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요   약   문

Ⅰ. 제 목

남극 아문젠해의 해빙해역에서 수층 미생물 생태 연구

Ⅱ. 연구개발의 목적 및 필요성

최근의 온난화로 인해 빙하가 녹아내리는 속도가 가속화되는 남극해양

에서 생지화학적 탄소순환을 보다 잘 이해하기 위해서는 수층미생물의 생

물량과 대사활동 및 이를 조절하는 물리-화학-생물적 요인들에 대한 연

구가 이루어져야 한다. 본 연구는 남극 아문젠 해에서 식물플랑크톤 최대

대증식 시기에 다양한 미생물적 인자들을 측정하여 미생물이 극지기후변

화에 따른 남극해의 CO2 저장기능에 미치는 생물적 영향에 대한 정보

및 이에 관여하는 미생물 군집 구조에 대한 정보를 획득하기 위함이며,

또한 퇴적환경 내 물질순환에 기여하는 미생물 군집에 대한 정보를 획

득하기 위한 것이다.

Ⅲ. 연구개발의 내용 및 범위

2012년 1월 31일부터 3월 20일까지 진행 된 아문젠 해 해빙해역에서의

승선연구를 통해, 폴리냐, ice-shelf 및 sea-ice지역 퇴적물 내에서 미생물

군집 구조, 조성 및 다양성을 조사하여, 수직적 및 지역적 분포 특징을 밝

혀내고, 생지화학적 물질순환에 중요한 기여를 하는 미생물 군집을 규명

하고자 하였다. 또한 2016년도에 이루어진 수층 내 박테리아 세포 수와

식물플랑크톤의 공간적 분포에 대한 연관성을 살펴보고자 하였다. 이는

미세생물 먹이망 및 생지화학적 탄소순환에서 미생물의 역할을 규명하기

위한 기본 자료로 활용되었다.
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Ⅳ. 연구개발결과

아문젠해 폴리냐 해역에서 조사된 미생물 군집 조성은 다른 해양 퇴적

환경 및 다른 남극 폴리냐 해역에서 조사된 미생물 군집 조성과는 확연히

다른 분포를 보였다. 한편, 폴리냐와 폴리냐가 아닌 지역에서 나타나는 생

지화학적 특징은 서로 다르게 나타나며 이에 따라 나타나는 미생물 군집

조성의 차이가 뚜렷이 나타났다. 일반적인 해양 환경에서 가장 우점하는

미생물 그룹으로 알려진 Proteobacteria 대신 아문젠 퇴적물 내 가장 우

점하는 미생물 군집은 Planctomycetes로 전체 미생물 군집 중 최대 68%

를 차지하였다. 이들의 비율은 ice-shelf 및 sea-ice 지역에서는 감소하여

6 – 24% 수준으로 나타났고, Planctomycetes 내 조성도 뚜렷한 차이를

보였다. 아문젠해에서 우점한 Planctomycetes들은 서식온도가 낮고, 주변

해역에 비해 상대적으로 신선한 유기물이 수층으로부터 공급되는 폴리냐

지역과 같은 환경 조건에 잘 적응한 것으로 보이며, 유기물 분해에 있어

중요한 역할을 수행하고 있는 것으로 인식된다. 한편, 폴리냐 퇴적물 내에

서 황산염 환원율이 주변 해역보다 높게 나타났다. 이에 상응하여, 황산

염, 황원소 및 철 환원을 통해 유기물을 분해하는 미생물 군집

(Desulfuromonadales)이 폴리냐에서 상대적으로 높게 나타났다. 한편,

ice-shelf와 sea-ice 지역에서는 Thaumarchaeota에 속하는 고세균 군집이

전체 미생물 군집 중 가장 우점하여 나타났다. 이들은 극빈영양 상태의

조건에서 탄소 순환에 있어 중요한 역할을 수행하고 있는 것으로 여겨진

다.

아문젠 폴리냐 수층 내 미생물 생체량과 식물플랑크톤의 현존량과의

상과관계를 살펴본 결과, 이전년도 연구 결과와 마찬가지로 수층 내 미생

물 분포는 엽록소a 분포에 의존적임을 알 수 있었다.
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Ⅴ. 연구개발결과의 활용계획

본 위탁과제를 통해 획득 된 아문젠해 해빙역-폴리냐에서의 미생물

생물량 및 생산력의 공간적 분표양상에 대한 정보는 온난화로 인한 해

빙의 감소가 급격히 일어나는 극지에서 극지기후변화 및 CO2 저장기능

에 대한 남극해의 기능 및 변화양상을 밝히는데 중요한 정보를 제공할

것이다.
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S U M M A R Y

I. Title

Microbial ecology in the sea-ice zone of the Amundsen Sea

II. Purpose and Necessity of R&D

Long-term shifts in bacterial parameters have a potential to provide

the best warning system for global environmental changes. Therefore,

it is particularly important to measure bacterial abundance and

metabolic rates and its physico-chemical and biological controls in

polar ocean to better understand any shifts in biogeochemical carbon

cycles. This study is to elucidate the role of bacteria in controlling the

function of Southern Ocean as a CO2 sink related to climatic changes.

III. Contents and Extent of R&D

During the Amundsen Sea polynya expedition from January 31 to

March 20, 2012, we investigated the vertical and spatial distribution

and shift of microbial communities in the sediments of the polynya,

ice-shelf zone and sea-ice zone, and then elucidated ecologically

importance of the microbial communities controlling for the

biogeochemical cycles. And, we investigated the correlation between

Chl-a and bacterial abundance in the water column of the Amundsen

Sea at 2016 to elucidate the role of microorganisms in microbial food

web and biogeochemical carbon cycles.



- 7 -

IV. R&D Results

The sediment of Amundsen Sea has distinctive microbial

communities distinguishable from other polynya in Antarctic and other

marine sedimentary environments. The geochemical distribution and

biogeochemical characteristics in the sediments of polynyas and

non-polynyas were in contrast to each other. Correspondingly, the

distribution microbial communities were clearly different to each other.

Generally, the Proteobacteria have been well known as a

predominant microbial group in various marine environments. However,

the predominant microbial group was Planctomycetes in the sediments

of the Amundsen polynyas, accounting for 68% of the total microbial

communities. The proportion of Planctomycetes decreased in the

ice-shelf and sea-ice zones, ranging from 6 to 24% of the total

microbial communities, and their composition were clearly different. In

the polynyas of the Amundsen Sea, dominant Planctomycetes might

adapt to low temperature of habitats and are considered to prefer the

relatively fresh organic matter driven from water column in the

polynya. Meanwhile, sulfate reduction rates were higher in the

sediment of polynyas than in the sediment of non-polynyas.

Correspondingly, iron-, sulfate-, and elemental sulfur reducers in the

Desulfuromonadales appeared higher in the polynyas than in

non-polynyas. In the sediments of the ice-shelf and sea-ice zones, the

predominant microbial community was Thaumarchaeota. These archaeal

group might be play a significant role on the carbon cycle in the

extreme oligotrophic condition.

On the other hand, there was a direct correlation between bacterial

abundance and chl-a in the water column of Amundsen Sea Polynya.
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V. Application Plans of R&D Results

Spatial distribution on the bacterial abundance and production

obtained along the sea-ice zone, polynya and ice shelf area will

provide an information on the role of the Southern Ocean in

controlling the carbon cycle and climatic change associated with the

global warming in the Antarctic Ocean. The analysis of the

abundance and composition of the prokaryotes in the sediment of

the Amundsen provides new insights into the roles of prokaryotes in

biogeochemical cycles in the Antarctic Ocean.
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제 1 장 서론

남극해는 지구 온난화에 민감하게 반응하는 곳으로 수층 내 높은 생물

생산력과 심층수의 형성으로 인해 전지구적 탄소 순환에 중요한 역할을 수행

하고 있다(Sarmiento and Toggweiler 1984, Sarmiento and Le Quére 1996, Le

Quére et al. 2007, Takahashi et al. 2009). 특히 남극 해 연안에 형성되는 폴리

냐는(polynya)는 해빙으로 둘러싸인 지역에 생긴 해역으로서 주변에 비해 얼음

층의 두께가 상대적으로 얇기 때문에 기후변화에 따른 생태계 변화가 가장 먼저

포착되는 곳으로 인식된다(Smith and Barber 2007). 일반적으로 polynya에서는

표층의 양호한 광조건, 빙하 녹은 물의 공급으로 인해 철의 공급이 늘어나고, 성

층화로 인해 수층이 안정되기 때문에 일차생산력이 높게 나타난다. 결국,

polynya 수층 내 높은 생산력은 대기 중 이산화탄소를 격리 시키는 생물펌프를

강화시키는 원인이 되기도 한다.

