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꿀은 높은 당 농도와 낮은 수분활성, 산성 조건 및 다양

한 항균성 성분으로 인해 대부분의 미생물이 증식하기 어

려운 환경이지만, 다양한 세균과 진균을 포함하는 미생물

군집이 존재하는 것으로 알려져 있다 (Luca et al., 2024). 꿀

국내 아까시꿀의 세균군집 구조와 연도 간 변동 특성
김선미, 최홍민, 임푸름, 이샘결, 이문선, 손윤곤, 우순옥*

농촌진흥청 국립농업과학원 농업생물부

Temporal Variability of Bacterial Communities in  
Korean Black Locust Honey from the Same Apiaries
Seonmi Kim, Hong Min Choi, Pureum Im, Samgyul Lee, Mun Seon Lee, Yungon Son  
and Soon Ok Woo*
Department of Agricultural Biology, National Institute of Agricultural Science, Rural Development Administration,  
Wanju 55365, Republic of Korea

Bacterial communities in honey can be influenced by production sites and surrounding 
environmental conditions; however, little is known about their temporal variation within the same 
production sites. In this study, bacterial communities in black locust honey produced at the same 
five apiaries in 2024 and 2025 were compared using 16S rRNA gene-based metabarcoding. Alpha 
diversity analysis showed that observed ASVs increased at all five apiaries in 2025, whereas the 
Shannon diversity index decreased at four apiaries, except Hwasun, indicating different patterns  
of change in bacterial richness and diversity. Apilactobacillus kunkeei was one of the predominant  
bacterial species in both years, and its relative abundance increased at four of the five apiaries, 
although the magnitude and direction of change varied among apiaries. Principal coordinate 
analysis (PCoA) based on Bray-Curtis dissimilarity showed shifts in bacterial community com- 
position between the two years within the same apiaries; however, the overall effect of year was 
not statistically significant in PERMANOVA accounting for apiary (R2 = 0.247, P= 0.125). Bray-
Curtis dissimilarities between the two years within individual apiaries ranged from 0.320 to 0.864, 
indicating varying degrees of temporal change among production sites. These findings indicate 
that bacterial communities in black locust honey may vary over time even within the same pro- 
duction sites, although the magnitude and direction of these changes were not consistent across 
sites. However, because samples from 2024 and 2025 were processed in separate experimental 
batches, the observed temporal differences could not be fully distinguished from potential batch 
effects. Therefore, when bacterial communities in honey are considered as potential biological 
indicators of geographical origin or production environment, temporal stability within the same 
production site should also be taken into consideration.
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에서 검출되는 미생물은 꽃과 화밀 등의 외부 환경뿐만 아

니라 꿀벌의 소화관과 벌통 환경 등 다양한 경로와 연관될 

수 있다 (Anderson et al., 2013; Luca et al., 2024). 최근에는 

DNA metabarcoding을 이용하여 꿀에 존재하는 미생물군

집의 구성과 다양성 및 이에 영향을 미치는 요인을 분석하

는 연구가 이루어지고 있으며, 꿀의 종류와 이화학적 특성

이 세균 및 진균군집의 다양성과 관련될 수 있음이 보고되

었다 (Xiong et al., 2023).

꿀의 미생물군집은 식물학적·지리적 기원에 따라 서로 

다른 조성을 나타낼 수 있으며, 이러한 특성을 꿀의 기원

과 관련된 생물학적 정보로 활용하려는 연구가 이루어지

고 있다. DNA metabarcoding을 이용한 연구에서는 서로 

다른 지리적 기원의 꿀에서 세균군집 조성의 차이가 관찰

되었으며 (Wirta et al., 2021), Pathiraja et al. (2023)은 16S 

rRNA gene을 포함한 eDNA metabarcoding 분석을 통해 꿀

의 지리적 기원에 따라 bacterial DNA composition이 달라

질 수 있음을 보고하였다. 또한 세균 유래 정보가 식물 및 

꿀벌 유래 DNA와 함께 꿀의 기원을 추적하는 데 활용될 

가능성을 제시하였다. 따라서 꿀의 세균군집은 생산 지역 

및 생산 환경과 관련된 생물학적 정보를 포함할 가능성이 

있다.

