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서 론.

가축돼지는 기원전 6,000 ~ 년경9,000 아시아
와 유럽에서 독립적으로 가축화 되어졌고 이후,
18 ~ 세기 초에 중국 돼지들이 유럽에 전파되19
어 돼지 육종과정에 유입된 것으로 보고 있다

등(Bökönyi, 1974; Watanabe 1985; Jones, 1998).
포유동물의 미토콘드리아 는 환상DNA (circular)
의 이중나선 로 길이는 약DNA 16 ~ 17.5 정kb
도이며 종류의 유전자 종, 2 ribosomal RNA , 13
류의 종류의peptide coding gene, 22 transfer

유전자와 조절영역인 으로 구성되어RNA D-loop
있다 등 등(Anderson , 1981; Lin , 1999). mtDNA
의 모계유전 특징과 핵 에 비해 배 이상DNA 10
빠른 염기치환율을 보이기 때문에 다형성DNA
에 근거한 종간 유연관계 분석과 진화과정 중
모계의 이동경로를 추적하는 좋은 자료가 되고
있다 등 등 등(Brown , 1979; Giles , 1980; Cann ,

등1984; Wilson , 1985; Kijas and Andersson,
2001).
현재까지 돼지 미토콘드리아 서열에 대DNA
한 연구 자료들은 다양한 가축돼지 품종들의
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ABSTRACT

Alternative initiation codon(AIC) has been reported in the mitochondrial genes in various mammalian species.
We investigated the AIC of mitochondrial NADH dehydrogenase 2 gene(mtDNA ND2) in five pig breeds. Two
kinds of initiation codons(ATA/ATT) showing different frequencies among tested pig breeds were used. While
all Large White pigs had ATA as an initiator methionine codon, all Landrace pigs had ATT. The other
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this study, AIC patterns in mtDNA ND2 will contribute to the maternity test using molecular markers in pig
breeding.
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기원과 유래 등을 설명하는 분자생물학적 정보
들을 제공하였다 등 과 등. Kijas (1998) Giuffra

은 돼지 유전자에 대한 대립인자(2000) MC1R
형에 대한 분석을 통하여 품종에서 나타나는
특이적인 모색을 설명하였다 또한 조절부위인. ,

과 리보솜 유전자D-loop 12S RNA , cytochrome
유전자 등의 다형성과 에 관한 연구B haplotype

들은 가축돼지 형성과정과 진화 중국돼지의,
유럽 유입에 대한 분자적 증거들을 제시하였다

등 등 등(Okumura , 1996; Giuffra , 2000; Kim ,
등 등 돼지2002; Alves , 2003; Watanobe , 2004).

의 전체서열은 과 에mtDNA Ursing Arnason(1998)
의해 최초로 보고된 후 현재까지 Landrace,

유럽산 멧돼지 중국재래돼Duroc, Large White, ,
지 품종의 서열들이 밝혀졌으며 이를 바탕17 ,
으로 돼지의 가축화 시기와 품종간 유연관계가
재조명되었다 등 과(Lin , 1999; Kijas Andersson,

등2001; Yang , 2003).
돼지 의mtDNA ND2 유전자는 상에H-strand
위치하며 으로 구성되고 개의 아미1,044-bp 347
노산으로 이루어진 NADH dehydrogenase sub-

를 암호화하고 있다 현재까지 포유류를unit 2 .
중심으로 한 서열 연구보고에 따르mtDNA
면, ND2의 개시코돈 은 기존(initiation codon)
의 단백질 해독과정과는 달리 선택적 개시코
돈 을 갖는 것으(alternative initiation codon: AIC)
로 보고되었다 과(Ursing Arnason, 1998).
대부분의 미토콘드리아 단백질에서는 methio-
개시코돈으로 를 이용하지만nine ATG ND2에서
또는ATA ATT(isoleucine), ND4L에서는 GTG
가 개시코돈의 역할을 하는 것으로 보고(valine)

되었다 특히. , ND2의 개시코돈의 경우 영장류를
비롯한 고래류 설치류에서도 가 보고되었, ATT
다 등 등(Janke , 2002; Arnason , 1993; Coble 등,

또한 고양이의 경우는2004). ATC(isoleucine)
서열이 보고되기도 하였다 등 돼(Lopez , 1996).
지의 경우 등 과 와Lin (1999) Kijas Andersson

