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서 론  해안사구는 잘 보전된 자연해빈에서 자연적으로 
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Abstract : Coastal dunes must be conserved. Their native halophytes support coastal geog-
raphy while their symbiotic microorganisms help vegetation thrive. The Goraebul coast 
has the largest, well-conserved dune system on the East Sea of the Korean Peninsula 
due to a climax mixed halophyte (C. soldanella, C. kobomugi, and E. mollis) vegetation 
support. This study identified rhizobacteria and their diversity in mixed halophyte com-
munities unique to Goraebul. Five phyla, 12 genera, and 21 species were identified based 
on 16S rDNA sequences from 65 isolates. The phylum Bacillota, class Bacillota, order 
Bacillales, and family Bacillaceae were identified, with Bacillus as the dominant genus 
(46.15%). The richness and Shannon's diversity were higher at the species than at the 
genus level due to the dominance of Bacillus; however, various Bacillus species (7) 
were identified. Therefore, the climax mixed vegetation adapted to the Goraebul coast 
may exert natural selection pressure in favor of the common characteristics of Bacillus. 
However, despite this advantage, the Shannon equitability (0.86), Simpson (0.08), and 
Shannon diversity (2.79) indexes indicate a stable rhizosphere cluster and the climax 
mixed vegetation is affected by symbiotic relationships between healthy rhizosphere 
microbiota.
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형성된다[4]. 해안사구에 자생하는 염생식물 군락들

은 해빈의 모래유실과 그로인해 발생하는 해안선 침

식을 막아내는 자연제방의 역할을 수행한다[15, 16, 

18]. 또한 해수침투를 통해 지속적으로 유입되는 염

분에 내성을 가지면서 그들의 근권에 Na+ 이온을 축

적하여 배후의 농경지와 거주지로 침투하는 염분을 

차단한다. 또한 자생식물들은 해안과 인접한 내륙을 

보호하는 완충 지대로서의 해안사구를 지탱하므로 

해안사구는 결과적으로 전이지대로서의 기능을 유

지하게 되며, 특히 생물다양성의 보고가 될 수 있다

[21]. 고유한 환경 및 전이지대로서의 자연적 특성은 

국가의 고유생물종, 희귀종 혹은 멸종위기종이 서식

하기도 한다.

  그러나 인간의 영역을 넓히기 위한 해빈과 식생

의 인위적 제거는 오히려 해안사구의 이러한 기능을 

파괴하여 인간의 거주지와 문명을 위협하는 결과를 

초래했다[19, 43, 62]. 단축된 해안선과 좁아진 해빈

은 해안도시를 거친 해양성 기후에 그대로 노출되도

록 하여 생활 인프라를 위협하고 자연경관, 문화유

산, 관광자원의 손실을 유발하며[6, 52, 65] 생물자원

과 생물다양성을 감소시킨다[43]. 한반도에는 잘 보

존된 몇몇 해안사구가 다수 분포되어 있었으나[52] 

빠르게 소멸되고 있으며, 특히 서해안은 해안사구와 

습지의 소멸로 인해 해안선의 40%가 단축되었다. 

  식물 근권 혹은 식물의 내생미생물은 기주식물

의 성장과 번성을 촉진하고 환경스트레스에 대한 내

성을 부여하여 식물의 번성에 중요한 역할을 한다 

[5, 48]. 해안 및 사구환경에서 유래된 다양한 공생미

생물들이 이러한 효과가 있음이 입증되어 왔다[10, 

25, 41]. 해양환경은 고농도의 염분을 포함한 바닷바

람과 해무, 사방에서 반사되는 자외선에 노출되므로 

식물생존에 척박하지만 공생미생물과의 긍정적인 

상호작용을 통해 번성하며 해안사구를 지탱하는 역

할을 한다[52]. 때문에 잘 보전된 해안사구의 자생 

염생식물로부터 유래한 공생미생물은 해안사구의 

보전 및 복원에 필요한 생물자원으로 인식되고 있

다. 또한 보전사구에서의 극상 식물군락의 공생미생

물은 군집을 구성하는 종의 다양성과 복잡성을 통하

여 자생식물상이 해양환경에 잘 적응하고 있음을 나

타내는 간접적인 지표로 볼 수 있다. 따라서 미래 

해안사구 복원 및 보전을 기약하기 위해서는 더 이

상 사구파괴가 진행되기 전에 공생미생물 배양체를 

확보하고, 보전지역에서의 다양성 정보를 확보해 놓

는 연구가 시급하다. 따라서 한국을 포함한 여러 국

가에서 연구가 지속되고 있다[10, 22, 23, 24, 37, 45, 

57, 58, 69].

 한반도는 삼면이 해양과 접하고 있고 부속 도서

가 다수 분포하는데[31, 52], 자연사 및 지질학적 원

인으로 인해 각기 차별적인 해안의 특성을 가진다. 

따라서 해안사구의 형태도 다양하며, 각각의 사구환

경 특성에 적합한 형태의 극상식물 군락이 자생하고 

있다. 과거에는 자생하는 식물 종 별로 공생미생물 

연구 및 학계 보고가 반복적으로 이루어 졌으나, 최

근 사구보전의 시급성과 실제적인 적용방안을 찾기 

위해 다양한 가설을 바탕으로 연구가 진행되었다. 

