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ABSTRACT

In this study, the TPH(Total Petroleum Hydrocarbon) contamination and microbial ecological characteristics in petroleum-

contaminated site were investigated through the correlation among the vertical TPH contamination distribution of the site,

the geochemical characteristics, and the indigenous microbial ecology. The high TPH concentration showed in the vicinity

of 3~4 m or less which is thought to be affected by vertical movement due to the impervious clay layer. In addition, the

TPH concentration was found to have a positive correlation with Fe2+, TOC concentration, and the number of petroleum-

degrading bacteria, and a negative correlation with the microbial community diversity. The microbial community

according to the vertical distribution of TPH showed that Proteobacteria and Firmicutes at the phylum level were

dominant in this study area as a whole, and they competed with each other. In particular, it was confirmed that the

difference in the microbial community was different due to the difference in the degree of vertical TPH contamination. In

addition, the genera Acidovorax, Leptolinea, Rugoshibacter, and Smithella appeared dominant in the samples in which

TPH was detected, which is considered to be the microorganisms involved in the degradation of TPH in this study area. It

is expected that this study can be used as an important data to understand the contamination characteristics and

biogeochemical and microbial characteristics of these TPH-contaminated sites.
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1. 서 론

석유화학산업활동의 증가로 유류에 대한 수요는 날로

증가하고, 이에 따른 유류 누출 사고로 인한 환경오염 또

한 증가하고 있는 추세이며(Lai et al., 2009), 특히, 산업

단지공장 내 유류지하 저장시설, 주유소의 누출로 인한 오

염, (구)군부대에서의 부적절한 관리로 인한 유류 오염 사

고는 토양 및 지하수의 오염과 주변 생태계, 그리고 중추

주저자: 송수민, 석사과정 

공저자: 한지연, 연구원; 신제현, 책임연구원; 정승호, 박사과정;

정찬덕, 수석연구원; 조성현, 책임연구원

교신저자: 문희선, 책임연구원
E-mail: hmoon@kigam.re.kr

Received : 2022. 06. 17 Reviewed : 2022. 06. 22

Accepted : 2022. 07. 18 Discussion until : 2022. 08. 31



52 송수민·문희선·한지연·신제현·정승호·정찬덕·조성현

J. Soil Groundwater Environ. Vol. 27(S), p. 51~63, 2022

신경계 장애 등 인체에 잠재적 위해성을 가지고 있다

(Adams et al., 2020; Zheng et al., 2021).

유류는 linear chain alkane, cycloalkanes, polycyclic

aromatic hydrocarbon과 같은 수백가지의 복잡한 석유계

총탄화수소(Total Petroleum Hydrocarbon, TPH)를 포함

하고 있으며, TPH에 의해 토양 및 지하수가 오염되게 되

면 시각적으로 확인이 어려울 뿐만 아니라 토양 및 지하

수 환경의 불균질성으로 인해 오염 범위와 정도를 판단하

기가 쉽지 않다(Lee and Chang, 2019). 또한, 토양은 자

정능력을 상실하게 되고 생산성이 저하될 뿐만 아니라, 전

체적인 토양 생태계에 영향을 주게 된다(Kim and Cho,

2006). 한편, 불포화대를 통과한 석유계 총탄화수소 화합

물은 지하수까지 도달할 수 있는데, 느린 지하수 유속과

높은 소수성의 특징으로 분해가 잘 이루어지지 않아 장기

간 오염을 유발한다(Li et al., 2018). 

1970년 후반부터 지하수와 토양 정화기술 개발이 선진

국을 필두로 하여 우리나라는 1990년대 후반에 본격적인

연구가 진행되었는데(Han et al., 2008), 유류오염 토양

정화의 대표적인 방법들 중 하나인 토양증기추출법(Soil

Vapor Extraction), 토양세척법(Soil Washing), 화학적 산

화/환원법(Chemical Oxidation/Reduction) 등의 물리화학

적 방법은 비용이 너무 많이 들고 2차 오염, 소음/진동,

지역주민에게 불편함, 환경 미화에 악영향 등 문제점이 제

기되고 있다(Kim, 2010). 한편, 생분해법(Biodegrada-

tion), 생물학적 통풍법(Bioventing), 토양경작법(Landfar-

ming)과 같은 생물학적 방법들은 석유화합물에 관련되는

사슬 구조와 방향족 탄화수소들을 에너지원으로 이용하여

생물학적으로 분해하는 방법으로(Barker et al., 1987) 상

대적으로 경제적이며 친환경적이나 미생물 생장에 적합한

환경조건이 구비되어야 한다는 한계도 있다(Prenafeta-

Boldú et al., 2002; Siles and Margesin, 2018). 

