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Abstract Makgeolli is made from rice or flour, yeast, and nuruk, a fermentation starter. The flavor of makgeolli is
affected by sugars, amino acids, organic acids and volatile flavor compounds produced by various microorganisms. In this
study, lactic acid bacteria (LAB) were isolated from unsterilized makgeolli samples collected from several provinces in
Korea, and then later identified. Under anaerobic conditions, LAB density ranged from 5.0×106 to 1.5×108 CFU/mL; yeast
density ranged from 2.5×107 to 1.5×108 CFU/mL. Of the LAB isolated from makgeolli, 1,126 were analyzed using
restriction fragment length polymorphism (PCR-RFLP) analysis of 16S rRNA, which allowed for classification into five
groups. Of the 1,126 LABs tested, 130 produced γ-aminobutyric acid (GABA).
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서 론

한국의 전통주인 막걸리는 누룩이나 코지, 고두밥, 밀, 효모 등

의 여러 가지 재료를 이용하여 제조된다(1). 막걸리는 감(甘)미,

산(酸)미, 고(苦)미, 신(新)미, 삽(澁)미의 오미가 고루 조화된 특

유의 지미와 청량미를 지닌 우리 고유의 발효주이다. 이러한 막

걸리에는 비타민 B, lysine, leucine, arginine 등의 영양분과 더불

어 ethylacetate, amylacetate, ethylcaproate 등의 향미성분이 풍부한

것으로 보고되었다(1). 또한 막걸리에 들어있는 malic acid, succinic

acid, citric acid 등의 풍부한 유기산은 막걸리 특유의 새콤한 맛

을 내어 갈증을 해소시켜 주는 역할을 하며, 장내에서 유용한 역

할을 하는 젖산균이 다량 함유되어 있고 최근에는 막걸리에 항

암성분이 존재한다고 보고된 바 있다(2). 특히 막걸리 발효 과정

동안 미생물이 생산하는 다양한 산물들이 항산화 작용과 인간의

생리활성을 촉진시키는 특징을 가짐으로써 건강식품으로서의 가

치가 재평가 되고 있다(3).

전통적인 막걸리는 전분질을 다량 포함하는 곡물에 물을 배합

하여 고두밥을 만든 후, 자연적으로 미생물이 번식된 누룩과 효

모를 첨가하여 발효시켜 제조한다(4). 누룩은 자연적으로 서식된

미생물과 이들 미생물이 생산하는 효소를 포함하는 복합 발효체

라 할 수 있다. 이러한 누룩이 수행하는 반응 중 가장 대표적인

것은 누룩에 포함된 미생물이 생산하는 당화효소에 의하여 막걸

리의 발효 중에 전분을 포도당으로 전환시키는 것이다(5). 또한

누룩에 포함되어 있는 다량의 미생물들에 의해 많은 유기산 및

아미노산 등이 생산된다. 이러한 누룩은 그 누룩을 제조하는 장

소와 원료의 종류에 따라 각기 다양한 종류의 미생물들이 생육

하게 된다(6). 이렇게 누룩에 존재하는 미생물의 종류에 따라 효

소의 활성, 유기산 생성 능력, 알코올 발효능이 다양해지는데, 이

는 막걸리의 휘발성 풍미 성분, 맛, 색상 등의 품질 특성에 큰

영향을 끼친다(7). 기존 연구 결과에서 누룩으로부터 분리한 균

주들은 Mucor, Rhizopus, Penicillium, Saccharomyces, Candida,

Hansenula, Kluyveromyces, Bacillus, Lactobacillus, Lactococcus

spp. 등이 알려져 있다(5,8).