본 연구에서는 한반도 동해안에서 가장 규모가 큰 

해안사빈(4.6km, 폭 30~100m)을 보유하며, 보전 정

도가 양호한 고래불 해빈[3] 사구식물을 연구대상으

로 설정하였다. 고래불 해안의 전사구(foredune)와 

사구저지는 각각의 독자적인 식물군락이 아닌 몇몇 

식물 종 간에 공생관계로서 형성된 혼합식물군락을 

통해 지지되고 있다. 이러한 형태의 극상식물 군락

은 고래불 해안만의 고유한 특성에 적응한 결과이

며, 따라서 미래에 유사한 특성을 가지는 사구보전

을 시도한다면 개별 식물종 보다는 혼합식물군락 그 

자체의 공생미생물을 확보해 두는 것이 적합할 것이

다. 따라서 이들 혼합식물군락으로부터 근권세균을 

생물자원으로 확보하고, 분리동정 및 다양성 정보를 

얻고자 하였다.

재료 및 방법

고래불 사구 염생식물 분포 특성 및 근권 채취

삼면이 해양으로 둘러싸인 한반도에 분포하는 해
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빈은 각각의 고유한 환경적 특성을 보이며, 그러한 

환경에 적응한 해안식물 종들이 극상군락을 이루고 

있다. 동해안에 위치한 고래불 해안사구는 보존이 

잘 되고 있다고 보고되고 있고[29] 이로 인하여 국가

지질공원으로 설정되어 있다. 동해안 해양환경 특성

에 따라 전사구(foredune)와 2차사구 및 배후는 우점

하는 식생그룹이 구분되어 있으며, 사구 내에서 가

장 모래이동이 극심하고 불안정하여 변화가 많은 전

사구는 갯메꽃(Calystegia soldanella (L.) Roem. & 

Schult.), 통보리사초(Carex kobomugi Ohwi) 및 갯그

령(Leymus mollis (Trin.) Pilg.)이 우점[29]하여 모래층

을 지지하는 첨병 역할을 한다. 

이 종들은 생태학적으로 상호 분리되지 아니하고 

혼합군락을 이루고 있으며, 이 3종 염생식물이 구성

하는 혼합군락의 뿌리근권 토양을 채취하였다. 실험

에 사용된 군락의 채취지점은 GPS(global positioning 

sytstem)로서 N 36°35′38.3″ E 129°24′22.7″ 이

다(Fig. 1).

채취된 토양시료는 멸균 tube에 담아 4℃를 유지하

여 실험실로 운반되었으며, 해안의 식물 근권은 중

생환경과 달리 영양분의 공급이 매우 저조하며 염분

의 직접적인 침투를 받음을 감안하여 멸균 생리식염

수 (0.85% sodium chloride) 9 mL에 1 g의 채취한 모

래시료를 40 rpm으로 30분간 교반 및 현탁하였다. 

정치된 토양 현탁액 상등액을 100 μL씩 덜어내어 

standard serial dilution (10-4∼10-6배)을 실시하였다. 

해수의 침투가 지속적으로 발생하는 근권토양임을 

감안하여 0.1, 0.5, 1.0배 농도의 Luria-Bertani (LB) 

broth (casein enzymic hydrolysate 10.0g/L, yeast ex-

tract 5.0g/L, sodium chloride 10.0g/L, pH 7.0±0.2)에 

agar의 농도가 1.5%, sodium chloride의 농도가 3.0%

로 조정된 고체배지를 멸균 제조한 후 이에 연속희

석한 상등액을 평판도말 하여 20℃, 5일간 배양하였

다. 형성된 집락들은 형태학적 기준(모양, 크기, 색

Fig. 1. Location of sampling site, A) Goraebul Coast located in the East Sea of the Korean Peninsula. B) Aerial 
view of sampling site. The aerial images were collected using Google Earth (version 7.3.3) and modified for 
this study. Sampling sites are highlighted with white line (0.80 km).
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깔) 을 기준으로 분류, 선발되었으며 각각 동일 배양

조건 하에서 획선도말을 반복하여 순수분리 되었다. 

이들은 최종적으로 0.1배 LB 액체배지에서 배양한 

후 10,000 × g, 10 min, 4℃에서 균체를 회수하여 25% 

멸균 glycerol액을 이용해–70℃에 보관하였다.

16S rDNA 유전자 염기서열

분리주들을 각각 원분리 배지인 멸균된 LB 액체

배지에서 진탕배양한 후 8,000 × g, 10 min, 4℃에서 

원심분리하여 균체를 수집하였다. Genomic DNA의 

추출을 위해 Chelex Resin  (Bio- RAD, USA)을 활용

한 boiling method를 사용하였으며, 16S ribosmal 

DNA 염기서열 증폭을 위해 universal primer 27F  

(5'-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3')를 forward pri-

mer로, 1492R (5'-GGTTACCTTGTTACGACTT-3')을 

reverse primer로 사용하여 PCR을 수행하였다 [67]. 