이와 같은 생물학적 방법 또는 자연정화기법과 같은 부

지의 생물학적 및 생지화학적 특성을 TPH 오염 부지 정

화기술에 적용하기 위해서 해당 부지의 수리지질학적 특

성은 물론 TPH 오염분포 및 생지화학적 환경특성, 미생

물 생태 등의 현장 특성에 기본적인 이해가 선행되어야

하며, TPH 오염부지의 정화 기간 동안의 미생물 군집 특

성 및 미생물 활성의 변화 모니터링에 대한 연구가 매우

중요하다(Chaudhary et al., 2021; Li et al., 2020a;

Siles and Margesin, 2018). 

토양 및 지하수 환경 내의 토착 미생물들 중에는 석유

계 총탄화수소를 전자공여체로 이용할 수 있는 미생물들

이 있으며(Chaudhary et al., 2021; Gutierrez et al., 2013;

Lopez-Echartea et al., 2020; Yergeau et al., 2012),

Siles와 Margesin(2018)은 TPH 오염 토양의 생물 정화

공법 적용 동안 장기적인 미생물 생태 다양성 및 구조를

분석한 결과, Gammaproteobacteria와 Bacteroidia 강이

TPH의 자연저감 및 생물정화동안 우점하여 나타났다고

보고하였다. 평균 TPH 농도가 3,819 mg/kg인 디젤로 오

염된 토양(2.59% 수분함량 및 pH 6.7 조건)에서는

Bacillus sp.와 Cupriavidus sp. 종의 TPH 제거효율이 모

두 87%이상으로 나타났다(Park and Lee, 2012). 또한,

오염되지 않은 토양보다 유류로 오염된 토양에서 종 다양

성이 낮은 것으로 보고되었으며, Chloroflexi, Firmicutes

문이 유류에 의한 오염 토양에서 상대적으로 높은 풍부도

를 나타냈다(Sutton et al, 2013). 이와 같이 유류의 주요

성분과 전자수용체의 이용가능성에 따라 미생물 군집이

크게 좌우하여 우점종이 결정되며, 연구부지의 지질 및 생

지화학적 특성에 따라 세부적인 미생물 군집 구조의 차이

가 나타난다(Lee and Park, 2008), 

본 연구에서는 유류오염부지의 TPH 오염분포와 토착

미생물 군집 및 지질의 지화학 특성의 상관 관계 등을 통

해 현장 부지 오염 특성을 파악하고자, TPH의 수직적인

농도 분포에 따른 미생물 생태 특성을 비교해보고, TPH

노출에 따른 토착 미생물 군집 구조사이의 상호작용 및

지질 매질의 생지화학적 특성에 대해 알아보고자 하였다.

2. 연구 지역 및 방법

2.1. 연구 부지의 지형 및 지질

유류로 오염된 연구 지역은 국방부와 한국농어촌공사의

협조를 받아 실제 유류오염정화가 이루어지고 있는 현장

에서 수행하였으며 백악기 경상계 낙동층군 낙동층을 신

생대 제4기 신기하성층인 충적층이 피복하는 구조로 이루

어져 있고 대표 암상은 사암, 셰일 및 갈색역암으로 구성

되어 있다(Fig. 1(a)). 

항공사진을 바탕으로 살펴본 결과, 연구지역은 1954년

철도와 논으로 토지를 이용하였으며, 1968년부터 2015년

까지 여러 곳에 군부대에서 사용한 지상유류저장시설이

존재 했던 곳으로 확인된다(Fig. 1(b)).

