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제주도 숨은물벵뒤 습지 서식 Betaproteobacteria의
종다양성 및 신분류군 분포
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Abstract - The species diversity of Betaproteobacteria in the Sumunmulbengdui Wetland Area of
Jeju Island was studied using culture based techniques, and candidates for novel taxa were screen-
ed. Twenty two novel bacterial strains belonging to Betaproteobacteria were isolated, which could
be assigned to 16 genera of 4 families, namely Burkholderiaceae (3 strains), Comamonadaceae (8
strains), Oxalobacteraceae (5 strains), Neisseriaceae (5 strains), and an unassigned group belonging
to Burkholderiales (1 strain) based 16S rRNA gene sequences. The genus Chromobacterium contained
three candidates of novel species, and each of the genera Burkholderia, Comamonas, Pelomonas and
Herbaspirillum contained two candidates respectively. Through the analysis of membrane fatty
acid profiles and physiological properties using API 20NE as well as morphological and cultural
properties, each of the isolates was found to form potentially novel species. Brief description of 22
potential candidates for new species or subspecies is given accordingly.
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서 론

지구상의 미생물 다양성에 대한 이해는 아직 초기 단

계라고 할 수 있으며, 원핵생물의 경우 현재까지 10,000

종 이상이 알려져 있으나 최근 5년간 매년 800여종 이

상의 신종이 등록되는 등 아직도 빠른 속도로 신종이 발

굴되고 있다 (Euzéby 2011). 미생물 다양성은 분류학적,

생태학적 측면에서의 학술적 가치뿐만 아니라 향후 고

유 자원으로서의 높은 잠재적 가치를 가지고 있어 이에

대한 연구는 여러 가지로 큰 의의를 가진다.

Betaproteobacteria 강 (Garrity et al. 2006)은 그람 음성

세균의 대표적인 분류군인 Proteobacteria 문에 속하는

세균군이며, 현재 Burkholderiales, Hydrogenophilales,

Methylophilales, Neisseriales, Nitrosomonadales, “Proca-

bacteriales” 및 Rhodocyclales의 7개 목과 이에 속한 13과

153속을 보유한 대규모의 분류군이다 (Euzeby 2011).

Betaproteobacteria는 다양한 육상 및 수환경에서 발견되

고 있으며, 광합성 세균, 인체 및 동식물 병원균, 수소이용

세균, 질화세균, 질소고정세균, methylotroph 등 다양한 생

리학적인 특징을 나타내는 세균군들이 포함된다 (Garrity

et al. 2006). 또한 Betaproteobacteria 중에는 무척추동물

에 기생, 또는 공생하는 종류 (Gruwell et al. 2010; Lund et

al. 2010) 및 난분해성 오염물질의 분해에 관여하는 종류

(Aguirre de Cárcer et al. 2007; Callaghan et al. 2009; Heinzel

et al. 2009)도 보고된 바 있다. 그러므로 Betaproteobacte-

ria에 대한 연구는 생물다양성에 대한 학문적 측면과 더

불어 여러 실용적 측면에서도 높은 가치를 가지고 있다.

제주도 지역에서는 한라산 산림토에서 분리한 신속인

Andreprevotia chitinilytica (Weon et al. 2007), 대기중에서

분리한 Massilia jejuensis (Weon et al. 2010), 한라산 토양

에서 분리한 Polaromonas jejuensis (Weon et al. 2008) 등

비교적 소수의 Betaproteobacteria 소속 신분류군이 기술

된 바 있다. 하지만 이는 제주도의 생태학적 특이성 및

다양성을 고려할 때 매우 미흡한 수준이라고 할 수 있

다. 제주도는 천혜의 생태 환경을 가진 지역이며, 국내

14개의 람사르 습지 중 물영아리오름, 물장오리오름 습

지 및 1100고지 습지 등 3개의 람사르 습지를 보유하고

있는데 이들 지역에서의 미생물 다양성에 대한 연구는

아직 수행된 바 없다. 본 조사에서는 제주도 1100고지

습지 인근에 위치한 숨은물벵뒤 습지를 대상으로 2010

년도 7~9월에 걸쳐 시료를 채취하였고, 이로부터 배양

법에 의해 분리한 세균 분리주 중 Betaproteobacteria에

속하는 34균주를 대상으로 분류학적 연구를 수행하였으

며, 신분류군으로서의 가능성을 조사하였다.

