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서   론

젓갈은 수산동물에 식염을 첨가하여 부패를 유발하는 세균의 
생육을 억제하고 원료에 존재하는 효소에 의해 단백질이 아미
노산으로 분해되는 과정에서 특유의 풍미를 생성하는 수산발
효식품으로 제조 방식과 형태에 따라 젓갈, 양념젓갈, 액젓 및 
조미액젓으로 구분된다(Kim and Kang, 2021; MFDS, 2026). 
일반적으로 젓갈은 약 20% 내외의 식염을 첨가하여 수개월에
서 수년간 저장·숙성하는데 식염은 식품 내 수분활성을 감소시
키고 미생물 세포 내 수분의 유출을 유도하여 생육을 억제하므
로 고염 젓갈에서는 내염성이 강한 일부 미생물만이 생육할 수 

있다(Yu et al., 2014; Lee et al., 2018). 최근에는 식품의 유통 
및 가정 내 저장 환경이 저온화가 가능하고 건강을 중시하는 소
비자 인식이 확산됨에 따라 전통적인 고염 젓갈에 비해 식염 농
도를 낮춘 저염 젓갈에 대한 관심이 증가하고 있다(Kim et al., 
1995; Kim, 2020). 저염 젓갈은 나트륨 섭취에 따른 건강 위험
은 낮추고 기호성은 향상시킬 수 있으나 상대적으로 미생물 증
식이 용이하여 품질 저하 및 부패가 발생하기 쉬운 문제점이 
있어 이를 극복하기 위하여 sulfite 염 첨가(Kim, 1996), pH 조
절(Kim and Lee, 1997a), 보존제 첨가(Kim and Lee, 1997b), 
물엿 첨가(Jang, 1999), 천연 식물추출물 첨가(Hong and Kim, 
2013), glycine 첨가(Choi et al., 2019), 발효주정 첨가(Hwang 
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et al., 2021), 감마선 조사(Nam et al., 2022) 등 다양한 연구가 
수행되어 왔다.
굴은 글리코겐을 비롯한 풍부한 영양 성분을 함유한 패류로 
경남 통영과 거제를 중심으로 생산되는데 2020년부터 2024년
까지 국내 굴 생산량은 325,268–333,477 M/T로 전체 수산물 
생산량의 8% 이상 및 패류 생산량의 60% 이상을 차지하고 있
다(KOSIS, 2025). 어리굴젓은 원료 대비 3–5% 수준의 식염
을 첨가하여 제조한 저염젓갈로 충남 서산 지역의 대표적인 수
산발효 향토식품으로 알려져 있다(Han, 2022; So, 2022). 어
리굴젓과 관련된 기존 연구로는 숙성 중 유리아미노산의 변화
(Chung et al., 1977), 핵산 관련 물질의 변화(Sung, 1978), 주요 
성분 분해 과정의 분석(Kim et al., 1981), 소금 및 스타터에 따
른 특성 변화(Kim et al., 2018), 시판 어리굴젓의 품질 평가(So 
et al., 2024) 등이 있다. 그러나 어리굴젓 숙성 과정에 관여하는 
미생물의 구성과 숙성 온도가 미생물 군집 구조에 미치는 영향
에 대한 연구는 매우 제한적인 실정이다. 따라서 본 연구에서는 
어리굴젓의 숙성 메커니즘을 규명하기 위한 기초자료를 제공하
기 위하여 저장 온도 조건을 달리하여 어리굴젓을 숙성시키면
서 숙성 기간에 따른 세균 군집의 변화를 차세대 염기서열 분석
(next generation sequencing, NGS)으로 평가하였다.

재료 및 방법

재료

본 실험에 사용된 굴(oyster Crassostrea gigas)은 2025년 3월 
충청남도 서산시 소재 굴 생산업자로부터 구입하였다. 굴은 3% 
(w/w) 식염수로 수세한 후 물기를 제거하고 -20°C에 냉동 보관
하였다. 식염(Daesang Co., Shinan, Korea), 고춧가루, 대파, 다
진 마늘 및 다진 생강은 충청남도 서산시 소재 대형 마트(N사)
에서 구입하여 사용하였다.

