
Abstract

BACKGROUND: Soil salinity causes reduction of crop 

productivity. Rhizosphere microbes have metabolic capa-

bilities and ability to adaptation of plants to biotic and abiotic 

stresses. Plant growth-promoting bacteria (PGPB) could 

play a role as elicitors for inducing tolerance to stresses in 

plants by affecting resident microorganism in soil. This study 

was conducted to demonstrate the effect of selected strains 

on rhizosphere microbial community under salinity stress.

METHODS AND RESULTS: The experiments were con-

ducted in tomato plants in pots containing field soil. Bacterial 

suspension was inoculated into three-week-old tomato 

plants, one week after inoculation, and -1,000 kPa-balanced 

salinity stress was imposed. The physiological and bio-

chemical attributes of plant under salt stress were monitored 

by evaluating pigment, malondialdehyde (MDA), proline, 

soil pH, electrical conductivity (EC) and ion concentrations. 

To demonstrate the effect of selected Bacillus strains on rhi-

zosphere microbial community, soil microbial diversity and 

abundance were evaluated with Illumina MiSeq sequencing, 

and primer sets of 341F/805R and ITS3/ITS4 were used for 

bacterial and fungal communities, respectively. As a result, 

when the bacterial strains were inoculated and then salinity 

stress was imposed, the inoculation decreases the stress sus-

ceptibility including reduction in lipid peroxidation, en-

hanced pigmentation and proline accumulation which sub-

sequently resulted in better plant growth. However, bacterial 

inoculations did not affect diversity (observed OTUs, ACE, 
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Chao1 and Shannon) and structure (principle coordinate 

analysis) of microbial communities under salinity stress. 

Furthermore, relative abundance in microbial communities 

had no significant difference between bacterial treated- and 

untreated-soils under salinity stress.

CONCLUSION: Inoculation of Bacillus strains could affect 

plant responses and soil pH of tomato plants under salinity 

stress, whereas microbial diversity and abundance had no 

significant difference by the bacterial treatments. These 

findings demonstrated that Bacillus strains could alleviate 

plant’s salinity damages by regulating pigments, proline, and 

MDA contents without significant changes of microbial 

community in tomato plants, and can be used as effective 

biostimulators against salinity stress for sustainable agriculture.
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서  론

세계 주요 재배 채소 중 하나인 토마토는 연간 1억 6천만 

톤이 생산되는 고부가가치 작물로 영양분과 비타민, 미네랄이 

풍부하다[1,2]. 토마토는 18.3-32.2℃의 온도 범위와 토양 pH
가 6.0-6.5, 전기전도도가 0.25-0.50 mS/cm 일 때 가장 최적

으로 생육되지만, 이상기후에 의한 극심한 온도 변화, 오랜 기

간 과도한 비료 사용에 의한 염류집적 등에 의해 생육에 영향

을 받아 생산량이 감소할 수 있다[3-5]. 특히, 염류집적에 의한 

스트레스는 작물의 수확량을 감소시키는 대표적인 비생물적 

스트레스 중 하나로써 과도한 화학비료의 사용과 부적절한 재

배 관행이나 관개지 관리로 인하여 발생하며, 농경지의 20%와 

관개지의 33%가 이미 높은 염류로 피해를 받았으며, 2050년
에는 피해 그 면적이 50%까지 증가할 것으로 보인다[6,7].

이와 같은 비생물적 스트레스로부터 작물을 보호하기 위하

여 육종을 통해 새로운 내성 품종을 개발하고자 하는 연구가 

수행되어 왔다. Moreno-Limon 등은 높은 염류 조건에서 뿌

리 생육과 양분 흡수 능력이 높은 콩(Phaseolus vulgaris)을 

개발하였고, Zongsuo 등은 수분 흡수율이 높은 유채(Brassica 
napus)와 갓(B. juncea) 등 건조 스트레스 내성 작물을 개발하

였다[8,9]. 또한 근래에는 유전자 도입 기법을 이용한 노력도 

이루어지고 있는데, 신호전달 체계와 호르몬 생합성 기작을 조

절하여 염류 및 건조 스트레스에 강한 벼와 토마토가 연구되기

도 하였다[10,11]. 하지만 이러한 전략은 시간이 오래 걸릴 뿐

만 아니라 아직까지 전 세계 많은 국가에서 유전자 변형 작물

에 대한 우려로 인하여 다른 다양한 방안이 모색되고 있다. 그
중에서 작물의 병 억제와 작물 생육증진에 효과가 있는 토양의 

유용 미생물을 비생물적 스트레스에 적용하려는 연구가 이루

어지고 있다[12].
식물생육촉진세균(Plant growth-promoting bacteria, PGPB)

은 식물의 생육을 증진시킬 뿐만 아니라 직⋅간접적으로 염류 

스트레스에 의한 식물의 피해를 감소시킬 수 있다[13]. 식물생육

촉진세균은 근권에 정착하여 식물과 상호작용하면서, 스트레

스 조건에서 작물의 엽록소와 카로티노이드(Carotenoid) 같
은 색소의 함량을 유지시키거나, 프롤린(Proline), 유리당, 단
백질, 아미노산과 같은 삼투물질의 함량을 조절하여 세포막의 

