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서   론

일반적으로 어식성이 강한 어종은 배합 사료의 단백질원으로
서 어분의 의존도가 높은 것으로 알려져 있다(Suzuki, 2019). 
어분은 주로 원료가 되는 대상종의 어획량이나 국제 정세에 의
해서 거래 가격, 유통량, 품질에 크게 영향을 받기 때문에, 종
종 예기치 못한 수급 불균형 문제가 나타나고 있다(Hua et al., 
2019). 또한 어분의 원료가 되는 어종은 그 자체로서 천연 자원
이기 때문에 이들의 남획은 자원의 고갈이나 해양생태계에 부
정적 영향을 미칠 우려가 있다(Worm et al., 2006). 따라서 수산
양식산업의 지속적인 발전을 위해서는 어분 함량을 낮춘 고단
백질 대체원료 개발과 더불어 이를 기초로 하여 저어분 혹은 무
어분 사료공급조건하에서도 어류의 성장을 향상시킬 수 있는 
품종 개량에 관한 연구개발이 필요한 실정이다. 해산어류는 육

상동물 혹은 담수어에 비해 육식성이 강하고 단백질 요구량이 
높아 사료원료 중에서 단백질원의 비율이 높기 때문에 어분을 
대체할 수 있는 단백질 원료에 관련된 연구가 여러 해산어류에
서 진행되어 왔다(National Research Council, 1993). 유럽농
어(European bass Dicentrarchus labrax)에 있어서는 사료중의 
어분을 식물성 단백질 혼합물로 대체함으로써 통상의 배합사
료공급조건하에서 사육된 개체와 유사한 성장률이 확인되었다
(Kaushik et al., 2004). 한편, 대서양 대구(Atlantic cod Gadus 
morhua)에 있어서는 밀글루텐과 대두농축단백 등의 식물성 단
백질 혼합물의 함량을 50% 이상으로 공급한 개체의 성장률은 
통상의 배합사료공급조건하에서 사육된 개체와 비교하여 성장
률과 사료전환율이 낮아지는 경향이 나타났다(Hansen et al., 
2007). 방어(yellowtail Seriola quinqueradiata)에 있어서는 식
물성 플랑크톤 유래의 불포화 지방산과 사료유인제를 무어분 
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사료에 혼합 첨가함으로써 무어분 사료공급조건하에서 빈번하
게 발생했던 성장율 저하의 문제를 대폭 개선할 수 있게 되었다
(Seong et al., 2022). 우리나라 및 일본의 주요 양식어종인 참돔
(red sea bream Pagrus major)에 있어서는 어분의 대체원료로
서 대두박, 옥수수 글루텐 가루, 미트밀 등의 식물성단백질원을 
이용하여 저어분 사료의 유효성을 검토한 연구가 보고된 바 있
다(Aoki et al., 2000). 또한 어유의 대체원료로서 식물성 플랑
크톤의 유효성에 대한 연구가 최근 활발히 진행되고 있는 실정
이다(Seong et al., 2020). 이와 같이 어분을 대체할 수 있는 사
료원료의 개발 및 이용성을 높이기 위한 연구가 다양한 해산어
종을 대상으로 진행되어오고 있으며 최근에는 저어분 혹은 무
어분 사료공급조건하에 있어서도 성장률과 사료효율을 향상시
키기 위한 선발육종에 관한 연구 또한 활발하게 진행되고 있다. 
특히 저어분 사료공급조건하에서 2세대에 걸쳐 선발육종을 통
해 생산된 붉은점산천어(amago salmon Oncorhynchus masou 
ishikawae)의 경우에는 선발육종 전과 비교하여 성장률과 사료
효율이 대폭 향상되었다(Yamamoto et al., 2015). 4세대에 걸쳐 
선발육종에 의해 생산된 무지개 송어(rainbow trout Oncorhyn-
chus mykiss)는 통상의 배합사료보다 무어분 사료공급조건하
에서 고성장 계통의 생산에 성공하였으며, 이들 계통과 사료간
의 교호작용 또한 확인되었다(Overturf et al., 2013). 대서양 연
어(Atlantic salmon Salmo salar)에 있어서는 12세대 이상에 걸
친 장기간의 선발육종을 실시한 결과, 사료 중의 어분 함유율이 
30%이하인 저어분 사료공급조건하에서도 고성장 계통의 생산
에 성공하였다(Aas et al., 2019). 한편, 방어(S. quinqueradiata)
에 있어서는 선발육종을 통한 계통간의 성장 및 사료에 따른 성
장의 차이는 확인되었으나, 각 계통과 사료간의 교호작용은 확
인되지 않았다(Akita et al., 2021).
소속 연구소인 일본 긴키대학 수산연구소에서는 현재까지 참
돔을 비롯하여 참다랑어(Pacific bluefin tuna Thunnus orien-
talis; Sawada et al., 2005), 흑점줄전갱이(striped jack Pseu-
docaranx dentex; Harada, 1984; Harada et al., 1984), 잿방어
(greater amberjack Seriola dumerili; Miyashita and Kumai, 
2000) 등 다양한 어종을 대상으로 전주기양식에 성공한 바 있
다. 특히 참돔은 지난 반세기 이상에 걸쳐 지속적으로 선발육종
(집단 선발) 및 교배육종을 시행한 결과, 자연산 참돔에 비해 성
장속도가 2배가량 빠른 계통인 긴다이 참돔®의 생산에 성공하
였다(Murata, 1997; Kato, 2002, 2023). 또한 소속 연구소에서
는 선발육종 1세대에서 7세대에 이르기까지 4세 성어의 성장형
질에 있어서의 세대간의 평균 실현 유전율(realized heritability, 
h2)을 분석한 결과, 이들 계통에 있어서의 유전율은 0.33으로 나
타났다(Murata et al., 1996). 특히 5세대에서 7세대에 있어서는 
0.78의 높은 유전율이 나타났던 것으로 미루어 볼 때, 참돔에 있
어서의 성장형질은 유전적영향을 강하게 받고 있음이 확인되었
다(Murata et al., 1996). 다만 이들 선발계통은 냉동 정어리를 
사용한 생사료 혹은 어분이 다량 함유된 통상의 배합사료 공급

