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하계 동중국해 북부 해역에서 초미소남세균의 다양성 및 분포 양상
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Abstract : In order to understand the spatial distribution of picocyanobacterial diversity during the summer

in the northern East China Sea (ECS), their abundance and genetic diversity were investigated using flow

cytometry and barcoded amplicon pyrosequencing of 16S-23S internal transcribed spacer sequences.

Synechococcus abundance was high, with a range of 0.2 × 105 to 1.8 × 105 cells ml−1. However,

Prochlorococcus were found only in the eastern part of the studied area, showing a marked variation among

stations [range of n.d. (not detected) to 3.3 × 104 cells ml−1]. Eleven Synechococcus clades and five

Prochlorococcus ecotypes were found to have a proportion higher than 1% among picocyanobacterial

sequences, indicating high picocyanobacterial diversity in the ECS. The picocyanobacterial compositions

were markedly different among stations, as well as among depths. Inflow of the Tsushima Warm Current

and Changjiang diluted water was of primary importance in determining picocyanobacterial lineage

diversity in the studied area. In addition, light intensity and nutrient conditions also appeared to be important

in the vertical and horizontal distribution of picocyanobacterial diversity.
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1. 서 론

해양에서 초미소남세균(picocyanobacteria)은 중요한 일

차생산자로서 잘 알려져 있다(Li 1994; Liu et al. 1997). 담

수역에서 남세균은 매우 다양한 종류가 분포하는데 반해

해양 남세균은 질소고정 남세균을 포함한 제한된 종류만이

잘 알려져 있으며, 그 중 초미소남세균은 Synechococcus와

Prochlorococcus 두 속이 대부분을 차지한다. 이들 중

Synechococcus는 열대에서 극지, 외양에서 연안에 이르는

거의 모든 해역에 분포하는데, 특히 연안 해역에서 높은 개

체수(ml 당 수백~수백만으로 계절적 변동을 보임)를 보이

며, 일차생산력의 20%까지 기여하는 것으로 보고되었다

(Li 1994). 반면, Prochlorococcus는 주로 열대 및 아열대의

빈영양 해역에서 분포하며, 외해역에서 약 50%의 일차생

산력을 담당하는 것으로 보고되었다(Liu et al. 1997).

해양 초미소남세균의 다양성 연구는 2000년대에 들어

서면서 다양한 유전자 마커(genetic marker)을 이용하여

수행되었으며, 이들이 매우 높은 유전적 다양성을 갖고 있

음이 알려졌다(Toledo and Palenik 1997; Rocap et al.

2002; Fuller et al. 2003; Ahlgren and Rocap 2006;

Jenkins et al. 2006; Mühling et al. 2006; Penno et al.

2006; Haverkamp et al. 2008; Paerl et al. 2008; Choi and*Corresponding author. E-mail : dhchoi@kordi.re.kr
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Noh 2009; Lavin et al. 2010; Rusch et al. 2010; Huang

et al. 2011; West et al. 2011). Synechococcus는 현재까지

약 20여개 이상의 clade가 구분되었으며(Choi and Noh

2009; Huang et al. 2011), 다양한 clade에 속하는 배양체

의 비교 유전체 연구는 이들 각각의 clade들이 낮은 유전

체 유사성을 갖으며, 종 수준에서 구별될 가능성을 제시하

였다(Dufresne et al. 2008). Prochlorococus는 높은 광량

에 적응한 생태형(HL-ecotypes)과 낮은 광량에 적응한 생

태형(LL-ecotypes)으로 나눌 수 있으며, 각각은 다시 6개

와 7개의 생태형들로 나누어진다(Rocap et al. 2002;

Martiny et al. 2009; Lavin et al. 2010; Huang et al.

2011; West et al. 2011). 다양한 해역에서 이들의 다양성

에 대한 분포 연구들이 수행되었으며, 이들의 생물지리학

적 분포에 대한 많은 지식들이 축적되고 있다. 그러나, 동

중국해 주변 해역에서 이들 초미소남세균의 시공간적 분

포 특성에 대한 연구는 매우 드문 실정이다.

