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composition and functional alteration in beagles

Hyun-Woo Cho, Kangmin Seo, Min Young Lee, Ju Lan Chun, Ki Hyun Kim*

National Institute of Animal Science, Rural Development Administration

요  약  저항성 전분은 소화효소에 의해 소화되지 않고 장내 미생물에 의해 발효되어 단쇄지방산과 같은 대사산물로
전환되어 다양한 기작을 통해 생체에 유익한 역할을 하는 것으로 알려져 있다. 따라서 본 연구는 저항전분 함량이 높은 
옥수수를 함유하는 사료의 급여가 반려견의 장내 미생물 생태계에 어떠한 영향을 미치는 지 분석하기 위해 수행되었다.
대조구는 저항전분 함량이 낮은 쌀을 기반으로 한 사료급여구로 설계하였으며, 처리구는 가열-냉각 방법으로 저항전분의
함량을 증진시킨 옥수수를 기반으로 한 사료급여구로 설계하여 각각의 사료를 16주간 급여 했다. 장내 미생물의 다양성
변화를 확인하기 위해 alpha diversity 및 beta diversity를 분석한 결과, 대조구와 처리구간의 차이는 관찰되지 않았
다. 그리고 비만 환경에서 풍부도가 증가하는 것으로 알려진 장내 미생물 중, genus 수준의 Erysipelatoclostridium이
대조구와 비교했을 때 처리구에서 order 수준부터 계통적으로 감소했다. 장내 미생물의 풍부도가 변화된 환경이 기능적
으로 미치는 영향을 분석하기 위해 KEGG (Kyoto encyclopedia of genes and genomes) pathway database를
활용하여 PICRUSt2로 분석한 결과, 대조구에 비해 처리구에서 sulfur metabolism (p < 0.001)과 insulin signalling 
pathway (p < 0.01)의 증가 및 carbohydrate metabolism인 pentose phosphate pathway와 pentose and 
glucuronate interconversions가 감소했다(p < 0.01). 상기의 결과를 토대로 종합해보면, 비글견에서 저항전분 섭취수
준의 증가는 장내 미생물 환경에서 당 대사와 지질 대사에 유익한 역할을 사료된다.

Abstract  Resistant starch (RS) is not broken down by digestive enzymes, but is instead, fermented by gut
microbes and converted into metabolites, such as short-chain fatty acids, which have beneficial effects 
on the body via multiple mechanisms. This study examined the effects of feeding corn with high RS 
levels on the gut-microbial ecosystem in beagles. The control group was fed a rice-based diet with a
low RS level, and the treatment group was fed a corn-based diet with a high RS level. After 16 weeks 
of feeding, the alpha- and beta-diversity were similar in the two groups. The genus 
Erysipelatoclostridium, which has higher abundance in obese individuals, was decreased from the order 
level in the treatment group. The function prediction by the modified gut-microbiota using the KEGG
pathway database with PICRUSt2 showed that the sulfur metabolism (p<0.001) and insulin signaling 
pathway (p<0.01) increased and carbohydrate metabolism pathways, including the pentose phosphate 
pathway and pentose and glucuronate interconversions, decreased (p<0.01) in the treatment group 
compared with the control group. These results suggest that RS can play a beneficial role in anti-obesity,
glucose, and lipid metabolism in the gut-microbial ecosystem of beagles.
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1. 서론

