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ABSTRACT

Mine soil contamination by high levels of metal ions that prevents the successful vegetation poses a serious problem. In

the study presented here, we used the microbial biocatalyst of urease producing bacterium Sporosarcina pasteurii or plant

extract based BioNeutro-GEM (BNG) agent. The ability of the biocatalysts to bioremediate contaminated soil from

abandoned mine was examined by solid-state composting vegetation under field conditions. Treatment of mine soil with

the 2 biocatalysts for 5 months resulted in pH increase and electric conductivity reduction compared to untreated control.

Further analyses revealed that the microbial catalysts also promoted the root and shoot growth to the untreated control

during the vegetation treatments. After the Sporosarcina pasteurii or plant extract based BNG treatment, the microbial

community change was monitored by culture-independent pyrosequencing. These results demonstrate that the microbial

biocatalysts could potentially be used in the soil bioremediation from mine-impacted area. 
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1. 서 론

국내 휴·폐광산에는 광미와 광재, 갱도 등의 방치로

폐석 내 함유된 황철석 등 유화광물의 화학적 풍화를 통

해 황산이나 중금속 원소들이 방출되어 주변 하천수와 지

하수의 오염, 토양산성화 및 중금속오염 등을 야기하고,

사면파괴와 산사태 등이 발생하여 주변 도로 및 주거지역

의 파손을 일으키기도 하며, 광물찌꺼기 적치장 사면에서

광물찌꺼기가 강우에 의해 유실되거나 바람에 의해 비산

하면서 인근지역까지 퍼져 2차적인 대기와 수질의 오염도

발생시키고 있어 인근지역의 농토, 임야 및 생활환경이 오

염될 가능성이 상존하고 있다(Choi et al., 2009; Hong

et al., 2010; Min et al., 2005). 이렇게 과거에 폐광된

광산폐기물 적치 사면은 현재까지도 자연적으로 식생회복

이 되지 못하여 미관을 저해하는 요소로 남아있어 광산지

역의 발전을 저해하는 요인으로 작용하므로 이를 방지하

기 위해 광산지역에 사면을 생육기반을 조성한 후 자생식

물로 녹화하여 복구하는 사면 보호공법의 개발이 필요하

다(Choi et al., 2009; Jung et al., 2012).

Urease (요소분해효소)는 요소(Urea)를 가수분해시키는

활성을 가져 주변의 pH를 상승시켜 광물 이온인 CO3
2−가

CaCO3로 이온결합을 하도록 유도하는 것으로 매우 잘 알

려진 효소이다(Mobley and Hausinger, 1989; Roh et

al., 2015). Urease 활성은 다양한 미생물과 일부 식물에

서 발견되어 지고, 특히 작두콩(Jack bean)에 많이 함유되

어 있는 것으로 알려져 있다(Riddles et al., 1991). 선행

연구결과들로 이렇게 Urease 활성을 가지는 미생물 및 식

물을 이용하여 토양 압축강도 증진 및 균열보수를 위한
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연구, 오염토양 내 중금속 안정화 등의 연구가 보고된 바

있다(Lee and park, 2012; Park et al., 2011; Roh et

al., 2015). 상대적으로 느슨한 상태의 지반이 Urease 효

소반응에 의해 광물질을 생산하여 토양 입자간 공극을 메

우고, 투수계수 저하로 인한 오염물질의 차단과 같은 효과

를 기대할 수도 있다는 것이다. 또한, 보다 구체적인 중금

속 종을 지정하여 환경적인 응용으로 중금속 오염토양 내

특정 중금속을 CdCO3 혹은 PbCO3 등으로 침전시켜 해당

중금속을 안정화 시킨 연구 결과들도 동일한 효소 작용에

의해 연구된 바 있다(Kang et al., 2015; Li et al., 2010).

