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ABSTRACT
To study the characteristics of yeasts, 433 strains of the genus Aureobasidium were 
isolated from the flowers collected from Jeolla-do in Korea, and the diversity of the strains 
was confirmed through molecular phylogenetic and morphological analyses. Based on 
phylogenetic analysis of LSU rDNA seguences, the Aureobasidium strains from the Jeolla-
do province were classified into six groups. The dominant species of flower-derived 
yeasts were Groups A and D. Since Groups B, E, and F were found only in Jeollanam-do, 
we can infer that the Aureobasidium is distributed more widely in Jeollanam-do than in 
the Jeollabuk-do province. Through LSU and ITS rDNA sequence analyses, Group A was 
identified as A. pullulans, Group B as A. melanogenum, and Group F as a putative new 
species of Aureobasidium. Groups C, D, and E do not completely match with A. leucospermi, 
A. namibiae, or A. subglaciale by LSU or ITS rDNA analysis but are closely related to those 
species. Comparisons of colony morphology are likely to be more helpful in distinguishing 
Groups C and D. The results of this study can provide useful characteristics for future studies 
of the genus Aureobasidium.
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서론
Aureobaisdium속은 세계적으로 다양한 환경에서 널리 분포하고 자낭균 Dothideomycetes강(class)
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에 속하는 흑효모이다[1]. 특히 Aureobasidium pullulans는 식품 첨가물로 사용되는 pullulan 생산뿐
만 아니라 amylases, cellulases, lipases, proteases, xylanases, b-fructofuranosidases, 
maltosyltransferases, mannanases, laccases [2] 등 다양한 세포 외 가수분해 효소 활성 작용으로 제약 
및 식품산업 등에 활용되고 있어 생물공학적으로 중요한 효모로 알려져 있다[3-4].

Aureobasidium속은 형태 및 영양생리학적 특성을 기준으로 분류되었을 경우 종 단위로는 크게 
Aureobasidium pullulans, A. leucospermi, A. proteae로 나누어지고, A. pullulans는 다시 4가지 변종, 
var. pullulans, var. melanogenum, var. subglaciale, var. namibiae 으로 구분되었다[5]. 하지만 최근 
Gostinčar 등[3]에서 A. pullulans의 주요 변종 4가지의 genome을 분석한 결과 4가지의 변종 사이의 
염기서열이 종(species)으로 정의 될 만큼 유의한 차이가 확인됨으로써 4가지 변종은 A. pullulans, A. 
melanogenum, A. subglaciale, A. namibiae 으로 각각 승격 되었다[3]. 이처럼 Aureobasidium속은 변
이로 인해 다양한 종 또는 변종이 존재하고[5], 아직 명확한 종간 동정 방법이 개발되지 않았기 때문
에[6] 분자적 특성과 함께 형태적 특성도 함께 조사되어야 정확한 동정이 이루어질 수 있다.

국내에서 연구되는 효모는 고부가가치 의약 산업이나 식품 산업을 중심으로 연구되고 있기 때문에 
주로 전통 발효 식품 위주로 분리되었으나[7-11], 발효된 원료에서는 제한된 효모 종(species)만 서식
하여 다양한 효모가 분리되지 않았다. 최근에는 다양한 효모를 산업적으로 활용하기 위해 과일, 토양, 
꽃 등 자연에 분포하는 야생 효모를 발굴하고 그 다양성을 확인하는 연구가 이루어지고 있다[12-15]. 
본 연구에서는 호남지역 꽃에서 분리한 효모 중 우점종인 Aureobasidium의 분자 및 형태적 특성 분
석을 통해 Aureobasidium속의 분포와 다양성에 대하여 알아보고 산업적으로 유용한 효모 자원을 구
축 하고자 하였다.

