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I. 서론 

축산식품은 인류의 농경생활이 이루어지기 이전부터 수렵과 사냥으로 인간에게 중요한 영양 공급원으로 이용되어 

왔다. 또한 인류가 정착생활을 하면서 가축을 다루고 가축으로부터 고기와 우유, 계란을 확보함으로 축산식품의 발전

이 시작되었다. 이러한 축산식품은 최고의 영양식품이기 때문에 인류의 발전에 따라 축산식품의 소비는 꾸준히 늘어

나고, 이에 대한 산업과 유통이 계속 늘어나고 있다(백영진 외, 2005). 하지만 건강에 대한 관심과 먹거리에 대한 까

다로운 입맛에, 다소 비싸더라도 좀더 맛있고, 좀더 깨끗하고 위생적인 식품을 선호하는 경향이 강하게 나타나고 있

는데, 축산식품이 미생물에게 영양분을 활용할 수 있는 좋은 번식처가 되기 때문에 유통 및 제조 중에 병원성 미생물 

증식으로 인한 식중독 등의 문제를 일으키기도 한다. 따라서 축산식품에 존재하는 유해균에 대한 연구는 식중독사고

를 미연에 방지하거나 그 피해를 줄이기 위해 필요하다. 뿐만 아니라 유제품의 발효나 고기류의 숙성 등에서 어떠한 

미생물이 축산식품 내에서 증식하고 대사하느냐에 따라 맛과 품질, 영양 및 기능성까지 달라질 수 있기 때문에 이러

한 도움을 주는 유익균에 대한 연구 역시 필요하다. 이처럼 축산식품 분야에서 미생물의 역할이 매우 중요하기 때문

에 이러한 미생물들의 활성과 대사 연구에 유전체를 활용하기 시작했다. 
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II. 본론

(1) Next-Generation Sequencing (NGS)의 

개발

과거 축산식품 미생물 연구에서는 생화학적인 특성에

만 의존하여 미생물을 식품에 적용하였으나, 분자생물

학적 기술의 발달에 따라 생화학적 특성 이외에도 유전

자 수준에서의 미생물의 특성을 확인할 수 있게 되었으

며, 더 나아가 NGS (Next Generation Sequencing) 기

술의 개발로 미생물의 전체 유전자를 확보하여 그 유전 

정보로부터 미생물의 전반적인 활성을 예측할 수 있게 

되었다. 

차세대 염기서열 분석법(NGS) 이전에는 DNA 염

기 서열을 확인하기 위하여 생화학적 방법을 이용하

였다. 이러한 DNA sequencing은 1977년 영국의 생

화학자 프레더릭 생어(Frederick Sanger)가 최초로 

개발한 방법에서 시작되었다(Sanger et al, 1977). 

Sanger 염기서열 분석법(Sanger sequencing)은 분

석할 DNA의 단일 가닥을 주형(template)으로 DNA 

중합효소(DNA polymerase) 반응을 통해 DNA를 복

제하여 서열을 분석하는 방법이다. 이때 DNA 사슬

의 연장을 특이적으로 종료시키는 물질인 ddNTP 

(di-deoxynucleotide triphosphate)를 dNTP 

(deoxynucleotide triphosphate)와 함께 사용하여 다양

한 길이의 DNA fragment를 합성한다. dNTP는 DNA 

합성에 사용되는 기본 단위로써 A, T, C, G의 base를 

갖고 있고, deoxyriobse의 3’ 탄소에 수산화기(-OH)를 

통해 DNA 사슬의 합성이 이어진다. 하지만 ddNTP는 

deoxyribose의 3’ 위치에 수산화기가 없고 수소기(-H)