조건하에서 선발육종을 실시해왔기 때문에 저어분 혹은 무어분 
사료의 공급조건하에 있어서는 고성장 계통의 생산이 가능할지
에 대해서는 명확하게 알려진 바가 없다. 이에 소속 연구소에서
는 과거 수년간 저어분 혹은 무어분 사료만으로도 고성장이 가
능한 계통을 생산하기 위한 선발육종 연구를 수차례 시도해 왔
으나 대상어의 세대 교체 간의 기간(수정란이 성장 및 성숙에 따
라 배우자를 배출할 수 있게 될 때까지의 기간)과 해당 형질의 
고정 및 충분한 계통의 확보까지 막대한 노력과 비용이 요구되
는 등의 현실적인 문제로 인해 주목할 만한 성과를 내지 못하고 
있는 실정이다(Murata, 1997; Kato, 2002).
본 연구에서는 긴다이 참돔®을 대상으로 무어분 사료공급조
건하에서 이들의 성장에 미치는 유전적 영향을 차세대 염기서
열 분석(next-generation sequencing, NGS)에 기반한 유전체 
분석 방법을 사용함으로써 어분 함유량이 낮은 사료에 있어서
도 고성장 계통의 생산 및 이용가능성을 검토하기 위한 기초자
료를 제공하는 것을 목표로 수행되었다. 구체적으로는 긴다이 
참돔®의 복수의 어미집단으로부터 자연산란법에 의해 얻어진 
개체를 대상으로 통상의 배합사료와 무어분 사료의 공급조건하
에서 36주간 사육실험을 통해 각 개체들의 성장에 관련된 데이
터를 수집하였다. 이후, MIG-seq (muitiplexed ISSR Genotyp-
ing by sequencing; Suyama and Matsuki, 2015)을 통해 얻어
진 단일 염기 변이(single nucleotide variant, SNV)를 토대로 
혈연계수(kinship coefficient; Manichaikul et al., 2010)를 산출
함으로써 무어분 사료 공급조건하에 있어서 추정어미의 내역
을 조사하고 이들의 성장에 미치는 유전적 영향을 분석하였다.

재료 및 방법

실험어 사육관리 및 사료조성

본 연구는 소속연구소의 선행연구에서 사육한 실험어의 일부
를 사용하여 연구를 수행하였다(Takakuwa et al., 2023). 사육
관리 및 사료조성에 관한 내용은 선행연구에서 자세히 기재되
어있기 때문에 본지에서는 주요 정보에 대해서만 간단히 설명
하면 다음과 같다. 본 연구는 일본 긴키대학 수산양식종자센터 
스사미 사업장에서 양성된 참돔(관리 계통명, 15-B)인 암컷 21
개체(유래집단, JS-1-15)와 수컷 16개체(유래집단, JS-3-15)를 
어미집단으로하고, 2020년 2월 4일 육상수조내에서의 자연산
란법으로부터 얻어진 개체를 실험어집단으로 하였다. 이후, 긴
키대학 수산연구소 우라가미 실험장에서 무어분 사료공급(이
하, 무어분구)과 통상 배합사료공급(이하, 대조구)의 두 실험구
로 나누어 각각의 해상 가두리(2×2×2 m) 3개에 최초 평균체
중 16.7 g의 실험어를 100개체씩 총 600개체를 수용하여 2020
년 6월 3일부터 2021년 2월 8일까지 36주간 사육실험을 행했
다. 일반 가두리 양식현장에서의 방식과 동일하게 실시하였으
며, 사육기간 동안의 수온은 17.8–26.8°C로 평균 22.3°C였다. 
사료공급은 1일 2회(08:30, 15:00)를 주 6일로 설정하여 만복 
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공급하였다. 사료조성 중 무어분구와 대조구에 있어서 공급 사
료의 조단백질 및 조지질 함량은 조단백질은 각각 52%, 53%, 
조지질은 두 실험구 모두 15%로 동일한 조건으로 사육하였다. 
사육실험 종료 후, 총 6개의 해상 가두리로부터 생존해 있던 실
험어를 각각 30–40개체씩 추출하여 이들 실험어의 체중을 측
정하였다. 그 결과, 무어분구 134개체, 대조구 117개체와 이들
의 어미집단 중 4개체가 폐사함에 따라 최종적으로 암컷 17개
체 및 수컷 16개체를 대상으로 성장에 미치는 유전적영향을 분
석하였다. 본 연구는 동물의 실험에 관한 긴키대학 수산연구소
의 윤리적 규정에 따라 동물의 고통을 최소화하기 위해 노력하
였으며, 긴키대학 수산연구소의 동물실험 윤리위원회의 연구 
승인(2019-2022)을 얻은 후 실시하였다.

