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천일염 생산공정별 미생물 분포 조사 및 호염미생물 동정
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Distribution and Identification of Halophilic Bacteria in Solar Salts Produced during Entire Manufac-

turing Process. Na, Jong-Min1,2, Min-Seung Kang1, Jin-Hyo Kim3, Yong-Xie Jin1, Jeong-Hwan Je1,

Jung-Bong Kim1, Young-Sook Cho1, Jae-Hyun Kim1, and So-Young Kim1*. 1Functional Food & Nutri-
tion Division, Department of Agrofood Resources, National Academy of Agricultural Sciences (NAAS), RDA,
Suwon 441-853, Korea, 2Department of Food Science and Technology, Research Center for Bioresource
and Health, Chungbuk National University, Cheongju 361-763, Korea, 3Chemical Safety Division, National
Academy of Agricultural Sciences(NAAS), RDA, Suwon 441-707, Korea − In this study, we determined the

changes in microbial numbers in solar salts according to the manufacturing process and storage duration. The

salt samples were harvested from salt farms in Shinan (area 2) and Yeonggwang (area 1). They were serially

diluted ten-fold and then placed on 4 kinds of cultivable media (mannitol salt agar, eosin methylene blue, plate

count agar, and trypticase soy agar). After incubation, we obtained 62 halophilic isolates from the salt sam-

ples. Coliform and general bacteria were not detected in all salt samples. By 16S rRNA sequencing analysis,

we found 12 kinds of halophilic bacteria belonging to the genera Halobacillus, Halomonas, Bacillus, Idioma-

rina, Marinobacter, Pseudoalteromonas, Vibrio, Salinivibrio, Virgibacillus, Alteromonas, Staphylococcus and

some un-known stains. In our study, we discovered two novel species that have a 16S rDNA sequence similar-

ity below 97%.
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서 론

소금은 우리 식생활에 있어 없어서는 안 될 매우 중요한

식품임에도 불구하고 건강에 좋지 않은 식품으로 인식되어

오고 있다. 소금이 신진대사 촉진, 적혈구 생성, 체액 균형

유지 등 인체에 유용한 작용을 하는 필수물질이지만[2] 소

금의 과잉 섭취는 고혈압, 뇌졸중 등 심혈관질환과 같은 위

험요인을 갖고 있는 것도 사실이다[6, 7, 21]. 그러나 최근

국내외적으로 천일염의 품질우수성 및 생리활성 효과가 밝

혀지면서 천일염에 대한 새로운 인식 변화가 나타나게 되었

다[10, 19]. 이에 지난 2008년 3월에 농림수산식품부의 김치,

고추장, 천일염 등 6대 전통발효식품의 명품화 육성 정책추

진 계획에 따라 천일염이 “광물”(염관리법, 1963년)에서 “식

품”(식품위생법)으로 분류되었고 천일염의 식품규격기준도

2009년 3월에 설정되었다. 이에 모든 음식의 기본재료로 사

용되고 있는 천일염을 위생안전적으로 대량 생산함으로 농

식품과 연계한 산업화가 촉진될 수 있는 기반을 마련하게 되

었다[11, 12].

2006년 대한염업조합 자료에 따르면 국내 천일염 생산량

286천 톤 중 82%인 235천 톤은 전남지역에서 생산되고 있

고, 국외에서는 중국, 프랑스, 베트남 등에서 수입되고 있는

데 2004년 이후 현재까지 국내 수입물량이 점차 증가하고

있는 추세이다[11]. 천일염은 대부분 김치, 장류 등 전통발

효식품 및 다양한 가공식품을 제조하는데 폭넓게 이용되고

있다.

기존 염관리법에서 천일염의 식품화에 따른 연구개발 및

육성지원 제도가 제대로 갖추어지지 않은 상태에서 천일염

에 대한 갑작스런 관심 증대로 우려되는 문제점들이 많다.

