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장수지역 전통된장의 미생물 군집 및 바실러스 세레우스 길항 효과
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ABSTRACT This study investigated the prevalence of foodborne pathogens and the bacterial community of traditional 
Doenjang collected from a longevity area in Korea as well as the antagonistic effect of traditional Doenjang isolates 
against Bacillus cereus to estimate the microbiological safety of traditional Doenjang. Aerobic bacteria showed 106∼109 
CFU/g, whereas coliform bacteria was not detected. Foodborne pathogens were not detected except B. cereus, which 
was detected in seven samples out of 10 Doenjang samples. A total of 327 isolates were identified from traditional 
Doenjang. The isolates consisted of Bacillus subtilis 155 (47.4%), Bacillus licheniformis 68 (20.8%), Bacillus amylolique-
faciens 46 (14.1%), and Bacillus pumilus 18 (5.5%). Antagonistic effect against B. cereus was detected in 20 (6.1%) 
of 327 isolates, which consisted of B. subtilis (12 strains), B. amyloliquefaciens (5 strains), and B. licheniformis (3 
strains). The inhibitory zone for the antagonistic effect was 9.0∼12.0 mm in diameter. Although a small amount 
of traditional Doenjang was tested in this study, these results indicated that the potential risk of B. cereus in traditional 
Doenjang is lower than generally presumed. It is necessary to monitor the antagonistic effect of traditional Doenjang 
isolates against B. cereus. 
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서   론

고령화로 인하여 건강 장수에 대한 사회적 욕구가 증대되

고 음식과 건강에 대한 사회적 관심도 빠르게 변화하고 있으

며, 신토불이 식품 등 로컬 푸드의 중요성도 커지고 있다

(1,2). 2012년도 전남 구례지역 장수노인들의 식생활 특성 

조사 결과 대두 발효식품인 된장, 된장국 등의 섭취빈도(평

균 5회/주)와 기호도(91.8%)가 높게 조사되는 등 전통장류

에 대한 관심이 증대되고 있다(3). 우리나라 대두 발효 식품

의 대명사로 지칭되는 된장은 콩을 주원료로 제조된 메주를 

자연 발효한 식품으로 일상식탁에서 빼놓을 수 없는 장류 

중 하나이다. 된장은 콩을 발효시켜 특유의 맛과 향을 가지

고 있으며, 지방과 단백질 함량이 높아 영양학적으로도 매우 

우수한 식품이다(4). 된장은 가정에서 전래적인 방법으로 제

조한 전통된장과 식품공장에서 제조한 된장으로 구분된다. 

전통된장의 경우 제조 방법상 자연에서 유래한 세균과 곰팡

이가 복합적으로 작용하여 특유의 맛과 향을 내고, 식품공장

에서 제조한 된장의 경우 숙성기간을 단축하고 풍미를 향상

하기 위해 우수균주를 이용하여 생산하고 있다(5). 또한, 된

장은 다양한 기능성 성분, 특히 항산화 성분의 공급원으로 

가치가 우수하여 제조 방법의 표준화 및 기능성에 대한 많은 

연구가 진행되고 있다(6,7). 지금까지 밝혀진 된장의 기능성

은 항산화(7-10), 항돌연변이(11,12), 항암 및 혈당강하(11- 

13), 혈전용해(14) 등 다양하게 보고되고 대두로부터 전이

된 tocopherol, isoflavone 및 phenolic acid 등의 생리활성 

물질을 많이 함유하고 있다(6,7). 

