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This study was conducted to investigate the taxonomic composition and diversity of fecal microbiota 
between birth and weaning stages of Halla horses using 16S rRNA gene amplicon sequencing analysis. 
Proteobacteria (35.7%) and Firmicutes (45.6%) were identified as the most common phylum in birth 
and weaning, respectively. Escherichia (19.7%) and Clostridium (14.0%) were observed as the most 
dominant genus in birth, and Fibrobacter (6.6%) was the highest in weaning. The results of α-diversity 
showed that the richness and evenness in microbial communities were statistically significant (p<0.001) 
in birth and weaning. The results of β-diversity indicated that the birth and weaning stages were 
clearly divided into two groups at the genus and species levels. Permutational multivariate analysis 
of variance (PERMANOVA) showed that the microbiota composition differences between birth and 
weaning were statistically significant (q<0.001). A linear discriminant analysis effect (LEfSe) was 
performed to select taxonomic makers between the birth and weaning stages. On the genus level, 
Escherichia, Bacteroides, Clostridium, and Methylobacterium were relatively abundant at birth, whereas 
Fibrobacter was more abundant at weaning. We expect that this research can be utilized as basic 
data in the identification of microbial communities involved in disease prevention and nutrient absorp-
tion in Halla horses.
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서 론

말산업실태조사 보고서(2022)에 따르면 국내 말 산업 

규모는 2020년 기준 약 1조 4천억원으로 추산되고 있으며 

향후 COVID-19 팬데믹 상황이 개선됨에 따라 평년 수준

인 약 3조원대로 회복될 전망이다[15]. 국내 말 산업의 용

도별 비율은 승용마가 42%로 가장 높게 나타났다. 해외의 

경우 유럽을 중심으로 다양한 승용마 품종이 개량되었으

며 핫블러드와 콜드블러드 교잡종인 웜블러드가 스포츠 

승마 종목에 주로 이용되고 있다. 국내의 경우 농촌진흥

청 국립축산과학원에서 2009년부터 더러브렛과 제주마

의 교잡종인 한라마가 한국인 체형에 적합한 국내산 승용

마로 개량 및 보급 중이다. 한라마는 지구력 승마와 유소

년 승마대회에 활용되었으며 성품이 온순해 재활 승마에 

적합한 품종으로 경제적, 산업적 가치가 높다. 건강상태

가 양호하고 발육 상태가 우수한 한라마를 육성하기 위해 

성장기 효과적인 영양소 섭취와 흡수가 중요하다.
비반추 초식가축인 말은 타 축종에 비해 소장의 길이가 

짧아 소장을 통과할 때 영양소 흡수력이 떨어진다. 소장 

내 흡수되지 못한 영양분은 대장의 일부분인 맹장, 대결

장에서 미생물에 의해 섬유소 분해, 단백질 및 수용성비

타민 합성에 활용된다. 영양소 흡수 개선 및 면역력 강화

를 통한 질환 예방을 위해 말 장내 미생물에 대한 체계적

인 연구가 선행되어야 한다[4, 8]. 망아지는 생후 3-4개월

에 성장이 매우 빠르게 진행되기 때문에 출생시부터 이유

기까지 충분한 영양소 공급이 필요하며 영양분 흡수를 

돕기 위해 장내 유익균 증진 및 미생물 균형 유지가 필요

하다. 이를 위해 장내 미생물에 대한 분포 및 특성에 대한 

기본적인 정보 수집이 요구된다. 국외 사례를 살펴보면 

더러브렛과 아메리칸 쿼터 호스 자마 37두의 분변을 활용

해 출생시부터 이유기까지 미생물 조성에 대한 분석을 

진행했다[5]. 차세대염기서열분석(NGS) 결과 2개월령 자

마의 이유기 장내 미생물 조성은 출생시 대비 문(phylum) 
수준에서 후벽균(Frimicutes), 의간균(Bacteroidetes), 우미

균(Verrucomicrobia) 순으로 우점하는 종들이 보고되었다. 
영양소 흡수 외에 장내 미생물은 말 건강관리 및 유지

에도 중요한 역할을 한다. 장내 질환이 있는 개체는 건강

한 개체의 비해 맹장, 대결장 및 소장의 미생물 불균형이 

- Note -
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나타난다고 보고되었다[1, 16]. 대장염이 있는 개체는 속