동중국해는 계절에 따라 대마 난류, 황해 냉수 및 양자

강 연안수 등 다양한 해류 및 수괴의 영향을 받아 매우 복

잡한 물리적 특성을 갖는다(Beardsley et al. 1985). 특히

하계에 북부 해역의 서쪽은 양자강 저염수의 유입으로 저

염의 수괴가 광범위하게 나타나며(Zhang et al. 1994), 반

면 동쪽 해역은 쿠로시오 분지류인 대마난류의 영향을 받

는 것으로 알려져 있다. 이러한 주변 해류의 유입 및 확장

은 동중국해 해역의 생물의 분포, 특히 다양성에 영향을

미칠 것으로 여겨진다. 본 연구에서는 이러한 동중국해 물

리적 순환이 초미소남세균의 다양성 분포에 미치는 영향

을 파악하고, 아직 생태적 특성이 명확히 규명되지 않은

Synechococcus의 다양한 clade들의 분포 양상을 통해 이

들의 생태적 특성에 대해 살펴보고자 하였다. 이를 위해

동중국해의 북부 해역에서 초미소남세균의 개체수와 다양

성을 각각 flow cytometer와 barcoded pyrosequencing 방

법을 통해 조사하였다.

2. 재료 및 방법

연구 정점 및 시료 채취

본 연구는 2007년 7월 19일부터 27일까지 동중국해 북

부 해역에서 수행되었다(Fig. 1). 시료는 로젯에 연결된

Niskin 채수기를 이용하여 채수하였으며, 분석은 표층과

최대엽록소층(SCM)의 두 층에서 행해졌다.

초미소남세균의 개체수

초미소남세균 개체수 측정을 위한 시료는 현장에서 파

라포름알데하이드와 글루타르알데하이드의 혼합액(최종

농도 각각 1%와 0.125%)으로 고정한 후 액체 질소에 넣

어 냉동하였으며, 실험실에서는 −80 oC에 냉동보관하였

다. 시료를 해동한 후 Hoechst33342(최종농도 1 µg ml−1)

로 염색하고 Flow cytometer(Beckman-Coulter EPICS

Altra)를 이용하여 Prochlorococcus와 Synechococcus를

계수하였다(Campbell and Vaulot 1993; Monger and Landry

1993).

DNA 정제 및 Pyrosequencing

DNA 분석을 위해 해수 2 l를 0.2 Supor 여과지(지름 47

mm, Gelman)에 여과한 후 여과지를 2 ml cryovial에 넣고

1 ml의 STE buffer(100 mM NaCl, 10 mM Tris-HCl,

1 mM EDTA, pH 8.0)를 넣어 액체질소에서 냉동 보관하

였으며, 이후 실험실에서 −80oC에 보관하였다. DNA의 추

출 및 정제는 lysozyme, proteinase K, phenol-chloroform-

isoamyl alcohol을 이용한 Somerville et al. (1989)의 방법

을 이용하여 수행하였다.

초미소남세균의 다양성은 16S-23S internal transcribed

spacer (ITS)의 염기서열분석을 통해 연구하였다. 대량의

염기서열을 얻기 위해 차세대 염기서열 분석법인 pyro-

sequencing 방법을 적용하였다. 이를 위해 PCR 증폭을 위

한 forward primer의 5' 말단에 barcoding 염기서열(10 bps)

을 추가하였다. 초미소남세균의 특이적인 primer는 ITS-

af(5'-GGA TCA CCT CCT AAC AGG GAG-3')와 ITS-

ar(5'-GGA CCT CAC CCT TAT CAG GG-3')을 이용하

였으며(Lavin et al. 2008), PCR 증폭을 통해 251~325 bp

길이의 amplicon을 얻을 수 있었다.

PCR 반응은 1~10 ng의 DNA, Takara Ex Taq (2 units),

0.2 mM dNTP, 0.5 µM primers, Takara Ex Taq buffer와

멸균된 증류수를 총 부피 50 µl가 되게 넣고, Lavin et al.

(2008)의 조건에서 PCR을 수행하였다. 얻어진 PCR 산물

은 DNA QuantLadders(Lonza Rockland Inc.)를 이용하여

Fig. 1. Map showing the sampling stations in this study.

The picocyanobacterial abundance and diversity

were studied at both surface and SCM depths (●)

or at only SCM depth (◆)
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1% agrarose gel에서 정량하였다. 동일한 양의 PCR 산물

을 한 tube에 모은 후 AccuPrep PCR purification kit

(Bioneer)를 이용하여 정제하였다. 정제된 산물을 다시

agrose gel에서 분리하여 200~400 bp 사이의 band를 잘라

낸 후 Qiagen Gel Extraction kit(Qiagen)를 이용하여 증폭

된 DNA를 추출하였다.

