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To profile the microbial compositions of Korean traditional fermented paste made from whole soy-
beans, Doenjang and Cheonggukjang, and compare their taxonomic differences, we analyzed the V3-V4 
region of 16S rRNA of naturally fermented foods by using next generation sequencing. α-Diversity 
results showed that values indicating bacterial community abundances (OTUs) and richness (ACE, 
Chao1) were statistically significant (p=0.0001) in Doenjang and Cheonggukjang. Firmicutes was the most 
common phylum in both groups, representing 97.02% and 99.67% in the Doenjang and Cheonggukjang 
groups, respectively. Bacillus was the most dominant genus, accounting for 71.70% and 59.87% in both 
groups. Linear discriminant (LDA) effect size (LEfSe) analysis was performed to reveal the significant 
ranking of abundant taxa in different fermented foods. A size-effect threshold of 2.0 on the loga-
rithmic LDA score was used for discriminative functional biomarkers. On the species level, Bacillus 
subtilis, Tetragenococcus halophilus, and Clostridium arbusti were significantly more abundant in Doenjang 
than in Cheonggukjang, whereas Bacillus thermoamylovorans, Enterococcus faecium, and Lactobacillus sakei 
were significantly more abundant in Cheonggukjang than in Doenjang. Permutational multivariate anal-
ysis of variance (PERMANOVA) showed that the statistical difference in microbial clusters between 
the two groups was significant at the confidence level of p=0.001. This research could be used as basic 
research to identify the correlation between the biochemical characteristics of Korean fermented foods 
and the distribution of microbial communities.
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서   론

전통 장류는 우리나라 국민의 주된 단백질과 지방의 공급원

으로서 탄수화물을 주식으로 하는 우리민족의 식문화에 큰 

비중을 차지하고 있어 없어서는 안되는 중요한 식재료 역할을 

하고 있다[13]. 청국장은 콩에 짚 또는 고초균(Bacillu subtilis)

을 접종하여 2-3일의 단시간 발효를 통해 제조되며, 된장은 

자연발효 또는 코지균(Aspergillus oryzae)을 접종하여 제조한 

메주를 소금물과 혼합하여 숙성을 통해 제조되는데, 된장과 

청국장의 주원료는 콩이라는 공통점을 가지고 있다[8]. 특히 

된장과 청국장은 콩으로부터 유도되는 다양한 생리활성 물질

을 함유하고 있어 체중감소 및 지질저하[8], 항산화 효과[15], 

항알러지 효과[1] 및 인체 암세포 성장 억제 효과[11] 등 다양

한 기능성을 갖는 것으로 알려져 있다. 장류는 제조시 사용된 

원료와 숙성기간, 발효조건 등의 요인에 따라 맛과 향, 품질 

특성에 영향을 주며[10], 특히 발효과정 중 미생물이 생산하는 

다양한 효소에 의한 작용이 중요한 역할을 하는 것으로 알려

져 있다[9]. 이에 따라 전통 장류의 제조 단계 및 숙성 정도에 

따른 미생물 군집구조 변화를 종(species) 수준에서 분석한 연

구가 수행된 바 있으며, 메주에서는 Bacillus siamensis가 32.5%

로 가장 우점하는 종이었으나 발효 및 숙성 후 Bacillus amyloli-

quefaciens의 분포가 63.6%로 가장 우점하는 종이라 하였으며, 

숙성 전에 비해 숙성 후 Bacillus 종들의 점유율이 증가되면서 

상위 5%까지가 전체 군집의 92.2%를 차지한다고 보고한 바 

있다[6]. 본 연구원에서 수행한 우리나라 지역별 전통 된장의 

미생물 군집구조에 대한 분석 연구결과[2]에 따르면, Bacillus 

amyloliquefaciens와 Tetragenococcus halophilus가 호남지역과 제

주지역에서 제조된 된장의 공통적인 우점균으로 나타났으나, 

속(genus) 수준에서 미생물 군집 구조를 분석한 결과에서는 

호남지역에서는 전체 미생물 군집 중 Bacillus 속 미생물이 

43.2%-64.5%를 차지하였고, 제주 지역에서는 0.22%만을 차지

하는 것으로 나타나 내륙지역과 해안지역에서 생산된 전통된

장의 미생물 분포에 차이가 있는 것으로 보고한 바 있다. 

