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AAAbbbssstttrrraaacccttt

Theeventualgoalofthissyudywastodevelopintegratedwater
qualityindicesusedfortheeffectivewastewatermanagement.Asa
firststep to accomplish this goal,various polluted streams were
pattern-recognized by analyzing microbial,algaland invertebrate
communities through artificialneuralnetworks (ANNs)techniques.
The sampling sites were selected based on differentsources of
pollution: farming, livestock, domestic and industrial sites.
Physico-chemicalenvironmentalfactors were measured atallthe
sampling sites. Grouping of collected microbial and benthic
macro-invertebrate communities revealed the impactofsources of
pollution.Microbialtaxa were diverse at the clean sites while
microbialcommunities were tolerant at the polluted sites.SOM
resultsshowedthatthesampling siteswereessentiallycategorized
intoafew areasofSOM map:referencesite-dominantarea,polluted
site-dominantareaandmixedareaofthetwodifferentsites.The
eubacterial populations and their distribution in the SOM map
appeared to be significantly affected by organic substrates and
nutrientsinthesites.Iftheidentificationofeubacterialcommunities
werecompleted,morespecificrelationsofthemicrobialcommunities
withenvironmentalandotherbiologicaldatawouldberevealed.In
macro-invertebratecommunities,speciesrichnesswashighandthe
taxawerediversely distributedattheclean sites.Atthepolluted
sites,in contrast,afew speciestoleranttoorganicpollution were
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dominantlypresent.Thetaxaoccurringattheintermediaterangeof
pollutionweredistributeddifferentlydependinguponthesourcesof
pollution.Foralgalcommunityanalysis,thepopulationwasidentified
up to a genus leveland thedata showed a specific distribution
accordingtothesamplingsitesanddates,toacertainextent.
However,itmaybepossibletoobtainmorespecificdatauseful

forthecommunitypatterningifthepopulationcouldbeidentifiedup
to species level.Once the biologicaland environmentaldata are
integrativelyprocessedusing aneuralnetwork,multilayerreceptron
(MLP),atargetintegrativewaterqualityindex(e.g.,speciesrichness)
will be developed. The index will be quite useful for an
ecosystem-wisemonitoring ofthe waterquality status in various
kindsofwaterbodies.
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ⅠⅠⅠ...서서서론론론

지난 20～30년간 고도의 경제 성장,산업화와 더불어 하천 유역의 토
지이용 증대 및 개발 등으로 인해 우리나라의 자연적인 하천과 강은 물
리․화학적 성질 등이 변화되어,하천 생태계의 구조와 기능에 큰 변화
를 가져왔다(Jooetal.,1997).인구증가와 도시화로 인해 생활오수 및
각종 폐수의 양이 날로 늘어나고 있어,하수처리장이 지속적으로 건설되
어 수질정화도도 증가하여 어느 정도 수질도 회복되고 살아나는 지역이
있는가 하면 점점 더 악화되어 심각하게 염려되는 지역도 있다.현재까
지 국내에 설치된 하수처리장에서 처리할 수 있는 생활하수의 총 처리용
량(2002년말 현재)은 1일 1천 7백만톤으로 하수도 보급율이 66%이상이
며,상수도로 공급되는 총 정수용량은 1일 2,600만톤을 초과하고 있다.
국내의 하천수질이 계속 나빠지고 있는 커다란 이유 중의 하나는 하

수처리과정에서 처리되지 않는 질소와 인의 영양성분이 하천에 흘러들어
가서 빈 영양상태의 미생물들에게 영양을 공급하여 유기물을 합성하는
과정에서 발생하는 환경변화이다.최근 산업발달 및 생활수준의 향상에
따라 방류수역의 수질오염 심화,환경오염에 대한 시민의식의 향상,처리
수질의 배출허용기준 강화 등으로 과거의 2차 처리공정으로는 방류수역
의 수질개선효과가 이루어지지 못하고 있으며,수자원 부족으로 처리수
의 재활용에 대한 필요성이 대두되고 있어 고도처리의 필요성은 날로 늘
어가고 있다.그러므로 최근 10여년간 하천 생태계에 대한 학술적 관심
은 크게 증가했으며 특히,수질 오염의 가속으로 하천을 대상으로 한 일
반적인 오염 관련 연구 및 수질과 서식 생물과의 관계를 밝히는 연구도
꾸준히 이루어 지고 있는 실정이다(Jooetal.,1997).
또한 광범위하게 출현하는 저서성 대형 무척추동물 군집은 정주성 및

종다양성 등으로 인해 하천의 수질상태를 생태적으로 나타낼 수 있는 좋
은 지표가 된다(Hynes.,1968;ReshandRosenberg.,1984;Hellawell.,
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1986).전통적으로 군집자료는 주로 다변량 분석법에 의한 Clustering이
나 Ordination방법 등에 의해 분류되었다(Legendreetal.,1985;Bunn
etal.,1986;LudwigandReynolds,1988;Quinetal.,1991;Ohand
Chon,1991;Yun,1998).그러나 많은 종으로 구성된 군집은 장소나 시
간에 따라 비선형적 양상으로 복잡하게 나타난다.기존의 통계적 기법은
주로 선형적인 자료를 대상을 하고 있으므로(LegenderandLegendre,
1985)복잡한 비선형 자료를 그룹 짓는 데는 제한이 따른다.그러므로
자료가 박잡하거나 비선형일 경우 입력자료를 유형화하는데 인공신경망
이 효율적으로 운용될 수 있다(Zurada,1992; Haykin,1994).최근 Chon
등(1996,2000a)은 인공신경회로망인 Kohonen망을 군집 분류에 적용하
여 저서성 대형무척추 동물의 군집 유형화에 인공신경회로망이 효과적으
로 이용될 수 있음을 보여주었다.나아가 군집동태도 인공신경회로망을
통해 단기 예측할 수 있다고 보고 하였다.(Chonetal.,;2000b)
그러나 이와같이 소비자인 무척추동물(특히,수서곤충)의 경우 분포에

관한 상당한 연구가 진행되었으나 수질생태계의 생산자에 해당하는 조류
나 분해자인 미생물의 균집 분석에 대한 연구는 미비하다.더구나 이들
생물군집간의 구조적 및 기능적 관계를 통합적으로 분석을 시도한 연구
는 거의 전무하다.따라서 본 연구에서는 다양한 물질로 오염된 여러 하
천에서의 미생물,무척추동물 및 조류군집구조를 인공신경회로망을 이용
하여 시공간적으로 분석하며 또한 이들의 생태학적 상호 관련성을 검토
하고자 하였다.본 연구에서 얻어진 연구결과는 생태계의 통합적 군집구
조 해석의 기반 구축에 상당히 기여할 것으로 기대되며 나아가서 단일
이화학적,생물학적 수질지표의 취약성을 극복할 수 있는 통합적인 이화
학적,생물학적 수질지표개발에 기여할 것으로 판단된다.
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ⅡⅡⅡ...문문문헌헌헌연연연구구구

222...111...우우우리리리나나나라라라의의의 하하하천천천현현현황황황

우리나라의 하천은 유로 연장이 짧고 하천의 최상부 부터 교란 요인
들이 많아 원형 그대로를 유지하고 있는 하천들은 아주 적은 실정이다.
우역의 토지이용 및 형태에 따라 산지 하천,농경지 하천,도시 하천,공
단하천,등으로 구분할 수 있다(Jooetal.,1997).우리나라 하천 생태계
는 지난 40년간 댐건설 등으로 물리적 환경이 변화고 산업화와 인구 증
가에 따른 오염 물질 유입의 증가와 부영양화로 인하여 수질오염이 가속
화 되었을 뿐 아니라 생물상이 변하고 있다.그러나 현재까지 이에 대한
정량적인 평가가 이루어진 적이 없어 하천 생태계의 변화 요인들에 대한
상대적 중요성과 안정성 유지를 위한 방안의 도출이 매우 어려운 실정이
다(Jooetal.,1997).그리고 우리나라 하천수질 또한 대도시 본류 하천
은 그동안 하.폐수처리장의 증설로 점차 좋아지고 있으나 처리장이 없는
중.소도시 하천은 계속 악화되고 있다(조주연.2000).또한 강이나 하천은
독특한 환경 이질성을 가진다.작게는 미리미터에서부터 킬로미터까지
다양한 크기에 따라 독특한 성질을 가진다(Hynes1970,Minshall1988,
Giller등 1994).공간적 이질성을 가지는 서식처는 그 수생태계의 군집
구성을 결정짓는 주요한 역할을 한다(Resh외.,1988).이러한 서식처-군
집간의 관계는 오염되고 도시화된 하천생태계의 모니터링과 수생태계의
안정적 관리 관점에서 크게 부각되고 있다.
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222...222...수수수계계계환환환경경경에에에서서서의의의 저저저서서서무무무척척척추추추 생생생물물물 군군군집집집구구구조조조의의의 분분분석석석

중국을 포함한 아시아는 현재 공업화가 급속히 진행되어 가는 반면
선진국에 비해 환경관리는 매우 열악한 상태이다.그러나 오래지 않아
환경보존의 필요성이 국제적으로 더욱 크게 제기되리라 예측된다.특히
리우환경선언 (1992년)이후,지구전체의 환경관리라는 측면에서 생태자
료 유형화에 대한 범지구화(globalization)요구되므로,최근 이러한 생
태정보학적 연구가 구미에서 급속히 전개되고 있다.
미국 환경보호청(EPA(EnvironmentalProtectionAgency))은 기존의

물리·화학적 환경오염처리 방법을 탈피하여 혁신적이고 영구적이며 아울
러 친생태적인 기술의 개발을 적극 유도하고 있다. 오늘날에는 특히 비
난분해성 물질의 오염 처리기술을 강조하고 있다.그러나 생태공학적 측
면을 응용한 기술에 대한 연구는 단편적인 것이어서 지속적 생태계 관리
(sustainableecosystem management)를 위한 기술의 종합적 개발은 미
흡하다.
생태정보를 발전시키는 연구는 특히 유럽에서 활발히 진행되고 있는

데, EURO Project의 하나로써 PAEQUAN(Predicting Aquatic
Ecosystem QualityUsingArtificialNeuralNetwork)가 불란서의 Paul
Sabatiere대학을 중심으로 수행되고 있다.PAEQUAN은 유럽연합이 유
럽전체의 과학발전을 위해 장기,대규모로 지원하는 프로젝트의 하나인
데,40명 상당의 과학자가 참가하여 수생태계의 질을 인공신경망을 이용
하여 예측하는 작업을 하고 있다.
수서 저서성 대형 무척추동물 군집을 대상으로 Chon 등(1996,

2000a)은 비지도 학습 인공신경망인 Kohonen신경망을 적용하여 군집
유형을 효과적으로 추출하였다.최근에는 생태연구에 인공신경망이 다
양하게 접목되어 군집의 시간적 발달과 군집 예측(Chonetal.,2000b),
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콩의 성장과 개화시기(Elizondo etal,1994),동물군집의 크기 변이
(Stankovskietal.,1998),조류의 번성(Recknageletal.,1997),초원의
정착(TanandSmeins,1996)에 도입되었다.대다수 이러한 연구에 도입
된 모델은 정시적(static)이라는 한계를 내포하고 있어 회귀신경망과 같
은 시간적 흐름이 내포된 신경망이 개발,사용되었다(Kung,1993;Giles
etal.,1994;Haykin,1994).
하지만,국내외의 연구동향은 어류 및 대형 생물에 국한되어있고,어

류보다 민감도 및 특이성에서 우수한 미생물을 이용한 통합적 수질지표
개발연구는 초기 단계이며,미생물을 이용한 오염수질환경의 모니터링을
위한 통합수질지표개발은 진행되지 않고 있다.
90년대에 생태자료에 대한 인공신경망 적용 연구를 수행하였는데 부

분적으로는 국제적 경쟁성을 확보하고 있는 분야가 있다. 특히 국내에
서 1996년 SOM을 생태자료에 최초로 적용하여 수행하였는데(Chonet
al.,1996),이 기법은 2000년 이후에 국제적으로 생태 datamining분야
연구에 활발히 적용하게 된 계기가 되기도 하였다.기타 생태계 분석에
있어서 Kohonennetwork이나 AdaptiveResonanceNetwork을 이용한
hybridnetwork을 적용한 연구도 수행된 바 있다(Chonetal.,2000).그
러나 국내의 경우 외국의 경우와 같은 통합적 수질지표개발과 에너지흐
름과정을 유기적으로 조사한 경우는 드물다.
생태계나 군집샘플링에 대한 데이터는,시간과 지점별로 복잡하고