재료 및 방법

1. 시료 채취 및 세균 분리

토양 시료는 제주도 숨은물벵뒤 습지에서 2010년도

7~9월 사이에 채취하였다. 채취한 시료는 냉장 보관하

여 실험실로 운반하였다. 시료 5 g을 증류수 100 mL에

넣어 교반한 후 이의 희석액을 분리배지에 접종하였다.

분리배지는 영양한천배지(nutrient agar, Difco, USA), R2A

한천배지 (Difco, USA) 및 LB 배지 (Difco, USA)를 이용

하였다. 접종 후 20~30�C에서 1주일 이상 배양하여 단

일콜로니를 분리하였다. 분리된 세균은 동일 배지에서

계대배양하였고, 또한 균체를 10~20% 글리세롤 수용액

에 현탁하여 -20�C 이하에서 냉동 보관하였다.

2. 16S rRNA 유전자 분석

세균 분리주로부터 DNA를 추출하여 16S rRNA의 PCR

증폭을 실시하였다. 프라이머는 27f (5′-AGR GTT YGA

TYM TGG CTC AG-3′)와 1492r (5′-GGY TAC CTT GTT

ACG ACT T-3′)을 이용하였으며, 증폭된 산물은 정제한

후 Macrogen (Korea)에 의뢰하여 PCR 증폭과 동일한 프

라이머를 이용, 염기서열을 결정하였다. 염기서열을 이용

한 종 수준의 동정은 EzTaxon 2.1 (Chun et al. 2007)을 이

용하였으며, 이로부터 근연종을 검색하여 그 염기서열을

확보한 후 계통도를 작성하였다. 계통도의 작성 및 boot-

strap 분석은 Clustal X 2.1 (Larkin et al. 2007)를 이용하였

다.

3. 표현형 분석

배양학적 특징, 세포 형태 및 그람 염색 특성은 분리

및 계대와 동일한 배지를 이용하여 분석하였다.

세포막 지방산은 Microbial Identification System (MIDI,

USA) 방법에 따라 tryptic soy agar (Difco, USA)에서 2일

간 배양한 균체를 채취하여 메틸에스터화한 후 분석하

였다.

생리, 생화학적 특징은 API 20NE (bioMérieux, France)

를 이용하였다.

결과 및 고찰

본 조사에서 분리한 세균의 동정 결과로부터 Betapro-

teobacteria에 속하는 세균 분리주 중 신종, 또는 신아종

후보가 될 수 있는 22종의 분리주를 확보하였다 (Table

1). 각 균주에 대한 16S rRNA 유전자 염기서열 분석으
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로부터 모든 균주는 Burkholderiales, 또는 Neisseriales에

속하는 것으로 나타났다. Burkholderiales에 속하는 분리

주는 총 17균주였고 (Fig. 1), 과 수준에서는 Burkholderi-

aceae 3 균주, Comamonadaceae 8균주, Oxalobacteraceae

5균주 및 분류학적 위치가 알려지지 않은 Burkholderi-

ales 소속의 1균주로 구분되었다. Neisseriales에 속하는

5균주는 모두 Neisseriaceae 소속이었다 (Fig. 2). 속 수준

에서는 총 16속이 발견되었으며, 이중 Chromobacterium

속의 경우 3종의 신종 후보가, 그리고 Burkholderia, Com-

amonas, Pelomonas 및 Herbaspirillum 속의 경우 각각 2

종씩의 신종 후보가 발견되었다.

이중 Chromobacterium의 경우 수환경 및 토양에서 분

리한 종들과 근연관계를 나타내었으며, 균주 JW1100901-

R03의 근연종인 C. subtsugae는 살충작용을 가지고 있는

점이 특이하였다 (Martin et al. 2007; Kämpfer et al. 2009).