개는 생물 분류 체계에서 식육목 (Carnivores)의 갯
과 (Canidae)에 속하며, 육식동물의 특성을 지녔지만, 
같은 갯과인 늑대와 whole genome re-sequencing
을 활용한 비교 분석을 통해 오랜 가축화 기간에 의해 
진화적으로 영향을 받은 genome의 영역이 밝혀졌다. 
그 중, AMY2B (Amylase alpha 2B)와 같은 전분을 
소화할 수 있는 유전자의 변이가 확인됐다[1,2]. 즉, 개
는 다양한 식단에 대한 소화 체계를 생존에 유리할 수 
있도록 가축화 단계에서 유전적으로 진화됐다. 전분은 
소화가 잘되는 전분 (Rapidly digestible starch), 천
천히 소화되는 전분 (Slowly digestible starch)과 저
항성 전분 (Resistant starch, RS)으로 분류 할 수 있
다[3]. 이 중, RS는 건강한 사람의 소장에서 흡수되지 
않는 전분과 전분 분해물의 총합으로 정의된다[4]. RS
의 화학적 구조 특성상 생체 내에서 분비되는 효소에 
의해서는 소화가 되지 않고 위장을 통과한 후, 대장에
서 여러 가지 장내 미생물에 의한 대사과정에서 발효가 
되며, butyrate와 acetate, propionate와 같은 단쇄
지방산을 생성한다[5]. 그로 인한 생체에 미치는 다양
한 기능 중에서, 대장에서는 항암작용의 기능을 개선시
키고, 혈액 내에서는 당과 중성지방 및 콜레스테롤의 
수치를 줄이는 등 건강을 개선시킬 뿐 만 아니라, 장내 
미생물들의 대사 및 대사산물에 의한 기능적으로 항비
만에 대한 측면이 보고됐다[5,6]. 이와 같은 RS는 옥수
수, 밀, 쌀, 감자, 고구마 등 다양한 곡류 및 근괴류에 
함유되어 있다[7,8]. 우리는 선행연구에서 다양한 곡류 
및 근괴류 중에서 옥수수가 가장 높은 RS 함량을 가지
며, 가열-냉각 방법에 의하여 RS의 함량이 증가되는 것
을 확인하였다.

한편, 최근 반려동물 사료에서 가장 많이 사용되는 탄
수화물 공급원으로는 쌀이 이용되고 있으나, 영양학적 
가치 및 경제성 등을 고려하였을 때 옥수수 또한 탄수화
물 공급원으로써 상업적 가치가 뛰어나 쌀 대체 원료로
써 활용 가능성을 가지고 있다. 다만, 최근 반려인들의 
반려동물에 대한 인식변화[9,10], 무곡물 사료(Grain 
free) 대한 선호도 증가, 알레르기 유발 가능성이 높다는 
오해와 더불어 사료의 프리미엄화 등에 의해 사료 원료
로써 옥수수에 대한 부정적 인식이 확대되고 있다[11]. 
하지만 반려견의 사료 원료로써 알레르기가 유발되는 주
된 항원은 옥수수가 아닌 동물성 단백질이며, 이에 따른 

반려동물 사료의 탄수화물 원료로써 옥수수에 대한 이미
지 재고의 필요성이 제기되고 있다[11,12].

따라서, 본 연구는 저항전분의 함량이 증가된 옥수수
를 기반으로 한 사료의 급여가 쌀을 기반으로 하는 사료
를 섭취한 그룹과 비교하여 장내 미생물 군집의 변화를 
확인하고 탄수화물 원료로써 옥수수를 기반으로 한 반려
견의 사료가 사료로써 적합한지에 대한 검토를 위해 장
내 미생물 환경의 기능적 변화를 분석했다.

2. 재료 및 방법

2.1 공시동물 및 실험 설계
본 연구의 동물실험은 국립축산과학원 동물실험윤리

위원회의 승인(NIAS-2021-520)을 받아 수행되었다. 공
시동물은 Association of American Feed Control 
Official(AAFCO)[13]에서 권장하는 최소시험두수와 국
립축산과학원 동물실험윤리위원회IACUC의 3R 원칙에 
의거하여 10마리를 배치하였다. 10마리의 비글(2.9 ± 
0.05 년)은 농촌진흥청 국립축산과학원내 온도 (22 ± 
1℃)와 습도 (50 ± 10%)가 일정하게 유지되는 동일한 
환경 하에서 개별 사육 (가로 170 cm × 세로 210 cm)
했다. 실험 개시 전에 모든 개체들은 동일한 사료를 섭취
했다. 저항전분의 함량이 2.33%였던 옥수수는 100℃에
서 30분간 스팀가열 후, 4℃에서 24시간동안 냉각해서 
6.69%로 저항전분의 함량을 증진시켰다. 이후, 실험을 
위한 대조구 (LRS)는 쌀을 기반으로 배합했고, 실험구 
(HRS)는 가열-냉각 방법으로 저항전분의 함량을 증진시
킨 옥수수를 기반으로 배합한 후에 펠렛화했다. LRS와 
HRS의 시험사료는 화학적 성분과 열량이 동일하게 제조
했고, 저항전분의 함량만 LRS는 1.09%, HRS는 3.12%
로 차이가 있었다(Table 1).

