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            초록
          
        

        
          
            Background: 
            This study investigated the effect of soil properties and soil bacterial community on early growth characteristics of wild-simulated ginseng (Panax ginseng C. A. Meyer) in coniferous and mixed forest experimental fields.

          

          
            Methods and Results: 
            The soil bacterial community was analyzed using a high throughput sequencing technique (Illumina MiSeq sequencing). The relationship between the soil bacterial community, soil properties, and growth characteristics of wild-simulated ginseng were analyzed using principal coordinate analysis (PCoA) and the Pearson’s correlation analysis. Soil properties and soil bacterial community showed significant difference with forest physiognomy. Results of Pearson’s correlation analysis and PCoA showed that the soil properties (soil pH, organic matter, total nitrogen, and cation exchange capacity) and soil bacterial community had significant correlation with tree species ratio and early growth characteristics of wild-simulated ginseng.

          

          
            Conclusions: 
            This study clearly demonstrated the effect of soil properties and soil bacterial community on early growth characteristics of wild-simulated ginseng in coniferous and mixed forest. Moreover, these results will help in the selection of suitable cultivation sites for wild-simulated ginseng.
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      서 언
      식물 뿌리의 영향을 받는 근권 (rhizosphere)은 식물과 미생물이 상호작용을 이루는 공간으로 (Philippot et al., 2013; Lee et al., 2015), 근권에서 서식하는 토양미생물은 양분의 순환, 유기물의 분해, 오염물질의 제거, 식물 양분 공급 등 토양의 질과 생산성을 결정하는데 중요한 역할을 한다 (Shade and Handelsman, 2012; Prasad et al., 2015). 최근에는 토양미생물 군집을 분석하는 방법으로 대표적인 비배양적 방법 (culture-independent methods)인 차세대 염기서열 분석 (next generation sequencing; NGS)을 주로 이용하고 있으며, 토양미생물 군집 구조의 분석 외에도 토양특성과 같은 환경요인과의 상관관계를 구명하는 연구에도 이용하고 있다 (Song et al., 2018; Wu et al., 2018).

      산양삼 (Panax ginseng C. A. Meyer)은 두릅나무과 (Araliaceae)에 속하는 인삼속 (genus Panax) 식물로서 학명은 Panax ginseng C. A. Meyer로 표기한다. [산양삼에 관한 품질관리 요령]에서 산지관리법 제 2 조 제 1 호에 의거해 산양삼이란 ‘산지에서 차광막 등 인공시설을 설치하지 아니하고 생산되는 삼’을 산양삼으로 정의하여 [임업 및 산촌진흥 촉진에 관한 법률]에 의거 ‘특별관리 임산물’로 지정하여 관리하고 있다. 산양삼은 무농약, 무비료를 원칙으로 산지에서 7 년 이상 20 년까지 장기적으로 재배하기 때문에 재배지의 환경요인, 그 중에서도 임상 (forest physiognomy)과 토양특성은 매우 중요하다고 할 수 있다 (Kim et al., 2019a).

      산림청 조사에 의하면 우리나라는 국토 면적의 63.8%가 산림으로 구성되어 있고 (KFS, 2016), 침엽수림 (coniferous forest) 43.5%, 혼효림 (mixed forest) 30.5%, 활엽수림 (broad-leaved forest) 26.0% 순으로 구성되어 있다 (Jeon et al., 2013). 산림환경에서 식생은 서로의 상호작용으로 형성되는데 토양특성은 산지 내 수종 등에 영향을 받아 유의적으로 변화한다고 하였다 (Chung and Moon, 2011). Pettersson (2004)은 토양특성과 같은 환경요인은 ‘조절자 (modulator)’로 불리며, 이러한 환경요인의 변화는 식물과 토양미생물에게 결과적으로 스트레스로 작용하여 식물의 생산성과 토양미생물의 군집에 영향을 주기 때문에 토양미생물을 연구하는데 있어 환경요인과의 상관관계를 구명하는 연구는 필수적이라고 하였다.

      이처럼 산지에서 인공시설 없이 자연 상태 그대로 재배하는 산양삼은 노지에서 재배하는 인삼 (재배삼)에 비해 임상, 토양특성, 토양미생물과 같은 재배환경이 매우 중요하고, 이를 통해 재배적지를 선정하는 과학적이고 체계적인 정립이 필요하다. 이전부터 국내외 다양한 산림환경에 따른 토양특성 연구 (Russell et al., 2007; Yun and Moon, 2009), 산림토양과 임상별 토양미생물 군집 연구 (Lee and Shim, 1994; Nacke et al., 2011)가 수행되었고, 인삼 및 산양삼 재배지의 토양미생물 군집 분석 연구도 최근까지 활발히 수행되고 있다 (Nguyen et al., 2016; Dong et al., 2018; Kim et al., 2019b). 그러나 산양삼 재배지의 임상별 토양특성과 토양미생물 군집 연구와 이에 따른 산양삼 생육특성 간의 상관관계 연구는 매우 미흡한 실정이다.

      따라서 본 연구는 우리나라 임상 중 가장 비중이 높은 침엽수림과 혼효림을 선정하고 토양특성과 토양세균 군집을 분석하여 산양삼 생육특성에 미치는 영향을 구명하고자 수행하였다.

    

    

  
    
      재료 및 방법
      
        1. 산양삼 시험포지 선정 및 조성
        본 연구에서는 침엽수림과 혼효림의 산양삼 (Panax ginseng C. A. Meyer) 시험포지를 조성하기 위해 한국임업진흥원에서 관리·운영하는 종자공급단지 중 침엽수림으로 구성된 충주 종자공급단지와 혼효림으로 구성된 함양 종자공급단지를 선정하였다 (Fig. 1). 산양삼 시험포지는 2019년 3월에 충주와 함양 종자공급단지 내 0.1 ha 씩 조성하였다.

        
          
          

          Fig. 1. 
				
          

          
            Selection of experimental fields according to coniferous (Chung-ju, CJ) and mixed (Ham-yang, HY) forest in seed supply complex of wild-simulated ginseng.
          
