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To investigate a quantitative evaluation of the actinobacteria, we have collected samples from various 

kinds of bamboo forest soil. Each different layers contained 2.7×106-2.7×108 CFU/g of actinobacteria 

which was the highest in litter layers of Sasa boreali forest soil. We obtained 330 actinobacteria from 

different layers of bamboo forest soil; litter (100 strains), humus (70 strains), and rhizosphere soil (160 

strains). Based on the colony morphology (aerial mycelium, substrate mycelium, and soluble pigment), 

isolates were divided into thirty-six groups and we selected 50 representative isolates. 16S rRNA gene 

sequence analysis showed Streptomyces was major actinobacteria (94%) and they were categorized as 

cluster I (2 strains), II (35 strains), III (6 strains), and IV (7 strains), respectively. The diversity index 

of 50 Streptomyces collected from the bamboo forest soil was calculated with the Shannon-Wiener 

method. Bamboo litter showed higher diversity index level of 3.33 than that of humus and rhizosphere 

soil. Also, antibiotic activities of our isolates were investigated against Botrytis cinerea, Xanthomonas 

campestris, Xanthomonas axonopodis pv. vesicatoria, and Bacillus cereus and found in 74, 16, 25, and 

24 strains, respectively.
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방선균은 토양, 하천, 바다, 근권, 부엽토, 동물의 내장, 퇴비, 

혈관, 대기, 생활하수, 폐수 등 거의 모든 자연환경에 분포하고 

있다(26). 이들 다양한 자연환경 시료를 대상으로 방선균 다양

성을 조사한 결과, Streptomyces 속이 69.4%로 가장 많이 존재

하며, Micromonospora 속 11.4%, Nocardia 속 6.1%, Strepto-

sporangium 속 2% 그리고 Actinomadura, Nocardiopsis, Micro-

bispora 속 등이 각각 0.9%씩 분포한다고 보고되었다(16). 현

재 List of Prokaryotic Names with Standing in Nomenclature 

(http://www.bacterio.cict.fr/)와 RDP (http://rdp.cme.msu.edu/)

에 등록된 Actinomycetales 목에는 46과 256속 1924종의 표준

균주가 보고되고 있다. Actinomycetales 목에 속하는 46과 중 

가장 큰 계통군으로 알려진 Streptomycetaceae 과에는 10속 

615종으로 분류되고 있으며, 특히 자연환경 중에 가장 많이 분
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포하는 것으로 알려진 Streptomyces 속에는 574종 38아종이 

보고되고 있다. 

우리 나라의 경우, 국내 자연환경으로부터 분리·동정된 

Streptomyces 속의 표준균주는 총 12종으로 한국농업미생물자

원센터(KACC)에 8종; 토양으로부터 분리된 S. koyangensis 

KACC 20561T (17), 감자 더뎅이병 발생지역으로부터 분리된 

S. luridiscabiei KACC 20252T, S. niveiscabiei KACC 

20254T, S. puniciscabiei KACC 20253T (20), 4-phenyl-3- 

butenoic acid 생성균주 S. thermoalcalitolerans KACC 20184T 

(8), 토양으로부터 분리된 호열성 방선균 S. thermocarboxydo-

vorans KACC 21022T, S. thermocarboxydus KACC 21021T 

(11), cellulase-free endo-xylanase 물질을 생산하는 S. thermo-

coprophilus KACC 20183T (7)이 등록되었으며, Korean Collec-

tion for Type Cultures (KCTC)에 4종 ; 식물병원성 곰팡이

(Alternaria mali, Colletotrichum orbiculare, Magnaporthe 

grisea, Fusarium oxysporum f. sp. lycopersici, Rhizoctonia 
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solani, and Phytophthora capsici)에 대한 항균활성 물질을 생

산하는 S. cheonanensis KCTC 9786T (9), 토양으로부터 분리

된 S. seoulensis KCTC 9819T (4), 토양으로부터 분리된 호열

성 방선균 S. thermospinosisporus KCTC 9909
T (10), 토양으

로부터 분리된 호산성 방선균 S. yeochonensis KCTC 9926T 

(12)이 등록되어 있다. 

