
This study examined the distribution of Actinobacterial odorous 

substances (geosmin, 2-methylisoborneol), emitting moldy 

and earthy odors from water and sediment in the North-Han 

River watershed. The potential and expression levels of the 

Actinobacterial geosmin and 2-MIB synthase gene were con-

firmed using an Actinobacteria-specific primer. The distribution 

of the Actinobacteria was confirmed to be 1.04–1.79 × 104 

copies/ml in water and 2.9 × 103–4 × 1015 copies/g in sediment 

of the North-Han River watershed. The distribution of the 

odors synthase gene by Actinobacteria was confirmed to be 

1.05–3.98 × 1013 copies/ml(g), the odors synthase expression 

level in Actinobacteria was confirmed to be 0.21–2.67 × 108 

copies/ml(g), and the gene expression level was found to vary 

in proportion to the gene potential. Furthermore, the odors 

synthase genes in sediment were 102–1014 times higher than in 

water. 
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수생태계에서 곰팡이 냄새와 흙냄새를 유발하는 이취미 물

질은 수돗물 음용 기피의 주원인으로 국내와 국외에서도 큰 

환경 문제로써 주목을 받고 있다. 대표적인 이취미 물질인 

geosmin과 2-MIB는 방선균과 남조류 등에서 유래한 이취미 

물질로 보고되었다(Gerber and Lechevalier, 1965; Medsker et 

al., 1969; Bentley and Meganathan, 1981). 

방선균에 의한 이취미 물질 생산은 이취미 물질 생합성과 

관련된 유전자 존재 여부와 그 종류에 따라서 결정된다. 통상

적인 배양법은 방선균을 식별하기까지 5~7일가량의 기간이 

소요되고 노동력의 소모가 많으며, 배양되지 않는 균에 대한 

평가가 되지 않는 단점이 있다. 이러한 배양법의 단점을 보완

할 수 있는 방법으로 qPCR과 NGS 등 다양한 신속 검출 기법

의 개발이 지속적으로 이루어지고 있다(Chon et al., 2010).

이취미 물질과 다른 유해물질을 형성하는 생물종의 현장 

분포와 거동을 연구하기 위해 metagenomic DNA를 이용하기 

시작하였다(Martins and Vasconcelos, 2011). 현재까지 33개 

geosmin의 생합성 유전자(geoA gene, gys1 gene)가 알려져 있

으며(NCBI Resource Coordinators, 2020; Schoch et al., 2020), 

geosmin 합성 유전자 검출을 위한 primer들이 개발되어 보고

되었고 미국에서도 저수지를 대상으로 geosmin 합성 유전자 

모니터링을 수행한 바 있다(Auffret et al., 2011; Tsao et al., 

2014; Wang et al., 2015; Lukassen et al., 2017; John et al., 

2018). 2-MIB 합성 유전자의 경우, geosmin 합성 유전자 정보
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와 마찬가지로 남조류와 방선균의 주요 발생종에 대한 2-MIB 

합성 유전자 정보가 보고된 바 있다(NCBI Resource Coordi-

nators, 2020; Schoch et al., 2020). 유전자 기반의 분석을 통해 

수층 또는 퇴적층 내 방선균 유래 이취미 물질 생합성 유전자

를 신속하게 탐색하여 방선균의 이취미 물질 발생 기여도를 

확인할 수 있다. 

국내에서는 남조류를 대상으로 2-MIB 합성에 관여하는 

mibC 유전자의 탐색 및 정량분석을 수행한 바 있으나(Kim, 

2018), 방선균의 2-MIB 합성 유전자를 정량 탐색하는 primer

에 대한 보고는 전무한 실정이다. 본 연구에서는 북한강 수계 

내 metagenomic DNA를 활용하여 방선균 특이적인 이취미 물

질 합성 유전자의 정량 PCR primer를 새롭게 제안하고 이를 

활용해서 이취미 물질을 합성하는 방선균의 분포를 파악하고

자 하였다.

재료 및 방법

시료채취

북한강 수계 내 방선균의 이취물질 생성 유전자의 분포를 

조사하기 위해 2020년 1월부터 2021년 10월까지 매월 의암, 

청평, 삼봉 그리고 팔당수역까지 총 12개 본류 지점에서 수층 

그리고 퇴적층 시료를 각각 채취하였다(Fig. 1). 수층은 반돈

(Van Dorn) 채수기를 이용하였고, 퇴적층은 grab sampler를 

이용하여 채취하였다. 채취한 각 시료는 250 ml 멸균 bottle에 

담아 실험실로 운반하였다.