Bacillus cereus는 다양한 식품에 오염되어 hemolysin 

BL(HBL), nonhemolytic enterotoxin(NHE), enterotoxin 

FM(EntFM), cytotoxin K(CytK) 등의 설사독소와 cer-

eulide 구토독소를 생산, 설사와 구토를 일으키는 식중독균

으로 임상증상은 통상 3일 내에 치료되는 것으로 보고되고 

있다(15,16). 그러나 최근 B. cereus 식중독과 관련하여 사

망자가 발생하는 등 B. cereus 위해성이 식품산업 전반에 

걸쳐 증대되고 있는 것으로 보고되고 있다(17,18). 특히 된

장 등 장류 안전성의 가장 중요한 문제점으로 B. cereus 
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오염이 제기됨에 따라 2006년 식품의약품안전처에서는 장

류식품에 B. cereus 정량 기준을 도입해 안전관리를 시행하

고 있다(19,20). 또한, 전통된장 68건 중 47건이 B. cereus

에 오염되어 있다는 보고(21) 등 공장에서 제조한 된장에 

비해 전통된장의 B. cereus 오염이 매우 높은 것으로 보고

(22,23)되고 있어 전통된장 중 B. cereus에 의한 식중독 

위험성이 상존한다고 하겠다. 그러나 현재까지 연구 결과를 

살펴보면 된장의 항산화성(6-10,14)과 항암성(11-13) 등 

기능성에 관한 연구만 이루어져 있고 전통된장에 대한 미생

물학적 안전성 연구는 매우 미약한 실정이다. 

따라서 본 연구에서는 우리나라 장수지역에서 제조된 전

통된장을 수집하여 식중독세균 오염도와 미생물 군집 현황

을 분석하고, 분리된 미생물 군집의 B. cereus 길항 효과를 

평가함으로써 전통된장의 미생물학적 안전성을 평가하고자 

하였다. 

재료 및 방법

시료 수집

본 연구에서 사용한 전통된장은 우리나라 장수지역인 구

례군 산동면과 간전면에서 8종, 강진군 대전면에서 1종, 전

북 순창장류밸리단지 내 기업체로부터 1종, 총 10종을 수집

하였다. 된장의 수집기준은 전통방법으로 제조된 것으로 하

였으며, 수집된 된장 시료는 냉장 보관하며 실험에 사용하였

다.

위생지표세균 정량분석

위생지표세균 정량적 분석은 식품공전시험법 일반세균과 

대장균군에 따라 실험하였다(24). 시료 25 g을 정량한 후 

멸균생리식염수로 10배 희석한 다음 stomacher(BagMixer 

400, Interscience, Breteche, France)를 이용하여 2분간 

균질화하였다. 균질화된 시료는 멸균생리식염수를 이용하

여 10배 계단 희석하였다. 일반세균수의 측정은 각각 희석

된 시료 1 mL를 petrifilm aerobic count plate(3M, Seoul, 

Korea)에 분주하여 30°C에서 24시간 배양하였으며, 배양 

후 petrifilm 위의 붉은색 집락을 계수하였다. 대장균군 실험

은 petrifilm E. coli/coliform count plate(3M)에 각각 희석

된 시료 1 mL를 분주하여 37°C에서 24시간 배양하였다. 

대장균군은 붉은색 집락 중 주위에 기포를 형성하고 있는 

집락을 양성으로 간주하여 계수하였다. 

식중독 미생물 정성분석

주요 식중독 원인균인 Staphylococcus aureus, Listeria 

monocytogenes, B. cereus, Salmonella spp., pathogenic 

E. coli, Campylobacter spp., Clostridium perfringens, 

Vibrio spp., Yersinia enterocolitica 등 12종에 대하여 

real-time PCR(Fast real-time 7900, ABI, Foster, CA, 

USA)을 이용하여 정성분석 하였다. Real-time PCR은 20 

pathogen multiplex real-time PCR strip kit(Kogene 

Biotech, Daejeon, Korea)을 이용 50°C에서 2분, 95°C에

서 10분간 반응시킨 후 95°C에서 15초, 60°C에서 1분간 

총 40 cycle을 반응시켰다. PCR 주형은 각각 시료 25 g을 

225 mL Tryptic soy broth(Oxoid, Basingstoke, UK)에 

접종한 후 37°C에서 16시간 배양하여 증균액을 열처리한 

다음 원심분리 하여 상층액을 사용하였다.