로 치환되어 있어 DNA 중합효소에 의해 DNA가 복제될 

때 다음 뉴클레오타이드(nucleotide)와 인산디에스테르 

결합(phosphodiester bond)을 형성할 수 없어 DNA 사

슬의 합성이 종료된다. 이러한 특징을 활용하여 DNA 중

합효소 반응 후 분석하고자 하는 DNA의 염기서열마다 

DNA 중합효소 반응을 종료시켜 각 염기서열의 해당되

는 길이의 DNA fragment를 합성한다. 이로부터 분석

하고자 하는 DNA의 염기서열을 확보하는 Sanger 염기

서열 분석법은 노벨상을 수상할 만큼 검증되고, 기술적 

신뢰도가 높으며, 분석 방법이 비교적 간단하다. 하지만 

DNA 중합효소의 효율 문제로 얻을 수 있는 염기서열이 

약 1 kb 미만으로 제한적이기 때문에 유전체와 같은 거

대한 DNA를 분석하기에는 비용적인 문제와 시간이 오

래 걸리는 단점을 갖는다. 

NGS는 이러한 단점을 보완하기 위하여 대용량 염기

서열 분석법 (High-Throughput Sequencing; HTS)을 

활용하도록 개발되었다. 2004년 최초로 상용화된 454 

Pyrosequencer 이후 현재까지 그 성능이 발전하고 있

다. NGS 방법은 한 종류의 유전체로부터 무수히 많은 조

각으로 분해하여 각 조각들의 염기서열을 동시에 읽어

낸 뒤, 얻어진 염기서열 데이터를 생물정보학적 기법으

로부터 조합하여 대용량의 유전체 정보를 확보하는 것이

다. Sanger 염기서열 분석법은 동시에 수십 개의 DNA 

fragment를 분석하는 반면, NGS 장비는 수십만 개에서 

수십억 개의 서로 다른 염기서열 분석이 가능해졌다. 또

한 이러한 기술의 발달로 유전체 분석에 소요되는 시간과 

비용까지 점차 절감하고 있다. 2001년 사람의 유전체 염

기서열 분석 비용은 약 1억 달러 정도였으나, 2020년 기

준 약 1,000달러 미만으로 비용이 감소하였다(그림 1).

현재까지 개발된 NGS 장비들은 454 Pyrosequencer, 

Illumina, SOLiD, Ion Torrent, PacBio SMRT, 

Oxford Nanopore 등이 있다. 이러한 장비들은 DNA 

조각들의 증폭 방법 및 염기서열 검출 방식 등의 차이

로 장비마다 특징이 다르고, 그에 따른 장단점을 갖는다

(표 1). Roche의 454 Pyrosequencer의 경우 처음으로 

출시된 NGS 분석 장비로, DNA가 증폭될 때 방출되는 

pyrophosphate를 빛 에너지로 변환하여 광 검출기로 

염기서열을 분석한다(Nordström et al, 2001). 분석되

는 염기서열의 길이는 비교적 긴 편이나, 반응이 느리고 

분석할 수 있는 염기서열의 양이 적다는 단점을 갖고 있

어 현재는 상용되지 않는 장비이다. 

Illumina의 장비는 2007년 Solexa를 시작으로 
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NovaSeq, HiSeq, NextSeq, MiSeq, MiniSeq, iSeq 등

의 분석 장비가 개발되었으며, 이들은 분석하고자 하는 

유전자의 길이와 분석 후 얻어지는 데이터의 양 등의 조

건에 따라 사용할 장비가 달라지기 때문에 각 장비에 따

라 분석 시간과 비용이 달라진다. 이 중에서 MiSeq 장

비의 경우, 가장 보편적으로 사용되며, Illumina 장비 

중에서 가장 긴 염기서열(300 bp)을 분석할 수 있는 장

비이기 때문에 미생물 유전체 연구에서 저렴한 가격으로 

draft genome을 분석하기 용이하다. Illumina 장비를 

사용하기 위해 각 장비에서 사용할 수 있는 일정한 크

기의 DNA 파편에 adapter를 붙여 library를 제작하고, 

flow cell에 각 DNA 파편이 adapter에 의해 고정되고, 

library DNA를 증폭시켜 cluster를 만든다. 각 library 

cluster로부터 DNA 염기서열을 빛 에너지를 이용하여 

그림 1. 인간 유전체 분석 비용의 감소 (2001~2020년)(Wetterstrand, 2020)

