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To analyze gut microbiota of livestock in Korea and compare taxonomic differences, we conducted 
16S rRNA metagenomic analysis through next-generation sequencing. Fecal samples from broiler 
chickens, pigs, and cattle were collected from domestic feedlots randomly. α-diversity results showed 
that significant differences in estimated species richness estimates (Chao1 and ACE,  Abundance-based 
coverage estimators) and species richness index (OUTs, Operational taxonomic units) were identified 
among the three groups. However, NPShannon, Shannon, and Simpson indices revealed that abun-
dance and evenness of the species were statistically significant only for poultry (broiler chickens) and 
mammals (pigs and cattle). Firmicutes was the most predominant phylum in the three groups of fecal 
samples. Linear discriminant (LDA) effect size (LEfSe) analysis was conducted to reveal the ranking 
order of abundant taxa in each of the fecal samples. A size-effect over 2.0 on the logarithmic LDA 
score was used as a discriminative functional biomarker. As shown by the fecal analysis  at the genus 
level, broiler chickens were characterized by the presence of Weissella and Lactobacillus, as well as pigs 
were characterized by the presence of provetella and cattele were characterized by the presence of 
Acinetobacter. A permutational multivariate analysis of variance (PERMANOVA) showed that differ-
ences of microbial clusters among three groups were significant at the confidence level. (p=0.001). This 
study provides basic data that could be useful in future research on microorganisms associated with 
performance growth, as well as in studies on the livestock gut microbiome to increase productivity 
in the domestic livestock industry.

Key words : Broiler chicken, cattle, gut microbiota, next generation sequencing, pig

*Corresponding author

*Tel : +82-63-650-2000, Fax : +82-63-650-9590

*E-mail : jdy2534@korea.kr

This is an Open-Access article distributed under the terms of   

the Creative Commons Attribution Non-Commercial License 

(http://creativecommons.org/licenses/by-nc/3.0) which permits 

unrestricted non-commercial use, distribution, and reproduction 

in any medium, provided the original work is properly cited.

ISSN (Online) 2287-3406
Journal of Life Science 2021 Vol. 31. No. 12. 1079~1087 DOI : https://doi.org/10.5352/JLS.2021.31.12.1079

서   론

경제협력개발기구(OECD, Organization of Economic Coo-

peration and Development)의 조사에 따르면 2020년 우리나

라 국민 1인당 육류소비량(돼지고기, 닭고기, 소고기, 양고기)

이 62.52 kg로 2015년 54.95 kg보다 13.78% 증가하였으며, 아

시아 육류소비량 1위를 기록하였다고 보고되었다[17]. 육류의 

소비량이 급증하면서 축산가는 수요량을 충족시키기 위해 

1950년대 초부터 페니실린계의 benzylpenicillin, 테트라사이

클린계의 Chlortetracycline, 아미노글리코시드계의 Sterpto-

mycin 등의 많은 양의 항생제를 성장촉진 및 사료 효율 개선

을 목적으로 가축의 사료에 첨가되어 긍정적인 요소로 사용되

어왔다[1].

그러나 축산업의 발전을 위해 필수적으로 사용된 항생제의 

오남용으로 항생물질에 대한 체내 내성균이 발생하여 특정 

질병 감염 시 항생제의 저항성을 나타내고 심각한 병적인 상

태를 유발할 수 있다는 부정적인 우려가 대두되면서 문제점으

로 지적 받기 시작하였다[7]. 이러한 문제점을 해소하기 위해 

스웨덴의 경우 1986년부터 성장촉진용 항생제 사용을 금지하

였고, 유럽연합(EU, European Union)은 2006년부터 1월 1일

부터 모든 성장촉진용 항생제 사용을 금지하였다. 우리나라도 

항생제 사용 규제 강화와 더불어 무항생제 축산물 인증 정책

의 추진에 따라 대책 마련을 위해 2004년부터 기존의 53종의 

가용 항생제 품목을 단계적으로 감축하여 2005년에는 25종, 

2009년에는 18종, 2011년 7월 1일부터는 생산성 증대를 위한 

성장촉진용 항생제의 사용이 모두 금지되었다[28]. 최근 이와 

같은 시대적 요구에 따라 축산물을 위생적이고 안전하게 생산

하고 소비하기 위한 친환경축산물 개발을 위한 항생제 대체 

후보 물질의 개발 및 효능연구가 지속 가능한 축산업을 위해 

절실히 요구되고 있다.