얻어진 amplicon의 pyrosequencing은 마크로젠에서 GS-

FLX Titanium system(454 Life Sciences)을 이용하여 분

석하였다. 얻어진 염기서열은 barcode 염기서열에 따라 각

시료별로 분류하였으며, Mothur 프로그램(Schloss et al.

2009)을 이용하여 primer mismatch = 2, qwindowsize =

50, qwindowaverage = 20의 기준으로 염기서열을 trimming

하였다. Mothur 프로그램으로 135~220 bp 범위 이외의

길이를 갖는 염기서열을 제거한 후, 19개의 Synechococcus

clades와 6개의 Prochlorococcus ecotype에 속하는(Fig. 2

참고) 염기서열을 포함한 reference database를 이용하여

얻어진 염기서열을 정렬하였으며, ‘chimera.slayer’ 명령으

로 chimera를 제거하였다. 최종적으로 얻어진 염기서열들

은 ‘classify.seqs’로 1000 bootstrap과 60% cutoff option을

이용하여 각각의 clade로 구분하였다. Pyrosequecing을 통

해 얻어진 염기서열은 NCBI의 sequence read archive

(SRA, http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Traces/sra; accession

number SRA048012)에 등록하였다.

기타 분석

수온 및 염분은 CTD를 이용하여 측정하였으며, 엽록소

a는 fluorometer (10-AU, Turner Designs)를 이용하여 측

정하였다(Parsons et al. 1984). Synechococcus의 군집분석

은 clade %를 제곱근 변환하여, Brary-Curtis 유사도를 계

산한 후, PRIMER-6 프로그램(PRIMERE, UK)을 이용하

Fig. 2. Neighbor-joining tree of ITS sequences showing phylogenetic relationships among each picocyanobacterial clade.

Numbers at the branching points represent bootstrap values. Scale bar, 0.1 nucleotide substitution per site
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여 hierachical cluster 분석을 수행하였다.

3. 결과 및 토의

수온, 염분 및 엽록소 a

조사 정점의 표층에서 수온은 23.2~27.4 oC 범위로 나

타났으며, 제주도 남동쪽 G6 정점에서 가장 높고 B1 정점

에서 가장 낮았다(Fig. 3). 표층 염분은 31.0~32.9 psu 범

위로 대체로 낮아(Fig. 3), 하계 양자강으로부터의 연안수

의 영향이 넓게 나타난 양상을 보였다. 특히, 정점 B5 주

변은 약 31 psu 정도의 낮은 염분 patch가 분포하였다.

SCM층에서 수온은 SCM층의 형성 수심이 얕은 서쪽 해

역에서 23 oC정도로 약 15 oC의 수온을 보인 중앙 부분에

비해 높았으며, 염분이 34.4 psu 이상으로 대마난류의 특

성을 갖는 제주 남동 해역의 SCM층에서는 약 20 oC의 수

온분포를 보였다(Fig. 3). 이러한 수온·염분 분포로부터

서쪽 해역의 표층과 SCM층 그리고 동쪽 해역의 표층에

서 양자강 희석수의 영향을 받는 반면, 동쪽 해역의 SCM

층에서는 대마난류수의 영향을 받고 있음을 알 수 있었다

(한국해양연구원 1997).

엽록소 a는 표층과 SCM층에서 각각 0.2~1.6 µg l−1와

0.3~2.4 µg l−1 범위로 나타났으며 비교적 정점간에 큰 변

이를 보였다. 공간적으로 볼 때, 표층과 SCM층 모두 엽록

소 a는 동쪽 해역에 비해 서쪽 해역에서 높은 특성을 나타

내었다(Fig. 3).

초미소남세균의 개체수

Synechococcus의 개체수는 정점에 따라 0.2~1.8 × 105

cells ml−1 범위의 변화를 보였다(Fig. 4). Synechococcus의

개체수는 저수온기에 낮고 고수온기에 증가 하는 계절변

화를 나타내었는데(Vaulot and Ning 1988; Noh et al.

