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ABSTRACT

This study evaluated the potential threat of agricultural and human activities to groundwater in the Noseong stream

watershed, a typical agricultural area, through hydrogeochemical characteristics and microbial community analyses. The

groundwater in the study area was Ca-SO4 and Ca-HCO3 types alluvial aquifer mainly used for agricultural and living

purposes, and contained high levels of NO3
- and Cl- ions generated from anthropogenic sources such as fertilizer, livestock

wastewater, and domestic sewage. Proteobacteria was most abundant in all samples with an average of 46.1% while

Actinobacteria, Bacteroidetes, and Cyanobacteria were dominant on an occasional basis. The prevalence of aerobic

bacteria such as the genus Mycobacterium, Flavobacterium, and Sphingomonas suggests that groundwater was well

connected with the surface layer. The potential pathogen Mycobacterium was detected in most samples, and other

pathogenic bacteria were also widely distributed, indicating the vulnerability to contamination. Therefore, an integrated

management system is required to secure the sustainable use of groundwater in agricultural areas with high groundwater

dependence.
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1. 서 론

최근 발생되는 이상기후의 영향으로 세계적으로 물 부

족현상이 대두되고 있으며, 우리나라 또한 물 스트레스 국

가로 분류되고 있다(UN Water, 2018). 지하수는 인간이

사용 가능한 담수 중 그 양이 가장 많은 규모를 차지하

고 있으며 전 세계적으로 식수의 50%, 관개용수의 40%,

산업용수의 30%를 담당하고 있다(Lall et al., 2020). 그

러나 물 사용에 대한 경쟁이 심화되고 물 부족이 증가됨

에 따라 전 세계적으로 많은 지역에서 식량 생산을 위한

물이 비효율적으로 사용되고 있다. 특히, 광역상수도가 공

급되지 않는 농촌지역에서는 농업용수, 공업용수 및 생활

용수의 대부분을 지하수에 의존하고 있어 향후 기후변화

로 인한 극단적인 가뭄과 농업형태의 변화 등 지하수의

의존도는 가속화될 전망이다(Lall et al., 2020).

지하수 의존도가 높은 농촌지역에서는 주로 비용부담이

적은 천부관정을 설치하여 사용하고 있으며, 이러한 천부

지하수는 강우 등 지표수 함양에 의해 지하수가 잘 보충

되지만 동시에 수질 오염에도 민감한 특성을 가지므로 인

간활동에 의해 수질 오염이 용수 공급에 큰 문제가 되고

있다. 농촌지역 지하수 오염의 주 원인은 농업활동, 축산
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업, 산업활동 등 인간 활동에 의해 생성된 오염원에 의한

것이 대부분이며 이러한 인간활동에 의해 생성된 다양한

오염원의 영향이 지하수 내에 복합적으로 나타나고 있는

것으로 알려져 있다(Ko et al., 2008). 농촌지역의 지하수

오염은 주로 질산성 질소에 의해 일어나며 이러한 오염원

의 배출원으로는 화학비료, 시비, 축산폐수의 유출, 정화조

시스템으로부터의 유출, 토양의 유기질소 등이 있다(Lee et

al., 2017; Yoon et al., 2020). 연구지역인 논산시의 경

우 마을상수도 13 - 21%가 먹는 물 수질기준을 초과한 것

으로 나타났으며 주요 오염성분은 질산성 질소, 탁도, 총

대장균, 일반세균 등으로 조사되었다(Ko et al., 2008).

지하수를 포함하고 있는 지층인 대수층의 생태에 대한

정보는 생지화학적 순환, 지하수 수질의 결정, 그리고 오

염된 대수층의 수질을 회복하는 수단으로써 매우 중요하

다. 최근 지하수 수질에 대한 관심의 증가로 인해 지하수

내 미생물에 대한 인식이 증가하였고 현장의 지하수 또는

환경 조건을 반영하는 microcosm 연구를 통해 미생물 군

집과 오염 물질의 농도, 지화학적 변수의 상관관계를 조

사하는 연구가 활발히 수행되고 있다(De Vet et al., 2011;

GRIEBLER and LUEDERS, 2009; Hassan et al., 2015;

Kim et al., 2020; Korbel et al., 2017; Lee et al., 2018;

Sang et al., 2018; Spanevello and Patel, 2004; Zeng et

al., 2017; Zhang et al., 2016). 농업지역 지하수에서 질

산염과 황산염 오염 발생원을 판단하기 위하여 수리지화

학적 및 미생물학적 접근을 통해 질산염과 황산염 농도가

높은 시료에서 탈질과 황산염 환원 관련 세균이 많이 발

견되었으며(Kim et al., 2015), 소규모 농업 집수 구역에

서 제초제와 질산염의 확산에 따른 미생물 군집이 지하수

시료의 이온 조성과 유형이 유사하더라도 수직적/수평적

규모에서 상당한 변화가 있다는 연구도 보고되었다

(Janniche et al., 2012).