토양미생물은 유기 혹은 무기물질의 순환과 토양구조의

유지에 매우 중요한 역할을 한다(Conrad, 1996). 미생물

군집 다양성의 변화와 활성의 변화는 토양생태계에 특이

적인 영향을 미치므로 이에 대한 모니터링이 필요하다

(Kennedy and Smith, 1995). 일반적으로 세균의 분포와

다양성을 조사하는 방법으로 다양한 분자생물학적 방법이

이용되고 있으며, 미생물 군집을 분석한 대부분의 연구에

서는 Community-Level Physical Profile(CLPPs), Fatty

Acid Methyl Ester(FAME), Denaturing Gradient Gel

Electrophoresis(DGGE)와 Terminal-Restriction Fragment

Length Polymorphism analysis(T-RFLP)와 같은 non-

sequencing based method를 사용하였다(Hur et al.,

2011). 그러나, 이러한 fingerprinting methods는 미생물군

집의 작은 변화와 구성을 감지하는데 한계가 있다. 16S

rRNA 유전자를 기초로 한 분석은 미생물 다양성과 분포

에 대한 다양한 정보를 제공하며, 배양이 불가능하거나 특

정 미생물을 확인할 경우 해당 미생물이 가지고 있는

functional gene을 이용하여 연구한다. 그러므로, Next-

Generation Sequencing(NGS) 기법을 이용한 조사가 미생

물 군집의 보다 다양하고 정확한 평가를 위해 사용된다.

NGS 기법은 미생물그룹이 환경에 낮은 밀도로 분포하고

있더라도 DNA 분석으로 간단하게 확인할 수 있는 장점

이 있으나(McLellan et al., 2010; Gobet et al., 2012),

현재까지 중금속오염토양 내 미생물 군집분석을 NGS 방

법으로 분석을 수행한 연구는 중금속 오염토양의 만연성

에 비해 적용 초기 단계에 있다고 할 수 있다(Leloup et

al., 2006; Hur et al., 2011).

따라서, 본 연구에서는 광산폐기물 적치사면에 Urease

활성을 가지는 식물추출물과 Urease 생성 박테리아를 각

각 투입하여 토양 내 중금속을 안정화시키는 과정 중에서

발생한 미생물 군집의 변화와 토양특성의 변화를 모니터

링하고, 이와 같은 처리방법이 식생에 미치는 영향성을 관

찰하였다. 

2. 재료 및 방법

2.1. 현장시험 

본 연구는 부산에 위치한 폐광산 지역 내 광산폐기물

적치사면에서 진행하였다. 총 3가지 처리구를 진행했으며,

대조군 무처리(No treatment)와 실험군 미생물처리(S.

pasteurii), 식물추출물(BNG) 처리로 구분하였다. 실험군

내 미생물처리 군은 Urease 생성 박테리아로 가장 잘 알

려진 Sporosarcina pasteurii(KCTC3558T) 균주를 분양

받아 활용하였고(Bang et al., 2001; De Muynck et al.,

2010), 식물추출물 처리군은 작두콩을 20 mM Phosphate

buffer (pH 7.0)에 1 : 10 비율로 섞어 불린 후 믹서기로

곱게 갈아 추출한 추출물질을 동결건조하여 준비하고 요

소(Urea), 염화칼슘(CaCl2)과 중량비 1 : 2 : 1로 혼합하여

생화학적 제제 BNG를 제작하여 실험에 이용하였다(Roh

et al., 2015). 현장시험 시 모든 처리구는 동시에 사면정

리 및 구획분할을 하고 상기와 같은 방법으로 토양 처리

를 진행한 후에 식생시험을 진행하였다. 식생확인에 이용

된 씨앗은 알팔파(낭아초) 150 g, 한지형 잔디 3종(페러니

얼, 톨훼스큐, 크레핑 등)을 각 100 g 처리하였다. 1차

seed spray와 복합비료를 처리한 후, 코아넷트를 설치하고

grass fiber 처리 및 2차 seed spray를 진행하였다. 그 후,

녹화용 접착제를 살포하였고 짚거적을 덮고 관수하였다.

토양처리 및 식생시험을 완료한 후, 토양공극수 수질 및

식생성장 상태를 5개월간 2주의 간격으로 모니터링하였다.

식생 상태의 모니터링은 전반적인 식생 정도와, 뿌리상태,

줄기길이를 직접 측정하였다. 

