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Abstract
Demand for the development of non-antibiotic growth promoters (AGP) in animal 
production surged in recent years. However, elucidating the specific mechanisms and 
action of prebiotics, probiotics, and synbiotics as non-AGP in animals is still in 
progress. This work investigated and compared faecal microbiotas of weaned piglets 
under the administration of a basal diet (CON) and with prebiotic lactulose (LAC), 
probiotic Enterococcus faecium NCIMB 11181 (PRO), or their synbiotic combination 
(SYN). Although prebiotics and/or probiotics in the diet significantly increased 
alpha-diversity compared with CON values, no differences were detected in richness 
and diversity values among the treatment groups (LAC, PRO, and SYN). At phylum 
level, the Firmicutes to Bacteroidetes ratio increased in the treatment groups in 
comparison to the CON group, and the lowest abundance of Proteobacteria was 
found in LAC group. At family level, Enterobacteriaceae decreased in all treatments, 
especially more than 10-fold reduction in LAC group compared with CON group. At 
genus level, the highest abundance of Oscillibacter was detected in PRO group, the 
highest Clostridium in LAC group, and the highest Lactobacillus in SYN group; the 
abundance of Escherichia was lowest in LAC group. Clustering in the DAPC plots 
illustrated distinct separation of the feeding groups (CON, LAC, PRO, and SYN) from 
one another, showing that microbial communities had different compositions 
according to different feed additives. Effects of LAC and PRO treatments on the faecal 
microbiota suggest independent mechanisms; nonetheless, the impact of SYN might 
also be distinct from that when each are administered singly as LAC or PRO.
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서 론

장관 내 서식하는 균총은 인간뿐만 아니라, 동물의 건강에도 영향을 미치는 주요 요인 중의 하나로 인식

되고 있다(Valeria and Francesco, 2015; Coreen and James, 2012; O'Connor et al., 2014; 

Mao et al., 2014; Lallès et al., 2007; Richards et al., 2011). 즉, 장관에 존재하는 미생물이 장내환

경을 안정하게 유지함으로써, 숙주의 대사 활성 및 면역을 조절하고(Hemarajata and Versalovic, 
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2012), 병원균의 침투를 방어하며(O'Connor et al., 2014), 숙주

의 생리와 생산성에 영향을 주는 것으로도 알려져 있다(Richards 

et al., 2011). 또한, 최근의 연구결과에 의하면 연령(Kim et al., 

2011), 식이(Yan et al., 2013), 이유(Pajarillo et al., 2014a) 및 

항생제(Unno et al., 2015)를 포함한 다양한 요인들이 숙주의 장

내 균총에 영향을 주는 것으로 확인된 바 있다. 이러한 연구결과들

은 인간뿐만 아니라, 동물의 질병 예방 및 생산성 향상과 관련하여 

매우 중요한 주제로 부각되고 있다. 

돼지는 성장하는 동안에 끊임없이 각종 스트레스에 시달리게 되며 

(Lallès et al., 2007; Pluske et al., 2009; Bomba et al., 

2014), 특히 자돈의 이유 전후에 장내 균총이 급격한 변화를 나타

내는 것으로 알려진 바 있다(Lallès et al., 2007; Pajarillo et al., 

2014a). 이유 이후에도 사료 등 다양한 요인에 의해 장내균총의 

변화가 일어나며, 이것이 돼지의 건강 및 생산성에 영향을 주게 된

다. 따라서, 장내 균총을 돼지의 건강에 긍정적인 방향으로 유도하

기 위해 다양한 프로바이오틱스와 프리바이오틱스 소재들이 연구

되어 왔으며, 이를 통해 장내 융모의 길이 증가, 병원성 세균 억제, 

면역력 향상 등을 통하여 돼지의 질병 저항성 강화 및 생산성 증대

에 관한 효과들이 보고되었다(Hemarajata and Versalovic, 

2012; Kim and Isaacson, 2015; Konstantinov et al., 2004; 

Krause et al., 2010; Lee et al., 2012; Guerra-Ordaz et al., 

2014; Sattler et al., 2014).