다양하기 때문에 변수가 많아 분석이 어렵다.전통적으로 다변량분석은
생태데이터 분석에 사용되었는데,많은 군집을 분류하는데 사용되어져
왔다(LegendreandLegendre.,1987).그러나 이러한 방법을 사용하는데
있어서 문제점은 선형적인(linear) 데이터값을 얻는데 한계가 있다
(LegendreandLegendre.,1987;RudwigandReynolds.,1988;Quinet
al.,1991).
한편,군집의 시간적 흐름분석은 장기간의 생태계 관리 데이터에 있
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어서 중요한 요소이다.최근에는 좀 더 정확하고 비선형적인 데이터 패
턴을 보여주는 artificialneuralnetwork방법이 데이터 해석에 이용되고
있다.
최근,artificialneuralnetworks는 예전의 방법에서 환경정보와 생태

정보간에있어서 좀 더 자동화된 방법으로 발전되었다(Hecht-Nielsen
1990).Networks는 서로 다른 조건의 factor들을 컴퓨터 과학과 디지털
을 바탕으로 하여 효과적으로 패턴을 보는데 주력하고있다(Lohninger
andStancl1992,Melssenetal.1993).생태계에서 이러한 정보를 바탕
으로 artificialneuralnetworks는 군집을 그룹화시켜주고(Chonetal.,
1996),복잡한관계의 패턴을 볼 수 있으며(Leketal,1996;Huntingford
andCox.1996;Tumaetal.,1996)군집이나 개체들이 어떤 방향으로
변화되는지 예측 가능하다(Elizondoetal.,1994;TanandSmeins1996).
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222...333...수수수계계계환환환경경경에에에서서서 미미미생생생물물물군군군집집집구구구조조조 및및및 조조조류류류의의의 군군군집집집구구구조조조
분분분석석석

하천의 미생물은 조그마한 환경변화에도 반응하는 민감도와 특이성이
대형 생물보다 뛰어나다.이러한 미생물의 특이성을 이용하면,생활 오폐
수관리의 통합적 수질지표 생물로 이용 가능하다.최근 미생물 군집의
구조와 다양성을 조사하는 연구 방법으로 16S rDNA sequencing
analysis,DGGE,RFLP,fluorescencein situ hybridization,slot-blot
membranehybridization등 여러 분자생물학적 방법들이 개발되고 있으
며,생태학적인 관계를 규명하기 위하여 사용되고 있다(박외.,2003;이
외.,1997;홍외.,2002;Gonzalezet..al.,2003;Koizumiet.al.,2003;
Muyzer,G andK.Smalla.,1998).또한,미생물 생태의 다양성과 재빠르
게 변화되는 군집을 보여주며 분자 생태학적인 방법으로 변화되는 군집
을 신속하게 장소별로 보여줄 수 있다(Headet.al.,1998).
DNA microarray기법은 처음에 의료 및 임상적 응용을 위한 목적으

로 개발되었으나 환경에 존재하는 다양한 미생물의 군집구조와 기능을
파악하는 데 시도되고 있다.특히 토양이나 수환경에 존재하는 오염에
의한 환경의 변화에 민감한 미생물의 존재를 그들의 16SrRNA 또는 기
능유전자분석을 통하여 미생물의 양적 및 질적 기능을 파악할 수 있을
것이다.최근의 미생물 생태학연구의 응용이 되는 기법중의 하나는 토양
미생물 군집의 유전체로부터 유전체적,진화 및 기능에 관한 정보를 얻
는데 이용이 되고 있다(예,metagenome 분석법).계통분류법,DNA
microarray,PCR-DGGE,t-RFLP,기능유전체학 및 실시간대의 군집활
동성평가에 기초한 민감한 분석법들은 여러 환경에서의 미생물 군집구조
및 기능 연구를 위한 많은 유용한 데이터를 제공하고 있다.
비교적 최근에는 체사피크만(ChesapeakeBay)의 자유서식 및 입자부

착 세균 군집의 해석을 5S rRNA 및 t-RNA의 bandprofiles과 back
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propagation ANNs(BPANNs)방법을 이용해 시도 되어졌다(Nobleet.
al,.1997).또한,BPANNs은 해양 다모류와 hemichordates와 관련된 미
생물의 군집 분석에 이용이 되었는데 전통적인 linear discriminant
analisys분석(LDA)에 비해 상대적으로 정확한 분류 분석을 할 수 있었
다(Nobleet.al.,2000).
조류의 경우 국내의 주요 수계에서 조류의 군집에 대한 연구로는 한

강 수계에서 정 등(1965)에 의한 “한강의 Microflora에 관한 연구”를 하
였으며 최근에는 LeeandYoon(1996),이와 장(1997)및 김(1998)에 의
한 연구가 있으며 금강(Shim andYang,1982;정 등,1985;김 등,1996;
오,1998;Munetal.,2001),낙동강(김과 이,1996;신과 조,1999)등에서
조류군집 다양성에 대한 연구는 수행한 것이 있으나 생태자료를 인공신
경회로망으로 분석한보고는 전무하다.그러나 최근에 오 등(2004)이 동
중국해(EAST-Chinasea)를 대상으로 동식물 플랑크톤의 군집구조를 인
공신경회로망(SOM)으로 해석하고자 시도하였다.
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222...444...수수수리리리분분분석석석을을을 통통통한한한 효효효율율율적적적 통통통합합합수수수질질질지지지표표표 모모모델델델 개개개발발발 방방방법법법 확확확립립립

222...444...111SSSeeelllfff---ooorrrgggaaannniiizzziiinnngggmmmaaappppppiiinnnggg(((SSSOOOMMM)))을을을 이이이용용용한한한 군군군집집집 유유유형형형화화화

복잡한 생태 자료의 분류를 위해서는 비지도학습 인공신경회로망
(non-supervised neural network)의 방법중 가장 널리 사용되는
Kohonennetwork을 이용한 self-organazingmap(Kohonen1989)이 이
용 될 수 있다(Chon1996).
코흐넨 신경망은 M2의 출력뉴런으로 이루어진 출력층과 N의 입력뉴런
으로 이루어진 입력층으로 구성되며,외부로부터 받은 벡터형 입력패턴
은 자기조직적인 최적화 과정을 거쳐 유형화하게 된다.출력뉴런 j와 입
력뉴런 i는 연결계수(weight)Wji로 서로 연결이 되어 있으며,연결계수
는 일련의 계산 반복과정을 거쳐 적응적으로 변화하게 되는데 이 과정을
학습이라한다(Kwak.,2003)
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Fig.2.1.Schematicdiagram oftheKohonennetwork(Adaptedfrom
Chonetal.,1996;Kwaketal,2000)

인공신경망을 적용하면 자료유형화에 대한 여러 가지 부수적 장점을
가진다.기존의 통계분석의 경우 자료가 추가될 경우 처음부터 다시 자
료를 처리하여야하는 번거로움이 요구되는 반면,인공신경망은 적절한
시기에 훈련을 시켜 처리한 후 필요할 때 새로운 자료를 재인
(recognition)할 수 있는 장점이 있다.나아가 주어진 자료에 대해 융통
성을 가지고 적응적으로 학습할 수 있으므로 대상이 되는 생태계에 선별
적으로 적용시킬 수 있다.이를테면 수영강에 학습된 모델은 수영강에
적합한 분류체계를 가지며,낙동강에 학습된 모델은 낙동강에 적합한 분
류체제를 가질 수 있게 된다.앞서 인공신경망 계산법은 분산성 정보 통
제(distributivecontrolofinformation)기능,연합학습능력과 적응성 등이
있어서 noise가 있거나 결구가 있는 자료에 대해서도 융통성 있게 적용
될 수 있다.
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222...444...222...다다다층층층퍼퍼퍼셉셉셉트트트론론론을을을 이이이용용용한한한 군군군집집집과과과 환환환경경경과과과의의의 관관관계계계

다층 퍼셉트론(Multi-layerperceptron)은 목표 값을 설정해 주어 그
값에 가까운 출력 값을 내도록 학습시키는 지도학습알고리즘의 하나로
복잡한 자료의 연관 유형성을 파악하는데 뛰어나다.다층 퍼셉트론은 입
력층,은닉층,출력 층으로 구성되어 있다.은닉층은 학습과정에서 입력
과 출력사이의 관계를 결정지어주는 역할을 한다. 각 층과 층사이의 노
드는 연결강도로 이어져 있는데,학습을 하는 동안 추출된 정보가 이 연
결강도에 점차적으로 담기게 된다. 출력 층에서는 각 입력 유형
(pattern)에 대한 출력이 나오고 다시 이는 모본을 나타내는 목표값
(target)에 가깝게 나오도록 정보를 은닉층으로 역전파하여 연결강도를
조정하도록 하며,결과적으로 오차-목표값(error-target)과 실제 출력값
사이의 차이가 줄어들도록 한다.
예를 들면 입력층에는 서식환경(예,유속,하상구성,유기물량 등)을,

출력층에는 이에 대응되는 각종 분류군(저서성 대형무척추동물,미생물,
조류 등의 주요 지표군)을 입력시키도록 한다.이로써 주어진 서식처 환
경에 따라 생물의 서식 연관성을 유형화 할 수 있다.이 후 별도의 새로
운 자료를 주어 이에 해당되는 환경 여건 또는 조건에 따라 어느 정도로
생물이 서식하거나 지수를 나타내는지 예측할 수 있을 것이다.
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Fig.2.2.Multilayerperceptron(Adaptedfrom Chonetal.,1996)
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222...444...333...통통통합합합수수수질질질지지지표표표모모모델델델개개개발발발

위의 수리 모델을 이용하여 생물지수에 밀접한 영향을 주는 환경인자
와 생물인자를 찾을 수 있으며,이 결과를 바탕으로 통합수질지표에 이
용될 수 있는 여러 인자들을 선별할 수 있다.즉 환경인자와 분류군간의
자료를 종합적으로 이용하여 통합수질지표를 개발할 수 있는 모델을 구
성할 수 있을 것이다.
그림 2.3는 통합수질지표 개발을 위해 제수될 수 있는 예비 모델이다.모
델에서는 환경인자,생산자,소비자,분해자를 나타낼 수 있는 변량을 입
력자료로 한다.이를테면 환경인자(BOD등),클로로필a(조류량 등),저서
생물(Oligochaeta등)과 미생물(mi-a등)등이 입력변수가 될 수 있다.
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Oligochaeta, chironominae, EPT richness

Water Quality Index

Neural Network

denotes
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chla
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Fig.2.3.Pre-modelingfordevelopmentofwaterqualityindex
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ⅢⅢⅢ...실실실험험험 재재재료료료 및및및 방방방법법법

333...111...조조조사사사지지지점점점

산업화 사회에서 오염의 증가와 오염원의 증가로 인하여 생활 주변에
산재해 있는 대표적 오염의 종류가 증가되었다.따라서 본 연구에서는
초기 계획을 다소 바꾸어 계분과 비료를 다량 사용하고 있는 미나리경작
지 주변을 대표적 경작지 오염지역으로 추가하여 조사하고자 하였다.오
염원의 종류는 사회적으로 중요시되고 있는 가정하수(유기물),산업폐수,
축산오수,농업(경작지)오수를 선정하였다.농업오수의 경우 일반적인 경
작지인 논,밭에서 유입되는 오염원과 계분과 비료를 다량 사용하는 미
나리밭을 추가하여 조사하였다.오염의 종류 및 정도를 비교할 수 있는
대조군으로,중요 오염원이 유입되는 하천의 상류(일부 지점은 제외)를
선택하였다.최종 결정된 조사지점은 아래와 같다.총 6개 지역,15곳의
조사지점을 선정하였는데 2003년 12월부터는 비슷한 경작지오수인 2곳
과 상류지역 1곳을 제외한 5개 지역,12곳을 조사지점으로 선정하였다.
조사 시기는 2003년 2월부터 2004년 5월까지 계절적 특징을 보기위하여
3개월마다 조사하였다.
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Table3.1.Anabbreviationofthesamplingsites

Reference sites

 Upstream of Kumkokchun KK

 Upstream of Ilkwangchun AK

 Upstream of Toham Mt. TA

 Upstream of Onchonchun OC

Domestic polluted sites

 Midstream of Daechonchun DC

 Midstream of Onchonchun OC

Livestock polluted sites

 Midstream of Kumgokchun KK

 Downstream of Toham Mt. TA

Farming polluted sites 

 Downstream of Chulmachun CM

 Downstream of Ilkwangchun AK

Industry polluted sites

 Downstream of Juksungchun JS

 Downstream of Hakjangchun HJ
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333...222...이이이화화화학학학적적적 환환환경경경요요요인인인 조조조사사사