          

          

        

      

      
        2. 산양삼 시험포지의 토양시료 채취 및 입지환경 조사
        본 연구에서 사용한 공시토양은 충주와 함양 종자공급단지 내 조성한 산양삼 시험포지 0.1 ㏊ 내에서 임의의 3 구역을 선정한 후 표토를 제거하고, 20 ㎝ 깊이 이내의 근권 토양을 채취하였다. 채취한 토양시료는 각 지역명 약자에 따라 CJ1, CJ2, CJ3, HY1, HY2, HY3로 표기하였다. 토양시료 중 토양세균 군집 분석에 사용할 토양은 아이스박스에 보관하여 이동 후 -20℃에서 냉동보관 하였고, 이화학성 분석에 사용할 토양은 2 ㎜ 체를 이용하여 거른 후 실온에서 풍건하였다.

        풍건한 토양시료는 농촌진흥청 종합검정실 분석 매뉴얼 (RDA, 2013)에 따라 토양 pH, 전기전도도 (electric conductivity, EC), 유기물 (organic matter, OM), 전질소 (total nitrogen, TN), 유효인산 (available phosphate, Avail. P2O5), 치환성 양이온 (exchangeable cation), 양이온치환용량 (cation exchange capacity, CEC)을 측정하였다. 충주와 함양 종자공급단지 내 조성한 각 시험포지에서 10 × 10 m 구획을 선정하여, 임상의 수종, 수고, 흉고직경, 지형, 사면방향, 사면경사, 해발고를 조사하였다.

      

      
        3. 산양삼 종자 출아율, 종묘 활착률, 생육특성 조사
        임상별 시험처리구의 산양삼 종자 출아율, 종묘 활착률, 생육특성 조사를 위해 [산양삼 표준재배지침]을 참고하여 산양삼 종자 직파와 종묘 이식 처리구를 각각 조성하였다 (Jeon et al., 2018).

        산양삼 종자의 직파 처리구는 종자를 반복수당 각 90 립씩 파종하였고, 이식 처리구는 2년생 산양삼 종묘를 반복수당 각 100 본 씩 식재하였다. 모든 처리구는 3 반복으로 수행하였다. 파종 및 이식한지 50 일 이후부터 산양삼 종자의 출아개수와 종묘 활착개수를 조사하였고, 이식한 지 120 일 이후에 종묘를 채취하여 국립종자원의 [인삼 작물별 특성조사요령]에 따라 생육특성 (줄기길이, 줄기직경, 지상부 생중량, 지하부 길이, 주근직경, 지하부 생중량, 지하부 건중량)을 조사하였다.

      

      
        4. 토양세균 군집 분석
        산양삼 시험포지의 토양세균 군집을 분석하기 위해 토양 시료의 total DNA는 DNeasy PowerSoil kit (QIAGEN, Hilden, Germany)를 이용하여 추출하였고, 16S rRNA Polymerase chain reaction (PCR) 증폭 및 염기서열 분석은 마크로젠 (Macrogen Inc., Seoul, Korea)의 Illumina MiSeqTM sequencing system (Illumina Inc., San Diego, CA, USA)에 따라 수행하였다.

        토양세균 군집의 raw sequence data에 대한 분석은 Mothur pipeline (version 1.43.0, The University of Michigan, USA)을 이용하여 분석하였고, 염기서열에 대한 데이터베이스는 ‘Greengene reference database’를 이용하였으며, 97% 유사수준의 Operational taxonomic units (OTUs)으로 군집화하여 계통수 (phylogenetic tree) 및 상대적 빈도수(relative abundance)를 확인하였다 (Schloss, 2009; Schloss et al., 2009; Kim et al., 2019b).

        토양 이화학성, 임상 (평균 흉고직경, 평균 수고, 침엽수 흉고직경, 침엽수 수고, 침엽수 비율, 활엽수 흉고직경, 활엽수 수고, 활엽수 비율), 토양세균 군집 간의 상관관계는 주좌표 분석 (principal coordinate analysis, PCoA)에서 Bray-Curtis similarity를 이용하여 토양세균 군집의 염기서열 간의 유사성을 ordination하여 나타냈고, 상대적 빈도수와 토양이화학성은 각 축에 대한 상관계수를 통해 표시하였다.

      

      
        5. 통계분석
        본 연구에서 도출된 정량적 실험데이터는 평균 ± 표준오차 (means ± standard error, S.E.)으로 나타냈고, 유의성 검정은 Statistical Analysis System (SAS, version 7.1, SAS Institute, Cary, NC, USA) software를 이용하여 토양세균 군집 cluster 간의 상대적 빈도수와 토양이화학성을 T-검정을 통해 유의성을 검정하고, 최소유의차 (Least Significant Difference, LSD)는 p < 0.05 수준에서 통계처리 하였다. 토양세균 군집, 토양이화학성, 수종 비율, 생육특성 간의 상관관계 분석 (Correlation Analysis)은 IBM SPSS Statistics (version 25, IBM Corp., Armonk, New York, USA)를 사용하여 Pearson 상관계수 (Pearson’s correlation coefficient, r)와 유의성 (p < 0.05)을 확인하였다.

      

    

    

  
    
      결과 및 고찰
      
        1. 임상별 산양삼 시험포지의 입지환경
        충주와 함양 종자공급단지 내 조성한 시험포지의 지형과 임상에 대한 결과는 Table 1에 나타냈다.

        
          Table 1. 
				
          

          
            Forest physiognomy and topography of two different wild-simulated ginseng experimental fields.
          
