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서 론.

돼지의 가축화 시기는 기원전 6,000 ~ 년9,000
전으로 추정되며 아시아와 유럽에서 독립적으로
진행되었으며 유럽돼지 품종을 개량하기 위하여,
18 ~ 세기 초에 중국 돼지들이 유럽에 전파되어19
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 kb
정도이며 종류의 유전자, 2 ribosomal RNA , 13
종류의 종류의peptide coding gene, 22 transfer

유전자와 조절영역인 으로 구성되RNA D-loop
어 있다 등 과(Anderson , 1981; Ursing Arnason,
1 등 와998; Lin , 1999; Kijas Andersson, 2001;

등 미토콘드리아 의 모계유Yang , 2003). DNA
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Duroc is widely used to improve the meat quality and productivity. To elucidate the phylogenetic relation
and the sequence specificity for the maternal property, the complete sequence of mitochondrial genome was
determined and the population diversity of Duroc was investigated in this study. The length of mtDNA test-
ed is 16,584-bp. There are several insertion/deletion mutations in the control region and coding regions for
tRNA and rRNA, respectively, but not in peptide-coding regions. Four peptide-coding genes(COⅡ, COⅢ,
ND3 and ND4) showed incomplete termination codon sequences such as T--, and two(ND2 and ND4L) did
alternative initiation codons(AIC), respectively. Especially, the initiation codon sequences of ND2 gene were
polymorphic in this population. Polymorphisms were detected in 11-bp duplication motif within control re-
gion as well as ND2 and CYTB. Variation patterns observed from the tests on three mtDNA regions were
linked completely and then two haplotypes obtained from combining the data dividing this population. Duroc
mtDNA is observed at the European pig cluster in the phylogenetic tree, however, the results from the pop-
ulation analyses supported previous opinions. This study suggests that the breed Duroc was mainly originated
from the European pig lineage, and Asian lineage was also used to form the pig breed Duroc as maternal
progenitors.
(Key words : Duroc, Haplotype, Maternal origin, Mitochondrial genome, Sus scrofa)

Corresponding author : J. T. Jeon, Division of Applied Life Science, Gyeongsang National University, Jinju
660-701, Korea. Tel : 055-751-5516, E-mail : jtjeon@nongae.gsnu.ac.kr



Cho et al. ; mtDNA Complete Sequence and Haplotypes of Duroc Breed

－ －938

전 특징과 핵 에 비해 배 이상 빠른 염DNA 10
기치환율을 이용한 다형성에 근거한 종DNA
간 또는 종내 유연관계 분석과 진화과정 중 모
계의 이동경로를 추적하는 좋은 자료가 되고
있다 등 등 등(Brown , 1979; Giles , 1980; Cann ,
198 등4; Wilson , 1985).
현재까지 돼지 미토콘드리아 서열에DNA
대한 연구 자료들은 다양한 가축돼지 품종들의
기원과 유래 등을 설명하는 분자생물학적 정보
들을 제공하였다 조절부위인 과 리. D-loop 12S
보솜 유전자RNA , cytochrome B(CYTB 유전자)
등의 다형성과 에 관한 연구들은 가축haplotype
돼지 형성과정과 진화 중국돼지의 유럽 유입,
과정을 설명하는 분자적 증거들로 제시되고 있
다 등 등(Okumura , 1996; Giuffra , 2000; Kim
등 등 등, 2002; Alves , 2003; Watanobe , 2004).
돼지 의 전체서열은 과mtDNA Ursing Arnason

에 의해 최초로 보고되었고 이후(1998) , Duroc,
유럽산 멧돼지Landrace, Large White, (Italian

중국산 재래돼지wild boar, Swedish wild boar),
품종의 들이 밝혀졌17 near complete sequence

으며 이를 바탕으로 돼지의 가축화 시기와 품,
종 간 유연관계가 재조명되었다.

품종의 기원은 미국 와Duroc New Jersey
을 중심으로 한 미 동부지방이 원산New York

지이며 세기에 수입된 서아프리카 스페인, 19 , ,
포르투갈 원산의 적색 대형종인 와Jersey Red
적색 을 교배하여 로 만들어Duroc Duroc Jersey
품종을 등록하였다 이후 품종이라 불리. Duroc
고 있으며 모색은 적갈색이나 색의 농도는 많,
이 차이가 있다 등 과. Kijas (1998, 2001) Giuffra
등 은 돼지(2000) MC1R 유전자 분석에서 Duroc
품종의 적모색은 MC1R*4(e 의 대, recessive red)
립유전자형에 의해 발현되는 것으로 보고하였
다 과. mtDNA D-loop CYTB 유전자 서열을 기
준으로 한 분석에서 품종은 몇haplotype Duroc
가지 들로 구분되고 모계선조로써 유haplotype ,
럽 돼지뿐만 아니라 아시아 돼지에 의한 영향
이 있었을 것으로 추정되고 있다 등(Giuffra ,

