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16S rDNA-DGGE를 이용한 2종의 제주도 해양 해면의 

공생세균의 군집 구조

박진숙1
*·심정자2·안광득3
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제주도에 서식하는 2종의 해양 해면, Dictyonella sp.와 Spirastrella abata의 공생세균 군집구조를 16S rDNA-DGGE

(denaturing gradient gel electrophoresis) 방법에 의해 분석하였다. 해면으로부터 total genomic DNA를 추출하여

GC clamp가 추가된 세균에 특이적인 341f primer와 518r primer를 이용하여 16S rRNA gene의 V3 부위를 증폭한

후 DGGE 전기 영동하고 재증폭하여 염기서열을 분석하였다. 그 결과 Dictyonella sp.에서 8개, Spirastrella abata에

서 7개의 band를 확인할 수 있었다. 공통된 주요 band가 없는 패턴을 나타내었으며, DGGE band로부터 DNA를 추

출하여 부분 염기서열을 분석한 결과, NCBI에 등록된 서열들과 93%~98%의 유사도를 나타내었다. Dictyonella sp.

의 주요 해면 공생세균은 uncultured Gammaproteobacteria, Spirastrella abata의 경우 uncultured Alphaproteobacteria,

Firmicutes에 각각 포함되어 해면 종에 따른 숙주 특이적 분포를 보이는 것으로 나타났다. 
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해면은 해양에서 열대, 온대, 극지에 이르기까지 범지구적인 넓

은 분포를 나타내고 있는 여과 섭식 동물로서 세균을 비롯한 많

은 미생물을 함유하며, 해수에 비해 100배내지 10,000배 더 많은

미생물을 함유하는 것으로 알려져 있다(8, 9). 해면에 포함된 해면

공생 미생물들은 해면 내에서 영양 공급원, 질소고정과 질화작용,

숙주의 화학적 방어 작용, UV 조사에 대한 보호 작용, 2차 대사

산물의 생산 등에 관여하는 것으로 알려져 있으나 이에 대한 근

거는 명확히 규명되어 있지 않다(14). 이러한 해면과 공생미생물

의 상호 작용을 이해하기 위하여 해면공생 미생물의 다양성에 관

한 연구가 활발히 수행되고 있다(9, 15). 또한 해면으로부터 항암

제, 항생제, 콜레스테롤 합성저해제, 효소를 비롯한 많은 생리활성

물질들이 분리되면서(3, 4, 22, 25), 최근 새로운 의약품 개발을

위한 해양 생물자원으로써 해면에 많은 관심이 집중되고 있다. 또

한 해면으로부터 분리되는 다수의 생리활성물질들이 공생하는 미

생물에 의해 생산되는 것으로 보고되고 있다(7, 10, 11, 20). 해면

이 생산하는 생리활성 물질들의 원천이 미생물이라는 이러한 보

고들에 근거하여 공생미생물을 이용할 경우, 생리활성 물질을 경

제적이고 안정적으로 생산할 수 있다는 점에서(17) 최근 해면공생

미생물에 관한 연구가 급속히 증가하고 있다(13, 16). 

해면으로부터 배양 가능한 공생미생물(culturable sponge-

associated microorganisms)의 다양성을 조사함과 아울러 배양이

되지 않는 미생물을 포함한 해면 공생미생물의 전체 군집구조를

파악하기 위하여 분자적 연구방법들(17)이 적용되고 있다. 일반

적으로 자연계의 미생물 중 실제 배양 가능한 종류는 전체 자연

계 미생물 군집의 1% 이하인 것으로 알려져 있으며(2), 해면 공

생 미생물은 그 수와 종류에 있어 매우 방대하다(8, 28). 공생

미생물 중 세균은 해면(Demosponges) 체질량의 40%까지 차지하

여 공생미생물 중 가장 많은 분포를 나타내므로(23), 특히 16S

rDNA를 이용한 군집 구조의 파악은 해면의 전체 미생물 군집을

평가하는데 매우 중요하다(1). 최근 해면 공생세균에 관한 다양

성 및 군집구조에 관한 연구는 FISH (fluorescence in situ

hybrydization), ARDRA (amplified rDNA restriction analysis), T-

RFLP (terminal-restriction fragment length polymorphism), PCR-

DGGE (polymerase chain reaction-denaturing gradient gel

electrophoresis) 등을 포함하는 분자적 방법에 의해(5, 9, 13, 14,

29) 활발히 이루어지고 있다. 특정 유전자를 PCR 증폭하여

DGGE gel 상에서 전기영동을 수행하는 DGGE 방법은, 하나 이

상의 염기서열이 달라도 서로 다른 band로 구분되어지므로 자연

환경의 미생물을 배양하지 않고 군집 구조를 쉽게 파악할 수 있

다는 장점이 있다. 특히 세균이나 고세균의 다양성 분석에 매우

유용한 것으로 알려져 있다(1). 