genomic DNA의 추출 

어미집단과 각 개체로부터 가슴지느러미의 일부를 절취하여 
Allprotect Tissue Reagent (Qiagen, Hilden, Germany)에 옮긴 
후 4°C에서 조직내에 보존액이 침투되도록 24시간 동안 전처
리를 한 뒤, -40°C 냉동고에 동결보존하였다. 이후, 항온진탕배
양기(DWMax M·BR-034P; Taitec, Saitama, Japan)를 이용하
여 35°C의 조건에서 조직을 해동한 뒤, 약 5 mm정도의 크기로 
지느러미를 절취하였다. 절취된 지느러미에 남아있던 보존액
을 종이타올로 가볍게 닦아내고, DNeasy blood and tissue Kit 
(Qiagen)를 이용하여 제조사의 프로토콜을 참고하여 genomic 
DNA을 추출하였다. genomic DNA의 농도 측정에 사용된 형
광광도계는 Qubit 4 Fluorometer (Thermo Fisher Scientific, 
Waltham, MA, USA)를 사용하였으며, Qubit® dsDNA BR 
Assay Kit (Invitrogen, Carlsbad, CA, USA)에 의해 농도를 측
정하였다.

라이브러리 제작과 시퀀싱

본 연구에서는 MIG-seq (multiplexed inter-simple sequence 
repeat genotyping by sequencing)을 이용한 시퀀싱 라이브러
리 제작 프로토콜(Suyama and Matsuki, 2015) 을 참고하여 라
이브러리를 제작하였다. 약 10 ng/μL의 농도로 준비된 genom-
ic DNA로부터 8종류의 forward와 reverse primer를 각각 이용
하여 1st PCR을 실시하였다(Suyama and Matsuki, 2015). 1st 
PCR 증폭을 위한 반응액은 genome DNA 1 μL, 2×multiplex 
PCR buffer 10 μL, primer mixture (20 μM) 3.2 μL, multiplex 
PCR enzyme mixture 0.1 μL, distilled water 5.7 μL로 총 20 
μL으로 조성하였다. 1st PCR cycling 조건은 94°C에서 1분동
안 pre-denaturation 후 94°C에서 30초간 denaturation, 38°C에
서 1분간 annealing 및 72°C에서 1분간 extension의 조건으로 
30 cycle을 진행하였고, 최종적으로 72°C에서 10분 동안 final 
incubation을 수행하였다. PCR 반응은 LifeECO Thermal Cy-
cler TC-96/G/H(b)C (Bioer Technology Co. Ltd., Hangzhou, 
China)를 사용하였다. 1st PCR 증폭산물의 확인은 DNA-2500 
Reagent Kit (Shimadzu, Kyoto, Japan)의 메뉴얼을 참고하여 