안정성을 높여 식물이 스트레스 환경에 잘 적응을 할 수 있도

록 돕는다[14,15]. 또한 식물의 항산화 효소 활성을 높여 활성

산소종(Reactive oxygen species, ROS)의 수치를 낮추고, 
세포막의 지질과산화(Lipid peroxidation)를 막아 염류 스트

레스에 대한 피해를 막아주는 것으로 알려져 있다[16].
식물생육촉진세균의 주요 서식처인 근권은 수많은 미생물

의 활력 지대로 지구의 복잡한 생태계 중 하나에 속하며[17], 
주위 미생물에 영향을 주면서 고염류, 건조, 양분 부족 등의 스

트레스 환경에서도 식물의 적응에 도움을 주는 것으로 알려져 

있다[7,18]. 특히 미생물의 다양성이나 상대 빈도수는 지상과 

지하에 서식하는 생명체의 다양성 및 기능에 영향을 주기 때문

에 생태계를 이해하기 위한 대표적인 군집구조의 지표로 사용

되고 있다[19]. 또한 미생물 군집에 대한 연구를 통해 식물과 

미생물, 미생물과 미생물의 상호작용 및 식물에 유용한 미생물

이 생태학적으로 주는 영향에 대한 이해를 돕기 때문에, 전 세

계적으로 다양한 환경 변화에 따른 토양 미생물 군집의 변화에 

대한 관심이 증가하고 있다[7,20].
이전의 연구에서 토마토의 염류 스트레스 피해를 감소시키는 

작물 유용 세균 Bacillus aryabhattai H19-1과 B. mesonae 
H20-5를 선발하였고, 선발한 세균을 처리한 토마토 식물이 염

류 스트레스를 받았을 때 생리학적, 생화학적, 분자생물학 변

화를 검정하였다[21]. 본 연구에서는 이전의 연구에서 선발한 

바실러스 H19-1과 H20-5 균주를 염류 스트레스 조건의 밭 토

양에 처리하였을 때 토마토 작물의 생리적 변화, 토양화학성과 근

권 미생물의 군집에 어떠한 영향을 주는지 규명하고자 하였다.

재료 및 방법

재료

본 연구는 전라북도 완주군 이서면 국립농업과학원 내 포장

(35°49'33''N 127°02'38''E) 내 임의로 지정한 세 지점에서 깊

이 10-30 cm의 토양을 확보하여 자연건조 시킨 뒤[22], 5 mm 
체를 통해 이물질을 제거한 후 사용하였다[23,24]. 식물은 ‘슈
퍼도태랑’품종(Koregon, Korea)의 토마토를 사용하였고, 종
자는 2% Sodium hypochlorite로 3분간 표면 소독을 실시한 

뒤, 멸균수로 5번 세척한 후 건조시켰다. 포장 토양과 상토

(Bunong, Korea)를 90℃에서 1시간씩 2회 멸균시킨 뒤, 1:1 
(v/v)로 섞어 128공 트레이(2 × 2 × 2 cm/hole)에 담은 후 

종자를 파종하였고 상온의 유리온실에서 2주간 재배하였다. 토
마토 유묘는 자연건조 시킨 비멸균 포장 토양(pH: 7.3; EC: 
0.8 mS/cm; organic C: 6.2 g/kg; total N: 0.7 g/kg)이 

담긴 플라스틱 포트(지름 14 cm, 깊이 8.5 cm)에 정식하여 재

배하였다.
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유용 세균 및 염류 스트레스 처리

이전의 연구에서 Yoo 등이 선발한 B. aryabhattai H19-1과 

B. mesonae H20-5를 tryptic soybean agar (TSA, Difco) 
배지에서 28℃, 24시간 동안 배양하여 생성된 단일 콜로니

(colony)를 TSB에 접종하여 48시간 동안 28℃, 150 rpm으로 

진탕 배양하였다[25]. 세균 배양액은 6,000 rpm으로 10분간 

원심분리하여 상청액(Supernatant)을 제거한 후, 세균의 
pellet을 10 mM MgSO4로 OD600 = 0.25가 되도록 현탁하였다. 
파종 3주 후, 준비한 세균 현탁액을 토마토 식물에 토양 1 g 
당 0.1 mL로 관주 처리하였고, 대조군은 10 mM MgSO4 용
액을 관주하였다.

세균 현탁액 처리 일주일 후, 토마토 식물의 생육과 색소, 유
리당, 아미노산 함량을 감소시키는 것으로 알려진 Polonenko 
등에 따른 –1,000 kPa 복합 염용액(125 mM potassium nitrate, 
82 mM calcium nitrate, 41 mM magnesium sulfate, 22 
mM monopotassium phosphate)을 토양 1 g 당 0.1 mL로 

2일 간격으로 3회 관주 처리하였다[21,26]. 대조군은 같은 양

의 멸균수를 식물에 관주하였다.

