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돈사 환경 미생물 군집 특성과 자돈 일당증체량과의 연관성
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Associations of Environmental Microbial Characteristics with 
Daily Gain of Piglets
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요  약  본 연구에서는 양돈농가 분만사의 환경 미생물과 일당증체량 간의 연관성을 확인하기 위해 일당증체량 차이를 
보이는 양돈농가 분만사의 환경 미생물 특성을 비교하고, 분만사의 환경 미생물이 자돈의 일당증체량에 미치는 영향을
조사했다. 환경이 다른 분만사의 미생물을 채취하기 위해 일반(A) 농가와 동물복지형(B) 농가의 분만사의 바닥, 벽 및 
음수대의 미생물 시료를 자돈 출생 직후부터 21일째까지 3주 동안 매주 수집하여 미생물 다양성을 분석했다. 그 결과 
A 분만사가 B 분만사에 비해 미생물의 풍부도와 균등도가 높은 것을 확인하였다. 미생물 조성을 분석한 결과, A 분만사
에서는 Christensenellaceae R-7 group과 Staphylococcus, Actinobacillus, Escherichia-Shigella와 같은 병원성
미생물이 B 분만사에 비해 더 높게 나타났다. 또한, 미생물 대사 기능을 예측한 결과, A 분만사에서는 Mycobacterium
관련 대사, Staphylococcus aureus 및 Salmonella 감염과 관련된 병원성 미생물 연관 대사가 증가하였으며, 클로사
이크로핵산, 클로로벤젠, 디옥신 분해 대사가 나타났다. 반면, B 분만사에서는 단백질, 비타민, 아미노산 생합성 및 메탄
대사가 높게 나타났다. 생후 21일째의 자돈의 일당증체량을 비교한 결과 B 분만사에서 유의하게 높았으며, 이러한 결과
는 환경 미생물이 양돈농가 분만사에서 자돈의 일당증체량에 영향을 미칠 수 있음을 시사한다. 환경 미생물의 자돈 장내
미생물 형성에 대한 영향력을 확인하기 위하여 분만사 환경 미생물과 자돈의 분변 미생물 간의 상호 작용에 대한 추가적
인 연구가 진행되어야 한다.

Abstract  This study aimed to investigate the association between the microbial characteristics of 
farrowing in pig farms and the growth performance of piglets. To compare the microbial characteristics
of farrowing houses with different piglet growth rates, samples were collected from the floor, walls, and
water troughs of conventional (Group A) and animal welfare-oriented (Group B) farrowing houses. 
Microbial samples were collected weekly, starting from immediately after piglet birth until the 21st day,
spanning three weeks. The results revealed that microbial abundance and evenness were higher in the
Group A farrowing houses compared to Group B. Microbial composition analysis indicated that 
pathogenic microbes such as the Christensenellaceae R-7 group, Staphylococcus, Actinobacillus, and 
Escherichia-Shigella were more prevalent in the Group A farrowing houses than in Group B. Predicted 
microbial metabolic functions showed increased metabolism related to infections associated with 
Mycobacterium, and the pathogenic microbes Staphylococcus aureus and Salmonella, and degradation
metabolism of chlorocyclohexane, chlorobenzenes, and dioxins in Group A. In contrast, Group B 
exhibited a higher metabolism related to protein synthesis, vitamin, amino acid biosynthesis, and 
methane metabolism. The piglets in Group B showed significantly higher weight gain by the 21st day.
These results suggest that the environmental microbes in pig farm farrowing houses may influence piglet
growth performance. Further research is needed to explore the interactions between the farrowing house
environmental microbes and piglet fecal microbes to better understand their impact on the formation 
of piglet gut microbiota.
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1. 서론

현재 양돈산업은 생산성 향상 및 비용절감을 고려하여 
효율성을 높이기 위한 집약적인 사양관리가 일반화 되어 
있다[1]. 그러나 밀집 사육과 불량한 환기시스템은 가축
의 스트레스와 질병 감수성을 증가시키는 위험 요인이 
된다[2]. 이로 인해 농장동물의 복지는 축산업의 전반적
인 경쟁력 확보와 소비자로부터 안전한 먹거리를 제공함
으로써 신뢰도를 높이기 위해 반드시 고려되어야 하는 
중요한 요인이다[3]. 최근 양돈산업에서도 친환경, 동물
복지 돈사에 대한 중요성이 대두되고 있다[4,5]. 

