
Abstract

BACKGROUND: Soil carbon sequestration has been 
investigated for a long time because of its potential to mitigate 
the greenhouse effect. No- or reduced tillage, crop rotations, 
or cover crops have been investigated and practiced to 
sequester carbon in soils but the roles of soil biota, particularly 
microorganisms, have been mostly ignored although they 
affect the amount and stability of soil organic matters.
METHODS AND RESULTS: In this study we analyzed the 
organic matter and microbial community in organically 
cultivated corn field soils where no-tillage (NT) or 

conventional tillage (CT) had been practiced for about three 
years. The amounts of organic matter and recalcitrant carbon 
pool were 18.3 g/kg dry soil and 4.1 g C/kg dry soil, 
respectively in NT soils, while they were 12.4 and 2.5, 
respectively in CT soils. The amounts of RNA and DNA, and 
the copy numbers of bacterial 16S rRNA genes and fungal 
ITS sequences were higher in NT soils than in CT soils. 
No-tillage treatment increased the diversities of soil bacterial 
and fungal communities and clearly shifted the bacterial and 
fungal community structures. In NT soils the relative 
abundances of bacterial phyla known as copiotrophs, 
Betaproteobacteria and Bacteroidetes, increased while those 
known as oligotrophs, Acidobacteria and Verrucomicrobia, 
decreased compared to CT soils. The relative abundance of a 
fungal phylum, Glomeromycota, whose members are known 
as arbuscular mycorrhizal fungi, was about two time higher 
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in NT soils than in CT soils, suggesting that the higher 
amount of organic matter in NT soils is related to its 
abundance.
CONCLUSION: This study shows that no-tillage treatment 
greatly affects soil microbial abundance and community 
structure, which may affect the amount and stability of soil 
organic matter. 
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서  론

대기 중 이산화탄소 농도 증가의 2/3는 화석연료의 연소로 

발생하지만 1/3은 산림 파괴나 작물 재배 등에 의한 토양유기

탄소의 손실 때문으로 알려져 있다[1]. 토양 탄소의 62%가 유

기탄소이고[2], 인류의 활동으로 60~75%의 토양유기탄소가 

이산화탄소로 분해되어 대기로 방출된 것으로 추정한다[1].

토양탄소격리(Soil carbon sequestration)는 식물의 광합

성에 의해 고정된 이산화탄소를 분해되기 어려운 안정한 형

태의 유기탄소로 토양에 저장하는 것이다[3]. 제21차 기후변

화협약 당사국총회(COP21)에서는 세계 토양의 30~40 cm 

깊이의 탄소 함량을 매년 0.4%씩 증가시킬 것을 권장하는 "4 

per 1000" 계획을 발의했다(http://4p1000.org). 범위를 농

경지로 한정하고 깊이를 1 m까지 확장한 최근의 연구결과에 

따르면 가능한 토양탄소격리량은 2~3 Gt C/yr에 해당하고 

이는 인간에 의한 온실가스 배출량의 20~35%에 해당한다

[4]. 또한 토양유기탄소의 증가는 토양의 수분 및 양분 보유

량 증대, 토양 구조 개선, 생물다양성 증가, 토양침식 억제, 

오염물질 유출 억제 등의 효과를 가진다[1]. 토양탄소격리 증

가 방법으로 무경운을 포함한 보전경운, 유기농법, 피복작물 

재배 및 윤작, 거름과 퇴비를 이용한 양분 관리, 적절한 물관

리[3, 5] 등이 알려져 있다.

최근 토양유기탄소 보존에서 토양미생물의 역할도 주목받

고 있다[6, 7]. Six 등[5]은 무경운 및 윤작 등에 의한 토양유

기탄소의 증가가 균류가 세균에 비해 우점하기 때문이며 이

는 (1) 단위 질소당 탄소의 비율이 균류가 세균에 비해 높고, 

(2) 균류의 세포벽 구성물질이 세균에 비해 분해 속도가 느

리며, (3) 균류의 균사와 글로말린 등 균류가 생산하는 물질

이 토양 입단의 안정화를 촉진하기 때문이라고 설명하였다. 