표 1. 현재까지 개발된 NGS 장비의 분석 원리 및 sequencing 길이

Platform  
(Company)

Amplification method Sequencing method
Detection 
method

Average read 
length

454 pyrosequencer  
(Roche)

Emulsion PCR
Pyrosequencing, cleavage of released 
pyrophosphate

Light 700 bp

Ion Torrent / Proton  
(Life Technology)

Emulsion PCR Ion semiconductor sequencing pH 200~400 bp

SOLiD  
(Applied Biosystems)

Emulsion PCR
Sequencing by ligation of hybridizing labeled 
oligos

Light 100 bp

MiSeq, HiSeq etc.  
(Illumina)

Bridge PCR Sequencing by synthesis Light 150~300 bp

PacBio SMRT RS II /  
Sequel System  

(Pacific Biosciences)

No amplification, 
single-molecule sequencing

Polymerase incorporating colored NTPs Light 10~20 kb

MinION  
(Oxford Nanopore)

No-amplification, single molecule 
nanopore sequencing

DNA molecule traverses pore Current ＞5.4 kb
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빠르게 분석하게 된다(Ravi et al, 2018). 하지만 짧은 

분석 길이로 인하여 완벽한 미생물 유전체 염기서열을 

분석하기 어려운 단점이 있다. 

Pacific Bioscience의 경우 PacBio라는 이름으로 

sequencing platform을 제공하고 있으며, 최근 Sequel 

II 장비가 상용화되어 있다. PacBio에서 사용하는 기술

의 경우 Single Molecule Real-Time (SMRT) 방법을 

통해 염기서열을 분석하고 있다. 이는 DNA library 제

작 과정에서 만들어지는 원형의 single-strand DNA로

부터 효소가 염기서열을 읽어나가면서 빛 에너지를 발산

하여 그 정보를 축적하게 된다. 원형의 library를 이용하

기 때문에 여러 번 sequencing이 이루어지게 되고, 이

를 통해 error rate를 낮추고 상대적으로 긴 염기서열을 

분석할 수 있게 된다(Rhoads & Au, 2015). 따라서 긴 

염기서열의 library를 확보함으로 미생물 유전체 분석에 

있어 de novo assembly를 수행하여도 완전한 유전체 

염기서열을 확보할 수 있으며, 최대한 적은 양의 유전체 

조각(contig)를 얻을 수 있다. 다만 장비 가격이 매우 고

가이며, 가격대비 yield가 낮기 때문에 sequencing 비

용도 상대적으로 고가이다. 

이밖에 Applied Biosystems (Life Technologies 

인수)에서 개발한 SOL iD  ( S equenc i ng  by 

Oligonucleotide Ligation and Detection)와 Life 

Technologies (Thermo Fisher Scientific 인수)에서 

개발한 Ion Torrent도 실험실 수준에서 사용되고 있

는 NGS 장비가 있다. ABI SOLiD의 경우 2006년 개발

되어 bead를 이용하여 형광물질의 빛 에너지로부터 염

기서열을 분석하는 장비이며, 높은 정확성을 갖고 있다

(Valouev et al, 2008). 하지만 Illumina보다도 짧은 염

기서열을 분석하는 단점을 갖고 있다. Ion Torrent의 경

우, 다른 장비들과 다르게 광학에 의한 탐지를 이용하지 

않는 최초의 NGS 장비이다. 염기서열 분석 신호 발생을 

위해 형광물질을 사용하는 대신, 각 dNTP가 끼어들 때 

발생하는 H+이온을 탐지하여 결과적으로 pH의 변화가 

발생하고, 이를 염기서열 정보로 변환하는 방법으로 분

석한다(Pennisi et al, 2010). 하지만 pH의 변화는 결합

하는 염기 수에 정비례하지 않기 때문에 homopolymer 

(단일중합체)를 포함하는 염기서열을 분석함에 있어 정

확성이 떨어지는 단점을 갖고 있다.

