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ABSTRACT: Soybean is well known to be originated from Korea and far-east Asian countries, and studies of many root nodule bacteria 

associated with soybean have mainly-focused on nitrogen fixation, but much less study was carried out on bacterial community in the 
rhizosphere of soybean. In this study, we analyzed the bacterial community in rhizosphere of Korean soybean, Daepungkong using the 
pyrosequencing method based on the 16S rRNA gene to characterize the change of the rhizosphere community structure according to 

the growth stages of soybeans and to elucidate bacterial core community in rhizosphere of soybean. Our results revealed that bacterial 
community of rhizosphere soil differed from that of bulk soil and was composed of a total of 21 bacterial phyla. The predominant phylum 
in the rhizosphere of soybean was Proteobacteria (36.6–42.5%) and followed by Acidobacteria (8.6–9.4%), Bacteroidetes (6.1–10.9%), 

Actinobacteria (6.4–9.8%), and Firmicutes (5.7–6.3%). The bacterial core community in soybean rhizosphere was mainly composed of the 
operational taxonomic units (OTUs) belonging to the phylum Proteobacteria throughout all growth stages. The OTU00006 belonged to the 
genus Bradyrhizobium had the highest abundance and Steroidobacter, Streptomyces, Devosia were followed. These results show that 

bacterial core community in soybean rhizosphere was mainly composed of OTUs associated with plant growth promotion and nutrient 
cycles. 
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근권(Rhizosphere)은 뿌리의 영향을 받는 좁은 영역으로 미

생물이 상호작용하는 놀이터이자 전쟁터라고도 하고, 지구

상에서 미생물의 가장 역동적인 공간이라 할 정도로 미생물 

군집 다양성과 변화가 큰 곳이다(Raaijmakers et al., 2009; 

Philippot et al., 2013). 일반적인 토양 1 g에는 대략 10
8
 cfu 미

만의 세균이 서식하나 근권 토양에는 10
10
에서 10

12
 정도의 세

균이 존재한다고 알려져 있다(Foster, 1988). 이들 근권 미생물

은 식물의 제2의 유전체라고 불릴 정도로 식물의 건강에 필수

적이고, 식물과의 상호작용하면서 성장과정에 중요한 역할을 

하기 때문에 많은 연구자들의 관심분야이다(Berendsen et al., 

2012; Chaparro et al., 2014; Prashar et al., 2014). 토양 미생물

은 토양의 물리화학적 특성, 경작형태 등 다양한 요인에 의해 

영향을 받으며(Girvan et al., 2003; Frey et al., 2004; Fierer and 

Jackson, 2006; Lauber et al., 2008; Faoro et al., 2010; Rousk et 

al., 2010), 근권 미생물의 경우 토양의 특성뿐만 아니라 식물

의 발달 단계에 의해서도 영향을 받는다(Baudoin et al., 2002; 

Mougel et al., 2006; Houlden et al., 2008; Gottel et al., 2011; 

Chaparro et al., 2014). 근권과 같은 특정서식지와 관련되어 안

정적이고 일정하게 유지되는 미생물 집합체를 핵심군집이라

고 하며 서식지 내 생태계 기능에 중요한 역할을 할 것으로 추

정된다(Shade and Handelsman, 2012). 

미생물 군집의 분석은 크게 배양 의존적인 방법과 비의존

적인 방법으로 나눌 수 있으며, 대부분(>99%)의 미생물들은 

실험실에서 배양되지 않기 때문에 배양 의존적 분석은 그 한계

가 존재한다(Amann et al., 1995). 배양 비의존적 방법을 통한 
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군집분석은 주로 16S rRNA 유전자를 이용한 DGGE, TGGE, 

t-RFLP, SSCP 등을 사용하였다. 최근 클로닝(cloning)에 비해 

비용이나 노동력 면에서도 절감이 되며, 미숙한 조작으로 인

한 에러를 줄여 줄 수 있는 차세대 염기서열분석 방법(next 

generation sequencing, NGS)으로 빠르게 대체되고 있다(Su et 

al., 2012). 

