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Abstract

This study examined the colostrum nutritive composition, immunoglobulin (Ig), 
and microbial community in Holstein and Jersey dairy cows according to the time 
after calving. The experiment used seven Holstein and three Jersey dairy cows. Co-
lostrum was collected immediately after calf calving, 12, and 24 hours, and stored at 
−80°C until analysis. An analysis of the nutritive composition in colostrum was 
performed using LactoScop. The immune indicators were analyzed using an ELISA 
Kit, and the microbial community was assessed using a Macrogen Inc. The protein 
level was high in all colostrum samples from Holstein dairy cows compared with 
Jersey dairy cows, but there was no significant difference according to the time after 
calving. Immune index analysis revealed high IgG and IgA concentrations in the 
colostrum of Holstein cows immediately after calving and 12 and 24 hours after 
calving, but the differences were not significant. The microbial community at the 
genus level revealed Staphylococcus to be predominant at a high rate in the colos-
trum of Holstein dairy cows and Enterococcus in Jersey dairy cows 12 hours after 
calving. Pseudomonas was predominant at a high rate in the colostrum of Jersey 
lactating cows immediately and 12 hours after calving. Chryseobacterium was pre-
dominant at a high rate in Holstein dairy cows 12 and 24 hours after calving. In 
conclusion, these results are expected to be used as research data on the correlation 
between quality, immunity, and microbial community in the colostrum. 
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서론

가축에 서식하는 미생물의 다양성, 숙주와의 상호 작용 구명은 

“오믹스(omics)” 기술의 발전으로 인해 밝혀지고 있다. 그중 metag-
enomics는 미생물 집단의 특성을 구명할 수 있으며[1], 복잡한 미생

물 생태계에서 우세 또는 하위 미생물과 그 역할을 식별하기 위한 

학문이다. 그중 착유우의 우유를 이용한 연구로는 사료 섭취에 따른 

착유우 품종 간 미생물 군집 분석[2], 가공 단계, 품질, 제품의 성숙

도, 풍미, 맛 질감, 제품 유통기한에 미치는 영향에 대한 주제로 진

행되었으나[3], 초유를 이용한 연구는 비교적 미비한 실정이다.

초유는 신생아와 갓 태어난 송아지의 성장과 건강에 밀접한 관계

가 있으며, 생명 유지 등에 중요한 역할을 하며[4], 주요 면역 지표인 

면역글로불린(immunoglobulin, Ig) G, IgA, IgM 등이 함유되어 있

다. 면역글로불린 성분은 송아지 출생 후 2-4시간에서 최대 16-27
시간 동안 흡수되며, 시간이 지날수록 흡수 능력은 감소된다[5]. 그

러므로 생후 일정기간 초유를 섭취하는 것은 필수적이다[6]. 이와 같

은 이유는 갓 태어난 송아지는 모체 항체에 대한 소 태반의 불투과

성으로 인해 면역이 없는 상태로 태어나기 때문이다[7]. 또한, pro-
biotics로 널리 사용되고 있는 유익균 Bifidobacterium과 Lactoba-
cillus 등이 함유되어 있으며[8], 영양소가 풍부하고 주요 성장인자와 

항균 효과의 장점이 있다[9].

국외에서는 분만 후 시간에 따른 초유 내 유질, 아미노산, 면역 변

화 뿐 아니라, 초유의 품질과 장내 미생물, 초유 내 미생물과 면역 

간의 상관관계 구명 연구가 진행되고 있다[10]. 또한 초유 내 미생물

을 이용한 송아지의 성장, 면역력 유지 및 향상을 위한 postbiotics 
후보군 선별 관련 연구도 수행되고 있다[11]. 국내에서는 초유의 관

리와 이용[12], 산차에 따른 착유우의 초유 내 면역 관련 단백질 변

화[13] 등의 연구가 진행되어 있으나, 착유우의 분만 후 초유 내 유

질, 면역 및 미생물 군집에 대한 연구는 매우 미비한 실정이다.

따라서 이번 연구는 홀스타인(Holstein)과 저지종 착유우의 분만 

직후, 12시간 및 24시간 후 초유 내 유질, 면역 및 미생물 군집을 분

석하여 축종과 시간대별로 비교하였다.