미생물 군집 분석

전통된장의 미생물 군집을 분석하기 위하여 각각 시료 10 

g을 멸균생리식염수 90 mL에 가한 후 10배 계단 희석하여 

시료원액과 희석액을 Tryptic soy agar(TSA agar, Oxoid)

에 도말한 다음 30°C에서 24시간 배양하였다. 각각 된장의 

배양 결과 크기, 모양, 색상이 다른 40 집락을 무작위로 선택

하여 유전자 염기서열 분석에 사용하였다. Genomic DNA 

추출을 위하여 분리균주 한 백금이를 멸균증류수 1 mL에 

접종하였다. 이 균액을 95°C heating block에서 10분간 가

열한 후 4°C, 14,000 rpm에서 10분간 원심분리 하여 -70 

°C 냉동실에 보관하며 DNA 주형으로 사용하였다. 된장 분

리균주의 유전자 염기서열 분석은 Universal primer 27F 

(E. coli numbering 8~27; 5'-AGAGTTTGATCMTGGCT 

CAG-3')와 1492R(E. coli numbering 1492~1510; 5'- 

GGTTACCTTGTTACGACTT-3')을 이용하여 분리균주

의 16S rDNA 유전자 단편을 PCR(GeneAmp PCR system 

9700, Applied Biosystem, Singapore, Singapore)로 증폭

시켰다. PCR 증폭을 위해 사용된 반응용액은 PCR Premix 

(2× TOPsimpleTM DyeMIX(aliquot)-Tenuto Ver. P561, 

EnzynomicsTM, Daejeon, Korea) kit을 사용하였다. BigDye 

Terminator(v.3.1) Sequencing kit(Applied Biosystems, 

Foster City, CA, USA)을 통해 정제한 PCR 산물은 (주)엔

지노믹스사(Daejeon, Korea)에 의뢰하여 ABI3730xI DNA 

analyzer(Applied Biosystems)를 이용하여 sequencing 

하였다. 염기서열 분석을 통하여 얻은 각 균주의 염기서열은 

The National Center for Biotechnology Information 

(NCBI, http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)에서 제공하는 Ad-

vanced Blast Search 프로그램을 이용하여 GenBank da-

tabase에 보고된 염기서열을 비교하여 동정하였다.

B. cereus에 대한 길항 효과 분석

본 연구에서 분리 동정된 327균주를 대상으로 식중독 원

인균 중 하나인 B. cereus에 대한 길항능력을 시험하였다. 

시험균액은 각각의 시험균주를 TSA(Oxoid)에 접종하여 30 

°C에서 24시간씩 2회 계대배양한 후 멸균생리식염수 3 mL

에 2 McF가 되도록 농도를 조절한 다음 사용하였다. B. 

cereus 평판배지는 질병관리본부로부터 분양받은 B. cere-

us(NCTC 10841)를 사용하였다. 그리고 멸균된 paper disc 

(8 mm, Advantec, Kashiwa, Japan)에 각각의 시험균액 50 

μL를 흡수시킨 후 B. cereus 평판배지에 올려놓고 30°C에
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Table 1. Microbiological evaluation of traditional Doenjang 
Aging
period Sample Aerobic bacteria

(CFU/g)
Coliform bacteria

(CFU/g)

1

D1
D2
D3
D4
D5

4.0×107

7.3×108

4.5×107

8.4×108

3.2×106

 ND1)

ND
ND
ND
ND

2 D6
D7

2.6×106

2.0×106
ND
ND

3 D8
D9

3.0×108

1.2×106
ND
ND

12 D10 2.8×108 ND
1)ND: not detected.

Table 2. Detection of food borne pathogens in traditional Doenjang using real-time PCR

Food born pathogens Doenjang
 D1 D2 D3 D4 D5 D6 D7 D8 D9 D10

Campylobacter jejuni
Campylobacter coli
Clostridium perfringens
Vibrio cholerae
Vibrio vulnificus
Vibrio parahaemolyticus
Listeria monocytogenes
Salmonella spp.
Bacillus cereus
Yersinia enterocolitica
Staphylococcus aureus
Pathogenic E. coli