공시동물은 LRS와 HRS에 5마리씩 성별 구분 없이 무
작위로 배치했고, 사료의 급여량은 FEDIAF (European 
pet food industry federation)에서 제시하는 기준으로 
132 × 대사 체중(체중0.75)으로[14] 개체별 대사 에너지 
요구량이 동일하게 16주간 개체별 급여를 실시하였으며, 
음수는 자유음수를 실시했다. 이후, 장내 미생물 분석을 
위해 16주간 급여 후, 동일한 시점에서 분변 샘플을 채취
했다.
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Table 2. Result of filtered reads by DADA2 on gut-microbiome of dogs after feeding experimental diets.

Sample-id Group Input reads Filtered reads Denoised reads Merged reads Non-chimeric 
reads

F1 HRS 390598 263359 262244 255846 212538
F3 HRS 210473 148048 147315 141776 93304

F5 LRS 327379 227361 226287 220922 174170
F7 LRS 165547 112652 111887 106779 81008

F12 HRS 155969 112252 111498 106854 82741
M7 HRS 153869 112622 112099 108426 81210

M9 LRS 412823 285182 283531 273889 224948
M10 LRS 173617 121093 120335 115818 91377

M11 LRS 225839 161883 161064 156318 127570
M12 HRS 260464 183324 182565 180489 164799

Number of non-chimeric reads were used for analysis of gut-microbiota features after running DADA2. 
LRS; group fed with a rice diet for 16 weeks, HRS; group fed with a corn diet for 16 weeks, n = 5 per group.

Table 1. Information of ingredients and proximate 
analysis of diets for experiment.

LRS HRS
Resistant starch content, %

Ingredients 2.33 6.69
Experiments diet 1.09 3.12

Ingredients, %
Rice powder 31.9 -
Corn powder - 29.2
Chicken breast powder 15.0 17.7
York powder 12.0 12.0
Green laver 1.0 1.0
Cabbage powder 1.0 1.0
Calcium carbonate 1.0 1.0
Green laver 1.0 1.0
Lard 1.5 1.5
Potassium citrate 0.6 0.6
Vitamin and mineral premix 0.4 0.4
Salt 0.2 0.2
Water 35.0 35.0

Proximate analysis, %
Crude protein 33.08 33.01
Crude fat 15.9 15.59
Crude ash 0.29 0.28
Crude fiber 2.49 2.38
Nitrogen-free extract 48.24 48.74
Calcium 0.83 0.81
Phosphorus 0.59 0.57
Calorie content, kcal/kg 4198 4187

LRS; group fed with a rice diet for 16 weeks, HRS; group fed 
with a corn diet for 16 weeks, n = 5 per group.

2.2 분변 샘플 내 16s rRNA의 염기서열 분석
분변샘플의 DNA는 NucleoSpin DNA Stool Kit 

(Macherey-Nagel, Germany)를 사용하여 추출했다. 
추출한 DNA의 염기서열은 illumina MiSeq (2 x 300bp, 
paired-end sequencing)로 16s rRNA에서 V3-V4 영역 
(341F/805R)의 특정 프라이머 (Forward: 5’-CTACG 

GGNGGCWGCAG-3’, Reverse: 5’-GACTACHVGG 
GTATCTAATCC-3’)를 사용해서 염기서열을 생성했다. 
생성된 V3-V4 영역의 forward read와 reverse read
의 fastq파일은 QIIME2 (Quantitative insights into 
microbial ecology, version 2020.11)에 삽입하고 quality 
score를 확인 후, forward read와 reverse read의 필
터 (cut-off < 20)및 demultiplexing을 수행했다[15]. 
이 후, demultiplexing된 read들의 clustering을 위해 
DADA2 (Divisive amplicon denoising algorithm, 
2)로 primer와 adapter를 trimming 후, denoising 및 
chimera를 제거한 장내 미생물 분석에 사용될 feature
인 ASVs (amplicon sequence variants)를 생성했다
[16]. 그리고 16s rRNA의 참조 유전체 중에서 SILVA 
full-length (version SSU138)를 사용해서 염기서열 분
석에 사용한 특정 V3-V4영역의 primer를 pre-trained
후, taxonomy classification을 분석했다[17].