Metagenomic DNA 추출

북한강 수계로부터 DNA 추출을 위한 전처리는 수층시료 

50 ml를 0.2 μm PC membrane (Isopore)을 이용하여 세포를 필

터에 농축하였고, 퇴적층 시료는 1 g 정량하였다. 수층과 퇴적

층 시료 내 DNA 추출은 DNeasy power soil kit (Qiagen)를 사

용하여 추출하였다. 북한강 수계로부터 추출된 DNA는 1.2 % 

agarose (Bioneer), 100V, 25 min 조건으로 전기영동(Mupid- 

EXu system, TaKaRa)하여 추출 여부를 확인하였다. 추출된 

DNA의 농도 측정은 Nano drop colibri spectrophotometer 

(Titertek-Berthold, wave length:260 nm)를 이용하여 측정하

였다.

방선균 군집의 다양성 분석

북한강 수계 이취미 물질 생성 미생물 다양성 확인을 위하

여 환경기초조사사업에서 고농도의 이취미물질이 발생한 

2019년도 공지천 퇴적층 시료를 선정하였다(K-water, 2019). 

퇴적층 시료 1 g을 정량 후 DNA를 추출하여 이를 주형으로 세

균의 V1과 V3 hyper variable regions의 16S rRNA 유전자 증

폭을 위해 primer 9F (5'-XACGAGTTTGATCMTGGCTCAG- 

3')와 541R (5'-XACWTTACCGCGGCTGCTGG-3')을 이용

하였다. 증폭된 PCR 산물은 1.2% agarose gel (Bioneer) 전기

영동을 통하여 약 500 bp 크기의 밴드를 확인한 후 Qiaquick 

gel extraction kit (Qiagen)로 정제하였다. 유전자 서열 분석은 

CJ Bioscience Inc.에 의뢰하여 GS Junior Sequencing System 

(Roche)을 사용하여 실시하였다. 해독된 염기서열은 평균 스

코어 25 이상, 300 bp 이상인 것만을 대상으로 프라이머 및 바

코드 서열을 제거하여 최종 염기서열을 획득하였으며, Chimera 

염기서열은 UCHIME (Edgar, 2010)를 사용하여 탐색 후 제거

하였다. 분석한 16S rRNA 염기서열의 microbiome taxonomic 

profiling은 CJ Bioscience Inc.의 EzBioCloud (http://www. 

ezbiocloud.net)를 통해 확인하였다(Yoon et al., 2017). 염기서

열의 operational taxonomic units (OTUs)는 CD-HIT (Fu et al., 

2012)을 사용하였으며, UCLUST (Edgar et al., 2011)를 사용하

여 97% 염기서열 유사도를 기준으로 각 염기서열을 clustering 

하였다.

방선균 특이 geosmin과 2-MIB 합성 유전자 primer 제작

이취미 물질(geosmin, 2-MIB)생성 방선균의 탐색을 위하

여 방선균 특이 16S rRNA gene primer와 방선균 유래 geosmin

과 2-MIB 합성 유전자 primer를 합성하였다. Primer 제작을 

위해 GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov)에 보고된 16S 
Fig. 1. Map showing sampling sites in the North Han River.
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rRNA 유전자와 geosmin과 2-MIB 합성 유전자의 각 염기서열

을 주형으로 Primer3 Plus (http://www.bioinformatics.nl/cgi- 

bin/primer3plus/primer3plus.cgi)를 이용하여 16~23 bp의 primer

를 제작하였다(Table 1). 합성된 primer의 적합성평가를 실시

하고자 이취미물질을 생성한다고 보고된 방선균 표준균주 

Streptomyces koyangensis KACC 20561T, S. coelicolor KACC 

20100T, S. griseus KACC 20084T, Kitasatospora setae KACC 

20032T, S. fulvissimus KACC 14681T, 북한강 수계에서 분리

된 방선균 3균주와 음성대조구로 이취미물질 생산 조류 

Pseudanabaena cinerea와 E. coli를 대상으로 PCR 증폭을 실

시하고 본 실험에 사용하였다.