2.2. 토양분석 및 공극수 수질 모니터링 

현장시험 후, 토양 환경의 변화를 관찰하기 위해 대조

군 무처리(No treatment)와 실험군 미생물처리(S. pasteurii),

식물추출물(BNG) 처리로 구분하여 실험한 토양 시료를

각각 채취하여 기본적인 특성을 분석하였다. 토양의 pH,

EC(Electric Conductivity) 측정을 위해 토양 4 g과 증류

수 40 mL을 50 mL 원심분리 튜브에 담고, 6시간 진탕한

후 실온에서 원심분리 하였다(2,000 rpm, 3 min., 25oC).

원심분리 후 상등액을 0.45 µm membrane filter로 여과

하고, pH와 EC를 각각 pH/COND METER(D-54, Horiba,

Japan)를 이용하여 측정하였다. 또한, 동일한 상등액을 분

취하여 ICP-AES(Inductively Coupled Plasma-Atomic

Emission Spectrometer, ULTIMA2, Horiba, Japan)를 이

용해 수용성 양이온 농도를 측정하고, IC(Ion Chromato-

graphy, 881 compact IC pro, Metrohm, Switzerland)를
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이용해 수용성 음이온 농도를 측정하였다. 식물가용성 Al

의 농도 분석은 건조한 토양 5 g과 1.0 M KCl 용액 25

mL를 원심분리 튜브에서 6시간 진탕시킨 후 원심분리 하

였다(2,500 rpm, 5 min., 25oC). 원심분리 후 상등액을

0.45 µm membrane filter 로 여과하여 반응액을 얻고, 이

반응액을 분광광도계(DR 5000 spectrophotometer, HACH)

를 사용하여 기기 내 저장된 10 Aluminum alumin pro-

gram을 사용하여 522 nm에서 발색 방법으로 식물가용성

Al의 농도를 측정하였다. 또한, 토양 내 중금속 농도 분석

은 왕수추출법을 이용하여 함량을 측정하였다. 원심분리

튜브에 건조한 토양 3 g과 35% HCl, 70% HNO3를

3 : 1로 섞은 용액 12 mL를 가한 후에 반응액을 70oC에서

2시간 중탕하였다. 반응 종료 후, 증류수 18 mL를 첨가하

여 희석한 후 원심분리 하고(2,000 rpm, 5 min., 25oC)

0.45 µm membrane filter로 여과하여 ICP-AES 분석을

수행하였다. 

토양 공극수 모니터링은 현장시험 후 5개월 간에 걸쳐

2주 간격으로 토양 공극수를 채취하여 pH와 EC를 측정

하였고, 양이온과 음이온 농도를 분석하였다. 토양 공극수

채취를 위해 현장시험 시 토양 공극수 용액자동화 채취시

스템을 적용하였는데, 본 시스템의 설치는 대조군 무처리

(No treatment)와 실험군 미생물처리(S. pasteurii), 식물추

출물(BNG) 처리구에 각각 20 cm 깊이에 설치하였다. 공

극수가 자동으로 채취되는 컵의 재질은 광산지역의 특성

을 고려하여 중금속 분석에 최적화된 Borosilicate glass

재질을 사용하였고, 튜빙은 모두 Tefron 재질을 사용하였

다. 공극이 크고 보수 특성이 강우사상에 따라 차이가 큰

광산지역 토양의 물리적 특성을 고려하여 자동으로 음압

을 조절할 수 있는 자동 토양용액채취 펌프를 동시에 설

치하여 모니터링을 수행하였다. 이렇게 5개월 간 2주 간

격으로 채취한 공극수 시료들은 상기한 방법대로 각 처리

구 별로 pH와 EC를 측정하였다. 