어리굴젓의 제조 및 숙성

냉동 보관된 굴을 해동한 후 Table 1에 제시된 조성비에 따라 
전체 중량 대비 굴 80% (w/w), 식염 3% (w/w), 고춧가루 7% 
(w/w), 잘게 썬 대파 4% (w/w), 다진 마늘 4% (w/w), 다진 생강 
2% (w/w)의 비율로 혼합하였다. 본 연구에서는 어리굴젓의 숙

성 온도에 따른 세균 군집 구조 및 품질 특성 변화를 체계적으로 
분석하기 위하여 3종류의 온도 조건(15°C, 10°C 및 4°C)을 설
정하였다. 15°C는 상온에 가까운 조건으로 숙성이 비교적 빠르
게 진행되는 상황을 모사하였으며, 10°C는 저온 환경에서의 숙
성 과정이 반영되도록 설정하였으며, 4°C는 시판 제품의 냉장 
유통 및 가정 내 냉장 저장 조건을 고려한 온도로 실제 유통·저
장 환경에서의 미생물학적 및 품질 변화를 평가하고자 하였다.
제조된 어리굴젓은 15°C, 10°C 및 4°C의 세 가지 온도 조건에
서 각각 1개 시료씩 숙성하였으며 본 연구에서는 어리굴젓 숙
성 과정에서 나타나는 세균의 경향성과 탐색에 중심이 있기 때
문에 생물학적 반복 실험은 수행하지 않았다. 그러나 숙성 온도
에 따라 숙성 속도 및 품질 변화 양상이 상이할 것으로 예상됨에 
따라 각 온도 조건별 숙성 동역학을 고려하여 숙성 기간 및 시료 
채취 간격은 차등 설정하였다.

15°C 조건에서는 숙성이 비교적 빠르게 진행될 것으로 판단
하여 과숙성에 따른 품질 저하를 방지하기 위해 총 12일간 숙성
하였으며, 10°C 조건에서는 중간 수준의 숙성 속도를 가정하여 
숙성 기간을 30일로 설정하였다. 반면, 4°C 조건에서는 숙성 속
도가 상대적으로 느릴 것으로 예상되어 충분한 숙성 과정을 반
영하기 위하여 50일까지 장기 숙성을 수행하였다.
시료는 숙성 전을 포함하여, 15°C 조건에서는 6일 및 12일, 

10°C 조건에서는 6일, 12일, 18일, 24일 및 30일, 4°C 조건에서
는 10일, 20일, 30일, 40일 및 50일에 각각 채취하여 분석에 사
용하였다. 세균 군집 분석에 사용된 시료의 상세 정보는 Table 
2에 제시하였다.

차세대 염기서열 분석

숙성 온도 및 숙성 기간에 따라 채취한 총 13개의 시료에 대

Table 1. Ingredients and mixing ratios for Eorigul-jeot preparation

Ingredients Ratio (%, w/w)
Oyster 80
Salt 3
Red pepper powder 7
Green onion 4
Garlic 4
Ginger 2
Total 100

Table 2. Sample information used for bacterial community analy-
sis of Eorigul-jeot using next generation sequencing

Code Maturation temperature (°C) Maturation period (day)
Control - 0
15-6 15 6
15-12 15 12
10-6 10 6
10-12 10 12
10-18 10 18
10-24 10 24
10-30 10 30
4-10 4 10
4-20 4 20
4-30 4 30
4-40 4 40
4-50 4 50



어리굴젓의 세균 군집 분석 95

한 16S rRNA metagenomics 분석을 위해 NGS를 수행하였
다. Total DNA는 DNeasy PowerSoil Pro Kit (Qiagen, Hilden, 
Germany)를 사용하여 제조사의 매뉴얼에 따라 추출하였다. 추
출된 DNA의 농도는 Qubit 4.0 Fluorometer (Thermo Fisher 
Scientific Inc., Waltham, MA, USA)를 이용하여 측정하였으
며 순도는 NanoDrop spectrophotometer (Thermo Fisher Sci-
entific Inc., Wilmington, DE, USA)를 이용하여 확인한 후 aga-
rose gel 전기영동을 통해 DNA의 품질을 검증하였다.

