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ABSTRACT

The purpose of this study was to analyse of association between growth traits and single nucleotide polymorphisms (SNPs) 
polymorphism of phosphoglycerate kinase 2 (PGK 2) gene in pigs. The birth weight of piglet influences on weaning weight and 
survival rate that are import economic traits in pig industry. Also, these growth traits are representative factor to decrease a 
period getting to marketing weight as well as growth rate in pig. The PGK 2 is an isozyme that catalyzes the first 
ATP-generating step in the glycolytic pathwayand important enzyme related with energy metabolism. Twenty of SNPs were 
discoveredby genome structure analysis that compares the sequence on promoter and transcription region of PGK 2 gene in 
porcine chromosome 7. An association between PGK 2 SNPs and growth traits was analyzed in F2 reciprocal-crossbred population 
between korean native pig (KNP) and Landrace. Association analysis indicated that polymorphism of the PGK 2 gene promoter 
region has significant effects on weight at birth (p<0.01) and weight at 3 weeks of age (p<0.0001). These results suggest that 
PGK 2 gene polymorphism was associated with energy metabolism and physiological function of growth in pig.
(Key words : PGK 2, SNP, Pig, Birth weight, 3 weeks weight)

서    론

양돈 산업에 있어서 돼지의 성장 형질은 생산성과 수익성에 직결

된 중요한 경제 형질이다. 특히 자돈의 생시 체중과 이유 체중은

돼지의 성장 형질에 중요한 영향을 미치는 요인으로 보고되었다

(Wolter와 Ellis 등, 2001). SCA Feed Evaluation Unit (2000)에
서 발표한 자료에 따르면 자돈의 생시 체중이 1.2 kg 이상이면 자

돈의 생존율이 약 59% 향상됨을 보였고, 생시 체중이 0.5 kg 더

높으면 이유 시 체중은 1 kg 이상 더 증가됨을 확인하였다. Mahan
과 Lepine 등 (1991)에 의하면 이유 시 평균 체중이 2.8 kg 향상

되었을 때 105 kg 도달 일령은 15일 이상 감소되는 것으로 보고

하였으며, Campbell (1989)의 연구에서는 이유 시 체중 1.8 kg의

차이가 78일령에는 5.2 kg 차이를 발생시킨 것으로 보고되었다. 
Gondret 등 (2005)의 연구에서도 자돈의 생시 체중은 이유 체중

및 출하시까지 성장률뿐만 아니라 출하일령 단축과도 밀접한 연관

성이 있다고 보고되었다.
현재 돼지의 성장형질에 관련된 유전자에 대한 탐색이 활발히 이

루어지고 있다. 하지만 이러한 양적형질과 관련된 유전자들은 몇몇

소수만이 보고되고 있다. MC4R (Melanocortin-4 receptor) 유전자

는 에너지 중심조절에 중요한 G-protein 쌍의 receptor를 중심으로

발현하며, 자연적으로 발생하는 missense 변이는 지방의 축적, 성

장, 그리고 사료섭취 특성과 관계가 있는 것으로 보고되었다

(Faroogi 등, 2003; Henandez-Sanchez 등, 2003 Hinney 등

2003). 또한 Gerbens 등 (1998)에 의하면 H-FABP (heart acid- 
binding protein ; FABP3)와 A-FABP (adipocyte fatty acid- 
binding protein ; FABP4)의 유전적 다형성은 돼지의 근내지방 함

량, 등지방 두께 및 성장률과 연관성이 있다고 보고되었다. 기존에

연구 되었던 돼지의 성장형질과 관련되어 있는 유전자 이외에

PGK 2 (Phosphoglycerate kinase 2) 유전자는 돼지 7번 염색체에

위치하며, 해당 과정 7번째 단계에서 전이효소로 작용하여 1,3- 
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diphosphoglycerate에서 3-phosphoglycerate로 전환시켜 ATP 1
분자를 생성시키며, 포도당이나 과당을 피브루산으로 전환시킨다

(Chen 등, 2004). 또한 Chen (2004) 등에 의하면 정소상체에서

정자의 대사를 조절하는 것으로 알려져 있으며, 해당과정 경로의

동질효소로서 정자의 운동성을 위한 ATP의 요구를 제공하여 수컷

의 생식능력에도 관여하는 것으로 알려져 있다 최근에 PGK 유전

자는 이황화 환원효소로서 혈관형성 과정에서 종양의 확장과 전이

에 중대한 영향을 미치는 것으로 보고된 바 있다 (Lay 등, 2000). 
또한 효모를 포함한 모든 진핵 생물 효소의 기능적인 측면에서 높

은 보존력에 관여한다는 보고가 있다 (Mas 등, 1986). 게놈 염기서

열 분석 결과에 의하면 돼지 PGK 2 유전자는 인간, 말, 쥐에서와

같이 종분화적 상동성 (ortholog)으로 single-exon을 포함하는 유전

자로 확인되었다 (McCarry와 Thomas, 1987; Boer 등, 1987; 
Giese 등, 2002). 이러한 결과들을 정리해 볼 때 PGK 2 유전자는