Hong 등의 연구 결과[4]에 의하면 비배양 분석법으로 DGGE  

(Denaturing Gradient Gel Electrophoresis) 방법을 이용하여 

청국장의 미생물 군집 구조를 분석한 결과 청국장 종류에 따

라 B. subtilis, B. amyloliquefaciens 등의 Bacillus 속 미생물이 

우점한다 보고하여 우리나라 전통 장류의 미생물 분포에 대한 
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Table 1. Information on samples collected in respective province area

Sample Province area Sample code The number of samples

Doenjang

Gyeonggi

Gangwon

Chungcheong

Jeolla

Gyeongsang

Jeju

DO1 - DO3

DO4 - DO6

DO7 - DO9

DO10 - DO24

DO25 - DO28

DO29 - DO30

3

3

3

15

4

2

Cheonggukjang

Gyeonggi

Gangwon

Chungcheong

Jeolla

Gyeongsang

Jeju

CH1 - CH4

CH5 - CH7

CH8 - CH10

CH11 - CH23

CH24 - CH27

CH28 - CH30

4

3

3

13

4

3

Symbols: DO: Doenjang, CH: Cheonggukjang 

연구가 진행되고 있으나 미생물 분석을 위한 시료의 수가 적

어 분석결과가 제한적이며, 아직까지 된장과 청국장의 미생물 

분포 차이에 대한 체계적인 연구가 진행된 바가 없다.

따라서, 본 연구에서는 콩을 주원료로 Bacillus 균에 의해 

발효되는 공통점을 가진 우리나라 전통 발효식품인 된장과 

청국장의 미생물 군집구조를 차세대염기서열분석기술(Next 

generation sequencing)을 활용하여 비교분석하고, 된장과 청

국장을 미생물학적으로 구분하기 위한 biomarker를 탐색하여 

전통식품의 미생물 군집구조와 생리활성간의 상관관계를 규

명하기 위한 기초자료를 제공하고자 한다.

재료 및 방법

된장 및 청국장 시료의 수집

미생물 군집구조를 분석하기 위한 된장과 청국장 시료는 

제품의 원료 및 제조지역, 발효 또는 숙성 기간 등의 특정 항목

에 대한 편견(bias)을 제거하기 위해 전국에서 종균을 사용하

지 않고 자연발효를 통해 생산되는 제품을 무작위로 수집하였

다. 된장은 경기도 3종, 강원도 3종, 충청도 3종, 전라도 15종, 

경상도 4종, 제주도 2종 총 30종을 수집하였으며, 청국장은 

경기도 4종, 강원도 3종, 충청도 3종, 전라도 13종, 경상도 4종, 

제주도 3종 총 30종을 수집하였다(Table 1).

된장, 청국장 시료의 total DNA 추출

수집한 된장과 청국장으로부터 total DNA를 추출하기 위

해 PowerFood Microbial Kit (QIAGEN, Hilden, Germany)를 

사용하였으며, 제조사의 추출 방법에 따라 DNA를 추출하였

다. 각 시료로부터 추출된 dsDNA의 농도를 정밀하게 측정하

기 위해 Qubit 4 (Invitrogen, Waltham, Massachusetts, USA) 

장비를 이용하였으며, Nanodrop One 분광광도계(Thermo-

fisher scientific, waltham, Massachusetts, USA) 장비를 이용

하여 흡광도를 측정(Abs260nm/Abs280nm ratio)한 후 1.5% 

agarose 전기영동을 통해 최종적으로 DNA 품질을 검증하였다. 

16S metagenomic library 제작 및 염기서열 분석

각 된장 및 청국장 시료로부터 추출한 total DNA에서 세균

군집 분석을 위해 16s RNA 유전자를 증폭은 V3-V4 region 

target primer set (forward : 5'-TCG TCG GCA GCG TCA 

GAT GTG TAT AAG AGA CAG CCT ACG GGN GGC WGC 

AG-3', reverse : GTC TCG TGG GCT CGG AGA TGT GTA 

TAA GAG ACA GGA CTA CHV GGG TAT CT A ATC C-3')