16S rRNA 유전자의 V3–V4 영역 증폭을 위해 Illumina se-
quencing adapter 서열과 16S rRNA V3–V4 타깃 서열이 결
합된 forward primer (5′-TCGTCGGCAGCGTCAGATGTG-
TATAAGAGACAGCCTACGGGNGGCWGCAG-3′)와 re-
verse primer (5′-GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATA-
AGAGACAGGACTACHVGGGTATCTAATCC-3′), 그리고 
KAPA HiFi HotStart Ready Mix (Roche, Basel, Switzerland)
를 사용하여 PCR을 수행하였다.

PCR 조건은 95°C에서 3분간 예비 변성 후 94°C 30초, 55°C 
30초, 72°C 30초의 조건을 25회 반복한 후 최종적으로 72°C에
서 5분간 추가 신장을 수행하였다. 1차 PCR 산물에 Nextera 
XT Index Kit v2 (Illumina Inc., San Diego, CA, USA)를 이
용하여 index 및 Illumina sequencing adapter를 결합한 후 2차 
PCR을 수행하여 최종 library를 구축하였다. Library의 농도는 
Qubit 4.0 Fluorometer로 측정하였으며 크기는 4200 TapeSta-
tion (Agilent Technologies Inc., Santa Clara, CA, USA)을 이
용하여 확인하였다. Library를 동량 혼합한 후 NextSeq 2000 
System (Illumina Inc.)을 이용하여 NGS sequencing을 수행하
였다. Sequencing 결과에 대해서는 FastQC (Babraham Bioin-
formatics, Cambridge, UK)를 사용하여 read 수, GC 함량, Q20 

및 Q30 값을 포함한 데이터 품질을 평가하였다. Raw reads에 
대하여 DADA2 (ver. 1.18.0) pipeline을 이용하여 Q30 미만
의 저품질 reads를 필터링하고 denoising을 통해 sequencing 과
정에서 발생한 오류를 보정하였으며 paired-end read를 병합한 
후 chimeric sequence를 제거하여 amplicon sequence variants 
(ASVs)를 생성하였다(Table S1).

데이터 분석

생성된 ASVs에 대하여 QIIME 2 (ver. 2024.5)를 사용하여 
SILVA database (Release 138.2)를 기준으로 분류학적 동정을 
수행하였으며 분류 결과를 바탕으로 엽록체, 미토콘드리아 및 
할당되지 않은 read와 같은 비표적 서열은 제거하였다.
시료별 ASV 수, Gini-Simpson index 및 Shannon index를 산
출하여 어리굴젓에 존재하는 세균 군집의 α-diversity를 평가하
였다. 또한 Bray-Curtis dissimilarity 및 weighted UniFrac dis-
tance를 계산하여 시료 간 어리굴젓에 존재하는 세균 군집에 대
한 β-diversity를 평가하였으며 이를 주좌표분석(principal co-
ordinate analysis, PCoA)을 통해 시각화하였다. 어리굴젓에 존
재하는 세균 군집의 상대적 다양성은 과(family) 및 속(genus) 
수준에서 분석하였다.

결과 및 고찰

어리굴젓의 세균 군집 α-diversity 분석 

어리굴젓 13건 시료에 대해 NGS 분석을 통해 생산된 총 read 
수(read number), 염기서열 정확도를 나타내는 지표로서 오류 
발생 확률이 1/1,000 이하인 염기의 비율(Q30, %)을 산출 및 확
보하였다. 또한 종 풍부도를 반영하는 ASVs의 수, 특정 종의 우
점도를 반영하는 Gini-Simpson 지수 및 종 다양성과 균등도를 

