
서     론

꿀은 꿀벌이 꽃에서 채집한 화밀과 화분을 이용하여 생

산하는 천연 산물로, 다양한 식물 기원을 반영하는 복합적

인 생물학적 매트릭스이다. 꿀의 식물 기원은 품질, 기능

성 및 경제적 가치와 밀접하게 관련되어 있어 이를 정확

아까시 개화기 아까시꿀에서 eDNA metabarcoding 분석을 통한  
연도별 식물 조성 변화
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This study investigated interannual variation in plant composition of black locust (Robinia 
pseudoacacia) honey using eDNA metabarcoding based on the ITS2 marker. Honey samples 
collected during the flowering season in 2024 and 2025 from five regions in Korea were analyzed 
to compare plant taxa composition. Alpha diversity, assessed using observed amplicon sequence 
variants (ASVs) and Shannon entropy, showed higher values in 2025 compared to 2024 in most 
regions; however, these differences were not statistically significant (Wilcoxon rank-sum test, 
p>0.05). Taxonomic composition analysis revealed that R. pseudoacacia was the dominant taxon 
in all samples, but its relative abundance varied markedly among regions and between years. In 
several regions, the relative abundance of R. pseudoacacia decreased in 2025, accompanied by an 
increase in low-abundance plant taxa, indicating a more mixed floral composition. Beta diversity 
analysis based on Bray-Curtis dissimilarity demonstrated clear differences in plant community 
composition between years. Principal coordinate analysis (PCoA) showed distinct shifts in 
sample distribution, particularly in Cheorwon, Icheon, and Changnyeong. These differences were 
statistically significant (PERMANOVA, R2 =0.9512, p=0.001), while no significant differences in 
dispersion were observed (PERMDISP, p>0.05), indicating that the observed variation reflects 
changes in community structure rather than dispersion effects. These results suggest that even 
monofloral honey can reflect interannual variation in floral resource use, likely influenced by 
environmental conditions affecting flowering phenology and foraging behavior. Overall, this study 
demonstrates that honey eDNA metabarcoding is a useful tool for assessing temporal variation 
in plant composition and provides insights into the ecological dynamics of honey production.
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히 규명하는 것은 매우 중요하다. 전통적으로 꿀의 식물 기

원 분석은 화분 분석 (melissopalynology)을 기반으로 수행

되어 왔으며, 이는 꿀에 포함된 화분 형태를 현미경으로 관

찰하여 식물 기원을 추정하는 방법이다 (Louveaux et al.,  

1978). 그러나 이 방법은 분석자의 숙련도에 크게 의존하

고, 형태적으로 유사한 종 간 구분이 어려우며, 화분이 적게 

포함된 꿀에서는 정확도가 낮아질 수 있다는 한계가 있다.
최근에는 DNA metabarcoding 기술의 발전에 따라 꿀

에 포함된 식물 유래 DNA를 분석하여 식물 기원을 보

다 정밀하게 규명하려는 연구가 활발히 이루어지고 있다 

(Hawkins et al., 2015; Richardson et al., 2015; Prosser and 
Hebert, 2017). 특히 ITS2와 같은 DNA barcode 영역은 다

양한 식물 분류군을 동시에 검출할 수 있어 기존 화분 분

석의 한계를 보완할 수 있는 방법으로 주목받고 있다 (Bell 
et al., 2017; de Vere et al., 2017). 이러한 분자생물학적 접

근은 꿀의 진위 판별 (authenticity), 원산지 추적, 그리고 

꿀벌의 채밀 행동 분석 등 다양한 분야에 활용되고 있다  

(Bovo et al., 2018; Pathiraja et al., 2023; Ullah et al., 2024).

한편, 꿀벌의 채밀 활동은 특정 밀원 식물에만 제한되

지 않으며, 주변 환경에 존재하는 다양한 식물 자원을 함

께 반영한다. 실제로 꿀벌은 농경지와 자연 생태계에서 예

상보다 높은 식물 다양성을 이용하며, 이와 같은 채밀 패

턴은 계절, 기상 조건, 토지 이용 및 식생 구조에 따라 달

라질 수 있다 (Garbuzov and Ratnieks, 2014; Requier et al., 
2015; Danner et al., 2017; Pornon et al., 2017; Smart et al., 

2017). 최근 연구에서는 꿀벌의 채밀 패턴이 시간에 따라 

변화하며, 이러한 변화가 지역 생태계의 식물 자원 변동

과 밀접하게 연관되어 있음이 보고되고 있다 (Jones et al., 
2021; Quinlan et al., 2021). 따라서 꿀에 포함된 식물 DNA 
조성은 단순한 주 밀원 식물의 존재 여부를 넘어, 특정 시

점의 환경 조건과 꿀벌의 채밀 행동을 반영하는 생태학적 

지표로 해석될 수 있다.

