
Marine invertebrates have been well-known a symbiotic relation-

ship with marine microorganisms obtained during sea water 

filtering. Among the marine invertebrate species, the sea urchin 

grazes on seaweed. Although sea-urchin barren may occur, there 

is limited ecological knowledge. The gut bacterial population 

of six urchins collected from the Dokdo and Ulleungdo was 

studied in this work using the 16S rRNA gene amplicon technique 

and analyzed using operational taxonomic unit (OTU) method. 

Because of the high frequency of unclassified groups, these 

studies at the phylum and genus level were able to predict the 

presence of uncultivated bacterial species on the urchin gut. 

The genus Sulfurospirillum, which can use sulfur compounds 

and nitrogen oxides, was also abundant among Ulleungdo’s 

urchins. The urchin gut microbial communities were clustered 

with their habitat as a result of the beta-diversity (PCoA and 

UPGMA). Furthermore, the diversity indices for the urchin gut 

microbial community obtained using the OTU were comparable 

those of amplicon sequence variant method. Despite the fact 

that each study approach was subordinated to the clustering 

method and the reference database employed, the microbial 

community structures were similar. In conclusion, we detected 

microbial diversity and community structure in the gut of urchins 

in this study and found no significant differences between the 

OTU and ASV analysis methods.
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해양 환경은 전체 지구 표면의 약 70%를 차지하고 있으며, 

기수역, 해양 퇴적층, 심해 열수구를 비롯하여 극지방까지 매

우 다양한 물리적/화학적 환경이 존재한다. 이러한 해양 환경

에서 서식하는 생물의 다양성은 높은 것으로 알려져 있으며, 

해양 환경에서만 발견되는 독특한 미생물을 비롯하여 해양무

척추동물이 지닌 유용물질 연구가 진행되고 있다(Hu et al., 

2011). 이미 해면동물로부터 새로운 천연물들이 보고되었으

며, 원천물질로서 신약개발 등으로 연계되고 있다(Thomas et 

al., 2010). 특히 해양무척추동물은 해수를 걸러서 식이하는 장

관 시스템을 지니고 있어, 먹이를 섭취하는 과정에서 독특한 

해양미생물과 접촉하며 이들 미생물과 영양 공급원, 노폐물 

제거 혹은 화학적 방어 등과 같은 다양한 공생관계를 유지한

다고 알려져 있다(Wilkinson and Garrone, 1980; Wilkinson et 

al., 1981; Lee et al., 2001).

다양한 다당류를 포함하고 있는 해조류는 해양 자원의 

보고라고 알려져 있으며, 이들 해조류는 단세포성 미세조류

(microalgae)와 다세포성 거대조류(macroalgae)로 구별된다. 

이들 다세포성 거대조류는, 색소조성에 따라, 녹조류, 홍조류

와 갈조류로 분류가 되며, 최근 분자생물학적 접근을 통하여 

식품 및 의약품 분야 등 그 응용성이 부각되고 있다(Wells et 

al., 2017). 해조류 유래, 알긴산, 카라기난, 한천, 후코이단 등 

다양한 다당류가 이미 기능성 소재로 보고되어 있다(Chudasama 

et al., 2021). 그러나, 이들 해조류 유래 다당류 등은 유용성분 

추출에 대하여 경제적 문제점이 존재하고 있으며, 다당류의 
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저분자화 및 해조 올리고당의 기능적 연구에 대한 요구가 증

가하고 있다(Trigueros et al., 2021; Wassie et al., 2021). 특히, 

다당류 분해 효소를 생성 및 분비하는 미생물의 분리하여 해

조 다당류의 저분자화 혹은 올리고당의 생산에 대한 연구가 

진행되고 있다(Kim et al., 2011).