PCR 조건 및 수행방법으로, 우선 initial denaturation 

(95℃, 15 min)을 시행 후, denaturation (95℃, 20 sec), 

annealing (55℃, 40 sec), elongation (72℃, 90 sec)를 

30회 반복한 후 최종적으로 elongation (72℃, 5 min)

을 실시하였다. 그리고 증폭된 PCR 산물은 ethanol 

precipitation method를 사용하여 증폭된 서열만을 얻

어내기 위해 ethanol (65%) 및 sodium acetate (3 M, 

pH 4.6)을 각각의 PCR products에 첨가하여 상온에

서 방치하였으며(15 min), 원심분리 실시하여 PCR 

products만을 침강하였다(2000 × g, 45 min). 그 후 pa-

per towel을 이용해 상층액을 제거한 뒤 70% ethanol

을 첨가한 후 원심분리 하는 과정을 7~8회 반복하였

다(10,000 × g, 10 min). 이후 분리된 PCR products를 

product purification kit (SGP27-S150 Gel & PCR 

Extraction system-UB)을 이용하여 정제하였으며, 이

들의 염기서열 분석은 ABI 3730XL DNA analyzer 

(Applied Biosystems, USA)를 이용하여 해독을 실시

하였다.

16S rDNA 유전자 염기서열 계통분석

분리주들의 정확한 부분동정을 위해 계통분석을 

수행하였다. 16S rDNA 유전자 염기서열간 similarity 

확인을 위해 BLASTn tool (Basic Local Alignment 

Search Tool; https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.c 

gi?PROGRAM=blastn&PAGE_TYPE=BlastSearch&B

LAST_SPEC=&LINK_LOC=blasttab&LAST_PAGE= 

blastn)를 이용하여 NCBI (National Center for 

Biotechnology Information)의 GenBank와 Ez-Biocloud 

server (https://www.ezbiocloud.net/)의 database 로 부

터 유사 염기서열을 비교, 분석하였다. 분리된 DNA

로부터 결정된 염기서열과 database에서 얻어진 염

기서열은 유연관계 확인을 위해 16S rDNA 영역을 

Clustal X program (v. 2.0.10)으로 다중정렬 후, 

BioEdit Sequence Alignment Editor를 사용[32]해서 

염기서열을 재차 정렬하고 Mega X Neighbor-Joining 

Tree 기능[58]을 Kimura 2-parameter model[28] 에 따

른 분석법으로 계통수를 작성하였다.

분리주의 다양성 분석

근권세균의 종 다양성을 분석하였다[13, 40]. 종 

풍부도의 도출에는 Margalef's richness (Dmg)[41] 및 

Menhinick's index (Dmn)[66]를 적용하였고, 종 다양

성 지수의 도출에는 Shannon’s diversity index (H') 

[33, 40], Simpson's index (1-D)[33, 40] 및 Shannon's 

equitability index (EH)를 적용하여 혼합군락의 근권

세균 다양성 지수를 분석하였다. 

결과 및 고찰

한반도 해안사구 공생미생물 연구흐름 및 혼합군락

조사배경

해안사구 자생식물은 강한 해풍, 모래바람, 해수

침투, 자외선 반사 등 스트레스에 항시 노출되며, 수

륙 전이지대로서 생태학적 긴장상태에 놓여있고, 서

식지인 해빈토양은 항시 역동한다. 따라서 이제까지

의 연구 패턴처럼 특정 식물종의 공생미생물이 연구

대상이라면, 해당 식물 군락이 다른 식물 종 군락과 

어느 정도의 생태학적인 격리(거리)가 확보되어야 
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한다. 식물 종 간에 명확한 분리가 이루어지지 않으

면 토양의 역동으로 인해 해당 식물종의 고유한 근

권 미생물에 해당하는지 입증하기가 어렵기 때문이

다. 이제까지의 공생미생물에 관한 연구들은 이와같

이 독립형성된 식물 종 군락에 대하여 식물종 별로 

조사가 이루어졌다[20, 23, 26, 34, 36, 42, 50, 52, 53, 

58, 70-78]. 

그런데 고래불의 해안사구의 경우 고래불 해빈 고

유의 환경에 적응한 몇몇 식물종 끼리 공생하는 혼

합군락이 극상군집을 이루고 있으며, 이로 인해 해

안사구가 지탱되고 있다. 때문에 본 연구에서는 아

래에 논한 바와 같이, 1) 해안사구 공생미생물 연구

의 본연적 목적, 2) 한반도 해안사구 공생미생물 연

구흐름을 고려하여 이전의 연구와는 달리 혼합군락

의 근권세균 조사를 시도하게 되었다.

 해안사구 공생미생물상 연구의 첫번째 목적은 

해안사구 복원에 가용한 식물 공생미생물 확보이다. 

식물과 상호작용하는 미생물은 식물에 환경적 스트

레스 내성, 기주식물 생장촉진(plant growth) 및 내병

성 부여(induced systemic resistance)를 통해 기주식물

(host plant)의 번성을 도와준다[5, 48]. 해안선을 지지

하는 이러한 자생식물들의 안정적인 번성은 결과적

으로 해안선과 해안지형을 보호하고, 훼손된 사구복

원에 적용가능하다. 미생물-식물간 공생관계에 의한 

해안선 보전역할을 거대한 해안생태계를 대상으로 

입증하기는 어렵다. 그러나 자생식물의 번성은 기후

변화에 따른 전 지구적인 해수면 상승에도 불구하고 

오히려 순천만 연안습지를 확장시켜 [52] 국토를 넓

히는 역할을 하고 있음을 볼 때 식물번성을 유도하

는 공생관계는 사구보전에 있어 필수적이다.