등 등 조2000; Okumura , 2001; Alves , 2003;
등, 2003).
본 연구에서는 다른 돼지 품종에 비해 산육

성이 우수한 품종에서 미토콘드리아Duroc DNA
전체 서열을 결정하고 이를 여러 돼지 품종에
서 보고된 서열들과 비교하여 모계 유연관계를
추정하였다 또한 품종 집단의 유전적. , Duroc
다양성과 모계 선조집단의 기원을 규명하기 위
하여 의mtDNA D-loop, ND2, CYTB 유전자의
다형성에 근거한 의 유형을mtDNA haplotype
분석하였다.

재료 및 방법.

1. DNA

본 연구에 공시한 돼지는 유럽 과(Denmark)
미주지역 에서 도입하여 현재 농촌진흥(Canada)
청 난지농업연구소에서 사육하고 있는 Duroc
품종을 공시하였다 미토콘드리아 유전체 전체.
서열 결정은 두를 분석하였으며 유전적 변이1 ,
가 발견된 부위를 중심으로 총 두를 공시하125
였고, 대조집단으로 두와Landrace(40 ) Large White
두 를 공시하여 비교분석에 이용하였다(76 ) .

Genom 추출은 비보정법으로 경정맥에ic DNA
서 혈액을 채혈하여 방법sucrose-proteinase K

등 으로 추출하였다 추출한(Birren , 1997) . DNA
는 처리와RNase(Sigma, USA) phenol extraction
으로 정제한 후 침전법으로 회수하였ethanol
다 회수한 는 에 용해하였고. DNA TE buffer

증폭을 위한 주형으로 이용하였다PCR .

2. Duroc mtDNA PCR

돼지 품종의 서열 결정은 등Duroc mtDNA Lin
에 의해 보고된 서열(1999) Landrace (NC_000845)

을 기준으로 을 위한 를 고안하여PCR primer 14
개의 단편으로 나누어 증폭하였다 증폭. PCR
은 10 ×반응 완충액(20 mM Tris-HCl, pH 8.0;
100 mM KCl; 0.1 mM EDTA), 20 mM dNTP,
각각 200 mM primer, 1.5 units Taq DNA poly-

와merase(TaKaRa, Japan) 100 ng genomic DNA
용액에 멸균한 탈이온수를 첨가하여 25μ 용량
으로 반응하였다 증폭은. PCR GeneAmp PCR
System 9600 Thermal Cycler(Perkin-Elmer, USA)
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를 이용하여 수행하였고, 94 에서 분간2℃ DNA
를 변성시키고, 94℃ 분1 , 55℃ 분1 , 72℃
초로 이루어진 합성반응을 회 반복한 후90 30 ,

72 에서 분간 최종 신장하고10 4℃ 에서 보℃

관하였다 산물은. PCR 1 상에서 전% agarose gel
기영동 확인하였고, Agarose Gel DNA Extraction

로 정제하여 에 이Kit(Roche, Germany) cloning
용하였다.

3.

다형성을 나타내는 염기서열에 대한 Duroc
품종 집단 내 유전적 다양성을 조사하기 위하
여 과mtDNA D-loop ND2 유전자, CYTB 유전
자에 대한 분석을 수행하였다 각각PCR-RFLP .
의 유전자를 증폭하기 위해 specific primer set
을 고안하였다.

D-loop duplication motif:
D-DuF 5'-CAT TTA ACA ACA CAA ACC
ACC A-3'
D-DUR 5'-GAT TGG CGT AAA AAT CTA
GGG-3'

CYTB :
bCYBF 5'-TCG TTG TCA TTC AAC TAC
AAG AAC-3'
bCYBR 5'-CCT TCT CTG GTT TAC AAG
ACC A-3'

ND2:
5008F 5'-ACA TTC TAC AGT AAG GTC
AG-3'
5245R 5'-TGT GGC TCG TGG GTT AAA
AT-3'

증폭은 각각의 의 적정 결합PCR primer set
온도를 채택하고 조 등 의 방법을 변형하(2003)
여 수행하였다 의 분석. D-loop duplication motif
은 증폭한 산물을 전기PCR polyacrylamide gel
영동 법으로 확인하였다(PAGE) . ND2 개시코돈
에 대한 다형성은 Tsp 제한효소 처리 후509Ⅰ