          

        

        
          
            
              	Experimental fields
              	Topography
              	Forest physiognomy
            

            
              	Slope
              	HASL1)
              	Species of three
              	DBH2)
              	TH3)
              	Percentage
            

            
              	
              	Direction
              	m
              	㎝
              	m
              	%
            

          
          
            	CJ4)
            	13
            	Southeast
            	317
            	Broad-leaved
            	ND6)
            	ND
            	ND
            	ND
          

          
            	Conifer
            	Larix kaempferi (Lamb.) Carriére
            	30.8
            	21.5
            	100.0
          

          
            	HY5)
            	14
            	Northeast
            	669
            	Broad-leaved
            	Fraxinus rhynchophylla Hance
            	9.1
            	9.9
            	23.3
          

          
            	Lindera erythrocarpa Makino
            	3.3
            	5.5
            	13.3
          

          
            	Rhus tricocarpa Miq.
            	3.3
            	3.5
            	6.7
          

          
            	Lindera obtusiloba Blume
            	3.8
            	3.0
            	6.7
          

          
            	Styrax obassia Siebold & Zucc.
            	1.9
            	2.5
            	6.7
          

          
            	Quercus aliena Blume
            	13.9
            	12.0
            	3.3
          

          
            	Cornus controversa Hemsl. ex Prain
            	9.3
            	17.0
            	3.3
          

          
            	Rhus javanica L.
            	6.0
            	5.0
            	3.3
          

          
            	Morus bombycis Koidz.
            	8.1
            	6.0
            	3.3
          

          
            	Castanea crenata Siebold & Zucc.
            	26.1
            	20.0
            	3.3
          

          
            	Symplocos chinensis f. pilosa (Nakai) Ohwi
            	3.9
            	12.0
            	3.3
          

          
            	Acer pictum subsp. mono (Maxim.) Ohashi
            	3.9
            	3.0
            	3.3
          

          
            	Conifer
            	Pinus densiflora Siebold & Zucc.
            	25.4
            	34.3
            	10.0
          

          
            	Pinus koraiensis Siebold & Zucc.
            	29.0
            	26.0
            	10.0
          

        

        
          
            1)HASL; height above sea level, 2)DBH; diameter of breast height, 3)TH; tree height, 4)CJ; Chung-ju, 5)HY; Ham-yang, 6)ND; not determined.
          

        

        

        충주 시험포지는 남동사면에 기울기가 13°, 해발고는 317 m이었고, 함양 시험포지는 북동사면에 기울기가 14°, 해발고는 669 m로 조사되었다. 임상 조사 결과, 충주 시험포지는 일본잎갈나무 (낙엽송, Japanese larch)가 100%로 조성된 침엽 수림이었고, 함양 시험포지는 활엽수인 물푸레나무와 비목나무가 각각 23.3%와 13.3%로 우점종이었으며, 이 외에 개옻나무, 생강나무, 쪽동백나무의 활엽수와 소나무, 잣나무의 침엽수로 조성된 혼효림이었다.

        우리나라 산양삼 (Panax ginseng C. A. Meyer) 재배지 임간에 분포하는 수종의 비율은 활엽수가 전체의 67%이었고, 침엽수가 22%로 활엽수가 더 많은 비중을 차지하는 것으로 알려져 있다 (Kwon et al., 2011). 충주 시험포지 침엽수림의 평균 흉고직경은 30.8 ㎝이었고, 평균 수고는 21.5 m이었다. 함양 시험포지에서 활엽수의 평균 흉고직경은 6.9 ㎝, 평균 수고는 7.7 m이었고, 침엽수의 평균 흉고직경은 27.2 ㎝, 평균 수고는 30.2 m이었다. 우리나라에서는 강원도, 경상도, 전라도 등 다양한 지역에서 산양삼을 재배하고 있는데, 사면방향은 북사, 북동, 남동, 남서 등 다양하였고, 사면경사는 5° - 29°, 임상의 평균 수고는 16.7 m, 평균 흉고직경은 21.5 ㎝ 인 것으로 알려져 있다 (KOFPI, 2013; Kim et al., 2019b). 또한 산양삼 재배에는 평지보다 사면지형이 좋고, 방향은 북향 또는 북동향, 경사는 5° - 15°, 주변 임상의 수고는 7 m 이상이 적합하다고 하였다 (Lee, 2010).

        임상별 토양특성 분석 결과에서 두 시험포지 모두 토성은 사양토였고, pH 4.89 - 4.97의 산성토양으로 확인되었다 (Table 2). 시험포지 간의 토양 이화학성을 비교 분석한 결과, 토양 유기물 (p ≤ 0.0021), 전질소 (p ≤ 0.0045), 양이온치환용량 (p ≤ 0.0090)이 혼효림인 함양 시험포지에서 침엽수림인 충주 시험포지에 비해 유의적으로 높았다. 우리나라 산양삼 재배지의 토성은 양질사토 (loamy sand), 사양토 (sandy loam), 양토 (loamy soil)로 배수가 양호하고, pH는 4.0 - 6.0으로 산성이나 약산성 토양인 것으로 알려져 있다 (Lee, 2010).

        
          Table 2. 
				
          

          
            Soil physio-chemical properties of two different wild-simulated ginseng experimental fields.
          
          

        

        
          
            
              	Experimental fields
              	Soil texture
              	pH
              	EC1)
              	OM2)
              	TN3)
              	Avail. P2O54)
              	Exchangeable cation
              	CEC5)
            

            
              	K
              	Ca
              	Mg
              	Na
            

            
              	(1:5)
              	(dS/m)
              	(%)
              	(%)
              	(㎎/㎏)
              	---------------------------- (cmol+/㎏) ----------------------------
            

          
          
            	CJ6)
            	Sandy loam
            	4.89±0.04a
            	0.03±0.01a
            	5.95±0.16b
            	0.22±0.01b
            	110.0±18.30a
            	0.15±0.02a
            	0.55±0.15a
            	0.16±0.07a
            	0.03±0.00a
            	19.6±1.01b
          

          
            	HY7)
            	Sandy loam
            	4.97±0.04a
            	0.02±0.00a
            	9.17±0.43a
            	0.34±0.02a
            	108.7±3.30a
            	0.13±0.02a
            	0.45±0.09a
            	0.13±0.03a
            	0.05±0.01a
            	27.8±1.40a
          

          
            	LSD value
            	
            	0.3419
            	0.0160
            	1.2690
            	0.0578
            	51.6080
            	0.0828
            	0.4942
            	0.2194
            	0.0245
            	4.7460
          

          
            	p-value
            	
            	0.2590
            	0.1583
            	0.0021
            	0.0045
            	00.9456
            	0.5391
            	0.6159
            	0.6948
            	0.0572
            	0.0090
          

        

        
          
            1)EC; electrical conductivity, 2)OM; organic matter, 3)TN; total nitrogen, 4)Avail. P2O5; available phosphate, 5)CEC; cation exchange capacity, 6)CJ; Chung-ju, 7)HY; Ham-yang. *Value in each column with different letters are statistically significant differences (p ≤ 0.05) among the experimental fields according to Least Significant Difference (LSD).
          

