시료로 채취하여 bacteria와 archaea 각

각에 대한 16S high-throughput sequencing을 수행

하였다. Bacteria의 분석 결과, 79,724개의 유효한 

16S rRNA 유전자 염기서열을 확보하였고, 총 1,578개

의 ASVs로 그룹화되었다(Table 1). Archaea의 분석 

결과, 각각 67,538개의 유효한 16S rRNA 유전자 염기

서열을 확보하였고, 총 57개의 ASVs로 그룹화되었다. 

Rarefaction curve를 통해 본 high-throughput 

sequencing 결과가 대상 시료의 미생물 다양성을 충

분히 표현하는 수준인 것으로 확인되었다. 

3.2. 하수슬러지 및 혐기성 소화조 미생물 다양성 분석

혐기성 소화조의 공정 안정성과 공정 효율은 소화 반

응의 주체인 미생물의 군집구조와 다양성에 직접적인 

관련이 있는 것으로 문헌에서 보고되고 있다(Carballa 

et al., 2015). 따라서 본 연구에서는 차세대 염기서열 

분석기법을 활용하여 부산시 A 하수처리장의 실규모 

혐기성 소화 공정의 유입 하수슬러지와 혐기성 소화조 

시료의 미생물 다양성 및 군집 구조를 조사하였고, 이를 

통해 하수슬러지 혐기성 소화에 관여하는 bacteria와 

archaea에 대한 이해를 높이고자 하였다. 

본 연구에서는 하수슬러지 및 혐기성 소화조 내 미생

물 종 다양성 분포를 비교 분석하기 위해 미생물 생태분

야에서 종 다양성 지수로 활용되는 richness, Pielou’s 

evenness, Shannon diversity 지수를 계산하여 비교 

평가를 수행하였다(Spellerberg and Fedor, 2003) 

(Fig. 1). 혐기성 소화조의 미생물 종 다양성의 경우 

bacteria가 archaea보다 richness 및 Shannon 

diversity 기준으로 각각 7.8배, 2.5배 가량 더 큰 것으

로 확인되었다(Fig. 1a, c). 이는 기존의 문헌에서 보고

된 것처럼 부산시 하수슬러지 처리 혐기성 소화조의 미

생물 종 다양성 또한 메탄생성균이 속해있는 archaea

의 종 다양성이 가수분해균, 산생성균 등이 속해있는 

bacteria 보다 현저히 낮다는 것을 실험적으로 확인 결

과로 볼 수 있다(Lee et al., 2018; Shin et al., 

2019b). 

유입 하수슬러지와 혐기성 소화조의 미생물 종 다양

성을 비교해 본 결과는 다음과 같다. 시료 내 미생물 종

의 종류 수를 의미하는 richness의 경우, bacteria는 

혐기성 소화조에서 하수슬러지 보다 유의미하게 높았

으며(13% 높음), archaea는 두 시료 모두 유사한 수준

인 것으로 확인되었다(Fig. 1a). 한편 시료 내 미생물 종

의 우점 분포를 의미하는 Pielou’s evenness는 

bacteria와 archaea 모두 하수슬러지에서 혐기성 소

화조보다 유의미하게 높은 것으로 확인되었다(각 5%, 

7% 높음)(Fig. 1b). 이는 혐기성 소화조의 미생물 군집

구조는 유입 하수슬러지와 비교 시 상대적으로 더 다양

한 종류의 미생물로 구성되어 있으며, 이 중 몇몇 미생

물의 우점도가 상대적으로 높은 것을 의미한다. 

소화조 유입 하수슬러지와 혐기성 소화조 각각에서

만 발견되는 미생물 종과 두 시료에서 보편적으로 발견

Type Sample Valid sequence reads Total ASVs Total abundant ASVs*

Bacterial 16S rRNA gene
Sewage sludge 39,935

1578 305
Anaerobic digester 39,789

Archaeal 16S rRNA gene
Sewage sludge 12,988

57 43
Anaerobic digester 54,550

* ASVs whose relative abundances were above 0.1% in at least one sample. 

