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서  론

금강호는 1990년에 전북 군산시 성산면 성덕리에서 충남 서
천군 마서면 도삼리까지 1,841 m 구간에 방조제의 축조로 형성
된 인공호이다. 이 담수호는 충남 서면, 부여군, 전북 군산시, 익
산시, 김제시를 비롯하여 완주군 등 2도 3시 43,000 ha에 농업용
수 2.44 × 108 m3/년, 생활 및 공업용수 1.21 × 108 m3/년 등 총 
3.65 × 108 m3/년의 가용수의 공급원으로 사용되고 있으며, 년간 
5.0 ~ 6.4 × 109 m3의 담수를 서해로 유출한다(이와 권 1999). 금
강은 대청댐 하류에서 대전시를 경유하는 갑천과 합류하고 공

주시, 부여군을 거치면서 산업 폐기물, 도시생활하수, 축산단지 
방류수의 증가로 수질환경이 급속도로 악화되고 있으며(Baeg et 
al. 1996, Jung et al. 1997) 특히, 금강 상․중류 인근에 위치한 
축산목장, 양어장, 양계장 등에서 사료 첨가물로 사용되는 다양
한 종류의 항생제들을 사용하고 있어 이들이 여러 경로와 단계

를 통해서 금강으로 다량 유입될 것으로 예상된다. 유입된 항생
제는 높은 농도로 장시간 잔존하게 되므로, 금강호 수계에서 존
재하는 미생물들 중 일부는 이러한 항생제에 대하여 내성을 나

타내는 요인으로 생각된다.
많은 연구에서 밝혀진 바와 같이, 항생제에 대한 내성은 염색

체 돌연변이 혹은 전이유전자(플라스미드, 전이요소)의 도입에 
따른 내성인자(R-factor)의 획득에서 기인한다(Rice and Bonomo 
1996). 항생제 내성균에 대한 생태학적인 연구는 국내의 경우 여

러 사람들(이 1991, 안 1991, 이와 이 1993, 최 등 1993, 1995)에 
의해 이루어진 적이 있었으나, 금강호에서 항생제 내성균에 관
한 연구는 드물다. 본 연구에서는 담수호로 만들어진 금강호를 
대상으로 실생활에서 많이 사용되는 항생제에 대한 내성균의 

분포와 16S rDNA 염기서열분석 방법을 이용하여 항생제 내성
균간의 계통분류에 대하여 조사하였다. 이러한 연구는 최근 항
생제 사용으로 인해 매우 심각해진 자연환경 내 미생물들의 다

제내성에 대한 연구로서 미생물 생태학과 공중위생 및 임상의

학적 측면에서 이용될 수 있는 기초자료로 이용될 수 있다.

재료 및 방법 

연구지역 및 채수방법 
전북 군산시와 충남 서천군 위치한 금강하구둑 인근의 금강

호를 대상으로 3개 정점을 선정하여 표층수에서 2002년 1월부
터 12월까지 매월 1회 채수하였다. 각 정점의 특성을 살펴보면, 
정점 1과 2는 금강 하구둑 수문 근처 담수호 내측이며, 정점 3은 
하구둑에서 상류쪽으로 5 km 떨어진 곳이다(Fig. 1). 각 정점별 
시료는 Niskin 채수기를 사용하여 표층과 50 cm 사이에서 채수
하였다.

종속영양세균의 분리 및 배양
현장에서 채수한 시료를 멸균된 시험관에 넣어 4℃를 유지하

여 운반한 후 종속영양세균의 균체수는 멸균된 희석액에 1/10단
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내성균이 모든 정점에서 가장 높은 균체수를 나타냈다. 조사기간 중 60균주의 항생제 내성균이 분리되었으며, 
그 중 그람양성 세균은 6균주, 그람음성세균은 54균주를 차지하였다. 항생제 내성균으로 분리된 균주는 
Pseudomonas 속, Aeromonas 속, 그리고 Bacillus 속과 Stenotrophomonas 속 등이 우점으로 나타났으며, 이외에도 
Enterobacter 속, Sphingobium 속, Variovorax 속, 그리고 Serratia 속, Acinetobacter 속, Mycoplana 속, Psychrobacter 
속과 Xanthomonas 속 등이 포함되었다. 동정된 균들은 ampicillin, kanamycin, chloramphenicol, streptomycin, 
gentamicin 순으로 높은 내성을 나타났다.
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Fig. 1. A map of sampling stations in the lower artificial Lake 
Geumgang during January to December, 2002.