돼지의 에너지 대사와 같은 생체 내 중요한 기능을 담당하고 있으

며, 성장 형질과도 관련되어 있을 것으로 추정 할 수 있다.
따라서 본 연구는 돼지 집단을 대상으로 해당과정 중 전이 및

동질효소로서 작용하여 에너지 대사에 영향을 미치고, 다양한 기능

에 관여하고 있는 PGK 2 유전자의 promoter 영역 및 tran- 
scription 영역을 대상으로 DNA 염기서열을 결정하고 새로운

SNP를 발굴하여 유전자형을 결정한 후 돼지의 성장 형질과의 연

관성을 분석하고자 수행하였다.

재료 및 방법

1. 공시재료

본 연구에 사용된 공시재료는 농촌진흥청 국립축산과학원의 순종

재래돼지 (Korean Native Pig, KNP) 5두와 Landrace 9두의 품종

간 교배를 통해 F1을 생산하고, F1 간의 교배를 통해 F2 집단 268
두를 생산하였다. 사용된 집단은 성장 형질인 생시 체중과 3, 5, 
12, 30 주령 체중 및 일당증체량의 기록을 보유하고 있다.
 
2. Genomic DNA 추출 및 농도 측정

Genomic DNA는 F2 집단 268두의 전혈을 채취한 후, Wizard 
genomic purification kit (Promega, USA)를 이용하여 genomic 
DNA를 추출하였다. 추출된 genomic DNA는 spectrophotometer 
(Nanodrop technologies. Inc. USA)를 이용하여 농도를 측정한

후, 50 ng/ul 로 보정하여 －20℃에 보관하면서 실험에 사용하였다.

3. PGK 2 유전자 증폭 및 염기서열 결정

PGK 2 유전자 내 SNP 발굴을 위하여, 각각 품종이 다른 재래

돼지, Duroc, Berkshire, Yorkshire, Landrace, Minipig 품종으로

부터 각각 8두씩 총 48두를 이용하였다. PGK 2 유전자의

promoter 영역 및 transcription 영역의 증폭 및 확인을 위한 8개

의 primer는 NCBI Genbank (Acession NO. AY500132.1)를 참

고하고 Oligo 6 (Molecular Biology Insights, Cascade, CO, 
USA) 프로그램을 사용하여 최종 반응산물이 600 bp 내외가 되도

록 제작 하였다 (Table 1). 8개의 primer는 양끝의 염기 서열이 모

두 중복되도록 제작하여 PGK 2 유전자의 정확한 염기서열을 얻을

수 있도록 하였다. PCR 반응은 PCR reaction buffer (500 mM 
KCl; 100 mM Tris-Cl, pH 8.2; 15 mM MgCl2 0.1% Triton 
X-100, TaKaRa Co, Japan) 2.5 ㎕, 2.5 mM dNTPs 2 ㎕, 10 
pmole/ul의 primer 각 0.5 ul, 50 ng/ul의 genomic DNA, 1unit의
Taq DNA polymerase (CoreBio)를 넣고 멸균증류수를 첨가하여

최종 부피를 25 ㎕가 되도록 하였다. 유전자 증폭은 Thermal 
Cycler PTC-0240 (MJ Research, Inc., MA, USA)를 이용하여

94℃ 10분간 pre_denaturation을 시작으로 94℃ 30초, 50~61℃
30초, 72℃ 70초를 1cycle로 하여 총 35 cycle 증폭 후 72℃에서

5분간 신장 반응을 수행하였다.  PCR이 끝난 후 5 ㎕의 PCR 증

폭산물은 1.5%의 agarose gel에서 전기영동을 통하여 확인하였다. 
PCR 반응을 통해 증폭된 산물은 유전자 증폭산물 정제 키트

(PCR Purification Kit, CoreBio PPHTS-30)를 이용하여 정제한

후, BigDye® Terminator (ver3.1) Cycle Sequencing Kit 
(Applied Biosystems)와 ABI 3730XL (Applied Biosystems)을
이용하여 직접 염기서열분석을 수행하였다.