유산균(lactic acid bacteria; LAB)은 Gram 양성균으로 catalase
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음성이며 cytochrome이 존재하지 않는다. 일반적으로 혐기성 미

생물이지만 젖산(lactic acid) 존재 하에서는 산소에 어느 정도 견

딜 수 있는 특징이 있다(9). 유산균은 전통적으로 Streptococcus,

Lactobacillus, Leuconostoc, Lactococcus, Pediococcus의 5가지 속

으로 구성되어 있으며(10), 최근에는 Aerococcus, Carnobacterium,

Enterococcus, Oenococcus, Sporolactobacillus, Tetragenococcus,

Vagococcus, Weisella 등도 넓게 유산균에 포함시키고 있다. 식품

의 발효에서 유산균은 젖산과 유기산을 생성하는 중요한 역할을

하는데, 젖산은 부패를 효과적으로 막을 수 있게 하고 유기산은

발효식품의 맛을 좋게 변화시킨다. 유산균은 알코올음료, 유제품,

발효된 채소 등의 다양한 발효식품에서 종균(starter)으로 사용되

고 있으며(11-14), 또한 최근에는 항균제, 항암제, 대장암의 예방,

면역증진 등의 건강에 긍정적인 효과가 보고되고 있다(15). 발효

주로부터 유산균의 분리와 동정에 관한 연구 결과, Lactobacillus

casei, Lb. fermentum, Lb. nagelii, Lb. plantarum, Lb. citreum,

Leuconostoc mesenteroides, Weisella cibaria, Lactococcus lactis,

Enterococcus faecium, Lb. brevis, Lb. paracasei, Pediococcus

pentosaceus, Ped. damnosus, Ped. acidilactici와 같은 균들이 일본

발효주인 Shochu와 red wine 등에서 확인되었다(16,17). Lac. lac-

tis subsp. cremoris, Lac. lactis subsp. lactis, Lb. acidophilus, Lb.

brevis, Lb. plantarum과 같은 유산균들은 항균성 물질을 생산하는

것으로 보고가 되었다(18). 발효기간 동안 유산균은 젖산과 더불

어 bacteriocin, bacteriocin과 비슷한 물질이라고 알려져 있는 다양

한 항균성 물질들을(bacteriocin-like inhibitory substance, BLIS) 생

산하며, lactocin 27, lactacin B, helveticin J, plantacin B 등의 항

균성 물질이 보고되었다(19-23).

최근에는 미생물의 분류와 동정에서 모든 박테리아의 대표적

인 conserved region인 16S rRNA가 주로 사용된다(24). 기존 연

구에서 16S rRNA PCR-RFLP (Restriction Fragment Length

Polymorphism) 방법을 통해 타이완의 대표적인 발효식품인 Jiang-

sun으로부터 Lb. plantarum, E. faecium, Lac. lactis를 분리하였고

(25), 김치로부터 Leuconostoc strain을(26), red wine으로부터 O.

oeni, Leu. mensenteriodes, Lb. plantarum을 성공적으로 분리하였

다(27). RFLP 분석은 DNA 염기서열의 molecular profile을 비교

할 수 있고, DNA 염기서열 분석없이 정보를 제공해주는 간단한

방법으로 알려져 있다(27). 이외에도 denaturing gradient gel elec-

trophoresis (DGGE)와 temperature gradient gel electrophoresis

(TGGE) 같은 방법들이 사용되고 있다(3).

GABA (γ-aminobutyric acid)는 인간의 뇌와 척추에 존재하는 신

경전달물질 중의 하나로 비 단백질 아미노산이다(28). GABA는

L-glutamate의 영구적인 탈 탄산화를 촉진하는 glutamate decarbox-

ylase (GAD)에 의해 생산되는 mechanism을 가지고 있다(29,30).

인간에 있어 GABA는 안정효과, 발작, 파킨슨병, 전신근강직증후

군, 조현병, 불면증, 우울증 등의 신경장애, 만성 알코올 관련 증

상 등의 자율신경장애 증진과 항암효과 등의 특징을 보여준다

(31-36). GABA는 유산균을 종균으로 사용하여 생산하는 유제품

과 같은 발효식품에서 생성되며, Lb. brevis, Lb. plantarum이

GABA를 생성하는 균으로 잘 알려져 있다(37,38).

따라서 본 연구에서는 16S rRNA 유전자의 염기서열과 PCR-

RFLP방법을 사용하여 국내 여러 지방에서 생산, 판매되고 있는

생막걸리로부터 유산균을 분리, 동정 및 분석을 실시하고, 이들

유산균의 다양성을 살펴보았다. 또한 분리된 유산균들의 GABA

생성능력을 확인하여 막걸리 유래 유산균의 산업적 응용에 기초

자료가 될 수 있도록 연구하였다.