본 연구에서 생활 오․폐수 관리를 위한 이화학․생물학적 통합수질
지표 개발을 위하여,아래와 같은 조사방법과 조사항목으로 연구를 수행
하고 하였다.오염원의 종류를 다양하게 선정하여 하천에 서식하는 조류
(생산자),저서성 대형무척추동물(소비자)과 biofilm을 형성하는 미생물
(분해자)의 군집구조를 조사하였다.조사 시기는 오염지의 오염정도와
계절별로 각 분류군의 동태를 파악하기 위해 계절별로 수행하고자 하였
다.
생물조사와 병행하여 각 조사장소에서 기초적인 이화학적 조사를 수

행하였다.기온,수온,pH,전도도(conductivity)및 DO는 수표면 하
20cm 되는 시료수를 대상으로 전기적 측정법(Harris Environmental
TestCenter,PhilipHarrisLtd.)으로 조사하였고 또한 서식처 기능을 하
는 하상구성비도 정량화하여 조사하였다.BOD,탁도,수심,유속은 3반
복으로 측정하였다.BOD의 경우 시료수를 5일간 보관 후 측정하였는데
자세한 사항은 Standard Methods(APHA 등,1985)에 따랐다.탁도는
spectro-photometric법(LaMotte Inc,2020)을 사용하고,유속계(Model
2100-STDX)를 사용하여 유속을 측정하였다.
COD는 BOD보다 유기물질의 이론치에 대해 95~100%를 산화시키므

로 재현성이 우수하다는 장점을 가지고 있어,조사지점의 샘플에서 유기
물질의 농도를 측정하기 위하여 COD를 측정하였다.COD의 측정은
StandardMethods(APHA 등,1985)에 의하여 12곳의 수질분석을 하였
다.
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333...333...무무무기기기영영영양양양염염염류류류 농농농도도도 측측측정정정

하천 수 내 오염 정도를 파악하기 위해 무기영양염류의 농도를 측정
하였다.각 조사지점에서 하천수시료를 채취하여 ammonium (NH4+)농
도,nitrate(NO3-)와 nitrite(NO2-)농도,phosphate(PO43-)농도를 측정
하였다.이들 농도는 StandardMethods(APHA 등,1985)로 측정하였다.
하천으로 유입되는 유기물량을 추정하기 위하여 물속의 totalorganic

carbon(TOC)과 dissolvedorganiccarbon(DOC)량을 각 조사장소에서
측정하였다.TOC와 DOC량은 연소/비분산 적외선 가스 분석법에 기초
를 둔 TOC-5000을 이용하여 측정하였다.DOC는 시료를 GFC filter로
여과한 후 측정하였다.

333...444...미미미생생생물물물 군군군집집집분분분석석석

본 연구에서는 미생물의 군집을 보관,처리하는 과정 중에 자료의 변
형 및 손상을 베재하고자 시료에서 직접DNA를 추출하여 그 군집유형을
분석하고자 하였다.하천의 오염정도에 따라,미생물군집의 구조를 분석
하기 위하여 각 조사지점의 하천저니 샘플로부터 추출한 총 DNA중 16S
rDNA를 touchdown-PCR을 수행하여 증폭하였다.각 지점 별 시료에서
totalDNA를 추출은 FastDNA SpinKit(Bio101,USA)를 이용하였으
며,DNA PurificationKit(NucleoGen,Korea)을 변형하여 정제한 후,
1.0% 아가로스 겔에서 전기영동으로 확인하여 -20℃에 보관하였다.하천
의 오염정도에 따라,미생물군집의 구조를 분석하기 위하여 샘플로부터
추출한 총 DNA중 16SrDNA를 touchdown-PCR을 수행하여 증폭하였
다.
PCR의 주형으로 환경시료에서 직접 추출한 DNA을 이용하였으며,



- 30 -

16SrDNA 유전자를 증폭하기 위하여 진정세균에 특이적으로 부착하는
프라이머인 27F(5'-AGAGTTTGATCMTGGCTCAG-3')와 1492R(5'-
GGYTACCTTGTTACGACTT-3')를 사용하였다(한석균,2000;McCaig
et.al.2001).PCR에 이용된 primer는 16SrDNA의 V3영역의 염기서열을
증폭하기 위하여 40bp의 GC-Clamp가 포함된 GC-341F(5'-CGC CCG
CCG CGC GCG GCG GGC GGG GCG GGG GCA CGG GGG GCC
TAC GGG AGG CAG CAG-3')와 518R(5'-ATT ACC GCG GCT
GCT GCT GG-3')을 BioneerInc.(Daejeon,Korea)에서 주문․제작 사
용하였다(한석균,2000;Hanson.et.al.1999).PCR반응은 100ng의 주형
DNA를 이용하였으며,반응조건은 95℃에서 5분간 초기 열처리 후,95℃
에서 30℃ 동안 변성시키고,annealing온도는 초기에 65℃에서 시작하
여 매 2cycle마다 1℃씩 감소되도록 설정하고,55℃가 되면 15cycle을 더
수행하도록 하여 30초간 반응시키고 신장을 위하여 72℃에서 45초 반응
후 최종으로 72℃에서 10분간 처리하고 반응을 마쳤다.PCR 산물은
1.0%의 아가로스 겔에서 전기영동을 수행하여 확인하였다.
Touchdown-PCR을 수행하여 얻은 PCR 산물은 BioRad Dcode

System(BioRad Laboratories, USA)으로 DGGE를 수행하였다.
Denaturinggradientgel은 30%에서 60%까지 농도구배가 연속적으로 형
성되도록 하였다.Touchdown-PCR을 통해 얻은 산물 20㎕를 loading하
여 1×TAE완충용액에서 60℃,70V로 14시간 전기영동하였다.전기영동
이 끝난 겔은 EtBr을 사용하여 염색 후 Scientific Image System
(Kodak,USA)로 관찰․분석하였다.그리고 각 시료별로 나타난 image
를 digital값으로 전환한 다음 이 값들을 exelfile로 저장하였다.
그리고 PCR-DGGE기법을 이용한 오염하천 미생물의 군집구조 분석

은 그림 1에 제시된 바와 같이 수행하였고,DGGE로부터 분리되어진
Denaturinggradientgel상에서 위치가 다른 밴드로부터 DNA 단편을 회
수하기 위하여 먼저 각각의 밴드를 자른 뒤 3차 증류수로 세척 후,TE
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완충용액 25㎕를 첨가하여,원심분리(14,000×1min)하고 -70℃에서 5분,
50℃에서 5분을 세 번 반복한 후,마지막 원심분리(14,000×1min)를 하여
상등액을 취하였다.각 밴드에서 회수한 DNA에 대하여 341F와 518R을
가지고 touchdown-PCR을 수행하였다.그리고 PCR product를 가지고
cloning을 실시하였고 이들 band의 염기서열 분석은 directsequencing
방법으로 TakaraKorea,Macrogen.Inc및 Toyobo.Inc등에 의뢰하여
수행하였다. 이로부터 얻어진 sequencing data들을 NCBI BLAST
search를 통해 가장 유사도가 높은 미생물 종을 밝혀내고 발표된 관련
문헌을 통하여 그 특성들을 파악하였다(Sarahet.al.,1999).
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Fig.3.2.Procedure for the microbialcommunity analysis using
PCR-DGGEtechnique
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333...555...부부부착착착조조조류류류 조조조사사사

부착조류의 채집은 하상의 편평한 돌의 상부를 5cm*5cm를 구획하여
부드러운 솔로 수세한 후,현장의 물을 이용하여 폴리에틸렌 용기 (100
ml)에 넣어 Lugol'siodine용액(5-7%)으로 고정하여 실험실로 운반하
였다.채집,고정된 시료의 동정,분류는 농축된 시료로부터 표본을 제작
하여 광학현미경(Nikon,1000배 이하)하에서 실시하였으며 분류하였다.
시료를 적당량 취해 Sedwick-Rafter(S-R)chamber에 올려놓고 커

버 글라스로 덮은 후,광학현미경 (Axioplan,Zeiss,Germany)을 이용하
여 고배율 (x400,X1000)하에서 계수,동정하여 ml단위로 환산하였다.
조류의 분류동정은 한양대학교 생물학과 한명수 교수님 연구팀에 의뢰
하여 실시하였다.

333...666...저저저서서서성성성 대대대형형형무무무척척척추추추동동동물물물 조조조사사사

야외조사지 내 미소생태계의 군집조사는 Corer채집기(직경 10㎝,
길이 15㎝)를 이용하여 3-5반복 정량 채집하였다.채집된 저서성 대
형무척추동물은 formalin7%에 고정시켰다.
채집된 생물을 실험실에서 현미경(OlympusSZH10)하에 동정(분류)

하였다.일반적인 수서곤충 및 저서생물의 분류는 尹(1988)과 Brigham
등(1982),Merritt와 Cummins(1996),Pennak(1978) 등을 참조하였고,
Chironomidae(깔따구科)는 Merritt와 Wiederholm(1983)의 검색표를 따랐
으며,Oligochaeta는 Brigham 등(1982),Brinkhurst(1986)에 의해 분류하
였다.저서성 대형 무척추동물은 부산대학교 생물학과 전태수 교수님의
연구팀에 의뢰하여 실시하였다.
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333...777...SSSOOOMMM을을을 이이이용용용한한한 생생생물물물군군군집집집의의의 통통통합합합적적적 유유유형형형화화화

우선은 각각의 군집(미생물,저서생물,부착조류)에 대한 분석을 하였
다.저서성 무척추동물의 경우 중요 분류군(예;파리류,하루살이류,날도
래류,지렁이류)에 따라 종 수와 출현개체군으로 나누어 밀도를 나타내
고 이를 자연로그로 변환하였다.이후 0.01과 0.99사이 범위에서 종 수
와 개체수 각각에 대해 정규화 하였다.그리고 SOM을 이용함으로써 군
집의 각각 유형을 판별(오염 상태 등)할 수 있다.

본 연구에서는 오염종류에 따라 채집되는 군집을 집중적으로 유형화
하고자 하였다.이로써 수질이나 생태계 상황에 따라 분류되는 군집 특
성이 어떤 점에서 일치하고 어떤 점에서 달라지는 지를 평가할 수 있다.
아울러 중요 분류군간의 연계성도 유형화할 수 있다.특히 통합적 수질
지표 개발을 위해 저서성 대형무척추동물,미생물 및 조류 등의 군집을
동시에 입력하여 분류군간의 군집유형을 종합적으로 검토하고자 하였다.
나아가 각 분류군에서 제시된 수질과의 연관성,공통성,상보성을 파악하
여 분류군과 수질지수를 종합적으로 체계화 하고자 하였다.또한 위의
SOM을 통한 분류군과 생물지수의 mapping과 생물-환경 및 생물-생물
간의 관련성을 검토하여 수질지수에 관한 정보의 객관성을 확보하고 통
합수질지수 체계를 세우고자 하였다.
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ⅣⅣⅣ...결결결과과과 및및및 고고고찰찰찰

본 연구에서는 계절별로 2003년 겨울(11월),2004년 봄(2월),2004년
여름(5월),2004년 가을(8월)조사가 수행되었고 이화학적 환경요인의 분
석결과를 제시하였다.이화학적 환경요인들은 미소생태계의 구현과 미소
생태계(sediments위 및 내부)의 에너지 흐름 분석,미소 오수생태계 모
형 설계 및 초보적 구현을 위한 기초가 되는 자료로 필수적인 요소이다.