2.3 장내 미생물 다양성 분석
장내 미생물 군집에 대한 다양성을 분석하기 위해 생

성된 ASVs를 활용하여 QIIME2의 q2-diversity plug-in
으로 분석했다. 장내 미생물의 다양성을 분석할 수 있는 
지표 중, alpha diversity 분석은 Chao1 index, 
evenness, Shannon index, Simpson index 분석을 
통해 장내미생물 다양성, 균일성 및 풍부도를 분석했다. 
그리고 LRS와 HRS의 장내 미생물 군집 구성 차이를 확
인하기 위한 beta diversity 분석은 Jaccard distance
와 Bray-Curtis distance를 분석했다. Alpha diversity 
분석에 사용된 다양성 지표들에 대한 통계분석은 
plug-in에 내장된 Kruskal-Wallis로 분석했다. Beta 
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Table 3. Result of gut microbial alpha diversity of each group in dogs after feeding diet of rice and corn.

Alpha diversity
Group

p-value
LRS HRS

Chao1 estimates ± SD 125.30 ± 13.50 95.60 ± 13.45 0.158
Evenness ± SD 0.57 ± 0.02 0.58 ± 0.03 0.908

Shannon’s index ± SD 3.97 ± 0.14 3.75 ± 0.18 0.366
Simpson’s index ± SD 0.07 ± 0.01 0.10 ± 0.02 0.230

LRS; group fed with a rice diet for 16 weeks, HRS; group fed with a corn diet for 16 weeks, SD; Standard deviation, n = 5 per group.

diversity 분석의 통계분석은 PERMANOVA (Permutational 
multivariate analysis of variance)로 분석했다.

2.4 LEfSe 분석 및 기능 예측
LRS과 HRS간의 장내 미생물에서 바이오마커를 찾기 

위한 분석 프로그램인 Linear discriminant analysis 
effect size (LEfSe) 분석을 위해, taxonomic rank의 
genus에서 collapse했다. LEfSe분석은 cut-off (LDA 
score < 3.0) 및 Kruskal-Wallis로 통계분석을 실시했
다[18]. 그리고 장내 미생물군의 환경 변화에 의한 미생
물군의 기능적인 변화를 예측하기 위해 PICRUSt2 
(Phylogenetic investigation of communities by 
reconstruction of unobserved states)분석을 사용했
고[19], 분류된 기능들에 대한 주석을 달기 위해 KEGG 
(Kyoto encyclopedia of genes and genomes) 데이
터베이스를 활용했다. 분석된 데이터는 STAMP 
(Statistical analyses of metagenomic profiles)를 활
용하여 시각화 및 Kruskal-Wallis로 p < 0.01를 통계적 
유의성으로 인정했다[20].

3. 결과 및 고찰

3.1 염기서열 분석 및 장내 미생물의 다양성 분석
장내 미생물 분석을 위해 사용된 염기서열의  Phred 

quality score는 33이상이었다. 분석의 오류를 최소화
하기 위해서 염기서열 분석에 사용된 프라이머 서열을 
제거하고 각 리드들의 필터링 및 키메라를 제거한 결과, 
총 10개의 염기서열 파일에서 평균 133366.5 ± 56504
개의 ASVs (Amplicon sequence variants)가 생성됐
다(Table 2). 생성된 ASVs를 활용하여 저항전분의 함량
이 높은 옥수수를 기반으로 한 사료가 장내 미생물의 다
양성과 풍부도에 영향을 미쳤는지 확인하기 위해, alpha 
diversity를 분석했다(Table 3). 분석 지표는 Shannon 

