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< 요 약 문 >
 ※ 요약문은 5쪽 이내로 작성합니다.

사업명 포스트게놈다부처유전체사업
총괄연구개발 식별번호 

(해당 시 작성)

내역사업명

(해당 시 작성)
연구개발과제번호 918018-04

기

술

분

류

국가과학기술

표준분류
LB0603 30% LB0710 30% LB0601 20%

농림식품

과학기술분류
AB0102 40% RB0103 30% RB0201 20%

총괄연구개발명

(해당 시 작성)

연구개발과제명 돼지,소,개의 건강관리 전략 수립을 위한 장내 마이크로바이옴 분석

전체 연구개발기간 2018. 04. 25 - 2021. 12. 31(3년 9개월)

총 연구개발비

 총 1,110,000천원 

 (정부지원연구개발비: 1,110,000천원, 기관부담연구개발비 :  0천원, 

 지방자치단체:  0천원, 그 외 지원금:  0천원) 

연구개발단계
기초[ √ ] 응용[  ] 개발[  ] 

기타(위 3가지에 해당되지 않는 경우)[  ] 

기술성숙도

(해당 시 기재)

착수시점 기준(   )  

종료시점 목표(   ) 

연구개발과제 유형

(해당 시 작성)

연구개발과제 특성

(해당 시 작성)

연구개발 

목표 및 내용

최종 목표

산업동물을 대표하는 돼지와 소, 반려동물을 대표하는 개의 장내에 

존재하는 마이크로바이옴을 분석함으로써, 장내 동물-미생물, 

미생물-미생물 상호작용을 시스템 수준에서 이해함으로써 동물의 

건강관리 방안, 지속 가능한 축산생태계의 보존 및 가축생산의 

새로운 전략의 토대를 마련함.

전체 내용

Ÿ 돼지, 소, 개의 장내 마이크로바이옴 연구 기반 확립.

- 선정 동물의 장내 우점종 미생물의 분포양상, 식이와 스트레스, 

질환에 따른 종 변화 추적, 장관계와 미생물 군집의 상호 

영향력 분석 등.

- 난배양성 미생물 배양 및 유전체 해독 관련 기반 기술 구축.

Ÿ 메타오믹스 기법을 적용한 동물-미생물 및 미생물-미생물 

상호작용 분석.

- 미생물 군집의 상호작용 및 마이크로바이옴 핵심 미생물 발굴.

- 오믹스 기법을 통한 유용 미생물의 환경 스트레스 저항성, 

동물 면역 및 영양대사 관련 상호작용 시스템 규명.

- 유익 미생물의 이차대사산물 분석을 통한 동물-미생물 상호

작용 분석.

Ÿ 돼지, 소, 개의 장내 마이크로바이옴의 현장 적용 및 유용유전자 

활용 기반 마련.

- 유용 미생물의 선발 및 현장 적용을 통해 선정 동물의 장내 

마이크로바이옴 변화양상 분석.

- 동물 마이크로바이옴으로부터 유용 미생물 자원 확보.

- 동물 장내 마이크로바이옴의 재구성 및 프로바이오틱스 

후보군 발굴.

1단계

(해당 시 작성)

목표

내용

n단계

(해당 시 작성)

목표

내용

연구개발성과 
- 미생물 유전체사업의 성과 목표로 기설정한 전략 미생물 해독은 7건으로 목표 대비 

117%, 유용 유전자원 확보는 10건으로 167%, 메타유전체 분석은 227건으로 
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568% 초과달성하였음.

- 기타 성과목표로 기설정한 목표에 비해 특허 출원 2건(200%), 특허 등록 1건

(100%), IF 평균 2 이상 SCI급 논문 7건(117%), 비SCI급 논문 2건(100%), 학술발표 

9건(112.5%), 인력양성 2건(100%)를 모두 달성하였고, 목표 외 기술이전 2건을 추가로 

달성하였음.

연구개발성과 

활용계획 및

기대 효과

- 장내 미생물 유전자원 확보.

- 장내 미생물 유용 유전자의 기능 예측 및 선발시스템 기틀 마련.

- 동물의 생산성 향상 기작 규명을 통한 타 동물 및 인체에의 응용에의 토대.

- 기능적 측면에서 최적의 유용 미생물 조합을 선발하고, 숙주와의 상호작용을 

예측함으로써 맞춤형 사료첨가제 개발 등에 활용 가능.

- 축산농가의 생산성 향상을 위한 축산정책자료 제시.

- 구축한 데이터는 궁극적으로 동물의 건강관리 방안, 지속 가능한 축산 생태계의 

보존 및 가축생산의 새로운 전략의 토대를 마련할 것으로 사료됨.

연구개발성과의 

비공개여부 및 사유
공개

연구개발성과의 

등록ㆍ기탁 건수

논문 특허
보고서 

원문

연구

시설

ㆍ장비

기술

요약 

정보

소프트 

웨어
표준

생명자원

화합물

신품종

생명

정보

생물

자원
정보 실물

9 3 - - - - - 249 - - - -

연구시설ㆍ장비 

종합정보시스템 

등록 현황

구입

기관

연구시설

ㆍ장비명

규격

(모델명)
수량

구입 

연월일

구입가격

(천원)

구입처

(전화)

비고

(설치장소)

ZEUS

등록번호

해당사항 없음

국문핵심어

(5개 이내)
기능유전체학 오믹스 마이크로바이옴 프로바이오틱스 유용미생물

영문핵심어

(5개 이내)

Functional 

genomics
Omics Microbiome Probiotics

Beneficial 

microorganism(s)
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1. 연구개발과제의 개요

- 장내 마이크로바이옴(gut microbiome)은 장에 존재하는 미생물 군집이 지니는 유전체(genome)의 

집합체를 일컬음. 체내에 서식하는 대다수 미생물은 공생균(commensal microorganism)으로써  

숙주의 항상성과 건강을 유지하는 데 중요한 역할을 하는 것으로 밝혀짐. 미생물총은 체내에서 

합성할 수 없는 대사 물질을 생성하거나 병원균의 생장을 억제하는 등 숙주에게 이로운 효과를 

보이는 유익균(beneficial microorganism)과 환경 조건에 따라서 병원성을 나타내는 유해균

(pathobiont)으로 구분됨. 이들 미생물과 숙주의 상호작용을 분석하는 것이 차세대 염기서열 

분석 기법(NGS; Next Generation Sequencing)의 발전으로 보편화됨에 따라 관련된 연구가 전 

세계적으로 매우 활발히 진행되고 있음. 

- 연구가 거듭될수록 마이크로바이옴에 대한 인식이 커지고 중요성이 인정되며 약 15년 전부터 

여러 국가가 국제 컨소시엄을 통해 초대형 국제 프로젝트를 형성하였고, 대규모 인력과 자금이 

투입되어 마이크로바이옴 연구를 수행함. 

- 대표적인 인체 마이크로바이옴 국제 프로젝트는 미국 국립보건원(NIH; National Institutes of 

Health)에서 주관한 인체 마이크로바이옴 프로젝트(HMP; Human Microbiome Project)와 유럽 

국가들을 중심으로 조직된 국제 컨소시엄에서 주관한 인간 장내 메타게놈(MetaHIT; 

Metagenomics of the Human Intestinal Tract) 프로젝트가 있음. 국내에서도 마이크로바이옴에 

대한 중요성을 인식하고 여러 부처의 긴밀한 협력을 통해 여러 사업단을 구성한 바 있고 ‘국가 

마이크로바이옴 이니셔티브’를 구축하려는 시도가 있음.

- 인체와 동물의 장내 마이크로바이옴 연구를 적용할 수 있는 분야는 매우 광범위하지만, 수의학 

영역에서만이 접근할 수 있는 분야는 산업동물, 야생동물, 반려동물 등에서의 질병 및 전염병 

분야임. 

- 최근 10년간 신종 플루(Novel swine-origin influenza A (H1N1)), 중동 호흡기 증후군(Middle 

East Respiratory Syndrome, MERS), 지카바이러스감염증, 아프리카돼지열병, 조류독감, 코로나 

바이러스감염증-19(COVID-19) 등과 같은 인수공통감염병 및 동물질병 원인체가 세계적으로 

대유행하여 막대한 인명 피해 및 경제사회적 피해를 유발하고 있음. 질병관리청에 따르면 위의 

대표적인 사례들을 포함하여 20세기 이후 발생한 신종 감염병 원인체의 약 60% 이상이 동물에서 

유래된 것으로 보고됨. 따라서 동물 질병 병원체 연구에 대한 필요성은 지속적으로 강조되고 

있음. 

- 기존 가축 질병 병원체에 관한 연구는 특정 질병을 유발하는 개별 병원체에 초점을 맞추었지만 

최근 장내 마이크로바이옴이 질병 발생 및 전염병 감염 기전을 조절하고 억제하는 중요한 역할을 

할 수 있다는 연구결과들이 다수 보고되고 있음.
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- 이는 미생물-숙주 상호작용으로 가능하며 체내 미생물총이 숙주의 점막 진입 부위에서 병원체와 

경쟁하거나 병원성 집락을 억제하는 가용성 분자를 방출함으로써 감염으로부터 직접 보호하거나 

숙주 면역 반응을 자극하여 간접적인 보호를 제공할 수 있음.

- 이러한 연구결과들을 종합하면 장내 마이크로바이옴의 변화는 감염에 대한 보호 장벽의 효율성 

감소와 관련이 있으며 결과적으로는 숙주 감염을 촉진할 수 있다는 의미가 됨. 그외에도 최근 

연구에서는 다양한 성장 단계와 조건에서 동물의 장내 미생물 구성에 역동적인 변화가 있음을 

암시함.

- 국내에서는 관련 연구 및 데이터가 부족한 실정으로 동물에서의 건강 관리 전략 수립을 위해서는 

우선적으로 데이터베이스 구축이 선행되어야 함.

- 본 연구진은 연구 수요가 높은 동물을 기준으로 산업동물에서 돼지와 소를, 반려동물에서는 개를 

선정하였고, 이들을 성장구간, 백신 접종 유무, 질병 유무 등에 따라 그룹별로 분변을 분류 및 

수집하여 장내 마이크로바이옴을 분석하고 데이터베이스화하였음.

- 이러한 데이터는 궁극적으로 동물의 건강관리 방안, 지속 가능한 축산 생태계의 보존 및 가축

생산의 새로운 전략의 토대를 마련할 것으로 사료됨.
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구분
(연도)

연구목표 연구개발 수행내용 연구결과

1차

년도

(2018)

돼지, 소, 개의 

건강관리 전략 

수립을 위한 

장내 마이크로바이옴 

분석 

- 산업동물(소, 돼지)의 성장구간, 

백신의 접종 및 질병에 따른 시료의 

수집

- 반려동물(개)의 질환에 따른 시료의 

수집

- 소의 다양한 변수(성장구간, 질병의 

유무)에 따른 시료 확보

- 돼지의 다양한 변수(백신의 유무, 

질병의 유무)에 따른 시료 확보

- 개의 질환(소화기, 면역, 신경)에 

따른 시료 확보

2차

년도

(2019)

돼지, 소, 개의 

건강관리 전략 

수립을 위한 

장내 마이크로바이옴 

분석  

- 산업동물(소)의 성장구간 및 질병에 

따라 수집된 그룹별 장내 마이크로

바이옴 분석

- 소 월령 및 질병(코로나, 로타 장염)

에 따른 장내미생물군집 분석 및 

유용 미생물 발굴

- 산업동물(돼지)의 백신(PCV2b) 

접종에 따라 수집된 그룹별 장내 

마이크로바이옴 분석

- 돼지 백신(PCV2b) 접종에 따른 장내 

미생물군집 분석

- 반려동물(개)의 질환의 유무에 따라 

수집된 그룹별 장내 마이크로바

이옴 분석

- 반려동물(개)의 질환에 따른 추가 

시료 수집

- 반려동물(개)의 질환 유무에 따른 

장내 미생물군집 분석

- 반려동물(개)의 질환(림프종 및 

기타암종)에 따른 추가 시료 확보

3차

년도

(2020)

돼지, 소, 개의 

건강관리 전략 

수립을 위한 

장내 마이크로바이옴 

분석 

- 산업동물(소)에서 분리한 핵심 

미생물 유전체/전사체/대사체 

정보 확보 및 해독

- 산업동물(소)에서 수집된 유용 

미생물의 유전체 정보 분석을 통한 

특성 및 안전성 분석

- 반려동물(개) 질환(림프종 및 

기타 암종)의 유무에 따라 수집된 

그룹별 장내 마이크로바이옴 분석

- 반려동물(개)의 신경계 질환 및 

암종 질환의 유무에 따른 장내 

마이크로바이옴 분석 및 임상적 

지표와의 상관관계 분석

4차

년도

(2021)

돼지, 소, 개의 

건강관리 전략 

수립을 위한 

장내 마이크로바이옴 

분석 

- 소에서 분리한 핵심 미생물 적용을 

통한 gut microbiota 재구성

- 소에서 분리한 유용 미생물(L. 
amylovorus 1394N20 적용을 통해 

gut microbiota 재구성 확인

- 산업동물(돼지)의 백신(PCV2b) 

접종 및 질병(증식성 회장염)에 

따라 수집된 그룹별 장내 마이크로

바이옴 분석

- 산업동물(돼지)의 백신(PCV2b) 

접종에 따른 장내 마이크로바이옴과 

임상적 지표의 상관관계 분석

- 산업동물(돼지)의 질병(증식성 

회장염)에 따른 장내 마이크로바이옴 

분석 및 유용 미생물 발굴

2. 연구개발과제의 수행 과정 및 수행 내용
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가. Gut microbiota 조절을 통한 한우 송아지 설사증의 예방 및 관리

 1. 산업동물(소)의 성장구간 및 질병(장염)이 장내 미생물군집에 미치는 영향

 1-1. 소의 설사 유무 및 일령에 따른 차이를 확인하기 위한 시료 수집 현황

- 소의 일령에 따라 30일을 기준으로 구분함(표 1).

- 한우송아지의 설사 증세 유무에 따른 차이를 확인하기 위하여 분변 상태에 따라 정상 및 설사 송아지로 

구분하고, 일령 및 설사증세 유무에 따른 차이를 확인함.

- 소의 성장단계에 따른 차이를 확인하기 위하여 월령으로 구분함.

   표 1. 소의 분변시료 정보

구분 분변 상태 Age (day) 설사 증세 실험군 수량

설사 유무 

및 일령

Solid/Semi-solid

1-10

Normal

Normal(1-10) 5

11-20 Normal(11-20) 4

21-30 Normal(21-30) 5

Loose/Watery

1-10 

Diarrhea

Diarrhea(1-10) 3

11-20 Diarrhea(11-20) 5

21-30 Diarrhea(21-30) 3

월령 Solid/Semi-solid

30-60

Normal

Month 1 17

61-90 Month 2 10

180-210 Month 7 14

≥ 360 Month 36 7

계 73

 1-2. 소의 설사 유무 및 일령에 따른 차이를 확인하기 위한 장내미생물군집 분석 방법

- DNA extraction kit (FastDNA SPIN Kit for Soil, MP BIO)를 이용하여 분변 시료로부터 DNA를 추출함.

- 분변으로부터 DNA 추출 및 분석용 library 제작하였음.

- 추출된 DNA에서 16S rRNA 유전자의 V3/V4 영역을 증폭하기 위하여 bacteria용 프라이머(primer)를 

사용함.

- 1차 PCR 수행 시 bacteria용 프라이머는 Nextera concensus-Sequencing adaptor-Target sequence를 

포함하고 있음. 포워드 프라이머(forward primer) 341F 시퀀스는 5′-TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTA

-TAAGAGACAGCCTACGGGNGGCWGCAG-3′, 리버스 프라이머(reverse primer) 805R 시퀀스는 5′

-GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAGGACTACHVGGGTATCTAATCC-3′이며, 2차 PCR 

수행시 샘플들을 분리하기 위하여 Illumina index i5 S502 (AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACC

-TCTCTATTCGTCGGCAGCGTC)와 i7index i7 N701 (CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATTCGCCTTGT

-CTCGTGGGCTCGG)의 조합으로 샘플들을 분리하기 위하여 사용함.

- 중합효소연쇄반응(polymerase chain reaction)은 PTC-200 Peltier thermal cycler (MJ Research, 

Waltham, MA)를 이용하여 수행함. 증폭된 PCR 산물은 QIAquick PCR Purification Kit (Qiagen, 

Valencia, CA)를 이용하여 정제하며, 정제된 DNA의 정량은 QuantiTM PicoGreen dsDNA Assay Kit 

(Invitrogen, Carlsbad, CA)와 TBS-380 Mini Fluorometer (Turner BioSystems, Sunnyvale, CA)를 이용하여 

분석함. PCR 산물을 전기영동하여 서열의 길이가 300 bp 이상의 DNA를 선별함. DNA 단편의 길이를 

Agilent 2100 Bioanalyzer (Agilent Technologies, Santa Clara, CA, USA)를 이용하여 재확인함. 

3. 연구개발과제의 수행 결과 및 목표 달성 정도

 

 1) 연구수행 결과

 (1) 정성적 연구개발성과
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- MiSeq을 활용한 sequencing 수행 및 정보 확보.

- 정제된 PCR 산물의 NGS 수행은 Chunlab을 통하여 수행하며, Illumina사의 MiSeq 장비를 사용함 .

- NGS 결과로 얻어진 염기서열은 BIOiPLUS software (ChunLab Inc., Seoul, Republic of Korea) 및 CL 

community (ChunLab Inc.)를 이용하여 Taxonomic composition, α-diversity, β-diversity, LEfSe 분석을 

수행함.

  - Rarefaction 곡선 분석을 통한 sequencing quality 확인.

1-3. 한우송아지의 설사 증세 유무 및 일령 차이에 따른 장내미생물군집 변화

 - 한우송아지 분변 시료 25종에 대하여 quality filtering 후, 총 695,375 sequence reads를 확보하였으며, 

송아지당 평균적으로 30,234 sequence reads를 확보함(범위 21,164~42,818, 그림 1).

그림 1. 한우송아지 분변의 rarefaction curve 

1-4. 일령별 설사 증세 유무에 따른 장내미생물군집 변화

- 한우 송아지의 일령 및 설사 유무에 따른 α-diversity 분석 결과, richness 지수인 Ace, Chao-1, 

JackKnife에서는 차이를 보이지 않았으나, evenness 지수인 Simpson과 Shannon에서는 21-30일령의 

Normal군과 1-10일령의 Diarrhea군의 Simson 지수와 Shannon 지수가 유의적으로 차이가 나타남

(그림 2).

그림 2. 일령별 설사 증세 유무에 따른 α-Diversity 분석
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- 한우 송아지의 설사 유무에 따른 분류에서는 β-Diversity 분석을 통한 군 간 장내미생물군집 분석을 

시행한 결과, 설사증의 원인균인 rotavirus, coccidium, corona virus 등이 진단된 개체에서는 정상 분변 

송아지와 차이를 보이는 것으로 나타남. 일령이 1~10일 이내의 정상 송아지는 설사 송아지와 거리적 

차이가 가까운 것으로 나타남(그림 3).

그림 3. 일령별 설사 증세 유무에 따른 β-diversity 분석. 정상송아지(Normal), 설사송아지(Diarrhea). 