        

        

        토양의 유기물, 전질소, 양이온치환용량은 식물의 생장과 매우 밀접한 관계가 있다. 토양 유기물은 식물에게 영양원을 공급할 뿐만 아니라 토양 수분함량을 증가시키고 토양 물리성을 개선하며 (Kozlowski and Pallardy, 1999; Son and Cho, 2009), 양이온치환용량은 토양의 비옥도를 나타내는 지표로서 토양 완충능 향상, 양분의 보유 및 공급 등에 관여한다 (Lim, 2005). 활엽수의 낙엽은 산림토양에 유기물을 공급하여 침엽수로 조성된 토양에 비해 유기물 및 전질소의 함량이 높다고 하였다 (Kim et al., 2015; Liu et al., 2016).

        이와 같은 선행연구들은 본 연구에서 조성한 산양삼 시험포지의 임상과 토양이 산양삼 재배에 적합하다는 것을 뒷받침하며, 침엽수림인 충주 시험포지에 비해 혼효림인 함양 시험포지가 토양 이화학성 측면에서 산양삼 재배에 보다 적합한 것으로 판단된다.

      

      
        2. 산양삼 종자 출아율, 종묘 활착률, 생육특성
        임상별 시험포지에서 산양삼 종자의 출아율과 종묘 활착률을 조사한 결과, 종자 출아율은 임상별 시험포지 간의 유의적인 차이가 없었으나 종묘 활착률 (p ≤ 0.0080)은 침엽수림인 충주 시험포지에 비해 혼효림인 함양 시험포지에서 유의적으로 높았다 (Table 3). 산양삼 종묘를 이식한지 120 일 이후에 종묘 샘플을 채취하여 생육특성을 조사한 결과, 지상부에서는 줄기직경 (p ≤ 0.0026)과 지상부 생중량 (p ≤ 0.0024)이 혼효림인 함양 시험포지에서 침엽수림인 충주 시험포지보다 유의적으로 높았고, 지하부에서는 주근직경 (p ≤ 0.0170)과 건중량 (p ≤ 0.0331)이 함양 시험포지에서 유의적으로 높았다. 이러한 결과는 침엽수림보다 혼효림이 산양삼 재배에 더 적합하다는 것을 의미한다.

        
          Table 3. 
				
          

          
            Growth characteristics of wild-simulated ginseng at two different experimental fields.
          
          

        

        
          
            
              	Experimental fields
              	Seed emergence rate
              	Seedling survival rate
              	---------------------- Shoot----------------------
              	Root
            

            
              	Length
              	Diameter
              	Fresh weight
              	Length
              	Diameter
              	Fresh weight
              	Dry weight
            

            
              	(%)
              	(%)
              	(㎝)
              	(㎜)
              	(g)
              	(㎝)
              	(㎜)
              	(g)
              	(g)
            

          
          
            	CJ1)
            	50.00±2.80a
            	64.00±4.35b
            	13.30±1.64a
            	1.69±0.13b
            	0.83±0.16b
            	14.70±0.15a
            	6.57±0.34b
            	1.45±0.09a
            	0.45±0.03b
          

          
            	HY2)
            	61.10±5.09a
            	80.00±2.13a
            	17.40±2.89a
            	2.94±0.13a
            	2.35±0.15a
            	17.80±1.42a
            	8.65±0.40a
            	2.01±0.23a
            	0.78±0.10a
          

          
            	LSD value
            	16.1440
            	10.9740
            	9.2187
            	0.5159
            	0.6197
            	3.9763
            	1.4722
            	0.6724
            	0.2868
          

          
            	p-value
            	00.1281
            	00.0080
            	0.2811
            	0.0026
            	0.0024
            	0.1016
            	0.0170
            	0.0831
            	0.0331
          

        

        
          
            1)CJ; Chung-ju, 2)HY; Ham-yang. *Value in each column with different letters are statistically significant differences (p ≤ 0.05) among the experimental fields according to Least Significant Difference (LSD).
          

        

        

        Chamberlain 등 (2013)은 산림의 수종과 산양삼의 생산량은 유의적인 상관관계를 가진다고 하였다. 산양삼은 음지식물로 상층 울폐도의 영향을 많이 받으며, 활엽수의 잎은 상층 울폐도를 높여주는 역할을 하게 되는데 (Woo and Lee, 2002), 본 연구결과와 마찬가지로 침엽수림보다 활엽수림 및 혼효림에서 산양삼의 생육이 증가한다고 보고되었다 (Suh et al., 2011).

      

      
        3. 토양세균 군집의 상대적 빈도수
        침엽수림과 혼효림에 조성한 산양삼 시험포지의 토양세균 군집은 임상별로 뚜렷하게 군집화를 이루는 것을 확인하였다 (Fig. 2). 임상별 시험포지의 토양세균은 두 시험포지 모두 Acidobacteria가 우점종으로 확인되었다.

        
          
          

          Fig. 2. 
				
          

          
            Clustering and relative abundance of bacterial community in two different wild-simulated ginseng experimental fields.
            Relative abundance of the phylum and top 15 classes in coniferous (CJ) and mixed (HY) forest experimental fields using phylotype-based analysis of taxonomy. Others indicate the sum of the relative abundance of all classes except the 15 classes on the figure. (A); phylum, (B); class. CJ; Chung-ju, HY; Ham-yang.