Burkholderia의 경우 2종 모두 식물과 연관된 종들과 가

까운 유연관계를 가지는 것으로 나타났으며, 한 종은 산

림 분리 세균인 B. arboris와, 다른 한 종은 식물 공생세

균로 알려진 B. phytofirmans와 각각 근연관계를 나타내

었다 (Sessitsch et al. 2005; Vanlaere et al. 2008). Coma-

monas의 경우 토양 분리 세균인 C. terrigena와, 그리고

유황천에서 분리한 C. thiooxidans와 각각 유연관계를 나

타내었다. C. thiooxidans는 아황산을 산화하여 생장할 수

있는 혼합영양형 (mixotroph)인 점이 특이하다 (Narayan

et al. 2010). Pelomonas에 속한 분리주는 인공 수환경 서

식 세균인 P. aquatica 및 P. puraquae와 각각 가깝게 나

타났다. P. aquatica는 혈액투석수에서, 그리고 P. puraquae

는 산업용수에서 분리된 종들이다 (Gomila et al. 2007).

Herbaspirillum에 속한 분리주는 식물 연관 종들과 근연

관계를 보였다. 이 중 H. seropedicae는 식물내생세균으로

뿌리에서 질소고정을 하는 것으로 알려져 있으며 (Bal-

dani et al. 1986), H. rhizosphaerae는 근권 토양에서 분리

된 종이다 (Jung et al. 2007).

이와 같은 결과는 본 조사대상 지역의 풍부한 종 다양

성을 짐작할 수 있게 해 주는 것이며, 본 지역이 식물 생

장 촉진 활성 등 유용한 활성을 탐색하는 데 있어서도

좋은 환경임을 말해주고 있다. 본 조사에서 발굴된 22개

의 신종, 또는 신아종 후보에 대하여 아래와 같이 기술

하였다.

신분류군 후보 목록

1. Aquincola sp. HME6814

원형 콜로니 형성. 짧은 간균, 그람 음성. API 20NE 결

과는 모두 음성 반응을 나타냄, 12개 탄소원은 malic acid

를 제외하고는 모두 이용하지 못함, 주요 지방산으로는

C16:0 (36.02%), C16:1 ω7c/C16:1 ω6c and/or C16:1 ω6c/
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Table 1. List of strains and their taxonomic affiliations

Order Family Strain ID Closest species 16S rRNA similarity (%)

IS2100910-03 Burkholderia arboris 98.73
Burkholderiaceae JSC-N3-113-1 Burkholderia phytofirmans 98.85

JSC-N3-314-1 Pandoraea faecigallinarum 98.80

IMCC12916 Comamonas terrigena 97.45
INCC12801 Comamonas thiooxidans 97.48
IMCC12816 Curvibacter delicates 97.82

Comamonadaceae
3JJ-W 5-01 Delftia lacustris 98.14

Burkholderiales JSC-R2-221-3 Kinneretia asaccharophila 98.01
INCC12807 Pelomonas aquatic 98.35
IW4100910-R01 Pelomonas puraquae 98.21
JSC-R3-121-14 Variovorax ginsengisoli 98.80

IMCC12817 Herbaspirillum rhizosphaerae 94.64
JSC-R3-120-1 Herbaspirillum seropedicae 98.97

Oxalobacteraceae JSC-P2-222-10 Herminiimonas aquatilis 95.71
JSC-P3-220-2 Massilia dura 96.82
HME6890 Undibacterium pigrum 97.23

Unassigned HME6814 Aquincola tertiaricarbonis 97.64

JW1100901-R05 Aquitalea denitrificans 97.44
IMCC12891 Chromobacterium piscinae 98.44

Neisseriales Neisseriaceae HME6876 Chromobacterium pseudoviolaceum 98.72
JW1100901-R03 Chromobacterium subtsugae 98.58
JS1100901-02 Pseudogulbenkiania subflava 94.82



C16:1 ω7c (33.03%), C17:0 cyclo (15.26%), C12:0 (9.23%).