Table 1. 16S high-throughput sequencing results 
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되는 미생물 종을 판별하기 위해 bacteria와 archaea

의 abundant ASVs(상대우점도 0.1% 이상 ASVs)를 대

상으로 벤 다이어그램 분석을 수행하여 비교하였다

(Fig. 2). 전체 251 종류의 혐기성 소화조의 bacterial 

ASVs 중 169 종류(전체의 67%)는 하수슬러지에서 유

래된 ASVs로, 나머지 82 종류(전체의 33%)는 혐기성 

소화조에서만 특이적으로 우점한 ASVs로 확인되었다

(Fig. 2a). Archaeal ASVs의 경우, 전체 32 종류 중 21 

종류의 ASVs (66%)는 하수슬러지에서 유래된 ASVs이

며, 나머지 11 종류의 ASVs (전체의 34%)는 혐기성 소

화조에서만 우점한 ASVs로 확인되어 bacteria와 비슷

한 경향을 나타냈다(Fig. 2b). 이 결과를 통해 하수슬러

지 혐기성 소화조의 미생물 군집 및 다양성은 유입 하수

슬러지의 inoculation의 영향을 받을 수 있다는 것을 

확인하였다(Lee et al., 2018). 또한 그럼에도 불구하고 

유입 하수슬러지에서는 우점하지 않았지만 하수슬러지

의 혐기성 소화 조건에서 선택적으로 우점화된 미생물

들이 혐기성 소화조 전체 군집의 1/3 가량을 차지한다

는 결과를 통해 슬러지 혐기성 소화를 위한 특이적 미생

물 군집의 우점화 가능성을 확인하였다.

3.3. 하수슬러지 및 혐기성 소화조 미생물 군집 구조 분석

16S high-throughput sequencing을 통해 확보한 

1578개의 bacterial ASVs (B.ASVs)는 총 14종류의 

bacterial phylum에 속하는 것으로 판별되었다(Fig. 3a). 

소화조 유입 하수슬러지 시료에서는 Proteobacteria (상

대우점도, 37.7%), Actinobacteriota (19.5%), 

Bacteroidota (12.7%), Firmicutes (12.1%), 

Patescibacteria (10.3%), Planctomycetota (2.0%), 

Chloroflexi (2.0%), Verrucomicrobiota (1.4%)가 상대

우점도 1% 이상의 우점 phylum으로 확인되었으며, 이는 

총 bacteria 군집의 98%를 차지하는 것으로 확인되었다. 

이 중 총합 53.9%의 우점도를 차지하는 phylum들인 

Proteobacteria, Bacteroidota, Planctomycetota 및 

Verrucomicrobiota는 Gram-negative 세포 외피 구조

를 가진 bacteria 그룹으로 보고되고 있다(Sutcliffe et 

al., 2010). 하수슬러지의 가수분해 단계는 혐기성 소화 

반응의 율속단계로 고려되며, 이를 개선하기 위해서 하

수슬러지의 주요 구성물질인 bacteria의 세포를 파쇄시

키기 위한 다양한 물리화학적, 생물학적 전처리법의 개

발 연구가 수행되고 있다(Zhen et al., 2017; Tongco et 

al., 2020). 그 중 lysozyme, phospholipase와 같은 세포

외피 분해효소를 활용한 하수슬러지 전처리 기술개발을 

위해서는 하수슬러지 구성 bacteria의 세포외피 구조에 

대한 정보가 필수적으로, 본 연구의 결과는 해당 전처리 

기술개발을 위한 기초자료로 활용 가능할 것이다. 