미생물을 이용한 생명소재 산업은 21세기 바이오산업의 근

간이다. 방선균은 유전적 다양성과 함께 기능적 다양성을 지니

고 있기 때문에 고부가가치 자연자원으로 경제적 잠재가치를 

가진 것으로 인정되고 있다. 방선균은 항생물질을 포함한 생리

활성물질을 생산하는 균주로 주목 받아 오면서 지금까지 알려

진 약 10,000여 종의 항생물질 중 75% 이상이 방선균에 의해 

분리되었으며, 생리활성물질은 약 64%가 방선균류, 곰팡이류 

25.6%, 기타 미생물로부터 분리되었다. 이와 같이 항생물질 및 

생리활성물질 등 다양한 종류의 천연유기화합물을 생산하는 

방선균은 미생물 유전자원의 보고로서 신물질의 탐색 및 생합

성기작에 대해 깊이 연구되어 왔다(3, 6). 이들 방선균은 생리·
생화학적으로 매우 다양한 미생물로 의약품, 농약, 건강보조식

품 및 식품소재, 성장조절제, 살충제, 제초제 등 다양한 분야에 

이용되어 신물질을 탐색하기 위한 미생물 유전자원 소재연구 

탐색을 위한 연구가 다양한 환경을 대상으로 활발히 진행되고 

있다(1, 2, 18, 19). 

본 연구에서는 국내에 자생하는 왕대, 분죽, 조릿대, 호마죽

과 같은 주요 대나무종 산림토양의 낙엽층, 부식층 그리고 근

권토양 내 분포하는 방선균 밀도를 조사하고 방선균을 수집하

였으며, 각 대나무림 토양으로부터 분리된 대표 방선균의 계통

학적 다양성을 조사하여 바이오 소재산업에 활용 가능한 유전

자원 다양성 확보를 위한 기반연구를 수행하였다. 

재료 및 방법

시료 채취 

전라남도 담양 죽녹원 내에 자생하고 있는 왕대(Phyllo-

stachys bambusoides), 분죽(Phyllostachys nigro var. henonis), 

조릿대(Sasa boreali), 호마죽(Phyllostachys nigra f. punctata) 

대나무림의 낙엽층, 부식층, 표층으로부터 약 15 cm 아래의 근

권으로부터 토양시료를 채취하였다. 채취한 토양시료는 poly-

ethylene vinyl에 넣어 4°C에 보존한 후 24시간 이내에 실험하

였다(31). 

방선균 계수 및 분리

낙엽시료 및 토양시료를 1 g씩 정량하여 9 ml의 멸균수에 

넣고 초음파기(Sonics VCX750, Vibra cell, USA)로 30 W에

서 2분간 분산시킨 다음 9 ml의 멸균수에 순차적으로 희석하

였다. 희석된 시료 100 μl를 방선균 선택배지인 SCA (Starch, 

10 g; Casein, 1 g; MgSO4·7H2O, 1.02 g; K2HPO4, 0.5 g; 

Agar, 1.5%; cycloheximide, 0.25 g, pH 5.5) 평판배지에 분주

하여 고르게 도말하였다. 28°C에서 10일간 배양하면서 평판배

지 상에 형성된 방선균 콜로니를 계수하고 순수분리하였다

(13). 분리된 방선균은 20% glycerol에 현탁한 후 -86°C의 

deep freezer (SANYO co., Japan)에 넣어 보존하였다(31).

방선균 계통해석

순수 배양된 방선균 단일 colony를 주형으로 직접 PCR 증

폭을 하였다. E. coli 16S rDNA 부분의 conserved sequence를 

기초로 한 27F (5′-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′) primer

와 1492R (5′-AAGGAGGTGATCCAGCCGC-3′) primer를 사

용하였다. PCR은 27 Forward primer, 1 μl; 1492 Reverse 

primer, 1 μl; EF-Taq polymerase (Solgent co., Korea), 0.25 

μl; dNTP, 1 μl; 10× buffer, 5 μl; band doctor, 5 μl; H2O, 

36.75 μl를 0.2 ml PCR tube에 넣고 잘 혼합한 후, initial 

denaturation 94°C, 2 min; denaturation 94°C, 30 sec; annealing 

54-56°C, 40 sec; extention 72°C, 1 min동안 30 cycle을 반복

하고, 72°C에서 5 min간 final extention의 조건으로 PCR 

(GeneAMPR PCR System 9700, Applied Biosystems) 반응을 

실시하였다.