최근 관개 용수와 관련된 식중독과 같은 수인성 질환이

급격히 발생하고 있다. 농산물의 식중독 세균 오염 경로

는 가축 분뇨, 미부숙 퇴비, 오염된 토양, 농업용수, 작업

자 등으로 알려져 있으며, 이 중 농업용수는 농산물의 재

배 과정 중에 작물의 가식부위에 직접 닿을 수 있기 때

문에 식중독 세균의 교차 오염원이 될 수 있다(Van Der

Linden et al., 2014). 대표적인 농업용수로 인한 농산물

의 식중독 세균 오염 사례로 미국 로메인 상추와 토마토,

스웨덴에서 발생한 양상추의 장출혈성 대장균(E. coli

O157) 오염 등이 있으며(Allende and Monaghan, 2015;

Pagadala et al., 2015), 국내의 경우 식중독 사고 중

67%가 채소류에 의한 것으로 보고되었다(식품의약안전처,

2021). 따라서 미국, 캐나다, 호주 등의 국가에서는 농산

물의 안전성 향상을 위해 농업용수의 미생물 안전기준을

설정하여 유해미생물 관리를 강화하고 있지만(Uyttendaele

et al., 2015), 국내의 경우 농업용수의 유해미생물 오염에

대한 조사는 미비한 실정이다. 따라서 농산물의 안전성 확

보를 위해 지속적인 농업용수 유해미생물 오염실태 파악

과 미생물학적 위해성 연구가 필요하다.

농촌지역에서는 상수원, 생활용수 및 농업용수원으로써

지하수에 대한 의존도가 매우 크다. 따라서 인간 활동에

의한 지하수 오염 특성을 파악하고 오염 가능성을 예측하

여 사전에 오염을 예방할 수 있는 통합적인 관리 방안이

반드시 필요하다. 이러한 관점에서 본 연구는 농업활동이

활발하고 음용수, 생활 용수 및 농업용수로 이용되고 있

는 노성천 유역 지하수의 잠재적 위험성을 평가하기 위해

수질 및 미생물학적 특성 분석을 수행하였다.

2. 연구지역 및 방법

2.1. 연구지역

연구지역은 충청남도 공주시와 논산시를 지나는 노성천

유역으로 최근 30년간 연평균 기온과 강수량은 각각

12.2oC와 1349.2 mm이다. 연구지역은 전형적인 농촌지역

으로 토지의 대부분이 농지로 사용되고 있으며 초지, 임

목지 등을 포함하는 기타 토지이용, 도시 및 주거지의 순

으로 이용되고 있다(KIGAM, 2019). 연구지역의 지질은

선캄브리아기 편마암과 옥천층군, 쥬라기 화강섬록암과 일

부 백악기 화산암 등으로 구성되며 충적층의 깊이는 대략

20 - 30 m 사이의 범위를 보인다(Cho et al., 2012; KIGAM,

2019; Kwon et al., 2017; Oh et al., 2021). 논산 지역

을 가로지르는 노성천은 길이 약 20 km, 폭 5 - 30 m, 평

균 수심 0.3 m로 총 면적은 약 200 km2이며 다양한 지

류로 구성된다(Fig. 1). 노성천에는 여러 개의 보가 중앙

에 설치되어 있어 상류의 수위를 일정하게 유지시켜줄 뿐

만 아니라 농사에 필요한 용수의 공급원으로도 사용된다.

특히 평야가 발달한 하류 지역에서는 겨울철 시설재배의

냉기 피해를 줄이기 위해 지하수를 이용한 수막재배가 집

중적으로 이뤄지고 있으며 이로 인해 지하수위가 심각하

게 하강하는 문제가 발생하고 있다(Cho et al., 2012;

Kwon et al., 2020). 

2.2. 시료 채취

본 연구를 위한 시료는 2018년 4월에서 6월 사이에 논

산에 위치한 21개 지하수 관정에서 채취하였다(Fig. 1).



농업지역 지하수의 수리지화학 및 미생물 군집 구조 분석 63

J. Soil Groundwater Environ. Vol. 27(2), p. 61~75, 2022

지하수의 현장 수질(수온, 전기전도도, pH, 용존산소, 산

화환원전위)은 휴대용 수질측정장비(Multi 3620 IDS,

WTW, Germany)를 이용하여 시료 채취 직전에 측정하였

다. 지하수 시료는 현장 수질이 안정될 때까지 지하수를

purging 한 뒤 채취하였다. 지하수 중 주요 용존 양이온

(Ca2+, Mg2+, Na+, SiO2(aq), K+), 용존 음이온(Cl-, SO4
2-,

NO3
-, HCO3

-) 농도, 미생물 군집 분석을 위한 시료를 채

취하였다. 주요 용존 양이온과 용존 음이온 분석을 위하

여 시료를 0.45 µm membrane filter(Advantec, Japan)를

이용하여 부유물질을 제거한 후 각각 30 mL를 폴리에틸

렌 용기에 채취하였다(Jeong et al., 2015). 용존 양이온

시료의 경우, 용기 벽면 흡착과 침전을 방지하기 위해 현

장에서 질산(HNO3)을 첨가하여 pH를 2 이하로 유지하였

다(Jeong et al., 2015). HCO3
- 시료의 경우, 125 mL 폴

리에틸렌 용기를 이용하여 시료를 채취하였다. 미생물 군

집 분석을 위해 시료 2 L를 무균 채수병에 채취하였고 냉

장 상태(4oC)를 유지하며 실험실로 운반하였다.

