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ABSTRACT

Objectives: This study aims to provide basic data regarding the bacterial total plate count in the atmospheric

environment for related studies.

Methods: Total plate count and the identification of culturable bacteria in the atmospheric environment in

Incheon took place in 2015 using periodic survey. Correlationship analysis was performed between the

number of culturable bacteria and environmental elements. In addition, an estimation of novel bacterial

species was undertaken using the similarities and phylogenetic tree based on the 16S rRNA gene.

Results: The total plate count of culturable bacteria was on average 176 CFU/m3, and did not exceed 610

CFU/m3 in the atmospheric environment. Periodic monthly measuring of total plate count was highest in

June at 293 CFU/m3, while the lowest was in July at 125 CFU/m3. Furthermore, as a result of the

identification of culturable bacteria, the genera Arthrobacter and Kocuria were dominant, while novel bacterial

taxa that belong to the genera Chryseobacterium and Herbiconiux were separated.

Conclusion: The total number of culturable bacteria from the atmospheric environment in Korea is on average

176 CFU/m3. In addition, the genera Arthrobacter and Kocuria dominate. The presence of novel bacterial taxa

are expected in the atmospheric environment, such as belonging to the genera Chryseobacterium and

Herbiconiux.
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I. 서 론

대기 환경 중 미생물 연구는 바람에 의한 유동성

및 다양한 기상적 변수로 토양과 물 등 타 매질에

비해 접근에 어려움이 있으며, 무생물적 입자포집기

에 의존하는 등 표준 분석법의 부재로 연구자가 임

의적으로 방법을 선택해왔다.1) 그러나 최근 이러한

문제점들을 보완하기 위한 시료 채취 장치 개발2) 및

공기 중에 생물학적 입자를 채취하는 방법3) 등 다

수의 연구들이 보고되면서,4-6) 대기 중 존재하는 미

생물들을 연구 할 수 있는 기반이 마련되고 있다.

이에 따라 국외에서는 특정 지점에 대한 미생물 다

양성 및 인체 영향 평가 등의 연구가 보고되고 있

으며,7-11) 국내에서도 환경 유형별 배양성 세균에 대
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한 특성이 연구된 바 있으나,12) 대기 중 미생물 연

구는 중요성에 비해 연구 자료가 매우 미흡하다. 또

한 세계보건기구 및 국내 환경부 등에서는 어린이

집, 노인요양시설 및 산후조리원 등 다중 이용시설

중 실내 공기질 오염물질로 부유 미생물 권고기준이

마련되어 있으나, 실외 공기에 중 미생물에 대한 지

침은 없는 실정으로, 분석법, 농도 등 권고 기준마

련 및 인체 영향 등을 연구하기 위해서는 기초자료

조사가 필요할 것으로 사료된다. 지금까지 대기 중

미생물에 대한 국내외 연구들은 특정 장소 또는 현

상을 중심으로 이루어지고 있으나, 특정 지점에 대

한 정기적 조사는 수행되지 않았다. 따라서 이번 연

구에서는 국내 평균 미세먼지 농도가 높은 한 지점

을 대상으로 정기적으로 배양성 세균의 농도를 측정

하였고, 기상요인들과 상관성을 분석하였으며, 일부

를 동정하는 등 대기 환경 중 배양성 세균의 특성

을 조사하였다.

II. 재료 및 방법

2.1. 조사 지점 및 시료 채취

조사 지점으로는 인근 도심과 공장지대가 인접해

있고, 황사의 영향을 많이 받는 등 평균 미세먼지

농도가 타 지역에 비해 높은 지점인 인천광역시 서

구(37o34' N 126o38' E)를 선정하였다. 조사기간은

2015년 3~11월까지 9개월 간 월 2회 조사하였으며,

2월 및 12월에 각각 1회 추가조사 하여 총 11개월

간 20회 조사하였다. 시료 채취는 1회 당 10, 14,

18 및 익일 10시에 총 4회에 걸쳐 수행하였다. 바

이오에어로졸 포집을 위해 MAS-100 NT®(Merck,

Germany) 및 Tryptic soy agar (TSA; Difco, USA)

를 사용하여 1분간 충돌하였으며 2회 채취하였다.