은 과 스웨덴 멧돼지에서 개시코(2001) Landrace
돈으로 등 은 중국재래돼지와ATT, Yang (2003)

에서 에서는 서열Large White ATA, Duroc ATT
을 보고하였다.
기존에 보고에 따르면 돼지 mtDNA ND2의

개시코돈 서열은 와 두 가지 서열이ATT ATA
출현하는 것으로 알려져 있으나 현재까지 이,
들 서열의 품종 특이성이나 다형성에 대한 체
계적인 연구는 보고되지 않았다 따라서. ND2의
개시코돈 서열을 가축돼지품종 집단에서 분석
하여 개시코돈 유전자 서열의 품종별 특이성
여부와 모계선조의 진화과정을 조사하기 위하
여 본 연구를 수행하였다.

재료 및 방법.

1. DNA

실험에 공시된 돼지는 농촌진흥청 난지농업연
구소에서 사육되고 있는 두Landrace 40 , Large

두 두와 제주도 종돈장과White 76 , Duroc 47 B
종축개량협회에서 제공받은 두Berkshire 62 ,

두 등 품종 두를 공시하였다Hampshire 10 5 235 .
의 추출은 혈액에서 백혈구를 회Genomic DNA

수하여 등 의 방법을 변형하여 수행Miller (1988)
하였다 추출한 는 와. DNA RNase(Sigma, USA)

를 처리한 후proteinase K(Promega, USA) phenol
과 침전법으로 정제하였으며extraction ethanol ,

주형으로 이용하였다PCR .

2. PCR

mtDNA ND2의 개시코돈이 포함된 영역을 증
폭하기 위하여 기존에 보고된 돼지 서mtDNA
열 을 이(Genbank accession number: NC_000845)
용하여 를 고안하였다 증폭에 이용primer . PCR
한 의 서열은 다음과 같다primer .

5008F: 5'-ACA TTC TAC AgT AAg gTC Ag-3'
5245R: 5'-TgT ggC TCg Tgg gTT AAA AT-3'

P 반응은CR 10x reaction buffer, 0.2 의mM
dNTP, 15 의 와 및pmols forward reverse primer
3 의units Taq 에DNA polymerase 100 ng ge-

와 멸균된 탈이온수를 첨가하여 최nomic DNA
종 25μ 로 반응하였으며 증폭 조건은, PCR 94
에서 분간2℃ 을 실시하고pre-denaturation 94℃
에서 분1 , 55 에서 분1 , 72℃ 에서 분을1 1 cy℃ -
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로 하여 총 을 수행한 후cle 30 cycle 72 에서℃

분간 을 실시 후10 extension 4 에서 보관하였℃

다 산물은. PCR 1 상에서 전기영% agarose gel
동 확인 후 를, Gel Extraction Kit(Qiagen, USA)
이용하여 정제하고 제한효소 절단과, DNA se-

을 위한 에 이용하였다quencing cloning .

3. DNA sequencing

ND2의 개시코돈 및 서열의 확인을 위해 염
기서열분석을 실시하였다 정제한 산물을. PCR

의TOPO TA Cloning Kit(Invitrogen, USA) pCR2.1
에 연결하여plasmid vector E. coli 에competent cell

형질전환 시켰다 는. Plasmid WizardPlus SV
를 이용하여 분리하였Minipreps(Promega, USA)

다 염기서열의 분석은. ALFTMCy5TM AutoCycle
DNA Sequencing Kit(Pharmacia Biotech, Sweden)
으로 반응한 후 ALFexpress(Pharmacia Biotech,

를 이용하여 결정하였다 분석 결과를Sweden) .
돼지 유전체 서열인mtDNA GenBank accession

등 와 비교 검토하였No. NC_000845(Lin , 1999)
고 에 등록하였다, GenBank database .

4. PCR-RFLP

돼지 품종의 각 집단내 다형성 빈도를 조5
사하기 위해 ND2의 개시코돈을 결정하기 위하
여 제한효소 Tsp 를 이용하여 증509I(NEB, UK)
폭산물을 절단하였다 제한효소 처리를 위한.
반응조건은 공급자의 에 따랐고 효소manual ,
최적온도에서 반응하였다 절단한overnight . DNA

단편의 확인은 3 에서 전개하고% agarose gel ,
염색법으로 확인하였다ethidium bromide .