16S rRNA유전자 PCR 증폭산물은 1% agarose gel, 0.5× 

TAE buffer (0.045 M Tris-borate, 0.001 M EDTA)에서 

100V, 25 mA로 30분 동안 전기영동(Mupid-21, Gel documen-

tation system, Bio-Rad, USA)한 후, ethidtum bromide (EtBr)

로 15분간 염색하여 UV 하에서 증폭여부를 확인하고, 

QIAquick® PCR Purification kit (QIAGEN Inc.)를 이용하여 

정제하였다. 정제된 16S rRNA 유전자 PCR 증폭 산물은 27 

Forward primer와 1492 Reverse primer를 각각 사용하여 ABI 

PRISM BigDye Terminator Cycle Sequencing Ready Reaction 

kit (Applied Biosystems)로 cycle sequencing을 수행한 후, 

ABI PRISM 310 Genetic Analyser (Applied Biosystems)로 

약 700 bp 이상 결정하였다. 결정된 16S rRNA 유전자 염기서

열은 NCBI의 GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genbank)

에 등록하였고(accession no. FJ547383-FJ547387, GQ287639, 

HM748597, HM748598, HQ267972-HQ268013), NCBI/RDP/ 

GenBank database의 BLAST program을 이용하여 계통분류학

적 유연관계를 분석하였다. CLUSTAL X program (29)으로 

Multiple Sequence Alignment한 후, MEGA 4.0을 사용하여 

Phylogenetic consensus tree를 작성하였다(27). 각 시료 내 세

균군집의 다양도 지수(Diversity Index)는 Margalef의 정보이

론에 의해 유도된 Shannon-Wiener function (H')의 공식을 이

용하여 산출하였고(24), 균등도 지수(Evenness Index)는 Pielov

에 의해 제안된 지수를 적용하여 계산하였다(6).

항균활성능 

수집된 방선균의 항균활성능을 검토하기 위하여 국내 대표

적인 식물병원성곰팡이로 딸기잿빛곰팡이병원균(Botrytis cinerea 

KACC 40963)과 세균성흑마병원균(Xanthomonas campestris 

KACC 10913), 고추세균성점무늬병원균(Xanthomonas axonopodis 

pv. vesicatoria KACC 12872) 및 식중독균(Bacillus cereus 

KACC 11240)을 한국농업미생물자원센터(KACC)로부터 분양

받아 검정균주로 사용하였다. Botrytis cinerea 곰팡이에 대한 
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Table 1. Some characteristics of Bamboo and Quercus forest soil

Sample pH Water concent
(%)

Log No. of actinobacteria
(CFU/g)

Isolation of 
actinobacteria

Bamboo Litter

Phyllostachys nigro var. henonis 6.4 62.0 6.4 20
Sasa boreali 6.4 37.3 8.7 50
Phyllostachys bambusoides 6.6 59.9 6.6 30
Bamboo Humus soil
Phyllostachys nigro var. henonis 5.0 19.5 7.0 30
Phyllostachys bambusoides 5.1 22.4 7.0 40
Bamboo Rhizosphere soil
Phyllostachys nigro var. henonis 5.1 23.0 7.2 50
Phyllostachys nigra f. punctata 5.8 15.6 7.7 30
Sasa boreali 6.4 16.0 6.4 50
Phyllostachys bambusoides 4.8 48.6 7.0 30
Quercus forest soil
Litter layer 5.3 23.8 5.3
Humus layer 5.6 48.2 6.2
Rhizosphere soil 5.2 38.7 6.5
Total 330

항균활성 검정은 in vitro 항균활성 확인법에 따라 PDA 배지

에 검정균주를 각각 접종한 후 분리된 방선균 균주를 대치배양

하여 균체 주위에 형성된 생육저지대(growth inhibitor clear 

zone)의 크기에 따라 항균활성 수준을 결정하였다. Xantho-

monas campestris, Xanthomonas axonopodis pv. vesicatoria 

및 Bacillus cereus의 세균에 대한 항균활성 시험은 paper disc

법에 따라 생육저지영역의 직경을 측정하였다(30).

