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The bacterial community structure of two marine sponges, Spirastrella abata and Cinachyrella sp. 

collected from Jeju Island, in April 2009, was analyzed by 16S rDNA-denaturing gradient gel 

electrophoresis (DGGE). DGGE banding patterns indicated 8 and 7 bands for Spirastrella abata and 

Cinachyrella sp., respectively. Comparative sequence analysis of variable DGGE bands revealed from 

92% to 100% similarity to the known published sequences. The bacterial groups associated with 

Spirastrella abata were Alphaproteobacteria and Deltaproteobacteria. The bacterial community of 

Cinachyrella sp. consisted of Alphaproteobacteria, Gammaproteobacteria, and Actinobacteria. Alphaproteo-

bacteria was common and predominant in both the sponge species. Deltaproteobacteria was found only 

in Spirastrella abata while Actinobacteria and Gammaproteobacteria were found only in Cinachyrella sp. 

The results revealed that though the common bacterial group was found in both the sponges, the 

bacterial community profiles differed between the two sponge species obtained from the same 

geographical location 
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해면은 해양에서 열대, 온대, 극지에 이르기까지 범지구적인 

넓은 분포를 나타내는 여과 섭식동물로써 해면 생체량의 40% 

이상에 달하는 세균을 함유하며, 해면에 서식하는 공생미생물

은 해면의 표면, 혹은 해면 세포내, 혹은 mesohyl에 서식하며 

일시적이거나 영구적인 공생관계를 유지하는 것으로 알려져 

있다(15). 세균은 여과 섭식자인 해면동물의 먹이원이기도 하

지만, 해면의 면역 반응에 중요한 역할을 하기도 한다. 해면동

물의 소화과정과 면역반응에 저항하며 성공적으로 공생하는 

세균은 이차대사산물의 생합성에 관련되어 있어 생리활성 물

질의 원생산자로 지목되고 있다(2, 23). 해면으로부터 많은 생

리활성 물질들이 분리되면서(17, 18), 최근 새로운 의약품 개발

을 위한 해양 생물자원으로써 해면에 많은 관심이 집중되고 있

다. 한편 해면의 종 채취에 의한 자연 훼손을 최소화하면서 해

면에서 생리활성물질을 생산해내기 위한 기초연구로 해면의 
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인공양식(aquaculture)과 해면의 양식에 따른 미생물 군집 구조

의 변화에 관한 연구(5, 12, 13), 그리고 공생세균의 다양성과 

생리활성 물질에 관한 연구(10, 24)도 활발히 수행되고 있다. 

일반적으로 자연계의 미생물 중 실제 배양 가능한 종류는 

전체 자연계 미생물 군집의 1% 이하인 것으로 알려져 있다

(15). 자연계로부터 배양을 거치지 않고 직접 DNA를 분리하

고, 이로부터 현재 미생물 분류의 토대가 되고 있는 16S 

ribosomal RNA 유전자 (16S rDNA)를 확보하여 시료 내 종 

다양성을 연구하여 미생물 다양성을 파악하려는 방법들이 많

이 사용되고 있다. 최근 16S rDNA 염기서열 분석에 기초한 

미생물 종류에 대한 조사 및 새로운 배양방법의 개발에 의해 

엄청난 범위의 미생물 다양성이 밝혀지고 있다(1). 특히, 해면

의 공생미생물 중 세균이 가장 많은 분포를 나타내므로 세균의 

16S rDNA를 이용한 군집 구조의 파악은 해면의 전체 미생물 

군집을 평가하는데 매우 중요하다(15). 

해면 공생세균에 관한 다양성 및 군집구조에 관한 연구는 

FISH (fluorescence in situ hybrydization), ARDRA (amplified 
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rDNA restriction analysis), T-RFLP (terminal-restriction fragment 

length polymorphism), PCR-DGGE (polymerase chain reaction- 

denaturing gradient gel electrophoresis) 등을 포함하는 분자적 

방법에 의해(4, 5) 활발히 이루어지고 있으며, 해면 미생물 군

집과 다양성 연구에 PCR-DGGE와 PCR-RFLP 방법은 비교적 

간편하며 효과적인 연구 방법으로 알려져 있다. 분자적 방법을 

사용한 해면 미생물 군집의 다양성에 관한 연구는 해면 공생 

세균의 산업적 응용과 해면 공생 세균의 특성 및 생태적 기능

의 연구에 있어 매우 중요하다(13, 16). 본 연구에서는 우리나

라의 제주도 운진항에서 2009년 4월에 채집한 해양 해면 

Spirastrella abata와 Cinachyrella sp.의 공생 세균의 주요 군

집구조를 비배양법(culture-independent methods)에 기초한 16S 

rDNA- denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE) 방법

을 이용하여 비교·분석하였다. Spirastrella abata와 Cinachyrella 

sp.는 모두 Demospongia에 속하는 해면으로 S. abata의 경우 

우리나라의 제주 해역에 널리 분포하는 해면인 반면, Cinachyrella 

sp.는 지금까지 우리나라에서는 거의 보고된 바가 없는 미기록 

종으로 알려져 있다. 본 연구에서는 분포 특성이 다른 두 종의 

해면이 동일 지역에 서식하는 경우에 있어 공생세균 군집 구조

의 차이를 파악하고자 하였다.

재료 및 방법 

해면의 채집 

해양 해면 S. abata와 Cinachyrella sp.에 공생하는 세균의 

다양성 조사를 위하여 2009년 4월, 제주도의 운진항에서 스쿠

버 다이빙을 이용하여 25 m깊이의 바다에서 각각의 해면을 2

개체씩 채집하였다. 채집한 해면은 멸균된 인공해수(ASW)로 3

회 세척 후 -20°C에서 동결하여 운반하였다.

Total genomic DNA 추출

채집된 해면은 -70°C에서 동결 후 동결건조기에서 -50°C, 

0.033 M bar기압으로 14시간 건조하였다. 동결 건조된 해면은 

멸균된 막자 사발에 넣고 액체질소를 부은 후 분쇄하였으며 

CTAB 방법을 이용하여 total genomic DNA를 추출하였다

(25). 1.5 ml tube의 100 μl선까지 분쇄된 시료를 넣고 CTAB 

buffer 800 μl을 첨가하여 섞은 후 동결(-70°C)과 융해(60°C)

를 각각 10분씩 5회 반복 한 후, 50 μl proteinase K (10 mg/ml, 

Biosesang, Korea)와 50 μl lysozyme (50 mg/ml, Sigma, 

USA)을 첨가하여 37°C에서 2시간 처리하였다. 이어 20% 

SDS를 0.1 ml를 첨가한 후 65°C에서 1시간처리하고 0.6배의 

Phenol:Chroloform:Isoamylalcohol (25:24:1, Sigma, USA) 넣고 

12,000 rpm에서 5분간 원심 분리하여 상등액을 수거하고 이 

과정을 2회 반복하였다. 수거된 상등액에 0.54배의 isopropanol

을 첨가하여 냉동고에서 15분간 방치 후 12,000 rpm에서 10분

간 원심 분리한 후 상등액은 버리고 침전물을 얻었다. 여기에 

70% 에탄올 500 μl를 넣어 같은 조건으로 원심 분리하여 상등

액을 제거한 후 공기 중에서 건조하여 50 μl의 DW에 녹여 

DGGE를 위한 PCR 반응의 주형으로 사용하였다.