(genus) 수준에서 Escherichia, Fusobacterium가 질환 연관

성이 높은 것으로 보고되었다. 성장기 장내 미생물 불균

형은 유익균 감소로 이어지고 설사와 같은 장내 질환을 

일으키게 된다. 장내 유익균 증진을 위해 다양한 생균제

의 급여 효과에 대한 연구가 진행되었다. 생후 2주령 자마 

38두를 대상으로 생균제(probiotics) 급여 효과에 대한 분

변 미생물 변화가 관찰되었다[17]. 생균제에는 Lactobacillus 
spp. 4종과 Bifidobacterium animalis spp.가 포함되어 있으

며 급여 후 생후 6주령 자마에서 유산균(Lactobacillus)이 

대조구에 비해 유의적으로 증가하였음을 보고하였다. 또
한, Lactobacillus rhamnosus와 Enterococcus faecium 유익균 

2종이 포함된 생균제를 출생시부터 2주간 경구 투여 후 

자마 미생물 조성 변화에 유의미한 효과가 있는지 검증하

는 연구가 수행되었다[21].  Lactobacillus rhamnosus와 En-
terococcus faecium이 포함된 생균제를 2주간 급여한 직후 

대조구 대비 미생물 균총의 변화는 미비하였지만 이후 

2개월령까지 미생물 유사성 감소를 방지하는 효과를 보

여 미생물 다양성 및 균형 유지에 도움이 되는 것으로 나

타났다. 이와 같이 외국 말 품종의 영양개선 및 질환 예방

을 위해 장내 미생물에 대한 연구가 활발히 진행되고 있

지만 국내산 승용마로 가치가 높은 한라마의 경우 장내 

미생물에 대한 연구가 미비한 실정이다. 특히, 출생시 및 

이유기 장내 미생물 특성에 대한 기초자료가 부족하고 

체계적인 연구가 진행된 바가 없다.
따라서, 본 연구에서는 2021년 생산된 한라마의 출생시 

및 이유기 분변 샘플을 이용하여 16S 앰플리콘 시퀀싱

(16S rRNA gene amplicon sequencing) 데이터를 생산하고 

생물정보 분석 기법을 활용해 문 수준에서 종 수준까지 

장내 미생물 조성 및 특성을 구명했다. 또한, 미생물 마커 

탐색 및 다양성 분석을 통해 출생시 및 이유기 한라마 특

이적인 미생물 정보에 대한 기초자료를 제공하고자 한다.

재료 및 방법

공시동물 및 분변 시료채취

본 연구에 사용된 공시축은 농촌진흥청 국립축산과학

원 난지축산연구소에서 2021년 5월부터 7월에 생산된 자

마 27두(수10, 암17)로 평균 체중은 40.6 kg이며 건강상태

가 양호한 개체들이다. 분변은 말 직장을 통해 출생시와 

이유기(3-4개월령)에 채취하였으며 -70°C 냉동고에 보관

하였다. 본 연구의 동물실험은 국립축산과학원 동물실험

윤리위원회의 승인(NIAS20212145)을 받았으며 위원회 

규정을 준수하며 수행하였다.

gDNA 추출 및 염기서열 분석

gDNA 추출을 위해 QiAamp PowerFecal Pro DNA Kit 

(QIAGEN, Hilden, Germamy)을 사용했으며 추출된 dsDNA
의 농도는 Quant-IT PicoGreen (Invitrogen, Waltham, Mas-
sachusetts, USA)를 통해 정량화 되었다. 추출한 gDNA (2 
ng)는 reaction buffer (5x), dNTP (1 mM) 혼합물, F/R PCR 
primer (500nM) 및 Herculase II fusion DNA polymerase 
(Agilent Technologies, Santa Clara, CA)를 사용하여 PCR로 