해면 공생세균의 다양성에 관한 연구는 주로 열대해양과 지중

해를 중심으로 많이 이루어지고 있으며(9, 29), 아직 우리나라 해

면의 공생세균의 다양성에 관한 보고는 매우 적다. 본 연구는 우

리나라의 제주도에 서식하는 2종의 Demosponges 해면, Dictyonella

sp.와 Spirastrella abata의 공생세균 군집구조를 16S rRNA 유전자

를 이용하여 PCR-DGGE  방법에 의해 비교 분석하였다. 
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재료 및 방법

해면 시료의 채집

해양 해면 Dictyonella sp.와 Spirastrella abata에 공생하는 세

균의 다양성 조사를 위하여 제주도의 운진항에서 2006년 12월에

각각의 종에 대하여 2개체 이상을 채집하였으며, 채집한 해면 시

료는 해면의 표면에 비 공생적으로 느슨하게 붙어있는 세균들을

씻어내기 위하여 70% 에탄올로 표면 소독 후 -20oC에서 동결하

여 운반하였다. 

DNA 추출 및 DGGE-PCR

1) DNA 추출

채취한 해면 시료를 -70oC에서 얼리고 동결 건조기에서 -40oC,

0.033 M bar 기압으로 14시간 건조시켰다. 동결 건조시킨 후 해

면의 안쪽 조직을 5 g씩 잘라 각각 멸균된 막자사발에서 액체

질소를 넣고 마쇄하였다. 마쇄된 시료는 TE buffer (10 mM tris

borate, 1 mM EDTA, pH 8.0) 100 µl와 lysozyme 용액(50 mg

lysozyme, 10 mM Tris-HCl, 1 mM EDTA, 10 mM NaCl, pH

8.0) 50 µl 첨가하여, 37oC에서 1시간 처리하였다. 이어서 SDS를

최종 농도 1%가 되도록 첨가한 뒤, 65oC에서 1시간 처리하였다.

12,000 rpm 5분간 원심 분리하여 상등액을 수거하고 이 상등액

에 시료 부피의 0.6배의 phenol:chloroform:isoamyl alcohol

(25:24:1, Sigma, USA)을 처리하고 같은 조건에서 원심 분리하여

상등액을 수거하였다. 이 과정을 1회 더 반복한 후 상등액에

0.54배의 isopropanol을 첨가하고 12,000 rpm으로 10분간 원심

분리하여 상등액을 제거하였다. 남은 침전물을 70% ethanol로

세척하고 같은 조건으로 원심 분리하여 상등액을 제거한 후 공

기 중에서 건조시켜 500 µl 증류수에 녹여 DGGE를 위한 PCR

반응의 주형으로 사용하였다.

2) DGGE-PCR 증폭

해면 시료로부터 추출한 total gDNA를 주형으로 하여 GC

clamp가 추가된 341f (5’-CGC CCG CCG CGC CCC GCG

CCC GGC CCG CCG CCC CCG CCC GCC TAC GGG AGG

CAG CAG-3’)와 518r (5’-ATT ACC GCG GCT GCT GG-3’)

의 primer 쌍을 이용하여 16S rRNA gene의 V3 부위를 증폭하

였다. PCR 반응 혼합물의 조성은 5 µl의 10× reaction buffer,

5 µl의 dNTPs, 5 unit/µl Taq polymerase (Bioneer, Korea), 각각

의 primer 10 pmol, 그리고 30 ng의 시료 DNA를 1 µl 첨가하여

최종 부피가 50 µl가 되도록 하였으며, GeneAmp PCR system

2700 (Applied Biosystems, Version 2.0, USA)을 이용하여 PCR

을 수행하였다. PCR 반응 조건은 95oC에서 1분간 pre-

denaturation한 후, 94oC에서 40초간 denaturation, 55oC에서 40초

간 annealing, 72oC에서 1분간 extention, 이 과정을 30 cycle 반

복 수행한 후 최종적으로 72oC에서 10분간 post-extention하였다.