특히, 해조류를 주 영양원으로 섭취하고 있는 성게는 전세

계 연안에서 쉽게 발견되는 해양 무척추동물이다. 국내 전 해

역에서 서식하고 있으며, 약 30여종이 서식하고 있다고 알려

져 있다. 특히 독도의 고립된 심해 환경에서는 최근까지 조식

성 극피동물인 둥근성게(Stronglyocentrotus nudus)가 밀도 높

게 서식하는 것이 관찰되어 보고되고 있다. 지구온난화로 인

한 독도 주변 해역의 표층에서 나타난 급격한 수온 변화에 대

해 높은 적응력을 보이고 있고(Sin et al., 2019), 탄산칼슘 양이 

줄어들고 산성화되는 바다에 새로운 개체들이 빠르게 적응하

고 있다는 연구 결과가 보고되었다(Kelly et al., 2013). 이러한 

환경 적응력은 성게가 독도의 독특한 환경에서 서식하는데 있

어 많은 이점이 되었을 것으로 보인다. 게다가, 성게는 백화(갯

녹음) 현상을 촉진하는 원인 중 하나라고 알려져 있으나, 이들

의 명확한 생태학적 특성에 대한 연구결과는 미비한 실정이다

(Kim et al., 2012).

차세대 염기서열(NGS, next-generation sequencing)분석 등

의 발전에 따라, 다양한 육상 및 해양에 서식하는 동물의 장내 

미생물 연구는 숙주의 성장, 발달, 대사 및 소화 생리학 뿐만 아

니라 포식자로부터 보호 및 적응 적합성에서 보다 다양한 미

생물 역할들이 밝혀지고 있다. 본 연구에서는 동해(울릉도와 

독도)에 서식하는 성게로부터 위에서 설명한 차세대 염기서

열 분석법을 활용하여 성게 장내 미생물 군집 구조를 분석 및 

비교하여 장내 미생물의 다양성을 확인하고자 하였다. 

재료 및 방법

샘플 채취 및 DNA 추출

본 연구는 2017년 4월, 독도(n = 4, SD1-4)와 울릉도(n = 2, SD5

와 SD6) 인근의 바다에서 채취한 둥근 성게(Strongylocentrotus 

nudus)를 사용하였다. 독도 둥근 성게는 동도와 서도 사이의 

수심 15 m의 암반지대에서 채집하였고, 울릉도 둥근 성게는 

저동 북저바위 수심 20 m의 암반 경사면에서 채집하였다

(37° 14’ 24”N 131° 51’ 36”E; 37° 30’ 07”N 130° 55’ 11”E). 

울릉도와 독도의 경우 국가지질공원(2012년 12월 27일)으로 

지정되어 있어, 허가된 장소에서 제한된 수의 생물체를 채집

하였다. 채집한 성게는 낮은 온도(4°C)를 유지하며 살아있는 

상태로 실험실까지 운반하였다. 운반된 성게로 부터 내장을 채

취하기 위하여, 해양환경공정시험기준(https://www.law.go.kr/ 

admRulLsInfoP.do?admRulSeq=2000000109042)에 준하여 멸

균된 해부용 칼을 이용하여 다른 장기 및 외부와의 접촉을 최소

화하며 멸균된 50 ml conical tube에 채취하였다. Genomic DNA 

(gDNA)는 Power Soil kit (Mo Bio Laboratories)를 이용하여 

제조사의 방법에 따라 추출하였다. NGS 분석을 위해, 341F

와 785R프라이머를 사용하여 미생물의 16S ribosomal RNA 

(16S rRNA) 유전자의 V4 영역을 증폭 및 정제하였다(Kim 

et al., 2015). 정제된 증폭 산물의 NGS 수행은 Macrogen에 

의뢰하였으며, MiSeq (Illumina, Inc.) 장비를 사용하여 진행되

었다. 모든 서열들은 NCBI의 Sequence Read Archive (SRA, 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra)에 등록하였다(SRX15155618- 

SRX15155623).