대표균주: HME6814, 제주도 숨은물벵뒤 습지(북위 33�

22.234′, 동경 126�26.961′)에서 분리. 근연종은 Aquincola

tertiaricarbonis (16S rRNA 유사도: 97.64%).

2. Aquitalea sp. JW1100901-R05

원형, 선형 둘레, 점성, 녹색의 오목한 콜로니 형성. 간

균, 그람 음성. API 20NE 결과 질산 환원, indole 생성, 포

도당 발효, arginine dihydrolase, urease, esculin 가수분해에

양성 반응을 보이고, 아질산 환원, gelatinase, PNPG (β-

galactosidase)에 음성 반응을 보임, 12개 탄소원은 L-ara-

binose, D-mannose을 제외한 모든 (D-glucose, D-mannitol,

N-acetyl-glucosamine, D-maltose, gluconic acid, capric acid,

adipic acid, malic acid, citric acid, phenylacetic acid) 탄소

원 이용 가능, 주요 지방산은 16:1 ω7c/16:1 ω6c and/or

16:1 ω6c/16:1 ω7c (41.3%), 16:00 (25.25%), 18:1 ω7c and/

or 18:1 ω6c (12.09), 12:00 (7.65%).

대표균주: JW1100901-R05, 제주도 숨은물벵뒤 습지

(북위 33�21′54.09′′, 동경 126�27′05.01′′)에서 분리. 근연

종은 Aquitalea denitrificans (16S rRNA 유사도: 97.44%).

3. Burkholderia sp. IS2100910-03

원형, 선형 둘레, 점성, 밀크색의 오목한 콜로니 형성.

간균, 그람 음성. API 20NE 결과 질산 환원, esculin 가수

분해에 양성을 보이고 나머지는 음성 반응을 보임, 12개

의 탄소원은 D-glucose, D-mannose, gluconic acid, capric

acid, malic acid, phenylacetic acid에 양성반응, 나머지는

모두 음성반응으로 이용하지 못함, 주요 지방산은 16:00

(32.13%), 18:00 (15.03%), 16:1 ω7c/16:1 ω6c and/or 16:1

ω6c/16:1 ω7c (10.88%), 17:0 cyclo (8.29%), 18:1 ω7c and/or

18:1 ω6c (5.4%).

대표균주: IS2100910-03, 제주도 숨은물벵뒤 습지 (북

위 33�21′54.09′′, 동경 126�27′05.01′′)에서 분리. 근연종

은 Burkholderia arboris (16S rRNA 유사도: 98.73%).

4. Burkholderia sp. JSC-N3-113-1

원형의 콜로니 형성. 간균, 그람 음성. API 20NE 결과는
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Fig. 1. Neighbor-joining tree of the isolates and related taxa belong-
ing to the order Burkholderiales. Numbers at nodes are the
bootstrap support (%) based on 1,000 resampled dataset.
Scale bar, 0.01 substitutions per nucleotide position.

Fig. 2. Neighbor-joining tree of the isolates and related taxa belong-
ing to the order Neisseriales. See Fig. 1 for legends.



PNPG (β-galactosidase)만 양성 반응을 보이고 나머지는

모두 음성 반응을 보임, 12개 탄소원은 D-mannitol, D-

maltose, capric acid를 제외하고 모두 이용 가능, 주요 지

방산은 16:1 ω7c/16:1 ω6c and/or 16:1 ω6c/16:1 ω7c (14.7

%), 17:0 iso 3OH (7.09%).

대표균주: JSC-N3-113-1, 제주도 숨은물벵뒤 습지 (북

위 33�24′, 동경 126�28′에서 분리. 근연종은 Burkholderia

phytofirmans (16S rRNA 유사도: 98.85%).

5. Chromobacterium sp. IMCC12891

원형 콜로니 생성. 간균, 그람 음성. flexirubin 생성, API

20NE 결과는 질산 환원, arginine dihydrolase, urease, escu-

lin 가수분해, gelatinase, PNPG (β-galactosidase)에서 양성

반응을 보임, 12개 탄소원은 D-mannitol, N-acetyl-glucosa-

mine, gluconic acid, capric acid, citric acid에서 양성 반응

을 보임, 주요 지방산으로는 16:1 ω7c and/or 16:1 ω6c (8.44

%), C16:0 (27.67%), 18:1 ω7c and/or 18:1 ω6c (17.01%).