연구지역 시추 코어 로깅 분석 결과, 전체적으로 sand

혹은 sand/silt질의 토양 특성을 나타냈으며, 지하수위는

2~2.4 m 범위에서 변화하고 연구부지의 북동쪽이 높게 확

인되어 남서쪽으로 지하수의 유동이 형성될 것으로 해석

된다. 또한 지표 아래 3~4 m 이하 부근에서 상대적으로

점토를 많이 함유한 지층이 관찰되었다.
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2.2. 토양 시료 채취 방법

2021년 4월 13일부터 16일까지 연구 지역 내 5 × 5 m2

면적 내 7개 지점(M1~M7)에서 약 10 m 깊이(풍화대)까

지 지오프로브(Geoprobe) 시스템이 장착된 토양시료 채취

기를 이용하여 1 m 간격으로 불교란시료를 채취하였다.

시료 회수중에 심도별로 교차오염이 발생하지 않도록 1회

용 라이너(liner)와 stop pin을 사용하여 시료채취기

(sampler)를 세척하면서 채취하였다. 단, 육안으로 확인하

였을 때 1 m 내에 입자 크기나 색상이 다르게 나타나는

구간은 0.5 m씩 분리하여 총 83개의 불교란 시료를 채취

하였다. TPH 분석을 위한 시료 채취는 토양오염공정시험

기준(NIER, 2017)의 ES 07130.b 방법을 적용해 수행하

였다.

산화에 따른 철 농도의 변화를 우려하여 토양 내 철

농도는 현장에서 바로 분석하였다. 50 mL 코니칼튜브에

약 5 g을 시료를 채취하여 바로 분석에 이용하였으며, 약

Fig. 1. (a) Geological maps and soil sampling points, (b) land use from 1919 to 2015 of the study area. 
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10 g 정도 각각 채취하여 냉장 상태(4oC)를 유지하며 실

험실로 운반하여 분석 전까지 -70oC 냉동 보관하였다.

TPH, Fe, 미생물 분석을 위한 시료 채취 후, 각 지점의

심도별 채취 토양은 이화학특성 분석을 위해 사용하였다. 

2.3. 토양 TPH 농도 및 지질 매질 지화학 특성 분석

각 지점별 석유계 총탄화수소(TPH) 농도와 토양 시료

의 지화학 특성 분석(TOC, pH, SO4
2-, 수분함량) 및 유

류분해미생물 균수는 서울대학교 농생명과학공동기기원

(NICEM, 서울, 한국)에 의뢰하여 분석하였다. TPH 분석

은 토양오염공정시험기준(NIER, 2017)의 ES 07552.1a와

ES 07601.1방법에 따라 GC-FID(7890B; Agilent, USA)

를 이용하여 분석하였다. 

토양 내 Fe2+ 농도는 0.5 N HCl 5 mL에 토양 1 g을

넣어 추출한 용액 0.1 mL와 Ferrozine 용액(pH7) 4.9

mL를 반응하여 휴대용 분광광도계(DR1900 Spectro-

photometer; HACH USA)를 이용하여 562 nm 파장에서

흡광도를 측정하였다. Total Fe 농도는 토양 추출 용액에

6.25 N hydroxylamine 0.2 mL를 넣어 혼합한 후 1시간

반응 후에 0.1 mL 추출하여 Ferrozine 용액 4.9 mL와 반

응시킨 후 측정하였다. 

2.4. 토양 미생물 DNA 추출 및 군집 분석 

TPH 농도에 따른 미생물 생태 특성을 비교하고자 심도

5 m이하의 토양 시료에 대해서 Fast DNA Spin Kit for

Soil(MP Bio)을 이용하여 제조사의 방법에 따라 genomic

DNA(gDNA)를 추출하였다. 추출된 DNA의 농도와 순도

에 대한 QA/QC는 Multiskan SkyHigh Microplate Spec-

trophotometer(ThermoFisher scientific; USA)와 아가로스

(Agarose)겔을 사용한 전기영동실험을 통해 확인하였다. 