상에서 전기영동 확인하고 발4% agarose gel ,
견된 양상에 따라 염기서열 분석으로 확DNA
인하였다. CYTB 유전자에 대한 분석은 제한효

소 Alu 과Ⅰ Hae 를 수행하였다 제한효RFLP .Ⅲ

소의 처리는 공급자의 에 따라 최적온도manual
에서 반응하였고 절편 양상은overnight , PAGE
법으로 확인하였다 조사에 이용된 모든 개체.
들에서 발견된 ND2, CYTB 유전자의 유RFLP
형들과 의 출현 여부를 조합D-loop duplication
하여 을 결정하였다mtDNA haplotype .

4. Cloning

돼지 의 전체 서열 결정과 집Duroc mtDNA
단 내 다형현상을 나타내는 유전자 서열의
확인을 위하여 을 수행하였DNA sequencing
다 정제. 된 산물은PCR TOPO TA Cloning Kit

으로 한 후(Invitrogen, USA) cloning , Wizard
으로Plus SV Minipreps(Promega, USA) plasmid

를 추출하였다 추출한 를 주형으DNA . plasmid
로 반응 후sequencing ABI PRISM 3730 DNA

를 이용하여 실시Sequencer(Perkin Elmer, USA)
하였다 결정된 염기서열은 과. Ursing Arnason

등 에 의해 보고된 돼지(1998), Lin (1999) mtDNA
전체 서열(GenBank accession No. NC_000845)
과 비교하여 유전자 경계 등 특성을 확인하였
다 유전자 서열에 대한 아미노산 서열로의 변.
환은 에서 제공되는NCBI ORFfinder web pro-
을 이용하였다 본 연구에서 결정된gram . Duroc

품종 전체 염기서열과 아미노산서열은mtDNA
에 로GenBank database accession No. AY337045

등록되어 있다.

5.

본 연구에서 결정된 품종 서Duroc mtDNA
열 의 계통유전학적 분석을 위해(Duroc2) Yang
등 에 의해 보고된 서열 과(2003) Duroc (Duroc1)
야생멧돼지 서열2 (Italian wild boar, Swedish

서열 서wild boar), Landrace 2 , Large White 1
열 중국재래돼지 품종 등 총 서열들을 비, 17 24
교분석하였다 등 와(Lin , 1999; Kijas Andersson,

등 서열 중2001; Yang , 2003). tandem repeat
를 보이는 의 일부를 제외한heteroplasmy D-loop

거의 전체 서열 을 비교하였mtDNA (15,976-bp)
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으며 염기서열을 다중 정렬한 후 유전적 거리,
지수를 산출하고 이를 근거로 계통수를 작성하
였다 등. CLUSTAL W(Thompson , 1994) pro-
으로 다중정렬한 후gram , PHYLIP program

의 의package(Felsenstein, 1993) DNADIST two
에 따라 염기서parameter method(Kimura, 1980)

열 간 유전적 거리지수를 산출하였다 유전적.
거리지수를 토대로 neighbor-joining(NJ) meth-

를 이용하여 계통수를od(Saitou and Nei, 1987)
작성하였다.

결과 및 고찰.

돼지 품종의 미토콘드리아 유전체의Duroc
전체 서열을 결정하기 위하여 등 에Lin (1999)
의해 보고된 돼지 서열을 기준으로mtDNA

를 제작하였고 절편의 산물로 증primer 14 PCR
폭하여 염기서열을 결정하였다 각각의(Fig. 1).
절편들에서 결정된 염기서열들을 기존에 Ursing
과 Arnason 등 에 의해 보고된(1998), Lin (1999)
서열과 비교하여 내에 암호화되어 있는mtDNA
구조유전자(rRNA, tRNA, peptide coding 들gene)
과 의 경계와 길이를 확인하였다D-loop .
돼지 품종의 서열은 종류의Duroc mtDNA 2

와 와 종류의 종류의rRNA(12S 16S) 22 tRNA, 13
미토콘드리아 암호화 유전자들과 조절peptide
영역인 으로 구성되어 있었으며 암호화D-loop ,
된 유전자의 순서와 길이 역시 기존의 보고들
과 유사한 결과를 보였다 본 연구에서 결정된.