두 번째로, 이러한 공생미생물의 다양성 지수 평

가를 통해 추후 해안사구 보전 및 복원 시 식물종의 

안정적인 번성을 평가하는 지표로서 활용이 가능하

다. 해안사구의 보전을 위해서는 자생식물종의 번성

이 핵심적인 역할을 할 수밖에 없으며, 공생미생물

의 다양성과 복잡성은 자생식물의 건강한 생육과 번

성을 평가하는 지표가 될 수 있다. 

세 번째로, 나고야의정서(Nagoya Protocol) 발효에 

따른 생물종 다양성의 확보이다. 통상 해안환경은 

중생환경 대비 극한의 스트레스를 겪고 있으며 이러

한 환경에서 염생식물의 번성에 영향을 주는 새로운 

공생미생물상을 다수 확보하는 것이 생물자원 확보

의 한 전략이 될 수 있다[46, 47, 51, 55]. 인간활동과 

기후변화로 인한 해안선 감소, 그로 인한 생물다양

성 소실은 점점 가속화되는 전 지구적 문제이며 이

미 세계적으로 해안선의 40~50%가 단축되어[65] 해

안식물과 관련된 생물자원의 선점은 중요해질 것이

다.

이러한 목적하에 한반도 해안사구 식물공생미생

물 조사는 특정 식물 종들을 타깃으로 10년 이상 이

어져 왔지만[23, 24, 29, 34, 36, 42, 51, 52 70-78], 해안

선 보전문제가 시급해 지면서 다양한 연구가설이 등

장하였다. 해안의 자연시스템을 잘 보전하기 위해서

는 해빈과 해안사구를 지탱하는 주체인 식물 종 다

양성도 중요하므로, 동해안 화진 해안사구를 구성하

는 전체 식물종에 대한 내생 균류상이 조사되어 이

제까지 해양 미생물종 혹은 내생미생물 종으로 보고

된 적이 없던 균류가 상당비율(30%)로 확보되기도 

하였다[50]. 이는 전술된 공생미생물의 두 번째 연구

목적에 부합하는 결과로도 볼 수 있다. 

 한편 순천만과 같은 특수한 경우를 제외하고[29, 

30], 해안사구에는 1년생, 2년생 및 다년생 식물종이 

자생하고 있으나, 생활사(longevity)가 짧다고 하여 

공생미생물의 다양성이 다년생에 비해 뒤처지지 않

는 현상에 대하여[50], 1년생 식물의 안정적인 ‘군락

화’가 그 원인으로 지목되기도 하였다. 실제로 해안

선의 지탱은 ‘현생하는 1년생 개체’들 때문만이 아

니라, 죽은 식물개체가 뿌리내렸던 지점에 다시 다

수의 개체가 자리잡아 번성하는 ‘군락화’가 그 동력

이다. 공생미생물은 식물 개체가 아닌 군락과 상호

작용 하는 것으로 보이며, 후손 식물개체는 군락지

점에 확보되었던 공생미생물의 내생화를 수월하게 

이룰 수 있다는 장점이 있을 것이라 추정된다.

한편 해안사구는 전이지대로서, 전이지대 종류 즉 
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고유의 환경조건에 따라 동일한 종의 식물이라도 공

생미생물 군집의 다양성 정도는 상이하며, 동일한 

전이지대에 속한 기주식물 종의 다양성은 일관성을 

가진다는 것이 보고되었다[52]. 따라서 특정의 사구

식물 종에 대하여 이미 공생미생물상이 보고되었더

라도, 미래에 다양한 환경의 사구보전을 위해서는 

그 해안조건의 특성에 적합한 식물상과 공생미생물

상이 확보되어야 한다는 것을 알 수 있다.

이처럼 최근에 국제학계에 보고된 해안사구 공생

미생물상에 관한 연구들은 해안사구의 보전이라는 

시급한 과제를 앞두고 보다 실질적인 대책수립을 위

해 가설이 설정되고 입증되고 있다. 본 연구의 대상

이 된 고래불 사구의 경우 특이하게도 지형보전에 

식물의 혼합군락이 중요한 역할을 하므로, 여러 종

이 공생관계를 유지하면서 뿌리가 얽혀있는 혼합군

락을 조사대상으로 설정하는 것이 해안사구의 실질

적인 보전을 위한 연구목적에 부합한다고 판단하였

다. 해안사구 식물군락의 특성은 그 해안의 고유한 

환경특성을 반영하며, 따라서 그 환경의 특성에 적

합한 식물상의 번성을 유도하는 것이 추후 성공적인 

해안선 보전과 복원으로 이어질 수 있을 것이라 사

료된다.

종 조성 및 계통분석

고래불 해안사구를 지탱하는 자생 염생식물의 혼

합군락 근권에서 확인된 65개의 분리주들은 각각 5

개 문(phylum), 7개 강(class), 8개 목(order), 9개 과

(family), 12개 속(genera), 21개 종(species)이 확인되

었다(Table 1). 또한 이들 분리주의 종 단위의 정확한 

분류학적 위치 확인을 위하여 분리주와 상동성이 가

장 높은 표준균주와 계통분석을 실시하였다(Fig. 2). 

