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Bacterial diversity was studied in the rhizosphere of Suaeda japonica Makino, which is native to 
Suncheon Bay in South Korea. Soil samples from several sites were diluted serially, and pure iso-
lation was performed by subculture using marine agar and tryptic soy agar media. Genomic DNA 
was extracted from 29 pure, isolated bacterial strains, after which their 16S rDNA sequences were 
amplified and analyzed. Phylogenetic analysis was performed to confirm their genetic relationship. 
The 29 bacterial strains were classified into five groups: phylum Firmicutes (44.8%), Gamma proteobac-
teria group (27.6%), Alpha proteobacteria group (10.3%), phylum Bacteriodetes (10.3%), and phylum 
Actinobacteria (6.8%). The most widely distributed genera were Bacillus (phylum Firmicutes), and 
Marinobacterium, Halomonas, and Vibrio (Gamma proteobacteria group). To confirm the bacterial diver-
sity in rhizospheres of S. japonica, the diversity index was used at the genus level. The results show 
that bacterial diversity differed at each of the sampling sites. These 29 bacterial strains are thought 
to play a major role in material cycling at Suncheon Bay, in overcoming the sea/mud flat-specific 
environmental stress. Furthermore, some strains are assumed to be involved in a positive interaction 
with the halophyte S. japonica, as rhizospheric flora, with induction of growth promotion and plant 
defense mechanism.
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서   론

해안 염습지(coastal salt marsh)란 내륙생태계와 해상생태

계의 전이지대로서 강과 바다로부터 유기물이 침전되는 해변

과 하구 접점에 주로 형성되며, 해수에 의해 발달한 지역이다

[4]. 국내의 경우 이와 유사한 지리적 특성을 보이는 곳은 서남

해안으로, 조석간만의 차가 크고 수심이 얕으며 경사가 완만

한 해안염습지가 잘 발달해 있다. 이러한 특성을 가지는 서남

해안에는 세계 5대 연안습지이며 국내 대표적인 갯벌인 순천

만이 자리잡고 있으며, 이는 2006년에 “람사르 습지”로 등재

되었다. 순천만은 원형에 가까운 형태의 만으로 면적은 약 

22.6 km2에 달하고, 상류로부터 유입되는 담수, 남해로부터 

유입되는 해수 및 파랑에 의해 공급되는 부유물질이 퇴적되어 

독특한 생태적 특징을 가진다. 또한 모래와 모래갯벌 및 갯벌

의 토양형태로 이루어져[15], 다양한 염생식물(Halophyte)이 

자생하고 있으며[17], 풍부한 생물종 다양성을 보이는 것으로 

알려져 있다[18]. 순천만에 자생하는 대표적인 염생식물은 갈

대(Phragmites australis), 칠면초(Suaeda japonica), 나문재

(Suaeda asparagoides), 해홍나물(Suaeda maritima), 퉁퉁마디

(Salicornia europaea) 등이 있으며[14], 우점종으로 갈대와 칠면

초가 자생하고 있지만 칠면초의 개체수가 더 넓게 많이 분포

하고 있다.

이러한 염생식물은 다양한 미생물과 상호관계를 형성하는

데, 이들 미생물은 염생식물의 생장과 고온, 건조, 염과 같은 

환경 스트레스에 대한 저항성 및 면역활성에 기여한다고 알려

져 있으며[32, 38], 염습지로 유입되는 오염물질을 분해한다고 

알려져 있다[8]. 그러나 국내에서 해안염습지에 대한 연구가 

많이 이루어 지지는 않았으며, 규모에 비해 순천만에 자생하

는 미생물 연구는 거의 없는 실정이다. 최근 순천만 자생 염생

식물과 상호관계에 있는 내생균류에 대한 연구가 점차적으로 

이루어지고 있는데 반하여[33, 42] 해양세균(marine bacteria)

에 대한 연구 등은 전혀 없는 실정이다. 우리나라 최대 규모의 

해안염습지로 알려져 있지만, 해양세균의 종 다양성 연구가 

이루어져야 할 것이다. 
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Table 1. Geographic coordinates of the sampling locations at the Suncheon Bay

Site no. Plant names GPS Coordinates Genus Species

1

2
Suaeda japonica

34°51'59.83"N, 127°31'06.24"E

34°51'59.73"N, 127°31'06.36"E

7

9

9

10

Soil samples were collected from around roots of S. japonica species native to the Suncheon Bay.