추출된 DNA는 16S rRNA gene 유전자의 V3에서

V4 영역을 타겟으로 하는 fusion primers 341F(5’-

AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACAC-XXXXX

XXX-TCGTCGGCAGCGTC-AGATGTGTATAAGAGAC

AG-CCTACGGGNGGCWGCAG-3’)와 805R(5’-CAAGC

A G A A G A C G G C ATA C G A G AT- X X X X X X X X -

GTCTCGTGGGCTCGG-AGATGTGTATAAGAGACAG-

GACTACHVGGGTATCTAATCC-3’)를 사용하여 PCR로

증폭시켰고, Quanti-iT PicoGreen dsDNA Assay kit under

QuantiFluor System로 정제하였다. 차세대 염기서열 분석

(NGS, Next generation sequencing)은 천랩(Chunlab, Inc.,

서울, 한국)에서 이루어졌으며, Illumina MiSeq sequencing

system(Illumina, USA)을 사용하였다. EzBioCloud 데이

터베이스는 VSEARCH의 fastq_mergepairs를 이용하여

기본 매개변수와 paired-end 시퀀스 데이터를 병합하였다.

프라이머는 유사도 0.8의 cut off 후 Myers & Miller의

정렬 알고리즘으로 정리하였다. EzBioCloud 16S rRNA

gene 데이터베이스는 VSEARCH의 usearch_global을 사

용한 taxonomic assignment에 사용하였다(Edgar, 2010).

Chimeric read는 UCHIME 알고리즘 및 EzBioCloud의

키메라가 아닌 16S rRNA gene 데이터베이스를 사용하여

종 수준이 <97% 이하의 유사성을 가지는 read에서 필터

링하였고 EzBioCloud 데이터베이스에서 종 수준(<97%

유사성)으로 식별되지 않은 read를 수집하고 cluster_fast

command2를 사용하여 추가 OTU를 생성하기 위해 de-

novo 클러스터링을 수행하였다.

2.5. 통계분석 

모든 실험 결과는 EXCEL 2021의 통계 데이터 분석을

사용하여 수행되었다. 상관관계를 평가하기 위해 신뢰수

준 95%에서 correlation analysis를 수행하여 결과의 통계

학적 유의성을 평가하였다(p<0.05).

3. 결과 및 토의

3.1. 심도별 TPH 농도 분포 및 지화학특성

전체적으로 테스트베드(5 × 5 m2) 상부지층 3 m 이내 토

양층에서 주로 TPH 농도가 검출되었다. 지하수 유동은

북동쪽에서 남서쪽으로 형성되어 남서쪽에 위치한 M4와

M6지점에서 약 2 cm 두께의 LNAPL층을 눈으로 확인하

였다. 

M1(Fig. 2(a)), M2(Fig. 2(b)), M3(Fig. 2(c)) 지점에서

는 1.5~3 m 이내 심도에서만 약 62~345 mg/kg의 상대적

으로 낮은 TPH 농도가 관찰된 반면, M4~M7(Fig 2(d),

(e), (f), (g)) 지점에서는 M1~M3에 비해 높은 TPH 농

도가 관찰되었는데, 특히, M4 지점은 약 2~2.5 m 심도에

서 6,000 mg/kg 이상의 매우 높은 농도의 TPH가 검출되

었다(Fig. 2(d)). M5지점에서는 1~2 m 심도에서 1,000

mg/kg 이상의 TPH가 검출되었으며, M6에서는 8.75~9

m 심도에서 약 4,000 mg/kg, M7에서는 1~2 m 심도에서

3,500 mg/kg의 TPH가 검출되었다(Fig. 2 (e)와 (f)).

현장의 심도별 산화 환원 및 지화학 특성을 파악하기

위해 Fe2+와 Total Fe 농도를 분석한 결과 모든 지점에서

심도가 깊어지면서 4 m 이내까지 Fe2+농도는 증가하다 그

이후 심도가 깊어질수록 다시 감소하는 특징을 나타내며

전체적으로 Total Fe의 비율이 높게 나타난다(Fig. 2). 특
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Fig. 2. The core logs and depth profile of TPH and Fe2+ concentration each sampling site. (The yellow and green bars of the bar graph

indicate Fe2+ and Total Fe, respectively. The red line represents TPH).
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히 M2와 M3, M6지점의 약 8 m 깊이부터 철 농도가

상대적으로 높은데, 바로 상부에 위치한 약 3~4 m의 silt,

clay층으로 인해 혐기 환경이 조성되어 미생물의 철 환원

반응이 진행되고 있음을 시사한다.