최근에 개발된 Nanopore 방식의 Oxford사의 

MinION은 효소에 의해서 DNA의 이중 나선이 single 

strand로 나눠지고, 이 single strand가 전자적으로 저

항성이 있는 막 지나가게 된다. 이때 각 염기의 고유의 

저항 값이 다르기 때문에 흐르는 전류를 측정하여 염기

서열을 분석한다(Cao et al, 2016). MinION의 경우, 손

바닥 안에 들어가는 아주 작은 크기로 휴대가 간편하며, 

기본이 되는 장비의 가격이 매우 저렴하다. 하지만 염기

서열 분석의 error rate가 상대적으로 높다는 단점을 가

지고 있어 현재까지 계속 보완을 하고 있다.

(2) NGS 분석 기술과 Omics

오믹스(omics)는 전체를 뜻하는 말인 옴(-ome)과 학

문을 뜻하는 접미사 익스(-ics)가 결합된 말로, 어떤 특

정 유전자, 전사물, 대사물 등의 연구에 대한 학문과 대

비되는 총체적인 개념의 데이터 세트를 바탕으로 하

는 생물학 분야라고 할 수 있다. 이러한 데이터 세트는 

NGS 분석을 통해 얻어지게 되며, NGS 분석은 대용량 

염기서열 분석에 의한 결과물이기 때문에 이를 생물정보

학적 접근으로 얻고자 하는 DNA의 염기서열을 확보할 

수 있다. 대부분의 NGS 장비의 경우, 분석이 완료된 후 

얻을 수 있는 파일은 염기서열 정보와 그 염기서열에 대

한 quality value값을 나타내는 FASTQ 형식으로 이루

어져 있다. 이로부터 신뢰할 수 있는 염기서열을 거르게 

되고, 정확도 높은 염기서열로부터 컴퓨터를 활용하여 

assembly를 진행하고, 가능한 긴 길이의 contig들의 염

기서열 정보를 확보할 수 있다. 이를 위해 다양한 open 

source 프로그램을 활용하거나, BioPerl과 Biopython, 

BioJava와 같은 생물학에서 활용할 수 있는 프로그래밍 

언어를 사용하여 염기서열 정보를 얻게 된다. 이렇게 얻

어진 염기서열을 활용하여 미생물의 유전체, 메타게놈, 

전사체 등의 분석을 수행하게 된다 (그림 2).
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유전체 분석을 위해 유전자가 될 수 있는 ORF(Open 

reading frame)를 얻어진 DNA 염기서열로부터 탐

색하고, 각 ORF에 대하여 단백질 정보 데이터베이스

(BLAST, PANTHER, UniProt, Pfam 등)로부터 그 

기능을 예측하여 정보를 확보할 수 있다. 이러한 미생

물의 유전정보를 바탕으로 Pan-genome 분석, ANI 

(Average Nucleotide Identity) 분석 등과 같은 비교유

전체분석이나 대사회로분석, 네트워크분석 등을 통해 

한가지의 미생물뿐만 아니라, 여러 미생물들과의 관계

와 생물학적 계통 분석에 활용할 수 있다. 유전체 정보

를 활용할 경우, 생화학적 특성을 이용하여 비교분석 하

는 방법에 비하여 많은 노동 없이 수백, 수천 가지의 미

생물과 비교가 가능하며, 배양하기 어려운 미생물의 특

징을 확인할 수 있다(Forde & O'Toole, 2013). 