하지만 일차생산자에 의해 전환된 유기탄소는 입자성 유기탄소의 형태로 저

층으로 침강하는 동안 수층에서 분해되거나, 퇴적물 내에서 미생물에 의한 분해

를 통해 상당부분 무기탄소로 전환되어 다시 수층으로 재순환된다. 이러한 미생

물 호흡과정을 통한 무기탄소의 재순환은 생물펌프를 통한 대기로 부터의 탄소

격리(carbon sequestration)을 약화시키는 역할을 한다. 수층에서 미생물 호흡을

통한 유기물 분해 및 이산화탄소의 되먹임(feed back)은 온난화로 인한 극지의

수온상승 시 더욱 증가되는 것으로 인식된다. 예로서, Kirchman et al. (2009)은

수온이 -1.8oC에서 4oC로 증가하면 박테리아 생산력(BP)과 일차생산력(PP)의 비

율(BP/PP)이 증가하여, 수층으로의 CO2 재순환이 증가할 수 있음을 보였다. 따

라서 남극해 수층의 생산력 변화에 따른 수층에서 호흡에 의한 유기물 분해 및

이에 따른 무기탄소의 재순환 그리고 유기물 분해에 관여하는 미생물 군집에 대

한 연구는 남극 폴리냐 해역에서 온난화에 따른 수층의 탄소순환을 이해하고, 탄

소저장고로서의 극지해양의 역할을 평가하기 위해 필수적으로 수행되어야 할 연

구 분야이다.

한편, 수층으로부터 퇴적물로 공급된 유기물은 종속영양미생물의 호흡 과정을

통해 무기탄소로 재순환되며, 이 과정에 무기 질소 영양염(NH4
+, NO3

-), 인산염

(PO4
3-)과 같은 영양염이 함께 배출되기도 한다. 수층으로부터 표층 퇴적물로 공
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급된 유기물은 대부분 호기성 미생물 군에 의해 분해되게 된다. 하지만 유기물

공급이 높은 퇴적환경에서는 표층 수 mm이내에서 산소가 고갈되기 때문에 산소

대신 다양한 전자 수용체 (질산염, 산화망간, 산화철, 황산염)를 이용하는 미생물

군들의 호흡 작용으로 인해 표층 수 cm 이내에서 다양한 원소들의 수직적 분포

가 결정되기도 한다. 즉, 퇴적물 내 미생물 군집 분포는 유입되는 유기물의 종류

와 양, 그리고 전자 수용체의 존재에 영향을 받으며, 결국 퇴적물 내 미생물 군

집 구조를 파악하는 것은 탄소 및 원소들의 거동 이해하는데 필수적인 연구분야

이다.

서남극의 로스해와 베링하우젠해 사이에 위치한 아문젠해는 전지구적 기후

변화에 빠르게 반응하는 지역이다(Rignot et al. 2008; Stammerjohn et al.

2012). 아문젠해에는 하계(11월과 2월 사이)동안 규모가 큰 폴리냐가 형성된다

(Arrigo and van Dijken 2003). 아문젠해 폴리냐에서는 단위면적당 일차 생산력

이 ~ 220 g C m-2y-1(Lee et al. 2012; Kim et al. 2014a)으로 남극해 주변의 37

개 폴리냐 가운데 중 가장 높게 나타나는 지역 중 한 곳으로 보고되었다(Arrigo

et al. 2012). 하지만, 아문젠해 폴리냐는 수층 내 높은 일차 생산력에도 불구하

고, 수층에서 생성된 유기물의 대부분이 수층에서 분해되어 저층 퇴적물에 도달

하는 양이 상대적으로 적어 퇴적물 내 유기탄소 함량은 0.7 – 1.0%로 보고되었

으며, 이에 따라 총 유기물 분해율을 의미하는 산소소모율과 황산염 환원력이 매

우 낮은 것으로 조사되었다(Kim et al. 2016). 한편, sea-ice가 분포하는 open

sea의 수층 내 일차 생산력은 폴리냐 해역보다 낮으며(Kim et al. 2014a), 수층

내 미생물 생산력 (bacterial production) 또한 현저히 낮게 나타났다(Hyun et al.

2016). 이에 상응하여 퇴적물 내의 유기탄소 함량은 0.4 - 0.5%로 폴리냐에 비해

더욱 낮게 나타났으며, 유기물 분해율 또한 폴리냐 지역에서 보다 낮은 것으로

보고되었다(Kim et al. 2016). 이러한 아문젠해 폴리냐 해역 퇴적물 내 미생물 군

집 조성 및 다양성을 밝혀내고 이를 주변 해역과 비교하여 연구하는 일은 남극

폴리냐 지역의 퇴적물 내 생지화학적 물질 순환을 이해하는데 필수적이다. 이전

연구를 통해 대조적인 퇴적물 지화학 특징을 지닌 것으로 밝혀진, 폴리냐 및 주

변 해역의 퇴적물에서 탈질산화에 관여하는 기능성 유전자의 정량 결과 폴리냐

지역에서 더 높게 나타났으며, 혐기성 암모니아 산화 (anaerobic ammonia

oxidation, anammox)와 연관된 미생물 그룹은 폴리냐 지역에서 표층 3 cm 깊이
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까지 증가하는 양상으로 조사되었고, 외해지역에서는 4 cm 깊이 부근에서만 105

copies cm-3 수준으로 검출되어 두 지역 내 서식하는 미생물 군집이 서로 다르게

분포하고 있음을 시사한 바 있다(Choi et al. 2016). 본 연구에서는 서로 다른 특

징을 가진 남극 아문젠 해역의 폴리냐 지역과 폴리냐가 아닌 지역에서 (1) 퇴적

물 내 서식하는 미생물들의 16S rRNA gene의 다양성을 차세대 염기서열 분석

방법 (next-generation sequencing)을 통하여 진정 세균(Bacteria) 및 고세균

(Archaea) 군집의 수직적 및 지역적 분포를 묘사하고 서로 비교함으로써 생지화

학적 물질순환에 기여하는 미생물 그룹을 밝혀내고자 한다. 또한 (2) 2015-2016

년도에 이루어진 아라온호 승선 연구 당시 수층 내 박테리아 생물량 및 호흡율

과 일차생산력과의 상관관계를 분석하고자 하였다.
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제 2 장 국내외 기술개발 현황

현재까지 북극의 Northeast Water(NEW), North Water(NOW) 지역 그리고

남극의 Ross Sea Polynya (RSP)에서 수층의 박테리아 생태와 생물펌프의 기능과

관련한 미생물의 역할 등에 관한 연구가 진행되었으나(Ducklow and Yager 2006),

아문젠해의 polynya에서는 상대적으로 많은 연구가 이루어지지 않았다.

남극의 polynya 지역에서의 부유생태계 연구는: (1) 1994년 11월-12월과

1995년 12월- 1996년 1월에 수행된 미국의 Ross Sea Polynya Project (Smith and

Gordon 1997), (2) 1996년-1998년 사이 Ross Sea에서의 해양-대기변동과 생태계

반응연구(Research on Ocean-Atmosphere Variability and Ecosystem Response in

the Ross Sea; ROAVERRS) (Arrigo et al. 1999), (3) 1996년 10월-1997년 12월에

US JGOFS의 일환으로 수행된 남극환경과 남극해 과정연구(Antarctic

Environment and Southern Ocean Process Study; AESOPS) (Smith et al. 2000a)

등이 있었다.