 －1)

－
－
－
－
－
－
－

 +2)

－
－
－

－
－
－
－
－
－
－
－
+
－
－
－

－
－
－
－
－
－
－
－
－
－
－
－

－
－
－
－
－
－
－
－
+
－
－
－

－
－
－
－
－
－
－
－
+
－
－
－

－
－
－
－
－
－
－
－
+
－
－
－

－
－
－
－
－
－
－
－
－
－
－
－

－
－
－
－
－
－
－
－
+
－
－
－

－
－
－
－
－
－
－
－
－
－
－
－

－
－
－
－
－
－
－
－
+
－
－
－

1)－: not detected. 2)+: detected.

서 48시간 배양한 다음 disc 주변에 생성된 inhibition zone 

(mm)의 크기를 측정하여 길항 효과를 분석하였다.

결과 및 고찰

전통된장의 미생물학적 안전성

전통된장의 안전성을 평가하기 위해 위생지표세균인 일

반세균과 대장균군을 실험하였으며 그 결과는 Table 1에 

나타내었다. 분변오염지표 미생물인 대장균군은 모두 불검

출 되었으나 일반세균수의 경우 106~109 CFU/g의 분포를 

나타내었다. 숙성기간별로는 숙성기간 2년인 D7에서 일반

세균수가 2.0×106 CFU/g으로 가장 낮았으며, 숙성기간 1

년인 D4에서 8.4×108 CFU/g으로 가장 높게 나타났다. 이

러한 결과는 저염 된장 숙성 중 미생물과 효소 활성의 변화

에서 대장균은 검출되지 않았다는 보고(5)와 한국 전통된장

에서 호기성 세균 실험 결과 숙성기간 동안 107~109 CFU/g 

정도로 검출되었다는 보고(25)와 유사한 결과였다. 또한, 전

통된장별로 일반세균수 차이가 나는 것은 된장 제조 방법에 

따른 차이로 판단된다. 전통된장은 대두를 물에 불려 찐 후 

메주를 만들어 자연 상태에서 미생물이 번식할 때 각각 지역

의 미생물 환경과 사용되는 물에 영향을 받는 것으로 생각된

다. 전통된장에 대한 위생지표세균 실험 결과 대장균군이 

불검출 되어 대장균군에 대한 위생 안전성은 확보된 것으로 

판단되었다. 

전통된장의 식중독균 오염도는 Table 2에 나타내었으며 

Staphylococcus aureus, Listeria monocytogenes, Sal-

monella spp., pathogenic E. coli, Campylobacter spp., 

Clostridium perfringens, Vibrio spp., Yersinia entero-

colitica 등 11종의 식중독세균은 모두 음성을 나타내었다. 

그러나 전통장류의 대표적 오염균인 B. cereus는 전통된장 

10종 중 7종에서 검출되었다. 이러한 결과는 분석한 모든 

된장에서 Staphylococcus aureus와 Salmonella spp. 등의 

식중독균이 검출되지 않았다는 보고(26)와 된장 등 장류에

서 가장 문제가 되는 식중독균이 B. cereus라는 보고와 일

치하였다(21-23). 위생지표미생물과 식중독세균 실험 결과 

장수지역 전통된장에 가장 문제가 되는 미생물은 B. cereus

로 나타나 전통된장의 미생물학적 안전성 확보를 위해 B. 

cereus 제어가 중요한 것으로 판단되었다.