식물 생리적 변화 검정

모든 식물 검정은 염류 스트레스 처리 후 0, 7, 14, 21일 후 

샘플링하여 수행하였고, 식물의 엽록소와 카로티노이드 함량

은 Fernandez 등과 Lichtenthaler의 방법을 이용해 측정하

였다[27,28]. 토마토 잎 500 mg을 샘플링하여 0.5% MgCO3

가 함유된 25 mL의 80% acetone에서 균질화한 후 4℃에서 

24시간 동안 진탕하였다. 색소가 추출된 샘플은 4,000 rpm으

로 10분간 원심분리한 뒤 UV/VIS spectrophotometer 
(Infinite M200 PRO, TECAN, Austria)를 이용하여 상등액

을 흡광도 470, 646, 663 nm에서 측정한 뒤 엽록소 a, b와 

카로티노이드 함량을 아래 공식을 이용해 계산하였다.

Chlorophyll a = (12.25 × A663.2) – (2.79 × A646.8)

Chlorophyll b = (21.50 × A646.8) – (5.10 ×A663.2)

Total chlorophyll contents = Chlorophyll a + Chlorophyll b

Carotenoid concentration = [(1,000 × A470) – (1.8 × 

Chlorophyll a) – (85.02 × Chlorophyll b)] / 198

프롤린 함량 측정은 Bates 등의 Ninhydrin 방법을 이용하

였다[29]. 식물 잎 100 mg을 1.2 mL의 3% Aqueous sulfo-
salicylic acid에서 균질화한 후, 13,000 × g로 10분간 원심분

리하였고, 상등액 500 µL를 Glacial acetic acid 500 µL, 
Acidic ninhydrin 500 µL와 혼합하였다. 혼합물은 90℃로 

1시간 동안 열처리해준 뒤 Ice bath에서 식혀주었고, 1 mL의 

Toluene을 넣어 분리된 위층의 용액을 Spectrophotometer
를 이용하여 520 nm에서 비색정량하였다.

Malondialdehyde (MDA) 측정은 식물 잎 100 mg을 

500 µL의 0.1% Trichloroacetic acid (TCA)에 넣어 균질화

한 뒤 13,000 × g로 4℃에서 10분간 원심분리하여 얻은 상등

액을 이용하였다. 상등액 500 µL를 20% TCA가 함유된 0.5% 

2-thiobarbituric acid 1.5 mL과 혼합하여 90℃에서 30분간 

열처리하였고, Ice bath에서 5분간 식힌 뒤 다시 6,000 rpm으

로 3분간 원심분리하였다. Spectrophotometer를 통해 450, 
532, 600 nm에서 상등액의 흡광도를 측정한 뒤 아래 식을 이

용해 MDA의 함량을 계산하였다[30].

MDA content (nmol/g) = C (µmol/L) × V (L) / fresh 

weight (g) × 1,000

C (µmol/L) = 6.45 × (A532 - A600) - 0.56 × A450

생체중은 식물을 포트에서 꺼내 흙을 조심스럽게 털어낸 후, 
흐르는 물에 빠르게 씻어내고 습기를 제거한 뒤 무게를 측정하

였고, 뿌리 활력은 Liu 등의 방법을 이용하여 측정하였다[31].

토양화학성 분석

토양화학성 분석을 위해 pH, 전기전도도, 유기탄소, 총 질

소, 이온 함량을 측정하였다. 포트에서 토양 샘플을 채취하여 

균일하게 혼합 후 2 mm 체를 이용해 이물질을 제거하여 자연

건조 하였고, 유기탄소와 총 질소 함량 분석을 Cho 등의 방법

을 이용하였다[32]. pH와 전기전도도, 이온 함량은 토양과 물

을 1:5 비율로 혼합한 뒤 28℃에서 30분간 진탕한 후 6,000 
rpm에서 5분간 원심분리한 후 상등액을 분리하여 pH, EC, 
이온 측정기(LAQUAtwin, Japan)를 이용해 측정하였다.

토양 미생물 군집 분석

근권토양 시료는 염류 스트레스 처리 0, 21일 뒤 각각 채취

하여 분석하였다. 포트를 뒤집은 후 조심히 흔들어 뿌리 표면

에 붙은 부분을 제외한 모든 토양을 제거한 뒤, 근권토양(뿌리 

표면에서 1 mm 이하)을 포함한 식물 뿌리를 50 mL의 멸균 

Phosphate buffer saline (PBS)에 넣고 150 rpm으로 30분
간 진탕한 후, 뿌리를 제거한 현탁액을 10,000 rpm으로 15분
간 원심분리하여 상등액을 제거하였다. 수거한 근권토양은 액

체질소에 얼린 후 -80℃에 보관하였다[22,33].
토양 시료의 Total genomic DNA는 FastDNA® spin kit 

(MP biomedicals, USA)를 사용하여 추출하였고, NanoDrop 
2000 Spectrophotometer (Thermo, USA)로 DNA 농도를 

측정하여 Illumina MiSeq Sequencing system (Illumina 
Inc., San Diego, CA, USA)을 통해 ㈜마크로젠에 의뢰해 분