국내에서 아까시꿀은 대표적인 단일 밀원꿀로 널리 알

려져 있으며, 비교적 높은 순도를 가지는 것으로 인식되고 

있다. 그러나 최근 연구들은 단일 밀원꿀에서도 다양한 식

물 DNA가 함께 검출될 수 있음을 보여주고 있으며, 이는 

실제 꿀벌의 채밀 행동이 단일 식물에만 국한되지 않음을 

시사한다. 특히 동일한 아까시꿀이라 하더라도, 개화 양상

과 주변 식물 자원의 시간적 변동, 그리고 연도별 환경 조

건 차이에 따라 꿀에 반영되는 식물 조성에는 변이가 발생

할 수 있다 (Requier et al., 2015; Danner et al., 2017; Jones 
et al., 2021; Quinlan et al., 2021; Leponiemi et al., 2023). 
그럼에도 불구하고 국내 아까시꿀을 대상으로 honey 
eDNA metabarcoding을 이용하여 연도별 식물 조성 변화

를 체계적으로 비교한 연구는 아직 제한적이다.
따라서 본 연구에서는 국내 5개 지역 (이천, 창녕, 안동, 

철원 및 화순)에서 2024년과 2025년에 채집된 아까시꿀

을 대상으로 honey eDNA metabarcoding 분석을 수행하여, 
아까시 개화기 꿀에 반영된 식물 조성의 연도별 차이를 비

교하였다. 구체적으로 Observed ASVs와 Shannon entropy
를 이용하여 alpha diversity를 평가하고, Bray-Curtis 기반 

principal coordinate analysis (PCoA)와 PERMANOVA를 

통해 beta diversity와 군집 조성 차이를 분석하였다. 이를 

통해 단일 밀원으로 분류되는 아까시꿀에서도 연도에 따

른 식물 조성의 변동이 나타나는지 확인하고, 이러한 변동

이 아까시꿀의 순도 해석 및 꿀벌의 채밀 행동 이해에 어

떠한 정보를 제공할 수 있는지를 평가하고자 하였다.

재료 및 방법

1. 시료 수집

아까시 개화기에 생산된 아까시꿀 시료를 국내 5개 지역 

[이천 (L), 창녕 (N), 안동 (A), 철원 (CH)] 및 화순 (HW)]에
서 2024년과 2025년에 각각 수집하였다. 연도별로 각 지

역에서 1점의 대표 시료를 확보하여 총 10점의 꿀 시료를 

Table 1. Sampling locations of black locust honey used for honey eDNA metabarcoding analysis

Region Province Sampling year Honey type

Lecheon Gyeonggi-do 2024, 2025 Black locust honey (Robinia pseudoacacia)
Changnyeong Gyeongsangnam-do 2024, 2025 Black locust honey (Robinia pseudoacacia)
Andong Gyeongsangbuk-do 2024, 2025 Black locust honey (Robinia pseudoacacia)
Cheorwon Gangwon-do 2024, 2025 Black locust honey (Robinia pseudoacacia)
Hwasun Jeollanam-do 2024, 2025 Black locust honey (Robinia pseudoacacia)
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분석에 사용하였다. 본 연구는 지역별 시료를 기반으로 연

도 간 식물 조성의 변화를 비교하기 위해 수행되었다. 수

집된 시료는 분석 전까지 동일한 조건에서 보관하였으며, 

honey eDNA metabarcoding 분석을 통해 연도별 식물 조

성 변화를 비교하였다.

2. DNA 추출 및 metabarcoding 분석

꿀 시료로부터 DNA를 추출한 후 식물 분류군 분석을 

위해 ITS2 영역을 표적 증폭하였다. PCR 증폭 산물은 차

세대염기서열 분석을 수행하였으며, 획득된 서열 데이터

를 이용하여 honey eDNA 기반 식물 조성 분석을 실시하

였다. 각 꿀 시료로부터 DNA를 추출하였다. DNA 추출은 

꿀 10 g에 5배 볼륨의 GI 버퍼를 첨가하여 균질하게 혼합

하고 13000 rpm에서 30분간 원심분리하였다. 이후 화분 

침전물은 DNeasy plant extraction kit (QIAGEN, Germany)

를 제조사 프로토콜에 따라 DNA를 추출하였다. 상층액 

또한 affinity column을 사용하여 잔류 DNA를 회수한 후 

화분 DNA와 함께 분석에 사용하였다.