- Taxonomic composition 분석을 통해 phylum 수준에서 군 간의 relative abundance를 비교 분석한 

결과, 설사 증상에 따라 1~10일령에서 Firmicutes의 증가 및 Proteobacteria의 감소, 11~20일령에서 

Firmicutes의 감소 및 Proteobacteria의 증가가 보이나 개체적 차이가 크게 나타남에 따라 유의적인 

차이는 보이지 않음(그림 4).

그림 4. 일령별 설사 증세 유무에 따른 phylum 수준에서의 Taxonomic composition 분석. 

정상송아지(Normal) 및 설사송아지(Diarrhea)

- LEfSe 분석에서 일령 및 설사증 유무에 따라 LDA score 2.0 초과 장내미생물군에 대하여 genus 수준에서 

분석하였을 때, 1~10일령의 정상 및 한우 송아지에서는 차이를 보이는 장내 미생물은 없었음. 11~20일령 

및 21~30일령의 송아지에서 차이를 나타내는 장내 미생물군은 정상 송아지 11~20일령에서 Prevotella, 

Lachnospiraceae_uc, 정상 송아지 21~30일령에서 Blautia, Provotellaceae, Muribaculaceae, 

Christensenellaceae, Catenella, 설사 송아지 11~20일령에서 Enterobacterales, Gammaproteobacteria, 

Enterobacteriaceae, Escherichia, Proteobacteria, 설사 송아지 21~30일령에서 Dorea로 총 13종으로 

나타남(그림 5).
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(A)

(B)

그림 5. 일령별 설사 증세 유무에 따른 genus 수준에서의 LefSe 분석

1-5. 설사 증세 유무에 따른 장내미생물군집 변화

- 설사 증세 유무에 따라 정상 송아지(Normal)와 질병 송아지(Diarrhea)로 구분하여 재분석함(그림 6).

- 한우 송아지의 설사 증세 유무에 따른 α-diversity 분석 결과, richness 지수인 ACE, Chao1, JackKnife에서 

설사 증상으로 인하여 감소하는 경향을 보였지만 유의적인 차이를 보이지 않았음. Evenness 지수에서는 설사 

증상에 따라 Simpson 지수의 증가 및 Shannon 지수의 감소가 나타남(그림 6).
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그림 6. 한우송아지 설사 증세 유무에 따른 α-Diversity 분석

- Taxonomic composition 분석을 통해 phylum 수준에서 군 간의 relative abundance를 비교 분석한 결과, 

Proteobacteria 증가 및 Bacteroidetes, Actinobacteria 감소를 보임(그림 7).

(A) (B)

그림 7. 한우 송아지 설사 증세 유무에 따른 phylum 수준에서의 (A) 개체별, (B) 설사증 유무별 

Taxonomic composition 분석.

 - 핵심미생물 후보군 선발을 위해 species 수준에서 LEfSe 분석을 수행한 결과, 설사증세 유무에 따라 Phylum 수준에서 

3종(Actinobacteria, Acidobacteria, Chloroflexi), Class 수준에서 3종(Solibacteres, Acidimicrobiia, Tissierellia), 

Order 수준에서 8종(Corynebacteriales, Micrococcales, Staphylococcaceae, Xanthomonadales, Streptomycetales, 

Acidimicrobiales, Rhizobiales, Tissierellales), Family 수준에서 15종(Ruminococcaceae, Lachnospiraceae, 

Muribaculaceae, Corynebacteriaceae, Rhizobiaceae, Xanthomonadaceae, Streptomycetaceae, Burkholderiaceae, 

Ralstonia_f, Devosia_f, Nocardiopsaceae, Peptoniphilaceae, Carnobacteriaceae, Tissierellaceae, 

Phyllobacteriaceae), Genus 수준에서 31종(Faecalibacterium, Blautia, Subdoligranulum, Collinsella, Dorea, 

Ruminococcus_g4, Ruminococcus_g2, Paludicola, Faecalicatena, Clostridium, Clostridium_g35, 

Corynebacterium, Proteiniphilum, Aquamicrobium, Clostridium_g8, Lysinibacillus, Arthrobacter, Extibacter, 

Hungatella, Nitratireductor, Streptomyces, Sporosarcina, Aliicoccus, Paraburkholderia, Leucobacter, 

Pelagibacterium, Ralstonia, Nocardiopsis, Caryophanon, Tissierella, Paralkalibacillus)이 차이를 나타냄(그림 8).
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그림 8. 한우송아지 설사 증세 유무에 따른 species 수준의 LEfSe 분석 

 - Species 수준에서 정상송아지에서 증가되는 11종(Faecalibacterium prausnitzii group, Gemmiger 

formicilis group, Collinsella aerofaciens group, Dorea formicigenerans, Blautia luti, Ruminococcus 

faecis, Lactobacillus intestinalis, Pseudoflavonifractor capillosus, Blautia obeum, Ruminococcus 

lactaris, Coprococcus comes  group) 및 설사송아지에서 증가되는 22종(Clostridium symbiosum, 

Lactobacillus mucosae, Clostridium beijerinckii group, Arthrobacter gandavensis,  Paraburkholderia 

kururiensis,  Corynebacterium xerosis group, Clostridium aldenense, Caryophanon latum, 

Clostridium colinum,  Aquamicrobium aerolatum, itratireductor aestuarii, Bacteroides plebeius, 

Lysinibacillus xylanilyticus group, Extibacter muris group, Hungatella hathewayi group, 

Corynebacterium marinum, Aliicoccus persicus, Ralstonia pickettii group, Staphylococcus 

saprophyticus group, Leucobacter komagatae group, Lysinibacillus sphaericus group, Streptomyces 

scabiei group)을 확인하였으며(그림 9), 컬쳐로믹스 접근을 통한 장내미생물 후보균 배양기술개발을 통해 

질병 예방을 위한 장내 유익균 및 유해균을 분리 배양하여, 분리된 미생물의 특성을 분석할 필요가 있음.
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그림 9. 한우송아지 설사 증세 유무에 따른 species 수준에서 차이를 보이는 미생물(LDA score 2.0 이상)

- 설사 유무에 따른 차이를 보이는 다수의 미생물의 상대분포는 매우 2% 이하의 적은 수준으로 존재하며, 

설사 증세 발생에 따라 감소하는 Faecalibacterium prausnitzii group, Gemmiger formicilis group, 

Collinsella aerofaciens group는 혐기성 미생물로 알려짐. 

- 장 등(2018)의 연구에 따르면 로타바이러스에 감염된 한우송아지의 경우 장내 Lactobacillus, 

Subdoligranulum, Blautia, Bacteroides의 분포가 크게 바뀌는 것으로 보고되었지만, 본 연구결과에서 

이러한 차이는 나타나지 않음. 이는 해당 분석에 사용된 정상 송아지 및 설사 송아지의 성별, 농장, 감염 

원인(로타 바이러스성, 코로나 바이러스성, 콕시듐성 설사증) 등이 다르기 때문으로 사료됨.

- 이런 결과를 통해 30일 이내의 한우송아지의 설사 증세 발생시 장내 미생물은 일령에 의한 차이보다 설사 

증세 유무에 의해 더 큰 차이를 보임을 확인함.

1-6. 한우의 월령 차이에 따른 장내미생물군집 변화

- 소의 월령 차이에 따른 장내미생물군집 변화를 확인하기 위하여 30일 이후의 소를 대상으로 1개월령

(Month 1), 2개월령(Month 2), 7개월령(Month 7), 36개월령(Month 36)에 해당하는 분변을 수집하여 장내 

미생물 군집 변화를 확인함(표 2).

- 소 분변 시료 48종에 대하여 quality filtering 후, 총 2,592,856 sequence reads를 확보하였으며, 

평균적으로 54,018 sequence reads를 확보함(범위 26,521~88,846, 그림 10).
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그림 10. 소 분변의 rarefaction curve

- 송아지의 월령 차이에 따른 α-diversity 분석 결과, richness 지수인 Ace, Chao-1, JackKnife에서 

1개월령 이후 유의적으로 증가함을 확인하였음. 또한, evenness 지수인 Simpson과 Shannon에서도 

1개월령 이후의 유의적인 차이가 나타남(그림 11). 

- β-diversity 분석을 통한 군간 장내미생물군집 분석을 실시한 결과, 월령의 증가에 따라 PC1 축을 

중심으로 1개월령, 2개월령, 7개월령이 분포 차이를 보임(그림 11).

그림 11. 한우의 월령 차이에 따른 α-diversity 및 β-diversity 분석

 

- 핵심미생물 후보군 선발을 위해 species 수준에서 LEfSe 분석을 수행한 결과, 월령에 따라 phylum 단계부터 

변화를 보임(표 2, 그림 12). Phylum 수준에서 4종, Class 수준에서 7종, Order 수준에서 9종, Family 

수준에서 14종, Genus 수준에서 37종, Species 수준에서 63종이 차이를 보임.
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표 2. 소 월령에 따라 차이를 보이는 미생물(LEfSe 분석, LDA score 2.0 이상)

Rank Name

Phylum Bacteroidetes, Proteobacteria, Firmicutes, Spirochaetes

Class 
Bacteroidia, Deltaproteobacteria, Alphaproteobacteria, Clostridia, Erysipelotrichi, Spirochaetia, 

Bacilli

Order
Bacteroidales, Enterobacterales, Desulfovibrionales, Rhodospirillales, Clostridiales, Bacillales, 

Erysipelotrichales, Spirochaetales, Lactobacillales

Family

Bacteroidaceae, Enterococcaceae, Odoribacteraceae, Rikenellaceae, Porphyromonadaceae, 

Enterobacteriaceae, Desulfovibrionaceae, Rhodospirillaceae, Peptostreptococcaceae, 

Lachnospiraceae, Clostridiaceae, Erysipelotrichaceae, Spirochaetaceae, Lactobacillaceae

Genus

Bacteroides, Faecalibacterium, Enterococcus, Alistipes, Ruthenibacterium, Parabacteroides, 

Ruminococcus_g4, Butyricicoccus, Fournierella, Anaerotignum, Subdoligranulum, 

Frisingicoccus, Butyricimonas, Blautia, Escherichia, Clostridium_g24, Desulfovibrio, Hungatella, 

Kineothrix, Clostridioides, LARJ_g, Romboutsia, Olsenella, Dorea, Paeniclostridium, 

Clostridium, Turicibacter, Treponema, Eubacterium_g8, Roseburia, Coprococcus_g2, 

Agathobacter, Ruminococcus_g2, Lactobacillus, Pseudoflavonifractor, Butyrivibrio_g1, 

Clostridium_g31

Species

Faecalibacterium prausnitzii group, Bacteroides fragilis, Lactobacillus reuteri group, 

Lactobacillus gasseri group, Bacteroides caccae, Blautia obeum, Clostridium 

glycyrrhizinilyticum, Bacteroides vulgatus, Bacteroides xylanisolvens group, Bacteroides sartorii, 

Bacteroides uniformis, Ruthenibacterium lactatiformans, Bacteroides stercoris, Alistipes shahii, 

Butyricicoccus pullicaecorum, Ruminococcus torques, Fournierella massiliensis group, 

Anaerotignum lactatifermentans, Parabacteroides distasonis, Gemmiger formicilis group, NFLI 

s group, Blautia glucerasea, Parabacteroides johnsonii, Butyricimonas virosa, Bacteroides 

nordii, Roseburia inulinivorans, Ruminococcus faecis, Bacteroides finegoldii, Dorea 

massiliensis, Escherichia coli group, Clostridium clostridioforme group, Lactobacillus murinus 

group, Romboutsia sedimentorum, Desulfovibrio piger, Alistipes putredinis, Hungatella 

hathewayi group, Blautia hansenii group, Kineothrix alysoides, Clostridium bornimense, 

Clostridioides difficile group, LARJ s, Bacteroides faecichinchillae, Romboutsia timonensis, 

Dorea formicigenerans, Paeniclostridium ghonii group, Clostridium celatum group, Turicibacter 

sanguinis, Treponema suis, Eubacterium siraeum, Olsenella umbonata, Coprococcus comes 

group, Roseburia intestinalis group, Roseburia cecicola group, Ruminococcus bromii, 

Bacteroides ovatus group, Agathobacter rectalis, Lactobacillus helveticus group, NFHE s 

group, Agathobacter ruminis, Bacteroides dorei, Butyrivibrio crossotus, Clostridium populeti, 

Bacteroides caecigallinarum 
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그림 12. 한우송아지 월령에 따른 species 수준에서의 LefSe 분석

- Taxonomic composition 분석을 통해 phylum 수준에서 군 간의 relative abundance를 비교 분석한 

결과, Firmicutes와 Bacteroidetes의 총 비율이 61~98%로 다수를 차지하고 있으며 이는 Class 수준의 

Clostridia, Bacteroidia와 Order 수준의 Clostridiales, Bacteroidales에서도 유사하게 나타남(그림 13).
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- 36개월령 소의 경우 Firmicutes 증가 및 Bacteroidetes 감소를 보이나 Firmicutes와 Bacteroidetes의 

총 비율이 91~98%로 가장 높음. 1개월령, 2개월령, 7개월령 소의 경우 Firmicutes는 월령 증가에 

따라 증가하는 경향을 보이나 Bacteroidetes에서는 30~40% 정도로 큰 차이를 보이지 않음. 

Proteobacteria는 월령 증가에 따라 감소하는 경향을 보임(그림 13).

 

그림 13. 한우의 월령에 따른 phylum 수준에서의 Taxonomic composition 분석. 

(A) 개체별, (B) 월령별 (C) LDA score 2.0 이상

- Class 수준에서 Bacilli와 Order 수준에서 Lactobacillales는 1~7개월로 월령이 증가함에 따라 감소하나, 

36개월령에는 다시 증가함(그림 14).

- Family 수준에서 1~7개월로 월령이 증가함에 따라 Bacteroidaceae, Lachnospiraceae, 

Lactobacillaceae가 감소하는 경향을 보임. 특히 1개월령에서 Bacteroidaceae, Lachnospiraceae, 

Lactobacillaceae의 상대빈도의 합이 43% 수준을 보였으나, 2개월령에서 18%, 7개월령에서 17%, 

36개월에서 23% 수준으로 나타남(그림 14).

- Genus 수준에서 1개월령에서 우세한 Bacteroides, Lactobacillus, Faecalibacterium 3종은 2개월령, 

7개월령에서는 감소하나, 36개월령에서는 1개월령과 유사한 빈도로 존재함. 또한, 장내 미생물의 

상대분포는 적으나 송아지 월령 증가에 따라 Olsenella, Enterococcus, Turicibacter, 

Agathobacter, Clostridium_g31는 증가함(그림 14).
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그림 14. 한우의 월령에 따른 (A) Class (B) Order (C) Family (D) Genus 수준에서의 Taxonomic 

composition 분석. (LDA score 2.0 이상)

 - Species 수준에서 각 월령별 차이를 보이는 장내 미생물을 확인하였으며, 1개월령에서 가장 많은 수의 

미생물 변화를 보임(그림 15)
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그림 15. 한우의 월령에 따른 species 수준에서 LDA score 2.0 이상의 미생물의 relative abundance. 

- 상대빈도가 1이상인 장내 미생물 중 Lactobacillus 계통인 Lactobacillus reuteri group, Lactobacillus 

gasseri group는 월령이 증가함에 따라 감소함. 또한, Lactobacillus helveticus group 7개월령에서 거의 

사라짐을 확인함.

- 또한, Bacteroides 계통인 Bacteroides fragilis, Bacteroides caccae, Bacteroides vulgatus, 

Bacteroides vulgatus, Bacteroides xylanisolvens group, Bacteroides sartorii, Bacteroides uniformis, 

Bacteroides stercoris도 1개월령에서 우세함을 확인함.

- 한우송아지의 설사 증세 유무에 따라 감소하였던 Faecalibacterium prausnitzii group은 1개월령에서 

7개월령으로 변화함에 따라 감소하였다가 36개월령에서 다시 증가함.
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- 출생 후 2개월까지의 송아지는 우유 및 송아지 분유를 주로 섭취하며, 생후 3개월에서 6개월까지 소화

기관의 발달에 의해서 건초 섭취를 통해 식이섭취 형태의 변화가 나타남. 이런 식이 형태의 변화에 따라 

소화에 필요한 장내 미생물이 달라지기 때문에 1개월령 이후 장내 미생물 군집 구조의 변화가 가장 큰 

것으로 사료됨. 또한 송아지의 성장에 따라 필요한 영양분이 다르듯이 송아지의 성장단계에 따라 필요한 

장내 미생물이 다를 수 있음을 추정하게 함. 

- 그러나 한우의 성장에 따라 장내 미생물 군집 변화를 자세히 확인하기 위해서는 월령별 송아지의 단계적 

세분화가 필요한 것으로 생각되어, 5개월령, 14개월령, 18개월령을 추가 분석이 필요할 것으로 사료됨.

2. 컬쳐로믹스 접근을 통한 장내미생물 후보균 배양기술개발

- 장내미생물 후보균 배양기술개발을 위해 1차적으로 호기적(aerobic) 조건에서 CO2 조절을 통해 다양한 

장내 미생물 후보균을 확보하고자 함.

- 장 등(2018)의 연구에 따르면 로타바이러스에 감염된 한우송아지의 경우 장내 Lactobacillus, 

Subdoligranulum, Blautia, Bacteroides의 분포가 크게 바뀌며, species 수준에서 Lactobacillus 

amylovorus group 및 Lactobacillus gasseri group이 건강한 송아지에서 높은 상대빈도를 나타낸다고 

보고됨.

- 분석 결과에서는 설사증세 유무에 따라 Lactobacillus intestinalis 만이 증가되는 것으로 나타났으나, 

월령별 한우송아지의 성장에 따른 장내 미생물 군집 변화를 통해 1개월령의 송아지에서 Lactobacillus 

계통의 분포가 높은 것을 확인함.

- 이를 통해 한우송아지의 성장발달 및 건강상태 개선을 위해 Lactobacillus가 유익한 영향을 줄 것으로 

예상하여, Lactobacillus 미생물을 분리하고자 함. 

- 설사증세가 없는 한우송아지 5마리(일령 30일 이내)의 분변을 채취하여 당일 배양을 진행하였으며, 

MRS agar plate에서 3번 이상의 순수분리를 통해 단일 콜로니를 채취함.

- 호기적 조건에서 다양한 장내 미생물을 분리하기 위해 37℃ 인큐베이터에서 CO2 조건을 gas pack, 

5% CO2 인큐베이터 또는 CO2 없이 배양하여 미생물을 확보함.

- 분리된 미생물은 colony PCR을 통해 Lactobacillus(Kwon 등 2004), Lactobacillus amylovorus 

(Marti 등 2010), Lactobacillus gasseri (Matsuda 등 2009), Lactobacillus reuteri (Matsuda 등 

2009)를 1차 확인하였으며, 16S rRNA sequencing을 통해 염기서열을 확인함.

3. 유용미생물 확보 

- 호기적 상태에서 CO2 조건 차이를 통해 다양한 미생물을 분리하였으며, Lactobacillus reuteri, 

Lactobacillus johnsonii, Lactobacillus amylovorus, Lactobacillus oris, Lactobacillus vaginalis, 

Lactobacillus mucosae, Lactobacillus salivarius와 같은 7종의 Lactobacillus를 확보하였으며, 

Lactobacillus reuteri, Lactobacillus johnsonii, Lactobacillus amylovorus 3종 미생물은 유용 유전자원으로 

등록 및 한국미생물보존센터에 기탁하였음.