석하였다. 세균은 16S rRNA의 V3-V4 구역을 Primer 341F 
(5’-CCTACGGGNGGCWGCAG-3’)와 805R (5’-GACTA 
CHVGGGTATCTAATCC-3’)을 사용해 증폭하였고, 곰팡이

는 primer ITS3 (5’-GCATCGATGAAGAACGCAGC-3’)
와 ITS4 (5’-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3’)를 이용해 

ITS 구간의 PCR을 수행하였다. PCR 조건은 Initial denatu-
ration: 95℃, 3분; Denaturation: 95℃, 30초 (25 cycles); 
annealing: 55℃, 30초; Extension: 72℃, 30초; Final ex-
tension: 72℃, 5분 조건으로 수행하였다. Raw sequence 분
석은 Mothur (ver. 1.40) 프로그램을 이용하여[34] 유사수준 

97%의 Operational taxonomic units (OTUs)로 군집화하
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여 다양성, 상대 빈도수(Relative abundance), 주좌표 분석

(Principle coordinate analysis, PCoA)을 하였다.

통계분석

통계분석은 SAS (ver. 9.1.3, SAS Institute Inc., Cary, 
NC, USA)와 R-forge community ecology package를 이

용하였고, 모든 데이터는 평균±표준오차로 나타내었다. 식물 

생체중, 색소, 프롤린, MDA 함량과 토양화학성 및 미생물 군

집 cluster 간의 종 풍부도(OTU 수, ACE, Chao1)와 다양성

(Shannon), 상대 빈도수는 Tukey 검정을, 주좌표 분석은 

ANOSIM (analysis of similarities) 검정을 통해 P<0.05 수
준에서 분석하였다. 미생물 군집 분석은 3개의 sub-repli-
cation을 하나로 통합하여 총 3반복으로 수행하였다[35].

결과 및 고찰

염류 스트레스 조건에서 Bacillus H19-1과 H20-5 균주 

처리에 의한 식물의 생리적 변화

H19-1과 H20-5 균주를 처리한 토마토에서 잎의 색소 함량 

중 엽록소의 경우 스트레스 처리 0, 21일 후, 카로티노이드는 

21일 후에 그 함량이 더 높았다(Fig. 1A와 1B, 엽록소: 0 days 

after salinity stress, DAS[36]: P = 0.0126; 21 DAS: P = 
0.0277, 카로티노이드: 21 DAS: P = 0.0167). 식물의 엽록소

는 광합성과, 카로티노이드는 빛 흡수, 광 보호 및 식물 호르몬 

앱시스산(Abscisic acid, ABA)의 생성과 연관된 색소로 알려

져 있는데[37,38], 식물이 염류 스트레스를 받게 되면 잎의 색

소 함량이 감소하여 식물의 생육이 줄어들며, 이러한 현상은 

염류 농도가 높아질수록 더 증가한다고 보고되었다[21,39]. 따
라서 두 균주 H19-1과 H20-5을 처리한 토마토 식물은 염류 스

트레스로부터 엽록소와 카로티노이드의 손실을 줄여 염류 스

트레스에 의한 식물 생육 감소를 완화시키는 것으로 생각된다.
식물은 스트레스 환경에 노출되면 아미노산을 축적하여 외

부 환경 변화에 대응하며, 아미노산 중 하나인 프롤린은 삼투 

균형, 세포막 안정, ROS 수치 안정화에 기여하여 식물의 내성

을 유도하고, DNA와 단백질의 안정화, 탄소 및 질소 양분 제

공을 통해 환경 스트레스로부터 피해를 막아준다[40,41]. 본 

실험에서는 스트레스 처리 7일 후부터 모든 식물에서 급격하

게 프롤린 함량이 증가하기 시작하였고, H19-1을 처리한 식물

은 스트레스 처리 14일 후, H20-5 처리 식물은 14, 21일 후 

무처리 식물에 비해 더 높은 함량으로 프롤린이 축적되었다

(Fig. 1C). 이는 두 균주가 식물의 프롤린 함량을 조절하여 스

트레스 내성을 유도하였으며, 특히 H20-5 균주는 H19-1보다 
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Fig. 1. (A) Chlorophyll, (B) carotenoid, (C) proline and (D) MDA contents in leaves of tomato plants treated with bacterial
suspensions at 0, 7, 14 and 21 days after salinity stress. Asterisks on the bar mean statistical difference by Tukey’s test 
(P < 0.05) and error bars indicate standard error of 20 replications from two experiments.
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더 오랜 시간 동안 지속적으로 프롤린의 축적을 증가시켜 식물

을 보호하는 것으로 예상된다.
식물은 염류 스트레스를 받게 되면, 활성산소종(ROS)이 증

가하는데 이는 세포막의 지질과산화와 유동성 및 선택성 감소

를 유도하여 식물의 피해를 일으킨다[42]. 이러한 지질과산화 

반응에서 MDA와 같은 짧은 지질 파편이 생성되는데 이는 식

물이 스트레스로부터 받은 피해 정도를 검정하기 위한 bio-
marker로 사용될 수 있다[43]. 염류 스트레스 처리 14일 후 모

든 식물에서 MDA 함량이 증가하였지만, 세균을 처리한 식물은 

대조군에 비해 통계적으로 수치가 더 낮았다(Fig. 1D). 특히 

H20-5 균주가 처리된 식물은 스트레스 처리 0, 7일 후에도 

MDA 함량이 낮은 것으로 나타났다(0 DAS: P = 0.0854; 7 
DAS: P = 0.0255; 14 DAS: P = 0.0158). 이는 두 균주를 처리한 