TPH의 오염농도가 높은 심도에서 Fe2+의 농도 또한 높

게 관찰되는데 이는 TPH가 고농도로 오염되어 있는 심도

에서, 산소가 급격히 소모되어 환원 환경을 형성한 것으

로 사료되며, Fe3+을 전자수용체로 이용한 TPH의 생분해

기작 가능성을 시사하였다. 또한, 시추 주상도에서 볼 수

있듯이, M1~M4와 M7지점은 지표 아래 3.5 m부터, M5,

M6은 약 4 m 부근부터 clay층이 나타나는 구간에서 Fe2+

와 TPH 농도가 줄어드는 결과를 확인하였다. 특히 M6구

역의 심부층(8.75 m)에서 높은 농도의 TPH가 확인되었는

데 이는 또다른 경로를 통해 아래로 축적된 것으로 확인

된다(Fig. 2(f)). Fe2+와 TPH의 상관성을 파악하기 위해

통계분석을 실시한 결과, 양의 상관관계를 가지고 있음을

알 수 있다(R=0.3567) (Fig. 3(a)). 그러나, 상대적으로 고

농도의 TPH 토양에서는 상관성이 비례하여 증가하지는

않는 것으로 나타났다.

동일한 시료의 이화학적 분석을 통해 pH, TOC, 수분

함량, SO4
2-를 깊이별로 확인하였다(Fig. 4). 시추 코어의

심도별 pH는(Fig. 4(a)) M1, M4, M5, M7지역에서 상

부층 0~4 m에서는 7.1~8.4 정도의 범위로 중성에서 약알

칼리성을 나타내다 4 m 이후에서 5.0~6.8 범위의 약산성

에서 중성을 나타냈다. M2는 0~4 m까지 7.3~7.6의 중성

을 나타내다 깊어질수록 산도가 높아지는 모습이 보이며

M3지역의 최대 심도인 10 m에서 pH가 가장 낮았다. M6

는 4 m까지 8.0~8.4정도의 알칼리성을 나타내고 4 m 이

후 4.7~6.8 정도로 산도가 높아지다가 8 m 깊이부터 다시

6.1 정도를 나타냈다. 

TOC 분석 결과는(Fig. 4(b)) M1, M2, M3 지역에서

M4, M5, M6, M7지역에 비해 3 m 깊이까지 상대적으

로 낮게 나타나고 M3의 7~8 m 구간에서 0.78%의 최댓

값을 나타냈으며, M4, M5는 0~8 m 구간에서 심부로 내

려갈수록 줄어들고 이후 0.03%의 낮은 값을 나타냈다.

M6은 3 m 부근에서 0%까지 감소하다가 다시 상승하는

추세를 보이며 M7또한 마찬가지로 감소하다 상승하는 결

과를 보인다. 한편, 시추 코어 내 TOC 농도는 TPH 농

도가 검출된 23개의 시료들과 양의 상관관계를 나타냈다

(R = 0.5205) (Fig. 3(b)). 시추 코어 내 SO4
2-는(Fig. 4(c))

유류성분의 오염물질로 인하여 깊이가 깊어짐에 따라 혐

기 환경이 조성되어 황산염 환원 반응으로 인해 깊이에

따라 sulfate 농도가 감소하는 것으로 확인된다. 하지만

M6 지역의 깊은 심도인 9 m에서 유일하게 100 mg/kg

이상의 값이 확인되었는데, 이에 대한 뚜렷한 다른 오염

원이나 다른 지점과의 뚜렷한 지질 특성은 관찰되지 않

았다. 수분함량은(Fig. 4(d)) 대부분 10~20%의 범위로

Fig. 3. Relationship between (a) TPH and Fe2+ concentration; (b)

TPH and TOC concentration; (c) TPH concentration and

petroleum- degrading bacteria.
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나타나며 심부로 갈수록 높아지는 추세를 보였는데, 이는

불포화대에서 심부로 들어갈수록 포화대 환경을 형성하

기 때문으로 판단된다.