전통된장의 미생물 군집 

전통된장의 미생물 군집 분석은 각각 분리균주의 16s 

rDNA 염기서열을 분석한 후 GeneBank와 비교 동정하였으

며, 총 327균주가 동정되었다(Table 3). 전통된장에서 분리

된 327균주 중 Bacillus subtilis가 155균주(47.4%)로 가장 

많은 분포를 나타내었으며, B. licheniformis 68균주(20.8 

%), B. amyloliquefaciens 46균주(14.1%) 순으로 분포를 

나타내었다. 전통된장별 분리균주의 종류는 D7 된장이 10

종, D3 된장이 8종, D10 된장이 7종으로 다양하게 분리되었

다(Table 4). 또한, 된장 고유의 향과 맛을 결정하고 pro-

tease 등의 효소를 생산하는 B. amyloliquefaciens와 B. 

subtilis 균주는 각각 10종류의 전통된장 전부에서 분리되었

으며(27), B. licheniformis 균주는 전통된장 9종류에서 분

리되는 등 가장 많은 분포를 나타내었다. 인체에 유해하지 

않은 Citrobacter youngae와 토양, 퇴비, 온천, 사막 등에 

서식하는 Geobacillus stearothermophilus는 전통된장 D7
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Table 3. Bacterial community profile of traditional Doenjang
based on the 16s rDNA sequence

No Bacteria species Bacterial
count

Bacterial
ratio (%)

1
2
3
4
5
6
7
8
9
10
11
12
13
14
15
16
17
18
19
20

Bacillus aerius
Bacillus aerophilus
Bacillus altitudinis
Bacillus amyloliquefaciens
Bacillus atrophaeus
Bacillus licheniformis
Bacillus methylotrophicus
Bacillus mojavensis
Bacillus pumilus
Bacillus safensis
Bacillus siamensis
Bacillus subtilis
Bacillus tequilensis
Bacillus vallismortis
Citrobacter youngae
Geobacillus stearothermophilus
Oceanobacillus oncorhynchus
Oceanobacillus sojae
Staphylococcus equorum
Staphylococcus nepalensis

  1
  1
  1
 46
  2
 68
 11
  1
 18
  1
  2
155
  1
  9
  1
  1
  1
  3
  2
  2

 0.3
 0.3
 0.3
14.1
 0.6
20.8
 3.4
 0.3
 5.5
 0.3
 0.6
47.4
 0.3
 2.8
 0.3
 0.3
 0.3
 0.9
 0.6
 0.6

Total 327 100

Table 4. Frequency of bacterial species in traditional Doenjang 

No         Bacteria species
Doenjang

D1 D2 D3 D4 D5 D6 D7 D8 D9 D10 Total
1
2
3
4
5
6
7
8
9

10
11
12
13
14
15
16
17
18
19
20

Bacillus aerius
Bacillus aerophilus
Bacillus altitudinis
Bacillus amyloliquefaciens
Bacillus atrophaeus
Bacillus licheniformis
Bacillus methylotrophicus
Bacillus mojavensis
Bacillus pumilus
Bacillus safensis
Bacillus siamensis
Bacillus subtilis
Bacillus tequilensis
Bacillus vallismortis
Citrobacter youngae
Geobacillus stearothermophilus
Oceanobacillus oncorhynchus
Oceanobacillus sojae
Staphylococcus equorum
Staphylococcus nepalensis

 －1)

－
－
+
－
+
+
－
－
－
－
+
－
+
－
－
+
－
－
－

－
－
－
+
－
+
－
+
+
－
－
+
－
－
－
－
－
－
－
－

－
+
－
+
－
+
+
－
+
－
－
+
－
－
－
－
－
+
－
+

 +2)

－
－
+
－
－
－
－
+
+
－
+
－
－
－
－
－
－
－
－

－
－
－
+
－
+
－
－
－
－
+
+
+
+
－
－
－
－
－
－

－
－
－
+
+
+
+
－
－
－
－
+
－
+
－
－
－
－
－
－

－
－
－
+
+
+
+
－
+
－
+
+
－
+
+
+
－
－
－
－

－
－
－
+
－
+
+
－
－
－
－
+
－
+
－
－
－
+
－
－

－
－
－
+
－
+
－
－
－
－
－
+
－
－
－
－
－
－
+
－

－
－
+
+
－
+
+
－
+
－
－
+
－
+
－
－
－
－
－
－

1
1
1

10
2
9
6
1
5
1
2

10
1
6
1
1
1
2
1
1

Total 6 5 8 5 6 6 10 6 4 7
1)－: not detected. 2)+: detected.

