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ABSTRACT

This study investigated the hydrogeochemical and microbiological characteristics of freshwater on Ulleung Island, a volcanic 
island in the Ulleung Basin on the East Coast of Korea. The shallow groundwater (CSW, NRGW) and the surface water (SISW) 
samples are classified as Na-HCO3 type, reflecting an alkaline rock type and an oxidizing environment due to the influence of 
a highly permeable pyroclastic rock layer. In contrast, the deep groundwater sample (DMW) is classified as Ca-HCO3 type, 
suggesting the influence of deep-sourced carbon dioxide and reducing conditions. Microbial communities in the water samples 
are generally dominated by Proteobacteria, with the relative abundance of major genera varying depending on water quality and 
environmental conditions. Network analysis reveals the ecological characteristics of microbial communities adapted to specific 
environments. The presence of pathogenic genera in the shallow groundwater suggests potential groundwater contamination, 
necessitating appropriate management to ensure its use as drinking water or domestic water. The findings of this study 
provide valuable insights into the ecological characteristics of Ulleung Island’s groundwater resources and can inform future 
groundwater management strategies.
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1. 서  론

지하수는 물 순환에서 담수를 저장하는 중요한 저장소로 

생활용수, 공업 및 산업용수 등을 공급하는 중요한 수자원 역할을 

하지만, 매우 제한된 자원이며 인간 활동으로 인한 오염에도 

취약하다(Urish, 2012). 또한, 기후변화로 인한 연안 대수층의 

해수침투 가속화, 해수면 상승, 농업 생산성 향상과 산업화에 

따른 담수 수요 증가는 기후 변화에 취약한 전 세계 많은 섬들의 

담수 수요 충족이라는 과제에 큰 부담을 가하고 있다(Fabbrocino 
et al., 2022; Sharan et al., 2021). 특히, 전 세계에 분포하는 

크고 작은 화산섬들은 수문 순환을 통해 담수를 공급받으며 

지하수 의존도가 매우 높을 뿐만 아니라 이들의 수문 체계와 

수자원의 평가 및 관리는 다른 지역과 구별되는 독특한 특징을 

갖는다(Fernandes et al., 2020; Sharan et al., 2021; Urish, 2012).
한반도 동쪽에 위치한 화산섬인 울릉도는 최고봉인 성인봉을 

포함한 주요 섬 하나와 여러 작은 섬으로 구성되어 있다. 
울릉도는 난류와 한류의 영향으로 인해 해양성 기후를 띄며, 
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최근 10년간 연평균 강수량이 1,541 mm에 달하는 국내 최다 

강수 지역 중 하나이다(KMA, 2023). 울릉도는 지형적 특성상 

강우의 대부분이 지표로 직접 유출이 되지만, 투수성이 높은 

화산암지대에서는 상당량이 지하수로 함양되기 때문에 풍부한 

수량을 유지할 수 있다(Lee et al., 2018a). 
울릉도의 지형과 지질학적 특성에 관한 연구는 비교적 많이 

보고되었으나(Im and Choo, 2015; Im et al., 2012; Kim and 

Lee, 2008; Okuno et al., 2010; Song et al., 2006), 지하수의 

수질 특성, 대수층 형태, 지하수 유동과 같은 수리지질학적 

연구는 미미한 실정이다. 최근 울릉도의 주요 수자원인 

추산용천수에 대한 수리지질학적 연구 결과, 성인봉 하류 

칼데라의 조면암질 부석응회암층을 통해 함양된 지하수가 

조면암과 나리응회암 경계부근인 추산용출소로 20,000-40,000 

m3day-1 내외의 많은 수량이 용출되고 있으며 알칼리계열 

화산쇄설암류의 세립질 화쇄류 입자와의 반응으로 수질이 

형성된다고 보고되었다(Cho and Lee, 2018; Lee et al., 2024; 
Lee et al., 2018a). 또한, 울릉도 방문 관광객수가 연 40만명 

이상으로 급격한 증가세를 보이고 있으며, 이에 따른 물 

수요량의 급격히 증가와 오염 발생 위험성이 예상되므로 지하수 

자원의 체계적인 관리가 필수적이다.
울릉도는 육지와 격리되어 있다는 지리적 요인으로 인해 

외부로부터의 생물 유입이 제한되어 다양한 물리화학적 

요인에 의해 형성된 독특한 환경 특징을 보존하고 있다(Kim 

et al., 2013; Yun et al., 2022). 지하수 생태 연구는 대수층의 

생지화학적 순환, 지하수 수질 결정 과정, 오염된 대수층의 

수질 회복에 대한 정보를 제공할 수 있는 매우 중요한 연구 

분야이다(Griebler et al., 2014; Kirs et al., 2020; Ma et al., 
2022). 특히 미생물 군집에 대한 연구는 지하수 생태계를 

