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서 론

인간이 평생 동안 흡입하는 약 50억 리터 정도의 공기 안에

는 다양한 미생물이 부착된 입자인 바이오에어로졸(bioaerosol)

이 포함되어 있다[10]. 바이오에어로졸은 0.02−100 μm 정도

의 크기로, 미생물(바이러스, 세균, 곰팡이 및 원생생물 등),

곰팡이 포자, 미생물 독소, 동·식물 유래 알러젠과 꽃가루,

사람의 기침, 체액 및 글루칸 등의 구성성분으로 실내·외 대

기환경에 존재한다[5, 27]. 바이오에어로졸은 생물 다양성과

같은 긍정적 측면도 보고되고 있으나, 활동에 제한을 주고

면역 기능 저하와 각종 호흡기 질환의 원인으로 작용하는 등

대부분 부정적 측면이 보고되고 있다[2, 3, 6, 9, 14, 20]. 

최근 관심이 집중되고 있는 미세먼지는 우리의 건강과 일

상생활에 많은 영향을 주고 있다. 이에따라 세계보건기구와

유럽연합에서는 미세먼지에 대한 관리기준을 설정하여 관리

하고 있고, 국내에서도 1995년 PM10에 대한 기준을 일평균

100 μg/m3와 연평균 50 μg/m3로 설정하여 관리하고 있으며

[7], 2014년 2월부터 미세먼지 예·경보제를 시행하는 등의

노력을 하고 있다. 한편 미세먼지는 생물학적 입자인 바이오

에어로졸도 포함하고있어 이들에 대한 연구가 추가적으로

이루어져야 한다. 그러나 바이오에어로졸에 대한 연구는 국

제 표준화기구나 미국 환경보호국에서도 표준화된 방법을

정하지 않고 있어 연구자가 목적에 맞게 적절한 방법을 선

택해야 하며[26], 환경 유형 별 종의 구성이 달라질 수 있어

다양한 환경에 대한 연구가 필요하나 유관연구는 매우 미흡

한 실정이다. 따라서 본 연구에서는 환경 여건이 다른 몇 개

의 지점을 대상으로 바이오에어로졸 시료를 채취하여 배양

성 세균을 분리, 동정 및 계통분석을 수행하고 그 특성을 비

교하고자 하였다.
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재료 및 방법

조사지점 및 바이오에어로졸 시료채취

농업지역, 축산지역, 하수처리장, 해변 및 청정지역 등 다

양한 환경여건을 갖는 지역을 대상으로 바이오에어로졸 시

료를 채취하였다. 농업지역은 퇴비를 많이 사용하는 마늘밭

과 농경지가 밀집되어 있는 지역을 선정하였고, 축산지역은

양계장, 소와 송아지 우리 및 양돈장을 대상으로 하였으며,

하수처리장은 국립환경과학원 인근에 위치한 지점을 대상으

로 시료를 채취하였다. 해변지역은 서해안의 해수욕장과 동

해안에 위치한 항구에서 각각 시료를 채취 하였으며, 청정지

역은 자연휴양림에서 시료를 채취하였다(Supplementary

Fig. S1). 조사지점의 세부 내용은 Table 1에 기재하였다. 

시료 채취는 MAS-100 NT® (Merck, Germany) 또는 낙하

세균 방법[20, 25]을 사용하여 각각 20초와 1분간 채취하였

으며, 37oC 배양기에서 48시간 동안 배양 후 카운팅하여

colony forming unit (cfu) 값으로 계산하였다. 사용된 배지

는 ½로 희석한 Tryptic soy agar (Difco, USA)였으며, 조성

은 증류수 1 L를 기준으로 pancreatic digest of casein 8.5 g,

peptic digest of soybean meal 1.5 g, dextrose 1.3 g, sodium

chloride 5.0 g, dipotassium hydrogen phosphate 2.5 g 및

agar 15 g이었다. 또한 시료 채취 당시의 온도와 습도는

LSIDNA821 (LSI LASTEM, Italy)를 이용해 자동으로 측정

하였으며, 기기를 설치할 수 없는 곳은 휴대용 온습도계를

사용하여 측정하였다. 구름량, 강수량 및 미세먼지 농도는 기

상청(www.kma.go.kr)과 에어코리아(www.airkorea. or.kr)

Table 1. Information of several environments in this study.

