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자돈 일당증체량에 따른 장내 미생물 변화 연구

임진아, 차지혜, 김다혜*

국립축산과학원 동물유전체과

Study of gut microbiota changes with average daily gain in piglets

Jin A Lim, Jihye Cha, Dahye Kim*

Animal Genome and Bioinformatics, National Institute of Animal Science, Rural Development Administration

요  약  장내 미생물의 조성은 숙주의 성장과 밀접한 관련이 있다. 자돈의 일당증체량과 장내 미생물 간의 연관성을 조사
하기 위하여 생후 28일령 자돈 42두의 평균 일당증체량 상·하위 10%를 대상으로 두 그룹(상위; HADG, 하위; LADG)으
로 나누어 장내 미생물을 분석하였다. 두 그룹 간 장내미생물 조성을 비교한 결과  HADG 에서 Firmicutes 문의 풍부도
가 LADG보다 높았다. 미생물 기능 예측 분석을 통해 HADG의 장내미생물은 리보솜 생합성과 메탄 대사와 관련 기능이
있으며, LADG은 질병 관련 대사와 유기화합물 분해 대사 관련 기능을 하는 미생물의 분포가 높았다. 두 그룹의 상대적
미생물 풍부도 비교를 통해 차등미생물 33개 속을 확인하였으며(LDA>2, p<0.05 ), 미생물과 일당증체량 사이의 상관관
계를 조사하기 위해 spearman’s correlation 분석을 수행하였다(|R|>4). 그 결과 일당증체량과 양의 상관관계를 갖는
4개 속, 음의 상관관계를 갖는 21개 속을 발굴하였다. 특히 일당증체량과 양의 상관관계를 갖는 Marvinbryantia, 
Muribaculaceae, Coprococcus, Parasutterella는 식물을 다당류를 SCFA로 발효하여 숙주의 에너지원을 제공하고 
장내 환경 조절을 통하여 성장을 촉진하는 역할을 수행한다. 이 연구 결과는 장내 미생물을 활용하여 일당증체량을 예측
할 수 있는 가능성을 제시하며, 자돈의 건강과 생산성을 향상하는데 기여할 수 있는 새로운 통찰력을 제시할 수 있을 
것으로 기대한다.

Abstract  The composition of gut microbiota is closely related to host growth. This study was performed 
to investigate the correlation between piglet average daily gain (ADG) and gut microbiota composition.
The study was conducted on forty-two 28-day-old piglets, which were divided into top and bottom 10% 
groups based on ADG. Analysis of gut microbiota compositions in these groups revealed that the 
Firmicutes phylum was more abundant in the high ADG group. Additionally, functional prediction 
analysis showed ribosome biogenesis and methane metabolism were elevated in the high ADG group. 
Conversely, the low ADG group had a higher prevalence of disease-related metabolic features and higher
levels of organic compound degradation. Analysis of the relative abundances of microbiota in the two 
ADG groups identified 33 differentially abundant microbial genera (LDA > 2, p < 0.05). Spearman's 
correlation analysis of relationships between the abundances of these microbes and ADG revealed that
four genera were positively correlated and 21 genera were negatively correlated with weight gain. 
Notably, Marvinbryantia, Muribaculaceae, Coprococcus, and Parasutterella, which were positively 
correlated, were found to participate in the fermentation of plant polysaccharides into short-chain fatty
acids (SCFA) to provide energy for the host and promote growth. This study provides new insights that
could enhance piglet health and productivity and suggests gut microbiota might be used to predict piglet
weight gain.
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1. 서론

최근 양돈산업은 돼지고기 수요 증가를 충족하기 위하
여 산자수를 늘리기 위한 육종을 수행해왔다. 이러한 노
력으로 산자수는 증가하였으나 자돈의 생시 체중은 감소
하고 폐사율이 증가하는 문제가 발생하였다[1]. 이로 인
해 자돈 성장과 강건성 향상은 양돈산업의 중요한 관심
사가 되었다. 따라서 축산업에서 가축의 성장에 도움이 
되는 장관 미생물에 대한 관심이 높아지고 있다[2]. 