재료 및 방법

공시 동물 및 시험 사료

본 시험에 이용된 공시 동물은 동물보호법과 국립축산과학원 

동물실험윤리위원회에서 검토 승인한 동물실험 방법에 따라 진행

되었다(승인번호: NIAS-2019107). 홀스타인종 착유우 7두(개월

령, 59.23 ±  4.91 [average ±  standard error of the means]; 체중, 

735.42 ±  36.28 kg; 산차, 2.67 ±  0.33)와 저지종 착유우 3두(개월

령, 96.54 ±  20.40; 체중, 488.67 ±  20.34 kg; 산차, 4.33 ±  0.88)

을 선발하여 시험에 이용하였다. 급여 사료는 한국가축사양표준

(2022)의 영양소 요구량에 따라 국립축산과학원 낙농과에서 조사료

와 농후사료를 40:60의 비율로 total mixed ration (TMR)을 제조하

였으며, 공시 동물이 자유채식하도록 하였다. TMR의 사료 성분 분

석 결과는 Table 1과 같다. 홀스타인과 저지종 송아지의 생시 체중

은 각각 37.57 ±  2.59 kg과 25.33 ±  1.33 kg이었으며, 분만 직후 

어미소는 회복동으로 이동하였고, 수의사를 통해 분만 후 발병될 수 

있는 질병 진단, 기립 상태, 사료 섭취량 등을 모니터링한 결과 건강

상태는 양호한 것으로 판단되었다.

초유 채취 및 영양 성분 분석

초유는 홀스타인과 저지종 착유우의 송아지 분만 직후, 12시간 및 

24시간에 채취하였다. 채취 전 유두와 주변을 마른 천을 이용하여 1
차 세척 후 70% ethyl alcohol을 거즈에 묻혀 2차 세척하였다. 채취

자는 latex glove 착용 후 70% ethyl alcohol로 소독 진행 후 70℃의 

물로 세척한 양동이에 각각의 샘플링하였으며, 그후 50 mL conical 
tube에 30 mL씩 옮겨 담아 -80℃에 보관하였다.

-80℃에 보관 중인 초유를 4℃에서 녹인 후 지방, 단백질, 유당 및 

고형분 분석은 국제 표준에 따라 LactoScop (MK2; Delta Instru-
ments, The Netherland)를 이용하여 단파 적외선 영역(short wave-
length infrared)과 중파 적외선 영역(mid-wavelength infrared)에 

해당하는 5,011-925 cm-1 스펙트럼의 범위에 걸쳐 분석하였다.

면역 분석

-80℃에 보관 중인 초유를 4℃에서 녹인 후 enzyme-inked im-

Table 1. Chemical composition of the total mixed ratio 

Itema Contents
Mineral composition (DM basis, %)
 Ash 7.18
 Calcium 0.66
 Potassium 0.30
 Copper (mg/kg) 18.40
 Zinc (mg/kg) 115.73
 Iron (mg/kg) 240.67
 Manganese (mg/kg) 84.24
Chemical composition (DM basis, %)
 Dry matter 57.27
 Crude protein 15.62
 Crude fat 3.48
 Crude fiber 21.60
 Neutral detergent fiber 52.32
 Acid detergent fiber 36.16
 Non-fiber carbohydratesb 21.40
 Energy (Mcal/kg)
  Metabolizable energy 2.35
  Net energy for lactation 1.61
  Total digestible nutrient (%) 70.36

DM, dry matter.
aChemical analysis was performed by Woosung Feed Co., Ltd (Korea).
bAccording to Hall (2000) equation.
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munosorbent analysis (ELISA) Kit의 프로토콜에 따라 IgG (#Cat: 
E-10G; Immunology Consultants Laboratory, USA), IgM 

(E-10M; Immunology Consultants Laboratory) 및 IgA (E-10A, 

Immunology Consultants Laboratory)의 농도를 정량 평가하였다. 

정밀정량 평가를 위해 phosphate-buffered saline buffer로 초유를 

희석하였고, 그 후 vortex mixer를 사용하여 단계희석하였다. IgG
는 1/400,000로, IgM과 IgA는 1/20,000의 농도로 희석 후 100 μL
를 plate에 옮겨 담았으며, micro-plate spectrometer (Bioand, Ko-
rea)를 이용하여 450 nm에서 측정하였다. 또한 농도 정량을 위해 

표준물질을 사용하여 표준 곡선 그래프를 나타내었다.