북한강 수계 DNA 내 방선균 정량

북한강 수계로부터 분리된 metagenomic DNA 내 방선균의 

정량을 위해 본 연구에서 제작한 16S rRNA primer F/R을 사용

하여 방선균의 16S rRNA 유전자를 qPCR 분석하였다(Table 

1). 북한강 수계로부터 분리된 metagenomic DNA를 주형으로 

DNA 5 μl에 16S-Act forward primer 2 μl, 16S-Act reverse 

primer 2 μl, 2X GreenStar Master Mix (Bioneer) 10 μl, 제균수 

1 μl를 0.2 ml PCR tube에 넣고 혼합하였다. 정량 qPCR 분석은 

CFX96 Real-Time PCR Detection System (Bio-Rad)을 사용

하였으며, qPCR 조건은 95℃에서 5분간 반응 후, 95℃에서 

denaturation 30초, 55℃에서 annealing 30초, 72℃에서 

extension 30초간 40회 반복하였으며 annealing 단계에서 형

광 값을 측정하였다.

방선균 유래 geosmin과 2-MIB 합성 유전자의 qPCR 분석

방선균 유래 geosmin과 2-MIB 합성 유전자 탐색을 위해 

qPCR 분석을 실시하였다. 북한강 수계로부터 추출된 DNA를 

주형으로 geosmin 합성 유전자의 탐색을 위해 본 연구에서 제

작된 Am geo forward primer와 Am geo reverse primer를 이용

하였으며, 2-MIB 합성 유전자탐색을 위해 mib F2 forward 

primer와 mib R2 reverse primer를 이용하였다(Table 1). PCR 

반응을 위한 조성은 DNA 5 μl에 각 primer 2 μl, 2X GreenStar 

Master Mix (Bioneer) 10 μl, 제균수 1 μl를 0.2 ml PCR tube에 

넣고 혼합하였다. qPCR 조건은 95℃에서 5분간 반응 후, 95℃

에서 denaturation 30초, 55℃에서 annealing 30초, 72℃에서 

extension 30초간 40회 반복하였으며 annealing 단계에서 형

광 값을 측정하였다.

Metagenomic RNA 추출

북한강 수계로부터 RNA 추출을 위해 수층시료 50 ml를 0.2 

μm PC membrane (Isopore)을 이용하여 여과하고 퇴적층 시료

는 1 g 정량 후 HiGene Total RNA Prep kit (Biofact)를 이용하

여 추출하였다. 북한강 수계로부터 추출된 RNA의 농도 측정

은 Nano drop colibri spectrophotometer (Titertek-Berthold, 

wave length: 260 nm)를 이용하여 측정하였다.

방선균 유래 geosmin과 2-MIB 유전자의 발현량 분석

방선균 유래 geosmin과 2-MIB 합성 유전자의 발현량 측정

은 CFX96 Real-Time PCR Detection System (Bio-Rad)을 사용

하여 분석을 실시하였다. 북한강 수계에서 추출된 RNA를 주

형으로 geosmin 합성 유전자의 탐색을 위해 Am geo forward 

primer와 Am geo reverse primer를 이용하였으며, 2-MIB 합성 

유전자 탐색을 위해 mib F2 forward primer와 mib R2 reverse 

primer를 이용하였다(Table 1). 추출된 RNA를 대상으로 발현

량 분석을 위해 주형 DNA (Complementary DNA: cDNA) 합

성 RT (Reverse Transcription)-PCR은 2X RT Pre-Mix kit 

(Biofact Co.)를 사용하였으며 2단계로 나누어 수행하였다. 

RNA template, Oligo-d(T) 20 (50 μM), Random hexamerm (50 

μM), Sequence-specific primer (15 μM), Nuclease free-water

를 혼합하여 상온에서 5분 동안 반응하였다. 이후 50℃에서 30

분 동안 반응한 후 95℃에서 5분 동안 열을 가하여 RTase를 비

활성하여 주형DNA를 합성하였다. 합성된 주형DNA는 이취

미 물질 합성 유전자 탐색과 동일한 primer와 동일한 증폭 조

건으로 분석하였다.