16S rDNA의 DGGE-PCR 증폭

GC clamp가 추가된 341f와 518r primer쌍을 이용하여 16S 

rRNA gene의 V3 영역을 증폭하였다. PCR 반응은 GeneAmp 

PCR system 2700 thermal cycler (Applied Biosystems, Version 

2.0, USA)을 이용하였다. PCR 반응 혼합물의 조성은 5 μl의 

10× reaction buffer, 1 μl의 dNTPs, 5 unit/μl Taq polymerase 

(Solgent, Korea), 각각 10 pmol, 그리고 30 ng의 시료 DNA

를 1 μl첨가하여 최종부피가 50 μl가 되도록 하였다. PCR조건

은 94°C에서 3분간 초기 변성시킨 후, 94°C에서 40초간 변성, 

65°C (1 cycle당 0.5°C touch down)에서 40초간 냉각, 72°C

에서 1분간 신장, 이 과정을 30 cycle 반복 수행한 후 최종적

으로 72°C에서 10분간 신장시켰다. 증폭된 DNA의 확인을 위

해서 PCR 반응액 2 μl를 취하여 2% agarose gel (Bio-Rad, 

USA)을 이용하여 Mupid-ex (ADVANCE, Japan)로 100 V에

서 25분간 1× TAE buffer (40 mM Tris, 20 mM acetic acid, 

50 mM EDTA, pH 8.0)에서 전기 영동하였다. 전기 영동 후 

Ethidium Bromide (50 ng/ml)로 염색하여 Gel Logic 200 

(Kodak, USA)을 이용, 자외선 조사로 확인하였다. 증폭된 

DNA의 크기를 확인하기 위한 marker로는 100 bp ladder 

(Intron, Korea)를 사용하였다. 

DGGE 전기영동

DGGE는 Bio-Rad Dcode system (Bio-Rad, USA)을 이용

하여 수행하였다(15). 증폭된 PCR 산물은 bis acrylamide (Bio- 

Rad, USA)를 포함한 10% polyacrylamide를 이용하여 35%에

서 65%의 농도 구배 조성(7 M urea, 40% formamide)으로 전

기영동을 수행하였다. Polyacrylamide gel은 크기 20×13 (W×H 

cm), 두께 1 mm로 작성하여 PCR 시료는 2× loading dye와 

혼합하여 40 μl의 시료를 loading 하였다. 1× TAE buffer 를 

사용하여 60°C, 30 V에서 30분간 안정화한 후 60 V로 전압을 

올려 16시간 전기 영동을 수행하였다. 전기영동 후 DGGE gel

은 ethidium bromide로 1시간 염색 후 Gel Logic 200 (Kodak, 

USA)을 이용, 자외선 조사로 확인하였다. 

염기서열 분석 및 계통학적 분석

DGGE로부터 확인된 각각의 band는 적출하여 50 μl의 DW

로 DNA를 추출한 후 이것을 PCR 반응의 주형으로 사용하였

다. GC가 제거된 341f와 518r primer 쌍을 이용하여 DGG- 

PCR과 동일한 조건으로 PCR을 수행하였다. PCR증폭 산물은 

PCR-purification kit (Solgent, Korea)를 이용하여 정제 후 염

기서열 분석(Macrogen, Korea)을 의뢰하였다. 염기서열은 DNA-

star program을 이용하여 편집하였으며 National Center for 

Biotechnology Information (NCBI)의 Basic Local Alignment 

Search Tool (BLAST)를 이용하여 염기서열의 상동성을 검색

하였다. 계통수는 Molecular Evolutionary Genetics Analysis 

(MEGA) software version 4.0의 neighbor-joining 방법을 이용

하였고, 1,000회 반복 bootstrap 분석에 의해 계통수의 안정성

을 조사하였다. 
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Table 1. Phylogenetic affiliation of re-amplified denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE) bands derived from the sponges

DGGE 
band Closest relative Accession 

no.
% Sequence similarity 

(no. of basea) phylum

S-1 Uncultured delta proteobacterium clone 365D (FJ215406) HM460745  98 (129/132) Deltaproteobacteria

S-2 Uncultured bacterium clone A04P2MbD (FJ156364) HM460737  98 (133/136) Alphaproteobacteria

S-3 Uncultured bacterium clone A04P2MbD (FJ156364) HM460738  98 (131/134) Alphaproteobacteria

S-4 Uncultured bacterium clone A-29 (AB234169) HM460739  97 (133/138) Alphaproteobacteria

S-5 Uncultured bacterium A04P2MbD (FJ156364) HM460746  99 (131/133) Alphaproteobacteria

S-6 Uncultured bacterium clone A-29 (AB234169) HM460740  98 (134/137) Alphaproteobacteria

S-7 Uncultured bacterium clone A-29 (AB234169) HM460741  98 (135/138) Alphaproteobacteria

C-1 Uncultured Enterobacteriaceae bacterium clone Cat001I_A06 
(EU571964)

HM460742  93 (128/138) Gammaproteobacteria

C-2 Uncultured alpha proteobacterium clone 3G22 (EF105800) HM460747  95 (125/132) Alphaproteobacteria

C-3 Uncultured bacterium isolate DGGE gel band c1-6 (GU227571) HM460748 100 (133/133) Actinobacteria

C-4 Uncultured marine bacterium clone B1F5 (GU317736) HM460749 100 (129/129) Gammaproteobacteria

C-5 Uncultured Ruegeria sp. isolate DGGE gel band 15 
(GU992436)

HM460750 100 (134/134) Alphaproteobacteria

C-6 Uncultured gamma proteobacterium clone SS1_B_01_66 
(EU050785)

HM460743  94 (124/132) Gammaproteobacteria

C-7 Uncultured actinobacterium isolate DGGE gel band 
(EU670873)

HM460751  94 (125/134) Actinobacteria

C-8 Uncultured alpha proteobacterium clone 3G22 (EF105800) HM460744  97 (112/116) Alphaproteobacteria
a The numbers in parentheses are the part of the total bases used to calculate the levels of sequences similarity. S, S. abata ; C, Cinachyrella sp.  

S     C

Fig. 1. DGGE banding patterns of amplified 16S rDNA obtained 
from S. abata (S) and Cinachyrella sp. (C). 