돼지의 장은 영양소 소화 및 흡수를 담당하는 기관일 
뿐만 아니라 소장 내에는 면역 세포가 존재하며, 이는 병
원체나 유해 물질로부터 몸을 보호하는 역할을 한다[3]. 
장관에는 장내 미생물의 정확한 수에 대해서는 논란이 있
으나 체세포와 유사한 수가 존재한다[4]. 이 미생물들은 
돼지의 장관에 공생을 하며 건강과 성장에 밀접한 영향을 
미친다. 장내 미생물은 외부에서 유입된 병원성 미생물의 
집락화를 저해하며, 숙주가 소화하기 어려운 섬유질을 분
해하여 단쇄지방산(SCFA)으로 제공하는 등 숙주의 성장
에 도움을 준다[5]. 또한 장관 면역 체계의 항상성을 유지
하기 위해 항원으로 작용하여 점막 면역의 발달을 돕는다
[1]. 그러나 장내 미생물의 균형이 무너지게 되면 염증성 
장질환(IBD), 비만, 과민성 대장증후군 등 여려 질병을 유
발할 수 있다고 보고되었다[5,6]. 따라서 장내 미생물의 
균형과 유익한 미생물의 집락은 향후 숙주의 강건성과 생
산성을 향상 시킬 수 있는 핵심 방법이 될 수 있다. 

현재까지 돼지 마이크로바이옴 연구는 기능성 미생물 
급여나, 급여사료 영양수준에 따른 숙주와 장내 미생물 
조성의 연관성에 관한 연구가 주를 이루고 있다[7]. 따라
서 일당증체량과 장내 미생물과의 연관성을 분석하기 위
해 본 연구를 수행하였다. 

2. 재료 및 방법

2.1 시료 수집
상업 양돈농가(전라북도 김제시)의 LYD(Landrace x 

Yorkshire x Duroc) 교잡돈을 생시부터 이유시까지 총 
28일간의 평균 일당증체량(15.0±4.3g)을 조사했다. 그
중 상위 그룹(20.1±2.5g), 하위 그룹(10.6±2.6g)으로
(상위 그룹; HADG, 하위 그룹; LADG) 나누어 총 42마
리의 지돈을 실험에 이용하였다. 자돈은 식별을 위해 귀 
태그를 부착하였으며, 생후 22일에 이유하였다. 28일령 
자돈에서 멸균된 PBS를 이용하여 항문 주변 부위를 세척 

한 후, NB bio 미생물 수송배지(NBG-2,Noble bio, 
Korea)를 이용하여 분변을 수집하였다. 수집된 시료는 
DNA 추출 전까지 –80℃에 보관하였다[8].

2.2 미생물 DNA 추출 및 16S rRNA 시퀀싱
자돈의 장내 미생물 균총을 분석하기 위하여 미생물 

DNA를 추출하였다. 미생물 수송배지에 들어있는 분변
을 10,000 x g에서 10분동안 원심분리하여 상층액을 제
거하였다. 분변은 QIAGEN Dneasy powersoil pro 
kit(QIAGEN, Hilden, Germany)를 이용하여 제조사의 
실험방법에 따라 미생물 DNA를 추출하였다. DNA의 농도
와 순도는 SpectraMax Plus 384 spectrophotometer 
(Molecular Devices, USA)를 통해 측정하였다. DNA
는 다음 분석까지 –80℃에 보관하였다.

추출된 DNA는 미생물 군집 분석을 위해 V3-V4 specific 
primers (341F: 5’-CCTACGGGNGGCWGCAG-3’, 
806R: 5’-ACTACHVGGGTATCTAATCC-3’)을 이용
하여 16S rRNA 초가변영역인 V3-V4를 증폭하였다. 
PCR product는 Nextera XT Index kit(Illumina, 
San Diego, CA)를 이용하여 index sequence를 붙여 
library를 제작하였다. DNA quality와 product size는 
DNA 7500 chip과 Bioanalyzer 2100(Agilent, Palo 
Alto, CA, USA)로 측정하였다. Illumina MiSeq(Illumina, 
San Diego, California, USA) platform을 사용하여 
16S rRNA sequencing 데이터를 생산하였다[9].

