
2024년 한국산학기술학회 춘계 학술발표논문집

- 561 -

1. 서론

돼지는 2022년 농업 생산액의 1위를 차지할 만큼 농업에서

중요한산업중하나이다[1]. 생산액이높은만큼생산비도매

년증가하고있으며, 생산액중 60%는사료비가차지하고있

다. 돼지의사료는대부분이곡물로이루어져있으며, 사료곡

물은수입에의존하고있어사료비는매년증가하고있다. 사

료비를절감하는방안중하나로사료효율을개선할수있는

장내 미생물이 주목받고 있다.

장내 미생물은 돼지의 장에 공생하면서 돼지가 소화하지

못하는 영양소를 분해하여 이용할 수 있는 형태인 단쇄지방

산(SCFA)로 제공하며[2], 돼지에게필요한아미노산, 비타민,

단백질 등을 공급해주는 역할을 수행한다[3,4]. 이러한 장내

미생물의 기능이 돼지의 강건성과 생산성 향상에 도움을 줄

수 있다.

신생기는장내미생물이정착하는시기이며, 모돈과외부환

경에서 유입되는 미생물들에 의해 급격하게 조성이 변화한

다. 따라서 초기 성장시기에 유익한 미생물이 조기에 정착하

는 것은 향후 돼지의 성장에 매우 중요하다[5,6]. 본 연구는

장내 미생물의 조성이 돼지의 성장에 영향을 미친다는 이론

을 바탕으로 포유기 자돈의 성장과 장내 미생물과의 연관성

을 확인하기 위하여 연구를 수행하였다.

2. 재료 및 방법

2.1 시료 수집

동일한 환경에서 사육된 LYD(Landrace x Yorkshire x

Duroc) 21일령교잡돈을대상으로생시부터 21일까지체중을

측정하였으며, 평균 일당증체량을 조사했다. 그중 상위 그룹

과하위그룹으로나누어총 11마리의자돈을실험에이용하

였다. 21일령자돈의장관별(십이지장, 공장, 회장, 맹장, 결장,

직장) 내용물을 NB bio 미생물 수송배지(NBG-2,Noble bio,

Korea)에 보관한 후, 수집된 시료는 DNA 추출 전까지 –8

0℃에 보관하였다.

2.2 미생물 DNA 추출 및 16S rRNA 시퀀싱

포유자돈 일당증체에 따른 장내 미생물 변화 연구

임진아*, 차지혜*, 최소영*
*국립축산과학원 동물유전체과
e-mail:dlawlsdk159@korea.kr

Changes in Gut Microbial Composition According to Average 
daily gain of Nursing Piglets

Jin-A Lim*, Jihye Cha*, Soyoung Choi*

*National Institute of Animal Science, Rural Development Administration

요 약
장내 미생물의 조성과 숙주의 성장은 밀접하게 연관되어 있다. 특히 신생기는 장내 미생물이 정착하는 시기이며,
급격한 변화를 겪는다. 따라서 신생기에 유익한 미생물이 조기에 정착하는 것은 매우 중요하다. 본 연구에서는 포

유기 자돈의 일당증체량과 장내 미생물 간의 연관성을 조사하기 위하여 동일한 환경에서 사육된 생후 21일령 자돈

을 대상으로 평균 일당증체량 상·하위 10%를 두 그룹으로 나누어 장관 별 미생물을 분석하였다. 일당증체량 그룹
간 장내미생물 조성을 비교한 결과 상위그룹에서 Bacteroides, Romboutsia. 하위그룹에서

Clostridium_sensu_stricto_1, Prevotella 풍부도가 높았다. 이러한 미생물의 다양성과 조성은 돼지의 성장

과 관련이 있을 것으로 보인다. 또한, 일당증체량 그룹 간 소장과 대장에서의 미생물 대사도 상이한 경향
을 보였는데, 이는 영양소의 분해와 흡수에 영향을 미치는 것으로 추정됩니다. 이러한 연구 결과는 포유자

돈의 성장과 미생물 간 상호작용을 이해하는 데 중요한 기초를 제공하며, 향후 미생물의 유전체와 숙주의

유전체 간 상관관계를 조사하는 연구가 필요할 것으로 사료된다.
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자돈의 장내 미생물 균총을 분석하기 위하여 QIAGEN

Dneasy powersoil pro kit(QIAGEN, Hilden, Germany)를 이

용하여 제조사의 실험방법에 따라 미생물 DNA를 추출하였

다. DNA의 농도와 순도는 SpectraMax Plus 384

spectrophotometer(Molecular Devices, USA)를 통해 측정하

였다. 추출된 DNA는 미생물 군집 분석을 위해 Illumina

MiSeq(Illumina, San Diego, California, USA) platform을 사

용하여 초가변영역인 V3-V4 16S rRNA sequencing 데이터

를 생산하였다.