미생물 군집 및 다양성 분석

미생물 군집 구조를 분석하기 위하여 operational taxonomic 

unit (OTU)와 amplicon sequence variant (ASV)를 기반으로 

각각 분석하였다. OTU 기반 분석은 mothur (version 1.45.3) 

(Schloss et al., 2009)를 이용하였다. Mothur에서 제공하는 

make.contig 명령어를 이용하여 raw read를 조립하고 이들 중

에서 quality checking을 통해 정상적으로 증폭, 시퀀싱된 것만 

분석에 사용하였으며, 키메라 서열과 미생물 이외의 염기서열

(미토콘드리아와 엽록체)들을 제거하여 분석의 신뢰도를 향

상하였다. 미생물 군집 구조 분석을 위하여, 염기서열을 Silva 

데이터베이스(version 138.1)를 참고하여 97% 유사도를 기

준으로 미생물 분류 및 동정 과정을 수행하였다(Koh et al., 

2015). 추가적으로 수행한 ASV를 기반으로 하는 염기서열 분

석을 위해, raw read 조립 후 각 서열의 오류율을 통해 예상 오

류율을 계산하여 오류율이 낮은 read들을 선별하고, 예상 오류

율이 높은 read들은 제거하였다. 남은 서열들에 대해서는 R의 

DADA2 파이프라인을 이용하여 오류 모델을 만들어 오류를 

보정하고, chimera를 제거한 뒤 서열이 100% 일치하는 서열

들을 하나로 묶어 ASV를 구성하였다. 서열 정보를 바탕으로 

한 미생물의 분류는 NCBI 16S ribosomal RNA database를 

참고하였으며, 미생물 군집 구조 분석은 데이터 분석 프로그

램인 Quantitative insights into microbial ecology (QIIME, 

version 1.9) (Caporaso et al., 2010)를 이용하였다(Prodan et 

al., 2020).

샘플 내 군집 다양성 분석을 위하여, OTU와 ASV 분석 모두 

Chao1, Shannon, Inverse Simpson 지수를 사용하여 alpha- 

diversity를 분석하였다. 또한 샘플 간의 군집 다양성 분석을 
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위한 beta-diversity 분석은 weighted unifrac 거리 분석 방법을 

이용하여 각각 unweighted-pair group method using average 

linkages (UPGMA) 계통수와 주좌표 분석(Principle coordinates 

analysis, PCoA) 방법으로 시각화하였다.

결과 및 토의

성게 장내 미생물 다양성

Raw read전처리 후, 평균 46천여개의 염기서열을 확보하여 

OTU 방식으로 울릉도와 독도 내 성게의 장내 미생물 군집을 

분석하였다(Table 1). Good’s coverage는 90% 이상이었으며, 

종다양성 지수는 독도 그룹이 울릉도 그룹에 비하여 높은 것

을 관찰할 수 있었다. 다만, 울릉도 그룹의 SD5 샘플은 다른 샘

플에 비하여 다양성 지수가 낮게 관찰되었다. 이는 해당 샘플

에서만 높은 비율로 발견되었던 Fusobacteria 문과 연관이 있

을 것으로 보인다. 

종풍부도 추정(Chao1)의 경우, SD1샘플이 SD5샘플에 비

하여 낮은 값이 관찰되었으며, 관찰된 species (i.e., OTU)보다 

chao1의 값이 약 3배 높게 확인되었다. 

각 샘플 간의 장내 미생물 군집 유사도 등을 비교하기 위

하여, beta-diversity 분석 결과를 PCoA과 UPGMA 계통수

로 나타내었다(Figs. 1~2). PCoA 및 UPGMA 결과를 바탕으

로, 독도와 울릉도 지역별로 그룹화가 되는 것을 확인할 수 

있었다. 특히 독도 그룹의 경우, 샘플별로 밀집되어 있음을 

관찰할 수 있었다. 비록 비교적 적은 수의 샘플 수를 활용한 비

Table 1. Sample statistics estimated by OTU and ASV analysis corresponding to the six samples analyzed in this study, determined V4 hypervariable 

region of the bacterial 16S rRNA gene sequenced by Illumina MiSeq platform. For inverse Simpson diversity, the value closer to 1 might be considered 