따라서 본 연구에서는 순천만에 우점종으로 알려져 있는 

칠면초의 근권으로부터 다양한 해양세균을 분리·동정하였으

며, 이들의 다양성과 유연관계를 확인하였다. 또한 계통학적 

분석을 실시하여 해안복원 및 갯벌 고유의 기능을 부여하는 

염생식물과 상호작용할 것으로 추측되는 유용 세균자원을 확

보하고자 하였다.

재료 및 방법

근권토양 채취 및 배양가능한 세균 분리

순천만 자생 S. japonica의 군락지 2곳을 선발하여 그들의 

근권 토양을 채취하였다(Table 1). 채취된 토양시료는 멸균 

tube에 담아 4℃를 유지하여 실험실로 운반되었으며, 멸균된 

0.85% NaCl 용액과 토양시료를 9:1로 섞어 40 rpm으로 30분

간 교반 및 현탁하였다. 토양 현탁액 상등액을 100 μl씩을 덜어

내어 standard serial dilution technique (10-4~10-6배)을 실시

하였으며, marine broth (MB; Difco, USA) 및 tryptic soy 

broth (TSB; Difco, USA) 에 한천을 첨가한 고체배지에 평판도

말 후 25℃에서 5일간 배양하였다. 배지상 형성된 집락들은 

형태학적으로 분류, 선발되었으며 각각 동일 배양조건하에서 

획선도말을 반복하여 순수분리 되었다[16, 36, 41].

분리균주 16S rDNA 유전자 염기서열 결정

형태학적으로 특징적인 모양, 크기, 색깔 등을 보인 각 균주

가 순수분리 되었다. 이들을 각각 원분리 배지인 marine broth 

(Difco, USA) 및 tryptic soy broth (Difco, USA) 액체배지에서 

진탕배양한 후 원심분리를 통해 균체를 수집하였다(10,000x 

g, 10 min). genomic DNA의 추출을 위해 Chelex Resin  (Bio- 

RAD, USA)을 활용한 boiling method를 사용하였으며, 16S 

rDNA 서열 증폭을 위해 5'-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG- 

3'를 forward primer로, 5'-GGTTACCTTGTTACGACTT-3'을 

reverse primer로 사용하여 PCR을 수행하였다[40]. PCR 조건 

및 수행방법으로, 우선 initial denaturation (95℃, 15 min)을 

시행 후, denaturation (95℃, 20 sec), annealing (50-58℃, 40  

sec), elongation (72℃, 90 sec)를 30회 반복한 후 최종적으로 

elongation (72℃, 5 min)을 실시하였다[20, 41]. 그리고 증폭된 

PCR 산물은 ethanol precipitation method를 사용하여 증폭된 

서열만을 얻어내기 위해 ethanol (65%) 및 sodium acetate (3 

M, pH 4.6)을 각각의 PCR products에 첨가하여 상온에서 방

치하였으며(15 min), 원심분리 실시하여 PCR products만을 

침강하였다(2000× g, 45 min). 그 후 paper towel을 이용해 상

층액을 제거한 뒤 70% ethanol을 첨가한 후 원심분리 하는 

과정을 7~8회 반복하였다(10,000x g, 10min). 이후 분리된 

PCR products를 product purification kit (SGP27-S150 Gel & 

PCR Extraction system-UB)을 이용하여 정제하였으며, 이들

의 염기서열 분석은 ABI 3730XL DNA analyzer (Applied 

Biosystems, USA)를 이용하여 해독을 실시하였다[37].