유전체(Genome)의 경우, 한 개체가 지닌 모든 유전 

정보를 나타내는 것이라면 메타게놈 (Metagenome)의 

경우 주어진 환경 속에 존재하는 모든 미생물의 구성과 

유전체를 나타낸다. 특정 환경 속에 존재하는 미생물의 

균주 조성을 확인하기 위해서 모든 미생물이 공통적으

로 갖는 유전자인 16S rRNA의 염기서열을 증폭시켜 각

각의 염기서열을 NGS를 사용하여 분석한다(16S rRNA 

amplicon sequencing). 16S rRNA는 미생물마다 다

른 부분(variable region)과 다양한 미생물과 높은 유

사성을 갖는 부분(conserved region)으로 구성되어 있

는데, variable region을 증폭하여 염기서열을 분석할 

경우, 주어진 환경에 존재하는 미생물들을 16S rRNA 

database(SILVA, Greengenes, EzBioCloud, RDP, 

NCBI 등)를 토대로 동정할 수 있으며, 확보된 염기서열

의 개수로부터 그 비율을 예측할 수 있다(그림 3).

16S rRNA는 1.5 kb 길이의 유전자이지만, amplicon 

sequencing을 위해 Illumina MiSeq 장비나 Ion 

Torrent와 같은 짧은 염기를 분석할 수 있는 장비를 사

용하고 있다. 이는 상대적으로 가격이 저렴하고 많은 양

의 16S rRNA 유전정보를 확보할 수 있기 때문에 균총 

그림 2. 유전체, 전사체, 메타게놈 분석을 위한 순서도
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조성에 대하여 정확도 높은 결과를 나타낼 수 있어 가

장 많이 사용되고 있는 방법이다. 하지만 짧은 염기서

열의 유전 정보로는 균주의 정확한 속(genus)이나 종

(species)를 구분하기 어려움이 있기 때문에 최근에는 

16S rRNA의 전체 염기서열(1.5 kb)을 증폭하여 해상도 

높은 균주의 조성을 PacBio를 활용하여 분석하기 시작

했다. 하지만 이러한 방법으로는 특정 환경에서의 균주 

조성만을 확인할 수 있고, 균체의 기능적인 내용을 나타

내기 어렵다. 이를 보완하기 위해 균주의 조성을 바탕으

로 각 조성의 균주 유전체 정보를 연결하여 미생물 군집

이 갖는 다양한 유전자의 비율을 기능별로 예측할 수 있

는 프로그램(PICRUSt, Tax4Fun 등)이 고안되기도 했

다(Langille et al, 2013). 

메타게놈 분석에는 16S rRNA amplicon sequencing

과 같이 특정 환경에서의 미생물 구성에 대한 분석 

방법뿐만 아니라, 그 환경 내에 있는 모든 미생물의 

DNA 염기서열을 분석하는 Shotgun Metagenomic 

Sequencing 분석 방법이 있다. 이 방법의 경우, 모든 

DNA로부터 NGS library를 제작하고 염기서열을 분

석하여 특정 유전자의 분포나 어떠한 기능의 유전자를 

갖는 미생물이 존재하는지 확인이 가능하기 때문에 앞

서 16S rRNA amplicon을 기반으로 한 기능 분석 프

로그램(PICRUSt, Tax4Fun 등)보다 더욱 정확한 결

과를 얻을 수 있다. 따라서 Shotgun Metagenomic 

Sequencing 분석을 위해 시료의 total DNA를 추출한 

후 사용하고자 하는 NGS 분석 장비에 맞게 일정한 크기

로 분쇄(shearing)하고 library를 제작하여 NGS 분석을 

수행한다. 이렇게 얻어진 염기서열 정보로부터 contig를 

assembly하여 해당 군집이 갖는 유전자를 분석할 수 있

으며, 특정 기능을 나타내는 유전자들의 분포가 확인이 

가능하고 해상도 높은 군체의 구성을 분석할 수 있다. 

따라서 이러한 분석을 위해 MEGAHIT과 MetaSPAdes 

등과 같은 프로그램을 사용하여 assembly를 수행할 수 

있으며, MetaWatt와 SCIMM 등의 프로그램을 활용하

여 assembly된 contig의 기원을 유전체 정보를 갖는 데

이터베이스로부터 분석(binning contigs) 할 수 있다. 

