
Identification of genomic regions associated with piglet survival and 
mortality

One of the major problems in the modern pig in-
dustry is infectious disease. Susceptibility to infec-
tious diseases is influenced by both constitutional (e.g. 
genotype, age, gender, and reproductive status) and 
environmental factors (e.g. nutrition, management, 
infections, and other forms of stress). Genetic varia-
tions within individual animals or herds can cause dif-
ferences in the execution of immune functions against 
infectious agents in domestic pigs. The objectives of 
the present study were to identify genetic factor(s) 
responsible for piglet survival and mortality under 
commercial field conditions with infectious diseases 
as well as determine QTL regions for immune capac-
ity in a pig reference family. Sex ratio was examined 
between normal grown and presumed dead groups 
of F2 animals generated by Korean native pigs (KNP) 
and Yorkshire (YS) breeds. The ratio of males was 
significantly higher in the presumed dead group than 
in the normal grown group. In order to study genetic 
factors associated with presumed mortality under dis-
ease outbreak, allelic frequencies of 239 single nucleo-
tide polymorphisms (SNPs) were compared between 
normal grown and presumed dead groups. Exactly 
22 SNPs showed significant differences in their allelic 
frequencies between the two groups, and four of them 
were validated with another commercial population 
divided by normal and emaciated pigs. Furthermore, 
the relationships between 239 SNPs and immune-
related traits were studied. These results demonstrate 
that identification of genetic components of animal im-
mune systems and susceptibility to infectious diseases 
is possible and will be useful to improve disease resis-
tance in individuals as well as in breeding programs.
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Introduction
국내 양돈업은 생산성 향상이 곧 경쟁력인 가운데 21 세기
부터 극심해진 돼지의 전염성 질병으로 인한 양돈산업의 경
제적 피해 늘고 있다. 특히, 2010년에는 국내의 구제역(Foot 
and Mouth Disease, FMD)발생으로 인한 최악의 경제손실
이라는 결과를 낳았다. 때문에 소비자들은 악성가축 전염병 
및 질병과 식품의 안전성에 대한 관심이 높아지고 있으며, 고
품질 및 안전성 지향을 선호하는 시점으로 변화하고 있다.
특히 매년 양돈농가에 많은 피해를 주고 있는 돼지유행
성설사병(Porcine Epidemic Diarrhea, PED), 돼지생식
기호흡기증후군(Porcine Reproductive and Respiratory 
Syndrome, PRRS), 그리고 자돈의 이유 후 전신소모성증
후군(Postweaning Multisystemic Wasting Syndrome, 
PMWS)등은 국내에서 가장 많이 발병하는 돼지의 질병이지
만, 질병 특성상 백신 사용에도 불구하고 면역효과가 제대로 
발휘하지 못하는 경우도 있고, 높은 백신가격으로 돼지 생산
비 증가의 원인이 된다[1-4].
개체나 집단별 면역의 기준치의 차이는 감염병원체 요인에 
대한 개체나 집단의 유전적 민감성을 반영하기 때문에 질병
에 대한 저항성이 뛰어난 개체들을 선발하여 개량에 이용하
는 것이 후대의 질병 발병률을 낮추고 생산성을 높일 수 있는 
방법이 될 것이다[5].
돼지의 전염병 등 질병에 의한 생산성 저하를 극복하기 위
하여 면역관련 형질에 영향을 주는 DNA 마커를 발굴하고 적
용하여 질병에 대한 저항성이 우수한 개체 및 종돈을 선발할 
수 있는 기술을 개발하기 위해서 선행연구로서 한국재래돼지
와 요크셔 품종교배로 생산된 F2자손에서 면역관련 혈액성분
에 영향을 주는 염색체 부위를 탐색하여 백혈구 세포의 조성
과 면역글로불린 함량에 영향을 주는 DNA마커가 돼지염색
체 4, 13, 14, 15번에서 발굴되었다[6].
따라서 본 연구는 면역관련 형질 및 질병에 영향을 줄 수 있
을 것으로 사료되는 DNA 마커를 추가적으로 발굴하기 위
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해 수행되었으며, 한국재래돼지(Korean native pig, KNP)
와 요오크셔(Yorkshire, YS)교배집단에서 생산된 자돈의 생
존집단과 폐사집단에서 성별에 따른 생존 및 폐사율에 미치는 
영향분석 및 239개의 단일염기변이(single nucleotide poly-
morphisms, SNPs) 마커들을 이용하여 집단 간의 대립유전
자의 빈도를 비교 분석을 수행하였고, 유의적인 빈도차이가 
나는 단일염기변이 마커들을 선발하여 상업돈에서 발생한 위
축돈 집단과 정상돈 집단에서의 검증분석을 수행하였다.