와 KAPA HiFi HotStart Ready Mix (Roche, Basel, Switzer-

land)를 이용하여 PCR을 수행하였다. PCR 반응 조건은 95℃

에서 pre-denaturation 5분, 95℃에서 denaturation 30초, 55℃

에서 annealing 30초, 72℃에서 polymerization 30초 반응을 

25회 반복한 후, 72℃에서 5분간 최종 extension 반응을 수행하

였으며, AMpure XP (BECKMAN COULTER, Brea, Califor-

nia, USA) bead를 사용하여 증폭산물 이외의 불순물을 제거하

였다. 증폭산물에 index를 붙이는 2차 PCR을 수행하기 위해 

Illumina에서 제공하는 16S metagenomic sequencing library 

preparation 방법[5]에 따라 Nextera XT Index kit v2 (Illumina, 

San Diego, California, USA)를 사용하였다. PCR 반응 조건은 

95℃에서 pre-denaturation 5분, 95℃에서 denaturation 30초, 

55℃에서 annealing 30초, 72℃에서 polymerization 30초 반응

을 8회 반복하였으며, 72℃에서 5분간 최종 extension 반응을 

수행하였다. 각 시료로부터 제작된 library의 농도 및 순도 품

질 검사를 수행한 후 동일한 농도(4 nM)로 희석하여 normal-

ization하였으며, pooling을 통해 mixture를 제작한 뒤 MiSeq 

Reagent Kit v3 (Illumina) cartridge에 주입하여 Miseq (Illu-

mina) 장비를 통해 분석을 수행하였다.

데이터 분석

Miseq 장비에서 생산된 FASTQ 파일은 EzbioCloud (Chun-

lab Inc.) 플랫폼의 16S-based microbiome taxonomic profiling 
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Table 2. Sequence summary and α-diversity indices

Sample ACE Chao1 Jacknife OTUs

DO

CH

Significance

384.95±172.56

102.43±33.68

p<0.0001

291.11±96.22

94.63±29.84

p<0.0001

326.88±121.67

102.08±34.53

p<0.0001

160.33±52.53

80.77±29.13

p<0.0001

Sample NPShannon Shannon Simpson Phylogenetic diversity

DO

CH

Significance

1.40±0.45

1.61±0.35

p=0.069

1.39±0.45

1.60±0.35

p=0.060

0.41±0.15

0.24±0.11

p=0.004

349.93±103.96

120.63±39.35

p<0.0001

The number of valid reads Good’s coverage of library (%)

DO

CH

61,677.73±5,501.13

77,594.93±13,917.24

99.87±0.04

99.84±0.01

Data represented by the mean of each sample.

Symbols: DO: Doenjang, CH: Cheonggukjang 

(MTP) software [3]를 통해 분석하였다. 각 시료에서 얻어진 

read 중 PCR 과정에서 생산된 low quality, non-target, chi-

meric read는 제거 한 후 valid read를 97.0% 이상의 염기서열 

유사도 기준으로 OTU clustering하여 시료 내 미생물 군집의 

미생물 분포(composition), 다양성(diversity)과 종 풍부도

(richness), 균등성(eveness)을 분석하였으며, β-diversity 분석

을 통해 시료간의 상관관계 및 된장과 청국장의 미생물학적 

분류 수준에 따른 biomarker를 분석하였다. 또한, 된장과 청국

장 미생물군집의 차이를 검증하기 위해 중심(mid point)과 산

포(dispersion)를 비모수 다변량 통계 검정인 PERMANOVA 

(Permutational multivariate analysis of variance) 분석[17]을 

수행하였다.