구성하는 기반에 대한 심층적인 이해를 제공할 수 있다. 최근 

울릉도 하천을 대상으로 미생물 군집과 미세 조류 군집의 변화에 

관한 연구를 통해 하천의 흐름에 따른 미생물 군집의 변화를 

확인함으로써 환경 요인이 담수 생태계를 조절하고 우점종을 

변화시키는 것을 확인하였다(Yun et al., 2019; Yun et al., 2022). 
그러나, 지하수를 주요 수자원으로 활용함에도 불구하고 지하수 

생태에 대한 연구는 전무한 실정이다.
울릉도와 같은 화산섬에서 지하수는 식수, 농업, 산업용 

수원으로서 의존도가 매우 높다. 이러한 지하수는 공중위생과도 

밀접하게 연결되어 있으므로 지속 가능한 활용을 위한 적절한 

관리 방안이 반드시 필요하다. 따라서, 이러한 관점에서 본 

연구는 중요 수자원인 울릉도 지하수의 현재 상태를 특성화하기 

위한 수리지질학적 특성과 미생물 생태학적 특성 분석을 

수행하였다.

2. 연구지역 및 방법

2.1. 연구지역

울릉도는 한반도 동쪽의 울릉 분지 북측에 위치하며 수심 약 

2,200 m의 해저면에서 콘 모양으로 형성된 화산섬으로 여러 

번의 화산활동이 중첩된 복성화산체를 이루고 있다(Hwang, 
2014; Lee et al., 2018a). 울릉도는 중앙 섬과 가파른 비탈을 

가진 여러 작은 섬으로 구성되어 있으며 중앙 북부의 해발 350-
400 m 지점에서 직경 약 2 km인 나리 분지가 발달하였고, 
칼데라와 외륜산인 성인봉을 비롯한 준봉들이 급경사를 

이루면서 이를 둘러싸고 있는 형태이다(Lee et al., 2018a). 
울릉도의 지질은 지표 또는 해저에서의 분출 혹은 폭발로 인한 

화산활동에 의한 결과물들로 대부분 현무암과 현무암질 각력암, 
유리쇄설암, 응회암, 조면암 그리고 조면안산암으로 이루어져 

있고 바다의 영향을 받은 지형과 침식과 풍화에 의한 지형으로 

구분된다.
최근 10년간 연평균 강수량은 1,541 mm로 우리나라 연평균 

강수량 1,278 mm에 비해 많지만 2000년대 이후 지속적으로 

감소하는 추세이며, 연평균 기온은 12-14oC로 온난류와 

한랭류의 영향을 받는 해양성 기후가 지배한다(KMA, 2023). 
울릉도의 수계는 성인봉을 중심으로 방사상 수계를 이루고 

있으며 북측 사면에서의 하천 발달이 상대적으로 미약한 특징을 

보인다. 대부분 다공성 매질인 현무암질 집괴암과 응회암으로 

이루어져 하천은 폭이 좁고 유량도 많지 않는 반면, 지하수의 

양은 풍부하다. 

2.2. 시료 채취

본 연구를 위한 시료채취는 2 0 1 9년 5월 울릉도에 

위치한 추산용출수(CSW), 나리 분지 지하수(NRGW), 
도동약수(DMW) 및 성인봉 사면의 지표수(SISW)를 대상으로 

수행하였다(Fig. 1). 시료 채취 전 울릉도에는 15일 이상 

강우일이 없었고 3일 전 5 mmday -1 강우량을 보였으나 

시료에는 큰 영향을 주지 않는 것으로 판단하였다(KMA). 
CSW 시료와 DMW 시료는 용출 지점에서 외부 교란을 

최소화하며 채취하였고, SISW 시료는 성인봉 사면의 계곡수를, 
NRGW 시료는 관정에 설치된 펌프에서 양수 된 지하수 

시료를 바로 채취하였다. 현장 수질(수온, 전기전도도(Electrical 
Conductivity; EC), pH, 용존 산소, 산화환원전위)은 

휴대용 수질측정장비(Multi 3620 IDS, WTW, Germany)를 

이용하여 시료 채취 직전에 측정하였다. 지하수 시료는 현장 

수질이 안정될 때까지 purging 한 뒤 무균 채수병에 4 L를 

채취하였으며 지표수는 1 L를 채취하였다. 미생물 군집 분석에 
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필요한 미생물량을 확보하기 위하여 채취한 시료 전체를 0.22 