2005; Jiao et al. 2005), 본 하계 조사에서도 높은 수준의

Synechococcus 개체수를 나타냈다. 한편, Prochlorococcus

는 n.d.(미검출)~ 3.3 × 104 cells ml−1 범위로 동쪽 정점들

Fig. 3. Contour plots of temperature (a, b), salinity (c, d), and chl a (e, f) at surface and SCM depths. Numbers in (b)

represent SCM depths at each station
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에서만 나타나 공간적으로 뚜렷한 분포특성을 보였으며,

표층보다는 SCM층에서 다소 높은 경향을 보였다(Fig. 4).

쿠로시오 해역에서 Prochlorococcus는 초미소남세균의

90% 이상을 차지하여 우점하나, 동중국해의 대륙붕과 만

나는 경계면을 전이점으로 하여 급격히 수가 감소하고 대

륙붕 해역에서는 Synechococcus가 우점하는 양상이 최근

의 연구에서 보고되었다(Choi et al. 2011). 또한 빈영양

해역에서는 Prochlorococcus가 우점하나, 영양염의 농도

가 높은 용승 해역에서는 Synechococcus가 우점하는 것으

로 알려져 있다(Zwirglmaier et al. 2007). 이러한 점에서

볼 때, 동쪽 해역에서 Prochlorococus의 출현은 대마난류

를 통해 유입된 결과로 보인다. 더욱이 대마난류의 유입이

뚜렷한 동쪽 정점의 SCM층에서 양자강 희석수의 영향이

나타난 표층에 비해 높은 개체수가 나타나고, 서쪽 정점들

에서 급격히 비율이 감소하는 공간적 분포특성은 Pro-

chlorococcus의 분포를 통해 대마난류의 영향 범위를 생물

학적으로 추적하는 것이 가능함을 시사한다.

초미소남세균의 다양성

본 연구에서 pyrosequencing 방법에 의해 최종적으로

총 37,172개의 초미소남세균의 ITS 염기서열이 얻어졌다.

Synechococcus 5.1 sub-cluster에 속하는 염기서열은 각 시

료에서 45~100% 범위로 나타났으며, Synechococcus 5.3

과 5.2 sub-cluster는 각각 0.1~10%와 n.d~0.2%로 낮게 나

타났다. Prochlorococus의 염기서열은 n.d~51%로 시료에

따라 큰 차이를 나타내었다.

Prochlrococcus

조사 정점과 수심에서 초미소남세균의 다양성은 매우 큰

차이를 나타내어(Fig. 5) 연구 해역이 매우 복잡한 생태환

경을 갖고 있음을 시사하였다. 대마난류의 영향을 지시하

는 Prochlorococcus는 개체수 분포와 마찬가지로 연구 해

역의 동쪽 정점들에서만 1% 이상의 유의한 분포를 나타

내었으며, 표층보다는 SCM층에서 상대적으로 높은 비율

로 나타났다(Fig. 5). 표층에서 Prochlorococcus는 HLII

생태형만 나타났으며, 정점 G6와 D9에서 초미소남세균의

각각 6.3%와 1.6%를 차지하여 대마난류의 이동 경로에서

멀어지면서 감소하는 경향을 보였다. 이러한 결과는 일반

적으로 유광대 상층에서 Prochlorococcus는 HLII 생태형

이 절대적으로 우점한다는 보고와도 일치하였다(Zwirgl

maier et al. 2007, 2008; Choi et al. 2011). 반면, SCM층

에서는 HLII 생태형이 0.1~3.2%로 감소한 반면, 낮은 광

Fig. 4. Bar graphs showing the abundances of Synecho-

coccus and Prochlorococcus at surface and SCM

depths of each station

Fig. 5. Bar graphs showing percentages of sequences

belonging to each picocyanobacterial clade among

picocyanobacterial sequences at surface and SCM

depths (n.a.: not available)
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에 적응한 다양한 LL 생태형이 출현하여 정점 D9와 G6

에서 Prochlorococcus의 비율은 각각 22.3%와 50.8%를

차지하였다. 이러한 결과는 이들 정점의 표층 아래에 대마

난류가 유입되어 존재하고, 광 제한에 의해 낮은 광에 적

응한 생태형이 상대적으로 빠르게 성장하여 우점하였기

때문으로 판단된다. 한편, 이 두 정점의 SCM층에서는

LLI 생태형이 가장 우점하는 Prochlorococcus로 나타났으

며, LLII+III 생태형과 LLIV 생태형이 그 뒤를 이었다.