16S rDNA 유전자 염기서열 계통분석 및 다양성 분석

분리주들의 부분동정을 위해 16S rDNA 유전자 염기서열

간 similarity 확인을 위해 BLAST (Basic Local Alignment 

Search Tool) search를 이용하여 NCBI (National Center for 

Biotechnology Information)의 GenBank와 Ez-Taxon server 

(http://eztaxon.org)의 database 로 부터 유사 염기서열을 비

교, 분석하였다. 분리된 DNA로부터 결정된 염기서열과 data-

base에서 얻어진 염기서열은 유연관계 확인을 위해 16S rDNA 

영역을 Clustal X program으로 다중정렬 후, BioEdit 

Sequence Alignment Editor를 사용해서 염기서열을 재차 정

렬하고 Mega 6.0 Neighbor-Joining Tree 기능을 Kimura 2-pa-

rameter model에 따른 분석법으로 계통수를 작성하였다[9, 

26, 41]. 이에 더하여 종 풍부도의 도출에는 Margalef's rich-

ness (Dmg) [27] 및 Menhinick's index (Dmn) [39]를 적용하였

고, 종 다양성 지수의 도출에는 Shannon’s diversity index (H') 

[22, 31], Simpson's index (D) [22, 35]를 적용하여 시료채취 

지역의 근권 세균 다양성 지수를 분석하였다[10, 13, 40].

결과 및 고찰

순천만 갯벌 근권세균의 분리 및 부분동정

순천만에 군락을 이루며 자생하는 S. japonica의 근권토양 

2개 지점에서 총 29개의 세균을 순수분리 하였다(Table 2). 3차

례에 걸친 순수분리 과정을 통해 육안으로 확인하였을 때 형

태학적으로 집락의 형태, 색깔, 크기 등의 현저한 차이를 보이

는 개체를 선발하여 분리하였다[16, 36]. 

우선 순수분리에 사용된 배지별로 분리균의 차이가 보였는

데, MB 배지에서 22개의 균주가, TSB 배지에서 7개의 균주가 

분리되었다(Table 2). MB 배지에서만 분리된 균주로는 주로 

해양세균으로 보고된 Marinobacterium, Halomonas, Vibrio 속의 

종들이 분리되었으며, 이들은 TSB 고체배지에서는 분리되지 

않는 경향을 보였다. TSB 고체배지에서 분리된 세균 속은 대
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Table 2. Partial identification of marine bacteria isolated from the rhizosphere soils of S. japonica in Suncheon Bay

(Site 1)

Site

no.
Strain no. 

Isolates

name

Isolated

media

Closest relative 

based on 16S rDNA sequence

Accession

no.

Similarity

(%)
Phylogenetic group

1

1-Sj-4-3-2-M 

1-Sj-4-7-2-M

1-Sj-4-4-3-M

1-Sj-2-1-3-T

1-Sj-2-1-1-M

1-Sj-2-1-1-T

1-Sj-2-2-2-T

1-Sj-2-6-2-M

1-Sj-2-7-5-T

1-Sj-2-7-6-T

1-Sj-2-2-2-M

1-Sj-2-3-1-M

1-Sj-2-6-1-M

1-Sj-4-1-3-M

1-Sj-2-1-3-M

1-Sj-4-6-1-M

1-Sj-2-2-3-M

KNUSC3039

KNUSC3042

KNUSC3040

KNUSC3029 

KNUSC3026

KNUSC3027

KNUSC3031

KNUSC3035

KNUSC3036

KNUSC3037

KNUSC3030

KNUSC3033

KNUSC3034

KNUSC3038

KNUSC3028

KNUSC3041

KNUSC3032

MB

MB

MB

TSB

MB

TSB

TSB

MB

TSB

TSB

MB

MB

MB

MB

MB

MB

MB

Gordonia terrae (X79286)

Labrenzia aggregata (AAUW01000037)

Gramella forsetii (CU207366)

Bacillus anthracis (AB190217)

Bacillus aryabhattai (EF114313)

Bacillus aryabhattai (EF114313)

Bacillus aryabhattai (EF114313)

Bacillus aryabhattai (EF114313)

Bacillus aryabhattai (EF114313)

Bacillus aryabhattai (EF114313)

Bacillus taeanensis (AY603978)

Bacillus taeanensis (AY603978)

Bacillus taeanensis (AY603978)

Halomonas ventosae (AY268080)

Marinobacterium rhizophilum (EF192391)

Marinobacterium rhizophilum (EF192391)

Microbulbifer maritimus (AY377986)