          
          

          

        

        토양세균 군집의 상대적 빈도수를 임상별로 phylum과 class 수준에서 확인한 결과, 먼저 충주 시험포지의 phylum 수준에서는 Acidobacteria가 전체 토양세균 군집의 36.8%로 상대적 빈도수가 가장 높았고, 그 다음으로 Proteobacteria (22.2%), Verrucomicrobia (8.6%), Chloroflexi (6.1%), Actinobacteria (5.1%) 순으로 높게 나타났다. 함양 시험포지의 phylum 수준도 충주 시험포지와 마찬가지로 Acidobacteria가 43.9%로 가장 높았고, Proteobacteria (16.5%), Verrucomicrobia (9.7%), Chloroflexi (6.6%), Actinobacteria (3.3%) 순으로 높게 나타났다.

        Classes 수준에서 확인한 결과, 충주 시험포지는 Acidobacteriia가 13.2%로 상대적 빈도수가 가장 높았고, Alphaproteobacteria (11.9%), Solibacteres (8.7%), Spartobacteria (6.4%), Ktedonobacteria (5.5%) 순으로 상대적 빈도수가 높은 것을 확인할 수 있었다. 함양 시험포지의 경우, Acidobacteriia가 14.8%로 상대적 빈도수가 가장 높았고, Spartobacteria (8.4%), Alphaproteobacteria (7.9%), Solibacteres (7.8%), Ktedonobacteria (3.9%) 순으로 상대적 빈도수가 높은 것을 확인할 수 있었다.

        토양 세균 중 Acidobacteria는 주로 pH가 낮은 산성 토양에서 서식하는 호산성 세균 (acidophilic bacteria)이다 (Park et al., 2016). 산양삼은 산성이나 약산성 토양에서 생육이 우수하다고 알려져 있으며 (Kim et al., 2019a), Panax ginseng을 재배하는 토양에서 우점하거나 상대적 빈도수가 높다고 보고되고 있다 (Li et al., 2014b; Sun et al., 2017; Wang et al., 2019). Kim 등 (2019b)의 연구에서도 우리나라 산양삼 재배지에서 Acidobacteria가 토양 pH와 유의적인 부의 상관관계를 보였고, 산양삼의 생육과 유의적인 관계를 가진다고 보고하였다.

      

      
        4. 임상과 토양세균 군집 간의 상관관계
        주좌표 분석을 통해 임상별 산양삼 시험포지에서 우점하는 토양세균 군집을 확인한 결과, 먼저 토양세균 군집은 임상별 시험포지에 따라 군집화를 이루는 것으로 확인되었고, 침엽수림인 충주 시험포지에서는 Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, Plantomycetes, Ahlpaproteobacteria, Actinobacteria_class, Phycisphaerae, Saprospirae가 우점하였으며, 혼효림인 함양 시험포지에서는 Acidobacteria, Chlamydiae, Chlorobi, Nitrospirae, Acidobacteriia, Deltaproteobacteria, Acidobacteria_6, Plantomycetia가 우점하는 것으로 확인되었다 (Fig. 3). 이 중에서 Proteobacteria, Ahlpaproteobacteria, Actinobacteria class는 유의적으로 침엽수림인 충주 시험포지에서 상대적 빈도수가 높았고, 혼효림인 함양 시험포지에서는 Nitrospirae의 상대적 빈도수가 유의적으로 높은 것으로 확인되었다.

        
          
          

          Fig. 3. 
				
          

          
            The ordination plot shown the phylum an class community of soil samples according to their bacterial community composition obtained from principal coordinate (PCoA) analysis based on Bray-Curtis dissimilarity matrix generated using Mothur platform.
            CJ; Chung-ju, HY; Ham-yang.

          
          

          

        

        Pearson 상관관계 분석 결과, 토양세균 군집의 상대적 빈도수는 수종 비율에 따라 상이한 상관관계를 보이는 것으로 확인되었다 (Table 4). 이 중에서 Proteobacteria, Alphaproteobacteria, Actinobacteria_class, Phycisphaerae는 침엽수의 비율과 유의적인 정의 상관관계를 보였고, Nitrospirae, Chlamydiae, Planctomycetia, Acidobacteria_6는 활엽수의 비율과 유의적인 정의 상관관계를 보이는 것으로 나타났다.

        
          Table 4. 
				
          

          
            Pearson’s correlation analysis between tree species ratio and soil bacterial community in two different experimental fields of wild-simulated ginseng.
          
          

        

        
          
            
              	Soil bacterial community (phylum)
              	Correlation coefficient (r)
              	Soil bacterial community (class)
              	Correlation coefficient (r)
            

            
              	Coniferous
              	Broad-leaved
              	Coniferous
              	Broad-leaved
            

          
          
            	
              Acidobacteria
            
            	-0.615 (0.194)
            	0.615 (0.194)
            	
              Acidobacteriia
            
            	-0.309 (0.551)
            	0.309 (0.551)
          

          
            	
              Proteobacteria
            
            	0.905 (0.013)*
            	-0.905 (0.013)*
            	
              Alphaproteobacteria
            
            	0.846 (0.034)*
            	-0.846 (0.034)*
          

          
            	
              Verrucomicrobia
            
            	-0.214 (0.684)
            	0.214 (0.684)
            	
              Solibacteres
            
            	0.293 (0.572)
            	-0.293 (0.572)
          

          
            	
              Chloroflexi
            
            	-0.238 (0.649)
            	0.238 (0.649)
            	
              Spartobacteria
            
            	-0.396 (0.437)
            	-0.396 (0.437)
          

          
            	
              Actinobacteria
            
            	0.794 (0.059)
            	-0.794 (0.059)
            	
              Ktedonobacteria
            
            	-0.005 (0.993)
            	0.005 (0.993)
          

          
            	
              Planctomycetes
            
            	0.477 (0.339)
            	-0.477 (0.339)
            	
              Gammaproteobacteria
            
            	0.769 (0.074)
            	-0.769 (0.074)
          

          
            	
              Bacteroidetes
            
            	0.662 (0.152)
            	-0.662 (0.152)
            	
              Betaproteobacteria
            
            	0.506 (0.306)
            	-0.506 (0.306)
          

          
            	