식물 분류군 분석을 위해 ITS2 영역을 표적으로 PCR 증

폭을 수행하였다. 사용한 primer는 ITS2_F (ATGCGATAC 

TTGGTGTGAAT)와 ITS2_R (TCCTCCGCTTATTGATAT 

GC)이며, 1차 PCR 반응은 초기 변성 95℃ 3분, 이후 95℃  

30초, 55℃ 30초, 72℃ 30초 조건으로 25회 반복한 후 72℃ 
에서 5분간 최종 신장하였다. 1차 PCR 산물은 AMPure 비

드 (Agencourt Biosciences, Beverly, MA, USA)를 이용하

여 정제하였으며, 정제된 시료 2 μL를 이용하여 Nextera 

XT index primers를 사용한 2차 PCR을 수행하였다. 2차 

PCR 조건은 초기 변성 98℃ 1분, 이후 98℃ 15초, 55℃ 

15초, 72℃ 30초 조건으로 10회 반복한 후 72℃에서 3분

간 최종 신장하였다. 최종 PCR 산물은 다시 AMPure 비드

를 이용하여 정제한 후 KAPA Library Quantification Kit

로 정량하였으며, Tapestation D1000 ScreenTape (Agilent 

Technologies, Waldbronn, Germany)를 이용하여 library

의 fragment size distribution을 확인하였다. 이후 Illumina 

MiSeq platform (Illumina, San Diego, CA, USA)을 이용하

여 염기서열 분석을 수행하였다.

3. 생물정보학 분석

획득된 염기서열 데이터는 QIIME 2 (version 2024.2) 환

경에서 처리하였다. 먼저 Trimmomatic (version 0.39)을 이

용하여 adapter 서열 및 low-quality reads (Phred score<20)

를 제거하고, 50 bp 이상의 reads만을 선별하였다. 이후  

DADA2 (R package version 1.36.0)를 이용하여 denoising, 

paired-end read merging 및 chimera 제거를 수행하여 

amplicon sequence variants (ASVs)를 생성하였다. 

생성된 ASVs는 BLAST 기반으로 분류학적 동정을 수행

하였으며, reference database로는 UNITE + INSD (version 

10.0)를 사용하였다. Taxonomic assignment는 최소 80% 

이상의 sequence identity 및 query coverage 조건에서 수행

하였다.

4. 다양성 분석

다양성 분석은 alpha diversity와 beta diversity로 구분하

여 수행하였다. Alpha diversity는 각 시료에서 검출된 식물 

분류군의 다양성을 평가하기 위하여 Observed amplicon 

sequence variants (ASVs)와 Shannon entropy 지수를 이용

하여 산출하였다. 각 지역 내에서 2024년과 2025년 시료 

간 alpha diversity의 차이는 비모수 검정인 Wilcoxon rank-

sum test를 이용하여 평가하였다.

Beta diversity는 시료 간 식물 군집 조성의 차이를 평

가하기 위하여 Bray-Curtis dissimilarity를 이용하여 계

산하였으며 군집 간 차이는 principal coordinate analysis 

(PCoA)를 통해 시각화하였다.

그룹 간 군집 구조 차이의 통계적 유의성은 permuta- 

tional multivariate analysis of variance (PERMANOVA)를 

이용하여 평가하였으며, 999 permutations을 적용하였다. 

또한 군집 분산의 동질성을 평가하기 위하여 PERMDISP 

분석을 수행하였다.

모든 통계 분석 및 시각화는 QIIME 2 (version 2024.2) 

및 R software (version 4.3.1)를 이용하여 수행하였다.

결     과

1. 알파다양성

Observed ASVs와 Shannon entropy를 이용하여 아까시

꿀 시료에서 검출된 식물 분류군의 alpha diversity를 평

가하였다. Observed ASVs는 안동에서 2024년 125.33±

18.58에서 2025년 566.67±154.12로 증가하였고, 화순에

서는 128.00±7.00에서 587.33±175.57로 증가하였다. 철
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원은 95.67±12.42에서 127.33±33.86으로 증가하였으며, 

이천 역시 183.33±89.58에서 319.00±113.45로 증가하였

다. 반면 창녕은 177.00±49.51에서 69.33±10.26으로 감

소하였다. 전반적으로 5개 지역 중 4개 지역에서 2025년의 

Observed ASVs가 2024년보다 높은 값을 보였다.