2.3. 주요 용존 이온 분석 

지하수 시료의 주요 용존 양이온과 용존 음이온 농도는

각각 유도결합 플라즈마 분광광도계(ICP-OES; Optima

7300 DV; Perkin Elmer, USA)와 이온크로마토그래피(IC;

ICS-1500; Dionex, USA)를 이용하여 측정하였다. HCO3
-

(total alkalinity) 농도는 자동적정기(T50 Titrator; Mettler-

Toledo, USA)를 이용하여 측정하였다. Ca2+, Mg2+, Na+,

SiO2(aq), K+, Cl-, SO4
2-, NO3

- 농도의 detection limit은

각각 0.02, 0.1, 0.1, 0.06, 0.01, 0.01, 0.05, 0.04 mg/L

이다.

2.4. DNA 추출 및 염기서열 분석

염기서열 분석을 위하여 채취한 시료를 0.22 m

membrane filter(Advantec, Japan)를 사용해 여과한 후

필터는 -20oC에 보관한 뒤 DNA 추출에 사용하였다. 미

생물의 genomic DNA(gDNA)는 여과된 필터로부터

DNeasy PowerWater Kit(Qiagen, USA)를 이용하여 제조

사의 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 V3 - V4 영역을

대상으로 제조사의 방법에 따라 수행하였다. NGS 결과로

Fig. 1. Sampling locations of groundwater wells in the study area (Noseong stream watershed).
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얻어진 염기서열들은 CD-HIT-OUT(Li et al., 2012)를

사용하여 저품질 서열과 모호한 서열, 키메라 서열 등을

제거하고, 97% 이상의 서열 유사도를 바탕으로 군집화하

여 종 수준의 OUT(operational taxonomic units)를 선별

하였다. 각 OUT의 대표 서열은 RDP(Ribosomal Database

Project)에 UCLUST(Edgar, 2010)을 이용하여 수행하였다.

미생물 군집의 종 다양성과 균등도, 샘플 간 유사도 등은

QIIME version 1.9.1(Caporaso et al., 2010)을 이용하여

수행하였다.

3. 결과 및 고찰

3.1. 현장 수질

기본적인 지하수 특성 조사를 위해 지하수의 현장 수질

을 측정하였다(Table 1). 연구지역 지하수 수온은 14.4 -

22.3oC 범위로 평균 16.7oC로 나타났으며 대체적으로 고

도가 낮아지는 하류 지역으로 갈수록 온도가 높아지는 경

향을 보였다. 전기전도도(EC)는 130.7 - 780.0 μS cm-1(평

균 318.4 ± 160.3 μS cm-1) 범위의 값을 보였으며 하류

지역으로 갈수록 점차 증가하는 경향을 보였다. EC 값은

지하수의 유동속도 및 지질특성, 오염 여부와도 관련이 있

으나 충적 관정에서는 일반적으로 농경 활동에 의한 오염

가능성을 시사하므로 이러한 현상은 노성천 하류 지역에

서의 활발한 농업활동에 의한 영향으로 판단된다. 평균

pH는 6.5이며 5.2 - 7.3 범위로 나타났다. 연구지역의 pH

는 약산성의 특징을 보이는데, 이는 시료 채취 기간을 고

려했을 때 농업으로 살포된 축산 분뇨와 비료 성분에서

침출되는 암모늄 이온의 질산화 작용에 의한 것으로 예상

된다(Hlavinek et al., 2008). 용존산소와 산화환원전위의

경우 각각 0.0 - 9.1 mg/L와 -68.4 - 308.1 mV의 범위를

보였다. 대체적으로 연구지역 내 지하수 관정에서는 높은

용존산소 농도와 산화환원전위 값을 보였는데, 이는 조사

된 관정들이 대부분 심도 100 m 이하의 천부 지하수 관

정(평균 30 m)이며 주로 생활용 및 농업용으로 사용되고

있어 지하수 사용량이 많다는 점을 고려할 때, 주변의 물

과 공기와의 접촉에 의한 영향으로 판단된다. 특히, 농업

용 관정의 경우 통상적으로 많은 용수 확보를 위해 상부

의 미고결부에도 스크린 처리하는 방법으로 설치하므로

상부의 지표수 유입 영향을 크게 받을 수 있다(Moon et

al., 2008). 연구지역의 경우 과도한 지하수 사용으로 인한

최대 5 m 정도의 지하수위 감소로 인해 주변 하천(노성천)

의 지표수가 지하수로의 유입이 관측되기도 하였다(Kwon

et al., 2020). 

3.2. 용존 이온 분포특성

연구지역에서 채취된 지하수 중 주요 용존 양이온과 용

존 음이온 농도의 통계적 분석 결과는 box-whisker plot

으로 나타냈다(Fig. 2). 또한 연구지역 지하수의 수질특성

을 평가하기 위하여 상관분석을 수행하였다(Table 2). 전

반적으로 양이온의 농도는 Ca2+ > Na+ > Mg2+ > K+

순으로 함량이 높게 나타났고 음이온의 경우 HCO3
- >

NO3
- > Cl- > SO4

2- 순으로 높게 나타났다. 일반적으로

지하수에 용존되어 있는 Ca2+는 탄산염광물(방해석 또는

백운석)의 용해나 퇴적암내에 존재하는 석고나 경석고, 또

Fig. 2. Box and whisker plots showing statistical analysis results for the concentrations of (a) major cations (Ca, Mg, Na, K, and SiO2

(aq)) and (b) major anions (HCO3, Cl, NO3, and SO4). The edges of the boxes are the 25%and 75% quartiles and the bars indicate the 10%

and 90% data spread. Red line presents the mean value and outliers are indicated by solid circles.
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는 사장석의 용해에 의해 주로 공급되며 인위적 활동에