              Gemmatimonadetes
            
            	0.420 (0.407)
            	-0.420 (0.407)
            	Actinobacteria_class
            	0.812 (0.050)*
            	-0.812 (0.050)*
          

          
            	
              Armatimonadetes
            
            	0.545 (0.264)
            	-0.545 (0.264)
            	
              Deltaproteobacteria
            
            	-0.518 (0.293)
            	0.518 (0.293)
          

          
            	
              Nitrospirae
            
            	-0.841 (0.036)*
            	0.841 (0.036)*
            	
              Saprospirae
            
            	0.678 (0.138)
            	-0.678 (0.138)
          

          
            	
              Elusimicrobia
            
            	-0.250 (0.632)
            	0.250 (0.632)
            	
              Pedosphaerae
            
            	0.768 (0.074)
            	-0.768 (0.074)
          

          
            	
              Chlamydiae
            
            	-0.902 (0.014)*
            	0.902 (0.014)*
            	
              Phycisphaerae
            
            	0.861 (0.028)*
            	-0.861 (0.028)*
          

          
            	
              Firmicutes
            
            	-0.076 (0.887)
            	0.076 (0.887)
            	
              Planctomycetia
            
            	-0.883 (0.020)*
            	0.883 (0.020)*
          

          
            	
              Cyanobacteria
            
            	0.523 (0.287)
            	-0.523 (0.287)
            	Acidobacteria_6
            	-0.838 (0.037)*
            	0.838 (0.037)*
          

          
            	
              Chlorobi
            
            	-0.827 (0.042)*
            	0.827 (0.042)*
            	
              Thermoleophilia
            
            	0.532 (0.277)
            	-0.532 (0.277)
          

        

        
          
            Correlation coefficient (r) written are significantly correlated between the variables compared. Negative values denote negative correlation and positive values denote positive correlation. Values in parentheses means p value (**p < 0.01, *p < 0.05).
          

        

        

        산림토양에서 토양세균 군집의 다양성은 침엽수림에 비해 활엽수림에서 높다고 알려져 있다 (Xia et al., 2016). Han 등 (2008)은 침엽수림과 활엽수림의 부식토 내 토양세균 군집구조가 매우 특정적인 계통학적 특성을 가지고 있다고 보고하였고, Li 등 (2014a)은 중국 산림유형에 따른 토양세균 군집을 분석하여 침엽수림에서는 Proteobacteria가 우점하였고, 혼효림에서는 Bacteroidetes와 Nitrospira가 우점종이라고 보고하였다. 이러한 선행연구는 본 연구결과에서 Proteobacteria와 Nitrospira가 각각 침엽수림과 혼효림에서 우점종으로 확인된 결과를 뒷받침 한다. 산림토양에 서식하는 수종과 세균군집 구성은 밀접한 관계가 있고 (Tsai et al., 2009), 식생의 종류에 따라 토양미생물 군집이 형성된다고 알려져 있다 (Hackl et al., 2005). Han 등 (2006)은 특히 수목의 종류 (수종)에 따라 침엽수림과 활엽수림의 토양이화학성과 토양세균 군집이 다양하게 형성된다고 보고하여, 임상별 토양이화학성이 토양세균의 군집에 영향을 주는 것으로 판단된다.

      

      
        5. 토양이화학성과 토양세균 군집 간의 상관관계
        임상별 산양삼 시험포지의 토양이화학성이 토양세균 군집의 군집화에 미치는 영향을 주좌표 분석과 Pearson 상관관계로 분석하였다. 주좌표 분석에서 각 축의 수치는 토양세균 군집의 변화량 (variation)을 의미하며, 각 축의 상관계수를 통해 표시된 토양이화학성은 종 (ordinate) 또는 횡 (abscissa)으로 나누는 토양세균 군집과의 연관성을 가진다 (Kim et al., 2020).

        본 연구에서 PC1의 변화량은 53.9%로 PC2의 26.4% 보다 높은 것으로 확인되었다 (Fig. 4). PC1의 변화량이 PC2 보다 높다는 것은 종좌표에 위치한 토양이화학성이 횡좌표에 위치한 토양이화학성 보다 토양세균 군집에 영향을 준다는 것을 의미한다고 할 수 있다. 따라서 토양이화학성 중에서는 전질소, 양이온치환용량, 유기물, 전기전도도, 나트륨 함량이 다른 이화학성에 비해 토양세균 군집에서 영향을 주었다.

        
          
          

          Fig. 4. 
				
          

          
            The ordination plot shown the soil samples and soil parameters according to their bacterial community composition obtained from PCoA analysis based on Bray-Curtis dissimilarity matrix.
            The correlation between soil parameters and two axes are represented by the length and angle of the arrows. CJ; Chung-ju, HY; Ham-yang.

          
          

          

        

        토양이화학성이 토양세균 군집의 미치는 영향을 유의적으로 검정하기 위해 토양세균 군집 중에서 임상별로 우점하는 토양세균 군집의 상대적 빈도수와 토양이화학성 간의 상관관계를 분석하였다. Pearson 상관관계를 통한 분석 결과, 토양 pH, 유기물, 전질소, 양이온치환용량이 토양세균 군집과 유의적인 상관관계를 보였다 (Table 5).

        
          Table 5. 
				
          

          
            Pearson’s correlation analysis between soil bacterial community and soil chemical properties.
          
