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국내 품종 재래돼지 산자수에 대한 근친퇴화 효과

김영신, 조규호, 이미진, 김정아, 조은석*, 홍준기
농촌진흥청 국립축산과학원

Effects of inbreeding depression on litter size of Korean native pig

Young-Sin Kim, Kyu-Ho Cho, Mi-Jin Lee, Jeong-A Kim, Eun-Seok Cho*, Joon-Ki Hong
National Institute of Animal Science, Rural Development Administration

요  약  근친에 따른 개체의 능력저하 현상은 다양한 식물과 동물에서 밝혀져 왔다. 재래돼지는 국내 유일 품종이며 소규
모 집단으로 유지되고 있어 국가차원에서 중요한 유전자원이다. 본 연구의 목적은 총산자수와 생존산자수에 대한 근교계
수, 유전모수 및 근친퇴화 효과를 분석하는 것이다. 국립축산과학원에서 보유한 재래돼지 혈통 2,806두와 483개(1~5산
차)의 번식성적을 보유한 모돈 303두의 자료를 활용하였다. 각 형질에 대한 유전모수 추정 후 혼합모형으로 근교계수에
대한 근친퇴화 효과를 분석하였다. 유전모수 추정결과, 총산자수와 생존산자수는 고도의 유전력을 유지하였다. 근교계수
는 1998년에서 2017~2018년까지 꾸준히 증가하였으나, 각 형질에 대해 1998년 대비 2017~2018년의 능력감소는 확
인되지 않았다. 근교계수 증가에 따라 총산자수의 유의적인 근친퇴화(p=0.03)가 확인되었지만, 생존산자수에서는 유의
적인 근친퇴화가 없었다(p=0.41). 또한 두 형질 모두 근교계수와 육종가의 긍정적 상호작용이 확인되었다(p<0.05). 본 
연구 결과, 재래돼지 산자수에 대한 근친퇴화 효과가 일부 확인되었지만, 세대가 지남에 따라 명확한 표현형 감소는 확인
되지 않았다. 이는 현재까지 높은 유전효과로 근친퇴화를 극복할 수 있음을 시사한다.

Abstract  The reduction in performance due to inbreeding (i.e. inbreeding depression) has long been 
documented in plant and animal populations. The population of Korean native pigs are small and this 
breed is valuable in Korea.. This study was aimed to investigate effects of inbreeding depression on total
number of piglets born (TNB) and number of piglets born alive (NBA) in Korean native pigs. We used
2,806 pedigree and 303 sows’s data with 483 phenotypic records. After estimating genetic parameters for 
each traits, inbreeding depression was estimated using a mixed model in which the inbreeding 
coefficient was included as a covariate. Korean native pigs had high heritability for each traits. 
Inbreeding coefficient constantly increased from 1998 to 2017~2018 but there is no reduction for each 
traits in 2017~2018 in compared with those in 1998. Significant inbreeding depression was detected for 
TNB (p=0.03) but not for NBA (p=0.41). In addition there are significantly positive interactions between
inbreeding coefficient and breeding value for both traits (p<0.05). These results suggest that Korean 
native pigs are still having genetic variation for TNB and NBA, which could overcome reproductive risks
from inbreeding coefficient increase.

Keywords : Korean Native Pigs, Inbreeding Depression, Total Number of Piglets Born, Number of Piglets
Born Alive, Litter Size
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1. 서론

재래돼지(Korean native pigs)는 국내 유일한 흑돼
지 품종으로 2천 년 전 중국 북방을 거쳐 국내에 정착한 
것으로 추정하고 있다[1]. 다양한 개량 품종 돼지가 국내
로 유입되면서 재래돼지는 1980년대 멸종위기에 놓였지
만, 1988년 국립축산과학원에서 국내 재래돼지를 수집
하고 기초 집단을 조성하였다[2]. 재래돼지는 개량품종에 
비해 생산성이 낮지만[1], 육색, 연도 등 육질이 우수한 
특성을 가지고 있다[3-4].

국립축산과학원에서 보유한 재래돼지의 집단 규모는 
모돈 100두 이하로 매우 작기 때문에 능력 개량보다는 
근친수준을 최소화 시키는 방향으로 선발과 교배를 하고 
있다.