Amundsen Sea Polynya에서는 2007년에 스웨덴 연구팀에 의해 단기간의 현

장 연구가 이루어진 이래, 2010년 12월에 미국과 스웨덴이 ASPIRE (Amundsen

Sea Polynya International Research Expedition; http://antarcticaspire.org/research)

를 국제공동연구로 수행하였다. 현재까지 알려진 Amundsen Sea Polynya(ASP)는

단위면적 당 생산력이 가장 높고 식물플랑크톤 대증식 기간 동안 높은 클로로필의

농도를 나타내며, 일차생산력과 생물량의 연간변화(interannual variability)가 변화가

기존에 연구 된 RSP보다 더 심한 곳으로 인식된다.

아문제해 내 polynya에서 미생물의 생태에 관한 연구는 최근에 ASPIRE 팀에

의한 남극 아문젠해의 해양-생태연구에 대한 예비결과를 요약 논문이 게재된 바 있

으며(Yager et al. 2012), 최근(2012년 2-3월)에 극지연구소의 아문젠 해역 탐사의

일환으로 남극해 하계대증식 후반부에 미생물 요인과 환경요인간의 심도 있는 연구

가 이루어 졌다(Hyun et al 2016). 그 결과 아문젠 해역에서 폴리냐 중심부에서 미

생물 생체량 및 생산력이 가장 높게 나타났으며, 이는 일차생산력과 매우 밀접한

상관관계를 보였다. 또한 높은 수층 내 생산력을 지닌 아문젠 해역의 퇴적물 내 유

기물 분해율 및 질소제거율에 대한 연구 결과도 보고되었다(Kim et al 2016, Choi
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et al. 2016). 폴리냐 수층 내 높은 생산력에 비해 퇴적물 내 유기물 함량은 매우 낮

게 나타났으며, 유기물 분해율도 낮은 것으로 조사되어 수층에서 생산된 유기물의

대부분은 수층에서 분해되는 것으로 보고되었다. 한편, 폴리냐 지역 및 외해 퇴적물

내 탈질소화를 비교하여 본 결과 수층 내 일차 생산자에 의한 유기물 공급이 원활

한 폴리냐 해역의 퇴적물에서 질소 제거율에 대한 잠재력이 더 높은 것으로 나타났

다.

본 보고서를 통해 정리된 아문젠해 폴리냐에서의 박테리아 생물량 및 생산력

분포와 조절요인으로서 제시된 용존 유기탄소와의 상관관계에 대한 결과는 향후 다

른 연구결과 (export flux, benthic mineralization, 수층의 pCO2 등)과의 종합적인

분석을 통해 아문젠 해빙 해역내의 탄소순환 및 생물펌프의 기능을 이해하는데 핵

심적인 정보를 제공할 것이다. 또한, 폴리냐 해역과 외해 저층 퇴적물 내 서식하는

미생물 군집 구조를 서로 비교함으로써 수층 생산력과 저층 미생물 군집 구조간의

상관관계를 이해하고 원소 및 탄소 순환을 이해하기 위한 기초 자료를 제공할 것이

다.
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제 3 장 연구개발수행 내용 및 결과

제 1 절 연구 지역 및 연구 방법

1. 연구 지역 및 시료 채집

아문젠 해 퇴적물 내 미생물 군집의 정량 및 정성 분석을 위한 퇴적물 시료는

2011년-2012년도에 걸쳐 이루어진 아라온호를 이용한 아문젠 해 탐사시 box

corer 또는 multi corer를 이용하여 polynya 정점(Stn 10 and Stn 17), ice-shelf

정점(Stn 19), 그리고 sea-ice 지역(Stn 83)에서 채취되었다(Fig. 1A). 퇴절물 표

층부터 약 20 cm 깊이까지 1 cm 간격으로 나누어 멸균된 지퍼백에 담아 –80℃

에서 분석 전까지 보관하였다.

수층 내 미생물 생체량 및 호흡율 측정을 위한 해수 시료는 2016년도에 이루

어진 아라온호 승선 연구시 채집되었다(Fig. 1B).

(A)
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(B)

Fig. 1 Study areas in the Amundsen Sea Polynya (APS). Sediment

samples were collected at 2012-2013 (A) and seawater sampling was

carried out at 2016 (B).

2. 연구 재료 및 방법

2-1) 퇴적물 내 미생물 군집 구조 분석

핵산 추출

폴리냐 정점 2 곳 (Stns. 10 and 17), ice-shelf 지역 1 곳(Stn. 19), sea-ice

정점 1곳(Stn. 83)에서 표층부터 약 20 cm 깊이까지 깊이별로 얻어진 퇴적

물 시료 48개를 대상으로 퇴적물 내 핵산을 추출하였다. 각 정점별 깊이별

얻어진 퇴적물 약 10 g을 PowerMax Soil DNA Isolation Kit(Mobio Co,
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USA)을 이용하여 제조사 방법대로 추출하였으며, 추출된 DNA는 Nanodrop

을 이용하여 순도 및 농도를 측정하였다.

미생물 생체량 정량

퇴적물로부터 추출된 핵산 내 진정 세균(Bacteria) 및 고세균(Archaea)의 16S

rRNA gene을 정량하기 위하여 TaqMan assay 방법을 이용하였으며, 정량에

사용한 primer와 probe들의 염기서열은 표 1에 나타내었다.

TABLE 1. Primer sequences for real time PCR assays of bacterial and

archaeal 16S RNA gene used in this study

Targeted Primer/
Sequence (5’-3’) Reference

group probe

Archaea 349F GYG CAS CAG KCG MGA AW Takai and Horikoshi 2000

806R GGA CTA CVS GGG TAT CTA AT Takai and Horikoshi 2000

516F TGY CAG CCG CCG CGG TAA HAC CVG C Takai and Horikoshi 2000

Bacteria 331F TCC TAC GGG AGG CAG CAG T Nadkarni et al. 2002

797R GGA CTA CCA GGG TAT CTA ATC CTG TT Nadkarni et al. 2002

518F CGT ATT ACC GCG GCT GGC AC Nadkarni et al. 2002

16S rRNA gene 정량 PCR을 위한 standard는 Escherichia coli의 16S rRNA

gene과 남극 퇴적물에서 가장 높은 빈도로 검출된 Thaumarchaeota에 속하는

고세균의 16S rRNA gene으로 선정하여 이용하였다. 정량 PCR 결과로 얻어진

16S rRNA gene copy number는 미생물 세포수로 환산하기 위해 bacteria는

4.1 및 archaea는 1.5로 나누어 그래프에 나타내었다(Schippers et al. 2005)

(Figs. 2 and 3).

미생물 군집 조성 및 다양성

추출된 DNA를 주형으로 bacteria 및 archaea의 16S rRNA gene의 V5-V8 부

분을 동시에 커버할 수 있는 Uni787F(5’-ATTAGATACCNGGTAG-3’)와
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Uni1391R(5’-ACGGGCGGTGWGTRC-3’) (Jorgensen et al. 2013)을 이용하여

16S rRNA gene을 증폭하였다. 염기서열 분석은 454 pyrosequencing 방법을

통해 수행되었다.

얻어진 염기서열은 MOTHUR 프로그램을 통해 denoising 과정을 통해 총 48

개 퇴적물 시료에서 132,914개의 염기서열로 정리되었다. 그림 2와 3은 이전년

도 연구 결과를 denoising 작업 완료 후에 재구성하여 나타내었다. QIIME 프

로그램을 이용하여 chimera를 제거하였으며, 대표 OTU를 추출하고,

rarefaction curve와 diversity index를 계산하였다. 16S rRNA gene의 계통 분

류는 QIIME 프로그램 내의 silva database를 통해 이루어졌다.

2-2) 수층 미생물 요인

수층 엽록소-a 측정

수층 엽록소 a는 해수 시료를 GF/F 로 필터링 한 뒤 90% 아세톤을 넣은 후

암소에서 24시간 동안 엽록소를 추출한 후, spectrophotometer (Shimadzu,

UV-2401 PC)를 이용하여 분석하였다(Parsons et al., 1984).