          

        

        
          
            
              	Soil bacterial community
              	Correlation coefficient (r)
            

            
              	pH
              	EC1)
              	OM2)
              	TN3)
              	Avail. P2O54)
              	K
              	Ca
              	Mg
              	Na
              	CEC5)
            

          
          
            	
              Proteobacteria
            
            	-0.778
(0.069)
            	0.683
(0.134)
            	-0.795
(0.059)
            	-0.839
(0.037)*
            	0.375
(0.464)
            	0.623
(0.187)
            	0.445
(0.377)
            	0.406
(0.424)
            	-0.618
(0.191)
            	-0.778
(0.069)
          

          
            	
              Nitrospirae
            
            	0.848
(0.033)*
            	-0.451
(0.369)
            	0.847
(0.033)*
            	0.772
(0.072)
            	0.002
(0.997)
            	0.153
(0.773)
            	0.183
(0.729)
            	0.207
(0.694)
            	0.640
(0.170)
            	0.823
(0.044)*
          

          
            	
              Chlamydiae
            
            	0.658
(0.155)
            	-0.793
(0.060)
            	0.882
(0.020)*
            	0.941
(0.005)**
            	-0.255
(0.626)
            	-0.557
(0.251)
            	-0.490
(0.324)
            	-0.434
(0.390)
            	0.614
(0.194)
            	0.840
(0.037)*
          

          
            	
              Chlorobi
            
            	0.613
(0.195)
            	-0.416
(0.412)
            	0.806
(0.053)
            	0.803
(0.054)
            	0.227
(0.665)
            	-0.500
(0.312)
            	-0.506
(0.306)
            	-0.419
(0.408)
            	0.488
(0.326)
            	0.754
(0.083)
          

          
            	
              Alphaproteobacteria
            
            	-0.684
(0.134)
            	0.719
(0.105)
            	-0.750
(0.086)
            	-0.821
(0.045)*
            	0.462
(0.356)
            	0.678
(0.139)
            	0.495
(0.318)
            	0.457
(0.362)
            	-0.631
(0.179)
            	-0.735
(0.096)
          

          
            	
              Actinobacteria
            
            	-0.618
(0.191)
            	0.723
(0.104)
            	-0.794
(0.059)
            	-0.869
(0.025)*
            	0.513
(0.298)
            	0.641
(0.170)
            	0.409
(0.421)
            	0.346
(0.502)
            	-0.766
(0.076)
            	-0.804
(0.054)
          

          
            	
              Phycisphaerae
            
            	-0.645
(0.166)
            	0.665
(0.147)
            	-0.784
(0.065)
            	-0.860
(0.028)*
            	0.367
(0.474)
            	0.668
(0.147)
            	0.561
(0.247)
            	0.521
(0.289)
            	-0.677
(0.139)
            	-0.747
(0.088)
          

          
            	
              Planctomycetia
            
            	0.893
(0.016)*
            	-0.616
(0.193)
            	0.908
(0.012)*
            	0.839
(0.037)*
            	-0.143
(0.787)
            	-0.145
(0.784)
            	0.127
(0.810)
            	0.212
(0.687)
            	0.770
(0.074)
            	0.951
(0.004)**
          

          
            	Acidobacteria_6
            	-0.725
(0.103)
            	-0.784
(0.065)
            	0.855
(0.030)*
            	0.862
(0.027)*
            	-0.313
(0.545)
            	-0.582
(0.226)
            	-0.232
(0.658)
            	-0.120
(0.821)
            	0.661
(0.153)
            	0.909
(0.012)*
          

        

        
          
            1)EC; electrical conductivity, 2)OM; organic matter, 3)TN; total nitrogen, 4)Avail. P2O5; available phosphate, 5)CEC; cation exchange capacity. Correlation coefficient (r) written are significantly correlated between the variables compared. Negative values denote negative correlation and positive values denote positive correlation. Values in parentheses means p value (**p < 0.01, *p < 0.05).
          

        

        

        토양세균 중 Nitrospirae (r = 0.848, p = 0.033)와 Planctomycetia (r = 0.893, p = 0.016)는 토양 pH와 유의적인 정의 상관관계를 보였고, Nitrospirae (r = 0.847, p = 0.033), Chlamydiae (r = 0.882, p = 0.020), Planctomycetia (r = 0.908, p = 0.012), Acidobacteria_6 (r = 0.855, p = 0.030)은 토양 유기물과 유의적인 정의 상관관계를 보였다. 전질소 함량의 경우는 Chlamydiae (r = 0.941, p = 0.005), Planctomycetia (r = 0.839, p = 0.037)와 Acidobacteria_6 (r = 0.862, p = 0.027)은 유의적인 정의 상관관계를 보였고, 양이온치환용량은 Nitrospirae (r = 0.823, p = 0.044), Chlamydiae (r = 0.840, p = 0.037), Planctomycetia (r = 0.951, p = 0.004), Acidobacteria_6 (r = 0.909, p = 0.012)와 유의적인 정의 상관관계를 보였다. 토양미생물 군집과 토양 이화학성 간의 상관관계는 이전부터 많은 연구에서 수행되어 왔다 (Mechri et al., 2008; Preem et al., 2012).

        본 연구에서는 토양 pH, 유기물, 전질소, 양이온치환용량이 토양세균 군집과 유의적인 상관관계를 가지는 것으로 확인되었다. 토양 pH는 토양미생물 군집에 영향을 주는 대표적인 토양요인으로 Han 등 (2018)과 Xia 등 (2016)은 산림토양에서 토양 pH가 토양세균 군집에 유의적으로 영향을 준다고 보고하였고, Kim 등 (2019b)의 연구에서도 본 연구와 마찬가지로 토양 pH와 Acidobacteria속 토양세균 군집이 유의적인 상관관계를 가진다고 보고하였다.

        토양에 서식하는 토양미생물은 유기물 분해, 양분순환 및 토양의 입단화에 중요한 역할을 한다 (An et al., 2015; Han, 2015). 식물의 생육은 토양 유기물, 전질소, 양이온치환용량과 밀접한 관계가 있는 만큼 본 연구결과와 같이 유기물, 전질소, 양이온치환용량과 유의적인 상관관계를 가지는 토양세균 군집은 산양삼의 생육특성과도 유의적인 상관관계를 가질 것으로 판단된다.

      

      
        6. 토양세균 군집과 산양삼 생육특성 간의 상관관계
        임상별 산양삼 시험포지의 토양세균 군집과 산양삼 생육특성 간의 상관관계를 분석한 결과, Nitrospirae, Chlorobi, Planctomycetia, Acidobacteria_6가 산양삼의 생육과 유의적인 정의 상관관계를 보였다 (Table 6).

        
          Table 6. 
				
          

          
            Pearson’s correlation analysis between soil bacterial community and growth characteristics of wild-simulated ginseng.
          