2.3. 세균군집분석

상기한 바와 같이 대조군과 실험군으로 나누어 시험을

완료한 후, 표토로부터 5 cm 깊이의 토양 시료를 멸균된

채취도구로 각 3곳에서 Random sampling을 진행하고,

이를 섞은 후 DNA sequencing을 Chunlab, Inc.(Seoul,

Korea)에 의뢰하였으며, Roche/454 GS FLX Titanium

platform을 사용하여 NGS 분석하였다. 토양으로부터의

DNA 추출은 FastDNA® SPIN kit for Soil(MP BIO)을

사용하였으며, PCR primer로는 27F universal primer를

이용한 Fusion primer(B16S-F; 5’-CCTATCCCCTGTGT

GCCTTGGCAGTC-TCAG-AC-GAGTTTGATCMTGGCT

CAG-3’)와 518R universal primer를 이용한 Fusion

primer(B16-7-4; 5’-CCATCTCATCCCTGCGTGTCTCCG

AC-TCAG-AGAGCTG-AC-WTTACCGCGGCTGCTGG-

3’)를 사용하였다. PCR 반응 조건은 Initial denaturation

단계로 95oC에서 5분간 진행 후, 총 30 cycle 동안 95oC

에서 30초, 55oC에서 30초, 72oC에서 30초로 반응하였으

며, Final extension 단계로 72oC에서 7분간 반응하였다.

각 샘플의 sequencing reads는 각각의 barcode에 의해

분류하였고, sequencing reads의 양쪽에 존재하는 barcode,

linker, PCR primer를 제거하였다. 이때 Primer 및 linker

서열을 제외한 부위가 300 base pair 이상인 sequencing

reads만 분석에 이용하였다. 개별 reads의 primer 서열부

분과 실험에 사용된 primer 서열을 degeneracy를 고려하

여 pairwise alignment를 수행하였고, mismatch가 생긴

read는 분석에서 제외하였다. Hmmer(http://hmmer.janelia.

org/)로 구성한 16S rRNA profile을 이용하여 non-16S

rRNA reads를 제거하였고, 이를 blast search를 통해 다

시 non-16S rRNA read를 제거했다. chimera reads를

제거하기 위하여 개별 read를 반으로 나눈 후 2개의 짧은

read를 각각 blast하여 다른 균이 동정되면 분석에서 제외

했다. ExTaxon database를 이용하여 개별 read를 유사성

기반으로 동정하였다. 그리고 각 reads를 CLcommunity

program을 사용하여 통계분석을 진행하였다. 

3. 결과 및 고찰

3.1. 현장처리 및 식생분석

폐광산지역 토양 적치사면을 대상으로 중금속 오염 토

양 복원을 위한 Bioremediation 처리를 진행한 후, 식생

복원시험을 실시하였다. 식생시험 5개월 후, 1개의 대조군

과 2개의 실험군의 식생을 확인한 결과를 Fig. 1에 나타

내었다. 대조군 무처리(No treatment, a) 및 미생물처리군

(S. pasteurii, b)과 비교하였을 때, 식물추출물 처리군

(BNG, c) 내 식생 상태가 가장 양호한 것으로 관찰되었

다. 또한, 식생이 상대적으로 양호하지 않은 대조군 무처

리(No treatment, a) 및 미생물처리군(S. pasteurii, b)은

부분적으로 식생이 이루어지지 않은 것으로 보아 토양

pH 및 EC 등의 화학적 특성 및 중금속 등의 영향으로

식생 초기부터 뿌리 내림이 원활하지 못했던 것으로 사료

된다. 미생물처리군(S. pasteurii, b)의 경우에는 실험실

내 연구 결과에서는 Urease의 높은 활성으로 CaCO3 생

성 효율이 높은 것으로 나타났으나(Bang et al., 2001;
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DeJong et al., 2006; De Muynck et al., 2010; Le

Metayer-Levrel et al., 1999), 실제 현장에서는 온도 등

의 기후조건, 강수량 등의 수분, 토양 영양분 및 오염물질

등의 주변 환경이 적절치 않아 박테리아 자체의 생존에

영향을 미쳤을 것으로 유추된다. 현장의 환경을 S.

pasteurii 등의 박테리아 생존에 유리하게 조성을 하면 본

실험에서 얻은 결과 보다는 높은 효율의 Urease 활성으로

보다 최적화된 식생을 유도할 수 있을 것으로 생각된다.