박테리아 세포수 및 생체량

박테리아 세포 수의 정량을 위해 채수한 해수를 글루타르 알데하이드

(glutaraldehyde)로 고정(최종농도 1%)한 후 실험실에서의 분석 때 까지 -20℃

에서 냉동 보관하였으며(Hyun and Yang, 2003), DAPI 염색 방법을 이용하여

미생물 세포를 염색한 후 형광현미경(Zeiss Axiophot)을 이용하여 계수 하였으

며(Porter and Feig, 1980), 세포의 탄소량은 세포 당 20 fg C을 사용하여 계산

하였다(Lee and Fuhrman 1997).
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제 2 절 연구 결과 및 토의

1. 아문젠 해역의 퇴적물내 환경 요인

폴리냐에 위치한 두 정점(Stns 10 and 17)의 퇴적물 공극수 내

NOx(NO3
-+NO2

-)의 농도는 표층에서 28 μM로 가장 높게 나타났으며 약 5 cm

부근까지 급격히 감소하여 약 8 μM로 검출되었다(Fig. 2). Ice-shelf 지역인

Stn. 19에서는 표층에서부터 16 cm 깊이에 이르기까지 37 μM에서 13 μM로

서서히 감소하였다. 반면, sea-ice 지역인 Stn. 83에서는 표층부터 저층 (16

cm)에 이르기까지 평균 36.5±2.6 μM으로 수직적으로 균일한 농도분포를 보였

다(Fig. 3). 암모늄의 농도는 두 폴리냐 지역 및 ice-shelf 지역에서는 퇴적깊이

에 따라 축적되는 양상으로 나타났다. Stn 10에서는 표층에서 13 μM로 검출되

었으며, 18 cm 깊이에서는 36 μM로 나타났고, Stn. 17에서는 표층 12 μM에서

저층 12 cm 깊이에서는 34 μM로 검출되었다. 또한 Stn. 19에서는 7 μM에서

20 cm 깊이에서 24 μM로 나타났다. 하지만, Stn. 83에서는 표층부터 16 cm

깊이까지 5.3±1.1 μM의 농도 범위로 일정하게 암모늄이 검출되었다. 공극수 내

PO4
3- 농도는 네 정점에서 모두 변화 폭은 작지만 표층에서부터 저층까지 축적

되는 수직 분포를 보였다. Stn. 10에서는 표층 2.7 μM에서 20 cm 에서는 6.6

μM, Stn. 17에서는 표층 2.8 μM에서 12 cm 깊이에서 4.7 μM, 그리고 Stn. 19

에서는 표층 2 μM에서 16 cm 깊이에서 4.3 μM로 증가하였고, sea-ice 지역에

서는 표층 1.2 μM에서 16 cm 깊이에서 3.2 μM로 약간 증가하였다. 공극수내

철 이온(Fe2+) 농도는 두 폴리냐 지역과 ice-shelf지역에서 평균적으로 4.4에서

5.4 μM로 나타난데 반해, sea-ice지역에서는 평균 2 μM의 농도로 수직적으로

거의 일정한 분포로 나타났다.

황산염 환원력은 두 폴리냐 지역에서는 표층에서부터 저층에 이르기까지

증가하는 수직분포를 보였으나(Stn. 10: 0.53-1.3 nmol cm-3 d-1, Stn. 17:

0.23-0.9 nmol cm-3 d-1), 반면 ice-shelf와 sea-ice 지역에서는 표층에서 저층

에 이르기까지 균일한 분포를 보였다. 총산소 소모율은 폴리냐 지역 (2.8 mmol

m-2 d-1)이 폴리냐가 아닌 지역(1.6 mmol m-2 d-1)보다 1.8배 높게 나타났다.
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질소 제거율 또한 폴리냐 지역에서만 검출되었으며, 폴리냐가 아닌 지역에서는

검출 한계 미만으로 나타났다(Table 2).

Table 2. Oceanographic parameters and sediment properties of the Amundsen

Sea, February 10 – March 09, 2012.

Station
Polynya Ice shelf Sea-ice zone

Stn 10 Stn 17 Stn 19 Stn 83

Latitude 73.250°S 73.496°S 74.202°S 71.699°S

Longitude 114.997°W 114.008°W 112.51°W 114.037°W

Water Depth
(m) 825 730 1064 530

Temp. (°C) -1.1 -1.2 -1.5 -1.8

Salinity (psu) 33.50 33.40 33.60 33.60

Sedimentation rate (cm y-1) 0.180 0.201 0.122 0.134

POC (%, dry wt.) (0-2 cm) 1.17 0.88 0.70 0.55

δ13C(‰)(0-2cm) -25.62 -25.30 -25.15 -24.86

PON (%, dry   wt.) (0-2cm) 0.19 0.14 0.11 0.11

δ15N(‰)(0-2cm) 0.62 1.44 1.39 2.48

OPD (cm) 1.8 ± 0.1 2.0 ± 0.2 3.6 ± 0.1 3.5 ± 0.3

TOU (mmol m-2d-1) 2.44 3.11 1.58 1.57 

Denitrification   (0-6 cm)
(nmolNcm-3sed.d-1) 1.44 - 4.32 0.96 - 7.2 nd nd

Anammox  (0-6 cm)
(nmolNcm-3sed.d-1)

3.12 - 3.84 3.84 - 6.24 nd nd

SRR  (0-20 cm)
(mmolm-2d-1) 0.167 0.151 0.090 0.082 

OPD: oxygen penetration depth

TOU: total oxygen uptake

nd: no data
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2. 퇴적물 내 미생물 풍부도

미생물의 16S rRNA gene 정량 PCR로부터 계산된 bacteria 및 archaea의

세포수는 0.1-9.9 × 107 cells cm-3 범위로 나타났다. 모든 정점에서 표층에서

가장 높은 세포수를 보였으며, 퇴적 깊이 증가에 따라 그 수가 감소하였다

(Table 3). 폴리냐 정점인 Stn. 10에서는 전체 prokaryotic cell 중 bacteria가

차지하는 비율은 89%이상 그 나머지는 archaea가 차지하였지만, Stn. 17에서

archaea의 비율이 증가하여 전체 미생물 세포수의 22-41%를 차지하였다(Fig.

2). 한편, 폴리냐가 아닌 정점 Stn. 19에서는 archaea의 비율이 더욱 증가하여

31-59%로 나타났고, Stn. 83에서는 bacteria의 비율을 훨씬 초과하여 전체 미

생물 개체수의 최대 65%까지 archaea가 차지하였다(Fig. 3). 즉, 폴리냐 정점에

서는 bacteria의 생태적 중요성이 상대적으로 강조되는데 반해, 폴리냐 이외의

정점에서는 archaea의 생태적 중요성이 부각되었다. 이는 16S rRNA gene 염

기서열 분석 결과와 일치하는 바이다(Figs. 2 and 3).