이로부터 각 contig들이 갖는 모든 ORF들을 예측하게 

되고, 균체가 갖는 기능성 유전자들에 대한 분포를 확인

그림 3. 16S rRNA 염기서열 위치에 따른 종 다양성 분포
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할 수 있다(Quince et al, 2017). 

전사체 연구를 위해 이전에는 Microarray를 통해 발

현되는 RNA를 정량하여 특정 환경에서 변하는 RNA의 

변화량을 분석하였으나, hybridization의 오류 등으로 

인한 정확성이 떨어지고, 분석하고자 하는 미생물마다 

plate를 제작해야 한다는 단점을 갖는다. 하지만 NGS 

장비를 활용할 경우, 다양한 미생물들로부터 total RNA

의 염기서열을 분석하여 분석된 염기서열 개수(read 수)

를 바탕으로 발현량을 분석할 수 있다. 따라서 NGS 분

석을 위해 RNA를 cDNA(complementary DNA)로 합

성하고, library를 제작하여 염기서열 정보를 확보하

게 된다. 이렇게 얻어진 염기서열 정보는 유전체 정보

를 바탕으로 mapping이 이루어지게 되고, 발현량 비

교분석을 위해 normalization을 수행하게 된다. 이때 

RPKM, TMM, EDAseq, CQN 등의 알고리즘을 활용

하며, edgeR, baySeq, DESeq 등의 통계학적 모델링에 

의하여 조건에 따른 유전자 발현량을 분석한다. NGS를 

활용하여 하나의 미생물의 발현량뿐만 아니라, 특정 환

경에서의 미생물 군체의 발현량 변화를 분석할 수 있는

데, 이를 Meta-transcriptome (whole transcriptome 

shotgun sequencing)이라 일컫는다. 이를 통하여 특정 

환경에 존재하는 미생물 군체의 실질적인 발현 수준을 

정량화 하고, 수준이 서로 다른 조건에서 어떻게 변경되

는지를 모니터링하는 등 특정 환경 내에서 활성 유전자

의 다양성을 연구하는데 사용할 수 있다(Shakya et al, 

2019).