자동 전기영동 장치인 MCE-202 MultiNA (Shimadzu)를 사용
하였다. 이후, 각 샘플의 1st PCR증폭산물의 말단부위에 index 
primer와 시퀀싱에 필요한 서열을 추가하여 tailed PCR에 의
해 2nd PCR를 수행하였다(Suyama and Matsuki, 2015). 구체
적으로는, 12종류의 forward와 8종류의 reverse primer로 구성
된 index primer의 조합을 각 샘플마다 바꾸어 시퀀싱의 1회 런
당 최대 96개 샘플을 식별할 수 있도록 했다. 2nd PCR 증폭을 위
한 반응액은 template (50×1st PCR product) 3 μL, 5×Prime-
STAR GXL buffer 3 μL, dNTP mixture (2.5 mM each) 0.08 
μL, 10 pmol forward primer 1 μL, 10 pmol reverse primer 1 
μL, PrimeSTAR GXL DNA polymerase 0.3 μL, distilled wa-
ter 8.02 μL로 총 15 μL으로 조성하였다. 2nd PCR cycling 조건
은 98°C에서 10초간 denaturation 후 54°C에서 15초간 anneal-
ing 및 68°C에서 30초간 extension의 조건으로 12 cycle을 진행
하였다. 2nd PCR 증폭산물을 확인은 1st PCR과 동일한 방법으
로 진행하였다. 1st PCR 및 2nd PCR에서 각 라이브러리의 전기
영동의 분석결과는 밀린형태(smear pattern)로 나타났으며, 이
들 PCR 증폭산물에는 multiplex PCR 유래의 다양한 증폭산
물이 포함된 것으로 판단하였다. 이어서, 1개의 1.5 mL 마이크
로튜브에 24샘플을 각각 5 μL씩 첨가하여 혼합 라이브러리로 
제작하였다. 본 연구에서는 1회 런당 96개의 샘플을 분석하였
으므로, 상기의 혼합 조건으로 총 4개의 혼합 라이브러리를 제
작하였다. 다음으로, QIAquick PCR Purification Kit (Qiagen)
를 사용하여 제조사의 프로토콜을 참고하여 라이브러리를 정
제하였다. 이후, 각 혼합 라이브러리를 하나의 튜브에 혼합한 
뒤, AMPure XP (Beckman coulter, Brea, CA, USA)를 이용하
여, 제조사의 프로토콜을 참고하여 라이브러리의 크기선별 정
제(Size selection)를 실시하였다. 본 연구에서는 100 bp 이상
의 증폭산물만을 회수할 수 있도록 설정했다. 이후, DNA-2500 
Reagent Kit (Shimadzu) 및 MCE-202 MultiNA (Shimadzu)
를 이용하여 전기영동을 행하여, 크기선별 정제 후의 증폭산물
이 100 bp 이하의 저분자 증폭산물이 없는 것을 확인한 뒤, 4 
nM의 농도로 라이브러리를 제작하였다. 각 라이브러리 제작 
단계에 따른 전기영동결과의 예를 Fig. 1에 나타내었다. 시퀀싱
은 Illumina사의 MiSeq platform에 따라 4 nM 농도의 DNA와 
PhiX Control v3 (Illumina, San Diego, CA, USA)를 섞어 혼
합액을 만들고, MiSeq Reagent v3 600-cycle kit (Illumina)를 
Illumina MiSeq System (Illumina) 장비를 사용하여 염기서열
을 분석하였다.

염기서열 데이터 분석

참돔 유전체 염기서열(https://madai.nig.ac.jp/index.php, un-
published data)을 reference genome으로 BWA-mem을 이용하
여 각 샘플의 염기서열을 정렬하였다. 다음으로, Picard Mark-
Duplicate에 의해 중복 염기서열등 duplicate영역을 제거하고, 
AddOrReplaceReadGroups을 이용하여 bam file을 생성하였
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다. 이후, samtools mpileup을 사용하여 raw variant의 정보
가 포함된 vcf file을 생성하였다. SNV는 vcftools를 이용하여 
mean read depth 3, minor allele frequency 0.1, a number of 
alleles 2, number of missing genotypes 0의 조건으로 필터링하
였고, 최종적으로 917개의 SNV를 추출하였다.

혈연계수의 산출

Vcftools software의 KING (kinship-based Inference for 
GWASs) software (Manichaikul et al., 2010)를 토대로 제작
된 relatedness2 package를 이용하여 어미 및 개체들의 혈연계
수를 산출하였다. 이후, 혈연계수의 결과를 라운드 로빈 형식의 
도표로 변환하여, 실험구별 어미집단과 개체간의 혈연계수를 
비교 분석하였다.

추정어미의 결정

어미로부터 유래한 각 개체들에 대한 혈연계수 상위 1개체를 
추출하고, 이들의 어미와 개체간의 혈연계수 평균치를 산출하
였다. 그 결과, 모자간은 0.19, 부자간은 0.18로 추정되었다. 본 
연구에서는 이들 어미와 개체간의 혈연계수가 평균치보다 낮을 
경우 정확한 어미를 추정할 수 없다고 판단하고 분석에서 제외
하였다. 또한, 어미가 동일한 개체간의 혈연계수를 분석하여 어
미와의 혈연계수가 가장 높은 개체와 어미가 동일한 다른 개체
간에서 부모의 한쪽만 다른 반형매의 혈연계수 이론치인 0.125
미만의 개체에 있어서도 정확한 어미를 추정할 수 없다고 판단
하고 분석에서 제외하였다.

통계처리

혈연계수의 분석에 의해 어미의 추정이 가능한 개체를 대상으

로 성장형질인 체중이 상위 30%에 해당하는 개체를 고성장 집
단으로 하고, 하위 30%에 해당하는 개체를 저성장 집단으로 설
정하였다. 통계처리는 각각의 집단에 해당하는 개체들의 총 개
체수를 분모로 하고, 각 어미유래의 고성장 집단에 해당하는 개
체수를 분자로 설정하여 기여율을 산출하였다. 이후, 각 실험구
에 있어서 성장에 영향을 미치는 유전적영향을 조사하기 위해 
각각의 집단에 해당하는 개체들이 특정 어미로부터 유래하였
는지를 확인하기 위해 산출된 기여율을 토대로 카이제곱검정
을 실시하였다. 한편, 이들의 어미가 각각의 집단 중 어느 한쪽
에만 관여하고 있었을 경우, 통계적으로 검정이 불가능하기 때
문에, 이 경우는 성장에 미치는 유전적 영향이 작용하고 있을 가
능성이 있다고 판단하였다. 각 실험구에서 추정어미와 개체들
간의 편향이 없는지를 카이제곱검정을 통하여 확인하였다. 통
계분석은 js-STAR XR relese 1.1.8 (https://www.kisnet.or.jp/
nappa/software/star/info/howto.htm)에 의해 수행되었고, 통계
처리의 유의성을 위험률 5% 미만으로 판정하였다.