한편 기존의 EzBioCloud와 GenBank 데이터베이스

와 상동성이 98.5% 이하인 균주가 13.8%로서 높은 

비율을 기록하였으며(Table 1), 

Table 1. Distribution of mixed vegetation rhizosphere 

bacteria 

Genera Species Isolates
number

Ratio 
(%)

Agrobacterium
arsenijevicii 1 1.54
salinitolerans 1 1.54

Bacillus

bingmayongensis 1 1.54

cereus 15 23.08

paramycoides 1 1.54

siamensis 6 9.23

velezensis 5 7.69

zhangzhouensis 1 1.54

sp. 1 1.54

Brevibacillus agri 1 1.54

Brevundimonas vesicularis 1 1.54

Chryseobacterium
oranimense 6 9.23

sp. 3 4.62

Curvibacter sp. 1 1.54

Enterobacter quasiroggenkampii 1 1.54

Paenarthrobacter

nicotinovorans 1 1.54

nitroguajacolicus 6 9.23

sp. 2 3.08

Priestia flexa 1 1.54
Pseudarthrobacter sp. 1 1.54

Pseudomonas

bijieensis 3 4.62

cuatrocienegasensis 1 1.54

jessenii 1 1.54

neuropathica 1 1.54

piscium 2 3.08

Rossellomorea sp. 1 1.54

12 26 65 100

따라서 실제로는 훨씬 다양한 세균 종들이 혼합군락

과 공생관계를 유지할 것으로 사료된다. 또한 이들 

9개 균주 중 94.0% 이하의 상동성을 보이는 균주들

은 이제까지 보고되지 않은 새로운 속에 속할 가능

성이 높다. 이는 상기에 논한 해안사구 공생미생물

의 연구목적 중 다양한 신규 미생물 자원의 확보에 

부합하는 결과이다. 한편 이들에 대해 모두 NCBI의 

GenBank로부터 accession No.(OQ847711-OQ8477 

75)를 제공받았다(Table 2).



J . Mar . Biosci. Biotechnol. 2024, p. 01 – 18 Vol. 16, No. 1 [Note Paper]

- 7 -

Table 2. Taxonomical identity of isolates and similarity with type strain databases

Isolates Closest relative bacterial species GenBank 
accession No. 

Similarity 
(%)

Accession No. of 
isolates

Goraebul002 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE016877 99.78 OQ847711
Goraebul003 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE016877 99.52 OQ847712
Goraebul004 Pseudomonas piscium P50(T) LR797558 99.68 OQ847713
Goraebul005 Bacillus siamensis KCTC 13613(T) AJVF01000043 98.91 OQ847714
Goraebul006 Paenarthrobacter aurescens NBRC 12136(T) BJMD01000050 97.59 OQ847715
Goraebul007 Bacillus siamensis KCTC 13613(T) AJVF01000043 99.41 OQ847716
Goraebul008 Brevibacillus agri NRRL NRS-1219(T) D78454 99.09 OQ847717
Goraebul009 Chryseobacterium oranimense DSM 19055(T) jgi.1085873 99.36 OQ847718
Goraebul010 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE016877 99.08 OQ847719
Goraebul011 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE016877 99.50 OQ847720
Goraebul012 Paenarthrobacter nitroguajacolicus G2-1(T) AJ512504 99.81 OQ847721
Goraebul013 Chryseobacterium oranimense DSM 19055(T) jgi.1085873 98.22 OQ847722
Goraebul014 Paenarthrobacter nicotinovorans DSM 420(T) X80743 98.88 OQ847723
Goraebul015 Pseudomonas jessenii DSM 17150(T) NIWT01000013 99.19 OQ847724
Goraebul016 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE016877 99.52 OQ847725
Goraebul017 Enterobacter quasiroggenkampii WCHECl-1060(T) KY979139 94.99 OQ847726
Goraebul018 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE016877 99.52 OQ847727
Goraebul019 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE016877 100.00 OQ847728
Goraebul020 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE016877 97.70 OQ847729
Goraebul021 Bacillus paramycoides NH24A2(T) MAOI01000012 99.31 OQ847730
Goraebul022 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE016877 99.29 OQ847731
Goraebul023 Rossellomorea vietnamensis 15-1(T) AB099708 88.37 OQ847732
Goraebul024 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE016877 99.23 OQ847733
Goraebul025 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE016877 99.13 OQ847734
Goraebul026 Chryseobacterium oranimense DSM 19055(T) jgi.1085873 98.91 OQ847735
Goraebul027 Brevundimonas vesicularis NBRC 12165(T) BCWM01000033 99.25 OQ847736
Goraebul028 Chryseobacterium oranimense DSM 19055(T) jgi.1085873 98.60 OQ847737
Goraebul029 Chryseobacterium oranimense DSM 19055(T) jgi.1085873 99.27 OQ847738
Goraebul030 Bacillus siamensis KCTC 13613(T) AJVF01000043 99.72 OQ847739
Goraebul031 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE016877 100.00 OQ847740
Goraebul032 Paenarthrobacter nitroguajacolicus G2-1(T) AJ512504 99.62 OQ847741
Goraebul033 Priestia flexa NBRC 15715(T) BCVD01000224 99.51 OQ847742
Goraebul034 Pseudomonas neuropathica P155(T) LR797591 99.55 OQ847743
Goraebul035 Bacillus siamensis KCTC 13613(T) AJVF01000043 99.80 OQ847744
Goraebul036 Pseudomonas bijieensis L22-9(T) MT835388 99.89 OQ847745
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Table 2. Taxonomical identity of isolates and similarity with type strain databases (continued)

Isolates Closest relative bacterial species GenBank 
accession No. 