결과 및 고찰

DGGE band 양상

제주도의 동일 지역에 서식하는 두 종의 해양 해면 S. abata

와 Cinachyrella sp.의 해면 공생세균의 계통학적 다양성을 알

아보기 위하여 비 배양 지문법인 16S rDNA의 PCR-DGGE를 

수행하였다. 해면 시료로부터 추출한 gDNA를 주형으로 16S 

rRNA gene의 V3 영역을 증폭한 결과, 194 bp의 예상된 크기

의 PCR 산물을 얻었다. 동일 지역에서 같은 시기에 채집한 해

면 S. abata와 Cinachyrella sp.의 공생세균의 DGGE band 패

턴 분석 결과, 해면 S. abata에서 7개, Cinachyrella sp.에서 8

개의 band가 나타나 총 15개의 band를 확인할 수 있었으며 S. 

abata와 Cinachyrella sp.의 주요 DGGE band들은 각각의 해

면에 특징적인 것으로 나타났다(Fig. 1). 각각의 해면 종의 다

른 개체에서 주요 DGGE band 패턴은 동일하였으며, 이는 동

일지역에서 채취한 동일 해면 종의 다른 개체인 경우, 동일한 

밴드패턴을 나타내는 것으로 보고한 연구(15) 결과와 유사한 

것이었다. 두 해면 종의 주요 DGGE band들이 나타내는 세균 

군집 다양성을 파악하기 위하여 16S rDNA의 부분 염기서열을 

분석하였다.

염기서열 분석 및 계통학적 분석 

세균 군집의 다양성을 분석하기 위하여 DGGE band로부터

DNA를 추출하여 341f와 518r을 이용하여 재 증폭하여 염기서

열을 분석하였다. 15개의 DGGE band에 대하여 염기 서열을 

결정한 결과, Table 1에 보는 바와 같이 S. abata에서 7개, 

Cinachyrella sp.에서 8개, 총 15개의 주요 band들에 대하여 

부분 염기서열을 확인할 수 있었다. 이 서열들을 Blast search

를 통하여 기존의 보고된 서열들과 상동성(similarity)을 검색

하였다. 각각의 DGGE band에서 유래한 염기서열을 이용하여 

계통수를 작성한 결과는 Fig. 3과 같다. 

두 해면의 DGGE band로부터 결정된 서열들은 기존의 서열

들과 93%에서 100%의 상동성을 나타내었다. DGGE band의 

패턴은 다양하였으며, band로부터 밝혀진 모든 서열들은 배양

되지 않은 세균 클론(uncultured bacterial clone)들과 높은 상
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               S          C

Fig. 2. Comparison of predominant bacterial community based on 
16S rDNA-V3 in S. abata (S) and Cinachyrella sp. (C). 

Actinobacteria
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Fig. 3. Phylogenetic tree from analysis of 16S rDNA sequences of DGGE bands from S. abata (S) and Cinachyrella sp. (C). Numbers above 
branches indicate bootstrap values of neighbor-joining analysis (>50%) from 1,000 replicates. The scale bar represents 0.1 substitution per 
nucleotide position. 

동성을 나타내었다. 일반적으로 자연계의 미생물 중 실제 배양 

가능한 종은 전체 자연계 미생물 군집의 1% 이하인 것으로 알

려져 있는 바(15)와 같이 본 연구에서 조사된 해면에 존재하는 

세균 군집 역시 배양되지 않는 세균 군집이 높은 비율로 존재

함을 알 수 있었다. 

S. abata의 주요 공생세균 그룹은 해수 유래의 uncultured 

Alphaproteobacteria로 밝혀졌으며, 기존의 서열과 93%에서 

100%의 상동성을 나타내었다. DGGE band S-1은 uncultured 

Deltaproteobacteria (FJ215406)와 98%의 상동성을 나타내었

으며, S-2, S-3, S-4, S-5, S-6 그리고 S-7은 uncultured Alphapro-

teobacteria (FJ156364, AB234169)와 97%에서 98%의 상동성

을 나타내었다. Cinachyrella sp.의 주요 공생세균 그룹은 

uncultured Gammaproteobacteria로 나타났으며 기존의 서열과 

93%에서 100%의 상동성을 보였다. DGGE band C-1, C-4와 

C-6는 uncultured Gammaproteobacteria (EU571964, GU317736, 

EU050785)와 93% 이상의 상동성을 나타내었으며, C-2, C-5와 

C-8은 uncultured Alphaproteobacteria (EF105800, GU992436)

와 95%에서 100%의 상동성을 나타내었고, C-3과 C-7은 

uncultured Actinobacteria (EU670873, GU227571)과 94%와 

100%의 상동성을 각각 나타내었다(Table 1). 

16S rRNA gene염기서열로부터 계통학적 다양성을 분석한 

결과, 두 종의 해면에서 나타난 전체 세균 군집 구조는 S. 

abata에서 Alphaproteobacteria와 Deltaproteobacteria가, 

Cinachyrella sp.에서는 Alphaproteobacteria, Gammaproteo-

bacteria 그리고 Actinobacteria를 포함하는 것으로 나타났다. 

두 종의 해면에서 공통되는 공생세균 그룹은 Alphaproteo-

bacteria였으며 이 세균 그룹은 두 종의 해면 모두에서 우점하

는 것으로 나타났다. 두 해면 종의 공생세균 군집 구조에서 우

점하는 그룹으로 나타난 Proteobacteria 문(phylum)의 세균은 

해양환경에서 일반적으로 서식하며, 해양 해면에서도 높은 비

율로 분포하는 것으로 알려져 있다(9). 

두 해면은 공통 세균 그룹으로 Alphaproteobacteria를 포함

하고 있으나 Deltaproteobacteria는 오직 S. abata에서, 그리고 

Actinobacteria와 Gammaproteobacteria는 Cinachyrella sp.에

서만 관찰되어 두 종의 해면은 서로 다른 공생세균 군집구조를 

갖는 것으로 나타났다(Fig. 2). 즉, 해면 종에 따른 미생물 군집

의 차이가 분명하여 두 해면 종의 공통 세균 군집의 존재에도 

불구하고 군집 구조는 숙주 특이적(host-specific)인 것으로 파

악된다. 최근 보고된 홍해로부터 채집한 해면 Hyrtios erectus
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의 경우 Amphimedon sp.는 동일한 지역에 서식하는 해면 종