그러나 특정 시점에서 관찰된 미생물군집의 지역적 차

이가 서로 다른 시기에도 지속되는 특성인지는 별도로 검

토할 필요가 있다. 꿀의 미생물군집은 단일한 기원에 의해 

형성되는 것이 아니라 꽃과 화밀, 꿀벌 및 벌통 환경 등 다

양한 요인과 연관될 수 있으며 (Luca et al., 2024; Tiusanen 

et al., 2024), 이러한 요인들은 시간에 따라 변화할 가능성

이 있다. 실제로 꿀벌의 미생물군집에서는 지리적 요인과 

함께 계절 또는 채취 시기에 따른 변화가 보고되어 왔다 

(Almeida et al., 2023). Tiusanen et al. (2024)은 동일한 여

름 동안 세 시점에서 수집한 꿀벌, 꿀 및 꽃의 미생물군집

을 분석하여 조사 지역과 채취 시기가 세균 및 진균군집의 

조성에 영향을 미칠 수 있음을 보고하였다. 따라서 꿀에서 

관찰되는 미생물군집의 지역적 패턴을 해석하거나 이를 

지역 관련 생물학적 정보로 활용하기 위해서는 공간적 차

이와 함께 시간적 변동성을 고려할 필요가 있다.

이에 본 연구에서는 2024년과 2025년에 국내 5개 지역 

의 동일 양봉장에서 수집된 아까시꿀을 대상으로 16S 

rRNA gene 기반 세균군집 분석을 수행하였다. 세균군집의 

조성과 다양성을 비교하고, 동일 양봉장에서 두 시점 사이

에 나타나는 군집 구조의 변화를 분석하였다. 이를 통해 

국산 아까시꿀의 세균군집에서 나타나는 연도 간 변동 특

성을 확인하고, 동일 생산지에서 세균군집의 시간적 변동 

가능성을 평가하고자 하였다.

재료 및 방법

1. 아까시꿀 시료

본 연구에서는 2024년과 2025년에 국내에서 생산된 아

까시꿀 중 두 연도에 공통으로 확보된 5개 지역의 시료를 

분석하였다. 조사 지역은 안동 (A), 철원 (CH), 화순 (HW), 

이천 (L) 및 창녕 (N)이었으며, 2024년과 2025년 시료는 아

까시나무 (Robinia pseudoacacia L.)의 개화 및 채밀 시기에 

동일한 양봉장에서 농가가 채밀·수집한 아까시꿀을 현장

에서 직접 채집하였다. 두 연도의 시료는 동일한 방식으로 

채집하였으며, 분석 전까지 직사광선을 피하여 상온 보관

하였다.

2. DNA 추출 및 16S rRNA 유전자 분석

각 연도별 시료는 채취 후 바로 DNA를 추출하고 PCR 

및 염기서열 분석을 순차적으로 수행하였다. 이를 위해 각 

꿀 시료 10 g에 시료 부피의 5배에 해당하는 GI buffer (5 M 

guanidine hydrochloride containing 30% isopropanol)를 첨

가하여 혼합한 후 13,000 rpm으로 30분간 원심분리하였

다. 원심분리 후 화분을 포함한 침전물과 상층액을 분리

하였으며, 침전물로부터의 DNA는 DNeasy Plant Mini Kit 

(Qiagen, Hilden, Germany)를 이용하여 추출하였다. 상층액

에 존재하는 수용성 DNA는 QIAquick PCR Purification Kit 

(Qiagen)에 포함된 affinity column을 이용하여 별도로 회수

하였다 (Kim et al., 2021). 꿀 시료로부터 DNA 회수량을 높

이고자 침전물과 상층액에서 각각 회수한 DNA를 혼합하

여 하나의 주형으로 사용하였다. 