결   과

혈연계수를 이용한 추정어미의 결정

본 연구에서는 어미인 암컷 17개체 및 수컷 16개체로부터 생
존한 대조구의 117개체와 무어분구의 134개체를 대상으로 어
미집단과 함께 혈연계수를 산출하였다. 이 과정에서 추정어미
의 결정기준에 부합하지 않은 어미와 개체들을 분석 대상으로
부터 제외하였으며 그 결과, 대조구에서는 117개체 중 57개체
로부터 암컷 10개체 및 수컷 14개체의 추정어미가 결정되었다. 
무어분구에서는 134개체 중 74개체로부터 암컷 8개체, 수컷 13

Fig. 1. Examples of electrophoresis during the library preparation for MIG-seq. The molecular scale is indicated in the left side. The left im-
age shows the result of the 1st PCR product, the middle image shows the result of the 2nd PCR product, and the right image shows the result 
of the finally prepared library. The results of 5 samples (s+sample name) of the 1st and the 2nd PCR product are shown. Blue lines indicate 
polymer markers, red lines indicate small molecule markers. The electrophoretic images of each library were smear-like (approximately 
50–1200 bp) in the 1st and 2nd PCR, and it was determined that each library contained various amplification products derived from multi-
plex PCR. The electrophoretic images of the final product are at approximately 100 bp or more, confirming the success of the size selection. 
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개체가 추정어미로 결정되었다. 각 실험구로부터 추정어미가 
결정된 개체들의 평균 체중을 Table 1에 나타내었다.

고성장 및 저성장 집단에 연관된 추정어미의 내역

대조구의 57개체 중 성장의 상위 및 하위를 각각 30%로 구분
한 고성장 집단 17개체와 저성장 집단 17개체를 각각 추출하
여 이들과 연관된 추정어미의 내역을 조사하였다. 또한 무어분
구의 74개체 중 성장의 상위 및 하위가 각각 30%인 고성장 집
단 22개체와 저성장 집단 22개체를 각각 추출하여 이들과 연관
된 추정어미의 내역을 조사하였다. 각 실험구로부터 성장의 상
위 및 하위가 각각 30%인 고성장 집단과 저성장 집단 개체들
의 평균 체중을 Table 2에 나타내었다. 또한 고성장 집단과 저
성장 집단의 개체들과 연관된 추정어미의 내역을 Table 3에 나
타내었다.
그 결과 추정어미가 결정된 암컷 10개체, 수컷 14개체로부터 
대조구에서  고성장 집단과 저성장 집단의 추정어미는 암컷 10
개체(A, B, C, D, E, F, G, H, I, J), 수컷 12개체(a, b, c, d, e, f, 
g, h, i, j, k, l)만이 확인되었다(Table 3). 특히 암컷 A는 고성
장 개체 전체의 29.4%를 차지할 만큼 높은 비율로 연관되어 있
었다. 다만 암컷 A는 저성장 집단에 있어서도 높은 비율을 차
지하고 있어 저성장 집단의 개체 전체의 35.2%와 연관되어 있
었다(Table 3). 고성장 집단과 저성장 집단의 추정어미의 내역
에 있어서는 카이제곱검정을 통해 분석한 결과, 암컷과 수컷간
에서 고성장 집단과 저성장 집단의 분포에 유의한 차이가 나
타났으며, 암컷 B와 E는 통계적으로 저성장 집단보다 고성장 