4. PGK 2 유전자내 SNP 분석 및 유전자형 결정

개체별로 결정된 염기서열은 SNP 확인을 위하여 Lasergene 
SeqMan program (DNASTAR, Inc., USA)을 사용하였다. 확인된

SNPs는 PCR-RFLP 방법을 이용하여 유전자형을 결정하였다. 증

폭된 PCR 산물은 MboⅡ 제한효소 (5'-GAAGA(N)8
↓-3')를 처리

하여 5시간 동안 37℃에서 반응시키고 ethidium bromide가 포함

된 2.5% agarose gel에서 전기영동 후 UV상에서 확인하였다. 사

용된 primer 및 제한 효소는 Table 1과 같다.

5. 통계분석

돼지 각 개체의 유전자형과 성장 형질과의 연관성 분석을 실시하

였다. 연관성 분석은 SAS package (Version 9.01; SAS, Inst., 
Inc., Cary, NC)의 혼합 효과 모형 (MIXED)을 이용하였으며, 유

전자형의 효과와 유의한 형질들에 대해 최소 유의 검정차이에 대한

유의성을 조사하였다. 통계분석에 이용한 모형은 다음과 같다.

Yijklmn = μ + Si + Gj + Dk + eijklm

여기서 Yijklm: 도체형질 관측치, μ: 전체의 평균, Si: 아비에 대한

임의효과, Gj: 유전자형 효과, Dk: 도축차수, eijklm: 임의오차를 나

타낸다.
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Table 1. Primer and restriction enzyme for promoter and transcription region of PGK 2 gene in pig

Primer names * Sequence (5'→3') Annealing        
Tm (℃)

Product  size
(bp)

Restriction   
enzyme

PGK 2‐1 Forward 5'‐TTCCCAATAACGATAAAT‐3'
50 542 Mbo Ⅱ

Reverse 5'‐GATGTGGTTCCTTACTGTTCC‐3'

PGK 2‐2 Forward 5'‐TTCTCCAAAAATAAAAACTCT‐3'
50 525

Reverse 5'‐AAGAATGAAAAGCATACCTC‐3'

PGK 2‐3 Forward 5'‐CAAGGAAAAAACAGAAGCATA‐3'
55 596

Reverse 5'‐CACGTCCAGTTTGTCCAA‐3'

PGK 2‐4 Forward 5'‐GACCCGGTGCTTGGAAGATAG‐3'
57 685

Reverse 5'‐TGCGGCAGATTCACTCCC‐3'

PGK 2‐5 Forward 5'‐CATCCTACTGGAGAACCTTCG‐3'
61 603

Reverse 5'‐CCACAGTCCAAAGCCACC‐3'

PGK 2‐6 Forward 5'‐AGATTGGTGCCTCCCTGTTCG‐3'
61 628

Reverse 5'‐CCCATTCCTTGGTCTTTGCCT‐3'

PGK 2‐7 Forward 5'‐AGTGTTCCTTCCTACTGTTTT‐3'
61 582

Reverse 5'‐GCAGCAGAAATGAATCC‐3'

PGK 2‐8 Forward 5'‐AGGCTAGGGGTCGAATCA‐3'
55 425

Reverse 5'‐GATGCCTGACCCACTGAGCAA‐3'

*: Position using the GenBank AY500132.1 sequence as the reference.

결과 및 고찰

1. 돼지 PGK 2 유전자의 SNP 및 유전자형 분석

PCR 및 직접 염기서열분석을 통하여 PGK 2 유전자에서 20개

의 SNP를 발견하였다 (Fig. 1). 현재까지 Genbank에 돼지 PGK 2
유전자는 42개의 SNP가 보고되어 있으나, 성장형질과 연관된

SNP는 아직 보고되어 있지 않다. 단일염기다형성 (SNP)은 DNA
염기서열에서 하나의 염기 변화로 인한 아미노산의 변화를 유발하

여 단백질의 기능에 작용함으로서 여러 형질에 큰 영향을 미친다. 
그러므로 SNP와 형질과의 관련성 연구에 주재료가 된다

(Chasman, 2001 Sunyaev 등, 2001). 본 연구를 통하여 발견된

20개의 SNP는 Genbank SNP database와 비교한 결과 g.2093 C 
> T (exon 영역), g.2643 G > A, g.2644 T > C, g.2653 G > A
(3'-UTR 영역) 등 4개의 SNP를 제외한 16개의 SNPs는 모두 신

규 SNP로 확인 되었다. 그리고 총 20개의 발견된 SNP들 가운데

11개는 promoter 영역에서, 6개는 exon 영역에서, 4개는

3'-untranslated region (UTR) 영역에서 확인이 되었으며, g.2161 
A > C SNP는 단백질 아미노산 구조에 변화를 주는 Missense 
SNP로 확인되었다. 발견된 20개의 SNP중 연관불균형과 다형성을