Shannon entropy 또한 유사한 양상을 보였다. 안동은 

2024년 3.55에서 2025년 5.27로 증가하였고, 화순은 4.96

에서 5.70으로 증가하였다. 철원은 3.21에서 3.46으로 소

폭 증가하였으며, 이천은 3.19에서 5.08로 증가하였다. 

반면 창녕은 3.32에서 3.17로 소폭 감소하였다. 그러나 

Wilcoxon rank-sum test 결과, Observed ASVs 및 Shannon 

entropy 모두에서 연도 간 통계적으로 유의한 차이는 나타

나지 않았다 (p>0.05).

2. 분류군의 조성

Robinia pseudoacacia는 모든 시료에서 검출된 주요 

우점 분류군이었으나, 그 상대적 풍부도는 지역과 연도

에 따라 차이를 보였다. 특히 철원에서는 2024년 0.59931

에서 2025년 0.08995로 크게 감소하였고, 창녕에서도 

0.78072에서 0.01557로 현저히 감소하였다. 이천 역시 

0.69882에서 0.19069로 감소하였다. 반면 안동에서는 

Robinia pseudoacacia의 상대적 풍부도가 2024년 0.40735

에서 2025년 0.54854로 증가하였다. 화순에서는 두 연

도 모두 낮은 수준을 보였으며 2024년 0.01221에서 2025

년 0.00238로 감소하였다. 이와 함께 Rosa sp., Styrax 

japonicus, Rubus crataegifolius, Vicia villosa, Chelidonium 

Fig. 1. Alpha diversity of plant taxa detected in black locust honey samples collected during the flowering season in 2024 and 2025. Alpha 
diversity was evaluated using (A) Observed amplicon sequence variants (ASVs) and (B) Shannon entropy. Values are presented as mean±
standard deviation (SD). Differences between 2024 and 2025 within each sampling region were evaluated using the Wilcoxon rank-sum test 
(p>0.05). Each point represents an individual sample, and abbreviations indicate sampling regions: A (Andong), CH (Cheorwon), N (Chang-
nyeong), L (Icheon), and HW (Hwasun).

(A)

(B)
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majus, Amorpha nana 등의 비우점 분류군이 지역별로 상

이한 비율로 검출되었다.

또한 2025년 시료에서는 일부 지역에서 저빈도 식물 분

류군의 검출 비율이 증가하여 전체 조성이 보다 혼합된 양

상을 나타냈다. 이러한 결과는 동일 밀원꿀이라 하더라도 

지역과 연도에 따라 꿀에 반영되는 식물 조성이 달라질 수 

있음을 시사한다.

3. 베타다양성

Bray-Curtis 거리 기반 principal coordinate analysis 

(PCoA)를 수행한 결과, 아까시꿀 시료에서 검출된 식물 

군집 조성은 지역 및 연도에 따라 뚜렷한 분포 차이를 나

타냈다 (Fig. 3). PCoA의 Axis 1과 Axis 2는 각각 전체 변

이의 39.25%와 25.88%를 설명하였다.

지역별로 보면, 안동 (A) 시료는 2024년과 2025년이 비

교적 근접한 위치에 분포하여 연도 간 군집 조성의 변화가 

상대적으로 크지 않은 양상을 보였다. 반면, 철원 (CH), 창

녕 (N), 이천 (L) 시료는 2024년과 2025년이 Axis 1 방향을 

따라 명확하게 분리되는 양상을 나타냈으며, 특히 2025년 

시료는 2024년 시료보다 좌측 방향으로 이동하는 경향이 

관찰되었다.

화순 (HW) 시료의 경우에는 Axis 2 방향을 중심으로 연

도 간 위치 차이가 나타나, 다른 지역과는 구별되는 변화 

양상을 보였다. 이러한 결과는 동일한 아까시꿀이라 하더

라도 지역에 따라 연도별 식물 군집 조성 변화의 방향과 

정도가 다르게 나타날 수 있음을 시사한다.

