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Abstract
The nutrient composition of feed plays a crucial role in regulating gene expression in animals, 
thereby affecting growth, metabolism, and immune functions. In poultry, the optimized use of 
feed additives such as crude protein and phytase can enhance nutrient absorption, improve 
feed efficiency, and reduce environmental waste. In this study, we investigated the transcrip-
tomic changes in the blood of forty-eight one-week-old broiler chickens fed diets differing in 
crude protein and phytase content. Using RNA sequencing and bioinformatic analysis, a total 
of 44 differentially expressed genes were identified in response to dietary variation. These 
genes were primarily involved in immune response, regulation of cell morphology, glycolytic 
process, and glycerolipid metabolism. Functional enrichment analysis revealed significant as-
sociations with cytokine–cytokine receptor interaction pathways, which regulate lipid metabo-
lism, cellular proliferation, differentiation, and inflammatory responses. Moreover, decreased 
levels of crude protein and phytase were linked to alterations in protein autophosphorylation, 
amino acid biosynthesis, and energy metabolism pathways. These findings indicate that 
dietary modulation of crude protein and phytase levels can significantly influence metabolic 
and immune regulatory mechanisms in early-stage broilers. The appropriate feeding of feed 
additives (such as crude protein and phytase) not only improves nutritional deficiencies and 
feed efficiency issues in livestock, but also contributes to sustainable meat production, includ-
ing the reduction of nitrogen and ammonia emissions, thereby supporting environmentally 
responsible poultry production.
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INTRODUCTION

식이요법이 동물의 다양한 조직에서 유전자 발현을 조절할 수 있다는 연구가 보고되고 있다[1, 

2]. 사료는 육계 생산 비용의 약 70%를 차지하기 때문에 사료를 통해 육계의 성장 효율을 개선할 

필요가 있다[3]. 실제로 사료 효율의 개선은 육계의 성장 기간이 단축되고 생산 비용이 낮아진다

[4]. 이때 사료 주성분 중 하나인 조단백질의 다량 섭취는 암모니아와 혈액 내 요소 질소를 증가

시킨다[5, 6]. 또한, 높은 조단백질 수치는 간 해독 메커니즘을 활용하고 요소 합성을 위한 에너
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지 수요를 증가시킴으로써 가축의 추가적인 스트레스를 야기한다[7]. 특히, 조단백질 감소 식

단은 대두박 함유량이 감소함에 따라 피테이트 함량이 낮아지는 반면 피타아제(인산분해효

소)는 아미노산 소화율과 흡수를 향상시키는 것으로 보고되었다. 따라서 식이 기질의 감소에

도 불구하고 인산분해효소는 단백질-피테이트 복합체 형성을 감소시켜 단백질 결합 아미노

산의 소화율을 향상시키고 아미노산 흡수도 향상시킨다[8, 9]. 사료 주성분의 최적 사용은 가

축의 영양 및 환경 문제를 극복하는 데 도움이 되고, 사람이 안전하게 섭취할 수 있도록 한다. 

육계 사료는 외인성 효소를 사용하기 위하여 다양한 연구가 되어왔다[9–12]. 비전분 다당

류는 어린 가금의 소화에 문제를 일으키며[13], 인산(P)은 정상적인 성장과 대사에 관여하는 

가금류의 필수 다량 영양소이다[14]. 인산의 소화율을 향상시키기 위해 상업용 가금류 사료

의 사료 주성분으로 사용된다. 가금사료 내 인산분해효소의 첨가는 지방, 단백질 및 전분의 

소화율 증가로 나타난다. 이외에도 사료효율을 증가시켜 분변 내 질소와 인의 배출을 감소시

킨다. 특히, 에너지 이용성에 대한 인산분해효소 첨가 효과는 육계에서 사료의 대사에너지를 

증가시킨다[14–17]. 가금사료 내 조단백질 감소는 대두박의 감소와 사료 곡물(옥수수 또는 

밀) 함량의 증가와 요구사항을 충족하기 위한 비결합(결정성 및 합성) 아미노산의 함유량 증

가를 기반한다. 더 적은 자원을 사용하여 지속 가능한 육계 생산에 대한 실질적인 이점은 질

소 및 암모니아 배출 감소, 깔짚 품질 개선, 조류 복지 강화에 있다[18].
본 연구는 육계 1주령 48수의 혈액으로부터 조단백질과 인산분해효소 급여에 따른 차등 발

현 유전자군을 발굴하고 그 기능을 살펴봄으로써 육계의 에너지 대사를 이해하고자 한다.