콩(Glycine max (L.) Merr.)은 단백질과 지질이 풍부하고, 

전 세계적으로 가장 넓은 재배면적을 갖는 작물들 중 하나이

며, 경제적으로 중요한 작물이다(Schmutz et al., 2010). 콩의 

광범위한 유용성으로 인해 식품의 기능성 물질 연구뿐 아니

라 질소 고정균 연구 등 다양한 분야에서 진행되었으며, 콩의 

전체 유전체 분석도 완료되었다(Graham, 2008; Isanga and 

Zhang, 2008; Schmutz et al., 2010). 콩의 근권 미생물에 대한 

연구는 주로 뿌리혹과 질소 고정에 대하여 많은 연구가 이루

어졌으나, 최근 들어 식물의 건강과 밀접하게 관련된 것으로 

알려진(Berendsen et al., 2012; Philippot et al., 2013) 근권 미

생물 군집의 구조와 기능, 토성, 품종, 성장단계 등에 따른 영향

에 대한 연구가 수행되었다(Xu et al., 2009; Mendes et al., 

2014; Sugiyama et al., 2014). 콩의 근권에는 Proteobacteria와 

Actinobacteria가 우점하였으며, Bacteroidetes, Acidobacteria, 

Firmicutes 등은 연구결과에 따라 우점하는 순위가 다르게 나

타났다(Sugiyama et al., 2014). 

콩의 원산지로 알려진 한국의 콩에 대한 연구는 많이 이루

어졌으나 콩의 근권미생물 연구는 거의 이루어지지 않아 이에 

대한 미생물 생태학적인 접근이 필요하다. 본 연구에서는 

NGS를 사용하여 한국에서 많이 재배되고 있는 대풍콩을 대상

으로 근권에 어떠한 세균이 서식하며, 어떠한 분포를 이루고 

있는지를 알아보고자 하였으며, 콩의 근권에 서식하는 핵심 

세균 군집을 구명하고자 하였다.

재료 및 방법

종자 전처리, 파종 및 재배

콩 종자는 재배종인 대풍콩(CM3-004, 국립식량과학원)을 

2014년 5월 27일에 파종하였다. 파종 전 종자 표면에 상주하

고 있는 미생물의 살균을 위해 Clough와 Bent (1998)의 방법

에 따라 표면 세척을 실시하였다. 먼저 종자를 50 ml falcon 

tube에 담아 95%의 에탄올로 30초에서 60초 정도 침지하였다. 

그 다음 2.3%의 sodium hypochlorite와 0.05% Tween 20이 포

함되어 있는 50% 표백제로 5분간 침지시킨 후 시약잔류물을 

제거하기 위해 멸균 증류수로 세 번 세척하였다. 이렇게 세척

한 종자는 잘 풍건하여 물기를 제거한 후, 콩의 자주무늬병 예

방과 조류기피의 기능이 있는 종자처리 액상수화제인 새총

(Yonezawa)을 건종자 1 kg당 30 ml 기준으로 종자에 골고루 

묻혀주고 그늘에서 건조했다. 이 종자를 2014년 5월 23일에 

수원시 권선구 서둔동에 위치한 (구)농업생물부 내 연구용 시

험포장(37° 15' 46.42'' N, 126° 59' 15.24'' E)에 이랑형태로 비

닐피복한 토양에 30 cm 정도의 간격으로 한 구멍에 2립씩 파

종하였다. 파종 후에는 조류나 동물에 의한 종자의 유실을 막

기 위해 한랭사로 방조망을 설치하였다. 한랭사는 종자가 발

아하여 새싹이 나와 더 이상 종자 유실을 막을 필요가 없을 때

까지 한달 동안 유지하였다. 재배기간 중 토양이 건조되지 않

도록 관리하고 지속적으로 잡초를 제거하였다. 재배기간 중에

는 비료나 살충제를 사용하지 않았다.

