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서 론

해면(sponge)은 다양한 공생 미생물 군집을 함유

하는 다세포 무척추동물로써 고착성의 저서생물이

다. 또한 filter feeding을 하는 생물로 미생물을 먹이

로 하거나 미생물과 공생을 하며 살아간다. 이 과정

에서 풍부하고도 다양한 생물학적 활성을 갖는 천연

물을 생산하는 것으로 알려져 있다[8]. 
Petrosia corticata 해면은 항암, 항균, 세포독성 등

의 생리활성을 갖는 대사산물을 생산하며 이에 관한 
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Abstract The community structure of cultivable bacteria associated with the marine sponge, 
Petrosia corticata, collected from Jeju Island in summer (September) of 2012 and winter (January) 
of 2013, were compared by the PCR-ARDRA method. Bacterial strains were cultured for 4 days 
at 26℃ on Zobell medium and marine agar medium. After PCR amplification of 16S rRNA 
gene of individual strains, the restriction enzymes MspI and HaeIII were used to make restriction 
patterns. As a result, 24 ARDRA patterns from the summer sponge and 20 ARDRA patterns 
from the winter sponge were obtained. The sequencing result of 1-3 selected strains from each 
pattern showed over 98% similarities with the known sequences from the public database. At 
the phylum level, the bacterial community structures of both sponges (summer and winter) were 
identical qualitatively and composed of 4 phyla : Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, 
and Firmicutes. Alphaproteobacteria accounted for 42.5% of total in summer sponge and 25.2% 
in winter, decreasing in the winter sample. Gammaproteobacteria accounted for 27.5% of total 
in summer sponge and 35.2% in winter, increasing in the winter sample. At the genus and species 
level, summer sponge had more diverse bacterial communities than winter sponge. Actinobacteria, 
Bacteroidetes, and Firmicutes increased in the winter sample.
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많은 연구가 진행되고 있다. 특히 이들로부터 분리

된 corticatic acids, petrocortynes, petrotetraydiols, pet-
rosiacetyenes 등의 구조 및 약리 작용에 대한 많은 

연구 보고가 이루어지고 있다[9, 13, 14, 17, 19]. 우리

나라 거문도에서 채집한 Petrosia 해면 종으로부터 

세포독성을 갖는 polyacetylene이 보고되기도 하였다

[7, 11]. 이들 해면 유래 생리 활성물질이 해면 공생

세균에 의해 생산되는 것으로 알려지면서[4, 8], 해
면 공생미생물의 다양성과 천연물 profiles에 관한 많

은 연구가 이루어지고 있다[16, 18, 22]. 해면공생세

균의 군집구조 및 다양성에 관한 연구는 배양되지 

않는 공생세균까지 검출 가능한 pyrosequencing, de-
naturing gradient gel electrophoresis (DGGE) 등 분자

적 방법이 주로 이용되고 있으나 천연물 profiles에 

관련되는 세균다양성에 관한 연구는 천연물의 산업

적 생산 등을 고려하여 배양 가능한 세균을 포함하

여 이루어지고 있다[12, 16].
본 연구에서는 제주도에서 P. corticata 해면을 각

각 여름과 겨울에 채집하여 이들의 배양 가능한 공

생세균 다양성을 조사하고 계절에 따른 차이를 파악

하고자 하였다.

재료 및 방법

해면 시료의 채집 및 환경조건
해양 해면 P. corticata에 공생하는 세균 군집의 계절

적 변화를 조사하기 위하여 2012년 9월(여름)과, 2013
년 1월(겨울)에 각각 제주도 서귀포시 대정읍 무릉아

치에서 스쿠버 다이빙을 이용하여 해면을 채집하였

다. 채집한 해면은 멸균된 인공해수(ASW)로 3회 세척 

후 4℃에서 운반하여 12시간 이내에 실험에 사용하였

다. 여름철과 겨울철의 채집 장소는 동일지역으로 

각각의 GPS는 33° 15′08″N, 126° 11′36″E와 
33° 15′03″N, 126° 11′44″E이었으며, 여름철 해

면 채집 일의 수온은 22.7℃, 염도 32.1 PSU이었으

며, 겨울철 채집 일의 수온은 14.4℃, 염도 33.3 PSU
이었다.