따라서 본 연구에서는 다음과 같은 가설을 설정하였다. 가설: 1주령 육계에서 사료 내 조단

백질 및 인산분해효소(phytase) 수준을 감소시키면 혈액 전사체에서 에너지 및 질소 대사, 면

역·염증 조절과 관련된 유전자 발현이 체계적으로 변화한다. 이 가설을 검증하기 위한 구체적

인 연구목적은 다음과 같다. (1) 1주령 육계 48수를 대상으로 조단백질(22% vs. 20%)과 인산

분해효소(1,000 vs. 500 ppm) 수준을 조합한 4개 사료 처리구를 설정하고 각 처리구 혈액 전

사체를 비교하여 차등 발현 유전자(DEGs)를 규명한다. (2) 각 처리구(인산분해효소만 감소, 

조단백질만 감소, 두 성분 동시 감소)에 특이적인 혈액 DEGs를 선별하고 Gene Ontology와 

KEGG pathway 분석을 통해 대사·면역 관련 생물학적 기능을 규명한다. (3) 조단백질 및 인

산분해효소 수준 변화에 따라 나타나는 주요 대사·면역 경로의 변화를 기존 연구 결과(특히 

조단백질 사료 및 인산분해효소 관련 최신 연구)와 비교·고찰함으로써, 초기 생육 단계 육계

의 영양 전략 수립과 환경부하 저감에 대한 분자생물학적 근거를 제시한다.

MATERIALS AND METHODS

시험방법 개요

실험에 이용된 1주령 닭의 시료 채취는 국립축산과학원 동물실험위원회 운영 규정에 따

라, 동물실험 계획승인 심사를 받아 실행하였다(동물실험승인번호: 2022-548). 육계 1주

령 48수 영양수준 4개 그룹(각 그룹별 12수)의 각 개체별 혈액 샘플로부터 RNA를 추출해서 

Illumina Truseq
TM

 RNA sample preparation kit(Illumina, San Diego, CA, USA)를 사용하여 

cDNA 합성 후 RNA-seq 라이브러리를 구축하였다(Table 1). 구축된 라이브러리는 Illumina 
Hiseq 2000 플랫폼을 사용하여 2 × 150 bp로 RNA 시퀀싱하였다. 육계 1주령 48수의 혈액 

샘플마다 6.0 Gb 이상, 총 288 Gb의 RNA-seq raw data를 생성하여 전장 전사체 서열 분석

을 실행하였다.

Ethics Approval
These animal studies are approved by the 
National Institute of Animal Science Institute 
Animal Use and Committee of Korea 
(approval number: NIAS 2022-548).
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RNA-seq 데이터 전처리 및 분석 방법 

전장 전사체 서열 분석에 의하여 생성된 RNA-seq read의 전처리 과정으로 FASTQC ver-
sion 0.11.8(www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc), Trimmomatic 프로그램

(version 0.39)을 사용하여 trimming을 수행하였다. 전처리 과정을 통과한 cleaned read를 

HISAT2(version 2.1.0)(10)를 통해 닭 참조 서열(Gallus gallus 6.0)에 서열정렬(mapping)하

였다. 정렬된 read는 samtools 프로그램(version 1.9)과 FeatureCounts(version 2.0.0)를 통해 

유전자 발현 정도(log2 CPM, log2-transformed normalized counts for million)를 계산하였다.

다음으로 그룹 간의 차등 발현 유전자는 edgeR(version 3.26.8)을 이용하여 비교하였다. 맹

장에서 영양수준에 따른 4개 그룹의 유전자 발현 정도를 TMM(trimmed means of M valuses)
으로 정량하여 수치화하였다(Fig. 1). 각각의 처리군 2개 그룹을 대조군 그룹 간 비교하여 통

계적으로 의미가 있는(p-value<0.05) 차등 발현 유전자를 선별하였다. 그 후, 차등 발현량 비

교 결과를 ggplot2(version 3.3.6)과 R(version 3.6.0)을 이용하여 시각화하였다. Fig. 1은 분

석 순서와 분석 과정에서 사용된 프로그램 및 버전을 정리한 순서도이다. 