결과 및 고찰 

다양한 대나무 산림토양으로부터 방선균 수집

국내 자생하는 왕대(Phyllostachys bambusoides), 분죽

(Phyllostachys nigro var. henonis), 조릿대(Sasa boreali), 호

마죽(Phyllostachys nigra f. punctata) 대나무림의 낙엽층, 부

식층, 근권토양으로부터 채취한 시료의 pH, 수분함량 및 방선균 

밀도 측정 결과를 Table 1에 나타내었다. 대나무 산림토양 낙

엽층 pH는 6.4-6.6을 나타내었으며, 부식층은 약 pH 5.0, 근권

토양은 pH 4.8-6.4를 나타내어 낙엽층에 비해 비교적 낮은 pH

를 나타내었다. 각 층위별 방선균 밀도를 조사한 결과 2.7×106- 

2.7×108 CFU/g로 상수리림 토양(2.2×105-3.2×106 CFU/g)에 

비해 10-100배 이상 높은 계수치를 나타내었으며, 특히 조릿대 

낙엽층 내에는 2.7×108 CFU/g의 높은 밀도로 계수되었다. 본 

연구에서는 이들 다양한 종류의 대나무림 낙엽층으로부터 100

균주, 부식층으로부터 70균주, 근권토양으로부터 160균주 총 

330균주의 방선균을 수집하였다. 

대나무 산림토양으로부터 수집된 방선균의 형태분류

국제미생물방선균위원회(I.S.P; International Streptomyces 

Project)는 방선균의 분류 기준을 정하고 이에 대한 내용을 

Bergey's manual of determinative bacteriology 8판에 기재하

였다(15). 본 연구에서는 대나무 산림토양으로부터 수집된 방

선균 330균주의 형태분류를 위하여 SCA 평판배지에 배양 후 

Bergey's Manual of Determinative Bacteriology 8판에 의거하

여 방선균 형태(기균사; aerial mycelium, 기중균사; substrate 

mycelium 및 색소형성)를 관찰한 결과, 총 36개 방선균군집으

로 대분류되었다(Table 2). 

기균사의 색상은 gray, brown, pink, yellow, orange, black, 

purple, kaki 그리고 ivory 등 9가지의 색을 나타내었으며, 이

들 균주 중 97균주가 gray색의 기균사로 대부분 백색 포자를 

형성하였다. 기중균사는 white, ivory, yellow, orange, pink, 

brown 그리고 purple 등 7가지의 색을 나타내었으며, 206균주

가 백색의 기중균사를 나타내었다. 배지 내 수용성 색소는 yellow, 

brown, pink, purple 등 4가지 색소를 형성하였으며, 배지표면

을 변색시키는 균주도 다수 포함되었다. 또한 층위별 수집된 

방선균 콜로니 특성을 확인한 결과, 대나무림 낙엽층으로부터 

수집된 방선균 100균주는 총 23개의 군집형태로 나타났으며, 

기균사가 생성되지 않거나 yellow 또는 pink색을 나타내는 16, 

21, 22의 군집형태가 높은 비율을 나타내었다. 부식층으로부터 

수집된 방선균 70균주에 대하여 콜로니 특성을 확인한 결과, 

총 17개의 군집으로 분류 할 수 있었으며, 기균사가 gray 또는 

kaki색을 나타내는 2, 27 군집형태가 우점적으로 분포하였다. 

또한, 근권 토양으로부터 수집된 방선균 160균주는 총 26개의 

군집형태로 분류되었으며, 기균사가 gray, yellow, white 또는 

kaki색을 나타내는 4, 6 13, 16, 27 군집형태가 높은 비율을 나

타내었다. 

이상의 결과로부터 36개 방선균군집 중 11개 군집(2, 3, 4, 
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Table 2. Morphological classification of actinobacteria collected from different layers of bamboo forest soil

Colony Type
Morphologyical characteristics No. of Actinobacteria

Aerial mycelium Substrate mycelium Soluble pigment L H R
1 gray, black / ws white none 6 - -
2 gray / ws white none 7 11 3
3 gray / ws yellow yellow 1 5 8
4 light gray/ ws white none 5 8 14
5 white ivory brown 5 5 9
6 white (circle) white none - 5 11
7 dark brown / ws white none 5 4 4
8 light brown / ws white none - 2 4
9 orange / ws orange brown - 1 2