해면 공생세균의 분리 및 배양
해면 조각을 멸균된 인공해수로 3회 세척 후, 해면

의 안쪽을 1 cm3 크기로 잘라 인공해수 3 ml 넣어 

균질화시킨 다음 10분간 초음파 처리하였다. 10-1부

터 10-4까지 순차 희석한 후 변형된 ZoBell 배지

(peptone 5 g, yeast extract 1 g, FePO4·4H2O 0.01 g, 
NaCl 23.6 g, MgSO4·7H2O 5.94 g, MgCl2·6H2O 4.53 
g, CaCl2 1.3 g, KCl 0.64 g, agar 15 g, DW 1 L, pH 
7.2)와 MA 배지 (marine agar 2216, Difco, USA)에 

100 μl씩 도말하여 26℃에서 4일간 배양하였다. 여름

과 겨울에 각각 채집된 해면으로부터 여름 해면에서 

129개, 겨울 해면에서 130개의 세균 균주를 각각 분

리하고 분리된 균주들의 순수 분리를 위하여 동일한 

배지에서 계대 배양하여 단일 콜로니를 얻었다.

DNA 추출 및 16S rRNA gene의 PCR 증폭
염색체 DNA는 분리된 세균 균주의 각 콜로니로

부터 gDNA Isolation kit (Qiagen, Germany)를 사용하

여 분리하였으며 분리된 DNA는 PCR 반응의 주형으

로 사용하였다. 16S rRNA gene의 증폭에는 27f 
(AGA GTT TGA TCC TGG CTC AG)와 1492r (TAC 
GGY TAC CTT GTT ACG AC)의 universal primer 
쌍을 사용하였다. PCR 반응은 100 ng의 주형 DNA와 

5U e-Taq polymerase (Solgent, Korea), 10 mM dNTP, 
10× e-Taq buffer, 10 pmol primer를 최종 반응량이 

50 μl가 되도록 혼합하여 수행하였다. GeneAmp PCR 
system 2700 thermal cycler (Applied Biosystems, 
Version 2.0, USA)를 이용하여 94℃에서 5분간 초기 

변성시킨 후, 94℃에서 40초간 변성, 55℃에서 40초
간 냉각, 72℃에서 1분간 신장, 이 과정을 30 cycle 
반복 수행한 후 최종적으로 72℃에서 10분간 신장시

켰다. 증폭된 DNA의 확인을 위해서 PCR 반응액 3 
μl를 취하여 1% agarose gel (Bio-Rad, USA)을 이용하

여 Mupid-ex (ADVANCE, Japan)로 100 V, 25분간 

1×TAE buffer (40 mM Tris-acetate, 1 mM EDTA, pH 
8.0)에서 전기영동 하였다. 전기영동 후, EtBr 
(ethidium bromide, 50 ng/ml)에 10분간 염색하여 Gel 
Logic 200 (Kodak, USA)을 이용하여 UV하에서 약 

1.5 kb 단편을 확인하였다.

ARDRA 분석
Amplified ribosomal DNA restriction analysis 

(ARDRA) 분석을 위해 2종의 제한효소 Fast Digest 
HaeIII (Thermo Scientific, Lithuania)와 Fast Digest 
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MspI (Thermo Scientific, Lithuania)을 사용하였다. 
PCR 산물에 각각의 제한 효소를 첨가하여 37℃에서 

5분간 반응시켰다. 반응물은 3% agarose gel을 사용

하여 1×TAE buffer로 100 V, 30분간 전기 영동한 후 

EtBr로 염색하여 Gel Logic 200을 이용하여 UV하에

서 관찰하여 각 균주의 밴드유형을 확인하였다. 
ARDRA type의 패턴 분석을 위해 FPQuestTM 
(Bio-Rad, Belgium) software를 이용하였다.

염기서열 결정 및 계통수 작성
16S rRNA gene-ARDRA fingerprinting type에 따라 

각각의 type별로 1-3개의 분리 균주를 선택하여 여름

해면에서 33균주, 겨울해면에서 28균주, 총 61균주

의 부분 염기 서열(500 bp 이상)을 분석하였다. 증폭

된 PCR 산물은 Wizard SV Gel and PCR Clean-Up 
System (Promega, USA)을 이용하여 정제한 후 염기

서열 분석(Macrogen, Korea)을 의뢰하였다. 결정된 

16S rRNA 유전자의 염기서열은 기 등록된 염기서열

을 대상으로 Blast search를 수행하였다. 각 염기서열

의 alignment는 CLUSTAL W [23]를 이용하여 정렬

하였고 Molecular Evolutionary Genetics Analysis 

(MEGA) software version 6.0 [20]로 neighbor-joining 
방법을 이용하여 각각의 계통수를 작성하였다. 
1,000회 반복 bootstrap 분석에 의해 계통수의 견고성

을 확인하였다.