3.2. 미생물 군집 분석

3.2.1. 지점별 수직적 미생물 군집 구조 및 생태특성

DNA 추출결과, QA/QC를 통과한 총 23개 시료에 대

Fig. 4. Depth profiles of (a) pH, (b) TOC, (c) SO4

2-, and (d) water content in each sampling site.
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해 16 S rRNA gene에 대한 차세대 염기서열 분석을

수행하여, 미생물 군집 특성 및 α-diversity를 알아보았다

(Table 1). 총 23개의 시료에 대한 valid reads와 Good’s

coverage의 분석 값은 10197~50228과 96.43~99.53%으로,

신뢰할 수 있는 자료임을 알 수 있다. 각 시료에 해당하

는 TPH농도와 미생물 종 풍부성 및 다양성을 나타내는

ACE, Simpson 지수를 함께 확인해본 결과, TPH 농도가

0 mg/kg인 시료들은 Simpson 지수가 0.01에서 0.04범위

내로 나타나지만 TPH가 검출된 시료에서는 0.01에서

0.11의 범위로 나타난다. Simpson 지수는 미생물 종 집중

도를 나타내므로 값이 낮을수록 다양성이 높다. 따라서

TPH 농도가 높은 시료에서 다양성이 떨어지고 비교적

TPH 농도가 낮은 시료에서 높아지는 것을 확인할 수 있

었으나, TPH가 고농도인 시료는 이와 같은 상관성이 나

타나지 않았다(Jiao et al., 2016). 문헌들에 따르면 본 연

구 결과와 마찬가지로 TPH와 종 다양성은 음의 상관관계

를 가지고 있음을 알 수 있으며 Li et al.(2020)는 TPH

로 오염된 토양 미생물들의 alpha 다양성과 OTU 수가

감소하였다고 보고하였다.

전체적으로 연구지역의 미생물 군집 특성을 phylum 수

준에서 살펴보면, Proteobacteria와 Firmicutes가 전체시료

에서 모두 검출되었으며 각각 88.5%~4.06%와 74.1%~

1.14% 범위로 우세하게 나타난다(Fig. 5). M4, M6, M7

에 Aminicenantes_OP8이 검출되었고 M1, M2, M5,

M7 지점에서 Chloroflexi가 심도가 깊어질수록 검출되는

비율이 줄어드는 추세를 확인할 수 있다.

M4 지점의 3.5 m, 4.5 m 구간 토양에서는 유일하게 각

각 Caldiserica(4.0%)와 Planctomycetes(3.5%)가 검출되

었고 Spirochaetes는 M4의 3.5 m(5.5%), M6의 0.5 m

(3.8%)와 M7 구간 전체에서 21.3%가 발견되었다. M3

지점에서 Gemmatimonadetes(3.4%)가 검출되었고 M6의

2.25 m 구간에 위치한 시료에서 Proteobacteria가 전체의

88.5%를 차지하는 특이성을 가지고 있다. Li et al.

(2020b) 연구의 유류오염 정화 토양에서 Firmicutes가

Proteobacteria보다 우세하게 나타나는 것을 알 수 있는데

본 연구 지역의 대부분의 시료에서 Proteobactera가 감소하

면 Firmicutes가 증가하는 특성을 보였다(p<0.05) (Fig. 6).