한편, 식생들의 뿌리 상태 및 식물의 전체 길이를 15개의

Random sampling을 하여 평균값 및 특징적인 상태를 측

정한 결과는 Fig. 2와 같았다. 이 결과에서도 무처리(No

treatment, a) 대조군 보다 미생물처리군(S. pasteurii, b)

과 식물추출물 처리군(BNG, c)에서 자란 식물들의 뿌리

가 보다 길고 잔뿌리도 많은 것을 관찰할 수 있었으며,

식물 자체의 길이 및 잎의 개수도 증가했음을 확인할 수

있었다(Fig. 2 top). 이는 대조군 대비 각 실험군에서의

Fig. 1. View of the mine soil vegetative remediation after 5 months. a, No treatment; b, Sporosarcina pasteurii treatment; c, BNG

treatment.

Fig. 2. View of the plants grown in the mine soil vegetative remediation (top) and shoot length measurement results (bottom) with

different treatments after 5 months. a, No treatment; b, Sporosarcina pasteurii treatment; c, BNG treatment.
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식물 생장이 보다 건강한 상태로 유지되었음을 암시한다.

줄기길이 또한 Random sampling을 통해 측정 및 비교한

후 결과를 나타내었다(Fig. 2 bottom). 평균값 기준으로

무처리(No treatment) 대조군에서는 12.93 cm, 미생물처리

군(S. pasteurii)에서는 18.00 cm, 식물추출물 처리군

(BNG)은 24.60 cm의 값을 각각 나타내었고, 이 결과 값

은 기타 식물생장 상태를 관찰한 결과들과 그 경향성이 일

치하였다. 미생물처리군(S. pasteurii, b)의 경우, 식물이 고

르게 분포하면서 자라지는 않았으나 식물 총 길이 및 뿌리

의 형태를 관찰하였을 때 무처리(No treatment, a) 대조군

보다는 건강한 상태를 나타내는 것으로 보아 식생이 가능

한 환경이 조성되었음을 유추할 수 있다. 따라서, 상기한

바와 같이 미생물처리군(S. pasteurii, b)의 경우에는 실제

토양환경 조건의 영향으로 부분적으로 식생에 악영향이 있

었을 것으로 예상되며, 식생이 이루어진 곳은 무처리(No

treatment, a) 대조군과 비교했을 때에는 식생이 가능한 환

경이 조성되었음을 알 수 있다. 식물추출물 처리군(BNG,

c)의 경우는 식물의 분포도, 총 길이, 뿌리상태, 줄기길이와

같은 전반적인 측면에서 식생에 유리한 환경이 조성되어

가장 원활한 식물 생장이 이루어진 것을 관찰할 수 있었다.

3.2. 토양 특성분석 및 공극수 분석 

폐광산지역 토양에 대한 복원 및 식생시험 후, 토양 환

경의 변화를 관찰하기 위해 대조군 무처리(No treatment)

와 실험군 미생물처리(S. pasteurii), 식물추출물(BNG) 처

리로 구분하여 기본적인 특성 분석 및 공극수 자동 채취

시스템에 의해 채취한 시료들로 pH와 EC를 분석하였다.

토양분석 결과, Table 1에 나타낸 바와 같이 실험군 처리

구들 내 토양 pH가 대조군 무처리(No treatment)보다 높

아진 것과 EC 값이 감소한 결과를 관찰할 수 있었다.

EC 값이 감소한 것은 pH가 증가하면서 중금속이온의 용

출이 감소한 영향으로 사료된다. 또한, 식물 가용성 Al의

농도를 측정한 결과에서는 대조군 무처리(No treatment)

에서 나타낸 87.1 mg/kg과 비교하여 미생물처리(S.