KP342134

KP342242

KP342133

KP342144

KP342147

KP342146

KP342142

KP342138

KP342137

KP342136

KP342143

KP342140

KP342139

KP342135

KP342145

KP342241

KP342141

 99.9

 99.6

 98.8

 99.9

 99.5

 98.9

 99.4

 99.7

 99.8

 99.8

 99.9

 99.3

100.0

 98.0

100.0

 99.9

 99.3

Actinobacteria

(HighG+C,Grampositive)

Alpha-proteobacteria

Bacteriodetes

Firmicutes 

(Low G+C, Gram positive)

Gamma-proteobacteria

(Site 2)

2

2-Sj-4-3-1-M

2-Sj-4-3-3-M

2-Sj-2-6-1-M

2-Sj-3-7-1-M

2-Sj-4-1-4-M

2-Sj-2-3-3-T

2-Sj-2-4-3-T

2-Sj-2-6-5-M

2-Sj-2-3-4-M

2-Sj-3-7-2-M

2-Sj-2-5-2-M

2-Sj-2-3-3-M

KNUSC3053

KNUSC3054

KNUSC3048

KNUSC3050

KNUSC3052

KNUSC3044

KNUSC3046

KNUSC3049

KNUSC3045

KNUSC3051

KNUSC3047

KNUSC3043

MB

MB

MB

MB

MB

TSB

TSB

MB

MB

MB

MB

MB

Demequina aestuarii (DQ010160)

Erythrobacter nanhaisediminis (FJ654473)

Yangia pacifica (AJ877265)

Tamlana crocina (AM286230)

Cylclobacterium jeungdonense (GU291862)

Bacillus aryabhattai (EF114313)

Bacillus aryabhattai (EF114313)

Bacillus aryabhattai (EF114313)

Alteromonas halophila (EU583725)

Halomonas denitrificans (AM229317) 

Halomonas nitroreducens (EF613113)

Vibrio azureus (AB428897)

KP342253

KP342254

KP342248

KP342250

KP342252

KP342244

KP342246

KP342249

KP342245

KP342251

KP342247

KP342243

 98.7

 98.9

 98.8

 97.3

 99.1

 99.8

 99.3

 99.3

 98.3

 99.3

 98.7

 99.2

Actinobacteria 

(High G+C, Gram positive)

Alpha-proteobacteria

Bacteriodetes

Firmicutes

(Low G+C, Gram positive)

Gamma-proteobacteria

Twenty-nine bacterial strains were isolated from the rhizosphere soils of S. japonica.

MB: marine broth; TSB: tryptic soy broth

부분 식물과 상호작용하는 균주로서 주로 식물내생 세균

(Endophytic bacteria) 혹은 근권세균(Rhizosphere bacteria)으

로 보고되며, low G+C, gram positive에 속하는 Bacillus 속의 

균주가 주를 이루었다. 특히 순수분리 당시 형태학적으로 서

로 상이하며, Bacillus aryabhattai와 상동성이 높은 Bacillus 속

의 분리균들은 TSB 배지뿐 아니라 MB 배지에서도 집중 분리

되는 경향을 보였다. MB 배지가 해양세균의 분리를 위해 최적

화된 배지임을 감안할 때 이들 B. aryabhattai 연관종들은 갯벌

이라는 해양환경에 적응해 가면서 순천만 우점 식물인 S. ja-

ponica와 어떠한 상호작용을 수행할 것으로 추측된다.

시료채취 지점별로는 유사한 수준의 종 개수를 보였으며, 

대체적으로 다양한 종의 세균이 분리되었으나 미생물 생장에 

필요한 여러 가지 환경적 요건들을 고려했을 때 실험실에서 

배양 가능한 미생물은 1~2% 미만이므로, 실제로 존재하는 미

생물의 종류나 수는 이보다 훨씬 많을 것으로 추측된다[1, 29, 

43]. 