항생제 사용이 금지된 이후, 생산성 증대를 위해 친환경 소

재인 생균제(DFM, direct-fed microbials)가 항생제 대체재로

서 주목받고 있으며, 현재 국내 축산업에서 필수적인 소재로 

사용되고 있다[8]. 일반적인 상업용 생균제는 살아있는 유용 

미생물로 Bacillus, Lactobacillus, Bifidobacterium, Enterococcus, 
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Table 1. Information of samples randomly collected in Korea 

livestock cage

Fecal origin Abbreviation
Sample 

code

The number

of samples

Broiler chicken

Pig

Cattle

BC

P

C

F01–F15

F16–F30

F31–F45

15

15

15

Lactococcus, Streptococcus, Clostridium, Saccharomyces cerevisiae, 

Aspergillus oryzae 등이 있으며[22], 가축에 급여 시 장내 균총 

개선[10], 사료 효율성 증대[16], 대사 장애 예방[20], 면역력 

증진[26] 등의 효과가 있다고 알려져 있어 가축 질병 예방과 

생산성 향상을 목표로 축산용 생균제로의 활용가치가 높게 

평가받고 있다.

하지만 최근 생균제의 인기가 급증함에 따라 국내에서 취급

되고 있는 상업용 제품군의 수도 함께 증가하면서 생균제의 

사용에 대한 정확한 과학적 근거에 따른 올바른 적용방법의 

기준 없이 무분별하게 사용되고 있으며, 이러한 생균제의 사

용으로 일관성 없는 효과에 대한 의문이 제기되어지고 있다

[12]. 따라서 효율적인 생균제 개발을 위하여 가축의 장내 미생

물 군집구조에 대한 과학적 근거제시와 축산용 생균제의 적용

을 위해 명확한 과학적 기반연구가 필요한 시점이다.

본 연구는 축산용 생균제의 적합한 적용을 위한 과학적 기

반을 마련하기 위해 차세대 염기서열 분석기술(Next-gen-

eration sequencing)을 활용하여 가축의 장내 미생물 군집구조

를 분석하고 비교함으로써 국내 축산분야에 생균제를 활용하

기 위한 미생물학적 기초자료를 제공하고자 한다.

재료  방법

닭, 돼지, 소의 분변 시료의 수집

가축의 장내 미생물 군총 분석을 위한 분변 시료는 전국의 

축사에서 무작위 채취하여 이용하였다. 닭의 분변, 돼지의 분

변, 소의 분변은 각각 15종을 채취하여 총 45종의 시료를 수집

하였고 각 시료는 군집의 변화를 최소화 하기 위해 보냉박스

을 통해 운반하여 실험에 사용하였다(Table 1).

가축 분변 시료의 total DNA 추출

수집한 가축 분변으로부터 total DNA를 추출하기 위해 

(QIAamp Fast DNA Stool mini Kit (QIAGEN, Hilden, 

Germany)를 사용하였으며, 제조사의 추출 방법에 따라 DNA

를 추출하였다. 각 시료로부터 추출된 dsDNA의 농도를 정밀

하게 측정하기 위해 Qubit 4 (Invitrogen, Waltham, Massa-

chusetts, USA) 장비를 이용하였으며, Nanodrop One 분광광

도계(Thermofisher scientific, waltham, Massachusetts, USA) 

장비를 이용하여 흡광도를 측정(Abs260nm/Abs280nm ratio)

한 후 1.5% agarose 전기영동을 통해 최종적으로 DNA 품질을 

검증하였다. 