4. 유용미생물의 안전성 규명 

 4-1. 항생제 내성 평가

- 항생제 내성 유전자의 보유는 세균 감염 시 항생제의 효과가 나타나지 않을 수 있어 위험하며, 장내에서는 

항생제 내성 유전자의 전이가 많이 일어날 수 있으므로 미생물이 가진 항생제 내성의 특성을 파악하는 

것이 매우 중요함.

- 미국 CDC에서는 strip 기반의 항생제 내성 MIC (minimum inhibitory concentration, 최소 항생제 억제 

농도) test의 편리성과 결과 균일성에 E-test 방법을 추천하고 있음.

- MIC 확정 후 EFSA (European Food Safety Authority) 기준 이하일 경우에는 사용이 가능하나, 

초과되는 경우에는 획득성 또는 내재성 내성 여부를 판단해야 함.
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- 항생제에 대한 감수성을 확인한 결과, 9종의 항생제(Ampicillin, Chloramphenicol, Ciprofloxacin, 

Erythromycin, Gentamicin, Kanamycin, Penicillin, Rifampin, Tetracycline)에 대하여 투명환을 

형성하였으며, vancomycin에 대해서는 투명환을 형성하지 않았음(그림16).

- 유산균의 경우 vancomycin 결합 부위인 펜타 펩타이드의 D-alanine 말단 잔기가 D-lactate 또는 

D-serine으로 대체되어 vancomycin이 결합할 수 없는 구조를 가짐으로써 내성을 나타낸다고 보고됨.
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그림16. 항생제 내성 평가

그림 17. 용혈 활성 평가

그림 18. Urease 활성 및 젤라틴 액화능 평가

  

 4-2. 용혈 활성 평가

- 용혈 현상이란, 적혈구가 파괴되어 헤모글로빈이 혈구 밖으로 용출되는 현상으로 원인은 다양함. 

용혈 반응은 혈액 한천배지 상에 나타나는 유형에 따라 α, β, γ 세 유형으로 나뉘며, 특히 β형 용혈은 

적혈구가 완전히 용해되어 집락 주변이 투명한 무색으로 변하게 되며 미생물의 병원성과 관련이 있다고 

알려짐.

- β-hemolysis 특성을 나타내는 양성대조군 Bacillus cereus와 비교하여 선발된 3균주 모두 

α-hemolysis 특성을 갖는 것으로 확인됨(그림 17).

 4-3. Urease 활성 및 젤라틴 액화능 평가

 - 선발된 3균주 모두 Urease 활성 및 젤라틴 액화능을 갖지 않는 것으로 확인됨.
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L. amylovorus 1394N20 L. reuteri 1429C30 L. johnsonii 7409N31

그림19. 선발된 유용미생물의 전장유전체 분석

그림 20. 실험 디자인

 5. 유용 미생물의 전장유전체 분석

 6. 한우 어린송아지에서 분리한 유용미생물(L. amylovorus 1394N20) 적용을 통한 gut microbiota 재구성

 6-1. 한우송아지에 유용미생물(L. amylovorus 1394N20) 적용을 통한 분변 시료 수집 현황
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6-2. 한우송아지에 유용미생물(L. amylovorus 1394N20) 적용에 따른 장내미생물군집 분석방법

- DNA extraction kit (FastDNA SPIN Kit for Soil, MP BIO)를 이용하여 분변 시료로부터 bacterial 

genomic DNA를 추출함.

- 분변으로부터 bacterial genomic DNA 추출 및 분석용 library 제작.

- 추출된 DNA 에서 16S rRNA 유전자의 V3/V4 영역을 증폭하기 위하여 bacteria용 프라이머(primer)를 

사용함.

- 1차 PCR 수행 시 bacteria용 프라이머는 Nextera concensus-Sequencing adaptor–Target 

sequence를 포함하고 있음. 포워드 프라이머(forward primer) 341F 시퀀스는 5′-TCGTCGGCAG

-CGTCAGATGTGTATAAGAGACAGCCTACGGGNGGCWGCAG-3′, 리버스 프라이머(reverse 

primer) 805R 시퀀스는 5′-GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTAT AAGAGACAGGACTACHVGGGT

-ATCTAATCC-3′이며, 2차 PCR 수행 시 샘플들을 분리하기 위하여 Illumina index i5 S502 (AAT

-GATACGGCGACCACCGAGATCTACACCTCTCTATTCGTCGGCAGCGTC)와 i7index i7 N701 

(CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATTCGCCTTGTCTCGTGGGCTCGG)의 조합으로 샘플들을 분리하기 

위하여 사용함.

- 중합효소연쇄반응(polymerase chain reaction)은 PTC-200 Peltier thermal cycler (MJ Research, 

Waltham, MA)를 이용하여 수행함. 증폭된 PCR 산물은 QIAquick PCR Purification Kit (Qiagen, 

Valencia, CA)를 이용하여 정제하며, 정제된 DNA의 정량은 QuantiTM PicoGreen dsDNA Assay Kit 

(Invitrogen, Carlsbad, CA)와 TBS-380 Mini Fluorometer (Turner BioSystems, Sunnyvale, CA)를 

이용하여 분석함. PCR 산물을 전기영동하여 서열의 길이가 300 bp 이상의 DNA를 선별함. DNA 단편의 

길이를 Agilent 2100 Bioanalyzer (Agilent Technologies, Santa Clara, CA, USA)를 이용하여 재확인

하였음. 

- MiSeq을 활용한 sequencing 수행 및 정보 확보.

- 정제된 PCR 산물의 NGS 수행은 Chunlab을 통하여 수행하며, Illumina 사의 MiSeq 장비를 사용함.

- NGS 결과로 얻어진 염기서열은 CLCommunity software (ChunLab Inc., Seoul, Republic of 

Korea)을 통하여 Taxonomic composition, α-Diversity, β-Diversity 분석이 수행됨.

- Rarefaction 곡선 분석을 통한 sequencing quality 확인.

- Galaxy 프레임워크(framework)를 이용한 LEfSe (Linear discriminant analysis effect size) 분석 수행.

 6-3. 한우송아지에 유용미생물(L. amylovorus 1394N20) 적용에 따른 장내미생물군집 변화

- 한우송아지 분변시료 8종에 대하여 quality filtering 후, 총 925,594 sequence reads를 확보하였으며, 

평균적으로 115,699 sequence reads를 확보함(범위 102,817-145,271, 그림 21).

 



- 28 -

그림 21. 한우송아지 분변의 rarefaction curves 

- 한우 송아지 분변 시료 8종{유산균 투여 전(NA, 4종), 유산균 투여 중단 5일 후(OA-LAB, 4종)}에 

대하여 α-Diversity 분석을 통한 군 간 장내미생물군집 분석을 실시한 결과, 종의 다양성을 나타내는 

richness (Ace, Chao1, JackKnife) 지수는 차이가 없었지만, 종의 균등도를 나타내는 evenness 

(Shannon, Simpson) 지수가 유의적으로 차이를 보임(그림 22). 이는, L. amylovorus 1394N20 

유산균을 경구투여한 한우 송아지의 장내 미생물종이 더 다양함을 의미함.

그림 22. 유용미생물(L. amylovorus 1394N20) 적용에 따른 α-Diversity 분석

- 한우 송아지 분변 시료 8종{유산균 투여 전(NA, 4종), 유산균 투여 중단 5일 후(OA-LAB, 4종)}에 

대하여 β-Diversity 분석을 통한 군 간 장내미생물군집 분석을 실시한 결과, 경구투여 전후에 따라 

군 간의 분포가 명확하게 나뉘는 것을 확인하였음(그림 23).
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PCoA (Principal Coordinates analysis)

그림 23. 유용미생물(L. amylovorus 1394N20) 적용에 따른 β-Diversity 분석.

- Taxonomic composition 분석을 통해 phylum 수준에서 군 간의 relative abundance를 비교 분석한 

결과, 유산균 경구투여 전과 비교하여 유용미생물을 경구투여 후 Actinobacteria, Proteobacteria의 

composition이 감소하는 장내 미생물군집의 변화를 확인함(그림 24). 

그림 24. 유용미생물(L. amylovorus 1394N20) 적용에 따른 phylum 수준에서의 Taxonomic composition 분석. 

- Taxonomic composition 분석을 통해 species 수준에서 군 간의 relative abundance를 비교 분석한 

결과, 유산균 경구투여 전과 비교하여 유용미생물을 경구투여 후 Lactobacillus gasseri, Bacteroides 

vulgatus, Bacteroides xylansolvens의 composition이 증가한 반면, Escherichia coli, Bacteroides 

fragilis의 composition이 감소하는 장내 미생물군집의 변화를 확인함(그림 25). 

그림 25. 유용미생물(L. amylovorus 1394N20) 적용에 따른 species 수준에서의 Taxonomic composition 분석. 
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- LEfSe 분석 결과 유산균 경구투여군(OA-LAB)에서 Clostridia의 증가를 확인함(그림 26 (A)). 

- LEfSe 분석에서 LDA score 2.0 초과 장내미생물군에 대하여 genus/species 수준에서 분석한 결과, 

유용미생물 경구투여에 따른 차이를 나타내는 장내미생물 14종을 확인하였음(그림 26 (B), NA군: 

Bacteroides fragilis, Ruminococcus faecis, Trueperella abortisuis, Parabacteroides distasonis, 

Cutibacterium acnes; PA-LAB군: Harryflintia, Faecalicatena contorta, Eisenbergiella, Dorea 

massiliensis, Roseburia inulinivorans, Blautia glucerasea, Bacteroides xylanisolvens, 

Anaerotignum lactatifermentans, Clostridium nexile).

- 특히, 유산균 경구투여군(OA-LAB)시 장내 미생물군집 재구성을 통해 한우송아지 설사시 증가되는 

장내 미생물 Bacteroides fragilis의 감소를 유도하여 송아지 설사을 예방할 수 있을 것으로 사료됨.
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(A)

(B)

(C)

그림 26. 유용미생물(L. amylovorus 1394N20) 적용에 따른 LEfSe 분석 
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그림 27. 돼지의 예방대책 방식에 따른 실험 디자인

나. 산업동물(돼지)의 사육관리 시 예방대책 방식 및 질병에 따른 장내 미생물군집 변화

 1. 산업동물(돼지)의 백신 접종(사육관리 시 예방대책 방식)이 장내 미생물군집에 미치는 영향

 1-1. 산업동물(돼지)의 백신 접종에 따른 분변 시료 수집 현황

  - 시료 수집 및 처리 방법(그림 27)

  

- 정상(NC, 5종), PCV2b 백신접종(VC, 5종), PCV2b 공격접종(Chal, 4종), PCV2 백신+PCV2b 공격

접종(Vac+Chal, 5종) 시료 수집(표 3).

  - 돼지의 예방대책 방식에 따라 돼지의 체형 및 건강상태에 차이를 보임(그림 28~30).

   표 3. 산업동물(돼지)의 분변 수집 현황 

구분 군 분리 주령 사육환경 수량

예방대책

방식

1 무처리군(NC) 11주령 일반농장

5

2 무처리군(NC) 11주령 일반농장

3 무처리군(NC) 11주령 일반농장

4 무처리군(NC) 11주령 일반농장

5 무처리군(NC) 11주령 일반농장

6 PCV2b 백신접종(VC) 11주령 일반농장

5
7 PCV2b 백신접종(VC) 11주령 일반농장

8 PCV2b 백신접종(VC) 11주령 일반농장

9 PCV2b 백신접종(VC) 11주령 일반농장

10 PCV2b 백신접종(VC) 11주령 일반농장

11 PCV2b 공격접종(Chal) 11주령 일반농장

4
12 PCV2b 공격접종(Chal) 11주령 일반농장

13 PCV2b 공격접종(Chal) 11주령 일반농장

14 PCV2b 공격접종(Chal) 11주령 일반농장

15 PCV2 백신+PCV2b 공격접종(Vac+Chal) 11주령 일반농장

5

16 PCV2 백신+PCV2b 공격접종(Vac+Chal) 11주령 일반농장

17 PCV2 백신+PCV2b 공격접종(Vac+Chal) 11주령 일반농장

18 PCV2 백신+PCV2b 공격접종(Vac+Chal) 11주령 일반농장

19 PCV2 백신+PCV2b 공격접종(Vac+Chal) 11주령 일반농장

계 19
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그림 28. 예방대책 방식 차이에 따른 돼지 건강상태 

그림 29. 백신접종 후 공격접종 그룹 부검

그림 30. 백신접종 없이 바이러스 공격접종군 그림 31. 백신접종 후 바이러스 공격접종군 

 

 

- <백신접종 그룹> 백신접종 그룹은 체형과 건강이 유지되고 있는 것으로 나타남. 

- <공격접종 그룹> 백신접종 없이 SPF 환경에서 유지되던 자돈이 일반환경으로 옮겨져 바이러스 공격

접종을 한 모습으로 체형이 매우 작아져 있음. 

- <백신접종 후 공격접종 그룹> 백신접종 후 공격접종을 한 경우엔 체형과 건강에 있어 저하된 것으로 

보이지 않음.

- <백신접종 후 공격접종한 그룹 부검> 백신접종 후 공격접종을 한 군의 장내 환경은 윤기가 있고 

건강한 것으로 보임.

- <백신접종 없이 바이러스 공격접종한 그룹> 아래 백신접종 후 공격접종 그룹과 비교해 볼 때 체형에 

있어 확연한 차이가 있음.

- <백신접종 후 공격접종한 그룹> 위 백신접종 없이 바이러스 공격접종을 한 그룹과 비교해 볼 때 

체형에 있어 확연한 차이가 있음. 
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 1-2. 산업동물(돼지)의 백신 접종에 따른 장내미생물군집 분석방법

- DNA extraction kit (FastDNA SPIN Kit for Soil, MP BIO)를 이용하여 분변 시료로부터 bacterial  

genomic DNA를 추출함.

- 분변으로부터 bacterial genomic DNA 추출 및 분석용 library 제작.

- 추출된 DNA에서 16S rRNA 유전자의 V3/V4 영역을 증폭하기 위하여 bacteria용 프라이머(primer)를 

사용함.

- 1차 PCR 수행 시 bacteria용 프라이머는 Nextera concensus-Sequencing adaptor–Target 

sequence를 포함하고 있음. 포워드 프라이머(forward primer) 341F 시퀀스는 5′-TCGTCGGCAG

-CGTCAGATGTGTATAAGAGACAGCCTACGGGNGGCWGCAG-3′, 리버스 프라이머(reverse 

primer) 805R 시퀀스는 5′-GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTAT AAGAGACAGGACTACHVGGGT

-ATCTAATCC-3′이며, 2차 PCR 수행 시 샘플들을 분리하기 위하여 Illumina index i5 S502 

(AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACCTCTCTATTCGTCGGCAGCGTC)와 i7index i7 N701 

(CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATTCGCCTTGTCTCGTGGGCTCGG)의 조합으로 샘플들을 

분리하기 위하여 사용함.

- 중합효소연쇄반응(polymerase chain reaction)은 PTC-200 Peltier thermal cycler (MJ Research, 

Waltham, MA)를 이용하여 수행함. 증폭된 PCR 산물은 QIAquick PCR Purification Kit (Qiagen, 

Valencia, CA)를 이용하여 정제하며, 정제된 DNA의 정량은 QuantiTM PicoGreen dsDNA Assay 

Kit (Invitrogen, Carlsbad, CA)와 TBS-380 Mini Fluorometer (Turner BioSystems, Sunnyvale, 

CA)를 이용하여 분석함. PCR 산물을 전기영동하여 서열의 길이가 300 bp 이상의 DNA를 선별함. 

DNA 단편의 길이를 Agilent 2100 Bioanalyzer (Agilent Technologies, Santa Clara, CA, USA)를 

이용하여 재확인함.

- MiSeq을 활용한 sequencing 수행 및 정보 확보.

- 정제된 PCR 산물의 NGS 수행은 Chunlab을 통하여 수행하며, Illumina 사의 MiSeq 장비를 사용함.

- NGS 결과로 얻어진 염기서열은 CLCommunity software (ChunLab Inc., Seoul, Republic of 

Korea)을 통하여 Taxonomic composition, α-Diversity, β-Diversity 분석이 수행됨.

- Rarefaction 곡선 분석을 통한 sequencing quality 확인.

- Galaxy 프레임워크(framework)를 이용한 LEfSe (Linear discriminant analysis effect size) 분석 

수행.

- 주성분 분석(PCA; Principal Component Analysis)을 이용하여 LEfSe 분석으로 얻어진 장내미생물과 

혈액 지표 사이의 상관성 분석 수행.

 1-3. 산업동물(돼지)의 백신 접종에 따른 장내미생물군집 변화

- 산업동물(돼지) 분변 시료 19종에 대하여 quality filtering 후, 총 1,466,085 sequence reads를 

확보하였으며, 평균적으로 63,743 sequence reads를 확보함(범위 38,384-81,378, 그림 32).
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그림 32. 산업동물(돼지) 분변의 rarefaction curves 

 - 돼지 분변 시료 19종{무처리군 5종(NC), 백신접종군 5종(VC), 공격접종군 4종(Chal), 백신접종 후 

공격접종군 5종(Vac-Chal)}에 대하여 α-Diversity 분석을 통한 군 간 장내미생물군집 분석을 실시한 

결과, 질병 예방대책 방식에 따라 richness (Ace, Chao1, JackKnife) 및 evenness (Shannon, 

Simpson) 지수가 유의적으로 차이를 보임(그림 33).

그림 33. 돼지 사육관리 시 백신 접종에 따른 α-Diversity 분석

 - 돼지 분변 시료 19종{무처리군 5종(NC), 백신접종군 5종(VC), 공격접종군 4종(Chal), 백신접종 후 

공격접종군 5종(Vac-Chal)}에 대하여 β-Diversity 분석을 통한 군 간 장내미생물군집 분석을 실시한 

결과, 질병 예방대책 방식에 따라 군 간의 분포가 명확하게 나뉘는 것을 확인하였으며, 공격접종을 

한 Chal, Vac-Chal 두 군을 비교했을 때, 백신접종 유무에 따라 장내미생물군집이 백신접종군과 가

까워지는 것을 확인함(그림 34).
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PCoA (Principal Coordinates analysis)

그림 34. 돼지 사육관리 시 백신 접종에 따른 β-Diversity 분석.

 - Taxonomic composition 분석을 통해 phylum 수준에서 군 간의 relative abundance를 비교 분석한 

결과, 무처리군(NC)과 비교하여 백신접종군(VC), 공격접종군(Chal), 그리고 백신접종 후 공격접종군

(Vac-Chal) 모든 군에서 Spirochaeles, Proteobacteria의 composition이 사라지는 장내미생물군집의 

변화를 확인함(그림 35). 

그림 35. 돼지 사육관리 시 백신 접종에 따른 phylum 수준에서의 Taxonomic composition 분석. 

- LEfSe 분석 결과 질환군에서 Gammaproteobacteria와 Bacilli class가 유의적으로 증가하는 것을 

확인함(그림36 (A)). 