Environments Detail Site (surrounding)
Sampling

date
Location descriptions

Agricultural region - Garlic field (Midist, edge,

compost)

October 7-8 · 36o47'N 126o24'E

· Using a lot of compost for fertilizer

· Temperature 6.7-21.6oC, humidity 34.7-99.8%

 (Temp. avg. 12.8oC, humidity avg. 78.4%)

- Rice paddy (Midist) September 25 · 37o36'N 126o24'E

· Many agricultural areas exist

· Temperature 25.9oC, humidity 55.0%

Livestock region - Poultry farm

(Indoor, farm gate)

October 14-15 · 36o47'N 126o55'E

· Indoor kennels, approximately over 2,000 chick

· A lot of fine dust observed (with the naked eye)

· Temperature 25.3oC, humidity 43.0%

- Cattle & Calf farm October 15 · 36o47'N 126o55'E

· Approximately 100 cattle or calf bred

· Temperature 22.1oC, humidity 35.0%

- Pig farm (Indoor, outside of pig 

farm, office, farm gate)

October 16 · 36o48'N 126o54'E 

· Indoor kennels, approximately over 2,000 sow

· Temperature 22.0oC, humidity 21.0%

Sewage treatment 

plant

- Indoor (Swing zone, stinking 

place, secondary settling, 

ventilation, effluence)

- Outdoor (Outside)

September 22-23 · 37o21'N 126o37'E

· Approximately 30,000,000 m2 sewerage per year

· Sewage treatment progress at indoor basement

· Temperature 24.6-27.5oC, humidity 34.8-72.5%

 (Swiong zone humidity avg. 72.5%, other place

 avg. 34.8-52.0%)

Beach - West coast (Beach, rest site) September 24-25 · 37o35'N 126o27'E

· Windbreak forest and eatery are near

- East coast (Harbor) November 14 · 38o12'N 128o35'E

· Congestion (many people moving), smell of fish

· Temperature 7.0oC, humidity 25.0%

Pristine area - Recreational forest October 16-17 · 36o29'N 127o47'E

· Lonesome and placidity

· Felt fresh air compared to other regions
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홈페이지를 참조하였다(Supplementary Table S1).

미생물 분리 및 보존

미생물이 배양된 각각의 plates에서 색깔, 모양, 광택 및

투명도 등이 다르다고 판단되는 집락을 임의적으로 순수분

리하였다. 분리된 집락들은 20% glycerol을 사용하여 -80oC

초저온냉동고에서 보존하였다.

세균 동정

분리된 미생물의 DNA를 추출하기 위하여, InstaGeneTM

Matrix (Bio-Rad, USA)를 사용하였으며, 제품의 프로토콜에

따라 수행하였다[15]. 분리된 미생물 중 세균의 DNA만을 특

이적으로 증폭할 수 있는 bacteria 16S rDNA polymerase

chain reaction (PCR)을 수행하였다[16]. PCR 조성은 2X

type의 EmeraldAmp PCR Master Mix (Takara, Japan)를

사용하여 주형 DNA 1 μl, 27F-1492R 프라이머 각 10 pmol

1 μl 및 nucleic acid free water 7 μl를 첨가하여 총 20 μl로

수행하였다. PCR 조건은 95oC 3분 반응 후, 95oC 1분, 55oC

1분 및 75oC 1분 30초를 30회 반복한 뒤, 최종적으로 72oC

8분 동안 종결 반응을 수행하였다[15]. PCR 산물은 TopRed

nucleic acid gel stain (Biopure, United Kingdom)이 포함

된 1% agarose gel (Sigma Aldrich, USA)에서 135 V, 30분간

전기영동 후 AlphaImagerTM 2200 (Alpha innotech, USA) gel

documentation system을 사용하여 형성된 밴드를 확인하였

다. 특정 밴드가 형성된 산물들은 마크로젠(Macrogen, Korea)