대표균주: IMCC12891, 제주도 숨은물벵뒤 습지 (북위

33�22.227′, 동경 126�26.963′)에서 분리. 근연종은 Chro-

mobacterium piscinae (16S rRNA 유사도: 98.44%).

6. Chromobacterium sp. HME6876

원형 콜로니 형성. 짧은 간균. 그람 음성. API 20NE 결과

는 아질산 환원, 포도당 발효, arginine dihydrolase, gelati-

nase에 양성 반응을 보임, 12개 탄소원은 D-glucose, N-

acetyl-glucosamine, gluconic acid, capric acid, malic acid에

양성 반응을 보임, 주요 지방산으로는 C16:1 ω7c/C16:1

ω6c and/or C16:1 ω6c/C16:1 ω7c (39.68%), C16:0 (22.84%),

C18:1 ω7c and/or C18:1 ω6c (18.29%), C12:0 (5.78%).

대표균주: HME6876, 제주도 숨은물벵뒤 습지(북위 33�

22.234′, 동경 126�26.961′)에서 분리. 근연종은 Chromo-

bacterium pseudoviolaceum (16S rRNA 유사도: 98.72%).

7. Chromobacterium sp. JW1100901-R03

원형, 선형 둘레, 점성, 밀크색이며 윤택있고 오목한 콜

로니 형성. 간균, 그람 음성. API 20NE 결과 질산 환원,

indole 생성, 포도당 발효, arginine dihydrolase, gelatinase

에 양성 반응을 보임, 12개 탄소원은 D-glucose, D-man-

nose, N-acetyl-glucosamine, gluconic acid, malic acid에서

양성 반응을 보임, 주요 지방산은 16:1 ω7c/16:1 ω6c and/

or 16:1 ω6c/16:1 ω7c (33.43%), 18:1 ω7c and/or 18:1 ω6c

(19.32%), 16:0 (19.11%), 12:0 (9.16%), 10:0 3OH (5.49%),

17:0 cyclo (5.06%).

대표균주: JW1100901-R03, 제주도 숨은물벵뒤 습지(북

위 33�21′54.09′′, 동경 126�27′05.01′′)에서 분리. 근연종은

Chromobacterium subtsugae (16S rRNA 유사도: 98.58%).

8. Comamonas sp. IMCC12916

원형 콜로니 형성. 간균, 그람 음성. API 20NE 결과는

질산 환원, indole 생성, 포도당 발효에 음성 반응, 나머지

는 모두 양성 반응, 12개 탄소원은 phenylacetic acid를 제

외하고 모두 양성 반응으로 이용 가능, 주요 지방산은

16:1 ω7c and/or 16:1 ω6c (27.53%), 14:0 3OH and/or 16:1

iso I (20.53%), C16:0 (15.22%), 17:0 cyclo (7.08%), 15:0

iso (6.56%)

대표균주: IMCC12916, 제주도 숨은물벵뒤 습지 (북위

33�22.227′, 동경 126�26.963′)에서 분리. 근연종은 Coma-

monas terrigena (16S rRNA 유사도: 97.45%).

9. Comamonas sp. INCC12801

불규칙한 형태의 콜로니 형성. 짧은 간균, 그람 음성.

API 20NE 결과는 질산 환원, arginine dihydrolase, urease,

esculin 가수분해, gelatinase, PNPG (β-galactosidase)에서

양성 반응을 보임, 12개 탄소원은 D-glucose, L-arabinose,

D-mannose, D-mannitol, N-acetyl-glucosamine, D-maltose,

gluconic acid, capric acid, adipic acid, phenylacetic acid에

서 양성 반응을 보이며 이용 가능, 주요 지방산은 18:1

ω7c and/or 18:1 ω6c (27.32%), C16:0 (19.65%), 19:0 cyclo

ω8c (17.59%), 16:1 ω7c and/or 16:1 ω6c (11.67%), 17:0

cyclo (6.08%).