16S metagenomic library 제작  Illumina Miseq 장비

를 이용한 염기서열 분석

 각 가축 분변 시료에서 추출한 total DNA에서 세균군집 

분석을 목적으로 16s RNA 유전자를 증폭하기 위해 V3-V4 re-

gion target primer set (forward : 5'-TCG TCG GCA GCG 

TCA GAT GTG TAT AAG AGA CAG CCT ACG GGN GGC 

WGC AG-3', reverse : GTC TCG TGG GCT CGG AGA TGT 

GTA TAA GAG ACA GGA CTA CHV GGG TAT CT A ATC 

C-3')와 KAPA HiFi HotStart Ready Mix (Roche, Base, 

Switzerland)를 이용하여 PCR을 수행하였다. PCR 반응 조건

은 95℃에서 pre-denaturation 5분, 95℃에서 denaturation 30

초, 55℃에서 annealing 30초, 72℃에서 polymerization 30초 

반응을 25회 반복하였으며, 72℃에서 5분간 최종 extension 반

응을 수행하였다. 또한 증폭산물은 AMpure XP (BECKMAN 

COULTER, Brea, California, USA) bead를 사용하여 증폭산물 

이외의 불순물을 제거하였다. 증폭산물에 index를 붙이는 2차 

PCR은 Illumina에서 제공하는 16S metagenomic sequencing 

library preparation 방법[7]에 따라 Nextera XT Index kit v2 

(Illumina, San Diego, California, USA)를 사용하였다. PCR 

반응 조건은 95℃에서 pre-denaturation 5분, 95℃에서 dena-

turation 30초, 55℃에서 annealing 30초, 72℃에서 polymer-

ization 30초 반응을 8회 반복하였으며, 72℃에서 5분간 최종 

extension 반응을 수행하였다. 각 시료로부터 제작된 library의 

농도 및 순도 품질 검사를 수행한 후 동일한 농도(4 nM)로 

희석하여 normalization하였으며, pooling을 통해 mixture를 

제작한 뒤 MiSeq Reagent Kit v3 cartridge (Illumina, San 

Diego, California, USA)에 주입하여 Miseq (Illumina, San 

Diego, California, USA) 장비를 통해 분석을 수행하였다.

데이터 분석

Miseq 장비에서 생산된 FASTQ 파일은 EzbioCloud (Chunlab 

Inc., Seoul, Korea) 플랫폼의 16S-based microbiome taxo-

nomic profiling (MTP) software [29]를 통해 분석하였다. 각 

시료에서 얻어진 read 중 PCR 과정에서 생산된 low quality, 

non-target, chimeric read는 제거 한 후 valid read를 97.0% 

이상의 염기서열 유사도 기준으로 OTU clustering하여 시료 

내 미생물 군집의 미생물 분포(composition), 다양성(diversity)

과 종 풍부도(richness), 균등성(eveness)을 조사하여 α-diver-

sity를 분석하였으며, β-diversity 분석을 통해 시료간의 상관

관계와 각 가축 장내미생물의 미생물학적 분류 수준에 따른 

biomarker를 분석하였다. 또한 β set-significance 분석 방법으

로 비모수 다변량 통계 검정인 PERMANOVA (Permutational 

multivariate analysis of variance) 분석[25]을 통해 각 가축 

장내 미생물 군집의 중심(mid point)와 산포(dispersion)을 분
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Table 2. Sequence summary and α-diversity indices

Sample ACE Chao1 Jackknife OTUs

BC4)

P5)

C6)

Significance1)

Significance2)

Significance3)

281.76±54.03

1,074.20±246.85

1,798.11±281.60

p<0.00001

p<0.00001

p<0.00001

260.67±60.71

1,045.88±241.19

1,761.18±283.55

p<0.00001

p<0.00001

p<0.00001

275.27±62.01

1,114.85±262.17

1,886.60±299.72

p<0.00001

p<0.00001

p<0.00001

216.27±71.03

955.93±229.06

1,599.47±270.10

p<0.00001

p<0.00001

p<0.00001

Sample NPShannon Shannon Simpson
Phylogenetic

diversity

BC4)

P5)

C6)

Significance1)

Significance2)

Significance3)

2.63±0.57

4.53±0.34

4.52±0.42

p<0.00001

p<0.00001

p=0.983

2.63±0.57

4.52±0.34

4.49±0.42

p<0.00001

p<0.00001

p=0.885

0.14±0.06

0.04±0.02

0.05±0.02

p<0.0001

p<0.0001

p=0.254

364.80±115.03

1,231.47±276.45

1,865.67±328.74

p<0.00001

p<0.00001

p<0.0001

Sample The number of valid reads Good’s coverage of library (%)

BC4)

P5)

C6)

94,687.73±2677.93

93,740.20±906.77

93,082.20±3238.46

99.95±0.02

99.83±0.04

99.69±0.05

석하였다.