에서 분리되었고(28), 신선한 물에서 최초 분리 보고된 Oce-

anobacillus oncorhynchi는 D1 전통된장(29), 간장에서 최

초 분리된 Oceanobacillus sojae는 D3, D8 전통된장에서 

분리되었다(30). 이러한 결과는 된장발효의 주요 미생물이 

B. amyloliquefaciens, B. atrophaeus, B. methylotro-

phicus, B. mojavensis, B. subtilis이고, 된장과 간장에 서

식하는 주요 세균은 B. subtilis, B. amyloliquefaciens, B. 

licheniformis, B. pumilus, B. citreas 등이었다는 보고와 

일치하는 결과였다(28,31-33). 전통된장별 분리균주 분포

가 다양한 것은 콩의 종류, 공기, 기후, 소금, 메주 발효 과정 

차이에 기인하는 것으로 판단된다. 실험 결과 분리된 327균

주 중 317균주(96.9%)가 Bacillus spp.로 동정되었는데, 이

러한 결과는 전통장류의 발효과정에 Bacillus spp.가 주로 

관여한다는 보고(34)와 일치하는 결과였다. 

숙성기간별 전통된장 중 균종분포를 살펴보면 1년 숙성

된 된장에서는 Bacillus spp.가 12종, Oceanobacillus 2종, 

내염성균인 Staphylococcus nepalensis가 1종 등 총 15종

의 균주가 분리되었다. 2년 숙성된 된장에서는 Bacillus spp.

가 8종, Citrobacter youngae, Geobacillus stearothermo-

philus 각각 1종씩 총 10종이 분리되었다. 3년 숙성된 된장

에서는 Bacillus spp.가 5종, Oceanobacillus sojae, Staph-

ylococcus equorum 각각 1종씩 총 7종균이 분리되었다. 

가장 오래된 12년 숙성된 된장에는 모두 Bacillus만 7종 분

포하였다. 이러한 결과는 숙성기간이 오래될수록 전통된장 

발효균인 Bacillus spp.와 일부 내염성, 호염성, 고온성균들

만이 전통된장에서 생존하기 때문으로 판단된다.

B. cereus에 대한 길항 효과

B. cereus는 토양, 곡류 등 자연계에 널리 존재하고, 특히 

전통된장에 오염이 매우 높아 식품 위생학적 문제점으로 지

적되고 있다(21-23). 따라서 전통된장에서 분리된 발효균

주의 B. cereus 길항 효과를 평가함으로써 전통된장의 안전

성을 평가하고자 하였다. 길항 효과 분석은 생육저지환의 
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Table 5. Antagonistic effect of Bacillus spp. isolated from tradi-
tional Doenjang against Bacillus cereus

Species Aging
period

Inhibition 
zone (mm)

Bacillus subtilis D1-1
Bacillus subtilis D1-2
Bacillus subtilis D1-3
Bacillus subtilis D4-1
Bacillus subtilis D4-2
Bacillus subtilis D4-3
Bacillus subtilis D5-1
Bacillus subtilis D10-1
Bacillus subtilis D10-2
Bacillus subtilis D10-3
Bacillus subtilis D10-4
Bacillus subtilis D10-5
Bacillus amyloliquefaciens D3-1
Bacillus amyloliquefaciens D5-1
Bacillus amyloliquefaciens D5-2
Bacillus amyloliquefaciens D7-1
Bacillus amyloliquefaciens D10-1
Bacillus licheniformis D7-1
Bacillus licheniformis D10-1
Bacillus licheniformis D10-2

1
1
1
1
1
1
1
12
12
12
12
12
1
1
1
2
12
2
12
12

10.3
10.7
11.7
11.7
11.3
10.7
 9.0
 9.0
10.0
 9.7
10.7
11.0
10.0
 9.3
12.0
11.0
 9.3
 9.3
10.7
11.0

Fig. 1. Antagonistic effect of Bacillus spp. isolated from traditional Doenjang against B. cereus NCTC 10841. A: B. subtilis, B: 
B. amyloliquefaciens, C: B. licheniformis, D: non-activity.