에 의뢰하여 염기서열을 분석하였다. 이 후 phylogenetic editor

(PHYDIT) ver. 3.2 [1]를 사용하여 염기서열의 peak를 분석

하였으며, EzTaxon-e 서버[12]에서 세균을 동정하였다.

계통분석

세균의 계통분석을 위하여 관련된 염기서열들을 미국 국

립생물정보센터(NCBI)와 EzTaxon-e 서버에서 수집한 뒤

BioEdit를 사용하여 multiple sequence alignment하였다.

Molecular Evolutionary Genetics Analysis (MEGA) ver.

5.1 [25] software를 사용하여, maximum likelihood (ML)

및 neighbor joining (NJ)를 구축하였다. ML은 distance

model로 Tamura-Nei를, NJ는 Kimura 2 parameter를 사

용하여, bootstrap 1,000 반복으로 tree를 구축하였다[13].

결과 및 고찰

환경 유형별 바이오에어로졸 중 배양성 미생물 측정

농업지역의 바이오에어로졸 중 배양성 미생물 검출 농도

는 마늘밭 중앙 1.7 × 103−2.0 × 103 cfu/m3, 두엄 주변

1.5 × 102 cfu/m3 및 가장자리 6.0 × 102 cfu/m3로 마늘밭 중

앙에서 상대적으로 높게 측정되었다. 축산지역의 바이오에

어로졸 중 미생물을 분당 낙하집락 수로 분석한 결과, 양계

장 내부 485−498 cfu/min, 소와 송아지 우리 주변 80−94 cfu/

min, 양계 농장 대문 5 cfu/min, 양돈장 내부 385−471 cfu/

min, 양돈장 외부와 사무실 주변 49−50 cfu/min 및 양돈장

외부 출입문 밖 11 cfu/min으로 측정되었다. 축산지역은 사

육장 내부(양계장 및 양돈장)에서 높게 측정되었다. 양계장

실내는 먼지가 많아 육안으로도 관찰되는 정도였고, 양계장

과 양돈장 모두 특유의 악취가 나는 등 실내에서 특정 환경

이 일정하게 유지됨에 따라 바이오에어로졸 중 배양성 미생

물이 높게 측정되었을 것으로 추정된다. 하수처리장의 바이

오에어로졸 중 배양성 미생물 검출 농도는 하수 유입부인

swing zone 주변 3.1 × 103 cfu/m3, 지하2층 악취가 나는 작

업장 주변 5.4 × 102 cfu/m3, 방류지점 및 2차 침전지

6.1 × 102−7.0 × 102 cfu/m3 및 처리장 외부 환풍기 주변에서

는 5.3 ×  102 cfu/m3가 측정되었다. 하수처리장 주변에서는

대체적으로 유사한 값이 측정되었으나 하수 유입부인 swing

zone 주변에서 약 5−10배 정도 높게 측정되었는데, 이것은 다

른 지점에 비해 약 20−38% 높은 공기 중 습도(Supplementary

Table S1)로 인하여 미생물의 검출농도가 높아진 것으로 사

료된다. 또한 서해안의 해수욕장 해변은 1.5 × 102−1.5 × 102

cfu/m3, 해변 인근 휴식터인 방풍림에서는 1.6 × 103 cfu/m3

및 동해안 항구 해변에서 8.1 × 102 cfu/m3의 배양성 미생물

이 측정되었으며, 바람이 많이 부는 해변보다 바람의 양이

적고 상가 인접하고 방풍림이 둘러쌓인 휴식터에서 상대적

으로 많이 측정되었다. 한편 청정지역인 자연휴양림에서는

4 cfu/min로 다른 환경에 비해 낮게 분석되었다(data not

shown).