재료 및 방법

재료

실험에 사용된 막걸리들은 경기도 수원 일대 대형마트에서 판

매되는 여러 종류의 국내산 생 막걸리를 구입하여 사용하였다.

유산균과 효모는 시중 막걸리로부터 분리하였고, 유산균의 분리

는 0.01%의 nystatin 이 포함된 MRS (de Man, Rogosa and

Sharpe) agar 배지가(39,40), 효모의 경우 YM (Yeast Malt Broth)

agar 배지가 사용되었다. GABA 생성을 확인하는 방법으로는 5%

의 MSG (monosodium glutamate)가 포함된 MRS 배지를 사용하

였다. MSG, GABA를 포함하는 모든 시약들은 reagent grade로

Sigma Chemical Co. (St. Louis, MO, USA)로부터 구매하였다.

세균과 효모 생균수 측정

한국의 여러 지역에서 제조된 18가지의 막걸리를 얻은 후, 0.8%

NaCl을 포함하는 식염수를 사용하여 샘플을 10−3, 10−4, 10−5로 희

석하여 배양한 후 유산균의 수를 측정하였고, 10−4, 10−5로 희석

하여 배양한 다음 효모의 수를 측정하였다. 유산균의 경우 변형

된 0.01% nystatin (Merck Co., Darmstadt, Germany)이 포함된

MRS agar 배지에 샘플을 도말하였고 anaerobic jar (BBL, Cock-

eyville, MD, USA)와 GasPak (BD GasPakTMBBL, Becton Dick-

inson and Company, NJ, USA)을 이용하여 혐기성 조건에서 30℃

에서 48시간 배양하였다. 효모의 경우 YM agar 배지에 도말한

후 30oC에서 12시간 배양하였다. 배양 후에 임의로 100개의 유

산균 colony를 선별하여 새로운 MRS agar 배지에 접종한 후

30oC에서 12시간 배양하였다.

Genomic DNA의 추출 및 PCR

유산균의 genomic DNA는 genomic DNA purification kit (Sol-

gent, Seoul, Korea)를 이용하여 분리하였고, 분리한 genomic DNA

에서 16S rRNA gene을 증폭하여 PCR 산물을 획득하였다. 16S

rRNA gene을 증폭하기 위해 colony PCR 방법을 이용하였고(41),

PCR primer는 16S rRNA gene 증폭을 위한 universal primer인

27F primer (5'-AGA GTT TGA TCM TGG CTC AG-3')와

1492R primer (5'-GGY TAC CTT GTT ACG ACT T-3')를 이용

하였다. PCR은 thermal cycler (ASTEC PC-320, ASTEC Inc,

Fukuoka, Japan) 기기를 사용하여 수행하였다. 증폭을 위한 프로

그램은 다음과 같다. 94oC에서 5분 동안 pre-denaturation 한 후,

94oC에서 denaturation 40초, 53oC에서 annealing 40초, 72oC에서

extension 2분 과정을 30 cycle 반복한 후, 72oC에서 7분 동안

post-extension하였다. 반응산물은 0.8% agarose gel 상에서 전기영

동을 실시하여 ethidium bromide로 염색하여 확인한 다음 Gel

Purification Kit (Bioneer, Seoul, Korea)를 이용하여 정제하였다.

PCR-RFLP를 이용한 미생물의 동정

정제한 단편은 제한효소 Alu I, Hha I, Sau3A I (New England

Biolabs, Ipswich, MA, USA)를 사용하여 37oC에서 12시간 동안

enzyme digestion을 실시하였다. 그 후 2% agarose gel을 이용하

여 전기영동하여 단편을 확인하였다. 정제한 증폭단편의 제한효

소 처리에 의해 생성되는 DNA의 RFLP 패턴을 확인하여 최종적

으로 미생물의 동정에 이용하였다.

대장균(Escherichia coli)의 형질전환과 유산균의 염기서열 분석

염기서열 분석을 위하여 E. coli DH10B를 이용하여 형질전환
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을 수행하였다. 배양 후 13,000 rpm에서 1분 동안 원심분리한 후,

Luria-Bertani (LB) ampicillin agar 배지에서 12시간 동안 배양하

였다. 그 후 white colony만 선별하여 5 mL LB broth에서 12시간

동안 배양하였다. 균주를 회수한 후 plasmid DNA 분리를 수행하

였고, 염기서열 분석은 Macrogen (Seoul, Korea)에 의뢰하였다. 분

석된 염기서열은 총 4개의 search program (NCBI, EBI, DDBJ,

Eztexon)으로 검색하여 유산균을 동정하였다.