집단에 유의한 영향이 확인되었다(P<0.05)(Table 3). 암컷 B와 
E로부터 유래한 개체들은 저성장 집단 개체수의 각각 5.8%를 
차지하고 있었던 것에 대비하여, 고성장 집단에 있어서는 전체 
개체수의 각각 23.6%, 17.6%를 차지하고 있었다(Table 3). 한
편, 암컷 D로부터 유래한 개체들은 저성장 집단 전체 개체수
의 17.6%을 차지하고 있었던 것에 대비하여, 고성장 집단에 있
어서는 전체 개체수의 5.8%을 차지하였으며, 통계적으로 저성
장 집단에 유의한 영향이 확인되었다(P<0.05)(Table 3). 암컷 
3개체(G, 5.8%; H, 5.8%; I, 5.8%)과 수컷 3개체(g, 17.6%; h, 
5.8%; i, 5.8%)에 있어서는 저성장 집단에 한해서만 연관되어 
있었다(Table 3). 반대로, 암컷 1개체(J, 5.8%)와 수컷 3개체(j, 
5.8%; k, 5.8%; l, 23.6%)는 고성장 집단에 한해서만 연관되어 
있었다(Table 3). 그 외의 추정어미(암컷 2개체, C, F; 수컷 6개
체, a, b, c, d, e, f )에 있어서는 고성장 집단과 저성장 집단에 있
어서 통계적으로 성장에 유의한 영향을 미치지 않은 것으로 추
정되었다(Table 3).
추정어미가 결정된 암컷 8개체, 수컷 13개체 중 무어분구 그
룹에서 고성장 집단과 저성장 집단의 추정어미는 암컷 8개체
(A, B, C, D, E, G, H, I)와 수컷 11개체(a, b, c, d, f, g, j, k, l, m, 
n)만이 해당되었다(Table 3). 암컷 A와 E는 고성장 집단과 가장 
많이 연관되었으며, 어느쪽도 고성장 집단 개체 전체의 27.2%
를 차지하고 있었으나, 이들의 추정어미인 암컷 A와 E는 저성
장 집단에 있어서도 각각 22.8%, 18.2%의 높은 비율로 연관되
어 있었다(Table 3). 암컷 B로부터 유래한 개체들은 저성장 집
단 전체 개체수의 4.6%을 차지하고 있었던 것에 대비하여, 고
성장 집단에 있어서는 전체 개체수의 18.2%를 차지하고 있었
다(Table 3). 뿐만 아니라, 암컷 B는 통계적으로 저성장 집단보
다 고성장 집단에 유의한 영향이 확인되었다(P<0.05)(Table 3). 
한편, 암컷 H와 수컷 g로부터 유래한 개체들은 저성장 집단 전
체 개체수의 각각 18.2%, 22.8%를 차지하고 있었던 것에 대비
하여, 고성장 집단에 있어서는 전체 개체수의 각각 4.6%, 9.0%
을 차지하였으며, 통계적으로 저성장 집단에 유의한 영향이 확
인되었다(P<0.05)(Table 3).
암컷 2개체(C, 22.8%; D, 4.6%)와 수컷 5개체(c,4.6%; f, 

4.6%; k, 4.6%; m,4.6%; n, 31.8%)에 있어서는 저성장 집단
에 한해서만 연관되어 있었다(Table 3). 반면, 암컷 1개체(G, 
18.2%)와 수컷 2개체(a, 13.6%; l, 45.4%)는 고성장 집단에 한
해서만 연관되어 있었다(Table 3). 그 외의 추정어미(암컷 1개
체, I; 수컷 3개체, b, d, j)에 있어서는 고성장 집단과 저성장 집
단에 있어서 통계적으로 성장에 유의한 영향을 미치지 않은 것
으로 추정되었다(Table 3).

실험구간의 각 성장집단의 개체들에 있어서 추정어미 
내역의 비교

체중에 있어서 대조구와 무어분구에서 공통으로 고성장 집단 
혹은 저성장 집단과 연관된 추정어미는 암컷 8개체(A, B, C, 

Table 2. The body weight of progeny from high- and low-growth 
population in each group (mean±SD)

Group Population Number of 
progeny

Body weight 
(g)

Control
High-growth population 17 576.5±39.4*
Low-growth population 17 426.6±44.3

Treatment
High-growth population 22 516.0±33.9*
Low-growth population 22 362.0±45.7

SD, Standard deviation. High-growth population, top 30% of body 
weight; Low-growth population, lower 30% of body weight. *Sta-
tistical significance between High- and Low-growth population 
(t-test, P<0.05).

Table 1. The body weight of progeny derived from putative parents 
using the KING (Kinship-based Inference for GWASs) software 
package (mean±SD)

Group Number of progeny Body weight (g)
Control 57 504.8±67.9*
Treatment 74 436.1±68.6
SD, Standard deviation. *Statistical significance between control 
and treatment group (t-test, P<0.05).
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D, E, G, H, I)와 수컷9개체(a, b, c, d, f, g, j, k, l)가 확인되었다
(Table 3). 이 중, 암컷 B부터 유래한 개체들은, 대조구와 무어
분구 모두 저성장 집단보다 고성장 집단에 유의한 영향이 확인
되었다(P<0.05)(Table 3). 암컷 G로부터 유래한 개체들에 있어
서는 대조구에서는 저성장 집단에 한해서 연관되어 있었고, 저
성장 집단의 5.8%를 차지하고 있었다(Table 3). 그러나, 무어분
구에서는 고성장 집단에 한해서만 연관되어 있었으며, 고성장 
집단의 18.2%를 차지하고 있었다(Table 3). 반대로, 수컷 k로부

터 유래한 개체들에 있어서는 대조구에서는 고성장 집단에 한
해서 연관되어 있었고, 고성장 집단의 5.8%를 차지하고 있었다
(Table 3). 한편, 무어분구에 있어서의 수컷 k는 저성장 집단에 
한해서만 연관되어 있었고, 저성장 집단 전체 개체수의 4.6%
를 차지하고 있었다(Table 3). 또한 수컷 l로부터 유래한 개체들
은 대조구와 무어분구 모두 고성장 집단에 한해서 연관되어 있
었고(Table 3), 특히 무어분구에서는 고성장 집단 전체 개체의 
45% 이상을 차지하고 있었다(Table 3).