pasteurii), 식물추출물(BNG) 처리의 실험군에서 각각

0.7 mg/kg, 4.9 mg/kg으로 현저하게 감소한 값을 나타내었

다. 일반적으로 pH 5.0 이하의 토양에서는 식물가용성 Al

의 양이 증가하여 식물의 생장에 많은 영향을 끼친다

(Bamhisel and Bertsch, 1982). 본 연구결과에서도 이와

같은 영향에 의해 미생물처리(S. pasteurii), 식물추출물

(BNG) 처리로 토양의 pH가 증가함으로써 용출되는 Al의

농도가 감소하여 식생에 유리한 환경을 조성하는데 도움

을 주었을 것으로 유추된다. 또한, 수용성 음이온 분석 결

과에서도 미생물처리(S. pasteurii), 식물추출물(BNG) 처

리의 실험군에서 PO4
3− 이온의 증가와 SO4

2− 이온의 감

소가 관찰되어 식물이 가용할 수 있는 P가 증가하고 S가

감소하는 식생에 보다 유리한 환경으로 변화되었음을 생

각해 볼 수 있다. 본 연구에서는 광산지역에서 강우사상

에 따른 토양용액을 채취하였고, 공극이 크고 보수 특성

이 강우사상에 따라 차이가 큰 광미의 물리적 특성을 고

려하여 자동으로 음압을 조절할 수 있는 자동 토양용액채

취 시스템을 설치하였고, 토양 전체의 전기전도도(EC)를

측정할 수 있는 센서를 토양 용액 채취기와 동일한 심도

에 설치하여 토양용액의 분석값과 비교치로 사용하였다.

현장 식생시험 후, 토양 공극수를 2 주의 간격으로 채취

하여 분석한 pH와 EC의 변화는 Fig. 3과 같다. 현장시험

후 초기부터 공극수 pH는 미생물처리(S. pasteurii), 식물추

출물(BNG) 처리의 실험군에서 모두 상승한 결과를 관찰

할 수 있었고, 전체적인 모니터링 기간 중 무처리(No

treatment) 대조군에 비해 전반적으로 실험군에서 높은 pH

를 확인하였다. 이 결과는 모니터링 기간 중 꾸준히 감소

한 EC 측정 결과와 같은 경향성을 나타내어 Bioreme-

diation 처리 후 토양 및 공극수 pH 증가 및 EC 감소로

처리한 토양 환경이 식생에 보다 유리한 환경으로 변화하

였음을 나타낸다. 

3.3. 세균군집분석

본 연구에서 실시한 폐광산지역 토양 식생복원 후 토양

내 Bacterial DNA sequences는 무처리(No treatment)

4105 reads, 미생물처리(S. pasteurii) 3092 reads, 식물추

Table 1. Chemical properties and metal concentrations after mine soil vegetative bioremediation

　

pH EC† Ca2+ K+ Mg2+ Na+ Cl− SO4
2− F− NO3

− NO2
− PO4

3− Plant available 

Al

　 　

mS/m ------------------------------------------------------- mg/kg -------------------------------------------------------

No treatment 4.37 13.88 128.2 58.8 10.3 65.2 24.75 492.1 6.56 67.40 − − 87.1 

S. pasteurii treatment 5.88 65.84 635.3 52.1 16.3 10.5 68.11 126.2 8.28 26.35 4.40 54.17 60.7 

BNG treatment 5.57 66.28 636.5 59.2 13.1 68.2 10.00 147.6 7.30 19.93 4.25 47.88 64.9 

†EC: Electric Conductivity
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출물(BNG) 처리 2997 reads를 얻어 실험을 진행하였으

며, 전반적인 구성을 전체 문(phylum) 중 2% 이상인 문

(phylum) 수준으로 분석하여 나타내면 Fig. 4와 같다. 결

과에 나타낸 바와 같이 모든 분석에서 약 10종류의 문

(phylum)의 다양성이 확인되었다. 미생물 군집구성의 가

장 뚜렷한 차이는 무처리(No treatment) 대조군 내

Acidobacteria(18%)가 미생물처리(S. pasteurii), 식물추출

물(BNG) 처리의 실험군에서 각각 5%, 3%까지 감소한

점이다. Acidobacteria는 기존 연구에서 A. capsulatum으

로 산성광산배수 침전물로부터 분리되었으며 금속 종의

오염 토양 지표종으로 알려져있다(Ward et al., 2009;