이지만 두 종에서 나타나는 세균 군집은 서로 다르며 이차대사

산물에 관련되어 보고된 바 있는 Hyrtios erectus는 Amphimedon 

sp.에 비해 세균 군집의 다양성이 더 높은 것으로 보고된 바 

있다(16). 중국 남지나해에 서식하는 Stelletta tenui, Halichon-

dria sp., Dysidea avara, Craniella australiensis의 해면 공생

세균 군집에 관한 연구에서도 Selletta tenui와 Halichondria 

sp.의 경우 Proteobacteria 문(phylum) 만이 나타난 반면, 

Dysidea avara와 Craniella australiensis에서는 Proteobacteria 

문(phylum)을 포함하여 Flavobacteria, Bacillales, Actinobacteria

가 나타나 해면 종에 따라 세균 군집 구조가 다르다는 연구 결

과가 제시되었다(9). 제주도 운진항에서 2007년 9월에 채집되

어 보고된 S. abata의 공생세균의 군집구조와 2009년 4월에 

채집하여 본 연구에서 이용한 S. abata의 경우(15), 주요 우점 

세균 군집이 동일한 것으로 확인되었다. 이는 동일한 해면 종

의 개체를 서로 다른 지역에서 복수로 채집하여 공생세균 다양

성을 연구한 결과, 해면 종에 따른 특이적 세균 군집을 나타낸

다는 연구 결과들과도 유사하다(7, 21, 22). 한편 동일 해면일

지라도 온대와 열대의 지리적 분포에 따라 세균군집이 다르거

나(20), 혹은 지리적 분포가 다르고 계통적 유연관계가 먼 해

면에서 유사한 세균군집을 갖는다는(6) 보고도 이루어지고 있

다. 해면 공생미생물의 다양성에 관한 연구는 주로 미생물의 

군집구조와 해면 종류에 따른 숙주 특이성 및 공생관계의 안정

성에 관한 측면에서 연구가 수행되었으나(1, 5, 7, 19), 숙주 특

이성에 관한 근거는 아직 명확히 밝혀져 있지 않다. 한편 지역

적 분포를 달리 하는 다양한 해면 종에 관한 미생물 다양성이 

밝혀지면서 해면 숙주 특이적인 미생물 외에 해면에 공통적인 

미생물 그룹이 존재한다는 보고도 점차 증가하고 있다(6, 14).

해면 공생세균의 다양성에 관한 연구는 주로 열대와 지중해

에 분포하는 해면을 중심으로 이루어져 왔으나(3, 21, 22), 최

근, 중국 남지나해에 분포하는 해면에 관한 연구도 활발히 수

행되고 있다(8, 9, 26). 또한 남극에 서식하는 해면에 관한 보

고(11)도 이루어지고 있으나 우리나라 해역을 포함하여 보다 

광범위한 지역의 다양한 해면에 관하여 연구가 수행되어야 할 

것으로 사료된다. 특히 우리나라의 해양에 서식하는 해면에 관

한 공생 세균의 군집구조에 관한 보고는 매우 적기 때문에 이

에 관하여 많은 연구가 필요한 실정이다. 

본 연구에서는 제주도에 서식하는 두 종의 해면을 같은 시

기에 동일 지역에서 채집하여 DGGE fingerprint를 이용하여 

공생세균 군집의 다양성을 살펴본 결과, S. abata와 Cinachyrella 

sp.의 공생세균 군집은 Alphaproteobacteria를 공통의 우점 세

균 군집으로 포함하나 해면 종에 따라 서로 다른 공생세균 군

집을 나타내어 숙주 특이적 분포를 보이는 것으로 나타났다. 

이는 해면 종에 따라 해면에 서식하는 공생세균의 군집 구조가 

서로 다르다는 보고(7, 8)와 일치하는 결과로써 해면 종에 따

른 해양 환경에서의 생태적 기능에 따른 결과로 생각된다. 나

아가 본 연구에 사용한 두 종의 해면에 대하여 공생세균 군집 

구조를 보다 면밀하게 분석하기 위하여는 다양한 지역으로부

터 동일한 해면 종을 채취하여 분석할 필요가 있을 것으로 사

료된다. 

16S rRNA PCR-DGGE 방법은 비교적 신속하게 해면 공생 

세균의 군집구조를 분석하기 위한 효과적인 방법이나 DNA 추

출방법에 따라 우점 그룹이 달라진다는 연구결과도 제시되어 

있어(4) 연구 방법에 따른 차이를 고려하면서 해양의 환경적 

요인과 지리적 요인 등과 연계하여 해면 공생세균 다양성에 관

한 더 많은 연구가 더 수행되어야 할 것으로 사료된다.

적요

2009년 4월 제주도의 운진항에서 채집한 해양 해면 Spirastrella 

abata와 Cinachyrella sp.의 공생 세균의 주요 군집구조를 16S 

rDNA-denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE) 방법

을 이용하여 비교 분석하였다. S. abata와 Cinachyrella sp.는 각

각 7개와 8개의 DGGE 밴드를 나타내었으며 이들을 적출하여 

염기서열을 분석한 결과, NCBI에 등록된 서열들과 92-100%

의 유사도를 나타내었다. S. abata의 주요 공생세균은 Alphaproteo-

bacteria와 Deltaproteobacteria에 속하였으며, Cinachyrella sp.

의 경우 Alphaproteobacteria, Gammaproteobacteria와 Actino-

bacteria에 속하는 세균으로 구성되었다. 두 종의 해면에서 공

통되는 공생세균 그룹은 Alphaproteobacteria였으며 이 세균 

그룹은 두 종의 해면 모두에서 우점하였다. Deltaproteobacteria

는 S. abata에서, Actinobacteria와 Gammaproteobacteria는 

Cinachyrella sp.에서만 관찰되었다. 동일지역에서 채집한 서로 

다른 두 종의 해면은 각각 다른 공생세균 군집구조를 나타내

었다.

감사의 말

이 논문은 2009년 정부(국토해양부)의 재원으로 한국해양수

산기술진흥원의 지원을 받아 수행된 연구(R20800809H010000110)

이며, 이에 감사 드립니다.

참고문헌

 1. Anderson, S.A., P.T. Northcote, and M.J. Page. 2010. Spatial and 

temporal variability of the bacterial community in different 

chemotypes of the New Zealand marine sponge Mycale hentscheli. 

FEMS Microb. Ecol. 72, 328-342.

 2. Cho, H.H. and J.S. Park. 2009. Comparative analysis of the 

community of culturable bacteria associated with sponges, 

Spirastrella abata and Spirastrella panis by 16S rDNA-RFLP. 

Kor. J. Microbiol. 45, 155-162.

 3. Friedrich, A.B., J. Hacker, I. Fischer, P. Proksch, and U. 

Hentschel. 2001. Temporal variations of the microbial community 

associated with the Mediterranean sponge Aplysina aerophoba. 

FEMS Microbiol. Ecol. 38, 105-113.

 4. Hardoim, C.C., R. Costa, F.V. Araujo, E. Hajdu, R. Peixoto, U. 

Lins, A.S. Rosado, and J.D. van Elsas. 2009. Diversity of bacteria 

in the marine sponge Aplysina fulva in Brazilian coastal waters. 

Appl. Environ. Microbiol. 75, 3331-3343.

 5. Isaacs, L.T., J. Kan, L. Nguyen, P. Videau, M.A. Anderson, T.L. 

Wright, and R.T. Hill. 2009. Comparison of the bacterial communi-



182  Cho et al.

ties of wild and captive sponge Clathria prolifera from the 

Chesapeake Bay. Mar. Biotechnol. (NY) 11, 758-770.