Synechococcus

시기적 측면에서 하계로 제한된 연구임에도 불구하고

11개의 Synechococcus clade가 5% 이상의 점유율을 나타

내 Synechococcus의 다양성은 높게 나타났다(Fig. 5). 또

한 정점과 수심에 따른 clade의 조성의 차이도 비교적 크

게 나타나, 연구 해역의 생태환경이 매우 역동적으로 변화

하였음을 시사하였다. 표층에서는 정점 B1과 B5를 제외

하면 clade II가 62~86%를 차지하여 가장 우점하였며,

SCM 층에서는 정점에 따라 clades I, IV 또는 WPC3이

우점하는 복잡한 양상을 보였다. 정점 B1의 표층에서는

clades II, WPC3, WPC1 및 XV가 10% 이상을 차지하여

다양한 clades가 함께 우점하였고, 정점 B5의 표층에서는

clades WPC1, III, II와 VI이 19~23%를 차지하여 우점하

였다. SCM층의 경우 정점 B5, B9와 D3에서는 clades I과

IV가 90% 이상을 차지하였으나, 연구 해역의 서쪽에 위치

한 정점 B1과 D1에서는 clades II와 WPC3이 21~54%를

차지하여 높아 대조적인 양상을 보였다. 한편, 대마난류의

영향이 크게 나타난 정점 G6의 SCM층에서는 clades I과

IV의 점유율이 5%로 낮은 반면, clades II, III, XV, XVI,

X, WPC3이 4~9%의 범위를 보여 다양한 clades가 유사한

기여도로 분포하는 양상을 보였다.

군집분석을 통해 Synechococcus clades 조성의 70% 유

사성을 기준으로 할 때 5개의 그룹으로 시료를 나눌 수

있었다(Fig. 6). 그룹 A는 정점 B5, B9와 D3의 SCM층에

서의 시료들로 Synechococcus clades I과 IV가 극 우점하

는 양상을 보였다. Clades I과 IV는 각각 10oC와 15oC 정

도의 수온에서 우점하는 저온성 clades로 알려져 있으며

(Zwirglmaier et al. 2008), 이들 시료가 채집된 수층의 수

온이 13.1~16.5oC로 낮았던 것을 고려하면, 낮은 수온이

이들 시료의 다양성을 조절하는 중요한 요인으로 작용한

것으로 판단된다. 그룹 B는 정점 B5의 표층 시료만을 포

함하며, clades III, VI과 WPC1의 점유율이 다른 정점에

비해 높은 특징을 보였다. 정점 B5는 주변에 비해 염분이

낮고 수온이 높은 patch의 가장자리에 위치한 점으로 볼

때(Fig. 3), 이들 clades들은 저염수 patch의 환경에 잘 적

응하여 성장할 수 있는 연안성 특성을 갖는 Synecho-

coccus로 여겨진다. 2010년 8월에 25 psu의 낮은 염분을

갖는 저염수 patch에서도 이들 Synechococcus clades들은

비교적 높은 점유율을 나타내어, 저염수의 유입환경에서

이들이 잘 성장할 수 있음을 시사하였다. 한편, clade III에

속하는 WH8102 균주는 유전체 분석을 통해 빈영양의 대

양 환경에 적응된 균주들로 분류되었으며(Dufresne et al.

2008), clade III이 빈영양 환경인 지중해에서 우점하는

clade로 알려져 있다(Mella-Flores et al. 2011). 그러나, 본

연구에서는 저염수 patch 주변에서 높고 대마난류의 영향

을 많이 받았던 정점 G6에서 낮은 비율로 나타나 이전 연

구와는 차이를 나타냈다. Clade III에 포함되는 다양한 배

양체들의 생리적 특성에 대한 연구가 수행되지 않아, 이러

한 상이한 결과의 원인에 대해서 논의하기는 어려우나,

Fig. 6. Dendrogram from group-average-linked cluster analysis using Bray-Curtis similarities on square root-

transformed clade percentages
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clade III에 포함된 Synechococcus의 생리적 특성이 다양

할 가능성을 시사하였다.

그룹 C는 연안 및 대륙붕의 난수 해역, 그리고 쿠로시

오의 대륙붕 경계역에서 우점하는 Synechococcus로(Zwirgl

maier et al. 2008; Choi et al. 2011), 난수성 특성을 갖는

clade II가 60~86%로 우점하는 특성을 나타내어 다른 그

룹들과 구별되는 차이를 보였다.