위로 희석한 후 Nutrient Agar(Difco)배지에 도말하여 25 ± 2℃에
서 3일간 배양한 후 계수하였다. 균체수를 계수한 배지에서 형
태적으로 다른 콜로니 60개를 선별하여 Nutrient Agar 평판 배지
에서 3차에 걸쳐 순수분리를 하였다. 순수분리된 균주는 Nut-
rient Broth (Difco, USA)에서 2일간 배양하여 genomic DNA를 분
리하였다.

항생제 내성균 
항생제 내성균을 측정을 위해 사용된 항생제는 Sigma(USA)

사 제품으로 ampicillin(Am), chloramphenicol(Cm), gentamicin(Gm), 
kanamycin(Km), streptomycin(Sm)을 사용하였다. 각 항생제 내성
균의 측정은 Luria-Bertani(LB) 고체배지 (trypton 1%, sodium 
chloride 1%, yeast extract 0.5%, agar 1.5%)에 NCCLS(National 
Committee for Clinical Laboratory Standards; Thornsberry et al. 
1985)가 추천한 MIC 농도인 Am(100 μg mL-1), Cm(25 μg mL-1), 
Gm(25 μg mL-1), Km(50 μg mL-1) 및 Sm(50 μg mL-1)을 각각 첨가
하여 30℃에서 48시간 배양한 후 형성된 균체수를 계수하였다. 

염색체 DNA 추출 
항생제 내성균이 배양된 용액 1 ml를 15,000×g에서 3분간 원

심분리하여 얻은 pellet을 멸균된 증류수로 2회 세척하여 다시 
15,000×g에서 5분간 원심분리하여 세균을 농축하였다. 농축된 
세균으로부터 genomic DNA의 추출을 위하여 SDS, CTAB 
(Cetyl-trimethyl ammonium bromide), 그리고 PCI[phenol:chloroform 
:isoamyl alcohol (25:24:1)]를 처리하였다(Gerhardt et al. 1994). 추
출한 genomic DNA 시료에 RNase(최종농도 10 μg mL-1)를 첨가
하고 37℃에서 30분간 반응하여 RNA를 제거하여, PCR용 tem-
plate DNA로 사용하였다.

PCR 증폭 및 서열 분석
세균의 16S rDNA를 증폭하기 위하여 universal primer로 사용

된 27f와 1522r를 사용하였다. Forward primer로 27f(AGA GTT 

TGA TCM TGG CTC AG)(Bruce et al. 2000)과 1522r(AAG GAG 
GTG WTC CAR CC을 reverse primer로 사용하여 PCR을 수행하
였다. PCR 조건은 10 × PCR 완충액(최종농도: 50 mM KCl, 
0.01% gelatin, 10 mM Tris-HCl, pH 9.0)은 5 μL, 2.5 mM MgCl2

는 4 μL, 10 mM dNTP는 1 μL, 10 pmol oligonucleotide primer
는 1 μL, 그리고, 1 U의 Taq polymerase(TaKaRa, Japan)를 넣은 
후, 여기에 100 ng의 template DNA를 첨가하고 증류수로 최종 
반응 부피를 50 μL로 맞추었다. PCR 증폭은 thermal cycler 
(GeneAmp PCR system 9700, Perkin Elmer, USA)를 사용하여 수
행하였다. PCR 증폭 과정은 전 변성 과정으로 94℃에서 10분간 
수행하였고, 94℃에서 30초간 변성, 55℃에서 30초간 primer 
annealing, 72℃에서 5분간 증폭을 총 30회 반복하고 72℃에서 7
분간 최종 반응시켰다. 증폭된 PCR 산물은 0.7% agarose gel 
(SeaKemRLE, FMC)에서 전기영동한 후 ethidium bromide(0.5 μg 
mL-1)로 염색 하여 UV 분광광도계로 1.5 kb에 해당하는 DNA 밴
드를 확인하였다. 16S rDNA 유전자서열을 분석하기 위해 증폭
된 PCR 산물을 agarose gel에서 전기영동한 후, Gel extraction 
kit(Spin Kit; Nucleogen, Korea)를 이용하여 정제하였다. 유전자 
서열 분석은 (주) 제노텍(Korea)에 의뢰하여 ABI PRISM 3700 
Genetic analyzer (Appled Biosystems, USA)에 의하여 수행하였으
며, 유전자 서열 분석을 위해 primer로는 27f, 1522r, 1088r(GGT 
TAA GTC CCG CAA CGA GC)를 사용하였다.