10 none ivory light brown - 3 4
11 white / ws white none 2 2 9
12 ivory ivory light brown - - 5
13 gray white none 3 2 12
14 light pink light pink none 2 - 3
15 light black white none - - 1
16 yellow /ws yellow yellow 14 6 14
17 white ivory dark brown - 1 4
18 none yellow yellow 1 - -
19 yellow / ws yellow yellow 1 - -
20 pink pink pink - - 1
21 none white light brown 14 - 2
22 pink white none 11 - -
23 none ivory none 1 - -
24 none white none 1 - -
25 light brown brown none - - 3
26 light brown / ws brown none - - 1
27 kaki / ws white none 9 10 25
28 white white none - - 2
29 kaki white none 1 2 5
30 gray / ws brown light brown - - 6
31 White (irregular) white none - - 2
32 light pink / ws white none 3 1 6
33 dark gray white light purple 1 - -
34 red / ps purple dark purple 1 - -
35 light brown light brown none 1 2 -
36 dark gray brown none 5 - -

Total 100 70 160
WS, white spot; L, Litter; H, Humus; R, Rhizosphere soil

5, 7, 11, 13, 16, 27, 29, 32)이 대나무 산림토양의 각 층위에 

공통적으로 분포하였으며, 특히 2, 4, 16, 27 군집이 우점적으

로 분포하는 특징을 나타내었다. 

대나무 산림토양으로부터 수집된 방선균의 계통학적 다양성

대나무 산림토양으로부터 수집된 방선균 330균주를 대상으

로 형태 관찰을 통하여 분류된 36개 방선균군집에 속하는 대표 

방선균 36균주와 우점적으로 나타낸 방선균군집으로부터 14균

주를 선발하였다. 각 대표 방선균에 대해 16S rRNA 유전자 

염기서열을 결정하고 RDP (http://rdp.cme.msu.edu/)를 이용하

여 상동성 검색한 결과, 47균주가 Streptomyces 속에 속하였으

며 Kitasatospora 속에 속하는 균주는 3균주로 확인되었다. 

대표 방선균 50균주에 대한 16S rRNA 유전자 염기서열을 

CLUSTAL X로 Multiple sequence alignment 한 후, MEGA 

4.0 (Molecular evolutionary genetics analysis)을 사용하여 

Phylogenetic tree 분석한 결과, 4개의 group으로 분류되었다. 
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Fig. 1. Phylogenetic tree showing relatedness of Streptomyces by neighbor-joining grouping of the aligned sequences of the 16S rRNA gene.

각 group에 속하는 Streptomyces 속의 참조균주와 비교한 결

과, Streptomyces alni, Streptomyces violaceolatus 등을 포함

하는 group I에 2균주가 속하였으며, Streptomyces acidisca-

bies, Streptomyces capoamus, Streptomyces graminofaciens, 

Streptomyces griseochromogenes, Streptomyces olivochromogene, 

Streptomyces nojiriensis, Streptomyces olivochromogene, Strepto-

myces pulveraceus, Streptomyces tauricus 등을 포함하는 

group II에 35균주가 속하는 특징을 나타내었다. Streptomyces 

pensis, Streptomyces ldicus 등을 포함하는 group III에 6균주

가 포함되었으며, Streptomyces purpureus, Kitasatospora 

azatica, Kitasatospora kifunensis 등을 포함하는 group IV에는 

7균주가 포함되었다(Fig. 1). 

이상의 결과로부터 대나무 산림토양으로부터 수집된 방선균

은 계통학적으로 4개의 Streptomyces 속 group에 속하는 다양

한 방선균이 존재함을 알 수 있었으며, 특히 group II에 속하는 

Streptomyces가 우점 계통군임이 확인되었다. 

Williams 등은 Streptomyces의 형태적·생리적 특징을 기초

로 19개의 major group과 40개의 minor group 그리고 18개의 

single member 그룹으로 분류하였다(32). 그 후, Streptomyces

의 유전자 염기서열 정보가 확립되면서 Stackebrandt 등은 

Streptomyces속에 속하는 69균주를 대상으로 16S rRNA와 

23S rRNA 유전자 정보를 바탕으로 7개의 주요 그룹으로 분류

하였다(25). 최근 Lanoot 등은 주요 Streptomyces 158균주의 

16S rRNA 유전자 염기서열 해석을 통해 97-98%로 cut-off한 

결과 4개의 cluster와 25개의 subcluster로 분류하였으며, 16S- 

ITS를 BstUI과 HaeIII 제한효소를 이용한 finger printing 방법

에 의거하여 59개의 cluster로 재분류하였다(14).