Materials and Methods
공시재료 및 육질분석

재래돼지(Korean Native pig: KNP) 5마리와 요크셔 
(Yorkahire: YS) 9마리를 임의적으로 선발하여 생산된 F1의 
자손을 충북 청원군 샘터농장에서 사육하였다. 유전적 다형
성을 최대로 발현할 수 있도록 F1 개체선발과 교배를 하였고, 
2007년 8월까지 분만된 F2 집단 중 폐사추정돈 268두와 도
축된 정상돈 215두를 본 실험에 이용하였다. 또한 검증에 이
용된 집단은 A 사업용 종돈회사에서 일반 삼원교잡 비육돈
으로 태어난 자손들 중 위축돈 179두와 정상돈 200두 집단
을 이용하였다.
총 213두의 꼬리조직 300 mg으로부터 Wizard® Genomic 

DNA Purification kit (Promega. co., Ltd, USA)를 이용하
여 genomic DNA를 분리하여 이용하였다. Genomic DNA 
의 분리과정은 꼬리조직 300 mg에 500 μL의 Nuclei Ly-
sis Solution과 0.5 M EDTA solution (pH 8.0) 120 μL를 
첨가하고 20 mg/mL의 Proteinase K 17.5 μL를 첨가한 후 
55°C에서 하루(overnight)동안 incubation하여 용해시켰
다. 그 후 Protein Precipitation Solution 200 μL를 첨가 후 
vortexing한 다음 13,000 RPM에서 6분간 원심 분리하였다. 
상층액을 isopropanol 600 μL 첨가한 새로운 튜브에 옮겼
으며 Inverting 시킨 후 13,000 RPM에서 5분간 원심 분리
하였다. 상층액을 버리고 70% ethanol을 600 μL 첨가하여 
13,000 RPM에서 5분간 원심 분리한 후 상층액을 버리고 30
분간 Dry시켜 genomic DNA를 추출하였다.

DNA 정량 분석은 spectrophotometer (Pharmacia Bio-
tech, England)를 이용하여 260 nm~280 nm에서 흡광도를 
측정하여 DNA의 농도와 순도를 확인하였다.

SRY와 ZF (ZFX-ZFY) 유전자의 PCR 기법을 이용한 성감별

폐사추정돈 268두와 정상돈 248두의 꼬리조직에서 추출한 
DNA 를 이용하여 Cho (2005) 등[7]이 사용한 SRY 유전자
와 ZF (ZFX-ZFY)유전자의 Primer를 이용하여 PCR 분석을 
하였다(Table 1).

DNA 증폭을 위해 사용된 PCR 기계는 PTC-200 themo-
cycler (MJ Research, Watertown MA, USA)이며, DNA 

중합효소는 h-Taq polymerase (Solgent, Korea)를 사용하
였다. PCR 반응조건은 template DNA 25 ng, primer 0.01 
uM, dNTP 5 mM, 10 × PCR buffer 2.5 μL, 그리고 h-Taq 
DNA polymerase 0.625 units을 넣어 최종 반응액 25 μL
을 이용하였다. 반응조건은 최초 95°C에서 15분간 예비가
열 한 후 95°C에서 20초 동안 변성시키고, 각 Primer에 대
응하는 annealing 온도에서 20초 그리고 72°C에서 30초 합
성(extension)시키는 총 40 cycles 반복증폭하고 72°C에서 
5분 마지막 합성단계(final extension)를 수행하고 DNA 증
폭을 중단하였다. 증폭한 산물들은 10 μL를 취하여 모두 2% 
agarose gel에서 100 mV 전압에서 20분간 전기영동을 통
해 확인하였다.