2.3 미생물 조성 분석

QIIME2(Quatitative Insights into Microbioal Ecology,

version 2021.11)를 이용하여 자돈 장관별 미생물 조성을 분

석하였다[7]. Observed features와 Shannon diversity index

를 이용하여두그룹간장관별미생물풍부도와균등도를확

인하였으며, 일당증체량 그룹 간 미생물 분류학적 다양성 거

리는 Bray-cutis를 이용하여 측정하였다. 두 그룹 미생물의

대사를 예측하기 위하여 Kyoto Encyclopedia of Genes and

Genomes(KEGG) database를 기반으로 한 PICRUSt 패키지

를 활용하였다[8].

2.4 통계분석

Permutational Multivariate Analysis of

Variance(PERMANOVA), Wilcoxon test, t-test를 이용하여

일당증체량 그룹 간 미생물 유의성검정을 실시하였다[9].

3. 결과

3.1 장내 미생물 다양성과 조성 분석

일당증체량 상위, 하위 그룹 간 장관별 미생물 풍부도

(Observed features)와균등도(Shannon)의 유의적차이는없

었다. 장관별 미생물 다양성을 비교하였을 때 십이지장의 미

생물이 다양성과 균등도가 가장 높았으며, 회장에서 가장 낮

을 것을 확인하였다.(그림1)

일당증체량 그룹 간 장관별 미생물 유사도를 확인한 결과

소장과 달리 대장(맹장, 결장, 직장)에서 미생물 조성의 유의

적 차이가 존재하였다.(그림2, PERMANOVA, p<0.05)

21일령 자돈의 장내 미생물 조성을 문(Phylum)수준에서 분

석한 결과 모든 장관의 주요 미생물은 Bacteroidota와

Firmicute이다.(그림3A) 상대적풍부도 1% 이상인 미생물을

대상으로속(Genus) 수준에서장관별일당증체량그룹간유

의적인차이를보인미생물을확인하였다.(그림3B) 공장에서

Clostridium_sensu_stricto_1과 Terrisporobacter가 하위 그

룹에서 높았으며, 맹장과 결장에서 Bacteroides,

Romboutsia, Terrisporobacter는 상위그룹에서, Prevotella

는 하위그룹에서 높은 것을 확인하였다.(T-test, p<0.05)

[그림 1] 일당증체량 그룹 간 장관별 미생물 풍부도 및 균등도(H:
상위 10% 그룹, L: 하위 10% 그룹)

[그림 2] 일당증체량 그룹 간 장관별 미생물 조성 유사성

3.2 PICURSt를 활용한 미생물 대사기능 비교 분석

일당증체량그룹간소장의장관별미생물대사를비교하였

다.(그림4) 하위그룹의 소장에서는 병원성 미생물 연관 대사

가 높게 나타난 반면, 상위그룹에서는 단백질과 탄수화물 연

관 대사가 높은 것을 확인하였다. 대장에서는 소장과 반대로

하위그룹에서 단백질, 탄수화물 대사가 높은 것을 확인하였

다.(그림5)
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[그림 3] 일당증체량 그룹 간 장관별 미생물 조성 분석

4. 결론
본연구는포유자돈의일당증체량에따른장내미생물특성

을비교하기위해수행하였다. 일당증체량은두그룹간미생

물 풍부도(Observed features)와 균등도(Shannon)에 영향을

미치지 않았으나 미생물 조성에 차이가 있음을 확인하였다.

(그림1,2) 상대적풍부도 1% 이상인 속(Genus) 수준 미생물

조성 차이를 확인한 결과, 하위그룹에서는

Clostridium_sensu_stricto_1, Prevotella가, 상위그룹에서는

Bacteroides, Romboutsia가풍부한것을확인하였다.(그림3)

Clostridium_sensu_stricto_1은 저체중 출생 신생아의 장에

풍부하다고 알려져있으며, 프로바이오틱스 급여시 감소하였

다.[10] Prevotella는 섬유소 분해능이 있으며, Bacteroide는

유당을 포함한 탄수화물 분해능을 보유하고 있어 식이에 따

라 장내 미생물 우점도가 달라진다.[11] Bacteroide는 모유

올리고당을 분해하여 모유와 향후 고형 식품 소화를 도와줄

수 있는 비피도박테리아를 포함한 유용 미생물을 유아 장으

로 유인하는 역할을 수행한다.[12]

다음으로 일당증체량 그룹간 장관별 미생물 대사를 비교하

였다. 단백질과 탄수화물 대사가 상위그룹에서 소장에서는

높게 나타난 반면, 하위그룹에서는 대장에서 높게 나타났다.

단위동물에서는소장에서영양소가분해·흡수하기때문에미

생물에서 유래된 영양소들은 소장에서 활용될 수 있다. 이러

한 미생물 기능과 대사가 포유 자돈의 일당증체량에 영향을

미친것으로사료된다. 본 연구결과는포유자돈의성장과장

내미생물간의상호작용을이해하는데있어중요한기초를

제공한다. 자돈의 성장과 연관된 핵심 미생물을 발굴하기 위

해서는미생물전장유전체와숙주의유전체의상관관계를구

명하는 연구가 필요하다.
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[그림 4] 일당증체량 그룹 간 소장별 미생물 대사기능 비교

[그림 5] 일당증체량 그룹 간 대장별 미생물 대사기능 비교
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