토양시료 채취 및 분석

시료는 작물의 생산성과 밀접하게 관련되어 있다고 알려져 

있는 콩의 생식생장기 중에서도 개화기[max flowering (MF), 

R2], 착협기[max pod (MP), R4], 협비대기[max seed (MS), 

R6], 성숙기[max maturity (MM), R7] 4 단계를 대상으로 근권

토양(RS)과 비근권토양(BS)을 3반복으로 채취하였다(Fehr 

and Caviness, 1977). 채취한 시료는 신속히 실험실로 옮겨와 

토양을 잘 섞은 후 2 mm 체로 걸러 균질화하여 토양 100 g을 사

각플라스틱병과 Eppendorf-tube에 나누어 담아 -80°C 냉동고

에 보존하여 DNA 추출에 사용하였다. 건토의 보존은 균질화 

시킨 토양 100 g을 3일간 음건하여 토양화학성 분석에 사용하

였다. 

DNA 추출 및 파이로시퀀싱 분석

DNA 추출을 위해서 토양 0.25 g을 PowerSoil DNA isolation 

kit (Mo Bio)를 사용하여 제조사의 방법에 따라 추출하였다. 

추출된 DNA는 Qubit 2.0 Fluorometer (Life Technologies 

Inc.)을 통해 정량하였다. 추출된 DNA의 파이로시퀀싱 분석

은 Chunlab에 의뢰하여 Roche 454 GS-FLX+ 장비를 사용하

였다.

정방향 프라이머로는 V1-9F (5′-AC-GAGTTTGATCMT 

GGGCTCAG-3′)로 adaptor-linker-primer의 순서로 구성되어 

있다, 역방향 프라이머로는 V3-541R (5′-X-AC-WTTACC 

GCGGCTGCTGG-3′)로 adaptor-barcode-linker-primer의 순

서로 구성되어 있다. X는 시료를 구분하기 위하여 7–11개의 

뉴클레오타이드로 구성된 바코드를 나타낸다.
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(A)  

(B)  

Fig. 1. Species richness (A) and diversity indices (B) of the pyrosequencing 

data from bulk soil (BS) and rhizosphere soil (RS) of Glycine max. MF, 

max flowering; MP, max pod; MS, max seed; MM, max mature.

Fig. 2. Bacterial distribution at the phylum level. Samples were collected 

by triplicates for getting relative abundance of major bacterial phyla 

distributed in bulk and rhizosphere soil of soybean which were cultivated in 

an upland field. Error bars indicate standard deviation (n=3). Others contain 

12 phyla such as Verrucomicrobia (1.18%), Nitrospira (0.92%), Cyano-

bacteria (0.84%), Armatimonadetes (0.48%), OD1 (0.38%), Deinococcus- 

Thermus (0.12%), WS3 (0.05%), OP11 (0.03%), BRC1 (0.02%), Chlorobi 

(0.02%), Deferribacteres (0.004%), and Fusobacteria (0.004%).

파이로시퀀싱 결과 분석

파이로시퀀싱 결과로 얻어진 염기서열들은 Mothur (version 

1.27.0) 프로그램을 이용하여 분석하였다(Schloss et al., 2009). 

염기서열 데이터는 고품질의 시퀀스 데이터를 얻기 위해 길이

가 짧거나 혹은 프라이머가 일치하지 않는 염기서열을 제거

한 후 PyroNoise 알고리즘을 이용하여 파이로시퀀싱을 통해 

발생한 에러를 수정하였다(Quince et al., 2011). 키메라 시퀀

스는 UCHIME 프로그램을 사용하여 제거하였다(Edgar et 

al., 2011). RDP database (version 9)를 이용해 세균 이외의 다

른 생물, 즉 진핵생물, 고세균, 엽록체, 미토콘드리아와 계

(kingdom) 수준에서 분류가 안된 염기서열들을 제거하였다

(Cole et al., 2009). 총 105,048개의 염기서열을 얻은 후 각 시

료의 염기서열을 1,994개로 표준화하였으며, SINA Aligner 

(version 1.1)를 이용해 정렬하였다(Pruesse et al., 2012). 