우선적으로 천일염이 식품으로서 안전성 인식 문제해결을

위한 제도 및 식품으로서의 천일염 관리기준 확립과 프랑스

의 적색라벨제(Label Rouge)와 같은 품질등급화를 위한 제

도 마련이 시급하다. 프랑스, 중국 일본 등과 같이 우리나라

에서도 식품공전에 천일염 및 식염에 대한 식품규격기준이

마련되어 있지만, 일본의 경우에만 식용염에 대해 일반세균

수 300 CFU/g 이하, 대장균 불검출로 미생물에 대한 검출

기준이 정해져 있다[16].
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그러나 미생물학적 접근으로 볼 때 염농도는 미생물 생육

에 높은 영향을 미치는 환경요인 중 하나로 대부분의 미생

물들은 염농도 1% 이내를 생육 최적조건으로 하지만 자연

계에 존재하는 미생물들 중 그 이상의 염농도에서도 생육이

가능한 것들도 있다[8]. 이들을 염농도에 적응여부를 기준으

로 높은 염농도에서 생육 가능한 내염성 미생물과 생육 최

적조건으로 하는 호염성 미생물로 구분할 수 있다. 이들 호

염성 미생물은 일반적으로 요구되는 최적 염농도에 따라 내

염성균(0~0.3 M), 중호염성균(0.2~2.0 M), 그리고 고호염성

균(3.0~5.0 M)으로 분류하고 있다[5, 18]. 

최근에는 전 세계적으로 염전에서 생육하는 이들 호염미

생물의 군집분석[1, 3, 4], 생화학[17] 및 유전학적 특성 구

명[20, 24] 등 천일염 유래 호염미생물의 산업화를 위해 많

은 연구자들의 관심 속에서 이와 관련하여 활발하게 연구가

수행되고 있다[9, 13].

따라서 본 연구에서는 천일염 생산의 근원이 되는 해수로

부터 천일염이 형성되어 저장하기까지의 생산공정별 미생물

분포 조사를 16S rRNA sequencing분석을 바탕으로 한 분

자생물학적 기법을 이용하여 조사하였다. 이를 토대로 국내

최대 생산지에서 생산된 천일염의 미생물학적 위생안전성을

확인하고, 기존에 보고되지 않은 새로운 호염미생물을 분리

하여 보고하고자 한다.

재료 및 방법

실험재료

천일염 시료는 2009년 6월에 전라남도 서해안에 위치한

신안군의 증도면(T 염전)과 도초면(S 염전) 그리고 영광군

(D 염전)에서 생산공정을 저장수, 증발지, 함수저장고, 결정

지, 소금저장고 등 5단계 과정으로 구분하여 총 28개 시료

를 수집하여 사용하였다.

미생물 배양 및 분리

28개의 분석 시료에서 각각 1 g 또는 1 mL를 취하여 생

리식염수 용액 9 mL과 혼합하여 1분간 vortex하였고, 이를

균질화한 후 10-1~10-7으로 십진 희석하였다. 희석액은 4종

류의 선택배지에 각각 도말하여 35oC에서 48시간 이상 배

양하였다. 사용된 배지는 세균 분리를 위한 Trypticase soy

agar(TSA), Plate count agar(PCA) 그리고 호염세균 분리를

위한 7% NaCl을 함유하고 있는 배지 Mannitol salt agar

(MSA)와 대장균 분리용 선택배지인 Eosin methylene blue

(EMB)를 사용하였다. 본 연구에 사용된 미생물 배양에 이

용된 배지들은 모두 DIFCO Co.(USA)에서 구입하였다. 배

양 후 형성된 집락(colony)은 크기, 모양과 색 등의 형태학

적 특성에 따라 분류, 무작위로 다수의 콜로니를 선택하였

으며, 3회의 계대 배양을 통해 미생물을 순수 분리하였다

[18].