결과 및 고찰.

1. ND2

mtDNA ND2 유전자의 개시코돈 서열에 대한
염기서열과 분석을 수행하였다 돼지 품RFLP . 5
종(Landrace, Large White, Duroc, Berkshire,

집단에서 개시코돈 서열상의 다형Hampshire)
성이 관찰되었고 다형성을 보이는 개체(Fig. 1),
를 으로 확인한 결과 기존에 보DNA sequencing
고된 ND2의 선택적 개시코돈 서열인 와ATA
가 모두 출현하였으며 염기삽입결실에 의ATT /

한 다형성은 관찰되지 않았다 또한 미토콘드.
리아 해독체계상 대다수의 단백질 유전자에서
출현하는 개시코돈 서열인 역시 확인되지ATG
않았다 품종별로 조사된 개체들에서. ATT/ATA
서열의 출현빈도를 에서 보는 바와 같다Fig. 2 .

분석을 통하여 조사한 결과PCR-RFLP , Large
두 전 개체에서White 76 ATA, Landrace 40

두에서는 서열로 확인되었으나ATT , Duroc,
Hampshir 품종에서는 와 의e, Berkshire ATT ATA
종류의 개시코돈이 모두 확인되었고 출현 빈2
도는 품종별로 다르게 나타났다 본(Table 1).
연구를 통해 확인된 ND2의 양상은 돼지AIC
mtDNA ND2의 개시코돈이 나 라는 기ATA ATT
존의 보고들 과 등(Ursing Arnason, 1998; Lin ,

와 등1999; Kijas Andersson, 2001; Yang , 2003)
을 뒷받침 해주는 결과라 하겠다.

tRNA-Met               ND2 …………………………..………………………………

Yang et al. (2003)
Yang et al. (2003)
This study
This study
Yang et al. (2003)
Lin et al. (1999)
This study
Yang et al. (2003)
This study

CTTCCCATACTAATAAATCCCATTATCTACACTACCCTTATCATAACAGTAATATCCGGA
............................................................
............................................................
............................................................
..............T......................................G......
..............T......................................G......
..............T......................................G......
..............T......................................G......
..............T......................................G......

CNP
Large White1
Large White2
Berkshire
Landrace1
Landrace2
Hampshire
Duroc1
Duroc2

Fig. 1. A comparison of the part of mitochondrial fragment containing the initiation codon of
ND2. The sequences underlined indicate the initiation codon of ND2 and dots are
identical sequences to Chinese native pig breeds(CNP).
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ATT ATAM

217 bp

139 bp

78 bp

Fig. 2. A PCR-RFLP analysis of the initiation
codon of mtDNA ND2. M is 100-bp
DNA step ladder. Two types of
initiation codon(ATT and ATA) in
ND2 were shown. For the analysis,
Tsp509I restriction enzyme(5'-AAT
T-3') was used.

하지만 선행연구 보고에서는 단지 의 출, AIC
현만을 보고하는데 그친 반면 본 연구에서는,

양상의 확인과 더불어 품종 집단 내에서AIC
의 다형성도 확인하였다.
이 결과는 분석에 이용된 돼지 품종들 중에
서 와 는 별개의 모계선조Large White Landrace
에서 유래되었다는 것을 재차 확인하는 결과라
사료된다 의 경우는 유럽덴마크이 원. Landrace ( )
산인 것으로 알려져 있고 본 연구에 이용된,
개체들에서 공통적으로 유전자 서열을 갖ATT
는 것을 고려하면, ND2 개시코돈에서 유럽 가
축돼지의 모계선조형은 인 것으로 추정할ATT
수 있다 이러한 추정에 근거하여 에서. , Duroc
의 출현빈도가ATT 87.9 로 높게 나타나는 것%

은 이 유럽의 품종들을 이용하여 성립된Duroc
품종임을 확인하여 주는 결과라 하겠다.
특히 등 의 보고에 따르면, Yang (2003) mtDNA

유전체 서열에 대한 분석에서near complete
중국재래돼지 품종을 포함하는 계통유전17
적 내에 가 함께 포함된다고cluster Large White
보고하였고 등 의 분석결과에, Kim (2002) D-loop
서도 품종은 아시아 계열의 돼지Large White