그동안 probiotics와 prebiotics가 장내 균총에 미치는 영향을 연

구하기 위해 culture-dependent가 주로 사용되어 왔으며, 이외에

도 quantitative PCR과 denaturing gradient gel electrophoresis 

방법 등을 이용하여 연구되고 있다(Lee et al., 2012; Martinez 

et al., 2012; Guerra-Ordaz et al., 2014; Sattler et al., 2014; 

Pajarillo et al., 2015a). 그러나 이러한 연구방법들은 장내 균총

의 극히 일부분만 알 수 있기 때문에, 차세대 염기서열분석방법인

16S rRNA gene pyrosequencing과 bioinformatics 기법을 혼

용한다면 장내 균총을 전반적으로 분석할 수 있으므로, 더욱 효율

적으로 장내 균총에 관한 연구가 가능해질 것이다.

본 연구에서는 프로바이오틱 특성을 가진 Enterococcus faecium 

NCIMB 11181과 prebiotic lactulose를 급여한 이유자돈의 분변

을 채취한 후에, 균총의 분포도 및 다양성을 차세대 염기서열분석방

법인 pyrosequencing 기법으로 비교 분석하였다.

재료 및 방법

실험용 돼지 및 사육환경

출생일과 이유시기(4주령)가 동일한 총 79마리의 돼지를 사용하였

으며, 각각 펜(pen)에 자유롭게 배치한 뒤 2주 동안은 각 개체간의 

장내 균총 차이가 발생하지 않도록 어떠한 사료 첨가제나 항생제를 

첨가하지 않은 기본 사료를 동일하게 급여하였다. 그 후, 각 그룹은 

control 그룹(CON; n=15), prebiotic(lactulose) 그룹(LAC; 

n=15)(Chae et al., 2015), probiotic(Enterococcus faecium 

NCIMB 11181) 그룹(PRO; n=20) (Pajarillo et al., 2015a), 

synbiotic(lactulose+E. faecium NCIMB 11181) 그룹(SYN; 

n=29)으로 나누어 2주간 급여실험을 진행하였다. Probiotic 균주

인 E. faecium NCIMB 11181 (LactifermⓇ; Chr. Hansen, 

Nienburg, Germany)은 1.0×109 colony forming units(CFU)/

사료 kg 수준으로 급여하였고, prebiotic으로 사용된 lactulose의 

경우 5 g/사료 kg 수준으로 급여하였다. 돈사 온도 및 습도는 각각 

25℃, 60%로 유지하였다.

분변시료의 채취 

자돈의 분변시료 채취는 총 2회(0주와 2주) 실시하였으며, 2주간 

기초사료, lactulose 또는 E. faecium NCIMB 11181을 첨가한 

사료를 급여한 이유자돈의 항문을 자극하여 분변을 채취하였다. 

채취한 분변은 곧바로 아이스박스에 넣어 10℃ 이하 저온상태를 

유지하였으며, 가능한 빠른 시간 내에 다음 실험에 사용하였다. 

Metagenomic DNA의 분리

채취한 이유자돈의 분변에서 원래의 군집 조성을 그대로 반영할 수 

있는 DNA를 얻기 위해 분변 채취 후 한 시간 이내에 UltraCleanⓇ 

Fecal DNA Isolation Kit(MO BIO Laboratories, Carlsbad, 

CA, USA)를 사용하여 분변 내 미생물의 metagenomic DNA를 

추출하였다(Pajarillo et al., 2014a, b). 분변에서 추출한 me-

tagenomic DNA를 UV/Vis spectrophotometer(Mecasys, 

Daejeon, Korea)를 이용하여 농도와 순도를 확인하였으며, 추출

한 metagenomic DNA는 1.5% (w/v) agarose gel에 전기영동

을 통하여 DNA의 상태를 검증하였다. 16S rRNA 유전자 PCR을 

통해 DNA내 PCR 저해물질의 유무를 확인하였다. 