(3) 축산식품 미생물 연구에서의 NGS 활용

NGS 기술의 발달에 따라 개별 유전 정보인 유전자만

을 연구하던 시대에서 한 개체가 지닌 모든 유전정보 전

체인 유전체를 연구하는 시대로의 변화에 따라 축산식품 

미생물 산업에서도 미생물 유전체 연구에 비중이 쏠리고 

있다. 특히 식중독균 오염을 방지하기 위해 이들의 유전

체를 분석하여 DB가 구축될 경우, 식중독 사고 발생 시 

동정을 위한 배양 과정 없이 식중독 균의 DNA를 추출하

여 NGS를 통하여 염기서열을 분석을 하게 된다면 신속

하고 정확하게 식중독균의 동정이 가능하다. 최근 미국

의 경우 식품안전현대화법(Food Safety Modernization 

Act; FSMA) 법규의 개정과 안전한 식품을 제공하기 위

한 법률 강화 작업을 통하여 실제 식중독균의 규명 방

법으로 유전체학적 수준의 안전 평가법을 제시하고 있

으며, 2012년 7월부터 UC Davis 대학을 중심으로 미

국 FDA, 식품안전응용영양국, Agilent Technologies로 

구성된 “100K Pathogen Genome Project”를 진행하

고 있다. 이는 10만 건의 식중독균 유전체 정보의 축적

을 목표로 하며, 다양한 식중독 유발 균체 및 바이러스

의 유전체 정보를 획득하여 데이터베이스를 구축하고, 

이를 분석할 수 있는 기반을 만들려는 대규모 프로젝트

이다(Weimer, 2017). 또한 FDA와 CDC가 함께 출범시

킨 “GenomeTrakr”는 병원성대장균, 캠필로박터, 비브

리오 등 다양한 식중독균의 유전체 정보를 분석하는 연

구를 진행하고 있으며, 축적된 정보를 바탕으로 식품의 

안전성 확보를 위한 활용방안을 고려하고 있다(Timme 

et al, 2018). 국내의 경우, 식품의약품안전처 식중독

균유전체연구사업단 (FORC, Food-borne pathogen 

Omics Research Center)은 국민 건강에 악영향을 미

치는 식중독 피해를 줄이고, 예방하기 위해 2014년 3

월 출범하여 식중독 다발성 식품 유래 식중독균의 유전

체 정보 DB 축적과 축적된 유전체 정보를 바탕으로 유

해 미생물들에 의한 지속적인 국내 식중독 발생에 신속 

대처 및 예방이 가능하도록 하였다. 미생물의 유전체 분

석 기술 활용은 식중독균뿐만 아니라, 원유나 발효 유제

품 속의 미생물의 안전성 검사에도 사용된다. 

인체 건강에 도움을 줄 수 있는 미생물인 프로바이

오틱스(probiotics)는 유익하다고 널리 알려져 있지만 

유해 요소를 갖고 있을 수 있기 때문에, 안전성 검사

가 필수적이다. 프로바이오틱스의 유전체 정보가 확보

되어 있을 경우, 염기서열 정보를 활용하여 Virulence 

Factor Database (VFDB)를 통한 병원성 인자 유무 확

인과 Antibiotic Resistance Database (ARDB)를 통

한 항생제 내성 유전자의 유무를 확인하여 유전체 수준
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에서의 안전성 평가가 가능하다. 또한 분석된 유전체 

염기서열을 바탕으로 기존에 분석된 정보와 비교분석

을 통하여 기능성을 예측할 수 있으며, 균주의 대사 과

정 또한 예측하여 대량생산을 위한 정보를 제공할 수 있

다. 최근 연구에 따르면, 유제품에서 많이 발견되고 사

용되는 Lactobacillus 종(genus)의 경우 유전체 정보

를 바탕으로 250개 이상의 속(species)으로부터 밀접

하게 연관된 속에 따라 25가지의 종으로 새롭게 구분하

였다(Zheng et al, 2020). 즉, Lactobacillus reuteri

의 경우 Limosilactobacillus reuteri로 명명되었으며, 

Lactobacillus rhamnosus의 경우 Lacticaseibacillus 

rhamnosus로 명명되었다(표 2). 