 6. Lafi, F.F., M.J. Garson, and J.A. Fuerst. 2005. Culturable 

bacterial symbionts isolated from two distinct sponge species 

(Pseudoceratina clavata and Rhabdastrella globostellata) from 

the Great Barrier Reef display similar phylogenetic diversity. 

Microb. Ecol. 50, 213-220.

 7. Lee, O.O., Y.H. Wong, and P.Y. Qian. 2009. Inter- and 

intraspecific variations of bacterial communities associated with 

marine sponges from San Juan Island, Washington. Appl. Environ. 

Microbiol. 75, 3513-3521.

 8. Li, Z., L. He, and X. Miao. 2007. Cultivable bacterial community 

from South China Sea sponge as revealed by DGGE finger-

printing and 16S rDNA phylogenetic analysis. Curr. Microbiol. 

55, 465-472.

 9. Li, Z.Y., L.M. He, J. Wu, and Q. Jiang. 2006. Bacterial 

community diversity associated with four marine sponges from 

the South China Sea based on 16S rDNA-DGGE fingerprinting. 

J. Exp. Mar. Biol. Ecol. 329, 75-85.

10. Li, Z.Y. and Y. Liu. 2006. Marine sponge Craniella austrialiensis- 

associated bacterial diversity revelation based on 16S rDNA 

library and biologically active actinomycetes screening, phylo-

genetic analysis. Lett. Appl. Microbiol. 43, 410-416.

11. Mangano, S., L. Michaud, C. Caruso, M. Brilli, V. Bruni, R. 

Fani, and A.L. Giudice. 2009. Antagonistic interactions between 

psychrotrophic cultivable bacteria isolated from Antarctic sponges: 

A preliminary analysis. Res. Microbiol. 160, 27-37. 

12. Mohamed, N., J.J. Enticknap, J.E. Lohr, S.M. McIntosh, and R.T. 

Hill 2008. Changes in bacterial communities of the marine sponge 

Mycale laxissima on transfer into aquaculture. Appl. Environ. 

Microbiol. 74, 1209-1222.

13. Mohamed, N.M., V. Rao, M.T. Hamann, M. Kelly, and R.T. Hill. 

2008. Monitoring bacterial diversity of the marine sponge Ircinia 

strobilina upon transfer into aquaculture. Appl. Environ. Microbiol. 

74, 4133-4143. 

14. Muscholl-Silberhorn, A., V. Thiel, and J.F. Imhoff. 2008. Abundance 

and bioactivity of cultured sponge-associated bacteria from the 

Mediterranean Sea. Microb. Ecol. 55, 94-106. 

15. Park, J.S., J.J. Sim, and K.D. An. 2009. Community structure of 

bacteria associated with two marine sponges from Juju Island 

based on 16S rDNA-DGGE profile. Kor. J. Microbiol. 45, 

170-176.

16. Radwan, M., A. Hanora, J. Zan, N.M. Mohamed, D.M. Abo- 

Elmatty, S.H. Abou-El-Ela, and R.T. Hill. 2010. Bacterial community 

analyses of two Red Sea sponges. Mar. Biotechnol. 12, 350-360.

17. Ramm, W., W. Schatton, I. Wagner-Dobler, V. Wray, M. Nimtz, 

H. Tokuda, F. Enjyo, H. Nishino, W. Beil, R. Heckmann, V. 

Lurtz, and S. Lang. 2004. Diglucosyl-glycerolipids from the 

marine sponge-associated Bacillus pumilus strain AAS3: Their 

production, enzymatic modification and properties. Appl. Microbiol. 

Biotechnol. 64, 497-504. 

18. Selvin, J. 2009. Exploring the antagonistic producer Streptomyces 

MSI051: Implications of polyketide synthase gene type II and a 

ubiquitous defense enzyme phospholipase A2 in the host sponge 

Dendrilla nigra. Curr. Microbiol. 58, 459-463.

19. Sipkema, D. and H.W. Blanch. 2009. Spatial distribution of 

bacteria associated with the marine sponge Tethya californiana. 

Mar. Biol. 157, 627-638. 

20. Taylor, M.W., P.J. Schupp, R. de Nys, S. Kjelleberg, and P.D. 

Steinberg. 2005. Biogeography of bacteria associated with the 

marine sponge Cymbastela concentrica. Environ. Microbiol. 7, 

419-433.

21. Thiel, V., S. Leininger, R. Schmaljohann, F. Brummer, and J.F. 

Imhoff. 2007. Sponge-specific bacterial associations of the 

Mediterranean sponge Chondrilla nucula (demospongiae, tetracti-

nomorpha). Microb. Ecol. 54, 101-111.

22. Thiel, V., S.C. Neulinger, T. Staufenberger, R. Schmaljohann, and 

J.F. Imhoff. 2007. Spatial distribution of sponge-associated 

bacteria in the Mediterranean sponge Tethya aurantium. FEMS 

Microbiol. Ecol. 59, 47-63.

23. Thoms, C., M. Horn, W. Wagner, U. Hentschel, and P. Proksch. 

2003. Monitoring microbial diversity and natural products profiles 

of the sponge Aplysina cavernicola following trasplantation. Mar. 

Biol. 142, 685-692.

24. Weisz, J.B., U. Hentschel, N. Lindquist, and C.S. Martens. 2007. 

Linking abundance and diversity of sponge-associated microbial 

communities to metabolic differences in host sponges. Mar. 

Biotechnol. 152, 475-483. 

25. Wichels, A., S. Wurtz, H. Dopke, C. Schutt, and G. Gerdts. 2006. 

Bacterial diversity in the Breadcrumb sponge Halichondria 

panicea (pallas). FEMS Microbiol. Ecol. 56, 102-118.

26. Zhang, H., W. Zhang, Y. Jin, M. Jin, and X. Yu. 2008. A 

comparative study on the phylogenetic diversity of culturable 

actinobacteria isolated from five marine sponge species. Antonie 

van Leeuwenhoek 93, 241-248.



