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ABSTRACT
Fungal taxonomy provides a fundamental framework for understanding the biodiversity, 
ecology, medical relevance, and industrial applications of fungi. In recent years, on the basis 
of development in high-resolution phylogenomic and molecular systematic studies, the 
classification of fungi has undergone considerable advances. Contrastingly, in Korea, the 
traditional 4–7 phylum model still prevails, although fails to adequately reflect recent trends. 
In this review, we summarize advances over the past decade in the study of Mucoromycota, 
Zoopagomycota, Entorrhizomycota, and Aphelidiomycota. In addition, we describe the 
19-phyla, 9-subkingdom classification system now registered in international databases, 
such as MycoBank and Index Fungorum. Finally, we highlight the need to adopt an updated 
classification system in Korean academia, education, biodiversity research, and pathogen 
diagnostics, and outline practical strategies and a roadmap for its implementation.
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서론
균류(fungi)는 극한 환경을 포함한 다양한 생태계에 분포한다[1]. 균류의 분류는 균류의 생물다
양성, 생태, 의학 및 산업적 중요성을 이해하는 데 중요한 기반을 제공한다[2,3]. 잘 마련된 분류 체
계는 균류의 다양한 특성을 파악하고 활용을 증진하기 위해 필요하며, 균류의 진화적 관계를 명
확히 하고, 새로운 종 및 계통군의 발견과 동정을 가능하게 한다[4,5]. 역사적으로 균류 분류는 형
태학 특징과 포자 형성과 관련된 균체의 구조 방식에 따라 Ascomycota, Basidiomycota, Zygomycota

와 같은 광범위한 문으로 발전하였다[6,7]. 그러나 형태학 특징은 진화적 관계를 충분히 반영하지 

못하였다[8].

분자계통학에 있어서, 특히 보존된 단백질을 암호화하는 유전자와 리보솜 마커 염기서열을 사
용하는 다유전자좌위 계통분석 및 계통유전체학(phylogenomics) 방법의 출현은 균류 분류학 획
기적인 변화를 불러왔다[9,10]. 이러한 방법들은 형태만으로는 접근하기 어려운 복잡한 진화적 

관계를 밝혀내어 다계통군을 드러내고 숨겨진 다양성을 밝혔다[11]. 특히, 분자적 분석 자료는 
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Zygomycota가 다른 mycota와 관련 없는 계통으로 구성되어 있음을 지속적으로 지적하였고, 급기
야 Zygomycota는 해체되었고 Mucoromycota, Zoopagomycota 등을 포함한 여러 별개의 문(phylum)

이 새로 형성되었다[12,13]. 지속된 연구에서 유전체 기반의 고해상도 계통수 분석을 통해 균류 

계(The Kingdom of fungi)는 최소 18개의 독립된 문(phylum)과 9개의 아계(subkingdom)로 분류하
는 새로운 분류 체계가 제안되었다[14,15]. 이후 2024년 1개의 문이 추가되어 19문이 정식으로 인
정되었다[16]. 이러한 동향에서 나타난 균류 분류의 새로운 틀은 형태적 유사성에 의존하던 고
전적 분류 방식에서 벗어나, 진화 계통에 기반한 분류학적 기준을 제공하고 있다[17]. MycoBank 

(https://www.mycobank.org)나 Index Fungorum (http://www.indexfungorum.org) 등과 같은 국제 균류 

데이터베이스에도 최근의 신규 분류 체계를 반영한 정보가 등록되었다.

이러한 국제적 균류 분류 체계 변화에도 불구하고, 국내의 경우에는 여전히 5–11문 체계에 기
반한 이전 균류 분류 체계에 머물러 있고, 아직 개정된 체계를 잘 반영하지 않고 있는 실정이다. 

그 결과 현재 국내 연구자들은 상이한 분류 체계를 사용하는 경우가 많고, 대학 교육과 의학과 

수의학의 임상 현장 및 식물병리학 분야에서 4문 모델이 여전히 사용되고 있다. 균류는 방대하
며 종 다양성이 강조된다[18]. 따라서 지식의 공백을 식별하고 협력을 적극적으로 추진해야 한다
[19]. 본 총설은 이러한 국내외 분류 체계 간의 격차를 해소하고, 개선된 분류 체계의 국내 도입을 

장려하며, 최신 계통유전체학적 증거를 바탕으로 한 균류 분류 체계 발전을 촉구하고자 작성되
었다.

균류 분류학의 발전과 국내 적용

1. 고전 균류 분류 체계의 진화
역사적으로 균류는 식물계(plantae)에 포함되거나 독립된 하나의 kingdom으로 간주되어 왔다

[20]. 그러나 광합성 능력의 부재, 에너지 저장을 위해 글리코겐(glycogen)을 사용, 세포벽의 키
틴(chitin) 구성, 무성과 유성생식 방식 보유, 진핵세포로 구성된 특성 등으로 인해 진균계(fungi 

kingdom)는 점차 식물과 구별되기 시작하였다[21,22].