결과 및 고찰

전통 된장 및 청국장 시료의 α-diversity 분석

시료별 세균 군집 분석을 바탕으로 산출된 통계분석 결과를 

Table 2와 같이 요약하였다. 된장의 평균 valid read 수는 

61677.73개, 청국장의 평균 valid read 수는 77594.93개를 확보

하였으며, 대부분의 된장, 청국장 시료에서 99.8% 이상의 Good's 

coverage of library를 보여 전체 세균 군집을 파악하고 비교분

석 하는데 신뢰성을 확보를 위한 충분한 read를 얻은 것으로 

판단되었다. 된장과 청국장의 종 추정치(OTUs) 수는 각각 

384.95, 102.43으로 계산되었으며, 종 풍부도(richness)를 나타

내는 지표인 Chao1은 된장에서 291.11, 청국장에서 94.63으로 

나타났다. 종 다양성(diversity)을 나타내는 지표인 Shannon

은 된장에서 1.39, 청국장에서 1.60으로 나타났다. 된장과 청국

장의 종 추정치 및, 풍부도, 다양성에 통계학적인 차이가 있는

지 분석한 결과 OTUs와 Chao1의 p-value가 0.0001 이하로 나

타나 된장 시료와 청국장 시료의 종 추정치와 종 풍부도가 

통계학적으로 매우 유의한 차이가 있는 것으로 나타났다. 이

전의 연구 결과[14]에 의하면 청국장의 평균 OTUs, Chao1, 

Shannon이 각각 85, 149.38, 3.02으로 분석된 바 있어 이와 유

사한 결과를 얻었다. 또한, Kim 등의 연구결과[6]에 의하면 

숙성 전 된장의 OTUs, Chao1, Shannon이 각각 48, 63, 2.08이

었으나 숙성 후 221, 318, 3.22로 증가하였으며, 청국장의 숙성

기간에 따라 시료 내에 존재하는 종의 수와 풍부도, 종 다양성

이 증가하는 것으로 판단된다. 된장은 2-4일의 숙성을 거치는 

청국장보다 상대적으로 숙성기간이 길며[7, 8], 일반적으로 청

국장 제조를 위한 원재료로 삶은 콩만을 사용하지만 된장은 

염수와 메주를 사용하므로 된장은 제조공정에 따른 메주와 

염수 등의 원재료로부터 유래한 미생물이 청국장에 비해 더 

다양한 것으로 판단된다[6].

된장 및 청국장 세균 분포 분석

된장과 청국장의 세균 분포를 분석하기 위해 된장 30종, 청

국장 30종의 그룹별 분류 후 평균값을 산출하여 그룹간 비교

를 하였으며, 된장과 청국장의 세균 분포도를 미생물학적 분

류단계 수준별로 차지하는 미생물의 비율을 Fig. 1에 나타냈

다. 문(phylum) 수준에서 된장과 청국장에서 공통적으로 Fir-

micutes가 된장과 청국장에서 각각 97.02%, 99.67%를 차지하

여 가장 우점하였으며, 속(genus) 수준에서는 된장과 청국장

에서 Bacillus속이 된장과 청국장에서 각각 71.70%, 59.87%로 

가장 우점하는 것으로 나타났다. 된장과 청국장 시료에 분포

하는 유산균을 속 수준에서 분석한 결과 된장 시료에서는 유

산균 계열의 미생물 중 Lactobacillus와 Leuconostoc 속은 나타나

지 않았으나, 청국장 시료에서는 Lactobacillus와 Leuconostoc 속 

미생물의 분포가 각각 10.56%, 4.53%로 청국장 시료 내에서 

각각 3번째, 7번째로 우점하는 속으로 나타났다. 또한, Enter-

ococcus 속 미생물의 경우 된장에서는 1.60%를 차지하였으나 

청국장에서는 12.4%를 차지하는 미생물로 나타나 청국장의 

Enterococcus 속 미생물이 약 7.8배의 높은 비율을 차지하는 

것으로 나타났다. 종(species) 수준에서 된장에 가장 우점하는 

미생물은 Bacillus subtilis (50.83%), Bacillus licheniformis (18.58 
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A B C

D E F

Fig. 1. Microbial composition and relative abundance in Doenjang (DO) and Cheonggukjang (CH) based on taxonomic levels of classi-

fication at phylum (A), class (B), order (C), family (D), genus (E), species (F).

Table 3. Taxonomic classification at the phylum (A), genus (B) and species (C) levels showing microbial communities of each Doenjang 

and Cheonggukjang

A. C.

Taxonomic rank in phylum
Proportion (%)

Taxonomic rank in species
Proportion (%)

DO CH DO CH

Firmicutes

Proteobacteria

ETC (under 1% in average)

97.02 

 1.93 

 1.04 

99.67 

 0.00 

 0.33 

Bacillus subtilis  

Bacillus licheniformis  

Bacillus thermoamylovorans  

Enterococcus faecium  

Lactobacillus sakei  

Tetragenococcus halophilus  

Leuconostoc mesenteroides  

Clostridium arbusti

Weissella paramesenteroides  

Kroppenstedtia sanguinis

Staphylococcus equorum  

Bacillus smithii

Clostridium tyrobutyricum

Bacillus coagulans  

Carnobacterium inhibens  

Staphylococcus sciuri  

Brochothrix thermosphacta

Carnobacterium mobile

Staphylococcus aureus

ETC (under 1% in average)