재료 및 방법

호남지역 꽃 채집 및 Aureobasidium속 효모 분리

2018년 전라북도 전주, 김제, 익산, 전라남도 구례, 광양, 순천, 여수, 해남 지역 일대의 꽃 54종을 채
취한 후, chloramphenicol (17mg/L) (Sigma-Aldrich, St, Louis, MO, USA)과 propionic acid (1.25g/L) 
(Sigma-Aldrich)가 첨가된 5종 배지, malt extract agar (Oxoid, Hampshire, UK), dichloran-glycerol 
agar (Oxoid), dichloran rose bengal chloramphenicol agar (Oxoid), yeast extract-peptone-dextrose 
agar (MB cell, Seoul, Korea), glucose-peptone-yeast extract agar (MB cell, Seoul, Korea)에 희석평판 
및 3차 계대배양을 통해 효모 균주를 순수분리 하였다.

Aureobasidium속 효모의 염기서열 분석 및 분자계통학적 분석

다양하게 분리된 효모들을 동정하기 위하여 마크로젠(Macrogen, Seoul, Korea)에 염기서열 분석을 
의뢰하였다. large-subunit (LSU) ribosomal DNA gene의 D1/D2 영역과 internal transcribed spacers 
(ITS) ribosomal DNA 영역을 NL1 (5’-GCATATCAATAAGCGGAGGAAAAG-3), NL4 
(5’-GGTCCGTGTTTCAAGACGG-3′)와 ITS1 (5’-TCCGTAGGTGAACCTGCGG-3’), ITS4 
(5’-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3’) primer를 각각 사용하여 PCR 증폭 및 염기서열을 분석하였
다[16]. 염기서열 분석 및 계통수 제작은 MEGA ver. 7.0 [17] software를 사용하였으며, maximum 
likelihood statistical method (ML)로 계통수를 작성하면서 Bootstrap method (n = 1,000)로 분석을 수
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행하였다. Aureobasidium속 계통수 분석을 위한 표준균주 염기서열 정보는 NCBI (https://www.
ncbi.nlm.nih.gov) 데이터베이스로부터 확보하였고, 상동성 비교는 DNAMAN 7.0 (Informer 
Technologies, Los Angeles, CA, USA) software를 사용하였다.

Aureobasidium속 효모의 형태적 특성 분석

염기서열 분석을 통해 Aureobasidium속으로 동정된 균주들의 형태적 특성을 비교하기 위해 콜로니 
변화를 관찰하였다. 멸균수에 단일 콜로니를 각각 희석하여 potato dextrose agar (PDA; BD, Sparks, 
MD, USA)와 malt extract agar (MEA) 배지에 접종한 후, 암조건 하에 25℃에서 7~14일간 배양 후 변
화를 관찰하였다.

결과 및 고찰

Aureobasidium속 효모의 분리 및 전라도 지역에서의 분포 특성 

전라도 지역 일대의 54종 식물의 꽃으로부터 야생효모들을 분리하여 가장 우점하는 속(genus)인 
Aureobasidium속 효모 433균주를 분리하였다(Table 1). Aureobasidium속의 종 수준 동정을 위하여 
433균주 중 27개를 대표적으로 선발하였다. 대표 균주 선발은 LSU와 ITS 염기서열 상동성을 비교한 
후 100% 일치하는 균주 중 하나씩 선발하여, 각기 다른 염기서열을 갖는 27균주가 최종 선택되었다. 
대표 균주들의 LSU  D1/D2 영역 염기서열을 이용한 계통수를 기준으로 전라도 지역의 Aureobasidium

속 균주들은 6그룹(Groups A~F)으로 구성할 수 있었다(Table 1, Fig. 1).
전라도지역 꽃 전반에 걸쳐서 Aureobasidium속은 Group D (222균주)와 Group A (191균주)가 우

점하는 경향을 보였고, Group C는 소수 종으로 존재하였으나 지역적으로 고르게 분포하였다. Group 
B (12균주), E (2균주), F (1균주)는 전라남도 지역에서만 분리된 것으로 보아 Aureobasidium은 전라
북도 지역보다 전라남도 지역에서 더 다양하게 분포하는 것으로 추정된다(Table 1).