이후 TSA 배지를 37oC에서 48시간 동안 배양하였

으며, 곰팡이 및 효모로 예상되는 집락을 제외하고

계수하였다.

2. 기상 환경요인 측정 및 조사

채취 당시의 PM10 농도는 에어코리아(www.

airkorea.or.kr), 구름량과 강수량은 기상청 홈페이지

(www.kma.go.kr)에서 각각 조사하였으며, 온도, 상

대습도, 풍향, 풍속은 LSI LASTEM (Italy) 측정기

와 Datalogger Oriented Manager 소프트웨어 패키지

로 측정하였다.

3. 상관성 분석

실외 공기 중 측정된 3월~11월의 부유 세균 수,

PM10 농도, 구름량, 강수량, 온도, 습도 및 풍속과의

상관성을 분석하기 위하여, Microsoft Excel 2010의

피어슨 상관 분석방법을 사용하였다. 

4. 배양성 세균 동정

조사 지점의 공기 중 존재하는 배양성 세균 중 일

부를 임의적으로 분리하였으며, 순수 분리 조건은 배

지, 온도 및 시간과 같았다. 균주 보존은 20% glycerol

을 사용하여 -80oC 초저온 냉동고에 보존하였다. 분

리한 세균을 동정하기 위하여 InstaGeneTM Matrix

(Bio-Rad, USA)를 이용하여 집락의 DNA를 추출하

였고,14) 27F-1492R 프라이머를 사용하여 세균 16S

rRNA 유전자를 증폭하였으며, 조성 및 조건은 Lee

등(2009)의 방법과 같다.15) 이 후 마크로젠(Seoul,

Korea)에 의뢰하여 염기서열 분석 후 EzTaxon-e 서

버에서 세균을 동정하였다.16) 한편 분리한 세균 중

97.0% 이하로 나타난 2개의 strains에 대하여 세부 동

정을 위한 계통수를 작성하였다. 미국 국립생물정보

센터를 통해 두 균주의 참고 염기서열을 수집 후,

BioEdit17) 및 MEGA version 5.118) 소프트웨어 패키

지를 사용하여 Maximum likelihood tree를 작성하였다.

III. 결 과

대기 환경 중 부유 세균 수를 측정한 결과, 6월에

Table 1. A monthly average of bacterial total plate count

into the out-door air environment in Incheon,

2015

Month

Total plate count 

of bacteria

(CFU/m3)

Month

Total plate count 

of bacteria

(CFU/m3)

February* 252.5 March 206.9

April 138.1 May 134.4

June 293.1 July 125.0

August 159.4 September 184.4

October 161.9 November 161.3

December* 167.5
*follow-up survey.
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약 293 CFU/m3로 가장 높았으며 7월에 약 125 CFU/

m3로 가장 낮게 나타났다. 미세먼지 농도가 높아지

는 겨울철에 추가 조사한 2월과 12월은 약 253 CFU/

m3 및 168 CFU/m3로 측정(Data not shown)되어,

2015년 2월~12월 중 인천 서구 실외 공기 중 부유

세균 수는 일 평균 약 176 CFU/m3로 분석되었다

(Table 1).

조사 기간 중 기상 환경요인을 측정한 결과, 미세

먼지 PM10농도가 나쁨(81 µg/m3) 이상은 총 8회로

약 10% 정도였으며, 구름양은 1-10, 강수량은 0-20

mm, 습도는 30-99% 및 풍속은 0.2-6.6 m/s로 나타

났다(Data not shown). 실외 공기 중 측정한 부유

세균 수와 기상 환경요인과의 상관성 양쪽 검정 결

과 부유 세균 수는 풍속과 상관계수 0.27로 나타나

0.05 수준에서 유의하였고, 대수 변환 및 분산을 통

해 상관 분석을 수행한 결과 풍속과 상관계수 0.30

으로 나타나 0.01 수준에서 유의하였으나, 다른 요

인들과의 상관성은 나타나지 않았다(Table 2).