50.83 

18.06 

 0.00 

 1.57 

 0.00 

 5.04 

 0.00 

 3.95 

 1.35 

 3.00 

 0.00 

 0.00 

 1.78 

 0.00 

 0.00 

 0.00 

 0.00 

 0.00 

 1.32

 9.52 

10.29 

18.65 

24.73 

12.38 

 9.24 

 0.00 

 4.45 

 0.00 

 2.09 

 0.00 

 2.61 

 2.61 

 0.00 

 1.57 

 1.46 

 1.38 

 1.38 

 1.34 

0

 5.81 

B.

Taxonomic rank in genus
Proportion (%)

DO CH

Bacillus

Enterococcus

Lactobacillus

Clostridium

Staphylococcus

Tetragenococcus

Leuconostoc

Weissella

Kroppenstedtia

Carnobacterium

Brochothrix

Pediococcus

ETC (under 1% in average)

71.70 

 1.60 

 0.00 

 7.22 

 1.96 

 5.16 

 0.00 

 2.29 

 3.00 

 0.00 

 0.00 

 1.14 

 5.95 

59.87 

12.41 

10.56 

 0.00 

 4.02 

 0.00 

 4.53 

 2.18 

 0.00 

 2.82 

 1.39 

 0.00 

 2.22 

Data represented by the mean of each sample

Symbols: DO: Doenjang, CH: Cheonggukjang 

%), Tetragenococcus halophilus (5.04%), Clostridium arbusti (3.95 

%), Kroppenstedtia sanguinis (3.00%) 순으로 나타났으며, 청국

장에서는 Bacillus thermoamylovorans (24.73%), Bacillus lichen-

iformis (18.65%), Enterococcus faecium (12.38%), Bacillus subtilis 

(10.29%), Lactobacillus sakei (9.24%) 순으로 나타나(Table 3) 

생물학적 분류수준이 문(phylim)에서 종(species) 수준으로 낮
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A

B

Fig. 2. Principal coordinate analysis and UPGMA clustering result based on Bray-Curtis dissmimilarity metric of bacterial communities 

on genus (A) and species (B) level (red circle & bar : Doenjang, green circle & bar : Cheonggukjang).

Table 4. Permutational multivariate analysis of variance table for bacterial communities from Doenjang and Cheonggukjang

Test PERMANOVA

Hypothesis

β-diversity distance metrics

Sample size

Group size

Groups

Permutations

p-value

Distributions of 

Jensen-Shannon

60

2

Doenjang-Cheonggukjang

999

p=0.001

 population is similar

Bray-Curtis

60

2

Doenjang-Cheonggukjang

999

p=0.001

아질수록 미생물 분포의 차이가 크게 나타나는 것으로 확인되

었다.

전통 된장 및 청국장 시료의 β-diversity 분석

된장과 청국장 시료간의 세균 군집구조를 비교분석하기 위

해 Bray-Curtis dissimilarity metric [12]을 기반으로 한 Princi-

pal coordinate analysis (PCoA) 분석과 UPGMA-dendrogram 

분석을 수행하였다. 그 결과, 속 수준에서는 된장과 청국장 

그룹의 클러스터 분리가 명확하게 나타나지 않았지만 종 수준

에서는 된장과 청국장의 클러스터가 분리되는 것으로 나타났

으며, 시료 간의 유사도를 확인하기 위해 UPGMA 방법을 이

용하여 군집분석을 수행한 결과 속 수준에서 종 수준으로 미

생물학적 분류 수준이 낮아질수록 된장과 청국장 그룹의 클러

스터가 명확하게 분리되는 것으로 나타났다(Fig. 2).