특히 수지상균근균(arbuscular mycorrhizal fungi)은 토양

입단의 안정화 및 토양탄소격리에서 중요한 역할을 하며[8], 

외생균근균(Ectomycrorrhizal fungi) 및 진달래균근균

(Ericoid mycorrhizal fungi)은 토양 질소를 흡수하여 토양

미생물의 질소 이용률을 낮추고 이를 통해 토양유기물의 분

해속도를 낮추는 역할을 한다고 보고되었다[9]. 집약적 농업

일수록 균류:세균의 비율은 감소하며[10, 11], 토양에 살진균

제 투입 시 수지상균근균의 밀도 및 토양 입단의 안정성이 감

소하는 것으로 나타났다[12]. 이는 현대 농업이 토양미생물에 

영향을 줄 뿐 아니라 토양유기탄소의 양도 감소시키고 있음

을 암시한다.

지구온난화에 대한 우려가 증대되면서 저탄소 농산물 생

산농법으로 주목 받고 있는 무경운 농법은 토양의 물리적 특

성과 탄소저장량을 향상시키며 토양 미생물 다양성과 생체량

을 증대시키는 것으로 보고되었다[13, 14]. 본 연구에서는 경

운 및 무경운 처리를 3년 동안 시행한 유기농 옥수수밭에서 

토양유기물 및 토양미생물의 군집구조를 조사하였으며, 이를 

통해 토양유기물 함량에 영향을 미치는 미생물을 구명하고 

향후 토양탄소함량을 높일 수 있는 토양미생물 관리방안을 

제시하고자 하였다.

재료 및 방법 

시료 채취
본 연구는 2015년에 조성된 전라북도 완주군 이서면 국립

농업과학원 내 유기농 옥수수재배 밭 시험포장에서 수행되었

다. 본 시험은 2016년부터 경운과 무경운 처리를 매년 동일하

게 실시하였으며, 7×14 m의 시험구를 난괴법으로 3반복 배

치하였다. 매년 10월 20일에 헤어리베치를 9 kg/10 a 수준

으로 파종하였으며, 녹비 처리는 이듬해 5월 중순에 경운구는 

예취 후 전량 시험구에 고르게 펼친 후 경운 처리하고, 무경

운 처리는 예취 후 전량 토양에 피복하였다. 시험작물 옥수수

(찰옥 4호)는 5월 30일, 70×30 cm로 정식하였으며 8월 14일 

수확하였다. 분석용 토양 시료는 2018년 10월 15일에 토양 

약 10 cm 깊이에서 각 시험구 당 4개씩 채취 후 혼합하였다. 

채취 후 30분 이내에 실험실로 이송하였고, 2 mm의 실험용 

체로 걸러 암석 조각을 제거하였다. 채취된 시료는 4℃의 냉

장고에 보존하면서 실험에 사용하였다.

토양 화학성 분석
토양시료의 화학성분 분석은 농촌진흥청 종합검정실 분석

매뉴얼[15]을 적용하였다. 토양 유기물 중 불안정한 성분

(Labile phase, LP)과 안정한 성분(Recalcitrant pool, RP)

의 분석은 Rovira와 Vallejo[16]의 방법을 이용하였다.

토양 RNA 및 DNA 추출 및 정량
토양 RNA 및 DNA 추출은 RNeasy PowerSoil Total RNA 

Kit 및 RNeasy PowerSoil DNA Elution Kit (Qiagen, Hilden, 

Germany)을 이용하였다. 추출된 RNA는 RQ1 RNase-Free 

DNase (Promega, Madison, USA)를 처리하여 남아있는 

DNA를 제거하였다. RNA 및 DNA의 정량은 Qubit RNA 

Assay Kits 및 Qubit dsDNA BR Assay Kits (Thermo Fisher 

Scientific, Waltham, USA)를 이용하였다.

토양 세균 및 균류의 생균수 분석
잘 혼합한 토양 10 g을 멸균한 0.85% NaCl 95 mL에 가

한 후, 고속진탕기를 이용하여 30분간 진탕하였다. 진탕된 시

료를 0.85% NaCl 9 ml에 10진 희석법을 통하여 단계희석하
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고, 세균은 cychloheximide (200 mg/L)가 포함된 R2A agar 

배지, 균류는 chloramphenicol (200 mg/L)이 포함된 malt 

extract agar 배지에 도말하여 28℃에서 세균은 4일, 균류는 

3일 배양 후 형성된 콜로니를 계수하였다.