Average-neighbor 알고리즘을 이용하여 97% 유사도를 기준

으로 operational taxonomic unit (OTU)를 분류하였다. Good

의 coverage, 종 풍부도 추정치, 다양성지수 및 Venn diagram

은 Mothur 프로그램을 이용하여 계산하였다(Schloss et al., 

2009). 시료간의 유사성 기반의 베타다양성 분석은 unweighted 

UniFrac 분석(Lozupone and Knight, 2005)을 이용하였다. 

결  과

파이로시퀀싱 결과 요약

파이로시퀀싱 결과, 콩의 생육 4단계와 각 단계당 3반복으

로 총 12개의 토양시료로부터 149,048개의 염기서열을 얻은 

후 trimming 과정, chimera 제거과정 등을 통해 총 105,048개

의 염기서열을 얻었으며, 가장 낮은 수의 염기서열을 가진 시

료(1,994개)로 맞추어 최종적으로 47,856개의 염기서열을 얻

었다. 이렇게 얻어진 염기서열은 Mothur 프로그램을 이용한 

분석경로(pipeline)를 활용하여 군집분석에 사용하였다.

종 풍부도는 비근권과 근권 사이에 큰 차이를 확인할 수는 

없었다(Fig. 1). 생육 단계별로는 근권의 경우 개화기에서 협

비대기까지 큰 차이를 보이지 않다가 마지막 성숙기에서 종 

풍부도가 급격히 증가하여 최대값을 나타냈으나 다양성 지수

는 단계에 따라 약간 감소하였다. 비근권의 경우 종의 풍부도

가 협비대기까지 감소하다 성숙기에 증가하였으며 다양성지

수는 협비대기와 성숙기에 뚜렷하게 감소하였다.

근권 세균 군집분석

콩의 근권과 비근권 토양의 세균 문 수준의 분포는 Fig. 2와 

같이 인정되지 않은 그룹을 포함하여 총 21개의 세균 문이 존

재하였다. 비근권과 근권 토양 모두 Proteobacteria가 가장 우

점하였고 비근권(33.6–35.8%)보다 근권(36.6–42.5%)에서 상
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(A) Relative abundance of classes belonged to the phylum Proteobacteria

(B) Relative abundance of classes belonged to the phylum Bacteroidetes

Fig. 3. Relative abundance of bacterial class composition of Proteobacteria 

(A) and Bacteroidetes (B) presents in BS and RS from soybean field on the 

basis of 97% 16S rRNA gene sequence similarity. Error bars indicate 

standard deviation (n=3).

Fig. 4. Core bacterial 453 OTUs merged triplicates of each sample. Venn 

diagram showing variable overlap between four growth stages of soybean. 

453 operational taxonomic units (OTUs) were co-existed in four growth 

stages.

대풍부도가 높았으며, Firmicutes (5.7–21.5%)와 Actinobacteria 

(6.4–15.5%), Bacteroidetes (2.7–10.9%), Acidobacteria (1.4–

9.4%) 등의 순으로 우점하였다. Firmicutes는 비근권보다 근

권에서 그 비율이 평균 10% 정도 낮았고, 비근권의 경우는 성

숙단계로 갈수록 점차 증가(9.8–21.5%)하는 양상을 보였으나, 

근권에서는 큰 변화가 없었다. Bacteroidetes는 비근권(2.7–

5.0%)에 비해 근권(6.0–10.9%)에서 상대풍부도가 높았고, 생

장 단계가 지남에 따라 감소(5–2.7%)하는 비근권에서와 달리 

근권에서는 개화기와 착협기(6.1–7.7%) 보다 협비대기와 성숙

기(8.4–10.9%)에서 그 비율이 더 높았다. 전체적으로 근권의 

문 수준의 상대풍부도의 변화는 비근권에 비해 크지 않았다. 