한편 슬러지 처리 혐기성 소화조 시료에서는 

Bacteroidota (27.3%), Cloacimonadota (13.1%), 

Fig. 1. Microbial diversity of the influent sewage sludge and full-scale anaerobic digester: (a) richness, (b) Pielou’s 
evenness, (c) Shannon diversity.
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Firmicutes (12.8%), Proteobacteria (9.4%), 

Actinobacteriota (6.5%), Thermotogota (5.7%), 

Chloroflexi (5.6%), Desulfobacterota (3.8%), 

Patescibacteria (3.6%), Synergistota (2.6%), 

Spirochaetota (2.3%), Acidobacteriota (1.7%), 

Verrucomicrobiota (1.4%)가 상대우점도 1% 이상의 

우점 phylum으로 판별되었으며, 이는 총 bacteria 군

집의 96%를 차지하는 것으로 확인되었다. 이 중 

Bacteroidota, Cloacimonadota, Firmicutes, 

Thermotogota, Chloroflexi, Desulfobacterota, 

Synergistota, Spirochaetota, Acidobacteriota는 

유입 하수슬러지 보다 상대우점도가 높은 것을 확인하

였으며, 하수슬러지 혐기성 소화 반응에 관여한 것으로 

추정된다. 

Bacteria의 대사 및 생장특성에 대한 정보를 활용하

여 해석하기 위해서는 phylum 보다 낮은 taxonomic 

level의 정보가 필요하다(Le et al., 2021). 따라서 본 

연구에서는 genus 수준의 heatmap 분석을 통해 하수

슬러지와 혐기성 소화조의 우점 bacteria 군집 분석을 

수행하였다(Fig. 3b). 하수슬러지 내 상대우점도 상위 

14종의 bacterial genus(상대우점도 1% 이상)의 경우 

혐기성 소화조에서는 각각의 하수슬러지 우점도 대비 

6~41% 수준의 상대우점도로 확인되었다. 한편 혐기성 

소화조 bacterial genus 군집 중 상대우점도 상위 10

종의 bacterial genus (상대우점도 1% 이상 genus 중 

Tetrasphaera, Saprospiraceae OLB8 제외)가 소화

조 유입 하수슬러지에서는 우점하지 않고, 혐기성 소화

조에서만 특이적 우점화 한 것으로 확인되었다. 이 분석 

결과들을 통해 하수슬러지 혐기성 소화조의 bacteria 

군집구조는 유입 하수슬러지의 inoculation의 영향을 

받으나 소화조 내 우점 bacteria 군집에는 그 영향이 

상대적으로 미비한 것을 확인하였다. 