한편, 세균 16S rRNA 유전자를 이용하여 임의적

으로 분리한 113개의 세균을 동정하였다. 동정 결과

실외 공기 중 존재하는 세균은 39개속 70종이 분석

되었다(Table 3). 속 수준에서는 Arthrobacter속

(17.7%)이 우점하였으며, Kocuria속(15.9%)이 차우

점하였다. 또한 Bacillus속이 9.7%, Flavobacterium

속이 6.2%로 나타났고 나머지 속들은 모두 5% 미

만으로 분석되었으며, 동정된 속수준의 비율은 Fig.

1과 같다. 또한 동정된 70개 종은 Table 2와 같으며,

Table 2. Results of two-tailed correlation between total plate count and meteorological factors

Total plate count PM10 conc. Cloud cover Rainfall Temp. Humidity Wind speed

Total plate count 1.00 

PM10 concentration -0.02 1.00 

Cloud cover 0.11 0 1.00 

Rainfall 0.03 -0.19 0.08 1.00 

Temperature 0.02 -0.36** 0.05 -0.09 1.00 

Humidity -0.04 -0.37** 0.37** 0.23 0.12 1.00 

Wind speed 0.27* -0.32** 0.16 0.06 0.07 0.28* 1.00 

*Correlation is significant at the 0.05 level.

**Correlation is significant at the 0.01 level.

Fig. 1. Rates of culturable bacteria from outdoor air

environment of Incheon in 2015

Fig. 2. Maximum likelihood phylogenetic tree based on

16S rDNA sequences, showing the relationships

among strain 519-3, 615-19 and other related taxa.

Bootstrap values of highrt than 50 are shown at the

branch points. Thermococcus coalescens

(AB107767) was used as an outgroup. Bar, 0.05

substitutions of nucleotide.
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Table 3. Identification of bacteria from bioaerosol belongs to regular monitoring*

No Hit
Similarity

(%)

Length

(bp)
No Hit

Similarity

(%)

Length

(bp)