초유 내 영양 성분과 면역 분석 결과의 통계분석은 GraphPad 

prism 8.0 program (GrpahPad software)을 사용하였으며, Bon-
ferroni’s multiple comparison을 이용한 ANOVA 분석을 통해 결

과를 도출하였다(p <  0.05).

미생물 군집 분석

미생물 군집 분석은 차세대 염기서열 분석법인 next generation 

sequencing을 이용하였으며, Macrogen Inc. (Korea)에 의뢰하여 

분석하였다. 초유의 라이브러리 구성을 위해 제조사의 프로토콜에 

따라 DNeasyPowerSoil Kit (Qiagen, Germany)를 이용하여 DNA
를 추출하였고, 각각의 sequencing된 시료는 Illunima 16S metage-
nomic sequencing library 프로토콜에 따라 준비하였다. DNA의 

정량과 품질은 Quant-IT PicoGreen (Invitrogen, USA) 및 Nano-
drop ND-2000 spectrophotometer (Thermo Fisher Scientific 
Inc., USA)을 이용하여 측정하였다. 박테리아의 군집 분석은 16S 

rRNA 유전자의 V3-V4 영역을 증폭하는 primer (V3-F: 5’-TC-
GTCGGCAGCGTCAGATGT-GTATAAGAGACAGCCTACG-
GGNGGCWGCAG-3’, V4-R: 5’-GTCTCGTGGGCTCG-
GAGATGTGTATAAGAGACAGGACTACHVGGGTATCTA-
ATCC-3’)를 사용하여 polymerase chain reaction (PCR) 증폭을 

하였으며, PCR mixture는 herculase Ⅱ fusion DNA polymerases 
(Agilent Technologies Inc., USA)를 사용하였다. 1차 PCR은 AM-
Pure beads (Agencount Bioscience, USA)를 이용하였으며, Nex-
teraXT Indexed primer를 사용하여 bar code를 붙이는 2차 PCR
을 진행하였다. 최종 산물은 PicoGreen을 이용하여 정규화 및 통합

하였고, qPCR quantification 프로토콜 가이드(KAPA Library 

Quantification kits for Illumina Sequencing platforms)와 TapeS-
tation D1000 ScreenTape (Agilent Technologies, Germany)를 이

용하여 라이브러리의 농도와 크기를 측정하였다. 최종 PCR 산물은 

차세대 염기서열 분석인 Illumina Miseq platform을 사용하여 제조

사의 메뉴얼에 따라 Macrogen Inc.에서 수행하였다. 염기서열 분석

이 완료된 후 품질 평가를 위해 FastQC (FastQC; ver. 0.11.8)를 통

해 Q score가 20 이상인 부분을 사용하였으며, 분석의 정확성 향상

을 위해 KneadData (KneadData; The Huttenhower Lab)를 이용

하여 host 서열 및 adapter 서열을 제거한 후 데이터 분석을 수행하

였다. 이렇게 얻어진 DNA 판독 값을 centrifuge 방법과 NCBI 데이

터베이스를 이용하여 각 시료의 DNA 판독 값들을 분류하였다. 이를 

바탕으로 QIIME2 (ver. 2021.11)를 이용하여 미생물 군집 분석을 수

행하였고, phylum과 genus 수준의 분류학적 조성을 나타내었다.