혐기성 소화조에서 특이적으로 우점한 bacteria 군집

인 Candidatus Cloacimonas와 Cloacimonadaceae 

W5는 phylum Cloacimonadota 에 속하는 genus들

로 문헌에 따르면 하수슬러지, 음식물류폐기물과 같은 

고농도 유기성폐기물의 혐기성 소화공정의 우점균들로 

보고된 바 있다(Lee et al., 2018). 이 genus에 속한 

bacteria들은 아직까지 배양 기반 동정이 된 사례가 없

어 대사 및 생장 특성에 대한 정보가 제한적이나, 총 염

기서열 분석 결과를 기반으로 한 함유 기능성 유전자 정

보를 통해 수소이용성메탄생성균과 공생관계가 가능한 

잠재성을 띈 미생물로 확인된 바 있다(Pelletier et al., 

2008). Phylum Cloacimonadota에 속하는 균주 중 

최근 처음으로 농축배양에 성공한 Candidatus 

Syntrophosphaera thermopropionivorans의 경우 

혐기성 소화 공정의 공정 안정성과 직결되는 유기산인 

프로피온산을 분해하는 공생 bacteria (Syntrophic 

Propionate Oxidizing Bacteria, SPOB)인 것으로 

보고되고 있다(Dyksma et al., 2019). 따라서 본 연구

결과와 문헌 내용을 종합 해 볼 때, Candidatus 

Cloacimonas와 Cloacimonadaceae W5는 하수슬러

지 혐기성 소화에서 메탄생성균과 공생관계에 기반한 프

로피온산 분해에 기여한 것으로 추정된다. Smithella는 

Syntrophobacter와 함께 대표적인 SPOB로 본 연구에

서는 위 두 미생물 군집과 함께 프로피온산 분해에 기여

한 것으로 추정된다(de Bok et al., 2001). Mesotoga와 

Thermovigra는 잠재적인 공생 아세트산 산화 미생물

Fig. 2. Venn diagrams for microbial communities of the influent sewage sludge and full-scale anaerobic digester: (a) 
bacterial communities, (b) archaeal communities.
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(Syntrophic Acetate Oxidizing Bacteria, SAOB)로 

보고되고 있어, 본 연구의 하수슬러지 혐기성 소화조에

서는 수소이용성 메탄균들과 함께 공생 아세트산 분해 

반응에 기여한 것으로 추정된다(Nobu et al., 2015; 

Singh et al., 2021). 

Lentimicrobium은 본 연구의 혐기성 소화조 시료

에서 두번째로 상대우점도가 높고 소화조에서 특이적

으로 우점한 bacterial genus로 고농도 전분 폐수를 처

리하는 혐기성 소화조에서 발견된 Lentimicrobium 

saccharophilum 단일종으로 구성된 bacteria 그룹이

다(Sun et al., 2016). 해당 문헌에 따르면 

Lentimicrobium saccharophilum은 중온성 절대 혐

기성 미생물로 탄수화물계열의 물질들을 혐기성 조건에

서 아세트산, 프로피온산, 말레익산, 포름산, 수소 등으

로 분해 가능한 미생물로 보고되고 있다. 따라서 본 연구

결과와 종합 해 볼 때, Lentimicrobium은 하수슬러지 

혐기성 소화 공정에서 하수슬러지 구성 탄수화물의 분

해 및 산생성 반응에 기여한 것으로 추정된다. 

Archaea의 경우, 16S high-throughput 

sequencing을 통해 확보한 57개의 archaea ASVs 

(A.ASVs)는 총 4종류의 archaeal phylum에 속하는 것

으로 판별되었다(Fig. 4a). 이 결과를 통해 대상 혐기성 

소화조의 전체 archaea 중 95%는 메탄생성균임을 확인

할 수 있었다. 슬러지 처리 혐기성 소화조 시료에서는 

Methanolinea (44.1%), Methanosaeta (27.0%), 

Candidatus Methanofastidiosum (11.9%), 

Methanospirillum (8.6%), Methanomassiliicoccus 

(1.9%), Methanoculleus (1.5%)가 상대우점도 1% 이

상의 우점 genus로 확인되었으며, 이는 전체 archaea 

군집의 95%를 차지하는 것으로 확인되었다(Fig. 4b). 이 

중 Methanoculleus를 제외한 나머지 우점 archaeal 

genus는 모두 소화조 유입 하수슬러지에서 우점하는 것

으로 확인되었다. 이를 통해 혐기성 소화조의 메탄생성

균 군집구조는 유입 하수슬러지의 inoculation의 영향

을 받으며 우점균 또한 그 영향을 유의미하게 받는 것을 

확인할 수 있었다. 

한편 메탄균 genus 수준의 군집구조 분석결과를 통

해 혐기성 소화조 메탄균 군집구조는 수소분자와 이산

Fig. 3. Bacterial communities of the influent sewage sludge and full-scale anaerobic digester in (a) phylum level, (b) 
genus level.