20세기 중반까지는 주로 형태와 번식 구조에 기반하여 균류를 분류했다. 초기 분류 체계에
서는 포자 형성 방식(예: 유성/무성), 균사에 격벽 존재 여부, 번식 기관의 형태 등이 주요 기준으
로 사용되었다. 이러한 체계는 Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, Zygomycota 등의 4문
(phylum) 체계이다[23]. 2001년에 Glomeromycota가 추가된 후, 5문 체계가 가장 널리 사용되었다
[24]. 대부분의 교육 자료와 연구에서 기본 분류 체계로 사용되었다. 그러나 Zygomycota 경우는 

형태학적 유사성에 근거한 인위적 집합으로서 계통학적으로 다계통(paraphyletic)이라는 점이 

계속해서 지적되었다. 분자계통학의 발전과 함께 rRNA 유전자(ribosomal RNA gene), 베타-튜불
린 유전자(β-tubulin gene), RNA 중합효소 II 유전자(RNA Polymerase II largest/second largest subunit, 

RPB1/2), 신장 인자 1-알파 유전자(Elongation Factor 1-alpha, EF-1α) 등의 염기서열 정보가 계통 

발생 연구를 위한 중요한 유전자 마커로 활용되면서, 기존 분류 체계의 문제점이 명확히 드러
나, 결국 Zygomycota 분류군은 해체되었다. 이는 곧 균류 분류 체계가 더 이상 형태적 단순성에 

의존할 수 없음을 보여주는 사례였으며, 유전체 기반 접근의 필요성을 크게 부각시켰다[8,25]. 이
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러한 계통학적 분류 체계 재편은 단순한 명칭 변경뿐만 아니라 균류의 병원성 기작, 생태적 기
능, 공생방식에 대한 이해를 크게 증진시켰다. 예컨대, 인체에 기회감염을 유발하는 Mucorales

는 Mucoromycota로 재분류되었으며, 현재 임상의학에서는 Zygomycosis 대신 Mucormycosis, 

Entomophthoramycosis로 개별 명칭을 명확히 구분해 사용하는 것이 정립되었다[26]. 또한, 형태가 

유사하더라도 유전체의 크기, 유전자 군집의 배열(synteny), 생합성 경로의 존재 여부 등에서 현저
히 다른 특징을 보이는 사례들이 발견되면서, 형태 기반 분류 체계의 한계가 보다 분명해졌다[27]. 

결과적으로, 고전적인 균류 분류 체계는 더 이상 현대 균류학이 요구하는 정확한 종 동정을 충족
시키기 어렵게 되었다, 이에 따라 유전체 기반의 통합적이고 계통학적으로 타당한 분류 체계로
의 전환이 필요하다는 인식이 확산되었다[5].

2. 분자계통학과 계통유전체학의 도래
분자계통학은 유전자 염기서열, 특히 리보솜 RNA(rRNA), β-tubulin, EF-1α 등의 유전 마커를 기
반으로 한 계통수 분석을 통해, 형태학적 유사성과는 무관한 진화적 관계를 밝혀내는 도구로 자
리 잡았다[28]. 초기에는 internal transcribed spacer (ITS) 영역이나 18S rDNA, 28S rDNA에 기반한 

유전자 분석이 주로 활용되었지만, 유전자 분석 기술 발달에 따라 수십 개에서 수백 개의 유전자
를 포함하는 유전체 기반 계통분석인 계통유전체학분석(phylogenomics)으로 전환되었다[29]. 계
통유전체학(phylogenomics)은 단일 또는 소수 유전자가 나타내는 한계를 극복하고, 진화적 신호
를 더 정교하게 해석할 수 있게 한다. 295개의 단백질 코딩 유전자를 기반으로 균류의 주요 분류
군들을 고해상도로 해석한 결과는 Mucoromycota와 Zoopagomycota를 별개의 문으로 분리하는 데 

핵심적인 근거를 제공하였다[13]. 계통유전체학의 발전은 단지 계통수 상의 위치를 밝히는 것에 

그치지 않고, 병원성 요소, 생리적 특성, 생태적 적응 등의 진화적 함의를 탐색할 수 있게 이끌었
다. Mucoromycota 계열 균류의 병원성 진화는 반복적인 유전자 손실과 획득, 수평적 유전자 이동
을 통해 형성되었음을 보여주며, 이는 임상적으로 중요한 균류의 진단에도 기초 정보를 제공할 

수 있다[30].

3. 현대 계통유전체 기반 분류 체계
3.1. Zygomycota의 해체와 4개의 문(phylum)으로의 재정립
Zygomycota는 오랜 기간 동안 접합균문(Zygomycota)이라는 하나의 문으로 분류되어 왔으나, 

분자계통학 및 유전체 분석의 발전으로 인해 이 분류군이 다계통성(polyphyly)을 갖는다는 사실
이 명확히 밝혀졌다[11]. 이로 인해 Zygomycota는 해체되었으며, Mucoromycota (Mucoromycotina, 

Mortierellomycotina, Glomeromycotina), Zoopagomycota (Entomophthoromycotina, Kickellomycotina, 

Zoopagomycotina)로 재분류되었다[13].