문 수준에서 가장 우점하였던 Proteobacteria (37.5%)를 강 

수준에서 확인한 결과, 비근권에서는 Gammaproteobacteria 

(15.4%)가 우점하였고, 근권에서는 그 비율(8%)이 낮았다

(Fig. 3A). 반면에 Alphaproteobacteria와 Betaproteobacteria

는 비근권(11.9%, 3.7%)에 비해 근권(18.9%, 8.4%)에서 우점

하였다. 비근권에 비해 근권에서 우점하였던 Alphaproteo-

bacteria, Betaproteobacteria는 개화기와 성숙기보다 착협기

와 협비대기에서 상대풍부도가 더 높았고, 비근권에서 상대풍

부도가 더 높았던 Gammaproteobacteria는 개화기와 착협기

보다 협비대기와 성숙기에서 상대풍부도가 더 높았다. 근권에

서 높은 비율을 차지하였던 Bacteroidetes의 강 수준에서는 

Sphingobacteria와 Flavobacteria가 우점하고 있는 것을 확인

할 수 있었다(Fig. 3B). 이들은 개화기와 착협기에 비해 협비대

기와 성숙기에서 상대풍부도가 높았다. 

핵심 세균 군집 분석

콩의 개화기, 착협기, 협비대기, 성숙기 모든 생육 단계에서 

공통으로 존재하는 근권 세균 구성원을 핵심 세균 군집이라고 

정의할 수 있다(Shade and Handelsman, 2012). 이 군집을 벤 

다이어그램을 이용하여 분석한 결과, 총 16,655개의 염기서열

을 포함한 453개의 OTU가 모든 생육 단계에서 존재하였다

(Fig. 4). 453개의 OTU 중 상대적인 풍부도가 높고(0.5% 이상) 

모든 생육 단계에서 비근권 토양보다 높은 비율로 존재하는 

OTU를 콩 근권의 핵심 세균 군집으로 결정하였다(Table 1). 

가장 우점하는 균주는 Bradyrhizobium에 속한 OTU로 확인되

었으며, 그 외에 Burkholderiales와 Rhizobiales에 속한 OTU, 

Steroidobacter, Streptomyces, GP1, GP4, Devosia 등에 속한 

OTU가 우점하는 것을 확인할 수 있었다. 

전체 군집 구조 비교

콩의 근권 및 비근권 토양의 전체 세균 군집 변화는 16S 
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Table 1. The bacterial core community associated with rhizosphere of soybean

OTUs Genus(or higher) Phylum MFBS MPBS MSBS MMBS MFRS MPRS MSRS MMRS

OTU00006 Bradyrhizobium Proteobacteria 1.62% 1.42% 0.47% 0.37% 1.69% 1.86% 2.37% 3.06% 

OTU00025 Burkholderiales Proteobacteria 0.84% 0.74% 0.24% 0.15% 1.93% 1.00% 0.77% 0.36% 

OTU00028 Rhizobiales Proteobacteria 0.42% 0.90% 0.13% 0.13% 0.56% 1.00% 0.95% 1.58% 

OTU00034 Rhizobiales Proteobacteria 0.67% 0.49% 0.09% 0.07% 0.88% 1.07% 0.81% 0.65% 

OTU00048 Steroidobacter Proteobacteria 0.36% 0.22% 0.04% 0.04% 0.88% 0.95% 1.05% 0.44% 

OTU00039 Streptomyces Actinobacteria 0.45% 0.33% 0.30% 0.15% 0.86% 0.79% 0.51% 1.04% 

OTU00052 Gp1 Acidobacteria 0.47% 0.35% 0.00% 0.00% 0.56% 0.48% 0.70% 1.27% 

OTU00067 Gp4 Acidobacteria 0.14% 0.08% 0.00% 0.02% 0.46% 0.50% 0.70% 1.32% 

OTU00046 Devosia Proteobacteria 0.59% 0.30% 0.19% 0.13% 0.78% 1.13% 0.63% 0.31% 

OTU00042 Dokdonella Proteobacteria 0.70% 0.57% 0.11% 0.11% 0.86% 0.75% 0.67% 0.52% 