한편, 환경에 따른 미생물 조성은 다양할 수 있으며, 
환경의 물리적, 화학적, 지리적 특성에 따라 다양한 미
생물 군집이 형성된다[6]. 동물과 미생물은 공생 또는 
상생 관계에 있으며 미생물은 피부, 호흡기, 장관 등 
체 내외부에 모두 존재하여 숙주와 긴밀한 관계를 유
지하고 있다[7-9]. 신생아는 출생 후 외부 환경에 노출
되면서 환경 미생물이 유입되어 장내 미생물 균총을 
형성하게 된다[10-12] 따라서, 환경 미생물의 노출에 
의해 동물의 건강, 면역, 장내 미생물군집 발달에 영향
을 미칠 수 있다. Cahenzli는 위생상태가 나쁘며 집단 
사육한 자돈과 청결을 유지하며 격리사육한 자돈을 비
교한 결과 면역 발달에 차이가 있다고 보고했다[13]. 
또한, 이유기 자돈에서 모돈과 합사한 경우가 격리 사
육한 경우보다 장내 미생물 다양성이 풍부하다고 보고
되었다[14]. 양돈농가 환경 미생물 연구는 주로 돈사 
미생물이 인체에 미치는 영향과 항생제 내성 미생물을 
대상으로 수행되고 있다[15-17]. 따라서 본 연구에서
는 돈사 환경 미생물이 자돈에 미치는 영향을 확인하
고자 하였다.

자돈은 젖을 떼기 전까지 어미의 배설물, 피부 및 점
막 표면과 접촉하며 분만틀 안에 격리되는 집약적 생산 
시스템에서 사육되기 때문에 포유기 자돈의 장내 미생
물군집은 주로 어미돼지와 분만사 환경에 의존할 가능
성이 높다[18]. 따라서 자돈의 장내미생물 군집의 발달
을 고려할 때 출생 후 돈사 환경에 대한 이해가 중요하
며, 이는 잠재적으로 자돈의 유익한 장내 미생물 조성
과 건강에 영향을 줄 수 있다. 따라서 본 연구는 일반농
가와 동물복지형 농가의 분만사에 따른 환경 미생물 특
성을 비교하고 이유기 자돈의 일당증체량과의 연관성
을 조사했다.

2. 재료 및 방법

2.1 시료 수집
본 연구는 전라북도 김제시에 위치한 일반(A) 농가와 

경상남도 하동군에 위치한 동물복지형(B) 농가의 분만사 
환경 미생물을 수집하였다. A농가는 환기팬을 활용한 환
기시설과 슬러리 피트를 활용한 분뇨 처리 시설을 갖췄
다. B농가는 중앙집중배기시스템 및 에어워싱시스템을 
적용한 ICT를 자동환기시설과 가축분뇨 발효액 순환시
스템을 활용한 분뇨 처리 시설을 갖췄으며, 돈사 내 암모
이아 수치를 10 ppm 미만으로 유지한다. 두 농가 모두 
분만사 온도는 20~22℃로 유지하며, 모돈과 포유자돈은 
분만케이지에서 함께 사육했다. 분만사 내부는 모돈별로 
분만 케이지가 벽으로 분리되어 있으며 개별 사양관리 
했다. A 농가의 모돈은 4두, B농가의 모돈은 4두로 총 
8개의 모돈 사육케이지에서 시료를 수집했다. 환경미생
물 수집은 NB bio 미생물 수송배지(NBG-2,Noble 
bio, Korea)를 이용하여 자돈 출생 직후부터 21일째까
지 3주 동안 매주 수집하였으며, 분만사의 바닥, 벽, 음
수대 시료를 채취하였다.  수집된 시료는 DNA 추출 전
까지 –80℃에 보관하였다[19](Fig. 1).