세균군집 분석을 위해 16S rRNA 유전자의 V3-V4 범

용프라이머로 Illumina adapter overhang sequence가 포

함된 341F (5ʹ-CCTACGGGNGGCWGCAG-3ʹ)와 805R 

(5ʹ-GACTACHVGGGTATCTAATCC-3ʹ) primer를 이용하

여 증폭하였다. PCR 반응에는 5 ng의 template DNA와 최
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종농도 각각 500 nM의 forward 및 reverse primer를 사용

하였으며, Herculase II Fusion DNA Polymerase (Agilent 

Technologies, Santa Clara, CA, USA)를 이용하였다. PCR

은 95℃에서 3분간 초기 변성한 후 95℃ 30초, 55℃ 30초 

및 72℃ 30초의 조건으로 25 cycles을 수행하고, 72℃에서 

5분간 최종 신장하였다. PCR 분석 시 negative control을 함

께 수행하였으며, 이에 대한 증폭산물은 확인되지 않았다.

PCR 산물은 정제한 후 Nextera XT index primers를 이용

하여 index PCR을 수행하였다. Index PCR은 98℃에서 1분

간 초기 변성한 후 98℃ 15초, 55℃ 15초 및 72℃ 30초의 

조건으로 10 cycles을 수행하고, 72℃에서 3분간 최종 신

장하였다. 최종 library의 농도와 크기를 확인한 후 Illumina 

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

여 paired-end sequencing을 수행하였다.

3. 염기서열 및 세균군집 분석

생성된 sequencing reads는 Trimmomatic v0.39 (Bolger et 

al., 2014)를 이용하여 adapter 및 low-quality sequences를 

제거하였다. Trimming에는 LEADING : 3, TRAILING : 3, 

SLIDINGWINDOW : 4 : 20 및 MINLEN : 50의 조건을 적

용하였다. 이후 QIIME 2 v2024.2.0 (Bolyen et al., 2019) 환

경에서 DADA2 v1.36.0 (Callahan et al., 2016)을 이용하여 

denoising과 paired-end read merging을 수행하고 amplicon 

sequence variants (ASVs)를 생성하였다. Forward 및 reverse 

reads의 truncation length는 각각 270 bp와 210 bp로 설정하

였다. Chimera sequences는 VSEARCH의 uchime-denovo

를 이용하여 제거하였으며, 400 bp 이하의 sequences와 식

물 plastid 유래 sequences를 filtering 과정에서 제거하였다.

ASV sequences의 taxonomic assignment는 NCBI RefSeq 

16S database (O’Leary et al., 2016)를 기준으로 BLASTN 

v2.17.0+를 이용하여 수행하였다. Taxonomic assignment

에는 sequence identity≥80%, query coverage≥80% 및 

E-value≤0.001의 기준을 적용하였으며, 각 query에 대해 

최상위 hit를 이용하여 분류하였다. 이를 바탕으로 각 시료

의 세균 taxa별 상대풍부도를 산출하였다.

4. 통계 분석

Alpha diversity는 Observed ASVs와 Shannon diversity 

index를 이용하여 평가하였다. Beta diversity는 Bray-Curtis 

비유사도를 기반으로 principal coordinate analysis (PCoA)

를 수행하여 세균군집 구조를 비교하였다. 동일 양봉장

의 연도 간 세균군집 변동 정도는 2024년과 2025년 시

료 간 Bray-Curtis 비유사도를 이용하여 평가하였다. 연도

에 따른 전체 세균군집 조성의 차이는 양봉장을 고려한 

PERMANOVA로 검정하였으며, 통계적 유의수준은 P< 

.05로 설정하였다.

