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ABSTRACT : During a survey of the activities of fungi in steamed sweet potato, stored garlic, agricultural by-products for mushroom
cultivation media, and pinewood chips from a pinewood nematode-infected tree, numerous fungal samples were isolated and
identified. This study identified five species that have not been previously reported in Korea, namely Geomyces pannorum,
Neopestalotiopsis javaensis, Penicillium allii, Penicillium chermesinum, and Ophiognomonia setacea. For all identified species, the
cultural features of colonies formed on growth media, their morphological characteristics observed by a light microscope, and
their molecular phylogenetic relationships based on nucleotide sequences of the internal transcribed spacer rDNA region or
calmodulin gene were described.
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서 론

국내에서는 다양한 환경(공기, 토양, 식물, 인체, 동물 등)
에서 진균이 존재한다고 보고되어 왔다. 최근 발표된 몇몇
의 논문을 보면, 가야시대 무덤 토양에서 진균 9종이 분리
되었고[1], 전통주인 소곡주를 제조하는 공장의 공기로부터
총 12종의 진균이 보고되었다[2]. 뿐만 아니라 전통음식을
제조하는 발효된 식품소재인 메주에서도 Aspergillus 그룹
에 속하는 A. niger 21균주, A. luchuensis 14균주, A. tubin-
gensis 10균주, A. welwitshiae 9균주 등이 존재하는 것이 보
고되었다[3]. 이렇듯 여러 환경에서 다양한 진균의 존재는

매년 꾸준히 보고되고 있으며 이는 국내에 존재하는 진균
다양성을 파악하는 근간이 되고 있다.

2015년 찐 고구마, 저장마늘, 소나무재선충병에 감염된
목재칩, 버섯재배용 재료에서 진균을 분리하였으며 시료에
대하여 국내 진균 보고가 존재하는지 문헌검색을 하였다.
국내 고구마에서 분리한 진균의 보고는 2007년부터 2009
년까지 전북 익산지역의 고구마 재배농가에서 육묘중인 고
구마의 지제부가 잘록해지고 줄기가 물러지면서 흰색의 곰
팡이가 피어 시들거나 고사하는 증상인 Sclerotium rolfsii에
의한 고구마 흰비단병 보고가 있다[4]. 그러나 찐 고구마에
서 분리된 진균 보고는 아직 없는 실정이다. 일반적으로 마
늘은 장마기 직전에 주로 수확하여 저장기간 동안에 장마
기와 고온 다습한 여름의 기온을 거치게 되어 재배환경, 수
확시기, 저장온도 등에 영향을 많이 받는다. 특히 마늘 저장
중 피해를 많이 주는 병원균으로는 Penicillium hirsutum,
Fusarium oxysporum, Stemphyllium botryosum 등이 알려
져 있으며 저장방법과 마늘의 상태에 따라 5~50% 정도에
이르는 큰 손실을 주고 있다[5]. 특히 푸른곰팡이가 자주
발생하므로 좀 더 조사가 필요한 실정이다. 버섯재배용 배
지의 농업부산물로는 면실박, 비트펄프, 밀집, 볏짚, 피트모
스 등을 톱밥 등과 함께 섞어서 느타리, 양송이, 표고 등 다
양한 버섯 재배에 사용되고 있는 바 농업부산물 출처에 따
라 다양한 진균이 존재할 가능성이 존재한다. 소나무는 한
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반도에 자생하는 침엽수의 절반을 차지하며 남부 도서와
해안부터 북부의 고산지대까지 가장 넓게 분포하여 자연경
관과 생태계의 유지·보존에 중요하며 경제적 가치도 높은
자원이다. 그런데 최근 국내에 소나무재선충병이 발생하여
급속히 소나무가 고사하면서 국가적으로 커다란 생태적,
경제적 피해가 발생하였다[6]. 소나무재선충병에 감염된
소나무에서 다양한 진균이 보고되어 있는 바 지속적인 조
사가 필요한 실정이다[7]. 이에 따라 본 연구에서는 이들 4
가지 식물체 재료로부터 국내 미기록 진균 5종을 분리하여
균 정보를 보고하고자 한다.