Table 3. Number of high- and low-growth individuals produced by female (dam) and male (sire) parents

Parent A B C D E F G H I J High (%) Low (%)
Control group

a (2)/(2) (1)/(0) 17.6 11.8
b (2)/(3)* 11.8 17.6
c (1)/(1) (1)/(0) (0)/(1) 11.8 11.8
d (1)/(0) (0)/(1) (1)/(1) 11.8 11.8
e (0)/(1) (0)/(1) (1)/(0) 5.8 11.8
f (0)/(1) (1)/(0) 5.8 5.8
g (0)/(2) (0)/(1) 0 17.6
h (0)/(1) 0 5.8
i (0)/(1) 0 5.8
j (1)/(0) 5.8 0
k (1)/(0) 5.8 0
l (3)/(0) (1)/(0) 23.6 0

High (%) 29.4 23.6* 11.8 5.8 17.6* 5.8 0 0 0 5.8 100
Low (%) 35.2 5.8 11.8 17.6* 5.8 5.8 5.8 5.8 5.8 0 100
Treatment group

a (3)/(0) 13.6 0
b (5)/(2) (0)/(1) 22.8 13.6
c (0)/(1) 0 4.6
d (1)/(1) 4.6 4.6
f (0)/(1) 0 4.6
g (1)/(2) (1)/(3) 9.0 22.8*
j (1)/(1) (0)/(1) 4.6 9.0
k (0)/(1) 0 4.6
l (4)/(0) (1)/(0) (4)/(0) (1)/(0) 45.4 0
m (0)/(1) 0 4.6
n (0)/(5) (0)/(2) 0 31.8

High (%) 27.2 18.2* 0 0 27.2 18.2 4.6 4.6 100
Low (%) 22.8 4.6 22.8 4.6 18.2 0 18.2* 9.0 100
Uppercase alphabets, dams; Lowercase alphabets, sires. High growth population, Top 30% of body weight; Low growth population, Lower 
30% of body weight. (Numbers)/(Numbers): (Number of fish of high growth population produced from the parent)/(Number of fish of low 
growth population produced from the parent). High (%)= (total number of fish of high growth population produced from the parent/total 
number of fish of high growth population)×100. Low (%)= (total number of fish of low growth population produced from the parent/total 
number of fish of low growth population)×100. *Statistical significance between High- and Low-growth population (X2-test, P<0.05).



김동인ㆍ다가쿠와 후미아키ㆍ가토 게이타로ㆍ와시오 요우헤이218

고   찰

본 연구에서는 긴다이 참돔®을 대상으로 성장에 영향을 미치
는 유전적영향을 해석하고, 무어분 사료공급조건하에서 고성
장 계통의 선발육종 가능성을 검토하기 위한 목적으로 연구를 
실시하였다. 이를 위해, 본 연구에서는 차세대 염기서열분석 기
반 유전체수준의 MIG-seq을 통해 얻어진 SNV를 이용하여 혈
연계수를 산출하고, 각 실험구에서 고성장 또는 저성장이 확인
된 개체들의 추정어미를 토대로 성장에 미치는 유전적 영향을 
분석하였다.

각 사료공급과 성장에 미치는 유전적 영향 

본 연구에서는 각 실험구에서 저성장 집단보다 고성장 집단에 
연관된 추정어미와 고성장 집단 혹은 저성장 집단에 연관된 추
정어미가 복수 확인되었다(Table 3). 참돔에 있어서 성장형질
은 유전적영향을 강하게 받고 있으며(Murata et al., 1996), 이
러한 경향이 본 연구의 무어분 사료의 공급조건하에 있어서도 
추정어미의 내역을 통해 확인되었던 것으로 미루어 볼 때, 본 연
구의 방법 및 결과에 있어서도 일정한 신뢰성을 가지고 있을 것
으로 사료된다.
일반적으로 대상종의 선발육종이 진행되면, 세대를 거듭하면 
할수록 집단내에 대상형질은 유전적으로 고정되어가고, 이 과
정에서 대상형질에 대한 선발육종의 효과는 점진적으로 나타
나는 한편, 이들 집단내에 있어서의 유전적 다양성은 저하된다
(Taniguchi, 2011). 유전적 다양성이 높은 상태는 특정 종 또는 
특정 집단에서 다양한 유전적 배경을 가진 개체가 많이 존재하
는 상태를 의미하며, 낮은 상태는 그 반대를 의미한다. 이러한 
측면에서 특정 종 또는 특정 집단의 유전적 다양성이 높으면 환
경의 변화에 다양한 반응(진화 등을 포함)이 나타날 가능성 또
한 높아진다. 예를 들어, 해양에 널리 분포하는 자연산 참돔의 
유전적 다양성은 적어도 양식산 참돔보다는 훨씬 높다(Tanigu-
chi, 2007). 
이는 자연산 참돔이 서식하는 어느 지역의 집단 혹은 개체에 
있어서는 어류 유래의 단백질원을 전혀 필요로 하지 않고 고성
장의 유전능력을 가진 집단 혹은 개체(또는 그러한 변이)가 어
딘 가에 존재할 가능성을 의미한다. 비록 이러한 집단 혹은 개체
를 자연산 참돔의 집단으로부터 확보하는 것은 현실적으로 매
우 어렵지만 만약 이와 같은 집단 혹은 개체를 운 좋게 포획할 
수 있다면 이론적으로는 무어분 사료공급조건하에서도 고성장 
계통의 생산이 가능할 것으로 사료된다. 한편 성장형질의 지속
적인 유전적 개량을 위해 생산된 긴다이 참돔®은 장기간에 걸
쳐 소수의 집단을 대상으로 선발육종 및 교배육종을 통한 결과
산물이기 때문에 자연산 참돔에 비해 유전적 다양성이 저하되
어 있으며, 이는 다양한 유전적 형질개량의 리소스로 활용될 가
능성이 낮음을 의미한다(Taniguchi, 2007). 그럼에도 불구하고, 
본 연구에서는 유전적 다양성이 저하된 긴다이 참돔®에 있어서