Table 3. α-diversity indices of the Eorigul-jeot bacterial communities

Code Read number Q20 (%) Q30 (%) ASVs Gini-simpson Shannon
Control 419,996 97.14 90.15 2,514 0.996 9.382
15-6 621,302 97.48 91.28 1,816 0.996 8.884
15-12 564,462 97.45 91.12 1,405 0.997 8.911
10-6 561,674 97.21 90.48 2,690 0.997 9.354
10-12 475,074 97.14 89.70 1,125 0.984 7.031
10-18 567,138 97.59 91.57 1,479 0.985 7.200
10-24 511,928 97.61 91.72 1,209 0.982 6.743
10-30 544,376 97.69 91.85 1,201 0.982 6.724
4-10 627,640 97.19 90.25 3,474 0.997 9.855
4-20 655,886 97.44 91.10 2,606 0.988 7.965
4-30 582,848 97.64 91.71 868 0.979 6.364
4-40 621,818 97.49 91.31 1,215 0.980 6.559
4-50 622,364 97.63 91.69 1,206 0.980 6.518
ASVs, Amplicon sequence variants.
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종합적으로 평가하는 Shannon 지수를 계산하여 어리굴젓 내 
세균 군집의 α-diversity를 평가하였으며 그 결과는 Table 3에 
제시하였다.
숙성 전 어리굴젓 시료에서는 2,514개의 ASV가 확인되었으
나, 15°C에서 6일 및 12일 숙성한 시료에서는 각각 1,816 및 
1,405개로 감소하였다. 10°C에서 숙성 6일, 12일, 18일, 24일 
및 30일 시료에서는 각각 2,690, 1,125, 1,479, 1,209 및 1,201
개의 ASV가 확인되었다. 또한 4°C에서는 숙성 10일에 3,474개
로 가장 많은 ASV가 확인되었으나 숙성이 진행됨에 따라 20일
에는 2,606개, 30일에는 868개로 급격히 감소하였고 이후 40일
과 50일에는 각각 1,215 및 1,206개로 확인되었다. 이러한 결과
는 어리굴젓은 숙성 시간이 진행됨에 따라 세균 군집의 종 다양
성은 전반적으로 감소하는 경향임을 시사한다.

Gini-Simpson index는 숙성 전 시료에서는 0.996으로 확인
되었으며, 15°C에서 숙성 6일과 12일 시료에서는 각각 0.996
과 0.997로 거의 차이는 나타나지 않았다. 반면, 10°C 숙성 조
건에서는 숙성 기간이 증가함에 따라 0.997에서 0.982 수준으
로 감소하였고, 4°C 숙성 조건에서도 0.997에서 0.979 수준으
로 감소하는 경향을 보였다. 이는 숙성이 진행되면서 일부 세
균 종이 상대적으로 우점화되는 군집 구조로 변화하고 있음을 
시사한다.

Shannon index는 숙성 전 시료에서는 9.382로 높게 나타났으
나, 15°C 숙성 6일과 12일 시료에서는 각각 8.884와 8.911로 감
소하였다. 10°C에서 숙성 6일째 시료에서는 9.354로 비교적 높
은 값을 보였으나 숙성 기간이 경과함에 따라 6.724까지 점진적
으로 감소하였다. 4°C 숙성 조건에서도 숙성 10일에 9.855로 가
장 높은 값을 나타낸 이후 숙성이 진행됨에 따라 6.518 수준까
지 감소하였다. 이러한 결과는 숙성 과정 동안 세균 군집 내 종 
다양성과 균등도가 점차 감소한다는 것을 시사한다.
한편, 국내에서 시판 중인 어리굴젓 2종의 미생물 군집을 분석
한 선행연구에서는 ASV 기준으로 223–272개, Shannon index 
1.96–3.99, Gini-Simpson index 0.55–0.75 수준이 보고된 바 있
다(Jung et al., 2025). 또한 국내산 멸치젓, 멍게젓 및 새우젓의 
미생물 군집을 분석한 연구에서도 ASV 수는 98–666, Shannon 
index는 1.0–5.4 범위로 보고되었다(Song et al., 2018). 이에 비
해 본 연구에서 분석한 어리굴젓의 ASV 수(868–3,474), Shan-
non index (6.364–9.855), Gini-Simpson index (0.979–0.997)
는 기존의 연구에 비해 상대적으로 높은 수준을 나타내었다. 이
러한 차이는 본 연구에서는 숙성 초기부터 후기까지의 전 과정
을 대상으로 시료를 채취하여 분석한 반면, 시판 젓갈을 대상으
로 한 기존 연구들은 이미 숙성이 상당 부분 진행된 시점의 시료
이므로 세균 군집이 어느 정도 단순화된 상태의 시료를 분석한 
결과이기 때문인 것으로 판단된다.