Table 3. The prokaryotic abundances calculated by the Q-PCR of 16S rRNA

gene in the sediments of the Amundsen Sea

Depth

(cm)

Total prokaryotic cells cm-3 Bacterial cells cm-3 Archaeal cells cm-3

Stn10 Stn17 Stn19 Stn83 Stn10 Stn17 Stn19 Stn83 Stn10 Stn17 Stn19 Stn83

0-1 1.89×107 4.67×107 9.90×107 3.09×107 1.67×107 3.20×107 6.78×107 2.04×107 2.16×106 1.47×107 3.11×107 1.05×107

1-2 1.30×107 4.89×107 6.03×107 3.06×107 1.20×107 3.09×107 4.01×107 1.40×107 9.68×105 1.80×107 2.02×107 1.66×107

2-3 5.93×107 5.92×107 3.52×107 3.72×107 2.41×107 2.20×107

3-4 2.25×107 4.76×107 4.57×107 2.24×107 2.06×107 3.20×107 2.89×107 1.56×107 1.84×106 1.56×107 1.69×107 6.79×106

4-5 9.90×106 3.45×107 3.82×107 4.00×107 9.13×106 2.80×107 2.45×107 2.33×107 7.74×105 6.43×106 1.37×107 1.67×107

5-6 1.69×107 3.29×107 3.68×107 1.27×107 1.60×107 2.13×107 2.08×107 6.00×106 9.10×105 1.15×107 1.60×107 6.69×106

6-7 1.16 ×106 3.53×107 4.97×106 8.12×105 1.06×106 2.19×107 3.02×106 4.08×105 9.40×104 1.35×107 1.96×106 4.05×105

7-8 1.17×107 2.47×107 1.29×107 1.33×106 1.08×107 1.61×107 8.16×106 5.76×105 9.70×105 8.58×106 4.78×106 7.57×105

8-9 1.70×107 2.31×107 6.31×106 1.21×106 1.60×107 1.49×107 3.43×106 3.55×105 1.00×106 8.25×106 2.89×106 8.56×105

9-10 1.79×107 2.03×106 8.51×104 1.22×107 9.52×105 4.05×104 5.72×106 1.07×106 4.46×104

10-12 1.64×107 1.66×107 1.25×106 3.25×106 1.51×107 1.30×107 5.09×105 1.20×106 1.37×106 3.62×106 7.43×105 2.05×106

12-14 5.33×106 1.19×106 2.06×106 4.77×106 5.54×105 8.73×105 5.61×105 6.39×105 1.19×106

14-16 2.05×106 1.32×106 3.55×106 1.84×106 5.59×105 1.24×106 2.07×105 7.65×105 2.30×106

16-18 6.58×106 5.96×106 6.18×105
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Fig. 2. Distribution of geochemical constituents(NH4
+, NOx, PO4

3-, Fe2+) in porewater and sulfate reduction rate and

microbial parameters (DNA concentration, prokaryotic abundance from 16S rRNA gene quantification, microbial community

composition) in the sediment of the polynya area (Stn 10 and Stn 17) of the Amundsen Sea in 2012.
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Fig. 3. Distribution of geochemical constituents(NH4
+, NOx, PO4

3-, Fe2+) in porewater and sulfate reduction rate and

microbial parameters (DNA concentration, prokaryotic abundance from 16S rRNA gene quantification, microbial community

composition) in the sediment of the ice shelf (Stn 19) the sea-ice zone (Stn 83) of the Amundsen Sea in 2012.
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3. 퇴적물 내 미생물 군집 다양성 및 조성

미생물 다양성 지수를 나타내주는 Chao1은 Stn. 10의 6-7 cm 깊이에서 1815로써

가장 높게 나타났고, Stn. 83의 14-16 cm 깊이에서 704로 가장 낮게 나타났다. 대

표 OTU 개수와 Good’s coverage 또한 Chao1 index와 마찬가지로 Stn. 10에서 가

장 다양한 미생물이 서식하고 있으며, Stn. 83이 가장 낮은 다양성을 지니는 것을

지시하였다(Table 4).

정점 4개, 총 48개의 시료에서 얻어진 read는 평균적으로 601 bp의 크기를 가

지며, read 개수는 132,914개, 단일 OTU의 개수는 총 9,852개로 계산되었다(Table

4). 이들은 총 51개의 bacterial phyla와 3개의 archaeal phyla로 확인되었다. 가장

우점하는 bacterial phyla는 Planctomycetes, Proteobacteria, Chloroflexi, 그리고

Acidobacteria이며, Crenarchaeota가 가장 우점하는 archaeal phyla로 나타났다.

폴리냐 정점인 Stn 10에서는 표층부터 18 cm 깊이 (총 12개 시료)에서 검출된

4,570개의 unique OTU(Table 4)는 46개의 bacterial phyla와 3개의 archaeal phyla

로 구분되었다. 가장 우점하는 미생물 군집은 Planctomycetes로 전체 미생물 중

47.6%를 차지하였으며, 그 다음으로는 Proteobacteria(13.9%), Crenarchaeota(9.3%),

Chloroflexi(5.4%), Candidate Division GN02(2.5%), Candidate Division SBR1093(2.4%),

Acidobacteria(2.3%), 그리고 Bacteriodetes(2.3%)가 우점하였다.

Stn. 17에서는 4,788개의 서로 다른 OTU가 확인되었고, 이들은 37 bacterial

phyla와 2 archaeal phyla로 나뉘었다. 가장 우점하는 미생물 그룹은

Crenarchaeota로 31.8%로 나타났으며, 그 다음으로는 Planctomycetes(28.6%),

Proteobacteria(17%), Chloroflexi(4.3%). Candidate Division SBR1093(4.3%), 그리

고 Acidobacteria(3%) 순으로 구분되었다.

폴리냐에서 떨어진 ice-shelf Stn. 19에서는 4,433개의 OTU가 36개의 bacterial

phyla와 3개의 archaeal phyla로 나뉘었다. 가장 우점하는 그룹은 Crenarchaeota로

전체 중 50.1%로 나타났고, Planctomyctes(16.7%), Proteobacteria(14.9%),

Chloroflexi(4.3%), Acidobacteria(3.9%) 그리고 Candidate Division SBR1093(3.2%)

를 차지하였다.

Sea-ice 지역인 Stn. 83에서는 총 3,230개의 unique OTU들이 35개의 bacterial

phyla와 2개의 archaeal phyla로 구분되었으며, Crenarchaeota가 전체 중 53.9%로
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압도적으로 높은 비율로 우점하였다. 그 이외에 Proteobacteria(13%),

Planctomycetes(11.4%), Chloroflexi(4.5%), Acidobacteria(3.6%) 그리고 Candidate

Division SBR1093(3.2%)가 나타났다.

Table 4. Estimates of phylotype richness and coverage for the prokaryotic

assemblages.

Depth
(cm)

Polynya

Station 10 Station 17

ID
No. of
total
reads

No. of
OTUs

Good's
coverage

Chao1 ID
No. of
total
reads

No. of
OTUs

Good's
coverage

Chao1

0-1 10D1 2397 805 66.4 1238.7 17D1 3156 861 72.7 1322.2

1-2 10D2 3205 958 70.1 1317.2 17D2 2589 767 70.4 1313.9

2-3 17D3 2743 716 73.9 1340.9

3-4 10D4 2580 876 66.0 1359.1 17D4 2644 987 62.7 1665.7

4-5 10D5 2894 1014 65.0 1640.3 17D5 1628 705 56.7 1415.4

5-6 10D6 2316 735 68.3 1200.3 17D6 3526 1186 66.4 1792.9

6-7 10D7 3041 1189 60.9 1815.6 17D7 2844 1076 62.2 1784.0

7-8 10D8 3049 1159 62.0 1801.1 17D8 2706 1080 60.1 1908.5

8-9 10D9 2973 1076 63.8 1560.5 17D9 2378 792 66.7 1417.9

9-10 17D10 2398 872 63.6 1418.2

10-12 10D11 1857 809 56.4 1557.0 17D11 3103 1067 65.6 1601.3

12-14 10D12 1713 709 58.6 1392.2

14-16 10D13 2414 959 60.3 1621.5

16-18 10D14 3154 959 69.6 1347.8

Depth
(cm)

Ice-shelf Sea-ice zone

Station 19 Station 83

ID
No. of
total
reads

No. of
OTUs

Good's
coverage

Chao1 ID
No. of
total
reads

No. of
OTUs

Good's
coverage

Chao1

0-1 19D1 2530 849 66.4 1360.9 83D1 3402 803 76.4 1181.5

1-2 19D2 3002 831 72.3 1423.9 83D2 3480 683 80.4 1124.8

2-3 19D3 5309 1153 78.3 1456.6

3-4 19D4 3269 773 76.4 1325.9 83D4 2553 750 70.6 1243.0

4-5 196D5 3154 977 69.0 1617.4 83D5 2397 731 69.5 1228.9

5-6 19D6 4887 1142 76.6 1559.8 83D6 2181 602 72.4 1193.9

6-7 19D7 3050 974 68.1 1608.9 83D7 2333 734 68.5 1179.2

7-8 19D8 2387 608 74.5 990.5 83D8 1859 620 66.6 1276.9

8-9 19D9 2306 818 64.5 1462.0 83D9 2195 503 77.1 778.7

9-10 19D10 2516 717 71.5 1239.2 83D10 2121 505 76.2 735.0

10-12 19D11 2961 743 74.9 1126.2 83D11 2587 643 75.1 962.7

12-14 19D12 2089 560 73.2 931.3 83D12 2618 508 80.6 780.7

14-16 19D13 3346 577 82.8 793.3 83D13 3074 467 84.8 703.6

16-18
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Fig. 4. Microbial community composition in the sediments of the Amundsen

Sea, Antarctica. Sample ID was shown in Table 4.