단일염기변이(SNP) 마커 선발 및 유전자형 분석

본 연구에 사용된 SNP marker는 NCBI 돼지 SNP 데이
터베이스(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/)에 
등재되어 있는 5450개의 염기서열을 재분석하여 확인된 총 
1787개의 SNP 중 239개를 선발하여 유전자형 분석에 이용
하였다[8].

MassArray Platform을 이용한 단일염기변이 유전자형 분석

239개의 SNP들의 조합을 이용하여 Multiplex PCR prim-
er들과 14개의 Panel을 디자인하였다[9]. Second와 First 
PCR Primer를 이용하여 Multiplex PCR을 수행하여 증폭
한 후 4그룹의 extension primer를 이용하여 MassArray 
method로 유전자형 분석을 하였다[9, 10].
첫 번째, multiplex-PCR 반응액 조성은 PCR reaction 

buffer 10 mM (Tris-HCl, pH8.3, 50 mM KCl, 1.5 mM 
MgCl2)와 2.5 mM dNTPs, 10 pmol first and second prim-
er pairs, 10 ng의 template DNA, 0.5 U h-Taq DNA poly-
merase (Bioneer co., Ltd)와 Nanopure H2O를 사용하여 총 
반응액은 10 μL로 하였다. PCR 반응에는 ABI GeneAmp 
PCR System 9700 (Perkin-Elmer Co., USA)를 사용하였
고, PCR 조건은 95°C에서 15분간 pre-denaturation 한 후 
95°C에서 20초간 denatruation, 56°C에서 30초간 anneal-
ing, 그리고 72°C에서 1분간 extention을 45cycles 수행한 
후 마지막으로 72°C에서 3분간 최종 extention 과정을 수
행하였다. PCR 증폭 산물은 증폭된 단편의 크기가 예상된 
allele size 범위 내에 존재하는지, PCR 조건의 적정성 여부
를 확인하기 위하여 EtBr (ethidium bromide)이 포함된 2% 
agarose gel에 전기영동하고 UV 상에서 관찰하였다. 
두 번째, dNTP 을 제거하기 위해 SAP treatment 과정을 실
시하였다. SAP treatment 반응액 조성은 10 × SAP buffer 
0.170 μL, SAP enzyme 0.4 U와 Nanopure H2O를 사용하
여 총 반응액 2 μL로 하였다. SAP treatment 조건은 37°C에
서 20분간 수행 후 85°C에서 5분간 반응을 시켰다. 

Table 1. Primer used for the amplification of porcine SRY and ZF (ZFX-ZFY) genes
Gene Acc. No. Primer sequence (5'→3') Fragment size(bp)

SRY U49860 CCCTTTTCAAATGGTGCAGT 
TGTGAGAAAGTCCCGGCTGT 704 bp

ZF AF454949 and 
NM_177491

GCTGACCCTGGAGAAGATGA 
CTTCTTGTTGAGAGTCATTGACAG 476, 379 bp
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세 번째, iPLEX 반응을 하기 위해 10 × iPLEX buffer 
0.755 μL, iPLEX termination mix 0.200 μL, extension 
primer 7 uM, iPLEX enzyme 0.0041 μL와 Nanopure 
H2O를 사용하여 반응액은 2 μL로 하였다. iPLEX 반응조
건은 95°C에서 30초간, 95°C에서 5초간, 52°C에서 5초간, 
80°C에서 5초간 수행한 후 3 step에서 5 cycles 수행한 후 
2 step에서 다시 40 cycle 수행한 후 72°C에서 3분간 과정
을 수행하였다. 384 well에서 SpectroCHIP (Sequenom 
SpectroCHIP®)으로 sample 이동 후 MALDI-TOF mass 
spectrometry (Sequenom Compact system)를 이용하여 유
전자형을 관찰하였으며 Data 분석 및 sorting은 Sequenom 
의 SNP 분석 program인 Typer 4.0을 이용하여 genotyping 
결과 확인 및 오류 분석 과 Excel program을 이용하여 Data 
sorting 하였다.