식물에서 염류 스트레스로 인한 식물 세포막의 지질과산화가 감

소되었으며, 특히 H20-5 균주를 처리한 경우 H19-1에 비해 더 

빠르고 안정적으로 세포막 손상이 감소하는 것으로 생각된다.
생체중의 경우 염류 스트레스 처리 직후에는 통계적 유의성

이 없었지만 7, 14, 21일 후에는 작물에 유용한 바실러스

(H19-1, H20-5)를 처리한 토마토의 생체중이 대조구 식물에 

비해 더 높았으며(Fig. 2, 7 DAS: P = 0.0009; 14 DAS: P 
= 0.0190; 21 DAS: P = 0032), 스트레스 21일 후의 뿌리 활력

에 있어서도 H19-1 처리구가 229 µg TTF/g/h, H20-5 처리

구가 252 µg TTF/g/h로 대조구의 125 µg TTF/g/h보다 

높았다. 이는 균주에 의한 염류 스트레스 피해 완화 효과로 인

해 생체중과 뿌리 활력이 증가한 것으로 생각된다.

염류 스트레스 조건에서 Bacillus H19-1과 H20-5 균주 

처리에 의한 토양화학성 영향

 염류 스트레스 조건에서 두 선발 균주의 처리에 의한 토양

화학성 안정화 효과를 검정하기 위해, 스트레스 처리 0, 21일 

후 토마토 식물 포트의 토양 시료를 채취한 후 pH, EC, 유기

탄소, 총 질소 함량과 이온 농도를 측정하여 Table 1에 나타내

었다. 토양 pH는 식물이 필요한 영양분의 가용성과 식물 뿌리

의 원형질, 토양미생물 활성에 직간접적으로 영향을 줄 수 있

는데[44-46], 염류 스트레스 처리 21일 후 EC, total N 및 K+, 
Ca2+, Mg2+ 이온 함량이 처리 직후(0 DAS)에 비해 감소하였고, 
H19-1과 H20-5를 처리한 토양의 pH는 무처리 식물의 토양보

다 감소하였으나(P = 0.0221) 나트륨흡착비(Sodium adsorption 
ratio, SAR), 교환성 나트륨퍼센트(Exchangeable sodium 
percentage, ESP)에서 통계적 차이를 확인할 수 없었다. 이를 

통해 복합염용액 처리 직후 식물이 높은 염류로 스트레스를 받

았으며, H19-1과 H20-5균주가 토양의 이화학성 중 pH를 감

소시킴으로써 식물의 피해를 완화시킬 것으로 생각된다.
 

염류 스트레스 조건에서 Bacillus H19-1과 H20-5 균주 

처리에 의한 미생물 군집 영향

세균과 곰팡이의 다양성(diversity)은 풍부도(richness)를 

의미하는 OTU 수, ACE 및 Chao1 지수와 균등성(eveness)을 

나타내는 Shannon 지수로 예측하였고, 그 결과를 Table 2와 

Table 3에 각각 나타내었다. 시료 대표 지수인 Good’s Coverage
는 세균에서 0.9747-0.9810, 곰팡이에서 0.9993-0.997로 시료를 

아주 잘 대표하는 것을 확인하였다. 분석 결과, 염류 스트레스 

처리 0일 후와 21일 후의 미생물 풍부도와 균등성은 세균

(observed OTUs: p < 0.0001; ACE: p < 0.0001; Chao1: 
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Fig. 2. Total fresh weights of plants treated with bacterial
suspensions or 10 mM MgSO4 (control) at 0, 7, 14 and 
21 days after salinity stress. Asterisks on the bar mean 
statistical difference by Tukey’s test (P < 0.05) and error 
bars indicate standard error of 20 replications from two 
experiments.

DASa) Treatment pH
EC

(mS/cm)
SAR

(cmol/kg)
ESP
(%)

Organic C
(g/kg)

Total N
(g/kg)

Ion concentration (μmol/g)

K+ Ca2+ Mg2+ Na+ PO4
2- NO3

-

0 Control 7.3 ± 0.1b) 7.5 ± 0.3 0.10 ± 0.00 7.00 ± 0.13 7.1 ± 0.4 1.4 ± 0.1 1.78 ± 0.07 2.47 ± 0.06 1.12 ± 0.03 0.403 ± 0.010 0.111 ± 0.003  9.1 ± 0.4

H19-1 7.3 ± 0.0 8.1 ± 0.2 0.10 ± 0.00 7.06 ± 0.35 7.4 ± 0.3 1.5 ± 0.0 2.01 ± 0.14 2.34 ± 0.14 1.10 ± 0.05 0.411 ± 0.002 0.123 ± 0.002 10.0 ± 0.4