Aureobasidium속 효모의 분자계통학적 및 형태학적 특성

LSU와 ITS 계통수 및 상동성 비교에서 Group A는 LSU와 ITS 계통수에서 모두 A. pullulans와 그룹
을 형성하고, LSU는 99.8%~100%와 ITS는 99.3~99.8%의 상동성으로 A. pullulans로 동정되었다. 
Group B도 LSU와 ITS 계통수에서 모두 A. melanogenum와 그룹을 형성하고, LSU는 99.8%~100%
와 ITS는 99.6~100%의 상동성으로 A. melanogenum로 명확하게 동정되었다. Group C는 A. 
leucospermi와 비교하여 LSU는 100%, ITS는 99.3~100%의 상동성을 보이고, LSU 계통수에서도 
A. leucospermi와 그룹을 형성하였으나 ITS 계통수에서는 A. leucospermi와 A. namibiae 사이에 위
치하였다. Group D는 LSU 계통수 분석에서 A. namibiae로 그룹을 형성하고 ITS 계통수에서는 A. 
leucospermi, A. namibiae, A. subglaciale 사이에서 위치하였다. 또한 Group D의 LSU는 A. namibiae 
또는 A. subglaciale과 99.3~99.7%의 상동성을 보이고, ITS는 A. leucospermi와 98.9~99.6%의 상동
성을 보였다. Group E의 경우 LSU와 ITS 계통수 모두에서 A. subglaciale과 A. leucospermi의 공통 
조상에서 분리된 종으로 보이며, LSU 분석에 의하면 A. subglaciale과 99.7%, ITS 분석의 경우 A. 
leucospermi와 99.4%로 A. subglaciale과 A. leucospermi 사이의 종으로 추정되었다. Group F는 
Aureobasidium 신종으로 예상되며 추가 실험을 통해 신종 균주의 특성을 국내외에 보고하여야 할 것



Jeong-Seon Kim et al.

The Korean Journal of Mycology Vol.46, No. 4, 2018 418

Table 1. Yeasts groups and strains derived from flowers in Jeolla province in Korea

No. Collected site Scientific names of flowers Yeast 
Strains

Groups of Aureobasidium spp.
A B C D E F Total

Jeollabuk-do
1 Jeonju-si Prunus donarium KCBS 6 - - 1 - - 7
2 Kerria japonica f. pleniflora JRP1 5 - - 2 - - 7
3 Rhododendron indicum AZL3 - - 1 3 - - 4
4 Spiraea prunifolia var. simpliciflora BW2 4 - - 2 - - 6
5 Chelidonium majus var. asiaticum GC 7 - - - - - 7
6 Mukdenia rossii MLM 9 - - 1 - - 10
7 Gimje-si Rhododendron schlippenbachii RAZL - - - 3 - - 3
8 Kerria japonica JRP2 12 - - 2 - - 14
9 Crataegus pinnatifida HT 2 - - 1 - - 3
10 Cercis chinensis RD 6 - - 4 - - 10
11 Iksan-si Poncirus trifoliata TO 7 - - - - - 7
12 Iris laevigata IR 1 - - - - - 1
13 Acacia catechu AC 8 - 1 6 - - 15
14 Prunus padus for. padus FC 6 - - 2 - - 8
15 Viburnum lantana Vb 2 - - - - - 2
16 Syringa vulgaris LI 1 - - 7 - - 8
17 Chaenomeles sinensis QC 6 - - 2 - - 8
18 Echinosophora koreensis KN 4 - - - - - 4
19 Lespedeza bicolor LS 7 - - 1 - - 8
20 Rhodotypos scandens BJ 2 - - 5 - - 7
Jeollanam-do
21 Gurye-gun Forsythia koreana FST 1 - - 8 - - 9
22 Cornus officinalis CNS 2 - - 3 - - 5
23 Jasminum nudiflorum WJS 1 - - 1 - - 2
24 Viola arvensis PS 3 - - 7 - - 10
25 Unidentified flower DF 6 - 1 15 - - 22
26 Gwangyang-si Prunus mume JAF 6 3 - 8 - - 17
27 Prunus glandulossa for. sinensis RJAF 12 1 - 7 - - 20
28 Phlox subulata MPX 1 - - 3 - - 4
29 Camellia japonica CML 4 2 - 9 - - 15
30 Suncheon-si Magnolia kobus MGL - - - 5 - - 5
31 Corylopsis coreana KWH 2 - - 7 - - 9
32 Prunus mume SAF2 2 - - 4 - - 6
33 Taraxacum platycarpum DDL 1 - - 3 1 - 5
34 Rhododendron mucronulatum AZL1 2 - - 5 - - 7
35 Lindera obtusiloba GG 1 - - 10 - 1 12
36 Forsythia koreana FST2 2 - 1 1 - - 4
37 Prunus serrulata var. spontanea CBS 3 - - - - - 3
38 Taraxacum officinale DDL2 - 1 - 1 - - 2
39 Lamium amplexicaule HB 1 - - 6 - - 7
40 Capsella bursa-pastoris SPP - 1 - 4 - - 5
41 Cypripedium macranthum WSW 13 - - 5 - - 18
42 Stellaria media CW - 1 - - 1 - 2
43 Mazus pumilus AMZ - - - 2 - - 2
44 Yeosu-si Rhododendron mucronulatum AZL2 1 - 1 2 - - 4
45 Haenam-gun Corydalis remota CCDC 3 - - 3 - - 6
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Table 1. Yeasts groups and strains derived from flowers in Jeolla province in Korea