품종의 서열의 길이는Duroc mtDNA 16,584-bp
이며 암호화 부위에는 길이의 차이를, peptide
나타낼 수 있는 삽입결실 현상이 나타나지 않/
았으나 과 유전자 영역에서D-loop tRNA, rRNA

는 삽입결실이 관찰되었다 대부분의/ . peptide
들과 구조 유전자들은coding gene RNA H-strand

에, ND6와 종류의 유전자들은8 tRNA L-strand
상에 암호화되어 있었다 서열 길이의. mtDNA
다양성을 나타내는 주된 요인으로 알려져 있는
10-bp tandem repeat(TACACGTGCG)가 D-loop
내에서 회 반복되어 출현하였다 또한 대부10 .
분의 포유동물의 미토콘드리아 유전체의 tRNA-
과 사이에 가닥 복제분기점Asn tRNA-Cys L-

이 존재하며(light-strand replication origin; OL)
고도로 보존된 서열로 알려져 있다 돼지에서.
서열은 야생멧돼지를 포함한 돼지 서열OL 24

에서 보고되었으나 염기서열의 변이는 없었다,
과 등 와(Ursing Arnason, 1998; Lin 1999; Kijas

등 영역의Andersson, 2001; Yang , 2003). OL
특징은 서열의 중간에 개의 염기를 중심으로13
양쪽에 상보적으로 개의 염기가 좌우대칭인11
구조가 를 형성한다 또한hairpin stem-loop . OL
영역은 포유류 외에도 어류 등에서도 관찰이
되었는데 등 포유류와 같은 위치에(Lee , 2001),
서 관찰되었으나 염기서열과 길이에서 차이가,
있는 것으로 확인되었다.

은 품종의 전체서열Table 1 Duroc mtDNA
상에서 나타나는 모든 유전자의 길이와 서열상
의 위치 핵 에서 나타나는 유전암호와 구, DNA
분되는 개시코돈과 종결코돈의 서열 등을 나타
낸 것이다 종류의 유전자들 중에서. 13 peptide
ATP8과 ATP6, ND4L과 ND4, ND5와 ND6은 염
기서열의 일부가 서로 중첩되어 있었고 몇몇,

유전자들peptide (COⅡ, COⅢ, ND3, ND4 은)
불완전한 종결코돈을 나타내었다 미(Table 1).
토콘드리아 유전체의 유전자에서 불완peptide
전한 종결코돈 T 로 나타내며 이들은 전사,

Fig. 1. PCR amplification of porcine mtDNA with fourteen primer sets. M is the DNA size
marker 100-bp DNA ladder.
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Table 1. Characteristics of the complete mitochondrial DNA sequences of Duroc breed

Gene
Position Size

(bp)
Codon

From To initiation termination
D-loop 
   CSB-1
   CSB-2
   CSB-3

1
675
844
895

1,145
700
862
913

1,145

  

tRNA-Phe 1,146 1,215 70   
12S rRNA 1,216 2,177 962   
tRNA-Val 2,178 2,245 68   
16S rRNA 2,246 3,814 1,569   
tRNA-Leu(UUR) 3,815 3,889 75   
NADH dehydrogenase subunit 1(ND1) 3,892 4,848 957 ATG TAG
tRNA-Ile 4,847 4,915 69   
tRNA-Gln 4,913 4,985 73   
tRNA-Met 4,987 5,056 70   
NADH dehydrogenase subunit 2(ND2) 5,057 6,100 1,044 ATT TAG
tRNA-Trp 6,099 6,166 68   
tRNA-Ala 6,173 6,240 68   
tRNA-Asn 6,242 6,316 75   
tRNA-Cys 6,349 6,414 66   
tRNA-Tyr 6,414 6,479 66   
Cytochrome c oxidase subunit I(COI) 6,481 8,025 1,545 ATG TAA
tRNA-Ser(UCN) 8,029 8,099 71   
tRNA-Asp 8,105 8,172 68   
Cytochrome c oxidase subunit II(COII) 8,173 8,859 687 ATG T--
tRNA-Lys 8,861 8,927 67   
ATP subunit 8(ATP8) 8,929 9,132 204 ATG TAA
ATP subunit 6(ATP6) 9,090 9,770 681 ATG TAA
Cytochrome c oxidase subunit III(COIII) 9,770 10,552 783 ATG T--
tRNA-Gly 10,554 10,622 69   
NADH dehydrogenase subunit 3(ND3) 10,623 10,967 345 ATA T--
tRNA-Arg 10,967 11,038 72   
NADH dehydrogenase subunit 4L(ND4L) 11,039 11,335 297 GTG TAA
NADH dehydrogenase subunit 4(ND4) 11,329 12,705 1,377 ATG T--
tRNA-His 12,707 12,775 69   
tRNA-Ser(AGY) 12,776 12,834 59   
tRNA-Leu(CUN) 12,835 12,904 70   
NADH dehydrogenase subunit 5(ND5) 12,905 14,728 1,824 ATA TAA
NADH dehydrogenase subunit 6(ND6) 14,712 15,239 528 ATG TAA
tRNA-Glu 15,240 15,308 69   
Cytochrome b(CYTB) 15,313 16,452 1,140 ATG AGA
tRNA-Thr 16,453 16,520 68   
tRNA-Pro 16,521 16,584 64   
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해독 과정에서 과정 중 아데닌poly(A) tailing
염기 부착으로 종결코돈이 완전해지는 것으로
알려져 있다 핵 에 암호화된 단백질 유전. DNA
자의 경우는 개시코돈 가 공통으로 알려져ATG
있으나 포유류 의 몇몇 유전자, mtDNA peptide
에서 외에도 등의ATG ATA, ATT, GTG, ATC
개시코돈들도 보고되었다 등(Arnason , 1993;