1 Acinetobacter lwoffii 99.7 1376 36 Janibacter terrae 99.9 1418

2 Arthrobacter equi 99.4 1410 37 Kocuria aegyptia 99.6 1248

3 Arthrobacter niigatensis 99.9 1406 38 Kocuria marina 99.9 1441

4 Arthrobacter oryzae 99.8 1397 39 Kocuria rosea 99.5 1237

5 Arthrobacter oxydans 100.0 1416 40 Lysinibacillus sphaericus 99.9 1247

6 Arthrobacter pascens 100.0 1202 41 Macrococcus caseolyticus 99.3 1440

7 Arthrobacter phenanthrenivorans 99.1 1410 42 Masilia haematophila 98.9 1434

8 Arthrobacter scleromae 99.3 1232 43 Microbacterium flavum 99.7 996

9 Arthrobacter siccitolerans 99.4 1403 44
Microbacterium 

hydrocarbonoxydans
100.0 1121

10 Arthrobacter sulfonivorans 98.9 1378 45 Microbacterium oleivorans 99.7 1249

11 Arthrobacter sulfureus 99.4 1408 46 Microbacterium saccharophilum 99.6 1133

12 Arthrobacter tumbae 99.4 718 47 Micrococcus flavus 99.6 1400

13 Bacillus anthracis 100.0 693 48 Mycetocola manganoxydans 100.0 1077

14 Bacillus aryabhattai 100.0 1462 49 Nesterenkonia lutea 99.5 1419

15 Bacillus bingmayongensis 98.9 1429 50
Novosphingobium 

lindaniclasticum
99.4 1388

16 Bacillus cereus 100.0 1430 51 Paenibacillus alkaliterrae 98.5 1069

17 Bacillus infantis 100.0 1444 52 Paenibacillus chitinolyticus 99.5 1447

18 Bacillus korlensis 99.9 651 53 Paenibacillus hordei 98.1 1460

19 Bacillus tequilensis 99.9 1425 54 Paracoccus marcusii 99.9 1254

20 Bacillus vietnamensis 99.8 1424 55 Planococcus rifietoensis 99.2 1454

21 Brachybacterium ginsengisoli 98.4 1362 56 Planococcus salinarum 97.9 1261

22 Brevibacterium epidermidis 99.8 1421 57 Planomicrobium flavidum 98.5 1437

23 Brevibacterium frigoritolerans 99.2 1439 58 Planomicrobium okeanokoites 99.8 1425

24 Chryseobacterium taklimakanense 95.4 1412 59 Prolinoborus fasciculus 99.9 1430

25 Chryseomicrobium aureum 99.8 1430 60 Pseudomonas psychrotolerans 99.3 1435

26 Citricoccus muralis 99.8 1396 61 Rathayibacter rathayi 99.3 1181

27 Citricoccus nitrophenolicus 99.8 1423 62 Rhodococcus cerastii 99.2 1115

28 Corynebacterium callunae 99.9 1397 63 Rhodococcus fascians 99.7 1412

29 Curtobacterium flaccumfaciens 100.0 1428 64 Staphylococcus epidermidis 99.9 1447

30 Dietzia maris 99.7 1381 65 Staphylococcus succinus 100.0 1448

31 Exiguobacterium acetylicum 99.8 1440 66 Streptomyces glomeroaurantiacus 99.0 1391

32 Exiguobacterium mexicanum 99.8 1440 67 Streptomyces griseorubiginosus 99.8 1005

33 Flavobacterium oceanosedimentum 99.8 1424 68 Streptomyces marokkonensis 98.9 1405

34 Frigoribacterium faeni 99.6 1406 69 Tersicoccus phoenidis 98.1 1426

35 Herbiconiux ginsengi 96.5 1400 70 Williamsia serinedens 98.9 1407

*Overlappimg hits were deleted regardless similarity.
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특히 이 중 5월과 6월에 분리한 2개 균주 번호 25

번(strain 519-3) 및 35번(strain 615-19)가 각각

Chryseobacterium taklimakanense 95.4% 및

Herbiconiux ginsengi 96.5%로 분석되어 새로운 종

으로 추정되었다. 이에 따라 계통수를 작성하여 분

석한 결과, strain 519-3은 Chryseobacterium속에 포

함되는 종으로 유사도가 가장 높았던 C.

taklimakanense와 가장 유연관계가 높았으며, strain

615-19는 Herbiconiux속과 같은 clade로 Herbiconiux

속에 포함되는 종지만, 계통수상 가장 높은 유연관

계는 분석되지 않았다. 따라서 strain 519-3와 615-

19은 각각 Chryseobacterium과 Herbiconiux속으로

분류되는 새로운 종으로 추정되었다(Fig. 2).

IV. 고 찰

이번 연구에서는 인천광역시 서구를 조사지점으로

선정하여 배양성 세균 수 측정 및 일부 세균을 동

정하였으며, 기상 요인과의 상관성을 분석하였다. 조

사지점의 세균 수는 평균 약 176 CFU/m3였으나, 6

월 첫 번째 조사 시 익일 10시에 측정한 값은 610

CFU/m3로 가장 높게 나타났고, 8월 두 번째 조사

시 14시 측정 값이 40 CFU/m3로 가장 낮게 나타나

서 실외 공기 중 존재하는 부유 세균 수 범위는

40~610 CFU/m3였다(Data not shown). 이 결과는 미

국 대도시의 대기 중 부유 세균 농도 평균 165-194

CFU/m3의 결과와 유사하게 나타났다.19) 또한 이번

연구에서는 대기 중 부유 세균과 풍속과의 유의성이

나타났으나 타 환경요인과는 유의성이 나타나지 않

았다. 그러나 상관성 분석에 사용하는 기초 자료가

더욱 많아야 할 것으로 사료되며, 특히 미생물은 입

자가 작아질수록 구성 성분에 많은 비율을 차지하므

로 미세먼지 PM10 농도보다 2014~5년부터 국내에

서도 측정하기 시작한 초미세먼지 PM2.5 농도에 대

한 상관성 분석이 필요할 것으로 보인다.