폐사돈과 정상돈 집단에서 단일염기변이 유전자형 빈도 분석

한국재래돼지와 요크셔 교잡돈 F2 집단 485두 중 폐사추정
돈 268두와 정상돈 215두로 두 집단을 나누어 239개의 단
일염기변이로 3개의 단계별로 빈도 비교를 수행하였다. 첫 
번째로 총 485두와 정상돈 215두 집단 간의 대립유전자 빈
도를 구해 Chi-Square test를 수행하여 유의적인 효과를 나
타내는 마커를 확인하였으며, 두 번째로 총 485두와 폐사추
정돈 268두 집단 간의 대립유전자 빈도를 구해 Chi-Square 
test를 수행여하여 유의적인 마커를 확인하였다. 마지막으로 
정상돈 215와 폐사추정돈 268두 집단 간의 대립유전자 빈도
를 구해 Chi-Square test를 수행하여 최종 유의적인 마커를 
정리 하였다(Fig. 1).

PCR-RFLP method 를 이용한 위축돈과 정상돈 집단에서 검증

Fig. 1. Step of significant SNP markers selection for in this study.
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Table 2. PCR primers and restriction enzymes used for genotyping four SNPs
Gene & 

SNP Reference ID Primer sequences (5’→3’) Fragment 
size (bp) TA (°C) Restriction 

Enzyme (°C) 
Size (bp) of the al-
lelic polymorphism 

DSP
G>A rs45430738 CAATGGCGTGACCGATGG

TGTGGCTGTGGCGTAGGCT 472 bp 60°C Hpy188I
(37°C) 307, 263, 165 bp

RASA2
A>C rs45431691 GTGCTAAAACTGCCTAAG

AACCCTAGCACTGTATGG 102 bp 54°C MseI
(37°C) 102, 60 bp 

MYH3
C>A rs45431421 CGCCGAAAGCTCACTGTG

CTGGGGAGGAACCTGCTG 265 bp 55°C BslI
(55°C) 265, 214 bp 

GSN 
G>A rs45435111 CGGGAACCTGCAGTATGA

GGTGGTCTGGTGCGATCA 291 bp 56°C EcoRV
(37°C) 291, 245 bp 



Table 3. Comparison of sex frequency in Survival and Mortality piglet population
Sex Piglet Survival Piglet Mortality Total piglet Chi-Test (P-value)

Male 0.40 (n=45) 0.60 (n=67) 1 (n=112) P<0.03

Female 0.56 (n=57) 0.44 (n=44) 1 (n=101) P<0.04

PCR-RFLP method를 이용하여 일반 삼원교잡 비육돈으
로 태어난 자손 가운데 위축돈 179두와 정상돈 200두 집단
에서 검증을 하였다.
돼지 DSP G>A (rs45430738), RASA2 A>C 

(rs45431691), MYH3 C>A (rs45431421)와 GSN G>A 
(rs45435111) 단일염기변이들을 포함하는 영역의 증폭을 위
해 Oligo 6 (Molecular Biology Insights, Cascade, CO, 
USA)프로그램을 이용하여 네 개의 Primer를 제작하였다 
(Table 2).

DNA 증폭을 위해 사용한 기계는 PTC-200 themocycler 
(MJ Research, Watertown MA, USA)을 이용하였으며, 
DNA 중합효소는 h-Taq polymerase (Enzynomics, Korea)
를 사용하였다. PCR 반응조건은 주형 DNA 25 ng primer 
0.01 uM, dNTP 5 mM, 10 × PCR buffer 2.5 μL, 그리고 
h-Taq DNA polymerase 0.625 units을 넣어 최종 반응액 25 
μL을 이용하였다.