지역별 바이오에어로졸 중 배양성 미생물 동정

농업지역에서는 마늘밭과 농지에서 총 51개의 strains가

분리되었으며 이 중 45개 strain이 동정되었다. 분리된 strain

중 13종이 Bacillus spp.로 동정되어 바이오에어로졸 중의

배양성 미생물 중 가장 많은 수를 차지하였으며, 그 밖에도

Achromobacter, Acinetobacter, Agrococcus, Arthrobacter,

Brevundimonas, Cellulosimicrobium, Deinococcus, Domibacillus,

Exiguobacterium, Flavobacterum, Kocuria, Microbacterium,

Paenibacillus, Phyciccus, Planococcus, Planomicrobium,

Psychrobacillus, Psychrobacter 및 Rhodococcus spp. 등

19개 속이 분리·동정되었다(Supplementary Table S2). 특

히 분리된 균주들 중 strain 17-1, 17-2, 17-3, 17-4 및 17-5

는 B. cereus ATCC 14579T와 99.9−100.0% 유사성이있는

것으로 분석되었다. B. cereus는 자연계(토양, 먼지 및 하수)에

널리 분포하면서 주로 음식류에 오염되어 부패, 변패 및 식

중독을 유발할 가능성이 있는 세균으로 Staphylococcus
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aureus, Clostridium perfrigens 식중독과 유사한 감염 증상

이 보고되는 세균이다. 과거 유럽과 미국에서 발병 보고가

있었으며, 우리나라에서도 2003년 건당 66명의 환자가 발생

한 사례가 있었으나[18], 최근 B. cereus에 대한 검출기법 개

발되는 등 철저한 식품 위생관리로 발생 보고가 현저하게 줄

어들고 있는 추세이다[18]. 또한 strain 16-7은 다양한 환

경에 존재하면서 생물막 형성[12] 등 중요한 역할을 수행

하고 있을 것으로 추정[16]되는 Flavobacterum속으로 동

정(F. oceanosedimentum 99.23%) 되었으며, strain 22-1이

Deinococcus-Thermus문에 포함된 Deinococcus ficus와

100% 유사성이 분석되어 농업지역에의 바이오에어로졸에는

더욱 다양한 배양성 미생물이 존재할 것이라고 추정되었다.

한편, strain 21-2는 Domibacillus robiginosus와 96.52%

유사성을 나타내어, Domibacillus spp.의 신종으로 추정되

었다. Domibacillus속은 Seiler 등에 의해 최초 보고되었으

며[21], 현재 전 세계적으로 2종 밖에 존재하지 않는 균주이

다. 보고된 2개의 균주들은 D. robiginosus와 D. indicus

[22]로 이들은 각각 해양 저질토와 의약품 클린룸에서 분리

된 바 있으나 대기환경 중에서는 최초로 분리되었다.

축산지역에서는 총 65개의 strains가 분리되었으며 이 중

60개의 isolates가 동정되었다. 동정된 isolates 중 21종이

Staphylococcus spp.로 바이오에어로졸 중 배양성 미생물 중

가장 많이 나타났으며, 특히 양계장 내부에서 분리된 13개

의 isolates 중 12개(약 92.3%)가 Staphylococcus spp.로 동

정되어 Staphylococcus가 우점하고 있는 것으로 분석되었다.