Similarity 
(%)

Accession No. of 
isolates

Goraebul037 Pseudomonas bijieensis L22-9(T) MT835388 100.00 OQ847746

Goraebul038 Agrobacterium salinitolerans YIC 582(T) MRDH111 98.98 OQ847747

Goraebul039 Paenarthrobacter nitroguajacolicus G2-1(T) AJ51254 99.28 OQ847748

Goraebul040 Pseudomonas piscium P5(T) LR797558 99.17 OQ847749

Goraebul041 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE16877 99.90 OQ847750

Goraebul042 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE16877 100.00 OQ847751

Goraebul043 Bacillus bingmayongensis FJAT-13831(T) AKCS111 98.12 OQ847752

Goraebul045 Bacillus velezensis CR-52(T) AY63658 99.81 OQ847753

Goraebul046 Bacillus velezensis CR-52(T) AY63658 99.31 OQ847754

Goraebul047 Chryseobacterium oranimense DSM 1955(T) jgi.185873 97.55 OQ847755

Goraebul048 Bacillus siamensis KCTC 13613(T) AJVF143 99.71 OQ847756

Goraebul049 Pseudarthrobacter oxydans DSM 2119(T) X8348 96.18 OQ847757

Goraebul050 Paenarthrobacter nitroguajacolicus G2-1(T) AJ51254 99.43 OQ847758

Goraebul051 Agrobacterium arsenijevicii KFB 33(T) JWIT161 98.78 OQ847759

Goraebul052 Chryseobacterium oranimense DSM 1955(T) jgi.185873 91.25 OQ847760

Goraebul053 Bacillus cereus ATCC 14579(T)  AE16877 99.26 OQ847761

Goraebul054 Bacillus zhangzhouensis DW5-4(T) JOTP161 99.24 OQ847762

Goraebul055 Paenarthrobacter nitroguajacolicus G2-1(T) AJ51254 99.6 OQ847763

Goraebul056 Paenarthrobacter nitroguajacolicus G2-1(T) AJ51254 98.84 OQ847764

Goraebul057 Bacillus velezensis CR-52(T) AY63658 99.32 OQ847765

Goraebul058 Bacillus velezensis CR-52(T) AY63658 99.62 OQ847766

Goraebul059 Bacillus velezensis CR-52(T) AY63658 98.88 OQ847767

Goraebul060 Bacillus cereus ATCC 14579(T) AE16877 99.53 OQ847768

Goraebul061 Paenarthrobacter nitroguajacolicus G2-1(T) AJ51254 94.82 OQ847769

Goraebul062 Pseudomonas bijieensis L22-9(T) MT835388 100.00 OQ847770

Goraebul063 Chryseobacterium oranimense DSM 1955(T) jgi.185873 99.50 OQ847771

Goraebul064 Chryseobacterium oranimense DSM 1955(T) jgi.185873 99.40 OQ847772

Goraebul065 Curvibacter gracilis 7-1(T) AB19889 97.68 OQ847773

Goraebul066 Bacillus siamensis KCTC 13613(T) AJVF143 99.93 OQ847774

Goraebul068 Pseudomonas cuatrocienegasensis 1N(T) EU791281 99.62 OQ847775
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A) Phylogenic tree of isolates belongs to Bacillus genera
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B) Phylogenetic tree of isolates excluding Bacillus group

Fig. 2. Phylogenetic tree based on 16S rDNA sequences showing the positions of rhizosphere marine bacteria 
and representatives of other species related taxa. The evolutionary history was inferred using the Neighbor-Joining 
method [58]. The percentage of replicate trees in which the associated taxa clustered together in the bootstrap 
test (1,000 replicates) are shown next to the branches. The evolutionary distances were computed using the Kimura 
2-parameter method [28] and are in the unit of the number of base substitutions per site. The rate variation among 
sites was modeled with a gamma distribution (shape parameter = 1). All positions with less than 95% site coverage 
were eliminated. Since there are too many isolates to implement phylogenetic tree with appropriate resolution, 
Phylogenetic tree were constructed by distinguishing the species belonging to genus Bacillus (A) and non-Bacillus 
species (B). Used outgroup sequences for constructing phylogenetic tree (A) was Paenibacillus polymyxa type 
strain NR037006 and for tree (B) was Aureobasidum pullulans type strain M55639.
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분리된 근권세균의 다양성 분석

65개의 분리주들에 대하여 각각 분류군 별로 균등

도, 우점도, 다양성지수가 적용되었다(Table 3). 종 

풍부도(S)는 단순히 군집에 나타나는 분류군의 개수

를 의미한다. 샤논의 다양성(Hs)은 종 풍부도(S)와 

군집 내 종의 균형적인 분포(evenness)인 균등도까지 

고려한 개념으로, DS와 비교될 수 있다. 

Table 3. Diversity of mixed vegetation rhizosphere bac-

teria 

Indices Species 
level

Genus 
level

Total number of isolates 65

Richness (S) 26 12

Margalef’s richness index (Dmg) 5.99 2.64

Menhinick's index (Dmn) 3.22 1.49

Simpson's index (DS) 0.08 1.00

Shannon’s diversity index (Hs) 2.79 1.72

Shannon's equitability index (EH) 0.86 0.69

샤논의 다양성(Hs)에서 종 간의 균등도는 샤논의 

균등지수(EH)를 통해 평가된다. DS는 군집내에서 특

정 분류군의 집중도(즉, 선점정도)를 나타내는 것으

로서 1-D 값을 통해 산출되므로 0부터 1까지의 분포

로 구현된다. 1에 근접할수록 특정 분류군의 집중도

가 높으며, 0으로 근접할수록 군집을 구성하는 분류

군들의 균등도는 증가한다. 본 연구에서 혼합식물군

락 으로서의 종 풍부도의 경우 Dmg와 Dmn 값은 각

각 5.99 및 3.22로 비교적 높은 수치를 나타내었다. 