- 핵심미생물 후보군 선발을 위한 LEfSe 분석에서 LDA score 2.0 초과 장내미생물군에 대하여 genus/species 

수준에서 분석한 결과, 백신 접종 유무에 따른 차이를 나타내는 장내미생물 31종을 확인하였음(그림 36 

(B), NC군: Sporobacter, Streptococcus. Ruminococcus, Romboutsia timonensis, Desulfovibrio; 

VC군: Lactobacillus gasseri, Pseudoflavonifractor, Blautia wexlerae, Bacteroides, Bacteroides 

vulgatus, Alistipes, Parabacteroides merdae, Pseudoflavonifractor capillosus, Faecalicatena, 

Paludicola, Alistipes shahii, Muricomes intestine; Chal군: Lactobacillus, Gemmiger formicilis, 

Subdoligranulum, Blautia, Lactobacillus mucosae, Lactobacillus reuteri, Phascolarctobacterium 

succinatutens, Lactobacillus salivarius, Blautia luti, Christensenella; Vac-Chal군: 

Parabacteroides,  Coprococcus comes, Ruthenibacterium, Intestinibacter bartlettii).
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(A)

(B)

그림 36. 돼지 사육관리 시 백신 접종에 따른 LEfSe 분석 

- LEfSe 분석에서 차이를 나타내는 장내미생물 15종과 혈액 지표 사이의 상관성을 확인하였음(그림 37). 

Christensenella와 Blautia는 Clinical score, viremia에 양의 상관관계를 보였으며, PCV2b 항체 반응에 

있어서는 음의 상관관계를 나타냈음. 반면, Ruthenibacterium, Parabacteroides, Paludicola, 

Faecalicatens, Alistipes, Vacteroides, Pseudoflavonifractor는 PCV2b 항체 반응과 양의 상관관계를 

나타냄.
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PCA (Principal Component Analysis)

그림 37. 백신 접종 유무에 따른 임상적 지표와 장내미생물 종 간의 주성분 분석
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2. 산업동물(돼지)의 증식성 회장염(질병)이 장내 미생물군집에 미치는 영향

 2-1. 돼지의 증식성 회장염에 따른 분변 시료 수집 현황

- 정상(HP, 10종), PE-H(임상적 증상이 없는 회장염, 10종), PE-C(임상적 증상이 있는 회장염, 10종) 

시료 수집(표 4). 

  

 표 4. 산업동물(돼지)의 분변 수집 현황 

 2-2. 돼지의 증식성 회장염에 따른 장내 미생물군집 분석방법

- DNA extraction kit (FastDNA SPIN Kit for Soil, MP BIO)를 이용하여 분변 시료로부터 bacterial 

genomic DNA를 추출함.

- 분변으로부터 bacterial genomic DNA 추출 및 분석용 library 제작.

- 추출된 DNA에서 16S rRNA 유전자의 V3/V4 영역을 증폭하기 위하여 bacteria용 프라이머(primer)를 

사용함.

- 1차 PCR 수행 시 bacteria용 프라이머는 Nextera concensus-Sequencing adaptor-Target   

sequence를 포함하고 있음. 포워드 프라이머(forward primer) 341F 시퀀스는 5′-TCGTCGGCAGC

-GTCAGATGTGTATAAGAGACAGCCTACGGGNGGCWGCAG-3′, 리버스 프라이머(reverse primer) 

805R 시퀀스는 5′-GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTAT AAGAGACAGGACTACHVGGGTATCTAA

-TCC-3′이며, 2차 PCR 수행 시 샘플들을 분리하기 위하여 Illumina index i5 S502 

(AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACCTCTCTATTCGTCGGCAGCGTC)와 i7index i7 N701 

(CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATTCGCCTTGTCTCGTGGGCTCGG)의 조합으로 샘플들을 분리

하기 위하여 사용함.
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- 중합효소연쇄반응(polymerase chain reaction)은 PTC-200 Peltier thermal cycler (MJ Research,  

Waltham, MA)를 이용하여 수행함. 증폭된 PCR 산물은 QIAquick PCR Purification Kit (Qiagen, 

Valencia, CA)를 이용하여 정제하며, 정제된 DNA의 정량은 QuantiTM PicoGreen dsDNA Assay Kit 

(Invitrogen, Carlsbad, CA)와 TBS-380 Mini Fluorometer (Turner BioSystems, Sunnyvale, CA)를 

이용하여 분석함. PCR 산물을 전기영동하여 서열의 길이가 300 bp 이상의 DNA를 선별함. 

DNA 단편의 길이를 Agilent 2100 Bioanalyzer (Agilent Technologies, Santa Clara, CA, USA)를 

이용하여 재확인함.

- MiSeq을 활용한 sequencing 수행 및 정보 확보.

- 정제된 PCR 산물의 NGS 수행은 Chunlab을 통하여 수행하며, Illumina 사의 MiSeq 장비를 사용함.

- NGS 결과로 얻어진 염기서열은 CLCommunity software (ChunLab Inc., Seoul, Republic of 

Korea)을 통하여 Taxonomic composition, α-Diversity, β-Diversity 분석이 수행됨.

- Rarefaction 곡선 분석을 통한 sequencing quality 확인.

- Galaxy 프레임워크(framework)를 이용한 LEfSe (Linear discriminant analysis effect size) 분석 

수행.

 2-3. 돼지의 증식성 회장염 발생에 따른 장내 미생물군집 변화

- 산업동물(돼지) 분변 시료 30종에 대하여 quality filtering 후, 총 2,247,504 sequence reads를 

확보하였으며, 평균적으로 74,917 sequence reads를 확보함(범위 54,124-99,305, 그림 38).

 

그림 38. 산업동물(돼지) 분변의 rarefaction curves 

- 돼지 분변 시료 30종{정상군 10종(HP), 증식성 회장염군 20종(PE-H/C)}에 대하여 α-Diversity 

분석을 통한 군 간 장내 미생물군집 분석을 실시한 결과, 종의 다양성을 나타내는 지표(Ace, 

Chao1, JackKnife)는 군간의 차이를 보이지 않았으나, 종의 균등도를 나타내는 지표(Shannon, 

Simpson)의 지수가 유의적으로 차이를 보임(그림 39). 증식성 회장염이 발생 시 종의 균등도가 더 

감소하였음.
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그림 39. 돼지 증식성 회장염 발생에 따른 α-Diversity 분석

- 돼지 분변 시료 30종{정상군 10종(HP), 증식성 회장염군 20종(PE-H/C)}에 대하여 β-Diversity 분

석을 통한 군 간 장내 미생물군집 분석을 실시한 결과, 증식성 회장염 유무에 따라 군 간의 분포가 

명확하게 나뉘는 것을 확인하였음(그림 40).

PCoA (Principal Coordinates analysis)

그림 40. 돼지 증식성 회장염 발생에 따른 β-Diversity 분석.

- Taxonomic composition 분석을 통해 phylum 수준에서 군 간의 relative abundance를 비교 분석한 

결과, 증식성 회장염 발생군에서 Tenericutets composition이 사라지는 장내 미생물군집의 변화를 

확인함(그림 41). 
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그림 41. 돼지 증식성 회장염 발생에 따른 phylum 수준에서의 Taxonomic composition 분석.

 

- Taxonomic composition 분석을 통해 genus 수준에서 군 간의 relative abundance를 비교 분석한 

결과, 증식성 회장염 발생시 Lactobacillus, Roseburia composition이 감소하는 반면, Clostridium, 

Dialister, Bacteroides, Shuttleworthia composition은 증가하는 장내 미생물군집의 변화를 확인함

(그림 42). 

그림 42. 돼지 증식성 회장염 발생에 따른 Genus 수준에서의 Taxonomic composition 분석. 

- LEfSe 분석 결과 질환군에서 Gammaproteobacteria와 Actinobacteria가 증가하는 것을 확인함

(그림 43 (A)).

- 핵심미생물 후보군 선발을 위한 LEfSe 분석에서 LDA score 2.0 초과 장내미생물군에 대하여 species 

수준에서 분석한 결과, 돼지 증식성 회장염 발생에 따른 장내 미생물 38종을 확인하였음(그림 43 (B), 

HP군: Lactobacillus gasseri, Lactobacillus reuteri. Roseburia cecicola, Agathobacter rectalis, 

Clostridium ventriculi, Blautia wexlerae, Blautia luti, Agathobacter ruminis,  Faecalibacterium  

prausnitzii,  Eubacterium coprostanoligenes, Dorea longicatena, Roseburia intestinalis,      

Coprococcus comes, Lachnospira pectinoschiza,  Blautiaobeum, Dorea formicigenerans,    

Coprococcus catus,  Coprococcus eutactus, Ruminococcus callidus,  Murimonas intestini,  

Treponema berlinense; PE-H/C군: Olsenella umbonata, Bifidobacterium choerinum,         

Mitsuokella multacida, Desulfovibrio piger, Yersinia enterocolitica, Sharpea azabuensis,      

Bifidobacterium thermophilum, Bifidobacterium pseudolongum, Lactobacillus equicursoris,   

Clostridium bornimense,  Bifidobacterium boum,  Dialister succinatiphilus,  Lactobacillus    

mucosae, Lactobacillus delbrueckii, Clostridium celatum, Lactobacillus ruminis, Clostridium  

butyricum).
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(A)

(B)
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(C)

그림 43. 돼지 증식성 회장염 발생에 따른 LEfSe 분석 

 3. 컬쳐로믹스 접근을 통한 장내미생물 후보균 배양기술개발

- 장내미생물 후보균 배양기술개발을 위해 혐기적 조건에서 배양 온도 조절을 통해 다양한 장내 미생물 

후보균을 확보하고자 함.

- 분석 결과에서는 돼지의 증식성 회장염의 유무에 따라 Lactobacillus gasseri, Lactobacillus reuteri, 

Blautia wexlerae, Blautia luti등이 감소되는 것으로 나타났음.

- 이를 통해 돼지의 건강상태 개선을 위해 Lactobacillus가 유익한 영향을 줄 것으로 예상하여, 

Lactobacillus 미생물을 분리하고자 함. 

- 건강한 돼지 2마리(11주 이내)의 분변을 채취하여 당일 배양을 진행하였으며, 혐기적 상태에서 

MRS agar, TSA blood agar, colombia blood agar plate에서 3번 이상의 순수분리를 통해 단일 

콜로니를 채취함.

- 혐기적 조건에서 다양한 장내 미생물을 분리하기 위해 25℃와 37℃ 인큐베이터에서 배양하여 미생물을 

확보함.

- 분리된 미생물은 16S rRNA sequencing을 통해 염기서열을 확인함.

4. 특이 장내미생물 확보 및 특성분석

- 혐기적 상태에서 온도 조건 차이를 통해 다양한 미생물을 분리하였으며, Lactobacillus reuteri, 

Lactobacillus johnsonii, Lactobacillus amylovorus, Lactobacillus salivarius 4종을 확보하였음. 

그 외 Neoscardovia arbecensis, Escherichia fergusonii, Eubacterium callanderi, Bacteroides 

fluxus, Enterococcus avium, Clostridium colicanis, Eggerthella lenta 7종을 추가 분리하였음.
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다. 반려동물(개)의 신경계 질환 및 암종에 따른 장내 미생물군집 변화

1. 반려동물(개)의 신경계 질환에 따른 장내 미생물군집 변화

 1-1. 반려동물(개)의 신경계 질환에 따른 분변 시료 수집 현황 

- 내원하는 반려동물 중 정상(14종), 신경계 질환(11종) 분변 시료 수집(표 5) 및 임상 데이터 수집

- 임상 데이터: 설사 분변 내 특정 단백질 분석(그림 44), 영상(MRI) 검사(그림 45), 혈액학적 검사 

결과(표 6).

   표 5. 반려동물(개)의 분변 수집 현황 

구분 종 나이 성별 수량

정상군(H)

1 비글 3y M

14

2 비글 10y M

3 골든리트리버 3y M

4 믹스 14y M

5 비글 3y M

6 치와와 3y F

7 시츄 6y M

8 시츄 6y M

9 푸들 6y F

10 웰시코기 2y F

11 포메라니안 3y M

12 믹스 7y M

13 말티즈 11y M

14 포메라니안 믹스 3y M

신경계(뇌염) 

질환(M)

1 시츄 15y 2m F

11

2 말티즈 3y 7m M

3 말티즈 1y 5m F

4 시츄 믹스 9y 2m F

5 푸들 12y 5m M

6 말티즈 4y 2m F

7 말티즈 5y F

8 말티즈 14y F

10 요크셔테리어 11y 2m F

11 말티즈 12y 11m F

12 말티즈 5y 2m F

계 25
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정상 범위
정상군 

(H)

신경계 질환군

(M)
P value

전혈구 검사 (CBC analysis)

적혈구 (×1012/ℓ) 5.65 ~ 8.87 7.43 ± 1.13 6.43 ± 1.05 0.067

헤모글로빈 (g/㎗) 13.1 ~ 20.5 15.94 ± 2.15 14.43 ± 2.51 0.163

망상적혈구 (×103/㎕) 10 ~ 110 18.04 ± 13.18 76.96 ± 58.00 0.035

백혈구 (×109/ℓ) 5.05 ~ 16.76 8.36 ± 2.30 23.46 ± 30.16 0.163

   호중구 (×109/ℓ) 2.95 ~ 11.64 5.34 ± 2.22 17.25 ± 23.12 0.157

   림프구 (×109/ℓ) 1.05 ~ 5.1 2.35 ± 0.6 3.57 ± 3.00 0.213

   단핵구 (×109/ℓ) 0.16 ~ 1.12 0.31 ± 0.08 2.02 ± 3.72 0.183

   호산구 (×109/ℓ) 0.06 ~ 1.23 0.33 ± 0.10 0.60 ± 0.65 0.204

혈소판 (×109/ℓ) 148 ~ 484 292.4 ± 73.74 537 ± 191.45 0.014

평균 혈소판 부피 (fL) 8.7 ~ 13.2 11.64 ± 1.25 9.43 ± 1.17 0.012

프로칼시토닌 (%) 0.14 ~ 0.46 0.34 ± 0.10 0.55 ± 0.15 0.024

혈액 화학 검사 (Serum chemistry analysis)

Glucose (㎎/㎗) 70 ~ 143 103.6 ± 12.56 111.75 ± 20.00 0.234

BUN (㎎/㎗) 7 ~ 27 16 ± 6.84 21.75 ± 16.96 0.260

Creatinine (㎎/㎗) 0.5 ~ 1.8 0.78 ± 0.33 0.76 ± 0.34 0.467

Total protein (g/㎗) 5.2 ~ 8.2 6.5 ± 0.61 6.66 ± 0.47 0.315

Albumin (g/㎗) 2.2 ~ 3.9 3.16 ± 0.22 3.36 ± 0.32 0.140

ALT (U/ℓ) 10 ~ 100 123.6 ± 164.50 165.63 ± 79.22 0.291

ALKP (U/ℓ) 23 ~ 212 55.4 ± 21.50
532.75 ± 

620.73
0.071

GGT (U/ℓ) 0 ~ 7 3.4 ± 1.2 31.38 ± 45.57 0.116

Total bilirubin (㎎/㎗) 0 ~ 0.9 0.18 ± 0.07 0.23 ± 0.12 0.252

Total cholesterol (㎎/㎗) 110 ~ 320 134 ± 38.18 209.88 ± 76.32 0.042

Lipase (U/ℓ) 200 ~ 1800 529 ± 201.80
952.38 ± 

479.07
0.056

그림 44. 설사 시료내 분변 내 특정 단백질 분석

표 6. 혈액학적 검사 결과
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그림 45. 반려동물 임상 데이터의 수집

 1-2. 반려동물(개)의 신경계 질환에 따른 장내미생물군집 분석방법

- DNA extraction kit (FastDNA SPIN Kit for Soil, MP BIO)를 이용하여 분변 시료로부터 bacterial 

genomic DNA를 추출함.

- 분변으로부터 bacterial genomic DNA 추출 및 분석용 library 제작.

- 추출된 DNA에서 16S rRNA 유전자의 V3/V4 영역을 증폭하기 위하여 bacteria용 프라이머(primer)를 

사용함.  

- 1차 PCR 수행 시 bacteria용 프라이머는 Nextera concensus-Sequencing adaptor-Target 

sequence를 포함하고 있음. 포워드 프라이머(forward primer) 341F 시퀀스는 5′-TCGTCGGCAGC 

-GTCAGATGTGTATAAGAGACAGCCTACGGGNGGCWGCAG-3′, 리버스 프라이머(reverse primer) 

805R 시퀀스는 5′-GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTAT AAGAGACAGGACTACHVGGGTATCTAA 

-TCC-3′이며, 2차 PCR 수행 시 샘플들을 분리하기 위하여 Illumina index i5 S502 

(AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACCTCTCTATTCGTCGGCAGCGTC)와 i7index i7 N701 

(CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATTCGCCTTGTCTCGTGGGCTCGG)의 조합으로 샘플들을 분리하기 

위하여 사용함

- 중합효소연쇄반응(polymerase chain reaction)은 PTC-200 Peltier thermal cycler (MJ Research, 

Waltham, MA)를 이용하여 수행함. 증폭된 PCR 산물은 QIAquick PCR Purification Kit (Qiagen, 

Valencia, CA)를 이용하여 정제하며, 정제된 DNA의 정량은 QuantiTM PicoGreen dsDNA Assay Kit 

(Invitrogen, Carlsbad, CA)와 TBS-380 Mini Fluorometer (Turner BioSystems, Sunnyvale, CA)를 

이용하여 분석함. PCR 산물을 전기영동하여 서열의 길이가 300 bp 이상의 DNA를 선별함. DNA 단편의 

길이를 Agilent 2100 Bioanalyzer (Agilent Technologies, Santa Clara, CA, USA)를 이용하여 재확인함.

- MiSeq을 활용한 sequencing 수행 및 정보 확보.

- 정제된 PCR 산물의 NGS 수행은 Chunlab을 통하여 수행하며, Illumina 사의 MiSeq 장비를 사용함.

- NGS 결과로 얻어진 염기서열은 CLCommunity software (ChunLab Inc., Seoul, Republic of 

Korea)을 통하여 Taxonomic composition, α-Diversity, β-Diversity 분석이 수행됨.
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- Rarefaction 곡선 분석을 통한 sequencing quality 확인.

- Galaxy 프레임워크(framework)를 이용한 LEfSe (Linear discriminant analysis effect size) 분석 

수행

- 주성분 분석 (PCA; Principal Component Analysis)을 이용하여 LEfSe 분석으로 얻어진 장내 미생물과 

혈액 지표 사이의 상관성 분석 수행

 1-3. 반려동물(개)의 신경계 질환에 따른 장내미생물군집 변화

- 반려동물(개) 분변 시료 25종에 대하여 quality filtering 후, 총 1,154,123 sequence reads를 

확보하였으며, 평균적으로 61,365 sequence reads를 확보함(범위 24,470~85,155, 그림 46).