재료 및 방법

시료 채집 및 순수분리

2015년 2월부터 6월까지 총 4개의 시료를 채집하였다. 2월
에 천안의 재래시장의 한 마늘 판매대에서 저장된 마늘에
서 하얗게 곰팡이가 핀 마늘을 채집하였으며, 4월에는 제주
도의 곶자왈에서 소나무재선충병에 감염되어 벌목 처리된
둥치 부위에서 목재칩 조각을 채집하였다(Fig. 1B, 1C). 5월
에는 부여의 한 버섯재배농가에서 톱밥에 농업부산물 재료
를 섞어서 만든 버섯재배용 배지를 채집하였다(Fig. 1D).
6월에는 천안의 한 가정집에서 식용으로 재배된 고구마를
쪄서 보관하는 도중에 고구마의 껍질에 검게 곰팡이가 발
생한 고구마를 채집하였다(Fig. 1A). 각각의 시료마다 일반
적인 진균 분리 방법으로 처리방법을 다르게 수행하였다.
저장된 마늘에서 핀 하얀 곰팡이와 찐 고구마는 해부현
미경을 통해 관찰 후 암피실린을 100 μg/mL 농도로 첨가
한 potato dextrose agar (PDA; Difco, Detroit, MI, USA)
에 살균된 접종 핀으로 균사를 옮겨서 3일간 25oC 조건 배
양기에 배양 후 자라나온 균사를 새 배지로 옮겨가며 순수
분리하였다. 소나무재선충병에 감염된 목재칩 시료는 5%
차아염소산나트륨 용액에 1분 간 표면 살균 후 멸균한 증
류수에 1분 간 세척하였다. 100% 에탄올에 1분 간 다시 표
면 살균 후 멸균한 증류수에 1분 간 세척하여 멸균된 필터
여지에 상치하고 생물안전 캐비넛에서 물기가 마를 정도까

지 자연 건조하였다. 건조 후 소나무재선충병에 감염된 목
재칩 시료를 암피실린을 100 μg/mL 농도로 첨가한 PDA에
치상하였다. 치상한 배지를 2일간 25oC 조건 배양기에 배
양 후 자라나온 균사를 새 배지로 옮겨가며 순수 분리하였
다[8]. 버섯재배용 배지의 경우 배지 1 g을 멸균된 증류수
20 mL에 첨가 후 균일하게 섞어준 후 10-3

까지 단계별 희석
하여 100 μL씩 3반복으로 PDA 배지에 도말하였다. 도말한
배지는 3일간 25oC 조건 배양기에 배양한 다음 자라나온
균사를 새 배지로 옮겨가며 순수 분리하였다.

형태학적 및 분자생물학적 동정

순수 분리된 진균의 균총의 형태를 육안으로 관찰하고
사진으로 기록하였다. 균사, 포자 등 미세구조는 광학현미
경(Axioskop40; Carl Zeiss, Oberkochen, Germany)을 이
용하여 관찰하였다. 또한 분자적 특징을 알아보기 위해
drilling 방법에 따라 genomic DNA를 추출하고[9], ITS1
(5'-TCCGTAGGTGAACCTGCG-3') / ITS4(5'-TCCTCCG
CTTATTGATATGC-3') [10]과 cmd5(5’-CCGAGTACAAG
GAGGCCTTC-3’) / cmd6 (5'-CCGATAGAGGTCATAAC
GTGG-3') [11] 프라이머를 이용하여 internal transcribed
spacer (ITS) rDNA region과 calmodulin gene sequence를
중합효소연쇄반응(polymerase chain reaction, PCR)으로
증폭하였다. ITS region은 94oC에서 5분간 predenaturation
한 후, denaturation 94oC 30초, annealing 56oC 30초, elon-
gation 72oC 30초 조건에서 총 30 cycle 진행하고 마지막으
로 72oC에서 10분간 final extension하여 수행하였다. Cal-
modulin gene은 94oC에서 5분간 predenaturation한 후,
denaturation 94oC 30초, annealing 52oC 30초, elongation
72oC 30초 조건에서 총 30 cycle 진행하고 마지막으로
72oC에서 10분간 final extension하여 수행하였다. PCR 증
폭된 DNA 산물은 1% 아가로스겔에서 전기영동을 수행하
여 확인한 후 High Pure PCR Product Purification Kit
(Roche, Indianapolis, IN, USA)를 사용하여 정제하고 마
크로젠사(Seoul, Korea)에 의뢰하여 염기서열을 분석하였
다.