의해서도 지하수에 용존될 수 있다(Hounslow, 2018). 연

구지역의 용존 Ca2+는 2.2 - 72.2 mg/L의 광범위한 농도

범위를 보이며 HCO3
-, SO4

2-와 각각 0.49, 0.55의 상관계

수를 보이는 반면 Cl-, NO3
-와는 각각 0.86과 0.78의 상

관계수 값을 보인다. 따라서 연구지역의 용존된 Ca2+의

함량은 지질기원과 더불어 인위적 유입의 가능성을 고려

할 수 있다. 지하수 내 Na+ 성분은 주로 사장석의 용해

로부터 이루어지나, 생활하수 등과 관련된 오염물질로부

터 유래되기도 한다. 용존된 Na+ 함량은 9.2 - 65.2 mg/L

의 농도 범위를 보이며 지질특성을 반영하는 HCO3
-와의

상관계수가 0.69를 보이는 반면 인위적 오염으로 부화되는

NO3
-와의 상관계수는 0.18로 매우 낮은 경향성을 보이므로

인위적 오염보다는 지질특성에 기반한 것으로 판단된다.

백운암 또는 Mg 산화광물이나 규산염 광물의 용해에 의

해 지하수에 용존되는 Mg2+의 경우 Ca2+와 유사하게 지질

기원과 인위적 오염원의 유입을 통해 지하수에 용존된 것

으로 예측된다. 지하수 내 K+는 대부분 광물의 용해작용

으로 의한 것으로 2 mg/L 이하로 존재한다(Saether and

De Caritat, 1996). 연구지역의 K+는 평균 2.7 mg/L (1.1 -

13.2 mg/L)로 전형적인 지하수 K+ 농도를 초과하고 있어

인위적 요인에 의해 지하수에 용존되었을 가능성이 있다.

연구지역의 질산염 평균 농도는 33.2 mg/L(0 - 111.9

mg/L)로 먹는 물 수질기준을 초과하고 있었으며, 용도에

따라 농업용 관정 20.3 mg/L(n=7), 개인용 관정 45.6

mg/L(n=9), 공공 관정에서 29.0 mg/L(n=5)의 평균값을 보

였다. 질산염(NO3
-)이나 염소(Cl-)의 농도가 황산염(SO4

2-)

의 농도에 비해 높은 것은 인위적 오염의 가능성을 시사

한다(Kim et al., 2002; Yang et al., 2015). 자연상태

지하수의 질산염 농도는 2 mg/L 이하이며 최대 13.3 mg/L

정도로 그 이상의 농도는 인위적 오염원으로부터 유입을

의미하므로 연구지역 전반에 걸쳐 농업활동에 의한 지하

수 오염이 상당히 진행되고 있는 것으로 판단된다(Mueller

and Helsel, 1996). 연구지역의 경우 전형적인 농촌지역으

로 화학비료, 분뇨, 축산폐수, 생활오수 등 다양한 오염요

인들이 많을 뿐만 아니라 퇴비 사용량이 많아 토양 및

지하수 오염을 일으킬 가능성이 높은 딸기 등의 작물을

재배하는 시설영농(비닐하우스)에 넓게 분포하고 있는 특

Table 1. Field parameters measured in this study

Sample Temp. (oC)a EC (μS cm-1)b pH DO (mg/L)c ORP (mV)d

NG-01 14.6 244.0 6.4 6.4 307.0

NG-02 15.0 229.0 7.0 5.6 288.8

NG-03 15.8 227.0 7.0 6.6 193.8

NG-04 15.3 423.0 5.2 2.1 248.6

NG-05 15.5 356.0 6.4 4.4 236.8

NG-06 14.8 222.0 6.1 8.2 267.1

NG-07 16.2 260.0 6.5 6.8 170.0

NG-08 16.3 359.0 6.5 3.0 277.2

NG-09 16.8 246.0 7.2 5.4 308.1

NG-10 16.6 245.0 5.9 4.0 272.8

NG-11 16.3 416.0 6.6 8.6 240.0

NG-12 17.6 130.7 6.6 8.0 209.0

NG-13 16.3 180.2 6.7 3.2 205.4

NG-14 16.2 148.5 6.2 1.3 189.1

NG-15 22.3 212.0 6.3 7.0 242.7

NG-16 19.5 300.0 6.5 9.1 259.4

NG-17 16.3 493.0 6.5 4.9 258.0

NG-18 14.4 240.0 6.5 4.6 -10.8

NG-19 16.0 780.0 6.6 2.5 204.9

NG-20 21.1 635.0 6.9 7.6 140.5

NG-21 17.9 339.0 7.3 0.0 -68.4
aTemperature
bElectrical conductivity
cDissolved oxygen
dOxidation-reduction potential
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징이 있다. 실제로 연구지역의 마을 상수도 수질 모니터