대표균주: INCC12801, 제주도 숨은물벵뒤 습지 (북위

33�22.227′, 동경 126�26.963′)에서 분리. 근연종은 Com-

amonas thiooxidans (16S rRNA 유사도: 97.48%).

10. Curvibacter sp. IMCC12816

원형 콜로니 형성. 구부러진 간균, 그람 음성. API 20NE

결과는 아질산 환원, arginine dihydrolase, urease, gelati-

nase, PNPG (β-galactosidase)에 양성 반응을 보임, 12개

탄소원은 D-mannose, D-maltose에 양성 반응을 보임 나

머지는 모두 음성 반응, 주요 지방산으로는 C16:1 ω7c/

C16:1 ω6c and/or C16:1 ω6c/C16:1 ω7c (61.77%), C16:0

(17.54%), C16:0 anteiso (10.84%).

대표균주: IMCC12816, 제주도 숨은물뱅뒤 습지 (북위

33�21′28.81′′, 동경 126�27′50.60′′)에서 분리. 근연종은

Curvibacter delicatus (16S rRNA 유사도: 97.82%).
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11. Delftia sp. 3JJ-W 5-01

원형 콜로니 형성. 짧은 간균. 그람 음성. API 20NE 검

정 결과 모두 음성으로 나타남. 주요 지방산은 C12:0

(12.48%), C12:0 3OH (7.49%), C16:1 ω7c/16:1 ω6c (7.76%),

C16:0 (15.5%) 및 C18:1 ω9c (34.24%).

대표균주: 3JJ-W 5-01. 제주도 숨은물벵뒤 습지 (북위

33�22.234′, 동경 126�26.961′)에서 분리. 근연종은 Delftia

lacustris (16S rRNA 유사도: 98.14%).

12. Herbaspirillum sp. IMCC12817

원형, non-pigment, 구부러진 간균, 그람 음성. API 20NE

결과는 질산 환원, indole 생성, arginine dihydrolase, urease,

esculin 가수분해, PNPG (β-galactosidase)에서 양성 반응

을 보임, 12개 탄소원은 모두 양성 반응으로 이용 가능,

주요 지방산으로는 C16:0 (25.45%), 17:0 cyclo (21.9%),

18:1 ω7c and/or 18:1 ω6c (16.28%), 16:1 ω7c and/or 16:1

ω6c (13.18%).

대표균주: IMCC12817, 제주도 숨은물뱅뒤 습지 (북위

33�21′28.81′′, 동경 126�27′50.60′′)에서 분리. 근연종은

Herbaspirillum rhizosphaerae (16S rRNA 유사도: 94.64%).

13. Herbaspirillum sp. JSC-R3-120-1

원형의 콜로니 형성. 간균, 그람 음성. API 20NE 결과

는 모두 음성, 12개 탄소원은 L-arabinose, D-mannitol,

gluconic acid, capric acid, malic acid, citric acid 이용 가능,

나머지는 음성으로 이용하지 못함, 주요 지방산은 16:1

ω7c/16:1 ω6c and/or 16:1 ω6c/16:1 ω7c (44.55%), 16:0

(31.18%), 10:0 3OH (8.22%).

대표균주: JSC-R3-120-1, 제주도 숨은물벵뒤 습지 (북

위 33�41′, 동경 126�45′)에서 분리. 근연종은 Herbaspi-

rillum seropedicae (16S rRNA 유사도: 98.97%).

14. Herminiimonas sp. JSC-P2-222-10

원형의 콜로니 형성. 간균, 그람 음성. API 20NE 결과는

esculin 가수분해, PNPG (β-galactosidase)에 양성 반응을

보임, 나머지는 모두 음성, 12개 탄소원은 L-arabinose, D-

maltose에 양성 반응, 나머지는 모두 음성 반응, 주요 지

방산은 15:0 anteiso (50.97%), 16:0 iso (12.12%), 16:0 (10.14

%), 12:0 (5.57%).

대표균주: JSC-P2-222-10, 제주도 숨은물벵뒤 습지 (북

위 33�35′, 동경 126�39′)에서 분리. 근연종은 Herminii-

monas aquatilis (16S rRNA 유사도: 95.71%).