고려하여, g.122 T > G SNP를 재래돼지와 Landrace의 F2 집단

268두를 대상으로 PCR-RFLP 방법을 통하여 유전자형을 조사 하

였고, 대립유전자빈도 분석을 수행하였다 (Table 2). 확인 결과 GG
유전자형은 2개의 band로 92 bp와 450 bp로 절단되어 2개의

band로 나타났으며, GT형은 절단되지 않는 542 bp와 절단된 92 
bp 와 450 bp 등 3개의 band로 나타났다. TT형은 절단되지 않는

542 bp 1개의 band 만 나타났다. 유전자형 빈도는 GG형, GT형, 
TT형이 각각 40두 (14.9%), 128두 (47.8%), 100두 (37.3%)로 나

타났다. 또한 SNP 확인을 위하여 사용된 재래돼지․Duroc․
Berkshire․Yorkshire․Landrace․Minipig 등 6개 품종에 대한

유전자형 및 대립유전자 빈도는 Table 3에 제시하였다. Table 3의

유전자형 빈도는 g.235 G > A, g.240 A > G,  g.263 A > G, 
g.365 G > A, g.536 C > T, g.638 G > A, g.2477 T > G, g.2643 
G > A, g.2644 T > C, g.2653 G > A 총 10개의 SNP 는 연관불

균형의 정도가 매우 높음을 알 수 있으며, 또한 g.651 G > A, 
g.714 T > G, g.810 A > G, g.1523 G > A, g.1823 T > C, 
g.1874 A > G, g.2093 T > C, g.2161 A > C 등 총 8개의 SNP 
들 역시 연관불균형 정도가 매우 높으나 그 다형성이 높지 않음을