PCR 증폭산물은 2% agarose gel에서 전기 영동하여 확인하였다.

DGGE 전기영동 

DGGE는 Bio-Rad D-Code system (Bio-Rad, USA)을 이용하여

수행하였다. 증폭된 PCR 산물은 bis acrylamide (Bio-Rad)를 포

함한 10% polyacrylamide를 이용하여 35%에서 65%의 농도 구

배 조성 (7 M urea, 40% formamide)으로 전기영동을 수행하였다.

PCR 시료는 2× loading buffer (0.05% bromophenol blue, 0.05%

xylene cyanol, 70% glycerol)와 혼합하여 lane당 20 µl의 시료를

loading하였다. 전기영동 완충액은 1× TAE buffer (40 mM Tris,

20 mM acetic acid, 50 mM EDTA, pH 8.0)를 사용하였으며,

60oC에서 20V로 30분간 안정화한 후, 80V로 전압을 올려 15시

간 전기영동을 수행하였다. 전기영동 후 gel은 Nucleic Acid

Staining kit (Bioneer, Korea)을 이용하여 1시간 동안 염색 후

Gel Doc system (Gel doc 2000, Bio-Rad)에서 패턴을 확인하였

다.

DGGE band의 동정 

DGGE gel 상에서 분리된 band 중, 두 종의 해면 모두에서 공

통적으로 나타난 band들과 각각의 해면 종에만 나타나는 해면

종 특이적인 band들을 구분하고, 각각 구분된 band는 gel에서 잘

라내어 Gel Extraction kit (QIAGEN, Germany)을 이용하여

DNA를 회수하였다. 염기서열 분석을 위하여 band로부터 회수된

DNA를 주형으로 사용하고 primer는 341f와 518r을 이용하여 위

와 같은 조건으로 PCR을 수행하였다. PCR 증폭 산물은 Wizard

SV Gel and PCR Clean-Up System (Promega, USA)을 이용하

여 정제한 후 염기서열 분석(Solgent, Korea)을 의뢰하였다. 

계통학적 분석 및 계통수 작성

서열은 PHYDIT program version 3.0 (http://plaza.snu.ac.kr/

~jchun/phydit)을 이용하여 편집하였으며 National Center for

Biotechnology Information (NCBI)의 Basic Local Alignment

Search Tool (BLAST)를 이용하여 염기서열의 상동성을 검색하였

다. 계통수는 Molecular Evolutionary Genetics Analysis (MEGA)

software version 4.0 (24)의 neighbor joining 방법을 이용하여 작

성하였다.

Fig. 1. DGGE PCR products from 16S rDNA-V3 region of sponge

associated bacterial gDNA from Dictyonella sp. (D) and Spirastrella

abata (S). M, maker.
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결과 및 고찰

DGGE band 양상

해양 해면 Dictyonella sp.와 Spirastrella abata의 공생세균의

군집 다양성을 알아보기 위하여 비배양적 분자 지문법인 DGGE

분석을 수행하였다. 해면 시료로부터 추출한 gDNA를 주형으로

16S rRNA gene의 V3 부위를 PCR 증폭한 결과, 194 bp의 예상

된 크기의 PCR 산물을 얻었다(Fig. 1). 이때 사용된 341f와 518r

의 primer는 넓은 범위의 세균의 증폭에 적합하다는 것이 여러

논문들에서 보고되어 있다(19, 21, 27). 

동일 지역에서 같은 시기에 채집한 Dictyonella sp.와

Spirastrella abata의 공생세균의 DGGE band 패턴 분석 결과,

Dictyonella sp.에서 8개, Spirastrella abata에서 7개의 band가 나

타나 총 15개의 band를 확인할 수 있었다. Spirastrella abata의

경우 동시에 채집된 두 개체에 대하여 DGGE를 수행한 결과, 동

일한 band 패턴이 나타나 실험의 재현성을 확인할 수 있었다

(Fig. 2). DGGE band 패턴의 결과만을 보았을 때 Dictyonella

sp.와 Spirastrella abata의 주요 band들은 각각의 해면에 특징적

인 것으로 나타나 매우 다른 세균군집을 갖는 것으로 추정되었

다. DGGE band 중 두 해면 공생세균 군집에 있어 공통 band

는 오직 하나의 minor band (D-1과 S-3) 뿐으로 공통의 주요

band가 없는 매우 상이한 band 패턴을 나타냈다(Fig. 2). 이러

한 상이한 패턴의 DGGE band들이 어떠한 세균 군집 다양성을

보이는지 알아보기 위하여 16S rDNA의 부분 염기서열을 분석

하였다. 