결과 및 고찰

해면공생세균의 분리 및 ARDRA 분석
해면 P. corticata의 계절에 따른 배양 가능한 공생

세균 군집 구조의 변화를 관찰하기 위하여 각각 여

름과 겨울에 채집된 P. corticata로부터 배양 가능한 

균주를 총 259균주를 분리하여 16S rRNA gene의 

ARDRA 분석을 수행하였다. 두 종의 제한 효소를 

사용하여 16S rRNA gene-ARDRA 분석을 수행한 결

과(Fig. 1 and 2), 여름 해면의 경우 MspI에 의해 17개
의 type , HaeIII에 의해 24 type을 얻었으며, 이를 

근거로 분석한 결과, 총 24개의 서로 다른 ARDRA 
type으로 구분되었다(Table 1). 겨울 해면의 경우 

MspI에 의해 15개의 type, HaeIII에 의해 20개의 type
을 얻었으며, 이를 근거로 분석한 결과, 총 20개의 

서로 다른 ARDRA type을 얻을 수 있었다(Table 2).

Figure 1. Dendrogram showing the relationship among bacterial isolates based on the 16S rRNA gene-ARDRA profiles from 
the marine sponge P. corticata SP1 collected in summer.
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Figure 2. Dendrogram showing the relationship among bacterial isolates based on the 16S rRNA gene-ARDRA profiles from 
the marine sponge P. corticata WP7 collected in winter.

Table 1. ARDRA fingerprinting types and sequence similarities of 16S rRNA gene from bacterial strains isolated from the 
marine sponge P. corticata SP1 collected in summer.

ARDRA typea Strain No.b Description Accession No. Similarity (%) Phylum or Class
1a SP1-16 Microbacterium esteraromaticum Y17231 99 Actinobacteria
2b SP1-117 Janibacterhoylei FR749912 99
3c SP1-7 Erythrobacter vulgaris AY706935 99

Alphaproteobacteri
a

4d SP1-29 Pseudovibrio ascidiaceicola AB175663 100
5e SP1-63 Roseovarius crassostreae AF114484 98
6f SP1-68 Ruegeria atlantica D88526 99
6g SP1-70 Ruegeria atlantica D88526 99
7h SP1-77 Phaeobacter inhibens AY177712 98
8i SP1-119 Labrenzia alba AJ878875 100
9j SP1-14 Spongiibacterium flavum FJ348473 98 Bacteroidetes 

10k SP1-4 Bacillus nanhaiensis GU477780 100

Firmicutes
11l SP1-19 Bacillus aryabhattai EF114313 100
12m SP1-37 Planococcus donghaensis EF079063 99
13n SP1-112 Oceanobacillus profundus DQ386635 100
14o SP1-113 Bacillus oceanisediminis GQ292772 99
15p SP1-10 Pseudoalteromonas spongiae AY769918 100

Gammaproteobacte
ria

16r SP1-21 Vibrio harveyi X74706 99
17s SP1-54 Microbulbifer epialgicus AB266054 99
16t SP1-71 Vibrio fortis AJ514916 99
16u SP1-72 Vibrio pelagius AJ293802 99
16v SP1-73 Vibrio harveyi X74706 99
15q SP1-82 Pseudoalteromonas phenolica AF332880 99
16w SP1-102 Vibrio chagasii AJ316199 100
16x SP1-103 Marinobacter vinifirmus DQ235263 98

a, Arabian number and alphabetic abbreviation present ARDRA types with the restriction enzymes MspI and HaeIII respectively. 
b, Strains used in phylogenetic tree constructed.
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Table 2. ARDRA fingerprinting types and sequence similarities of 16S rRNA gene from bacterial strains isolated from the 
marine sponge P. corticata WP7 collected in winter.