qPCR을 이용한 토양 세균 및 균류의 풍부도 분석
토양 세균 및 균류의 풍부도는 위에서 추출한 DNA와 세

균의 16S rRNA 유전자 및 균류의 ITS 염기서열에 특이적인 

프라이머를 이용하여 정량 PCR(qPCR) 방법을 이용하여 수행

하였다. 반응혼합물(20 μL)은 1×iQ SYBR green Supermix 

(Bio-Rad, Hercules, USA), 정방향 및 역방향 프라이머 400 

nM, bovine serum albumin 1 mg/mL와 1/100로 희석된 

DNA 1 μL로 구성하였으며, qPCR은 CFX96 Real-Time 

PCR 시스템(Bio-Rad, Hercules, USA)을 이용하여 수행하

였다. 세균의 정량은 338f[17]/V3-541R[18] 프라이머를 사

용하였으며 다음과 같은 온도 프로그램을 사용하였다. 초기 

denaturation (95℃, 3분) 후, denaturation (95℃, 15초), 

annealing (58℃, 30초), extension (72℃, 30초), plate 

reading (80℃, 10초)을 40회 반복하였다. 균류의 정량은 

ITS1f/5.8s 프라이머[19]를 사용하였으며, 다음과 같은 온도 

프로그램을 사용하였다. 초기 denaturation (95℃, 3분) 후, 

denaturation (95℃, 1분), annealing (53℃, 30초), 

extension (72℃, 1분) 및 plate reading을 40회 반복하였다. 

정량표준곡선은 세균은 Bacillus amyloliquefaciens KACC 

17177의 16S rRNA 유전자, 진균은 Fusarium grainearum 

KACC 41040의 ITS 염기서열을 포함하는 plasmid를 이용

하여 조제하였다.

토양 세균 및 균류의 군집구조 분석
위에서 추출한 DNA를 이용하여 세균군집은 Bakt_341F/ 

Bakt_805R 프라이머[20]를, 균류군집은 ITS3/ITS4 프라이머

[21]를 이용하여 PCR 증폭 후 illumina MiSeq sequencer[22]

를 이용하여 ㈜마크로젠에 의뢰하여 분석하였다. 얻어진 염기

서열들은 UPARSE[23]를 이용하여 품질 평가 후 최소 염기

서열 수로 시료들을 표준화하고 97% 유사도 기준으로 OTU 

(Operational Taxonomic Unit)로 분류하였다. 각 염기서열들

의 계통분류, 알파다양성 분석, 주성분분석은 Mothur 프로그램

[24]을 이용하였으며 계통분류 시 세균은 RDP database[25], 

균류는 UNITE database[26]를 이용하였다.

통계 분석
모든 실험 결과는 평균±표준편차로 나타내었으며, SPSS 

프로그램 25버전을 이용하여 t-test로 분석하였고, p값이 0.05 

이하일 때만 통계적 유의성이 있는 것으로 판단하였다.

결과 및 고찰 

토양 화학성 분석
무경운 토양과 경운 토양의 일반화학성 분석결과를 Table 

1에 나타내었다. 토양 pH는 무경운에서 6.5±0.2, 경운에서 

5.9±0.1, 유기물 함량은 무경운에서 18.3±1.6 g/kg dry soil, 

경운에서 12.4±0.9 g/kg dry soil로 무경운이 경운에 비해 

토양 pH가 더 중성에 가깝게 유지되며 유기물 함량도 높은 

것으로 나타났다. 이전 연구에서 무경운 처리 시 경운 처리에 

비해 토양 공극률의 증가가 관찰되었으며[27, 28], 이에 따라 

호기적 조건이 보다 우세해짐으로써 경운 처리구보다 높은 

pH를 유지한 것으로 생각된다. 또한 유기물 함량의 경우 경운

에 의한 토양입단 파괴로 입단 내 유기물 분해가 촉진되기 때

문으로 생각된다[29]. 한편 불안정한 토양유기물(LP I, LP II)