하지만 재래돼지의 경우 사육농장 또는 기관이 한정되
어 있고, 현재까지는 사육 농가별 또는 기관별 유전적 교
류가 거의 없다. 재래돼지와 같이 유전적 교류가 없는 폐
쇄 집단은 장기적으로 근친교배로 근친퇴화 문제가 발생
할 수 있다. 근친퇴화는 일반적으로 특정형질에 대한 근
교계수의 회귀 값으로 추정하며, 근교계수(Inbreeding 
coefficient)는 조상으로부터 동일한 복제유전자를 전달
받을 확률로 계산한다[5].

집단의 근교계수의 상승은 유전적 다양성, 번식능력 
및 생리학적 효율성이 감소된다[6-7]. 스페인의 이베리
안 품종 중에 하나인 Guadyerbas 계통은 근교계수 상
승과 함께 심각한 멸종위기에 놓여 있으며, 이를 극복하
기 위해 최적교배 방법, 정확한 근교계수 추정 등 유전적 
다양성 연구를 꾸준히 추진하고 있다[5;8-12]. 특히 이베
리안 품종의 총산자수와 생존산자수에서 근교계수 상승
에 따른 근친퇴화가 발생하여[11], 다른 형질보다 번식성
적이 근친퇴화의 직접적 영향을 받을 수 있음을 시사한
다. 따라서 이베리안 품종과 같이 우리나라 품종인 재래
돼지의 유전적 다양성 확보를 위한 다각적인 연구가 필
요하다.

본 연구의 목적은 재래돼지 번식능력의 유전특성을 구
명하고 근교계수 변화가 번식능력에 미치는 영향을 조사
하는 것이다. 이를 위해 재래돼지의 총산자수, 생존산자
수에 대한 유전모수를 추정하고 근교계수에 대한 근친퇴
화 효과를 분석하였다.

2. 재료 및 방법

2.1 혈통 및 번식자료
국립축산과학원에서 보유한 재래돼지 1991년부터 

2018년까지 혈통 2,806두과 1998년부터 2018년까지 
483개(1~5산차)의 번식성적을 보유한 모돈 303두의 자
료를 활용하였다. 일반적으로 484일령 모돈에 개별스톨
에서 인공수정 교배를 하여, 모돈 평균 분만일령은 599
일령이다.

표현형은 모돈이 분만한 산자수인 총산자수(TNB : 
total number of piglets born)와 총산자수에서 사산 
개체를 제외한 생존산자수(NBA : number of piglets 
born alive)가 있다.

2.2 근교계수 및 유전모수 추정
근교계수를 포함한 혈통구조는 CFC v1.0 프로그램

[13]으로 분석하였다(Table 1).

Table 1. Pedigree structure and Inbreeding coefficients 
(F) in Korea native pigs

Item Value
Birth year 1991–2018
Number of founders 63
Number of individuals 2,806
Longest ancestral path 17
Family (Full-sib groups) size 2–18
F mean (range) 0.125 (0.007–0.366)

유전분산과 공분산은 깁스샘플링(Gibbs sampling)
을 활용한 베이지안 추론으로 GIBBS2F90 [14] 프로그
램을 활용하였다. 깁스샘플러는 50,000번 수행, 매 10회
단위샘플을 활용하고 처음 10,000번은 burn-in으로 간
주하고 활용하지 않았다. 최종적으로 4,000개의 샘플로 
POSTGIBBSF90 [14] 프로그램을 활용하여 사후분석을 
하였다. 분석 모델은 아래와 같다.

y = Xb + Za + Ul + e
y는 총산자수 또는 생존산자수, b는 고정효과로 산차

와 분만년도-계절, a는 임의 유전효과인 육종가(유전적
인 능력), l은 모돈의 영구 환경효과 e는 잔차 효과이다. 
X, Z, U각각의 효과에 상응하는 입사행렬이다. 총산자수
(aTNB)와 생존산자수(aNBA)의 유전효과는 아래와 같은 다
변량 정규분포(MVN : multivariate normal 
distribution)를 따른다.