Table 1. PCR primers for detection of Actinobacterial 16S rRNA gene and odors (geosmin and 2-MIB) synthesis gene

Gene Putative function Primers Sequences (5'→3') Reference

16S rRNA
16S- Actino F TCG GGC AGG CTG TAG CG

This study
16S- Actino R GCA GTC TCC TGT GAG T

geoA Geosmin synthase
Amgeo F GAG TAC ATC GAG ATG CGC CGC AA

This study
Amgeo R GAG AAG AGG TCG TTG CGC AGG TG

MIBs 2-MIB synthase
MIB F2 GAC TGC TAC TGC GAG GAC CAC G

This study
MIB R2 TCG GGC AGG CTG TAG CG
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결과 및 고찰

북한강 수계 내 방선균 군집 다양성 확인을 위한 NGS 분석

북한강 수계 공지천 퇴적층 시료의 DNA를 pyrosequencing 

분석하여 세균 염기서열을 총 30,350개 얻었으며, 이들 염기

서열은 총 3,401 OTUs, 종 풍부도(Chao1 richness)는 3432.24 

그리고 다양성 지수(Shannon index)는 7.07로 확인되었다. 세

균 염기서열의 계통분석을 실시한 결과, 전체 59개 문(phylum)

으로 확인되었으며 Actinobacteria 계통군은 전체 세균 군집

의 1.86%를 차지하였다. 이들 Actinobacteria 계통군 6강 17목 

28과로 분류되었으며, Plantophiles (38%), Frankiales (18%), 

Coriobacterials (10%) 그리고 Acidimicrobiales (9%)가 Actino-

bacteria의 주요 분류군으로 확인되었다(Fig. 2).

공지천 퇴적층 내 전체 방선균의 38%를 차지하는 우점 방

선균 계통군인 Planktophila 목은 담수 부유성세균(Bacterio-

plankton)의 우점 분류군 중 하나로 보고된 바 있으나, 현재까

지 순수 배양되지 못한 계통군으로 알려져 있다(Jezbera et al., 

2009). 반면, 현재 배양되어 LPS (List of Prokaryotic names with 

Standing in Nomenclature)에 보고된 방선균 군집의 21.8%를 

차지하는 Streptomyces 속은 공지천 퇴적층 내 전체 방선균 군

집의 0.002%에 불과한 것으로 확인되었다. Geosmin과 2-MIB

를 생성한다고 보고된 대표적인 방선균 Streptomycetaceae와 

Micromonosporaceae의 비율은 전체 방선균의 약 0.005%로 

매우 낮은 비율을 나타내었다. 본 연구에서 분석한 공지천 퇴

적층 내 방선균 염기서열은 총 564 reads로 방선균 군집에 대

한 다양성을 모두 반영하기에는 한계가 있었다. 이취미 물질 

생성 방선균 군집의 다양성 및 계통학적 특성을 확인하기 위

해서는 배양과 더불어 방선균 특이 primer를 적용하거나 더 많

은 OTUs를 분석한 분자유전학적 해석이 필요하다고 판단되

었다.

방선균 특이 primer의 적합성 평가

본 연구에서 제작한 방선균 특이 16S rRNA 유전자 primer

와 방선균 유래 geosmin과 2-MIB 합성 유전자 primer의 유효

성을 확인하기 위하여 방선균 표준균주 S. koyangensis KACC 

20561T, S. coelicolor KACC 20100T, S. griseus KACC 20084T, 

Kitasatospora setae KACC 20032T 그리고 S. fulvissimus KACC 

146815T 균주와 북한강 수계에서 분리된 방선균 3균주를 대상

으로 PCR 증폭을 실시하였다. 방선균 특이적인 16S rRNA 유

전자 증폭을 위한 16S-Actino primer는 약 890 bp의 증폭산물

이 확인되었으며, geosmin과 2-MIB 합성 유전자 증폭을 위한 

Am geo primer와 MIB F2/R2 primer는 각각 약 167 bp와 980 

bp로 8균주 모두에서 성공적으로 PCR증폭이 되었다(Fig. 3). 

반면, 이취미물질 생산 남조류 Pseudanabaena cinerea와 E. 

coli는 PCR 증폭되지 않아 제작된 primer는 방선균에 특이적

인 것으로 판단되었다.