No. Collected site Scientific names of flowers Yeast 
Strains

Groups of Aureobasidium spp.
A B C D E F Total

46 Corydalis remota CCDL - - - 6 - - 6
47 Pseudostellaria heterophylla HST 3 - - 2 - - 5
48 Viola dissecta var. chaerophylloides NV 2 - - 3 - - 5
49 Tulipa edulis ET 3 - - 4 - - 7
50 Narcissus pseudo-narcissus DAF 1 - - - - - 1
51 Buxus microphylla var. koreana BW 8 - - 15 - - 23
52 Alnus japonica ALD 4 3 - 8 - - 15
53 Viola rossii CLV 1 - - 9 - - 10
54 Salix gracilistyla PSW 7 - - 14 - - 21
Total 191 12 5 222 2 1 433

Fig. 1. Phylogenetic tree of Aureobasidium spp. based on the nucleotide sequences of large subunit (LSU) rDNA 
domain D1/D2 (A), internal transcribed spacers (ITS) rDNA (B), ITS and LSU rDNA (C). The trees was generated 
by the maximum likelihood method, using MEGA7.0. T, Type strains.
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Fig. 1. Phylogenetic tree of Aureobasidium spp. based on the nucleotide sequences of large subunit (LSU) rDNA 
domain D1/D2 (A), internal transcribed spacers (ITS) rDNA (B), ITS and LSU rDNA (C). The trees was generated 
by the maximum likelihood method, using MEGA7.0. T, Type strains.
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이다(Table 2, Fig. 1).
결론적으로 전라도 지역 꽃에서 분리한 Group A는 A. pullulans, Group B는 A. melanogenum, 

Group F는 Aureobasidium 신종 후보군으로 분류되었고, Group C, D, E는 A. leucospermi, A. 
namibiae, A. subglaciale 사이에 위치하지만 LSU와 ITS로는 정확한 종 수준 동정이 어렵기 때문에 
추가적인 유전자 염기서열 부위 탐색을 위한 연구가 실시되어야 할 것이다. 또한 Lee 등[18]에 따르
면 나무에서 분리된 Aureobasidium속은 A. melanogenum이 우점종이었으나, 본 논문에 의하면 호남
지역 꽃에서는 A. pullulans와 A. namibiae 등이 우점종인 것으로 보아 Aureobasidium속은 지역적 분
포 특성도 있지만, 서식지(origin)에 따라 종의 분포도 달라지는 것으로 판단된다.