4. 남극 아문젠 해 퇴적물 내 Planctomycetes 군집 조성

남극 아문젠 해 폴리냐 및 주변 해역의 퇴적물 내에서 Planctomycetes는

가장 우점하는 bacterial community로 조사되었다. 조사된 Planctomyctes는

class 수준에서 Planctomycetia, Phycisphaerae 그리고 Candidate Brocadiae로

구분되었다. Planctomycetia는 모든 정점에서 표층에서 가장 높게 나타났고,

퇴적깊이가 증가함에 따라 그 비율이 감소하였다.

반대로 Phycisphaerae는 퇴적깊이가 증가함에 따라 그 비율이 증가하는

양상으로 나타났다. Planctomycetia는 폴리냐 Stn.10에서 특히 우점하였고(최

대 40%), Pirellulales에 속하는 bacteria들이 표층에서 최대 전체 미생물 군집

의 33.6%를 차지하였다. 이 중 빈도수가 높게 검출된 상위 5개의 OTUs

(539493, OTU15478,625052, OTU2005, 그리고 OTU21745)는 두 개의 폴리냐

정점에서만 검출되었고, Stn.19과 Stn. 83에서는 거의 검출되지 않았다. 반면,

Pirellulales 내의 OTU 566761은 모든 정점에서 우점하여 나타났다.
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Phycisphaerae의 deep branching group인 MSBL9에 속하는 read들은 Stn. 10

에서 압도적인 비율로 검출되어 전체 미생물의 6-36%까지 차지하였으나,

sea-ice 지역에서는 거의 극소수로 검출되었다. 폴리냐 지역인 Stn.10과 Stn.

17에서 MSBL9 그룹 내에서 가장 높은 빈도수로 검출된 OTUs(OTU ID

335567 and 275926)는 분리되어 알려진 배양체(Phycisphaera mikurensis)와는

낮은 유연관계(85%)를 지니며, South China Sea의 심부퇴적물, 남태평양 심해

퇴적물, 그리고 남극에 위치한 한 대륙붕 지역의 퇴적물에서 검출된

uncultured planctomycetes sequences들과 99%의 높은 유연관계를 맺었다.

혐기성 암모니아 산화(anaerobic ammonia oxidation; anammox)를 수행하

는 미생물 군집이 포함된 Candidate Brocadiae는 네 개의 정점 중 Stn.17에서

가장 높은 비율로 검출되었으며, 9-10 cm 깊이에서 9.8%의 비율을 차지하였

다. Candidate Brocadiae에 속한 OTU들은 모두 autotrophic anammox

bacteria인 Scalindua에 속하였다. Choi et al (2016)은 Stn. 10과 17에서

anammox rate를 측정한 결과 Stn. 17에서 더 높게 나타남을 보였고, 이는 본

연구 결과와 일치하는 바이다.

Fig. 5. The proportion of Planctomycetes of the total prokaryotic 16S rRNA

gene sequences in the sediments of the Amundsen Sea, Antarctica. Sample

ID was shown in Table 4.
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5. Proteobacteria, Chloroflexi, 그리고 Acidobacteria

Planctomycetes이외에 두 번째로 우점한 bacterial group은 Proteobacteria

이며, 그 중 Gammaproteobacteria가 아문젠 해 폴리냐 및 주변 해역 퇴적물

내 가장 우점하는 proteobacterial group으로 조사되었다. 그 중 상당량의

Gammaproteobacteria는 Thiotrichales에 속하였다. 한편, 일반적으로 해양 환

경에서 철 환원 및 황산염 또는 황원소(S0) 환원을 수행하는 미생물 그룹은

Deltaporteobacteria에 주로 포함된다. Stn.10에서 검출된 Deltaproteobacteria

중 황산염 환원 미생물들이 주로 속하는 Desulfobacterales가 가장 많이 검출

되었다. 또한 S0 또는 산화철을 환원하여 유기물을 분해하는 미생물들이 포함

된 Desulfuromonadales에 속하는 미생물들이 Stn.10에서 가장 높은 빈도수로

나타났고, 두 그룹 모두 Stn. 83에서는 거의 검출되지 않았다. 한편 모든 정점

에서 NB1-j 그룹에 포함되는 bacteria가 높은 빈도수로 검출되었고, 특히 이들

은 sea-ice지역에서 전체 Deltaproteobacteria 중 주요 구성원으로써 검출되었

다. NB1-j 클론은 수심 6,292 m에 이르는 Japan Trench내 퇴적물에서 검출되

었으며, NB1-j 염기서열은 여러 심해 퇴적물에서 검출된 미생물들과 높은 유

연관계를 맺었다.

Chloroflexi는 네 정점에서 전체 미생물 군집에서 평균적으로 4% 수준으로

검출되었다. 정점간의 뚜렷한 비율 차이는 보이지 않으나, class 수준으로 구분

하여 볼 때 정점간의 차이가 관찰되었다. Stn. 10에서는 Anaerolineae에 속하

는 sequences들이 주요 Chloroflexi 구성원으로써 나타났지만, Stn. 17에서는

Anaerolineae은 거의 나타나지 않고, TK17 그룹에 속하는 sequences의 비율

이 급격히 증가하고, 폴리냐가 아닌 두 지역(Stns 19 & 83)에서는 TK7 그룹

과 동시에 SAR202의 구성원들이 증가하여 Chloroflexi의 주요 구성원으로써

검출되어 폴리냐 지역과 폴리냐가 아닌 지역에서 군집 조성 차이를 뚜렷이 보

였다.
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Fig. 6. The proportion of Proteobacteria of the total prokaryotic 16S rRNA

gene sequences in the sediments of the Amundsen Sea, Antarctica. Sample

ID was shown in Table 4.

Fig. 7. The composition of Chloroflexi of the total Chloroflexi 16S rRNA

gene sequences in the sediments of the Amundsen Sea, Antarctica. Sample

ID was shown in Table 4.
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Acidobacteria는 네 정점에서 전체 군집 중 평균적으로 3% 수준으로 검출되었

으며, 정점간 뚜렷한 군집 차이는 관찰되지 않았다. 주요 구성원들은 BPC102

그룹에 속하였다. BPC102 클론(Accession number AF154083)은 hydrocarbon

seep sediment에서 발견된 bacterial 16S rRNA gene으로써 배양되어 알려진

미생물과는 유연관계가 매우 적고, 해양 퇴적환경에서 분자생물학적 방법으로

만 검출되어 보고되어 왔다.

Fig. 8. The composition of Acidobacteria of the total Acidobacteria 16S

rRNA gene sequences in the sediments of the Amundsen Sea, Antarctica.

Sample ID was shown in Table 4.

6. 남극 아문젠 해역 퇴적물 내 고세균 군집

정량 PCR 및 454 prosequencing 결과 남극 아문젠해 퇴적물 내에서는

Crenarchaeota가 모든 정점에서 절대 우점하였다. 폴리냐 정점인 Stn. 10에서

는 다른 지역에 비해 고세균이 전체 미생물 군집에서 차지하는 비율이 상대적

으로 적은 것 (1~12%)를 보였으며, 다른 정점에 비해 다소 단순한 고세균 군
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집이 관찰되었다. 대부분의 고세균들은 Marine Group I (MGI) 그룹내에서

alpha subgroup에 포함되며, 이들은 기존에 배양된 암모니아 산화 고세균인

Nitrosopumilus와 높은 유연 관계를 맺는 군집이다. 한편, Stn 17에서는 폴리

냐 지역임에도 불구하고, Stn 10과는 다르게 고세균이 전체 미생물 군집에서

차지하는 비율이 증가하여 12~51%로 나타났다. Stn 10과 마찬가지로 대부분의

고세균은 MGI에 속하였으며, theta 및 다른 subgroup에 속하는 고세균들의 비

율이 Stn 10 보다는 높은 수준으로 검출되었다(20%미만).