결과  고찰

닭, 돼지, 소 분변시료의 α-diversity 분석

각 가축 별로 분변 내 세균 군집 분석을 바탕으로 산출된 

α-diversity 통계분석 결과를 Table 2에 정리하였다. 닭, 돼지, 

소 분변시료에서 Good's coverage of library 수치가 99.6% 

이상 측정되어 전체 세균 군집을 파악하는데 충분한 read를 

획득한 것으로 판단되었다. 각 분변 시료에서의 종 추정치

(OTUs) 수는 닭(216.27), 돼지(955.93), 소(1,599.47)로 나타났으

며, 종 풍부도(richness)를 나타내는 지표인 Chao1은 닭(260.27), 

돼지(1,045.88), 소(1,761.18)로 산출되었으며, ACE (Abundant- 

based coverage estimators)는 닭(281.76), 돼지(1,074.20), 소

(1,798.11)로 분석되었다. 또한, Jackknife 분석 결과 p-value가 

0.00001 미만으로 나타나 Chao1, ACE, Jackknife 지표를 활용

한 비모수적(non-parametric) 통계분석 결과에서 가축 품종 

간의 종 풍부도에 차이가 있는 것으로 나타났다. 종 다양성

(diversity)을 나타내는 지표인 Shannon diversity index는 닭

(2.63), 돼지(4.52), 소(4.49)로 나타났으며, Simpson은 닭(0.14), 

돼지(0.04), 소(0.05)로 산출되었다. 또한 NPShannon, Shan-

non, Simpson 지표의 경우, 닭과 돼지, 닭과 소 사이에서는 

종 다양성이 유의성 있는 차이를 가진 것으로 분석되었으나, 

돼지와 소 사이의 p-value 값은 각 지표별로 0.983, 0.885, 0.254

로 산출되어 통계적으로 유의성이 없는 것으로 확인하였다. 

Song 등[23]은 포유류와 조류의 장내 미생물 군집은 숙주 특이

성이 있다고 보고하였으며, 본 연구 결과에서도 조류에 속하

는 닭과 포유류에 속하는 돼지, 소에 대한 각 사이의 종 다양성

은 유의성이 있었으며, 둘 다 포유류에 속하는 돼지와 소 사이

의 종 다양성은 유의성이 없어 Song 등[23]의 보고와 유사한 

결과를 얻었다고 판단된다.