2.2 미생물 DNA 추출 및 16S rRNA 시퀀싱
분만사 환경 미생물 균총을 분석하기 위하여 미생물 

DNA를 추출하였다. Nb bio 미생물 수송배지에 들어있
는 환경 시료를 10,000 x g에서 10분 동안 원심분리하여 
수송배지를 제거하였다. 환경시료는 QIAGEN Dneasy 
powersoil pro kit(QIAGEN, Hilden, Germany)를 이
용하여 제조사의 실험방법에 따라 미생물 DNA를 추출
하였다. SpectraMax Plus 384 spectrophotometer 
(Molecular Devices, USA)를 활용하여 DNA 농도와 
순도를 측정하였다. 

추출된 DNA는 미생물 군집 분석을 위해 V3-V4 영역
을 증폭하였으며, library를 제작하기 위해 Nextera XT 
Index kit(Illumina, San Diego, CA)를 이용하였다. 
DNA 7500 chip과 Bioanalyzer 2100(Agilent, Palo 
Alto, CA, USA)를 이용하여 제작한 library의 quality와 
product size를 측정하였다. Illumina MiSeq(Illumina, 
San Diego, California, USA) platform을 사용하여 
16S rRNA sequencing 데이터를 생산하였다[20].
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2.3 미생물 조성 분석
QIIME2(Quatitative Insights into Microbioal 

Ecology, version 2021.11)를 사용하여 분만사 환경 
마이크로바이옴 분석을 수행하였다[21]. 16S rRNA 서
열의 chimeric read와 low-quality sequence를 제거
하기 위해 quality score 25 이하인 서열을 DADA2 
program을 이용하여 제거하였으며, Silva 138SSU 
reference database를 기반으로 97% 이상의 유사도를 
갖는 미생물을 분류하였다. 두 양돈 농가의 분만사 환경 
미생물의 풍부도와 균등도를 Observed features와 
Shannon diversity index를 이용하여 계산하였으며, 
미생물 군집 간 거리는 Bray-cutis를 이용하여 측정하였다. 

두 분만사 간의 기능적 차이를 조사하기 위해 Kyoto 
Encyclopedia of Genes and Genomes(KEGG) 
database를 기반으로 한 PICRUSt 패키지를 활용하였
다[22]. PICRUSt를 통해 미생물 서열과 참조 유전체 간
의 유사성을 기반으로 미생물 군집의 기능 가능성을 예
측하고 정량화하였다. 

2.4 일당 증체량 조사
자돈의 일당증체량을 조사하기 위해 자돈 출생일부터 

시험 종료까지의 증체량을 일수로 계산하였으며, A농가 
38두, B 농가 41두 총 79두를 대상으로 일당증체량을 
조사하였다. 생시체중은 돼지가 출생한 직후의 체중을 
측정하였으며 21일령의 체중에서 생시체중을 빼서 포유
기 동안의 총 증체량을 21일로 나누어 준 값을 g 단위로 
환산하였다. 
일당증체량(g) = (종료체중-개시체중) ÷ (시험기간(일)) 

2.5 통계분석
두 분만사의 미생물 alpha-, beta-diversity 차이는 

QIIME2(version 2021.11)와 R 통계 언어(version. 4.2.1)
를 사용하여 Permutational Multivariate Analysis of 
Variance(PERMANOVA)와 Wilcoxon test로 분석하
였다[23].  p<0.05의 값은 통계적으로 유의미한 것으로 
간주하였다.

3. 결과

3.1 분만사 환경 미생물 조성 분석
이 연구에서는 전라북도 김제시에 위치한 일반 농가

(A)와 경상남도 하동군에 위치한 동물복지형 농가(B)의 
분만사의 환경 미생물을 조사했다. A 농가는 환기팬과 
슬러리 피트를 사용하며, B 그룹은 ICT를 활용한 자동 
환기 및 분뇨 처리 시스템을 도입하였다. 모돈과 포유 자
돈은 분리된 케이지에서 함께 사육되며, 14일령부터 자
돈은 입질 사료를 섭취하고 21일령에 이유하였다. A 농
가에서는 모돈 4두, B 농가에서 모돈 4두가 사육되는 총 
8개의 모돈 사육케이지에서 샘플을 수집하였다(Fig. 1). 
이렇게 수집한 시료를 대상으로 환경 미생물을 비교 분
석하였다.

