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서론 
장내 미생물군(gut microbiota)은 영양소 대사 및 숙주 대사, 건강한 
위장관의 발달, 면역 반응 조절, 그리고 병원성 미생물의 정착에 대한 
저항성 등 숙주 건강에 필수적인 역할을 수행하는 것으로 알려져 있다.¹² 
또한, 생애 다양한 시기에 장내 미생물군의 불균형 또는 미생물 다양성의 
감소는 장기적인 건강 결과와 밀접하게 연관되는 것으로 보고되고 있으며, 
이는 생애 초기 시기가 미생물의 정착 및 발달에 있어 매우 중요한 결정적 
시기임을 시사한다. 
이유 후 장내 미생물군의 교란은 장 질환 발생에 기여하는 주요 요인으로 
알려져 있으며, 이는 성장 지연 및 폐사로 이어질 수 있어 양돈 산업에서 
동물 복지 및 경제적 측면에서 중요한 문제를 야기한다.³⁴ 따라서 자돈의 
건강 유지와 질병 예방을 위해서는 유익한 장내 미생물군의 발달이 
필수적이다. 
이유 시기는 장내 미생물군이 아직 발달 중인 단계로서 돼지 생애에서 매우 
중요한 시기이다. 건강한 자돈에서도 이유 전후로 미생물의 다양성과 
조성은 지속적으로 변화한다. 특히 이유 시 자돈의 장내 미생물 변화에 
가장 큰 영향을 미치는 요인은 모유 중심의 식이에서 복합 영양소를 
포함하는 고형 사료로의 전환이다. 

세균 과(family) 수준에서 보면, 이유 후 자돈에서는 Bacteroidaceae와 
Enterobacteriaceae의 상대적 풍부도가 감소하는 반면, 
Prevotellaceae, Ruminococcaceae, Lachnospiraceae, 
Succinivibrionaceae는 시간 경과에 따라 증가하는 경향을 보인다(그림 1 
참조).⁵⁷ 

항생제는 수의학 분야에서 세균 감염을 치료하기 위한 중요한 수단이다. 
이유 후 자돈은 대장균증(colibacillosis), 회장염(ileitis), 
대장염(colitis), Clostridium perfringens 감염 등 다양한 장 질환에 
매우 취약하다. 이러한 상황에서 치료 가능성을 유지하면서도 위장관 
미생물군에 대한 교란을 최소화하는 관리 전략은 항생제 관리(antibiotic 
stewardship)의 중요한 요소로 간주된다.⁸ 

실제로 자돈은 이유 이후 장 및 호흡기 질환 발생 시 항생제에 자주 
노출되므로, 항생제 투여가 장내 미생물군에 미치는 영향을 이해하는 것이 
매우 중요하다. 
본 연구의 목적은 건강한 이유 자돈에 대해 치료 용량으로 음수 투여된 
Pharmasin® Water Soluble Granules(tylosin tartrate)가 장내 
미생물군 발달에 미치는 영향을 평가하는 데 있다. 

재료 및 방법 
본 연구에서는 치료 용량(체중 kg당 5 mg, 7일간 D0–D6 투여)의 음수 
투여 형태 Pharmasin®-tylosin이 건강한 이유 자돈의 장내 미생물군 
구성에 미치는 영향을 평가하였다. 임상적으로 건강한 이유 자돈 10두를 
대조군(무처리군)과 처리군(각 5두)으로 나누어 시험을 수행하였다. 이유 
1주일 후, 처리군에는 Pharmasin®-tylosin을 7일간 연속으로 음수를 
통해 투여하였다. 

직장 분변 샘플은 대조군과 처리군에서 항생제 투여 전(D0) 및 투여 
후(D3, D7, D14, D21, D28, D35, D42)에 채취하였다. 
채취된 분변 샘플은 DNA를 분리한 후, 세균 조성 및 다양성을 확인하기 
위해 full-length 16S rRNA 유전자 증폭체 시퀀싱(Oxford Nanopore 
Technologies)을 수행하였다. 

결론 및 분석 
이유 후 자돈의 장내 미생물군 분석 결과, 항생제 투여가 주요 세균과의 
풍부도에 영향을 미치는 것으로 나타났다. 특히 tylosin 처리군의 세균 
구성은 비투여 대조군과 비교하여 차이를 보였다. Prevotellaceae, 
Ruminococcaceae, Lachnospiraceae, Succinivibrionaceae의 
풍부도는 tylosin 처리군에서 대조군 대비 지속적으로 높은 수준을 
나타냈다(Figure 2). 이러한 증가 양상은 이유 이후 정상적으로 관찰되는 
미생물 조성 변화와 일치하는 결과이다. 
또한, tylosin 치료에 의해 Prevotellaceae, Ruminococcaceae, 
Lachnospiraceae, Succinivibrionaceae에 속하는 세균 
속(genus)의 증가는 동물의 대사 과정에 기여하며, 탄수화물 발효 중심의 
장내 미생물군 발달과 연관될 수 있다. 

그림 1: 이유 이후 장내 미생물 조성 변화 
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그림 2: tylosin 처리군과 대조군에서 Prevotellaceae, Lachnospiraceae, Ruminococcaceae, Succinivibrionaceae의 
상대적 풍부도(%) 
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그림 3: tylosin 처리군과 대조군에서 Bacteroidaceae, Clostridiaceae, Peptostreptococcaceae의 상대적 풍부도(%) 
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한편, Bacteroidaceae, Peptostreptococcaceae, 
Clostridiaceae 세균 과의 풍부도는 모든 시점(D0–D42)에서 
tylosin 처리군이 대조군에 비해 감소하는 경향을 보였다(Figure 3). 
이들 세균 군집은 주로 포유기 자돈의 핵심 장내 미생물군을 특징짓는 
그룹으로 알려져 있으며(Figure 1), 이러한 감소는 이유 이후 
미생물군 전환을 추가적으로 뒷받침함과 동시에 tylosin 투여가 해당 
변화에 기여함을 시사한다. 

결론 
tylosin 처리 자돈의 세균 군집은 비투여 자돈과 비교하여 차이를 
보였다. 특히 tylosin 처리군에서는 Prevotellaceae, 
Lachnospiraceae, Ruminococcaceae, 
Succinivibrionaceae의 풍부도가 더 높게 나타났으며, 이는 이유 
이후 관찰되는 미생물 조성 변화와 일치하고 탄수화물 발효 중심의 
장내 미생물군과 연관될 수 있다. 이러한 결과는 치료 용량의 
tylosin(Pharmasin®) 사용이 이유 이후 생리적 장내 미생물군의 
전환 및 성숙 과정을 지원할 수 있음을 입증한다. 반면, 
Bacteroidaceae, Peptostreptococcaceae, Clostridiaceae의 
풍부도 감소는 이러한 약물 효과를 뒷받침하는 결과로 확인되었다. 

종합적으로 볼 때, Pharmasin® 투여는 이유 이후 장내 미생물군의 
생리적 성숙에 부정적인 영향을 미치지 않으며, 오히려 장내 
미생물군의 항상성 유지 및 미생물 군집의 안정화에 긍정적인 영향을 
미치는 것으로 판단된다. 
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