분변내 균총의 16S rRNA 유전자서열 분석 

분변내 균총 분석을 위해 16S rRNA 유전자의 high-throughput 

분석기법인 pyrosequencing 기술을 이용하였다. 16S rRNA 유

전자의 hypervariable region인 V1-V3 region을 타겟으로 증폭

하여 Roche 454 GS FLX Titanium 장비(454 Life Sciences, 

Branford, CT, USA)를 이용하여 분변 내 균총을 분석하였다 
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Total number 
of reads

Number of 
OTU1)3) Chao13) ACE2)3) Shannon3) Simpson 

(1-D)3)

CON (n=15) 80,251 669 810 1,067 4.51 (4.02, 5.15) 0.958 (0.890, 0.985)
LAC (n=15) 100,172 735 1,472 1,992 5.06 (4.24, 5.57) 0.977 (0.958, 0.989)
PRO (n=20) 98,156 853 1,376 1,744 5.21 (4.09, 5.68) 0.980 (0.922, 0.990)
SYN (n=29) 208,660 897 1,335 1,740 5.23 (3.74, 5.73) 0.979 (0.893, 0.991)

This table was modified from the data of Chae et al. (2016).
1) OTU, operational taxonomic units. 
2) ACE, abundance-based coverage estimator.
3) Calculations were generated using CD-HIT with an OTU definition between 97% and 100% identity cut-off. The median values represent 

non-parametric statistical measurements. All parentheses depict the range of values from lowest to highest in each group.
 

Table 1. Pyrosequencing data and diversity indices of the faecal microbiota of each group of pigs. 

(Jeon et al., 2013). 

분변내 미생물 군집 분석 

Roche 454-pyrosequencer를 통해 분석된 각 시료의 DNA 서열 

중에서 quality checking을 통해 300bp 이하인 시퀀스와 바코드

를 제거하였다. 또한, chimera 시퀀스를 데이터 분석 프로그램인 

Mothur의 Bellrophon 방법으로 제거한 후에 (Schloss et al., 

2009), 최종적으로 평균 477bp 정도의 시퀀스들을 확보하고 분석

에 사용하였다. Operational taxonomic units(OTUs)는 97% 

identity threshold로 cd-hit program을 사용하여 분석하였다

(Li and Godzik, 2006). Taxonomic ranking과 classification

은 EzTaxon-e database를 이용하여 cut-off value {(species(x 

≥ 97%), genus (97% > x ≥ 94%), family (94% > x ≥ 90%), 

order (90% > x ≥ 85%), class (85% > x ≥ 80%), and 

phylum (80% > x ≥ 75%)} 기준에 따라 분류하였다(Chun et 

al., 2007).

통계분석

분변 내에 존재하는 미생물의 다양성과 풍부도는 Mothur(v. 

1.32.1) 프로그램을 이용하여 > 97% 상동성을 기준으로 측정하였

다. 각 그룹간의 미생물 다양성(Simpson과 Shannon 지수)과 풍부

도(Chao1과 ACE 지수)의 유의성 분석은 Kruskal-Wallis test 

(kruskal.test {stats}) 방법을 사용하여 실시하였다(p<0.05). 

한편, 통계분석은 R software(v. 3.1.0)를 이용하여 실시하였으며, 

각 그룹간의 상대적 비율에 대한 유의성 분석은 One-way 

analysis of variance (aov{car}), post-hoc 분석은 Tukey's 

test(TukeyHSD {car}) 방법을 사용하였다. 상대적인 평균 분포가 

0.1% 이상인 미생물 속을 선발하고, square root (sqrt {base}) 

방법을 이용하여 normalization 시킨 후에, 샘플간 클러스터링 분

석시에는 Bray-Curtis dissimilarity와 Euclidean distance를 

(vegdist {vegan}), 계층적 군집분석에는 ‘average’ 알고리즘

(hclust {stats})을 사용하였다. Heatmap plot은 (heatmap 

{vegan}) 을 이용하여 나타내었다.