본 연구에서 대나무 산림토양으로부터 수집된 Streptomyces 

속 방선균 50균주를 Lanoot의 16S rRNA 유전자 정보를 바탕

으로 분류한 4개의 cluster 및 25개의 subcluster 계통군과 비

교 검토한 결과, 대나무림 낙엽층으로부터 수집된 방선균은 

cluster I, II, III, IV에 모두 속하였으며 다양성 지수는 3.33, 

균등도 지수는 0.89로 확인되어 높은 다양성을 나타내었다. 대

나무림 부식층으로부터 수집된 6균주는 각각 cluster II, III, IV

에 속하였으며, 근권토양으로부터 수집된 방선균의 88%가 

cluster II에 속하여 다양성 지수는 1.68, 균등도 지수는 0.75를 
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Table 3. Delineation of clusters with closely related species among 50 Streptomyces based on the Lanoot’s classifying, the diversity index
was calculated with the Shannon-Wiener method. 

Strain
Cluster Ⅰ ClusterⅡ Cluster Ⅲ Cluster Ⅳ

S E
S1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25

Litter

3.33 0.89

WL-1 ●

WL-3 ●

WL-11 ●

WL-13 ●

WL-15 ●

WL-19 ●

JL-1 ●

JL-3 ●

JL-4 ●

JL-6 ●

JL-7 ●

JL-8 ●

JL-9 ●

JL-11 ●

JL-12 ●

JL-14 ●

JL-19 ●

JL-22 ●

JL-30 ●

Humus

1.46 0.61

WH-1 ●

WH-5 ●

WH-8 ●

WH-12 ●

WH-15 ●

BH-10 ●

Rhizosphere
Soil

1.68 0.75

WR-7 ●

BR-1 ●

BR-17 ●

JR-2 ●

JR-3 ●

JR-4 ●

JR-9 ●

JR-10 ●

JR-11 ●

JR-12 ●

JR-13 ●

JR-19 ●

JR-21 ●

JR-24 ●

JR-25 ●

JR-29 ●

JR-35 ●

JR-36 ●

JR-39 ●

JR-41 ●

JR-43 ●

JR-44 ●

JR-45
JR-46 ●

JR-50 ●

S, shannon-wieher; E, Evenness



268  Lee et al.

Table 4. Isolation of novel actinobacteria based on 16S rRNA gene sequence by BLAST search

Strain No. Best match Match / Total nt Similarity (%)

JL-6 Streptomyces turgidiscabiesATCC 700248T 1319/1338 98.5

JR-4 Streptomyces recifensisNBRC 12813T 1371/1396 98.3

JR-11 Streptomyces turgidiscabiesATCC 700248T 1327/1346 98.5

JR-12 Streptomyces lucensisNBRC 13056T 1361/1385 98.3

JR-19 Streptomyces lucensisNBRC 13056T 1360/1384 98.3

JR-24 Streptomyces lucensisNBRC 13056T 1361/1385 98.3

JA-41 Streptomyces bungoensisNBRC 15711T 1334/1358 98.2

JR-43 Streptomyces recifensisNBRC 12813T 1263/1288 98.1

JR-50 Streptomyces recifensisNBRC 12813T 1158/1183 97.9

Table 5. Screening of antibiotics-producing actinobacteria
isolated from different layers of bamboo forest soil

Pathogen
No. of isolates

Litter Humus Rhizosphere soil

Botrytis cinereaKACC 40963 30 - 44

Xanthomonas campestris
KACC 10913

6 - 10

Xanthomonas axoopodis
pv.vesicatoriaKACC 12872

13 - 12

Bacillus cereusKACC 11240 4 6 14

나타내었고, subcluster 9, 10, 13에 우점적으로 분포하였다

(Table 3).

본 연구에서 수집한 16S rRNA 유전자 염기서열 해석 결과, 

분리균주 중 9균주는 Streptomyces 속 근연종과 98.5% 이하의 

상동성을 나타내어 신종으로 제안 할 수 있는 균주로 예상되었

다(Table 4). 이상의 결과로부터 국내에 자생하는 대나무 산림

토양의 낙엽층, 부식층 및 근권토양 내에는 높은 밀도의 방선

균이 분포하여 방선균의 우수한 서식처임을 확인할 수 있었다. 