 

그림 46. 반려동물(개) 분변의 rarefaction curves

- 개 분변 시료 18종{정상 10종(H), 신경계(뇌염) 질환 8종(M)}에 대하여 α-Diversity 분석을 통한 군 간 

장내 미생물군집 분석을 실시한 결과, 질환 유무에 따라 evenness (Shannon, Simpson) 지수가 

유의적으로 차이를 보임(그림 47).
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그림 47. 반려동물(개)의 질환에 따른 α-Diversity 분석

- 개 분변 시료 18종{정상 10종(H), 신경계(뇌염) 질환 8종(M)}에 대하여 β-Diversity 분석을 통한 

군 간 장내미생물군집 분석을 실시한 결과, 질환 유무에 따라 군 간의 분포 차이를 보임(그림 48).

PCoA (Principal Coordinates Analysis)

그림 48. 반려동물(개)의 질환에 따른 β-Diversity 분석

- Taxonomic composition 분석을 통해 phylum 수준과 Genus 수준에서 군 간의 relative abundance를 

비교 분석(그림 49).

- Phylum 수준에서, 신경계(뇌염) 질환군에서 Firmicutes와 Proteobacteria, Actinobacteria의 증가 

및 Bacteroidtes 와 Fusobacteria의 감소를 확인함.

- Genus 수준에서, 신경계(뇌염) 질환군에서 Ruminococcus와 Enterococcus, Escherichia의 증가 및 

Bacteroides와 Clostridioides의 감소를 확인함.
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그림 49. 반려견 신경계(뇌염) 질환 유무에 따른 phylum과 genus 수준에서의 

Taxonomic composition 분석

- LEfSe 분석 결과 질환군에서 Gammaproteobacteria와 Bacilli class가 유의적으로 증가하는 것을 

확인함(그림 50 (A)). 

- 핵심미생물 후보군 선발을 위한 LEfSe 분석에서 LDA score 2.0 초과 장내미생물군에 대하여 

species 수준에서 분석한 결과, 정상군과 신경계(뇌염) 질환군에서 차이를 나타내는 장내미생물 35종을 

확인하였음(그림 50 (B). 정상군: Clostridium hiranonis, Faecalibacterium prausnitzii group, 

Bacteroides coporcola, Bacteroides plebeius, Coprococcus catus, Holdemanella biformis, 

Fusobacterium necrogenes group, Bacteroides coprophilus, Adlercretuzia equolifaciens group, 

Prevotella copri, Slackia faecicanis, Paeniclostridium ghonii group, collinsella tanakaei, Roseburia 

intestinalis group, Salckia piriformis, Butyricoccus pullicaecorum, Parabacteroides merdae; 신경계

(뇌염) 질환군: Enterococcus faecium group, Escherichia coli group, Bacteroides ovatus group, 

Clostridium innocuum group, Bifidobacterium animalis group, Acinomyces naeslundii, 

Clostridioides difficile group, Corynebacterium mustelae, Peptostreptococcus canis, 

Actinomyces canis, Bacterioides faecichinchilae, Streptococcus salivarius group, Clostridium 

symbiosum, Clostridium aldenense). 



- 51 -

(A)

(B)

그림 51. 반려견 신경계(뇌염)질환 유무에 따른 LEfSe 분석
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- LEfSe 분석에서 차이를 나타내는 장내미생물 7종과 혈액 지표 사이의 상관성을 확인하였음(그림 52. 

정상군: Faecalibacterium prausnitzii group, Prevotella copri; 신경계(뇌염) 질환군: Enterococcus 

faecium group, Escherichia coli group, Acinomyces naeslundii, Clostridioides difficile group, 

Peptostreptococcus canis). 

PCA (Principal Component Analysis)

그림 52. 반려견 신경계(뇌염)질환 혈액 지표와 장내미생물 종 간의 주성분 분석
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 2. 반려동물(개)의 암종 질환 유무에 따른 장내미생물군집 분석

  2-1. 반려동물(개)의 암종에 따른 분변 시료 수집 현황 

 - 정상(9종), 림프종(8종), 기타암종(11종) 반려견의 분변 시료 수집(표 7).

   표 7. 반려동물(개)의 분변 수집 현황

구분 종 나이 성별 암종 수량

정상군(H)

2 말티즈 4y F

- 9

3 말티즈 1y M

4 믹스 4y M

5 말티즈 8y F

6 말티즈 8y M

7 비숑 프리제 2y M

8 말티즈 3y M

9 푸들 - M

10 푸들 12y M

림프종(L)

1 도고 까나리오 7y F

림프종 8

2 꼬동 드 툴레아 8y F

5 - - -

6 믹스 9y F

7 믹스 16y F

8 닥스훈트 10y F

9 푸들 5y F

10 골든 리트리버 11y F

기타암종(T)

1 푸들 12y M 비만세포종양

11

2 닥스훈트 14y F 유선 종양

3 골든 리트리버 12y F 이소성 갑상선 종양

4 미니어처 핀셔 19y M 침샘암

5 시베리안 허스키 8y F 다엽성 뼈종양

6 말티즈 10y M 여포상선암

7 말티즈 9y F 신장암

8 믹스 14y F 혈관육종

9 사모예드 10y M 이소성 갑상선 종양

10 말티즈 13y F 간암

11 믹스 10y F 폐섬유육종

계 28

 

 2-2. 반려동물(개)의 암종에 따른 장내미생물군집 분석방법

- DNA extraction kit (FastDNA SPIN Kit for Soil, MP BIO)를 이용하여 분변 시료로부터 bacterial 

genomic DNA를 추출함.

- 분변으로부터 bacterial genomic DNA 추출 및 분석용 library 제작.

- 추출된 DNA에서 16S rRNA 유전자의 V3/V4 영역을 증폭하기 위하여 bacteria용 프라이머(primer)를 

사용함.

- 1차 PCR 수행 시 bacteria용 프라이머는 Nextera concensus-Sequencing adaptor-Target 

sequence를 포함하고 있음. 포워드 프라이머(forward primer) 341F 시퀀스는 5′-TCGTCGGC 

-AGCGTCAGATGTGTATAAGAGACAGCCTACGGGNGGCWGCAG-3′, 리버스 프라이머(reverse 

primer) 805R 시퀀스는 5′-GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAGGACTACHV GGGT

-ATCTAATCC-3′이며, 2차 PCR 수행 시 샘플들을 분리하기 위하여 Illumina index i5 S502 

(AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACCTCTCTATTCGTCGGCAGCGTC)와 i7index i7 N701 
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(CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATTCGCCTTGTCTCGTGGGCTCGG)의 조합으로 샘플들을 

분리하기 위하여 사용함.

- 중합효소연쇄반응(polymerase chain reaction)은 PTC-200 Peltier thermal cycler (MJ Research, 

Waltham, MA)를 이용하여 수행함. 증폭된 PCR 산물은 QIAquick PCR Purification Kit (Qiagen, 

Valencia, CA)를 이용하여 정제하며, 정제된 DNA의 정량은 QuantiTM PicoGreen dsDNA Assay 

Kit (Invitrogen, Carlsbad, CA)와 TBS-380 Mini Fluorometer (Turner BioSystems, Sunnyvale, 

CA)를 이용하여 분석함. PCR 산물을 전기영동하여 서열의 길이가 300 bp 이상의 DNA를 선별함. 

DNA 단편의 길이를 Agilent 2100 Bioanalyzer (Agilent Technologies, Santa Clara, CA, USA)를 

이용하여 재확인함.

- MiSeq을 활용한 sequencing 수행 및 정보 확보.

- 정제된 PCR 산물의 NGS 수행은 Chunlab을 통하여 수행하며, Illumina 사의 MiSeq 장비를 사용함.

- NGS 결과로 얻어진 염기서열은 CLCommunity software (ChunLab Inc., Seoul, Republic of 

Korea)을 통하여 Taxonomic composition, α-Diversity, β-Diversity 분석이 수행됨.

- Rarefaction 곡선 분석을 통한 sequencing quality 확인.

- Galaxy 프레임워크(framework)를 이용한 LEfSe (Linear discriminant analysis effect size) 분석 

수행.

 2-3. 반려동물(개)의 암종에 따른 장내미생물군집 변화

- 반려동물(개) 분변 시료 28종에 대하여 quality filtering 후, 총 2,624,860 sequence reads를 

확보하였으며, 평균적으로 93,745 sequence reads를 확보함(범위 68,598~131,751, 그림 53).

 

Rarefaction curve

그림 53. 반려동물(개) 분변의 rarefaction curves

- 개 분변 시료 28종{정상 9종(H), 림프종 8종(L), 기타암종 11종(T)}에 대하여 α-Diversity 분석을 

통한 군 간 장내미생물군집 분석을 실시한 결과, 발암 여부에 따라 richness (Ace, Chao1, 

JackKnife) 지수가 유의적으로 차이를 보임(그림 54).
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그림 54. 반려동물(개)의 암종에 따른 α-Diversity 분석

- 개 분변 시료 28종{정상 9종(H), 림프종 8종(L), 기타암종 11종(T)}에 대하여 β-Diversity 분석을 

통한 군 간 장내미생물군집 분석을 실시한 결과, 군간의 분포 차이를 나타내지는 않음(그림 55).

PCoA (Principal Coordinates Analysis)

그림 55. 반려동물(개)의 암종에 따른 β-Diversity 분석

- Taxonomic composition 분석을 통해 Phylum 수준과 Genus 수준에서 군간의 relative abundance를 

비교 분석(그림 56).

- Phylum 수준에서, 림프종 군에서 Proteobacteria의 증가 및 Fusobacteria의 감소를 확인함.

- Genus 수준에서, 림프종 군에서 Escherichia의 증가 및 Enterococcus의 감소를 확인함.
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그림 56. 반려견 암종에 따른 phylum과 genus 수준에서의 Taxonomic composition 분석

- LEfSe 분석 결과 림프종군에서 Negativicutes가 유의적으로 증가하는 것을 확인함(그림 57 (A)). 

- 핵심미생물 후보군 선발을 위한 LEfSe 분석에서 LDA score 2.0 초과 장내 미생물군에 대하여 

species 수준에서 분석한 결과, 정상군과 림프종군, 기타 암종군에서 차이를 나타내는 장내미생물 

24종을 확인하였음(그림 57 (B). 정상군: Blautia faecis, Bacillus subtilis group, Unclassified 

Faecalilmonas, Ruminococcus faecis, Clostridium neonatale, Unclassified Bacteroides, 

Bacteroides plebeius, Anaerostipes hadrus group, Bifidobacterium catenulatum group, 

Unclassified Lachnospira, Phascolarctobacterium faecium, Bacteroides coprocola, Unclassified 

Prevotella, Cupriavidus metallidurans, Proteus mirabilis, Bacteroides caccae, Unclassified 

Ruminococcus; 림프종군: Bacteroides caccae; 기타암종군: Clostridium maximum, 

Rummeliibacillus stabekisii, Lacotococcus lactis group, Bifidobacterium longum group, 

Clostridium sardiniense group, Bacteroides dorei). 
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(A)

(B)

그림 57. 반려견 암종에 따른 LEfSe 분석 
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_전략미생물 해독_(1)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_전략미생물 해독_(2)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_전략미생물 해독_(3)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_전략미생물 해독_(4)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_전략미생물 해독_(5)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_전략미생물 해독_(6)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_전략미생물 해독_(7)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_유용 유전자원 확보_(1)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_유용 유전자원 확보_(2)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_유용 유전자원 확보_(3)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_유용 유전자원 확보_(4)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_유용 유전자원 확보_(5)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_유용 유전자원 확보_(6)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_유용 유전자원 확보_(7)



- 72 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_표준유전체 해독_(1)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_표준유전체 해독_(2)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_표준유전체 해독_(3)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(1)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(2)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(3)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(4)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(5)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(6)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(7)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(8)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(9)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(10)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(11)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(12)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(13)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(14)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(15)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(16)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(17)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(18)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(19)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(20)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(21)



- 96 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(22)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(23)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(24)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(25)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(26)



- 101 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(27)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(28)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(29)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(30)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(31)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(32)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(33)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(34)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(35)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(36)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(37)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(38)
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[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(39)



- 114 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(40)



- 115 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(41)



- 116 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(42)



- 117 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(43)



- 118 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(44)



- 119 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(45)



- 120 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(46)



- 121 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(47)



- 122 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(48)



- 123 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(49)



- 124 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(50)



- 125 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(51)



- 126 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(52)



- 127 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(53)



- 128 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(54)



- 129 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(55)



- 130 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(56)



- 131 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(57)



- 132 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(58)



- 133 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(59)



- 134 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(60)



- 135 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(61)



- 136 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(62)



- 137 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(63)



- 138 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(64)



- 139 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(65)



- 140 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(66)



- 141 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(67)



- 142 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(68)



- 143 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(69)



- 144 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(70)



- 145 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(71)



- 146 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(72)



- 147 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(73)



- 148 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(74)



- 149 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(75)



- 150 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(76)



- 151 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(77)



- 152 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(78)



- 153 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(79)



- 154 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(80)



- 155 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(81)



- 156 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(82)



- 157 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(83)



- 158 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(84)



- 159 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(85)



- 160 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(86)



- 161 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(87)



- 162 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(88)



- 163 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(89)



- 164 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(90)



- 165 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(91)



- 166 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(92)



- 167 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(93)



- 168 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(94)



- 169 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(95)



- 170 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(96)



- 171 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(97)



- 172 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(98)



- 173 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(99)



- 174 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(100)



- 175 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(101)



- 176 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(102)



- 177 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(103)



- 178 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(104)



- 179 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(105)



- 180 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(106)



- 181 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(107)



- 182 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(108)



- 183 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(109)



- 184 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(110)



- 185 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(111)



- 186 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(112)



- 187 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(113)



- 188 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(114)



- 189 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(115)



- 190 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(116)



- 191 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(117)



- 192 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(118)



- 193 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(119)



- 194 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(120)



- 195 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(121)



- 196 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(122)



- 197 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(123)



- 198 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(124)



- 199 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(125)



- 200 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(126)



- 201 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(127)



- 202 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(128)



- 203 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(129)



- 204 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(130)



- 205 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(131)



- 206 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(132)



- 207 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(133)



- 208 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(134)



- 209 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(135)



- 210 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(136)



- 211 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(137)



- 212 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(138)



- 213 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(139)



- 214 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(140)



- 215 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(141)



- 216 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(142)



- 217 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(143)



- 218 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(144)



- 219 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(145)



- 220 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(146)



- 221 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(147)



- 222 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(148)



- 223 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(149)



- 224 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(150)



- 225 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(151)



- 226 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(152)



- 227 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(153)



- 228 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(154)



- 229 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(155)



- 230 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(156)



- 231 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(157)



- 232 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(158)



- 233 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(159)



- 234 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(160)



- 235 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(161)



- 236 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(162)



- 237 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(163)



- 238 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(164)



- 239 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(165)



- 240 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(166)



- 241 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(167)



- 242 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(168)



- 243 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(169)



- 244 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(170)



- 245 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(171)



- 246 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(172)



- 247 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(173)



- 248 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(174)



- 249 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(175)



- 250 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(176)



- 251 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(177)



- 252 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(178)



- 253 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(179)



- 254 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(180)



- 255 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(181)



- 256 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(182)



- 257 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(183)



- 258 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(184)



- 259 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(185)



- 260 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(186)



- 261 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(187)



- 262 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(188)



- 263 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(189)



- 264 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(190)



- 265 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(191)



- 266 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(192)



- 267 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(193)



- 268 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(194)



- 269 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(195)



- 270 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(196)



- 271 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(197)



- 272 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(198)



- 273 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(199)



- 274 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(200)



- 275 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(201)



- 276 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(202)



- 277 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(203)



- 278 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(204)



- 279 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(205)



- 280 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(206)



- 281 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(207)



- 282 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(208)



- 283 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(209)



- 284 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(210)



- 285 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(211)



- 286 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(212)



- 287 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(213)



- 288 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(214)



- 289 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(215)



- 290 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(216)



- 291 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(217)



- 292 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(218)



- 293 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(219)



- 294 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(220)



- 295 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(221)



- 296 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(222)



- 297 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(223)



- 298 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(224)



- 299 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(225)



- 300 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(226)



- 301 -

[미생물유전체사업 성과 증빙자료]_메타유전체 분석_(227)



- 302 -

[과학적 성과 증빙자료]_논문_(1)



- 303 -

[과학적 성과 증빙자료]_논문_(2)



- 304 -

[과학적 성과 증빙자료]_논문_(3)



- 305 -

[과학적 성과 증빙자료]_논문_(4)



- 306 -

[과학적 성과 증빙자료]_논문_(5)



- 307 -

[과학적 성과 증빙자료]_논문_(6)



- 308 -

[과학적 성과 증빙자료]_논문_(7)



- 309 -

[과학적 성과 증빙자료]_논문_(8)



- 310 -

[과학적 성과 증빙자료]_논문_(9)



- 311 -

[과학적 성과 증빙자료]_국내 및 국제 학술회의 발표_(1)



- 312 -

[과학적 성과 증빙자료]_국내 및 국제 학술회의 발표_(2)



- 313 -

[과학적 성과 증빙자료]_국내 및 국제 학술회의 발표_(3)



- 314 -

[과학적 성과 증빙자료]_국내 및 국제 학술회의 발표_(4)



- 315 -

[과학적 성과 증빙자료]_국내 및 국제 학술회의 발표_(5)



- 316 -

[과학적 성과 증빙자료]_국내 및 국제 학술회의 발표_(6)



- 317 -

[과학적 성과 증빙자료]_국내 및 국제 학술회의 발표_(7)



- 318 -

[과학적 성과 증빙자료]_국내 및 국제 학술회의 발표_(8)



- 319 -

[과학적 성과 증빙자료]_국내 및 국제 학술회의 발표_(8)-계속



- 320 -

[과학적 성과 증빙자료]_국내 및 국제 학술회의 발표_(8)-계속



- 321 -

[과학적 성과 증빙자료]_국내 및 국제 학술회의 발표_(9)



- 322 -

[과학적 성과 증빙자료]_국내 및 국제 학술회의 발표_(9)-계속



- 323 -

[과학적 성과 증빙자료]_국내 및 국제 학술회의 발표_(9)-계속



- 324 -

[과학적 성과 증빙자료]_생명자원_(1)



- 325 -

[과학적 성과 증빙자료]_생명자원_(2)



- 326 -

[과학적 성과 증빙자료]_생명자원_(3)



- 327 -

[과학적 성과 증빙자료]_생명자원_(4)



- 328 -

[과학적 성과 증빙자료]_생명자원_(5)



- 329 -

[기술적 성과 증빙자료]_특허_(1)



- 330 -

[기술적 성과 증빙자료]_특허_(2)



- 331 -

[기술적 성과 증빙자료]_특허_(3)



- 332 -

[경제적 성과 증빙자료]_기술이전_(1)



- 333 -

[경제적 성과 증빙자료]_기술이전_(2)



- 334 -

성과목표

전략

미생물 

해독

유용

유전

자원 

확보

표준

유전체 

해독

메타

유전체 

분석

유전체 

분석

기술

개발

NABIC 

등록

병원성

미생물 

진단마

커개발

병원성 

미생물 

정보

완성

미생물

병발생

기작

규명

최종목표 6 6 6 40 - - - - -

1차

년도

목표 - 3 - 20

실적 - - - -

2차

년도

목표 - 3 - 20

실적 - 3 - 119

3차

년도

목표 3 - 3 -

실적 3 - - 1

4차

년도

목표 3 - 3 -

실적 4 7 5 107

계
목표 6 6 6 40

실적 7 10 5 227

   ○ 가. 미생물 유전체사업의 성과목표

(2) 정량적 연구개발성과(해당 시 작성하며, 연구개발과제의 특성에 따라 수정이 가능합니다)
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성과

목표

사업화지표 연구기반지표

지식

재산권

기술

실시

(이전)

사업화

기

술

인

증

학술성과

교

육

지

도

인

력

양

성

정책

활용·홍

보

기

타

(타 

연

구 

활

용 

등)

특

허

출

원

특

허

등

록

품

종

등

록

건

수

기

술

료

제

품

화

매

출

액

수

출

액

고

용

창

출

투

자

유

치

논문
논

문

평

균 

IF

학

술

발

표

정

책

활

용

홍

보

전

시

SC

I

비

SC

I

단위 건 건 건 건

백

만

원

백

만

원

백

만

원

백

만

원

명

백

만

원

건 건 건 건 명 건 건

가중치

최종목표 1 1 - - - - - - - - - 6 2 2 8 - 2 - - -

1

차

년

도

목

표
1 2

실

적
1 2.3 - - 1

2

차

년

도

목

표
1 1 2

실

적
1 1 13.2 1 1 1.9 4

3

차

년

도

목

표
2 1 2 1

실

적
2 1 2.1 1 1

4

차

년

도

목

표
1 2 1 2 1

실

적
1 1 4 2.6 3 1

소 

계

목

표
- 1 - - - - - - - - - 6 - - 8 - 2 - - -

실

적
2 1 - 2 15.5 - - - - - - 7 2 2.4 9 - 2 - - -

종료 

1차년도

종료 

2차년도

종료 

3차년도

종료 

4차년도

종료 

5차년도

소 계

합 계

   ○ 나. 기타 성과목표 
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< 정량적 연구개발성과표(예시) >

(단위 : 건, 천원)

  연도

성과지표명

1단계

(YYYY~YYYY)
n단계

(YYYY~YYYY)
계

가중치

(%)

전담기관 등록ㆍ기탁 지표1」

목표(단계별)

실적(누적)

목표(단계별)

실적(누적)

연구개발과제 특성 반영 지표2」

목표(단계별)

실적(누적)

목표(단계별)

실적(누적)

계

  * 1」전담기관 등록ㆍ기탁 지표: 논문[에스시아이 Expanded(SCIE), 비SCIE, 평균Impact Factor(IF)], 특허, 보고서원문, 연구시

설·장비, 기술요약정보, 저작권(소프트웨어, 서적 등), 생명자원(생명정보, 생물자원), 표준화(국내, 국제), 화합물, 신품종 등

을 말하며, 논문, 학술발표, 특허의 경우 목표 대비 실적은 기재하지 않아도 됩니다.