 ~ MVN (0, C A)



한국산학기술학회논문지 제20권 제6호, 2019

516

C는 aTNB과 aNBA의 분산-공분산 행렬이며, A는 개체
사이의 혈연관계를 나타내는 혈연계수 행렬이다. ⊗는 
두 행렬의 크로네커 곱(Kronecker product)이다. 표현
형 분산은 유전분산, 모돈 환경효과 및 잔차의 합으로 계
산하고 유전력은 유전분산에서 표현형 분산을 나눈 값으
로 계산하였다.

2.3 근친퇴화 분석
형질별 근치퇴화 효과는 R 프로그램(ver. 3.5.2)의 

lme4 페키지[15]를 활용하여 혼합모형으로 분석하였다. 
각 번식형질에 대해 고정효과(산차와 분만년도-계절), 공
변량(육종가, 근교계수 및 상호작용), 임의효과(모돈 환경
효과) 포함하였다.

3. 결과

유전모수 추정결과, 총산자수와 생존산자수의 유전력
은 각각 0.40±0.07과 0.47±0.07로 조사되었다. 총산자
수와 생존산자수의 유전상관은 0.99±0.01이며, 표현형 
상관은 0.83±0.02로 조사되었다(Table 2).

Table 2. Genetic parameters1 (standard deviation) 
for total number of piglets born (TNB) and 
number of piglets born alive (NBA) in 
Korean native pigs

Trait TNB NBA

TNB 0.40 (0.07) 0.99 (0.01)

NBA 0.83 (0.02) 0.47 (0.07)
1Heritability is diagonal; genetic correlation is above of diagonal; 
phenotypic correlation is below of diagonal.

각 형질별 표현형, 육종가, 근교계수 변화를 Figure 1에 
나타내었다. 근교계수는 1998년 0.02에서 2017~2018
년 0.22로 꾸준히 증가하였다. 총산자수 표현형은 1998
년 6.6두에서 2017~2018년 7.4두로, 육종가는 1998년
0.2두에서 2017~2018년 2.7두로 조사되었다. 특히 총
산자수의 육종가는 1998년부터 2009~2010까지 꾸준히 
증가하다가 이후로는 정체되는 경향으로 조사되었다. 생
존산자수 표현형은 1998년 5.8두에서 2017~2018년 
6.3두로, 육종가는 1998년 −2.9두에서 2017~2018년 
2.2두로 조사되었다. 생존산자수의 육종가 역시 총산자
수와 유사한 변화추세를 나타내었다.

(Total number of piglets born)

(Number of piglets born alive)

Fig. 1. Inbreeding coefficients, phenotypic and genetic
trend per 2 years in Korean native pigs

근교계수 10% 단위 증가에 따른 총산자수의 근친퇴화 
회귀추정 값은 −0.50±0.24 (p=0.03)이며 생존산자수의 
근친퇴화 회귀추정 값은 0.15±0.18 (p=0.41)로 총산자
수에서 유의적인 근친퇴화 효과가 조사되었다(Table 3). 
총산자수와 생존산자수에 대한 육종가의 회귀추정 값은 
각각 1.49±0.10와 1.51±0.08로 조사되었다(p<0.001). 
또한 각 형질에 대한 근교계수와 육종가의 유의적인 상
호작용이 확인되었다(p<0.05).

Table 3. Estimates of inbreeding depression for total 
number of piglets born (TNB) and number 
of piglets born alive (NBA) in Korean 
native pigs

Trait Effect1 Estimate standard 
error p value

TNB
F –0.51 0.24 0.034

BV 1.49 0.10 <0.001
F×BV 0.27 0.09 0.002

NBA
F 0.15 0.18 0.412

BV 1.51 0.08 <0.001
F×BV 0.19 0.07 0.006

1BV, breeding value; F, inbreeding coefficients; results are 
expressed as the change in phenotypic mean per 10% increase 
in F
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4. 고찰