양돈농가 A, B의 분만사 환경 미생물을 문(phylum)
과 속(genus) 수준에서 상대적 풍부도를 분석한 결과를 
Fig. 2에 나타냈다. 주요 문 수준에서의 미생물은 
Firmicutes(59-80%), Proteobacter(8-19%), Bacteroidota 
(7-14%), Actinobacteriota(3-4%) 이였으며, 속 수준의 주
요 미생물은 Christensenellaceae R-7 group(0-1%), 
Clostridium sensu stricto 1(15-23%), Lactobacillus(2-4%), 
Romboutsia(7-11%), Streptococcus(3-4%), 
Terrisporobacter(5-6%), Turicibacter(8-21%)이다. 
미생물 상대적 풍부도(Relative abundance) 1% 이상 
미생물과 주요 병원성 미생물을 대상으로 두 분만사 간 
T-test 분석을 한 결과를 Table 1에 나타냈다. A 분만사
의 경우 B 분만사에 비하여 Christensenellaceae R-7 
group, Staphylococcus, Actinobacillus가 풍부한 것
을 확인하였다(p<0.05)

Fig. 1. Microbiome sample collection in pig farm. All 
samples were subjected to 16S rRNA amplicon 
sequencing of the V3-V4 region.
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Fig. 2. Composition of envrionmental bacteria in pig 
farms. A; commercial pig farm, B; animal 
welfare certified pig farm.

Table 1. Relative abundance of microbe showing 
significant differences.(T-test, p<0.05) A; 
commercial pig farm, B; animal welfare 
certified pig farm.

3.2 분만사 환경 미생물 다양성 분석
두 양돈농가의 분만사 환경 미생물의 풍부도와 균등도

를 확인하기 위해 observed festures와 shannon 
index를 이용하여 분석하였다. 양돈농가 A가 B에 비하
여 미생물 풍부도와 균등도가 높은 것을 확인하였다(Fig. 
3 a-b, Wilcoxon test, p<0.0001). Bray cutis를 활용
해서 두 분만사의 환경 미생물 조성 유사도를 확인하였
다. PERMANOVA를 통해 두 분만사의 미생물 조성의 
유의적 차이를 확인하였다(Fig. 3 c, p<0.05).

Fig. 3. Gut microbial Alpha and beta diversity of pig 
farms. a. Observed features. b. Shannon 
index. c. Principle coordinate analysis based 
on Bray cutis distance.(Wilcoxon test, ****: 
p<0.0001) A; commercial pig farm, B; animal 
welfare certified pig farm.

3.3 PICRUSt를 활용한 미생물 유전자 기능 예측 
    분석

PICRUSt를 활용하여 양돈농가 A, B의 분만사 미생물 
대사 기능 예측 분석을 수행하였다(Fig. 4). 분석 결과 양
돈농가 A의 분만사에서는 Stphlyococcus aureus,  
Mycobacterium 등 병원성 미생물 연관 대사와 다이옥
신, 클로사이크로핵산, 클로로벤젠 분해 대사 경로를 확
인하였다. 반면, B 농가 분만사에서는 RNA 중합효소, 
리보솜 생합성 등 단백질 합성 연관 대사와 메탄 대사, 
판토테네이트 및  CoA, 라이신 생합성 대사 경로를 확인
하였다.

3.4 두 농장의 자돈 일당증체량 비교 분석
두 농장에서 사육된 자돈을 대상으로 생후 0일부터 

21일 까지 체중을 측정하였다. 체중측정은 출산직후부터 
종료시까지 매주 체중을 측정하였으며, 측정된 체중을 
활용하여 평균일당증체량을 계산하였다. 그 결과 A농가
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는 259 ± 46g이며 B농가는 299 ± 62g으로 두그룹간 
유의적으로 차이가 났으며(p<0.001), B농가 자돈의 체중
이 약 40g 높은 것을 확인하였다(Fig. 5). 