DNA 염기서열 결정과 상동성 및 유연관계 분석

PCR을 통해 얻은 gene의 염기서열은 BigDye Terminator Cycle

Sequencing Kit와 ABI377 PRISM (Perkin Elmer Co., Lombard,

IL, USA)를 이용하였다. 16S rRNA 염기서열은 BLAST search

program (NCBI, EMBL, DDBJ)을 이용하여 염기서열 결과에 대

한 서열간의 유사성을 확인 및 분석하였다. 계통학적 분석은 높

은 점수 strain의 BLAST 결과를 기반으로 실시하였고 Clustal X

프로그램을 이용하여 sequence alignment를 실시하였다. 근린결합

분석에 의한 phylogenetic tree 작성 및 분석에는 MEGA4 version

4.0 프로그램을 이용하였다.

LAB로부터 GABA 생성 확인

GABA 생성 확인을 위해 2,000개의 LAB colony를 5% MSG

(monosodium glutamate)가 포함된 5 mL MRS 배지에 접종한 후

(42), 30oC에서 12시간 동안 배양하였다. 배양된 LAB를 1.5 mL

원심분리관으로 옮겨 13,000 rpm에서 1분간 원심분리를 실시하였

고, 그 후 상등액을 이용하여 TLC 분석을 실시하였다. GABA 분

석은 silica gel 60 F
254 

thin layer chromatography plate (Merck

Co., Darmstadt, Germany)를 이용하여 TLC 분석을 실시하였다.

전개 용매는 n-butanol:acetic acid:water=3:2:1 (v/v/v)을 사용하였

으며 전개 후 건조시킨 다음 dipping solution (0.4% ninhydrin-

acetone)을 이용하여 발색시켜 110oC에서 건조하여 확인하였다.

결과 및 고찰

세균과 효모 생균수 측정

국내에 시판되고 있는 18종의 막걸리 유산균 총 수를 확인한

결과 F를 제외한 모든 샘플에서 유산균 수가 106 CFU/mL 이상

으로 확인되었다(Fig. 1). 약탁주 발효과정 중 미생물 균총 변화

를 확인한 연구에서 유산균의 경우 최종 106 CFU/mL로 조사되

었고 기존의 연구와 비교해 보았을 때, 대체적으로 본 연구에서

의 유산균 수 차이가 거의 없는 것을 확인하였다(43). F 샘플의

경우 다른 샘플들과 달리 유산균 수가 적게 확인되었는데, 이는

F 샘플의 제조 공정 상 pH를 3.5까지 떨어뜨리는 과정이 포함되

어 유산균을 포함한 여러 미생물의 증식을 억제하기 때문인 것

으로 생각된다. 효모균의 수는 약 107-108 CFU/mL로 각 샘플마

다 유사한 효모수가 관찰되었다(Fig. 1). 누룩을 이용한 막걸리 발

효과정에 관한 연구에서 효모의 경우 108 CFU/mL로 확인되었고

(44), 시판 막걸리의 저장기간에 따른 품질 특성 및 미생물의 변

화에 관한 연구에서는 효모수가 107 CFU/mL로 확인되었는데(45),

본 연구와 비교하였을 때 효모 수의 차이는 유산균과 마찬가지

로 기존 연구와 차이가 없는 것을 확인하였다. F 샘플의 경우 유

산균의 경우와는 다르게 효모의 균수는 다른 샘플들과 차이가 없

는 것으로 확인이 되었다.

PCR-RFLP를 이용한 미생물의 동정

막걸리에 존재하는 미생물을 분류하기 위해 PCR-RFLP 방법

을 이용하였다. 이 때 16S rRNA 유전자를 이용하여 유전자 분

석을 실시하였는데 이 유전자는 세균 종의 수직적인 유전적 특

징을 갖는 계통 유전학적 관계를 결정할 수 있는 좋은 방법이다.