이와 별개로, Ez-Taxon database상에서 유사염기서열과 비

교·분석한 결과 98.5% 미만의 유사도를 보이는 2개의 분리균

주 Alteromonas halophila 및 Halomonas ventosae 는 신종후보로

의 가능성을 보였다(Table 2) [40]. 순천만 갯벌은 일반적인 

육지, 해양과 다른 독특한 환경을 가지고 있으며, 지리·역사적 

특성으로 미생물상에 대한 연구사례가 거의 없음을 볼 때 보

고되지 않은 신종세균이 다양하게 분포할 것으로 생각되어 

추가적인 조사가 필요할 것이다.
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Table 3. Taxonomic composition of marine bacteria isolated from rhizosphere soils of the S. japonica in Suncheon Bay

Phylum Order Genus Distribution ratio (%)

Actinobacteria

(HighG+C,Grampositive)

Corynebacteriales

Actinomycetales

Gordonia 

Demequina 

 3.4 

 3.4 

Bacteriodetes

Flavobacteriales

Cyclobacteriaceae

Flavobacteriales

Gramella 

Cyclobacterium 

Tamlana 

 3.4 

 3.4 

 3.4 

Firmicutes (LowG+C,Grampositive) Cytophagales Bacillus  44.8 

Alpha-proteobacteria
Rhodobacterales

Sphingomonadales

Labrenzia

Yangia 

Erythrobacter

 3.4 

 3.4 

 3.4 

Gamma-proteobacteria

Alteromonadales

Oceanospirillales

Vibrionales

Alteromonas 

Marinobacterium

Microbulbifer 

Halomonas 

Vibrio 

 3.4 

 6.9 

 3.4 

10.3 

 3.4 

The isolated microorganisms were classified into nineteen species. The table shows the distribution ratio of all isolated bacterial 

strains, identified to the phylum, order and genus (%).

종 조성 및 계통학적 분석

29개 분리주에 대해 16S rDNA 염기서열을 분석하고 NCBI 

genbank database 및 Ez-Taxon server의 database의 유사 염

기서열과 비교한 결과, 크게 4개 문(phylum), 11개 목(order), 

14개 속(genus)에 속함을 알 수 있었다(Table 3). 이들에 대해 

모두 NCBI의 GenBank로부터 accession No.를 제공받았다

(Table 2). 순천만 자생식물인 S. japonica 군락 근권에서 gam-

ma-proteobacteria group 중 Alteromonadales 목에 속하는 

Alteromonas (A.)속, Marinobacterium (M.)속, Microbulbifer (M.)

속의 다양한 종들이 확인되었고, Oceanospirillales 목에 속하

는 Halomonas (H.)속이, Vibrionales 목에 속하는 Vibrio (V.)속

이 확인되었다. alpha-proteobacteria group 에 속하는 Rhodo-

bacterales 목에서는 Labrenzia (L.)속 및 Yangia (Ya.) 속이 분리

되었으며, Sphingomonadales 목에 속하는 Erythrobacter (E.) 

속의 균주가 분리되었다. Low G+C contents, gram positive의 

특성을 보이는 Firmicutes 문에서는 Bacillales 목의 Bacillus (B.) 

속, Planococcus (P.) 속의 종들이 분리되었다. Actinobacteria 문

에 속하는 Corynebacteriales 목에서는 Gordonia (Gor.)속이, 

Actinomycetales문에서는 Demequina  (D.) 속의 균주들이 분

리되었다.

분리된 근권세균의 다양성 분석

채취지점과 관계없이 29개 전체 분리균 중 13개의 분리균이 

gram positive, low G+C contents의 특징을 가진 firmicutes 

문에 속하였으며(44.8%), 8개의 분리균이 gamma-proteobacteria 

group (27.6%) 에, 3개 분리균이 alpha-proteobacteria group 

(10.3%)에, 3개 분리균이 bacteroidetes 문(10.3%)으로, 2개 분리

균이 gram positive, high G+C contents 특성을 가진 actino-

bacteria 문(6.8%)에 속하였다(Table 2, Fig. 1). 본 연구를 바탕

으로 순천만 자생식물인 S. japonica의 근권에서 firmicutes 문과 

gamma-proteobacteria group에 속하는 근권세균이 많이 존재함

을 확인 할 수 있었다(Fig. 1).