Fig. 4. Prediction of microbial metabolic pathways 
between two Pig farms. Gene set enrichment 
was selects with adjusted p-value <0.05. Red: 
Farm A. Green: Farm B. A; commercial pig 
farm, B; animal welfare certified pig farm. 

Fig. 5. Average Daily Gain(ADG) of piglet before 
weaning period of two pig farms. There is a 
significant difference in piglet ADG between 
the two farms.(T-test, ***: p<0.001) 
A; commercial pig farm, B; animal welfare 
certified pig farm.

4. 고찰 및 결론

자돈은 출생 후 모돈과 외부 환경에 의해 장관 내에 
미생물이 집락화하여 균총을 형성한다. 모돈과 더불어 
분만사의 환경은 자돈의 장내 미생물을 형성하는데 중요

한 요소이다[24].  자돈 장내에 정착한 미생물은 자돈의 
성장에 필요한 비타민과 아미노산 등을 생성해주며, 병
원성 미생물들의 집락화를 저해하는 역할을 수행한다
[10,25,26]. 자돈은 이유 전까지 동일한 분만틀에서 지
내게 된다. 따라서 분만사의 환경 미생물은 자돈 장내 미
생물의 초기 집락화에 영향을 미친다. 본 연구는 일반 양
돈농가와 동물복지형 양돈농가를 대상으로 분만사 환경 
미생물의 특성과 해당 분만사에서 성장하는 자돈의 일당
증체량을 비교하는 연구를 수행하였다.

일반 양돈농가 A와 동물복지형 양돈농가 B의 분만사 
간 미생물 다양성 분석을 수행한 결과 A 분만사가 B 분
만사에 비하여 미생물의 풍부도와 균등도가 높은 것을 
확인하였다(Fig. 3 a-b). 다음으로는 미생물 조성 차이를 
확인한 결과 주요 속 수준의 미생물에서는 
Christensenellaceae R-7 group, Staphylococcus, 
Actinobacillus, Escherichia-Shigella가 B 분만사에 
비하여 A 분만사에 유의적으로 높게 나타났다(Table 1, 
p<0.05).  Christensenellaceae R-7 group은 숙주의 
체중 감소와 관련이 있는 미생물로 알려져 있다[27]. 
Staphylococcus 속(genus)에 Saphylococcus aureus
가 포함되어 있으며, 장독소를 생성하여 숙주의 장관 방
어 시스템을 붕괴시켜 식중독을 유발하는 미생물이다
[28]. 또한 Saphylococcus aureus는 유방염, 자궁내막
염, 폐렴 등 질병 발병의 원인으로 알려졌다[29-31]. 
Actinobacillus 종은 숙주의 호흡기관과 구강에 존재하
며, Actinobacillus에 의해 발생하는 흉막폐렴은 밀집 
사육을 하는 돼지에서 주로 발생되며, 자돈에서는 폐혈
증을 유발한다[32]. 이러한 병원성 미생물들은 독소를 분
비하여 장내 미생물 군집의 균형을 무너뜨려 위장관 질
병을 유발한다[33]. 장관 내 미생물 불균형은 영양소 흡
수, 성장호르몬 신호 전달에 장애가 발생하여 숙주의 성
장을 지연시키는 원인이 된다[34,35]. 따라서  A 농가에 
존재하는 병원성 미생물들은 자돈의 장내 미생물 균형을 
무너뜨려 영양소 흡수를 저해하여 증체량을 저감시키는
데 기여했을 것으로 사료된다. 