444...111...물물물리리리적적적 환환환경경경요요요인인인

444...111...111...수수수온온온

각 분류군의 서식처 특성을 반영해주는 물리적 환경요인인 수온,수
심,유속을 2003년 겨울(11월),2004년 봄(2월),2004년 여름(5월),2004년
가을(8월)에 측정하였다.수온은 봄 조사 시 3-5℃,겨울 조사 시에는
3-7.5℃,여름조사시 18-28℃의 분포를 보여 각 계절의 특성을 잘
반영하였다(그림4.1).각 조사지점간에 차이는 조사시기가 오전,오후로
다양하게 이루어졌기 때문이다.
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Fig.4.1.Watercolumntemperatureofthesamplingsites(Feb.,2003
-Aug.,2004)

444...111...222...수수수심심심

수심은 2003년 봄 조사시는 전체적으로 6.8-17cm로 나타났는데,
2003년 겨울 조사시는 8.75-23.0cm로 다소 높게 나타났고,2004년 봄
조사시도 7.0-25.5cm로 높게 나타났다.
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Fig.4.2.Watercolumn depth ofthesampling sites(Feb.,2003-
Aug.,2004)
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444...111...333...유유유속속속

평균유속의 경우 2003년 봄 조사시 0-99.4cm/s이었다.2003년 겨
울 조사시는 0-55.3cm/s로 봄에 비해 평균유속이 전체적으로 낮게
측정되었다.반면,2004년 봄에는 0-118cm/s로 다양한 범위를 나타내
었고 2004년 여름과 가을조사시에는 6-12cm로 서로 비슷하게 나타났다.
전체적으로 겨울 조사가 봄에 비해 평균유속은 느리게 나타났다.금곡천
상류는 간헐적으로 물이 흘러 고인 곳이 많아 유속이 낮게 나타났으며,
경작지오염지역인 철마천중류에서 2004년 8월에 1.62m/s로 유속히 갑자
기 높아졌다.잦은 강우로 인해 갑작스런 유입 때문에 유속이 높아진 것
으로 사료된다.
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Fig.4.3.Waterflow velocity ofthesampling sites(Feb.,2003-
Aug.,2004)
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444...222...화화화학학학적적적 환환환경경경요요요인인인의의의 분분분석석석

444...222...111...전전전기기기전전전도도도도도도

전기전도도는 전체적으로 62.4-1488㎲의 범위로 넓게 조사되어 다
양한 오염범위를 나타내었다(그림 4.4).대조 조사지의 경우 전체조사기
간을 통해 62.4-262㎲로 나타나,금곡천 상류(262㎲)를 제외하고는
다른 오염지역에 비해 낮은 측정치를 보였다. 반면,유기물오염지역인
온천천중류는 2003년 2월,2003년 12월,2004년 2월은 600-800㎲로 높
은 수치를 보였으나 2004년 5월과 8월에는 100㎲이하로 낮게 나타났다.
일광천 중류 경우에는 조사기간내에 오염지역중 가장 낮은 전기전도도를
나타내었다.산업폐수 오염지인 학장천 하류와 죽성천 하류의 경우에는
2003년 봄에는 699㎲,2003년 겨울에는 750㎲,2004년 봄에는 1445㎲
로 나타났고 이중 2004년 조사치인 1445㎲는 전체 조사지점및 조사기간
에서 가장 높은 수치를 나타내었다.죽성천 하류는 전도도가 조사기간을
통해 전반적으로 가장 높게 나타났는데,2003년 봄에는 1259㎲,2003년
겨울에는 1260㎲,2004년 봄에는 1100㎲으로 측정되었다.
또한 대체적으로 대조조사지와 뚜렷한 차이를 보였는데 그중 학장천과
죽성천은 대조지(referencesites;비오염지)와 확실한 차이를 보였다.
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Fig.4.4.Watercolumnconductivityofthesamplingsites(Feb.,2003
-Aug.,2004)

444...222...222...탁탁탁도도도

2003년 봄에 측정된 탁도는 전체적으로 1.46-217.67NTU의 범위를
보여 다양한 오염구배를 나타내었다(그림 4.5).대조 조사지의 경우 1.46
-2.16NTU로 낮았으며,큰 변이를 보이지 않았다.2003년 겨울 조사에
서도 유사한 경향을 보였다.유기물 오염지역인 대천천 중류와 온천천
중류는 5.79NTU와 22.17NTU로 비교적 높았다.그러나 하수관로공사
가 시작된 겨울에는 공사로 인해 대천천 중류의 탁도가 온천천 중류에
비해 높게 나타났다.철마천 중류는 2003년 봄에 217.67NTU로 매우 높
게 나타났는데,조사기간에 인근 농경지(무논,미나리꽝)로부터 유입된
탁류에 기인하였다.2003년 겨울에는 5NTU로 낮아졌다가 2004년 봄에
는 공사로 인하여 다시 81NTU로 높아졌다.토함산 축사의 경우 8.3
NTU로 나타났는데 이 지점은 유량이 적고,경사가 급한 곳이어서,물에
실려 내려오는 토사에 의한 영향이 있었다.상류지역에 축사시설이 들어
서면서 유수지에 토사의 침적이 눈에 띄었다.2004년 봄에는 얼음이 얼
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어 측정이 불가능하였고,2004년 8월의 경우는 탁도측정장치의 고장으로
인하여 측정하지 못하였다.
산업폐수 오염지역에서는 점차로 탁도가 증가하였다.학장천 하류와

죽성천 하류는 2003년 봄 조사시에 8.02NTU와 13.23NTU로 나타났는
데,2003년 겨울에는 13.6NTU와 25NTU로 더 높게 나타났다.2004년
봄에는 21.6NTU,35.7NTU로 더욱 증가하였고 2004년 5월의 경우 죽성
천하류에서 73NTU로 갑자기 높아졌다.이 두 지역에서는 산업폐수뿐만
아니라 생활오수의 영향도 컸다.
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Fig.4.5.Watercolumnturbidityofthesamplingsites(Feb.,2003-
May.,2004)

444...222...333...BBBOOODDD555

전체적으로 BOD5도 넓은 범위에서 나타났다.2003년 봄에 0.1-117
mg/L,2003년 겨울에는 0.45-102mg/L,2004년 봄에는 0.6-90mg/L,
2004년 여름에는 의 범위를 나타냈다.대조 조사지에서는 5mg/L보다
낮게 나타났다.
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유기물 오염지역인 온천천 중류에서 BOD5는 2003년 봄과 2003년 겨
울에 각각 117mg/L,102mg/L로 높게 나타났다.산업폐수 오염지역의
경우에도 2003년 겨울과 2004년 봄에 40mg/L 이상 높게 나타났다.
2004년 봄 조사에 있어서는 대조구에서는 0.6mg/L에서 2.5mg/L범위로
나타났으나,생활하수 유기물 오염지역인 대천천 중류와 온천천 중류는
각각 19.0mg/L,67.2mg/L로 높게 나타났다.반면 경작지인 철마천 중
류와 일광천 하류는 10.8mg/L,5.2mg/L로 이보다 낮게 나타났으며,축
산폐수 오염지역인 토함산 축사와 금곡천 축사지점에서 각각 5.7mg/L,
6.6mg/L으로 나타나 상대적으로 낮았다.반면 산업폐수 오염지역인 학
장천 하류와 죽성천 하류의 경우 42.4mg/L와 90.0mg/L으로 가장 높게
나타났다.
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444...222...444...CCCOOODDD

수중의 유기물질을 화학적 산화제를 사용하여 화학적으로 분해하는데
소요되는 산화제의 양을 산소 상당량으로 알아보기 위하여 화학적 산소
요구량인 COD를 측정하였다.
2004년 2월을 제외한 나머지 4계절에서는 상류지역의 COD값이 모두

나왔으며 경작지 오염지역인 일광천 중류지역의 2004년 5월 조사에서 갑
자기 높은 수치를 보였는데 이것은 갑작스런 오염물질의 유입으로 추측
이 되며 산업폐수 오염지역인 학장과 죽성에서 높은 수치를 보였다.아
마도 가정하수의 유입으로 인한 유기물 오염도 있겠지만 공장폐수에 대
해서 COD가 더 민감하기 때문에 다른 오염지역에 비해 더 높게 나타났
고 BOD수치와 차이가 나는 것으로 사료된다.
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444...222...555...총총총유유유기기기탄탄탄소소소량량량(((TTTOOOCCC)))과과과 용용용존존존유유유기기기탄탄탄소소소량량량(((DDDOOOCCC)))

하천에 유입되는 유기물량의 조사를 위해 총유기탄소량(TOC)과 용존
유기탄소량(DOC)을 측정하였다.2003년도 봄의 경우 전체적으로 DOC와
TOC가 각각 1-36.5mg/L,8.5-45.8mg/L의 범위로 나타났다(그림
4.8). 상류지점의 경우 다른 오염지역에 비해 DOC와 TOC가 낮게 나타
났다.유기물 오염지역,미나리밭 오염지역,산업폐수 오염지역이 다른
오염원에 비해 DOC와 TOC가 높게 나타났는데,특히 온천천 중류와 죽
성천 하류에서 각각 DOC 34.2mg/L,36.5 mg/L,TOC 43.5mg/L,
45.8mg/L로 가장 높았다.그리고 2003년 2월이후인 2003년 12월,2004년
2월,5월,8월은 DOC,TOC측정 기기장치 고장으로 인하여 측정하지 못하
였다.
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444...222...666...총총총인인인(((TTTPPP)))

오염원의 종류에 따른 특성을 조사하기 위해 총인(TP)의 양을 측정
하였다.전체적으로 총인의 양은 0-2.7mg/L로 다양한 분포를 보였다
(그림 4.9).산업폐수 오염지인 학장천 하류와 죽성천 하류가2004년 8월
의 경우 각각 2.84mg/L,1.14mg/L로 가장 높았으며 오염지역별로 살펴
보면 산업폐수 오염지역인 학장천 중류와 죽성천 중류,유기물 오염지역
인 온천천 중류의 총인의 농도는 타 지역에 비해 다소 높게 나타났으며
죽성천하류의 경우는 일년동안 거의 비슷한 수치를 보였으나 죽성천하류
는 2004년 8월의 경우 급격하게 높아짐을 알 수 있다.이는 여름의 계절
적특성에 인해 인구밀집 지역의 가정하수 내에 포함되어있는 합성세제
및 음식물에 주로 기인하는 것으로 사료된다.그리고 춘천상류의 경우
2003년 12월부터 샘플링 장소의 변경으로 인해 2003년도 2월시료만 분
석이 되었으나 2월의 경우 불검출로 나타났으며 미나리밭 오염지역의 경
우 2003년 2월 시료에서 철마천 하류는 0.05mg/L로 낮은 수치를 보이는
반면 일광천 하류의 경우 산업폐수오염지역인 학장천 하류와 비슷한 수
치를 보였다.
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444...222...777...총총총유유유기기기질질질소소소(((TTTKKKNNN)))

총유기질소(TKN)는 지점별 오염현황은 일광천 중류지역에서는 2003
년 12월과 2004년 2월에서는 불검출로 나타났으나 2004년 5월과 8월에
는 각각 26.89mg/L,47.06mg/L로 높게 나타났으며,2003년 2월의 경우
일광천 하류에서 TKN수치가 가장 높았다.오염원에 따른 오염은 산업
폐수오염지역인 학장천 하류와 죽성천하류는 대체적으로 높게 나타났으
며 상류지역은 일광천 상류와 토함산 상류지역에서 각각 2003년 12월,
2004년 2월에서 불검출로 나타났다.경작지오염지역인 일광천 중류와 일
광천 하류가 다른 지역에 비해 높게 나타난 것은 이는 비료사용으로 인
해 하천수 내 유기물 함량이 타지역보다 높아서 유기질소 성분이 많이
함유된 것으로 사료된다.
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444...222...888...질질질산산산성성성질질질소소소(((NNNOOO333------NNN)))

NO3-N는 전 지역에 걸쳐 고르게 존재하는 것으로 나타났다.2003년
12월조사시 전 지점의 평균은 8.25mg/L로 나타났으며,가장 높은 지역
은 축산폐수오염지역인 금곡천축사 지점에서 14.91mg/L로 나타났으며,
그외 지역은 5~6mg/L의 오염현황을 보이고 있다.그리고 계절별로
보면 봄이나 겨울에 비해 여름이나 가을이 낮게 나타나는데 이것은 무기
질소인 질산성질소의 함유량이 높다는 것을 알 수 있으며 계절적 특성에
의한 강우량과도 연관이 있는 것으로 보인다.또한 2003년 12월의 경우
나 전체적인 NO3-N의 양을 보면 금곡천 축사가 높은 수치를 나타내고
있는 것을 볼 수 있는데 이것은 축사에서 흘러나오는 분에 함유된 단백
질과 소변에 함유된 요소에 의해 암모니아가 아질산성질소와 질산성질소
로 바뀌게 됨으로써 높은 수치를 나타내는 것으로 사료된다.
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444...222...999...총총총질질질소소소(((TTTNNN)))

총질소(totalnitrogen;TN)의 경우 전체적으로 2003년 봄(2월)보다
2004년 봄(2월)이 5.8- 29.6mg/L으로 더 높게 나타냈다(그림 4.12).
특히 유기물 오염지역인 온천천 중류,산업폐수 오염지역인 죽성천 하류
에서 가장 높았다.또한 TKN도 일광천 하류에서 높은 수치를 보였는데
총 질소에서도 일광천하류가 높게 나타났다.오염지역별로 현황을 보면
산업폐수 오염지역인 학장천하류와 죽성천 하류가 높게 나타나고,유기
물 오염지역인 온천천 중류에서 높게 나타나는것을 알 수 있다.또한 전
반적으로 계절적으로 보면 2004년 8월이 대체적으로 높게 나타난다.그
외 축산폐수 오염지역인 토함산과 금곡천 축사가 다른 지점에 비해 높은
값을 보였다.이는 하천에서 흘러나온 유기질소성분인 TKN과 암모니아
성질소의 높은 것에 원인이 있는 것으로 사료된다.
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444...222...111000...암암암모모모니니니아아아성성성 질질질소소소(((NNNHHH444+++---NNN)))

암모니아성 질소 NH4+++-N는 온천천 상류를 제외한 reference지역에
서는 거의 불검출이었고,유기물 오염지인 온천천 중류,산업폐수 오염지
역인 학장천과 죽성천의 경우 2003년 2월,2003년 12월,2004년 2월은 계
절에 관계없이 높게 나타났다.또한 산업폐수 오염지역의 경우 암모니아
뿐만 아니라 모든 경우의 환경 시료 조사에서 높게 나타났다.이는 산업
폐수 지역이 2003년 2월 조사때 보다 2004년 12월이 훨씬 오염물 유입
이 많은 것에 기인한 것으로 사료되었으나 2004년 5월 조사와 2004년 8
월 조사때에는 2004년 2월에 비하여 감소된 것을 나타났다 8월의 경우
잦은 비로 인하여 줄어든 것으로 사료되고 있으나 구체적으로 오염물유
입이 감소되었는지에 대해서는 판단하기 힘든 상태이다.