결과

초유 내 영양 성분 및 면역 지표 변화

홀스타인과 저지종 착유우의 분만 직후, 12시간 및 24시간 후 초

유 내 지방, 단백질, 유당 및 고형분 분석 결과는 Fig. 1과 같다. 분만 

직후 홀스타인종 착유우의 초유 내 지방, 단백질, 유당 및 고형분 함

량은 각각 약 5.85%, 16.24%, 2.68% 및 24.95%, 저지종 착유우의 

초유에서는 약 8.37%, 14.11%, 3.18% 및 25.9%를 보였다. 축종 간 

비교 결과, 분만 직후 초유 내 지방(5.85% vs. 8.37%) 함량은 홀스타

인종 착유우에 비해 저지종 착유우에서 높은 농도를 보였으나, 유의

적(p >  0.05)인 차이를 보이지 않았고, 분만 직후 단백질(16.24% 

vs. 14.11%) 함량은 저지종 착유우에 비해 홀스타인 착유우에서 높

은 농도를 보였으나 유의적(p >  0.05)인 차이를 보이지 않았다. 축

종별 시간대에 따른 유질은 유의적(p <  0.05) 차이를 보였지만, 축

종 간 시간대별 유질은 유의적(p >  0.05) 차이를 보이지 않았다. 또

한 저지종 착유우의 우유는 홀스타인종 착유우의 우유에 비해 유지

방과 유단백질 함량이 비교적 높다고 알려져 있으나, 초유에서는 각 

성분별 다른 결과를 보인 것을 확인할 수 있었다.

홀스타인과 저지종 착유우의 분만 직후, 12시간 및 24시간 후 초

유 내 면역 지표 분석 결과는 Fig. 2와 같다. 홀스타인과 저지종 착

유우의 분만 직후 초유 내 IgG 농도는 평균 147.93과 96.61 mg/

mL, 분만 후 12시간에서는 평균 112.46과 82.06 mg/mL, 그리고 

분만 후 24시간에서는 평균 68.97과 52.80 mg/mL의 농도를 보였

다. 이는 축종별 분만 직후 초유에 비해 분만 후 12시간과 24시간대 

초유 내 면역 관련 지표 함량이 유의적(p <  0.05)으로 감소하는 것

을 확인 할 수 있었다. 또한 저지종 착유우에 비해 홀스타인종 착유

우의 초유에서 높은 농도를 보였지만 유의적(p >  0.05)인 차이를 보

이지 않았다.

초유 내 미생물 군집 변화

홀스타인과 저지종 착유우의 분만 직후, 12시간 및 24시간 후 초

유 내 phylum 수준의 미생물 군집 조성과 비율 변화 결과는 Figs. 3, 

4와 Supplementary Tables 1-3과 같다. 분만 직후 초유에서는 두 

축종 간 8종의 미생물이 공통적으로 확인되었고, 홀스타인과 저지

종 착유우에서 각각 1종과 7종의 고유의 미생물을 확인하였다(Fig. 

3; relative abundance ≥  0.1%). 그중 홀스타인종 착유우에서는 

Proteobacteria (40.28%), Firmicutes (32.4%), Bacteroidetes 
(11.23%), Actinobacteria (10.19%) 및 Deniococcus-Thermus 
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(3.02%)의 군집 비율을 보였으며, 저지종 착유우에서는 Proteobac-
teria (46.47%), Firmicutes (26.20%), Actinobacteria (15.66%), 

Bacteroidetes (6.44%) 및 Deniococcus-Thermus (<  1%)의 군집 비

율을 보였다. 두 축종 간 비교 결과, 세 번째로 높은 군집 비율을 보
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인 미생물(홀스타인종 착유우, Bacteroidetes; 저지종 착유우, Acti-
nobacteria)이 다르다는 것을 알 수 있었다(Fig. 4A and Supple-
mentary Table 1; relative abundance ≥  1%). 분만 12시간 후 초유

에서는 두 축종 간 8종의 미생물이 공통적으로 확인되었고, 홀스타

인과 저지종 착유우에서 각각 2종과 1종의 고유 미생물을 확인하였

다(Fig. 3; relative abundance ≥  0.1%). 그중 홀스타인종 착유우에

서는 Proteobacteria (36.37%), Bacteroidetes (26.54%), Firmicutes 
(21.73%), Actinobacteria (10.99%) 및 Bdellovibrionota (<  1%)의 

군집 비율을 보였으며, 저지종 착유우에서는 Proteobacteria (41.04%), 

Firmicutes (27.26%), Bacteroidetes (16.27%), Actinobacteria 

(9.51%) 및 Bdellovibrionota (1.81%)의 군집 비율을 보였다. 두 축종 

간 비교 결과, 세 번째로 높은 군집 비율을 보인 미생물(홀스타인종 

착유우, Firmicutes; 저지종 착유우, Actinobacteria)이 다르다는 것

을 알 수 있었고, 시간대별 초유 내 미생물 군집 비교 결과, 12시간

에서는 Bdellovibrionota가 새로운 군집을 보였다(Fig. 4B and Sup-
plementary Table 2; relative abundance ≥  1%). 분만 24시간 후 