계통수 작성
항생제 내성균들의 16S rDNA의 부분 염기 서열을 Blast net-

work service를 이용하여 EMBL/GeneBank databas의 염기 서열을 
비교하여 속명을 확정하고(Altschul et al. 1997), PHYDIT (version 
3.1)를 이용하여 Ribosomal Database Project(RDP) Ⅱ database의 
표준 균주의 염기서열과 비교함으로써 계통분류학적 유연관계

를 분석하였다(Maidak et al. 2000). 16S rDNA의 부분 염기 서열
의 배열은 우선 CLUSTAL W를 사용하여 결정하였으며, PHYDIT
를 이용하여 RDP의 대표적인 세균의 염기 서열을 참조하여 재
배열을 수행하였다(Joung et al. 2001). 계통수(phylogenetic tree)
는 neighbor-joining method(Saitou and Nei 1987)를 이용하여 작성
하였다. 

핵산 염기서열 번호
본 연구에서 분석된 60 종류의 16S rDNA 계통형에 대한 부분 

염기서열을 GeneBank database에 제출하여 승인번호(AY680925–
AY689084)를 부여 받았다. 

결과 및 고찰 

종속영양세균의 연중 변화 
조사기간 중 호기성 종속영양세균의 년중 분포는 4.1 ± 1.0 × 

102 ~ 6.7 ± 1.1 × 103 cfu mL-1
의 범주에서 변화하였다. 이를 각 

정점별로 살펴보면, 정점 1에서는 5.5 ± 1.7 × 102 ~ 4.6 ± 2.6 
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Fig. 2. The annual variation of population densities of heterotrophic 
bacteria in surface water at each sampling sites from January 
to December, 2002.

× 103 cfu mL-1, 정점 2에서 4.5 ± 1.5 × 102 ~ 3.4 ± 0.6 × 103 
cfu mL-1, 정점 3에서는 4.1 ± 1.0 × 102 ~ 6.7 ± 1.1 × 103 cfu mL-1

의 범주에서 측정되었다(Fig. 2). 
각 정점별 년평균 값은 정점 1, 2, 3의 경우 각각 1.7 ± 0.4 × 

103 cfu mL-1, 1.6 ± 0.3 × 103 cfu mL-1, 2.3 ± 0.5 × 103 cfu mL-1로 

나타났으며, 최고값은 정점 6월에 최저값은 1 월에 각각 6.7 ± 
1.0 × 103 cfu mL-1과 4.1 ± 0.1 × 102 cfu mL-1을 나타냈다. 이러한 
측정값은 하구둑이 축조되기 이전에 이(1986)에 의해서 측정된 
값보다 낮게 나타났는데 이는 기수지역의 특성이 사라졌기 때

문일 것으로 생각된다.

항생제 내성균의 연중 변화
평판배지법(NCCLS 1997, 2001)으로 금강호에서 분포하는 항

생제 내성균을 정점별로 조사하였다(Fig. 3). Am에 내성을 보이
는 균체수(Amr)의 분포는 정점 1은 6.0 ± 2.8 × 10 ~ 4.3 ± 0.3 
× 103 cfu mL-1, 정점 2는 6.0 × 10 ~ 2.4 ± 0.2 × 103 cfu mL-1, 정점 
3은 1.5 ± 0.7 × 10 ~ 2.5 ± 0.6 × 103 cfu mL-1

의 범주로 나타났다. 
조사기간 중 각 정점별 년 평균값은 정점 1, 2, 3의 경우, 각각 7.4 
± 1.2 × 102 cfu mL-1, 5.4 ± 1.0 × 102 cfu mL-1, 8.1 ± 1.5 × 102 
cfu mL-1 로 나타났다. Cm 내성균(Cmr)의 경우, 정점 1은 0 ~ 5.1 
± 0.1 × 102 cfu mL-1, 정점 2는 0 ~ 6.4 ± 0.4 × 102 cfu mL-1, 정점 
3은 0 ~ 2.9 ± 0.5 × 102 cfu mL-1의 범주에서 나타났으며, 조사기
간 중 각 정점별 년 평균값은 정점 1, 2, 3의 경우 각각 6.5 ± 1.1 
× 10 cfu mL-1, 1.1 ± 0.1 × 102 cfu mL-1, 1.0 ± 0.2 × 102 cfu mL-1 
로 나타났다. 또한 각 정점별 Gm 내성균(Gmr)의 경우, 정점 1은 
0 ~ 1.5 ± 0.6 × 103 cfu mL-1, 정점 2는 0 ~ 1.1 ± 0.2 × 103 cfu 
mL-1, 정점 3은 1.0 × 10 ~ 2.8 ± 0.3 × 103 cfu mL-1의 범주로 변