결     과

1. 세균군집의 alpha diversity 

2024년과 2025년에 채취한 아까시꿀의 세균군집 다양

성을 비교하기 위해 각 시료는 3반복 분석하였으며 평균

값으로 Observed ASVs와 Shannon diversity index를 비교

하였다 (Fig. 1). Observed ASVs는 조사된 5개 양봉장 모

두에서 2024년보다 2025년에 증가하는 양상을 나타냈

Fig. 1. Alpha diversity of bacterial communities in black locust honey collected from five apiaries in 2024 and 2025. (A) Observed ampli-
con sequence variants (ASVs) and (B) Shannon diversity index. A, Andong; CH, Cheorwon; HW, Hwasun; L, Icheon; N, Changnyeong.

A B
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다. 특히 화순 (HW)과 창녕은 각각 941.3에서 2,090.3으로, 

1,034.0에서 2,161.3으로 증가하여 다른 지역에 비해 상대

적으로 큰 변화를 보였다 (Fig. 1A).

Shannon diversity index는 화순 (HW)을 제외한 4개 양

봉장에서 2024년보다 2025년에 감소하는 양상을 나타냈

다. 안동 (A)에서는 평균 9.87에서 7.58로, 철원 (CH)에서는 

9.82에서 7.45로 감소하였으며, 반면 화순에서는 7.81에서 

8.80으로 증가하였다 (Fig. 1B).

2. 세균군집 조성

2024년과 2025년 아까시꿀의 세균군집 조성을 비교한 

결과, 주요 세균 taxa의 구성과 상대풍부도는 양봉장 및 연

도에 따라 서로 다른 양상을 나타냈다 (Fig. 2). 전체적으로 

Apilactobacillus속 세균이 여러 시료에서 높은 비율로 검

출되었으며, 특히 Apilactobacillus kunkeei는 조사된 양봉

장 전반에서 주요 세균종으로 확인되었다.

A. kunkeei의 상대풍부도는 5개 양봉장 중 4개에서 2024 

년보다 2025년에 증가하였으며, 안동 (A)은 2024년 12.78% 

에서 2025년 86.09%로 증가하였다. 반면 화순 (HW)은 

67.35%에서 56.04%로 감소하여 다른 양봉장과 상이한 변

화 양상을 나타냈다 (Fig. 2A). Heatmap에서도 이러한 양

상이 확인되었으며, 동일 양봉장의 두 연도 사이에서 주요 

세균 taxa의 상대풍부도 패턴에서 차이를 보였다 (Fig. 2B).

3. 세균군집 구조

Bray-Curtis 비유사도를 기반으로 PCoA를 수행한 결과, 

PCoA1과 PCoA2는 전체 군집 변이의 각각 41.8%와 23.5%

로 나타났다 (Fig. 3). 2024년 시료는 PCoA 공간에서 비교

적 넓게 분포한 반면, 2025년 시료는 상대적으로 가까운 

영역에 분포하는 양상을 보였다.

동일 양봉장의 2024년과 2025년 군집 프로파일은 PCoA 

공간에서 서로 다른 위치에 분포하였으나, 양봉장을 고려

한 PERMANOVA 분석에서는 연도 간 군집 조성의 차이가 

통계적으로 유의하지 않았다 (pseudo-F=2.630, R2 =0.247, 

P=0.125). 두 시점 간 군집 변화의 정도는 양봉장에 따라 

차이를 보였다.

4. 양봉장의 연도 간 세균군집 변동

같은 양봉장에서 2024년과 2025년 사이의 세균군집 

변화 정도를 비교하기 위해 두 시점의 군집 프로파일 간 

Bray-Curtis 비유사도를 산출하였다 (Fig. 4). 연도 간 비유

사도는 양봉장에 따라 0.320에서 0.864의 범위를 나타냈

Fig. 2. Bacterial community composition of black locust honey collected from five apiaries in 2024 and 2025. (A) Relative abundance of  
major bacterial taxa and (B) heatmap showing the relative abundance patterns of major bacterial taxa. A, Andong; CH, Cheorwon; HW, Hwasun;  
L, Icheon; N, Changnyeong.