일반적으로 각 환경적 특징에 의해 우점하는 phylum은 특

징적인 패턴을 보인다. 해수에서는 alpha-, gamma proteobac-

teria group이 우점하는 것으로[6, 7, 12], 강이나 호수 등 담수

환경에서는 beta-proteobacteia group이, 해양 침적지에서는 del-

ta-proteobacteria group이 우점하는 것으로 보고되고 있다[2, 

6, 7, 11, 25, 28]. 그러나 Fig. 1에서 나타난 바와 같이, 본 연구에

서는 firmicutes 문의 세균이 절반 이상의 우점을 차지하고 있

는 것으로 나타났으며, 다음으로 gamma-proteobacteria group

이 높은 비율을 보였다(Fig. 1). 특히 국내 갯벌에서 우점종으

로 보고된 황환원을 수행하는 세균의 속들과 유연관계가 큰 

delta-proteobacteria group은 분리되지 않았다[18]. 또한 냉용수

나 심해 열수구나 같은 극한 해양환경에서 주로 분리되는 epsi-

lon-proteobacteria group도 본 연구에서 분리되지 않았다[2]. 따

라서 갯벌의 지정학적 위치 및 그에 따른 환경요인, 식물상 

등에 따라 우점하는 세균 문(phylum)은 다른 것으로 판단되

며, 갯벌의 이러한 특성에 따라 그에 적합한 대사특성을 가진 

세균 문이 우점화되어 갯벌 고유의 기능이 유지되는 것으로 

사료된다. 추후 국내 다양한 지역의 갯벌 미생물상에 대해 조

사 및 고찰을 실시하여 주변환경과 연관된 갯벌기능에 대한 

탐구가 필요하다.

Fig. 1에서 높은 우점을 보인 firmicutes 문, gamma-proteobac-

teria group에 속하는 세균들 중 Bacillus 속의 경우 많은 균주

들이 식물 내생균으로 토양환경과 상호작용하며 식물의 생장

에 긍정적 영향을 주는 것으로 보고되고 있다. 특히 이들 중 



A

B

Fig. 1. Neighbour-joining phylogenetic tree based on 16S rDNA sequences showing the positions of marine bacteria and representa-

tives of other species related taxa. Only bootstrap values (expressed as percentages of 1,000 replications) greater than 70% 

are shown at branching points. Filled circles indicate that the corresponding nodes were also recovered in the trees generated 

with the maximum-parsimony and maximum-likelihood algorithms. Staphylothermus hellenicus DSM 12710 (GenBank accession 

number, NR_074532) was used as an outgroup. Bar, 0.05 substitutions per nucleotide position. A) Marine bacteria isolated 

from site 1; B) Marine bacteria isolated from site 2.
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Table 4. Diversity index and distribution of marine bacteria iso-

lated from the rhizosphere soils of S. japonica in 

Suncheon Bay

Genera Site 1 Site 2

Alteromonas
Bacillus
Cylclobacterium
Demequina
Erythrobacter
Gordonia
Halomonas
Labrenzia
Marinobacterium
Microbulbifer
Vibrio
Yangia
Tamlana

 0
10
 0
 0
 0
 1
 1
 1
 2
 2
 0
 0
 0

1
3
1
1
1
0
2
0
0
0
1
1
1

Total 17 12

Margalef's richness (Dmg)
Menhinick's index (Dmn)
Shannon’s diversity index (H’)
Simpson's index (D)

1.765
1.455
1.397
0.346

3.219
2.598
2.095
0.061

Marine bacterial strains were analyzed using four diversity in-

dex (H’) at the genus level.