분리균 동정

16S rRNA gene sequence 분석을 통한 분리미생물의 동

정을 위해 순수 분리된 집락에서 균체를 취하여 colony PCR

을 수행하였다. PCR premix와 혼합한 후, 27f와 1492r의

primer를 이용하여 16S rRNA gene을 증폭하였다. 증폭된

PCR 산물은 Solgent Co. Ltd(Korea)에 의뢰하여 염기서열

을 분석하였다[14]. 

각 미생물 별로 조합된 16S rRNA 염기서열은 DDBJ

database를 통해 기존에 보고된 미생물의 16S rRNA 염기서

열과 상동성을 비교함으로서 세균을 분류하고 동정하였다.

그리고 분리된 미생물의 16S rRNA 염기서열을 CLUSTAL

X program으로 multiple sequence alignment한 후 phylo-

genetic consensus tree를 작성하였다. 해당 분석은 neighbour-

joining 알고리즘을 바탕으로 수행되었다. 미생물 분류 체계

상 16S rRNA 염기서열의 상동성이 99% 이상이면 기존에

보고된 미생물을 참고하여 동일 균주로, 97.0% 미만이면

계통학적으로 가장 유연관계가 높은 속으로 분류하였다[22,

23].

결과 및 고찰

생산 공정별 천일염 내 미생물 분포 조사

Table 1에서 보는 것처럼 전남지역 3곳의 염전에서 저장

수로부터 소금저장고에 이르기까지 생산 공정별로 채취한

천일염 시료에서는 식품 오염 지표 미생물인 Escherichia

coli는 모든 단계에서 검출되지 않았다. 이는 일본의 식용염

에 정해진 대장균 불검출이라는 기준에 준한 결과로 우리나

라의 천일염 생산 공정에서 오염미생물에 대한 미생물학적

안전성을 입증할 수 있었다. 그러나 천일염 생산 공정 중 대

장균은 검출되지 않았지만, 저장수 및 증발지 단계로 진행되

면서 1.1×103~1.8×105 CFU/g의 미생물이 검출되어 총세균수

300 CFU/g 이하라는 일본 식용염 기준[16]에 부적합한 결과

를 얻었다. 그러나 이들 분리균들은 총균수 계수용 배지인

Plate count agar(PCA)와 Trypticase soy agar(TSA)에서는

검출되지 않았거나 검출율이 낮았고, 7%(w/v) NaCl이 첨가

되어 있는 Mannitol salt agar(MSA)에서만 생육하였다. 따

라서 이번 연구결과를 통해 우리는 천일염의 경우는 식품의

일반세균에 대한 검출 기준이 아니라 호염미생물에 대한 별

도의 기준이 마련되어야 하고, 이들 미생물의 총균수 계수

를 위한 일정 농도의 염을 포함한 배양배지를 사용하여야 분

석시료 중 존재하는 호염균을 분리할 수 있음을 알 수 있었

다. 이번 연구에서 분리된 균주들은 약 1.2 M 염농도에서 배

양되었기 때문에 Gilmour[3]의 분류에 따라 0.2 M~2.0 M 염

농도에서 자라는 중호염성균 군으로 분류하였다.

육지 염전인 D염전에서는 저장수에서 1.1×103 CFU/mL의

세균이 검출되었고 증발지 단계에서 3.7×104 CFU/mL까지

증가하다 결정지에서 6.3×103 CFU/mL 수준까지 감소하였으
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며, 소금저장고에서는 전혀 검출되지 않았다. 그리고 해안