Aureobasidium속은 배양 초기에 노란색, 크림색, 밝은 분홍색, 밝은 갈색을 띠는 콜로니에서 후기
로 갈수록 멜라닌과 같은 어두운 색의 색소를 분비하면서 점차 거무스름한 콜로니로 변하는 특징이 
있다[5]. Zalar 등[19]에 따르면 PDA나 MEA에서 A. pullulans는 배양 3주 이내, A. namibiae는 최소 
1주 이내에는 분홍빛을 띤 콜로니가 유지되다가 점차 거무스름하게 변하고, A. melanogenum는 1주 
이내에 검은색으로 변한다고 하였으나, 이 연구에서 사용된 균주들은 Group A (A. pullulans)의 경우 

Table 2. Homology matrix between Aureobasidium spp. of flowers in Jeolla province in Korea and type strains, generated by DNAMAN 
software 7.0

Strains
A. pullulans A. melanogenum A. namibiae A. leucospermi A. subglaciale A. thailandense A. iranianum
CBS584.75T CBS105.22T CBS147.97T CBS130593T CBS123387T NRRL58539T CCTU268T

Homology of LSU rDNA domain D1/D2 nucleotide sequences
A. pullulans CBS584.75T 100.0% - - - - - -
A. melanogenum CBS105.22T 97.4% 100.0% - - - - -
A. namibiae CBS147.97T 97.7% 98.6% 100.0% - - - -
A. leucospermi CBS130593T 97.6% 98.8% 99.1% 100.0% - - -
A. subglaciale CBS123387T 97.7% 99.3% 99.3% 99.1% 100.0% - -
A. thailandense NRRL58539T 96.0% 95.3% 94.4% 94.8% 95.1% 100.0% -
A. iranianum CCTU268T 97.0% 96.0% 95.5% 95.5% 96.2% 97.4% 100.0%
DF-2 a 99.8% 97.2% 97.6% 97.4% 97.6% 96.2% 96.9%
JRP2-13 a 99.8% 97.2% 97.6% 97.4% 97.6% 95.8% 96.9%
PS-4 a 100.0% 97.4% 97.7% 97.6% 97.7% 96.0% 97.0%
ALD-11 a 99.8% 97.2% 97.6% 97.4% 97.6% 95.8% 96.9%
CML-5 a 99.8% 97.2% 97.6% 97.4% 97.6% 95.8% 96.9%
ALD-20 a 99.8% 97.2% 97.6% 97.4% 97.6% 95.8% 96.9%
CNS-1 a 100.0% 97.4% 97.7% 97.6% 97.7% 96.0% 97.0%
FST-8 a 100.0% 97.4% 97.7% 97.6% 97.7% 96.0% 97.0%
HT-17 a 100.0% 97.4% 97.7% 97.6% 97.7% 96.0% 97.0%
QC-12 a 100.0% 97.4% 97.7% 97.6% 97.7% 96.0% 97.0%
CML-20 b 97.2% 99.8% 98.4% 98.6% 99.1% 95.3% 96.2%
ALD-4 b 97.4% 100.0% 98.6% 98.8% 99.3% 95.3% 96.0%
JAF-7 b 97.4% 100.0% 98.6% 98.8% 99.3% 95.3% 96.0%
AZL2-9 c 97.6% 98.8% 99.1% 100.0% 99.1% 94.8% 95.5%
AZL3-4 c 97.6% 98.8% 99.1% 100.0% 99.1% 94.8% 95.5%
DF-8 c 97.6% 98.8% 99.1% 100.0% 99.1% 94.8% 95.5%
FST2-7 c 97.6% 98.8% 99.1% 100.0% 99.1% 94.8% 95.5%
NV-5 d 97.9% 98.8% 99.5% 99.3% 99.5% 94.6% 95.6%
MGL-2 d 97.7% 98.6% 99.3% 99.1% 99.3% 94.4% 95.5%
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Table 2. Homology matrix between Aureobasidium spp. of flowers in Jeolla province in Korea and type strains, generated by DNAMAN 
software 7.0