링에 의하면 먹는 물 수질 기준을 초과하는 항목 중 질

산성 질소가 차지하는 비율이 높고 지속적으로 유지되고

있음을 보여주었다(Ko et al., 2008). 연구지역의 경우 질

산염의 농도가 매우 광범위하게 분포하는 특징을 보이는

것으로 보아 다양한 경로를 통한 질산염 오염이 일어나고

있는 것으로 판단되며, 상대적으로 농도가 낮은 일부 지

역(NG-09, 14, 18, 21)의 경우 환원 환경에서 미생물에

의한 탈진 반응이 영향을 미쳤을 것으로 판단된다. Cl- 이

온은 생활하수, 동물 배설물, 유기물 분해 산물로 환경에

배출되는 물질로 알려져 있으며 대수층 내에서 수리지질

학적 영향에 의해 침전, 흡착, 그리고 미생물에 의한 저감

반응이 거의 나타나지 않기 때문에 다양한 환경 추적자로

많이 사용되고 있다(Stites and Kraft, 2001). 연구지역의

경우 Cl-은 5.7 - 85.2 mg/L의 범위로 평균 26.5 mg/L 농

도를 보이며 전반적으로 농업활동이 왕성한 하류지역으로

갈수록 농도가 증가하는 경향을 보인다. 인위적 오염의 지

표인 Cl-과 NO3
-의 관계를 살펴보면 상관계수 0.672의 높

은 상관관계를 보인다. 해수에 의한 침입을 배제한 Cl-의

존재는 대부분 제빙 용제, 생활폐수, 가축분뇨 및 비료의

사용과 같은 인위적 오염에 기인될 수 있다(Sherwood,

1989; Stites and Kraft, 2001). 황산염의 경우 기반암에

포함되어 있는 황화광물의 산화반응이나 석고(gypsum)와

같은 황산염 광물의 용해에 의해 증가될 수도 있다. 연구

지역 지하수의 경우 Ca2+ 함량이 SO4
2- 함량 증가에 따라

비례적으로 증가하는 경향을 보여주어 지하수내 SO4
2-의

기원으로 황산염광물의 용해 가능성이 높음을 지시하지만,

천부대수층 지하수내에 높은 농도로 나타나는 황산염

(SO4
2-) 농도는 일반적으로 화학 비료, 퇴비 및 생활하수

등 인간 활동에 의해 생성되는 오염물질로 알려져 있다.

일반적으로 지하수의 오염취약성은 오염물질의 부하와 지

하수위에 밀접한 상관성을 보여주는데, 연구지역의 경우

낮은 고도와 대부분 30 m 이하의 충적 관정이며, 주로 농

경지나 인가가 분포하고 있어 지하수가 농경활동이나 생

활하수에 영향을 크게 받고 있는 것으로 판단된다.

3.3. 수질 유형 특성

연구지역의 지하수 수질 유형을 파악하기 위해 주요 용

존 이온 성분을 Piper diagram(Piper, 1944)에 도시하였

다(Fig. 3). 연구지역의 지하수는 Ca-HCO3형에서부터 Ca-

Fig. 3. Piper diagram for the groundwater samples collected from study area.
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SO4형까지의 영역에 속하며 일부 시료는 Na-HCO3형에

속함을 알 수 있다. 전체 지하수 시료의 57%(n=12)는 Ca-

SO4 유형으로 분류되었으며 이는 사장석 또는 황화광물에

서 기인한 것으로 판단된다. 지하수 시료의 38%(n=8)는

화강암 지하수의 수질화학적 특성을 나타내는 Ca-HCO3

유형에 도시되었다. 특히, 최하류에 위치한 NG-21 관정의

경우 물-암석 반응에 의해 형성되는 Na-HCO3 유형을 보

이는데 사장석과 지하수와의 반응 및 양이온 교환 기작에

의해 형성되었을 것으로 판단된다. 다만, Na의 농도(65.2

mg/L)가 다른 지하수 시료에 비해 현저히 높기 때문에 지

질학적 영향 이외에 노성천 하류지역에서의 활발한 농업

활동과 생활하수로 인한 오염에 의한 영향도 가능할 것으

Fig. 4. Gibbs diagrams showing the ratio of TDS and Na+/(Na+ + Ca2+) or Cl-/(Cl- + HCO3
-) and indicating mechanisms controlling the

groundwater chemistry in the study area.

Table 2. Pearson’s correlation matrix of groundwater hydrogeochemical parameters

Temp EC pH DO ORP Ca Mg Na K Fe Mn SiO2 Cl NO3 SO4 HCO3 TDS DOC

Temp 1

EC 0.136 1

pH 0.181 0.023 1

DO 0.273 -0.138 0.094 1

ORP -0.090 -0.070 -0.314 0.357 1

Ca 0.091 0.877 -0.016 0.133 0.325 1

Mg 0.049 0.899 -0.064 -0.094 0.175 0.892 1

Na 0.257 0.585 0.228 -0.421 -0.581 0.202 0.306 1

K -0.281 0.254 -0.625 -0.228 0.148 0.214 0.231 0.121 1

Fe -0.268 -0.118 -0.009 -0.050 -0.538 -0.251 -0.140 -0.161 -0.004 1

Mn -0.259 -0.112 -0.010 -0.055 -0.538 -0.246 -0.132 -0.162 -0.003 1.000 1

SiO2 0.102 0.014 -0.286 0.132 0.188 0.126 -0.066 -0.024 -0.146 -0.335 -0.334 1

Cl 0.030 0.926 -0.028 -0.119 0.044 0.863 0.835 0.437 0.164 -0.126 -0.120 0.177 1

NO3 -0.195 0.714 -0.187 0.091 0.293 0.776 0.783 0.182 0.281 -0.278 -0.279 0.218 0.672 1

SO4 0.190 0.782 -0.014 -0.213 -0.325 0.554 0.691 0.618 0.424 0.093 0.100 -0.356 0.547 0.405 1

HCO3 0.445 0.651 0.423 -0.261 -0.315 0.492 0.519 0.694 -0.041 -0.155 -0.148 -0.160 0.507 0.100 0.632 1

TDS 0.117 0.987 0.004 -0.129 -0.042 0.887 0.903 0.595 0.280 -0.189 -0.184 0.081 0.901 0.765 0.768 0.652 1

DOC 0.347 0.719 -0.110 -0.311 -0.317 0.483 0.615 0.570 0.233 0.036 0.045 -0.196 0.679 0.201 0.745 0.623 0.667 1

All values in bold print are significant correlations (p<0.05)
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로 판단된다. 또한, 연구지역 지하수의 수리화학 특성을