등 와Lopez , 1996; Kijas Andersson, 2001; Janke
등 등 돼지에서 와, 2002; Coble , 2004). ATG

등이 보고되었고 본 연구에ATT, ATA, GTG
서 결정된 염기서열에서도 동일한 양상을 보이
고 있었다(Table 1).
계통수 상에서 서열의 돼지 서열24 mtDNA

들은 아시아와 유럽 계열로 크게 양분되었다
유럽 계열의 개체 간 유전적 거리지수(Fig. 3).

는 0.0044 ± 으로 아시아 계열0.0033 (0.0007 ±
보다 높았고 이는 유럽돼지 집단이 아0.0003) ,

시아 돼지 집단보다 유전적 다양성이 훨씬 높
다는 것을 보여주는 결과이며 앞선 연구결과들
과 동일한 양상이다 유럽돼지 집단 내에서의.
유전적 거리지수를 살펴보면, Duroc1-Landrace1
이 가장 낮고 품종 두 서열 간 거리지, Duroc
수는 Duroc-Landrace, Duroc-Swedish wild boar
의 거리지수보다도 높았고 Duroc-Italian wild
보다는 낮았다 이 결과는boar (Table 2). Duroc

품종 내에서의 염기 변이가 나mtDNA Landrace
와의 염기변이보다 훨씬 많다Swedish wild boar

는 것으로 과 의 모계가 서로 다, Duroc1 Duroc2
른 기원에서 유래되었음을 시사한다 유럽계열.
중에서 가 뿐만 아니라Swedish wild boar Duroc

와 근연의 관계인 것으로 보아 이들Landrace
품종의 모계는 아마도 북유럽의 야생멧돼지에
서 기원했을 것으로 추정된다 또한 이들 두.
품종의 가축화 과정이나 품종 형성 이전에 동

Table 2. Genetic distances among 24 mtDNA sequences of various pig breeds
1 2 3 4 5 6 7 8 9 1 0 1 1 1 2 1 3 1 4 1 5 1 6 1 7 1 8 1 9 2 0 2 1 2 2 2 3 2 4

1 L andrac e1

2 S w edis h w ild bo ar 0 .0 0 1 1

3 L andrac e2 0 .0 0 1 9 0 .0 0 2 4

4 D uro c1 0 .0 0 0 7 0 .0 0 1 2 0 .0 0 2 0

5 D uro c2 0 .0 0 2 9 0 .0 0 3 4 0 .0 0 3 9 0 .0 0 3 0

6 Italian w ild bo ar 0 .0 0 8 4 0 .0 0 8 4 0 .0 0 9 4 0 .0 0 8 2 0 .0 0 9 6

7 D ahuabai 0 .0 1 2 0 0 .0 1 2 4 0 .0 1 3 1 0 .0 1 1 7 0 .0 1 1 7 0 .0 1 1 3

8 N ing x iang 0 .0 1 1 8 0 .0 1 2 2 0 .0 1 2 9 0 .0 1 1 5 0 .0 1 1 5 0 .0 1 1 2 0 .0 0 0 3

9 E rhualian 0 .0 1 2 0 0 .0 1 2 4 0 .0 1 3 1 0 .0 1 1 7 0 .0 1 1 6 0 .0 1 1 2 0 .0 0 0 7 0 .0 0 0 5

1 0 Z ang 0 .0 1 2 2 0 .0 1 2 5 0 .0 1 3 2 0 .0 1 1 7 0 .0 1 1 8 0 .0 1 1 6 0 .0 0 1 1 0 .0 0 0 9 0 .0 0 1 1