OTU00072 Novosphingobium Proteobacteria 0.03% 0.03% 0.00% 0.00% 0.22% 0.32% 1.37% 0.73% 

OTU00074 Rhizobium Proteobacteria 0.00% 0.11% 0.00% 0.00% 0.34% 0.20% 0.88% 1.14% 

OTU00063 Gammaproteobacteria Proteobacteria 0.45% 0.35% 0.06% 0.02% 0.56% 0.75% 0.12% 1.12% 

OTU00056 Rhodocyclaceae Proteobacteria 0.84% 0.22% 0.04% 0.13% 0.83% 0.36% 0.46% 0.73% 

OTU00084 Massilia Proteobacteria 0.00% 0.00% 0.00% 0.00% 0.07% 0.20% 0.95% 1.14% 

OTU00057 Gp1 Acidobacteria 0.56% 0.3% 0.02% 0.33% 0.68% 0.48% 0.58% 0.57% 

OTU00082 Polyangiaceae Proteobacteria 0.03% 0.16% 0.02% 0.00% 0.56% 0.68% 0.46% 0.47% 

*Percent indicates relative abundance to 16,655 reads of 453 OTUs which present in rhizosphere of all growth stages.

Fig. 5. Principal coordinate analysis (PCoA) plot of samples using the 

unweighted UniFrac distance matric. The percentage of variation 

explained by the plotted principal coordinates is indicated on the axes.

rRNA 유전자 염기서열간의 계통분류학적 유사도를 고려한 

방법인 unweighted UniFrac 분석으로 수행하였다(Fig. 5). 이 

방법은 변수를 통해 시료 간 유사도를 살펴볼 수 있는 주좌표

분석(Principal Coordinate Analysis, PCoA) 방법이다. 첫 번째 

principal coordinate (PCo1, 43.07%)는 비근권과 근권 토양간

의 미생물 군집 차이를 나타내었다. PCo2 (8.47%)는 생육단계

와 관련된 비근권과 근권에서의 세균 군집의 변화를 보여주었

다. 비근권에서는 개화기와 착협기에서 협비대기와 성숙기로

의 단계별 변이가 뚜렷하게 나타나는 반면, 근권은 단계별 세

균 군집구조의 변이가 크지 않았다.

고  찰

식물은 다양한 미생물들과 공생관계를 이루며 살아간다. 

특히 뿌리 주변 즉, 근권에는 다양한 미생물이 서식한다고 잘 

알려져 있다. 콩을 포함한 여러 식물들은 다양한 화학물질을 

분비하고 이들 분비물의 종류와 비율은 식물의 종과 식물의 

발달 단계에 따라 달라지며 근권미생물 군집에 영향을 미친다

(Chaparro et al., 2014). 따라서 콩의 생육 단계 동안 콩의 근권

에 어떠한 세균이 서식하며, 어떠한 분포를 이루고 있는지를 

알아보고자 하였으며, 콩의 근권에 서식하는 핵심 세균 군집

이 무엇인지 밝히고자 하였다. 콩의 개화기, 착협기, 협비대기, 

성숙기를 대상으로 파이로시퀀싱 분석을 통해 콩의 근권 세균 

군집의 다양성 및 구조를 분석하였다. 콩 근권의 세균 종 풍부

도는 개화기와 착협기보다 협비대기와 성숙기에서 더 높았고 

다양성지수는 낮아지는 것으로 나타났다. 이는 다양한 뿌리 

삼출물에 의한 영향으로 판단된다(Chaparro et al., 2013). 비

근권 토양의 다양성지수의 급격한 저하는 계절의 변화에 따른 

온도의 변화에 기인한 것으로 추정된다.