Mucoromycota는 일반적으로 식물의 근권에 서식하거나 생물체를 부생적으로 분해하는 생태
적 기능을 가진 균류들이 포함되며, 일부는 인간에게 치명적인 털곰팡이증(Mucormycosis)의 원인
이 된다. 털곰팡이증은 주로 Mucorales 목(order)의 여러 종, 특히 Rhizopus, Mucor, Lichtheimia 속에 

속한 종들에 의해 유발된다. 사람을 포함한 포유류에서 면역억제 상태에서 치명적인 침습성 감염
을 일으킬 수 있다. 최근의 분자계통학 및 유전체 비교 연구들은 이러한 병원균의 진화적 경로를 
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규명하는 데 중요한 기여를 하고 있다[30]. 최근 유전체 기반 연구들은 병원성 Mucoromycota 계통
에서 병원성 관련 유전자군의 반복적 획득, 유전자 중복, 유전체 재배열이 병원성 진화에 핵심적
인 역할을 한다는 점을 밝혀내고 있다. 병원성 유전자군이 수렴진화 또는 유전자 중복을 통해 독
립적으로 진화했음을 제시하였다[26]. 이러한 결과는 기존의 단순한 형태학 기반 분류 체계로는 

설명하기 어려웠던 병원성 발현 메커니즘을 계통학적 관점에서 조망할 수 있게 하였다. 철 이온
을 획득하는 siderophore 생합성 유전자, 산화 스트레스 반응 관련 유전자, 온도 적응 결함 관련 유
전자 계열의 진화적 변화 등이 병원성 진화에 핵심적인 역할을 하는 것으로 보고있다[31–34]. 이
들 유전자는 환경 내 기회감염성 균류의 생태적 적응력을 높이며, 비병원성 종과 분자적으로 구
분이 가능하게 한다. 또한, Mucorales 내에서의 수평적 유전자 전달의 흔적은 병원성 진화의 또 다
른 경로를 시사하며, Mucoromycota 전체의 진화적 유연성과 병원성 진화의 복잡성을 반영한다[35]. 

이러한 분석은 초기 균류의 기원을 밝히는 데 기여하는 동시에, 현대 의학에서 위협이 되는 병원
성 균류의 진화적 배경과 생태 적응 전략을 이해하는 데 실질적인 기초 자료가 되고 있다.

Zoopagomycota는 주로 무척추동물이나 원생생물을 포식하거나 기생하는 형태를 가지며, 종종 

생물학적 방제 생물체로 연구된다. 유전체 분석을 통해 철 획득 단백질 관련 유전자, 스트레스 반
응 유전자, 그리고 병원성 관련 유전자 등이 이들 계통에서 반복적으로 진화했다는 사실이 밝혀
졌다[30].

3.2. 새롭게 제안된 문과 재정의된 분류군
Entorrhizomycota는 오랫동안 Basidiomycota와 혼동되었던 속(Entorrhiza 등)을 분리하여 신설된 

문으로, 식물 뿌리에 결절 또는 혹을 형성하는 기생균이다. 이전까지는 Basidiomycota의 하위 계
통인 Ustilaginomycotina로 분류되었다. 그러나 리보솜 유전자 및 미세구조적 특성을 근거로 이들
은 독립된 문으로 분리되었다. 동포자 유사 구조, 이핵 균사 유지, 유사한 번식 방법을 갖고 있다
는 점에서 Basidiomycota와 공통점을 가지고 있지만 유연공격벽, 꺽쇠연결, 담자기 형성이 없다
는 점에서 구별된다. Entorrhiza 속은 기존의 Basidiomycota와 다른 독립적인 진화의 역사를 가지며, 

Basidiomycota와 Ascomycota의 공통 조상보다 더 이른 시점에 분기한 것으로 추정된다[36].

Aphelidiomycota는 조류(algae)에 기생하는 단세포성 균류로, 숙주 세포 내부로 침입하여 영양
을 흡수하는 포식성 생활사가 특징이다. 유주자는 숙주 세포벽을 관통하여 아메바형 영양체
(amoeboid trophont)로 전환되며, 숙주의 세포질을 직접 포식하고 소화한 뒤 다수의 유주자를 방출
하는 유주자낭을 형성한다. 이러한 영양 방식은 진정한 균류의 흡수영양과 뚜렷하게 구별되며, 

Holomycota 내에서 독자적인 계통으로 자리매김하였다. 이전에는 Cryptomycota와 함께 취급되었
으나, 초미세구조 및 rRNA 유전자 분석에 따라 독립된 문으로 격상되었다[37].

Cryptomycota는 Rozellomycota로도 알려져 있으며, 대부분 편모를 지닌 포자를 가지며 기생
적 생존 양식을 보인다. 이들은 다양한 숙주(균류, 조류 등)에 기생하며, 핵심 염기서열의 부재 

및 구조 유전자 손실로 인해 축소적 진화를 한 것으로 보인다[38]. Rozellomycota라는 명칭은 

Cryptomycota와 동일하게 2011년에 제안되었으나, 명명 규약상 우선권을 확보하지 못하였다. 

2011년 11월, 학술지 IMA Fungus에 Cryptomycota라는 명칭이 국제식물명명규약(ICN)의 모든 요
건을 충족한 상태로 유효하게 출판되었다[38]. 그로부터 한 달 후인 12월, James & Berbee 등은 동
일한 계통군에 대하여 Rozellomycota라는 명칭을 사용하였으나, 이는 출판 시점이 늦었다[39]. 