1 1 Jiang quhai 0 .0 1 1 8 0 .0 1 2 2 0 .0 1 2 9 0 .0 1 1 5 0 .0 1 1 4 0 .0 1 1 1 0 .0 0 0 9 0 .0 0 0 7 0 .0 0 0 8 0 .0 0 1 0

1 2 M e is han 0 .0 1 2 0 0 .0 1 2 4 0 .0 1 3 1 0 .0 1 1 7 0 .0 1 1 6 0 .0 1 1 3 0 .0 0 1 1 0 .0 0 0 9 0 .0 0 1 0 0 .0 0 1 2 0 .0 0 0 2

1 3 W annanhua 0 .0 1 1 8 0 .0 1 2 2 0 .0 1 2 9 0 .0 1 1 4 0 .0 1 1 5 0 .0 1 1 0 0 .0 0 0 8 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 8 0 .0 0 1 1 0 .0 0 0 2 0 .0 0 0 4

1 4 L arg e W hite 0 .0 1 1 8 0 .0 1 2 2 0 .0 1 2 9 0 .0 1 1 5 0 .0 1 1 5 0 .0 1 1 3 0 .0 0 1 1 0 .0 0 0 9 0 .0 0 1 0 0 .0 0 1 2 0 .0 0 0 3 0 .0 0 0 5 0 .0 0 0 4

1 5 Jinhua 0 .0 1 1 7 0 .0 1 2 1 0 .0 1 2 8 0 .0 1 1 4 0 .0 1 1 3 0 .0 1 1 0 0 .0 0 0 9 0 .0 0 0 8 0 .0 0 0 9 0 .0 0 1 1 0 .0 0 0 2 0 .0 0 0 4 0 .0 0 0 3 0 .0 0 0 4

1 6 Q ing ping 0 .0 1 2 1 0 .0 1 2 5 0 .0 1 3 2 0 .0 1 1 8 0 .0 1 1 7 0 .0 1 1 4 0 .0 0 1 3 0 .0 0 1 1 0 .0 0 1 3 0 .0 0 1 4 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 8 0 .0 0 0 5

1 7 T o ng cheng 0 .0 1 2 0 0 .0 1 2 4 0 .0 1 3 1 0 .0 1 1 7 0 .0 1 1 6 0 .0 1 1 3 0 .0 0 1 1 0 .0 0 0 9 0 .0 0 1 0 0 .0 0 1 2 0 .0 0 0 3 0 .0 0 0 5 0 .0 0 0 4 0 .0 0 0 5 0 .0 0 0 4 0 .0 0 0 3

1 8 Y ushanhe i 0 .0 1 2 0 0 .0 1 2 4 0 .0 1 3 1 0 .0 1 1 7 0 .0 1 1 6 0 .0 1 1 3 0 .0 0 1 1 0 .0 0 0 9 0 .0 0 1 0 0 .0 0 1 2 0 .0 0 0 4 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 5 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 5 0 .0 0 0 4 0 .0 0 0 1

1 9 M in 0 .0 1 2 0 0 .0 1 2 4 0 .0 1 3 1 0 .0 1 1 7 0 .0 1 1 7 0 .0 1 1 3 0 .0 0 1 1 0 .0 0 0 9 0 .0 0 1 1 0 .0 0 1 3 0 .0 0 0 4 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 4 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 4 0 .0 0 0 8 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 7

2 0 R o ng c hang 0 .0 1 1 7 0 .0 1 2 1 0 .0 1 2 8 0 .0 1 1 4 0 .0 1 1 3 0 .0 1 1 2 0 .0 0 0 7 0 .0 0 0 5 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 8 0 .0 0 0 2 0 .0 0 0 4 0 .0 0 0 3 0 .0 0 0 4 0 .0 0 0 3 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 4 0 .0 0 0 5 0 .0 0 0 4

2 1 X iang 0 .0 1 1 8 0 .0 1 2 2 0 .0 1 2 9 0 .0 1 1 5 0 .0 1 1 5 0 .0 1 1 3 0 .0 0 0 8 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 8 0 .0 0 0 9 0 .0 0 0 4 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 5 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 5 0 .0 0 0 9 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 8 0 .0 0 0 7 0 .0 0 0 3

2 2 Y im eng he i 0 .0 1 2 2 0 .0 1 2 5 0 .0 1 3 2 0 .0 1 1 8 0 .0 1 1 8 0 .0 1 1 3 0 .0 0 1 1 0 .0 0 0 9 0 .0 0 0 8 0 .0 0 1 3 0 .0 0 0 8 0 .0 0 0 9 0 .0 0 0 8 0 .0 0 0 9 0 .0 0 0 8 0 .0 0 1 2 0 .0 0 0 9 0 .0 0 0 9 0 .0 0 1 0 0 .0 0 0 7 0 .0 0 0 8