0.000

5.000

10.000

15.000

20.000

25.000

30.000

A K TA KK OC DC OC CM A K TA KK HJ JS

Re Do Fa Li In

N
H

4-
N

(㎎
/ℓ

)

Dec-03 Feb-04 M ay-04 A ug-04

Fig.4.13.ConcentrationofNH4+++-N ofthesamplingsites(Feb.,2003
-Aug.,2004)



- 50 -

444...333...미미미소소소 생생생태태태계계계 (((ssseeedddiiimmmeeennntttsss위위위 및및및 내내내부부부)))의의의 군군군집집집구구구조조조 분분분석석석

오염원의 종류를 다양하게 선정하여 하천에 서식하는 조류(생산자),
저서성 대형무척추동물(소비자)과 biofilm을 형성하는 미생물(분해자)의
군집구조를 조사하였다.

444...333...111...미미미생생생물물물 군군군집집집구구구조조조분분분석석석

2003년 2월(봄),2003년 5월(여름),2003년 11월(겨울),2004년 2월
(봄),2004년 5월(여름)채집한 샘플을 각 지점별로 미생물(진정세균계)
의군집 구조를 분석을 하였다.2004년 8월(가을)시료는 현재 분석진행
중이다.
오염하천의 저니 미생물 군집을 조사하기 위하여 직접 저니에서 추출

한 DNA를 이용하여 primer로GC 341F와 518R을 사용하여
touchdown-PCR을 수행하여 얻은 증폭산물을 denaturinggradientgel에
loading한 결과를 그림 4.25～4.29에 나타내었다.2003년 2월의 경우 청
정지역이 다양성이 높은 군집을 보여주는 DGGEprofile을 볼 수 있었으
며,금곡상류지역이 band수가 가장 많았다(그림 4.14).그리고 이들 band
의 profile은 서로 상이한 유형을 보였다.오염지역에 큰 관계없이 유사
한 우점종 profile을 보였다.또한 유기물 오염지와 산업폐수 오염지역인
대천천중류,남산동,죽성천,학장천에서는 band수도 적었으며 다양한
profile을 볼 수 없었다.이는 상류지역(비오염지역)에 비하여,다양한 유
기물질이 유입되는 중류이후의 지점에서 음식점 업소오수 및 생활오수의
유입으로 인한 비슷한 유기물질이 유입되기 때문인 것으로 사료된다.
또한,DGGE겔 내의 intensity가 강한 밴드 87개를 선별하였고 84개

를 분석하였다.



- 51 -

M 1 2 3 4 5 M M M 6 7 8 9 10 1112131415M

Fig.4.14.DGGE profilesofamplifiedtotal16SrDNA from different
non polluted and polluted sample (Feb., 2003). Upstream of
chunchonchun(1),Upstream ofToham(2),Upstream ofOnchonchun(3),
Upstream of Ilkwangchun(4), Upstream of Kumkokchun(5),
Downstream of Chulmachun (near parsley-growing site)(6),
Downstream ofIlkwangchun(nearparsley-growingsite)(7),Upstream
of Chulmachun (near parsley-growing site)(8), Upstream of
Ilkwangchun (near parsley-growing site)(9), downstream of
Toham(10), Livestock of Kumkokchun(11), Midstream of
Daechonchun(12), Midstream of Onchonchun(13), Downstream of
Juksungchun(14),Downstream ofHakjangchun(15);M,DNA marker
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Table.4.1.Theresultsof16S rDNA sequenceanalysisforDNA
bandsfrom thePCR-DGGEgel(Feb,2003)

Band Taxonofthehighestsimilarity
Similarity
(%)

sampling
sites

band
intensity

1 Bacillusalcalophilus 100 CCU 15.62
2 EndosymbiontofAcanthamoebasp. 100 CCU 6.038
3 Bacillusalcalophilus 97 CCU 56.89
4 Bacillussp. 96 CCU 8.53

5 Bacillussp. 98 CCU 5.91

6 Bacillussp. 99 CCU 30.12
7 Bacilluscereussp. 97 TAU 4.57
8 Bacillusmycoides sp. 90 TAU 6.57
9 EndosymbiontofAcanthamoebasp. 98 OCU 9.83
10 Bacillussp. 100 OCU 9.74

11 Denitrifyingbacterium sp. 100 OCU 28.19

12 Denitrifyingbacterium sp. 97 OCU 25.13

13 Sinorhizobium xinjiangensissp. 98 OCU 15.56

14 Arthrobactersulfureusstrainsp. 96 OCU 22.99

15 Kaistellakoreensisstrainsp. 97 OCU 23.96

16 Lactobacillussp. 100 OCU 20.91

17 Bradyrhizobium japonicum sp. 95 OCU 16.36

18 Acinetobacterhaemolyticussp. 98 OCU 10.69

19 Wolinellasuccinogenessp. 97 OCU 19.05
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20 Bacilluscereussp. 100 OC 4.32

21 Exiguobacterium sp. 100 AK 1.8

22 Exiguobacterium sp. 100 AK 20.03

23 Bacillussp. 100 AK 10.39

24 Bacillussp. 100 KK 17.48

25 Staphylococcuschromogenessp. 97 KK 62.61

26 Clostridium sp. 98 KK 16.13

27 Forestsoilbacterium sp. 100 KK 16.24

28 Bacillusgelatinipartialsp. 96 KK 13.96

29 Helicobactersp. 94 KK 10.42

30 Exiguobacterium sp. 98 KK 12.66

31 Ruminococcuspalustrissp. 95 KK 11.47

32 Marinebacterium sp. 95 KK 6.08

33 Lactobacillusrhamnosus 96 CM1 15.93

34 ElbeRiversnow isolate 92 CM1 6

35 Staphylococcusaureussubsp 95 CM1 10.9

36 Clostridium sp. 100 CM1 23.74

37 Chelatococcusasaccharovorans 97 AK 5.65
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38 Bradyrhizobium sp. 98 AK 11.89
39 Trojanellathessalonicessp. 95 AK 7.19
40 ListeriamonocytogenesstrainEGD 96 AK 9.72
41 Trojanellathessalonicessp. 94 CM2 39.8

42 Bacillusmycoidessp. 94 CM2 22.69

43 Bacillusmycoidessp. 94 CM2 46.81

44 Bacillusmycoidessp. 95 AK3 10.24

45 Bacillusmycoidessp. 96 AK3 11.38

46 Bacillussp. 100 AK3 18.41

47 Bacillussp. 98 AK3 15.17

48 Denitrifyingbacterium sp. 99 TA4 21.21
49 Stappiasp. 99 TA4 4.61
50 Microccoussp. 94 TA4 3.9
51 Denitrifyingbacterium sp. 98 TA4 15.44

52 Mesorhizobium sp. 96 KK5 11.58

CM1;Downstream ofChulmachun(nearparsley-growingsite)
CM2;Upstream ofChulmachun(nearparsley-growingsite)
AK3;Downstream ofIlkwangchun(nearparsley-growingsite)
TA4;downstream ofToham
KK5;LivestockofKumkokchun
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2003년도 2월의 DGGE결과 토함상류와 범어사 상류의 경우에는 비슷
한 profiles를 나타내고 있는 반면 일광상류와 금곡상류는 서로다는 양상
을 보이고 있으며 금곡촉사와 토함축사의 경우 bandintensity값은 차이
가 있으나 bandprofile은 비슷하게 보이고 있다.이것은 축산폐수 오염
지역이라는 같은 오염원 때문인 것으로 사료된다.또한,DGGE겔 내의
intensity가 강한 밴드 25개를 선별하였고 분석 중에 있다.
2003년도 6월의 DGGE결과 토함상류와 범어사 상류의 경우에는 비슷

한 profiles를 나타내고 있으며 2003년도 2월의 DGGEprofiles과도 상당
히 일치하는것을 알수 있었다.반면 그 오염물질이 유사한 금곡축사와
토함축사의 경우는 경향이 서로 다르게 나타났으며 상류지역보다 하류지
역에서 band수가 상대적으로 더 많은 경향이었다(Fig.4.15).
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Fig.4.15.DGGE profilesofamplifiedtotal16SrDNA from different
nonpollutedandpollutedsample(Jun.,2003).Upstream ofToham(1),
Upstream ofOnchonchun(2),Upstream ofIlkwangshun(3),Upstream
ofKumkokchun(4),Downstream ofChulmachun(nearparsley-growing
site)(5),Downstream ofIlkwangshun(nearparsley-growing site)(6),
Downstream ofToham(7),LivestockofKumkokchun(8),Midstream of
Daechonchun(9), Midstream of Onchonchun(10), Downstream of
Juksungchun(11), Downstream of Hakjangchun(12), Upstream of
chunchonchun(13),Upstream of Chulmachun(near parsley-growing
site)(14),Upstream ofIlkwangshun(nearparsley-growingsite)(15);M,
DNA marker
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2003년 12월의 경우에는 대천천,남산동,철마중,일광중,토함축사,
금곡축사에서 한 종이 공통적으로 나타났다(화살표로 표시).그리고
bandprofile도 유사한 오염지 별로 비슷하게 나타났다(그림 4.16).한편
2003년 6월에 비해서 지역별로 서로 상이한 profile을 나타내었다.

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 M M M

Fig.4.16.DGGE profilesofamplifiedtotal16SrDNA from different
nonpollutedandpollutedsample(Dec.,2003).Upstream ofToham(1),
Upstream ofOnchonchun(2),Upstream ofIlkwangshun(3),Upstream
ofKumkokchun(4),Downstream ofChulmachun(nearparsley-growing
site)(5),Downstream ofIlkwangshun(nearparsley-growing site)(6),
Downstream ofToham(7),LivestockofKumkokchun(8),Midstream of
Daechonchun(9), Midstream of Onchonchun(10), Downstream of
Juksungchun(11),Downstream ofHakjangchun(12);M,DNA marker
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2004년 2월의 경우에는 경작지 오염지인 철마천과 일광천이 상당히
유사한 profile을 보였고,금곡축사와 토함축사도 서로 비슷한 profile을
보이고 있다.아마도 오염지내의 오염물질의 유사성으로 인해 미생물
Pattern도 비슷하게 나온 것으로 판단된다.그리고 상류의 경우에는 서
로 다른 profile을 보이고 있는데 이는 지역에 따른 미생물 군집의 분포
가 다양함을 나타냄을 의미하는 것으로 판단된다.또한 유사오염지인 대
천천과 남산동은 서로 유사한 profile을 나타내고 있어서 생활오수 오염
물질이 군집구조 형성에 선택압력으로 작용하는 것으로 추측되고 있다.
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Fig.4.17.DGGE profilesofamplifiedtotal16SrDNA from different
nonpollutedandpollutedsample(Feb.,2004).Upstream ofToham(1),
Upstream ofOnchonchun(2),Upstream ofIlkwangshun(3),Upstream
ofKumkokchun(4),Downstream ofChulmachun(nearparsley-growing
site)(5),Downstream ofIlkwangshun(nearparsley-growing site)(6),
Downstream ofToham(7),LivestockofKumkokchun(8),Midstream of
Daechonchun(9), Midstream of Onchonchun(10), Downstream of
Juksungchun(11),Downstream ofHakjangchun(12);M,DNA marker
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2004년 6월의 경우에는 일광상류를 제외한 나머지 대조조사지 지역
에서 비슷한 경향을 보였으며,경작지 오염지인 철마천과 일광천이 비슷
한 경향을 보였다.그 외 다른 지역은 서로다른 pattern을 보이고 있다.