결정하는 인자를 이해하기 위해 Gibbs diagram(Gibbs,

1970)으로 도시하였을 때, 모든 시료가 중간 영역에 도시

되어 연구지역의 지하수는 대부분 기반암의 풍화에 의해

결정되는 것으로 판단된다(Fig. 4).

Fig. 5. Microbial taxonomic compositions of groundwater samples at plylum (a) and class (b) level.
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3.4. 미생물 군집 분석

노성천 주변 지하수 내 미생물 군집의 다양성 분석을

위하여 염기서열 분석을 수행하였다. 분석 결과 21개의

시료로부터 저품질 서열, 모호한 서열과 키메라 서열을 제

외하고 2,963,561개의 염기서열을 얻었으며 각 시료당

115,000개의 염기서열을 동일하게 추출하여 분석을 수행

하였다(Table 3). 평균 OUT(Operational Taxonomic Unit)

는 10,239.0이고, 종풍족도(richness)를 나타내는 Chao1는

12,214.9이었으며, 군집의 다양성(diversity)을 나타내는

Shannon과 Simpson index는 각각 9.2와 0.97을 나타냈

다. 각 시료의 coverage 값은 평균 97% 이상으로 각 시

료의 특성을 잘 반영하였다. 전체적으로 하류로 내려갈수

록 다양성 지표가 점차 감소하는 경향을 보였다. 지하수

는 수문학적, 화학적 및 지질학적 특성을 바탕으로 미생

물이 다양하게 분포한다. 하지만, 오염이나 특정 환경이

지속됨에 따라 미생물의 다양성이 감소하게 되면 전체적

인 수생태계에도 영향을 미칠 수 있다(GRIEBLER and

LUEDERS, 2009).

염기서열 기반 미생물 군집 분석 결과, 총 67개의 문

(phylum)으로 구성되어 있고 이중 Proteobacteria가 가장

우점하고 있었으며 OD1, Actinobacteria, Bacteroidetes순

으로 존재하였다(Fig. 5a). Proteobacteria는 대부분의 지하

수에서 가장 많이 발견되는 문으로(GRIEBLER and

LUEDERS, 2009; Lee et al., 2018; Zeng et al., 2017;

Zhang et al., 2016) 전체 시료에서 평균 46.1%를 차지

하고 있으며 최소 16.3%(NG-19)부터 최고 78.7%(NG-

06)까지 폭넓게 분포하고 있다. OD1은 주로 무산소 환경

에서 발견되는 미생물(Nelson and Stegen, 2015)로 평균

7.6%를 차지하며 NG-01 시료에서 28.4%로 가장 높은

비율을 보이고 NG-07 시료에서 0.5%로 가장 낮게 나타

났다. Actinobacteria는 퇴적물에 부착되기보다는 유체에

부유하며 존재하고 심부보다 천부 지하수 시료에서 흔히

발견되는 미생물로(GRIEBLER and LUEDERS, 2009;

Korbel et al., 2017; Oh Yong et al., 2020) 평균

5.9%를 차지하고 있었다. 유기물을 분해할 수 있는

Bacteroidetes(Sang et al., 2018; Thomas et al., 2011)

는 평균 5.3%로 존재하였으며 나머지 Nitrospirae, OP3,

Cyanobacteria, Firmicutes 등은 평균 5% 이하로 존재하

고 있었으나 NG-20 시료에서 Nitrospirae(22.4%), NG-19

시료에서 Cyanobacteria(66.9%), NG-14 시료에서 Fir-

micutes(11.0%)가 높게 존재하는 특징을 보였다. 특히

Bacteroidetes는 분변오염 가능성을 지시할 수 있으며 대

Table 3. Alpha diversity indices at the 97% OUT level of groundwater samples

Sample No. of OTUs
Richness Diversity Goods 

coverage (%)Chao 1 Shannon Simpson

NG-01 18362.0 19375.5 11.7 1.00 96.6

NG-02 12880.0 15255.0 10.0 0.98 96.2

NG-03 7739.0 9327.2 7.8 0.96 97.6

NG-04 9908.0 11857.1 9.7 0.99 97.0

NG-05 7330.0 9412.6 9.6 0.98 97.9

NG-06 8011.0 10397.5 8.1 0.97 97.3

NG-07 9811.0 12500.4 9.6 0.99 96.8

NG-08 14236.0 17048.5 10.4 0.99 95.5

NG-09 12653.0 15363.8 9.2 0.96 95.9

NG-10 6998.0 9526.2 8.0 0.95 97.6

NG-11 13487.0 17080.4 10.1 0.99 95.4

NG-12 12088.0 15731.2 9.4 0.98 95.7

NG-13 7307.0 9594.5 7.6 0.92 97.6

NG-14 644.0 792.7 7.0 0.98 99.9

NG-15 9669.0 12358.8 9.2 0.98 96.7

NG-16 14796.0 17167.8 10.8 0.99 95.7

NG-17 10913.0 12799.8 9.7 0.99 96.9

NG-18 13387.0 14134.2 10.7 0.99 97.5

NG-19 2135.0 2522.4 4.7 0.75 99.5

NG-20 12138.0 13129.4 10.7 1.00 97.4

NG-21 10528.0 11137.6 9.8 0.99 98.1
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표적 호기성균인 Cyanobacteria의 존재는 주변 지표수의

유입에 의한 영향으로 판단된다.