µm Sterivex-GP filter (Merck, USA)를 사용해 현장에서 

여과하였고, 여과된 시료는 주요 용존 양이온(Ca2+, Mg2+, Na+, 
SiO2 (aq), K+)과 용존 음이온(Cl-, SO4

2-, NO3
-, HCO3

-) 분석을 

위하여 각각 30 mL를 폴리에틸렌 용기에 채취하였다. 용존 

양이온 시료의 경우, 용기 벽면 흡착과 침전을 방지하기 위해 

현장에서 질산(HNO3)을 첨가하여 pH를 2 이하로 유지하였다. 
HCO3

- 시료는 125 mL 폴리에틸렌 용기를 이용하여 시료를 

채취하였다. 여과한 필터는 미생물 군집 분석을 위해 무균상태의 

50 mL conical tube에 보관하여 냉장 상태(4°C)를 유지하며 

실험실로 운반하였다.

2.3. 주요 용존 이온 분석 

시료의 주요 용존 양이온과 용존 음이온 농도는 각각 

유도결합 플라즈마 분광 광도계(ICP-OES; Optima 7300 DV; 
Perkin Elmer, USA)와 이온크로마토그래피(IC; ICS-1500; 
Dionex, USA)를 이용하여 측정하였다. HCO3 (total alkalinity) 
농도는 총 알칼리도 측정 시약(TNT 870 kit, Hach, USA)을 

첨가하여 나타나는 발색반응을 분광 광도계(DR-1500, Hach, 
USA)를 이용하여 측정하였다. Ca2+, Mg2+, Na+, SiO2 (aq), K+, 
Cl-, SO4

2-, NO3
- 농도의 검출한계는 각각 0.02, 0.1, 0.1, 0.06, 

0.01, 0.01, 0.05, 0.04 mgL-1이다.

2.4. DNA 추출 및 염기서열 분석

염기서열 분석을 위하여 여과한 필터는 -20°C에 보관한 

뒤 DNA 추출에 사용하였다. 미생물의 genomic DNA 

(gDNA)는 여과된 필터로부터 DNeasy PowerWater 
Kit (Qiagen, USA)를 이용하여 제조사의 방법에 따라 

추출하였다. 차세대염기서열분석(next-generation sequencing, 
NGS)은 Macrogen Inc. (Korea)의 Miseq (Illumina, Inc.) 
장비를 이용하여 미생물의 16S ribosomal RNA (16S 
rRNA) 유전자의 V4 영역을 대상으로 제조사의 방법에 따라 

수행하였다. 
NGS 결과로 얻어진 염기서열들은 QIIME 2 (version 

2022.02)를 사용하여 전처리 및 통계학적 분석을 수행하였다 

(Bolyen et al., 2019). 염기서열은 demultiplexing 과정을 거쳐 

DADA2를 통해 오류를 보정하고 노이즈를 제거하여 amplicon 

sequence variants (ASV) (Callahan et al., 2016)를 구성하였다. 
ASV는 Silva 16S ribosomal RNA database (release 138)를 

참고하여 분류학적으로 구분하였다. 또한 미생물 군집의 종 

다양성과 균등도, 샘플 간 유사도 등의 다양성 분석을 QIIME 

2 pipeline (https://qiime2.org)을 이용하여 수행하였다. 군집 

Fig. 1. Sampling locations of the study area.
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내 미생물 간 상관관계를 기반으로 영향력을 분석하기 위한 

네트워크 분석은 Pearson 상관을 추정하는 sparse correlations 
for compositional data (SparCC) (Shaffer et al., 2023)를 

사용하여 QIIME 2에서 수행하였고 Cytoscape (v 3.9.1)를 

사용하여 시각화 하였다.