또한, Adegenet 패키지를 이용하여 미생물 속과 미생물 OTU(95% 

identity cut-off)의 다변량 분석을 실시하였고(Jombart and 

Ahmed, 2011), 다변량 분석 결과는 DAPC plot(scatter {ade4})과 

canonical loading plot(loadingplot {adegenet}으로 나타내었다.

결과

Pyrosequencing을 위한 metagenomic DNA의 분리

분변 샘플로부터 추출한 metagenomic DNA를 agarose gel 전

기영동을 통하여 DNA의 상태를 검증하였으며(data now 

shown), pyroseqencing용 DNA로부터 16S rRNA 유전자의 증

폭이 가능한 지 여부를 PCR 방법으로 사전에 확인함으로써(Fig. 

1), pyrosequencing을 위한 PCR 저해물질이 존재하지 않음을 

검증하였다.

Pyrosequencing한 DNA read수

이유자돈 분변에서 분리한 각 DNA 시료를 pyrosequencing한 결

과, 각 그룹의 평균 read 수는 CON그룹 5,350, LAC그룹 6,678, 

PRO그룹 4,907, SYN그룹 7,195개로서 (Table 1), 통계분석에 

충분한 숫자인 것으로 판단하였다.

미생물 다양성지수 분석

미생물 군집의 다양성 지수를 비교 분석하기 위하여 alpha-

diversity를 측정하였다(Table 1). 본 시퀀싱 데이터가 실험 개체

들의 미생물 군집을 대변할 수 있는지를 판단하기 위해, 97% 상동
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Fig. 1. 16S rRNA gene amplified from metagenomic DNA.

Fig. 2. Rarefaction curves of pooled pig samples with an OTU 
definition at 97% identity level. This figure was modified from the 
data of Chae et al. (2016).
 

성 기준으로 결정된 OTUs와 시퀀스 리드수를 사용하여 

rarefaction curve를 나타낸 결과는 Fig. 2에서 보는 바와 같이, 

시퀀스 리드수가 증가할수록 그래프가 완만해지는 것을 알 수 있었

다. 따라서, 본 시퀀싱 데이터는 본 실험에 사용된 돼지들의 미생물 

군집을 충분히 대변할 수 있는 결과임을 알 수 있었다. 한편, 종 

풍부도를 나타내는 abundance coverage estimate(ACE)와 

Chao1 지수를 조사한 결과, CON 그룹에 비하여 LAC 그룹, PRO 

그룹, SYN 그룹이 유의적으로 종 풍부도가 높은 것을 확인할 수 

있었으며(p<0.05), 특히 LAC 그룹이 다른 그룹들에 비하여 종 풍

부도(ACE, 1992; Chao1, 1472)가 가장 높은 현상을 나타내었다

(Table 1).

종 다양성을 나타내는 Shannon과 Simpson 지수도 LAC 그룹, PRO 

그룹, SYN 그룹이 CON 그룹에 비하여 상대적으로 높은 것을 관찰할 

수 있었으며(Table 1), 가장 높은 Shannon 지수와 Simpson 지수를 

가지고 있는 그룹은 각각 SYN 그룹(5.23)과, PRO 그룹(0.980)이었

다. Probiotic 또는 prebiotic을 급여한 그룹은 기초사료만 급여한 

CON 그룹에 비하여 다양성지수(alpha-diversity)가 유의적으로 증

가한 것을 확인할 수 있었으나, CON 그룹을 제외한 세 그룹(LAC, 

PRO, SYN)사이에는 다양성지수의 유의적 차이는 없었다.