증폭되었다. 16S rRNA 유전자의 V3-V4 영역 증폭을 위해 

primer pair (V3-F: 5’-TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTA 
TAAGAGACAGCCTACGGGNGGCWGCAG-3’, V4-R: 5’- 
GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAGGA
CTACHVGGGTATCTAATCC-3’)를 사용했다. 1차 PCR 
생성물은 NexteraXT Indexed Primer를 이용하여 인덱스를 

포함하는 최종 라이브러리 구축을 위해 사용되었다. 최종 

정제된 생성물은 qPCR protocol guide (KAPA Library 
Quantification kits for Illumina Sequencing platforms)에 따

라 정량화 되었고 TapeStation D1000 ScreenTape (Agilent 
Technologies, Waldbronn, Germany)를 사용해 품질을 검증

했다. 최종적으로 MiSeq platform (Illumina, San Diego, 
USA)을 사용해 paired-end (2x300 bp) 시퀀싱 데이터를 생

산했다.

생물정보 및 통계 분석

16S rRNA 시퀀싱 데이터(FASTQ format)는 EzbioCloud 
플랫폼의 16S-based MTP 프로그램을 활용해 분석했다

[24]. 원시 데이터는 전처리 과정을 거친 후 UCHIME 프로

그램[7]을 사용해 자마와 미생물 시퀀스를 동시에 포함하

는 chimera reads가 제거되었으며, 유사도 97% cutoff 기준

으로 OTUs (Operational Taxonomic Units)가 클러스터링 

되었다. PKSSU 4.0 데이터베이스를 활용해 미생물 조성 

및 특성을 확인하였으며, 다양성 분석을 위해 풍부도와 

균등도(α-diversity), 군집 특성(β-diversity) 지표들을 활용

했다. 출생시와 이유기 미생물 군집 차이의 유의성 검증

을 위해 비모수 다변량 통계 방법인 PERMANOVA (Per-
mutational multivariate analysis of variance) 분석법[23]을 

사용했으며, 수준별 미생물 마커 발굴을 위해 LEfSe (Lin-
ear discriminant analysis effect) 분석법[18]을 활용했다. 

결과 및 고찰

출생시와 이유기 분변 미생물 조성 분석

한라마의 출생시와 이유기의 분변 미생물 조성을 비교 

분석하기 위해 27두의 발현 평균값을 사용했으며, 미생물

학적 분류 단계의 수준별(문-종) 비율을 Fig. 1에 도식화했

다. 문(phylum) 수준에서 출생시에는 Proteobacteria (35.7 
%)가, 이유기에는 Firmicutes (45.6%)가 가장 우점하는 것

으로 확인되었다. Proteobacteria는 외막이 주로 지질다당

류로 구성된 그람음성균으로 생리학적, 생태학적 특징 및 
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Fig. 1. The relative abundance of fecal microbiota in birth and weaning stages (A) phylum, (B) class, (C) order, (D) family, 
(E) genus, (F) species level.

병원성으로 다양한 역할을 한다고 알려져 있다[19]. 출생

시 Proteobacteria의 우점은 자마 면역체계에 영향을 주어 

질병에 취약할 수 있다. 일반적으로 모유 분비량은 분만 

후 8~12주 사이에 가장 많고, 3개월 이후부터는 점차 감소

하는데 이유기 자마의 모유 섭취량에 영향을 준다. 또한, 
건초와 농후사료를 조금씩 입질하기 시작해 식이에 변화

가 생긴다. 모유 섭취량과 식이 변화에 따라 망아지는 생

리적, 영양적 스트레스를 받게 되는데 이에 따라 미생물 

조성에도 영향을 준다. Firmicutes 비율은 28.9%에서 45.6 
%로 Spirochaetes, Fibrobacteres, Verrucomicrobia 는 0%에

서 각각 7.56%, 6.73%, 5.2%로 이유기에 증가했다. 이와 

유사한 결과가 외국 품종 60일령 망아지에서 확인되었다

[6]. Firmicutes, Bacteroidetes, Verrucomicrobia, Spirochaetes, 

Fibrobacteres 비율이 60일령 망아지에서 출생시 대비 증

가했는데 식이 변화가 미생물 조성에 영향을 준 것으로 

생각된다. Firmicutes는 그람양성균으로 지방산 흡수와 지

질대사에 영향을 미친다고 보고되었다[14]. 또한, Firmi-
cutes, Bacteroidetes, Verrucomicrobia는 후장 발효[4]에 관