닭, 돼지, 소 분변시료의 세균 분포 분석

각 가축 분변시료의 세균 분포를 분석하기 위해 닭 분변시

료 15종, 돼지 분변시료 15종, 소 분변시료 15종을 그룹별로 

분류한 후 평균값을 산출하여 그룹간 비교를 하였으며, 각 가

축 분변시료의 미생물학적 분류 단계 수준별로 차지하는 미생

물의 상대적 분포비율을 Fig. 1에 나타냈다. 문(phylum) 수준

에서 비교 시, 세 종류의 가축 모두에게서 Firmicutes가 우점하

고 있는 것으로 확인되었다. 닭 분변시료의 경우 Firmicutes 

(82.48%), Proteobacteria (9.63%), Actinobacteria (4.69%), Bacter-

oidates (2.92%) 순으로 분석되었으며, 돼지 분변시료는 Firmi-

cutes (66.52%), Bacteroidates (27.78%), Proteobacteria (1.97%), 

Actinobacteria (1.59%) 순으로 분석되었고, 소 분변시료의 경우 

Firmicutes (48.23%), Proteobacteria (30.89%), Bacteroidates (11.01 

%), Actinobacteria (8.78%) 순으로 분석되었다. 이번 결과는 닭

의 분변시료가 다른 가축에 비해 Firmicutes 우점도가 더 높다

라는 Wei 등[24]의 보고와 동일하였으며, 돼지 분변시료의 경

우 Gerzova 등[4]에 의한 연구에서 우점 문이 Firmicutes (69.5± 

16.4%), Bacteroidates (22.3±10.0%), Proteobacteria (5.75±14.13 

%), Actinobacteria (1.36±0.96%) 순으로 분석된 바 있어 이전의 

연구와 유사한 결과를 확인할 수 있었다. 그러나 닭과 소 분변

시료의 경우, 이전 연구 결과들[2, 5, 15, 21]과 비교하였을 때, 

가장 많은 비율을 차지하는 문이 Firmicutes인 것은 동일하나 
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Fig. 1. Microbial composition and relative abundance in broiler chicken (BC), pig (P) and cattle (C) based on taxonomic levels 

of classification at phylum (A), class (B), order (C), family (D), genus (E) and species (F).

그 외 우점 문의 순서 및 상대적 분포비율은 다소 차이가 있었다. 

속(genus) 수준에서 비교 시, 닭 분변시료의 경우, 우점 속이 

Weissella (32.11%), Lactobacillus (20.45%), Escherichia (9.22%), 

Enterococcus (6.09%) 순으로 분석되었으며, 돼지 분변시료의 

경우 Prevotella (17.30%), Clostridium (13.52%), Lactobacillus 

(8.67%), Terrisporobacter (3.52%) 순으로 분석되었고, 소 분변

시료의 경우 Acinetobacter (16.56%), Psychrobacter (8.16%), 

Solibacillus (6.67%), Arthrobacter (5.33%) 순으로 분석되었다. 

닭 분변시료에서 우점 속은 대부분 유산균이며 Lactobacillus가 

가장 큰 상대적 분포비율을 나타내는 기존의 보고[6, 19]와는 

다르게 Weissella가 가장 큰 상대적 분포비율을 나타내었으며, 

Lactobacillus는 그 다음으로 위치하였다. 돼지 분변 시료의 경

우, Lactobacillus (21.19%), Provotella (20.89%), Subdoligranulum 

(7.75%), Selenomonas (7.06%) 순으로 분석된 Lim 등[13]의 보

고와 달리 이번 결과에서는 Provotella가 우점 속이었으며 그 

외 속들의 순서와 상대적분포비율 또한 다소 차이가 있었다. 

소 분변 시료는 토양 세균들이 속하는 Acinetobacter, Solibacil-

lus, Arthrobacter가 우점 속으로 분석되었는데 이는 잡식성인 

닭과 돼지와 달리 소는 초식성으로 국내 축산농가에서 배합사

료와 별개로 건초와 볏짚 같은 조사료를 급여하고 있어 이에 

기원된 것으로 예상된다[9].

종(species) 수준에서, 닭 분변시료의 우점 종은 Weissella 

paramesenteroides (22.31%), Weissella thailandensis (9.78%), 

Escherichia coli (9.22%), Lactobacillus helveticus (6.16%), Lacto-

bacillus gasseri (5.43%) 순으로 분석되었으며, 돼지 분변시료의 

우점 종은 Clostridium 속에 속하는 PAC001136_s (10.27%), 

Lactobacillus helveticus (5.50%), Terrisporobacter petrolearius 

(3.44%) 순으로 분석되었고, 소의 분변시료의 우점 종은 Psyc-

hrobacter maritimus (7.36%), Acinetobacter indicus (7.02%), Soli-

bacillus silvestris (6.67%), Acinetobacter harbinensis (4.23%) 순

으로 분석되었다(Table 3). 장내 미생물 군집과 유전체는 지역, 

축사 위생, 온도 등의 환경적 요인과 식성 차이, 항생제, 보조

사료의 종류, 수평 유전자 전달 등 다양한 원인으로 인해 차이

를 보일 수 있어[21], 통제된 조건에 따른 국내 가축 장내 미생

물 군집 분포에 대하여 추가적인 연구를 수행하여 비교할 경

우 학술적 가치는 더욱 증가할 것으로 사료된다.
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Table 3. Taxonomic classification at the phylum, genus and species levels showing microbial communities of each broiler chicken 

(BC), pig (P) and cattle (C)

Taxonomic rank in phylum
Proportion (%)

Taxonomic rank in species
Proportion (%)