Fig. 1. A stereomicroscopic image (40×) (A) and photos (B~D) of plant materials used for fungal isolation in this study. A, part
of steamed sweet potato peel; B, a garlic piece (diameter 3 cm); C, pinewood chips (diameter 1~1.3 cm); D, flakes of mushroom
cultivation media (scale bar = 10 mm).
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분석된 염기서열은 분자동정을 위해 진균의 바코드로 사
용되는 ITS region 염기서열을 미국 National Center for
Biotechnology Information (http://www.ncbi.nlm.nih.gov)
의 웹에 있는 BLAST 프로그램을 사용하여 DNA 데이터베
이스에 등록되어 있는 진균들의 ITS 염기서열들과 상동성
을 비교하였다. Penicillium속 균의 경우는 ITS 염기서열에
더하여 추가로 calmodulin 유전자 염기서열의 상동성을 비
교하였다. 계통분석을 위해서는 분리 균주와 관련된 분류
군의 염기서열을 NCBI의 GenBank에서 다운받아 MEGA
6 프로그램[12]을 이용하여 염기서열의 유사도 및 계통학
적 분석을 수행하였다. 계통도는 neighbor-joining 방법[13]
으로 분석하였고 계통도 가지의 clade 신뢰도는 1,000번의

bootstrap resampling을 수행하여 평가하였다.

결과 및 고찰

형태적 특징 관찰

4개의 시료에서 분리된 진균을 배지의 균총을 형태적으
로 구분하였을 때 뚜렷하게 5개 그룹으로 나누어졌다. 이에
따라 이들 그룹의 대표적 균주로서 찐 고구마로부터 분리된
DK10-2, 저장마늘로부터 분리된 DK10-3, 소나무재선충병
에 감염된 목재칩으로부터 분리된 DK10-16와 DK10-17,
버섯재배용 배지 재료로부터 분리된 DK10-300 균주를 선
택하여 동정하였다. PDA에 7일간 배양 후 균총의 형태를

Fig. 2. Colony morphology of the five fungal isolates grown on potato dextrose agar plate at 25oC for 7 days. A, DK10-2; B,
DK10-3; C, DK10-16; D, DK10-17; E, DK10-300.

Fig. 3. Light microscopic images of conidia and mycelia of the five fungal species isolated in this study. A, DK10-2; B, DK10-3;
C, DK10-16; D, DK10-17; E, DK10-300 (scale bars = 10 μm).
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관찰하였을 때, DK10-2 균주는 회색 또는 아이보리로 균일
하며 조밀하게 자라나는 모양을 나타냈고(Fig. 2A), DK10-
3 균주는 균총이 환을 이루며 중앙에서 노란색에서 녹색으
로 생장하였다(Fig. 2B). DK10-16 균주는 균총의 색은 회
색에서 흰색으로 자라며 중앙보다 생장할수록 조밀하게 생
장하였다(Fig. 2C). DK10-17 균주는 균총의 색은 아이보리
이며 물결 모양으로 생장하고 환을 이루는 부분에 조밀하
게 생장하였다(Fig. 2D). DK10-300 균주는 녹회색으로 균
총이 생장하였으며 붉은색의 색소를 배출하였다(Fig. 2E).
광학현미경으로 관찰하였을 때 DK10-3 균주는 10~11 ×

3~4 µm 크기의 타원형 형태의 경자가 분생포자경에서 5~
6개가 분지되어 있었고, 4~5개 구형의 1.5~2 × 2~2.5 µm
크기의 분생포자가 연속적으로 경자에 존재하는 전형적인
Penicillium속 구조를 가지고 있었다(Fig. 3B). DK10-300
균주는 DK10-3 균주와 유사한 4.2~5.0 × 3.1~3.5 µm 크기
의 타원형 형태의 경자가 분생자경에서 7~8개가 분지되어
있었고, 구형의 1~2 × 1.5~2 µm 크기의 분생포자가 경자
에 존재하는 이 또한 전형적인 Penicillium속 구조를 가지
고 있었다(Fig. 3E). DK10-2 균주는 타원형의 1~1.2 × 0.5
~1 µm 크기의 분생포자를 가지고 있었다(Fig. 3A). DK10-
16 균주는 균사에 7.2~7.5 × 2~2.1 µm 크기의 타원형의 포
자를 가지고 있었다(Fig. 3C). DK10-17 균주는 방망이 모
형의 5~25 × 3~10 µm 크기에 3개의 격막을 가지고 4~6
µm 크기의 부속지 3개를 가지고 있었다(Fig. 3D). 조사된
균주 중 포자를 형성하는 균주들에 대한 포자의 형태적 특