2 3 W uzhis han 0 .0 1 1 8 0 .0 1 2 2 0 .0 1 2 9 0 .0 1 1 5 0 .0 1 1 5 0 .0 1 1 2 0 .0 0 0 8 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 9 0 .0 0 0 7 0 .0 0 0 9 0 .0 0 0 8 0 .0 0 0 9 0 .0 0 0 8 0 .0 0 1 1 0 .0 0 0 9 0 .0 0 0 9 0 .0 0 0 9 0 .0 0 0 5 0 .0 0 0 6 0 .0 0 0 8

2 4 S ho rt-ear 0 .0 1 2 4 0 .0 1 2 7 0 .0 1 3 4 0 .0 1 2 0 0 .0 1 2 0 0 .0 1 1 6 0 .0 0 1 9 0 .0 0 1 7 0 .0 0 1 7 0 .0 0 2 1 0 .0 0 1 6 0 .0 0 1 8 0 .0 0 1 6 0 .0 0 1 8 0 .0 0 1 7 0 .0 0 2 1 0 .0 0 1 8 0 .0 0 1 8 0 .0 0 1 9 0 .0 0 1 6 0 .0 0 1 7 0 .0 0 2 0 0 .0 0 1 8

IWB, Italian wild boar; SWB, Swedish wild boar.
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일한 모계선조에서 유래했을 가능성이 높다고
사료된다.

품종 집단에 대한 유전학적 분석은 모Duroc
계가 단일기원이 아닐 가능성을 재확인시켜 주
고 있다 영역에서 조 등. mtDNA D-loop (2003)
에 의해 발견된 양상과11-bp duplication ND2
유전자 개시코돈의 다형성, CYTB 유전자에 대
한 분석 결과에서 전체 서열에 대한mtDNA
계통분석을 뒷받침하는 증거들을 찾을 수 있었
다 먼저 에서 는. , D-loop 11-bp duplication motif
총 두 중에서 두 에서 관찰되었다125 19 (15.2%) .
반면 는 조사한 개체 모두에서, Large White du-

가 관찰되었고 집단에서plication motif Landrace
는 전혀 관찰되지 않았다(Fig. 2A). ND2 유전
자의 개시코돈 서열에 대한 분석에서 선택적
개시코돈 이 발견되었고 조사한 세 품종(AIC) ,
집단에서 서로 다른 빈도를 나타내었다. Duroc
은 와 두 가지 서열을 모두 갖지만ATA ATT ,

는 는 만인 것으Large White ATA, Landrace ATT
로 확인되었다 등 은 중국(Fig. 2B). Yang (2003)
재래돼지 품종에서17 ND2 유전자의 개시코돈
은 모두 이고 와 은ATA , Landrace Duroc ATT,

는 로 보고하였고 등Large White ATA , Lin

의 보고에서 는 서열을 나(1999) Landrace ATT
타내었다 전체 서열이 보고된(Table 2). mtDNA
모든 돼지 품종에서 ND2 유전자 개시코돈을
확인한 결과 를 제외한 유럽계, Italian wild boar
열들에서 아시아 돼지들은 모두 서ATT, ATA
열을 보였다. CYTB 유전자에 대한 분석RFLP
에서 Alu 과Ⅰ Hae 다형성은 개체들 사이에Ⅲ

서 완전히 연관된 양상으로 관찰되었고(Fig. 2C
와 이들 다형성은D), ND2 개시코돈의 AIC,

에서 의 출현과도 동일D- loop 11-bp duplication
한 양상을 나타내었다 은 돼지 품종 집. Table 3
단들에서 다형성 양상을 정리하여 mtDNA hap-

을 결정한 결과이다lotype .
세 품종의 돼지 집단들은 두 가지 hapotype
들로 구분되었다 집단은. Large White mtYD,

집단은Landrace mtLD만을 나타내고 집, Duroc
단은 두 가지 들이 모두 출현하였다haplotype

집단에 대한 의 분(Table 2). mtDNA haplotype
석 결과와 돼지 서열에 대한 계통분석mtDNA
결과를 비교해 보면 유럽과 아시아 계열의 돼,
지 품종들이 분지되는 양상과 에 의해haplotype
구분되는 양상이 동일함을 알 수 있었다 이는.
본 연구에서 분석한 이 어느mtDNA haplotype