한편, Pseudomonas, Rhodococcus, Acinetobacter, Al-

Table 1. TPH concentration, OTU and -diversity of 23 soil samples

Sample name
Depth

 (m)

TPH

 (mg/kg)
Valid reads

Good’s Coverage 

(%)
OTUs ACE Simpson

M1-1 0.5 0 15400 97.40 1340 1686.16 0.02

M1-2 1.5 345 32884 98.48 2486 2815.11 0.02

M1-3 2.5 0 10197 97.60 1053 1233.73 0.02

M1-4-1 3.25 0 33147 98.43 2889 3210.86 0.02

M2-1 0.5 0 30581 98.73 2118 2368.49 0.04

M2-2 1.5 71 13800 98.62 936 1056.14 0.06

M3-1 0.5 303 21278 96.43 3133 3683.55 0.01

M4-1 0.5 0 33440 98.60 2026 2366.72 0.02

M4-2 1.5 1650 45183 98.96 2484 2789.86 0.02

M4-4 3.5 338 26299 98.95 1026 1259.99 0.04

M4-5 4.5 65 38470 99.41 2233 2344.74 0.01

M5-1 0.5 639 36308 97.20 3849 4642.3 0.01

M5-2 1.5 1183 26562 98.07 1777 2218.67 0.04

M5-3 2.5 104 38436 98.59 2225 2637.36 0.02

M6-1 0.5 325 41543 98.30 3078 3575.4 0.01

M6-2 1.5 267 47459 99.40 1323 1536.76 0.11

M6-3-1 2.25 476 37685 99.49 1028 1157.6 0.1

M6-4-2 3.75 145 50228 99.15 4201 4404.05 0

M6-5-1 4.25 0 41708 99.53 1828 1932.76 0.01

M6-5-2 4.75 0 37236 99.53 1858 1942.71 0.01

M7-1 0.5 1781 24617 98.50 1494 1791.31 0.03

M7-2 1.5 3617 28701 98.40 1537 1961.91 0.04

M7-3 2.5 525 23037 98.72 1215 2815.11 0.04
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Fig. 5. Microbial taxonomic compositions in soils of (a) M1, (b) M2, (c) M3, (d) M4, (e) M5, (f) M6, and (g) M7 at phylum level. 
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canivorax, Sphingomonas, Burkholderia, Arthrobacter,

Methylobacterium 속에 속하는 미생물들이 석유계 총탄화

수소를 분해하는데 관여한다고 알려져 있으며(Chaudhary

et al., 2021; Gutierrez et al., 2013; Lopez-Echartea et

al., 2020; Yergeau et al., 2012), 연구 지역에서는 Rho-

dococcus가 M1-1과 M4-1에서 2.11%, 0.95% 비율로 나

타나고 이외 시료들은 0.08% 이하로 나타난다. 또,

Acinetobacter는 모두 0.01% 이하로 검출되었으며 나머지

미생물들은 검출되지 않았다.

UPGMA(Unweighted Pair Group Method with Arith-

metic Mean) Clustering 결과, TPH가 검출되지 않은 시

료들은 검출된 시료들 사이사이에 위치하며 M6-1~M5-3

은 유사한 미생물 생태 특성을 나타내어, species수준의

미생물 군집 사이 유사성이 토양 내 TPH농도와 관련이

있음을 확인하였다(Fig. 7). 또한, TPH가 저농도일 때 유

류분해균수가 증가하다가 일정 농도에 도달하면 증가하지

않고 일정하게 유지되는 것으로 나타났다(Fig. 3(c)).