그룹간의 균총 분포도 비교 (Taxon 기반)

유산균 또는 락툴로스를 급여한 이유자돈 분변의 균총 분포도 변화

는 EzTaxon 데이터베이스를 기준으로 분석하였다. 생물학적 분류 

단계 중 Phylum(문) 단계에서 이유자돈의 분변 내 균총 분석결과

에서는 그룹에 상관없이 Firmicutes 문과 Bacteroidetes 문이 

90% 이상을 차지하였으며, Firmicutes : Bacteroidetes 비율은 

LAC 그룹이 3.39로서 다른 세 그룹에 비하여 유의적으로 가장 높

은 결과를 나타내었다. 또한, 주로 병원성균이 많이 속해 있는 

Proteobacteria 문의 경우 LAC 그룹, PRO 그룹, SYN 그룹에서

는 감소하는 경향을 보였으며, 특히 LAC 그룹에서 가장 낮은 상대

적 분포를 나타내었다. 

한편, Family(과) 단계에서 분변 내 균총분포도를 분석한 결과, 그

룹에 상관없이 Ruminococcaceae 과와 Prevotellaceae 과가 약 

40% 이상의 풍부도를 나타내었다. 또한, Enterobacteriaceae 과, 

Veillonellaceae 과, Lactobacillaceae 와, Lachnospiraceae 

과가 주요 Family(과)로 존재하고 있음을 알 수 있었다(Fig. 3). 유

익균을 많이 포함하는 Lactobacillaceae 과의 분포도는 LAC 그

룹(9.20%), PRO 그룹(7.97%), SYN 그룹(13.8%)이 CON 그룹

(5.67%)에 비하여 상대적으로 높았다(data not shown). 한편, 유

해균을 많이 포함하고 있는 Enterobacteriaceae 과의 경우, 

CON 그룹(10.1%)이 LAC 그룹(0.99%), PRO 그룹(2.35%), SYN 

그룹(3.57%)에 비하여 매우 높은 수치를 나타내었다. 

생물학적 분류 단계 중 genus(속) 단계에서 균총을 분석한 결과, 

최소 99개의 미생물 속이 존재함을 확인하였다. 이 중에서 특히

Prevotella 속, Lactobacillus 속, Oscillibacter 속, Clostridium 

속, Escherichia 속은 풍부도가 1.0% 이상으로서, 이유자돈 장내 

주요 속임을 알 수 있었다. 각 그룹별로 비교한 결과, PRO 그룹에

서는 Oscillibacter 속, LAC 그룹에서는 Clostridium 속, SYN 

그룹에서는 Lactobacillus 속이 다른 그룹들에 비하여 높은 풍부

도를 나타내었으며, 일반적으로 병원성 균으로 알려진 Escherichia 
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Fig. 3. The relative abundances of sequences at the phylum (A) and 
family (B) levels. The EzTaxon database was used to classify the 
taxon groups. Mean relative abundances were calculated from all 
samples in each group. This figure was modified from the data of 
Chae et al. (2016).

Fig. 4. Differentially abundant bacterial genera among the CON, LAC, 
PRO, and SYN groups. The heatmap shows the 5 abundant genera 
(>1% mean relative abundance) after normalisation. The normalised 
levels of abundance are depicted in the color key. This figure was 
modified from the data of Chae et al. (2016).
 

Fig. 5. Clustering of the faecal microbiota of the piglets of week 0 
(hollow) and week 2 (solid) the group. The DAPC plot was created 
using the 33 differentially abundant bacterial genera as variables. 
Total 79 of samples belonging to each groups (control, CON, ■; 
prebiotic lactulose, LAC, ●; probiotic E. faecium NCIMB 11181, 
PRO, ▲; symbiotic, SYN, ◆) are depicted as symbols. This figure 
was modified from the data of Chae et al. (2016).
 

속은 CON 그룹에서 가장 많았고, LAC 그룹에서 가장 낮은 분포

도를 나타내었다(Fig. 4).

한편, 그룹간의 미생물 분포도를 Discriminant analysis of 

principal component(DAPC) 방법으로 분석한 결과, 각 그룹별

로 뚜렷하게 차별성 있게, clustering되는 것으로 보아, 유산균 또

는/및 락툴로스를 급여하면 장내에서 유의적으로 서로 다른 미생물 

군집을 형성하는 것으로 판단되었다(Fig. 5).