BC P C BC P C

Firmicutes

Proteobacteria

Bacteroidetes

Actinobacteria

ETC(under 1% in average)

82.48

9.63

2.92

4.69

0.27

66.52

1.97

27.78

1.59

2.14

48.23

30.89

11.01

8.78

1.09

Weissella paramesenteroides

Lactobacillus helveticus

PAC001136_s (Clostridium genus)

Weissella thailandensis

Escherichia coli

Psychrobacter maritimus

Acinetobacter indicus

Solibacillus silvestris

Lactobacillus reuteri

Lactobacillus gasseri

Unclassified in higher taxonomic rank

Arthrobacter globiformis

Kurthia zopfii

Streptococcus gallolyticus

Acinetobacter harbinensis

Terrisporobacter petrolearius

Paeniclostridium ghonii

Enterococcus faecium

Acinetobacter albensis

Aerococcus viridans

Psychrobacillus psychrodurans

ETC(under 1% in average)

22.31

6.16

0.00

9.78

9.22

0.00

0.00

0.00

4.09

5.43

0.90

0.00

2.50

2.09

0.00

0.00

0.00

2.71

0.00

2.60

0.00

32.21

0.00

5.50

10.27

0.00

0.00

0.00

0.00

0.00

1.96

0.00

2.25

0.00

1.65

1.91

0.00

3.44

0.00

0.00

0.00

0.00

0.00

73.04

0.00

0.00

0.00

0.00

0.00

7.36

7.02

6.67

0.00

0.00

1.93

4.23

0.00

0.00

3.44

0.00

2.95

0.00

2.60

0.00

2.42

61.39

Taxonomic rank in genus 
Proportion (%)

BC P C

Weissella

Lactobacillus

Prevotella

Acinetobacter

Clostridium

Escherichia

Psychrobacter

Solibacillus

Enterococcus

Kurthia

Arthrobacter

Sporobacter

Corynebacterium

Streptococcus

ETC(under 1% in average)

32.11

20.45

0.00

0.00

0.00

9.22

0.00

0.00

6.09

3.86

0.00

0.00

3.24

2.13

22.9

0.00

8.67

17.30

0.00

13.52

0.00

0.00

0.00

0.00

1.65

0.00

1.86

0.00

1.95

55.04

0.00

0.00

0.00

16.56

2.05

0.00

8.16

6.67

0.00

0.00

5.33

3.43

1.35

0.00

56.44

닭, 돼지, 소 분변시료의 β-diversity 분석

각 가축 분변시료 간의 세균 군집구조를 비교 및 분석하기 

위해 Generalized UniFrac dissimilarity metrics [14]을 기반으

로 한 Principal coordinate analysis (PCoA) 분석과 UPGMA- 

dendrogram 분석을 수행하였다. 그 결과, 속 수준과 종 수준

에서 포유류인 돼지와 소의 분변시료는 조류인 닭에 비해 비

교적 가깝게 분류되었으며, 각 가축 분변시료 내 대부분의 클

러스터가 분리되어 나타남을 확인할 수 있었다. 이를 통해 닭, 

돼지, 소 분변시료의 각 미생물 군집은 유사하지 않고 각기 

다른 군집을 형성하고 있는 것을 확인하였다(Fig. 2).

β set-significance 분석  
각 가축 분변시료간 미생물 분포에 차이가 있는지 분석하기 위

해 Generalized UniFrac distance metric 기반의 PERMANOVA 

분석을 수행한 결과, p-value가 0.001로 나타나 '각 분변시료의 

세균 군집의 중심과 산포는 유사하다'는 귀무가설이 기각됨으

로써, 각 분변시료의 미생물 군집 분포의 중심 또는 확산이 

상호 간 다르다는 것을 확인할 수 있었으며, 닭, 돼지, 소 분변

시료의 미생물 분포가 다르다는 것을 통계학적으로 검증하였

다(Table 4).