Table 1. Experimental design of dietary treatments and nutritional levels (crude protein and phytase) for 
1-week-old broiler chichens (n = 48)

Group Crude protein (%) Phytase (ppm) Number of chicken Description

HH 22 1,000 12 Control diet

HL 22 500 12 Reduced phytase only

LH 20 1,000 12 Reduced crude protein only

LL 20 500 12 Reduced crude protein and 
phytase

Group HH (22% crude protein, 1,000 ppm phytase) served as the control diet, whereas groups HL, LH, and LL represent diets 
with reduced phytase only (HL), reduced crude protein only (LH), and simultaneous reduction of both crude protein and phytase 
(LL), respectively.

Fig. 1. Program process used for differentially expressed genes analysis using RNA-seq data.
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유의한 차등 발현 유전자 기능분석

차등 발현 유전자의 기능에 대한 정보를 얻기 위해서 DAVID(database for annotation visu-
alization and integrated discovery) 데이터베이스(https://davidbioinformatics.nih.gov)를 통

해 생물학적 반응경로(BP) 및 KEGG pathway 등을 분석하였다. 차등 발현 유전자의 기능분

석을 할 때, EASE(expression analysis systematic explorer) < 0.1 기준으로 실시하였다.

RESULTS

1주령 육계의 사료 조건별 유전자 발현 비교

육계 1주령에서 영양수준(조단백질과 인산분해효소의 함량)에 따른 혈액으로부터 추출한 

RNA를 이용하여 전사체 분석을 Illumina Hiseq을 수행하였다. 육계 1주령 48수의 혈액 샘플

마다 6.0 Gb 이상, 총 288 Gb의 paired end read들을 얻었다. 전처리 과정을 진행한 후, 닭의 

참조서열에 맵핑한 결과는 94.96%–95.85%로 Table 2와 같다. 대조군(HH)을 기준하여 처리

군1(HL), 처리군2(LH), 처리군3(LL) 총 4개의 그룹을 구성했다. 대조군 사료의 조단백질 함량

은 CP 22%, 인산분해효소 함량은 1,000 ppm이다. 처리군1(HL)은 인산분해효소 함량이 감소

(1,000 ppm에서 500 ppm으로 총 500 ppm 감소)한 사료를 급여한 그룹, 처리군2(LH)는 조단

백질 함량이 감소(22%에서 20%로 총 2% 감소)한 사료를 급여한 그룹, 처리군3(LL)는 조단백

질과 인산분해효소가 모두 감소한 사료(조단백질 함량은 CP22 %에서 CP20%로 총 2% 감소, 

인산분해효소의 경우 1,000 ppm에서 500 ppm으로 총 500 ppm 감소)를 급여한 그룹이다.

육계 1주령의 RNAseq-reads는 주석 정보를 이용하여 전체 유전자 영역에 맵핑하여 총 

20,974개 전사체를 선별했다. 선별한 전사체는 TMM으로 보정하여 다차원 적도법(multidi-
meninal scaling, MDS) 방법으로 다차원 공간상에 있는 각 개체의 거리를 최대한 보존하면서 

각 그룹 내 개체들 사이의 유사성/비유사성을 측정하였다. 2차원 공간으로 표현한 결과, 이

용하였을 때 두 그룹간 사이의 개체들이 명확하게 구분되지 않았지만 두 그룹 내의 개체 간의 

근접 영역에 분포해 있다(Fig. 2).

육계 혈액 내 에너지대사관련 유전자 발현 

1주령 육계의 혈액에서 처리군1(HL) 영양수준에 따른 731개 차등 발현 유전자를 확인하였

다 (p-value<0.05). 인산분해효소만이 감소했을 때 501개 유전자의 발현이 증가했고, 230개 

유전자의 발현이 감소했다(Fig. 3A). 

처리군2(LH) 영양수준에 따라 1,025개 차등 발현 유전자를 확인하였다(p-value<0.05). 조

단백질만이 감소했을 때 790개 유전자의 발현이 증가했고, 235개 유전자의 발현이 감소했

Table 2. Summary of RNA-seq and read mapped to the reference genome from chicken (Galgal6)

Mapped reads rate (%)

Group Sample 1 Sample 2 Sample 3 Sample 4 Sample 5 Sample 6 Sample 7 Sample 8 Sample 9 Sample 10 Sample 11 Sample 12