시료의 가장 큰 비중을 차지하는 Proteobacteria는 강

(class) 수준에서 분석해보면 Alpha, Beta, Gammaproteo-

bacteria가 각각 평균 10.6(1.8-29.6), 16.6(2.8-35.0), 10.9

(1.7-33.6)%로 고르게 분포되어 있으며 Deltaproteo-

bacteria는 평균 6.9(0.4 - 27.0)%를 차지하고 있다(Fig. 5b).

Alphaproteobacteria는 매우 다양한 종으로 구성되어 있으

며 해양 퇴적물, 빙하 또는 심부 환경과 같이 저 영양

환경에서 생존할 수 있는 특징을 갖는다(Kersters et al.,

2006). 시료 전체적으로 질소고정균을 포함하는 Rhizobiales

목(평균 3.6%)과 저분자 유기물이나 수소를 전자공여체로

사용하는 purple non-sulfur bacteria를 포함하는 Rhodos-

pirillales 목(1.4%), 방향족 유기물을 분해하거나 바이오필

름 형성에 주된 역할을 하는 Sphingmonadales 목(3.7%)

(Balkwill et al., 2006; Oh and Choi, 2019)이 전체

Alphaproteobacteria의 82%를 차지하고 있었다. 특히, 전

형적인 농업지역에서 주로 발견되는 Rhizobiales 목은 질

소 고정 등의 활성을 통해 토양 영양분과 관련이 있는

미생물로 토양의 건강성과 지속가능한 사용을 위해 중요

한 역할을 하고있다고 알려져 있다(Wang et al., 2016).

매우 다양한 대사 기작을 지니고 있는 Betaproteobacteria

강에는 주로 혐기환경에서 산소가 포함된 철 수화물의 이

가철(Ferrous ion, Fe2+)을 산화시키며 화학무기영양 성장

을 할 수 있는 Gallionellales 목(5.5%)이 가장 많이 존

재하고 있었다(Hallbeck and Pedersen, 2014). 이들의 혐

기적 철 산화능은 철이 풍부한 지하수에서 산화철에 의한

관정 막힘의 원인이 되기도 하지만 철 또는 미량 금속의

제거에 활용될 수도 있다(De Vet et al., 2012; De Vet

et al., 2011; Katsoyiannis and Zouboulis, 2006). 또한,

Fig. 6. Heatmap illustrating abundance of the OTUs at the genus level. Genera are present for top twenty OTUs those whose highest

sequence abundance across the samples. Dendrograms on the vertical and horizontal axes are based on the Bray_Curtis dissimilarity

matrix.
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혐기적 또는 호기적 환경에서 다양한 방향족 유기 화합물

을 분해할 수 있는 Rhodocyclales 목(1.9%)(Oren, 2014)

도 중요한 부분을 차지하고 있었다. 다수의 병원성균을 포

함하며 의학적으로 중요한 Gammaproteobacteria 강은

Legionellales 목과 Xanthomonadales 목이 전체적으로 고

르게 분포하고 있었으며 특히, 온실가스로 알려진 메탄을

이용할 수 있는 Methylococcales 목(Orata et al., 2018)

이 NC-14 시료에 높은 비율(13.60%)로 존재하고 있는

특징을 보였다. 반면, Deltaproteobacteria 강은 전체 군집

에서 비교적 낮은 비율로 존재하고 있으나 NG-16 시료에

26.98%로 높게 나타나는 특징을 보였다. 비배양성균이지

만 질소고정과 관련이 있는 것으로 알려진 NB1-j 목(de

Voogd et al., 2015)과 생물학적 방제제로 활용 가능성이

있는 Bedellovibrionales 목(Bratanis et al., 2020), 주로

토양에 존재하며 불용성 유기물을 분해하는 Myxococcales

목(Huntley et al., 2010)이 대부분을 차지하고 있었다. 

속(genus) 수준에서 시료에 따른 미생물 군집의 특성을

확인하기 위하여 가장 높은 빈도로 존재하는 상위 20개

속을 대상으로 heatmap 분석을 수행하였다(Fig. 6). 시료

는 크게 3개의 그룹으로 구분되었으나 수질 특성과의 상

관관계를 보이지는 않았다. 첫번째 그룹은 Agrobacterium,

Sphingobium, Hydrogenophaga, Flavobacterium, Limno-

habitans와 같이 대부분 담수 환경에서 주로 발견되는 호

기성 미생물이 우점하는 특징으로 보아 상부 지표층의 영

향을 크게 받고 있는 것으로 판단된다(Kasalický et al.,

2013; Lacroix and Citovsky, 2013; Lee et al., 2015;

Waśkiewicz and Irzykowska, 2014; Yoon et al., 2008).