Stn 19에서는 MGI에 속하는 고세균이 전체 중 32~58%로 높은 비율로 검

출되었다. 이는 기존 다른 open ocean 퇴적층에서도 많이 보고되어지지 않은

미생물이 구성원으로써 나타났다. 표층에서 우점하는 alpha subgroup은 퇴적

깊이가 깊어질수록 낮은 비율로 검출되었으며, 7 cm 깊이 밑으로는 Upsilon

group의 분포가 눈에 띄게 증가하는 것을 볼 수 있었다. 상대적으로 theta 및

다른 subgroup의 깊이별 변화는 크게 관찰되지 않았다. Upsilon 및 theta

subgroup에서는 아직 분리된 고세균이 보고되지 않았으며, 현재까지 다양한

퇴적 환경에서 분자 생물학적 방법으로 발견되어 지고 있는 그룹이다. Stn. 83

은 네 정점 중 고세균이 나타나는 비율이 가장 높은 지역으로, 표층에서는

alpha subgroup의 비율이 가장 높게 나타났고, 퇴적깊이가 증가할수록 급격히

감소하였다. 퇴적 깊이 2 cm에서부터 upsilon group이 검출되기 시작하며, 깊

이가 증가할수록 그 비율이 증가하였다.
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Fig. 9. The Marine Group I (MGI) archaeal proportion of the total MGI 16S

rRNA gene sequences in the sediments of the Amundsen Sea, Antarctica.
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7. 아문젠 폴리냐 및 주변 해역 퇴적물 내 미생물 군집 분포 특징

수층 내 생산력이 주변 해역보다 높은 폴리냐에서는 일차생산자에 의해 생

성된 유기물의 대부분이 수층 내에서 분해되어 퇴적층으로 도달하는 양이

상대적으로 적어 퇴적물 내 유기물 함량이 낮게 나타난다(Kim et al.,

2016). 하지만 퇴적물 내 미생물 군집구조를 조사한 네 정점 중 polynya 중

심부의 Stn10에서 퇴적물 내 유기물 함량이 가장 높게 나타났으며, 유기물

분해능을 지표하는 총 산소소모율과 황산염 환원력이 가장 높게 나타났다.

Stn10과 Stna17에서는 전체 미생물 군집 중 bacteria가 차지하는 비율이 가

장 높은 것으로 조사되었으며, polynya를 벗어난 지역으로 갈수록 archaea

의 비율이 증가하였다. 이러한 결과는 정량PCR 결과와도 일치하는 바이다.

일반적인 해양 환경에서 가장 우점하는 미생물 그룹으로 알려져 있는

Proteobacteria가 아닌 아문젠해 폴리냐 지역에서는 Planctomycetes가 가장

우점한 bacterial group으로 밝혀져 아문젠해 폴리냐 해역 퇴적물에서 생지

화학적 물질순환에 있어 가장 중요한 미생물 그룹으로 인식되었다.

Planctomycetes에 속하는 미생물들은 bacteria의 세포 벽 주요 구성 성분인

peptidoglycan이 결여되어 있는 특징을 지니며, 본 연구 결과

Planctomycetes에 속하는 배양체들은 대부분 호기성 또는 통성 혐기성 환경

에서 유기탄소를 분해하는 종속영양 미생물 그룹으로 알려져 있다. 본 연구 결

과에서 검출된 Planctomycetes들이 배양체들과 유사도가 낮기 때문에 이들의

생태적 역할을 추론하기는 어렵다. 하지만, 이들이 우점한 폴리냐 해역 내 퇴

적물 내 산소 투과도는 표층 2 cm 깊이로 제한되기 때문에, 이들이 저층에서

높은 비율로 출현하는 것은 혐기성 호흡에 의한 유기물 분해에 기여하고 있는

것으로 보여진다. 결국, 남극 아문젠해 폴리냐에서 우점한 planctomycetes들은

아문젠 폴리냐 서식환경의 낮은 온도 및 폴리냐가 아닌 지역에 비하여 표층에

서 도달하는 신선한 유기물의 양이 상대적으로 더 많은 환경 조건에 잘 적응

한 미생물 군집으로 여겨지며, 이들은 아문젠 해 폴리냐 퇴적물 내 탄소 순환

에 있어 중요한 미생물 그룹으로 여겨진다.

한편, 퇴적환경에서 질산염을 이용하여 혐기성 암모니아 산화(anaerobic

ammonia oxidation, anammox)를 수행하는 미생물 군집인 Candidate
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Brocardia는 Stn. 17에서 가장 높은 비율로 검출되었다. Choi et al. (2016)

등에 의하면 polynya 내부에 위치한 Stn17정점에서 anammox bacteria를

검출해낼 수 있는 16S rRNA gene을 정량 PCR한 결과, 퇴적깊이 6 – 7

cm 에서 전체 미생물 개체수의 약 39%를 차지하는 것으로 조사되었고,

prokaryotic 16S rRNA gene 염기서열 분석 결과에서는 전체 군집의 33%를

차지하는 것으로 나타나 본 연구 결과와 유사한 결과를 보였다(Fig. 9). 아

문젠해 polynya내에서 탈질산화 및 혐기성 암모니아 산화에 의해 제거되는

질소의 양은 다른 극지방에서 조사된 값보다 낮은 것으로 조사되었으나, 전

체 질소 제거율 중 혐기성 암모니아 산화 작용에 의한 질소제거 비율이

46% 이상으로 높게 나타났다(Choi et al. 2016). 이와 상응하는 결과로 폴리

냐 퇴적물 내 anammox인 Scalindua에 속하는 미생물 그룹이 우점하게 나

타난 것은 잠재적인 혐기성 질소산화의 가능성이 외해 환경에서 보다 높은

것을 시사한다.

한편, 공극수 내 철 이온(Fe2+)의 수직적 분포는 sea-ice지역에서 수직적

으로 일정하게 나타난데 반해, 폴리냐 해역에서는 다양한 수직적 변화가 관

찰되었다. 이는 아문젠 폴리냐 지역 퇴적물 내에서 철환원에 의한 유기물

분해가 어느 정도 일어나고 있음을 시사한다. 산화철 또는 S0를 환원하는

미생물들이 포함되어 있는 Desulfuromonadales에 속하는 미생물들이 폴리

냐 해역에서만 검출되는 이유와 상응하는 결과이다.

일반적으로 해양 퇴적 환경에서 전체 미생물 중 고세균이 차지하는 비

율은 10 – 30% 정도 이다. 하지만, 빛이 도달하지 않는 심해 빈영양 환경에

서 수심이 깊어질수록 고세균이 전체 미생물 생물량에서 차지하는 비율은 최

대 50%까지 차지하는 것으로 보고되었다(Karner et al 2001). 특히 남극의 겨

울과 같이 빛이 부족하고 빈영양 수역에서는 고세균의 비율이 높게 나타난다

(Kirchman 2012). Stn. 83 정점의 경우 퇴적물 내 유기탄소의 함량이 0.4%로

극히 빈영양 상태로 Thaumarchaeota 고세균 군집이 우점하여 나타났다.