  * 2」연구개발과제 특성 반영 지표: 기술실시(이전), 기술료, 사업화(투자실적, 제품화, 매출액, 수출액, 고용창출, 고용효과, 투자유

치), 비용 절감, 기술(제품)인증, 시제품 제작 및 인증, 신기술지정, 무역수지개선, 경제적 파급효과, 산업지원(기술지도), 교육

지도, 인력양성(전문 연구인력, 산업연구인력, 졸업자수, 취업, 연수프로그램 등), 법령 반영, 정책활용, 설계 기준 반영, 타 연

구개발사업에의 활용, 기술무역, 홍보(전시), 국제화 협력, 포상 및 수상, 기타 연구개발 활용 중 선택하여 기재합니다

(연구개발과제 특성별로 고유한 성과지표를 추가할 수 있습니다).

< 연구개발성과 성능지표(예시) >

평가 항목

(주요성능1」)
단위

전체 항목에서 

차지하는 

비중2」(%)

세계 최고
연구개발 전

국내 성능수준
연구개발 목표치

목표설정 

근거
보유국/보유기관 성능수준 성능수준

1단계

(YYYY~YYYY)
n단계

(YYYY~YYYY)

1

2

  * 1」 정밀도, 인장강도, 내충격성, 작동전압, 응답시간 등 기술적 성능판단기준이 되는 것을 의미합니다.

  * 2」 비중은 각 구성성능 사양의 최종목표에 대한 상대적 중요도를 말하며 합계는 100%이어야 합니다.

210mm×297mm[(백상지(80g/m2) 또는 중질지(80g/m2)
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번호
분석대상

(유전체,유전자원 명칭)
분석내용 등록일시 등록번호

생산량

(GB)

1 송아지_1

축산동물(소)에서 

일령에 따른 건강한 

개체의 장내 

미생물총의 메타분석

2019-11-23 igem-0001027

2 송아지_2 2019-11-23 igem-0001104

3 송아지_3 2019-11-23 igem-0001180

4 송아지_4 2019-11-23 igem-0001181

5 송아지_5 2019-11-23 igem-0001182

6 송아지_6 2019-11-23 igem-0001183

7 송아지_7 2019-11-23 igem-0001184

8 송아지_8 2019-11-23 igem-0001185

9 송아지_9 2019-11-23 igem-0001186

10 송아지_10 2019-11-23 igem-0001187

11 송아지_11 2019-11-23 igem-0001188

  (3) 세부 정량적 연구개발성과(해당되는항목만선택하여작성하되, 증빙자료를별도첨부해야합니다)

  [미생물유전체사업 성과]

  □ 전략미생물 해독

번호
분석대상

(유전체,유전자원 명칭)
분석내용 등록일자 등록번호

생산량

(GB)

1 한우송아지에서 분리한 유용 미생물
Lactobacillus amylovorus 1394N20

한우송아지에서 분리한 유용미생물 2021-12-29 igem-0002684

2 한우송아지에서 분리한 유용 미생물
Lactobacillus reuteri 1429C30 한우송아지에서 분리한 유용미생물 2021-12-29 igem-0002683

3 한우송아지에서 분리한 유용 미생물
Lactobacillus johnsonii 7409N31

한우송아지에서 분리한 유용미생물 2021-12-29 igem-0002682

4 돼지에서 분리한 유용 미생물 돼지에서 분리한 유용미생물 2021-12-26 igem-0002543

5 돼지에서 분리한 유용 미생물 돼지에서 분리한 유용미생물 2021-12-26 igem-0002542

6 돼지에서 분리한 유용 미생물 돼지에서 분리한 유용미생물 2021-12-26 igem-0002544

7 돼지에서 분리한 유용 미생물 돼지에서 분리한 유용미생물 2021-12-26 igem-0002545

 □ 유용 유전자원 확보

번호
분석대상

(유전체,유전자원 명칭)
분석내용 등록일자 등록번호

생산량

(GB)

1 한우송아지에서 분리한 유용 미생물
Lactobacillus johnsonii 7409N31 한우송아지에서 분리한 유용미생물 2021-12-26 igem-0002555

2
한우송아지에서 분리한 유용 미생물

Lactobacillus reuteri 1429C30 한우송아지에서 분리한 유용미생물 2021-12-26 igem-0002554

3 한우송아지에서 분리한 유용 미생물
Lactobacillus amylovorus 1394N20 한우송아지에서 분리한 유용미생물 2021-12-26 igem-0002553

4
돼지에서 분리한 유용 미생물

Limosilactobacillus reuteri H37M 돼지에서 분리한 유용미생물 2021-12-26 igem-0002549

5 돼지에서 분리한 유용 미생물
Lactobacillus amylovorus H37M 돼지에서 분리한 유용미생물 2021-12-26 igem-0002552

6
돼지에서 분리한 유용 미생물
Lactobacillus johnsonii H37M 돼지에서 분리한 유용미생물 2021-12-26 igem-0002551

7 돼지에서 분리한 유용 미생물
Lactobacillus salivarius VC37T 돼지에서 분리한 유용미생물 2021-12-26 igem-0002550

 □ 표준유전체 해독

번호
분석대상

(유전체,유전자원 명칭)
분석내용 등록일자 등록번호

생산량

(GB)

1
Lactobacillus johnsonii 7409N31의 

전장유전체 전장유전체 분석 2021-12-26 igem-0002548

2 Lactobacillus reuteri 1429C30의 
전장유전체 전장유전체 분석 2021-12-26 igem-0002547

3 Lactobacillus amylovorus 1394N20의 
전장유전체 전장유전체 분석 2021-12-23 igem-0002546

 □ 메타유전체 분석
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12 송아지_12 2019-11-23 igem-0001189

13 송아지_13 2019-11-23 igem-0001190

14 송아지_14 2019-11-23 igem-0001191

15 송아지_15 2019-11-23 igem-0001192

16 송아지_16

축산동물(소)에서 

일령에 따른 

설사병변이 있는 

개체의 장내 

미생물총의 메타분석

2019-11-23 igem-0001193

17 송아지_17 2019-11-23 igem-0001194

18 송아지_18 2019-11-23 igem-0001195

19 송아지_19 2019-11-23 igem-0001196

20 송아지_20 2019-11-23 igem-0001197

21 송아지_21 2019-11-23 igem-0001198

22 송아지_22 2019-11-23 igem-0001199

23 송아지_23 2019-11-23 igem-0001200

24 송아지_24 2019-11-23 igem-0001201

25 송아지_25 2019-11-23 igem-0001202

26 C1

반려동물(개)에서 

건강한 개체의 장내 

미생물총의 메타분석

2019-11-23 igem-0001278

27 C2 2019-11-23 igem-0001279

28 C3 2019-11-23 igem-0001280

29 C4 2019-11-23 igem-0001281

30 C5 2019-11-23 igem-0001282

31 C6 2019-11-23 igem-0001283

32 C7 2019-11-23 igem-0001284

33 G1
반려동물(개)에서 

소화기 질환 개체의 
장내 미생물총의 

메타분석

2019-11-23 igem-0001296

34 G2 2019-11-23 igem-0001297

35 Y1
반려동물(개)에서 

자가면역 질환 개체의 
장내 미생물총의 

메타분석

2019-11-23 igem-0001298

36 Y2 2019-11-23 igem-0001299

37 Y3 2019-11-23 igem-0001300

38 N1

반려동물(개)에서 
신경계(뇌염) 질환 

개체의 장내 
미생물총의 메타분석

2019-11-23 igem-0001285

39 N2 2019-11-23 igem-0001286

40 N3 2019-11-23 igem-0001287

41 N4 2019-11-23 igem-0001288

42 N5 2019-11-23 igem-0001289

43 N6 2019-11-23 igem-0001290

44 N7 2019-11-23 igem-0001291

45 N8 2019-11-23 igem-0001292

46 N10 2019-11-23 igem-0001293

47 N11 2019-11-23 igem-0001294

48 N12 2019-11-23 igem-0001295

49 Porcine1
축산동물(돼지)에서 
PCV2 백신접종 후 
바이러스 공격접종 

개체의 장내 
미생물총의 메타분석

2019-11-23 igem-0001255

50 Porcine2 2019-11-23 igem-0001256

51 Porcine3 2019-11-23 igem-0001257

52 Porcine4 2019-11-23 igem-0001258

53 Porcine5

축산동물(돼지)에서 
PCV2+MH 백신접종 후 

바이러스 공격접종 
개체의 장내 

미생물총의 메타분석

2019-11-23 igem-0001259

54 Porcine6 2019-11-23 igem-0001260

55 Porcine7 2019-11-23 igem-0001261

56 Porcine8 2019-11-23 igem-0001262

57 Porcine9 2019-11-23 igem-0001263

58 Porcine10 2019-11-23 igem-0001264

59 Porcine11 2019-11-23 igem-0001265

60 Porcine12 2019-11-23 igem-0001266

61 Porcine13 2019-11-23 igem-0001267

62 Porcine14 2019-11-23 igem-0001268

63 Porcine15 2019-11-23 igem-0001269

64 Porcine16 2019-11-23 igem-0001270
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65 Porcine18 2019-11-23 igem-0001271

66 Porcine19 2019-11-23 igem-0001272

67 Porcine20

축산동물(돼지)에서 

건강한 개체의 장내 

미생물총의 메타분석

2019-11-23 igem-0001273

68 Porcine21 2019-11-23 igem-0001274

69 Porcine22 2019-11-23 igem-0001275

70 Porcine23 2019-11-23 igem-0001276

71 Porcine24 2019-11-23 igem-0001277

72 1Month_1

축산동물(소)에서 

월령(1개월)에 따른 

건강한 개체의 장내 

미생물총의 메타분석

2019-11-23 igem-0001203

73 1Month_2 2019-11-23 igem-0001208

74 1Month_3 2019-11-23 igem-0001209

75 1Month_4 2019-11-23 igem-0001210

76 1Month_5 2019-11-23 igem-0001211

77 1Month_6 2019-11-23 igem-0001212

78 1Month_7 2019-11-23 igem-0001213

79 1Month_8 2019-11-23 igem-0001214

80 1Month_9 2019-11-23 igem-0001215

81 1Month_10 2019-11-23 igem-0001216

82 1Month_11 2019-11-23 igem-0001217

83 1Month_12 2019-11-23 igem-0001218

84 1Month_13 2019-11-23 igem-0001219

85 1Month_14 2019-11-23 igem-0001220

86 1Month_15 2019-11-23 igem-0001221

87 1Month_16 2019-11-23 igem-0001222

88 1Month_17 2019-11-23 igem-0001223

89 2Month_1

축산동물(소)에서 

월령(2개월)에 따른 

건강한 개체의 장내 

미생물총의 메타분석

2019-11-23 igem-0001224

90 2Month_2 2019-11-23 igem-0001225

91 2Month_3 2019-11-23 igem-0001226

92 2Month_4 2019-11-23 igem-0001227

93 2Month_5 2019-11-23 igem-0001228

94 2Month_6 2019-11-23 igem-0001229

95 2Month_7 2019-11-23 igem-0001230

96 2Month_8 2019-11-23 igem-0001231

97 2Month_9 2019-11-23 igem-0001232

98 2Month_10 2019-11-23 igem-0001233

99 7Month_1

축산동물(소)에서 

월령(7개월)에 따른 

건강한 개체의 장내 

미생물총의 메타분석

2019-11-23 igem-0001234

100 7Month_2 2019-11-23 igem-0001235

101 7Month_3 2019-11-23 igem-0001236

102 7Month_4 2019-11-23 igem-0001237

103 7Month_5 2019-11-23 igem-0001238

104 7Month_6 2019-11-23 igem-0001239

105 7Month_7 2019-11-23 igem-0001240

106 7Month_8 2019-11-23 igem-0001241

107 7Month_9 2019-11-23 igem-0001242

108 7Month_10 2019-11-23 igem-0001243

109 7Month_11 2019-11-23 igem-0001244

110 7Month_12 2019-11-23 igem-0001245

111 7Month_13 2019-11-23 igem-0001246

112 7Month_14 2019-11-23 igem-0001247

113 36Month_1

축산동물(소)에서 

월령(36개월)에 따른 

건강한 개체의 장내 

미생물총의 메타분석

2019-11-23 igem-0001248

114 36Month_2 2019-11-23 igem-0001249

115 36Month_3 2019-11-23 igem-0001250

116 36Month_4 2019-11-23 igem-0001251

117 36Month_5 2019-11-23 igem-0001252

118 36Month_6 2019-11-23 igem-0001253

119 36Month_7 2019-11-23 igem-0001254
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120 반려동물(개)에서 장내 미생물총의 
메타분석 35건

 반려동물의 질환에 

따른 장내 미생물총의 

메타분석(림프종, 

기타암종)

2020-12-22 igem-0002133

121 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(C3-1)

유용미생물 혼합물을 

경구투여한 한우송아지 

장내 미생물총 분석

2021-12-27 igem-0002607

122 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(C3-2) 2021-12-27 igem-0002613

123 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(C3-3)

2021-12-27 igem-0002619

124 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(C3-4) 2021-12-27 igem-0002625

125 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(C5-1)

2021-12-27 igem-0002608

126 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(C5-2) 2021-12-27 igem-0002614

127
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(C5-3) 2021-12-27 igem-0002620

128
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(C5-4) 2021-12-27 igem-0002626

129 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(C6-1) 2021-12-27 igem-0002609

130
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(C6-2) 2021-12-27 igem-0002615

131 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(C6-3) 2021-12-27 igem-0002621

132
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(C6-4) 2021-12-27 igem-0002627

133 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(C7-1) 2021-12-27 igem-0002610

134
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(C7-2) 2021-12-27 igem-0002616

135 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(C7-3) 2021-12-27 igem-0002622

136
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(C7-4) 2021-12-27 igem-0002628

137 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(C10-1) 2021-12-27 igem-0002611

138
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(C10-2) 2021-12-27 igem-0002617

139 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(C10-3) 2021-12-27 igem-0002623

140
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(C10-4) 2021-12-27 igem-0002629

141 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(C11-1) 2021-12-27 igem-0002612

142
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(C11-2) 2021-12-27 igem-0002618

143 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(C11-3) 2021-12-27 igem-0002624

144
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(C11-4) 2021-12-27 igem-0002630

145 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA1-1) 2021-12-27 igem-0002631

146
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(LA1-2) 2021-12-27 igem-0002639

147 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA1-3) 2021-12-27 igem-0002647

148 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA1-4)

2021-12-27 igem-0002655

149 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA2-1) 2021-12-27 igem-0002632

150 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA2-2)

2021-12-27 igem-0002640

151 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA2-3) 2021-12-27 igem-0002648

152 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA2-4)

2021-12-27 igem-0002656

153 유용미생물 혼합물을 경구투여한 2021-12-27 igem-0002633
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한우송아지 장내 미생물총 분석(LA3-1)

154
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(LA3-2) 2021-12-27 igem-0002641

155 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA3-3)

2021-12-27 igem-0002649

156
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(LA3-4) 2021-12-27 igem-0002657

157 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA5-1)

2021-12-27 igem-0002634

158
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(LA5-2) 2021-12-27 igem-0002642

159 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA5-3)

2021-12-27 igem-0002650

160
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(LA5-4) 2021-12-27 igem-0002658

161 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA7-1)

2021-12-27 igem-0002635

162
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(LA7-2) 2021-12-27 igem-0002643

163 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA7-3)

2021-12-27 igem-0002651

164
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(LA7-4) 2021-12-27 igem-0002659

165 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA8-1)

2021-12-27 igem-0002636

166
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(LA8-2) 2021-12-27 igem-0002644

167 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA8-3)

2021-12-27 igem-0002652

168
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(LA8-4) 2021-12-27 igem-0002660

169 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA10-1)

2021-12-27 igem-0002637

170
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(LA10-2) 2021-12-27 igem-0002645

171 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA10-3)

2021-12-27 igem-0002653

172
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(LA10-4) 2021-12-27 igem-0002661

173 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA12-1)

2021-12-27 igem-0002638

174
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(LA12-2) 2021-12-27 igem-0002646

175 유용미생물 혼합물을 경구투여한 
한우송아지 장내 미생물총 분석(LA12-3)

2021-12-27 igem-0002654

176
유용미생물 혼합물을 경구투여한 

한우송아지 장내 미생물총 분석(LA12-4) 2021-12-27 igem-0002662

177 반려동물(개)에서 림프종 질환 개체의 
장내 미생물총의 분석(B1)

반려동물의 질환에 

따른 장내 미생물총의 

메타분석(림프종)