징의 비교 결과는 기 보고된 종의 형태적 특성과 같이
Table 1에 비교 제시하였다.

분자생물학적 동정 및 계통분석학적 위치분석

분리한 균주를 ITS 염기서열에 기반하여 분자계통학적
방법으로 동정한 결과 DK10-2 균주는 Geomyces panno-
rum (Link) Sigler & J.W. Carmich와 100%, DK10-16 균주
는 Ophiognomonia setacea (Pers.) Sogonov와 100%, DK
10-17균주는 Neopestalotiopsis javaensis Maharachch., K.
D. Hyde & Crous와 100%의 상동성을 보였다(Table 2). 그
리고 Penicillium속의 형태적 특징을 보유한 균주 DK10-3
과 DK10-300는 calmodulin 유전자 염기서열을 기반하여
동정한 결과 DK10-3 균주는 Penicillium allii Vincent &
Pitt 그리고 DK10-300 균주는 Penicillium chermesinum
Biourge와 100% 상동성을 보였다. 결정된 염기서열을 기반
으로 neighbor-joining 방법을 분석한 계통도는 Fig. 4에 제
시하였다. 이 계통도는 maximum-likely hood 방법으로 분
석하였을 때에도 tree topology에 차이가 나지 않아 neigh-
bor-joining 방법으로 분석한 결과만을 제시하였다. 분리된
균주들은 각각의 균주들이 동정된 종들과 같은 그룹을 형
성하는 것을 확인하였다. 이에 따라 형태적(Table 1, Figs.
2, 3), 분자생물학적 분석 결과(Table 2, Fig. 4)를 종합하여
DK10-2는 G. pannorum [14], DK10-3는 P. allii [15], DK
10-16는 O. setacea [16], DK10-17는 N. javaensis [17], DK
10-300는 P. chermesinum [18]로 각각 동정하였다(Fig. 4).

Table 1. Morphological comparison of conidia between the five Korean isolates and reference species

Isolates /plant material/ reference species Color Shape Diameter size (µm)
DK10-2/sweet potato grey or ivory obovoidal 1~1.2 × 0.5~1
Geomyces pannorum [14] grey, brown obovoidal, ellipsoidal 3~6 × 2.3~2.5
DK10-3/garlic yellow to green globose 1.5~2 × 2~2.5
Penicillium allii [15] greyish green globose 6.5~11 × 2.8~3.2
DK10-16/pinewood chip grey to white ellipsoidal 7.2~7.5 × 2~2.1
Ophiognomonia setacea [16] dark brown or black ellipsoidal 11.5~12.9 × 2~2.3
DK10-17/ pinewood chip ivory clavate 3~12 × 2~7
Neopestalotiopsis javaensis [17] dark brown to black globose to clavate 5~25 × 3~10
DK10-300/mushroom media gray green, pink pigment short branches, globose 1~2 × 1.5~2
Penicillium chermesinum [18] light yellow to flesh or clay colors short branches, globose 6~8 × 2~2.5

Table 2. Molecular identification of the five fungal isolates using the ITS rDNA or the calmodulin gene sequences

Isolates Nucleotide sequence GenBank accession No. The closest taxa in GenBank Identity (%)
DK10-2 ITS rDNA KX982663 Geomyces pannorum 100
DK10-3 Calmodulin gene KY010685 Penicillium allii 100
DK10-16 ITS rDNA KX982661 Ophiognomonia setacea 100
DK10-17 ITS rDNA KX982662 Neopestalotiopsis javaensis 100
DK10-300 Calmodulin gene KY010686 Penicillium chermesinum 100