3. 결과 및 고찰

3.1. 현장 수질 특성

연구지역에서 채취한 시료의 기본적인 수질 특성을 파악하기 

위해 시료의 현장 수질을 측정하였다(Table 1). 지하수와 지표수 

수온은 10.9-13.7oC 범위로 평균 12.0±1.2oC를 나타냈으며 

시료간 큰 차이는 없었다. pH의 경우, 5.6–7.8(평균 7.0±1.0) 
범위를 보였으며, 대부분의 시료는 중성을 나타내고 있으나 

DMW 시료는 약산성(pH 5.6)의 특징을 보였다. EC는 169-
677 μScm-1 (평균 407±209 μScm-1) 범위의 값을 보였으며 

DMW 시료가 가장 높은 EC 값을 나타냈다. 일반적으로 EC 

값은 지하수의 유동속도, 지질특성, 오염 여부 등과 관련성을 

보이는데 해당 지역의 경우 농경 활동에 의한 오염 가능성이 

없기 때문에 지질특성에 의한 영향으로 판단된다. 실제 DMW 

시료의 경우, 다른 시료에 비해 용존 이온의 농도가 높게 

측정되었다. 용존 산소와 산화환원전위의 경우, 각각 0.8-11 

mgL-1와 65-214 mV의 범위를 보였다. DMW시료를 제외한 

모든 시료에서 높은 용존 산소 농도와 산화환원전위 값을 

보였는데, CSW와 NRGW 시료의 경우 다공질인 천부 대수층을 

통과하면서 산소와의 반응에 의한 것으로 판단된다(Lee et 
al., 2018a). 또한, 전반적으로 CSW와 NRGW, SISW 시료가 

유사한 현장수질 특성을 보이는데 이는 나리 분지 일대의 지하수 

Table 1. Field parameters and concentrations of major ions measured in this study.

Parameter
Samples

CSW NRGW DMW SISW

Temp. (oC)a 11.5 10.9 13.7 11.1

pH 7.8 7.7 5.6 7.6

EC (µS/cm)b 375.4 168.6 677.0 90.6

DO (mg/L)c 8.5 10.5 0.8 10.3

ORP (mV)d 214.0 108.8 68.8 204.3

Ca (mg/L) 0.97 2.92 64.80 1.64

Mg (mg/L) 0.60 1.57 19.96 0.91

Na (mg/L) 31.44 21.99 40.91 17.11

K (mg/L) 14.18 17.82 5.16 3.49

Fe (mg/L) 0.68 1.04 27.11 0.77

Mn (mg/L) 0.10 0.10 1.26 0.10

Si (mg/L) 15.50 19.67 42.43 12.31

F (mg/L) 0.66 0.15 0.23 0.09

Cl (mg/L) 14.77 15.03 34.11 13.18

NO3 (mg/L) 3.46 10.95 0.20 1.67

SO4 (mg/L) 6.74 7.94 24.27 4.01

HCO3 (mg/L) 63.56 61.73 345.38 22.20
aTemperature
bElectrical conductivity
cDissolved oxygen
dOxidation-reduction potential
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유동과 연관된 것으로 판단된다.

3.2. 수리화학적 특성

연구지역 시료의 주요 용존 양이온 농도의 경우 CSW와 

NRGW, SISW시료에서는 Na+ > K+ > Ca2+ > Mg2+ 순으로 

나타난 반면 DMW 시료에서는 Ca2+ > Na+ > Mg2+ > k+ 순으로 

나타났다. 울릉도는 지질학적으로 신생대 3기 말에서 제4기 

말까지 활발한 화산활동으로 형성된 화산섬으로 주요 암질은 

현무암, 조면암, 포놀라이트, 화산각력암, 응회암, 부석 등으로 

구성된다(Lee et al., 2018a). 특히 나리 분지의 응회암층 위에 

두껍게 퇴적된 조면암질 및 현무암질 쇄설물들은 분지내로 

유입된 지표수를 흡수하고 저장하는 역할을 한다(Cho and 

Lee, 2018). 따라서 이러한 알칼리성 조면암(trachyte)를 

구성하는 알칼리 장석의 용해에 의해 Na+이온과 K+이온이 

시료에 높게 나타난 것으로 판단된다. 또한, 울릉도 남동부 

지역에 분포하는 도동현무암층을 구성하는 사장석과 휘석 

및 감람석과 지하수와의 반응을 통해 Fe 이온을 포함한 용존 

이온의 농도가 높게 나타난 것으로 판단된다(Bae et al., 2012; 
Choi, 2021; Hwang et al., 2017). 용존 음이온의 경우도 