주요 band의 염기서열 분석 및 계통학적 분석 

세균 군집의 다양성을 분석하기 위하여 DGGE band로부터

DNA를 추출하여 341f와 518r을 이용하여 재증폭하여 염기서열

을 분석하였다. 15개의 DGGE band (Fig. 2)에 대하여 염기 서

열을 결정한 결과, Table 1에 보는 바와 같이 Dictyonella sp.에

서 6개, Spirastrella abata에서 5개의 총 11개의 주요 band들에

대하여 부분 염기서열을 확인할 수 있었다. 이 서열들은 Blast

search를 통하여 기존의 보고된 서열들과 상동성(similarity)을 검

색하였다. 각각의 DGGE band가 속한 세균 군집을 분석하고 계

통수를 작성하였다(Fig. 3). 

두 해면의 DGGE band로부터 결정된 서열들은 기존의 서열들

과 93%에서 98%의 상동성을 나타내었다. DGGE band의 패턴

은 다양하였으나, S-1을 제외한 모든 band로부터 밝혀진 서열들

은 배양되지 않은 세균 클론(uncultured bacterial clone)들과 높은

상동성을 나타내었다.

Dictyonella sp.의 주요 공생세균 그룹은 해수 유래의

uncultured Gammaproteobacteria로 밝혀졌으며 기존의 서열과

93%에서 98%의 상동성을 나타내었다. DGGE band D-1은

uncultured gamma proteobacterium (DQ436518)과 93%의 상동성

을 나타내었으며, D-2, D-3, D-4, D-5, 그리고 D-6은 uncultured

gamma proteobacterium (DQ436708)과 95%~98%의 상동성을 나

타내었다. Spirastrella abata의 주요 공생세균 그룹은 uncultured

Alphaproteobacteria 및 Firmicutes로 나타났으며 기존의 서열과

94%에서 98%의 상동성을 보였다. DGGE band S-1은 Bacillus sp.

(DQ 517501)와 98%의 상동성을 나타내었으며, S-4와 S-6은

uncultured alpha proteobacterium (FJ156364)과 97% 및 98%의 상

동성을 나타내었다. S-5와 S-7은 uncultured alpha proteobacterium

(AB234169)과 98%와 94%의 상동성을 각각 나타내었다(Table 1). 

해면의 미생물 군집은 해수나 해양퇴적물의 그것과는 매우 다

르다는 보고와는 달리(18) Cymbastela concentrica의 경우, 해수

의 미생물 군집과 매우 유사한 것으로 밝혀졌는데(25) 본 연구에

서도 Dictyonella sp.의 공생세균의 경우, 해수 유래의 uncultured

clone들과 유사한 것으로 나타났다.

Dictyonella sp.의 주요 공생세균 군집은 uncultured

Gammaproteobacteria, Spirastrella abata의 경우 uncultured

Alphaproteobacteria와 Firmicutes로 나타나, 두 종의 해면의 주요

공생세균 그룹은 매우 다른 군집구조를 갖는 것으로 나타났는데

(Fig. 3), 이는 거의 공통된 주요 band가 없는 DGGE band 양상

과도 일치하는 결과이다.

동일 지역에 서식하는 서로 다른 두 종의 해면, Dictyonella

sp.와 Spirastrella abata를 대상으로 한 본 연구에서는 해면 종에

따른 미생물 군집의 차이가 분명하여 두 종의 해면의 군집 구조

는 숙주 특이적(host-specific)인 것으로 나타났다. 이는 동일한

해면 개체를 서로 다른 지역에서 복수로 채집하여 공생세균 다

양성을 연구한 결과, 해면 종에 따른 특이적 세균 군집을 나타낸

다는 Lee 등의 연구 결과와도 유사하다(13). 또한 4종의 해면을

동일한 지역에서 채집하여 그들의 공생세균 군집을 조사한 Li

등은 서로 다른 종의 해면에서 공통의 유사한 세균이 발견될지

Fig. 2. DGGE banding patterns of amplified 16S rDNA obtained from

Dictyonella sp. (D) and Spirastrella abata (S1, S2). S1 and S2 were

two individuals of S. abata, and collected simultaneously from same

location.
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라도 해면 종에 따라 특이적 공생세균 군집을 포함한다는 결과