확인하여,  g.122 T > G 등 1개의 SNP 유전자형 효과를 분석하

였다.
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CGAACTGCCA AACTATTTCC CTAACAGCTG TAGCATACCT TATTCCCAAT AACGATAAAT GAGATGTTCT ATTGCTGTGC ATCTTTGACG
ATGCTGTCAG AATGTTGGAT GTTAGCCATT AGAAGAGTAT GGCGATATCA TTAACTATCT AGGAATGGAA TTGCTGGGTC ATATGGTAAC 
TTCATGTTTA ATATTTTGAA AAAATATCAA GGCGTCCTCT AAACTGACTA CACCATTTCGCATTCCTACC AGCAATATGC GAGGGTACCA 
ACTTTTCCTC ATCCTAGTCA ACTTTGTTAC TGTCTTTTTC AAATTTTAGC CATCCTCTAA AATAGTTTTG TCAAAACCTT CCTGCTACAT 
ATTTAGTTCA TGCAACTTAT AGAAACTGCT ATAATAATTG CAAAGCCCGT TTTCATTCCT AAACCTATCA GCCATATATA TACTTTCTCC 
AAAAATAAAA ACTCTTACTC ATTTTCAGTT CAGATGTTTT CATTCTCATG AAACTATGCC TGTTTTCAGC TGAATTTCAA AGTTATGCAG 
GTAGTGAAAC AGAGAGAGGA GAGGGAACAG TAAGGAACCA CATCATAACT TTGTAGCCTG AAAGAAATGT CACCATTACC TTGAGGGGTT 
TACTGATACT CTGTGCTATG ATCTTATCAC ATTTCTCCCA AAGAAGCCAC CAAGCATTCT CTCACGGTAG TATGAGAACA GGAGAAGAAA
GCTAGTGAAA ATACTGTATA TTCACCCCAC GCTGGAATAT ACCTAAAACC AAAGGCTCAT ACCAAGCTAT GCTCTTAACA GAAATATTTG
TCAAGACAAG GAAAAAACAG AAGCATATTA TGTTGCCTTG AATAAACAAG GTTTCATAGA CCCATTCTTT CAAATCTTTC CTTTAATTTG 
GCAGGGCACA AGTTTCTACA CTCAATATAA TTAGGATTTC ACATGGGGGG AGGTATGCTT TTCATTCTTT TAAAAGAATA AAAGCAATTG 
TTAAAAAAAA AAAAAATGTC AAAAAGAACC AGCAGGAGGC TTGGACGTCA GGACTCCTCT TCTTTCAGGG TTTCTTCACC TCTTCAACTG    
TCACCCCAAG CCACCAGATA TCACTAGTCT AGTCTTCAGC CCTGGCTCGT AGAATCTGCA CCACGCGTCT CCAAATCCCG ATTGACAGGA 
CGATTGGACC AATCACAGAG CCAGGTTTCC TTGCCCCGGT CCAATCATGG CTGCCATGTG GGAGACCCGG TGCTTGGAAG ATAGGGGCGG 
GCCAAGAGGA AGGGCGTTAG GAAACGCCAT CCGCGCAACA TCGCAGCAGC AGTGAAGTGG TTCCCTGCAA CATCGGGATC TAAGTGTTAG 
CCTGTCTTCG TATTGTCAAA ATGTCTCTTT CTAAGAAGTT AACTTTGGAC AAACTGGACG TGAAAGGGAA ACGAGTCATC ATGAGAGTAG  
ACTTCAATGT TCCCATGAAG AGGAACCAAG TTACAAACAA CCAAAGAATC AAGGCTTCCC TCCCAAGCAT CAGATACTGC CTAGATAACG 
GAGCCAGGTC AGTAGTTCTC ATGAGTCATT TAGGTAGACC TGATGGTGTT GCGATGCCTG ATAAATACTC CTTAGAGCCG GTGGCTGCTG 
AACTCAAATC CTTGCTGGGG AAAGACGTTC TGTTCCTAAA AGACTGTGTG GGCTCAGAAG CAGAGCAAGC TTGTGCCAAC CCACCTGCGG 
GTTCAGTCAT CCTACTGGAG AACCTTCGCT TTCATGTGGA AGAGGAAGGG AAGGGCCAAG ATCCTTCTGG GAATAAGCTG AAAGCTGAGC  
CAGATAAAGT AGAAGCCTTC CGCGCATCGC TCTCCAAGCT GGGGGATGTG TATGTCAATG ATGCTTTTGG CACGGCTCAC CGGGCTCACA 
GTTCCATGGT GGGAGTGAAT CTGCCGCAGA AGGCATCTGG ATTCCTGATG AAAAAGGAGC TGGATTACTT TGCCAAAGCC TTGGAAAACC 
CAGAGAGACC CTTTCTGGCT ATCCTTGGTG GAGCTAAAGT GGCAGACAAG ATCCAACTCA TCAAAAATAT GCTGGACAAA GTCAATGAGA 
TGATTATTGG TGGCGGAATG GCCTTTACCT TCCTTAAGGT ACTCAACAAC ATGGAGATTG GTGCCTCCCT GTTCGACAAA GAGGGAGCCA
CGATTGTCAA AGAGATCATG GCCAAAGCTG AAAAGAATAG GGTGAACATT ACCTTTCCTG TTGACTTTGT CATTGCTGAC AAGTTTGAGG 
AAAATGCTAA GGTTGGCCAG GCCACGGTAG CGTCAGGTAT ACCTGCCGGC TGGGTGGCTT TGGACTGTGG TCCTGAGACC AACAAGAAGA 
ATGCACAAGT TGTGGCCCGA GCCAAGCTAA TTGTGTGGAA TGGACCTTTA GGGGTCTTTG AATGGGATGC CTTTGCTAAT GGAACGAAAG 
CCCTCATGGA TGAAATTGTG AAAGCCACCT CCAAGGGCTG TATCACTATT ATAGGAGGTG GAGACACGGC CACTTGCTGT GCCAAATGGA
ACACTGAAGA TAAAGTCAGT CATGTGAGCA CTGGAGGAGG TGCCAGTCTA GAGCTTCTGG AAGGTAAAGT CCTTCCTGGA GTGGAGGCTC 

TCAGCAATCT GTAGTTGATA GTGTTCCTTC CTACTGTTTT CTGTGCACAG CCTTTAAGTC AACTTAGTGC TTTTACATCT CAACTTGACT 
TTTGTTAAAA TCTACCCCTC CATCAAGACT CAGGCAAAGA CCAAGGAATG GGCCATCAGG AACTCTTAAC ATCAGCTTAA CAGTACAACT 
CATTTTTGTT CTGTGATGCA TTTGCCTACT GTCTTAAAGA TCTCATTTGA ACTTCACTGT TGTAATTCAT AGAAAGTGAG CTGCCTATTA    
AAGTGAATTG AATAAGCTGA ATTTCCTTCT CTTTTAATTT TAGACCAGCT TTATTATTGT TTTACCATTT GAAACATGGA AACCAAACCA 
AAGGTGCTAA GGAAGGGTGG GGTACAAGGT GACAAATTTT TATTTTTATT TTTTGTCTTT TTAGGGCCAC ACGCATGGCA CATGGAGGTT 
CCTAGGCTAG GGGTCGAATC AGAGCTGTAG CTGCCAGCCT ATGCCACAGC CTCACCAGAT CCCAGCCATG TCTGTGACCT ACACCACAGC 
TAATGGCAAT GCCGGATCCT TAACCCACTG AGTGAGGCTT AGCCGGATTC ATTTCTGCTG CACCACGAAG GGAACTCCGA AGGTGATAAA  
TTATTAAATA ATGAAAGTGT CCCAATAAAC TGAGAAAAAT AATTGCATTT AAGAACTCAT GGGTAGCATT AAAGCTCCAC TAAGAGGAAA 
GTTTTACTAA ATAAGAAGAG AAATAAAAAA TACTTATTAA CTCAAGAAGT TAAAAAAAAA AAAAGGGAGT TCCCATCATG GCTCAGCTGA 
AATGAATCTG AGTAGCATCC ATGAAGATGC AGATTCAATC CCTGGCCTTG CTCAGTGGGT CAGGCATCTG GGGTTGCCGT GCACTCTGGT 
GTAGGTCACA GATGTGGGTC AGATC