국제식물명명규약(ICN, International Code of Nomenclature)에서의 규정은 유효 출판과 우선권
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(priority) 원칙에 기인한다. ICN에 따르면 동일한 계통군에 대해 복수의 명칭이 제안된 경우, 가장 

먼저 유효하게 출판된 명칭이 정식 명칭으로 채택된다[40]. Rozellomycota는 분류학적 동의어로 

처리되었다. 현재 MycoBank와 Index Fungorum 등 국제 공인 데이터베이스에서도 Cryptomycota는 

공식 명칭으로 기재되어 있다. 다만, Rozellomycota는 대표 속명(Rozella)을 반영하고 곰팡이 문의 

명명 관례(-mycota 접미)를 따르는 명칭이므로, 계통분류학 문헌에서는 여전히 병용되거나 선호
되는 경향이 있다. 예를 들어, MycoBank에서 Rozella 속을 검색하면 분류 체계에는 Rozellomycota

가 표시되지만, Rozellomycota의 현재 이름(current name)은 Cryptomycota로 명시되어 있다.

Sanchytriomycota는 Galindo 등(2021)에 의해 정의된 새로운 문으로, 주로 담수성 조류에 기생
하는 원시적 기생 균류 그룹이다[16]. 이들은 단편적인 운동성을 가지지만, 유주자는 단일 후편
모를 가지고 있으며, 그 편모의 구조는 진화적으로 크게 퇴화하여 기능이 상실되었고, 추진력
은 매우 제한적이다. 따라서 이 편모는 실제로 비운동성인 ʻ의사편모(pseudocilium)’로 간주된
다. 이들은 주로 담수성 조류에 기생하며, 운동성을 가지나 편모의 구조가 진화적으로 퇴화한 형
태를 보인다. 이들은 숙주 세포벽에 부착 후, 숙주 세포질을 흡수하여 생활사를 완성한다. 또한 

Sanchytriomycota의 편모 균류(flagellated fungi) 구조는 매우 특이한데, 편모의 기본기관인 기저체
(kinetosome)는 길고 단순화된 형태를 띠는데, 이는 편모 구조가 점진적으로 축소되고 있음을 시
사한다. Blastocladiomycota와 자매군 관계를 이루며, 독립적인 문으로서 빠른 진화 속도와 편모의 

점진적 상실 과정을 보여주고 있다. 이 문은 Rozellomycota와 유사한 형태적 특징을 공유하나, 계
통학적으로 뚜렷한 분기를 이루며 Holomycota의 매우 초기 단계의 그룹으로 제안되었다. 이처럼 

Sanchytriomycota는 진화상에서 매우 오래전에 갈라져 나온, 독자적이고 원시적인 특징을 지닌 

문으로 간주된다[16].

Aphelidiomycota, Cryptomycota, Sanchytriomycota 분류군들은 형태적으로는 명확한 균류의 특성
을 보이지 않지만, 분자계통학적으로 진정한 균류의 일원으로 재정의되었으며, 진균계의 기원과 

진화에 대한 이해를 심화시키는 데 중요한 기여를 하고 있다[14].

4. 최신의 분류 체계: 19문 9아계
4.1. 19문 9아계 분류 체계의 정립
Tedersoo et al. (2018)은 진균계(Fungi)의 분류 체계를 기존의 4–6문(phylum) 체계에서 총 19문으
로 확장하고, 이들을 9개의 아계(subkingdom)로 재정립하였다[14]. 이는 기존의 rDNA나 단일 유
전자를 이용한 계통수보다 훨씬 높은 해상도를 제공하며, 고전 분류 체계의 오류를 교정하고 균
류의 계통적 경계를 명확히 설정하는 데 기여하였다. 대표적으로 1,000개 이상의 균류 유전체
와 환경 서열 데이터를 통합하여, 진균계를 18개의 문과 9개의 아계로 구분하였다[14]. 이후에 

Sanchytriomycota가 문으로 인정이 되면서 19문 9아계가 되었다[40].

9개 아계는 주로 형태적 차이와 진화적 시기, 유전체 복잡성에 따라 정의되며, 대표적으
로 Dikarya, Mucoromyceta, Chytridiomyceta, Zoopagomyceta, Blastocladiomyceta, Aphelidiomyceta, 

Rozellomyceta, Olpidiomyceta, Entorrhizomyceta 등이 포함된다[14]. 이러한 현대 분류 체계를 아계
(subkingdom) 수준에서 정리하였다(Table 1)[14,16]. 문의 국명은 하위분류군에서 우리말 이름이 

있은 것은 상위분류군에 그대로 인용하여 작성하였고 아직 이름이 없는 문은 라틴식 발음을 따
라 명기하였다. 이는 이해를 돕기 위해 아직 편의상 작성된 것으로 아계와 아종을 포함해서 하위
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분류군인 강 수준까지 한국균학회 균학용어심의위원회의 작업이 필요한 사항이다. 이전에 보
고된 자료와 2023년도에 새로 추가된 강(Class)까지 포함하여 균류 계통수를 임의로 제시하였다
(Fig. 1)[14,16,17,41–47].