H20-5 7.3 ± 0.0 8.1 ± 0.5 0.10 ± 0.00 6.75 ± 0.20 7.2 ± 0.2 1.5 ± 0.1 2.03 ± 0.09 2.50 ± 0.07 1.18 ± 0.04 0.412 ± 0.001 0.126 ± 0.006 10.4 ± 0.6

21 Control 7.8 ± 0.1 2.6 ± 0.6 0.12 ± 0.00 12.16 ± 0.66 7.6 ± 0.2 1.0 ± 0.1 0.58 ± 0.08 1.68 ± 0.06 0.75 ± 0.04 0.413 ± 0.001 0.108 ± 0.003   2.7 ± 0.6

H19-1 7.2 ± 0.1* 2.0 ± 0.5 0.12 ± 0.00 12.31 ± 0.75 7.4 ± 0.1 0.9 ± 0.1 0.55 ± 0.08 1.69 ± 0.09 0.74 ± 0.05 0.413 ± 0.001 0.107 ± 0.004   2.6 ± 0.3

H20-5 7.1 ± 0.0* 2.4 ± 0.3 0.11 ± 0.00 11.48 ± 0.32 7.5 ± 0.2 1.0 ± 0.0 0.63 ± 0.05 1.66 ± 0.05 0.77 ± 0.03 0.396 ± 0.016 0.116 ± 0.002   3.0 ± 0.4

a) Soil physicochemical properties were determined at 0 and 21 DAS (days after salinity stress).
b) The values are mean ± standard errors of three soil replications by pooling three sub replicates into one. An asterisk indicates a statistical difference (P < 0.05)

in a column by the Tukey’s test.

Table 1. Soil chemical properties of untreated and bacterial treated soils at 0 and 21 DAS
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p < 0.0001; Shannon: p = 0.0005)과 곰팡이(observed OTUs: 
p = 0.0442; ACE: p = 0.0168; Chao1: p = 0.0161; Shannon: 
p = 0.0211)에서 각각 유의한 차이를 보였지만 H19-1과 

H20-5 균주 처리에 의한 효과는 없었다. 스트레스 처리 후 주

좌표 분석(PCoA)을 통해 선발 균주의 처리가 근권의 세균 및 

곰팡이 군집구조에 영향을 주는지 분석하였다. Bray-curtis 
similarity를 이용해 미생물 군집 염기서열 간의 유사성을 분

류하였으며, 분석 결과 염류 스트레스 처리 직후와 21일 후에

서도 H19-1과 H20-5의 처리가 세균(Fig. 3A와 3B) 및 곰팡이

(Fig. 3C와 3D)의 군집구조에 유의한 영향을 미치지 않았고, 
Rifampicin-resistant mutant를 통해 H19-1은 3.27 log CFU/g, 
H20-5는 3.50 log CFU/g로 처리 21일까지 토양에 분포함을 

확인하였다. 위 결과를 통해 염류 스트레스 조건에서 바실러스 

H19-1과 H20-5 균주에 의한 토마토 근권의 전체적인 미생물 

군집 변화는 미미함을 알 수 있다. 이와 유사하게, Nautiyal 
등은 Bacillus amyloliquefaciens가 벼에서 스트레스와 관련

된 유전자 발현을 조절함으로써 염류 스트레스 내성을 유도하

지만, 근권 미생물 군집의 다양성과 풍부도에는 큰 영향이 없

었으며, 주성분 분석(Principal component analysis, PCA)
에서도 PC1과 PC2의 뚜렷한 상관관계를 확인할 수 없었고, 
이를 통해 처리한 균주가 Stimulator로써 작용하여 식물의 염

류 스트레스 내성을 유도할 것이라 보고하였다[47].
미생물의 상대 빈도수는 토양 생태계 기능에 영향을 주며, 낮

은 상대 빈도수를 가지는 미생물이더라도 병원균이나 환경 변화

로부터 식물을 보호할 수 있는 환경을 조성하는데 중요한 역할

을 수행하기도 한다[48,49]. 염류 스트레스 조건에서, 처리한 세

균에 따른 근권 미생물의 상대 빈도수 검정 결과, 먼저 문

(Phylum) 수준에서는 세균의 경우 우점종으로 Proteobacteria 
(0 DAS: 51.41-52.16%; 21 DAS: 44.32-5.94%)가 나타났고 그 

외 Bacteroidetes, Acidobacteria, Actinobacteria, Verrucomicrobia, 

Planctomycetes, Cyanobacteria, Gemmatimonadetes, Firmicutes, 

Armatimonadetes, Chloroflexi 순으로 나타났다(Fig. 4A). 
곰팡이 군집에서는 Ascomycota (0 DAS: 23.33-27.92%; 21 
DAS: 19.65-23.38%)가 우점종으로 나타났으며, Mortierellomycota, 

Basidiomycota, Chytridiomycota 순으로 높게 나타났다(Fig. 4B). 
하지만 균주 처리에 의한 세균과 곰팡이 군집의 상대 빈도수에