그 밖에도 양계장 내부에서 Acinetobacter속, 소와 송아지 우

리 주변에서는 Bacillus와 Prolinoborus속이 동정되었으며,

양계 농장 대문에서는 Brevibacterium, Cellulomonas 및

Janibacter spp.가 동정되었다. 본 연구에서 양계장을 중

심으로 동정된 바이오에어로졸 중 배양성 미생물을 기초

한다면 실내 양계장으로부터 외부로의 미생물학적 오염은

없는 것으로 분석되었으나, 주변 농경지역 또는 바람의 영

향 등을 고려하고 분자생물학적 미생물 다양성을 분석하

는 등 정밀분석이 필요할 것으로 사료되었다. 양돈장 내

부에서는 Achromobacter, Aerococcus, Bacillus, Candidatus

Amoebinatus, Chryseobacterium, Corynebacterium, Escherichia,

Exiguobacterium, Kocuria, Kurthia, Microbacterium,

Nocardioides, Pantoea, Prolinoborus, Psychrobacter,

Stenotrophomonas 및 Streptococcus spp. 등 20개 속이 동

정되었다(Supplementary Table S3). 양돈장 내부는 같은 실

내 사육장이지만 양계장에 비해 매우 다양한 종류의 바이오

에어로졸 중 배양성 미생물이 분석되었다. 특히 양돈장에서

분리된 strain 30-1, 30-2, 30-3 및 30-5는 Esherichia coli

KCTC 2441T와 99.4−99.8%의 유사성이 분석되어 공기 중 대

장균 오염이 추정되었으나, 대장균은 16S rDNA만으로는 종

동정이 매우 어려워, 표준분석 방법을 통한 확정 다상 동정

이 필요할 것으로 사료되었다. 또한 양돈장에서 분리된 strain

29-4는 Acinetobacter baumannii와 99.66%의 유사성이 분

석되었다. Acinetobacter spp.는 주로 토양 환경에서 방향족

화합물을 광물화하는 세균으로 많이 알려져 있고 병원성은

명확하게 알려진 바 없으나, 이 중 A. baumannii는 면역력

이 약한 환자에게 감염될 가능성이 있다고 보고되어 있다

[17]. 한편, 양계장 내부에서 분리한 strain 26-4는 Staphylococcus

gallinarum과 96.34%, 양돈장에서 분리한 strain 33-2는

Nocardioides alpinus와 95.64% 및 strain 33-4는 Chryse-

obacterium hominis와 96.70%의 유사성이 분석되어 각각

Staphylococcus spp., Nocardioides spp. 및 Chryceobacterium

spp.의 새로운 종으로 추정되었다.

하수처리장에서는 총 32개의 isolates가 분리되었으며, 이

중 26개가 동정되었다. 분리된 isolates들은 모두 Bacillus와

Brevibacillus spp.로 동정되었고, Bacillus spp.가 23종으로

바이오에어로졸 중의 배양성 미생물 중 우점속으로 나타났

으며, 이 중 16종이 B. cereus ATCC 14579T와 99.9−100.0% 유

사성이 분석되었다. 또한 strain 6-1과 8-3은 B. toyonensis와

99.7−99.8% 유사성이 분석되었다. B. toyonensis는 1996년

일본에서 최초로 보고되었고, 처음에는 B. cereus의 그룹으

로 B. cereus var. toyoi로 명명 되었다가 Jiménez 등(2013)

이 ANI calculations에 의해 B. toyonensis로 재분류하였다

[8]. B. toyonensis는 돼지, 가금류, 소, 토끼 등 동물의 영양

제 중 생균제(Toyocerin powder)로 첨가 되는 허가를 획득

하였으며 많은 연구가 이루어진 유익한 세균 중 하나이다. 분

리된 2개의 균주가 2차 침전지 주변과 지하2층 악취가 나는

작업장 주변에서 분리된 것으로 보아 처리장 내부 또는 출

입하는 사람을 통해 주변 환경으로부터 오염되었을 것이라

고 추정된다. 한편, strain 6-5와 7-3은 B. tequilensis 99.8%,

strain 6-2, 6-3 및 6-4는 B. aerophilus와 약 99.8%의 유사

성이 분석되었다. B. tequilensis는 멕시코에서 2,000년 전의 것

으로 추정되는 무덤의 통풍구[4]에서, B. aerophilus는 대류

권과 성층권 사이인 24−41 km 지점에서 풍선 (balloon)에 의

해 채취된 시료에서 분리[23]되는 등 모두 대기환경에서 분

리된 바 있다. 이 중 B. aerophilus는 소와 송아지 울타리 주

변에서도 분리되는 등 대기환경에서 일반적으로 서식 또는

존재하는 군집 중 하나일 것으로 추정된다(Supplementary

Table S4).