집단으로 분류된 것과 일치하는 결과라 하겠
다 의 경우 품종 형성과정에서. Large White 18
세기경 유럽으로 전파된 중국돼지가 모계로 이
용된 것으로 보고되고 있다 따라서. Large

에서 출현하는 개시코돈 는 중국재래White ATA
돼지와 같은 모계선조인 아시아계열인 것으로
추정된다.
하지만 본 연구결과에서 나타난 와, Berkshire

품종들에서 의 집단Duroc, Hampshire ATT/ATA
내 다형성은 이들 집단의 품종형성과정에서 적
어도 둘 이상의 모계 선조 집단에서 유래되었
거나 품종형성과정에서 유입되었을 가능성을,
시사해 주고 있다 등 은. Okumura (2001) mtDNA

의 분석에서D-loop haplotype Berkshire, Duroc,
등은 여러 가지 들로 구분Hampshire haplotype

되고 와 공통인 들이 관찰, Large White haplotype
된다는 점에서 이들 품종의 형성에서도 유럽3
으로 전파된 중국돼지로부터의 모계 유입의 결
과로 추정된다 의 경우 내. Duroc , D-loop 11-bp

의 출현 양상에서 크게 두 가지duplication motif
아집단으로 구분되었고조 등 서( , 2003), D-loop
열에 대한 계통분석에서도 유럽과 아시아 계열
로 구분됨을 보고한 바 있다 등(Alves , 2003).
이상의 결과를 요약하면 유럽계열 품종으로
알려진 전 개체와 의Landrace Duroc 78.7 에서%
ND2 개시코돈으로 서열이 출현하였으며ATT ,
중국돼지들이 유입된 것으로 알려진 Large

모든 개체들과 대다수White Berkshire (91.9 %)
에서 서열이 출현하는 것은 가축화의 시ATA ,
작은 아시아와 유럽에서 독립적으로 이루어졌
으며 세기 이후 유럽에서 돼지 품종개량을, 18
위하여 아시아 돼지를 유입했다는 가설을 지지
해 주고 있다 돼지 미토콘드리아. ND2 개시코
돈의 다형성에 대한 분석을 각 지역에서 수집

Table 1. The frequencies of AIC patterns in pig breeds used in this study

Sequence of
initiation codon

Berkshire Duroc Hampshire Landrace Large White
n % n % n % n % n %

ATA 62 91.9 10 21.3 6 60 0 0 76 100
ATT 5 8.1 37 78.7 4 40 40 100 0 0
sum 62 47 10 40 76



Han et al. ; AIC Patterns of mtDNA ND2 in pigs

－ －907

한 다양한 돼지 품종 집단으로 확대하여 분석
하고 부계유전의 로서 염색체의 유전, marker Y
자 다형성을 조합한다면 돼지 육종과정에서,
모계 및 부계 유전자원의 유입 경로를 확인하
는 분자유전학적 척도로 이용될 수 있을 것으
로 사료된다.

요 약.

다양한 포유동물의 미토콘드리아 유전자들에
서 선택적 개시코돈 들이 보고되었다 본(AIC) .
연구는 돼지 품종에서5 mtDNA ND2 유전자의

양상을 분석하였다 두 종류의 서열들AIC . AIC
이 발견되었고 품종 집단간에서 각기 다른 출,
현빈도를 보였다. ND2의 으로methionine codon

와 는 각각 전 개체에서Large White Landrace
와 서열로 확인되었다 다른 품종ATA ATT . 3

의 경우는 두 서열(Berkshire, Duroc, Hampshire)
이 모두 발생하였으며, 91.9, 21.3, 60.0 의 빈%
도로 를 보였다 기존의 연구들에 의하면ATA .
중국재래돼지들이 모두 개시코돈 를 갖는ATA
다고 보고되어 있다 미토콘드리아. ND2 단백질
의 합성과정에서 가 어떤 영향을 미치는지AIC
는 설명할 수 없으나 본 연구에서 나타난, AIC
다형성과 품종특이적인 분포양상은 돼지의 육
종에 있어 모계추적을 위한 분자적 표지인자로
서 이용될 수 있을 것을 사료된다.
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