Beta set-significance 분석

된장과 청국장의 미생물 분포에 통계학적으로 차이가 있는

지 분석하기 위해 Jensen-Shannon, Bray-Curtis 두 가지 dis-

tance metric 기반의 PERMANOVA 분석을 수행한 결과 p- 

value가 0.001로 나타나 '된장과 청국장 미생물 군집의 중심과 

산포가 동일하다'는 귀무가설이 기각되어 된장과 청국장 미생

물 군집 분포의 중심 또는 확산이 서로간에 다르다는 것을 

확인함으로써 된장과 청국장의 미생물 분포가 다르다는 것을 

통계학적으로 검증하였다(Table 4).
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Table 5. Biomarker analysis between Doenjang and Cheonggukjang using LEfSe analysis

Taxon name Taxon rank LDA score (log 10) p-value

Bacillus subtilis

Bacillus thermoamylovorans

Lactobacillales

Enterococcus

Enterococcus faecium

Bacilli

Lactobacillus sakei

Clostridiaceae

Clostridium

Clostridiales

Clostridia

Tetragenococcus

Tetragenococcus halophilus

Clostridium arbusti

Thermoactinomycetaceae

Species

Species

Order

Genus

Species

Class

Species

Family

Genus

Order

Class

Genus

Species

Species

Family

5.28504

5.08476

5.04244

4.74042

4.73975

4.71431

4.66495

4.58766

4.58766

4.58516

4.58507

4.41186

4.40232

4.33497

4.21359

<0.00001

<0.00001

 0.00127

 0.00181

 0.00200

<0.00001

 0.00018

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

Taxonomic biomarker 분석

문 수준의 미생물부터 종 수준의 미생물 까지 된장과 청국

장의 상대적 균총 비율에 차이가 있어 각 미생물 군집을 대표

하는 biomarker를 분석하기 위하여 선형 판별 분석 효과 크기

(Linear discriminant analysis effect, LEfSe) [16] 분석법을 이

용하였다. 2.0 이상의 LDA (Linear discriminant analysis) 

score를 effect size로 하여 지표로 사용하였으며, LEfSe 분석 

결과를 바탕으로 LDA score에 따른 상위 15종의 taxa와 p-val-

ue를 Table 5에 나타냈다. 그 결과 속 수준에서 Enterococcus, 

Clostridium, Tetragenococcus가 된장과 청국장의 미생물학적 

차이를 나타냈으며, 종 수준에서는 Bacillus subtilis, Bacillus 

thermoamylovarans, Enterococcus faecium, Lactobacillus sakei, 

Tetragenococcus halophilus, Clostridium arbusti로 나타났다. 종 

수준에서 biomarker를 비교한 결과 Bacillu subtilis, Tetrageno-

coccus halophilus, Clostridium arbusti는 상대적으로 된장에서 

많이 분포하며, Bacillus thermoamylovorans, Enterococcus fae-

cium, Lactobacillus sakei는 청국장에 상대적으로 많이 분포하는 

것으로 나타났다. 해당 결과는 된장에서 Bacillus 속 미생물이 

0.13%-93.96%를 차지하여 평균적으로 가장 많이 분포하며, 

Tetragenococcus halophilus와 Clostridium arbusti가 각각 0.00- 

56.75%, 0.00-6.91%를 차지한다는 결과[2, 6]와, 청국장에서 

Bacillus, Lactobacillus, Enterococcus 속 미생물이 각각 64.00%- 

90.7%, 0.00%-9.5%, 0.00%-28.8%를 차지하여 평균적으로 가장 

많이 분포한다는 연구 결과[14]와 유사하였다. 전통된장과 청

국장을 미생물학적으로 구분하기 위한 biomarker를 분석한 

결과 biomarker 미생물은 된장과 청국장 사이에 p<0.01 이하

의 매우 유의한 수준의 차이가 있는 것으로 확인되었으며, 된

장에서는 Bacillus subtilis, Tetragenococcus halophilus, Clostri-

dium arbusti가 상대적으로 많이 분포하였고, 청국장에서는 

Bacillus thermoamylovorans, Enterococcus faecium, Lactobacillus 

sakei가 상대적으로 많이 분포하는 것으로 나타났다. 이러한 

미생물은 된장과 청국장에서 높은 비율을 차지하므로, 각 전

통장류의 생리학적 기능, 맛과 향 등에 크게 영향을 미칠 것으

로 예상되지만, 아직까지 된장과 청국장 미생물 분포의 원인

과 차이에 대한 연구가 제한적이므로, 향후 된장, 청국장 등의 

전통장류의 생화학적 특성과 미생물간의 상관관계 규명을 위

한 발효 및 숙성단계별 미생물 분포 변화에 대한 연구가 추가

적으로 수행되어야 할 것이다.
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