HCO3
- > Cl- > SO4

2- > NO3
-의 순으로 나타나 지하수와 암석 

반응을 지시하였으며 NRGW 시료에서는 NO3
-의 농도가 

상대적으로 높은 특징을 보였다. NRGW 시료의 경우 농업 및 

생활 활동이 활발한 나리 분지 내에 위치하고, 지층이 투수성이 

높은 화산쇄설물층으로 이루어져 지하수로의 오염물질 유입 

영향 때문이라 판단된다. DMW 시료의 경우 다른 시료에 비해 

Ca2+ 이온과 HCO3
- 이온의 농도가 높게 나타났는데, 이는 천부 

환경의 지하수가 심부 기원 이산화탄소의 공급을 받아 형성된 

것으로 판단된다(Kim et al., 2000). 지표수인 SISW 시료는 

다른 시료에 비해 용존 이온의 농도가 낮게 나타났다. 
연구지역 시료에 대한 수질 특성을 파악하기 위하여 

Fig. 2. Piper diagram for the groundwater and surface water samples collected from study area.
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분석된 수질 자료를 이용하여 Piper diagram (Piper, 1944)에 

도시하였다(Fig. 2). CSW와 NRGW 시료는 울릉도 알칼리 

암류의 영향으로 Na-HCO3 유형에 도시되었고, SISW 시료는 

Na-Cl 유형으로 분류되었다. SISW의 경우 Na+와 Cl-의 함량은 

해수 기원 강우의 영향으로 판단된다. DMW 시료는 Ca-HCO3 

유형으로 수질의 특성이 잘 반영되었다고 볼 수 있다.
각 시료의 주요 용존 이온성분을 stiff diagram (Stiff, 

1951)으로 도시한 결과(Fig. 3), CSW 시료와 NRGW 시료는 

Na+ + K+와 HCO3
-가 가장 우세하여 Na-HCO3 유형으로 잘 

구분되었다. DMW 시료의 경우 전체적으로 다른 시료에 비해 

고농도의 양이온이 존재하고 있으며 Ca2+와 HCO3
-가 매우 

우세한 특성을 보였다. 지표수인 SISW 시료는 지하수 시료에 

비해 용존 이온의 농도가 낮았지만 Na+ + K+가 우세하였고 Cl-와 

HCO3
-가 유사하게 존재하고 있기 때문에 Piper diagram에서 

Na-Cl과 Na-HCO3 유형의 경계에 위치하고 있다.

3.3. 미생물 군집 특성

울릉도 담수 시료의 미생물 군집 다양성 분석을 위하여 

염기서열 분석을 수행하였다. 분석 결과 4개의 시료로부터 

저품질 서열 ,  모호한 서열과 키메라 서열을 제외하고 

53,920개의 염기서열을 얻었으며 각 시료당 4,733개의 

염기서열을 동일하게 추출하여 분석을 수행하여 105개의 

ASV가 생성되었다. 시료 내 미생물 군집의 다양성(diversity)을 

평가하기 위하여 Shannon’s diversity index (SD), Observed 

Features (OF), Faith’s phylogenetic diversity (FD), Pielou’s 

evenness (PE) 지수를 분석하였다(Table 2). 지표수인 SISW 

시료에서 종 풍족도 지수인 SD와 OF가 가장 높게 나타나는 

특징을 보인 반면, CSW와 DMW 시료에서는 유사한 값을 

보였고 NRGW 시료에서 가장 낮은 값을 보였다. 염기서열 

간 계통발생학적 관계를 반영한 FD 지수도 SISW 시료에서 

가장 높은 값을 보여 지표수에서 종 풍부도가 높지만 지하수 

시료와 차이가 있음을 보여주었다. 종의 균등성을 나타내는 PE 

측면에서도 SISW 시료에서 약간 높게 나타났지만 전체적으로 

시료 내 미생물 종들이 균등하게 분포하고 있는 것으로 

나타났다. 
염기서열 기반 미생물 군집 분석 결과, 총 16개의 문(phylum) 

으로 구성되어 있고 이중 Proteobacteria가 가장 우점하고 

있었으며 Bacteroidota, Actinobacteriota, Firmicutes 순으로 

존재하였다(Fig. 4). Proteobacteria는 대부분의 지하수에서 

가장 많이 발견되는 문으로(Griebler and Lueders, 2009; Lee 
et al., 2018b; Zeng et al., 2017; Zhang et al., 2016) 전체 

시료에서 평균 76.7%를 차지하고 있으며 지하수 시료에서는 

평균 84.2%를 차지하는 반면 지표수 시료에서는 54.4%를 

차지하고 있었다. Bacteroidota는 다양한 수생 서식지에서 

발견되는 문으로 유기 탄소 순환에 관여하는 것으로 알려져 

있으며(O’Sullivan et al., 2006; Sang et al., 2018; Thomas 
et al., 2011)는 지하수 시료에는 평균 6.2% 차지하는 반면 