Strains
A. pullulans A. melanogenum A. namibiae A. leucospermi A. subglaciale A. thailandense A. iranianum
CBS584.75T CBS105.22T CBS147.97T CBS130593T CBS123387T NRRL58539T CCTU268T

WJS-7 d 98.1% 99.0% 99.7% 99.5% 99.7% 94.8% 95.8%
ET-5 d 98.1% 99.0% 99.7% 99.5% 99.7% 94.8% 95.8%
CCDL-1 d 98.1% 99.0% 99.7% 99.5% 99.7% 94.8% 95.8%
FST-7 d 97.9% 98.8% 99.5% 99.3% 99.5% 94.6% 95.6%
RJAF-16 d 98.1% 99.0% 99.7% 99.5% 99.7% 94.8% 95.8%
SAF2-8 d 97.4% 98.3% 99.3% 98.8% 99.0% 94.1% 95.1%
CW-7 e 97.7% 99.3% 99.0% 98.8% 99.7% 95.1% 96.5%
GG-5 f 95.8% 94.8% 94.2% 94.9% 94.2% 96.9% 96.3%
Homology of ITS rDNA nucleotide sequences
A. pullulans CBS584.75T 100.0% - - - - - -
A. melanogenum CBS105.22T 98.9% 100.0% - - - - -
A. namibiae CBS147.97T 99.3% 98.9% 100.0% - - - -
A. leucospermi CBS130593T 98.3% 98.7% 99.1% 100.0% - - -
A. subglaciale CBS123387T 97.8% 98.1% 97.4% 98.3% 100.0% - -
A. thailandense NRRL58539T 93.1% 93.9% 92.7% 92.6% 93.1% 100.0% -
A. iranianum CCTU268T 96.6% 97.4% 96.6% 96.8% 97.8% 94.8% 100.0%
DF-2 a 99.8% 98.7% 99.1% 98.1% 97.6% 92.9% 96.5%
JRP2-13 a 99.4% 98.3% 98.7% 98.5% 98.0% 92.9% 96.5%
PS-4 a 99.8% 98.7% 99.1% 98.1% 97.6% 93.3% 96.5%
ALD-11 a 99.8% 98.7% 99.1% 98.1% 97.6% 93.3% 96.5%
CML-5 a 99.4% 98.3% 98.7% 98.5% 98.0% 92.9% 96.5%
ALD-20 a 99.4% 98.3% 98.7% 98.5% 98.0% 92.9% 96.5%
CNS-1 a 99.4% 98.3% 98.7% 98.5% 98.0% 92.9% 96.5%
FST-8 a 99.3% 98.1% 98.7% 98.5% 98.0% 92.7% 96.5%
HT-17 a 99.6% 98.5% 98.9% 98.0% 97.4% 93.3% 96.3%
QC-12 a 99.8% 98.7% 99.1% 98.1% 97.6% 93.3% 96.5%
CML-20 b 98.7% 99.8% 99.1% 98.9% 98.3% 93.7% 97.6%
ALD-4 b 98.5% 99.6% 98.9% 98.7% 98.1% 93.5% 97.4%
JAF-7 b 98.9% 100.0% 98.9% 98.7% 98.1% 93.9% 97.4%
AZL2-9 c 98.3% 98.7% 99.1% 100.0% 98.3% 92.6% 96.8%
AZL3-4 c 99.1% 98.0% 99.1% 99.3% 98.3% 92.2% 96.5%
DF-8 c 98.9% 98.1% 99.3% 99.4% 98.1% 92.0% 96.3%
FST2-7 c 98.7% 98.0% 99.1% 99.3% 98.0% 92.0% 96.3%
NV-5 d 98.7% 98.3% 99.4% 99.6% 98.0% 92.2% 96.5%
MGL-2 d 98.3% 98.1% 98.3% 99.1% 98.9% 92.4% 97.0%
WJS-7 d 98.5% 98.1% 99.3% 99.4% 97.8% 92.0% 96.3%
ET-5 d 98.7% 97.6% 98.7% 98.9% 98.0% 92.2% 96.3%
CCDL-1 d 98.9% 97.8% 98.9% 99.1% 98.1% 92.2% 96.3%
FST-7 d 98.7% 98.3% 99.4% 99.6% 98.0% 92.2% 96.5%
RJAF-16 d 98.9% 98.5% 99.6% 99.4% 97.8% 92.4% 96.6%
SAF2-8 d 97.6% 98.0% 97.2% 98.1% 99.8% 92.9% 97.6%
CW-7 e 98.1% 99.3% 98.5% 99.4% 98.9% 93.1% 97.4%
GG-5 f 88.8% 89.2% 89.2% 89.0% 88.3% 89.4% 89.9%
LSU, large subunit; ITS, internal transcribed spacers; T, Type strains.
a, Group A; b, Group B; c, Group C; d, Group D; e, Group E; f, Group F. 
The dark zone indicated the highest sequence homology with the type strains. 
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1주 이내에 이미 밝은 갈색에서 검은색을 띄기도 하였다. Group B (A. melanogenum)는 알려진 바와 
같이 1주일 이내에 모두 밝은 갈색에서 검은색으로 변하여 형태적 특성이 분자적 특성과 일치하였고, 
LSU와 ITS 염기서열의 계통분석으로 구분이 어려웠던 Group C는 초기에 크림색에서 약간 밝은 갈
색을 띄면서 Group D와 구분되는 특징을 보였다. Group D는 모두 1주일 이내에 밝은 갈색에서 검은
색으로 변하였고, 일부 균주는 MEA에서 초기부터 검은색 색소를 분비하기도 하였다(Fig. 2). 이처럼 
변종이 많은 Aureobasidium속은 단일 유전자 분석(LSU 또는 ITS)만으로는 종 동정이 어렵기 때문
에 형태적 분석이나 생리적 특성 검정 등을 병행함으로써 다각적인 방법을 통한 동정이 요구된다.