의 경우 두 처리간 유의한 차이가 없었으나 안정한 탄소의 양

(RP)은 무경운이 4.1±0.6 g C/kg dry soil, 경운이 2.5±0.3 

g C/kg dry soil로 나타나 경운에 비해 무경운에서 66% 증

가하였다(Fig. 1). Rovira와 Vallejo[16]는 LP I은 셀룰로즈

를 제외한 다당류, 즉 전분, 헤미셀룰로즈, 가용성 당 등으로 

구성되며, LP II는 셀룰로즈만으로 구성된다고 하였다. 반면 

RP는 리그닌 및 지방질의 고분자(지방, 왁스, 수지, 수베린 

등) 등 생분해가 어려운 물질로 구성된다고 하였다. 이는 무

경운 처리에서 경운 처리에 비해 토양에 생분해가 어려운 유

기물이 증가하였음을 나타낸다. 무경운 및 보전경운 처리 시 

토양표면에서 안정한 탄소의 양이 경운 처리에 비해 증가하

No tillage Tillage

pH (1:5) 6.5±0.2a 5.9±0.1b

Water (%) 13.9±0.6 13.4±0.8

Organic matter (g/kg dry soil) 18.3±1.6a 12.4±0.9b

Total nitrogen (g/kg dry soil) 0.41±0.04 0.41±0.07

Available P2O5 (mg/kg dry soil) 29.4±3.5 33.1±4.8

Exchangeable K (cmolc/kg dry soil) 0.61±0.06 0.63±0.01

Exchangeable Ca (cmolc/kg dry soil) 6.74±0.33 6.29±0.85

Exchangeable Mg (cmolc/kg dry soil) 1.95±0.12 2.03±0.15

a) The averages of three replicate plots are presented with standard deviations. 
b) Different lower cases indicate a significant differences between the two treatments (p<0.05).

Table 1. Characterization of the soils from different tillage treatmentsa),b)
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Fig. 1. Labile and recalcitrant pools of carbon in the soils. LP I: Labile 
Pool I; LP II: Labile Pool II; RP: Recalcitrant Pool. The averages of three 
replicate plots are presented with standard deviations. An asterisk 
indicates a significant difference between the two treatments (p<0.05).

(A)

(B)

(C)

Fig. 2. The microbial abundances in the soils. (A) amounts of RNA and DNA; (B) viable 
counts of bacteria and fungi; (C) copy numbers of bacterial 16S rRNA genes and fungal 
ITS sequences. The averages of three replicate plots are presented with standard deviations. 
An asterisk indicates a significant difference between the two treatments (p<0.05).
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는 현상은 많은 연구에서 관찰되었다[30-33]. 이는 경운 처리 

시 토양 혼합에 의한 유기물의 희석 효과 때문으로 설명할 수

도 있지만[33], 무경운 및 보전 경운에서 유기탄소의 안정화

에 기여하는 수지상균근균 등의 증가 때문으로 설명할 수도 

있다[34-36].

토양 RNA 및 DNA 양
토양에서 추출한 RNA의 양은 무경운에서 293.0±182.8 

ng/g dry soil, 경운에서 61.6±6.1 ng/g dry soil, DNA의 

양은 무경운에서 6.6±0.8 ng/dry soil, 경운에서 3.5±0.3 

ng/dry soil이었으며, DNA의 경우 두 처리간 유의한 차이

를 나타내었다(Fig. 2A). 이는 무경운이 경운에 비해 토양미

생물의 활성 및 밀도가 증가했음을 나타낸다.

토양 세균 및 균류의 풍부도
토양 세균과 균류의 풍부도를 배양방법으로 분석했을 때 무

경운과 경운에서 세균의 생균수는 각각 (9.6±1.2)×107, 5.6×107 

cfu/g dry soil, 균류의 생균수는 (6.5±3.3)×105, (4.8±1.9)×105 

cfu/g dry soil로 나타났으며(Fig. 2B), 두 처리간 유의한 차

이는 나타나지 않았다. 반면 qPCR을 이용한 비배양방법으로 

세균과 균류의 밀도를 조사한 결과 경운에 비해 무경운에서 

세균과 균류의 밀도가 모두 2.7배 증가한 것으로 나타났다

(Fig. 2C). 배양방법으로 조사한 생균수가 대부분의 토양 미

생물을 포함하지 못함을 고려할 때[37], 비배양방법으로 조사

한 결과의 신빙성이 더 높을 것으로 생각되며 따라서 무경운 

처리가 경운 처리에 비해 세균과 균류의 풍부도를 증가시켰

다고 판단할 수 있다. 무경운 및 보전경운이 경운에 비해 균

류의 풍부도를 증가시켰음은 이전 연구에서도 보고되었다[10, 

38]. Six 등[5]은 그 이유를 무경운 처리가 경운 처리에 비해 

균사의 훼손이 적고 토양 수분량이 높으며 원거리에서 양분

의 공급이 가능한 균류의 성장에 유리하기 때문으로 추정하였

다. 그러나 세균의 경우 그 결과는 일관적이지 않다[39, 40].  