지역에 위치한 T염전의 경우 다른 염전에 비해 저장수에서

3.4×104 CFU/mL의 상당히 높은 수의 미생물이 검출되었고,

그 다음 증발지 단계에서는 염도 10도인 2차 증발지에서

1.8×105 CFU/mL 수준으로 가장 높은 수의 검출율을 나타내

었다. 이후 단계로 진행되면서부터는 다른 염전과 마찬가지

로 결정지 단계에서 서서히 감소되다가 소금저장고에 보관

된 천일염에서는 미생물이 검출되지 않았다. 마지막으로 우

리나라 소금생산지 중 청정지역으로 알려져 있는 S염전에서

는 저장수와 증발지에서 1.6×104~1.3×104 CFU/mL 수준으

로 미생물이 검출되었지만, 다른 염전과 달리 함수저장고와

결정지 단계에서 미생물이 전혀 검출되지 않았다. 이와 같

은 결과를 통해 천일염이 결정화되면서 염농도가 높아지는

함수저장고와 소금창고에서는 호염균조차도 생육이 억제됨

을 알 수 있었고, 천일염 중 좀 더 다양한 미생물 분포 조사

를 위해서는 유전학적 기법을 이용한 비배양법을 통해 조사

되어야 할 것이다. 이번 연구에서는 배양법을 통해 분리된

균주들의 동정을 위해 각 공정별로 콜로니 모양, 크기를 고

려하여 무작위로 선별하여 총 호염미생물 62균주를 순수 분

리 배양하여 미생물을 동정하였다.

16S rRNA 염기서열 분석에 의한 분리균 동정

각 공정에서 분리된 호염미생물 총 62균주를 순수 분리

배양하여 16S rRNA 염기서열 분석법을 통해 미생물 동정

을 실시한 후 중복된 균종을 제외하고 대표적으로 37분리

균주만을 정리하여 Table 2에 나타내었다. 천일염 생산공정

중 채취한 시료에서는 총 12속 미생물의 존재를 확인하였는

데, 이들의 미생물속은 Halobacillus, Halomonas, Bacillus,

Idiomarina, Marinobacter, Pseudoalteromonas, Vibrio, Sa-

linivibrio, Virgibacillus, Alteromonas, Staphylococcus, un-

Table 1. Investigation of total halophilic bacteria isolated from solar salts during the entire manufacturing process.

No.a Sample information
Bacterial count (CFU/g or mL)b

EMB MSA PCA TSA

S1 Seawater - c 1.6×104 - -

S2 Evaporation pond (1st) - 4.6×104 - -

S3 Evaporation pond (2nd) - 1.3×104 - -

S4 Ephemeral saline reservoir (1st) - - - -

S5 Ephemeral saline reservoir (2nd) - - - -

S6 Salt outer storage (2006.08) - - - -

S7 Salt inter storage (2006.08) - - - -

S8 Salt storage (2007.06) - - - -

S9 Salt storage (2008.09) - - - -

D1 Seawater - 1.1×103 - -

D2 Evaporation pond (1st) - 2.8×103 - -

D3 Evaporation pond (2nd) - 3.7×104 - -

D4 Evaporation pond (3rd) - 2.0×104 - -

D5 Ephemeral saline reservoir - 9.6×103 - -

D6 Crystallization pond - 6.3×103 - -

D7 Salt storage - - - -

T1 Seawater - 3.4×104 - -

T2 Evaporation pond (1st) - 3.6×104 - 2.6×103

T3 Evaporation pond (2nd) - 5.0×104 - 1.7×103

T4 Evaporation pond (3rd) - 3.4×104 - 1.0×103

T5 Evaporation pond (4st) - 1.8×105 - 3.9×102

T6 Crystallization pond (1st, Gray salt) - 1.1×103 - -

T7 Crystallization pond (2nd, Gray salt) - 2.4×102 - -

T8 Crystallization pond (2nd, Upper and gray salt) - 2.4×102 - -

T9 Crystallization pond (Modern salt) - 1.0×102 - -

T10 Crystallization pond (Upper and modern salt) - 4.8×101 - -

T11 Salt storage (2009.06, Modern salt) - - - -

T12 Salt storage (2004.06, Modern salt) - - - -

aS saltpan (Chunnam Docho); D saltpan (Chunnam Yeonggwang); T saltpan (Chunnam Jungdo).
bCultivable media: EMB for E. coli, MSA with 7% salt for halophlic bacteria and Staphylococcus aureus, PCA and TSA for total bacteria. 
C- : Not detected
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known sp. 등이다. Madigan et al.[15]에 의해 기술된 저서