16S rRNA PCR 결과 18종의 막걸리로부터 총 1,126개의 유산균

균주에서 1,531 bp 크기의 유전자를 증폭하였고, 이를 3가지 제

한효소로 처리하였을 때 총 5가지의 패턴이 관찰되었다(Fig. 2).

패턴 분류별 미생물의 수를 확인하여 각각의 막걸리에 존재하는

유산균 분포 차이를 확인하였다. 1번과 2번 패턴의 경우 전체 막

걸리 중에서 가장 많은 비율인 77.62%가 관찰되었는데 이는 1번

과 2번 패턴을 가지는 유산균이 시중에 판매되고 있는 막걸리에

가장 많이 분포되어 있는 우점종으로 존재한다는 것을 의미한다

(Table 1). G, H, M의 경우 주로 3번 패턴이 우점종으로 확인되

었는데 G, H의 경우에는 경기도에서, M은 충청북도에서 생산된

제품이었고 이를 통해 막걸리의 유산균 분포도는 생산 지역에 의

한 연관성은 적은 것으로 판단된다. 또한 같은 제조사인 B, R의

경우 1번 패턴의 유산균이 B에서는 확인되었지만 R에서는 관찰

되지 않았는데 이러한 패턴의 차이는 제조회사가 같아도 막걸리

제조에 이용하는 재료의 차이 및 발효 조건의 차이에 따라 유산

균의 균총에 차이가 생길 수 있다는 것으로 설명할 수 있다.

Fig. 1. LAB (A) and yeast (B) population from makgeolli.
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유산균의 DNA 염기서열 분석

염기서열 분석을 위해 National Center for Biotechnology Infor-

mation (NCBI)에서 제공하는 BLAST (Basic Local Alignment

Search Tool) 염기분석 프로그램과 Genbank database를 이용하여

수행하였다. 16S rRNA 염기 분석 결과, 패턴 1의 경우 Lb. plan-

tarum, Lb. pentosus로 확인되었고 10가지 subspecies로 분류되었

다. 패턴 2의 경우 Lb. casei, Lb. paracasei, Lb. rhamnosus로 확

인되었고 9가지 subspecies로 분류되었다. 패턴 3의 경우 Lb.

crustorum으로, 패턴 4의 경우 Lb. brevis, 5번 패턴은 Lb. fermen-

tum으로 확인되었고, 이들의 상동성은 98% 이상으로 확인되었다

(Table 2). 개량 누룩을 이용하여 막걸리 발효를 수행하여 SDS-

PAGE로 유산균 단백질 패턴을 확인한 연구에서 Lb. plantarurm

이 우점종으로 발효에 관여함이 확인되었고(44), 누룩으로 막걸

리 발효를 한 제품에 관한 연구에서 Lb. pseudomesenteroides, Lb.

paracasei, Lb. arizonensis, Lb. plantarum, Lb. harbinensis, Lb.

parabuchneri, Lb. brevis, Lb. hilgardii, Lb. fermentum의 총 9종

이 동정되었다고 보고되었다(46,47). 또한 시중 입국으로 제조한

막걸리의 균총을 확인한 연구에서는 Lb. plantarum과 Lb. crus-

torum이 우점종으로 확인되었다(48). 이를 통해 본 실험의 결과

와 기존의 연구 결과가 대체로 부합한 것을 확인할 수 있었다.

특이한 것은 각 생막걸리 샘플의 경우 유산균의 우점종이 일반

적으로 2-3개 내외로 정해져 있다는 사실이며(Table 1), 한 샘플

내에서는 이들 우점종이 막걸리의 맛과 풍미에 중요한 역할을 할

것임을 짐작할 수 있다.

유연관계 분석

막걸리로부터 분리한 유산균의 염기서열을 이용하여 phylogenetic

tree를 제작하였다(Fig. 3). 패턴 1은 Lb. plantarum/pentosus 그룹

으로 확인되었고, 근원관계의 경우 14개 샘플에 존재하였으며 대

체로 샘플이 근접한 근원관계를 형성한 것을 확인하였다. Lb.