도 무어분 사료의 공급조건하에서 고성장 유전능력을 가진 개
체가 일부 존재할 가능성이 확인되었다. 본 연구의 결과는 향후 
무어분 사료공급조건하에 있어서 고성장 계통의 선발육종을 실
현할 수 있는 기초연구로서 활용될 수 있을 것으로 기대된다.

무어분 사료의 공급조건하에서의 고성장 계통의 생산

본 연구에서는 사료의 공급조건에 관계없이 고성장 계통의 생
산 가능성이 있는 암컷 B와 수컷 l가 확인되었다(Table 3). 향후 
이와 같은 어미를 복수 선발하게 되면, 통상의 배합사료 뿐만 아
니라 무어분 사료의 공급조건하에서도 고성장 계통의 생산이 
가능할 것으로 사료된다. 한편, 본 연구에서는 대조구에서는 저
성장을 나타낸 개체만을 생산하고, 무어분구에서는 고성장을 
나타낸 개체만을 생산하고 있던 암컷 G또한 확인되었다(Table 
3). 이는 사료의 공급조건에 따라 성장에 미치는 영향이 반대로 
나타날 수 있는 어미가 긴다이 참돔®의 집단 내에 있어서도 다
수 존재하고 있음을 의미한다. 이와 같은 어미는 무어분 사료의 
공급조건하에서 고성장 계통을 생산하기 위한 후보어미로서의 
이용은 가능하겠지만, 통상의 배합사료의 공급조건하에 있어
서는 성장의 저해가 나타나는 등의 문제를 일으킬 수도 있기 
때문에 선발육종에 있어서는 주의가 필요할 것으로 사료된다.
무어분구에서는 수컷 n유래의 개체는 저성장 집단의 30%이
상을 차지하고 있음이 확인되었다(Table 3). 이와 같이 무어분 
사료의 이용 가능성이 낮은 개체를 생산하는 어미를 어미집단
으로부터 배제시키는 것 또한 이후의 고성장 계통의 생산에 도
움이 될 수 있을 것으로 사료된다. 다만 초기 선발육종의 과정에
서 특정 소수 개체만을 선발하여 세대를 거듭하게 되면, 후대에
서 유전적 다양성의 급격한 저하와 근교약성(근친 교배를 계속
한 계통의 쇠퇴; Kijima, 1994) 등의 다양한 문제를 일으킬 가능
성 또한 배제할 수 없기 때문에 본 연구를 토대로 향후 선발계통
을 생산하기 위해서는 집단의 유전적 다양성 혹은 형질 고정까
지의 기간을 함께 고려할 필요가 있을 것으로 사료된다.
결론적으로 본 연구에서는 NGS에 기반한 유전체 분석방법을 
통해 무어분 사료의 공급조건하에 있어서도 고성장 참돔 계통
의 생산 가능성을 검토하기 위한 연구의 토대를 마련하였다. 본 
연구에서 수행된 일련의 분석방법은 이미 소속연구소 내의 다
양한 참돔 집단을 통해 친자여부의 정확성이 확인되었기 때문
에(unpublished data), 본 연구의 결과에 있어서도 신뢰성을 기
대할 수 있을 것으로 사료된다. 다만 본 연구에서는 현재까지 참
돔의 선발육종 연구에서 사용된 자연산란법을 통한 집단선발을 
기초로 연구를 수행하였기 때문에, 고성장 및 저성장 가입가계 
비율 등을 비교 분석하기위한 측면에 있어서는 한계가 존재한
다. 따라서 향후 연구에서는 본 연구에서 확인된 고성장 집단 및 
저성장 집단의 추정어미를 바탕으로 인공수정법을 통해 이들 
개체의 성장 및 어미내역을 비교 분석함으로써, 선발육종을 통
한 계통 생산 및 재현성을 확인할 필요가 있을 것으로 사료된다.
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