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /None
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Gray Gamma 2.2)
  /CalRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CalCMYKProfile (U.S. Web Coated \050SWOP\051 v2)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Warning
  /CompatibilityLevel 1.3
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJDFFile false
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.0000
  /ColorConversionStrategy /LeaveColorUnchanged
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize true
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveFlatness true
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments true
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
    /AgencyFB-Bold
    /AgencyFB-Reg
    /ahn2006-B
    /ahn2006-L
    /ahn2006-M
    /Algerian
    /AmiR-HM
    /Apple-Chancery
    /Arial-Black
    /Arial-BlackItalic
    /Arial-BoldItalicMT
    /Arial-BoldMT
    /Arial-ItalicMT
    /ArialMT
    /ArialNarrow
    /ArialNarrow-Bold
    /ArialNarrow-BoldItalic
    /ArialNarrow-Italic
    /ArialRoundedMTBold
    /ArialUnicodeMS
    /BaskOldFace
    /Batang
    /BatangChe
    /Bauhaus93
    /BellMT
    /BellMTBold
    /BellMTItalic
    /BerlinSansFB-Bold
    /BerlinSansFBDemi-Bold
    /BerlinSansFB-Reg
    /BernardMT-Condensed
    /BlackadderITC-Regular
    /BodoniMT
    /BodoniMTBlack
    /BodoniMTBlack-Italic
    /BodoniMT-Bold
    /BodoniMT-BoldItalic
    /BodoniMTCondensed
    /BodoniMTCondensed-Bold
    /BodoniMTCondensed-BoldItalic
    /BodoniMTCondensed-Italic
    /BodoniMT-Italic
    /BodoniMTPosterCompressed
    /BookAntiqua
    /BookAntiqua-Bold
    /BookAntiqua-BoldItalic
    /BookAntiqua-Italic
    /BookmanOldStyle
    /BookmanOldStyle-Bold
    /BookmanOldStyle-BoldItalic
    /BookmanOldStyle-Italic
    /BookshelfSymbolSeven
    /BradleyHandITC
    /BritannicBold
    /Broadway
    /BrushScriptMT
    /Calibri
    /Calibri-Bold
    /Calibri-BoldItalic
    /Calibri-Italic
    /CalifornianFB-Bold
    /CalifornianFB-Italic
    /CalifornianFB-Reg
    /CalisMTBol
    /CalistoMT
    /CalistoMT-BoldItalic
    /CalistoMT-Italic
    /Cambria
    /Cambria-Bold
    /Cambria-BoldItalic
    /Cambria-Italic
    /CambriaMath
    /Candara
    /Candara-Bold
    /Candara-BoldItalic
    /Candara-Italic
    /Castellar
    /Centaur
    /Century
    /CenturyGothic
    /CenturyGothic-Bold
    /CenturyGothic-BoldItalic
    /CenturyGothic-Italic
    /CenturySchoolbook
    /CenturySchoolbook-Bold
    /CenturySchoolbook-BoldItalic
    /CenturySchoolbook-Italic
    /Chicago
    /Chiller-Regular
    /Cmtt10
    /Cmtt9
    /ColonnaMT
    /ComicSansMS
    /ComicSansMS-Bold
    /Consolas
    /Consolas-Bold
    /Consolas-BoldItalic
    /Consolas-Italic
    /Constantia
    /Constantia-Bold
    /Constantia-BoldItalic
    /Constantia-Italic
    /CooperBlack
    /CopperplateGothic-Bold
    /CopperplateGothic-Light
    /Corbel
    /Corbel-Bold
    /Corbel-BoldItalic
    /Corbel-Italic
    /CourierNewPS-BoldItalicMT
    /CourierNewPS-BoldMT
    /CourierNewPS-ItalicMT
    /CourierNewPSMT
    /Crayon
    /CurlzMT
    /Dinbla
    /Dinbol
    /Dinlig
    /Dinmed
    /Dinreg
    /Dotum
    /DotumChe
    /DungunM
    /DungunSB
    /Dutch801BT-Bold
    /Dutch801BT-BoldItalic
    /Dutch801BT-ExtraBold
    /Dutch801BT-Italic
    /Dutch801BT-Roman
    /EdwardianScriptITC
    /Elephant-Italic
    /Elephant-Regular
    /EngraversMT
    /ErasITC-Bold
    /ErasITC-Demi
    /ErasITC-Light
    /ErasITC-Medium
    /EstrangeloEdessa
    /Euclid
    /Euclid-Bold
    /Euclid-BoldItalic
    /EuclidExtra
    /EuclidExtra-Bold
    /EuclidFraktur
    /EuclidFraktur-Bold
    /Euclid-Italic
    /EuclidMathOne
    /EuclidMathOne-Bold
    /EuclidMathTwo
    /EuclidMathTwo-Bold
    /EuclidSymbol
    /EuclidSymbol-Bold
    /EuclidSymbol-BoldItalic
    /EuclidSymbol-Italic
    /ExpoM-HM
    /FelixTitlingMT
    /FencesPlain
    /FootlightMTLight
    /ForteMT
    /FranklinGothic-Book
    /FranklinGothic-BookItalic
    /FranklinGothic-Demi
    /FranklinGothic-DemiCond
    /FranklinGothic-DemiItalic
    /FranklinGothic-Heavy
    /FranklinGothic-HeavyItalic
    /FranklinGothic-Medium
    /FranklinGothic-MediumCond
    /FranklinGothic-MediumItalic
    /FreestyleScript-Regular
    /FrenchScriptMT
    /FrutigerBlack
    /Frutiger-Cn
    /FrutigerExt-Bol
    /FrutigerExt-Nor
    /FrutigerExtOb2
    /FrutigerExtObl-
    /FrutigerExtObl-Bold
    /FrutigerExtObl-Normal
    /Frutiger-Normal
    /FrutigerObl-Bol
    /FrutigerObl-Bold
    /FrutigerObl-Nor
    /FrutigerObl-Normal
    /FuturaBlackBT-Regular
    /FuturaBT-Bold
    /FuturaBT-BoldItalic
    /FuturaBT-Book
    /FuturaBT-BookItalic
    /FuturaBT-ExtraBlack
    /FuturaBT-ExtraBlackCondensed
    /FuturaBT-ExtraBlackCondItalic
    /FuturaBT-ExtraBlackItalic
    /FuturaBT-Heavy
    /FuturaBT-HeavyItalic
    /FuturaBT-Light
    /FuturaBT-LightCondensed
    /FuturaBT-LightItalic
    /FuturaBT-Medium
    /FuturaBT-MediumCondensed
    /FuturaBT-MediumItalic
    /FZSY--SURROGATE-0
    /Gaeul
    /Garamond
    /Garamond-Bold
    /Garamond-Italic
    /Gautami
    /Georgia
    /Georgia-Bold
    /Georgia-BoldItalic
    /Georgia-Italic
    /Gigi-Regular
    /GillSansMT
    /GillSansMT-Bold
    /GillSansMT-BoldItalic
    /GillSansMT-Condensed
    /GillSansMT-ExtraCondensedBold
    /GillSansMT-Italic
    /GillSans-UltraBold
    /GillSans-UltraBoldCondensed
    /GloucesterMT-ExtraCondensed
    /GoudyOldStyleT-Bold
    /GoudyOldStyleT-Italic
    /GoudyOldStyleT-Regular
    /GoudyStout
    /Gulim
    /GulimChe
    /Gungsuh
    /GungsuhChe
    /H2bulB
    /H2bulL
    /H2bulM
    /H2cysB
    /H2cysL
    /H2gprM
    /H2gsrB
    /H2gtrE
    /H2gtrM
    /H2gttB
    /H2hdrM
    /H2mjrE
    /H2mjsM
    /H2mkpB
    /H2porL
    /H2porM
    /H2sa1M
    /H2supE
    /H2supL
    /H2wulE
    /H2wulL
    /HaansoftBatang
    /HaansoftDotum
    /Haettenschweiler
    /HarlowSolid
    /Harrington
    /HeadlineR-HM
    /Helvetica
    /Helvetica75-Bold
    /Helvetica95-Black
    /Helvetica-BlackOblique
    /Helvetica-Bold
    /Helvetica-BoldOblique
    /Helvetica-Light
    /Helvetica-LightOblique
    /Helvetica-Narrow
    /Helvetica-Narrow-Bold
    /Helvetica-Narrow-BoldOblique
    /Helvetica-Narrow-Oblique
    /HelveticaNeue-Medium
    /HelveticaNeue-MediumCond
    /HelveticaNeue-MediumCondObl
    /HelveticaNeue-MediumExt
    /HelveticaNeue-MediumExtObl
    /HelveticaNeue-MediumItalic
    /HighTowerText-Italic
    /HighTowerText-Reg
    /Humanist521BT-Roman
    /HYbdaL
    /HYbdaM
    /HYbsrB
    /HYBuDle-Medium
    /HYcysM
    /HYdnkB
    /HYdnkM
    /HYGoThic-Bold
    /HYGoThic-Light
    /HYgprM
    /HYGraPhic-Bold
    /HYgsrB
    /HYgtrE
    /HYhaeseo
    /HyhwpEQ
    /HYkanB
    /HYkanM
    /HYKHeadLine-Bold
    /HYKHeadLine-Medium
    /HYLongSamul-Bold
    /HYLongSamul-Light
    /HYLongSamul-Medium
    /HYmjrE
    /HYMokGak-Bold
    /HYMokPan-Bold
    /HYmprL
    /HYMyeongJo-Bold
    /HYMyeongJo-Light
    /HYMyeongJo-Medium
    /HYMyeongJo-Ultra
    /HYnamB
    /HYnamL
    /HYnamM
    /HYPMokPan-Bold
    /HYPMokPan-Light
    /HYporM
    /HYPost-Bold
    /HYRGoThic-Bold
    /HYRGoThic-Medium
    /HYsanB
    /HYSeNse-Bold
    /HYShortSamul-Bold