그룹간의 균총 분포도 비교 (OTU 기반)

OUT에 기반하여 각 그룹의 미생물 분포도를 분석한 결과, CON 

그룹, LAC 그룹, PRO 그룹 및 SYN 그룹에서 각각 253, 287, 

335, 338개의 OTU가 검출되었다. 이를 벤 다이어그램을 통하여 

분석한 결과, 총 397개의 OTU중 21개의 OTU가 core OTU임을 

확인하였다(data not shown).

한편, 각 그룹간의 균총 분포 차이에 영향을 주는 OTU가 무엇인지

를 peak의 높이로 알려주는 canonical loading plot을 이용하여 

분석한 결과, DQ905455_g, AM406061_g, EU259447_g 총 3

개의 미동정된 OTU가 그룹간의 균총 차이에 가장 큰 영향을 주는 

것으로 나타났으며, 그 중에서 DQ905455_g와 AM406061_g는 

core OTU에서도 존재하였다. EU259447_g OTU는 LAC 그룹에

서 가장 높은 비율을 나타내었다(data not shown). 

고찰

Prebiotics 및 probiotics는 동물의 건강과 생산성 향상에 유익

한 역할을 한다고 보고되고 있다(Krause et al., 2010; Martinez 

et al., 2012; Guerra-Ordaz et al., 2014; Sattler et al., 

2014; Umu et al., 2015). 본 연구에서는 lactulose 와 E. 

faecium NCIMB 11181 균주를 각각 급여하였을 때와 혼합 급

여하였을 때 나타나는 돼지 분변 균총의 미생물 다양성과 분포도

를 high-throughput pyrosequencing 방법을 통하여 비교하
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였다. 

첫번째, 유산균과 lactulose를 급여하면 특정 미생물 문(phyla), 과

(families), 속(genera), 그리고 OTUs의 구성과 분포도가 유의적

으로 변화하였다. 특히 LAC 그룹에서 Firmicutes/Bacteroidetes 

비율의 유의적 증가는 lactulose가 Firmicutes 문에 속한 일부 미

생물 그룹의 증식을 촉진함으로써 복합 식물성 식단의 다양한 대사 

활동과 발효를 촉진할 수 있음을 시사한다 (Hooda et al., 2012; 

Sattler et al., 2014; Umu et al., 2015). 이전의 연구결과에 의

하면, lactulose 첨가제가 돼지 및 가금류에서 성장률, 단쇄 지방산 

조성 및 미생물 수를 증가시킨다는 것이 보고된 바 있다 (Fleige 

et al., 2007; Cho and Kim, 2013; Zheng et al., 2014a; 

Calik and Ergün, 2015). 또한, lactulose는 장내 미생물 다양성

을 증가시키고, lactobacilli 와 clostridia를 포함하여 Firmicutes 

문에 속하는 많은 미생물들의 성장을 촉진하였다 (Konstantinov 

et al., 2004; Mao et al., 2014).

Family(과) 단계에서 분석한 결과, synbiotics 그룹에서 Lacto-

bacillaceae 과가 가장 풍부하였다. Lactobacillaceae 과는 장내

에서 단쇄지방산, 특히 acetate, propionate 및 butyrate의 수준

을 증가시킨다고 보고된 바 있다 (Hooda et al., 2012; 

Guerra-Ordaz et al. , 2014). 즉, E. faecium NCIMB 11181

과 lactulose의 동시급여는 Lactobacillaceae 과의 성장을 유발

하는 특정 대사산물 또는 화합물의 형성을 시사한다. 한편, 돼지의 

건강에 유해한 영향을 미치는 Enterobacteriaceae 및 

Veillonellaceae 과의 비율이 모든 처리구에서 감소하였는데, 이

러한 경향은 동물 생산성에 긍정정인 영향을 미칠 것으로 추정된다 

(Pluske et al., 2009; Krause et al., 2010). Veillonellaceae는 

비인두 감염 및 GI 관련 질병뿐만 아니라, 간경변 및 장내 담즙산 

과다 분비와도 관련되어 있어 Veillonellaceae의 감소는 돼지 건

강에 긍정적인 영향을 줄 수 있다 (Bajaj et al., 2011; Gevers 

et al., 2014).