지표수 시료에서는 29.1%를 차지하는 특징을 보였다. 이는 

지표수의 특성상 낙엽과 표토의 유기물이 지표수에 함유되어 

나타나는 현상으로 판단된다. Actinobacteria는 다양환 환경에 

폭넓게 존재하며 유기물의 분해와 질소 순환에 관여하는 것으로 

알려져 있으며(Zhang et al., 2019), 퇴적물에 부착되기보다는 

유체에 부유하여 존재하며 심부보다 천부 지하수 시료에서 흔히 

발견되는 미생물로(Griebler and Lueders, 2009; Korbel et al., 
2017; Oh et al., 2020) 평균 5.2%로 존재하고 있으나 DMW 

시료에서는 발견되지 않았다. 이는 DMW 시료가 심부 기원 

이산화탄소의 영향을 크게 받는 지하수이고, 유기물 또는 질소 

농도가 다른 시료에 비해 낮기 때문이라 판단된다. 극한 조건에 

저항하기 위해 포자를 생성할 수 있는 Firmicutes (Fimlaid and 

Shen, 2015; Sang et al., 2018)는 지하수 시료에서만 발견되는 

특징을 보였다. 나머지 문들은 평균 1% 이하를 차지하고 있으며 

시료마다 다양한 비율로 존재하고 있었다. 
각 시료에서 나타나는 미생물 군집을 과(Family)수준에서 

분석해 보면 gamma-proteobacteria에 속하는 Pseudomona-
daceae가 지하수 시료에 가장 우세하게 존재하고 있지만 지표수 

시료에서는 발견되지 않았다(Table 3). 지하수 시료 중 CSW 

시료에서는 질소 순환 기능을 갖는 Propionibacteriaceae와 
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Fig. 3. Stiff diagrams showing average chemical composition of sam-
ples.
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Fig. 4. Stacked bar plots of Phylum level bacterial taxa. Each color in the bar plot represents a bacterial taxa assigned according to the legend.

Fig. 5. Heat-map showing relative frequency of bacterial communities at genus level. Genera presents for top twenty five genus those whose showed 
higher than 3% sequence abundance across the samples. Dendrograms on the vertical and horizontal axes are based on the Bray_Curtis dissimilarity 
matrix.
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Oxalobacteraceae가 다른 시료에 비해 풍부하였으며, 
DMW 시료에서는 Gallionellaceae가 우세한 특징을 보였다. 
Gallionellaceae은 미호기성 환경에서 이가철 이온(ferrous 
ion)을 불용성 침전물인 수산화철(ferric hydroxide)로 산화 

시키는 철 산화능을 가지고 있으며(Hallbeck and Pedersen, 
1991), 이는 DMW 시료의 높은 Fe 이온 농도와 연관이 있는 

것으로 보인다. NRGW 시료의 경우 투수성이 높은 나리 

분지 지역에 위치하며 병원성균을 포함하는 Yersiniaceae, 
Enterobacteriaceae, Streptococcaceae가 높은 비율로 존재하고 

있기 때문에 지속적인 관리가 필요해 보인다(Novak Babič et 
al., 2020; Rock and Donnenberg, 2014; Schaffter and Parriaux, 
2002). 지표수인 SISW 시료에서는 지하수 시료에서는 발견되지 

않는 다양한 미생물이 존재하고 있으며 이는 외부에 노출된 환경 

영향으로 생존을 위한 다양한 대사 기작이 요구되기 때문으로 

판단된다. 
각 시료에 존재하는 미생물 군집의 특성을 확인하기 위하여 

속(genus) 수준에서 발현빈도가 3% 이상인 25개 속을 대상으로 

heatmap 분석을 수행하였다(Fig. 5). 시료마다 우점하는 속이 

다르게 분포하고 있어 뚜렷하게 구분되었으며 크게 지하수 

시료와 지표수 시료로 분리되었다. 지표수 시료(SISW)는 

지하수 시료에서 발견되지 않는 Ferruginibacter (10.3%), 
OM60(NOR5)_clade (8.3%), Arcicella (5.5%), Arenimonas 
(4.4%), Rhodoferax (4.4%), Uliginosibacterium (3.2%), 
Sphingrhabdus (31%)등이 우점하고 있다. 이들 속 대부분은 