그룹 D에는 연구 해역의 서쪽 정점인 D1의 표층과 성

층이 약했던 B1의 표층 및 SCM 시료가 포함되었다(Fig.

6). D그룹은 WPC3 clade가 27~54%로 높은 점유율을 보

였으며, 주변의 SCM 시료에 비해 상대적으로 낮은 clades

I과 IV가 나타나 다른 시료들과 구별되는 차이를 나타내

었다. 이들 시료에서 수온이 22oC 이상으로 높았으며, 엽

록소 a의 농도도 높게 나타난 점을 고려하면, WPC3

clade는 높은 영양염 조건과 22oC 정도의 중온성 수온을

선호하는 clade로 판단된다.

그룹 E는 높은 Prochlorococcus가 나타난 시료들을 포

함하였다(Fig. 6). 정점 G6에서 D5로 가면서 Prochloro-

coccus의 비율은 감소하고 저온성인 clade I과 IV의 Syne-

chococcus는 증가하는 양상을 보여 서쪽으로 이동하면서

대마난류의 영향이 점차 감소하는 양상을 보였다. 이들 시

료에서 Synechococcus clade VII은 정점 G6에서 6% 비율

로 나타났으나, 서쪽 정점으로 이동하면서 비율이 감소하

며 다른 정점들에서는 나타나지 않는 특성을 보였다. 비율

의 변화는 크지 않았지만, clade XVI도 VII과 유사한 변

화양상을 보여, clades VII과 XVI이 대마난류를 통해 동

중국해로 유입되는 clade임을 시사하였다. 반면, clade

WPC3은 서쪽으로 이동하면서 비율이 점차 증가하여 높

은 영양염 조건을 선호한다는 앞의 주장을 뒷받침하였다.

동중국해 주변수가 초미소남세균 다양성에 미치는 영향

대마난류의 영향을 받는 제주도 남동쪽 해역에서 다양

한 Prochlorococcus 생태형이 나타났다. 표층은 높은 광을

선호하는 HLII 생태형이 나타났으나, 저염의 양자강 희석

수의 영향으로 저층에 비해 그 비율은 낮았다. 반면, SCM

층에서는 낮은 광을 선호하는 것으로 알려진 LLI~IV 생

태형에 속하는 다양한 Prochlorococcus가 50% 정도까지

나타났으며 이는 상층에 저염수의 유입으로 고염의 대마

난류가 광이 낮은 저층에 주로 분포하였기 때문으로 보인

다. 한편, 서쪽으로 이동하면서 Prochlorococcus의 비율은

급격히 감소하는 경향이 나타났는데, 이는 이들이 빈영양

환경에 적응하도록 유전자 구성을 최적화함으로써

(Partensky and Garczarek 2010) 영양염이 증가된 환경에

서 성장이 느려졌거나 연안의 다른 환경요인에 의해 성장

이 제한되었기 때문으로 여겨진다(Mann et al. 2002). 반

면, 연구 해역의 중앙에는 그 차이는 크지 않지만 주변보

다 저염을 갖는 patch가 나타났으며, 그곳에 위치한 정점

B5의 표층에서는 clade VI이 높은 비율로 나타나는 등

Synechococcus clade 조성이 다른 시료들과 비교적 큰 차

이를 나타내었다(Fig. 6). 따라서, 양자강 희석수의 유입

및 대마난류의 영향범위의 변동과 같은 동중국해 해류 패

턴의 변화는 동중국해 초미소남세균 다양성의 공간적 분

표 양상에 변화를 야기할 것으로 여겨진다. 각각의 clades

들에 대한 생리, 생태적 특성이 아직 명확히 규명되지 않

아, 이러한 다양성의 변화가 생태계의 생산성 및 물질 순

환에 어떻게 영향을 미칠지에 대해서 논의하기는 어렵지

만, 본 연구는 초미세남세균 군집이 물리적 환경변화에 매

우 민감하게 반응함을 보여주었다.

Synechococcus clades의 생태적 특성

최근에 수행된 생물지리학적 다양성 연구를 통해 주요

Synechococcus clade들(I, II, IV)의 생태적 분포특성이 제

한적으로 밝혀졌다(Zwirglmaier et al. 2007, 2008; Tai

and Palenik 2009; Mazard et al. 2011; Mella-Flores et al.