more diverse

Analysis method Sample OTU/ASV Chao1 Shannon Inverse Simpson Good’s coverage

OTU

SD1 4,710 13,064.92 6.15 0.99 0.92

SD2 5,597 16,775.62 6.24 0.99 0.91

SD3 6,780 19,147.24 6.30 0.99 0.92

SD4 5,807 17,414.20 6.20 0.99 0.92

SD5 5,658 17,223.50 5.59 0.95 0.92

SD6 5,299 16,428.76 6.08 0.98 0.91

ASV

SD1 663 663.10 7.40 0.98 0.99

SD2 735 735.71 7.48 0.99 0.99

SD3 795 799.13 7.50 0.99 0.99

SD4 746 747.44 7.42 0.98 0.99

SD5 536 537.15 4.89 0.84 0.99

SD6 709 709.48 6.70 0.95 0.99

Fig. 1. The relationships between the gut microbiota profiles represented 

by a principal coordinates analysis (PCoA) plot from a weighted UniFrac 

analysis for operational taxonomic units (OTUs). Blue and red coloring 

denote the sea urchin collected from Dokdo and Ulleundgo, respectively. 

Dokdo group is highlighted with blue dot-oval.

Fig. 2. Unweighted pair group method with arithmetic mean (UPGMA) 

trees showing clustering of gut bacterial communities estimated by OTU 

analysis method. The scale bar indicates the distance between clusters in 

UniFrac units.
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교이나(Hakim et al., 2016), 이를 통해 성게의 장내 미생물이 

서식지에 따라 다른 형태의 군집을 형성하고 있는 것으로 판

단하였다.

미생물 군집 구조 비교

각 그룹 내 샘플의 미생물 군집 구성을 문(phylum) 수준에서 

상대적 풍부도를 분석하였다(Fig. 3). 미분류군 그룹(Bacteria_ 

unclassified)을 포함하여 27개 문이 확인되었다.

가장 높은 비율을 차지하는 문은 분석한 샘플 모두 Pro-

teobacteria (27.6~38.5%)로 확인되었다. 그 뒤로 독도 그룹

에 속하는 성게 샘플(SD1-4) 간 큰 차이 없이, Bacteroidota, 

Planctomycetota, Firmicutes, Patescibacteria, Actinobacteriota, 

Verrucomicrobiota 등의 순으로 우점하고 있는 것으로 나타났

다(각 샘플 내 3% 이상의 풍부도). 이에 비하여, 울릉도 그룹인 

SD5 샘플은 Fusobacteriota, Campylobacterota, Bacteroidota 

순으로(샘플 내 10% 이상), SD6 샘플은 Bacteroidota, Campy-

lobacterota, Firmicutes 순으로(샘플 내 7% 이상)나타났다. 울

릉도 그룹의 두 성게샘플은 Fusobacteria (SD5 우점종, 21.1%)

와 Campylobacterota (SD5와 SD6우점종, 각각 12.4와 10.3%)

를 제외하면 독도 그룹과 비슷한 미생물 군집 구조가 확인되

었다.

높은 분류 단계인 문 수준에서, 미분류군 그룹 (Bacterial_ 

unclassified)이 발견되었다. 이는 일반적인 자연환경에 비하

여, 비교적 격리되어 있는 장내 환경 내에 아직까지 알려지지 

않은 난배양성 혹은 비분류군 그룹내의 미생물 존재를 예측할 

수 있다. 

앞서 언급한 바, 비록 울릉도 그룹의 경우 적은 수의 샘플 확

보로 제한된 정보를 제공하고 있으나, SD5 샘플은 다른 샘플

들과 달리 Fusobacteria 문의 비율이 매우 높은 것을 확인할 수 

있었다. 이는 같은 울릉도 그룹에 속해 있는 SD6 샘플과도 유

사하지 않은 형태이다. Fusobacteria 문은 탄수화물 또는 아미

노산을 발효시켜 다양한 유기산을 생산하는 혐기성 호흡을 하

Fig. 3. Relative abundances evaluated at the phylum level in gut bacterial communities of the sea urchin. Bacterial taxa are clustered and identified by OTU 

analysis.
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는 분류군으로 알려져 있다(Bennett and Eley, 1993; Potrykus 

et al., 2007). 또한 인간을 포함한 동물의 소화기 및 장내와 

퇴적물에서 서식하는 것으로 알려져 있어(Suau et al., 2001; 

Kapatral et al., 2002; Nagaraja et al., 2005), SD5 샘플에서만 

높은 비율로 존재하고 있는 것이 이동 및 실험 상의 문제는 아

닐 것으로 예상된다. 다만, 몇몇 숙주의 건강(질병)과의 상관

관계에 있어, Fusobacteria 문이 높은 비율로 존재하고 있음이 

확인되고 있어, 분석에 사용된 성게의 경우 분석을 위한 채취 

시 이미 예측되지 않은 질병에 노출되어 있었을 가능성을 조

심스럽게 예측할 수 있다(Roberts, 2000).