이 연구에서는 호남지역 꽃에서 분리한 Aureobasidium속의 분포 및 다양성을 분자계통학적 및 형
태적 특성을 통해 조사하였다. 이러한 Aureobasidium속에 대한 연구결과는 유용한 효모 선발과 미기
록 효모 발굴 등을 위한 귀중한 자료로 활용 될 것으로 기대된다.

적요
다양한 Aureobaisidum속을 발굴하여 흑효모의 유용한 특성을 활용하기 위해 전라도 지역 꽃에서 효
모 433균주를 분리하고 분자계통학 및 형태학적 분석을 통해 다양성을 확인하였다. large subunit 
(LSU) rDNA 염기서열 분석을 기준으로 전라도 지역의 Aureobasidium속을 6그룹으로 분류한 후, 
LSU와 ITS rDNA 염기서열 분석을 통해 전라도 지역 꽃에서 유래한 효모의 주요 우점종이 Group A
와 Group D임을 확인할 수 있었다. Group B, E, F는 전라남도에만 분포하는 것으로 보아 전라북도에 

Fig. 2. Colony morphology of Aureobasidium isolates for incubated 7~14 day on potato dextrose agar and malt 
extract agar.
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비해 전라남도에서 다양한 Aureobasidium종이 분포하는 것으로 생각된다. Group A는 A. pullulans, 
Group B는 A. melanogenum, Group F는 Aureobasidium 신종 후보군으로 분류할 수 있었다. Group 
C, D, E는 LSU와 ITS rDNA 분석에서 A. leucospermi, A. namibiae, A. subglaciale 사이의 명확하게 
분류되지 않았으나 콜로니 형태에서 구분 가능한 특성을 보인 것으로 보아, Aureobasidium은 분자계
통학적 분석방법과 형태적 동정을 병행하여 종 수준 동정을 보완할 수 있을 것으로 생각된다.
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