이 분류 체계는 단순한 계통 정립을 넘어 생태적 해석, 병원성 예측, 대사 기능 비교 등 다양한 

생물학적 질문에 대한 해석의 기반을 제공하고 있다[13]. 균류의 진화적 다양성과 고등 분류학적 

단위를 보다 실질적으로 반영하고 있으며, MycoBank와 Index Fungorum 등 주요 데이터베이스에
서도 채택되었다. 이러한 분류 체계는 단순히 이름의 변화가 아니라, 균류의 생태적 다양성과 진
화적 기원을 명확히 이해하는 데 있어 핵심적인 틀을 제공한다. 각 문은 고유의 유전적, 형태학적, 

생리학적 특성을 기반으로 정의되며, 향후 환경변화에 따른 진화 경로 예측 및 신종 탐색에도 중
요한 기준점으로 활용될 수 있다.

Table 1. The list of subkingdom, phylum, and subphylum in the kingdom of Fungi recently 
registered in MycoBank and Index Fungorum
Subkingdom Phylum (문) Subphylum
Dikarya Ascomycota (자낭균문)

Basidiomycota (담자균문)
Entorrhizomycota (뿌리혹균문)

Pezizomycotina
Taphrinomycotina
Saccharomycotina
Pucciniomycotina

Ustilaginomycotina
Wallemiomycotina
Agaricomycotina

Entorrhizomycotina
Mucoromyceta Calcarisporiellomycota (칼카리스포리엘로균문)

Glomeromycota (글로메로균문)
Mortierellomycota (덮힌곰팡이문)
Mucoromycota (털곰팡이문)

Calcarisporiellomycotina
Glomeromycotina

Mortierellomycotina
Mucoromycotina

Zoopagomyceta Entomophthoromycota (파리곰팡이문)
Kickxellomycota (킥셀라균문)
Zoopagomycota (포충균문)

Entomophthoromycotina
Kickxellomycotina
Zoopagomycotina

Olpidiomyceta Olpidiomycota (올피디오균문) Olpidiomycotina
Basidiobolomyceta Basidiobolomycota (바시디오볼로균문) Basidiobolomycotina
Blastocladiomyceta Blastocladiomycota (블라스토클라디오균문) Blastocladiomycotina
Chytridiomyceta Chytridiomycota (호상균문)

Neocallimastigomycota (네오칼리마스티고균문)
Monoblepharomycota (모노블레파로균문)

Chytridiomycotina
Neocallimastigomycotina
Monoblepharomycotina

Aphelidiomyceta Aphelidiomycota (아펠리디오균문) Aphelidiomycotina
Rozellomyceta Cryptomycota (syn. Rozellomycota) (비밀균문) Rozellomycotina

Sanchytriomycota (유사호상균문) Sanchytriomycotina
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Fig. 1. Illustration of phylogram of fungal kingdom showing high-level classification including 
subkingdoms, phyla, and subphyla. The phylogram has been compiled based on several recent fungal 
taxonomic reports.     
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4.2. 9가지 아계의 개요
4.2.1. Dikarya

균계의 가장 대표적인 아계로, 전체 균류 종수의 98% 이상을 차지한다[48]. 생식 단계인 이핵 

단계(dikaryotic stage)가 이름의 기원이다[49]. 이 단계는 세포 분열 후에도 두 개의 상이한 핵이 한 

세포 내에 공존하는 것이 특징으로, 다른 균류와는 명확히 구별되는 점이다[8].

Ascomycota는 자낭과로 보호된 자낭 내에서 자낭포자를 형성하는 균문으로 정의되며, 분생
포자인 무성포자도 생성한다[50,51]. 효모(Saccharomyces), 사상성 곰팡이(Aspergillus), 송로버
섯(truffle) 등 다양한 종들이 포함되어 있다[51,52]. 다양성이 가장 큰 분류군이며 곰팡이 독소
(mycotoxin)를 생성하는 종을 다수 포함하며, 산업적, 의학적, 식물병리학적으로 매우 중요하다
[53–55].

Basidiomycota는 버섯, 녹병균, 깜부기병균을 포함하며 담자기에서 포자를 형성한다[56,57]. 목
재 분해와 부생균[58,59], 농업[47], 임업[60,61], 의학[62,63], 식물병원균으로 중요한 분류군이다
[64].

Entorrhizomycota는 과거 Basidiomycota (Ustilaginomycotina)에 속했으나 독립된 계통으로 분리
되었다. 식물 뿌리 기생성 균류며, 규칙적인 격벽이 있는 나선형 균사를 가진다[36]. 단자엽 식물
에 국한된 감염체로서 식물병리학분야에서 깜부기균으로 잘 알려진 분류군이다[43]. 대표적으로 

옥수수 깜부기병균(Ustilago maydis)이 있다[65].

4.2.2. Mucoromyceta

전통적으로 Zygomycota에 포함되었던 균류가 유전체 분석을 통해 재편되어 형성된 아계. 주로 

균근균, 뿌리 내생균, 식물 분해자로 구성된다[13].

Mucoromycota는 탄소가 풍부한 기질에서 빠르게 성장하는 초기 정착균으로, 여러 종이 산업계
에서 유기산 생산 및 발효에 사용된다[66]. Mucormycosis는 Mucorales 목에 속하는 균류(Rhizopus, 

Mucor, Lichtheimia 등)에 의해 유발되는 균류증이다[67,68].