    /HYShortSamul-Light
    /HYSinGraPhic-Medium
    /HYSinMun-MyeongJo
    /HYSinMyeongJo-Bold
    /HYsnrL
    /HYSooN-MyeongJo
    /HYsupB
    /HYsupM
    /HYSymbolA
    /HYSymbolB
    /HYSymbolC
    /HYSymbolD
    /HYSymbolE
    /HYSymbolF
    /HYSymbolG
    /HYSymbolH
    /HYTaJa-Bold
    /HYTaJaFull-Bold
    /HYTaJaFull-Light
    /HYTaJaFull-Medium
    /HYTaJa-Light
    /HYTaJa-Medium
    /HYtbrB
    /HYwulB
    /HYwulM
    /HYYeasoL-Bold
    /HYYeaSo-Medium
    /HYYeatGul-Bold
    /HYYeatGul-Medium
    /Impact
    /ImprintMT-Shadow
    /InformalRoman-Regular
    /Jokerman-Regular
    /JuiceITC-Regular
    /Kartika
    /KisBT-Italic
    /KisBT-Roman
    /KristenITC-Regular
    /KunstlerScript
    /Lapidary333BT-Black
    /Lapidary333BT-Bold
    /Lapidary333BT-BoldItalic
    /Lapidary333BT-Italic
    /Lapidary333BT-Roman
    /Latha
    /LatinWide
    /LucidaBright
    /LucidaBright-Demi
    /LucidaBright-DemiItalic
    /LucidaBright-Italic
    /LucidaCalligraphy-Italic
    /LucidaConsole
    /LucidaFax
    /LucidaFax-Demi
    /LucidaFax-DemiItalic
    /LucidaFax-Italic
    /LucidaHandwriting-Italic
    /LucidaSans
    /LucidaSans-Demi
    /LucidaSans-DemiItalic
    /LucidaSans-Italic
    /LucidaSans-Typewriter
    /LucidaSans-TypewriterBold
    /LucidaSans-TypewriterBoldOblique
    /LucidaSans-TypewriterOblique
    /LucidaSansUnicode
    /MagicR-HM
    /Magneto-Bold
    /MaiandraGD-Regular
    /MalgunGothicBold
    /MalgunGothicRegular
    /Mangal-Regular
    /Mathematica1
    /Mathematica1-Bold
    /Mathematica1Mono
    /Mathematica1Mono-Bold
    /Mathematica2
    /Mathematica2-Bold
    /Mathematica2Mono
    /Mathematica2Mono-Bold
    /Mathematica3
    /Mathematica3-Bold
    /Mathematica3Mono
    /Mathematica3Mono-Bold
    /Mathematica4
    /Mathematica4-Bold
    /Mathematica4Mono
    /Mathematica4Mono-Bold
    /Mathematica5
    /Mathematica5-Bold
    /Mathematica5Mono
    /Mathematica5Mono-Bold
    /Mathematica6
    /Mathematica6Bold
    /Mathematica6Mono
    /Mathematica6MonoBold
    /Mathematica7
    /Mathematica7Bold
    /Mathematica7Mono
    /Mathematica7MonoBold
    /MaturaMTScriptCapitals
    /MDEasop
    /MetaPlusBold-Caps
    /MetaPlusBold-Italic
    /MetaPlusBold-Roman
    /MicrosoftSansSerif
    /MingLiU
    /Mistral
    /Modern-Regular
    /MoeumTR-HM
    /MonotypeCorsiva
    /MS-Gothic
    /MS-Mincho
    /MSOutlook
    /MS-PGothic
    /MS-PMincho
    /MSReferenceSansSerif
    /MSReferenceSpecialty
    /MS-UIGothic
    /MT-Extra
    /MVBoli
    /MWORLD
    /Myriad-BdWeb
    /Myriad-CnItWeb
    /Myriad-CnWeb
    /Myriad-ItWeb
    /Myriad-Web
    /MyriadWebPro
    /MyriadWebPro-Bold
    /MyriadWebPro-Italic
    /nari9
    /NewGulim
    /NiagaraEngraved-Reg
    /NiagaraSolid-Reg
    /NSimSun
    /OCRAbyBT-Regular
    /OCRAExtended
    /OCRB10PitchBT-Regular
    /OldEnglishTextMT
    /Onyx
    /PalaceScriptMT
    /PalatinoLinotype-Bold
    /PalatinoLinotype-BoldItalic
    /PalatinoLinotype-Italic
    /PalatinoLinotype-Roman
    /Papyrus-Regular
    /Parchment-Regular
    /Perpetua
    /Perpetua-Bold
    /Perpetua-BoldItalic
    /Perpetua-Italic
    /PerpetuaTitlingMT-Bold
    /PerpetuaTitlingMT-Light
    /PianoM
    /Playbill
    /PMingLiU
    /PoorRichard-Regular
    /Pristina-Regular
    /PyunjiR-HM
    /Raavi
    /RageItalic
    /Ravie
    /RixDokdo
    /RixGrimmM
    /RixJJanguM
    /Rockwell
    /Rockwell-Bold
    /Rockwell-BoldItalic
    /Rockwell-Condensed
    /Rockwell-CondensedBold
    /Rockwell-ExtraBold
    /Rockwell-Italic
    /San60SB
    /SanBkB
    /SanBkL
    /SanBoB
    /SanBoL
    /SanBsB
    /SanBsU
    /SanDaB
    /SanDaM
    /SandArL
    /SandArM
    /SandAtL
    /SandAtM
    /SandKm
    /SandSaB
    /SandSaM
    /SandSm
    /SandTg
    /SandTm
    /SanHgB
    /SanHgL
    /SanHgM
    /SanJhR
    /SanKsB
    /SanKsL
    /SanMrB
    /SanMrL
    /SanNsB
    /SanNsL
    /SanNsM
    /SanPkM
    /ScriptMTBold
    /SegoeUI
    /SegoeUI-Bold
    /SegoeUI-BoldItalic
    /SegoeUI-Italic
    /SeoulHangangL
    /SeoulHangangM
    /SeoulNamsanB
    /SeoulNamsanEB
    /SeoulNamsanL
    /SeoulNamsanM
    /SeoulNamsanvert
    /ShowcardGothic-Reg
    /Shruti
    /SimHei
    /SimSun
    /SimSun-PUA
    /SinMyungJoSymbol
    /SJbitB_sungandang_bundle
    /SJdeepwater_sungandang_bundle
    /SJgothic04_sungandang_bundle
    /SJmyungjo01_sungandang_bundle
    /SJSoju1
    /SJsoju1_sungandang_bundle
    /SnapITC-Regular
    /Stencil
    /Sylfaen
    /SymbolMT
    /Tahoma
    /Tahoma-Bold
    /TempusSansITC
    /Times-Bold
    /Times-BoldItalic
    /Times-Italic
    /TimesNewRomanMT-ExtraBold
    /TimesNewRomanPS-BoldItalicMT
    /TimesNewRomanPS-BoldMT
    /TimesNewRomanPS-ItalicMT
    /TimesNewRomanPSMT
    /Trebuchet-BoldItalic
    /TrebuchetMS
    /TrebuchetMS-Bold
    /TrebuchetMS-Italic
    /Tunga-Regular
    /TwCenMT-Bold
    /TwCenMT-BoldItalic
    /TwCenMT-Condensed
    /TwCenMT-CondensedBold
    /TwCenMT-CondensedExtraBold
    /TwCenMT-Italic
    /TwCenMT-Regular
    /Uni0553
    /Univers
    /Univers-Condensed
    /Univers-Condensed-Bold
    /Univers-Condensed-BoldItalic
    /Univers-Condensed-Medium
    /Univers-Condensed-MediumItalic
    /UniversLight
    /UniversLightOblique
    /UniversOblique
    /Univers-Oblique
    /Verdana
    /Verdana-Bold
    /Verdana-BoldItalic
    /Verdana-Italic
    /VinerHandITC
    /Vivaldii
    /VladimirScript
    /Vrinda
    /Webdings
    /Wingdings2
    /Wingdings3
    /Wingdings-Regular
    /YDI2002
    /YDIBirdL
    /YDIBirdM
    /YDIChbinB
    /YDIChbinL
    /YDIChbinM
    /YDIGukB
    /YDIGukL
    /YDIGurmL
    /YDIHoopM
    /YDIMonoM
    /YDIPinoM
    /YDISprIIM
    /YDIYGO310
    /YDIYGO320
    /YDIYGO330
    /YDIYGO340
    /YDIYGO350
    /YDIYGO360
    /YDIYMjO220
    /YDIYMjO230
    /YDIYMjO240
    /YDIYMjO310
    /YDIYMjO320
    /YDIYMjO330
    /YDIYMjO340
    /YDIYMjO350
    /YDIYMjO360
    /YDIYuroB
    /YDIYuroM
    /YetR-HM
    /YGO11
    /YGO115
    /YGO12
    /YGO13
    /YGO22-KSCpc-EUC-H
    /YGO24-KSCpc-EUC-H
    /YGO33
    /YGO34
    /YMjO12
    /ZWAdobeF
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages true
  /ColorImageMinResolution 150
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 300
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterColorImages true
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.76
    /HSamples [2 1 1 2] /VSamples [2 1 1 2]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 15
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 15
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages true
  /GrayImageMinResolution 150
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 300
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterGrayImages true
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.40
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.76
    /HSamples [2 1 1 2] /VSamples [2 1 1 2]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 15
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 15
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages true
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile (None)
  /PDFXOutputConditionIdentifier ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName ()
  /PDFXTrapped /False