초유에서는 두 축종 간 7종의 미생물이 공통적으로 확인되었고, 홀

스타인과 저지종 착유우에서 각각 5종과 1종의 고유 미생물을 확인

하였다(Fig. 3; relative abundance ≥  0.1%). 그중 홀스타인종 착유

우에서는 Proteobacteria (31.74%), Bacteroidetes (28.41%), Firmic-
utes (20.66%), Actinobacteria (8.59%) 및 Cyanobacteriota (2.97%)

의 군집 비율을 보였으며, 저지종 착유우에서는 Proteobacteria 

0 h colostrum 12 h colostrum 24 h colostrum

Fig. 3. Venn diagrams showing the phyla of colostrum microbes shared between and unique to the Holstein and Jersey dairy cows. Rela-
tive abundance of major phyla (relative abundance ≥ 0.1%) for all individuals. H, Holstein; J, Jersey. Holstein, n = 7; Jersey, n = 3.

Fig. 4. Bacterial composition and dynamics of the colostrum at the phylum level in Holstein and Jersey dairy cows at 0 (A), 12 (B), and 24 
hours (C). Relative abundance of the five predominant phyla in the two groups (Relative abundance ≥ 1% and values are the averages). 
Holstein, n = 7; Jersey, n = 3.
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(38.52%), Bateroidetes (21.35%), Firmicutes (18.36%), Actinobac-
teria (17.3%) 및 Cyanobacteriota (<  1%)의 군집 비율을 보였다. 두 

축종 간 비교 결과, 우점 미생물 군집의 순서는 비슷하였으며, 시간

대별 초유 내 미생물 군집 비교 결과, 24시간에서는 Cyanobacterio-
ta가 새로운 군집을 보였다(Fig. 4C and Supplementary Table 3; 

relative abundance ≥  1%).

홀스타인과 저지종 착유우의 분만 직후, 12시간 및 24시간 후 초

유 내 genus 수준의 미생물 군집 조성과 비율 변화 결과는 Figs. 5, 6
과 Supplementary Table 1-3과 같다. 분만 직후, 12시간 및 24시간 

후 홀스타인과 저지종 착유우의 초유에서 각각 49, 52 및 50종의 

genus 수준 미생물이 공통으로 확인되었고, 홀스타인종 착유우에서

는 각각 49, 36 및 43종과 저지종 착유우에서는 각각 61, 20 및 23

종의 genus 수준 고유 미생물을 확인하였다(Fig. 5; relative abun-
dance ≥  0.1%). 그중 Stenotrophomonas는 분만 직후 홀스타인종 

착유우에 비해 저지종 착유우의 초유에서 높은 군집 비율을 보였고

(2.08% vs. 14.02%), 12시간(1.17% vs. 1.67%)에서는 비슷한 군집 

비율을 보였으며, 24시간에서는 발견되지 않았다. Staphylococcus는 

분만 직후(12.4% vs. 4.95%)와 12시간(5.08% vs. <  1%)에서는 저지

종 착유우에 비해 홀스타인종 착유우의 초유에서 높은 군집 비율을 

보였으며, 24시간에서는 발견되지 않았다. Enterococcus는 분만 직

후에는 두 축종 간 비슷한 군집 비율을 보였으나(1.91% vs. 2.06%), 

12시간(<  1% vs. 19.80%)과 24시간(<  1% vs. 15.25%)에서는 홀스

타인종 착유우에 비해 저지종 착유우의 초유에서 높은 군집 비율을 

보였다. Chryseobacterium는 분만 직후(2.17% vs. < 1%), 12시간

0 h colostrum 12 h colostrum 24 h colostrum

Fig. 5. Venn diagrams showing the genera of colostrum microbes shared between and unique to the Holstein and Jersey dairy cows. Rel-
ative abundance of the major genera (relative abundance ≥ 0.1%) for all individuals. H, Holstein; J, Jersey. Holstein, n = 7; Jersey, n = 3.
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(11.77% vs. 4.01%) 및 24시간(12.45% vs. 5.64%)에서 저지종 착유

우에 비해 홀스타인종 착유우 초유에서 높은 군집 비율을 보였으며, 

Rhodococcus는 분만 직후(2.48% vs. not detected)와 12시간(5.23% 

vs. 3.98%)에서 저지종 착유우에 비해 홀스타인종 착유우에서 높은 

군집 비율을 보였고, 24시간(5.48% vs. 8.80%)에서는 홀스타인종 착

유우에 비해 저지종 착유우에서 높은 군집 비율을 보였다.