15. Kinneretia sp. JSC-R2-221-3

원형의 콜로니 형성. 간균, 그람 음성. API 20NE 결과는

모두 음성, 12개 탄소원은 D-mannose만 이용 가능하고

나머지는 모두 이용하지 못함, 주요 지방산은 16:0 (25.69

%), 16:1 ω7c/16:1 ω6c and/or 16:1 ω6c/16:1 ω7c (15.66%),

18:1 ω7c and/or 18:1 ω6c (13.6%), 12:0 (12.12%), 12:0

aldehyde (8.64%), 11:0 2OH (5.45%).

대표균주: JSC-R2-221-3, 제주도 숨은물벵뒤 습지 (북위

33�40′, 동경 126�44′)에서 분리. 근연종은 Kinneretia asac-

charophila (16S rRNA 유사도: 98.01%).

16. Massilia sp. JSC-P3-220-2

원형의 콜로니 형성. 간균, 그람 음성. API 20NE 결과

는 esculin 가수분해, PNPG (β-galactosidase)에 양성 반응

을 보임, 나머지는 모두 음성, 12개 탄소원은 L-arabinose,

D-mannose, D-maltose, malic acid에 양성 반응을 보임,

나머지는 모두 음성, 주요 지방산은 16:0 (36.75%), 17:0

cyclo (24.36%), 16:1 ω7c/16:1 ω6c and/or 16:1 ω6c/16:1

ω7c (16.7%), 10:0 3OH (6.52%), 12:0 (5.4%).

대표균주: JSC-P3-220-2, 제주도 숨은물벵뒤 습지 (북위

33�39′, 동경 126�43′)에서 분리. 근연종은 Massilia dura

(16S rRNA 유사도: 96.82%).

17. Pandoraea sp. JSC-N3-314-1

원형의 콜로니 형성. 간균, 그람 음성. API 20NE 결과는

아질산 환원만 양성 반응을 보이고 나머지는 모두 음성

반응, 12개 탄소원은 gluconic acid, capric acid, malic acid,

phenylacetic acid에서 양성 반응을 보임, 나머지는 모두

음성 반응, 주요 지방산은 16:1 ω7c/16:1 ω6c and/or 16:1

ω6c/16:1 ω7c (15.1%), 12:0 aldehyde (6.76%), 16:0 3OH

(4.84%), 19:0 cyclo ω8c (3.19%).

대표균주: JSC-N3-314-1, 제주도 숨은물벵뒤 습지(북위

33�27′, 동경 126�31′)에서 분리. 근연종은 Pandoraea

faecigallinarum (16S rRNA 유사도: 98.8%).

18. Pelomonas sp. INCC12807

소형 콜로니 형성. 간균, 그람 음성. API 20NE 결과는

아질산 환원, indole 생성, 포도당 발효를 제외하고 모두

양성 반응, 12개 탄소원은 malic acid, citric acid를 제외하

고 모두 양성 반응으로 이용 가능, 주요 지방산은 18:1

ω7c and/or 18:1 ω6c (27.32%), C16:0 (19.65%), 19:0 cyclo

ω8c (17.59%), 16:1 ω7c and/or 16:1 ω6c (11.67%), 17:0

cyclo (6.08%).
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대표균주: INCC12807, 제주도 숨은물벵뒤 습지 (북위

33�22.227′, 동경 126�26.963′)에서 분리. 근연종은 Pelo-

monas aquatica (16S rRNA 유사도: 98.35%).

19. Pelomonas sp. JW4100910-R01

원형, 선형 둘레, 지방성, 밀크색의 융기한 콜로니 형성.

간균, 그람 음성. API 20NE 결과 포도당 발효만 양성 반

응을 보이고 나머지는 모두 음성 반응을 보임, 12개의 탄

소원은 citric acid만 이용 가능, 나머지는 모두 음성 반응

으로 이용하지 못함, 주요 지방산은 16:00 (30.65%), 17:0

cyclo (15.78%), 12:0 aldehyde and/or 14:0 3OH/16:1 iso I

(13.33%), 16:1 ω7c/16:1 ω6c and/or 16:1 ω6c/16:1 ω7c

(11.71%), 18:1 ω7c and/or 18:1 ω6c (8.98%), 14:00 (7.2%).