Fig. 2. The taxonomic composition of the bacterial community in Gong-Ji Cheon sediment.
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북한강 수계 내 방선균 정량

북한강 수계 내 방선균은 수층에서 1.04~1.79 × 104 copies/ml

의 농도로 나타났으며, 평균 3.23 × 102 copies/ml 농도로 확인

되었다. 퇴적층의 경우 2.9 × 103~4 × 1015 copies/g의 농도로 나

타났으며, 평균 6.99 × 1013 copies/g의 농도로 확인되었다. 북

한강 수계의 방선균 copy 수는 퇴적층이 수층보다 약 102~1014

배 더 높은 copy 수를 나타냈다(Fig. 4). 

방선균은 수계에 존재하면서 이취미 물질(geosmin, 2-MIB) 

생성에 많은 기여를 하고 있다(Denisova et al., 1999). 호주 

Queensland 남동부의 강과 저수지에서 Streptomyces 속 특이 

primer를 사용하여 qPCR 분석 결과, Streptomyces는 수심 

35~40 m를 제외한 모든 위치에서 검출되었으며, 표층수에서 

평균 2.25 × 102 cell/L 그리고 수심 8.5 m 깊이에서 최대 7.75 

× 105 cell/L로 검출된 바 있다(Jørgensen et al., 2016). 북한강 

수계 수층의 평균 방선균 16S rRNA 유전자 copy 수는 3.23 × 

105 copies/L로 검출되어 수 환경 내 방선균군집은 수층과 표

층 등에 폭넓게 분포하고 있는 것으로 판단되었다.

북한강 수층의 방선균 유래 geosmin과 2-MIB 합성 유전자 

분석

본 연구에서 제작한 방선균의 geosmin과 2-MIB 합성 유전

자 primer (Table 1)를 이용하여 2020년 1월부터 2021년 10월

까지 북한강 수계 본류 지점의 수층과 퇴적층에서 이취미 물

질(geosmin, 2-MIB)을 합성하는 방선균의 분포와 거동을 파

악하였다. 북한강 수계 수층에서 방선균 유래 geosmin 합성 

유전자(geoA)의 분포는 북한강 전체 지점에서 평균 1.61 ± 

0.34 × 10 copies/ml로 나타났다. 의암 지역(SY, CC, GJ, UA)

의 geosmin 합성 유전자는 평균 1.53 × 10 copies/ml, 청평 지역

(C1, CPO)의 geosmin 합성 유전자는 평균 1.65 × 10 copies/ml

의 농도로 확인되었으며, 삼봉 지역(N1, N2)의 geosmin 합성 

유전자는 평균 1.57 × 10 copies/ml 그리고, 팔당 지역(P2, P1, 

SH, KA)의 경우 geosmin 합성 유전자의 농도가 평균 1.69 × 10 

copies/ml로 검출되었다. 계절에 따른 북한강 수층의 방선균 

유래 geosmin 합성 유전자는 20년 8월을 기점으로 감소하였

으며 21년 4월 청평지역(C1, CPO)을 중심으로 21년 여름(6~8

월)과 가을(9~11월) 각각 평균 2.04 × 10와 1.1 × 10 copies/ml

의 농도로 증가하였다(Fig. 5A). 

북한강 수층의 방선균 유래 2-MIB 합성 유전자(mibC)의 분

포는 북한강 전체 지점에서 평균 1.2 ± 0.24×10 copies/ml 나타

났다. 계절에 따른 북한강 수층의 방선균 유래 2-MIB 합성 유전

자의 거동은 20년도와 21년도 겨울철(12~2월) 감소하였으며, 

20, 21년도 봄(3~5월)에 증가하는 특징을 나타내었다(Fig. 5B).

(A) (B) (C)

Fig. 3. PCR amplification of gene fragments of 16S rRNA and odors (geosmin, 2-MIB) synthase from Actinobacteria PCR was carried out with primers. (A) 

16S rRNA gene, (B) AM geo F/R (geosmin synthase gene), (C) mib F2/R2 (2-MIB synthase gene). Lanes: 1, S. equi KACC 20561T; 2, S. coelicolor KACC 

20100T; 3, S. griseus KACC 20084T; 4, Kitasatospora setae KACC 20032T; 5, S. fulvissimus KACC 14681T; 6, Streptomyces sp. 008; 7, Streptomyces sp. 

004; 8, Streptomyces sp. 001; M, 100 bp size marker (Bioneer).