Bacteria Fungi

No tillage Tillage No tillage Tillage

No. of readsc) 25,252 25,252 56,649 56,649

No. of OTUs 1,956±28a 1,617±97b 443±48 354±30

Good’s Coverage 0.98±0.00 0.99±0.00 1.00±0.00 1.00±0.00

Chao richness estimate 2,227±9a 1,804±149b 458±55 360±32

ACE richness estimate 2,245±8a 1,844±140b 453±52 361±32

Shannon diversity index 6.47±0.04a 6.09±0.08b 4.28±0.66 4.07±0.13

Inverse Simpson index 237±14a 139±5b 21.5±16.1 12.6±1.39

a) The averages of three replicate plots are presented with standard deviations. 
b) Different lower cases indicate a significant differences between the two treatments (p<0.05).
c) The number of reads for each plot, which was normalized to the lowest number of reads among the six plots.

Table 2. Diversity indices of bacterial and fungal communities in the soilsa),b)

(A) (B)

Fig. 3. Principal component analysis (PCA) of the (A) bacterial and (B) fungal reads in the soils. Filled symbols, no tillage 
treatment; closed symbols, tillage treatment. Each symbol indicates each replicate plot in the treatment.
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(A)

(B)

(C)

(D)

Fig. 4. Relative abundances of (A) bacterial phyla, (B) bacterial families which are 
significantly more abundant (p<0.05) in no-tillage treatment than in tillage treatment, 
(C) fungal phyla, and (D) fungal genera belonging to the phylum Glomeromycota. 
Asterisks indicate significant differences between the two treatments (p<0.05).
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본 연구에서는 무경운에서 세균과 균류의 풍부도가 모두 증

가했는데 그 한가지 이유는 토양유기물 함량이 무경운 토양

에서 높았기 때문으로 생각된다.

토양미생물 군집구조
무경운과 경운 처리 시 토양 세균 및 균류의 종풍부도지수 

및 다양성지수를 Table 2에 나타내었다. 세균과 균류 모두 

경운에 비해 무경운에서 종풍부도(OTU수, Chao 및 ACE 

종풍부도지수)와 종다양성(Shannon 및 Inverse Simpson 

종다양성지수)이 증가하였으며 세균의 경우 두 처리간 유의

한 차이가 있는 것으로 나타났다. 이는 경운에 비해 무경운

에서 보다 다양한 미생물이 보다 균등한 비율로 서식하고 있

음을 의미한다. 이전 연구에서 경운에 비해 무경운에서 미생

물군집의 기질 이용 다양성이 증가하고[40], 세균의 종다양

성이 증가하는 것[41]이 관찰되었다. Lupwayi 등[40]은 무

경운에 비해 경운에서 토양미생물의 다양성이 감소하는 이유

로서 교란에 의한 균사 등의 물리적인 파괴와 토양 혼합에 

의한 토양 내 기질 분포 및 미세환경의 균일화에 기인할 것

으로 추정하였다.

무경운과 경운 토양에서 미생물 군집구조에 대한 주성분

분석을 수행했을 때 세균 군집은 PC1 상에서 뚜렷이 구분된 

반면 균류는 PC2 상에서 구분되어 경운 처리 방식이 세균과 

균류의 군집구조에 큰 영향을 미쳤음이 나타났다(Fig. 3A와 

B). 토양미생물의 기질이용 패턴[40] 및 군집구조[41]가 무경

운과 경운에서 뚜렷이 달라진다는 것은 이전 연구에서도 나

타났다. 세균의 경우 경운에 비해 무경운에서 처리구 간 군집

구조의 차이가 적었으며(Fig. 3A), 균류의 경우 반대의 경향

을 나타내었다(Fig. 3B). 경운에 의한 토양 혼합으로 보다 균

일한 환경이 형성되었을 것으로 예상되지만 세균의 경우에는 

반대의 경향이 나타났는데 그 이유는 분명치 않다.

무경운과 경운에서 세균 문(phylum) 풍부도를 분석한 결과, 

Betaproteobacteria와 Bacteroidetes, WPS-2 문의 비율은 무

경운 토양에서 높았던 반면, Acidobacteria, Verrucomicrobia, 

Amatimonadetes 문의 비율은 경운 토양에서 높았다(Fig. 