서 유의한 차이는 없었고, 이를 통해 스트레스 처리 후 21일간 

문 수준에서 균주에 의한 미생물 군집의 상대 빈도수 변화는 

미미하다는 것을 알 수 있었다.
염류 스트레스 처리 직후 토양을 기준으로, 가장 OTU 수가 

높은 15개 속(genus)의 상대 빈도수를 비교한 결과, 세균 군집

에서는 H19-1과 H20-5 균주 처리에 의한 차이를 보이지 않았

DASa) Treatment
Observed

OTUs
Good’s

Coverage
ACE Chao1 Shannon

0 Control 1044 ± 37b) 0.9753 1245 ± 55 1226 ± 64 5.28 ± 0.09

H19-1 1068 ± 11 0.9753 1261 ± 31 1221 ± 37 5.34 ± 0.02

H20-5 1132 ± 24 0.9747 1299 ± 26 1290 ± 34 5.50 ± 0.08

21 Control  885 ± 24 0.9797 1022 ± 26 994 ± 18 5.09 ± 0.11

H19-1  889 ± 65 0.9793 1047 ± 58 1013 ± 55 5.10 ± 0.06

H20-5  854 ± 37 0.9810 971 ± 51 940 ± 48 5.00 ± 0.12

a) Alpha-diversity indices were determined at 0 and 21 DAS (days after salinity stress).
b) The values are mean ± standard errors of three soil replications by pooling three sub replicates into one, and an 

asterisk indicates a statistical difference (P < 0.05) in a column by the Tukey’s test.

Table 2. Bacterial diversity estimates of the rhizosphere soil

DASa) Treatment
Observed

OTUs
Good’s

Coverage
ACE Chao1 Shannon

0 Control   274 ± 14b) 0.9997  279 ± 17  278 ± 17 2.77 ± 0.22

H19-1 272 ± 7 0.9996 278 ± 7 279 ± 7 2.64 ± 0.26

H20-5 276 ± 7 0.9997 280 ± 9  283 ± 10 3.02 ± 0.27

21 Control  294 ± 11 0.9993  306 ± 12  310 ± 13 2.46 ± 0.28

H19-1  302 ± 19 0.9993  315 ± 17  317 ± 15 2.49 ± 0.24

H20-5 278 ± 7 0.9993 291 ± 8 290 ± 7 2.29 ± 0.21

a) Alpha-diversity indices were determined at 0 and 21 DAS (days after salinity stress).
b) The values are mean ± standard errors of three soil replications by pooling three sub replicates into one, and an 

asterisk indicates a statistical difference (P < 0.05) in a column by the Tukey’s test.

Table 3. Fungal diversity estimates of rhizosphere soil
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지만(Table 4), 곰팡이 군집에서는 스트레스 처리 0일 후 

Papiliotrema의 상대 빈도수가 H19-1과 H20-5 처리 토양에

서 각각 0.02%, 0.03%로 대조군(0.12%)에 비해 통계적으로 감

소하였다(Table 5). Papiliotrema 속 중 하나인, Papiliotrema 

terrestris는 토양과 일부 식물에서 분리되어 보고되었지만, 이들
이 식물과 어떤 상호작용을 하는지는 아직 알려지지 않았다[50].

본 연구에서는 토마토의 염류 스트레스를 완화하는 바실러

스 H19-1과 H20-5를 처리하였을 때 토양화학성 및 근권 미생

(A) (B)

(C) (D)

Fig. 3. Principal coordinate analysis (PCoA) of bacterial community at (A) 0 and (B) 21 DAS and fungal community at 
(C) 0 and (D) 21 DAS in the rhizosphere soils of bacteria-treated or untreated tomato plants.

(A) (B)

Fig. 4. Relative abundances of major bacterial (A) and fungal (B) phyla in the rhizosphere soils of bacteria-treated and 
untreated tomato plants at 0 and 21 days after salinity stress. Each bar indicates the relative mean abundance of three 
replications by pooling three sub replicates into one; asterisk means statistical difference at P < 0.05 by Tukey’s test.
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물 군집의 변화를 검정하였다. 두 균주는 염류 스트레스에 의

한 식물의 생체중과 색소(엽록소 및 카로티노이드) 함량의 감

소를 완화시켰고 프롤린 축적과 지질과산화 반응 완화를 통해 

토마토의 염류 스트레스 피해를 감소시켰다. 또한 염류에 의한 

토양 알칼리화를 다소 감소시켜 토양 화학성에 일부 영향을 주

었으나, H19-1과 H20-5의 처리에 의한 근권 미생물 군집의 다

Taxonomy Relative abundance (%)

Phylum Family
Genus

 

0 DASa) 21 DAS

Control H19-1 H20-5 P value Control H19-1 H20-5 P value

Proteobacteria Oxalobacteraceae Massilia  7.41b) 7.29 6.07 0.4524 0.58 0.83 0.84 0.7176

Proteobacteria Sphingomonadaceae Sphingomonas 5.08 4.43 5.77 0.0740 3.13 3.20 3.55 0.7583

Proteobacteria Comamonadaceae Zhizhongheella 4.65 4.18 3.71 0.5818 0.33 0.59 0.30 0.5147