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 M M M

Fig.4.18.DGGE profilesofamplifiedtotal16SrDNA from different
nonpollutedandpollutedsample(Jun.,2004).Upstream ofToham(1),
Upstream ofOnchonchun(2),Upstream ofIlkwangshun(3),Upstream
ofKumkokchun(4),Downstream ofChulmachun(nearparsley-growing
site)(5),Downstream ofIlkwangshun(nearparsley-growing site)(6),
Downstream ofToham(7),LivestockofKumkokchun(8),Midstream of
Daechonchun(9), Midstream of Onchonchun(10), Downstream of
Juksungchun(11),Downstream ofHakjangchun(12);M,DNA marker
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444...333...222...저저저서서서성성성 대대대형형형무무무척척척추추추동동동물물물 군군군집집집구구구조조조

전체적으로 총 4문 7강 14목 46과 71종이 채집되었다.각 조사지점
별로 종풍부도는 2-23으로 다양하게 나타났다.오염원의 종류에 따른
군집구성을 보면 대조조사지에서 4문 6강 11목 31과 48종으로 가장 높았
고,산업폐수 오염지역이 3문 4강 8목 15과 15종으로 가장 낮았다 (표
4.2).산업폐수 오염지역의 경우 플라나리아류와 거머리류가 출현하지 않
아 4강으로 다른 지역에 비해 낮게 나타났다.2003년 3월 대조조사지인
온천천에서 종풍부도가 23으로 가장 높았고,2003년 3월 산업폐수 오염
지역인 학장천,2003년 6월 대조조사지인 토함산과 2004년 6월 유기물
오염지역인 대천천이 종풍부도 2로 가장 낮았다.
EPT 풍부도의 경우도 유사한 경향을 보였는데,역시 온천천 2003년 3월
이 14로 가장 높았다.EPT 풍부도의 경우 유기물과 산업폐수 오염지역
에서 가장 낮게 나타났다.

Table4.2Communitystructuresofthebenthicmacroinvertebratesin
thepollutedandreferencesites.

본 연구에서는 통합적인 수질지수를 구하고자 하는데,일차적으로 저
서성 대형무척추동물에 대해 수질지수를 기초적으로 조사하였다.이를
위해 종풍부도와 깨끗한 하천의 오염정도를 잘 반영하는 EPT(하루살이,
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강도래,날도래의 종 수)풍부도 값을 구했다.위의 지수와 같이 많이 사
용되는 BMWP(BiologicalMonitoringofWorkingParty)등의 지수는 3
차년도에 연구에서 추가로 조사할 예정이다.
종풍부도의 경우 전체적으로 오염원의 종류에 따라 11-39,EPT 풍

부도의 경우 0-24로 나타났다 (표4.3).종풍부도는 대조조사지 온천천
에서 39종으로 가장 높았다.반면 산업폐수 지역이 11종으로 가장 낮았
다. EPT 풍부도의 경우 대조조사지 온천천에서 24종으로 역시 가장 높
았고,산업폐수 오염지역인 학장천에서 0종으로 가장 낮게 나타났다.

Table 4.3.Species richness and EPT richness the
benthic macroinvertebrates according to the reference
andpollutedsites
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각 조사지점 별로 종풍부도는 2-23으로 다양하게 나타났다.2003
년 3월 대조조사지인 온천천에서 종풍부도가 23으로 가장 높았고,2003
년 3월 산업폐수 오염지역인 학장천,2003년 6월 대조조사지인 토함산과
2004년 6월 유기물 오염지역인 대천천이 종풍부도 2로 가장 낮았다.
EPT 풍부도의 경우도 유사한 경향을 보였는데,역시 온천천 2003년 3월
조사에서 14로 가장 높았다.EPT 풍부도의 경우 유기물과 산업폐수 오
염지역에서 가장 낮게 나타났다.
2003년 3월 자료의 경우 대조조사지인 온천천 상류에서 종풍부도와

EPT 풍부도가 높게 나타났고,산업폐수 오염지역과 축산폐수 오염지역
인 토함산에서 가장 낮았다 (Fig.4.19).그러나 총밀도의 경우 유기물
오염지역인 대천천과 산업폐수 오염지역인 학장천에서 높게 나타났다.
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Fig.4.19.Speciesrichness,EPT richness,totaldensity,EPT density
ofthe benthic macroinvertebrates according to the reference and
pollutedsites(Mar.,2003)

2003년 3월 자료의 경우 대조조사지인 온천천 상류에서 종풍부도와
EPT 풍부도가 높게 나타났고,산업폐수 오염지역과 축산폐수 오염지역
인 토함산에서 가장 낮았다 (그림 4.20).그러나 총밀도의 경우 유기물
오염지역인 대천천과 산업폐수 오염지역인 학장천에서 높게 나타났다.
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Fig.4.20.Speciesrichness,EPT richness,totaldensity,EPT density
ofthe benthic macroinvertebrates according to the reference and
pollutedsites(Jun.,2003)

2003년 12월의 경우 대조조사지인 온천천에서 종풍부도 17,EPT 풍
부도 10으로 높게 나타났고,유기물 오염지역과 산업폐수 오염지역에서
는 EPT가 1이하로 아주 낮게 출현하였다 (Fig.4.21).
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Fig.4.21.Speciesrichness,EPT richness,totaldensity,EPT density
ofthe benthic macroinvertebrates according to the reference and
pollutedsites(Dec.,2003)
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2004년 2월의 경우 위의 2003년 12월과 유사한 경향을 보였으나,축
산폐수 오염지역의 종풍부도가 감소하였다 (Fig.4.22).
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Fig.4.22.Speciesrichness,EPT richness,totaldensity,EPT density
ofthe benthic macroinvertebrates according to the reference and
pollutedsites(Feb.,2004)

2004년 6월의 경우 대조조사지인 일광천과 금곡천의 종풍부도가 11로
가장 높게 나타났고,유기물 오염지역인 대천천이 2종만 출현하여 가장
낮았다 (그림 4.23).총밀도는 산업폐수 오염지역인 학장천이 가장 높았
다.EPT 풍부도의 경우 대조조사지 금곡천과 경작지 오염지역인 철마천
이 높게 나타났다.
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Fig.4.23.Speciesrichness,EPT richness,totaldensity,EPT density
ofthe benthic macroinvertebrates according to the reference and
pollutedsites(Jun.,2004)

전체적으로 종풍부도의 경우 대조조사지와 경작지 오염지역이 높게
나타났고,유기물 오염지역과 산업폐수 오염지역에서 낮게 나타났다.
EPT풍부도의 경우 대조조사지와 유기물,산업폐수 오염지역에서 차이가
나타났다.대조조사지의 경우 9-27,경작지 오염지역은 6-11,축산폐
수 오염지역은 5-7로 나타났다.유기물,산업폐수 오염지역은 0-2로
가장 낮게 나타났다.
군집구조의 경우 대조조사지와 오염지역에서 차이를 보였다.대조조

사지의 경우 다양한 생물군이 출현하는 경향을 보였으나,유기물 오염지
역과 산업폐수 오염지역의 경우 빈모류가 80%이상 우점하여 나타났다.
그림 4.19는 조사기간 동안 채집된 저서성 대형 무척추동물의 전체적

인 출현 경향이다.군집구조의 경우 본 연구에서 조사한 대조조사지와
오염지역에서 교란정도에 따른 차이를 보였다.대조조사지의 경우 전반
적으로 다양한 생물군이 출현하는 경향을 보였으나,유기물이나 산업폐
수 오염지역의 경우 종풍부도가 감소하였으며 빈모류가 80%이상 우점하
여 나타났다(그림 4.24).경작지 오염지역의 경우 하루살이류와 복족류의
상대풍부도가 높았고,축산폐수 오염지역에서는 날도래류와 깔따구류가
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상대적으로 많이 출현하였다.
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P lanariidae Gas tropoda Oligochaeta Hirudinea Isopoda Amphipoda

Ephemeropte ra Odonat P lecoptera Diptera Ch ironomidae Trichoptera

Fig.4.24.Relativespeciesrichnessofthebenthicmacroinvertebrates
accordingtothereferenceandpollutedsites

2003년 3월 채집에서는 대조조사지인 온천천에서 강도래,날도래,하
루살이류를 포함하여 다양한 분류군이 골고루 출현하였다(그림 4.25).대
조조사지인 일광천과 금곡천의 경우 옆새우류가 20%이상 나타났다.유
기물 오염지역,축산폐수 오염지역인 토함산과 산업폐수 오염지역의 경
우 빈모류가 75%이상의 높은 비율로 나타났다.
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Fig.4.25.Relativespeciesrichnessofthebenthicmacroinvertebrates
accordingtothereferenceandpollutedsites(Mar.,2003)
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2003년 6월 채집의 경우 강우 영향으로 인하여 전반적으로 출현 분류
군이 줄어들었다.대조조사지의 경우 날도래류,옆새우류와 파리류의 상
대풍부도가 높았고,축산폐수 오염지역의 경우 플라나리아류와 깔따구류
의 상대풍부도가 높게 나타났다.유기물 오염지역인 대천천의 경우 깔따
구류와 빈모류가 40%이상으로 출현하였다.나머지 경작지,유기물과 산
업폐수 오염지역의 경우 빈모류가 50% 이상으로 상대풍부도가 높았다
(Fig.4.26).

Community  compos tion

0%

20%

40%

60%

80%

100%

AK TA KK OC DC OC CM AK TA KK HJ JS

Re Do Fa Li In

Jun03

Planariidae Gas tropoda Oligochaeta Hirudinea Isopoda Amphipoda

Ephemeroptera ODONATA PLECOPTERA Diptera Chironomidae Trichoptera

Fig.4.26.Relativespeciesrichnessofthebenthicmacroinvertebrates
accordingtothereferenceandpollutedsites(Jun.,2003)

2003년 12월 채집의 경우 3월 자료와 유사하게 다양한 분류군이 출현
하였다.특히 대조조사지 토함산의 경우 청정하천에서 출현하는 강도래
류의 상대풍부도가 40%로 높았다(Fig.4.27).유기물 오염지역인 대천천
의 경우 깔따구류가 60%로 빈모류보다 더 높은 풍부도를 보였다.
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Commu n ity  c ompos tion
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Fig.4.27.Relativespeciesrichnessofthebenthicmacroinvertebrates
accordingtothereferenceandpollutedsites(Dec.,2003)

2004년 2월의 경우 대조조사지에서 하루살이류와 옆새우류의 상대풍
부도가 높게 나타났다. 경작지 오염지역인 철마천과 축산폐수 오염지역
인 금곡천의 경우 깔따구류의 풍부도가 60%이상으로 높게 나타났다
(Fig.4.28).
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Fig.4.28.Relativespeciesrichnessofthebenthicmacroinvertebrates
accordingtothereferenceandpollutedsites(Feb.,2004)
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2004년 6월의 경우 전체적으로 깔따구류와 빈모류의 상대풍부도가 높
게 나타났다. 유기물 오염지역의 경우 깔따구류가 우점하고,산업폐수
오염지역에서는 빈모류가 우점하여 나타났다 (Fig.4.29).
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Fig.4.29.Relativespeciesrichnessofthebenthicmacroinvertebrates
accordingtothereferenceandpollutedsites(Jun.,2004)

444...333...333...SSSOOOMMM을을을 이이이용용용한한한 주주주요요요 환환환경경경 요요요인인인의의의 그그그룹룹룹핑핑핑

본 연구에서는 저서성 대형무척추동물-저생조류-미생물 등의 주요
군집과 환경자료를 복합적인 유형성을 검토하기위해 일차적으로 SOM
(Self-OrganizingMapping)을 이용하여 통합적인 학습을 수행하였다.
환경요인이 전체적으로 어떤 유형성을 나타내는지를 SOM으로 조사

하였다.대조조사지는 다른 오염지역들과 구별되어 그룹I,II에 주로 묶여
져서 나타났다(그림 4.30).각 그룹은 U-matrix를 기준으로 나누었다(그
림 4.30).산업폐수 오염지역이 주로 묶여져서 나타났으며(그룹 IV),다른
오염지역의 경우 흩어져서 나타났다.오염의 영향과 아울러 계절적 변동
유형도 볼 수 있었다.계절적 영향은 오염의 영향이 약한 지점에서 주로
나타났는데,전체적으로 지도의 왼쪽은 겨울이,지도의 오른쪽은 여름과
가을로 나뉘어져 나타났다.
SOM에서 묶여진 장소에 따라 환경요인의 구배를 보면,그룹I의 경우