DSP 유전자 G>A 변이에 대한 유전자형 분석은 증폭한 
PCR 산물에서 G 변이를 인식하는 제한효소 Hpy188I을 처
리하여 수행하였다. 또한 RASA2 A>C 변이에 대한 유전자형
분석은 A 염기를 인식하는 MseI을 처리하여 수행하였으며, 
MYH3 C>A 변이에 대한 유전자형 분석은 C 염기를 인식하
는 BsII을 처리하여 수행하였다. 그리고 GSN 유전자 G>A 변
이는 G 염기를 인식하는 제한효소 EcoRV을 처리하여 수행
하였다(Table 2). 각각의 변이들에 대한 유전자형 판정은 제
한효소 2 unit 을 넣어 각각의 최적반응 조건에서 6시간 이상 
반응을 통해 절단된 단편들은 2.5% MetaPhor agarose gel 
(LONZA, USA)에서 90 mV 전압으로 40분간의 전기영동
을 수행한 후 실시하였다.

카이제곱 검증을 이용한 자돈의 성별이 이유 후 폐사율에 미치는 

연관성 분석 및 집단과 집단과의 유전자형 빈도분석

카이제곱 검증(Chi-square)은 카테고리 변수 간 차이 혹은 
관계를 분석하기 위해서 사용하는 아주 유용한 통계적인 검
증 법이다. 관측된 데이터가 예측한 분포를 따르는지 검증하
는 방법이며, Golden Helix SNP Variation Suite version 7 
(Golden Helix, Inc) software를 이용하여 자돈의 성별이 이
유 후 폐사율과 생존율에 연관이 있는지를 검증하기 위해 아
래와 같은 생존집단의 유전자형 빈도와 폐사추정집단의 유전
자형 빈도간의 차이 역시 아래와 같은 카이제곱 검증법을 이
용하였다.

Results and Discussion
SRY 유전자와 ZF (ZFX-ZFY) 유전자의 PCR 기법을 이용한 성감

별 결과

충북 청원군 샘터농장에서 55가계 집단에서 생산된 한국재
래돼지와 요크셔 교잡돈 F2 집단 중 폐사추정돈 집단 111두
와 정상돈 집단 101두를 제공받아 두 집단의 DNA를 이용
하여 PCR 기법으로 정확한 성비를 추정하였다. DNA를 이
용한 성감별에는 SRY 유전자를 이용한 방법과, ZF (ZFX-
ZFY) 유전자를 이용한 방법 두 가지를 이용하였는데, SRY 
유전자는 숫컷(male)일 경우 704 bp에서 증폭이 되며, 암컷
(female)일 경우는 증폭이 되지 않는다. 하지만 SRY를 이용
한 성감별의 단점은 DNA의 quality 때문에 증폭이 되지 않
는 경우가 발생하기 때문에, 시험 상 오류를 범할 수 있다. 따
라서 이러한 방법을 보완하기 위해 ZF (ZFX-ZFY) 유전자를 
이용한 성감별 방법이 개발되었다[7]. ZF (ZFX-ZFY) 유전
자를 이용한 PCR 방법을 이용하였을 경우 숫컷(male)일 경
우 476, 379 bp 두개의 증폭 밴드를 확인 할 수 있으며 암컷
(female)일 경우는 379 bp 하나에서 증폭 밴드를 확인 할 수 
있다(Fig. 2).

폐사돈 및 정상돈 집단에서 성별 분포 및 연관성 결과

정상돈 집단의 성비와 폐사추정돈 집단의 성비의 분포는 
Table 3에 나타내었다. 폐사추정돈 집단에서 숫컷(male)
의 출현빈도가 높았으며, 정상돈 집단에서는 숫컷보다 암
컷(female)의 출현빈도가 높은 것을 관찰 할 수 있었다. 또
한 집단별 성비의 빈도차이는 유의적인 효과를 나타내었다 
(P<0.05). 본 결과는 선행연구에서 발표된 돼지의 성별이 폐
사돈과 정상돈에 유의적인 연관이 있다고 발표한 연구결과와 
일치하는 것으로 나타났다[11]. 