4A). Fierer 등[42]은 기질의 분해속도가 빠른 토양에서는 

Betaproteobacteria와 Bacteroidetes 문의 풍부도가 높고 느

린 토양에서는 Acidobacteria 문의 풍부도가 높으며, 그 이유는 

Betaproteobacteria와 Bacteroidetes 문에 속하는 많은 세균

이 분해되기 쉬운 유기물이 풍부한 곳에 서식하는 과영양성

(copiotrohic)이고 Acidobacteria 문에 속하는 세균의 경우 먹

이가 부족한 곳에서 분해되기 어려운 고분자를 이용하는 빈영양

성(oligotrophic)이기 때문으로 설명하였다. Verrucomycrobia 

문 역시 일반적으로 유기물이 풍부하지 않은 곳에서 번성하

는 빈영양성 세균으로 보고되었다[43]. 본 연구에서는 분해되

기 쉬운 유기물의 경우 무경운과 경운 간 차이가 없었으며 분

해되기 어려운 유기물의 경우 무경운에서 높았다는 점(Fig. 

1)을 고려할 때, 이전 연구 결과와는 상반된다. 이 현상에 대

한 추가 연구가 필요할 것으로 생각된다.

Fig. 4B는 무경운 토양의 세균군집에서 1% 이상을 점유하는 

과(family) 중 경운 토양보다 그 풍부도가 유의하게 높은 과를 나

타내었다. 이중 Bacteroidetes 문에 속하는 Chitinophagaceae

가 무경운에서는 5.9±0.7%, 경운에서는 3.2±0.2%로 나타났

는데 이 그룹에 속하는 많은 세균 종이 균류의 세포벽과 절지

동물의 외골격을 이루는 키틴을 가수분해한다[44]. 이는 무경

운에서 경운에 비해 균류의 밀도가 높다는 점(Fig. 2C)과 관

련이 있을 것으로 생각된다.

Fig. 4(C)에 무경운과 경운에서 균류의 문 풍부도를 나타

내었다. 무경운에서 Glomeromycota 문에 속하는 균류의 비율

이 3.2±1.1%인 반면 경운에서는 1.5±0.7%로 나타나 무경운에

서 2.1배 높았다. Glomeromycota 문은 지구상의 모든 수지상

균근균을 포함한다[45]. 이는 경운에 비해 무경운에서 수지상

균근균의 풍부도가 증가한다는 이전 결과와 일치한다[36, 38, 

46, 47]. Kabir 등[47]은 수지상균근균이 다른 토양곰팡이에 

비해 토양 교란에 더 민감한 이유로서 이들이 대부분 기생균이

기 때문에 교란에 의해 식물 뿌리에서 분리될 경우 성장하기 

어렵기 때문으로 추정하였다. Fig. 4(D)에는 Glomeromycota 

문의 속 풍부도를 나타내었다. 무경운에서는 Clarodelglomus 

속이 우점하고 있었으며 유의한 차이는 없었지만 무경운에서 

경운에 비해 높은 것으로 나타났다. 그 외에도 미분류된 

Glomeraceae과와 Paraglomeromycetes강에 속하는 수지상균근

균의 비율이 무경운에서 높았으며 미분류된 Clarodeoglomeraceae

과, Funneliformis, Dominikia, Kamienskia, Gigaspora

속 등이 무경운에서만 나타나 경운 처리가 수지상균근균의 

종다양성을 감소시켰음이 나타났다.

맺음말

본 연구에서는 경운방식에 따른 토양유기물 함량 및 미생

물 군집의 변화를 관찰하였다. 유기농 옥수수밭에서 약 3년

간 무경운과 경운 처리를 적용한 결과, 토양유기물 함량 및 

분해되기 어려운 유기물 함량, 토양 미생물의 풍부도 및 다

양성은 경운에 비해 무경운에서 증가했으며 경운 방식이 토

양 미생물군집에 큰 영향을 미치는 것으로 나타났다. 특히 

토양탄소격리에 영향을 미치는 수지상균근균의 비율이 무경

운에서 증가하는 것이 관찰되었다. Morriën 등[48]은 폐농

경지의 자연적 복원과정에서 토양생물의 먹이그물이 촘촘해

지고 토양곰팡이의 군집구조 및 활성이 변화하면서 탄소이용

효율이 증가한다고 보고하였다. 따라서 본 연구에서 나타난 

무경운 처리에 따른 토양미생물의 풍부도 및 다양성 증가와 

균류 군집구조의 변화가 토양탄소격리와 상관성이 있을 것으

로 추정되며 향후 토양미생물에 의한 토양탄소격리 기작을 

구명하고 그 활성을 높이기 위한 연구가 진행되어야 할 것으

로 생각된다.
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