ARDRA typea Strain No.b Description Accession No. Similarity (%) Phylum or Class
1a WP7-99 Pseudovibrio ascidiaceicola AB175663 100

Alphaproteobacteria2b WP7-77 Ruegeria atlantica IAM D88526 99
2c WP7-114 Ruegeria halocynthiae HQ852038 98
3d WP7-82 Agrococcus baldri AB279548 99

Actinobacteria4e WP7-84 Kocuria palustris Y16263 100
5f WP7-118 Kytococcus sedentarius CP001686 100
6g WP7-73 Tenacibaculum aiptasiae EF416572 100 Bacteroidetes
7h WP7-108 Vitellibacter aestuarii EU642844 98
8i WP7-71 Bacillus tequilensis HQ223107 98

Firmicutes9j WP7-76 Bacillus marisflavi AF483624 98
10k WP7-18 Oceanobacillus picturae AJ315060 100
11l WP7-21 Bacillus aryabhattai EF114313 100
12m WP7-94 Shewanella sairae AB094597 98

Gammaproteobacteria 

12n WP7-95 Shewanella waksmanii AY170366 100
13o WP7-91 Pseudoalteromonas marina AY563031 100
14p WP7-123 Psychrobacter celer AY842259 100
14q WP7-66 Psychrobacter marincola AJ309941 99
14r WP7-67 Psychrobacter maritimus AJ609272 99
14s WP7-30 Psychrobacter nivimaris AJ313425 100
15t WP7-109 Colwellia aestuarii DQ055844 99

a, Arabian number and alphabetic abbreviation present ARDRA types with the restriction enzymes MspI and HaeIII respectively. 
b, Strains used in phylogenetic tree constructed.

염기서열 분석 및 계통학적 분석
ARDRA 분석에 의해 여름 해면의 24개의 type, 겨

울 해면의 20개의 type으로 나뉜, P. corticata 해면으

로부터 분리된 세균들에 대하여 각 ARDRA type 별
로 1-3개의 분리 균주를 선별하여 16S rRNA gene 
부분 염기서열을 분석하였다. 여름 해면의 경우 33
균주, 겨울 해면의 경우 28개의 균주에 대하여 염기

서열을 분석하였으며 염기서열이 분석된 총 61개의 

분리 균주는 모두 기존에 보고된 세균 종과 98% 이
상의 유사도를 나타내었다(Tables 1 and 2). 염기서열

이 분석된 균주들의 동정 결과와 이들의 ARDRA 
type을 근거로 하여 처음 ARDRA 분석에 쓰여 졌던 

259개의 균주들을 분석하고 이들의 분석 결과에 근

거하여 군집의 차이를 분석하고 계통수를 작성하였

다(Fig. 3).
두 계절의 해면으로부터 분리된, 배양 가능한 공

생세균은 모두 Alphaproteobacteria, Gammaproteobacteria, 
Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes, 4문(phylum) 
5강(class)으로 동일하게 나타났다(Fig. 4).

Alphaproteobacteria는 여름에 42.5%가 관찰되어 여

름해면에 가장 우점 하는 세균 군집으로 나타났으

며, Gammaproteobacteria는 겨울에 35.2%가 관찰되

어 겨울 해면에 가장 우점 하는 세균군집이었다

(Table 3). 여름에 비해 겨울에 Alphaproteobacteria는  

감소하고(25.2%) Gammaproteobacteria는 증가(35.2%)
하는 차이를 나타내었으나 전체적으로 Proteobacteria
는 이 해면에서 우점종이었다. 이는 Li 등[10]에 의해 

남중국해에 서식하는 4종 해면의 혼합배양에 의한 

공생세균 군집구조 분석에서 Proteobacteria가 우점 

한다는 결과와 일치하였으며, 일반적으로 해면공생

세균 군집구조에서 가장 높은 비율을 차지하는 것으

로 알려져 있다[6, 26]. Alphaproteobacteria의 종 구성

에서는 두 계절 모두 Pseudovibrio와 Rugeria 속의 종

이 우점 하였다. 반면 Gammaproteobacteria의 종 구

성에서 겨울철에 Psychrobacter 속의 세균이 우점하

며 여름철에는 Vibrio 속의 세균이 우점 하는 경향을 

나타내었다(Table 3). 일반적으로 Psychrobacter 속의 

균주는 극지방의 영구동토층과 얼음에서 자주 발견

되는 속으로 추운 환경에서 자주 발견되는 것을 볼 

수 있다[15]. Vibrio 속의 균주들은 주로 여름철에 증

가하는 경향을 나타내며[2] 이 실험에서도 동일한 

결과를 볼 수 있었다. Bacteroidetes 문에 속하는 
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Figure 3. Phylogenetic relationships were determined by the 16S rRNA gene sequences of the bacterial isolates from the 
marine sponge P. corticata. Numbers above branches indicate bootstrap values of neighbor-joining analysis (> 50%) from 
1,000 replicates. The scale bar represents 0.05 substitutions per nucleotide position. Aquifex pyrophilus was used as an out 
group. Filled circle denotes summer sponges; opened diamond denotes winter sponges.
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Table 3. Relative abundance of bacterial species in marine sponges of P. corticata.