어리굴젓 세균 군집의 β-diversity 분석 결과

시료 간 종 조성 및 상대적 풍부도 차이를 반영하는 Bray-

Curtis dissimilarity를 이용하여 어리굴젓 내 세균 군집의 
β-diversity를 평가하였고 그 결과를 PCoA로 시각화하였다
(Fig. 1). 각 점은 개별 시료를 나타내며 점 간 거리가 가까울수
록 세균 군집 구성이 유사함을 의미한다. PC 1과 PC 2는 각각 
전체 변동의 61.54%와 29.93%를 의미하며 두 축을 통해 시료 
간 세균 군집 구조 차이가 명확히 구분되었다.
숙성 온도에 따른 시료를 비교해 보면 15°C, 10°C 및 4°C에
서 숙성한 시료들은 서로 구분되어 분포하였는데 특히 15°C에
서 숙성한 시료들의 세균 군집은 10°C 및 4°C에서 숙성한 시료
들과 뚜렷한 차이를 보였다. 그러나 10°C 및 4°C에서 숙성한 시
료들은 숙성 초기에는 서로 다른 위치에 분포하였으나 숙성이 
진행됨에 따라 점차 군집 구성이 유사해지는 경향을 나타냈다. 
동일한 숙성 온도 조건의 경우, 10°C 숙성에서 24일 및 30일 시
료는 근접한 위치에 분포하였으며, 4°C 숙성에서 30일, 40일 및 
50일 시료 또한 유사한 위치에 군집되어 숙성 기간이 증가할수

Fig. 1. β-diversity analysis of the Eorigul-jeot bacterial com-
munities based on Bray-Curtis dissimilarity. The black dot rep-
resents the sample before maturation, the red triangle represents 
the sample matured at 15°C, the blue inverted triangle represents 
the sample matured at 10°C, and the green square represents the 
sample matured at 4°C. The number next to each symbol indicates 
the maturation period (days).
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록 세균 군집 구조 변화가 완만해지는 양상을 나타내었다.
시료 간 계통학적 거리와 상대적 풍부도를 동시에 반영하는 

weighted UniFrac distance를 이용한 β-diversity 분석 결과는 
Fig. 2에 제시하였다. PC 1과 PC 2는 각각 93.18%와 5.14%의 
설명력을 보여 두 축이 전체 군집 변동의 98% 이상을 설명하였
다. 숙성이 진행됨에 따라 시료들은 PC 1 축을 따라 숙성 전 시
료와 반대 방향으로 이동하는 경향을 보였는데 이는 숙성 과정 
동안 세균 군집의 계통학적 구성이 변화함을 의미한다. 15°C에
서 숙성한 시료들은 10°C 및 4°C에서 숙성한 시료들과 명확히 
구분되었으며 10°C 및 4°C 숙성 시료들 역시 숙성 초기에는 서
로 다른 위치에 분포하였다. 그러나 숙성 후기에는 10°C 숙성 
24일 및 30일 시료와 4°C 숙성 30일, 40일 및 50일 시료가 유
사한 위치에 분포하여 숙성 후기로 갈수록 숙성 온도가 세균 군
집의 계통학적 구조 차이에 미치는 영향은 감소하는 경향이 관
찰되었다.

어리굴젓 세균 군집의 상대적 다양성 분석 

숙성 온도 및 숙성 기간에 따른 어리굴젓에 존재하는 세균 군
집의 상대적 다양성을 과(family) 수준에서 분석한 결과는 Fig. 
3A에 제시하였다. 숙성 전 시료에서는 Bacillaceae가 43.2%로 
가장 높은 비율을 차지하였으며, 23.3%의 Lactobacillaceae와 
12.7%의 Enterobacteriaceae도 주요 분류군으로 확인되었다.