A

B
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다. 안동 (A)이 가장 높은 값 (0.864)을 보였으며, 창녕 (N, 

0.790)과 철원 (CH, 0.758)도 비교적 높은 값을 나타냈다. 
반면 화순 (HW)은 0.320으로 가장 낮았으며, 이천 (L)은 

0.478로 나타났다.

고     찰

본 연구에서 아까시꿀의 세균군집 알파다양성은 동일 

양봉장에서도 두 시기 사이에 서로 다른 변화 양상을 나

타냈다. Observed ASVs는 조사된 5개 양봉장 모두에서 

2025년에 증가한 반면, Shannon diversity index는 화순을 

제외한 4개 양봉장에서 감소하였다. Observed ASVs는 군

집 내에서 검출된 ASV의 수, 즉 풍부도를 나타내는 반면, 

Shannon index는 풍부도와 함께 군집을 구성하는 분류군

의 상대적 분포를 반영하므로 두 지표의 변화가 반드시 동

일한 방향으로 나타나는 것은 아니다 (Cassol et al., 2025). 

기존 국내 아까시꿀에서도 시료에 따라 Observed ASVs와 

Shannon diversity가 서로 다른 범위로 나타나 세균군집의 

풍부도와 다양성에 차이가 있음이 보고된 바 있다 (Kim et 

al., 2025). 또한 꿀의 세균군집은 지역뿐 아니라 채집 시기

에 따라서도 달라질 수 있으며, 꿀벌이 이용하는 식물자원

과 주변 환경의 시간적 변화가 이러한 군집 변동과 관련될 

가능성이 보고되고 있다 (Tiusanen et al., 2024). 따라서 이

러한 결과는 검출되는 세균의 풍부도 증가가 반드시 군집 

전체의 다양성 증가를 의미하지 않으며, 군집 내 상대풍부

도 분포의 변화와 함께 해석할 필요가 있음을 보여준다.

세균군집 조성에서도 시기와 양봉장에 따른 변화가 관

찰되었다. Apilactobacillus kunkeei는 조사된 아까시꿀의 

주요 세균종으로 나타났으며, 상대풍부도는 5개 양봉장 중 

4개에서 2025년에 증가하였다. 특히 안동에서는 12.78%

에서 86.09%로 크게 증가한 반면, 화순에서는 67.35%에서 

56.04%로 감소하여 양봉장에 따라 서로 다른 양상을 보였

다. A. kunkeei는 꿀벌과 밀접하게 연관된 세균으로 꿀, 화

밀 및 꿀벌의 소화기관을 포함한 다양한 환경에서 검출

되는 것으로 알려져 있다. 서로 다른 화분 기원의 꿀을 분

석한 연구에서도 A. kunkeei가 특정 꿀에서 우점 세균으

로 나타났으며, 꿀의 세균군집 조성이 화분 및 화밀 기원

에 따라 달라질 가능성이 보고되었다 (Stavropoulou et al., 

2023). 실제 Apis cerana 꿀의 16S rRNA gene 분석에서도 

A. kunkeei는 검출된 유산균 가운데 가장 풍부한 종으로 확

인되었다 (Lanh et al., 2024). 최근에는 꿀벌의 crop에서 A. 

kunkeei가 주요 구성 세균으로 확인되었으며, strain 수준에

서 계절과 꿀벌 종에 따른 차이가 나타날 가능성도 보고되

었다 (Warren et al., 2025). 주요 세균 분류군의 대표 ASV

에 대한 BLAST 결과를 추가로 검토한 결과, A. kunkeei, 

Fig. 3. Principal coordinate analysis (PCoA) of bacterial commu-
nities in black locust honey collected from five apiaries in 2024 and 
2025. PCoA was performed based on Bray-Curtis dissimilarity of 
bacterial community profiles. PCoA1 and PCoA2 explained 41.8% 
and 23.5% of the total variation, respectively. Numbers in the figure 
indicate the year. A, Andong; CH, Cheorwon; HW, Hwasun; L, 
Icheon; N, Changnyeong.