Phylum or Class           Bacterial species
SP1 WP7

(Summer) (Winter)
Actinobacteria 9.0a 10.8

Agrococcus baldri 3.6b

Kocuria palustris 3.6
Kytococcus sedentarius 3.6

Microbacterium esteraromaticum 6.0
Janibacter hoylei 3.0

Bacteroidetes 6.0 10.8
Spongiibacterium flavum 6.0

Vitellibacter aestuarii 7.2
Tenacibaculum aiptasiae 3.6

Firmicutes 15.0 18.0
Bacillus aryabhattai 3.0 7.2

Bacillus marisflavi 3.6
Bacillus nanhaiensis 3.0

Bacillus oceanisediminis 3.0
Bacillus tequilensis 3.6

Oceanobacillus profundus 3.0
Oceanobacillus picturae 3.6

Planococcus donghaensis 3.0
Alphaproteobacteria 42.5 25.2

Erythrobacter vulgaris 3.0
Labrenzia alba 7.1

Phaeobacter inhibens 3.0
Pseudovibrio ascidiaceicola 16.2 14.4

Roseovarius crassostreae 3.0
Ruegeria atlantica 10.1 7.2

Ruegeria halocynthiae 3.6
Gammaproteobacteria 27.5 35.2

Marinobacter vinifirmus 3.0
Microbulbifer epialgicus 3.0

Pseudoalteromonas marina 3.6
Pseudoalteromonas phenolica 3.0
Pseudoalteromonas spongiae 3.0

Psychrobacter celer 10.0
Psychrobacter marincola 3.6
Psychrobacter maritimus 3.6
Psychrobacter nivimaris 3.6
Psychrobacter piscatorii 6.5

Vibrio chagasii 3.0
Vibrio fortis 3.0

Vibrio harveyi 3.0
Shewanella waksmanii 3.6

Shewanella sairae 3.6
Colwellia aestuarii 3.6

a, The number represents percentage (%) of each phylum in total bacterial community.
b, The number represents percentage (%) of each species in total bacterial community.
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Figure 4. Seasonal comparison among the major bacterial groups of the cultivable bacterial communities from the marine 
sponge, P. corticata.

Spongiibacterium flabum 종은 제주도에서 채집한 

Halichondria oshor 해면으로부터 분리 되었으며, 국
내 연구진이 처음 발견한 신속, 신종 균주이다[28]. 
이번 실험을 통해 이 균주가 P. corticata에서도 분리

되어 해면 특이적으로 존재하는 균주임을 알 수 있

었다. Actinobacteria와 Firmicutes 문의 경우 여름에 

채집한 해면에 비해 겨울에 채집한 해면에서 증가되

는 것으로 나타났는데 두 세균 그룹은 세포벽이 두

껍거나 환경이 변화함에 따라 포자를 생성하여 내성

을 가지는 그람 양성 세균 그룹으로 세균이 잘 자라

는 여름철에 비해 온도가 낮아지고 염도가 높아지는 

겨울철에 높은 비율을 나타낸 것으로 추정된다.
전체적으로 Alphaproteobacteria를 제외한 나머지 

세균 그룹은 모두 겨울에 비율이 증가하고 여름에는 

감소하는 패턴을 나타내었으나(Fig. 4), 종 수준과 속 

수준에서 분석한 결과 여름 해면이 겨울 해면에 비

해 좀 더 다양한 종으로 구성된 것을 알 수 있었다

(Table 3). 따라서 계절에 따른 P. corticata 두 개체를 

PCR-ARDRA 방법을 이용하여 배양 가능한 공생세

균 군집구조를 비교한 결과 문 수준에서는 동일하였

으나 종 수준에 있어서는 다양하였으며 각 세균 그

룹별로 차지하는 비율이 계절적으로 차이가 있음을 

알 수 있었다.