종의 집중정도를 의미하는 DS는 0.08로 낮은 수치를 

기록하여 결과적으로 Hs값은 2.79로 분석되었다. 

한편 본 연구에서는 종 및 속 단위에서의 각각의 

다양성 지수를 적용해 보았다. 통상적으로 세균의 

경우 16S rDNA 유전자 염기서열만으로 종 단위 파

악이 가능하지만, 공생균류(fungal species)의 경우 

부분동정에 사용하는 universal sequences로서 in-

ternal transcribed spacer 1 및 2 부위의 서열 및 주변부 

rRNA 일부서열을 사용하여 속 단위까지만 동정이 

유효하다고 판단한다 (이에 대하여 학계별로 상이한 

입장을 가질 수도 있다). 따라서 균류의 경우 속 단위

의 동정결과를 사용하여 다양성을 평가하지만, 그럼

에도 불구하고 근권세균이 대해 속단위와 종단위의 

다양성을 산출하는 까닭은 부분동정 결과 Bacillus와 

같은 특정 속의 우점이 확인되었으며, 이는 해안사

구의 고유환경과 환경에 적응한 극상식물군집이 특

정 속에 대하여 생태학적 압력과 선택압을 가하는 

것으로 판단하였기 때문이다.

세균 속 차원의 풍부도는 Dmg가 2.64로, Dmn이 

1.49의 수치로 분석된 반면 DS가 1.00으로서 결과적

으로 Hs값은 1.72로 분석되었다. 또한 EH 값은 속 

차원의 경우 0.69, 종 차원의 경우 0.86으로서, 이는 

Bacillus와 같은 특정 속의 우점도가 다른 속 보다 

극히 높은데서 기인된 것으로 해석되나, 군집의 안

전성을 대변하는 샤논의 다양성 값(Hs)이 세균 종 

차원에서 더 높게 나온 것은 비록 Bacillus 속이 우점

하고 있으나, Bacillus 속에서 속한 다양한 종이 근권 

공생균주로서 확보되었기 때문으로 판단된다. 이처

럼 속과 종 수준의 다양성 지수 비교분석을 통해, 

Bacillus 속에 속하는 다수의 종들이 공통적으로 공

유하는 특성, 즉 Bacillus 속이 가지는 고유의 특징으

로 인하여 해안사구 및 해안사구와 상호작용하는 식

물군락의 근권에서 우점한 것으로 풀이된다. 이를 

통해 Bacillus 속의 다양한 종들이 식물 근권에서 우

점화한 것으로 풀이된다. Bacillus 속은 그들이 가진 

환경적 스트레스에 대한 내성으로 인하여 스트레스

가 심각한 근권환경에서 공생세균으로 지속 보고되

고 있다[59].

  해안사구 및 배후습지의 식생을 구성하는 식물 

종들은 때때로 생태학적인 배척이 관찰된다. 동해안

에서 쉽게 관찰되는 사례는 canopy를 형성하는 종은 

자연광의 확보에 있어 우위를 차지하며, 이는 다른 

일, 이년생 식물들의 생장을 배재할 수 있다는 것이

다. 고래불의 혼합식물군락은 이와 대비되며, 식물 

간 공생관계의 일종일 것이다. 이러한 관계가 이들 

식물종의 안정적인 번성과 관련된 근권 미생물 군락
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에 어떠한 영향을 미치고 있는지 고찰해 볼 필요가 

있다. 샤논 다양성 지수(Hs)는 군집의 다양성과 함께 

군집의 안정성을 나타내는  지표로서 통상적인 식물 

공생미생물 연구결과들과 비교했을 때 2.79로 높은 

수준의 수치를 나타냈다. 다양성 평가와 관련된 연

구들에 있어 단순한 종의 개수를 의미하는 richness 

(S)가 유의한 이유는 확보된 분리주의 수가 적다고 

할지라도 산술적인 다양성 통계를 통해 샤논 다양성

(Hs)이 높게 측정될 수도 있기 때문이다. 그러나 본 

연구에서는 타 연구결과 대비 종의 richness (S) 또한 

높게 측정되었다. 결과적으로 혼합식물군락을 구성

하는 식물종 간의 공생관계는 종합적으로 더욱 다양

한 종으로 구성된 더욱 안정된 미생물 군집을 확보

할 수 있는 근권환경을 조성한 것으로 생각된다. 또

한 이러한 혼합관계를 통해 확보된 다양한 근권미생

물은 변화가 극심한 해양환경에 대한 적응 가능성을 

더욱 높였을 것으로 추정된다.

종의 분포

분류군의 우점도로서 Bacillus 속이 가장 우점하였

으며, 차 우점하는 속으로 Chryseobacterium, 

Pseudomonas, Paenarthrobacter로 확인되었다 (Fig. 

3).