Fig. 4. Bray-Curtis dissimilarity of bacterial communities between 
2024 and 2025 within the same apiaries. Bray-Curtis dissimilarity 
was calculated between the representative bacterial community pro-
files of the two years for each apiary. A, Andong; CH, Cheorwon; 
HW, Hwasun; L, Icheon; N, Changnyeong.
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Paenibacillus larvae 및 Melissococcus plutonius는 해당 종

과 높은 sequence similarity를 나타낸 반면, 일부 분류군에

서는 복수의 근연종이 유사한 수준의 일치도를 나타냈다. 

따라서 본 연구와 같이 16S rRNA 유전자의 V3-V4 영역을 

기반으로 한 세균 분류에서는 일부 분류군의 종 수준 해석

에 주의가 필요하다. 이러한 선행 연구를 고려하면, 본 연

구에서 확인된 A. kunkeei의 상대풍부도 변화는 꿀의 세균

군집이 두 시기 사이에 서로 다른 양상을 나타낼 수 있음

을 보여준다. 다만 본 연구에서는 식물자원 및 기후·환경

요인을 직접 조사하지 않았으므로 이러한 변화의 생태적 

원인을 특정하기에는 한계가 있다. 또한 여러 양봉장에서 

A. kunkeei의 우점도 증가와 Shannon diversity 감소가 함께 

관찰되었으나, 제한된 생물학적 표본수로 인해 두 변수 간

의 직접적인 연관성은 평가하지 않았으며 이에 대해서는 

추가적인 검증이 필요하다.

Bray-Curtis 비유사도 기반 PCoA에서는 동일 양봉장의  

2024년과 2025년 세균군집이 서로 다른 위치에 분포하여  

두 시기 사이의 군집 조성 변화를 확인할 수 있었다. 그러

나 양봉장을 고려한 PERMANOVA에서는 연도 간 세균군 

집 조성의 차이가 통계적으로 유의하지 않았으며 (R2 =  

0.247, P= 0.125), 이는 조사된 양봉장 전반에서 일관된 연

도 효과가 나타났다고 해석하기 어렵다는 것을 의미한다. 

동일 양봉장에서 한 계절 동안 꿀벌의 장내 세균군집을 반

복 조사한 연구에서는 시기에 따라 알파다양성과 주요 세

균의 조성이 변화하였으며, 환경 및 식이 조건이 안정적으

로 유지된 기간에는 군집 변화가 상대적으로 적게 나타났

다 (Ludvigsen et al., 2015). 또한 서로 다른 계절적·기후적 

조건에서 꿀벌의 세균군집을 비교한 연구에서도 시기별 군

집 조성에 유의한 차이가 나타났으며, 이러한 차이는 기후 

조건과 개화식물에 따른 영양자원의 변화와 관련될 가능

성이 제시되었다 (Papp et al., 2022). 꿀, 꿀벌 및 꽃을 함께 

조사한 최근 연구에서도 채집 시기가 세균군집 구조에 영

향을 미칠 수 있음이 보고되었다 (Tiusanen et al., 2024). 이

러한 선행 연구와 비교하면, 우리의 결과는 조사된 양봉장

에서 두 연도 사이의 세균군집 변화 정도가 생산지에 따라 

다를 가능성을 보여주는 탐색적 결과로 해석할 수 있다. 

동일 양봉장의 두 시점 간 Bray-Curtis 비유사도가 0.320~ 

0.864의 범위를 나타낸 것도 이러한 해석을 뒷받침한다. 

안동, 창녕 및 철원에서는 상대적으로 높은 비유사도가 나

타난 반면, 화순에서는 두 시기 사이의 차이가 가장 작았

다. 그러나 본 연구에서는 이러한 차이의 원인이 될 수 있

는 식물자원, 기후·환경 조건 및 양봉장 관리요인을 조사

하지 않았으므로 화순에서 나타난 변화 양상의 원인을 특

정하기 어렵다. 따라서 이러한 결과를 화순 지역의 일반

적인 특성이나 세균군집의 시간적 안정성을 의미하는 것

으로 확대하여 해석하기보다는 조사된 두 시점에서 관찰

된 양상으로 제한하여 해석할 필요가 있다. 최근 꿀에 존

재하는 생물학적 DNA 정보는 지리적·식물학적 기원을 추

적하기 위한 잠재적 지표로 연구되고 있다. Pathiraja et al. 