화하였으며, 조사기간 중 각 정점별 년 평균값은 정점 1, 2, 3의 
경우 각각 2.8 ± 0.7 × 102 cfu mL-1, 1.7 ± 0.3 × 102 cfu mL-1, 
4.5 ± 0.9 × 102 cfu mL-1 로 나타났다. Km 내성균(Kmr)은 정점 

1은 0 ~ 4.5 ± 1.0 × 103 cfu mL-1, 정점 2는 1.3 ± 0.9 × 10 ~ 2.0 
± 0.2 × 103 cfu mL-1, 정점 3은 0 ~ 3.5 ± 0.7 × 103 cfu mL-1의 

범주에서 변화하였으며, 조사기간 중 각 정점별 년 평균값은 정
점 1, 2, 3의 경우 각각 5.8 ± 1.2 × 102 cfu mL-1, 4.1 ± 0.5 × 102 
cfu mL-1, 6.6 ± 1.0 × 102 cfu mL-1 로 나타났다. 한편 Sm 내성균
(Smr)은, 정점 1은 1.0 ± 0.4 × 10 ~ 5.3 ± 0.9 × 102 cfu mL-1, 정점 
2는 5.7 ± 0.6 × 10 ~ 2.3 ± 0.3 × 103 cfu mL-1, 정점 3은 1.5 ± 
0.7 × 10 ~ 2.3 ± 0.5 × 103 cfu mL-1의 범주로 변화하였으며, 조사
기간 중 각 정점별 년 평균값은 정점 1, 2, 3의 경우 각각 1.5 ± 
0.4 × 102 cfu mL-1, 4.4 ± 0.7 × 102 cfu mL-1, 5.1 ± 1.0 × 102 cfu 
mL-1 로 나타났다. 이상의 결과로 볼 때, 본 연구에서 조사기간 
중 항생제 내성균의 분포는 Amr, Kmr, Cmr, Smr, Gmr의 순으로 

높게 나타났으며(Fig. 4). 이를 정점별로 살펴보면, Amr, Smr은 

모든 정점에서 높게 분포한 반면, Cmr, Gmr, Kmr 은 정점에 따라 
균체수의 차이를 보였다. Amr이 높게 나타난 것은 금강수역에서 

최 등(1995)에 의해 조사된 결과와 일치하였다. 

PCR 증폭 및 16S rDNA의 염기서열
금강호에서 존재하는 항생제 내성균에서 분리된 60균주의 

genomic DNA를 분리하고 16S rDNA를 증폭하여 0.7% agarose 

Fig. 3. The annual variation of population densities of antibiotics- 
resistant bacteria in the surface water at each sampling site 
during January to December, 2002 (Am: ampicillin, Cm: chlo-
ramphenicol, Gm: gentamicin, Km: kanamycin, Sm: strepto-
mycin).
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Fig. 4. Average population densities of each antibiotic-resistant bacteria 
during January to December, 2002.

gel로 전기영동한 결과, 모든 시험균주에서 뚜렷한 약 1.5 kb의 
PCR 산물을 얻었다. 60개의 PCR 산물을 gel extraction kit을 이
용하여 정제한 후, autosequencer를 이용하여 16S rDNA의 부분 
염기 서열을 파악하였다. 