이처럼 미생물 유전체 정보는 축산식품 미생물 분야

에 다양한 영향을 미치고 있으며, 연구에 있어서는 기본

이 되는 정보가 되었다. 미생물 유전체 정보뿐만 아니

라, 유용한 미생물에 대하여 인체에 미치는 영향을 확

인하기 위해 메타게놈 분석을 수행하여 사람 혹은 동물

의 장내에서 어떠한 미생물 군집의 변화가 있는 지와 그

에 따른 숙주에 미치는 영향에 대하여 많은 연구가 진

행되었다. 최근 연구에 따르면 우유에서 Lactobacillus 

gasseri 505와 꾸지뽕잎 추출물을 함께 발효시킨 신바

이오틱스(Synbiotics)는 대장암이 유도된 동물모델에서 

간 손상을 막아주는 역할을 할 뿐만 아니라, 면역 조절 

효과로 항염증기능을 갖는 것으로 나타났다. 또한 이들

의 장내 균총에서 Lactobacillus 종의 비율이 월등히 증

가함을 보였으며, Staphylococcus와 같은 잠재적 병원

성 미생물의 비율이 적어지는 것을 확인하였으며, 장내 

균총의 변화와 tight junction 및 apoptosis와 관련된 

인자들은 장내 균총과 밀접한 상관관계가 있음을 확인하

였다(Oh et al, 2020). 따라서 미생물 기능성 연구에서

는 유전체 연구와 메타게놈 분석 연구가 매우 중요한 정

보를 제공해 주고 있음을 알 수 있다. 또한 최근에는 항

생제 내성과 관련하여 세계적으로 문제가 되고 있기 때

문에 항생제 내성 유전자의 발생에 대한 원인 분석과 조

절에 대한 관심이 높아지고 있다. 이에 대하여 Shotgun 

Metagenomic Sequencing 분석 방법을 활용하여 어

린 젖소 장내의 항생제 내성 유전자에 대한 분석을 수행

하여 초유를 통해 항생제 내성 유전자가 이틀 만에 급격

히 증가하는 것을 확인하였으며, 이는 식이가 달라지면

서 점차 감소하는 것을 확인하였다. 따라서 어린 송아지

의 식이를 조절함으로써 항생제 내성 유전자의 전파 및 

발생을 최소화 시킬 수 있음을 Shotgun Metagenomic 

Sequencing 분석을 통해 확인할 수 있었다(Liu et al, 

2019). 이러한 장내 미생물에 대한 연구뿐만 아니라, 소

고기의 숙성에 있어서 미생물이 숙성되는 고기의 육질과 

맛에 큰 영향을 미치는 것으로 마이크로바이옴 분석을 

표 2. 식품의약품안전처 고시 Lactobacillus의 새로운 학명

Old species name New name

Lactobacillus acidophilus Lactobacillus acidophilus

Lactobacillus casei Lacticaseibacillus casei

Lactobacillus gasseri Lactobacillus gasseri

Lactobacillus delbruckii subsp. bulgaricus Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus

Lactobacillus fermentum Limosilactobacillus fermentum

Lactobacillus paracasei Lacticaseibacillus paracasei

Lactobacillus plantarum Lactiplantibacillus plantarum subsp. plantarum

Lactobacillus reuteri Limosilactobacillus reuteri

Lactobacillus rhamnosus Lacticaseibacillus rhamnosus

Lactobacillus salivarius Ligilactobacillus salivarius
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축산식품 미생물 유전체 연구를 위한 차세대 염기서열(NGS) 분석 및 활용 기술

통해 확인되었다. 특히 효모나 곰팡이 등의 진균류가 유

해균을 억제하고 대사를 통해 근섬유 조직을 분해시키거

나 지방산 및 아미노산을 생성하여 숙성을 통해 더욱 뛰

어난 맛과 질의 고기를 만들 수 있음을 확인하였다(Ryu 

et al, 2018). 또한 안전한 먹거리를 위해 항생제 내성 

유전자의 발현과 관련한 연구에서는 쥐에게 항생제 처리 

후 분변의 메타게놈 분석 결과, 약 30% 쥐에서 항생제 

처리 전과 장내 균총의 조성은 크게 달라진 바가 없지

만, meta-transcriptome 분석 결과 항생제 내성에 대

한 기능을 하는 유전자들이 많이 발현되는 것을 확인하

였다(Wang et al, 2009). 이러한 연구들에서 알 수 있

는 것처럼 현재 축산식품 분야에서 NGS를 활용하여 많

은 연구가 진행이 되고 있으며, 이에 대한 응용이 산업

적으로 이루어지고 있음을 알 수 있다. 

III. 결론

NGS의 급속한 발전에 따라 미생물의 DNA 수준에서

의 연구가 가능해졌으며 NGS는 유전체, 메타게놈, 전

사체 분석 활용에 광범위하게 사용되고 있다. 이에 대하

여 축산식품 내 어떠한 미생물이 존재하는지에 대하여 

연구가 가능하며, 이를 토대로 미생물들이 어떠한 대사

를 수행하고 있는 지와 이러한 대사를 통해 축산식품 내

에서 어떠한 역할을 하고 있는지에 대하여 연구가 가능

하다. 최근에는 이러한 정보와 함께 어떠한 대사를 통

해 만들어진 유용한 물질을 찾아내고, 이를 활용하는 

Metabolomics(대사체) 연구도 활발하게 이루어지고 있

다. 따라서 NGS와 같은 최신 분석 기술은 축산식품에 

있어서 안전성과 기능성 연구를 넘어 이를 활용한 의학

적 연구에 활용이 가능하기 때문에 건강 증진을 위한 축

산식품 개발에 효과적으로 이용될 것이다. 
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