를 토대로 호염미생물의 분류체계를 나뉘어 볼 때 분리균들

중 대표적인 극호염성균인 Halobacillus와 Halomonas는 T염

전에서만 검출되었고 중호염균에 해당하는 대부분의 미생물

들은 D와 T염전에서 분리되었다[8]. Lim et al.[14]이 국내산

천일염에서 분리하여 새롭게 명명하여 보고한 Halomonas

koreensis는 우리 연구에서는 발견되지 않았다.

그 외 저호염균인 Alteromonas macleodii는 D염전의 저

장수에서, Staphylococcus epidermidis는 T염전의 토판염 제

조 공정 중 결정지에서만 검출되었다. 특히 97% 미만의 낮

은 동정율을 나타낸 Salinivibrio속에 분류된 2개의 분리균은

유연관계가 낮아 추후 유전자 상동성 분석을 통해 신규성 검

토를 위해 좀더 연구를 수행할 예정이다. 

Phylogenetic analysis 분석을 통한 신규 미생물의 위치

Fig. 1에서 보는 것처럼 16S rRNA 염기서열 간의 상동성

비교를 위한 계통학적 분석 접근법을 통해 신규미생물의 위치

를 파악해 보았다. 97% 미만의 동정율을 나타낸 Salinivibrio

sp. D3-3M와 D3-5M는 비록 같은 속에 그룹 되어 있지만

특히 D3-5M의 경우 다른 속으로 명명될 가능성이 매우 높

Table 2. Species-identification of halophilic bacteria isolated from solar salts by 16S rRNA sequencing.