plantarum/pentosus로 확인된 유산균들은 2가지의 type strain과 근

접한 근원관계를 형성한 것을 확인할 수 있었으나, 염기서열 확

인결과와 함께 비교하면 크게 두 그룹에 속해있지만 각각 다른

10개의 subspecies로 분류된다는 것을 확인할 수 있다. 이는 각

생 막걸리마다 같은 종이 존재하지만 그 종들은 차이가 미세하

게 존재함을 의미한다. 패턴 2는 Lb. casei/paracasei/rhamnosus 그

룹으로 확인되었고, 16개 샘플에 존재하는 것을 확인하였다. 계

통수 분석을 통한 샘플별 균주의 분포를 보면 Lb. plantarum/

pentosus 그룹과 마찬가지로 샘플마다 발견된 미생물이 다양한

Fig. 2. Result of restriction enzyme digestion: (A) Hha I, (B) Alu

I, and (C) Sau3A I treatment. Amplified PCR products were
loaded 2.0% agarose gel using electrophoresis after restriction
enzyme treatment. M; 100 bp DNA ladder, lane 1-5, different
restriction enzyme digestion patterns.

Table 1. Frequency of LAB isolate from different makgeolli
samples in 5 PCR-RFLP patterns

Makgeolli
Samples

PCR-RFLP Pattern

1 2 3 4 5

A 17 3 40

B 44 40

C 27 21

D 52 37

E 87 3

F 30 4

G 43

H 6 88

I 44 33 1

J 13 38 4

K 8 33 4

L 72 8 4

M 1 9 48

N 8 33 1 1 15

O 17 32 2

P 2 35

Q 33 12 1

R 72

Number 
of the isolates

455 419 184 50 18

Frequency of
occurrence (%)

40.41 37.21 16.34 4.44 1.60
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subspecies로 존재한다는 것을 확인할 수 있었다. 이 또한 마찬가

지로 phylogenetic tree 결과로는 크게 3가지 그룹으로 분류되지

만 염기서열 분석 결과와 함께 비교하면 각각 다른 9개의 sub-

species로 분류된다는 것을 확인할 수 있었다. 패턴 3은 Lb.

crustorum으로 확인되었고 5개의 샘플에서 확인되었으며, G, H,

M 샘플이 우점종인 것을 확인할 수 있었다. 또한 균주들 모두

type strain과 계통적 차이가 있는 것을 확인하였다. 패턴 4의 경

우 4개의 샘플에서 발견되었으며 Lb. brevis로 확인되었다. Type

strain 기준으로 A, J 와 N, Q의 두 분류로 나눌 수 있었다. N과

Q에서 분류된 미생물은 동일한 미생물로 확인되었는데 제조된

지역이 각각 부산과 강원도로 미생물이 지역에 영향을 받지 않

는 것을 확인하였다. 패턴 5의 경우 유산균 중 가장 낮은 비율

을 차지하였고 Lb. fermentum으로 확인되었으며, 이 미생물들은

적은 종류의 샘플에서 낮은 비율로 확인되었다. 결론적으로 본

실험에 사용된 국내에서 생산되는 생막걸리에 포함되어 있는 유

산균 균총은 5가지의 부류로 구분이 되었으며, 우점종으로는 Lb.

plantarum/pentosus 와 Lb. casei/paracasei/rhamnosus가 가장 많이

발견되는 것으로 확인되었다.

유산균으로부터 GABA 생성 확인

본 실험에서 GABA 생성 확인을 위해 TLC 분석을 실시하였

고, 분석 결과 막걸리로부터 1,126 종류의 유산균 중 130개의 유

산균에서 GABA 생성물을 확인하였다. GABA를 생산하는 유산

균의 경우 Lb. plantarum이 90종류로 가장 많았으며 Lb. casei가

29종류로 확인되었다. 이들 두 종류 균의 경우 총 8개의 제품에

서 확인되었다. 또한 Lb. brevis의 경우 11종류, 1개의 제품에서

확인되었다(Table 3). Park은 발효식품인 김치로부터 분리한 유산

균의 GABA 생성 연구에서 Lb. brevis, Lb. plantarum 균이

GABA를 생산하는 것을 확인하였고(38), Yokoyama는 술의 찌꺼

기로부터 분리한 유산균의 GABA 생성 연구에서 Lb. brevis 균이

GABA를 생산하는 것을 확인하였다(49), 또한 Komatsuzak는 일

본 전통식품인 funa-sushi로부터 분리한 Lb. paracasei 균이 GABA

Fig. 3. Phylogenetic tree of (A) Lactobacillus plantarum/pentosus,

(B) Lactobacillus casei/paracasei/rhamnosus, (C) Lactobacillus

crustorum, (D) Lactobacillus brevis, and (E) Lactobacillus
fermentum.