여한다고 알려져 있는데 건초와 농후사료에 포함된 영양

소 소화에 관여하는 미생물 군집에 변화가 나타난 것으로 

생각된다. 이러한 경향은 속(genus) 수준에서도 확인되고 

있다. 건초 내 섬유소 소화[20]에 관여하는 Fibrobacter가 

출생시에는 발현되지 않지만 이유기에 6.6%로 높은 비중

을 차지하고 있었다. 유당 분해에 관여하는 미생물인 Lac-
tobacillus와 Streptococci의 비율은 다른 양상을 보였다. 이
유기 모유 섭취량 증가함에 따라 Streptococci는 출생시 
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A

B

Fig. 2. Principal coordinate analysis (PCoA) based on Unifrac distance metric of fecal microbiota on (A) genus level (B) species 
level.

Table 1. Comparison of fecal microbiota between male and 
female in weaning stages

Phylum level Male (%) Female (%)
Proteobacteria

Verrucomicrobia
Cyanobacteria
Fibrobacteres
Spirochaetes

Saccharibacteria_TM7
Bacteroidetes
Tenericutes
Firmicutes

ETC (under 1% in average)

 2.92
 7.69
 1.35
18.89
 8.48
 1.08
21.23
 1.19
34.40
 2.75

 3.03
 7.72
 1.44
19.49
 9.43
 1.11
21.32
 1.27
32.52
 2.66

1.2%에서 이유기에 5.4%로 증가했지만 Lactobacillus는 

0.9%에서 0.1%로 감소했다. 출생시에 1% 이하로 발현되

는 미생물을 제외하면 질환을 유발할 수 있는 세균인 

Escherichia (19.7%), Clostridium (14.0%) 순으로 우점했다. 
이와 유사한 결과가 외국 품종에서 보고되었는데 생후 24
시 분변에서 Escherichia/Shigella가 35.1%로 가장 높은 비

율을 차지했다[12]. 출생시에는 설사와 같은 증상이 망아

지에서 흔히 발견되는데, Clostridium은 장에서 독소를 발

생시켜 장에 병변을 일으킨다고 알려져 있다. 또한, 이런 

독소는 말 전신 순환계로 흡수되어 뇌나 폐와 같은 기관

에 영향을 미칠 수 있는 병원균으로 알려져 있다[22]. 또
한, 종(species) 수준에서 출생시에 Escherichia coli (19.6%)
가 우점종으로 확인되었는데, 설사와 같은 염증성 장질환

의 원인균으로 지목된다[9]. 성별 차이에 의한 이유기 장

내 미생물 조성 변화는 없었다(Table 1). 문 수준에서 Fir-
micutes는 수(34.4%), 암(32.5%) 차이가 거의 없었고 Bac-
teroidetes는 수(21.2%), 암(21.3%) 망아지의 미생물 조성

이 동일했다.

출생시와 이유기 분변 미생물 다양성(α-diversity) 분석

장내 미생물 풍부도(richness)와 균등도(evenness)를 설

명할 수 있는 다양성(α-diversity) 지표들을 Table 2에 제시

하였다. 출생시와 이유기에 생산된 유효한 reads의 Good’s 
coverage of library 비율은 각각 99.95%, 99.28%로 통계적 

유의성 검증을 위해 충분함을 알 수 있었다. 조작분류단

위(OTUs) 수는 각각 평균 266.11, 2557.55로 계산되었으며 

출생시에 개체별 편차가 큰 것으로 보인다. 종의 수가 얼

마나 많은지 알 수 있는 풍부도 지표인 Chao1, ACE, Jac-
knife [11] 값은 출생시 대비 이유기에 약 9배 높은 것으로 
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Table 2. α-diversity analysis of fecal microbiota between birth and weaning stages

Stage The number of OTUs ACE Chao1 Jacknife
Birth

Weaning
p-value

 266.11±416.28
2557.55±279.59

5.6e-10

 293.48±431.19
2718.69±283.45

5.0e-10

 284.61±424.70
2631.09±278.47

5.6e-10

 303.40±448.73
2858.11±294.17

4.0e-10
Stage Phylogenetic diversity Shannon NPShannon Simpson
Birth

Weaning
p-value

 429.96±506.51
1952.03±208.72

5.3e-9

   2.92±1.39
   6.20±0.44

2.3e-9

   2.93±1.39
   6.27±0.44

1.5e-9

   0.16±0.16
   0.01±0.02

4.2e-7
Data represented by mean ± standard deviation (sd).