PCoA의 분석 결과, 비근권 군집과 근권 군집이 뚜렷이 구
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분되어 근권과 비근권의 세균 군집 구조의 차이를 확인할 수 

있었다. 비근권의 생육 단계에 따른 군집의 변화에 비해 근권

에서의 생육 단계에 따른 변화가 크지 않은 것을 볼 때 근권에

서 세균의 군집은 외부 환경의 영향보다 콩의 생육에 따른 뿌

리주변의 변화, 즉 삼출물 등에 의한 영향일 것으로 판단된다. 

일반적으로 토양에 우점하는 Proteobacteria가 콩의 모든 

생육 단계의 근권과 비근권 토양에서 상대풍부도가 가장 높았

다(Schloss and Handelsman, 2006). Acidobacteria와 Bacter-

oidetes는 비근권에 비해 근권에서 높은 비율을 차지하였다. 

Acidobacteria는 지구 생태계에서 가장 풍부한 세균 문 중 하

나로(Barns et al., 1999), 셀룰로오스나 리그닌과 같은 다당류

와 식물 유래 복합체를 분해할 수 있는 능력이 있어 탄소순환

에 중요한 역할을 하는 것으로 알려져 있다(Ward et al., 2009). 

근권에는 일반적으로 뿌리가 분비하는 삼출물이 풍부하기 때

문에 Acidobacteria가 그 물질들을 분해하기 위해 비근권에 

비해 점유 비율이 높았던 것으로 추측된다. 또한 근권에서 

Bacteroidetes의 역할은 아직 명확하게 입증되지 않았지만, 근

권 토양에서 양분 전환에 중요한 역할을 한다고 보고되었다

(Yousuf et al., 2012). 또한 Bacteroidetes에 속하는 세균 종은 

질소 순환과 관련된 탈질소 유전자를 가지고 있다고 보고되기

도 하였다(Van Spanning et al., 2005). 따라서 Bacteroidetes

는 콩의 근권에서 Proteobacteria 다음으로 양분 전환 및 질소 

순환에 중요한 역할을 할 것으로 판단된다. 비근권에 비해 근

권에서의 Proteobacteria의 증가는 Alphaproteobacteria와 

Betaproteobacteria의 증가에 의한 것으로 나타났으나 비근권

에서 보여지는 단계별 뚜렷한 변화는 보이지 않아 근권의 

Proteobacteria에 속한 세균 분류군은 비근권보다 콩의 생육

단계 동안 상대적으로 안정하다는 것을 알 수 있었다. 근권에

서의 Bacteroidetes의 증가는 Sphingobacteria와 Flavobacteria

에 의한 것이라는 것을 확인하였으며, 이들은 유기물 분해에 중

요한 역할을 하는 것으로 알려진 것처럼 콩의 뿌리 유기물 및 삼

출물과 밀접하게 관련되어 있을 것으로 판단된다(Kirchman, 

2002; Gómez-Pereira et al., 2012). 

콩의 모든 생육단계 동안 항상 존재하며, 근권에 0.5% 이상 

분포하고, 모든 생육 단계에서 비근권보다 상대적인 풍부도가 

높았던 총 17개의 OTU를 확인하였다(Table 1). 17개의 OTU 

중 13개의 OTU가 Proteobacteria에 속하였으며, 이들 중 가장 

점유비율이 높았던 OTU는 Bradyrhizobium에 속하였다. 속이 

분류되지 않은 OTU를 제외하면 Steroidobacter, Streptomyces, 

Devosia, Dokdonella, Novosphingobium, Rhizobium, Massilia 

등이 콩의 핵심세균 군집에 속하는 것으로 나타났다. Bra-

dyrhizobium은 콩과식물 뿌리혹에 우점하는 속이기 때문에 

콩 근권에도 많이 존재하는 것으로 추측되며, 콩 뿌리 삼출물

에 대해 주화성을 보여 뿌리 근처에 많이 서식하였기 때문에 

점유 비율이 높았을 것으로 생각된다(Barbour et al., 1991). 