(2023)은 서로 다른 지리적 기원의 꿀을 eDNA 메타바코딩

으로 분석하여 세균 DNA 조성이 지리적 기원에 따라 차이 

를 나타낼 수 있음을 보고하였으며, Sabater et al. (2024)은 

메타게놈 프로파일을 기반으로 한 기계학습을 통해 지리

적 기원과 관련된 미생물 바이오마커의 활용 가능성을 제

시하였다. 또한 Paluoja et al. (2025)은 대규모 honey bulk 

DNA metagenomics를 통해 꿀의 생물학적 DNA 정보가 식

물학적 조성 및 원산지뿐 아니라 생산 환경과 꿀벌 건강에 

관한 정보를 제공할 가능성을 제시하였다. 이러한 연구들

이 꿀의 생물학적 프로파일이 지리적·환경적 정보를 제공

할 가능성을 보여준다면, 본 연구의 결과는 이러한 프로파

일을 활용하기에 앞서 동일 생산지에서의 시간적 안정성

도 함께 평가할 필요가 있음을 보여준다.

마지막으로 본 연구는 동일 양봉장에서 서로 다른 두 시

기에 생산된 아까시꿀을 비교함으로써 세균군집의 시간적 

변동 가능성을 탐색하였다는 데 의미가 있다. 다만 본 연

구에서는 5개 지역의 동일 양봉장에서 각 연도에 하나의 

꿀 시료를 채집하여 분석하였으며, 개별 봉군을 생물학적 

반복으로 구성하지 않았다. 또한 동일 시료의 반복 분석은  

분석과정의 재현성을 확인하기 위한 기술적 반복이므로 

양봉장 내 봉군 수준의 생물학적 변이를 평가하는 데에

는 한계가 있다. 두 연도의 시료는 각 연도별로 독립적으

로 실험 및 염기서열 분석이 수행되었으므로 연도에 따

른 차이와 분석 batch의 영향을 완전히 분리하기에는 한계

가 있다. 또한 본 연구에서는 PCR negative control은 수행

하였지만 extraction blank, library negative control 및 mock 

community는 포함하지 않았다. 따라서 낮은 상대풍부도를 

갖는 분류군에 있어 실험과정에서 유입될 수 있는 미량 오

염의 영향을 완전히 배제할 수 없으므로 해석에 주의가 필

요하다. 현재의 결과를 특정 연도에 따른 일반적인 변화로 

확대하여 해석하기보다는 동일 생산지에서도 세균군집이 
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시간적으로 변동할 수 있음을 보여주는 탐색적 결과로 보

는 것이 적절한 것으로 판단된다. 최근에는 동일 양봉장의 

여러 봉군을 생물학적 반복으로 구성하여 2년에 걸쳐 반

복 조사하는 장기간의 연구도 수행되고 있어 (Iorizzo et al., 

2026), 향후 아까시꿀에서도 동일 지역 내 여러 양봉장을 

포함한 시료 간 분석과 다년간의 반복 조사가 필요하다. 

이를 통해 지역 내 변이와 지역 간 차이, 시간적 변동을 구

분하여 평가할 수 있을 것이다. 나아가 식물자원과 기후·

환경자료를 세균군집 자료와 함께 분석한다면 시간적 변

동을 유발하는 생태적 요인을 보다 구체적으로 설명할 수 

있을 것이다. 이러한 검증은 향후 꿀의 세균군집을 원산지 

판별이나 생산 환경을 반영하는 생물학적 지표로 활용하

기 위한 기초자료가 될 수 있을 것으로 판단된다.
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