Table 3. PERMONOVA results of fecal microbiota between birth and weaning stages

Distance metric Sample Group The number of permutations Pseudo-F q-value
Jensen-Shannon

Bray-Curtis
Unifrac

54
54
54

2
2
2

999
999
999

55.171
36.523
38.211

<0.001
<0.001
<0.001

보아 이유기 다양한 영양소 섭취에 따라 미생물 종의 수

가 증가한 것으로 보여진다. 또한, 균등도 측면에서도 

Shannon, NPShannon, Simpson 지표들의 값이 이유기에 각

각 6.2, 6.27, 0.01로 출생시 대비 다양한 종들이 균등하게 

분포함을 알 수 있었다. 이러한 변화는 쿼터호스 망아지

에서도 유사하게 확인되었다[3]. 출생시부터 9개월령까지 

분변 미생물의 다양성을 분석한 결과 월령에 따라 OTUs
가 증가했으며, 균등도 지표인 Simpson 값이 감소함을 미

루어 보아 미생물 다양성 변화는 품종별 차이보다는 성장

단계 특이적인 현상이라고 보여진다. 

출생시와 이유기의 분변 미생물 군집 특성(β-diversity)

분석

한라마의 출생시와 이유기의 분변 미생물의 군집 특성 

비교를 위해 Unifrac distance metric[13] 기반 Principal co-
ordinate analysis (PCoA) 분석을 수행했다. 미생물 속 수준

과 종 수준에서 분류되지 않은 OTUs를 포함하고 복제수

(copy number)의 정규화 과정을 거쳤다. 속 수준에서 첫 

번째 주성분인 PC1이 44.712%, PC2가 20.234%로 미생물

의 조성 차이에 대한 설명력이 높게 나타났다(Fig. 2). 종 

수준에서 PC1이 43.221%, PC2가 19.345%로 속 수준과 유

사하게 미생물 군집 특성이 명확히 구분되는 것으로 나타

났다. 이러한 결과는 다양성 분석 결과와 유사한 패턴으

로 자마가 성장함에 따라 장내 미생물의 조성과 특성이 

변화됨을 알 수 있었다. 한 가지 흥미로운 점은 이유기에

는 개체간 미생물 분포 차이가 거의 없는 반면 출생시에

는 개체간 차이로 인해 크게 두개의 그룹으로 나뉘는 특

성을 보인다. 이는 동일한 사육환경을 가정할 때 부모에

게 물려받은 유전적 특성이 자마의 미생물 조성에 영향을 

줄 수 있고 이에 대한 추가 연구가 필요하다고 사료된다. 

또한, 출생시와 이유기 미생물 분포의 Beta set-significance 
분석을 수행해 두 그룹간 통계적 유의성을 검증했다. 이
를 위해 Jensen-Shannon, Bray-Curtis, Unifrac의 distance 
metric를 기반으로 분석을 수행했다. PERMANOVA 분석 

결과 FDR corrected p-value (q-value<0.001)가 통계적 유의

성을 보였으며, 귀무가설이 기각되어 출생시와 이유기 미

생물 조성의 중심과 산포 차이가 발생함을 검증하였다

(Table 3).