Hur et al., 2011). 따라서, 본 연구 결과에서 확인한 해

당 미생물의 군집 감소는 미생물처리(S. pasteurii) 및 식

물추출물(BNG) 처리에 의해 Acidobacteria 가 생존하기

에 보다 불리한 조건이 되었음을 나타내고, 이는 오염 토

양의 정화가 이미 진행 된 것임을 유추할 수 있다. 또한,

시료 별 미생물 군집의 차이를 비교하기 위해 Gradient방

법으로 5% 이상 존재하는 군집을 강(Class) 수준에서

Heat map을 작성한 결과를 Fig. 5에 나타내었는데, 이

결과에서도 Acidobacteria가 무처리(No treatment) 대조군

에 비해 미생물처리(S. pasteurii), 식물추출물(BNG) 처리

의 실험군에서 적은 비율로 존재함을 확인할 수 있다. 또

한, 식생복원 시험 후 Bacilli, Sphingobacteria, Actino-

bacteria의 비율이 증가한 것으로 보아 무처리(No treat-

ment) 대조군에 비해 미생물처리(S. pasteurii), 식물추출물

(BNG) 처리 간의 미생물 군집 분포가 더욱 가까운 것을

알 수 있다. 이러한 관계는 Fig. 5에 나타낸 시료들 간의

Fig. 3. Change in pH (a) and Electric Conductivity (b) values of

the interstitial water collected from the different mine soil vegeta-

tive remediation for 5 months.

Fig. 4. Relative abundance of bacterial phyla containing >2% of

total sequence tags in different treatment samples from the mine

soil vegetative remediation.

Fig. 5. Relative abundances of dominant bacterial taxa in mine

soils with different treatments. The heat map shows the relative

abundances of the 7 most abundant taxa and similarities with a

gradient legend and scale provided. a, No treatment; b,

Sporosarcina pasteurii treatment; c, BNG treatment.
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유사도로 확인할 수 있었다. 따라서, 처리 방법에 따라 효

율 및 미생물의 다양성 부분에서 다소 차이는 있지만 궁

극적으로는 대조군 토양에 비해 2종류의 실험군들이 모두

차이를 나타내는 것을 확인할 수 있다. 각 처리구의 다른

분류 체계에서의 미생물군집 구성을 이중 원형 차트를 이

용하여 분석하였다(Fig. 6). 안쪽 원은 목(Order) 수준을

나타내며, 바깥쪽 원은 과(Family) 수준의 미생물 군집을

나타낸다. 무처리(No treatment) 대조군의 경우 목(Order)

수준에서 Acidobacteriales(15.42%), Rhizobiales(10.16%),

Xanthomonadales(9.31%)의 분포가 높고, 미생물처리(S.

pasteurii) 실험군은 Rhizobiales (14.68%), Xanthomonadales

(13.52%)이 대표적이었으며, 식물추출물(BNG) 실험군의

경우에는 Rhizobiales(13.98%), Sphingobacteriales(12.75%)

이 우점하였다. 대조군에서 2번째로 높은 비율을 차지했

던 Rhizobiales은 그 군집의 분포가 늘어나면서 미생물처

리(S. pasteurii) 실험군, 식물추출물(BNG) 실험군에서 그

군집 분포가 늘어나면서 각각 4.52%, 3.82% 증가한 수치

를 나타내었고, 대조군에서 가장 높은 비율을 보인

Acidobacteriales는 2가지 실험군 모두에서 두드러지게 감

소한 군집을 나타낸 것이 큰 차이로 분석되었다. 과

(Family) 수준에서는 무처리(No treatment) 대조군의 높은

분포의 Acidobacteriaceae(15.35%), Xanthomonadaceae

(9.23%)이 미생물처리(S. pasteurii) 처리 후Xanthomona-

daceae(13.52%), Chitinophagaceae(6.53%)으로, 식물추출

물(BNG) 실험군의 경우에는 Chitinophagaceae(11.01%),

Flavobacteriaceae(9.84%)의 순으로 군집이 구성되었다.

과(Family) 수준에서도 대조군에서 가장 높은 군집을 보

인 Acidobacteriaceae는 실험군에서 큰폭으로 군집이 감

소하였고, 실험군 내에서도 우점하는 군집의 종류가 미생

물처리(S. pasteurii) 실험군의 경우는 Xanthomonadaceae,

식물추출물(BNG) 실험군의 경우는 Chitinophagaceae로

각각 다르게 나타나는 차이점을 보였다. 