폐사돈과 정상돈 집단에서 유전자형 빈도 분포 및 연관성 결과

한국재래돼지와 요크셔 교잡돈 F2 집단, 폐사추정돈 268두
와 정상돈 215두 총 485두를 MassArray method를 이용하
여 239개의 단일염기변이의 유전자형을 분석하였다. 집단별 
유전자형 빈도 비교를 위해 3단계에 걸쳐 집단간의 유의적인 
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Fig. 2. PCR amplification patterns of A) porcine SRY and B) 
porcine ZF (ZFX-ZFY) gene.



빈도차이가 나는 마커를 선발하였다(Table 4).
첫 번째로 총 485두와 정상돈 215두와의 두 집단별 빈도비
교를 수행하였으며 유의적인 단일염기변이 마커는 염색체 7
번내의 KIAA0082 유전자내에 존재하는 rs45431209 1개로 
관찰되었다(P<0.05). 두 번째로 총 485두와 폐사추정돈 268
두와의 빈도 비교 결과 역시 첫 번째와 동일한 단일염기변
이 마커인 rs45431209 1개로 관찰되었다(P<0.05). 마지막
으로 정상돈 215두와 폐사추정돈 268두와의 빈도 비교에서
는 총 239개 중 22개의 단일염기변이 마커들이 유의적인 빈
도 차이가 있는 것으로 나타났으며, 고도의 유의적인 빈도차
이를 보인 마커는 유의적인 22개의 단일염기변이 마커(Table 
5) 중 염색체 1번 GSN 유전자내에 존재하는 rs45435111 단
일염기변이, 염색체 7번 내 KIAA0082 유전자내에 존재하는 
rs45431209 단일염기변이, 염색체 12번 내 MYH3 유전자
내의 rs45431421 단일염기변이와 FLJ20920 유전자내의 
rs45432261 단일염기변이, 그리고 염색체 13번에 RASA2 
유전자내의 rs45431691 단일염기변이와 CXADR 유전자내
의 rs45433249 단일염기변이 등 6개의 단일염기변이 마커가 
발굴되었다(P<0.01). 세단계의 집단별 빈도 비교에서 동일
하게 유의적인 빈도차이를 보인 KIAA0082 유전자는 사람에
서 인터페론(interferon)를 증가(Up-regulation)시키는 유전

인자로 연구되어 있으며 바이러스 침입의 저항에 연관된 유
전자로 연구되어 있다[12-14]. 따라서 돼지의 KIAA0082 유
전자 역시 추가적인 연구가 수행 되어져야 한다고 사료된다.

위축돈과 정상돈 집단에서 유전자형 빈도 검증 결과

폐사추정돈과 정상돈 집단에서 유의적인 빈도차이를 나
타낸 유전자내의 단일염기변이를 추가적인 검증연구를 위
해 유의적인 효과가 있는 4개(DSP rs45430738G>A, 
RASA2 rs45431691A>C, MYH3 rs45431421C>A와 GSN 
rs45435111G>A)의 단일염기변이를 임의 선발하여 일반 삼
원교잡 비육돈에서 태어난 자손들 중 위축돈 179두와 정상돈 
200두 집단에 적용하였으며, 유전자형 분석은 PCR-RFLP 
method를 이용하여 실시하였으며 그 결과는 Table 6에 나
타내었다. 
상업돈의 위축돈 179두와 정상돈 200두를 이용하여 4개의 
단일염기변이 마커를 검증하였는데 DSP rs45430738G>A, 
RASA2 rs45431691A>C와 GSN rs45435111G>A 세 개
의 단일염기변이 마커는 위축돈 집단과 정상돈 집단에 유
의적인 빈도차이를 나타내었다(P<0.001). 하지만 MYH3 
rs45431421C>A 단일염기변이는 유의적인 빈도차이를 보
이지 않았다(P>0.05). 그리고 DSP rs45430738G>A 단일