Mortierellomycota는 목본 식물의 뿌리에 사는 균근내생균(root endophytes)이자 부생균으로 흔
히 분리되는 일반적인 토양 균류이다[69].

Glomeromycota는 식물 뿌리에 공생하는 arbuscular mycorrhizal fungi이다. 식물의 무기 영양분 흡
수(특히 인산염)를 돕고, 식물 뿌리세포 내에 수지상체(arbuscule) 또는 소낭(vesicle)을 형성한다
[24].

Calcarisporiellomycota는 드물게 보고된 계통으로, 토양에서 부생균으로 물질분해와 물질순환
의 역할을 한다[70].

4.2.3. Zoopagomyceta

다양한 곰팡이 및 소형 동물(선충, 원생동물 등)에 기생 또는 공생하며, 주로 흡기 기생성 

(haustorial parasitism) 혹은 융합형 기생을 보인다.

Zoopagomycota는 곰팡이 및 소형 동물에 기생하거나, 일부는 흙 속에서 사상균으로 생활
한다[71]. Spatafora et al. (2016)[13]은 Zoopagomycota를 신설하면서 Entomophthoromycotina, 

Kickxellomycotina, Zoopagomycotina의 세 아문을 포함하는 분류 체계를 제안하였다. 이후 Tedersoo 

et al. (2018)은 이 중 Entomophthoromycotina와 Kickxellomycotina를 각각 독립적인 문으로 승격하
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였으며, 현재 Zoopagomycota에는 Zoopagomycotina만이 단일 아문으로 포함된다[14].

Entomophthoromycota는 주로 곤충(특히 파리목 등)에 기생하는 강력한 곤충병원성 균류로 구
성되어 있다. 일부분은 토양 내 사상균으로도 생활한다. 동물 및 인간 감염 사례도 보고되었다[71]. 

Entomophthoromycosis 열대 및 아열대 지역에서 흔히 발생하는 드문 피하 및 점막 피부 균류 감염
증이다[72].

Kickxellomycota는 절지동물의 내부(주로 내장)에서 공생하거나, 토양 및 분변 환경에서 생활
하는 균류로 구성되며, 특이한 형태의 균사구조와 모발포자(trichospore) 등 특수한 무성생식 구조
를 가진다[71,73].

4.2.4. Olpidiomyceta

Olpidiomycota는 Olpidiales를 포함하기 위해 신설되었다[74]. Olpidiales는 이전에 Chytridiomycetes 

내 Spizellomycetales로 분류된 바 있다[75]. Olpidiomycota는 전 세계적으로 분포하며 식물, 조류, 윤
충에 기생한다[76,77].

4.2.5. Basidiobolomyceta

Basidiobolomycota는 토양, 곤충, 썩은 식물, 파충류와 양서류[78], 동물[79]의 장내에서 분리되
며[80], 주로 Basidiobolus ranarum가 사람과 동물에 기회감염을 일으킨다[81,82]. 감염 증상은 피
부 및 피하 조직 침범이 주를 이루며[83,84], 드물게 위장관 감염 및 전신 감염을 동반한다[85]. 

Basidiobolomycosis는 이러한 감염증을 의미하며, 위장관 감염(gastrointestinal basidiobolomycosis)

은 주로 면역이 정상인 환자에게도 발생한다[86]. 아직 국내 의학사전에는 등록되어 있지 않은 감
염증이다.

4.2.6. Blastocladiomyceta

주로 수생 및 토양 환경에 서식하며, 대부분 종은 부생균 또는 절지동물 기생균으로 알려
져 있다[87]. 형태학적 및 분자계통학적 연구에 따라, 가장 초기 분기한 균류 계통 중 하나로 

Chytridiomycota에 속했지만, 독립된 문으로 인정되었다[88,89].

4.2.7. Chytridiomyceta

Chytridiomycota는 수생 및 토양환경에서 모두 분포한다. 대부분 부생균이지만 많은 경
우 조류 기생체로도 존재한다[90]. 또한 일부 종은 양서류 피부를 감염시켜 치명적인 병인 

chytridiomycosis를 유발한다. 전 세계적으로 양서류 개체군 감소와 멸종의 주요 원인이다[91–93]. 

생활사 상으로 영양체 전체가 포자낭으로 전환하는 전실성(holocarpic) 형태와 영양체와 생식 구
조가 분리되어 발달하는 분식성(eucarpic) 형태가 모두 보고되었다[94].

Neocallimastigomycota는 대형 초식동물의 소화관 내에 서식하는 혐기성 장내 균류이다[95]. 혐
기성 환경에서 생존하며 에너지를 대사하기 때문에 미토콘드리아와 유사한 hydrogenosome을 가
지고 있다[96]. Hydrogenosome은 포도당 같은 탄수화물을 분해하여 에너지를 생성하는 과정에서 

수소를 생성한다. 또한 초식동물의 소화 과정에서 셀룰로오스와 같은 복잡한 식물성 물질을 분
해하는 역할을 한다[97,98].