해변에서는 총 44개의 isolates가 분리되었으며, 이 중

42개가 동정되었다. 분리된 isolates들 중 18종이 Bacillus

spp.로 동정되어 바이오에어로졸 배양성 미생물 중 우점하

였고, 추가적으로 Arthrobacter, Deinococcus, Kocuria,

Microbacterium, Micrococcus, Moraxella, Paenibacillus,

Paracoccus, Pseudomonas, Psychrobacter, Staphylococcus,
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Tepidicella 및 Terrabacter속으로 동정되었다(Supplementary

Table S5). 특히 분리된 strains 중 7종이 B. cereus ATCC

14579T와 99.4−1010.0% 유사성이 분석되었으며, 동해 항구

에서 분리된 strain 44-6은 Deinococcus radiopugnans와

99.86%로 분석되어 농업 지역과 함께 다양한 문(phylum)들

이 존재할 가능성을 보여주었다. 한편, strain 44-5는

Tepidicella xavieri와 95.12%의 유사성이 분석되어 Tepidicella

spp.의 새로운 종으로 추정되었다.

청정지역의 바이오에어로졸 중 배양성 미생물은 총 5개의

strains를 분리 하였으며, 3개의 straindms B. cereus ATCC

14579T와 99.8−100.0%, 다른 2개의 straindms B. pseudo-

mycoides와 97.4−97.9%가 분석되는 등 모두 Bacillus spp.로

동정되었다(Supplementary Table S6).

신종 추정균주 정밀동정

환경유형 별로 분리한 배양성 세균 중, 신종으로 추정되는

5종을 대상으로 16S rDNA 염기서열을 추가적으로 분석한

결과, 1,390−1,460 bp의 염기서열이 분석되었다. 염기서열

들을 EzTaxon-e 서버[12]를 통해 분석한 결과, 양계장에서

분리한 strain 26-4는 Staphylococcus gallinarum와 99%

이상의 염기서열이 분석되어 신종 추정균주에서 제외하였다.

항구에서 분리한 strain 44-5는 1,428 bp의 염기서열이 분석

되었으며 Comamonas koreensis와 96.5%의 유사성이 분석

되었으며, 계통분석 결과 신속으로 추정되었다(data not

shown). Strain 21-2, 33-2 및 33-4는 각각 Domibacillus,

Nocardioides 및 Chryseobacterium속의 신종으로 추정되었

다(data not shown).

Fig. 1. Neighbor-joining tree showing the phylogenetic position of isolates based on 16S rRNA gene sequences in the bioaero-

sols from several environments. Distance model was using by Kimura 2-parameter. Bootstrap values (>50%) based on 1000 replica-

tions are shown. Phylum archaea was used as an out-group. Bar, 0.05 nucleotide substitutions per nucleotide position. 
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Table 2. Comparison of cultural bacteria for genus level from different area.