B. aryabhattai의 주된 역할로 gibberellins, abscisic acid, indole 

butyric acid 등 식물생장 관련 다양한 물질을 분비하는 것으

로 보고 되었으며[34], 특히 해안의 salt stress condition 하에

서 식물뿌리신장(Root elongation), 식물생장촉진(Plant growth 

promotion) [23], 항 진균 활성 등이 보고되었다[30]. 일반적으

로 Bacillus 및 연관 속들이 극한환경에서 내성을 가지며, 다양

한 물질대사에 관여하는 점을 볼 때 이들 균주들은 순천만 

갯벌에서 조수간만으로 인한 염분, 온도, 직사광선 차이 등 

변화하는 환경을 극복하며 물질 분해 및 순환에 관여하고 식

물생장에 관여하는 것으로 판단된다. 한편, Bacillus taeanensis

는 최근 염전에서 분리된 호염성 신종 세균으로[24], 아직 해양

환경에서 그 역할이 밝혀지지는 않았다. 또한 일반적으로 해

양환경에서 우점한다고 알려진 gamma-proteobacteria group 중 

높은 비중을 보인 Marinobacterium 속은 국내 간석지에서 특징

적으로 S. japonica 군락 근권에서 분리·보고되었다[21]. 더불어 

본 연구에서도 분리되었음을 볼 때 식물 생장과 관련하며 갯

벌환경에 적응하며 진화된 균주로서 S. japonica 생장과 관련된 

추가적인 연구가 필요한 것으로 사료된다. Microbulbifer mar-

itimus는 최근 서해안 갯벌에서 신종 세균으로 보고된 agarase 

활성을 보이는 균주로서 해양환경에서 1차적 분해자의 역할

을 수행할 것으로 생각된다. Halomonas nitroreducens역시 고도

호염성 세균(extremely halophilic bacteria)으로, H. denitrifi-

cans는 안면도 갯벌에서 신종세균으로 보고된 호염성 세균

(halophilic bacteria)이다[3, 19]. Alteromonas halophila 또한 최

근 해양동물(sea anemone)에서 신규 보고된 세균이며 순천만

에서 분리된 A. halophila또한 신종세균의 가능성을 보였다[5]. 

전반적으로 최근 신종 세균으로 보고된 연관종들이 순천만에

서 분리되었음을 볼 때, 갯벌이 수행하는 복합적인 역할 및 

환경조건으로 인해 다양한 신종 후보균이 존재할 것으로 생각

된다.

순천만 갯벌의 S. japonica 근권에서 분리된 근권세균의 유

전학적 다양성을 확인하기 위하여 sampling 지점별로 다양한 

다양성 지수를 이용하여 확인하였다(Table 4) [10, 13, 40]. 이들

의 다양성 지수는 Margalef's richness (site 1: 1.765, site 2: 

3.219), Menhinick's index (1.455, 2.598), Shannon’s diversity 

index (1.397, 2.095) 및 Simpson's index (0.346, 0.061)으로 분

석되었다. 종 풍부도와 종 다양성 지수에서 site 2가 site 1보다 

상대적으로 높은 지수를 나타내었는데, 이는 site 1이 site 2에

서 보다 훨씬 많은 균주가 분리되었으나, site 1의 경우 분리균

들이 Bacillus 속에 치우쳐 결과적으로 값이 상대적으로 낮게 

나온 것으로 판단된다. 또한 site 2의 경우 분리균의 수는 적으

나 전체적으로 다양한 속의 세균들이 분리되었으므로 지수가 

상대적으로 높게 도출된 것으로 판단된다. 각 지수마다 나타

내는 척도가 조금씩 상이하므로 4종류의 지수들을 모두 도출

하였으며, 본 다양성 지수들을 종합해 볼 때 순천만 갯벌 중 

채취지점에 따라 유전적 다양성이 상이할 것으로 판단된다.

본 연구에서는 “람사르 습지”로 등재된 순천만 갯벌에서 

자생하는 S. japonica 근권에서 정주하는 세균을 분리, 부분동

정을 실시하였으며, 이로서 근권세균의 분포 및 다양성을 확

인하였다. 본 연구 결과로서 갯벌이라는 특수한 해양환경에서 

적응하면서 물질순환 및 식물생장에 긍정적 영향을 미치는 

유용 세균자원 확보의 기초자료로 활용될 수 있다.
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순천만 일대 칠면초 군락의 근권 토양에 존재하는 근권 세균의 다양성 분석을 위해 몇 개 지점을 선정한 후 

샘플링을 실시하였다. 채취한 토양시료는 marine broth, tryptic soy broth 한천배지를 이용하면서 세균 집락 간 

형태학적인 구분을 통해 순수분리 되었다. 분리된 세균의 genomic DNA를 획득한 후, 각각의 16S rDNA 염기서
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