Table 2. Comparison of 16s rRNA sequence homology of LAB in
5 PCR-RFLP patterns

Pattern Species-identification
Identity 
(%)

GenBank 
accession No.

1 Lactobacillus plantarum 99 CP002222.1

1 Lactobacillus plantarum 99 AB362755.1

1 Lactobacillus plantarum 99 AB362768.1

1 Lactobacillus plantarum 99 FJ386491.1

1 Lactobacillus plantarum 99 EU621849.1

1 Lactobacillus plantarum 99 AB362652.1

1 Lactobacillus plantarum 99 GU552552.1

1 Lactobacillus plantarum 99 FJ386491.1

1 Lactobacillus pentosus 99 AB362758.1

1 Lactobacillus pentosus 99 FJ386571.1

2 Lactobacillus casei 99 FM177140.1

2 Lactobacillus casei 99 CP001084.1

2 Lactobacillus casei 99 AY091596.1

2 Lactobacillus casei 99 HQ293086.1

2 Lactobacillus casei 99 AB008204.1

2 Lactobacillus casei 99 GQ395613.1

2 Lactobacillus paracasei 99 AB362761.1

2 Lactobacillus paracasei 99 DQ462440.1

2 Lactobacillus rhamnosus 99 EU184020.1

3 Lactobacillus crustorum 99 AM285454.1

3 Lactobacillus crustorum 99 AM285453.1

3 Lactobacillus crustorum 98 FJ645924.1

4 Lactobacillus brevis 99 AB362619.1

4 Lactobacillus brevis 99 AB362618.1

4 Lactobacillus brevis 99 CP000416.1

4 Lactobacillus brevis 99 AY974809.1

5 Lactobacillus fermentum 99 AB362626.1
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를 생산한다고 하였다(50), 이는 본 연구와 비교하였을 때 비슷

한 양상이며, GABA 생산능이 확인된 유산균을 사용하여 막걸리

제조에 이용한다면, GABA를 함유한 막걸리 제조가 가능할 것이

라 판단된다.

요 약

본 연구에서는 시중에 유통 중인 한국전통 발효주인 막걸리로

부터 유산균을 분리하였다. 분리된 유산균을 동정하기 위해 16S

rRNA 부분을 PCR하여 RFLP법으로 패턴을 분류하여 그룹을 나

누었다. 유산균 총 수를 확인한 결과 F를 제외한 모든 샘플에서

106 CFU/mL 이상으로 확인되었고, 효모균의 수는 약 107-108

CFU/mL로 기존의 연구와 비교해 보았을 때, 대체적으로 차이가

거의 없는 것을 확인하였다. 나누어진 패턴을 토대로 염기서열

분석 결과 총 5종의 유산균을 확인 할 수 있었고, 5종의 유산균

은 Lb. plantarum/pentosus, Lb. casei/paracasei/rhamnosus, Lb.

crustorum, Lb. brevis, Lb. fermentum으로 확인되었다. 기존 연구

에서 막걸리로부터 동정된 유산균으로는 Lb. pseudomesenteroides,

Lb. paracasei, Lb. arizonensis, Lb. plantarum, Lb. harbinensis,

Lb. parabuchneri, Lb. brevis, Lb. hilgardii, Lb. fermentum이 있

는데, 선행 연구들과의 가장 큰 차이점으로는 Lb. crustorum이 분

리되었고, 우점종으로 확인된 Lb. plantarum/pentosus와 Lb. casei/

paracasei/rhamnosus와 같은 경우 다양한 subspecies가 존재함을

확인할 수 있었다. 또한 Lb. plantarum, Lb. brevis, Lb. paracasei

에서 GABA가 생성됨을 확인할 수 있었다. 본 연구를 통해 막걸

리로부터 유산균을 분리, 동정하고, 분리한 유산균의 GABA 생

성능력을 규명함으로써, 차후 유산균 분리 및 다양한 기능성 물

질 탐색을 할 수 있을 것이라 사료된다.
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