PERMANOVA 분석 결과, 그룹 간 식물 군집 조성 차이 

Fig. 2. Relative abundance of dominant plant taxa detected in black locust honey samples from five regions in 2024 and 2025. Dominant taxa 
represent the most abundant plant taxa across all samples. Relative abundance values are presented as proportions of sequence reads assigned 
to each taxon. Robinia pseudoacacia was detected in all samples, but its relative abundance varied among regions and between years. Each 
point represents an individual sample, and abbreviations indicate sampling regions: A (Andong), CH (Cheorwon), N (Changnyeong), L (Icheon), 
and HW (Hwasun).

Fig. 3. Principal coordinate analysis (PCoA) based on Bray-Curtis 
dissimilarity showing variation in plant community composition of 
black locust honey samples collected from five regions in 2024 and  
2025. Each point represents an individual sample. Axis 1 and Axis 2  
explained 39.25% and 25.88% of the total variation, respectively.  
Differences among groups were tested using PERMANOVA (R2 =  
0.9512, p = 0.001). Homogeneity of group dispersions was assessed 
using PERMDISP (p>0.05). Each point represents an individual 
sample, and abbreviations indicate sampling regions: A (Andong), 
CH (Cheorwon), N (Changnyeong), L (Icheon), and HW (Hwasun).
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는 통계적으로 유의한 것으로 확인되었다 (R2 =0.9512, 

p = 0.001). 이는 PCoA에서 관찰된 군집 분리 양상이 통

계적으로도 뒷받침됨을 의미한다. 또한 PERMDISP 분석 

결과, 그룹 간 분산 차이는 유의하지 않은 것으로 나타나, 

PERMANOVA 결과는 군집 간 분산 차이가 아닌 중심 차

이를 반영하는 것으로 해석되었다 (p>0.05).

고     찰

본 연구에서는 아까시 개화기에 채집된 아까시꿀을 대

상으로 honey eDNA metabarcoding 분석을 수행하여 연도

별 식물 조성 변화를 비교하였다. 그 결과, 동일한 밀원 아

까시꿀이라 하더라도 연도에 따라 꿀에 반영되는 식물 조

성에 차이가 나타날 수 있음을 확인하였다. 이러한 결과는 

꿀이 특정 단일 밀원 식물만을 반영하는 고정된 산물이 아

니라, 해당 시기의 채밀 환경과 꿀벌의 실제 이용 식물 자

원이 복합적으로 반영된 결과물임을 나타내는 것으로 보

인다.

먼저 alpha diversity 분석에서 Observed ASVs와 Shannon  

entropy는 대부분 지역에서 2025년에 증가하는 경향을 보

였으나, Wilcoxon rank-sum test 결과 통계적으로 유의한 

차이는 확인되지 않았다 (p>0.05). 이는 metabarcoding 데

이터의 높은 변동성과 제한된 시료 수에 따른 검정력의 한

계로 해석될 수 있다. 그럼에도 불구하고 일부 지역에서 

다양성 증가가 관찰된 점은 2025년 시료가 2024년에 비해 

보다 다양한 식물 분류군을 반영하고 있음을 시사한다. 꿀

벌은 특정 밀원 식물뿐 아니라 주변의 다양한 식물 자원을 

함께 이용하는 것으로 알려져 있으며 (Requier et al., 2015; 

Smart et al., 2017; Bovo et al., 2018; Daugaliyeva et al., 

2024), 이러한 채밀 행동은 꽃 자원의 가용성 및 환경 조건 

변화에 따라 달라질 수 있다.

분류군 조성 분석에서도 이러한 경향은 일관되게 나타

났다. Robinia pseudoacacia는 모든 시료에서 주요 우점 분

류군으로 확인되었으나, 철원, 창녕, 이천에서는 2025년에 

상대적 풍부도가 뚜렷하게 감소하였고, 반면 안동에서는 

증가하였다. 특히 일부 지역에서 저빈도 식물 분류군의 비

율이 증가한 점은, 주 밀원 식물의 상대적 기여도가 감소

할 경우 꿀벌이 대체 식물 자원을 함께 이용했을 가능성을 

시사한다. 이러한 결과는 DNA metabarcoding이 저빈도 분

류군까지 포착할 수 있어 단일 밀원꿀의 식물 조성을 보다 

정밀하게 해석할 수 있음을 보여준다 (Hawkins et al., 2015; 

Keller et al., 2015; de Vere et al., 2017; Prosser and Hebert, 

2017; Ullah et al., 2024).