Fig. 4. Actinomycetes density in the North Han River watershed.
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북한강 퇴적층의 방선균 유래 geosmin과 2-MIB 합성 유전

자 분석

북한강 수계 퇴적층에서 방선균 유래 geosmin 합성 유전자

(geoA)의 분포는 북한강 전체 지점에서 평균 6.15 ± 1.92 × 103 

copies/g으로 나타났다. 의암 지역(SY, CC, GJ, UA)의 geosmin 

합성 유전자는 평균 8.88 × 103 copies/g로 나타났으며, 청평 지

역(C1, CPO)의 geosmin 합성 유전자는 평균 3.25 × 103 

copies/g, 삼봉 지역(N1, N2)의 geosmin 합성 유전자는 평균 

6.75 × 103 copies/g 그리고, 팔당 지역(P2, P1, SH, KA)은 

geosmin 합성 유전자의 농도가 평균 5.64 × 103 copies/g으로 나

타났다. 계절에 따른 북한강 퇴적층의 방선균 유래 geosmin 합

성 유전자는 20년도 겨울(1~2월)에 평균 4.11 × 1010 copies/g

로 조사 기간 중 가장 높은 농도로 나타났으며, 20년도 봄과 여

름에 각각 평균 9.11 × 107 copies/g과 2.1 × 105 copies/g로 감소

하였다. 20년도 8월 홍수 이후 북한강 퇴적층의 geosmin 합성 

유전자는 평균 3 × 102 copies/g로 모든 지점에서 1~103 범위의 

copy 수를 나타냈다(Fig. 6A).

북한강 퇴적층의 방선균 유래 2-MIB 합성 유전자(mibC)의 

분포는 북한강 전체 지점에서 평균 4.15 ± 2.8×102 copies/g으

로 나타났다. 의암 지역(SY, CC, GJ, UA)의 2-MIB 합성 유전

자는 평균 2.85 × 102 copies/g으로 나타났으며, 청평 지역(C1, 

CPO)의 2-MIB 합성 유전자는 평균 1.04 × 103 copies/g의 농도

로 북한강 평균 2-MIB 합성 유전자 농도보다 약 10배 높은 농

도로 검출되었다. 삼봉 지역(N1, N2)의 2-MIB 합성 유전자는 

평균 1.35 × 102 copies/g 그리고, 팔당 지역(P2, P1, SH, KA)은 

(A) (B)

Fig. 5. Spatio-temporal distribution of the geosmin-producing gene (geoA) and 2-MIB-producing gene (mibC) in the water column of the North-Han River 

watershed. The heatmap shows the log-transformed copy numbers of the geosmin-producing gene (A) and 2-MIB-producing gene (B).

(A) (B)

Fig. 6. Spatio-temporal distribution of the geosmin-producing gene (geoA) and 2-MIB-producing gene (mibC) in the sediment of the North-Han River 

watershed. The heatmap shows the log-transformed copy numbers of the geosmin-producing gene (A) and 2-MIB-producing gene (B).
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평균 6.85 × 102 copies/g으로 2-MIB 합성 유전자가 검출되었

다. 계절에 따른 북한강 수층의 방 선균 유래 2-MIB 합성 유전

자의 거동은 20년도 겨울(1~2월)에 평균 1.62 × 108 copies/g으

로 2-MIB 합성 유전자가 조사 기간 내 가장 높게 검출되었다. 

이후 봄과 여름에 각각 1.01 × 105와 1.53 × 103 copies/g의 농도

로 감소하였다. 20년도 8월 홍수 이후 퇴적층의 2-MIB 합성 유

전자의 농도는 평균 8.08 ± 0.12 × 10 copies/g로 급격히 감소하

는 것으로 나타났다(Fig. 6B).

북한강 수계 퇴적층의 geosmin과 2-MIB 합성 유전자의 분

포는 20년도 초 북한강 상류(SY, CC, GJ, UA)에 존재하는 

geosmin과 2-MIB 합성 유전 자가 20년도 5~6월 하류지점(P2, 

P1, SH, KA)으로 이동하는 것을 확인하였다. 20년도 8월 홍수 

이후의 geosmin과 2-MIB 합성 유전자는 수층과 비교하여 모

든 지점에서 분포하는 비슷한 경향을 나타내었다.