를 보고하였으며(14), 해면을 서식지로부터 다른 지역으로 옮겨

해면 종에 고유한 세균 군집의 변화를 관찰한 결과, 환경의 변화

에도 불구하고 해면 종 특이적 band는 그대로 유지된다는 연구

결과도 보고되어 있다(6, 30). 그밖에 해면 공생세균은 해면 종

특이적인 세균군집을 갖는다는 본 연구 결과와 유사한 많은 보

Fig. 3. Phylogenetic tree from analysis of 16S rRNA gene sequences of DGGE bands from Dictyonella sp. (D) and S. abata (S). Numbers above

branches indicate bootstrap values of neighbor-joining analysis (>50%) from 1,000 replicates. The scale bar represents 0.1 substitutions per

nucleotide position.

Table 1. Phylogenetic affiliation of re-amplified denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE) bands isolated from the sponges

DGGE band Closest relative Accession no. % Sequence similarity (*no. of bases)

D-1 uncultured gamma proteobacterium DQ436518 93% (134/144) 

D-2 uncultured gamma proteobacterium DQ436708 98% (150/152)

D-3 uncultured gamma proteobacterium DQ436708 95% (142/149)

D-4 uncultured gamma proteobacterium DQ436708 97% (147/151)

D-5 uncultured gamma proteobacterium DQ436708 98% (137/139)

D-6 uncultured gamma proteobacterium DQ436708 96% (146/151)

S-1 Bacillus sp. DQ517501 98% (149/152)

S-4 uncultured alpha proteobacterium FJ156364 97% (124/127)

S-5 uncultured alpha proteobacterium AB234169 98% (126/128)

S-6 uncultured alpha proteobacterium FJ156364 98% (130/132)

S-7 uncultured alpha proteobacterium AB234169 94% (126/133)

The numbers in parentheses are the part of the total bases used to calculate the levels of sequences similarity. D, Dictyonella sp.; S, Spirastrella

abata
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고들이 이루어져있다(9, 25, 29, 31). 그러나 동일 해면일지라도

온대와 열대의 지리적 분포에 따라 세균군집이 다르거나(26), 혹

은 지리적 분포가 다르고 계통적 유연관계가 먼 해면에서 유사

한 세균군집을 갖는다거나(12, 18). 혹은 해면을 aquaculture할

경우, 공생세균의 군집이 변화한다는 보고도 이루어지고 있다

(16, 17). 지금까지 해면 공생세균군집의 다양성에 관한 연구에서

숙주 특이적 공생세균 군집이 있는지의 여부에 관해 많은 연구

들이 이루어져 왔으나 숙주 특이성에 관한 근거는 아직 분명히

규명되지 않았으며, 연구대상으로 하는 해면 종에 따라 결과의

차이가 큰 것으로 밝혀지고 있다. 지역적 분포를 달리 하는 다양

한 해면 종에 관한 미생물 다양성이 밝혀지면서 해면 숙주 특이

적인 미생물 외에 해면에 공통적인 미생물 그룹이 존재한다는

보고도 점차 증가하고 있다(13, 18).

16S rRNA gene의 분석에 의해 지금까지 밝혀진 해면 공생세균

종은 15개의 문(phylum)이 알려져 있으며, 이들 중 Cyanobacteria,

Chloroflexi, Proteobacteria, Acidobacteria, Verrucomicrobia, 그리고

candidate phylum인 Poribacteria와 TM6 등이 전형적인 해면 공생

세균 종인 것으로 보고되어 있으나(9) 본 연구에서 조사한

Dictyonella sp.와 Spirastrella abata 해면의 세균군집은 문

(phylum) 수준에서 다양성이 풍부하지 않은 것으로 나타났다.