HH 95.80 95.68 95.71 95.69 95.67 95.62 95.79 95.70 95.37 94.96 95.21 95.77

HL 95.68 95.25 95.44 95.49 95.74 95.33 95.44 95.60 95.35 95.64 95.45 95.72

LH 95.15 95.53 95.65 95.68 95.53 95.63 95.33 95.26 95.60 95.65 95.45 95.35

LL 95.52 95.57 95.51 95.41 95.74 95.61 95.85 95.49 95.52 95.65 95.61 95.59
A control group of HH (dietary crude protein 22 %, added phytase 1,000 ppm) and two treatment groups of HL (dietary crude protein 22%, added phytase 500 ppm) and LL (dietary 
crude protein 20%, added phytase 500 ppm) according to the nutritional level in the feed as Table 1.
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다. 이 중 RGN, IMPG1 유전자 발현이 증가했고 CEP76 유전자 발현이 감소했다(Fig. 4B). 

RGN은 세포 내 칼슘 항상성 및 산화 스트레스 방어에 관여하는 것으로 알려져 있으며[19] 
조단백질 감소 조건에서 발현이 증가한 것은 저단백질 환경에서 산화 스트레스 조절이 강화

될 가능성을 시사한다. IMPG1 유전자는 지방 생산량과 관련이 있는 것으로 보고되었으며

[20] 혈액에서의 발현 증가 양상은 단백질 사료에서 에너지 공급원으로서 지질대사 의존도가 

증가할 가능성과 연결될 수 있다. CEP76는 중심체 관련 단백질로, 세포 주기와 세포 분열 조

Fig. 2. Similarity between samples. Multidimensional scaling (MDS) plot according to the difference about decreasing (A) phytase (from 1,000 ppm to 500 
ppm) content of control group HH vs treatment HL in blood. (B) Crude protein (from 22% to 20%) contents of control group HH vs treatment LH. (C) Crude 
protein (from 22% to 20%) and phytase (from 1,000 ppm to 500 ppm) contents of control group HH vs treatment LL in blood.

(A) (B) (C)

(B) (C)

Fig. 3. Gene expression profiling. A volcano plot (p-value<0.05) of differentially expressed genes (DEG) according to decreaing (A) phytase content (from 1,000 
pp to 500 ppm), (B) crude protein (from 22% to 20%) and (C) phytase content (from 1,000 ppm to 500 ppm and from 22% to 20%) contents in feed for blood. 
Both is (log2 | FC | > 1 and FDR < 0.05). Significant is p-value<0.05.

(A)
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절에 관여하는 것으로 알려져 있다[21]. 본 연구에서 CEP76 발현 감소는 저단백질 사료에 대

한 세포 주기 및 증식 관련 적응 반응의 일부일 수 있으며 성장률, 조직 발달 등과의 연관성은 

향후 조직 수준 분석을 통해 추가 검증이 필요하다. 반면, 처리군3(LL) 영양수준에서 1,084

개 차등 발현 유전자를 확인했다(p-value<0.05). 인산분해효소와 조단백질 모두가 감소했을 

때 850개 유전자의 발현이 증가했고, 233개 유전자 발현이 감소했다(Fig. 3C).

대조군(HH) 대비 각 처리군(HL, LH, LL)에서 발현 차이를 나타내는 유전자를 대상으로 

Gene Ontology, DAVID 방법을 적용하여 기능분석을 추가하였다(Fig. 4). 육계 1주령 혈액

에서 처리군1(HL)에 따른 501개 차등 발현 유전자의 반응경로를 분석한 결과(p-value<0.05, 

EASE < 0.1), 단백질 자가 인산화(protein autophosphorylation) 반응에 11개 유전자, 대사경

로(metabolic pathways) 84개 유전자, 아미노산 생합성(biosynthesis of amino acid) 8개 유전

자 등에 관여했다. 단백질 자가인산화 반응은 세포증식, 분화, 대사, 이동 및 생존 등 세포신

호전달을 조절하기 위해 필수적이다[22].