또한 대나무림 낙엽층, 부식층 및 근권토양으로부터 수집된 방

선균의 96% 이상이 Streptomyces 속에 속하는 특징을 나타내

었으며, 이들 Streptomyces 속 방선균은 층위별로 특징적인 계

통군이 분포해 있음을 알 수 있었다. 

항균활성 방선균 탐색

대나무 산림토양으로부터 수집된 방선균 총 330균주를 딸기

잿빛곰팡이병원균(Botrytis cinerea), 세균성흑마병원균(Xantho-

monas campestris) 그리고 고추세균성점무늬병원균(Xanthomonas 

axonopodis pv. vesicatoria)에 대한 항균활성능을 검토한 결과, 

S. alni, S. violaceolatus, S. graminofaciens, S. olivochromo-

gene, S. acidiscabies, S. capoamus, S. olivochromogene, S. 

griseochromogenes, S. nojiriensis, S. pulveraceus, S. tauricus, 

S. platensis, S. ldicus, S. purpureus, K. azatica, K. kifunensis

를 포함하는 74균주가 딸기잿빛곰팡이병원균에 대한 항균활성

능을 나타내었다. 세균흑마병원균에 대해 항균활성능을 나타낸 

16균주는 S. capoamus, S. tauricus, S. acidiscabies, S. 

platensis에 속하는 특징을 나타내었으며, 고추세균성점무늬병

원균의 경우 S. olivochromogene, S. violaceolatus, S. capoamus, 

S. griseochromogenes, S. graminofaciens, S. acidiscabies, S. 

tauricus, S. nojiriensis에 속하는 25균주가 항균활성균주로 선

발되었다. 그리고 S. capoamus, S. acidiscabies, S. griseochro-

mogenes, S. olivochromogene, S. tauricus, S. pulveraceus, S. 

purpureus, K. azatica, K. kifunensis에 속하는 24균주가 Bacillus 

cereus에 대한 항균활성능을 나타내었다(Table 5). 이상의 결

과로부터 대나무 산림토양은 바이오 소재로 활용할 수 있는 항

균활성 방선균을 탐색할 수 있는 우수한 서식처라고 판단된다.

적요

국내 자생하는 왕대, 분죽, 조릿대, 호마죽과 같은 다양한 대

나무 산림토양의 낙엽층, 부식층, 근권토양 내 방선균 밀도 측

정 결과, 2.7×106-2.7×108 CFU/g로 계수되었으며, 특히 조릿

대 낙엽층 내에는 2.7×108 CFU/g의 매우 높은 밀도로 분포하

였다. 본 연구에서는 대나무림 낙엽층으로부터 100균주, 부식

층으로부터 70균주 그리고 근권토양으로부터 160균주로 총 

330균주의 방선균을 수집하였다. 이들 분리된 균주들의 기균

사, 기중균사 및 색소형성 등을 관찰한 결과 36개 방선균 군집

으로 분류되었다. 각 그룹으로부터 대표 방선균 50균주를 선발

하여 16S rRNA 유전자 염기서열을 해석하고 계통학적 위치를 

검토한 결과, 94%가 Streptomyces 속에 속하였으며, cluster I 

(2균주), II (35균주), III (6균주), 그리고 IV (7균주)에 속하는 

특징을 나타내었다. 대나무 산림토양으로부터 수집된 Strepto-

myces 속 방선균 50균주를 Shannon-Wiener법에 의해 다양성 

지수를 산출한 결과, 대나무림 낙엽층으로부터 수집된 방선균

의 다양도는 3.33으로 부식층과 근권토양 보다 높게 나타났으

며, 근권토양으로부터 수집된 방선균의 88%가 cluster II에 속

하는 특징을 나타내었다. 본 연구에서 수집한 방선균을 Botrytis 

cinerea, Xanthomonas campestris 그리고 Xanthomonas 

axonopodis pv. vesicatoria에 대해 항균활성능을 검토한 결과, 

각 74균주, 16균주, 25균주 그리고 24균주가 항균활성능을 나

타내었다. 
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