15°C에서 숙성한 시료에서는 숙성 6일 이후 Lactobacillaceae
가 전체의 90% 이상을 차지하여 뚜렷한 우점 양상을 보였다. 
10°C 숙성 시료의 경우, 숙성 초기에는 Lactobacillaceae가 
75.1%의 비율이었으나 점진적으로 증가하여 숙성 12일 이후에
는 90% 이상을 차지하였다. 4°C에서 숙성한 시료에서도 숙성 
초기에는 Lactobacillaceae가 31.4% 및 Bacillaceae가 27.4%
의 비율이었으나 숙성이 진행됨에 따라 Lactobacillaceae의 비
율이 지속적으로 증가하여 숙성 30일 이후에는 90% 이상을 차
지하였다. 이러한 결과는 국내산 시판 어리굴젓의 세균 군집에
서 Leuconostocaceae가 30% 이상, Lactobacillaceae가 약 15%
로 나타났다는 결과(Kim, 2023)와 국내에서 생산된 멍게젓의 
미생물 군집에서 Lactobacillaceae가 58.0%를 차지했다는 결
과(Song et al., 2018)와 유사하며, 최근 Leuconostocaceae를 
Lactobacillaceae에 포함시킨 분류 체계(Zheng et al., 2020)를 
고려할 때 본 연구 결과와의 일관성이 확인된다.
속(genus) 수준에서의 상대적 다양성 분석 결과는 Fig. 3B에 
제시하였다. 숙성 전 시료에서는 53.3%의 Bacillus속 및 20.1%
의 Weissella속이 주요 분류군으로 확인되었으나 숙성이 진행
됨에 따라 다양한 유산균 속이 출현하였다. 15°C에서 숙성한 시
료의 경우, 숙성 6일에는 Weissella속이 36.5%, Latilactobacil-
lus속이 22.9%, Companilactobacillus속이 22.1%, Lactiplanti-
bacillus속이 12.7%, Levilactobacillus속이 4.4%로 증가한 반
면, Bacillus속의 비율은 0.3%로 크게 감소하였다. 숙성 12일
에는 Lactiplantibacillus속이 30.3%로 증가하여 가장 높은 비
율을 보였으며 Companilactobacillus속과 Latilactobacillus속
은 각각 22.6% 및 20.9%로 유지되었고 Weissella속은 17.9%, 
Levilactobacillus속은 7.5%로 나타나 유산균 군집의 다양성이 
유지되었다.

10°C에서 숙성한 시료의 경우, 숙성 6일에는 Latilactobacil-
lus속, Weissella속 및 Leuconostoc속이 각각 37.2%, 29.2% 및 
13.9%로 나타났고 Bacillus속은 11.6%이였다. 숙성 12일에는 
Latilactobacillus속의 비율이 급격히 증가하여 85.1%를 차지
하였으며 Weissella속은 10.2%, Lactiplantibacillus속은 2.6%
로 나타났고 이후 숙성 18일에는 Latilactobacillus속이 84.9%, 
Weissella속이 10.2%, Lactiplantibacillus속이 2.6%로 유지되
었다. 숙성 24일에는 Latilactobacillus속이 92.2%로 증가한 반
면 Weissella속은 4.1%로 감소하였으며 이후 숙성 30일에는 
Latilactobacillus속이 92.4% 및 Weissella속이 4.2%로 유지되
었다.

4°C에서 숙성한 시료의 경우 숙성 10일에는 Bacillus속의 비

Fig. 2. β-diversity of bacterial communities in Eorigul-jeot based 
on weighted UniFrac distances. The black circles indicate samples 
collected before maturation, red triangles indicate samples matured 
at 15°C, blue inverted triangles indicate samples matured at 10°C, 
and green squares indicate samples matured at 4°C. The numbers 
adjacent to each symbol represent the maturation period (days).
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Fig. 3. Relative abundance of the Eorigul-jeot bacterial communities at the (A) family and (B) genus levels. A description of the code is 
given in Table 2.
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율은 35.8%, Weissella속은 26.3%, Leuconostoc속은 12.1%이
었다. 숙성 20일에는 Latilactobacillus속의 비율이 88.3%로 크
게 증가하였고 Bacillus속은 3.4%로 급격하게 감소하였으며 
Weissella속과 Leuconostoc속 역시 2.3% 및 1.3%로 낮은 비율
을 보였으며, 숙성 30일 이후에는 Latilactobacillus속이 전체의 
90% 이상을 차지하였다.
국내에서 시판되는 어리굴젓 1종의 미생물 군집에서 Lati-