Bradyrhizobium에 속한 OTU00006은 성숙기에 상대풍부도

가 줄어드는 Sugiyama 등(2014)의 결과와는 달리 근권에서 

생육단계 동안 지속적으로 증가했던 것은 성숙기의 시료채취 

시기가 달랐기 때문일 것으로 판단된다. Novosphingobium에 

속한 OTU00072는 콩의 뿌리에서 방향족 화합물의 분해를 담

당하는 것으로 판단된다(Sohn et al., 2004). Gammaproteo-

bacteria인 Steroidobacter에 속한 OTU00048은 콩의 근권에 

많이 분포하는 Rhizobiales에 속한 세균의 대사산물로 인해 

Steroidobacter의 생육이 증가되어 콩의 근권에 많이 분포하

는 것으로 판단된다(Sakai et al., 2014). Betaproteobacteria인 

Massilia에 속한 OTU00084는 뿌리에 정착하여 서식하는 고

영양세균(copiotroph)으로 비근권에서는 나타나지 않았으며, 

콩 근권의 협비대기와 성숙기에 많이 존재하였다(Ofek et al., 

2012). Gammaproteobacteria인 Devosia에 속한 OTU00046

은 수생 콩과식물의 뿌리에 뿌리혹을 생성하여 공생하며 질소

를 고정하는 것으로 알려진 것처럼 콩의 근권에도 잘 정착할 수 

있다는 것을 의미한다(Rivas et al., 2002). 식물이 토양으로부

터 유용한 세균을 모집(recruitment)한다고 알려진 것처럼 콩은 

질소고정, 유기물분해 등에 밀접하게 관련된 Proteobacteria

에 속한 균주들을 모집하여 콩의 생육 및 건강에 중요한 역할

을 할 수 있는 근권 핵심 세균 군집을 구성하는 것으로 판단된

다(Bakker et al., 2013).

결론적으로 본 연구는 파이로시퀀싱 분석을 통하여 한국에

서 많이 재배되고 있는 대풍콩의 근권 세균의 군집 구조를 밝

혔으며, 근권 세균 군집이 비근권과는 다르게 콩의 생육 단계

에 따라 변화된다는 것을 알 수 있었다. 아울러 생육촉진 능력

이 있을 것으로 추측되는 Proteobacteria에 속한 세균들이 콩 

근권의 핵심 세균 군집을 구성하고 있다는 것을 확인하였다. 

향후 핵심 세균 군집에 속한 균주들의 분리와 그들의 생육촉

진관련 기능성 검정 및 대사물질 활성 검정 등의 연구를 통해 

실제 콩의 재배 현장에 적용하는 연구가 추진될 필요가 있을 

것으로 사료된다.

적  요

콩은 우리나라와 극동아시아가 원산지로 알려져 있으나 국

산 콩의 근권 세균 군집에 대한 연구는 미흡하다. 따라서 본 연

구에서는 국산 재배콩을 대상으로 차세대 염기서열 분석 방법
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인 파이로시퀀싱 방법을 사용하여 콩 근권 세균 군집 구조를 

해석하고 생육단계별 군집의 변화 및 콩 근권의 핵심 세균 군

집을 구명하고자 하였다. 세균 군집 분석 결과, 근권 세균의 군

집은 근권과 비근권간에 뚜렷한 차이를 보였으며, 총 21개의 

문으로 구성되었다. Proteobacteria가 가장 우점(36.6–42.5%)

하였고, Acidobacteria (8.6–9.4%), Bacteroidetes (6.1–10.9%), 

Actinobacteria (6.4–9.8%), Firmicutes (5.7–6.3%) 등의 순으

로 상대풍부도가 감소하였다. 모든 생육단계에 걸쳐 콩 근권

의 핵심 세균 군집에는 Proteobacteria에 속한 OTU들이 가장 

많이 분포하였으며, 이들 중 Bradyrhizobium에 속한 OTU의 

상대 풍부도가 가장 높았다. 본 연구결과는 콩 근권의 핵심 세

균 군집은 주로 생육 촉진 기능과 유기물 순환에 관련된 OTU

로 구성되어 있다는 것을 보여주었다. 
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