ITS, internal transcribed spacer.
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동정된 균들은 문헌 검색 결과 국내 미기록 종이었다. 동정
된 균주의 생체시료는 국립생물자원관에 기탁하여 DK10-2
는 NIBRFGC000146295, DK10-3는 NIBRFGC000146298,
DK10-16는 NIBRFGC000146297, DK10-17는 NIBRFGC
000146293, DK10-300는 NIBRFGC000146513으로 기탁번
호를 각각 부여 받았다. 이들 균주의 분석된 ITS 및 calmo-
dulin gene 염기서열은 NCBI의 GenBank DNA database
에 등록하였고 등록번호는 Table 2에 제시하였다.

Geomyces pannorum는 토양이나 공기에서 종종 분리되는
주로 사물영양성 분해균이다[19]. 본 연구에서는 한국 사람
들이 즐겨먹는 식용의 찐고구마에서 분리되어 부생의 오염
균으로 생각된다. 그러나 매우 드물지만 동물 또는 식물, 인
체의 손톱이나 피부에 병을 일으키는 것으로 보고되어 있
기 때문에 향후 균 특성에 대해서는 좀 더 연구가 필요하다
고 생각된다[19]. Penicillium allii는 2006년 노지에서 재배
중인 마늘에 병을 일으키는 균으로 보고되었는데 세계 마
늘 2대 생산국인 아르헨티나의 마늘 재배지에서 푸른곰팡
이병이 발생하여 분리한 결과, P. allii로 동정되었다[20]. 이

번 연구에서는 저장마늘에서 분리하였기에 마늘에서 나타
나게 된 원인이 마늘 재배 중 감염되어 저장기간까지 잠복
하여 나타나게 되었는지 아니면 저장기간 중 오염되어 나
타나게 되었는지 알 필요가 있다. 따라서 병원성을 나타내
는 식물병원균인지에 대한 검토가 차후 이루어져야 할 것
이다. 한편 Singh et al. [21]은 P. chermesinum에서 phos-
pholipase A2의 새로운 억제제인 plastatin과 luteosporin을
발효를 통하여 생산하였다. 뿐만 아니라 A. niger와 같이 배
양하면 flavanone을 생산한다고 알려져 이 균은 산업적 활
용 가치가 있는 균으로 생각된다[22]. 소나무재선충병에 감
염된 목재칩에서 분리된 Ophiognomonia setacea와 Neope-
stalotiopsis javaensis에 대한 정보는 아직 균학적으로 분류
특성 이외에는 알려진 바가 없다. 따라서 소나무 재선충과
의 상호작용이 있는지 이 또한 향후 검토가 필요하다. 이상
의 문헌 조사에 의거하여 볼 때 본 연구에서 분리된 5개 균
주는 국내 자원으로서 이용 가치가 있다고 판단되며 앞으
로 그 특성에 대한 추가적인 검토가 필요한 것으로 결론지
었다.

Fig. 4. Phylogenic relationships of the five fungal isolates inferred by the neighbor joining analysis based on the internal trans-
cribed spacer rDNA (A) or the calmodulin gene (B) sequences. DK10-2 (NIBRFGC000146295), DK10-3 (NIBRFGC000146298),
DK10-16 (NIBRFGC000146297), DK10-17 (NIBRFGC000146293), and DK10-300 (NIBRFGC000146513), were in bold. Bootstrap
values are given above/below the node.
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2015년 찐고구마, 저장 마늘, 소나무재선충병에 감염된
목재칩, 버섯재배 배지용 농업부산물 등의 식물재료로부터
진균을 조사하던 중 5종의 진균을 분리하고 동정하였다. 본
논문에서는 동정된 Geomyces pannorum, Neopestalotiopsis
javaensis, Ophiognomonia setacea, Penicillium allii, Peni-
cillium chermesinum 등 5종 진균을 국내 미기록 진균으로
보고하고자 한다. 이들 미기록 균류에 대한 배양 배지에서
의 집락 형성 특성과 광학현미경 관찰을 의한 미세구조 특
성, 그리고 internal transcribed spacer (ITS) rDNA region
또는 calmodulin 유전자 염기서열에 기반한 분자계통학적
관계에 대해 기술하였다.
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