각 그룹 내 샘플의 미생물 군집 구성을 속(genus) 수준에서, 

상대적 풍부도를 분석하였다(Fig. 4). 미분류군 속으로 확인된 

것을 포함하여 655개 속이 확인되었다. 상대적 비교를 위하여, 

각 샘플 별로 전체의 1% 이상 존재하는 속만 선택하여 분석을 

진행하였다. 분석 결과, 독도 그룹은 미분류된 그룹(Bacteria_ 

unclassified)이 가장 우점하고 있었고(8.2~8.9%), 그 뒤를 이어 

LWQ8_ge, Sphingomonadaceae_unclassified 순으로 우점하

고 있었다. 울릉도 그룹에서는 SD5 샘플은 Psychrilyobacter 

(20.26%), Campylobacterales_unclassified과 Bacteria_unclassified 

순으로, SD6 샘플은 Campylobacterales_unclassified (10.27%), 

Bacteria_unclassified, LWQ8_ge 순으로 우점하고 있었다.

독도 샘플(SD1-4)에서 Sphingomonadaceae_unclassified가 

우점종 중 하나로 확인되었다. Sphingomonadaceae 과는 다양

한 동물의 장내에서 높은 비율로 발견되며, 면역 기능을 담당

하는 것으로 알려져 있다(Chalifour and Li, 2021; Lau et al., 

2021). 특히 질병에 걸린 물고기 경우 Sphingomonadaceae 과

가 장내 미생물 군집에서 존재하는 비율이 확연히 낮아지는 

것이 확인되었으며(Lau et al., 2021), 그 밖에도 새우에서 긍정

Fig. 4. Stacked abundances of the selected bacterial taxa (more than 1% of the total reads) present at the genus level of the sea urchin. Bacterial taxa are 

clustered and identified by OTU analysis.
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적인 영향을 미치는 공생 미생물로 예측되었다(Chen et al., 

2017). 

SD5 샘플에서는 Fusobacteria 문에 속하는 Psychrilyobacter 

속이 우점(20.3%) 하는 것으로 확인되었다. Psychrilyobacter 

속은 해양 퇴적물에서 중요한 단백질 또는 아미노산 분해자일 

가능성이 DNA-비방사선 동위원소(DNA-SIP)실험과 유전체 

분석을 통해 예측되었다(Pelikan et al., 2021). 이러한 사실은 

성게의 장내에서 Psychrilyobacter 속이 단백질 분해 및 주요 

물질 분비(i.e., formate, acetate, propionate 혹은 butyrate)을 

분비하며, 중요한 대사적 공생체로 존재할 가능성을 조심스

럽게 예측할 수 있다. 또한 Psychrilyobacter 속이 태평양 굴

(Pacific oysters, Crassostreae giga)의 미생물 군집분석 결과, 

높은 비율로 존재하며 질병 저항성과 관련이 있다는 연구도 

보고되어 있어(King et al., 2019), 앞서 언급한 바, 분석에 이용

된 성게가 질병에 감염되었을 가능성을 보다 예측할 수 있다. 

다만 Psychrilyobacter 속이 성게에 직접적으로 영향을 미친다

는 실험적 연구결과는 전무한 실정이며, 다른 해양 동물에 미

치는 영향에 대해 알려진 바도 적어 Psychrilyobacter 속이 해

양 동물에 있어 어떠한 역할을 하는지에 대해서는 추후 연구

가 필요할 것으로 판단된다.