이는 DGGE 방법을 이용하여 온도 변화에 따른 

Rhopaloeides odorabile 해면의 공생세균 군집구조를 

비교하였을 때 공생세균의 군집구조에서 변화가 관

찰되었으며[25], pyrosequencing 방법을 이용하여 

2009년부터 2010년까지 미국 플로리다에서 채집한 

Axinella corrugata 해면의 계절에 따른 공생세균 군

집구조 변화를 연구한 결과에서 계절에 따른 변화가 

관찰된다는 보고[27]와도 일치하는 결과이다. 또한 

한국의 조간대에 서식하는 주황해변해면

(Hymeniacidon sinapium)의 경우에도 계절에 따른 공

생세균 군집구조의 변화가 보고된 바 있다[6].
그러나 북서지중해에서 채집한 Ircinia spp. 해면으

로부터 1년 6개월간 T-RFLP방법을 이용하여 계절에 

따른 공생세균 군집구조를 분석한 결과 주기적으로 

매우 안정적인 군집구조를 나타낸다는 결과가 보고되

었으며, 남극해면과 열대해면을 이용한 해면공생세균 

군집구조의 분석 결과에 의하면 동종 해면의 공생세

균 군집구조는 숙주 특이적이며 일정한 환경변화에도 

안정성을 유지하는 것으로 나타나 본 실험결과와는 



J . Mar . Biosci. Biotechnol. 2015, p. 42 - 51 Vol. 7, No. 2 [Research Paper]

- 50 -

차이를 나타내었다[3, 26]. 또한 pyrosequencing 방법

을 이용하여 뉴질랜드에서 채집한 해면 Ecionemia 
alata와 Tethya bergquistae해면의 온도에 따른 공생

세균 군집구조 변화를 관찰한 결과 숙주 특이적인 

균주가 있어 환경변화에도 안정적인 결과를 보이는 

것으로 나타났다[1]. 
해면과 공생세균 사이의 상호작용에 관한 연구는 

충분히 이루어지지 않고 있다[1, 12]. 더욱이 계절변

화에 따른 해면공생세균 군집구조 변화에 대해서는 

오랜 시간 추적 조사가 필요하다. 또한 공생세균의 

군집구조는 같은 해면종이라도 지리적 분포에 따라 

달라지거나[21], 혹은 실험방법에 따라 달라지는 경

향이 있다[5]. 또한 배양법에 근거한 ARDRA 방법을 

통해 해면 공생세균의 전체 군집구조를 파악하는 경

우 자연계에서 배양 가능한 세균은 0.1%-1%정도로 

국한되므로 전체 세균 군집구조의 파악에는 한계가 

있으며[6], 이론적으로 배양이 어려운 세균 종까지 

파악이 가능한 것으로 알려진 DGGE 방법 역시 샘플

에서 세포가 차지하는 비율이 전체의 1% 이상을 구

성하는 세균종인 경우에만 검출 가능한 것으로 알려

져 있다[10]. 해면에 존재하는 전체 공생세균 군집구

조의 규명은 장기간에 걸쳐 다양한 방법을 조합하여 

군집구조를 분석하고 파악할 필요가 있을 것으로 사

료된다.

결 론

여름과 겨울에 채집한 2 개체 해면 P. corticata의 배

양 가능한 공생세균 군집구조를 PCR-ARDRA 방법에 

의해 분석한 결과 여름에 채집한 해면에서는 24개, 겨
울에 채집한 해면에서는 20개의 ARDRA type을 얻을 

수 있었다. 각 type별로 1-3개의 분리균주를 선정하여 

16S rRNA gene의 부분 염기서열을 분석한 결과, 공생

세균 군집구조는 문 수준에서 두 개체의 해면 모두 

Alphaproteobacteria, Gammaproteobacteria, Actinobacteria, 
Bacteroidetes, Firmicutes, 4문(phylum) 5강(class)으로 동

일하게 나타났으나 여름에 채집한 해면에서는 

Alphaproteobacteria가 우점 하는 반면 겨울에 채집한 해

면에서는 Gammaproteobacteria가 우점하는 패턴을 보

였다. 또한 속 및 종 수준에서의 공생세균 군집구조는 

겨울 해면에 비해 여름 해면에서 다양하였으며 

Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes문의 세균 그룹

은 겨울에 증가하였다.
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