재래돼지 품종의 산자수에 대한 유전모수를 추정한 연
구는 본 연구가 최초이다. 재래돼지 품종에서 총산자수와 
생존산자수의 유전력은 각각 0.40과 0.47로 조사되었다
(Table 2). 일반적으로 번식형질의 유전력은 낮고 특히 
산자수 관련 형질의 유전력은 약 0.1 수준이다[16-19]. 
본 연구 결과에 제시되지 않았지만 재래돼지의 총산자수
와 생존산자수의 표현형 분산은 각각 7.16과 6.52이며, 
총산자수와 생존산자수의 유전분산은 2.98과 3.12이다. 
랜드레이스와 요크셔 품종을 분석한 선행연구[18-19]와 
비교하면 표현형 분산의 차이는 크지 않지만, 유전분산이 
재래돼지가 3배 이상 높다. 폐쇄집단의 유전적 다양성이 
낮다는 사실이 일반적이지만[5-6], 국내 재래돼지는 여
전히 산자수에 대한 높은 유전분산을 유지하고 있었다. 
재래돼지 총산자수와 생존산자수의 유전상관은 0.99로 
매우 높았으며(Table 2), 선행연구 역시 0.90 이상으로 
본 연구의 결과와 일치한다[19-21].

재래돼지 총산자수에서 근교계수 10% 단위 증가로 유
의적인 근친퇴화 효과(−0.51)가 조사되었다(Table 3). 
재래돼지 총산자수의 근친퇴화에 대한 회귀추정 값은 선
행연구[8, 22]의 추정 값 −0.20보다 2배 이상 높았다. 하
지만 본 연구결과에서 생존산자수에 대한 유의적인 근친
퇴화가 발생하지 않은 것은 선행연구 결과(−0.20)와 상
반된다[8, 22]. 본 연구결과에서 근교계수는 1998년 
0.02에서 2018년 0.22로 10배 이상 증가했지만 총산자
수와 생존산자수의 표현형과 육종가의 감소는 확인되지 
않고, 오히려 약간 증가하였다(Figure 1, 2). 재래돼지는 
산자수에 대해 여전히 높은 유전적 다양성을 가지고 있
어(Table 2), 육종가의 강한 영향력이 표현형의 근친퇴
화를 극복한 것으로 추정된다(Table 3). Table 3에서 근
교계수와 육종가의 긍정적 상호작용이 이 추정을 뒷받침
한다. 이베리안 품종(Guadyerbas 계통)의 경우 근교계
수 평균이 0.39[8]로 재래돼지(0.13)의 약 세 배 수준이
다. 따라서 아직까지는 재래돼지의 근교계수 상승이 산자
수에 높은 영향을 주지 않은 것으로 사료된다.

비록 세대가 지나면서 재래돼지의 산자수 감소는 명확
히 확인되지 않았지만, 근교계수를 낮추기 위한 다양한 
방법이 필요하다. 국내 재래돼지를 보존하고 있는 기관은 
충북축산위생연구소, 제주도 축산진흥원 등이 있다. 재래
돼지 초기 집단 형성 후 현재까지 기관 간 재래돼지의 유
전적 교류가 없었지만, 개체 간의 유전적 거리를 고려한 
혈연연계가 필요하다. 하지만 기관별 혈통이 별도로 관리

되기 때문에 혈통을 기반으로 기관 간 재래돼지의 근교
계수를 추정하기 어렵다. 최근 유전체(SNP : single 
nucleotide polymorphisms)를 기반으로 한 근교계수 
및 근친퇴화 추정 연구가 추진되고 있으며, 유전체 기반
은 혈통 기반 추정방식보다 정확도가 높다[7, 23-25]. 유
전체 기반으로 정확한 근교계수를 추정하고, 교배 단계에
서 부모의 혈연관계를 고려하여 자손의 근교계수를 최소
화시켜야 한다. 따라서 향후에는 재래돼지 보존 효율을 
높이기 위한 유전체 기반의 집단 다양성 연구가 필요하다.

5. 결론

본 연구의 결과를 종합해보면, 재래돼지 총산자수의 
근친퇴화 효과가 확인되었지만 생존산자수에는 영향이 
없었으며, 세대가 지남에 따라 명확한 표현형 감소는 확
인되지 않았다. 이는 현재까지 높은 유전효과로 근친퇴화
를 극복할 수 있음을 시사한다. 본 연구 결과는 재래돼지 
유전특성을 구명하고 희소자원에 대한 보존 효율을 높이
는데 기여할 것으로 사료된다.
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