성장단계 특이적인 분변 미생물 마커 분석

미생물 수준별 마커 선발을 위해 상대적 발현 정보를 

기반으로 LEfSe 분석을 수행했다. LDA (Linear discrim-
inant analysis) 스코어 임계값은 3.0으로 설정하고 FDR 
corrected p-value (q-value<0.05) 기준으로 필터링 했다. LDA 
score가 높은 순서로 문(phylum), 강(class), 목(order), 과
(family) 수준에서 각각 5종과 속(genus), 종(species) 수준

에서 각각 10종을 선발했다(Table 4). 그 결과 문 수준에서

는 출생시에 Proteobacteria, Firmicutes, Fusobacteria가 이

유기에 Spirochaetes, Fibrobacteres가 상대적으로 많이 분

포하였다. 속 수준에서는 질환을 유발할 수 있는 Escheri-
chia, Bacteroides, Clostridium, Methylobacterium의 발현이 

출생시에 증가함을 알 수 있었다. 이러한 결과를 미루어 

보아 출생시는 질병에 취약한 시기로 세심한 건강관리 

및 체계적인 사양관리 프로그램을 운용해 질병을 예방하

는 노력이 필요하다고 판단된다. 이유기에 Fibrobacter는 

가장 높은 비율로 분포하고 있었는데, Fibrobacter succi-
nogenes는 출생시 1주 후부터 점진적으로 증가해 2개월령

에 이르면 성마 수준까지 도달한다는 결과가 제시되었다

[8]. 망아지는 생후 10-20일 사이에 건초를 입질하기 시작

하는데 이에 따른 섬유소 분해 능력을 갖는 Fibrobacter의 
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Table 4. Selected taxonomic markers between birth and weaning stages

Level Taxon name LDA score q-value
Relative abundance(%)
Birth Weaning

Phylum
(5)

Proteobacteria
Firmicutes

Spirochaetes
Fibrobacteres
Fusobacteria

5.20 
4.89 
4.58 
4.53 
4.44 

5.3e-09
0.0004
1.4e-9
1.1e-9
0.015

35.76 
28.93 
 0.05 
 0.03 
5.68 

 3.21 
45.66 
 7.56 
 6.73 
 0.04 

Class
(5)

Gammaproteobacteria
Clostridia

Bacteroidia
Spirochaetia
Fibrobacteria

5.09 
4.78 
4.70 
4.59 
4.53 

1.4e-8
0.001
0.035
1.4e-9
1.1e-9

26.24 
21.76 
17.70 
 0.05 
 0.03 

 1.86 
35.38 
27.74 
 7.56 
 6.73 

Order
(5)

Enterobacterales
Clostridiales
Bacteroidales
Spirochaetales

Fibrobacterales

5.02 
4.78 
4.70 
4.58 
4.53 

8.0e-8
0.001
0.037
1.4e-9
1.1e-9

20.18 
21.76 
17.69 
 0.05 
 0.03 

 0.17 
35.36 
27.71 
 7.55 
 6.73 

Family
(5)

Enterobacteriaceae
Ruminococcaceae

Clostridiaceae
AC160630_f

Spirochaetaceae

5.01 
4.86 
4.79 
4.63 
4.58 

8.8e-7
3.5e-9
0.021
1.8e-9
1.4e-9

19.83 
 1.36 
14.09 
 0.35 
 0.05 

 0.16 
15.89 
 3.05 
 9.03 
 7.53 

Genus
(10)

Escherichia
Bacteroides
Clostridium
Fibrobacter

Fusobacterium
Sporobacter
Treponema

EF436358_g
AB494828_g

Methylobacterium

5.01 
4.85 
4.79 
4.52 
4.44 
4.38 
4.34 
4.32 
4.30 
4.26 

8.8e-7
0.049
0.025

8.6e-10
0.017
2.4e-9

8.6e-10
2.1e-9
1.6e-9

0.00001

19.71 
14.41 
14.08 
 0.01 
 5.68 
 0.38 
 0.03 
 0.15 
 0.14 
 4.34 

 0.16 
 0.16 
 3.05 
 6.62 
 0.04 
 5.15 
 4.34 
 4.33 
 4.23 
 0.00 

Species
(10)