2.3 미생물 조성 분석
미생물 군집은 QIIME2(Quatitative Insights into 

Microbioal Ecology, version 2021.11)를 사용하여 
분석하였다[10]. DADA2 program을 이용하여 서열의 
chimeric read와 low-quality sequence(quality score < 
25)를 제거하여 분석의 신뢰도를 향상하였다. DADA2- 
denoise-paired method를 이용하여 Amplicon 
sequence variant calling(ASVs)를 Silva 138SSU 
reference database를 기반으로 97% 이상의 유사도를 
갖는 미생물을 분류하였다.

두 그룹 간 장내미생물 풍부도와 균등도를 Observed 
features와 Shannon diversity index로 계산하였다. 
HADG와 LADG 간 미생물 분류학적 다양성 거리는 
Bray-cutis를 이용하여 측정하였으며, 주좌표 분석
(Principle Coordinates Analysis, PCoA)을 통해 시각화 
하였다. Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes 
(KEGG) database를 기반으로 한 PICRUSt 패키지를 
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활용하여 두 그룹의 간 미생물 대사를 비교하였다[11]. 
일당증체량 그룹 간 미생물 군 차이를 확인하기 위하여 
ASVs 상대적 풍부도 값을 활용한 선형 판별 분석 효과 
크기(Linear discriminant analysis Effect Size, 
LEfSe, LDA score>2, P<0.05) 방법을 이용하였다[12]. 

2.4 통계분석
비모수 다변량 통계 검정인 Permutational Multivariate 

Analysis of Variance(PERMANOVA)와 Wilcoxon 
test를 이용하여 일당증체량 그룹 간 미생물 다양성 및 
유사성의 유의성검정을 실시하였다[13]. 일당증체량과 
차등미생물의 풍부도 간의 연관성을 평가하기 위하여 
Spearman’s correlation 분석을 수행하였다. 

3. 결과

3.1 장내 미생물 조성과 다양성 분석
자돈의 장내 미생물 조성을 문(phylum)수준에서 분

석한 결과를 Fig. 1에 나타냈다. 두 그룹에서 가장 높은 
비율을 차지한 문은 Firmicutes(53-60%)이며, 그 뒤로 
Bacteroidota(22-27%), Proteobacteria(9-10%), 
Campilobacterota(3-4%), Spirochaetota(1-3%), 
Desulfobacteriota(1%) 등의 순으로 우점하고 있다. 상
대적 풍부도(Relative abundance) 1% 이상인 미생물
을 대상으로 두 그룹 간 T-test 분석을 한 결과 LADG에 
비하여 HADG에서 Firmicutes의 분포가 높은 것을 확
인하였다(p<0.05).

Fig. 1. Composition of gut microbiome in piglets at 
28days. HADG(Group of 28 day old piglets 
with high average daily gain), LADG(Group of 
28 day old piglets with low average daily 
gain). (*: Firmicutes is significant difference 
in between the two group, P<0.05, T-test)

HADG와 LADG 간 미생물 군집 풍부도와 균등도를 
평가하기 위해 alpha diversity 분석을 수행하였다. 
Alpha diversity 분석 결과 두 그룹은 유사한 미생물 풍
부도와 균등도를 가졌다(Fig. 2a-b, Kruskal-Wallis, 
P>0.05). 두 그룹 간 미생물 군집 분류학적 다양성 거리
를 확인하기 위하여 Beta diversity 분석을 수행하였다. 
HADG와 LADG 간 미생물 군집 차이를 확인하기 위해 
PERMANOVA 로 분석한 결과 두 그룹 간 미생물 조성
의 차이가 있음을 확인하였다(p<0.05).

Fig. 2. Gut microbial Alpha and beta diversity of piglet 
at 28days. a. Observed features. b. Shannon 
index. c. Principle coordinate analysis based 
on Bray cutis distance
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3.2 PICRUSt를 활용한 미생물 유전자 기능 예측 
   분석

KEEG Orthology(KO) database 기반으로 한 PICRUSt2
를 활용하여 HADG와 LADG 간의 미생물 유전자 기능 
예측 분석을 수행하였다(Fig. 3). HADG에서는 RNA 중
합효소, 리보솜 생합성, 메탄 대사 경로를 확인했다. 반
면 LADG에서는 당뇨병성 심근병증, 파킨슨병, 신경퇴행 
전달경로 등 질병 연관 대사와 톨루엔, 클로로시클로헥
산과 같은 유기화합물 분해 대사 경로를 확인하였다.