*g.154 (Del)*g.122 T>G

*g.235 G>A *g.240 A>G *g.263 A>G

*g.365 G>A

*g.536 C>T

*g.638 G>A *g.651 G>A *g.714 T>G

*g.810 A>G

SNP

**g.1523 G>A

**g.1823 T>C **g.1874 A>G

**g.2093 T>C

**g.2161 A>C

**g.2477 C>T

**g.2644 T>C

***g.2653 G>A***g.2643 G>A

Fig. 1. A sequence alignment the PGK 2 gene of pig (Genbank accession No. AY500132.1). 
                   * Promoter region,  ** Single-exon region,  *** 3'-UTR region.

2. 돼지 PGK 2 유전자내 SNP와 성장형질과의 연관성

분석

SNP와 성장 형질과의 연관성 분석을 위하여 발굴된 20개의

SNP를 재래돼지와 Landrace F2 268두의 성장 형질과의 연관성

분석을 해 본 결과, promoter 영역의 g.122 T > G SNP는 3주령

체중 (p<0.001) 및 생시 체중 (p<0.01)에서 유의적인 차이가 관찰

되었으나, 5, 12, 30 주령 체중 및 일당증체량은 유의적 연관성을
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Table 2. Genotype and allele frequency of SNP in porcine PGK 2 gene promoter region

 SNP position No. of Animal Genotype Allele frequency

 g.122 T>G 268
GG GT TT G T

0.15(40*) 0.48(128*) 0.37(100*) 0.39 0.61

*: Number of pig

Table 3. Genotype and allele frequency of SNPs in the six pig breeds PGK 2 gene

Breeds   SNP   SNP SNP SNP

GG TG TT G T AA AG GG A G AA AG GG A G CC CA AA C A
KNP* 0 3 5 0.19 0.81 0 3 5 0.19 0.81 0 0 8 0.00 1.00 8 0 0 1.00 0.00
Duroc 4 4 0 0.75 0.25 4 3 1 0.69 0.31 0 0 8 0.00 1.00 7 0 1 0.88 0.12
Berkshi re 5 1 2 0.69 0.31 5 1 2 0.69 0.31 0 1 7 0.06 0.94 7 0 1 0.88 0.12
Yorkshi re 8 0 0 1.00 0.00 8 0 0 1.00 0.00 4 1 3 0.56 0.44 8 0 0 1.00 0.00
Landrace 0 3 5 0.19 0.81 0 4 4 0.25 0.75 0 0 8 0.00 1.00 8 0 0 1.00 0.00
Minipig 4 3 1 0.69 0.31 4 3 1 0.69 0.31 0 0 8 0.00 1.00 4 0 4 0.50 0.50

AA A-Del AA A-Del CC CT TT C T AA AG GG A G CC CT TT C T
KNP* 4 4 0.50 0.50 5 3 0 0.81 0.19 8 0 0 1.00 0.00 4 0 4 0.50 0.50
Duroc 8 0 1.00 0.00 1 3 4 0.31 0.69 7 1 0 0.94 0.06 1 0 7 0.13 0.87
Berkshi re 8 0 1.00 0.00 2 1 5 0.31 0.69 6 2 0 0.88 0.12 3 0 5 0.38 0.62
Yorkshi re 8 0 1.00 0.00 0 0 8 0.00 1.00 1 3 4 0.31 0.69 0 0 8 0.00 1.00
Landrace 8 0 1.00 0.00 4 4 0 0.75 0.25 8 0 0 1.00 0.00 5 0 3 0.63 0.37
Minipig 6 2 0.75 0.25 2 3 3 0.44 0.56 8 0 0 1.00 0.00 1 0 7 0.12 0.88