2021-12-27 igem-0002586

178
반려동물(개)에서 림프종 질환 개체의 

장내 미생물총의 분석(B2) 2021-12-27 igem-0002587

179 반려동물(개)에서 림프종 질환 개체의 
장내 미생물총의 분석(T1)

2021-12-27 igem-0002588

180
반려동물(개)에서 림프종 질환 개체의 

장내 미생물총의 분석(T2) 2021-12-27 igem-0002589

181 1-210503-NA1

유용미생물 혼합물을 

경구투여한 한우송아지 

장내 미생물총 분석

2021-12-27 igem-0002590

182 2-210503-NA2 2021-12-27 igem-0002591

183 3-210503-NA3 2021-12-27 igem-0002592

184 4-210503-NA4 2021-12-27 igem-0002593

185 5-210513-A1 2021-12-27 igem-0002594

186 6-210513-A2 2021-12-27 igem-0002595

187 7-210513-A3 2021-12-27 igem-0002596

188 8-210513-A4 2021-12-27 igem-0002597

189 9-210518-A1 2021-12-27 igem-0002598

190 10-210518-A2 2021-12-27 igem-0002599

191 11-210518-A3 2021-12-27 igem-0002600
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192 12-210518-A4 2021-12-27 igem-0002601

193 13-210513-N1 2021-12-27 igem-0002602

194 14-210513-N2 2021-12-27 igem-0002603

195 15-210513-N3 2021-12-27 igem-0002604

196 16-210518-N2 2021-12-27 igem-0002605

197 17-210518-N3 2021-12-27 igem-0002606

198 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(HP-01)

돼지회장염에 따른 

장내 미생물총의 변화

2021-12-27 igem-0002556

199
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(HP-02) 2021-12-27 igem-0002557

200 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(HP-03) 2021-12-27 igem-0002558

201
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(HP-04) 2021-12-27 igem-0002559

202 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(HP-05) 2021-12-27 igem-0002560

203
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(HP-06) 2021-12-27 igem-0002561

204 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(HP-07) 2021-12-27 igem-0002562

205
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(HP-08) 2021-12-27 igem-0002563

206 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(HP-09) 2021-12-27 igem-0002564

207
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(HP-10) 2021-12-27 igem-0002565

208 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(PE-C01) 2021-12-27 igem-0002566

209
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(PE-C02) 2021-12-27 igem-0002567

210 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(PE-C03) 2021-12-27 igem-0002568

211
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(PE-C04) 2021-12-27 igem-0002569

212 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(PE-C05) 2021-12-27 igem-0002570

213
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(PE-C06) 2021-12-27 igem-0002571

214 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(PE-C07) 2021-12-27 igem-0002572

215
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(PE-C08) 2021-12-27 igem-0002573

216 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(PE-C09) 2021-12-27 igem-0002574

217
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(PE-C10) 2021-12-27 igem-0002575

218 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(PE-H01) 2021-12-27 igem-0002576

219
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(PE-H02) 2021-12-27 igem-0002577

220 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(PE-H03) 2021-12-27 igem-0002578

221
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(PE-H04) 2021-12-27 igem-0002579

222 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(PE-H05) 2021-12-27 igem-0002580

223
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(PE-H06) 2021-12-27 igem-0002581

224 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(PE-H07) 2021-12-27 igem-0002582

225
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(PE-H08) 2021-12-27 igem-0002583

226 돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 
변화(PE-H09) 2021-12-27 igem-0002584

227
돼지회장염에 따른 장내 미생물총의 

변화(PE-H10) 2021-12-27 igem-0002585
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 □ 유전체 분석기술 개발

번호
분석대상

(유전체,유전자원 명칭)
분석내용 등록일시 등록번호

생산량

(GB)

 □ NABIC 등록

번호
분석대상

(유전체,유전자원 명칭)
분석내용 등록일자 등록번호

생산량

(GB)

 □ 병원성미생물진단마커 개발

번호
분석대상

(유전체,유전자원 명칭)
분석내용 등록일자 등록번호

생산량

(GB)

 □ 병원성미생물 정보 완성

번호
분석대상

(유전체,유전자원 명칭)
분석내용 등록일자 등록번호

생산량

(GB)

 □ 미생물 병발생 기작 규명

번호
분석대상

(유전체,유전자원 명칭)
분석내용 등록일자 등록번호

생산량

(GB)
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번호 논문명 학술지명 주저자명 호 국명 발행기관
SCIE 여부

(SCIE/비SCIE)
게재일

등록번호

(ISSN)
기여율

1

Evaluation of the 

efficacy of ivermectin 

against Theileria 
orientalis infection in 

grazing cattle

BMC 

Veterinary 

Research

박진호 15 영국
Springer 

Nature
SCI 2019-08-17 1746-6148 50

2

Bacillus subtilis spore 

vaccines displaying 

protective antigen induce 

functional antibodies and 

protective potency

BMC 

Veterinary 

Research

오연수 16 영국
Springer 

Nature
SCI 2020-07-28 1746-6148 100

3

Alteration of the gut 

microbiota in 

post-weaned calves 

following recovery from 

bovine 

coronavirus-mediated 

diarrhea

Journal of 

Animal 

Science 

and 

Technology

권민성 63 영국

BioMed 

Central 

Ltd.

SCI 2020-11-19 2672-0191 50

4

Alteration of Gut 

Microbiota after 

Antibiotic Exposure in 

Finishing Swine

frontiers in 

microbiolog

y

조희은 12 스위스
Frontiers 

Media S.A.
SCI 2021-02-12

1664-302X
50

5

The prevalence of 

causative agents of calf 

diarrhea in Korean native 

calves

Journal of 

Animal 

Science 

and 

Technology

채정병 63 영국

BioMed 

Central 

Ltd.

SCI 2021-04-02 2672-0191 100

6

Cholangiocarcinoma with 

Multiple Organ 

Metastasis in a Captive 

Puma (Puma concolor)

Pakistan 

Journal of 

Zoology

조호성 1 파키스탄
University 

of Punjab
SCI 2021-04-08 309-923 100

7

Complete genome 

sequence of 

Lactobacillus amylovorus 

1394N20, a potential 

probiotic strain, isolated 

from a Hanwoo calf

Journal of 

Animal 

Science 

and 

Technology

오영준 63 영국

BioMed 

Central 

Ltd.

SCI
2021-08-27

2672-0191 100

8

Electrolyte and 

acid-base imbalance in 

native calves with 

enteropathogenic 

diarrhea

Korean 

Journal of 

Veterinary 

Research

강성우 60 대한민국
대한

수의학회지
비SCI 2020-09-02 2466-1384 100

9

Analysis of 

hematological changes 

in normal and diarrhea 

calves

Korean 

Journal of 

Veterinary 

Service

송루휘 43 대한민국
한국동물

위생학회
비SCI 2020-09-15 1225-6552 100

  [과학적 성과]

  □ 논문(국내외 전문 학술지) 게재
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 □ 국내 및 국제 학술회의 발표

번호 회의 명칭 발표자 발표 일시 장소 국명

1 London Microiome Meeting 2018 오연수 2018-10-15 영국 -

2 Asian Pig Veterinary Society Congress 2019 오연수 2019-08-26 대한민국 2019 아시아양돈수의사대회

3 Gordon Lawson Memorial Symposium 조호성 2019-09-26 영국 -

4 Gordon Lawson Memorial Symposium 조호성 2019-09-26 영국 -

5
Annual Meeting of Korean Society of Veterinary 

Pathology Conference
Sulhi Aufa 2019-11-01 대한민국 -

6 2020 한국미생물생명공학회 정기학술대회 최학종 2020-09-23 e-Conference
2020 한국미생물생명공학회 

정기학술대회

7 제33차 한국수의병리학회 추계학술대회 이상준 2021-11-05 e-Conference
제33차 한국수의병리학회 

추계학술대회

8 2021 mBiome International Conference 최학종 2021-12-09 대한민국 한국미생물생명공학회

9 2021 mBiome International Conference 임슬기 2021-12-09 대한민국 한국미생물생명공학회

  □ 기술 요약 정보

연도 기술명 요약 내용 기술 완성도 등록 번호 활용 여부 미활용사유
연구개발기관 

외 활용여부
허용방식

  □ 보고서 원문

연도 보고서 구분 발간일 등록 번호

  □ 생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물

번호 생명자원(생물자원, 생명정보)/화합물 명 등록/기탁 번호 등록/기탁 기관 발생 연도

1 L. amylovorus 1394N20 유용 유전자원 확보 KCCM12999P 한국미생물보존센터 2021-06-01

2 L. reuteri 1429C30 유용 유전자원 확보 KCCM13000P 한국미생물보존센터 2021-06-01

3 L. johnsonii 7409N31 유용 유전자원 확보 KCCM13026P 한국미생물보존센터 2021-08-03

4
L. amylovorus 1394N20 whole genome sequence 

(표준 유전체 해독)
CP074196 GenBank 2021-05-31

5
L. johnsonii 7409N31 whole genome sequence

(표준 유전체 해독)
CP084221 GenBank 2021-10-31
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  [기술적 성과]

  □ 지식재산권(특허, 실용신안, 의장, 디자인, 상표, 규격, 신품종, 프로그램)

번호

지식재산권 등 

명칭

(건별 각각 기재)

국명

출원 등록

기여율
활용 

여부출원인 출원일
출원 

번호

등록 

번호
등록인 등록일 등록 번호

1 특허

신생 송아지의 

장내미생물총 

데이터 지표를 

이용한 건강상태 

및 예후 판단 

방법

전북대학교 

산학협력단
2019-02-01

10-2019-

0125947
50

2 특허

신생 송아지의 

장내미생물총 

데이터 지표를 

이용한 

로타바이러스 

설사증 진단 방법

전북대학교 

산학협력단
박진호 2021-07-22

10-228288

4
50

3 특허

반려견의 

종양질환 진단 

방법

경상국립대학교 

산학협력단
2022-01-06

10-2022-

0001901
100

   ㅇ 지식재산권 활용 유형
      ※ 활용의 경우 현재 활용 유형에 √ 표시, 미활용의 경우 향후 활용 예정 유형에 √ 표시합니다(최대 3개 중복선택 가능).

번호 제품화 방어 전용실시 통상실시 무상실시 매매/양도 상호실시 담보대출 투자 기타

  □ 저작권(소프트웨어, 서적 등)

번호 저작권명 창작일 저작자명 등록일 등록 번호 저작권자명 기여율

  □ 신기술 지정

번호 명칭 출원일 고시일 보호 기간 지정 번호

 

  □ 기술 및 제품 인증

번호 인증 분야 인증 기관
인증 내용

인증 획득일 국가명
인증명 인증 번호
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  □ 표준화

   ㅇ 국내표준

번호 인증구분1｣ 인증여부2｣ 표준명 표준인증기구명 제안주체 표준종류3｣ 제안/인증일자

     * 1｣ 한국산업규격(KS) 표준, 단체규격 등에서 해당하는 사항을 기재합니다.

     * 2｣ 제안 또는 인증 중 해당하는 사항을 기재합니다.

     * 3｣ 신규 또는 개정 중 해당하는 사항을 기재합니다.

   ㅇ 국제표준

번호
표준화단계구분1

｣ 표준명 표준기구명2｣ 표준분과명
의장단 

활동여부

표준특허 

추진여부

표준개발 

방식3｣ 제안자
표준화 

번호
제안일자

     * 1｣ 국제표준 단계 중 신규 작업항목 제안(NP), 국제표준초안(WD), 위원회안(CD), 국제표준안(DIS), 최종국제표준안(FDIS), 국

제표준(IS) 중 해당하는 사항을 기재합니다.

     * 2｣ 국제표준화기구(ISO), 국제전기기술위원회(IEC), 공동기술위원회1(JTC1) 중 해당하는 사항을 기재합니다.

     * 3｣ 국제표준(IS), 기술시방서(TS), 기술보고서(TR), 공개활용규격(PAS), 기타 중 해당하는 사항을 기재합니다.

  [경제적 성과]

  □ 시제품 제작

번호 시제품명 출시/제작일 제작 업체명 설치 장소 이용 분야
사업화 소요 

기간

인증기관

(해당 시)

인증일

(해당 시)

  □ 기술 실시(이전) 

번호
기술 이전 

유형
기술 실시 계약명

기술 실시

대상 기관

기술 실시

발생일

기술료

(해당 연도 발생액) 

누적

징수 현황

1
통상실시권

(노하우)

포시젠 PCV2 백신의 

국내연구
버박코리아 2018-10-10 2,300,000 2,300,000

2
통상실시권

(노하우)

"다비육종"의 종돈 생산 

및 컨설팅 사업과 관련된 

농장의 방역, 위생 등 

수의 질병 전분야

농업회사법인 

(주)다비육종
2019-01-01 13,200,000 13,200,000

     * 내부 자금, 신용 대출, 담보 대출, 투자 유치, 기타 등

  □ 사업화 투자실적

번호 추가 연구개발 투자 설비 투자 기타 투자 합계 투자 자금 성격*

               

  □ 사업화 현황

번호
사업화 

방식1｣ 사업화 형태2｣ 지역3｣ 사업화명 내용 업체명

매출액
매출

발생 연도

기술

수명
국내

(천원)

국외

(달러)

     * 1｣ 기술이전 또는 자기실시

     * 2｣ 신제품 개발, 기존 제품 개선, 신공정 개발, 기존 공정 개선 등

     * 3｣ 국내 또는 국외
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  □ 매출 실적(누적)

사업화명 발생 연도
매출액

합계 산정 방법
국내(천원) 국외(달러)

합계

  □ 사업화 계획 및 무역 수지 개선 효과

성과

사업화 계획

사업화 소요기간(년)

소요예산(천원)

예상 매출규모(천원)
현재까지 3년 후 5년 후

시장

점유율

단위(%) 현재까지 3년 후 5년 후

국내

국외

향후 관련기술, 제품을 

응용한 타 모델, 제품 

개발계획

무역 수지

개선 효과(천원)

수입대체(내수)
현재 3년 후 5년 후

수출

  □ 고용 창출

순번 사업화명 사업화 업체
고용창출 인원(명)

합계
yyyy년 yyyy년

합계

  □ 고용 효과

구분 고용 효과(명)

고용 효과

개발 전
연구인력

생산인력

개발 후
연구인력

생산인력

  □ 비용 절감(누적)

순번 사업화명 발생연도 산정 방법 비용 절감액(천원)

합계

  □ 경제적 파급 효과 

(단위: 천원/년)

구분 사업화명 수입 대체 수출 증대 매출 증대 생산성 향상
고용 창출 

(인력 양성 수)
기타

해당 연도

기대 목표
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  □ 산업 지원(기술지도)

순번 내용 기간 참석 대상 장소 인원

  □ 기술 무역 

(단위: 천원)

번호 계약 연월 계약 기술명 계약 업체명
계약업체 

국가
기 징수액 총 계약액

해당 연도 

징수액

향후

예정액

수출/

수입

  [사회적 성과]

  □ 법령 반영

번호
구분

(법률/시행령)

활용 구분

(제정/개정)
명 칭 해당 조항 시행일 관리 부처

제정/개정

내용

  □ 정책활용 내용

번호
구분

(제안/채택)
정책명

관련 기관

(담당 부서)
활용 연도 채택 내용

  □ 설계 기준/설명서(시방서)/지침/안내서에 반영

번호
구 분

(설계 기준/설명서/지침/안내서)

활용 구분

(신규/개선)

설계 기준/설명서/

지침/안내서 명칭
반영일 반영 내용

  □ 전문 연구 인력 양성

번호 분류 기준 연도
현황

학위별 성별 지역별

1 강진희 2020
박사 석사 학사 기타 남 여 수도권 충청권 영남권 호남권 기타

1 1 1

2 배현아 2021 1 1 1

  □ 산업 기술 인력 양성 

번호 프로그램명 프로그램 내용 교육 기관 교육 개최 횟수 총 교육 시간 총 교육 인원

  □ 다른 국가연구개발사업에의 활용

번호 중앙행정기관명 사업명 연구개발과제명 연구책임자 연구개발비

  □ 국제화 협력성과

번호
구분

(유치/파견)
기간 국가 학위 전공 내용

  □ 홍보 실적

번호 홍보 유형 매체명 제목 홍보일
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  □ 포상 및 수상 실적

번호 종류 포상명 포상 내용 포상 대상 포상일 포상 기관

  [인프라 성과]

  □ 연구시설ㆍ장비

구축기관
연구시설/

연구장비명

규격

(모델명)

개발여부

(○/×)

연구시설ㆍ장비 

종합정보시스템* 

등록여부

연구시설ㆍ장비 

종합정보시스템* 

등록번호

구축일자

(YY.MM.DD)

구축비용

(천원)

비고

(설치 장소)

    * 「과학기술기본법 시행령」 제42조제4항제2호에 따른 연구시설ㆍ장비 종합정보시스템을 의미합니다.

  [그 밖의 성과](해당 시 작성합니다)

  (4) 계획하지 않은 성과 및 관련 분야 기여사항

기술이전 2건

<참고 1> 연구성과 실적 증빙자료 예시 

성과유형 첨부자료 예시

연구논문  논문 사본(저자, 초록, 사사표기)을 확인할 수 있는 부분 포함, 연구개발과제별 중복 첨부 불가)

지식재산권  산업재산권 등록증(또는 출원서) 사본(발명인, 발명의 명칭, 연구개발과제 출처 포함)

제품개발(시제품)  제품개발사진 등 시제품 개발 관련 증빙자료

기술이전  기술이전 계약서, 기술실시 계약서, 기술료 입금 내역서 등

사업화

(상품출시, 공정개발)
 사업화된 제품사진, 매출액 증빙서류(세금계산서, 납품계약서 등 매출 확인가능 내부 회계자료) 등

품목허가  미국 식품의약국(FDA) / 식품의약품안전처(MFDS) 허가서

임상시험실시  임상시험계획(IND) 승인서

<참고 2> 국가연구개발혁신법 시행령 제33조제4항 및 별표 4에 따른 연구개발성과의 등록ㆍ기탁 대상과 범위
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구분 대상 등록 및 기탁 범위

등록

논문 국내외 학술단체에서 발간하는 학술(대회)지에 수록된 학술 논문(전자원문 포함)

특허 국내외에 출원 또는 등록된 특허정보

보고서원문 연구개발 연차보고서, 단계보고서 및 최종보고서의 원문

연구시설

‧장비

국가연구개발사업을 통하여 취득한 3천만 원 이상 (부가가치세, 부대비용 포함) 연구시설ㆍ장비 또

는 공동활용이 가능한 모든 연구시설ㆍ장비

기술요약정보 연차보고, 단계보고 및 최종보고가 완료된 연구개발성과의 기술을 요약한 정보

생명자원 중 

생명정보

서열·발현정보 등 유전체정보, 서열·구조·상호작용 등 단백체정보, 유전자(DNA)칩·단백질칩 등 

발현체 정보 및 그 밖의 생명정보

소프트웨어 창작된 소프트웨어 및 등록에 필요한 관련 정보

표준

「국가표준기본법」 제3조에 따른 국가표준, 국제표준으로 채택된 공식 표준정보[소관 기술위원회를 

포함한 공식 국제표준화기구(ISO, IEC, ITU)가 공인한 단체 또는 사실표준화기구에서 채택한 표준정보

를 포함한다]

기탁

생명자원 중 

생물자원

세균, 곰팡이, 바이러스 등 미생물자원, 인간 또는 동물의 세포·수정란 등 동물자원, 식물세포·종

자 등 식물자원, DNA, RNA, 플라스미드 등 유전체자원 및 그 밖의 생물자원

화합물 합성 또는 천연물에서 추출한 유기화합물 및 관련 정보

신품종 생물자원 중 국내외에 출원 또는 등록된 농업용 신품종 및 관련 정보

 2) 목표 달성 수준 

추 진 목 표 달 성 내 용 달성도(%)

[미생물 유전체사업]

○ 전략 미생물 해독 6건

○ 유용 유전자원 확보 6건

○ 표준 유전체 해독 6건

○ 메타 유전체 분석 40건

[기타 성과]

○ 특허 출원 1건

○ 특허 등록 1건

○ SCI급 논문 6건

○ IF 평균 2.0 이상

○ 비SCI급 논문 2건

○ 학술 발표 8건

○ 인력 양성 2건

[미생물 유전체사업]

○ 전략 미생물 해독 7건

○ 유용 유전자원 확보 10건

○ 표준 유전체 해독 5건

○ 메타 유전체 분석 227건

[기타 성과]

○ 특허 출원 2건

○ 특허 등록 1건

○ SCI급 논문 7건

○ IF 2.4

○ 비SCI급 논문 2건

○ 학술 발표 9건

○ 인력 양성 2건

[미생물 유전체사업]

○ 117%

○ 167%

○ 83%

○ 568%

[기타 성과]

○ 200%

○ 100%

○ 117%

○ 120%

○ 100%

○ 112.5%

○ 100%
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4. 목표 미달 시 원인분석(해당 시 작성합니다)

 1) 목표 미달 원인(사유) 자체분석 내용

○ 표준유전체 해독 6건의 목표 중 5건 달성

  - 미달 1건에 대한 연구진행은 현재 진행중으로 과제종료 후 1차년도 중에 달성 예상함.