Fig. 4. The results of gene ontology (GO) and KEGG analysis using 731, 1,025 and 1,08 differential expressed genes (p-value<0.05) of blood with 
the decreased phytase and crude protein content in treatment groups HL, LH and LL compared to control group (HH). Only biological processes (BP) 
functional groups are reported with EASE < 0.1 in KEGG. EASE, expression analysis systematic explorer.
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육계 1주령 혈액에서 처리군2(LH)에 따른 1,025개 차등 발현 유전자의 반응경로를 분석한 

결과(p-value<0.05, EASE < 0.1), 지방산 대사 과정(fatty acid metabolic process) 7개 유전

자, 대사경로(metabolic pathways) 110개 유전자에 관여했다. 처리군3(LL)에 따른 총 1,084

개 차등 발현 유전자의 반응경로를 분석한 결과 (p-value<0.05, EASE < 0.1), 인산이노시

톨 대사(inositol phosphate metabolism) 11개 유전자, 스테로이드 생합성(pentose phosphate 
pathway) 5개 유전자, 호르몬 대사 과정(hormone metabolic process)에 4개 유전자, 탄수화물 

대사 과정(carbohydrate metabolic process)에 15개 유전자 등에 관여했다. 총 40개 차등 발현 

유전자의 반응경로를 분석 결과(p-value<0.05, EASE < 0.1), 사이토카인-사이토카인 수용

체 상호작용(cytokine-cytokine receptor interaction) 반응 관련 유전자 TNFRSF21, IL10RB, 

IL6R가 확인됐다(Fig. 5). 영양상태에 따른 사이토카인-사이토카인 수용체 경로는 조류의 지

질 대사, 세포 성장, 분화 및 면역/염증 조절에 관여한다[23]. 
Table 3은 대조군(HH) 대비 각 처리군(HL, LH, LL)에서 발현 차이를 나타내는 유전자

(p-value<0.05) 731개, 1,025개, 1,084개를 대상으로 Gene Ontology, DAVID 방법을 적용

하여 공통된 생물학적 기능분석(EASE < 0.05)을 확인하였다. 그 결과, 면역 반응(immune 
response) 관련 20개 유전자, 세포 모양의 조절(regulation of cell shape) 관련 14개 유전자, 해

당과정(glycolytic process) 6개 유전자, 글리세롤지질 대사 과정(glycerolipid metabolic pro-
cess) 4개 유전자가 관여했다.

DISCUSSION

이 연구에서 조단백질과 인산분해효소 수준을 조합한 4개 처리구의 혈액 전사체를 분석한 

Fig. 5. The cytokine-cytokine receptor interaction of 40 differential expressed genes (in Fig. 4) within treatment groups LL (crude protein 20%, 
phytase 500 ppm) according to the decreased phytase and crude protein content in the blood of 1-week-old broiler chickens (p-value<0.05, using 
1,084 DEGs and EASE < 0.1). It is used TNF receptor superfamily member 21 (TNFRSF21), interleukin 10 receptor subunit beta (IL10RB) and interleukin 6 
receptor (IL6R) genes. EASE, expression analysis systematic explorer.
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결과, 에너지·아미노산·지질 대사와 면역·염증 조절 관련 경로가 유의하게 변화하였다. 이러

한 결과는 최근 발표된 조단백질·인산분해효소 관련 연구들과 비교했을 때 다음과 같은 의미

를 갖는다.

Asiamah 등[24]은 broiler에서 reduced crude protein diet가 간 전사체에서 PPAR 신호전

달과 지질 대사 관련 유전자(ACSL6, ME1, IGFBP2, HSD3B1 등)의 발현을 변하게 하며 

단백질 이용 효율 증가를 동반한 대사 적응을 유도한다고 보고하였다. 본 연구에서도 혈액

에서 지방산 대사와 대사경로 관련 DEGs가 유의하게 풍부해져, 조단백질 사료가 간뿐만 아

니라 혈액 수준에서도 에너지·지질 대사 조절을 유도한다는 점을 뒷받침한다. Son 등[25]은 

welfare-friendly 환경에서 조단백질을 단계적으로 저감할 경우 생산성에는 큰 영향을 주지 

않으면서 질소 이용률과 복지 지표가 개선된다고 보고하였다. 본 연구에서 확인한 immune 
response 및 hormone metabolic process 관련 유전자의 변화는 이러한 생리·복지 개선 효과

의 분자생물학적 기반을 제공할 수 있다. Nuamah 등[26]의 메타분석에 따르면 P·Ca 결핍 사

료에 인산분해효소를 첨가하면 성장률, 사료요구율, 골 무기질화가 개선되고 특히 starter 단
계에서 효과가 크다. HL 처리에서 단백질 자가 인산화(protein autophosphorylation) 관련 유