북한강 수층의 방선균 유래 geosmin과 2-MIB 합성 유전자 

발현량 분석

본 연구에서 제작한 방선균의 geosmin과 2-MIB 합성 유전

자 primer (Table 1)를 이용하여 2020년 1월부터 2021년 10월

까지 북한강 수계 본류 지점의 수층과 퇴적층에서 geosmin과 

2-MIB 합성유전자의 발현량을 파악하였다. 북한강 수계 수층

에서 방선균 유래 geosmin 합성 유전자(geoA)의 발현은 북한

강 전체 지점에서 평균 8.88 ± 2.91 copies/ml의 농도로 낮게 존

재하고 있었다(Fig. 7A). 2-MIB 합성 유전자(mibC)의 발현량

도 북한강 전체 지점에서 평균 9.36 ± 2.33 copies/ml의 농도로 

geosmin과 유사하게 결과를 보였으며, 발현량은 매우 낮은 검

출량이 확인되었다(Fig. 7B). 북한강 수계 수층에서 이취미 물

질 합성하는 유전자의 발현은 거의 나타나지 않거나 발현량이 

매우 낮은 것으로 판단된다.

북한강 퇴적층의 방선균 유래 geosmin과 2-MIB 합성 유전

자 발현량 분석

북한강 수계 퇴적층에서 방선균 유래 geosmin 합성 유전자

(geoA)의 분포는 북한강 전체 지점에서 평균 6.15 ± 1.92×103 

copies/g 나타났다. 의암 지역(SY, CC, GJ, UA)의 geosmin 합

성 유전자는 평균 8.88 × 103 copies/g으로 조사 지역 중 가장 

높은 농도로 검출되었다. 청평 지역(C1, CPO)의 geosmin 합

성 유전자는 평균 3.25 × 103 copies/g의 농도로 나타났으며, 

삼봉 지역(N1, N2)의 geosmin 합성 유전자는 평균 6.75 × 103 

copies/g, 팔당 지역(P2, P1, SH, KA)은 평균 5.64 × 103 copies/g

으로 나타났다. 계절에 따른 북한강 퇴적층의 방선균 유래 

geosmin 합성 유전자는 20년도 겨울(1~2월)에 평균 4.11 × 

1010 copies/g으로 조사 기간 중 가장 높은 농도로 나타났으며, 

20년도 봄과 여름에 각각 평균 9.11 × 107 copies/g과 2.1 × 105 

copies/g으로 감소하였다. 20년도 8월 홍수 이후 북한강 퇴적

층의 geosmin 합성 유전자는 평균 3 × 102 copies/g으로 모든 

지점에서 1~103 범위의 copy 수를 나타냈다(Fig. 8A). 

북한강 수계 퇴적층에서 방선균 유래 2-MIB 합성 유전자의 

발현은 북한강 전체 지점에서 평균 2.13 ± 41.97 × 102 copies/g

의 농도로 나타났다. 의암 지역(SY, CC, GJ, UA)의 2-MIB 합

성 유전자 발현은 평균 8.6 × 10 copies/g, 청평 지역(C1, CPO)

의 2-MIB 합성 유전자 발현량은 평균 1.61 × 102 copies/g, 삼봉 

지역(N1, N2)의 2-MIB 합성 유전자 발현량은 평균 4.64 × 102 

copies/g 그리고, 팔당 지역(P2, P1, SH, KA)은 평균 3.48 × 102 

(A) (B)

Fig. 7. Spatio-temporal gene expression of the geosmin-producing gene (geoA) (A) and 2-MIB-producing gene (mibC) (B) in the water column of the 

North-Han River watershed.
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copies/g을 나타내었다. 계절에 따른 북한강 수층의 방선균 유

래 2-MIB 합성 유전자의 발현량은 20년도 겨울철(1~2월) 1.82 

× 106 copies/g의 농도에서 봄철(3~5월) 1.58 × 104 copies/g으

로 감소하였으며, 20년도 여름과 가을에 각각 평균 7.44 × 102

과 4.81 × 10 copies/g의 발현량을 유지하였다(Fig. 8B).

북한강 수계 방선균은 퇴적층 전반에 걸쳐 geosmin과 2-MIB 

발생 잠재성이 높은 특징을 나타내었으며, 이는 퇴적층 내 방

선균의 16S rRNA 유전자량과 비례적인 특징을 나타내었다. 