질소 순환과 유기물 분해능이 있으며 빈영양 환경에서 광합성을 

통해 에너지를 얻는 속들이 포함되어 있다(Chen et al., 2013; 
Hiraishi et al., 1991; Jogler et al., 2013; Kang et al., 2015; 
Kang et al., 2017; Kwon et al., 2007; Yan et al., 2009). 
지하수 시료의 경우에도 각 시료들마다 우점하는 속이 다르게 

분포하였는데 Aeromonas와 Pseudomonas속은 모든 지하수 

시료에 비슷한 비율로 존재하고 있었으며, Acinetobacter속은 

CSW와 NRGW 시료에 비교적 우점하고 있었다. 특히 CSW 

시료에서는 다양한 탄소 화합물을 이용할 수 있어 탄소 

순환에 중요한 역할을 하는 Methylobacterium속이 존재하는 

Fig. 6. Co-occurrence network analysis. Node colors represent the co-occurring family taxa (modules) and edge represent significant positive Spear-
man's correlation coefficient > 0.7 and ajusted p-value < 0.001. The node sizes are proportional to the degree of between centrality.

Table 2. Summary of bacterial species diversity and richness.

Samples Shannon’s 
Diversity (SD)

Observed 
Features (OF)

Faith 
PD (FD)

Pielou’s 
evenness (PE)

CSW 4.50 32.0 2.65 0.900

NRGW 3.85 19.0 2.01 0.907

DMW 4.36 29.0 2.65 0.898

SISW 5.08 47.0 4.78 0.915
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Table 3. Relative abundance of microbial families in the CSW, NRGW, DMW, and SISW samples.

Taxonomy Relative abundance, %

Phylum Class Family CSW NRGW DMW SISW

Actinobacteriota Acidimicrobiia Ilumatobacteraceae 0.0 0.0 0.0 3.4
Microbacteriaceae 0.0 1.2 0.0 2.8
Micrococcaceae 1.8 0.0 0.0 0.0
Mycobacteriaceae 0.0 8.1 0.0 0.0
Propionibacteriaceae 2.8 0.0 0.0 0.0

Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagaceae 0.0 0.0 1.4 11.6
Cytophagaceae 0.0 0.0 0.0 1.2
env.OPS_17 0.0 0.0 0.5 1.2
Flavobacteriaceae 6.7 3.5 5.9 7.2
Microscillaceae 0.4 0.0 0.0 0.8
NS11-12_marine_group 0.0 0.0 0.0 1.7
Spirosomaceae 0.0 0.0 0.0 5.5

Cyanobacteria Cyanobacteriia Chloroplast 0.0 1.9 0.0 0.0

Firmicutes Bacilli Streptococcaceae 0.0 4.5 0.4 0.0

Myxococcota Polyangia BIrii41 0.0 0.0 0.0 1.9
Sandaracinaceae 0.0 0.0 0.0 1.4

Proteobacteria Alphaproteobacteria Beijerinckiaceae 2.7 0.0 0.4 0.0
Caulobacteraceae 0.0 0.9 0.0 2.0
Rhizobiaceae 2.2 0.0 5.3 4.6
Rhizobiales_Incertae_Sedis 0.0 0.0 0.0 2.8
Sphingomonadaceae 2.7 0.0 7.0 5.5
Xanthobacteraceae 0.0 0.0 4.9 4.8

Gammaproteobacteria Aeromonadaceae 1.4 1.8 1.2 0.0
Comamonadaceae 0.0 0.0 0.0 13.4
Enterobacteriaceae 1.7 9.1 4.1 0.0
Gallionellaceae 5.0 0.0 15.7 0.0
Halieaceae 0.0 0.0 0.0 8.3
Moraxellaceae 11.8 10.5 1.3 1.2
Oxalobacteraceae 8.2 1.6 1.8 0.0
Pseudomonadaceae 41.3 36.0 33.5 0.0
Rhodanobacteraceae 0.0 0.0 0.0 1.1
Rhodocyclaceae 0.0 0.0 0.0 3.2
Sutterellaceae 0.0 0.0 0.0 3.1
Xanthomonadaceae 0.0 2.3 0.0 4.4
Yersiniaceae 5.8 18.6 5.7 0.0