2011). 그러나 아직 많은 clade들의 생태적 분포특성은 아

직 충분히 이해되지 못하였다. Clade V, VI과 VII은 16S

rRNA 유전자의 변이가 적어  동일한 probe 염기서열을

이용하여 정량적 분포연구를 수행하여 왔다(Fuller et al.

2006; Zwirglmaier et al. 2008). 본 연구에서는 염기서열

분석을 통해 이들 clades를 구분하였고, 최소한 clade VI

과 VII이 다른 생태적 특성을 갖고 있음을 밝힐 수 있었다

(Fig. 5). 저염수 patch가 관측된 B5의 표층에서 clade VI

의 비율은 약 20%로 높았으나, 그 주변 해역에서 2%로

낮아졌으며, 정점 G6와 B9에서는 검출되지 않았다. 반면,

clade VII은 대마난류의 영향이 크게 나타난 G6에서 가장

높은 비율로 나타났다. 이러한 결과는 clade VI과 VII이

서로 다른 환경을 선호함을 시사한다. 즉, clade VII Syne-

chococcus는 빈영양 해역에 분포하는 특성을 갖을 것으로

여겨지는 반면, clade VI은 연안의 제한적인 환경에서 우

점하는 기회종의 특성을 가질 것으로 보인다. 유사하게 황

해 중부 해역의 연구에서 하계에 clade VI이 높은 비율로

나타나, 연안성 clade임을 시사하였다(함 등 2011). Clade

WPC1도 염분이 낮은 B5의 표층에서 가장 높았다가 주변

에서 낮아지는 경향을 보였으나, clade VI과는 다르게 넓

은 분포양상을 보여, 높은 영양조건을 선호하나 비교적 넓

은 환경조건에 서식하는 것으로 나타났다. Clade VII과 유

사하게 clade XVI도 대마난류를 통해 유입되는 양상을 보

인 후 사라지는 양상을 보여, 대양성 환경에 적응한 clade

로 여겨졌다. Clade WPC3은 최근에 동중국해의 연구를

통해 밝혀진 clade로서 그 생태적 특성에 대해서는 알려지

지 않았다. 본 연구에서 clade WPC3은 엽록소 농도가 높

았던 연구 해역 서쪽의 SCM 수심에서 높게 나타나, 비교
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적 높은 영양염을 선호하는 clade로 여겨진다. 또한 상대

적으로 표층에서 SCM에 비해 높은 비율이 나타났는데,

SCM의 낮은 수온이 성장을 제한했기 때문으로 보인다.

4. 결 론

동중국해는 샨샤댐의 건설로 최근 부유물질 농도, 규산

질 영양염 감소 등의 다양한 환경변화를 겪고 있으며, 하

계에 홍수량 조절을 위한 대량 방류로 25 psu 이하의 저염

수가 제주도 인근 해역까지 영향을 미치고 있음이 잘 알

려져 있다(Gong et al. 2006; 한국해양연구원 2009). 또한

쿠로시오 해류는 우리나라 주변 해로의 열 공급원으로서

중요하며, 그 세기는 계절적 변동성을 갖는다. 동중국해는

세계적으로 생산성이 높은 중요한 어장으로 알려져 있는

점에서 동중국해의 생태환경에 대한 이해와 환경변화에

따른 생물 군집의 반응을 파악하는 것은 중요하다. 본 연

구에서 하계 동중국해 북부 해역은 대마난류의 유입을 통

해 빈영양성의 다양한 Prochlorococcus 생태형들이 동중

국해로 수송되어 표층에 Prochlorococcus HLII 생태형,

저층에 Prochlorococcus LLI~IV 생태형이 분포하는 것으

로 나타났으며, 양자강 희석수의 유입에 의해 기회종 특성

을 가질 것으로 여겨지는 Synechococcus clade VI이 우점

하는 양상을 보여, 주변 해류의 유입이 초미소남세균의 다

양성에 영향을 미치는 것으로 나타났다. 또한 수온, 광량

및 영양조건도 수심에 따른 다양성의 분포 양상에 중요한

요인으로 나타났다. 따라서, 양자강 방류량의 변동 및 쿠

로시오 세기의 변동은 초미소남세균의 다양성과 생태계

변화의 중요한 요인이 될 것으로 사료된다. 또한 다양한

clades들의 생물지리학적 분포 및 환경변화에 따른 다양성

의 변화를 보다 면밀히 이해하기 위해서는 strains 수준에

서의 생리적 연구가 필요할 것으로 여겨진다.
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