index, Chao1 index, species evenness 및 Simpson 
index를 사용했고, 모든 지표에서 LRS와 HRS간의 통계
적 유의차가 없었다. Chao1은 LRS에서 125.30 ± 
13.50, HRS에서 95.60 ± 13.45로 감소하는 경향은 있
었지만 통계적으로 유의한 차이는 없었다. 장내 미생물 
종들의 균일함의 정도를 측정할 수 있는 species 
evenness 지표에서도 LRS와 HRS에서 각각 0.57 ± 
0.02, 0.58 ± 0.03으로 차이가 없었다. 또한, 미생물 종
의 수와 분포정도를 고려하는 분석 지표인 Shannon 지
수와 특정 종에 편중된 정도를 확인할 수 있는 Simpson 
지수에서도 저항전분 함량이 상대적으로 높은 옥수수 사
료의 급여에 의한 변화가 없었다.

추가적으로 시험 사료 급여에 의해 LRS와 HRS간의 
장내 미생물 군집 변화를 확인하기 위해 Bray-Curtis 
distance와 Jaccard distance를 분석했다(Fig. 1). 그 
결과, 두 지표 모두 통계적으로 유의한 차이가 없었다. 
종합해보면 탄수화물 원료의 차이와 저항전분 함량의 차
이에 의한 장내 미생물 종의 다양성과 군집 간의 거리 차
는 없는 것을 확인할 수 있었다. 따라서 대표적인 반려견 
사료의 탄수화물 원료인 쌀과 대비했을 때, 저항전분의 
함량을 개선시킨 옥수수 사료는 반려견 사료의 탄수화물 
원료로써 장내 미생물에 부정적인 영향이 없음을 확인했다.

3.2 장내 미생물 종의 LEfSe 분석 및 기능 예측
LRS와 HRS간의 장내 미생물 종들에 대한 변화를 특

성화하기 위해서 생물 분류 단계 중, 속(Genus) 수준까
지의 장내 미생물들에 대한 LEfSe를 분석했다(Fig. 2). 
그 결과, metagenomics에서 분류된 문(Phylum)의 
Patescibacteria와 그 하위 계통인 강(Class)의 
Saccharimonadia, 목(Order)인 Saccharimonadales, 
과(Family)인 Saccharimonadaceae, genus인 TM7a
가 계통적으로 LRS에 비해 HRS에서 풍부도가 감소했다
(Fig. 2A and 2B). Patescibacteria는 Parcubacteria, 
Microgenomates, Sphingibacteriia 및 Saccharibacteria 
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(A) (B)

Fig. 1. Result of gut-microbial beta diversity of each group in dogs after feeding diet of rice and corn. (A) 
Bray-curtis distance. (B) Jaccard distance. The axes were showed component numbers of % variance.
LRS; group fed with a rice diet for 16 weeks, HRS; group fed with a corn diet for 16 weeks, n = 5 per
group

(A)

(B)

Fig. 2. Analysis of the linear discriminant analysis effect
size (LEfSe) of each group in dogs after feeding
diet of rice and corn. (A) Cladogram. (B) Plots
of the LEfSe. LDA score < 3.0, p_, phylum; c_, 
class; o_, order; f_, family; g_, genus; LRS; 
group fed with a rice diet for 16 weeks, HRS; 
group fed with a corn diet for 16 weeks, n = 5
per group