계통수 분석
금강호에서 항생제 내성균으로 분리된 60 균주를 동정한 결

과 Pseudomonas 속이 20 균주로 가장 많았고, Aeromonas 속은 
14 균주, 그리고 Bacillus 속과 Stenotrophomonas 속은 각각 6 균
주로 나타났다. 한편 Enterobacter 속은 4 균주, Sphingobium 속과 
Variovorax 속, 그리고 Serratia 속은 각각 2 균주씩 존재하였고, 
Acinetobacter 속, Mycoplana 속, Psychrobacter 속, Xanthomonas 
속은 각각 1 균주씩 존재하였다(Fig. 5). 
이를 각 항생제 종류별로 내성을 보이는 균주의 우점을 살펴

보면, Amr
에서는 Pseudomonas 속이 19 균주, Aeromonas 속은 14 

균주로 나타났으며, Cmr
에서는 Pseudomonas 속이 8 균주, Gmr

에

서는 Pseudomonas 속이 2 균주, Aeromonas 속은 2 균주, Kmr
에

서는 Aeromonas 속은 14 균주, Smr에서는 Bacillus 속은 2 균주, 
Spingobium 속은 2 균주로 나타났다(Table 1). 본 실험에서 항생
제에 대해 내성을 나타난 균주의 수는 Psudomonas 속, Aeromo-
nas 속, Bacillus 속, Stenotrophomonas 속, Enterobacter 속, Vario-
vorax 속 순으로 높게 나타났다. 이러한 결과는 항생제 내성이 주
로 Enterobacteriaceae, Aeromonas 속 그람음성세균, 종속영양세
균에서 나타난다는 보고와 일치한다(Fernandez et al. 1990, Ander-
sen and Sandaa 1994). 또한 내성을 가진 종속영양세균 60 종류의 
세균으로부터 얻은 염기 서열을 GeneBank database의 염기 서열
과 비교한 결과 6개 그룹으로 정리해 보면 항생제 항생제 내성
을 가진 종속영양세균 중 그람양성세균이 차지하는 비율은 분

리된 균주의 10% 이었다. 그람 음성세균의 경우에는, γ-Proteo-
bacteria(49 균주), α-Proteobacteria(3 균주), β-Proteobacteria (2 균주) 
순으로 존재하였다(Table 2, Fig. 5). 16S rDNA의 염기서열 분석

Table 1. Susceptibility test for antibiotic resistant bacterial strains 
isolated from artificial Lake Geumgang during 2002

Genus
No. of 
isolates

No. of Antibiotics-resistance

Am Cm Gm Km Sm

Psudomonas spp. 20 19 8 2 1 3

Aeromonas spp. 14 14 1 2 3 2

Stenotrophomonas spp.  6  8 - 1 1 1

Bacillus spp.  7  5 - - - 2

Enterobacter spp.  3  3 - - - -

Variovorax spp.  2 - - 1 - 1

Serratia spp.  2  2 - - - -

Sphinobium spp.  2 - - - - 2

Acinetobacter spp.  1 - 1 - - -

Mycoplana spp.  1  1 - - - -

Psychrobacter spp.  1 - - - 1 -

Xanthomonas spp.  1  1 - - - -

Fig. 5. Phylogenetic tree showing the affiliation of 16S rDNA se-
quences to selected reference sequence of the antibiotic- 
resistant bacteria.
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Table 2. The results of blast search of antibiotic-resistant bacteria 
isolated from artificial Lake Geumgang during 2002

Lab. No Genus Subdivision
Similarity 

(%)
Sequence 
length(nt)