Saltpan Sources Strains Species-identification Identity (%) Accession number

T Crystallization pond T7-6M Halobacillus sp. 99.37 AB617537

T Crystallization pond T8-11M Halobacillus sp. 99.79 AB617538

T Crystallization pond T8-18M Halobacillus sp. 99.25 AB617539

T Crystallization pond T7-4M Halobacillus trueperi 99.31 AB617540

S Seawater S7-1T Halobacillus trueperi 99.31 AB617541

T Crystallization pond T8-20M Halobacillus trueperi 99.79 AB617542

T Crystallization pond T8-28M Halomonas alimentaria 99.93 AB617543

T Crystallization pond T8-1M Halomonas ventosae 99.79 AB617544

T Crystallization pond T7-7M Bacillus aquimaris 99.65 AB617545

T Crystallization pond T8-4M Bacillus aquimaris 99.30 AB617546

T Crystallization pond T10-3M Bacillus baekryungensis 99.31 AB617547

T Crystallization pond T7-3T Bacillus gibsonii 99.96 AB617548

T Crystallization pond T8-3T Bacillus gibsonii 99.65 AB617549

T Crystallization pond T10-1M Bacillus horikoshii 99.38 AB617550

D Seawater D1-6M Bacillus marisflavi 99.86 AB617551

T Crystallization pond T10-1T Bacillus megaterium 99.45 AB617552

T Crystallization pond T7-9T Bacillus sp. 97.58 AB617553

T Crystallization pond T8-25M Bacillus sp. 99.72 AB617554

T Crystallization pond T10-2M Bacillus sp. 99.51 AB617555

T Crystallization pond T8-3M Idiomarina seosinensis 99.24 AB617556

D Seawater D1-1T Marinobacter alkaliphilus 99.30 AB617557

D Seawater D1-1M Marinobacter flavimaris 99.86 AB617558

D Evaporation pond D2-3M Marinobacter sp. 99.79 AB617559

D Evaporation pond D3-2M Marinobacter sp. 99.80 AB617560

D Seawater D1-2T Micrococcus luteus 99.43 AB617561

D Evaporation pond D2-5M Pseudoalteromonas ruthenica 99.29 AB617562

D Evaporation pond D2-6M Pseudoalteromonas ruthenica 99.93 AB617563

D Evaporation pond D2-1T Salinivibrio budaii 99.03 AB617564

D Evaporation pond D3-3M Salinivibrio sp.<Un-known>a 96.81 AB617565

D Evaporation pond D3-4M Salinivibrio vallismortis 98.68 AB617566

D Evaporation pond D3-5M Salinivibrio sp.<Un-known>a 96.69 AB617567

D Evaporation pond D2-7M Salinivibrio sp. 99.17 AB617568

D Evaporation pond D2-2T Vibrio harveyi 99.51 AB617569

T Crystallization pond T8-4T Virgibacillus pantothenticus 99.93 AB617570

D Seawater D1-4M Alteromonas macleodii 99.28 AB617571

T Crystallization pond T7-3M Staphylococcus epidermidis 99.93 AB617572

T Crystallization pond T8-19M Staphylococcus epidermidis 99.93 AB617573

aUn-known, the isolates that have a 16S rDNA sequence similarity below 97% are novel species.
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아 이 균 역시 좀 더 심층연구가 필요할 것으로 판단된다.

본 연구에서 우리는 천일염 생산 공정별 미생물 분포를

조사한 결과 대장균 등 식품 오염지표 미생물들의 불검출과

다양한 호염미생물의 존재를 확인하였다. 이 결과는 비록 일

본의 식용염 규격 기준[16]을 토대로 비교하였지만, 추후 우

리나라 식염에 대한 미생물 검출기준이 마련되기 위한 기초

자료로 활용될 수 있고, 현 시점에서는 국내산 천일염 생산

지는 식품 오염지표 미생물들의 불검출이라는 연구 결과를

토대로 위생학적으로 안전하다고 판단된다. 또한 천일염 생

산지는 다양한 새로운 호염미생물의 저장고로 앞으로 더욱

주목 받을 것으로 기대된다.

요 약

우리나라 전남지역에서 생산되는 천일염의 생산공정별 미

생물 분포 조사 및 배양 분리법을 이용하여 호염미생물을 분

리하여 동정하는 것을 이번 연구의 목표로 삼았다. 천일염

시료는 생산지를 고려하여 육지 염전인 영광군 한 지역과 해

안 염전 지역인 신안군 두 군데에서 생산공정별로 세분화하

여 총 28개 분석시료를 수집하여 사용하였으며, 이들 시료

를 십진 희석하여 4종류의 미생물 분리용 배지에 도말, 배

양한 후 나타난 집락(colony)을 계수하였다. 그 결과 천일염

생산 공정 중 대장균 등의 식품 오염지표 미생물은 검출되

Fig. 1. Phylogenetic position of the representative and novel strains of halophilic bacteria isolated from solar salts based on 16S

rRNA gene sequence.
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지 않았지만, 저장수에서 증발지 단계로 진행되면서 1.1×103

~1.8×105 CFU/g의 호염성 미생물들이 검출되었다. 그러나

이후 단계인 함수저장고, 결정지에서는 미생물 수가 점차적

으로 감소되었으며, 소금저장소에 보관된 천일염 시료에서

는 미생물이 전혀 검출되지 않았다. 이들 분리균들은 형태

학적 특성에 따라 무작위로 62개 집락을 선정하여 분리하였

다. 순수 분리된 미생물들은 PCR 기법을 통해 16S rRNA

유전자의 염기서열을 분석한 후, 기존에 보고된 미생물 유

전자 database와 비교함으로써 12속의 천일염 유래 호염균

들의 존재를 확인하였다. 이번 연구 결과 천일염 생산 단계

에서 분리된 halophilic bacteria은 Halobacillus, Halomonas,

Bacillus, Idiomarina, Marinobacter, Pseudoalteromonas,

Vibrio, Salinivibrio, Virgibacillus, Alteromonas, Staphylococcus

및 un-known 등이다.
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