고찰

초유 내 지방은 갓 태어난 송아지의 주요 에너지원이며[14], 단백

질은 약 24시간 동안 gluconeogenesis에 중요한 역할을 하고, 이는 

뇌가 사용하는 핵심 에너지원인 glucose 생산과 관련이 있다[4]. 

Soufleri 등[15]에 따르면 초유 내 성분은 환경, 사료 및 산차에 따라 

달라질 수 있으며, 일반농가의 홀스타인 착유우의 분만 직후 초유 

내 성분분석 결과, 지방 약 6.37%, 단백질 약 17.83%, 유당 약 

2.15% 및 고형분 약 25.80% 범위의 결과를 보였다. Morrill 등[16]

의 연구에 따르면, 지역, 산차 및 초유의 보관 상태에 따른 홀스타인

종과 저지종 착유우의 초유 내 성분 비교 결과, 지방(홀스타인종 vs. 
저지종; 5.3% vs. 5.3%), 단백질(12.5% vs. 12.6%), 유당(3.0% vs. 
2.9%) 및 고형분(22.2% vs. 23.0%) 함량은 유의적(p >  0.05)인 차이

를 보이지 않았다. 이번 연구에서도 선행연구와 유사한 결과를 보였

으며, 또한 Lim 등[17]의 결과와 유사하였다. 초유 내 면역글로불린 

중 IgG는 약 80-90%, IgM은 약 7%, IgA는 약 5%의 비율을 차지하며

[6], IgM과 IgA(약 3-4일)는 IgG(약 21-28일)보다 비교적 짧은 반감

기를 가지고 있다[18]. 그중 IgG는 초유 내 주된 면역글로불린으로서 

초유의 품질과 직접적인 연관이 있으며, 일반적으로 초유 내 IgG 농

도가 50g/L 이상 함유되어 있으면 좋은 품질을 유지한다고 할 수 있

다[19]. 또한 초유 내 IgG 농도가 50 g/L 미만이면 불량, 50 g/L 이상 

100 g/L 미만이면 양호, 100 g/L 이상이면 우수한 품질로 평가되며

[20], Morrill 등[16]의 연구에 따르면 지역, 산차 및 초유의 보관 상태

에 따른 홀스타인종과 저지종 착유우의 초유 내 평균 IgG의 농도는 

각각 74.2와 65.8 mg/mL의 결과를 보였다. 이번 연구의 홀스타인과 

저지종 착유우의 분만 직후부터 24시간의 초유 내 지방, 단백질 및 

유당 함량은 선행연구결과와 유사하였으며, 또한 IgG 농도가 50 g/L 

이상이므로 초유 품질은 양호한 것으로 판단할 수 있었다.

Dunn 등[21]에 따르면 초유 내 유당은 IgG의 농도와 음의 상관

관계가 있다고 하였으며, 이는 유당 농도가 증가하게 되면 IgG를 희

석한다는 결과를 제시하였다. 또한 Parrish 등[22]에 따르면 IgG는 

단백질로 구성되어 있으므로 초유 내 단백질 함량과 양의 상관관계

에 있음을 시사하였으며, 최근 연구에 따르면 초유 내 단백질과 IgG 

농도 간의 약 70%의 상관관계를 확인하였다[23]. 또한, Bartier 등
[24]에 따르면 초유 내 고형분 함량을 측정하여 면역글로불린 함량

을 간접적으로 평가할 수 있다고 하였으나, Morrill 등[16]은 홀스타

인과 저지종 착유우의 초유 내 영양 성분과 IgG 농도는 상관관계가 

없다고 하였다. 이번 연구에서는 두 축종 간 시간대별 유질과 면역 

지표는 유의적(p >  0.05) 차이를 보이지 않았지만, 홀스타인종 착유

우의 시간대별 유당과 단백질 함량의 결과는 IgG 농도에 영향을 줄 

수 있는 가능성을 시사하였으며, 이는 Parrish 등[22]과 Løkke 등

[23]의 선행연구결과와 유사하였다.