3A-6 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 99 1476
3A-7 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 99 1475
3A-12 Variovorax sp. β-proteobacteria 99 1473
3A-13 Sphingobium sp. α-proteobacteria 99 1441
3A-16 Sphingobium sp. α-proteobacteria 100 1432
3B-8 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 100 1485
3C-3 Xanthomonas sp. γ-proteobacteria 99 1487
3C-5 Stenotrophomonas sp. γ-proteobacteria 99 1487
3C-6 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 99 1481
3C-7 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 100 1489
3C-8 Acinetobacter sp. γ-proteobacteria 100 1488
3C-10 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 99 1009
3C-12 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 100 1489
6A-1 Aeromonas sp. γ-proteobacteria 99 1478
6A-2 Aeromonas sp. γ-proteobacteria 100 1495
6A-13 Aeromonas sp. γ-proteobacteria 100 1492
6A-14 Aeromonas sp. γ-proteobacteria 100 1495
6A-16 Aeromonas sp. γ-proteobacteria 100 1494
6A-18 Aeromonas sp. γ-proteobacteria 100 1495
6B-1 Aeromonas sp. γ-proteobacteria 99 1489
6B-5 Enterobacter sp. γ-proteobacteria 92 1370
6B-8 Enterobacter sp. γ-proteobacteria 100 1484
6B-12 Enterobacter sp. γ-proteobacteria 91 1353
6C-2 Stenotrophomonas sp. γ-proteobacteria 92 1471
6C-4 Stenotrophomonas sp. γ-proteobacteria 98 1088
6C-10 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 99 1479
6C-11 Mycoplana sp. α-proteobacteria 99 1408
6C-12 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 100 1486
6C-13 Variovorax sp. β-proteobacteria 99 1472
6C-14 Stenotrophomonas sp. γ-proteobacteria 100 1498
6C-15 Stenotrophomonas sp. γ-proteobacteria 100 1495
9A-4 Aeromonas sp. γ-proteobacteria 98 1478
9A-5 Serratia sp. γ-proteobacteria 99 1484
9A-7 Bacillus sp. low G+C Gram+ 100 1498
9A-12 Serratia sp. γ-proteobacteria 100 1486
9A-14 Aeromonas sp. γ-proteobacteria 98 1478
9B-1 Bacillus sp. low G+C Gram+ 99 1045
9B-2 Enterobacter sp. γ-proteobacteria 96 1443
9B-3 Aeromonas sp. γ-proteobacteria 99 1485
9B-7 Psychrobacter sp. γ-proteobacteria 99 1483
9B-17 Aeromonas sp. γ-proteobacteria 99 1488
9B-18 Bacillus sp. low G+C Gram+ 99 1492
9C-9 Bacillus sp. low G+C Gram+ 100 1494
9C-10 Bacillus sp. low G+C Gram+ 99 1486
9C-12 Aeromonas sp. γ-proteobacteria 99 1485
9C-14 Aeromonas sp. γ-proteobacteria 98 1474
9C-17 Aeromonas sp. γ-proteobacteria 99 1490
9C-19 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 98 1462
9C-20 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 100 1488
12A-6 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 99 1474
12A-10 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 99 1088
12A-18 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 100 1486
12A-19 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 100 1484
12B-3 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 99 1482
12B-7 Bacillus sp. low G+C Gram+ 100 1501
12C-4 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 100 1485
12C-7 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 99 1483
12C-10 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 100 1483
12C-21 Stenotrophomonas sp. γ-proteobacteria 98 1482
12A-16 Pseudomonas sp. γ-proteobacteria 100 1487

에 의한 세균 분류에 대한 연구는 고전적인 생리, 생화학적인 방
법으로는 동정이 불가능하였던 균주들에 대하여 정확한 동정이 

가능하게 되었다. 따라서 앞으로 이러한 동정방법으로 환경에 
존재하는 미생물들을 분류 동정하는 데에도 폭넓게 활용될 수 

있으리라 생각된다.

항생제 감수성 
항생제 내성균으로 분리 동정된 60 균주에 대해 조사된 5 종

의 항생제 중 가장 많은 내성을 보인 항생제는 Am으로써 실험
대상 60 균주 중 51 균주가 내성을 보여 85%의 높은 비율을 차
지하였다. 반면에 Cm, Gm, Km과 Sm에 대해서 내성은 각각 
17%, 10%, 12%, 17%의 비교적 낮은 비율로 내성을 나타냈다
(Fig. 6). 이렇게 Am에 대하여 높은 내성을 나타낸 것은 최근에 
치료를 위한 목적으로 사용되는 항생제 중에서 Am이 다른 항생
제에 비해 더 빈번히 사용되기 때문에 내성전달이 다른 항생제

에 비하여 용이하기 때문인 것으로 사료된다. 실제로 항생제 내
성균의 항생제 내성실험조사에서 Am이 33.7%, Cm이 3.8%, Km
이 2.5%의 내성을 나타냈으며(안 1991), 하 등(1990)에 조사에서
도 Am이 73.1%의 내성을 나타내는 것으로 보고된 바 있다. 항
생제 내성 범주를 항생제 별로 살펴보면, 60 균주 중에서 두 가
지 항생제에 대하여 내성을 갖는 균주는 모두 15 균주로써 전체 
조사균주의 25%를 차지하였으며, 3가지 이상의 항생제에 내성을 
가지는 균주는 Pseudomonas 속 2 균주와 Aeromonas 속 2 균주로 
7%를 차지하였다(Table 3). 또한 김 등(1986)은 Pseudomonas 속
의 항생제 내성조사에서 Am에 100%의 내성을 나타낸 것으로 
보고된 바 있다.
이를 정점별로 보면, 정점 1에서 2가지 항생제에 대하여 내성