또한, 20년 8월 이후 방선균의 geoA 유전자 copy 수는 평균적

으로 약 5배 감소한 것으로 확인되어 20년 8월 이후 방선균의 

주요 서식지인 퇴적층의 변화가 있었음을 시사하였다. 토양

과 퇴적층에서 방선균은 포자를 세균으로부터 보호하기 위한 

목적으로 포자 형성 시기에 이취미물질 합성이 증가한다고 

보고된 바 있다(Becher et al., 2020). 본 연구에서 퇴적층에서 

geosmin 합성 유전자와 2-MIB 합성 유전자가 높게 검출된 것

은 방선균이 퇴적층에서 다수 존재하면서 포자 형성과 함께 

다량의 이취미 물질을 합성하는 것으로 판단되었다. 

분자기법을 이용하여 북한강 수계 본류 지점의 수층과 퇴

적층에서 이취미 물질(geosmin, 2-MIB)을 합성하는 방선균

의 분포와 거동을 파악한 결과, 유전자를 이용한 geosmin과 

2-MIB 생성 방선균의 탐색은 기존의 배양법보다 신속한 분석

이 가능하였으며, 낮은 밀도로 배양되지 않는 geosmin과 2-MIB 

합성 방선균의 유전자 탐색이 가능하였다. 방선균의 geosmin

과 2-MIB 합성 유전자의 분포는 수층보다 퇴적층에 102~103 

배 이상 높게 존재하는 것으로 확인되어 추후, 퇴적층 내 geosmin

과 2-MIB 합성 방선균의 대한 유전자 발현 조건 등을 심층적

으로 연구할 필요가 있다고 판단되었다. 북한강 수계 내 방선

균 16S rRNA 유전자량은 이취미물질 합성 유전자의 발현량

에 비해 약 10~104배 낮게 나타내어 이취미물질 합성방선균은 

전체 방선균의 5% 미만으로 확인되었다. 이는 북한 강수계에 

존재하는 다수의 방선균이 이취미 물질 합성유전자를 가지고 

있지 않거나 유전자 발현을 하지 않음을 시사한다. 방선균 중 

S. albidoflavus, S. avermitilis, S. citreus, S. griseus, S. gri-

seofuscus, S. halstedii, S. psammoticus, S. tendae, 그리고 S. 

violaceusniger 등 일부 Streptomyces 속과 Nocardia 속은 geo-

smin과 2-MIB의 강력한 생산자로 알려져 있지만 대다수의 많

은 Streptomyces 속은 geosmin과 2-MIB의 비생산자라고 보고

된 바 있다(Zaitlin and Watson, 2006). 또한, 방선균 유래 

geosmin과 2-MIB 유전자량과 발현량의 차이를 통해 북한강 

수계에는 이취미 물질 합성 유전자는 존재하나 온도, 영양염 

등 성장조건 및 환경조건에 따라 발현이 되지 않은 방선균이 

다수 존재하고 있다고 판단되었다. 환경 내 이취미 물질 발생 

방선균의 비율은 낮지만 이들은 이취미물질을 다량 생산할 수 

있는 잠재성이 있음으로 유전자 분포와 발현을 모니터링해야 

하며, 현장에서 이취미 생산 균주의 유전자 분포와 발현에 대

한 지속적인 모니터링이 요구된다.

적  요

본 연구에서는 상수원에서 곰팡이와 흙냄새를 유발하는 

geosmin과 2-MIB 생성 방선균의 분포를 파악하고자 북한강 

수계의 환경유전자를 대상으로 방선균 특이 primer를 사용하

여 geosmin과 2-MIB 합성 방선균의 잠재성과 발현량을 확인

(A) (B)

Fig. 8. Spatio-temporal gene expression of the geosmin-producing gene (geoA) (A) and 2-MIB-producing gene (mibC) (B) in the sediment of the North-Han 

River watershed.
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하였다. 북한강 수계 내 방선균은 수층에서 1.04~1.79 × 104 

copies/ml의 농도로 나타났으며, 퇴적층의 경우, 2.9 × 103~4 × 

1015 copies/g의 농도로 나타났다. 북한강 수계 수층과 퇴적층 

내 방선균유래 이취미물질 합성 유전자를 정량한 결과, 1.05~ 

3.98 × 1013 copies/ml (g)로 확인되었으며, 이취미 물질 합성 

유전자의 발현량은 0.21~2.67 × 108 copies/ml (g)으로 확인되

었다. 북한강 수계의 방선균 copy 수는 퇴적층이 수층보다 약 

102~1014배 더 높게 검출되었다. 
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