Taxonomic biomarker 분석

문 수준의 단계부터 종 수준의 단계까지 닭, 돼지, 소 분변시

료의 상대적 균총 비율에 차이가 있어, 각 미생물 군집을 대표

하는 biomarker분석을 위해 선형 판별 분석 효과 크기(Linear 

discriminant analysis effect, LEfSe) [18] 분석법을 사용하였

다. 2.0 이상의 LDA (Linear discriminant analysis) score를 

effect size로 하여 지표로 사용하였으며, LEfSe 분석 결과를 

바탕으로 LDA score가 높은 상위 20종의 taxon, p-value와 각 

가축 분변시료 내 비율을 확인하였다(Table 5). 그 결과, 강

(class) 수준부터 세 종류의 가축 분변 군집에 상당한 미생물학

적 차이가 나타났고, 특히 Bacilli가 5.48081의 LDA score로 

가장 값이 컸으며, 돼지(13.13%)와 소(24.00%)에 비해 닭

(75.23%)에서 더 많은 상대적 분포를 나타냈다. 속 수준에서 

Weissella, Lactobacillus, Prevotella, Acinetobacter가 biomarker로 

작용하였으며, Weissella와 Lactobacillus가 닭을 다른 두 가축과 

구분할 수 있는 미생물로, Prevotella가 돼지를 다른 두 가축과 

구분할 수 있는 미생물로, Acinetobacter가 소를 다른 두 가축과 

구분할 수 있는 미생물로 분석되었다.

국외에서는 장내 미생물 군집 내 항생유전자 탐색[4], 면역 

유전자 조절[11], 신규 생균제 소재 탐색[27], 생균제를 비롯한 

여러 보조사료들의 체증효과[3]와 체증 관련 미생물 탐색[5, 

6] 등 다양한 축산 분야에서 차세대염기서열분석기술을 활용
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Fig. 2. Principal coordinate analysis and UPGMA clustering result based on Generalized UniFrac dissimilarity metric of bacterial 

communities on genus (A) and species (B) level (red, broiler chicken; green, pig; black, cattle).

Table 4. Permutational multivariate analysis of variance table for bacterial communities from broiler chicken (BC), pig (P) and cattle 

(C) using Generalized UniFrac distance metric analysis

Test PERMANOVA

Hypothesis Distributions of bacteria population of each fecal sample is similar

Groups Group size Sample size Permutations

Broiler chicken-pig-cattle 3 45 999

Inter set-distances BC P C

BC

P

C

－

q=0.001

q=0.001

p=0.001

－

q=0.001

p=0.001

p=0.001

－

하고 있으며, 관련 내용을 미생물과 연관시켜 분석하고 이해

하여 미생물 유전체에 대한 학문과 축산 산업을 동시에 발전

시켜 나가고 있다. 이러한 시대적 흐름에 맞추어 국내에서도 

축산가의 경쟁력 확보와 소득 증가를 위해서는 가축의 생산성 

증대는 필수적이다. 특히, 분석기술이 발전하면서 가축의 체

증은 가축 내 장내 미생물 군집과 밀접한 관련성이 있다고 

보고되고 있으며, Jiao 등[5]은 multivariable mixed linear 

model analysis을 통해 소의 체증에 Desulfopila가 긍정적인 상

관관계가 있으며 Paludibacter가 부정적인 상관관계를 형성한

다고 보고하였다. 또한 Johnson 등[6]은 닭의 체증에 많은 속 

수준의 미생물이 관여하며 Bilophila, Butyricimonas, Eggerthella 

등이 긍정적인 상관관계를 보여주었고, Anaerotruncus, Blautia, 

Arthromitus 등이 부정적인 상관관계를 형성한다고 보고하였

다. 그러나 다양한 외부요인에 의해 가축의 장내 미생물 군집

과 유전체는 변화할 수 있어 국내 가축에 특이적인 연구가 

지속적으로 수행되어야 할 필요가 있다[21]. 따라서, 본 연구를 

기초로 하여, 향후 축산가의 생산성 증대 및 산업 성장 도모를 

위해 축사 여건에 적합한 증체 관련 미생물의 탐색, 생애주기

별 장내 미생물 군집과 유전체 분석 및 각 가축에 특화된 생균

제 개발 등 추가적인 연구가 지속된다면 국내 축산농가에 긍
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Table 5. Biomarker analysis among broiler chicken (BC), pig (P) and cattle (C) using LEfSe analysis

Taxon name Taxon rank
LDA score

(log 10)
p-value

Proportion (%)