AA AG GG A G GG AG AA G A CC CT TT C T AA AG GG A G
KNP* 0 3 5 0.19 0.81 5 3 0 0.81 0.19 8 0 0 1.00 0.00 0 2 5 0.12 0.88
Duroc 4 3 1 0.69 0.31 1 3 4 0.31 0.69 6 1 1 0.81 0.19 3 4 1 0.62 0.38
Berkshi re 5 1 2 0.69 0.31 2 1 5 0.31 0.69 6 0 2 0.75 0.25 1 3 4 0.31 0.69
Yorkshi re 8 0 0 1.00 0.00 0 0 8 0.00 1.00 8 0 0 1 0 0 3 4 0.19 0.81
Landrace 0 4 4 0.25 0.75 4 4 0 0.75 0.25 8 0 0 1.00 0.00 0 3 4 0.19 0.81
Minipig 4 3 1 0.69 0.31 1 3 4 0.31 0.69 8 0 0 1.00 0.00 4 2 1 0.62 0.38

AA AG GG A G AA AG GG A G AA AG GG A G CC CT TT C T
KNP* 5 3 0 0.81 0.19 8 0 0 1.00 0.00 0 0 8 0.00 1.00 0 2 5 0.12 0.88
Duroc 1 3 4 0.31 0.69 7 0 1 0.88 0.12 0 1 7 0.06 0.94 3 4 1 0.62 0.38
Berkshi re 2 1 5 0.31 0.69 8 0 0 1.00 0.00 0 1 7 0.06 0.94 1 3 4 0.31 0.69
Yorkshi re 0 0 8 0.00 1.00 3 1 4 0.44 0.56 4 2 2 0.62 0.38 0 3 4 0.19 0.81
Landrace 4 4 0 0.75 0.25 8 0 0 1.00 0.00 0 1 7 0.06 0.94 0 3 4 0.19 0.81
Minipig 1 3 4 0.31 0.69 8 0 0 1.00 0.00 0 0 8 0.00 1.00 4 2 1 0.62 0.38

AA AG GG A G TT TG GG T G CC CT TT C T AA AG GG A G
KNP* 5 3 0 0.81 0.19 0 0 8 0.00 1.00 8 0 0 1.00 0.00 5 2 0 0.75 0.25
Duroc 1 3 4 0.12 0.88 0 0 8 0.00 1.00 8 0 0 1.00 0.00 1 4 3 0.38 0.62
Berkshi re 2 1 5 0.31 0.69 0 1 7 0.06 0.94 5 2 1 0.75 0.25 4 2 1 0.62 0.38
Yorkshi re 0 0 8 0.00 1.00 4 3 1 0.69 0.31 8 0 0 1.00 0.00 3 1 1 0.44 0.56
Landrace 4 4 0 0.75 0.25 0 0 8 0.00 1.00 8 0 0 1.00 0.00 3 3 1 0.56 0.44
Minipig 1 3 4 0.31 0.69 0 0 8 0.00 1.00 8 0 0 1.00 0.00 1 1 4 0.19 0.81

Genotype Al lele
frequency Genotype Alle le

frequency Genotype Genotype Al lele
frequency

Allel e
freque ncy

g.714
T>G

g.651
G>A

g.638
G>A

g.536
C>T

g.365
G>A

g.810
A>G

g.1523
G>A

g.1823
T>C

g.1874
A>G

g.2093
T>C

g.2161
A>C

g.2477
C>T

g.2643
G>A

g.2644
T>C

g.2653
G>A

g.122
T>G

  g.154-
Del

g.235
G>A

g.240
A>G

g.263
A>G

* KNP; Korean native pig.

확인할 수 없었다 (Table 4). 또한 6개 품종간 다형성을 보인 다른

19개의 SNP도 성장형질과의 유의적 연관성을 확인 할 수 없었다. 
유의적 연관성이 확인된 g.122 T > G SNP의 경우 GT 및 GG 유

전자형이 TT 유전자형 보다 생시 체중에서 더 우수한 효과를 보였

으며, 3주령 체중에서도 GT 및 GG 유전자형이 TT 유전자형에

비하여 더 우수한 것으로 확인되었다 (Table 4). Gondret 등

(2005)에 의하면 생시 체중은 이유 시 체중에 영향을 주어 출하시

까지 돼지의 성장률뿐만 아니라 출하 일령 단축 및 출하 체중 증가

와도 밀접한 연관성이 있다. 또한 김 등 (2005)의 연구에 의하면

성장률에 관여하는 FABP3 유전자의 promoter 상에서 발견된 신

규돌연변이가 한국재래돼지와 Landrace 교배조합의 F2 집단에서

초기 성장 단계라 할 수 있는 생시, 3주, 5주, 12 주령 체중과는

유의적 연관성을 보인다. 본 연구에서도 생시 체중은 이유 시 일령

인 3 주령 체중과 높은 유의적 연관성이 확인됨을 알 수 있었다.
돼지의 성장 형질에 대한 QTL 연구에서 성장에 관여하는 다양

한 유전자들이 품종간의 차이를 나타내지만 돼지 4, 6, 7번 염색체
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Table 4. Least square means and standard error on phenotypic measurements from growth trait of pig by PGK 
2 genotypes