Proteobacteria Sphingomonadaceae Sphingobium 4.43 5.16 4.53 0.5111 2.85 3.60 2.71 0.5155

Proteobacteria Chromobacteriaceae Leeia 4.08 4.13 3.62 0.7933 0.16 0.20 0.10 0.5488

Bacteroidetes Chitinophagaceae Flavitalea 3.40 3.08 2.62 0.3859 1.22 1.35 1.06 0.8637

Planctomycetes Tepidisphaeraceae Tepidisphaera 3.27 2.77 3.28 0.2757 0.87 1.01 0.90 0.5528

Bacteroidetes Chitinophagaceae Flavisolibacter 3.27 3.77 2.57 0.3060 0.70 0.79 0.76 0.8941

Bacteroidetes Sphingobacteriaceae Mucilaginibacter 3.11 2.52 2.75 0.5904 1.79 0.88 1.58 0.1476

Bacteroidetes Chitinophagaceae Niastella 2.02 1.78 1.37 0.2121 0.24 0.21 0.16 0.8113

Proteobacteria Comamonadaceae Ideonella 1.96 1.95 1.14 0.1764 0.06 0.09 0.08 0.7703

Actinobacteria Micrococcaceae Paenarthrobacter 1.68 1.37 1.35 0.3069 0.85 0.78 1.01 0.0879

Proteobacteria Comamonadaceae Ramlibacter 1.61 1.69 1.58 0.7720 0.40 0.33 0.31 0.8238

Verrucomicrobia Chthoniobacteraceae Chthoniobacter 1.55 1.21 1.62 0.1210 0.33 0.37 0.43 0.5206

Proteobacteria Xanthomonadaceae Thermomonas 1.51 1.17 1.31 0.5004 2.09 1.79 2.69 0.2496

a) Relative abundances were determined in rhizosphere soil at 0 and 21 DAS (days after salinity stress).
b) The values are the mean of three replications by pooling three sub replicates into one; asterisks indicate statistical difference (P <

0.05) compared to control by the Tukey’s test.

Table 4. Relative abundances of 15 most abundant bacterial OTUs in the rhizosphere soil

Taxonomy Relative abundance (%)

Phylum Family Genus
0 DASa) 21 DAS

Control H19-1 H20-5 P value Control H19-1 H20-5 P value

Ascomycota Ascobolaceae Ascobolus  3.51b) 2.08 3.15 0.6497 1.53 1.74 1.46 0.8655

Mortierellomycota Mortierellaceae Mortierella 2.80 2.70 3.58 0.5828 1.62 2.02 1.69 0.7128

Basidiomycota Ceratobasidiaceae Ceratobasidium 2.66 2.20 1.73 0.8857 1.56 1.35 1.85 0.9594

Ascomycota Aspergillaceae Aspergillus 1.18 1.03 0.71 0.9068 0.18 0.15 0.14 0.6343

Ascomycota Nectriaceae Fusarium 1.06 1.15 1.32 0.8492 2.05 2.26 2.35 0.8118

Ascomycota Pleosporaceae Curvularia 0.67 0.49 0.37 0.4461 1.01 0.74 0.86 0.7887

Chytridiomycota Spizellomycetaceae Spizellomyces 0.24 0.16 0.21 0.8178 0.15 0.13 0.09 0.9024

Ascomycota Stachybotryaceae Myrothecium 0.23 0.20 0.26 0.8123 0.54 0.62 0.54 0.9318

Basidiomycota Serendipitaceae Serendipita 0.18 0.19 0.31 0.4751 0.12 0.14 0.13 0.5785

Ascomycota Didymosphaeriaceae Pseudopithomyces 0.14 0.10 0.11 0.9026 0.12 0.11 0.09 0.4060

Basidiomycota Rhynchogastremataceae Papiliotrema 0.12 0.02* 0.03* 0.0003 0.06 0.06 0.05 0.9700

Ascomycota Didymellaceae Epicoccum 0.12 0.08 0.10 0.7073 0.09 0.10 0.08 0.8505

Ascomycota Trichocomaceae Talaromyces 0.10 0.13 0.14 0.8236 0.12 0.10 0.10 0.8793

Ascomycota Lasiosphaeriaceae Cladorrhinum 0.06 0.03 0.07 0.3288 0.02 0.03 0.03 0.7479

Ascomycota Hypocreaceae Trichoderma 0.01 0.04 0.07 0.0786 0.03 0.02 0.02 0.7562

a) Relative abundances were determined in rhizosphere soil at 0 and 21 DAS (days after salinity stress).
b) The values are the mean of three replications by pooling three sub replicates into one; asterisks indicate statistical difference (P < 

0.05) compared to control by the Tukey’s test.

Table 5. Relative abundances of 15 most abundant fungal OTUs in the rhizosphere soil
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양성과 상대 빈도수 영향은 미미했다. 이는 H19-1과 H20-5 균
주가 염류 스트레스 조건의 토양에서 근권 미생물 군집의 뚜렷

한 영향보다는 식물 자체에 직접적으로 영향을 주어 식물의 피

해를 완화시키는 Biostimulator 역할을 할 것으로 생각된다.
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