lactobacillus graminis가 67.3%로 우점하였다는 보고(Jung 
et al., 2025)가 있는데, 본 연구에서 어리굴젓의 숙성 과정에
서 Latilactobacillus속이 차지하는 비율은 15°C 숙성 시에는 
20%, 10°C 및 4°C 숙성 시에는 90% 까지 증가한 결과와 대체
로 유사하였다. 시중에서 구입한 어리굴젓에서 분리된 미생물 
8균주 중에서 4균주가 Lactobacillus 속으로 동정되었다는 결
과가 있으며(Kim et al., 2009), 국내에서 시판되는 굴젓의 미
생물 군집에서 Lactobacillus속이 약 60%를 차지했다는 결과
도 있다(Roh et al., 2010). 이러한 결과는 기존 Lactobacillus속
을 25개의 속으로 재분류한 최근 보고(Zheng et al., 2020)에 본 
연구결과를 적용해 보면 어리굴젓을 15°C에서 숙성시에는 기
존의 Lactobacillus속에 포함되었던 Companilactobacillus속, 
Latilactobacillus속, Lactiplantibacillus속 및 Levilactobacillus
속이 고르게 분포하여 세균 군집의 60% 이상을 차지하게 되고, 
10°C 및 4°C의 숙성 온도에서도 숙성 기간이 경과하면서 Lati-
lactobacillus속이 지배적인 비율을 차지하게 되는 결과가 된다.

20–25%의 식염에 절인 황석어젓을 10°C에서 발효시키는 동
안의 미생물 군집에서 Weissella koreensis가 발효 시작 시에 약 
25%로 확인되었다는 결과(Lim et al., 2024)는 본 연구의 어리
굴젓 숙성 과정에서 Weissella속이 숙성 전에는 8.0%이었지만 
10°C 숙성 6일에는 22.5%이었다는 결과와 유사하다.

Kim et al. (2019)은 식염 농도를 9.1%로 하여 제조한 굴젓
을 10°C에서 발효시키는 동안 미생물 군집 변화를 16S rRNA 
유전자 클로닝 방법으로 조사하여 발효 기간별로 30개의 클
론을 분석한 결과, 발효 7일째에는 미배양 미생물(uncultured 
bacterium)이 12개(40%), Bradyrhizobium속이 8개(26.7%), 
Afipia속이 6개(20%) 였으며, 발효 21일에는 미배양 미생물 
및 Variovorax속이 각각 9개(30%) 였으며, 발효 42일에는 미
배양 미생물이 24개(80%) 였다고 보고하였다. 이러한 결과는 
본 연구에서 어리굴젓을 숙성시키는 동안 Bradyrhizobium속
은 0–0.023%로 나타났고, Afipia속과 Variovorax속은 검출되
지 않은 결과와는 차이가 있었는데 이는 식염 농도와 부재료 첨
가 여부의 차이에 기인한 것으로 판단된다.
원료 무게의 20%에 해당하는 식염을 가하여 상온에서 발
효시킨 조기젓, 잡젓 및 갈치젓의 미생물 군집을 조사하여 조
기젓의 경우 발효 2개월에 Ralstonia속이 37.9%, 발효 2년에 
Halomonas속이 55.5% 였으며, 잡젓의 경우 발효 2년에 Hala-
naerobium 속이 37.6% 였으며, 갈치젓의 경우 발효 2년에 Te-
tragenococcus속이 88.0% 였다는 결과(Kim et al., 2021)는 본 

연구에서 어리굴젓을 숙성시키는 동안 Ralstonia속, Halomo-
nas속, Halanaerobium속, Tetragenococcus속이 검출되지 않았
던 결과와 차이가 있었는데 이는 젓갈의 주재료와 식염 농도
의 차이에 의한 것으로 판단된다. 종합하면, 어리굴젓은 숙성
이 진행됨에 따라 세균 군집의 종 다양성은 감소하고 특정 유산
균 분류군의 우점도가 증가하여 α-diversity가 전반적으로 감소
하였다. β-diversity 분석 결과, 숙성 온도에 따라 세균 군집 구
조가 명확히 구분되었는데 특히, 15°C에서 숙성한 시료는 10°C 
및 4°C에서 숙성한 시료와 뚜렷한 차이를 나타내었고, 10°C 및 
4°C에서는 숙성 후기로 갈수록 군집 구조의 유사성이 증가하는 
경향을 나타냈다.
상대적 다양성 분석에서 과(family) 수준의 경우 모든 숙성 
온도에서 Lactobacillaceae가 우점종으로 확인되었으며, 속
(genus) 수준에서 15°C 숙성은 Companilactobacillus속, Lac-
tiplantibacillus속, Latilactobacillus속 및 Weissella속이 다양하
게 분포한 반면, 10°C 및 4°C 숙성 시에는 Latilactobacillus속이 
우점종으로 나타나 어리굴젓을 저온에서 숙성하면 세균 군집은 
유산균을 중심으로 단순화 된다는 결과를 확인하였다. 
어리굴젓을 15°C에서 숙성할 경우, 다양한 유산균이 비교적 
균등하게 분포함에 따라 대사적 다양성이 증가하여 향미의 복
합성이 증대될 가능성은 있으나 해당 온도에서는 유산균의 증
식 속도가 전반적으로 빠르게 진행되어 유기산 생성 및 기타 대
사산물의 축적이 가속화될 수 있으며 이는 숙성 과정의 급격한 
진행으로 이어져 제품의 미생물학적 안정성 및 품질 일관성을 
저하시킬 가능성이 있다.