등 여러 가지 문(Phylum)을 포함하는 상문(Superphylum)
이며, candidate phyla radiation (CPR)의 동음어로 
사용된다. CPR은 in silico에서 분류된 초소형 박테리아
로 구성되며 고유한 리보솜의 기능을 가지고 있고 in 
vitro에서 배양이 어려운 특징이 있다[21]. CPR에 속하
는 여러 가지 후보 문(Phylum)중에서 완전한 게놈 서열
이 결정된 미생물인 Saccharibacteria는 TM7과 동음
어로 그 하위계통에 강(Class)인 Saccharimonadia 부
터 속(Genus)인 TM7a가 속해 있다[22,23]. TM7a는 
TM7그룹에 속하고 단일세포 염기서열 분석 방법에 의해 
분류됐지만[24], 완전한 배양이 어렵기 때문에 미생물의 
특성 및 기능적인 면이 아직까지 알려지지 않았다. 이러
한 TM7그룹 중에 현재까지 유일하게 배양된 TM7x는 
사람의 구강에서 배양되었고, in vitro에서 안정적인 배
양이 가능하다[24]. TM7x는 XH001과 물리적으로 붙어
서 공생하며 생리적으로 세포의 스트레스 유발, 생존력 
저하 및 산화 스트레스 상태와 유사한 반응을 유도 한다
[25-27]. 하지만 본 연구에서 도출된 TM7a의 상대적 풍
부도 감소에 대한 해석은 여러 가지 여지가 남아있으며, 
다양한 방향에서 장내 미생물 데이터가 축적될 필요가 있
다. 그리고 Firmicutes의 강(Class)인 Erysipelotrichia
의 목(Order)인 Erysipelotrichales, 과(Family)인 
Erysipelotrichaceae와 속(Genus)인 Erysipelatoclostridium
의 풍부도가 계통적으로 감소했다(Fig. 2A and 2B). 
Turnbaught 등에[28] 따르면 비만인의 장내 미생물 분
석에서  Erysipelotrichaceae의 풍부도가 증가했다고 
보고했다. 그리고 C57BL/6 마우스에 고지방식이와 김
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Fig. 3. Phylogenetic investigation of communities by reconstruction of unobserved states (PICRUSt2) analysis 
results of predicted functional kyoto encyclopedia of genes and genomes (KEGG) pathway between the
rice and corn diet in fecal microbiota. LRS; group fed with a rice diet for 16 weeks, HRS; group fed
with a corn diet for 16 weeks, n = 5 per group.

치를 첨가 급여했을 때, 김치를 첨가하지 않은 고지방식이 
급여 그룹에 비해 체중이 감소했고 Erysipelatoclostridium
의 풍부도가 감소했다[29]. 또한, 고지방식이를 급여한 
C57BL/6J 마우스에서 50 mg/L의 불소가 첨가된 음수는 
비만의 정도가 심화될 뿐만 아니라, 장내 Erysipelotrichaceae
의 풍부도가 크게 증가했다[30]. LEfSe 분석 결과를 종합
해보면, 저항전분 함량이 상대적으로 높은 옥수수 사료
의 급여는 반려견의 장내 미생물 중, 목(Order)수준에서 
Erysipelotrichales부터 과(Family)인 Erysipelotrichaceae
와 그것의 속(Genus)인 Erysipelatoclostridium을 계
통적으로 감소시키며, 이는 장내 미생물의 생태계가 항
비만에 긍정적인 방향으로 조성된 것일 수 있다.

추가적으로 상기의 장내 미생물 종들의 풍부도 변화 
분석 결과를 토대로 기능적 변화를 분석하기 위해 KEGG 
(Kyoto encyclopedia of genes and genomes) database를 
사용하여 PICRUSt2 (Phylogenetic investigation of 
communities by reconstruction of unobserved 
states)로 분석했다(Fig. 3). 그 결과, HRS에서 KEGG 
pathway의 level 3인 황 대사(Sulfur metabolism, p 
< 0.001)과 인슐린 신호전달 경로(Insulin signaling 
pathway, p < 0.01)가 각각 증가했다. 그리고  KEGG 
pathway의 level 2인 탄수화물 대사(Carbohydrate 
metabolism)에 속하는 level 3의 오탄당 인산경로(Pentose 
phosphate pathway)와  펜토스 및 글루쿠로네이트 상
호 전환(Pentose and glucuronate interconversions)
가 각각 감소했다 (p < 0.01). 황은 생리적으로 중요한 
아미노산인 시스테인(Cysteine)과 메티오닌(Methionine)
이나 항산화 기능을 갖는 글루타치온(Glutathione)과 
같은 물질의 구성원소이며, 황 대사(Sulfur metabolism)는 
생체 내 주요 에너지 대사과정이다[31]. 황 대사의 주요 
산물인 메티오닌(Methionine)의 섭취는 혈액 내 HDL-
콜레스테롤을 증가시키고 apolipoprotein A1 유전자의 