전자들이 풍부하게 나타난 것은 인산분해효소 감소에 대한 초기 반응으로 세포 내 신호전달 

네트워크가 재조정되고 있음을 시사한다. 단백질 인산화는 세포 증식, 분화, 대사, 이동 및 생

존 등 다양한 세포 기능 조절에 필수적인 기전으로 알려져 있으며[22] phytase 수준 변화에 

따른 인·이노시톨 대사 변화가 세포 내 신호전달에 연쇄적인 영향을 줄 수 있다. HL와 LH, 

LL 처리에서 공통적으로 대사 경로(metabolic pathways)와 아미노산 생합성(biosynthesis of 
amino acids), 해당과정(glycolytic process) 관련 유전자들의 발현이 변화하였다. 이는 조단

백질 및 인산분해효소 수준 변화가 단순히 인 이용성이나 단백질 소화율에만 영향을 주는 것

이 아니라, 탄수화물·지질·아미노산을 아우르는 에너지 대사 전반의 재프로그래밍을 유도하

고 있음을 보여준다. Asiamah 등[24]이 reduced crude protein diet에서 간 전사체 수준에서 

PPAR 신호전달 및 지질 대사가 재조정된다고 보고한 결과와 본 연구의 혈액 전사체 결과를 

종합하면, 저단백질 사료는 간·혈액 등 여러 조직에서 에너지·질소 대사를 통합적으로 재조정

하는 것으로 해석할 수 있다. LL 처리에서 인산이노시톨 대사(inositol phosphate metabolism) 

및 스테로이드 생합성(steroid biosynthesis), 호르몬 대사 과정(hormone metabolic process)
이 유의하게 풍부하게 나타난 것은, 조단백질과 인산분해효소를 동시에 감소시켰을 때 피테

이트·이노시톨 대사 축과 내분비·스테로이드 대사가 함께 조절되고 있음을 시사한다. Gon-

Table 3. The overlaped biological processes of gene ontology (GO) analysis with the decreased phytase and crude protein content (p-value<0.05)

GO ID Description Count Percentage p-value Genes

GO:0006955 Immune response 20 1.90 1.9E-03
CX3CR1, SMAD3, LY86, IL18, CXCL13L3, SMAD6, 

CX3CL1, CTSS, IFNG, CCL4, SCAP, DMA, TLR7, CCR7, 
CCR6, CCR5, CCR2

GO:0008360 Regulation of cell shape 14 1.33 9.5E-03
ANXA1, PLXND1, HEXB, ARHGAP18, MSN, ARHGAP15, 

LIMD1, RHOBTB2, FGR, DNMBP, FES, CDC42EP4, 
CDC42EP1, PLXNC1

GO:0006096 Glycolytic process 6 0.57 1.6E-02 PGAM1, ALDOC, BPGM, ALDOB, HK2, HK1

GO:0046486 Glycerolipid metabolic process 4 0.38 1.2E-02 TBCC
It is according to the difference about decreasing phytase (from 1,000 ppm to 500 ppm) content of control group HH vs treatment HL, crude protein (from 22% to 20%) contents of 
control group HH vs treatment LH. Finally, it is according to the crude protein (from 22% to 20%) and phytase (from 1,000 ppm to 500 ppm) contents of control group HH vs treatment 
LL in blood.
EASE, expression analysis systematic explorer.



https://doi.org/10.12729/jbtr.2025.26.4.85 http://www.jbtr.or.kr |  93

Choi et al.

zalez-Uarquin 등[27]은 phytase 및 myo-inositol 보충이 혈장 대사체에서 acyl-carnitine, 
phosphatidylcholine, amino acids 등 다양한 대사물질을 변화시킨다고 보고하였는데, 본 연구

의 혈액 전사체 결과는 이러한 대사체 변화가 유전자 발현 수준에서도 반영되고 있음을 보여

주는 근거가 될 수 있다.  

Hong 등[28]은 Bacillus amyloliquefaciens TL 처리가 육계 ileum에서 면역 관련 유전자 발

현을 감소시켜 성장 성적을 개선한다고 보고하였고, Park 등[29]은 Ca 수준이 다른 사료를 급

여한 육계 신장 조직에서 RNA-seq을 통해 무기질 대사·수송체 관련 유전자의 차등발현을 규

명하였다. 본 연구는 장이나 신장이 아닌 혈액 전사체를 대상으로 조단백질과 인산분해효소 

수준 변화에 따른 DEGs와 면역·대사 경로를 규명했다는 점에서 기존 연구를 확장하는 의미

를 갖는다. 