BC P C

Bacilli

Lactobacillales

Clostridiales

Clostridia

Firmicutes

Weissella

Leuconostocaceae

Proteobacteria

Pseudomonadales

Gammaproteobacteria

Moraxellaceae

Bacteroidia

Bacteroidales

Bacteroidetes

Weissella paramesenteroides

Lactobacillaceae

Lactobacillus

Prevotellaceae

Prevotella

Acinetobacter

Class

Order

Order

Class

Phylum

Genus

Family

Phylum

Order

Class

Family

Class

Order

Phylum

Species

Family

Genus

Family

Genus

Genus

5.48081

5.46240

5.26398

5.26398

5.21677

5.18143

5.18132

5.13933

5.10650

5.08683

5.07077

5.06848

5.06837

5.06789

5.02235

5.00790

4.99419

4.95300

4.89676

4.89647

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

<0.00001

75.23

66.53

 6.25

 6.25

82.48

32.11

32.11

 9.63

 0.33

 9.61

 0.32

 2.89

 2.89

 2.92

22.31

21.09

20.45

 0.00

 0.00

 0.32

13.13

11.34

44.34

44.34

66.52

 0.41

 0.41

 1.97

 0.37

 1.53

 0.36

27.77

27.77

27.78

 0.01

 8.68

 8.67

19.49

17.30

 0.34

24.00

 7.40

22.96

22.96

48.23

 0.03

 0.04

30.89

26.85

27.28

24.73

 9.03

 9.02

11.01

 0.02

 0.12

 0.12

 0.70

 0.10

16.56

정적인 효과로 작용할 수 있을 것으로 사료된다.
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록：차세 염기서열 분석을 이용한 소, 돼지, 닭의 장내 미생물 군집 분석  비교

정호진․하 수․신수진․정수지․류명선․양희종․정도연*

((재)발효미생물산업진흥원)

본 연구는 국내 가축의 장내 미생물 군집 분포와 시료간 미생물학적 차이에 대하여 차세대 염기서열 분석법

(NGS)을 이용하여 분석하였다. 전국의 축사에서 닭, 돼지, 소의 분변시료를 무작위로 채집하여 α-diversity를 분석

한 결과, 종 추정치와 종 풍부도가 세 종류의 가축 모두에서 통계학적 유의성을 가지면서 소, 돼지, 닭 순으로 

높게 분석되었다. 그러나 조류에 속하는 닭과 포유류에 속하는 돼지, 소에 대한 각 사이의 종 다양성은 통계학적 

유의성이 있는 것으로 분석되었으나, 돼지와 소의 사이의 종 다양성은 통계학적 유의성이 없는 것으로 분석되었

다. 각 가축 내 장내 미생물 군집의 분포를 분석한 결과, 문 수준에서 세 종류의 가축 모두 Firmicutes가 우점한 

것으로 나타났으며, 속 수준에서는 닭의 분변시료는 Weissella, 돼지의 분변시료는 Prevotella, 소의 분변시료는 

Acinetobacter가 우점 속으로 나타났다. 각 가축 분변시료의 미생물 군집 분포에 차이가 있는지 분석하기 위해 

PERMANOVA 분석을 수행한 결과, 닭, 돼지, 소의 분변시료 내 미생물 군집의 중심과 산포는 통계학적으로 유의

성을 가진 것으로 나타났다. 또한 각 가축 분변시료의 미생물 군집을 대표하는 biomarker를 분석하기 위해 LEfSe

분석을 수행한 결과, Weissella와 Lactobacillus는 닭의 분변을 다른 두 가축과 구분할 수 있는 미생물로, Preveotella

는 돼지의 분변을 다른 두 가축과 구분할 수 있는 미생물로, Acinetobacter는 소의 분변을 다른 두 가축과 구분할 

수 있는 미생물로 분석되었다. 본 연구를 기반으로 축사 여건에 적합한 체증 관련 미생물의 탐색, 생애주기별 장

내 미생물 군집과 유전체 분석 및 각 가축에 특화된 생균제 개발 등 추가적인 연구 진행에 필요한 미생물학적 

기초자료로 활용할 수 있을 것으로 기대된다.
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