한편, 대기환경 중 실외 공기 오염에서 부유 미생

물에 대한 권고량은 없으나, 현재 환경부 다중이용

시설 등 실내공기질 관리법 시행규칙에 따르면, 어

린이집, 노인요양시설 및 산후조리원 등 다중 이용

시설의 권고량은 800 CFU/m3로 규정하고 있다. 이

번 대기 환경 중 측정한 부유 세균수는 다중 이용

시설 실내 공기질 권고량에 비해 평균 약 4.6배 낮

게 측정되었고, 어떠한 경우도 권고량을 넘지 않았

다. 그러나 실외 공기는 미생물의 밀도면에서 실내

공기에 비해 앞도적으로 부피가 크며, 상대적 빈영

양상태, 자연 정화 및 사람과의 관계가 적은 것이

고려되어야 한다.

한편, 실외 공기 중 높게 우점한 Arthrobacter속은

Actinobacteria문으로 분류되고, Conn와 Dimmick

(1947)에 의해 최초 보고되었으며, 현재까지 87개의

종이 보고되고 있다.20) Arthrobacter속은 그람양성 호

기성으로, 일반적으로 토양에서 다수 보고되는 것으

로 알려져 있다. 이 중 A. crystallopoietes은 오염된

토양에서 6가크롬의 농도를 감소시키고,21) A.

chlorophenolicus는 4-chlorophenol을 분해하는 것으

로 보고된 바 있으며,22) Arthrobacter sp. R1 (ATCC

49987)은 다양한 방향족 화합물에서 성장하기도 한

다.23) 또한 A. russicus는 러시아의 우주 연구실의 공

기 중에서도 보고24)되어 Arthrobacter속 다양한 공기

중 존재 가능성이 예상되었다. 차우점한 Kocuria속

은 Actinobacteria문으로 분류되며, Stackebrandt et

al. (1995)에 의해 최초 보고 후 현재까지 20개의 종

이 보고되고 있다.25) Kocuria속은 그람 양성으로 알

칼리성 사막의 흙, 식물 뿌리표면, 바닷물, 저질토

및 남극 사이아노 박테리아 매트 등 환경에서 서식

하고, 젓갈에서도 분리된 바 있으며, K. flava 및 K.

turfanensis는 공기에서 분리된 바 있었다.26) 또한

9.7% 비율로 분석된 Bacillus속은 Firmicutes문으로

분류되며, 그람양성 호기성 또는 통성혐기성이며, 자

연계에서 아주 흔하게 존재한다. 현재까지 아종을 포

함하여 319종이 보고되고 있다.27) Flavobacterium속

은 이번 조사지점에서 6.2% 비율로 분석되었다. 이

들은 Bacteroidetes문으로 분류되며, 그람음성 간균

으로 지금까지 약 150여종이 보고되고 있다.28)

Flavobacterium속은 토양, 물 및 공기 중 다수 보고

사례가 있었으며, 환경 중 중요한 역할을 할 것이라

고 추정되는 속이다.29)

V. 결 론

국내 대기 환경 중 존재하는 세균 수는 40~610

CFU/m3로 평균 176 CFU/m3였으며, 국외 타 지역

의 관련 연구 결과와 유사하게 나타났다. 부유 세균

수는 환경 요인 중 풍속과 유의한 관계가 있었으
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며, 미세먼지 PM10 농도 등 타 환경요인과는 상관성

이 없었다. 또한 Arthrobacter속이 우점, Kocuria속

이 차우점하였고, Chryseobacterium 및 Herbiconiux

속으로 추정되는 새로운 종이 분리되었다. 이번 연

구는 향후 실외 공기오염 중 부유 미생물 분석법 정

립 및 대기환경 중 미생물 연구에서 기초자료로 활

용될 수 있을 것이라고 기대된다.
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