발현이 증가했다[32]. 또한, 황산염 환원(Sulphate reduction)
은 혐기성 미생물의 에너지를 얻기 위해 주로 대사되며, 
동화와 이화과정 모두 ATP에 의존하는 것으로 잘 알려
져 있다. 동화과정에서 황산염 환원은 시스테인 또는 호
모시스테인(Homocysteine)을 최종 산물로 생성하고 이
러한 시스테인(Cystein)은 항산화능력이 있으며, 생체의 
대사 작용에서 중추적인 역할을 한다[33]. 그리고 항산화 
기능을 갖는 글루타치온(Glutathione)의 환원에 사용되
는 효소인 NADPH 생성에 관여하는 오탄당 인산 경로
(Pentose phosphate pathway)가 감소함으로써, 장내 
미생물의 환경이 산화 스트레스에 긍정적으로 변한 것으로 
생각된다. 또한, 오탄당 인산경로(Pentose phosphate 
pathway와 펜토스(Pentose) 및 글루쿠로네이트(Glucuronate) 
상호 전환이 감소했고, 인슐린 신호전달 경로(Insulin 
signaling pathway)의 증가는 저항전분의 특성에 기인
했을 것으로 생각된다. 인슐린은 췌장의 랑게르한스섬에 
존재하는 세포에 의해 분비되며, 분비된 단백질은 인슐
린 수용체(Insulin receptor)에 결합하여 인슐린 수용체 
기질(Insulin receptor substrate)의 인산화를 통해 신
호를 전달한다. 상기와 같은 인슐린 기작의 대표적인 대
사는 당질대사며 당뇨병의 경우 태생적으로 인슐린의 기
능이 떨어지거나, 인슐린의 감수성 저하 또는 인슐린 저
항성에 의해 발생하는 것으로 잘 알려져 있다. 저항전분
의 섭취에 의해 이러한 인슐린 감수성이 향상된다는 연
구 결과는 많은 임상 연구를 통해 보고되었다[34-36]. 
또한 저항전분 섭취 시, 장에서 분비되는 호르몬인 
GLP-1 (Glucagon-like peptide-1)과 PYY (Peptide 
YY)의 상향 조절에 의해 체지방의 축적이 감소한다[37]. 
즉, 인슐린과 체중의 상관관계에 의한 직·간접적인 영향
도 배제할 수 없다. 추가적으로 인슐린은 생체에서 당 대
사를 포함하여 단백질 합성, 세포의 증식 및 분화 등의 
필수적인 역할을 하는 것으로 잘 알려져 있다[38].
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따라서, 비록 분자생물학적인 추가 분석 및 검증이 필
요하지만, LRS에 비해 HRS에서 반려견의 장내 미생물 
중, 비만 연관 미생물인 Erysipelatoclostridium이 계
통적으로 감소하고 황 대사와 인슐린 신호전달 경로의 
기능이 증가했다. 상기의 결과를 종합해보면, 저항전분
의 함량이 개선된 옥수수 사료 섭취에 의한 반려견의 장
내 미생물 생태계의 변화는 항비만적인 환경으로 변하는 
것을 확인했다.

4. 결론

저항전분의 함량을 개선시킨 옥수수를 기반으로 한 사
료 섭취는 여러 가지 장내 미생물 중, 지방함량이 높은 
식단에서 풍부도가 높은 것으로 알려진 장내 미생물인 
Erysipelatoclostridium이 목(Order)수준의 Erysipelotrichales
부터 계통적으로 감소했다. 그리고 변화된 장내 미생물 
생태계에 의한 기능적 변화를 예측한 결과, 황 대사
(Sulfur metabolism)와 인슐린 신호전달 경로(Insulin 
signaling pathway)가 증가했다. 이러한 결과는 반려견
의 장내 미생물 환경을 항비만에 긍정적인 방향으로 변
화시킨 것으로 생각된다. 또한, 반려견 사료의 대표적인 
탄수화물 원료인 쌀을 기반으로 한 대조구와 비교했을 
때, 장내 미생물의 다양성 분석에서 차이가 없었음으로, 
종합해보면 옥수수를 기반으로 한 사료는 반려견의 사료
로써 가치가 있고 탄수화물 대체 원료로 적합한 것으로 
생각된다.
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