Verrucomicrobiota Verrucomicrobiae Chthoniobacteraceae 1.3 0.0 0.0 0.0

WPS-2 WPS-2 WPS-2 1.4 0.0 1.5 0.0

Crenarchaeota Nitrososphaeria Nitrosopumilaceae 1.7 0.0 0.0 0.3

others others others 1.1 0.0 9.5 6.8
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특징을 갖는다(Peyraud et al., 2011). NRGW 시료에는 

병원성균을 포함하는 Enterobacter, Yersinia, Buttiauxella, 
Mycobacterium, Lacococcus속이 평균 7.7% 이상 존재하고 

있기 때문에 생활용으로 사용할 경우 지속적인 관리가 

필요해 보인다(Alegbeleye and Sant’Ana, 2020; Pandey 

et al., 2014; Patel et al., 2016). DMW 시료에는 미호기성 

환경에서 철 산화능을 갖는 Gallinella속과 Sideroxydans속이 

존재하는데 이들은 산성 조건에서도 성장을 위한 에너지를 

이가철 산화를 통해 얻고 수산화철 침전을 촉진시키는 기능을 

갖는다(Fabisch et al., 2013; Zhou et al., 2022). 따라서 DMW 

시료 내 높은 철이온 함량과 낮은 산소 조건은 철산화 미생물인 

Gallionella속이 우점하는 데 영향을 미쳤다고 판단된다(Jones 
et al., 2015; Méndez-García et al., 2015). 

시료의 co-occurrence 네트워크 분석을 통해 시료간 연결성과 

시료 내 구조의 안전성을 과(family) 수준에서 평가하였다(Fig. 
6). 네트워크 분석은 기능적으로 관련된 미생물 집단 간의 

상호작용과 환경 변화에 대한 반응을 이해하는 효과적인 

방법이다(Abiriga et al., 2022). 총 55개의 node (family 

taxa)가 652개의 edge를 형성하여 7개의 module로 구성되었다. 
Module 1은 가장 많은 node (28)를 포함하고 있으며 module 
2와 3이 각각 7개와 6개의 node로 구성되고 나머지 module은 

5개 이내의 node로 구성되었다. 각각의 모듈은 시료에 따라 

구분되었으며 module 1은 SISW 시료에서 주로 구성되었으며 

module 2와 3은 각각 CSW 시료와 DMW 시료에서 주로 

발견되는 미생물을 포함하였다. Module 4는 NRGW 시료와 

상관성이 높았으며 나머지 module들은 시료간 공동으로 

나타나는 과들을 포함하여 각 module을 연결하고 있었다. 
전체적으로 영양소가 상대적으로 풍부한 지역에서 미생물 군집 

내 상호작용이 다양하여 네트워크 구성이 조밀하였고, 특정 

서식지 환경에서의 경우 이용 가능한 에너지원의 한계로 단순한 

패턴을 나타내고 있었다. 

4. 결    론

본 연구는 동해안 울릉 분지에 위치한 화산섬인 울릉도의 

지하수와 지표수를 대상으로 수질 및 미생물학적 특성을 

분석하였다 .  지표수(S ISW)를 포함한 나리 분지 일대 

시료(CSW와 NRGW)는 투수성이 높은 화산쇄설물층의 

영향으로 산화환경을 보이며 알칼리 암류의 특징인 Na-HCO3 

유형으로 분류되었다. 반면, 심부기원 이산화탄소의 영향을 

받는 DMW 시료는 상대적으로 환원환경을 보였으며 Ca-
HCO3 유형에 속하였다. 미생물 군집의 경우 모든 시료에서 

Proteobacteria가 우점하였으나 시료의 수질 및 환경 조건에 

따라 군집을 구성하는 주요 속의 비율에서 차이를 보였다. 또한, 
시료 내 존재하는 미생물 집단간의 연결성과 구조의 안정성을 

분석하여 특정 환경에 적응하여 생존하는 생태특성을 파악할 

수 있었다. 특히 NRGW 시료에서는 병원성균을 포함하는 속이 

다수 발견되는 특징을 보였는데, 나리 분지 일대가 투수성이 

높은 부석층으로 구성되어 있기 때문에 상부로부터의 오염물질 

유입에 의한 가능성이 높으므로 음용수나 생활용수로 지속적인 

사용을 위해서는 관리 방안이 반드시 필요할 것으로 보인다.
본 연구에서는 지하수 및 지표수 수질과 미생물 군집 분석을 

통해 울릉도 담수의 생태 특성을 평가하였고 이러한 결과는 향후 

울릉도 지하수자원의 관리를 위한 기초 자료로 활용될 수 있을 

것으로 판단된다.
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