SNP  Growth  trait 
Genotype 　

P‐value
GG (40*) GT (128*) TT (100*) 　

 g.122 T > G

BW 0 1.271 ± 0.433a 1.290 ± 0.420a 1.121 ± 0.360b 0.01

BW 3 5.121 ± 0.400a 5.199 ± 0.421a 4.460 ± 0.401b 0.0001

BW 5 7.312 ± 0.290 7.300 ± 0.143 6.770 ± 0.129 0.057

BW 12 23.677 ± 0.977 24.123 ± 0.525 23.001 ± 0.442 0.15

BW 30 86.799 ± 2.431 87.213 ± 1.564 87.607 ± 1.501 0.933

　 ADG (kg) 0.480 ± 0.011 0.479 ± 0.005 0.469 ± 0.008 　 0.822

BW 0, BW 3, BW 5, BW 12, BW 30 are body weight at birth, 3, 5, 12, 30 weeks of age, respectively (kg).  
ADG (g), average daily gain
*: Number of pig
a,b Means with different superscripts within row are significantly different (P<0.05).

에서의 높은 유의성이 인정되었다 (Andersson 등, 1994; Wang 
등, 1998; Marklund 등, 1999; Ovilo 등, 2002; Sato 등, 2003). 
이 중에서도 growth hormone, insulin-like growth factor, TGF-
β, Leptin과 수용체 등은 세포 분화 및 조직 형성을 상위에서 조

절하는 조절인자들이 배 발생 과정에서부터 중요한 역할을 수행하

며, 이들 유전자의 다형성은 표현형에 직․간접적으로 많은 영향을

미치는 것으로 연구 되어 지고 있다 (Brab 등, 2001; Kennes 등, 
2001; Laere 등, 2003; Kopency 등, 2004; Louveau 등, 2004).

이상의 연구 결과로 판단하여 볼 때 현재 돼지 PGK 2 유전자는

돼지의 성장 형질에 관여한다는 연구 결과는 없다. 그러나 해당과

정 중 전이 및 동질효소로서 작용하여 에너지 대사에 관여하며 유

전자의 기능에 영향을 줄 수 있는 PGK 2 유전자의 promoter 영

역내의 SNP가 생시 체중 및 3주령 체중과 유의적 연관성이 있음

을 확인하여, 건강한 자돈 및 종돈을 조기 선발하는 DNA marker 
로 개발하는데 활용 함으로서 향후 국내 양돈산업에 크게 기여할

수 있을 것으로 판단된다. 그리고 연구 대상을 다른 품종으로 확대

하여 돼지 PGK 2 유전자에 대한 추가적인 연구가 이루어 져야 할

것으로 사료된다.

요    약

자돈의 생시 체중은 자돈의 이유 체중 및 생존율에도 크게 영향

을 미친다. 또한 출하 시까지 돼지의 성장률 뿐만아니라 출하 일령

단축 및 출하 체중과도 밀접한 연관성이 있는 것으로 알려져 있다. 
본 연구는 돼지 7번 염색체의 PGK 2 (phosphoglycerate kinase 
2) 유전자의 promoter 영역 및 transcription 영역에 해당하는

DNA 염기서열을 유전체 구조분석을 통해 20개의 SNP (Single 
Nucleotide Polymorpism)를 발굴하였고, 발굴된 SNP 중 PGK 2 
유전자의 전사 조절 영역 내 g.122 T > G 다형을 재래돼지와

Landrace를 이용한 F2 집단 268두 자돈의 성장 형질과의 연관성

분석을 실시한 결과, 생시 체중 (p<0.01) 및 3주령 체중 (p<0.001)
에서 통계적으로 고도의 유의적 연관성이 있음을 확인 할 수 있었

다. 따라서 본 연구를 통하여 확인된 PGK 2 유전자의 promoter 
영역 내 성장 형질 관련 SNP는 건강한 자돈 및 종돈을 조기 선발

하기 위한 유전자 marker로 활용 가능성을 제시하였다.
(주제어: 포스포글리세레이트 카이나제 2 유전자, 단일염기다형성,  

돼지, 생시체중, 이유체중)  
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