10°C에서 숙성할 경우에는 저온 환경에 대한 적응성이 높은 
Latilactobacillus속이 우점하는 경향을 보였다. 이러한 군집 구
조의 단순화는 15°C에 비해 향미 복합성 측면에서는 다소 제한
적으로 작용할 수 있으나 숙성 초기 단계에서 부패균의 증식을 
억제하는 데에는 긍정적으로 기여할 수 있다. 다만, 숙성이 진행
됨에 따라 유산균의 지속적인 산 생성이 이루어질 경우 과도한 
산도 상승으로 인해 관능적 품질 저하가 발생할 가능성도 배제
할 수 없다. 반면, 4°C에서 숙성할 경우 유산균의 우점화가 상대
적으로 지연되어 숙성 초기 단계에서는 미생물학적 안전성 확
보 측면에서 불리하게 작용할 여지가 있으나 전반적인 미생물 
증식이 완만하게 진행됨으로써 숙성 과정이 안정적으로 유지
되어 균일한 품질 특성의 확보 및 상미기간 연장에 기여할 가능
성이 높다. 이러한 미생물 군집 변화와 숙성 동역학을 종합적으
로 고려해 보면 어리굴젓의 품질 안정성과 저장성을 동시에 확
보하기 위한 숙성 온도로는 4°C가 상대적으로 가장 적합한 조
건이라고 판단된다.
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Table S1. Summary of raw read processing, including quality filtering, denoising, paired-end merging, and chimera removal

Code Input reads Filtered reads Denoised reads Merged reads Non-chimeric reads
Control 209,998  (100%) 144,702 (68.91%) 142,760 (67.98%) 134,276 (63.94%) 115,219 (54.87%)
15-6 310,651  (100%) 215,387 (69.33%) 213,773 (68.81%) 198,967 (64.05%) 138,643 (44.63%)
15-12 282,231  (100%) 195,291 (69.20%) 193,548 (68.58%) 179,666 (63.66%) 109,826 (38.91%)
10-6 280,837  (100%) 194,068 (69.10%) 191,144 (68.06%) 178,954 (63.72%) 158,091 (56.29%)
10-12 237,537  (100%) 163,149 (68.68%) 161,886 (68.15%) 153,539 (64.64%) 137,811 (58.02%)
10-18 283,569  (100%) 196,039 (69.13%) 194,456 (68.57%) 183,669 (64.77%) 159,083 (56.10%)
10-24 255,964  (100%) 175,752 (68.66%) 174,475 (68.16%) 165,048 (64.48%) 150,869 (58.94%)
10-30 272,188  (100%) 185,986 (68.33%) 184,725 (67.87%) 175,038 (64.31%) 158,990 (58.41%)
4-10 313,820  (100%) 217,314 (69.25%) 213,605 (68.07%) 199,666 (63.62%) 170,286 (54.26%)
4-20 327,943  (100%) 228,314 (69.62%) 225,254 (68.69%) 211,659 (64.54%) 195,898 (59.74%)
4-30 291,424  (100%) 201,385 (69.10%) 200,632 (68.85%) 191,062 (65.56%) 184,337 (63.25%)
4-40 310,909  (100%) 215,311 (69.25%) 213,860 (68.79%) 203,010 (65.30%) 193,280 (62.17%)
4-50 311,182  (100%) 215,823 (69.36%) 214,083 (68.80%) 203,043 (65.25%) 192,994 (62.02%)
The input read count corresponds to the number of forward reads generated by paired-end sequencing and represents half of the total read 
count reported in Table 3.
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