초유 품질은 일반적으로 IgG 농도에 의해 평가되지만 송아지의 

수동적 면역 전달력과 초유를 이용한 산업 공정에 영향을 미칠 수 

있으므로[25], 초유 내 미생물 군집 분석이 필요하다. Van Hese 등
[10]의 연구에 따르면, Holstein Friesian (HF)과 Belgian Blue종 착

유우 초유 내 phylum 수준의 Proteobacteria, Firmicutes, Bacteroi-
detes 및 Actinobacteria가 우점하였으며, 사람의 모유와 돼지의 초

유에서도 비슷한 경향의 미생물 군집 우점 결과를 보였다[26]. 또한 

Niyazbekova 등[27]의 연구에 따르면 염소의 초유 내 Proteobacte-
ria, Actinobacteria, Firmicutes 및 Bacteroidetes의 순서로 우점한 

결과를 보였다. 이번 연구의 초유 내 phylum 수준의 미생물 군집 비

율 축종과 시간대별로 차이를 보였으나, 우점한 미생물의 종류는 축

종별 큰 차이를 보이지 않는 것을 확인하였으며, 선행연구결과와 유

사하였다.

초유 내 병원성 박테리아의 군집은 어미소의 영양, 질병 등과 같

은 건강상태[28], 분만 시 주변 환경, 초유 수집 및 보관 등과 같은 

환경적 요인에 따라 변화할 수 있다[6]. Stenotrophomonas는 일반적

으로 사람과 동물을 감염시킬 수 있는 병원성 박테리아의 일종으로, 

착유우의 유 생산량이 감소하는 부정적인 영향을 줄 수 있다. 선행

연구에 따르면, 유방 관련 질환에 노출된 착유우의 유선과 우유에서 

Stenotrophomonas가 높은 군집을 보였는데, 이는 유선조직에 감염

을 일으켜 이와 같은 질환을 일으킬 수 있다고 하였다[29]. 그러나 

Zhang 등[2]의 연구에 따르면 아급성 산독증이 유발된 착유우에서

도 위와 같은 결과를 보였지만, 군집 비율과 유방염과의 연관성을 

확립할 수 없다고 하였다. Lima 등[30]의 연구에 따르면 유방염이 

걸린 착유우와 건강한 착유우의 초유 내 genus 수준의 미생물 군집 

비교 결과, 건강한 착유우의 초유 병원성 박테리아인 Staphylococ-
cus가 발견되었다고 하였다. Staphylococcus는 초유 내 가장 높은 군

집 비율을 보이고 우유 내 질소를 분해해 유질 향상에 도움을 줄 수 

있으며, 체세포 수와는 음의 상관관계를 보인다고 하였다[31]. 착유

우의 우유에서 분리한 Enterococcus는 일반적으로 박테리오신, 유기

산, 과산화수소 등의 물질을 생성하여 유방염의 병원성 박테리아의 

성장을 억제시키는 유익균으로 알려져 있다[32]. Chryseobacterium
은 우유와 유제품에 부정적인 영향을 준다고 알려져 있으나[3], 

Hantsis-Zacharov 등[33]에 따르면 우유 내 Chryseobacterium은 

약 4-5% 비율을 차지하고, H8T strain 유전자와 관련이 있으며, 이

는 지방과 단백질 분해 활성에 영향을 줄 수 있다고 하였다. 또한 우

유와 치즈에서 흔히 발견된다고 알려져 있다[34]. 또한 Coton 등

[34]의 연구 결과와 비교하였을 때 Chryseobacterium은 우유에 비

해 초유에서 비교적 높은 군집 비율을 보이는 것을 알 수 있었다. 
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Rhodococcus는 유방염에 걸린 착유우의 우유에서 발견되지만, 유제