Stelletta tenui와 Halichondria의 경우, Proteobacteria 하나의 세균

문만을 포함하는 것으로 보고하였는데(14) 본 연구 결과에서도

Dictyonella sp. 해면의 경우, 주요 공생세균 그룹으로

Alphaproteobacteria 하나의 문(phylum) 만을 포함하는 것으로 나

타나 공생세균 군집은 다양하지 않은 것으로 나타났다. 이는 해면

은 매우 다양한 공생 미생물을 포함하지만 해면 종에 따른 공생

미생물의 다양성은 그리 풍부하지 않다는 연구 결과와 일치하는

결과이다(25). Spirastrella abata의 주요 우점세균 군집이 uncultued

Alphaproteobacteria와 Bacillus sp.인 것은 Myxilla incrustans의 경

우와 유사하며, Dictyonella sp.의 주요 세균 군집이 uncultued

Gammaproteobacteria인 것은 Haliclona rufescens의 공생세균 군

집 구조와 유사하다(13).  

해면 공생미생물의 다양성에 관한 연구는 주로 미생물의 군집

구조(13)와 해면 종류에 따른 숙주 특이성 및 공생관계의 안정성

에 관한 측면에서 연구가 이루어지고 있으나(6, 9, 32), 해면 종

류에 따른 숙주 특이성과 공생관계의 안정성에 관한 것은 아직

분명하지 않다. 또한 해면 공생세균의 다양성에 관한 연구가 주

로 열대와 지중해에 분포하는 해면을 중심으로 이루어져 왔으며

(9, 28, 32), 최근, 남극의 해면에 관한 보고(15)도 이루어지고 있

으나 보다 광범위한 지역의 다양한 해면에 관한 연구가 수행되

어야할 것으로 사료된다. 특히 우리나라의 해면에 관한 공생 세

균의 군집구조에 관한 보고는 거의 이루어져 있지 않아 우리나

라에 서식하는 해면 종의 공생세균 군집의 파악이라는 점에서

본 연구의 의의가 있다고 사료된다. 

본 연구에서 제주도에 서식하는 두 종의 해면을 동일 지역에

서 같은 시기에 채집하여 DGGE fingerprint를 이용하여 공생세

균 군집의 다양성을 살펴본 결과, Dictyonella sp.의 공생세균 군

집은 uncultured Gammaproteobacteria, Spirastrella abata의 경우

uncultured Alphaproteubacteria와 Firmicutes로 나타나, 해면 종에

따른 숙주 특이적 분포를 보이는 것으로 나타났다. 그러나 해면

종에 따라 숙주 특이성 여부에 관한 연구 결과가 상이하며 또한

DNA 추출방법에 따라 우점 그룹이 달라진다는 보고도 있어(9)

연구 방법에 따른 차이를 고려하면서 해양의 환경적 요인과 지

리적 요인 등과 연계하여 더 많은 연구가 더 수행되어야할 것으

로 사료된다.
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ABSTRACT : Community Structure of Bacteria Associated with Two Marine Sponges from Jeju Island

Based on 16S rDNA-DGGE Profiles

Jin-Sook Park1*, Chung-Ja Sim2, and Kwang-Deuk An3 (1Department of Biotechnology,
2Department of Life science, Hannam University, Daejeon 305-811, Republic of Korea,
3BioResource Center, RIKEN, Wako, Saitama 351-0198, Japan)

Culture-independent 16S rDNA-DGGE profiling and phylogenetic analysis were used to examine the pre-

dominant bacterial communities associated with the two sponges, Dictyonella sp. and Spirastrella abata from
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Jeju island. The culture-independent approach involved extraction of total bacterial DNA, PCR amplification of

the 16S ribosomal DNA using primer pair 341f-GC and 518r, and separation of the amplicons on a denaturing

gradient gel. Denaturing gradient gel electrophoresis banding patterns indicated 8 and 7 bands from the two

sponge species, Dictyonella sp. and Spirastrella abata, respectively. There were not common major bands in

two different sponges. Comparative sequence analysis of variable DGGE bands revealed from 93% to 98% sim-

ilarity to the known published sequences. The dominant bacterial group of Dictyonella sp. belonged to uncul-

tured Gammaproteobacteria, while, that of Spirastrella abata belonged to uncultured Alphaproeobacteria and

Firmicutes. DGGE analysis indicated predominant communities of the sponge-associated bacteria differ in the

two sponges from the same geographical location. This result revealed that bacterial community profiles of the

sponges were host species-specific.