생성 여부로 판단하였으며, 그 결과는 Table 5와 Fig. 1에 

나타내었다. 분리균주 327균주 중 20균주(6.1%)에서 생육

저지환이 관찰되었으며, 저지환의 크기는 9.0~12.0 mm로 

나타났다. B. cereus에 대한 길항 효과를 나타낸 분리균주

는 B. subtilis가 12균주로 가장 많았고, B. amyloliquefa-

ciens 5균주, B. licheniformis 3균주 순으로 분포하였다. 

균종별로 저지환의 크기는 B. subtilis에서 9.0~11.7 mm, 

B. licheniformis 9.3~11.0 mm, B. amyloliquefaciens 9.3 

~12.0 mm로 나타났다. 균종별 길항 빈도수를 살펴보면 B. 

subtilis가 155균 중 12균주(7.7%), B. licheniformis 68균

주 중 3균주(4.4%), B. amyloliquefaciens 46균주 중 5균주

(10.9%)로 나타났다. 이러한 결과는 청국장으로부터 B. 

cereus에 대한 길항균주 분리 결과, B. subtilis 1종을 분리

하였다는 보고(35)와 비교하면 매우 많은 분리균주로서 전

통된장의 경우 B. cereus 오염도가 식품공장 제조 된장에 

비해 높지만 B. cereus 길항 효과를 나타내는 균주가 많은 

것으로 판단된다. 이러한 실험 결과를 종합해 볼 때 전통된

장에 오염된 B. cereus 위험성은 기존의 생각보다 낮을 것

으로 판단되며, 향후 다수의 전통된장을 대상으로 한 B. 

cereus 길항 효과 실험이 필요한 것으로 판단되었다.

요   약

본 연구는 우리나라 장수지역에서 제조된 전통된장을 수거

하여 식중독세균 오염도와 미생물 군집 현황을 분석하고, 

분리된 미생물 군집의 Bacillus cereus 길항 효과를 평가함

으로써 전통된장의 미생물학적 안전성을 평가하고자 하였

다. 전통된장의 미생물학적 안전성을 평가하기 위해 일반세

균, 대장균군, 식중독세균을 실험한 결과 일반세균수는 106 

~109 CFU/g의 분포를 나타내었고 대장균군은 불검출 되었

다. 식중독세균 중 B. cereus는 전통된장 10개 중 7개에서 

검출되었으나 기타 식중독균은 불검출 되었다. 실험 결과 

장수지역 전통된장에 가장 문제가 되는 미생물은 B. cereus

로 나타나 전통된장의 안전성 확보를 위해 B. cereus 제어가 

중요한 것으로 판단되었다. 전통된장의 미생물 군집 분석결

과 Bacillus subtilis가 155균주(47.4%)로 가장 높은 분포를 

나타내었으며, B. licheniformis 68균주(20.8%), B. amy-

loliquefaciens 46균주(14.1%)로 높은 분포를 나타내는 등 

총 327균주가 동정되었다. B. cereus에 대한 길항 효과를 

평가한 결과 분리균주 327균주 중 20균주(6.1%)에서 9~12 

mm 생육저지환이 관찰되었으며, B. subtilis가 12균주로 가

장 많았고, B. amyloliquefaciens 5균주, B. licheniformis 

3균주 순으로 분포하였다. 전통된장의 경우 B. cereus 오염

도가 식품공장 제조 된장에 비해 높지만 B. cereus 길항 

효과를 나타내는 균주가 많은 것으로 판단되었다. 이러한 

결과를 종합해 볼 때 전통된장에 오염된 B. cereus 위험성

은 기존의 생각보다 낮을 것으로 판단되며, 향후 다수의 전

통된장을 대상으로 한 B. cereus 길항 효과 실험이 필요한 

것으로 판단되었다.
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