상기 결과들로부터 폐광산지역 토양을 Urease 생성 박

테리아 혹은 식물추출액 기반의 BNG 제제로 처리한 후

식생복원을 실시하였을 때, 토양 자체 특성 및 토양 내

미생물 군집이 식생을 원활하게 하는 방향으로 변모하였

음을 알 수 있었다. 이는 박테리아 혹은 BNG 제제가

Urease의 반응으로 산성화된 토양을 복구시키고, 토양에

오염되어 있는 다양한 종류의 중금속 종들을 안정화시켜

(Roh et al., 2015) 이로부터 발생하는 침출수 등으로부터

식물의 뿌리 생장을 저해하는 요소들을 차단하였음을 예

상할 수 있다. 추후 연구에서는 이렇게 분석된 미생물 군

Fig. 6. Double pie charts of microbial communities of different treatment samples from the mine soil vegetative remediation. The inner

pie shows the compositions of orders, and the outer pie represents the compositions of families. a, No treatment; b, Sporosarcina pasteurii

treatment; c, BNG treatment.
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집들의 차이를 보다 면밀하게 관찰하여 각 미생물의 종류

들이 어떠한 영향성을 가지는 지에 대한 지속적인 모니터

링이 필요하다. 이상의 결과들은 중금속으로 오염된 폐광

산 지역 토양을 식생 복원하는 과정 중에 발생하는 미생

물 군집의 변화를 분석하고, 이를 생물학적인 복원의 기

초 데이터로 활용할 수 있을 것으로 기대한다. 향후 연구

에서도 다양한 오염 지역 토양 내 시료들로부터 다양한

방법들을 통한 미생물 군집 분석 연구가 필요할 것으로

사료된다.

4. 결 론

본 연구에서는 폐광산지역 토양에 Urease 생성 박테리

아 Sporosarcina pasteurii와 Urease를 함유한 콩과류 식

물추출물로 이루어진 제제 BNG를 처리한 후, 토양 내

기초적인 화학적 특성 및 미생물 군집 변화 등을 관찰하

였다. 미생물처리(S. pasteurii) 및 식물추출물(BNG) 실험

군은 모두 무처리(No treatment) 대조군과 비교했을 때

식생복원 후 자란 식물의 뿌리형태 및 길이가 보다 양호

했으며, pH는 무처리 대조군 4.37에서 미생물처리(S.

pasteurii) 및 식물추출물(BNG) 실험군에서 각각 5.88,

5.57으로 상승했음을 관찰하였다. 식생시험 후 토양 내 미

생물 군집의 변화는 금속오염토양의 지표종으로 알려져있

는 Acidobacteria의 비율이 문(phylum) 수준에서 무처리

대조군 18%에서 미생물처리(S. pasteurii) 및 식물추출물

(BNG) 실험군에서 각각 5%, 3%로 감소하였음을 확인하

였고, 강(Class) 수준에서는 각 실험군 내에 Bacilli,

Sphingobacteria, Actinobacteria이 높은 비율로 변화하였

다. 목(Order) 수준에서는 식생복원 시험 후, Acidobac-

teriales(15.42%)가 주로 존재하던 군집이 Rhizobiales

(14.68%)으로 변화한 모습을 나타냈고, 과(Family) 수준에서

는 Acidobacteriaceae(15.35%), Xanthomonadaceae(9.23%)

의 높은 분포가 미생물처리(S. pasteurii) 후, Xanthomo-

nadaceae(13.52%), Chitinophagaceae(6.53%), 식물추출물

(BNG) 처리 후, Chitinophagaceae(11.01%), Flavobac-

teriaceae(9.84%)의 분포로 미생물 군집이 변화하는 양상

을 나타냈다. 결국, 대조군과 비교하여 미생물처리, 식물

추출물 처리 간의 미생물 군집 분포가 유사하게 변화가

이루어지는 것을 확인하였다. 
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