이 결과와 마찬가지로 PICRUSt2를 이용하여 미생물 
대사기능을 예측한 결과 B 분만사에 비하여 A 분만사에서 
Mycobacterium관련 대사, Staphylococcus aureus 
및 Salmonella 감염 등 병원성 미생물 연관 대사가 증가
하였으며, 클로사이크로핵산, 클로로벤젠, 디옥신 분해 
대사가 나타났다. 이전 연구 결과 클로사이크로핵산과 
클로로벤젠 분해 대사는 정상체중에 비해 저체중 자돈에
서 높게 나타난 것을 확인하였다[36]. 다이옥신은 환경오
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염 물질 중 하나로 발암성을 갖는 화합물이다[37,38]. 양
돈농가 A의 분만사의 환경 미생물에서 다이옥신 분해 대
사가 나타난 것을 보아 분만사에 다이옥신이 존재하며, 
다이옥신 노출은 심장질환, 자궁내막증 등 질병을 유발
하는 원인으로 보고되었다[39,40]. 또한 이전 연구에서 
다이옥신 노출은 유아 성장에 잠재적인 악영향을 미칠 
수 있다 결과를 확인하였다[41]. 반면, B 양돈농가의 분
만사에서 RNA 중합효소, 리보솜 생합성, 판토텐산염 및 
CoA 생합성 등 단백질과 비타민 합성 연관 대사와 메탄 
대사, 라이신 생합성 대사 경로를 확인하였다(Fig. 3). 메
탄 대사는 주로 고세균과 연관되어있으며, 메탄생성 고
세균은 숙주의 에너지 획득과 지방 축적에 관여하여 돼
지의 체중과 상관관계가 있다고 보고되었다[42]. 판토텐
산염은 체내에서 판토텐산으로 변환되어 활용된다. 자돈
에서 판토텐산 결핍은 성장부진, 식욕부진, 피부염 등 문
제를 야기한다고 알려졌다[43]. 라이신은 단백질을 생성
하는 기질이며, 과잉 라이신은 에너지원으로 분해되어 
이용된다. 라이신 공급을 통해 돼지의 근육 성장 개선에 
도움을 준다고 보고되었다[44]. 따라서 병원성 미생물 연
관 대사와 독성 화합물 대사가 나타난 양돈농가 A에 비
하여 양돈농가 B에서는 단백질, 비타민, 아미노산을 생
성하는 미생물과 메탄생성 고세균들이 자돈의 장내에 유
입되어 자돈의 체중 증가에 영향을 준 것으로 사료된다. 
이 분석 결과는 두 농가의 자돈 평균 일당증체량을 조사
한 결과와 비교했을 때 분만사 환경 미생물 조성과 미생
물들의 기능 차이가 자돈의 일당증체량에 영향을 미친 
것으로 보인다.

 본 연구는 서로 다른 분만사 환경 관리를 하는 양돈
농가를 대상으로 환경 미생물 특성을 확인하였다. 연구 
결과 A농가의 분만사에서는 병원성 미생물의 상대적 풍
부도가 높은 반면, B 농가의 분만사에서는 PICRUSt2 결
과 단백질, 비타민, 아미노산, 메탄 대사가 높게 나타났
다. 이와 더불어 A농가 자돈에 비하여 B농가의 자돈 일
당증체량이 높은 것을 확인하였으며, 이는 환경 미생물
이 자돈의 증체량에 영향을 미칠 수 있다는 가설의 한 증
거로 제시될 수 있다. 그러나 A농가와 B농가 분만사의 
환경이 뚜렷한 차이가 있더라도 각각 1개의 농가를 대상
으로 분석을 진행하였으므로 일반농가와 동물복지형 농
가의 환경미생물 조성을 대표할 수는 없다. 따라서 일반 
및 복지형 분만사 환경 미생물 조성 차이를 명확하게 비
교하기 위해서는 더 많은 농가의 환경미생물 조사가 필
요하다. 그러나 전염성이 높은 호흡기 질병이나 바이러
스를 차당방역하기 위해 출입이 제한되기 때문에 시료수

집에 어려움이 있다. 따라서 농가의 적극적인 참여와 협
조를 이끌어 내기 위해 연구자들의 노력이 필요할 것이
다. 더 나아가 분만사 환경 미생물의 자돈의 장내 미생물 
조성에 대한 영향력을 확인하기 위해 자돈의 분변 미생
물과의 환경 미생물 간 연관성에 대한 추가적인 연구가 
필요하다.
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