Thaumarchaeota의 경우 해양 환경에서 암모니아를 산화하여 에너지를 얻는

자가영양 미생물 Nitrosopumilus와 가장 가까운 유연관계를 맺는다(Könneke

et al. 2005). 본 연구 결과, 폴리냐 정점에서는 Thaumarchaeota 고세균 군집

내 subgroup인 alpha group이 우점하지만, sea-ice 지역에서는 alpha group의
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비율이 줄어들고, theta, upsilon 및 다른 subgroup들의 비율이 증가하여 폴리

냐 지역과 폴리냐가 아닌 지역에서 Thaumarchaeota의 군집 조성 차이가 뚜렷

이 관찰되었다. 즉, Sea-ice가 분포한 Stn. 83과 같이 극빈영양 상태의 해역 내

퇴적물에서 물질순환에 중요한 역할을 하고 있음을 시사하는 바이다.

8. 아문젠해 수층 환경 내 미생물

8.1. 아문젠해 수괴 특징

2015-2016년도 아라온호 승선 연구시 관측된 아문젠해 주변 해역(Fig. 1B)

의 수괴분포 특징은 대륙붕을 바닥을 따라 아문젠 해역으로 흘러가는 따뜻한

심층수 인 남극 순환류(Warm circumpolar deep water : CDW)와 상대적으로

차가운 수온 특성을 나타내는 남극 표층의 ASW(Antarctic surface water), 따

뜻한 CDW가 대륙븅에 유입되면서 차가운 남극 표층수인(ASW)와 혼합되어

심해에 Modified Circumpolar Deep Water (MCDW)를 형성하는 3가지 주요

수괴분포 특성을 갖는다. Open sea(Stn 1, 2)에서 Jacobs 등(2011)의 연구결과

에서 보고 된 수심 300 m 이상, 염분 34.6 psu 이하, 온도 3.5℃ 이상인 CDW

형성이 본 연구지역에서도 관측되었다.

연구지역 내 수온 수직분포는 –1.70 ~ 1.86 ℃ 의 범위를 보였으며, 염분

은 33.6 ~ 34.5 psu의 결과를 보였다. Open sea(Stn 1, 2)와 Ice Shelf(Datson

and Getz ice self)에서 수온이 가장 낮은 결과를 보였다. 연구지역내 표층과 <

50m 깊이에서 대부분 낮은 수온 결과를 보였는데 이는 ASW(Antarctic

surface water)의 영향과 Sea-Ice melting 영향이 낮은 수온에 영향을 미쳤을

것으로 보인다. 또한 Open sea와 Sea ice zone 해역의 300 m 이상 수심에서는

1~2℃ 이상으로 상대적으로 높은 수온 값을 보였는데 이는 MCDW 해류의 영

향으로 인해 상대적으로 높은 수온 결과를 보인 것으로 판단된다.
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Fig. 10. Vertical profiles of temperature, salinity and density in the Amundsen,

Antarctica.
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8.2. 수층 엽록소 및 이차생산력 분포 특징

유광층 내 엽록소 분포는 0.11 ~ 4.15 μg L-1를 보였다. Dotson ice

shelf(Stn 19)에서 가장 높은 값을 보이고 있으며 이는 sea ice 내 조류의 엽록

소-a 값을 반영한 것으로 판단된다. 박테리아 세포 수는 Open sea에서 2.68 ~

25.32 ×107 cells L-1, sea-ice zone에서 5.36 ~ 21.08 ×107 cells L-1 , polynya에

서 5.88 ~ 18.48 ×107 cells L-1 Dotson ice shelf와 Getz ice shelf에서 각각

2.60 ~ 16.05 ×107 cells L-1, 12.61 ~ 14.89 ×107 cells L-1 으로 나타났다. 박테

리아 이차생산력은 open sea에서 0.58 ~ 20.91 pM Leu. h-1, sea-ice zone에서

2.33 ~ 33.35 pM Leu. h-1, polynya에서 2.34 ~ 30.81 pM Leu. h-1 의 값을 보

였다. Ice shelf 지역에서는(Dotson and Getz ice shelf) 2.07 ~ 37.83 pM Leu.

h-1 로 높은 값을 보였다. 이러한 결과는 식물플랑크톤 생체량의 가늠 지표인

엽록소-a 와 유사한 경향을 보이고 있다. Sea-ice 조류로부터 공급되는 유기물

이 박테리아 생산력에 영향을 준 것으로 판단되나 식물플랑크톤의 일차생산력

과 DOC 농도 등과 비교 고찰이 필요하다.
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Fig. 11. Vertical profiles of Chlorophyll-a, bacteria abundance(BA), and bacteria

production (BP) in the Amundsen, Antarctica.
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제 4장 연구개발목표 달성도 및 대외기여도

당해 연도(2016년도)에는 2016년도 1-2월 사이의 승선연구를 통해 아문젠

해의 서로 다른 해양환경(sea-ice zone, polynya, ice shelf and offshore)내 (1)

종속영양미생물의 생물량 및 호흡율의 공간적 분포양상 및 (2) 박테리아 요인들

의 조절요인으로서 식물플랑크톤으로부터 공급되는 유기물의 중요성에 대한 연

구결과들을 획득하였다. 또한 2012년도 1-3월 사이의 승선연구를 통해 채취한

아문젠 해의 서로 다른 해양환경(sea-ice zone, polynya, ice shelf and offshore)

내 퇴적물 내 미생물 군집 조성을 살펴보고, 아문젠해 퇴적물 내 미생물 군집은

다른 해양 환경과는 다른 특이한 군집분포를 보임을 밝혀냈으며, 특히 폴리냐 환

경에서는 Bacteria 군집인 Planctomycetes가 원소 순환에 중요한 역할을 하는

미생물 군집으로 나타났으며, 폴리냐가 아닌 지역에서는 고세균의 비율이 높아

지고, Thaumarchaeota가 주요 고세균 구성원으로 검출됨에 따라 퇴적환경 내

고세균의 생태적 역할이 중요함을 보였다.

이상의 연구결과들은 향후 다른 분야 연구결과들과의 종합적인 분석 및 토

의를 통해 기후변화 및 온난화에 따른 아문젠 해역에서의 탄소순환 및 생물펌프

의 기능을 밝히고, 퇴적 환경 내 생지화학적 순환에 있어 중요한 역할을 수행하

는 미생물 군집 조성을 밝혀냄으로써 아문젠해 퇴적 환경에서 물질순환 과정을

이해하는데 중요한 정보를 제공할 것이다.
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제 5 장 연구개발결과의 활용계획

본 위탁과제를 통해 획득 된 아문젠해 해빙역-폴리냐에서의 미생물 생

물량 및 생산력의 공간적 분표양상에 대한 정보는 수층의 물리-화학 및 다른 생

물요인들에 대한 연구결과들과 더불어 아문젠해 폴리냐를 중심으로한 연안지역

부유생태계의 미세생물 먹이망 과정을 이해 할 수 있는 기본정보를 제공할 것이

다.

식물플랑크톤의 일차생산력 및 박테리아 생산력과 함께, (1) 해양의 수

층미생물 호흡 및 조절요인, (2) 수층의 용존 유기탄소의 시공간적 분포 및 조절

요인 그리고 (3) 퇴적물 내에서의 유기물 분해정도 등에 대한 정보는 탄소순환

및 침강플럭스를 조절하는 생물요인을 이해하는데 중요한 정보를 제공할 것이

며, 이는 온난화로 인한 해빙의 감소가 급격히 일어나는 극지해양의 탄소순환과

기후변화에 대한 해양의 탄소소절기능을 이해할 수 있는 중요한 정보를 제공할

것이다.

수층 내 일차 생산력이 높은 아문젠 해 폴리냐 해역에서 수층 환경에서

종속영양 미생물 활성은 일차생산자에 의해 생성된 유기물에 의존적이며, 수층

에서 생성된 대부분의 유기물은 일부만이 저층으로 공급되고 대부분은 수층에서

분해되는 것으로 나타났다. 이러한 환경에서 수층 내 종속영양 미생물 군집을

파악하는 것은 탄소 순환을 이해하는데 필수적인 지식을 제공할 것이다.

또한, 본 위탁과제를 통해 축적된 연구결과들은 국내/외 학술대회 발표

및 학술지 게재를 통해, 극지연구의 중요성 및 대한민국의 극지 및 지구환경변화

에 대한 연구역량 및 이해 노력을 제고할 수 있는 지표로 활용가능하다.
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