대표균주: JW4100910-R01, 제주도 숨은물벵뒤 습지(북

위 33�21′54.09′′, 동경 126�27′05.01′′)에서 분리. 근연종

은 Pelomonas puraquae (16S rRNA 유사도: 98.21%).

20. Pseudogulbenkiania sp. JS1100901-02

원형, 선형 둘레, 지방성, 황색이며 오목한 콜로니 형성.

구균. 그람 음성. API 20NE 결과 아질산 환원, 인돌 생산,

esculin 가수분해 및 gelatinase 활성은 양성이고, 질산 환

원, 포도당 발효, arginine dihydrolase, urease, PNPG (β-

galactosidase) 활성은 음성으로 나타남. 12개 탄소원은

모두 이용 못함. 주요 지방산은 15:0 anteiso (39.06%), 15:0

iso (23.58%), 14:00 (7.84%), 14:0 iso (6.29%), 13:0 anteiso

(5.24%) 및 13:0 iso (4.16%).

대표균주: JS1100901-02. 제주도 숨은물벵뒤 습지 (북위

33�21′54.09′′, 동경 126�27′05.01′′)에서 분리. 근연종은

Pseudogulbenkiania subflava (16S rRNA 유사도: 94.82%).

21. Undibacterium sp. HME6890

원형 콜로니 형성. 짧은 간균, 그람 음성. API 20NE 결

과는 모두 음성, 12개 탄소원은 D-glucose, D-mannose, D-

mannitol, N-acetyl-glucosamine, D-maltose, adipic acid에

서 양성 반응을 나타냄, 주요 지방산으로는 C16:1 ω7c/

C16:1 ω6c and/or C16:1 ω6c/C16:1 ω7c (59.35%), C16:0

(28.58%).

대표균주: HME6890, 제주도 숨은물벵뒤 습지(북위 33�

22.234′, 동경 126�26.961′)에서 분리. 근연종은 Undibac-

terium pigrum (16S rRNA 유사도: 97.23%).

22. Variovorax sp. JSC-R3-121-14

원형의 콜로니 형성. 간균, 그람 음성. API 20NE 결과

는 urease를 제외하고는 모두 음성 반응, 12개 탄소원은

L-arabinose, D-mannitol, gluconic acid, adipic acid이용 가

능, 나머지는 모두 음성 반응, 주요 지방산은 15:0 anteiso

(51.09%), 16:0 (10.99%), 17:0 anteiso (6.61%), 12:0 (5.27%).

대표균주: JSC-R3-121-14, 제주도 숨은물벵뒤 습지 (북

위 33�42′, 동경 126�46′)에서 분리. 근연종은 Variovorax

ginsengisoli (16S rRNA 유사도: 98.8%).

적 요

제주도 숨은물벵뒤 습지에서 Betaproteobacteria의 종

다양성을 조사하였고, 신분류군 후보 22균주를 확보하였

다. 분리주의 16S rRNA 유전자 염기서열을 분석한 결과

Burkholderiaceae (3균주), Comamonadaceae (8균주), Oxa-

lobacteraceae (5균주) 및 Neisseriaceae (5균주) 등 4개 과

에 속한 15속, 그리고 소속 미상의 Burkholderiales 소속

1속 (1균주)으로 동정되었다. Chromobacterium 속에 속한

3종의 신분류군 후보를 확보하였고, Burkholderia, Coma-

monas, Pelomonas 및 Herbaspirillum의 4속에는 각각 2

종씩, 그리고 나머지 속은 각각 1종씩의 신분류군 후보

를 확보할 수 있었다. 이들 신분류군 후보에 대해 형태

및 배양학적 특징의 분석과 더불어 막지방산 및 API

20NE 분석을 실시하여 22종의 신분류군 후보에 대한

특징을 기술하였다.
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