Beta diversity 분석에서도 연도 간 식물 군집 조성의 차

이가 확인되었다. Bray-Curtis 거리 기반 PCoA에서 철원, 

이천, 창녕 시료는 2024년과 2025년 사이에서 뚜렷한 위

치 이동을 보였으며, 이는 군집 구조 수준에서의 변화를 

반영한다. PERMANOVA 분석 결과 이러한 차이는 통계적

으로 유의하였으며 (R2 =0.9512, p = 0.001), 999 permuta- 

tions을 기반으로 검정되었다. 또한 PERMDISP 분석 결

과 그룹 간 분산 차이는 유의하지 않은 것으로 나타나 (p> 

0.05), 관찰된 차이는 분산 차이가 아닌 군집 중심 간 차이

를 반영하는 것으로 해석된다. 이는 연도 효과가 식물 조

성 전반에 영향을 미쳤음을 강하게 뒷받침한다.

이러한 연도 간 차이는 개화 시기의 기상 조건 변화와 

관련이 있을 가능성이 있으며, 꿀벌의 식물 자원 이용 패

턴이 시간에 따라 변화할 수 있다는 기존 연구 결과와도 

일치한다 (Lowe et al., 2023; Yuan et al., 2025). 국내 산림 

및 농업기상 자료에 따르면, 2025년은 겨울철 저온과 봄철 

기온 변동이 커 아까시 개화 시기가 지역에 따라 지연되거

나 불균일하게 나타난 것으로 보고되었으며 (국립산림과

학원, 2025; 기상청, 2025; 농촌진흥청, 2025) 이러한 기상 

조건의 변동은 꿀벌의 채밀 활동 시기 및 이용 가능한 식

물 자원의 구성에 영향을 미쳐, 결과적으로 꿀에 반영되는 

식물 조성의 차이로 나타났을 가능성이 있다.

한편 일부 시료에서 Zygosaccharomyces속 효모의 상대

적 풍부도가 증가한 점도 주목할 필요가 있다. 해당 효모

는 꿀 환경에서 흔히 나타나는 당내성 미생물로, 수분 함

량, 저장 조건 및 발효 가능성과 관련된 것으로 알려져 있

다 (Paluoja et al., 2025). 본 연구에서 아까시나무의 상대

적 비중이 감소한 2025년 시료에서 이러한 효모가 상대적

으로 증가한 양상은, 주 밀원 식물의 기여도가 약화될 경

우 꿀의 조성이나 환경 조건이 변화할 가능성을 시사한다. 

또한 이러한 변화는 꿀벌의 채밀 행동이나 생리적 상태 변

화와도 간접적으로 연관될 수 있으나, 본 연구는 ITS2 기

반 식물 조성 분석을 중심으로 수행되었기 때문에 미생물 

군집에 대한 정량적 해석에는 한계가 있다. 따라서 이러한 

결과는 꿀이 식물 기원뿐 아니라 미생물학적 특성 또한 반

영하는 복합적 생물학적 산물임을 보여주는 참고적 관찰
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로 볼 수 있으며, 향후에는 수분 함량, 저장성 및 미생물 군

집 분석을 포함한 통합적 연구가 필요하다.

다만 본 연구는 시료 수가 제한적이며 동일 벌통에서 반

복 채집된 자료가 아니라는 점에서 공간적 요인의 영향을 

완전히 배제하기 어렵다. 향후 연구에서는 동일 벌통 기반

의 반복 채집과 장기 모니터링을 통해 시간 효과와 공간 

효과를 보다 명확히 구분할 필요가 있다.

본 연구 결과, 아까시꿀과 같은 단일 밀원꿀에서도 연

도에 따라 식물 조성의 변동이 나타날 수 있음을 확인하

였다. 특히 일부 지역에서 우점종인 Robinia pseudoacacia

의 상대적 풍부도가 감소하고 저빈도 식물 분류군이 증

가한 양상은, 꿀이 단일 식물에 의해 고정적으로 구성되

는 산물이 아니라 해당 시기의 환경 조건과 꿀벌의 채밀 

행동이 반영된 결과임을 시사한다. 따라서 honey eDNA 

metabarcoding은 단일 밀원꿀의 순도를 단순히 우점종의 

존재 여부로 판단하는 것을 넘어, 꿀벌의 실제 식물 자원 

이용 패턴과 환경 변동을 함께 해석할 수 있는 유용한 도

구로 활용될 수 있다.
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