Fig. 3. Prediction of microbial metabolic pathways between 
two Average Daily gain groups. Gene set 
enrichment was selects with adjusted p-value <0.05.

3.3 LEfSe를 활용한 일당증체량에 따른 차등미생물 
   탐색 

LEfSe를 활용하여 HADG와 LADG 간 속(genus) 수
준 차등미생물을 확인하였다. 분석 결과 일당증체량 고 
그룹에서 Muribaculaceae, Holdemanella, Anaerovibrio, 
Coropcoccus 등 10 속, 저 그룹에서는 Dietzia, 
Actinomyces, Lysinibacillus, Hungatella 등 33속의 
차등미생물을 확인하였다(Fig. 4, LDA score >2).

3.4 자돈 일당증체량과 차등미생물 간 연관성 분석 
LEfSe를 통해 확인한 차등미생물 43속과 일당증체량 

간의 연관성을 확인하기 위하여 Spearman’s correlation 
분석을 수행하였다(Fig. 5). Marcinbryantia, Muribaculaceae, 
Coprococcus, Parasutterella는 일당증체량과 양의 상
관관계를 보였다(R>0.4, p<0.05). 반면, Bacteroides, 
Howardella, Glliocola, Dietzia, Fusobacterium, 
Actinomyces 등 21속은 일당증체량과 음의 상관관계
를 보였다(R<-0.4,p<0.05). 

Fig. 4. LEfSe analysis of gut microbiota between two 
Average daily gain(ADG) group. LDA score > 2 
and genus level are shown. Red: Low ADG 
group, Green: High ADG group

Fig. 5. Spearman’s correlation analysis of ADG and 
differential microbiota. Significant ADG-microbiota 
correlations ere determined based on an |r| > 
0.4 and an FDR adjusted p-value < 0.05

4. 고찰 및 결론

자돈은 출생 직후 장관에 미생물이 집락화하기 시작한
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다. 미생물은 모돈과 외부 환경에서 유입되며, 미생물 간
의 경쟁으로 급격한 조성 변화가 일어난다. 이 미생물들
은 항원으로 작용하여 장관 면역의 발달을 유도하며, 질
병 예방에 도움을 준다[14]. 또한 섬유소 분해, 비타민 및 
아미노산 생성을 통해 자돈의 성장에 필수적인 역할을 
수행한다[15-17]. 따라서 자돈 초기에 유익한 미생물의 
조기 집락화는 향후 자돈의 성장에 매우 중요하다. 본 연
구는 이유기 자돈에서 증체량 차이에 의한 장내 미생물 
조성 차이를 조사하고, 장내 미생물과 일당증체량간의 
연관성을 규명하여 자돈의 성장과 연관된 미생물을 발굴
하는 것을 목적으로 연구를 수행하였다.

HADG 및 LADG 두 그룹 간 alpha-, beta diversity 분
석을 수행한 결과 일당증체량은 미생물 종의 풍부도와 
균일도에는 영향을 미치지 않았으나 장내 미생물 구성에 
차이가 있음을 확인하였다. 자돈의 장내 미생물은 Firmicutes, 
Bacteroidetes 및 Proteobacteria가 우점하고 있었고, 
이 연구결과는 이전의 연구 결과와 일치하였다[18,19]. 
미생물 조성 차이를 확인한 결과 문(Phylum) 수준에서 
Firmicutes의 비율은 고 그룹(60%±13%)이 저 그룹
(53%±9%)에 비해 높게 나타났다(Fig. 1). Firmicutes
는 건강한 숙주의 장에서 우점하고 있으며, 식이섬유를 
분해하여 숙주와 공생하는 미생물들이 식이섬유를 이용
할 수 있게 도와준다고 보고되었다[20]. Firmicutes에 
속하는 Lactobaillus는 대부분 프로바이오틱스로 이용
되고 있으며, 이들은 장내 미생물 균형을 유지하는 데 중
요한 역할을 한다[21]. Fecalibacterium, Eubacterium, 
Roseburia은 대표적으로 부티르산을 생성하는 균으로 
장 염증 및 포도당·지질 대사 장애 완화에 도움을 주는 
것으로 알려졌다[22]. Firmicute의 한 종인 Lactobaillus 
delbrueckii를 자돈에 급여한 결과 증체량이 개선되었
으며, 혈청 HDL과 인슐린 수치의 감소를 확인하였다
[23]. 본 연구 결과 HADG 그룹에서 LADG 그룹보다 
Firmicutes의 풍부도가 높았으며, 이 결과는 자돈이 섭
취한 사료내 영양소 흡수에 도움을 주어 증체량을 향상
시키는데 기여했을 것으로 사료된다. 