Escherichia coli
Bacteroides fragilis

Streptococcus gallolyticus
EU473539_s

Methylobacterium oryzae
Bacteroides vulgatus

Fusobacterium varium
Bacteroides fluxus

Fibrobacter_uc
Clostridium butyricum

5.01 
4.44 
4.30 
4.27 
4.26 
4.18 
4.18 
4.12 
4.00 
3.94

8.8e-7
0.0001

0.05
7.1e-10
1.3e-6
0.016
0.003
0.005

7.1e-10
1.4e-6

19.68 
 5.28 
 0.98 
 0.00 
 4.32 
 3.08 
 2.98 
 2.64 
 0.00 
 0.31

 0.16 
 0.00 
 5.11 
 3.63 
 0.00 
 0.04 
 0.00 
 0.03 
 2.06 
 1.96

비중이 같이 증가한 것으로 판단된다. 또한, 이유기 발현

이 높은 2종(EF436358_g, AB494828_g) 미생물에 대한 문

헌 정보가 부족하지만 이에 대한 기능 및 역할 구명을 

위해 추가 연구가 필요하다. 종 수준에서는 출생시에 장

내 질환을 일으킬 수 있는 Escherichia coli, Clostridium ce-
latum, Bacteroides fragilis, Methylobacterium oryzae, Bac-
teroides vulgatus, Fusobacterium varium, Bacteroides fluxus
가 높은 비율로 분포하고 있었다. 이유기에는 반추동물 

소화기관에서 흔히 발견된다고 알려진 Streptococcus gal-
lolyticus가 출생시 대비 발현이 증가했다. 반추위 동물에 

고전분 사료를 급여 시 Streptococcus gallolyticus가 반추위

에서 증가하며 이는 산증 유발과 연관되어 있다는 결과가 

보고되었다[2]. 이유기에 농후사료 급여에 따라 Strepto-
coccus gallolyticus 증가가 나타났다고 보이며, 소화장애를 

줄이기 위해 적정 급여수준 설정이 필요할 것으로 보인

다. 본 연구에서는 출생시와 이유기에 초점을 맞춰 미생
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물의 조성 및 다양성에 대한 분석을 수행했지만 육성기와 

성마에 이르는 성장단계별로 미생물 스크리닝을 통해 생

리학적 및 기능적 역할 구명을 위한 추가 연구가 수행되

어야 할 것이다.
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초록：16S 앰플리콘 시퀀싱 기반 한라마 출생시와 이유기의 분변 미생물 비교 분석

이종안
†
*․강용준

†
․최재영․신상민․신문철

(농촌진흥청 국립축산과학원 난지축산연구소)

본 연구는 한라마 출생시와 이유기의 분변 미생물 조성과 다양성 차이에 대해 16S 앰플리콘시퀀싱 데이

터 분석을 통해 수행하였다. 출생시에 Proteobacteria (35.7%)가, 이유기에는 Firmicutes (45.6%)가 문 수준에

서 가장 우점하는 미생물로 확인되었다. 속 수준에서는 출생시에 Escherichia (19.7%), Clostridium (14.0%)가 

우점종으로 관측되었으며, 이유기에는 Fibrobacter (6.6%)가 가장 높게 분포하고 있었다. 다양성(α-diversity) 
분석 결과 이유기에 풍부도와 균등도 지표들이 통계적으로 유의한 수준에서 높게 나타났다. PCoA 분석을 

수행한 결과 출생시와 이유기 미생물 군집 특성(β-diversity)은 속 수준과 종 수준에서 두개의 그룹으로 

명확히 구분되었다. 미생물 분포에 대한 통계적 유의성 검증을 위해 세 가지 Jensen-Shannon, Bray-Curtis, 
Unifrac의 distance metric를 이용해 PERMANOVA 분석을 수행한 결과 통계적 유의성(q<0.001)을 보이며 

조성 차이가 있었다. 출생시와 이유기 특성을 대표하는 미생물 마커 선발을 위해 LEfSe 분석을 수행하였

다. 속 수준에서 출생시에 장내 질환을 유발할 가능성이 있는 Escherichia, Bacteroides, Clostridium, 
Methylobacterium 등이 우점하였으며, 이유기에는 섬유소 분해에 관여하는 Fibrobacter가 상대적으로 많이 

분포하였다. 본 연구를 통해 승용마로 가치가 높은 한라마의 출생시와 이유기의 미생물 조성 및 다양성 

차이에 대한 결과를 제시하였으며 성장단계별 질병예방 및 영양소 흡수에 관여하는 미생물 구명을 위한 

기초자료로 활용될 수 있을 것으로 기대한다.