을 나타내는 균주는 4 균주, 정점 2에서는 1 균주, 정점 3에서는 
9 균주였다. 또한, 3 종의 항생제에 내성을 나타낸 균주는 정점 
1과 3에서 각각 2 균주 었다. 그러나 4 가지 종류의 항생제에 대
하여 내성을 보인 것은 정점 3에서만 Aeromonas 속 1 균주가 검
출되었다. 이는 인근의 인구 밀집지역에서 다량의 항생제를 남
용하여 생기는 생활폐수나 축산 폐수 또는 그와 관련된 산업 폐

Fig. 6. Antibiotic-resistance patterns isolates from surface water at each 
sampling site during January to December, 2002(Am: ampi-
cillin; Cm: chloramphenicol; Gm: gentamicin; Km: kanamycin; 
Sm: streptomycin).
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Table 3. Multiple antibiotic-resistance pattern of isolates from Lake 
Geumgang

No. of
drugs

Resistant pattern
No. of
strains

Genus

4 Am  Gm  Km  Sm 1 Aeromonas spp.

3 AM  Cm  Km 1 Pseudomonas spp.

Am  Gm  Km 1 Aeromonas spp.

Am  Cm  Sm 1 Pseudomonas spp.

2 Am  Cm 7
Pseudomonas spp.
Aeromonas spp.

Am  Sm 3
Pseudomonas spp.
Stenotrophomonas spp.

Am  Km 3
Aeromonas spp.
Stenotrophomonas spp.

Am  Gm 2
Stenotrophomonas spp.
Pseudomonas spp.

수의 유입의 증가로 인하여 야기된 결과라고 생각된다.
각 정점별로 항생제 내성을 보이는 균주의 우점을 살펴보면, 

정점 1의 경우, 8 속의 21 균주 중 가장 내성을 많이 나타낸 종으
로는 Aeromonas 속 이었다.  정점 2에서는 5 속의 13 균주 중 
Enterobacter 속, 정점 3에서는 7 속의 26 균주 중에 Pseudomonas 
속으로 나타났다. 이러한 결과는 이와 이(1993)가 만경강 하류에
서 조사한 결과와 유사하였다. 전형적으로 담수에서 존재하는 
Enterobacteria 속과 Aeromonas 속이 항생제에 대해 높은 내성을 
보인다는 보고와 유사한 결과를 나타냈다(Marisol et al. 2000).
이와 같이 수계 생태계 내에서 종속영양세균이 항생제에 대

하여 내성을 나타내는 것은 주로 유전적 기원에서 유래하는 것

으로 내성인자가 형질도입, 형질전환, 접합 등의 기작으로 전이 
되는 것으로 생각된다(Nester et al. 2001).
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ABSTRACT  : This study was conducted to evaluate the annual population variation and identification of 
antibiotic-resistant bacteria in the lower artificial Lake Geumgang from January to December, 2002. Samples 
were taken from the surface waters at 3 stations near the estuarine barrage. The results were as follows; the 
population densities of heterotrophic bacteria varied from 4.1 ± 1.0 × 102 to 6.7 ± 1.1 × 103 cfu ml-1 during 
the investigation periods. The population densities of antibiotic-resistant bacteria ranged from 1.5 ± 0.7 × 10 
to 4.3 ± 0.3 × 103 cfu ml-1 for ampicillin; from 0 to 6.4 ± 0.4 × 102 cfu ml-1 for chloramphenicol; from 0 
to 2.8 ± 0.3 × 103 cfu ml-1 for gentamicin; from 0 to 4.5 ± 1.0 × 103 cfu ml-1 for kanamycin; and from 1.0 
± 0.4 × 10 to 2.3 ± 0.5 × 103 cfu ml-1 for streptomycin, respectively. Of the sixty isolates, 90% were Gram 
negative. Dominant genera by 16S rDNA analysis were identified Aeromonas spp. (14 strains), Bacillus spp. (6 
strains), Enterobacter spp. (4 strains), and Stenotrophomonas spp. (6 strains). These strains were clustered into 
12 groups based on relatedness by average linkage method. Of the 60 isolates, 85% had the resistance to 
ampicilin and 32% were shown resistance to more than 2 kinds of antibiotics.
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