          

        

        
          
            
              	Soil bacterial community
              	Correlation coefficient (r)
            

            
              	Seed emergence rate
              	Seedling survival rate
              	Shoot
              	Root
            

            
              	Length
              	Diameter
              	FW1)
              	Length
              	Diameter
              	FW
              	DW2)
            

          
          
            	
              Proteobacteria
            
            	-0.659
(0.155)
            	-0.614
(0.195)
            	-0.475
(0.341)
            	-0.807
(0.052)
            	-0.784
(0.065)
            	-0.656
(0.157)
            	-0.819
(0.046)*
            	-0.817
(0.047)*
            	-0.775
(0.070)
          

          
            	
              Nitrospirae
            
            	0.872
(0.023)*
            	0.625
(0.185)
            	0.210
(0.690)
            	0.777
(0.069)
            	0.387
(0.449)
            	0.847
(0.033)*
            	0.867
(0.025)*
            	0.722
(0.105)
            	0.850
(0.032)*
          

          
            	
              Chlamydiae
            
            	0.651
(0.161)
            	0.652
(0.161)
            	0.316
(0.542)
            	0.791
(0.061)
            	0.591
(0.217)
            	0.756
(0.082)
            	0.773
(0.071)
            	0.705
(0.117)
            	0.678
(0.139)
          

          
            	
              Chlorobi
            
            	0.162
(0.759)
            	0.920
(0.009)**
            	0.823
(0.044)*
            	0.910
(0.012)*
            	0.837
(0.038)*
            	0.748
(0.087)
            	0.789
(0.062)
            	0.402
(0.429)
            	0.544
(0.264)
          

          
            	
              Alphaproteobacteria
            
            	-0.654
(0.159)
            	-0.516
(0.295)
            	-0.357
(0.487)
            	-0.717
(0.109)
            	-0.689
(0.130)
            	-0.597
(0.211)
            	-0.727
(0.101)
            	-0.783
(0.065)
            	-0.696
(0.124)
          

          
            	
              Actinobacteria
            
            	-0.691
(0.128)
            	-0.449
(0.372)
            	-0.281
(0.590)
            	-0.680
(0.137)
            	-0.523
(0.288)
            	-0.672
(0.144)
            	-0.674
(0.142)
            	-0.676
(0.141)
            	-0.604
(0.204)
          

          
            	
              Phycisphaerae
            
            	-0.618
(0.191)
            	-0.575
(0.232)
            	-0.328
(0.526)
            	-0.733
(0.097)
            	-0.664
(0.150)
            	-0.627
(0.183)
            	-0.727
(0.101)
            	-0.754
(0.083)
            	-0.674
(0.142)
          

          
            	
              Planctomycetia
            
            	0.725
(0.103)
            	0.672
(0.144)
            	0.622
(0.188)
            	0.900
(0.014)*
            	0.603
(0.205)
            	0.927
(0.008)**
            	0.909
(0.012)*
            	0.602
(0.206)
            	0.774
(0.071)
          

          
            	Acidobacteria_6
            	0.499
(0.313)
            	0.628
(0.182)
            	0.746
(0.089)
            	0.856
(0.030)*
            	0.710
(0.114)
            	0.817
(0.047)*
            	0.784
(0.065)
            	0.493
(0.320)
            	0.584
(0.223)
          

        

        
          
            1)FW; fresh weight, 2)DW; dry weight. Correlation coefficient (r) written are significantly correlated between the variables compared. Negative values denote negative correlation and positive values denote positive correlation. Values in parentheses means p value (**p < 0.01, *p < 0.05).
          

        

        

        Nitrospirae는 종자 출아율 (r = 0.872, p = 0.023), 뿌리길이 (r = 0.847, p = 0.033), 주근직경 (r = 0.867, p = 0.025), 지하부 건중량 (r = 0.850, p = 0.032)과 유의적인 정의 상관관계를 보였고, Chlorobi는 종묘 활착률 (r = 0.920, p = 0.009), 줄기길이 (r = 0.823, p = 0.044), 줄기직경 (r = 0.910, p = 0.012), 지상부 생중량 (r = 0.837, p = 0.038)과 유의적인 정의 상관관계를 보였다. Planctomycetia는 줄기직경 (r = 0.900, p = 0.014), 뿌리길이 (r = 0.927, p = 0.008), 주근직경 (r = 0.909, p = 0.012)과 유의적인 정의 상관관계를 보였고, Acidobacteria_6은 줄기직경 (r = 0.856, p = 0.030), 뿌리길이 (r = 0.817, p = 0.047)와 유의적인 정의 상관관계를 보였다.

        인삼 재배지의 토양미생물 군집 구조에 대한 연구는 이전부터 활발히 수행되고 있다. Suleiman 등 (2013)은 Acidobacteriaceae, Nitrospiraceae, Planctomycetaceae가 산림토양에서 우점하는 미생물 군집 중 하나라고 하였고, Nguyen 등 (2016)은 인삼 재배 토양의 토양미생물 군집을 확인한 결과, Nitrospirae와 Chlorobi을 포함하는 토양세균 군집이 확인하였다고 보고하였다. 최근에는 Kim 등 (2019b)이 산양삼의 생육특성과 토양세균 군집 간의 상관관계에 대한 연구를 수행하여 Acidobacteria속 계열인 Acidobacteriia와 Koribacteraceae가 산양삼의 뿌리길이, 주근직경, 지하부의 단면적과 표면적, 지하부 부피와 유의적인 정의 상관관계를 보인다고 보고하였다. 이와 같은 선행연구는 Nitrospirae, Chlorobi, Planctomycetia, Acidobacteria_6 계통의 토양세균이 시험포지에서 산양삼 생육특성과 유의적인 상관관계를 보인다는 연구 결과를 뒷받침 한다.

        본 연구결과를 바탕으로 다양한 산림환경에서 토양특성, 토양세균 군집, 산양삼 생육특성 간의 상관관계를 명확하게 구명할 수 있다면 향후 산양삼의 최적 재배지를 선정하는데 있어 도움을 줄 수 있을 것으로 사료된다.
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