Psychrilyobacter 속 다음으로 울릉도 그룹에서는 Campy-

lobacterales_unclassifed가 높은 비율을 차지하고 있다. 녹색

성게(Lytechinus variegate)의 장내 미생물 군집연구에 따르

면, Campylobacterales 목에 속해 있는 Arcobacter 속이 매우 

높은 비율로 존재하고 있는 것을 확인되었다(Hakim et al., 

2015, 2016; Green et al., 2021). Arcobacter 속 역시 심해 열수구 

환경에서 황 산화 및 질소 고정 등을 물질대사 능력을 지닌 것으

로 알려져 있다(Wirsen et al., 2002; Pati et al., 2010). 더불어 

본 연구를 통하여 확인된 Sulfurospirillum 속 역시 질소 고정, 

아세트산 생성(acetogenesis)을 포함하여 발효관련 대사과정

이 유전체 분석을 통하여 확인되었다(Freedman et al., 2017). 비

록 Hakim et al. (2016)은, 녹색성게 장내 미생물 군집 구조로부

터, 탄수화물, 아미노산 및 지질 등에 대한 대사과정에 대한 중

요성에 대하여 언급하였으나, 이들 분석을 군집구조를 바탕으

로 한 대사능력의 예측으로 Campylobacterales 목과 관련된 직접

적인 증거는 아니다. 이러한 결과들을 바탕으로, 해양환경에서 

발견되는 Campylobacterales 목(Epsilonproteobacteria 강 혹은 

Campylobacterota 문)에 속하는 미생물의 대사능력과 성게를 

포함한 해양생물체의 성장 혹은 증식 등에 어떠한 연관이 있

는지는 아직까지 알려진 바가 없어, 이들 미생물에 대한 배양, 

전장유전체 및 기능적 연구가 필요하다(Hakim et al., 2021). 

ASV 분석 결과

추가적으로, 최근 많이 사용되고 있는 분석 방법인 ASV 방

식을 이용하여 성게 장내 미생물 군집 분석을 수행하였다. 종

다양성 지수 비교 결과 독도 그룹이 울릉도 그룹에 비해 높은 

값을 나타내고 있으나, 울릉도 그룹의 SD5 샘플만 낮은 다양성 

지수를 보이고 있었다(Table 1). 또한 beta-diversity를 분석하

여 PCoA와 UPGMA 계통수로 나타낸 결과, 독도와 울릉도 지

역별로 그룹화를 이루고 있음이 관찰되었다(data not shown).

ASV 방식을 이용하여 미생물 군집을 문과 속 수준에서 상대

적 풍부도를 분석한 결과, 18개 문과 318개 속이 확인되었다. 문 

수준의 분석에서 가장 높은 비율을 차지하는 문은 모든 샘플에

서 Proteobacteria (39.1~53.9%)로 확인되었다. 그 뒤로 독도 그

룹(SD1-4)에서는 Bacteroidetes (Bacteroidota), Firmicutes 순으

로 우점하고 있었다. 울릉도 그룹에서는 SD5 샘플은 Fusobacteria, 

Bacteroidetes, Firmicutes 순으로, SD6 샘플은 독도 그룹과 동

일하게 Bacteroidetes, Firmicutes 순으로 나타났다.

속 수준의 분석에서 독도 그룹은 미분류된 속 그룹(12.85~ 

13.76%), Massilia, Asticcacaulis 순으로 우점하고 있었다. 울

릉도 그룹에서는 SD5 샘플은 Psychrilyobacter (32.54%), 

Sulfurospirillum, Bacteria_unclassified 순으로, SD6 샘플은 

Sulfurospirilum (20.45%), Bacteria_unclassified, Massilia 순

으로 우점하고 있었다.

ASV 방식을 이용한 분석 결과와 OTU 방식을 이용한 분석 

결과를 비교하였을 때, 두 분석 결과가 유사한 경향을 보였다. 