Monoblepharomycota는 전통적으로 Chytridiomycota에 포함되었으나, 분자계통학적 분석과 형
태학적 특징에 근거하여 독립된 단일계통군으로 인정하였다[99]. 주로 담수 환경에서 발견되며, 

육상 환경에서도 부생균으로 보고되었다[17,100]
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4.2.8. Aphelidiomyceta (Aphelidiomycota)

Aphelidiomycota는 조류와 규조류에 기생한다[101,102]. 초기에는 Cryptomycota와 Microsporidia

를 포함하는 Opisthosporidia의 일부로 분류되었으나, 후속 연구에서 독립된 문으로 인정하였다
[14].

4.2.9. Cryptomycota (syn. Rozellomycota)

Cryptomycota는 세포벽이 없는 전실성 내생 기생균이다. 숙주는 Oomycota, Chytridiomycota, 

Blastocladiomycota, Basidiomycota, 녹조류 등 다양하며, 숙주 특이성을 보인다[103]. Cryptomycota

와 Microsporidia의 위치는 균류 내 계통학에서 논쟁중이다. 여러 연구는 이 그룹이 균류 중 가장 

먼저 초기 분지군으로 인식하였다[8,12,104]. 가장 먼저 분지된 계통 때문에 Cryptomycota는 균류
의 기원과 초기 진화를 이해하는 핵심그룹으로 간주된다[103,105]. 일부 연구는 Cryptomycota와 

Aphelidiomycota를 Opisthosporidia로 묶기도 했으나, 현재는 Cryptomycota를 균류 내 독립된 문으
로 인정하였다[14].

4.2.10. Sanchytriomycota

Sanchytriomycota는 조류에 기생하는 단세포 균류로, 형태적으로 Chytridiomycota와 유사하나 

분자계통학적으로 독립적인 계통이다[16]. Voigt et al. (2021)은 이를 단일 강, 목, 과, 2속을 포함하
는 독립된 문으로 인정하였다[106]. 계통발생학적으로는 Blastocladiomycota의 자매군으로 위치
하며, 편모의 보존, 퇴화 과정을 이해하는 데 중요한 위치를 차지한다. 상당수의 편모 관련 단백질
(ciliome)을 상실했으나, 특정 tubulin polymerization promoting protein(TPPP)-유전자를 보유하여 편
모 기원의 진화 연구에 중요한 단서를 제공한다[107].

5. 국제 균류 데이터베이스 및 학술지 현황
최근의 계통유전체학 기반 분석 결과를 반영하여, 세계 주요 균류 데이터베이스인 MycoBank 

및 Index Fungorum은 기존의 분류 체계를 넘어 Tedersoo et al. (2018)[14] 및 James et al. (2020)[15]의 

고차 분류 체계를 적극 반영하고 있다. 특히 MycoBank는 각 문과 아계의 구분을 명확히 표시하였
다. 예를 들면, Zygomycota의 해체 이후 신설된 Mucoromycota와 Zoopagomycota는 기존 문 수준에
서 아계 수준으로 승격되어, MycoBank 상에서 독립된 상위 분류군으로 등재되었다. 국제 균류학 

학술지들(Fungal Diversity, Studies in Mycology, Mycologia 등)은 2010년대 후반부터 계통유전체 기
반 고등 분류 체계를 채택하고 있으며, 신종 보고 시 해당 체계에 따른 계통적 위치를 명시하는 것
이 표준으로 자리 잡고 있다. 이는 향후 분류 체계의 혼란을 방지하고, 다양한 종의 비교·분석 및 

생태학적 연구에 있어 일관된 기준을 제공하는 것을 목적으로 한다.

6. 국내 전공 서적의 분류 체계 수록 현황
국내 전공 서적에서 제시하는 균류 분류 체계는 여전히 큰 불일치를 보인다. 일부 교재는 전통
적인 4–5균문 체계(Ascomycota, Basidiomycota, Zygomycota, Chytridiomycota 등)를 유지하는 반면, 

다른 교재는 6–7균문 체계로 확대하여 Glomeromycota, Neocallimastigomycota, Cryptomycota 등을 

반영하고 있다. 최근 출판된 교재에서는 Mucoromycota와 Zoopagomycota를 독립된 문으로 구분
하거나, Microsporidia의 계통학적 위치 논쟁을 언급하는 등 부분적으로 근래의 분류 체계를 수용



Latest Trends in Fungal Taxonomy

The Korean Journal of Mycology 2025 Vol.53 383

하고 있으나, 여전히 문제점이 존재한다. 이러한 현황은 국내 교재들이 최신 계통유전체학 기반 

분류를 충분히 반영하지 못하고 있음을 보여주며, 이를 통합·정리하는 작업이 필요하다. 국내에 

출판된 전공 서적의 분류 체계 현황을 정리하여 Table 2에 제시하였다. 다계통성(polyphyly)이 입
증되어 국제적으로 해체된 집단임에도, 여전히 다수의 국내 교재에서 Zygomycota가 하나의 독립 

문으로 제시되었다. Zygomycosis 는 폐기된 용어로 간주하지만, 의학과 보건학 분야 임상 교재 일
부에서 여전히 접합균증으로 사용되고 있다. 국제적으로는 Zygomycosis는 더 이상 사용되지 않
으며, 이미 Mucormycosis와 Entomophthoromycosis로 구분하여 사용하는 것이 표준이다[118,119]. 