품의 풍미, 생물학적 화합물 생산 및 기능에 기여할 수 있는 지방 대

사, 지방산 합성과 당지질 대사에 중요한 역할을 한다[35]. 최근 연

구에 따르면, 초유나 우유 내 병원성 박테리아는 갓 태어난 동물에

게 부정적인 영향을 주는 것으로 간주되어져 왔으나, 일정량의 병원

체에 노출된 동물은 후속 감염에 대한 저항력이 더 강한 내성을 가

질 수 있다[36]. Chen 등[37]의 연구 결과에서도 건강한 착유우의 

초유에는 유익균과 앞서 언급된 병원성 박테리아가 모두 포함되어 

있다는 것을 확인하였으며, Bartkiene 등[38]의 연구에 따르면 초유 

내 Enterococcus와 Staphylococcus는 IgG 농도와 양의 상관관계가 

있다고 하였다. 또한, 병원성 박테리아를 포함한 초유 내 박테리아

들은 장내 미생물 군집 형성에 매우 중요하다고 알려져 있다[39]. 그

러므로 일반적으로 병원성 박테리아로 알려진 미생물들은 초유에서 

갓 태어난 송아지의 면역 형성에 관련이 있는 것으로 판단되며, 

Chen 등[37]은 초유 내 병원성 박테리아가 송아지의 조기 면역 향

상 간의 상관관계 연구의 필요성을 언급하였다. 이번 연구에서는 축

종 별 시간대에 따라 genus 수준의 Stenotrophomonas, Staphylo-
coccus, Enterococcus, Chryseobacterium 및 Rhodococcus의 군집 

비율이 달라 진 것을 확인할 수 있었으며, 이는 홀스타인과 저지종 

착유우의 초유 내 서로 다른 유익균의 군집뿐 아니라 병원성 박테리

아의 종류 및 군집 비율이 다르다는 것을 알 수 있었다.

Van Hese 등[10]의 연구에 따르면, IgG 농도가 낮은 HF종 착유

우의 초유 내 Pseudomonas와 Delftia의 군집의 비율이 높다고 하였

으며, Quintieri 등[40]에 따르면 Pseudomonas는 우유와 유제품의 

품질 저하에 영향을 줄 수 있다고 하였다. 이번 연구에서는 분만 직

후와 12시간 초유 내 IgG, 단백질 및 유당 함량은 저지종 착유우에 

비해 홀스타인종 착유우에서 높은 농도를 보였으며, 분만 직후

(5.74% vs. 6.80%)와 12시간(7.50% vs. 9.29%)의 Pseudomonas는 

홀스타인종 착유우에 비해 저지종 착유우에서 높은 군집 비율을 보

였다. 그러므로 이번 연구를 통해 초유 내 genus 수준의 Pseudomo-
nas 군집 비율은 면역뿐 아니라 초유 품질에 영향을 줄 수 있는 가능

성을 시사하였다. 그러나 genus 수준의 Delftia는 분만 직후에서는 

군집 형성이 이루어지지 않았고, 12시간(1.96% vs. 1.36%)에서는 두 

축종 간 비슷한 경향의 군집 비율을 보였다. 또한 초유 내 genus 수
준의 미생물 군집 종류와 비율이 선행연구와 다른 부분을 확인하였

는데, 이는 품종 별 차이뿐 아니라 나라별 지질학적 차이, 섭취 사료

의 종류, 환경(계절 포함) 등에 따라 미생물 군집의 변화가 있기 때

문이다[41]. 그러므로 향후 국내에 서식하는 착유우의 초유 내 미생

물 군집과 기능적 역할 구명뿐 아니라 성분 및 면역 간의 상관관계 

연구가 필요할 것으로 생각된다.

이번 연구를 통해 축종과 시간대별 초유 내 미생물 군집 비율과 종

류가 서로 다르다는 것을 확인할 수 있었으며, 이는 초유의 유질과 면

역에 영향이 있을 가능성을 확인하였다. 이와 같은 결과는 국내 착유

우의 초유를 이용한 미생물, 면역 및 유질 간 상관관계 연구의 기초 

자료로써 쓰일 수 있을 것으로 생각되고, 향후 초유 내 유용 미생물들

을 이용한 홀스타인과 저지종 송아지의 성장, 면역력 유지 및 향상을 

위한 postbiotics 개발 및 산업화 연구에 도움이 될 것으로 생각된다.
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