Alpha-diversity 결과에서 Shannon, Inverse Simpson 등 다양

성 지수는 두 분석 방법 모두 유사한 경향성을 보였으며, beta- 

diversity 결과에서 분석 방법에 무관하게 지역별로 그룹화를 

이루고 있음이 관찰되었다. 또한 문과 속 수준의 분석에서는 

비율의 차이는 있으나 전체적으로 유사한 분류군으로 분류된 

것이 확인되었다. 따라서 분석 방법에 따라 분석 결과의 차이

는 있지만, 전체적인 미생물 군집 구조는 비슷하게 나타나고 

있으며, 방법론적으로 분석 결과에 유의미한 영향은 거의 없

는 것으로 판단된다(Glassman and Martiny, 2018).

본 연구에서는 OTU와 ASV 방법을 통하여 성게 장내 미생물

의 군집구조 등을 분석하였다. 그 결과, 샘플들의 장내 미생물 군

집이 지역별로 그룹화된 것이 확인되었으며, 미분류군 그룹이 높

은 비율로 존재하고 있음이 관찰되었다. 장내 미생물 군집의 그

룹화는 울릉도와 독도에 서식하는 해조류의 차이에 기인할 수 

있다. 다만, 울릉도와 독도 해역의 해조류 군집 등에 대한 비교

연구는 매우 제한된 내용이 발표되어 있으나, 이들 연구에 따르

면 울릉도의 경우 홍조류(~64.9%)가 독도의 경우 갈조류(~67%)

의 분포도가 상대적으로 높은 것으로 나타났다(Kim and Kim, 
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2000; Kim et al., 2004, 2016). 다만, Kim et al. (2016)은 연구 시

기, 정점 및 방법 등에 따라 해조류 출현 종수의 차이를 보이고 있

어, 단순한 비교는 큰 의미가 없다고 서술한 바 있다(Kim et al., 

2016). 본 연구를 통하여, 해양무척추동물의 다양한 장내 미생

물의 존재를 확인하였으며, 이들과 해양미생물 간 상호작용을 

비롯하여 해양미생물 자원화에 대한 기초 정보로 제공될 것이

다. 또한, 울릉도와 독도의 경우 해수온의 상승과 지구 온난화에 

의한 수환경의 변화에 의하여 갯녹음 현상이 보고되어 있어, 급

격한 해조류 군집의 변화는 이를 주식으로 하는 극피동물의 장

내미생물 군집 구조의 변화에도 영향을 미칠 것으로 예상되어, 

기후변화 예측 등의 생물학적 지표로 활용될 수 있을 것이다. 

적  요

해양무척추동물의 일부인 극피동물은 수관계라고 불리는 

특유의 세관계로 순환계와 호흡계를 구성한다. 수관계 내부에

는 해수와 체강액이 섞여 흐르고 있으며, 이러한 해수의 출입

을 통해 다양한 해양미생물과 접촉하며 공생 관계를 가진다고 

알려져 있다. 극피동물에 속하는 성게는 국내 전연안에서 해

조류를 먹고 서식하며, 갯녹음 현상의 원인이라고 알려져 있

으나 관련된 생태학적 연구는 부족하다.

Operational taxonomic unit (OTU) 분석 방법을 기반으로 

16S rRNA 유전자 염기서열을 분석하여 독도와 울릉도에 서

식하고 있는 성게 여섯 마리의 장내 미생물 군집을 분석하였

다. 문(phylum)과 속(genus) 수준의 분석 결과, 미분류군이 높

은 비율로 존재하고 있어 성게의 장내에서 서식하는 난배양

성 미생물의 존재를 예측할 수 있었으며, 울릉도에서 서식하

던 성게에서는 황 화합물과 산화된 질소를 이용할 수 있는 

Sulfurospirillum 속이 높은 비율로 존재하였다. Beta-diversity 

(PCoA와 UPGMA) 분석 결과, 성게의 장내 미생물 군집이 서식 

지역에 따라 그룹화를 이루고 있음을 확인하였다. 또한 추가적

으로 amplicon sequence variant (ASV) 분석 방법을 이용하여 

성게의 장내 미생물 군집을 분석 및 비교한 결과, OTU 분석 방

법의 다양성 지수값과 유사한 경향을 보였다. 본 연구를 통하여 

성게 장내 미생물의 다양성과 군집 구조를 확인할 수 있었다. 
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