DO(용존산소량)와 NO3--N의 값이 높게 나타남을 볼 수 있다.NO3--N
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의 경우 대조조사지에서 높게 나타났는데 이것은 빗물에 다량의 질산염
을 포함하고 있거나,수중에 풍부한 용존산소로 질산화가 진행될 수 있
는 가능성이 큰 것으로 여겨지는데 앞으로 더 조사해 볼 필요가 있다고
여겨진다.산업폐수로 오염된 그룹IV는 COD,TP,TKN,TN,TOC와 전
도도가 높게 나타나 오염이 많이 진행된 지역의 환경교란 양상을 전형적
으로 반영하였다.전반적으로 환경요인에 의한 그룹핑은 오염상황이 극
단적인 대조조사지와 산업폐수 오염지역에서 구배가 뚜렷하게 나타났고,
나머지 지역의 경우 계절에 따른 변동을 보여주었다.
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Fig.4.30.GroupingofsamplingsitesofenvironmentaldatabySOM
(upper pannel) and its U-matrix(lower left) and environmental
parameterdistributionaccordingtothesites(lowerright)

444...333...444...군군군집집집자자자료료료를를를 이이이용용용한한한 그그그룹룹룹핑핑핑

4.3.4.1.미생물 군집 그룹핑

미생물 군집의 경우에도 유형화를 수행하였다.각 밴드의 동정이 현
재 진행 중이므로 본 연구에서는 각 밴드의 출현에 대한 경향성을 조사
하였다.2003년 3월 자료의 경우 오염원에 대한 그룹이 뚜렷하게 나타났
다.그룹I에서는 대조조사지가,그룹II의 경우 주로 축산폐수 오염지역이,
그룹III에서는 산업폐수 오염지역이 묶여졌다.대조조사지의 경우 금곡천
과 일광천이 그룹Ia,토함산과 온천천이 그룹 Ib로 나뉘어져 대조조사지
간의 차이도 보여주었다.
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Fig.4.31.Grouping ofthe sampling sites based upon microbial
population density profiles(upper pannel) and its U-matrix(down
pannel)(Mar.,2003)
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2003년 6월 자료의 경우 그룹I에서 대조조사지가,그룹 III은 유기물과
경작지 오염지역이,그룹IV는 축산폐수와 산업폐수오염지역이 묶여졌다.
2003년 3월 조사에 비해 오염원의 종류에 따른 그룹이 뚜렷하지 않은데
이는 강우에 의한 영향이 반영된 것으로 보여진다.

Fig.4.32.Grouping ofthe sampling sites based upon microbial
population density profiles(upper pannel) and its U-matrix(down
pannel)(June.,2003)
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2003년 12월 자료에서도 2003년 3월 자료와 유사한 그룹을 형성하였
다.그룹I과 II는 대조조사지,그룹III은 축산폐수와 산업폐수 오염지역이,
그룹IV는 경작지 오염지역이 나뉘어졌다.2003년 3월과 달리 대조조사지
인 일광천과 토함산이 같이 묶여져서 나타났다.

Fig.4.33.Grouping ofthe sampling sites based upon microbial
population density profiles(upper pannel) and its U-matrix(down
pannel)(Dec.,2003)
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2004년 2월의 경우 위의 그룹과 유사하나,유기물 오염지역이 그룹III
에서 뚜렷하게 나뉘어졌다.대조조사지의 경우 2003년 3월과 유사하게
그룹을 형성하였다.

Fig.4.34.Grouping ofthe sampling sites based upon microbial
population density profiles(upper pannel) and its U-matrix(down
pannel)(Feb.,2004)
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2004년 6월 자료의 경우 2003년 6월과 유사하게 오염원의 종류에 따
른 그룹이 뚜렷하게 나타나지는 않았다.그러나 경작지 오염의 경우 그
룹II에서,산업폐수 오염지역은 그룹III에서 묶여졌다.
미생물의 군집 Pattern(DGGE profiles)에 따른 오염지역의 grouping

을 SOM을 이용하여 분석한 결과 전반적으로 저서생물의 경우와 유사하
게 계절적인 특이성을 보여주고 있다.현재 진행중인 미생물 동정이 완
료되어 모든 계절을 통합하여 해석할 경우 보다 일관성 있는 결과를 얻
을 수 있을 것으로 사료된다.그리고 저서생물 및 조류와의 통합적 해석
이 가능하여 보다 복합적인 생물지표의 개발이 가능할 것으로 판단된다.
통합수질 지표 개발을 위한 모델의 선정에 크게 기여할 것으로 판단된
다.
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Fig.4.35.Grouping ofthe sampling sites based upon microbial
population density profiles(upper pannel) and its U-matrix(down
pannel)(June.,2004)
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4.3.4.2.조류군집의 분석 및 그룹핑

남산동(OCDo)
2003년 8월 산정된 총 개체 수는 311×104cells/l였으며,우점종 으로는

규조류인 Naviculaspp.와 Nitzschiaspp.가 관찰되었다.이 지점에서 출
현종과 생물량을 근거로 한 군집 분석지수의 결과를 보면,우점도 지수
가 거의 1에 가까운 0.998로 관찰되었으며,종 다양성 지수 또한 0.273으
로 낮게 관찰되었다.
2003년 12월 산정된 총 개체 수는 144×106cells/l였으며,우점종 으로

는 2003년 8월과 마찬가지로 규조류인 Naviculaspp.와 Nitzschiaspp.가
관찰되었다.우점도 지수와 종 다양성 지수는 각각 0.946,0.138로 관찰되
었다.
2004년 2월 산정된 총 개체 수는 110×103cells/l로 기록되었으며,우점

종 으로는 규조류인 Gomphonemaspp.와 Naviculaspp.가 관찰되었다.
우점도 지수와 종 다양성 지수는 각각 1,0.285로 관찰되었다.
2004년 6월에 산정된 총 개체 수는 105×105cells/l였으며,우점종 으로

는 남조류인 Pseudoanabaenaspp.와 규조류인 Naviculaspp.가 관찰되
었다.우점도 지수와 종 다양성 지수는 각각 0.791과 0.599로 산출되었다.
이 지점은 조사 기간 동안 거의 규조류가 우점 하였으며,특히 호오

염종인 Naviculaspp.와 Nitzschiaspp.가 우점 하였다.따라서 수괴가
유기물에 의해 굉장히 오염되었음을 알 수 있다.

대천천(DCDo)
2003년 8월에 산정된 총 개체 수는 327×104cells/l였으며,제1,2우점

종 으로는 규조류인 Naviculaspp.와 Nitzshiaspp.가 관찰되었다.이 지
점에서 출현종과 생물량을 근거로 한 군집 분석지수의 결과를 살펴보면,
우점도 지수와 종 다양성 지수가 각각 0.526,0.367로 관찰되었다.
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2003년 12월에 산정된 총 개체 수는 437×104cells/l였으며 출현종은
거의 규조류가 관찰되었다.우점종 으로는 Navicula spp.와 Nitzshia
spp.가 관찰되었으며,우점도 지수와 종 다양성 지수는 각각 0.949와
0.28로 기록되었다.
2004년 2월에 산정된 총 개체 수는 630×104cells/l였으며,우점종은 규

조류인 Naviculaspp.와 남조류인 Oscillatoriaspp.가 관찰되었다.우점
도 지수와 종 다양성 지수는 각각 0.969,0.141로 기록되었다.
2004년 6월에 산정된 총 개체 수는 123×106cells/l였으며,출현 종으로

는 규조류가 총 개체수의 65%로 가장 많이 관찰되었으며,남조류는
34%가 관찰되었다.제 1,2우점 종으로는 규조류인 Achnanthesspp.와
남조류인 Pseudoanabaenaspp.가 관찰되었다.우점도 지수와 종 다양성
지수는 0.966,0.356으로 관찰되었다.
이 지점 역시 조사기간 동안 거의 규조류가 우점 하였으며,남산동과

마찬가지로 호오염종인 Naviculaspp.가 우점 하였다.또한 수 환경 변
화에 광범위하게 적응하는 Oscillatoriaspp.가 우점 하였고,조사기간 내
내 우점도 지수가 거의 1에 가깝게 산출된 결과로 미루어 보면,수괴가
굉장히 오염되었음을 알 수 있다.

일광 상,중류(AKFa)
2003년 8월에 산정된 총 개체수는 각각 435×104cells/l와

220×103cells/l로 산출되었다.분류군별로는 규조류와 녹조류가 출현하였
고 제 1, 2우점 종으로는 일광 상류에서는 Navicula spp.와
Gomphonemaspp,일광 중류에서는 녹조류인 Scenedesmusecornis와
규조류인 Naviculaspp.가 관찰되었다.우점도 지수와 종 다양성 지수는
각각 일광 상류에서는 0.912,0.373이었으며,일광 중류에서는 0.863,
0.419로 산출되었다.
2003년 12월에 산정된 총 개체 수는 각각 150×103cells/l,419×
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105cells/l로 상류보다 중류에서 더 높게 관찰되었다.우점 종으로는 일광
상류에서는 Naviculaspp.였으며,일광 중류에서는 Scenedesmusspp.와
Gomphonemaspp.가 관찰되었다.
2004년 2월에 산정된 총 개체 수는 각각 560×103cells/l,200×106cells/l

로 산출되었다.분류군별로는 규조류와 녹조류가 주를 이루었고,우점종
으로는 일광 상류에서는 Gomphonemaspp.,Naviculaspp.,일광 중류에
서는 녹조류인 Dictyosphaerium spp.와 규조류인 Gomphomenaspp.가
관찰되었다.우점도 지수와 종 다양성 지수는 각각 일광 상류에서는
0.910,0.336이었으며,일광 중류에서는 0.923,0.380으로 산출되었다.
2004년 6월에 산정된 총 개체수는 일광 상류는 280×103cells/l,일광

하류는 200×103cells/l로 관찰되었다.분류군별로는 규조류와 녹조류가 주
를 이루었고,우점 종으로는 일광 상류에서는 규조류인 Achnanthesspp.
와 Cymbellaspp.,일광 하류에서는 녹조류인 Chroococcusspp.와 규조
류인 Stephanodiscusspp.가 각각 관찰되었다.우점도 지수와 종 다양성
지수는 각각 0.643,0.622와 0.750,0.555로 산출되었다.
일광 상류와 중류는 대부분 규조류인 Naviculaspp.나 Gomphonema

spp.가 우점을 이루었고 우점도 지수 또한 높았다. 그러나 일광 하류에
와서는 종 조성이 녹조류인 Chroococcus spp.나 규조류인
Stephanodiscusspp.로 바뀌었음을 알 수 있었다.이로 미루어 볼때 일
광 하류보다는 일광 상,중류에서 수괴가 좀 더 오염됨을 알 수 있었다.

금곡 상류(KKRe)
2003년 8월에는 생물량이 없었고 2003년 12월에는 총 개체수가 50×

103cells/l로 다른 지점보다 극히 낮았다.출현종은 대부분이 규조류로
Cymbellaspp.와 Gomphonemaspp.가 우점을 이루었고 우점도 지수와
종 다양성 지수는 0.800,0.458로 관찰되었다.
2004년 2월 산출된 총 개체 수는 510×103cells/l였으며,Gomphonema
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spp.와 Naviculaspp.가 우점을 이루었다.우점도 지수와 종 다양성 지수
는 각각 0.941과 0.391로 관찰되었다.
2004년 6월에는 총 개체수가 392×105cells/l였으며, 남조류인

Pseudoanabaenaspp.와 규조류인 Nitzshiaspp.가 우점을 이루었다.
다른 지점과 마찬가지로 규조류가 대부분을 이루었고,우점도 지수

또한 높고 종 출현 역시 단조로웠다.

금곡 축사(KKLi)
2003년 8월에 산정된 총 개체수는 166×104cells/l이었고,분류군별로

녹조류와 규조류가 출현하였다.제 1,2우점 종으로는 Naviculaspp.와
Nitzshia spp.가 관찰되었다.우점도 지수와 종 다양성 지수는 각각
0.855와 0.501로 산출되었다.
2003년 12월 총 개체 수는 203×106cells/l,제 1,2우점 종으로는 녹조

류인 Scenedesmusspp.와 규조류인 Melosiraspp.가 관찰되었다.우점
도 지수와 종 다양성 지수는 각각 0.991과 0.147로 산출되었다.
2004년 2월 총 개체 수는 232×105cells/l,제 1,2우점 종으로는 규조

류인 Gomphonemaspp와 PInnulariaspp.가 관찰되었다.우점도 지수와
종 다양성 지수는 각각 0.849과 0.395로 산출되었다.
이 지점에서는 대부분 호오염종인 규조류가 우점 하였고,우점도 지

수 또한 높게 관찰되었다.