Genus(속) 단계에서는, 모든 처리군에서 Lactobacillus 속이 증가

했으며, 특히 synbiotics 그룹에서 가장 높은 비율을 나타내었다. 

이는 급여한 유산균과 lactulose가 직접적 또는 간접적으로 

Lactobacillus 속의 생장을 촉진하며, 두 가지 성분이 시너지 효과

를 내는 것으로 추정되었다 (Etzold et al., 2014; Johnson and 

Klaenhammer, 2014). 한편, 대장균의 수는 모든 처리군에서 급

격히 감소하였는데, 특히 이 효과는 락툴로스 급여구에서 가장 두

드러지게 나타났다. 이유 후 자돈에게 락툴로스를 급여할 경우에 

장독성 및 장병원성 E. coli K88과 같은 Escherichia 가 감소한다

고 보고된 이전의 연구결과들과 일치하였다 (Konstantinov et 

al., 2004; Krause et al., 2010; Guerra-Ordaz et al., 2014).

프로바이오틱스 또는 프리바이오틱스의 급여에 의한 장내미생물 

변화에 관한 이전의 연구결과들은 대부분 culture-dependent 방

법에 의존함으로써 장내 소수의 미생물 군에 대한 변화만 관찰할 

수 있었으나, 차세대 염기서열 분석방법에 의한 장내균총 분석방법

은 장내미생물의 전반적인 동태를 관찰할 수 있게 되었다. 이러한 

분석방법을 통해 그동안 알려져 있지 않던 미생물, 예를 들어 프로

바이오틱스 그룹에서 가장 높은 수준으로 분포한 Mitsuokella 속

과 같은 미생물에 대한 정보는 매우 부족하며, 추후 이러한 미생물 

속이 분리되고 심도깊게 연구된다면 장내 건강에 있어서의 잠재적

인 역할에 대해서도 이해할 수 있을 것이다.

OTU에 기반한 분석방법은 아직까지 분류되지 않은 수많은 미생물 

계통을 포함하여 장내 균총의 변화를 관찰할 수 있는 방법이다. 이 

방법을 통해 관찰한 결과, 아직까지 분류되지 않은 세 OTUs가 돼

지 그룹간 차이에 큰 영향을 끼친 것으로 나타났다. 그 중에서 

EU259447_g 는 lactulose급여와 밀접한 관련이 있는 것으로 나

타났는데, 이 OTU는 Eubacterium coprostanolignens와 가까

운 것으로 확인되었다(data not shown). 이 균주는 inulin, 

lactulose와 같은 발효성 탄수화물 분해와 높은 연관성을 가진 

Clostridium cluster IV에 속한다(Sattler et al., 2014). 프리바

이오틱스 또는 프로바이오틱스 급여와 E.coprostanolignens 및 

돼지의 장 건강과의 상관관계가 더 심도깊게 연구된다면 사료첨가

제의 기능적 이점에 대한 이해도가 더욱 높아질 것이다. 

결론적으로, lactulose와 E. faecium NCIMB 11181의 단독급여

시에도 장내균총의 변화를 긍정적으로 유도하였지만, 두 가지를 동

시에 급여할 경우에 더욱 큰 변화를 유도하였다. 즉, 개별 소재 및 

그 조합은 독립적 또는 협력 메커니즘을 통해 장내에서 다른 결과

를 초래할 수 있다는 점을 시사하였다. 프로바이오틱스 및 프리바

이오틱스 급여를 통해 초래되는 장내균총 변화에 대해 더 깊이 이

해할 수 있다면, 동물의 건강 뿐만 아니라, 나아가 인체의 건강에도 

유익한 소재의 개발에 도움이 될 것이다.
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