Fig. 2. Detection of mtDNA polymorphism from pig breeds Duroc, Landrace and Large
White. A, 11-bp duplication patterns; B, Tsp509 -RFLP of ND2 gene; C and D,
RFLP of CYTB gene using by Alu and Hae , respectively. D, Duroc; LR,
Landrace; LW, Large White. M1 and M2 are the DNA size markers 50-bp and
100-bp DNA ladder, respectively.
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정도 유럽과 아시아 계통을 대표할 수 있는 염
기서열의 다형성을 내포하고 있기 때문으로 사
료된다 또한 이러한 결과는 이들 품종들의 품.
종형성과정에서 관여했을 모계선조 집단의 기
원을 추정할 수 있는 자료가 될 것으로 보인
다 와 세 품종 모. Landrace Duroc, Large White

두 품종 형성의 초기 단계에서 유럽계열의 야
생멧돼지를 가축화한데서 유래되었으며 세, 18
기 이후 아시아와의 교역을 통하여 아시아산
돼지 품종들을 도입하여 품종개량에 이용하였
으며 최근의 연구들은 아시아계열의 돼지를,
모계로 이용했다는 분자유전학적 증거들이 밝

Table 3. mtDNA haplotypes found in pig breeds determined in this study

Haplotype
Gene Duroc Landrace Large White

D-loop ND21) CYTB2) n % n % n %
mtYD Duplicated ATA AA-HA 19 15.2 0 0.0 76 100.0
mtLD Non-duplicated ATT AB-HB 106 84.8 40 100.0 0 0.0

1) is the sequence of the initiation condon of mitochondrial ND2 gene.
2) enzyme morphs digested with Alu (AA, AB) andⅠ Hae (HA, HB), respectively.Ⅲ

Fig. 3. Neighbor-joining tree based on genetic distances calculated from nucleotide similarity.
Number above bar indicates genetic distance.
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혀지고 있다 등(Watanabe , 1985; Jones, 1998;
등 등 등Giuffra , 2000; Okumura , 2001; Alves ,

2003).
이상의 결과를 종합해 보면 가지, 2 mtDNA

들을 보이는 품종은 적어도 둘haplotype Duroc
이상의 모계선조에서부터 유래한 것으로 사료
된다 또한 현재까지 정확한 경로를 추정할만.
한 자료는 없지만 품종 형성 이전 단계에서

와 이 동일한 모계선조에서 기원Landrace Duroc
했을 가능성은 대단히 높은 반면 품종, Duroc
의 일부는 이후 유입된 아시아 계열 돼지를 모
계로 이용하였다고 사료된다 본 연구 결과는.

품종 형성과정을 이해하는 데 중요한 자Duroc
료가 될 것이다 앞으로 전 세계에서 사육되고.
있는 다수의 집단뿐만 아니라 이들의 선Duroc
조로 추정되는 다른 품종에 대한 서열mtDNA
과 핵 유전자들을 대상으로 비교연구가DNA
수행된다면 아직까지 밝혀지지 않은 품종 형,
성과정을 이해하는데 보다 나은 결과를 산출해
낼 수 있을 것으로 사료된다.

요 약.

품종은 돼지 사육에 있어 산육성과 육Duroc
질 향상을 위해 이용되고 있다 본 연구는 육.
종에 많이 이용되는 품종의 모계 특이적Duroc
인 서열의 검색과 계통유전학적 유연관계의 정
립을 위하여 미토콘드리아 유전체의 전체 염기
서열을 결정하고 집단 내 다형성을 조사하였
다 전체 서열의 길이는 이. mtDNA 16,584-bp
고 과 유전자 영역에서는, D-loop tRNA, rRNA
삽입결실이 확인되었다 개의/ . 4 coding gene
(COⅡ, COⅢ, ND3, ND4 에서 불완전한 종결)
코돈을, ND4L과 ND2 유전자는 선택적 개시코
돈 양상을 보였다 집단에 대한 분석 결. Duroc
과 조절영역에서의 특이적인 중복 단위11-bp
가 일부 개체(15.2 에서 발견되었고%) , ND2의
개시코돈과 CYTB 유전자에서도 다형현상을 보
였다 각각의 유전자 영역에서의 다형성은 서.
로 연관되어 있었고 그 결과 집단은 크, Duroc
게 두 가지 으로 구분되었다 계통수haplotype .
에서 서열은 유럽계열 에Duroc mtDNA cluster

위치하였으나 분석과 기존에 연구결, haplotype
과들을 종합해 보면 품종은 여러 모계선Duroc
조 집단에서 기원한 것으로 보이며 유럽과 아,
시아 계열 모두가 품종 형성에 이용된 것으로
사료된다.
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