Microsporidia의 위치는 논쟁 중이다. 국제적으로는 Rozellomycota 내 자매군으로 보는 시각이 우
세하지만, 아직 세부 계통을 안정적으로 나눌 근거가 부족하다[13]. 특히 최근 미국에서 2023년
도에 간행된 Agrios' Plant Pathology 6판의 경우도 기존 5판에 비해 식물균류병학 분야를 다루는 

Chapter 7에서 새로운 분류 체계가 일부 반영되어 병원균 명이 기술되었다[43,109]. 그러나 아직 

국명이 확립되지 않아 교육 현장에서 활용하는 데 어려움을 겪고 있다.

Table 2. The list of fungal phyla covered in university textbooks related to microbiology, plant pathology, and mycology written in 
Korean currently used in Korea
Books in Korean Publisher in Korean Publication year Described Mycota Reference
균류생물학 4판 월드 사이언스 2006 Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, 

Glomeromycota, Zygomycota
[65]

균류학 3판 월드 사이언스 2017 Ascomycota, Basidiomycota, Blastocladiomycota, 
Chytridiomycota, Glomeromycota, Neocallimastigomycota

[108]

식물병리학 5판 월드 사이언스 2006 Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, 
Zygomycota, Deuteromycetes

[43]

Agrios' Plant Pathology 6판 월드 사이언스 (Academic Press) 2024 Ascomycota, Basidiomycota, Blastocladiomycota, 
Chytridiomycota, Cryptomycota, Microsporidia, 

Mucoromycota, Zoopagomycota,

[109]

Brock의 미생물학 15판 바이오 사이언스 2020 Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, 
Glomeromycota, Zygomycota

[110]

네스터의 미생물학 8판 동화기술 2015 Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, 
Zygomycota

[111]

미생물학: 기초에서 응용까지 범문 에듀케이션 2020 Ascomycota, Basidiomycota, Blastocladiomycota, 
Chytridiomycota, Cryptomycota. Mucoromycota, 

Zoopagomycota

[112]

미생물학 길라잡이 11판 라이프 사이언스 2021 Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, 
Zygomycota

[113]

Prescott 일반 미생물학 12판 교문사 2023 Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, 
Glomeromycota, Microsporidia, Mucoromycota

[114]

Talaro 미생물학 길라잡이
12판

교문사 2025 Ascomycota, Basidiomycota, Chytridiomycota, 
Zygomycota

[115]

Bauman 병원 미생물학 4판 바이오 사이언스 Ascomycota, Basidiomycota, Deuteromycota, Zygomycota [116]
임상진균학 5판 고려의학 2021 Eumycota-Ascomycetes, Basidiomycetes, Zygomycetes, 

Deuteromycetes
[117]

결론
최근 계통유전체학의 발전은 진균계(Fungi)의 분류 체계를 획기적으로 재편하였다. 19문, 9

아계 체계는 진균계 내 계통관계의 재정립 뿐 아니라, 새로운 문(phylum)의 독립성과 고등 균류
(Dikarya)의 다양성을 보다 명확하게 설명할 수 있는 근거를 제공하였다. 이러한 진보는 진화적 

관점 뿐만아니라 생태학, 병리학, 생물자원학 분야에도 실질적인 파급력을 가지며, 환경 시료 기
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반의 대사량 데이터 해석과 병원성 예측, 균류 생물다양성 평가의 정확도 향상으로 이어지고 있다.

그러나 한국은 여전히 4–7문 중심의 이전 분류 체계를 교육 및 연구에서 광범위하게 사용하고 

있다. 국립생물자원관을 비롯한 주요 국가기관과 대학은 신종 보고와 미기록종 탐색에 힘쓰고 

있으나, 실제 학술 및 교육 현장에서는 현대 분류 체계가 제대로 반영되지 않고 있어 지식의 전달
과 해석에 혼란을 야기하고 있다. 특히, 전공 교육 교재와 국가 생물종 데이터베이스에서 최신 분
류 체계를 반영하지 못하고 있어 학계와 실무 간의 괴리가 발생하고 있다. 균류분류의 전문가가 

가장 많이 활동하고 분류논문이 가장 많이 발표되는 저널을 간행하는 한국균학회를 선두로 속히 

신분류 체계를 적용하여 기존 분류 체계를 재정립하고 유관학회와 교육계에서 활용될 수 있도록 

협력이 요구된다. 주요 추진 방향은 다음과 같다
교육 자료의 개편: 대학 및 고등학교 수준의 균류 교육 교재에 최신 분류 체계를 반영.

데이터베이스 갱신: 국립생물자원관, 한반도생물다양성시스템의 주요 데이터베이스의 표준
화 및 갱신.

학술 공론화: 한국균학회 및 관련 학회 차원에서 분류 체계 개정과 국명 논의.

국제 표준과의 연계: MycoBank, Index Fungorum, UNITE 등과의 동기화 및 협력.

균류 분류 체계의 최신화는 단지 분류학적 정확성의 확보를 넘어, 국가적 생물자원 주권 확보
와도 직결된다. 따라서 향후 국내 학계는 계통유전체학적 접근을 적극 수용하고, 교육 및 정책 시
스템 전반에 걸친 구조적 개선을 통해 조속히 국제 표준에 부합하는 균류 분류 체계를 확립해야 

할 것이다.
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