HADG와 LADG 간의 미생물 기능 예측을 수행한 결
과 HADG에서는 단백질 대사와 관련된 RNA 중합효소, 
리보솜 생합성 및 메탄 대사가 상대적으로 높게 나타났
다(Fig. 3). 리보솜 생합성 대사는 IBD(Inflammatory 
bowel diseases) 쥐의 근육 성장과 양의 상관관계가 있
다고 보고되었다[24]. 높은 메탄 대사는 메탄생성 고세균
과 연관되어있으며, 메탄생성 고세균은 다당류를 소비하
는 미생물의 식물 세포벽 분해 능력을 향상시켜 쥐의 체

중이 증가한 결과를 보였다[25]. 따라서 리보솜 연관 대
사와 메탄 대사가 HADG 그룹의 자돈의 체중 증가에 영
향을 준 것으로 사료된다. 반면 LADG에서는 당뇨병성 
심근병증, 파킨슨병, 신경퇴행 전달경로 등 질병 연관 대
사가 상대적으로 증가하였으며 톨루엔, 클로로시클로헥
산과 같은 유기화합물 분해 대사가 나타났다. 이러한 유
기화합물은 분해 과정에서 중간 산물로 독성 화합물이 
생성될 수 있어 자돈의 성장과 생존에 악영향을 미칠 수 
있을 것으로 보인다[26,27]. 

또한, 두 그룹 간 차등미생물을 조사한 결과 HADG에서 
10개 속, LADG에서 33개 속을 확인하였으며, 이 차등
미생물을 대상으로 일당증체량과의 연관성 분석을 수행
하였다(Fig. 5). 그 결과 Marvinbryantia, Muribaculaceae, 
Coprococcus, Parasutterella은 일당증체량과 양의 상
관관계를 가졌다(R>0.4). Marvinbryantia, Muribaculaceae, 
Coprococcus는 식물 다당류를 SCFA로 발효하는 능력
을 보유하고 있다 [28-30].  SCFA는 미생물 발효의 최
종 산물로 숙주의 장관에서 에너지원으로 활용된다[31]. 
또한 SCFA는 소화액의 pH를 낮춰 병원성 미생물의 집
락화를 저해하며, 장 상피 세포의 성장을 자극하는 역할
을 수행한다[32-34]. Parasutterella는 숙신산을 생성하
는 미생물로 알려져 있다. 숙신산은 Clostridiales의 성
장을 촉진하여 병원성 미생물 집락화를 저해한다[35]. 이
러한 미생물들의 역할로 자돈의 성장에 도움을 준 것으
로 보인다.

본 연구에서는 자돈의 장내 미생물과 일당증체량 간의 
연관성을 확인하였다. 연구 결과 일당증체량과 연관된 총 
25개 속 미생물을 발굴하였으며, 이를 통해 분변 미생물
을 이용하여 자돈 일당증체량 예측을 할 수 있는 가능성을 
확인하였다. 이 연구 결과는 자돈의 건강과 생산성을 향상
하는데 기여할 수 있는 새로운 통찰력을 제시할 수 있을 
것으로 기대한다. 더 나아가 일당증체량 연관 핵심 미생물 
바이오마커를 발굴하기 위하여 미생물전장유전체 분석과 
미생물의 기능에 대한 추가적인 연구가 필요하다.
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