No Genus
Agricultural 

region

Livestock region Sewage 

treatment plant

Beach Clean 

areaPol. Ca. Pig Out. WB EH

1 Achromobacter ○ ○

2 Acinetobacter ○ ○ ○

3 Aerococcus ○

4 Aeromicrobium ○

5 Arthrobacter ○ ○ ○

6 Bacillus ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○

7 Brevibacillus ○

8 Brevibacterium ○

9 Brevundimonas ○

10 Candidatus Amoebinatus ○

11 Cellulomonas ○

12 Cellulosimicrobium ○

13 Chryseobacterium ○

14 Corynebacterium ○

15 Deinococcus ○ ○

16 Domibacillus ○

17 Escherichia ○

18 Exiguobacterium ○ ○

19 Flavobacterum ○

20 Janibacter ○

21 Kocuria ○ ○ ○

22 Kurthia ○

23 Microbacterium ○ ○ ○ ○

24 Micrococcus ○

25 Moraxella ○

26 Nocardioides ○

27 Paenibacillus ○ ○

28 Pantoea ○

29 Paracoccus ○

30 Phyciccus ○

31 Planococcus ○

32 Planomicrobium ○

33 Prolinoborus ○ ○

34 Pseudomonas ○

35 Psychrobacillus ○

36 Psychrobacter ○ ○ ○

37 Rhodococcus ○

38 Staphylococcus ○ ○ ○

39 Stenotrophomonas ○

40 Streptococcus ○

41 Tepidicella ○

42 Terrabacter ○

Total 19
2 2 20 5

2 
7 8

1
24* 14*

*Overlaping circles of genus were counted one.

Highlight, showed local specificity for genus levels.

Pol., Poultry farm (inddor); Ca., Cattle & Calf farm; Pig, Pig farm (indoor); Out., Outside of all livestock region (Poultry, Cattle,

Calf and Pig); WB, west coast beach; EH, east coast harbor.
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계통분석을 이용한 지역별 바이오에어로졸 중 배양성 미생

물 분석

농업지역, 축산지역, 하수처리장, 해변 및 청정지역을 대

상으로 분리된 바이오에어로졸 중 배양성 미생물은 총 197

strains였으며, 계통분석 결과 genus 수준에서 농업지역 19

개, 축산지역 24개, 하수처리장 2개, 해변 14개 및 청정지역

1개의 속이 분석되어 총 42개의 속으로 분석되었다(Table 2).

바이오에어로졸 중 배양성 미생물 다양성이 높게 나타난 축

산지역은 양돈장 내부에서 20속으로 대부분을 차지했으나,

양계장 내부(2개속), 소와 송아지 우리(2개속) 및 외부 주변

환경(양계장 외부, 양돈장 외부, 사무실 주변 및 양돈장 외

부 출입문 밖)에서는 5속으로 낮은 다양성이 분석되었다. 비

교적 높은 다양성을 보인 양돈장 내부에서는 타 지역에서

나타나지 않은 Aerococcus, Candidatus Amoebinatus,

Chryseobacterium, Corynebacterium, Escherichia, Kurthia,

Nocardioides, Pantoea, Prolinoborus, Stenotrophomonas

및 Streptococcus 속이 특이적으로 분리·동정되었다. 또한

19개의 속이 분석되어 높은 다양성을 보인 농업지역에서는

타 지역에서 동정되지 않은 Brevundimonas, Cellulosi-

microbium, Domibacillus, Flavobacterum, Phyciccus,

Planococcus, Planomicrobium, Psychrobacillus 및 Rhodococcus

속이 특이적으로 분리·동정되었으며, 14개 속의 배양성 미

생물이 동정된 해변에서는 타 지역에서 분석되지 않은

Micrococcus, Moraxella, Paracoccus, Pseudomonas, Tepidicella

및 Terrabacter 속이 특이적으로 분리·동정되는 등 지역적

특이성이 분석되었다(Table 1, Fig. 1). 또한 고세균을 out-

group으로 구축한 계통분석 결과, 대기 환경에서는 총 5개

의 phylum (Firmicutes, Actinobacteria, Proteobacteria,

Bacteroidetes/Fibrobacteres-Chlorobi 및 Deinococcus-Thermus)

에 속하는 세균이 분리되었다(Fig. 1). 그 중 Firmicutes와

Actinobacteria문이 우점하였고, Proteobacteria문은 α, β

및 γ-proteobacteria강에 속하는 세균이 분리되었다(Fig. 1).