학장동(HJIn)
2003년 8월에 산정된 총 개체 수는 153×105cells/l이었고,분류군별로

녹조류와 규조류가 출현하였다.제 1,2우점 종으로는 Gomphonema
spp.와 Naviculaspp.가 관찰되었고 우점도 지수와 종 다양성 지수는 각
각 0.884와 0.373로 산출되었다.
2003년 12월 총 개체 수는 118×105cells/l,제 1,2우점 종으로는
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Gomphonemaspp.와 Naviculaspp.가 관찰되었고,우점도 지수와 종 다
양성 지수는 각각 0.922과 0.386으로 산출되었다.
2004년 2월 총 개체 수는 546×104cells/l,제 1,2우점 종으로는 규조

류인 Naviculaspp.와 Cymbellaspp.가 관찰되었다.우점도 지수와 종
다양성 지수는 각각 0.963과 0.251로 산출되었다.
2004년 6월 출현한 총 개체 수는 416×106cells/l였고,분류군별로 녹조

류 1종,남조류 2종,규조류 9종,와편모조류 1종이 각각 출현하였다.제
1,2우점 종으로는 남조류인 Synechocystisspp.와 규조류인 Navicula
spp.가 관찰되었고,우점도 지수와 종 다양성 지수는 각각 0.812,0.465로
산출되었다.

죽성(JSIn)
2003년 8월에 산정된 총 개체 수는 108×104cells/l이었고,분류군별로

녹조류와 규조류가 출현하였다.제 1,2우점 종으로는 Nitzshiaspp.와
Navicula spp.가 관찰되었고 우점도 지수와 종 다양성 지수는 각각
0.916과 0.267로 산출되었다.
2003년 12월 총 개체수는 130×103cells/l,제 1,2우점 종으로는

Nitzshiaspp.와 Naviculaspp.가 관찰되었고,우점도 지수와 종 다양성
지수는 각각 0.846과 0.360으로 산출되었다.
2004년 2월 총 개체 수는 120×104cells/l,제 1,2우점 종으로는 규조

류인 Naviculaspp.와 녹조류인 Closterium spp.가 관찰되었다.우점도
지수와 종 다양성 지수는 각각 0.750과 0.586으로 산출되었다.
2004년 6월 출현한 총 개체 수는 314×105cells/l였고,분류군별로 녹조

류 1종,남조류 1종,규조류 11종,와편모조류 2종이 각각 출현하였다.제
1, 2우점 종으로는 남조류인 Pseudoanabaena spp.와 규조류인
Achnanthesspp.가 관찰되었고,우점도 지수와 종 다양성 지수는 각각
0.611,0.798로 산출되었다.
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토함축사,토함상류(TALi,TARe)
2003년 8월에 산정된 총 개체 수는 각각 670×103cells/l,270×103cells/l

으로 관찰되었고,Gomphonemaspp.,Nitzshiaspp.와 Naviculaspp.가
각각 우점 하였다.우점도 지수와 종 다양성 지수는 각각 토함 축사에서
는 0.611,0.654와 토함 상류에서는 0962,0.136으로 기록되었다.
2003년 12월에 산정된 총 개체 수는 각각 485×105cells/l,140×

103cells/l으로 관찰되었고,Gomphonemaspp.와 Naviculaspp.가 각각
우점 하였다.우점도 지수와 종 다양성 지수는 토함 축사에서는 0.727,
0.606으로 기록되었다.
2004년 2월에 산정된 총 개체수는 각각 277×105cells/l,102×104cells/l

으로 관찰되었고,Gomphonemaspp.와 Naviculaspp.가 각각 우점하였
다.우점도 지수와 종 다양성 지수는 각각 토함축사에서는 0.979,0.156과
토함 상류에서는 0911,0.368로 기록되었다.
2004년 6월에 산정된 총 개체 수는 각각 139×105cells/l,830×104cells/l

으로 관찰되었다.분류군별로 살펴보면,토함 축사에서는 녹조류 2종,규
조류 7종이 출현하였고,토함 상류에서는 남조류 2종,규조류 7종이 출현
하였다.토함 축사에서는 규조류 중 Achnanthesspp.와 Naviculaspp.가
우점하였고,토함 상류에서는 남조류인 Microcystis sp.와 규조류인
Naviculaspp.가 각각 우점하는 현상을 보였다.각 지점의 우점도 지수
와 종 다양성 지수는 토함 축사에서는 0.747,0.574,토함 상류에서는
0.612,0.746으로 산출되었다.

철마(CMFa)
2003년 8월 출현한 총 개체 수는 철마 미,위에서는 805×104cells./l,

철마 미, 아에서는 180×103cells/l였고, 각각 Gomphonema spp.와
Naviculaspp.가 우점 하였다.
2003년 12월 총 개체 수는 203×106cells/l였고,이 중 85%가 규조류로
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출현한 가운데,Melosiraspp.와 Naviculaspp.가 우점하는 현상이 관찰
되었다.우점도 지수와 종 다양성 지수는 각각 0.602와 0.717로 기록되었
다.
2004년 2월 총 개체 수는 349×104cells/l였고,2003년 12월과 마찬가지

로 규조류인 Melosiraspp.와 Naviculaspp.가 우점하였다.우점도 지수
와 종 다양성 지수는 각각 0.553과 0.748로 관찰되었다.
2004년 6월 출현한 총 개체 수는 265×105cells/l였고,분류군별 출현

종으로는 녹조류 2종,남조류 1종,규조류 11종,와편모조류 2종이 관찰
되었다.이 중 규조류인 Achnanthesspp.와 녹조류인 Scenedesmus
spp.가 우점 하였고,이를 토대로 산출된 우점도 지수와 종 다양성 지수
는 0.505와 0.909로 관찰되었다.

범어사(TARe)
2003년 12월에 산정된 총 개체수는 각각 750×103cells/l으로 관찰되었

고,Gomphonemaspp.Naviculaspp.가 각각 우점하였다.우점도 지수와
종 다양성 지수는 각각 0.986과 0311으로 기록되었다.
2004년 2월에는 대부분 규조류인 Gomphonemaspp.와 Naviculaspp.

가 우점하였고, 2004년 6월에는 총 개체수가 390×104cells/l로 규조류인
Achnanthesspp.와 Cyclotellaspp.가 우점하였다.이 때 우점도 지수와
종 다양성 지수는 0.769와 0.518로 관찰되었다.

조류의 총 밀도 분포,속 우점도 및 속 다양성 분포
본 연구에서 분석된 조류의 총 밀도 분포는 그림 4.36에 제시된 바와

같자.대조지(비오염지)에 비해 오염지(생활오수오염,농업지역 및 축산
폐수 오염)에서 수배 재지 수십 배 높게 나타났다.이들 조류는 대부분
오염지에 적응된 속으로 보인다.그리고 속의 우점도와 속 다양성 지수
는 서로 대조는 보이고 있는데 철마(2004년 5월)가 가장 높은 속 다양성
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지수를 보였다(그림 4.37및 4.38).이는 환경조건(온도,빛,영양염류 N,
P등)이 다양한 속의 조류가 성장하기에 적합한 것에 기인하는 것으로 판
단된다.
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Fig.4.38.SpeciesdiversityIndexofalgaeaccordingtothereference
andpollutedsites(Aug.,2003-May,2004)

조류에 의한 SOM의 경우도 전반적으로 오염원에 따른 유형화를 나
타내었다.그러나 저서성 대형무척추동물 군집에 비해 오염원의 종류에
따라 뚜렷한 그룹을 보이지는 않았다.조류의 경우 주로 그룹 I,II와 III
에서 오염이 진행된 지역이 함께 묶여져 나타났다(그림 4.39).그룹 IV에
서는 대조조사지가 묶여졌다.계절적인 구배도 비교적 약하게 나타났으
며,강우의 영향이 있는 2004년 6월 자료가 지도의 위쪽에 묶여졌다.
조사지점에 따른 조류 종의 출현을 검토하였다(그림 4.39).우점종의

경우 Cymbellasp.,Gomphonemasp.,Naviculasp.와 Nitzschiasp.가
대부분의 지점에서 나타났다.오염에 따라 나타나는 조류의 종류도 다양
했는데 축산폐수 오염지역이 묶인 그룹III에서는 Dictyosphaerium sp.와
Bacillariophyceaesp.가 우점하여 나타났다.그러나 조류의 경우 현재
분류가 진행중이므로 분류가 진행됨에 따라 보다 더 세밀하게 검토하고
자 한다.



- 88 -



- 89 -



- 90 -

Fig.4.39.Groupingofthesamplingsitesbaseduponalgaepopulation
densitybySOM (upperpannel),itsU-matrix(middlepannel)andthe
genusdistributionaccordingtothesites(lowerpannel)
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4.3.4.3.저서생물 그룹핑
주요 저서생물 자료를 이용한 조사지점의 그룹핑에서도 대조 조사지

와 다른 오염지역들이 나뉘어졌다(그림 4.40).대조조사지의 경우 그룹 II
과 V에 묶여져서 나타났다.그룹III에서는 2003년 6월 지점이 함께 묶여
졌는데,이때는 집중강후 후 조사가 진행되어 전체적으로 생물량이 제한
되어 나타나는 경향성을 보였다.그룹IV에서는 경작지와 축산폐수 오염
지역이 묶여져서 나타났고,유기물 오염지역은 그룹II에서,산업폐수 오
염지역은 그룹I에서 묶이어 출현하였다.저서생물 자료의 경우 강우 영
향이 있었던 2003년 6월 자료를 포함하여 대부분 오염종류에 따라 따로
따로 그룹을 형성하였다.이로써 환경자료에 따른 그룹핑(그림 4.40)에
비해 저서성 대형무척추동물에 따른 그룹핑이 보다 민감하게 오염종류에
따른 유형성을 보임을 알 수 있었다.
SOM에서 유형화된 주요 저서생물의 구배를 볼 수 있었는데,대조조

사지가 모인 그룹 V에서는 청정 하천에 주로 나타나는 하루살이류,강
도래류,날도래류,옆새우류가 높게 나타났다.유기물 오염지역이 모인
그룹II에서는 빈모류(Oligochaeta),Chironomidae,복족류(Gastropoda)가
높은 밀도로 출현하였다.경작지와 축산폐수 오염지역의 경우 플라나리
아,복족류,하루살이류와 깔따구류의 밀도가 높았다.
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Fig. 4.40. Grouping of sampling sites based upon benthic
micro-invertebrate by SOM(upperpannel),itsU-matrix(lowerleft
pannel)andthespeciesdistribution(lowerrightpannel)
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ⅤⅤⅤ...결결결론론론

본 연구에서는 미생물(진정세균),조류 및 대형저서 생물의 군집분석
을 통하여 하천의 오염 유형 및 정도가 하천의 생태계에 미치는 영향을
정성,정량적으로 파악할 수 있었으며 나아가서 하천의 통합수질 지표
개발과 관련하여 다음과 같은 결론을 얻을 수 있었다.

1.전반적으로 환경요인을 입력 변수로 하여 SOM으로 분석한 결과 오
염종류별로 조사지점 그룹이 형성되었다.

2.저서 군집을 입력변수로 하여 SOM 으로 분석한 결과 청정지역과 오
염지역은 분명히 구분되었고,특히 오염지의 경우 경작지나 유기물-산업
폐수 오염지역의 구분이 이루어지고 생물의 군집구조가 다름을 알 수 있
었다.

3.조류의 경우 지역과 시료 채취 시기에 따른 속 분포의 특이성이 관찰
되고 있으나 종까지 분류가 이루어질 경우 보다 객관적인 자료의 제시가
가능할 것으로 보인다.

4.미생물의 동정이 완전히 이루어질 경우 오염지역에 따른 미생물 군집
의 grouping이 완전히 이루어지고 나아가서 저서생물 및 조류 자료와
통합하여 grouping할 경우 이들 군집간의 상호 관련성을 객관적으로
확인할 수 있을 것으로 사료된다.

5.위의 자료를 다층 퍼셉트론(multilayerperceptron,MLP)통하여 분석
할 경우,다양한 환경인자 및 생물인자를 이용할하여 목표 통합지수(e.g.,
speciesrichness등)를 도출할 수 있을 것으로 본다.
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