  /Description <<
    /CHS <FEFF4f7f75288fd94e9b8bbe5b9a521b5efa7684002000410064006f006200650020005000440046002065876863900275284e8e55464e1a65876863768467e5770b548c62535370300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c676562535f00521b5efa768400200050004400460020658768633002>
    /CHT <FEFF4f7f752890194e9b8a2d7f6e5efa7acb7684002000410064006f006200650020005000440046002065874ef69069752865bc666e901a554652d965874ef6768467e5770b548c52175370300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c4f86958b555f5df25efa7acb76840020005000440046002065874ef63002>
    /DAN <>
    /DEU <>
    /ESP <>
    /FRA <>
    /ITA (Utilizzare queste impostazioni per creare documenti Adobe PDF adatti per visualizzare e stampare documenti aziendali in modo affidabile. I documenti PDF creati possono essere aperti con Acrobat e Adobe Reader 5.0 e versioni successive.)
    /JPN <>
    /NLD (Gebruik deze instellingen om Adobe PDF-documenten te maken waarmee zakelijke documenten betrouwbaar kunnen worden weergegeven en afgedrukt. De gemaakte PDF-documenten kunnen worden geopend met Acrobat en Adobe Reader 5.0 en hoger.)
    /NOR <>
    /PTB <>
    /SUO <>
    /SVE <>
    /ENU (Use these settings to create Adobe PDF documents suitable for reliable viewing and printing of business documents.  Created PDF documents can be opened with Acrobat and Adobe Reader 5.0 and later.)
    /KOR <FEFFc7740020c124c815c7440020c0acc6a9d558c5ec0020be44c988b2c8c2a40020bb38c11cb97c0020c548c815c801c73cb85c0020bcf4ace00020c778c1c4d558b2940020b3700020ac00c7a50020c801d569d55c002000410064006f0062006500200050004400460020bb38c11cb97c0020c791c131d569b2c8b2e4002e0020c774b807ac8c0020c791c131b41c00200050004400460020bb38c11cb2940020004100630072006f0062006100740020bc0f002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e00300020c774c0c1c5d0c11c0020c5f40020c2180020c788c2b5b2c8b2e4002e>
  >>
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [1200 1200]
  /PageSize [612.000 792.000]
>> setpagedevice