Fig 3. Taxon ratio of rhizosphere isolates from mixed vegetation
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따라서 가장 우점하는 문, 강, 목, 과는 각각 

Bacillota, Bacillota, Bacillales 및 Bacillaceae 이다. 속

의 분포로는 Bacillus 속이 가장 우점하였으며, 

Bacillus cereus가 23.8%를 차지하여 가장 우점하는 

종이다. B. cereus에 속하는 분리주들은 순수분리 과

정에서 형태학적인 상이함을 보였으며 추가적으로 

이들의 확정된 16S rDNA 염기서열을  EzBioCloud의 

pairwise alignment 프로그램을 통해 비교 대조한 결

과 각기 상이한 서열을 가지는 것으로 확인되었다. 

따라서 해안환경의 특성 및 이에 자생하는 혼합식물

군락은 그들의 근권환경에 환경에 대한 내성이 강하

다고 알려진 Bacillus의 생존에 유리한 나름의 선택

압을 가하고 있을 것으로 추정된다. Bacillus 속에 속

하는 종들과 상동성이 높은 표준균주 들의 경우 

Bacillus paramycoide 의 식물생장 촉진효과[49]. 

Bacillus siamensis 의 항진균 활성, 근권착생능, 식물

성장 촉진활성[17]. Bacillus velezensis의 식물생장 촉

진 및 바이오컨트롤 활성이 보고되었다[12]. B. cer-

eus 는 이미 식물생장과 관련된 긍정적인 효과가 다

수 보고되었다[54]. 

통상적으로 식물 내생 및 근권 균류의 경우 식물

역병 유발성 종이 다수 포함된 Fusarium 속 등이 우

점하여 출현하기도 한다[64]. 물론 그러한 분리주가 

반드시 병원성을 가지거나 식물번성에 부정적 영향

을 가진다고 볼 수는 없으며, 오히려 동일한 속의 

병원성 균주에 대응하여 체계적으로 기주식물의 면

역성을 증강시키고[14, 38] 특수한 공생관계롤 통해 

기주식물 성장을 유도한다[8]. 이에 반하여 본 연구

에서는 식물병원체로 알려진 종과 상동성이 높은 균

주가 확인되지 않았다. 식물병원성 유발 종으로 

Pseudomonas 속의 분리주들은 모두 기존의 표준균

주(type strain)와 99.10% 이상의 상동성을 보였으며, 

이들 표준균주는 식물병원체로 현재까지 보고된 바

는 없다. Pseudomonas bijieensis의 경우 최근 농작물 

근권에서 신종 세균으로 보고되었으며[35], 토양에

서 인산염을 가용화하고[63], 식물역병균 

Rhizoctonia solani를 대상으로 바이오컨트롤 균주로

서의 가능성이 보고되었다[2]. Pseudomonas piscium

은 식물역병 진균에 대하여 길항효과를 가진다고 보

고되었다[7]. 

이외에도 본 연구에서의 종들과 상동성이 높은 다

수의 종들은 식물의 번성에 있어 긍정적인 효과를 

가지고 있다고 보고되고 있다. Paenarthrobacter 속 

(P. nitroguajacolicus) 및 Priestia 속은 건조 및 영양분

의 부족과 같은 환경에서 기주식물의 내성 및 성장

을 촉진한다[1, 60, 61]. Chryseobacterium 속의 다수 

종 또한 식물생장을 유도한다고 알려져 있다[9, 26]. 

본 연구에서 다수의 분리 균주들이 

Chryseobacterium 속에서 신종 가능성을 보이고 있

으며, 이들과 상동성이 높은 Chryseobacterium or-

animense의 경우 식물 혹은 해양환경에서의 작용은 

아직까지 보고되지 않았다. Rossellomorea 속의 세균 

종들은 아직까지 연구된 바가 드물며, 새로운 속으

로 분류되어 신종 보고가 시작되고 있다[44]. 

Agrobacterium 속은 식물과의 상호작용이 널리 알려

진 속으로, Agrobacterium salinitolerans의 경우 염/알

칼리 내성 균주로서 root nodule에서 최초로 보고되

었다[68]. 

결론

해안사구 및 해안선 소실은 세계적으로 심각한 문

제로 대두되고 있으며, 이들을 보전하고 복원하는데 

자생식물의 번성이 효과적인 방안이 될 수 있다. 공

생세균은 기주식물 번성을 유도하므로, 다양한 해안

식물 종의 공생미생물 다양성 및 상호작용을 밝히는 

연구가 한반도 해안사구들을 대상으로 이어져 왔다. 

특정의 해안환경에 자생하는 극상 식물상의 형태와 

식물종 다양성은 그 해안특성 및 해안기후에 적응한 

결과이므로, 추후 유사한 환경이 해안사구 복원 및 

보전을 위해서는 그 식물상 자체의 공생미생물을 사

전에 밝혀둘 필요가 있다. 따라서 본 연구에서는 특

정 우점 식물종을 대상으로 하지 않고, 고래불 해안

사구를 잘 지탱해온 주체는 혼합식물군락임을 감안

하여 이들의 근권세균을 연구대상으로 설정하였다. 
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동해안 특유의 거친 해양환경과 이에 적응한 혼합식

물군락은 Bacillus 속에 유리한 선택압을 가하고 있

음에도 불구하고, 높은 종 다양성과 풍부도를 나타

내어 안정적인 근권세균 군집구조를 보였으며, 이를 

통해 극상식물 군락의 번성과 해안사구의 모래유실 

방지에 나름의 역할을 하고 있을 것으로 평가된다. 
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