3.2.2. TPH 농도 검출 유무에 따른 미생물 군집 특성

TPH의 검출 유무에 따라 나타나는 미생물 군집 차이를

phylum 수준으로 분석한 결과(Fig. 8(a)) TPH가 검출되

지 않은 시료에서 Acidobacteria(9.37%), Nitrospirae

(6.32%), 비교적 우세하게 나타나며 TPH가 검출된 시료

에서는 Actinobacteria(12.6%), Firmicutes(17.53%), Spiro-

chaetes (3.03%), Aminicenantes_OP8이 (2.71%)의 농도

로 나타났다. 문헌에 따르면 TPH로 인해 Nitrospirae,

Chloroflexi, Planctomycetes들의 다양성을 감소시키는 것

으로 알려져 있다(Li et al., 2020a). 따라서 TPH가 검출

되지 않은 시료에서만 이들 미생물이 검출되거나 상대적

으로 높게 나타나는 것으로 해석된다. TPH가 검출된 시

료와 TPH가 검출되지 않은 시료들을 Genus 수준으로 확

인해 본 결과(Fig. 8(b)), Proteobacteria 문의 Betapro-

teobacteria 강에 속하는 Acidovorax는 각각 3.94%,

5.63%로 나타났으며, Leptolinea는 5.29%, 4.45%로 유사

한 비율로 나타나며 TPH 분해에 관여하는 미생물로 확인

된다(James et al., 2002; Obuekwe et al., 2009; Wang

et al., 2016). 이외에 우세하게 나타나는 속(genus)가 서

로 다른데, TPH가 검출되지 않은 시료에서는 Betaproteo-

Fig. 6. Correlation analysis between abundance of Proteobacteria

and Firmicutes in TPH-contaminated site.

Fig. 7. UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic

Mean) clustering at species level and TPH concentration.
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bacteria의 Albidiferax가 3.97%, Nitrospirae의 EU335192_g

가 1.50%의 비율로 비교적 높은 비율로 나타난다. TPH

가 검출된 시료에서는 Deltaproteobactera의 Smithella가

4.45%, Actinobacteria의 GQ396959_g가 4.23%, Betapro-

teobacteria의 Rugoshibacter가 2.79%의 비율로 비교적

우세하게 나타난다. 특히 Rugoshibacter는 디젤로 오염된

토양의 초기상태에서 31.3%로 우세하게 검출되며

(Chaudhary et al., 2021), Smithella는 n-alkane을 분해

할 수 있다고 알려져 있다(Gray et al., 2011; Ji et al.,

2020; Toth and Gieg, 2018). TPH 오염 정도에 따라

Fig. 8. Microbial taxonomic compositions of (a) phylum level, and (b) genus level in soil without TPH and with TPH. 
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미생물 군집 구조가 달라지는 이유는 유류 성분의 농도에

따라 미생물 특성 상 적합한 환경 차이로 인해 나타나는

특징으로 보인다.

4. 결 론

본 연구에서는 유류오염부지의 TPH 수직적인 오염분포

와 토착 미생물 군집 및 지질의 지화학 특성의 상관 관

계 등을 통해, 연구지역 현장 부지 TPH 오염 및 미생물

생태 특성을 알아보았다. 연구지역 내 TPH 농도는 지하

수위가 분포하는 상부 3 m 이내 토양층에서 상대적으로

높게 관찰되었으며, 지하수위 부근에서 NAPL층을 육안으

로 확인할 수 있었다. TPH의 농도는 이하 심부로 갈수록

감소하는 특성을 보이는 데 이는 3~4 m 이하 부근에 존

재하는 불투수성의 점토층으로 인해 수직적인 이동에 영

향을 받은 것으로 판단된다. 또한, 지질 매질 내 TPH 농

도는 Fe2+, TOC, 그리고 유류분해균수는 양의 상관관계를

가지는 것으로 나타났으며, 미생물 군집 다양성과는 음의

상관관계를 나타냈다. TPH의 수직적인 농도 분포에 따른

미생물 생태 특성은 전체적으로 Phylum 수준의 Proteo-

bacteria와, Firmicutes가 본 연구지역에 우점하여 나타났

으며, 이들은 TPH 오염 토양에서 서로 경쟁하는 관계로

나타났다. 특히, 수직적인 TPH 오염 정도의 차이로 인해

미생물 군집의 차이가 달라지는 것으로 확인하였으며, 본

연구지역에서는 Acidovorax, Leptolinea, Rugoshibacter,

Smithella속이 TPH가 검출되는 시료에서 우점하여 나타나

본 연구지역의 TPH 분해에 관여하는 미생물로 사료된다.

유류 오염 부지의 효율적인 정화를 위해서는 TPH 오염

분포 및 생지화학적 환경특성, 미생물 생태 등의 현장 특

성에 기본적인 이해가 매우 중요하며, TPH 오염부지의

정화 기간 동안의 미생물 군집 특성 및 미생물 활성의

변화 모니터링이 필요하다. 본 연구는 이러한 TPH 오염

부지의 오염 특성과 생지화학 및 미생물 특성을 파악하는

데 중요한 자료로 활용될 수 있을 것이라 기대한다. 
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