Crenothrix polyspra의 경우 철산화와 관련된 미생물로 관

정 내에 갈색 응집 침전물을 만들어 지하수 사용에 문제

를 일으키기도 한다(Wolfe, 1960). 또한, Crenothrix 속은

온실가스 중 하나인 메탄 산화능을 갖는 종도 존재하기

때문에 농촌지역에서 기후변화 관련 생태 연구를 위한 중

요한 자료로 활용이 가능할 것이다(Stoecker et al.,

2006). 두번째 그룹은 미소호기성 환경에서 용존된 이가

철 이온(Fe2+)을 불용성 침전물인 수산화철(ferric hydroxide)

로 산화시키는 Gallionella 속이 우점하고 있다(Pedersen,

2011). 철 산화 미생물의 경우 철 산화를 통해 관정 막힘

의 원인이 되기도 하지만, 생성된 철산화물에 의해 중금

속을 제거하는 기능을 할 수도 있다(Hassan et al., 2015;

Kim et al., 2020). 또한 이 그룹에는 호기성 미생물인

Bdellovibrio 속과 Nevskia 속이 비교적 높은 빈도로 존재

하는 관정이 있고, 호열성 미생물인 Meiothermus 속

(Spanevello and Patel, 2004)과 주로 장내에 서식하며

젖산을 생산하는 통성혐기성균인 Lactobacillus 속이 발견

Fig. 7. Relative abundance of potential pathogenic bacteria in groundwater.
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되어 분변 오염을 고려할 수 있는 일부 관정을 포함한다

(Slover and Danziger, 2008). 세번째 그룹은 주로 농업

용으로 사용되는 관정을 포함하고 있으며 병원성균으로

분류되는 Mycobacterium 속이 우점하고 있는 특징을 보

인다. Mycobacterium 속은 토양, 습지, 지표수, 지하수

및 해수와 같이 다양한 환경에 서식하고 있으며 흡입, 접

종 및 섭취에 의해 전염되기 때문에 해당 관정에 대한

관리가 필요한 실정이다(Forbes et al., 2018; Percival

and Williams, 2014; Schulze-Röbbecke, 1993).

3.5. 잠재적 병원성 미생물 분포

전체 2,415,000개의 염기서열을 속(genus) 수준에서 분

석하였을 때, 117,931개의 염기서열(4.88%)이 잠재적 병

원성 미생물 염기서열(Ghilamicael et al., 2018; Ibekwe

et al., 2013)로 분류되었다(Fig. 7). 전체 27개 속 중에서

Mycobacterium 속이 평균 7.6%로 가장 높은 비율로 존

재하는 것으로 확인되었으며 NG-02, NG-08, NG-09 시

료에서 각각 23.34, 14.83, 21.46%로 존재하고 있었다.

이들 관정은 주로 농업용으로 사용되고 있으나 음용수로

사용하거나 작물에 직접 살포하여 바로 섭취하였을 시 감

염될 가능성이 매우 높기 때문에 주의가 필요하다

(Pachepsky, 2011). 특히, Mycobacterium llatzerense는

비결핵성균으로 최근 상수 시스템에서도 자주 발견되어

공중 보건 문제와 관련이 높은 것으로 보고되었다

(Delafont et al., 2017). 이밖에도 수인성 질환을 일으킬

수 있는 Bacillus, Clostridium, Escherichia, Legionella,

Pseudomonas, Shigella 속 등도 연구지역 전체에 광범위하

게 분포하는 특징을 보였다(Kanamori et al., 2016;

Ramírez-Castillo et al., 2015). 농촌 지역의 경우 지하수

를 음용수로 사용하는 사례가 많으므로 농촌지역 지하수

의 전반적인 수질 관리가 반드시 필요한 실정이다.

4. 결 론

본 연구는 전형적인 농촌지역인 노성천 유역의 지하수

를 대상으로 수질 및 미생물학적 특성을 분석하였다. 연

구지역의 지하수는 대부분 천부대수층으로 주로 생활용

및 농업용으로 사용되고 있으며 용존산소 농도와 산화환

원 전위를 볼 때 지표층의 영향을 크게 받고 있는 것으

로 보인다. 시료의 대부분은 Ca-SO4 유형과 Ca-HCO3

유형에 속하고 대부분 기반암과의 반응에 의해 수질이 형

성된 것으로 보이나 농업활동에 의한 인위적 오염의 영향

도 같이 받고 있는 것으로 나타났다. 미생물 군집의 경우

Proteobacteria가 가장 많이 존재하고 있었고 시료에 따라

OD1, Actinobacteria, Bacteriodetes, Cyanobacteria가 우

점하기도 하였다. 전체적으로 철산화능이 있는 Gallionella

속이 광범위하게 존재하였으며 대부분 호기성 미생물이

군집의 중요한 부분을 차지하는 것으로 보아 연구지역의

지하수는 지표층과의 연결성이 매우 좋을 것으로 보인다.

특히 병원균으로 분류되는 Mycobacterium 속이 NG-4를

제외한 모든 시료에 분포하고 있으며 기타 병원성균들도

다수 검출되는 특징을 보였다. 연구지역 관정의 경우 대

부분 충적 관정으로 생활용 및 농업용으로 개발되어 오염

방지 처리가 미비한 것으로 보인다. 연구지역의 상수도 보

급율이 평균 83.7%인 점을 감안하면 지하수를 음용수나

생활용수로 사용할 가능성이 높기 때문에 해당 지역의 지

하수 수질에 대한 전반적인 관리 방안이 반드시 필요하다.
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