 하수슬러지 처리 실규모 중온 혐기성 소화조 미생물 군집 및 다양성 조사 1057

화탄소를 메탄으로 전환시키는 수소이용성메탄생성균

이 전체 군집의 70%, 아세트산을 메탄으로 전환시키는 

아세트산이용성메탄생성균 전체 군집의 28%를 차지하

는 것으로 확인되었다. 앞선 bacteria 군집 분석 결과

와 함께 종합 해 볼 때, 하수슬러지 혐기성 소화 공정의 

안정적 운영(다시 말해, 소화조 불안정 상황을 유발하

는 유기산인 아세트산, 프로피온산 등의 소화조 내 축적

을 최소화)을 위해서는 Methanollinea, Candidatus 

Methanofastidiosum, Methanospirillum, Methanoculleus

와 같은 수소이용성메탄생성균과 Methanosaeta와 같은 

아세트산이용성메탄생성균, Mesotoga, Thermovigra와 

같은 (잠재적)아세트산산화균, Candidatus Cloacimonas, 

Cloacimonadaceae W5, Smithella와 같은 (잠재적)프로피

온산산화균의 공생관계가 필수적이며, 소화조 내 적정 

수준 공존이 필요할 것으로 판단된다. 본 연구결과에서 

확인된 우점 bacteria 및 메탄생성균은 하수슬러지 혐

기성 소화조의 공정 안정성 및 공정 효율 평가를 위한 

미생물 지표로써 활용이 가능할 것으로 판단되며, 이는 

추후 후속연구를 통해 검증이 필요할 것이다. 

4. 결  론

본 연구에서는 실규모 중온 슬러지 처리 혐기성 소화 

공정인 부산시 A 하수처리장의 혐기성 소화조의 유입 

하수슬러지와 소화조 시료를 채취하여 16S high- 

throughput sequencing을 수행하였고, 하수슬러지 

및 소화조의 주요 우점 미생물 군집과 미생물 종 다양성

을 조사하였다. 

1) 미생물 종 다양성 지수인 richness와 evenness는 

하수슬러지와 비교 시 혐기성 소화조에서 유사하거

나 상대적으로 높게 나타났으며, 이를 통해 혐기성 

소화조의 미생물 생태계가 상대적으로 더 다양한 종

류의 미생물로 구성되어 있고, 미생물 우점경향의 

불균형이 상대적으로 더 큰 것을 확인하였다.

2) 혐기성 소화조의 전체 미생물 종의 2/3은 소화조 유

입 하수슬러지에서 유래된 미생물로 구성되어 있으

며, 나머지 1/3은 혐기성 소화조에서만 특이적으로 

관측되었다.

3) Bacteria의 경우, 총 12종류의 genus가 슬러지 처

리 혐기성 소화조의 우점 군집(상대우점도 1% 이상)

으로 확인되었다. 소화 공정 안정성과 직결되는 유

기산 분해 균주로는 (잠재적)공생 프로피온산 산화

균인 Candidatus Cloacimonas (상대우점도, 

7.9%), Cloacimonadaceae W5 (1.5%), Smithella 

(2.0%), (잠재적)공생 아세트산 산화균인 Mesotoga 

(2.0%), Thermovigra (1.6%)가 소화조 우점 균주

로 확인되었다. 

Fig. 4. Archaeal communities of the influent sewage sludge and full-scale anaerobic digester in (a) phylum level, (b) genus
level. 
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4) Archaea의 경우, 소화조 내 총 archaea의 95%가 

메탄생성균으로 수소이용성메탄균은 Methanollinea 

(44.1%), Candidatus Methanofastidiosum (11.9%), 

Methanospirillum (8.6%), Methanoculleus (1.5%)가, 

아세트산이용성메탄균은 Methanosaeta (27.0%)가 

소화조 우점 균주로 확인되었다. 

본 연구결과는 최신 분자생물학적 분석기법인 차세

대 염기서열 분석을 활용하여 부산시 하수슬러지 처리 

혐기성 소화조의 미생물 군집 및 종 다양성에 대해 조사

한 연구 결과로 하수슬러지 혐기성 소화조의 공정 안정

성 및 공정 효율 평가를 위한 미생물 지표 발굴 및 미생

물 정보 기반 공정 최적 운영 전략 수립을 위한 기초자

료로 활용 가능할 것으로 기대된다. 
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