Table 4. Allele frequencies of 22 SNPs associated with Mortality

Reference ID Allele
Minor Allele Freq. Chi-Square test 1

(Total-Dead)
Chi-Square test 2

(Total-Live)
Chi-Square test 3

(Live-Dead)Total Dead Live
rs45431209 A 0.417 0.357 0.478 0.030 0.041 0.000 

rs45431691 A 0.257 0.220 0.305 0.103 0.058 0.002 

rs45431421 C 0.241 0.207 0.277 0.096 0.117 0.005 

rs45435111 A 0.267 0.232 0.306 0.124 0.094 0.006 

rs45432261 C 0.372 0.408 0.322 0.189 0.082 0.009 

rs45433249 A 0.307 0.276 0.349 0.194 0.082 0.009 

rs10720198 A 0.240 0.275 0.203 0.145 0.134 0.011 

rs45432566 T 0.239 0.290 0.182 0.158 0.131 0.012 

rs45432608 C 0.313 0.284 0.357 0.262 0.106 0.017 

rs45434874 C 0.490 0.483 0.500 0.349 0.070 0.021 

rs45435155 T 0.307 0.281 0.348 0.300 0.123 0.025 

rs45432669 A 0.429 0.394 0.469 0.219 0.176 0.026 

rs45431071 C 0.465 0.492 0.423 0.307 0.128 0.028 

rs10720745 A 0.021 0.035 0.005 0.269 0.129 0.029 

rs45433249 C 0.087 0.070 0.109 0.248 0.185 0.032 

rs45431058 G 0.252 0.225 0.280 0.209 0.217 0.032 

rs45435080 G 0.226 0.199 0.257 0.232 0.213 0.034 

rs45431421 C 0.242 0.216 0.269 0.202 0.234 0.034 

rs45430738 G 0.446 0.419 0.485 0.295 0.167 0.035 

rs10720341 C 0.112 0.091 0.137 0.244 0.206 0.036 

rs45431031 C 0.155 0.134 0.183 0.266 0.196 0.037 

rs45432756 G 0.171 0.151 0.198 0.297 0.189 0.041 
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염기변이 마커는 폐사추정돈 집단과 정상돈 집단에서는 MA 
(minor allele)가 G 대립유전자로 나왔는데, 위축돈과 정상
돈 검증집단에서는 MA가 A 대립유전자로 검출되었다. 그 이
유로는 집단의 차이 또는 마커와 형질관의 연관 차이 등 여러 
가지 요소가 반영될 수 있으므로, 향후 추가적인 연구가 필요
한 것으로 사료된다. 

DSP (dentin sialophosphoprotein)유전자는 사람에서는 
상아질 이형성증에 깊게 관여하는 유전자로 치아의 발육장
애를 일으키는 것으로 알려져 있으며, 돼지에서는 돼지 어금
니의 기형장애를 유발하여 사료효율 및 식육장애를 일으켜 
돼지의 성장발육에 치명적인 작용을 한다고 시사하였다[15, 
16]. 또한 RASA2 (RAS p21 protein activator 2)유전자는 
사람에서 모세혈관의 기형으로 인한 하지 비대의 원인이 되
는 유전자로 림프기관의 기능 부전에 큰 영향을 미치는 것으
로 알려져 있다[17, 18]. 그리고 GSN (gelsolin)유전자는 세
포의 이동 및 번식능력에 영향을 주는 유전자로 사람에서는 
암(cancer)세포에 관한 연구로 활발히 이루어지고 있다. 또한 
아밀로이드증(amyloidosis)에 관여하여 영양장애, 신경세포
장애 및 피부질환에도 영향을 미치는 유전자로 보고되어 있
다[19, 20]. 
이렇듯 본 연구에서 선발된 유전자들은 질병 및 질환에 영향
을 미치는 유전자들이 대부분이며 사람에서 많은 질병 연구

가 되고 있다. 따라서 돼지에서도 이러한 유전자들이 추후 꼭 
필요한 연구로 이루어져야 한다고 사료된다.
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