본 연구에서 혈액 수준에서 관찰된 DEG 및 경로(지방산 대사, 해당과정, 인산이노시톨 대

사, cytokine–cytokine receptor interaction 등)는 이러한 조직 수준 변화와 전신적으로 연계

될 가능성이 크다. 예를 들어, 지방산 대사 및 글리세롤지질 대사 관련 DEGs는 간 조직에서 

보고된 지질 대사 경로 변화[24]와 방향성이 일치하며 cytokine–cytokine receptor interaction 

경로에 관여하는 TNFRSF21, IL10RB, IL6R 등은 간·장 조직에서 보고된 면역·염증 및 에너

지 대사 관련 조절 기전[23, 28]과도 연결된다. 다만, 본 연구는 혈액 전사체만을 분석하였기 

때문에, 실제 간·장·근육 등의 조직 수준에서 나타나는 생리적 변화(예: 성장률, 사료효율, 장 

구조 및 장내 미생물 환경, 분변 N·NH₃ 배출량 등)를 직접적으로 측정하지 못한 한계가 있다. 

향후 본 연구에서 도출된 혈액 DEGs 및 경로를 기반으로, 간·장·신장·근육 등 다양한 조직의 

전사체 및 대사체, 성장 성적·환경 지표와 통합 분석하여 보다 직접적인 생리학적 의미를 규

명할 필요가 있다.

최근 연구에 따르면 조단백질 수준을 적정 수준까지 저감하고, 아미노산 및 효소제를 적절

히 보완할 경우 질소 배출과 암모니아 발생을 줄이면서 생산성과 복지를 유지할 수 있다[18, 

25, 26]. 본 연구에서 확인한 immune response, glycolytic process, glycerolipid metabolic 
process, cytokine–cytokine receptor interaction 등은 이러한 환경·복지 개선 전략이 초기 생육 

단계 육계의 전신 대사 및 면역 조절을 통해 실현될 수 있음을 시사한다. 특히, 혈액 전사체는 

채혈만으로도 반복 측정이 가능하다는 점에서 조단백질·인산분해효소 급여 전략의 분자적 효

과를 조기에 모니터링할 수 있는 유용한 바이오마커 자원이 될 수 있다. 향후에는 혈액 DEGs
와 생산성 지표, 분변 N·NH₃ 배출량, 장 미생물 구성 등을 통합 분석하여 실질적인 사료 설계 

및 환경부하 저감 전략에 활용할 수 있는 정밀영양 모델을 개발할 필요가 있다.

결론

본 연구에서는 육계 1주령 48수에 대해 사료 내 주성분의 영양수준(조단백질과 인산분해

효소)에 따라 혈액에서 차등 발현 유전자와 대사 경로를 확인하였다. 그 결과, 731개, 1,025

개, 1,084개 차등 발현 유전자(p-value<0.05 기준)를 탐색하였다. 탐색된 차등 발현 유전자

군의 기능을 분석한 결과, 대조군(조단백질 22%, 인산분해효소 1,000 ppm) 대비 인산분해

효소 첨가량의 감소(1,000 ppm에서 500 ppm, 총 500 ppm 감소)에 따라 단백질 자가 인산

화, 대사경로, 아미노산 생합성 관련 유전자들의 발현 차이가 났다. 또한 조단백질 첨가량의 

감소(22%에서 20%, 총 2% 감소)에 따라 지방산 대사 과정, 대사경로 관련 유전자들의 발현 

차이가 났다. 조단백질과 인산분해효소 첨가량의 감소(1,000 ppm에서 500 ppm과 22%에서 

20%, 총 500 ppm과 2% 감소)에 따라 인산이노시톨 대사, 스테로이드 생합성, 호르몬 대사 
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과정, 탄수화물 대사 과정 관련 유전자들의 발현 차이가 났다. 특히, 조단백질과 인산분해효

소 첨가제가 감소된 혈액 내 영양 상태에서 조류의 지질 대사, 세포 성장, 분화 및 면역/염증 

조절하는 사이토카인-사이토카인 수용체 경로에서 유전자 발현의 차이(p-value<0.05)가 관

여되고 있었다.

사료 주성분(조단백질과 인산분해효소 등) 급여량을 적절히 이용하여 가축의 영양 및 사료 

효율 문제를 개선할 뿐만 아니라, 질소 및 암모니아 배출 감소 등 지속적인 육계 생산에 관한 

연구가 진행될 필요성이 있다.
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