한편 대기 환경에서는 분리된 세균 중 속 수준에서는 Bacillus

spp.가 가장 많은 수를 차지하였고, 농업지역, 하수처리장,

해변 및 청정지역에서 분리한 31개 균주는 B. cereus ATCC

14579T (AE016877)와 유연관계가 분석되어(Fig. 1) 추가적

인 계통 분석을 수행하였다. 그 결과 29개의 균주가 B. cereus

와 유연관계가 분석되었다. B. cereus와 유연관계가 분석

되지 않은 2종 중 strain 4-4는 B. toyoensis 또는 B.

thuringiensis와 유연관계가 보여졌으며, 다른 한 종인 strain

37-1은 특정 종과 유연관계가 없이 B. cereus group과의 유

연관계가 분석되었다(Supplementary Fig. S2). 또한 농업 및

축산지역에서 분리한 5개의 isolates가 Acinetobacter spp.와

유연관계가 분석되어 추가 계통분석을 수행한 결과 strain

29-4는 Acinetobacter baumannii와 strain 33-9는 A. schindleri

CIP 107287T와 유연관계가 분석되었고, 다른 3종의 strain

들은 Acinetobacter baumannii와 유연관계가 나타나지 않았

으며 오히려 Prolinoborus fasciculus CIP 103579T (JN175353)

와 유연관계가 분석되었다(Supplementary Fig. S3). 

결 론

본 연구에서는 조건이 다른 몇몇의 환경(농업지역, 축산지

역, 하수처리장, 해변 및 청정지역)을 대상으로 시료를 채취

하였으며, 바이오에어로졸 중 배양성 미생물의 환경 유형별

특성을 분석하였다. 바이오에어로졸 중 배양성 미생물의 농

도는 농업지역 밭 가운데와 습도가 높은 실내 조건 (축사내

부 및 하수처리장)의 바이오에어로졸에서 높게 측정되었고, 하

수처리장에서는 Bacillus속과 축산지역(특히 양계장 내부)

에서는 Staphylococcus속이 우점하였으며, 양돈장 내부와

농업지역에서는 타 지역에 비해 많은 종이 출현하는 등 환

경 유형별 특성이 나타났다. 또한 농업지역, 축산지역(양돈

장 내부), 하수처리장, 해변 및 청정지역에서 분리한 총 31

개의 균주가 B. cereus로 동정되었으며, 양계장 내부에서는

Acinetobacter baumannii가 분리되었다. 한편 농업지역, 축

산지역 및 해변에서 채취한 바이오에어로졸 중 Domibacillus,

Chryceobacterium, Nocardioides속 및 Comamonadaceae

에 속하는 신종 또는 신속균주가 분리되었다. 바이오에어로

졸은 환경 중 더욱 다양하게 분포할 것이라고 추정되며, 향

후 바이오에어로졸의 미생물학적 특성을 평가하기 위해서는

유전자 분석법 등을 이용하여 보다 많은 미생물 정보를 획

득하는 것이 필요할 것으로 사료된다.

요 약

바이오에어로졸은 0.02−100 μm 입자로, 자연 및 인위적

환경 또는 사람의 활동에 의해 발생된다. 바이오에어로졸은

바이러스, 세균, 곰팡이, 원생생물, 곰팡이 포자, 미생물 독

소, 꽃가루, 동식물 기원의 물질, 타액 또는 글루칸 등으로

구성되며, 인간과 동물에게 호흡기 등의 질환을 유발한다. 본

연구에서는 농업, 축산, 하수처리장, 해변 및 청청지역의 바이

오에어로졸 시료에서 분리한 배양성 미생물을 동정 및 계통분

석을 수행한 결과, 우점 및 종의 구성 등 환경 유형 별 차이가

분석되었다. 한편 모든 시료에서 31 분리주가 Bacillus cereus

로 동정되었고, 실내 양계장에서 Acinetobacter baumannii가

분리되었다. 또한 농업, 축산 및 해변에서 분리한 미생물 중

Domibacillus속, Chryceobacterium속, Nocardioides속 및

Comamonadaceae과에 속하는 새로운 종 또는 속이 분리되

었다.
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