  - 미달 사유: 돼지의 건강관리 전략을 위한 장내 미생물군 분석의 결과로 도출된 유용 미생물의 

전장유전체 해독을 수행하는 데 있어 극혐기 조건에서 자라는 성장조건을 가지고 있어 분리 및 배양에 

어려움이 있었음.

 2) 자체 보완활동

해당 미생물의 적절한 분리 및 배양 조건을 철저하게 문헌 조사·분석하였고 이를 보완하여 

과제 종료 후 1차년도 중에 미달 1건을 달성하고자 현재 계속해서 진행중에 있음.

 3) 연구개발 과정의 성실성

계획 당시 작성했던 추진 목표 7가지 중 예기치 못한 1건의 미달 사항이 발생하였으나, 이를 

다시 충족시키고자 참여 연구진들이 적극적으로 노력하여 과제 종료 후 1차년도 내에 달성할 

수 있을 것으로 판단됨. 

5. 연구개발성과의 관련 분야에 대한 기여 정도

본 연구진은 연구 수요가 높은 동물을 기준으로 산업동물에서 돼지와 소를, 반려동물에서는 개를 

선정하였고, 이들을 성장구간, 백신 접종 유무, 질병 유무 등에 따라 그룹별로 분변을 분류 및 

수집하여 장내 마이크로바이옴을 분석하고 데이터베이스화하였음. 이러한 데이터는 궁극적으로 

동물의 건강관리 방안, 지속 가능한 축산 생태계의 보존 및 가축생산의 새로운 전략의 토대를 

마련할 것으로 사료됨.
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6. 연구개발성과의 관리 및 활용 계획

- 장내 미생물 유전자원 확보.

- 장내 미생물 유용 유전자의 기능 예측 및 선발시스템 기틀 마련.

- 동물의 생산성 향상 기작 규명을 통한 타 동물 및 인체에의 응용에의 토대.

- 기능적 측면에서 최적의 유용 미생물 조합을 선발하고, 숙주와의 상호작용을 

예측함으로써 맞춤형 사료첨가제 개발 등에 활용 가능.

- 축산농가의 생산성 향상을 위한 축산정책자료 제시.

< 연구개발성과 활용계획표(예시) >

구분(정량 및 정성적 성과 항목) 연구개발 종료 후 5년 이내

국외논문

SCIE 매년 목표치

비SCIE

계

국내논문

SCIE

비SCIE

계

특허출원

국내

국외

계

특허등록

국내

국외

계

인력양성

학사

석사

박사

계

사업화

상품출시

기술이전

공정개발

제품개발 시제품개발

비임상시험 실시

임상시험 실시

(IND 승인)

의약품

1상

2상

3상

의료기기

진료지침개발

신의료기술개발

성과홍보

포상 및 수상실적

정성적 성과 주요 내용

< 별첨 자료 >

중앙행정기관 요구사항 별첨 자료

1. 

1) 자체평가의견서

2) 연구성과 활용계획서

2. 
1)

2)
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[별첨 1]

자체평가의견서

1. 과제현황

과제번호 918018-04

사업구분 포스트게놈 신산업육성을 위한 다부처유전체사업

연구분야
과제구분

단위

사 업 명 포스트게놈 다부처 유전체사업 주관

총괄과제 기재하지 않음 총괄책임자 기재하지 않음

과 제 명
돼지, 소, 개의 건강관리 전략 수립을 위한 

장내 마이크로바이옴 분석
과제유형 기초

연구개발기관 강원대학교 산학협력단 연구책임자 오연수

연구기간

연구개발비

(천원)

연차 기간 정부 민간 계

1차년도
2018.04.25.

~2018.12.31
220,000 220,000

2차년도
2019.01.01.

~2019.12.31
304,000 304,000

3차년도
2020.01.01.

~2020.12.31
294,000 294,000

4차년도
2021.01.01.

~2021.12.31
292,000 292,000

5차년도

계 1,110,000 1,110,000

참여기업 세계김치연구소

상 대 국 상대국연구개발기관

※ 총 연구기간이 5차년도 이상인 경우 셀을 추가하여 작성 요망

2. 평가일 : 2022.02.09

3. 평가자(연구책임자) :

소속 직위 성명

강원대학교 부교수 오연수

4. 평가자(연구책임자) 확인 :

본인은 평가대상 과제에 대한 연구결과에 대하여 객관적으로 기술하였으며, 공정하게 평가하였음을 확약하며, 

본 자료가 전문가 및 전문기관 평가 시에 기초자료로 활용되기를 바랍니다.

확 약
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Ⅰ. 연구개발실적

※ 다음 각 평가항목에 따라 자체평가한 등급 및 실적을 간략하게 기술(200자 이내)

 1. 연구개발결과의 우수성/창의성

  ■ 등급 : 우수, 보통, 미흡, 극히불량)

산업동물을 대표하는 돼지와 소, 반려동물을 대표하는 개의 장내에 존재하는 마이크로바이옴을 분석함으로써, 

장내 동물-미생물, 미생물-미생물 상호작용을 시스템 수준에서 이해함으로써 동물의 건강관리 방안, 지속 

가능한 축산생태계의 보존 및 가축생산의 새로운 전략의 토대를 마련함.

 2. 연구개발결과의 파급효과

  ■ 등급 : 우수, 보통, 미흡, 극히불량)

본 연구진은 연구 수요가 높은 동물을 기준으로 산업동물에서 돼지와 소를, 반려동물에서는 개를 선정하였고, 

이들을 성장구간, 백신 접종 유무, 질병 유무 등에 따라 그룹별로 분변을 분류 및 수집하여 장내 마이크로

바이옴을 분석하고 데이터베이스화하였음.

 3. 연구개발결과에 대한 활용가능성

  ■ 등급 : 우수, 보통, 미흡, 극히불량)

본 연구 결과물을 통해 장내 미생물 유전자원을 확보하였고, 장내 미생물 유용 유전자의 기능을 예측하고 

선발할 수 있는 시스템 기틀을 마련하였음. 이는 타 동물종 및 인체 응용의 토대가 될 수 있음. 그 외에도 

숙주와의 상호작용을 예측함으로써 동물 맞춤형 사료첨가제 개발 등에 활용 가능하고, 산업동물의 경우 

농가의 생산성 향상에 기여할 수 있겠음.

 4. 연구개발 수행노력의 성실도

  ■ 등급 : 우수, 보통, 미흡, 극히불량)

연구 기간 동안 전례없는 COVID-19로 인한 연구 수행의 어려움이 있음에도 불구하고 연구 목표를 달성하기 

위해 각 연구진들이 최선을 다하여 과제를 수행하였음.

 5. 공개발표된 연구개발성과(논문, 지적소유권, 발표회 개최 등)

  ■ 등급 : 우수, 보통, 미흡, 극히불량)

IF 평균 2 이상 SCI급 논문 7건(117%), 비SCI급 논문 2건(100%), 학술발표 9건(112.5%)를 모두 달성하였

고, 목표 외 기술이전 2건을 추가로 달성하였음.
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Ⅱ. 연구목표 달성도

세부연구목표

(연구계획서상의 목표)

비중

(%)

달성도

(%)
자체평가

경제·반려동물의 환경(식이, 스트레스, 

질환 등)에 따른 장내미생물군집 분석
15 100 충족

경제·반려동물의 장내미생물 배양/분리 

및 라이브러리 구축
25 100 충족

핵심미생물의 발굴 및 정보 해독 20 100 충족

핵심미생물의 유전체, 전사체, 대사체 

기반 특성 분석 
10 100 충족

경제·반려동물의 환경-장내 

미생물군집 간, 경제·반려동물의 

환경-핵심미생물의 이차대사산물간의 

상관관계 규명

5 100 충족

유익균 장내 미생물 공생화에 따른 

가축 질병제어 기전 규명 및 활용 연구
10 100 충족

농장 유래 미생물 공생화 기전 규명 및 

최적화 조건설정
5 100 충족

기능성 미생물 제제 개발 및 

현장적용체계 구축
5 100 충족

가축 유용미생물의 현장 모니터링 

활용 기술 구축
5 100 충족

합계 100점

Ⅲ. 종합의견

1. 연구개발결과에 대한 종합의견

산업동물을 대표하는 돼지와 소, 반려동물을 대표하는 개의 장내에 존재하는 마이크로바이옴을 분석함으로써, 

장내 동물-미생물, 미생물-미생물 상호작용을 시스템 수준에서 이해하여 동물의 건강관리 방안, 지속 가능한 

축산생태계의 보존 및 가축생산의 새로운 전략의 토대를 마련함.

2. 평가시 고려할 사항 또는 요구사항

3. 연구결과의 활용방안 및 향후조치에 대한 의견

본 연구 결과물을 통해 장내 미생물 유전자원을 확보하였고, 장내 미생물 유용 유전자의 기능을 예측하고 

선발할 수 있는 시스템 기틀을 마련하였음. 이는 타 동물종 및 인체 응용의 토대가 될 수 있음. 그 외에도 

숙주와의 상호작용을 예측함으로써 동물 맞춤형 사료첨가제 개발 등에 활용 가능하고, 산업동물의 경우 

농가의 생산성 향상에 기여할 수 있겠음.
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Ⅳ. 보안성 검토

 o 연구책임자의 보안성 검토의견, 연구개발기관 자체의 보안성 검토결과를 기재함

※ 보안성이 필요하다고 판단되는 경우 작성함.

1. 연구책임자의 의견

2. 연구개발기관 자체의 검토결과
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연구성과 활용계획서

1. 연구과제 개요

사업추진형태  □자유응모과제   ■지정공모과제 분 야

연 구 과 제 명 돼지, 소, 개의 건강관리 전략 수립을 위한 장내 마이크로바이옴 분석

주관연구개발기관 강원대학교 산학협력단 주관연구책임자 오연수

연 구 개 발 비

정부지원

연구개발비
기관부담연구개발비 기타 총연구개발비

1,110,000 1,110,000

연구개발기간 2018.04.25. ~ 2021.12.31

주요활용유형
 ■산업체이전         ■교육 및 지도         □정책자료         □기타(          )

 □미활용 (사유:                                                             )

2. 연구목표 대비 결과

당초목표 당초연구목표 대비 연구결과

① 경제·반려동물의 환경(식이, 스트레스, 질환 등)에 따른 

장내미생물군집 분석
충족

② 경제·반려동물의 장내미생물 배양/분리 및 라이브러리 

구축
충족

③ 핵심미생물의 발굴 및 정보 해독 충족

④ 핵심미생물의 유전체, 전사체, 대사체 기반 특성 분석 충족

⑤ 경제·반려동물의 환경-장내 미생물군집 간, 경제·반려

동물의 환경-핵심미생물의 이차대사산물간의 상관관계 

규명

충족

⑥ 유익균 장내 미생물 공생화에 따른 가축 질병제어 기전 

규명 및 활용 연구
충족

⑦ 농장 유래 미생물 공생화 기전 규명 및 최적화 조건

설정
충족

⑧ 기능성 미생물 제제 개발 및 현장적용체계 구축 충족

⑨ 가축 유용미생물의 현장 모니터링 활용 기술 구축 충족

 * 결과에 대한 의견 첨부 가능
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성과

목표

사업화지표 연구기반지표

지식

재산권

기술

실시

(이전)

사업화
기

술

인

증

학술성과
교

육

지

도

인

력

양

성

정책

활용·홍보

기
타︵
타
연
구 
활
용 
등︶

특

허

출

원

특

허

등

록

품

종

등

록

S

M

A

R

T

건

수

기

술

료

제

품

화

매

출

액

수

출

액

고

용

창

출

투

자

유

치

논문 논
문
평
균 
I
F

학

술

발

표

정

책

활

용

홍

보

전

시

S
C
I

비
S
C
I

단위 건 건 건

평
균
등
급

건
백
만
원

건
백
만
원

백
만
원

명
백
만
원

건 건 건 건 명 건 건

가중치

최종

목표
1 1 6 2 2 8 2

당해

년도

목표 1 2 1 2 2 1

실적 1 2 15.5 4 2 2.4 3 1

달성률

(%)
100 200 200 120 150 100

성과목표

전략

미생물 

해독

유용

유전

자원 

확보

표준

유전체 

해독

메타

유전체 

분석

유전체 

분석

기술

개발

NABIC 

등록

병원성

미생물 

진단마

커개발

병원성 

미생물 

정보

완성

미생물

병발생

기작

규명

최종목표 6 6 6 40 - - - - -

1차

년도

목표 - 3 - 20

실적 - - - -

2차

년도

목표 - 3 - 20

실적 - 3 - 119

3차

년도

목표 3 - 3 -

실적 3 - - 1

4차

년도

목표 3 - 3 -

실적 4 7 5 107

계
목표 6 6 6 40

실적 7 10 5 227

3. 연구목표 대비 성과 

(단위 : 건수, 백만원, 명)
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성과목표

전략

미생물 

해독

유용

유전

자원 

확보

표준

유전체 

해독

메타

유전체 

분석

유전체 

분석

기술

개발

NABIC 

등록

병원성

미생물 

진단마

커개발

병원성 

미생물 

정보

완성

미생물

병발생

기작

규명

최종목표

연구기간내 달성실적

연구종료후 

성과장출 계획

[별첨 2]

4. 핵심기술

구분 핵 심 기 술 명

①

②

③

5. 연구결과별 기술적 수준

구분

핵심기술 수준 기술의 활용유형(복수표기 가능)

세계

최초

국내

최초

외국기술

복    제

외국기술

소화ㆍ흡수

외국기술

개선ㆍ개량

특허

출원

산업체이전

(상품화)

현장애로 

해    결

정책

자료
기타

①의 기술

②의 기술

③의 기술

ㆍ
ㆍ

 * 각 해당란에 v 표시

6. 각 연구결과별 구체적 활용계획

핵심기술명 핵심기술별 연구결과활용계획 및 기대효과

①의 기술

②의 기술

③의 기술

7. 연구종료 후 성과창출 계획
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성과

목표

사업화지표 연구기반지표

지식

재산권

기술

실시

(이전)

사업화
기

술

인

증

학술성과
교

육

지

도

인

력

양

성

정책

활용·홍보

기
타︵
타
연
구 
활
용 
등︶

특

허

출

원

특

허

등

록

품

종

등

록

S

M

A

R

T

건

수

기

술

료

제

품

화

매

출

액

수

출

액

고

용

창

출

투

자

유

치

논문 논
문
평
균 
I
F

학

술

발

표

정

책

활

용

홍

보

전

시

S
C
I

비
S
C
I

단위 건 건 건

평
균
등
급

건
백
만
원

건
백
만
원

백
만
원

명
백
만
원

건 건 건 건 명 건 건

가중치

최종목표

연구기간내 

달성실적
연구종료후 

성과장출 

계획

(단위 : 건수, 백만원, 명)
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[별첨 2]

8. 연구결과의 기술이전조건(산업체이전 및 상품화연구결과에 한함)

핵심기술명1)

이전형태 □무상  □유상 기술료 예정액 천원

이전방식2)
     □소유권이전     □전용실시권     □통상실시권     □협의결정 

     □기타(                                                     )

이전소요기간 실용화예상시기3)

기술이전시 선행조건4)

 1) 핵심기술이 2개 이상일 경우에는 각 핵심기술별로 위의 표를 별도로 작성

 2) 전용실시 : 특허권자가 그 발명에 대해 기간ㆍ장소 및 내용을 제한하여 다른 1인에게 독점적으로 허락한 권리

통상실시 : 특허권자가 그 발명에 대해 기간ㆍ장소 및 내용을 제한하여 제3자에게 중복적으로 허락한 권리

 3) 실용화예상시기 : 상품화인 경우 상품의 최초 출시 시기, 공정개선인 경우 공정개선 완료시기 등

 4) 기술 이전 시 선행요건 : 기술실시계약을 체결하기 위한 제반 사전협의사항(기술지도, 설비 및 장비 등 

기술이전 전에 실시기업에서 갖추어야 할 조건을 기재)
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뒷면지

주 의

 1. 이 보고서는 농림축산식품부에서 시행한 포스트게놈다부처유전체사업의 연구보고서입니다.

 2. 이 보고서 내용을 발표하는 때에는 반드시 농림축산식품부에서 시행한 포스트게놈다부처유전

체사업의 연구결과임을 밝혀야 합니다.

 3. 국가과학기술 기밀 유지에 필요한 내용은 대외적으로 발표 또는 공개하여서는 안 됩니다.


	돼지, 소, 개의 건강관리전략 수립을 위한 장내마이크로바이옴 분석
	요약문
	목차
	1. 연구개발과제의 개요
	2. 연구개발과제의 수행 과정 및 수행 내용
	3. 연구개발과제의 수행 결과 및 목표 달성 정도
	1) 연구수행 결과
	(1) 정성적 연구개발성과
	가. Gut microbiota 조절을 통한 한우 송아지 설사증의 예방 및 관리
	나. 산업동물(돼지)의 사육관리 시 예방대책 방식 및 질병에 따른 장내 미생물군집 변화
	다. 반려동물(개)의 신경계 질환 및 암종에 따른 장내 미생물군집 변화



	4. 목표 미달 시 원인분석(해당 시 작성합니다)
	5. 연구개발성과의 관련 분야에 대한 기여 정도
	6. 연구개발성과의 관리 및 활용 계획
	< 별첨 자료 >




