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서     론

돼지 (Sus scrofa)의 사육은 인류사에 있어 가장 중요한 사

건 중 하나로서 그 기원과 확산과정을 규명하는 것은 동물고

고학 분야에서 핵심적인 연구 주제의 하나이다. 최근 연구에

의하면, 야생 멧돼지는 대략 400만 년 전 동남아시아 제도 

(Island Southeast Asia; ISEA)에서 기원하여 이후 유라시아

대륙을 북상하며 확산되어 아시아 및 유럽에 분포하는 현대 

미토콘드리아 DNA D-loop 영역의 하플로타입에 대한  
네트워크 분석으로 추정하는 동아시아 돼지 사육의 역사적 확산과정
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Abstract : The domestication of pigs in East Asia is believed to have been independently established in several 
regions of China, including the Yellow River basin, before spreading to areas such as Korea and Japan. However, 
this view is based on archaeological excavation reports and has not yet been fully clarified from a genetic 
perspective. This study conducted a haplotype-based network analysis on the mitochondrial DNA D-loop region 

(138 bp) of ancient and modern wild and domesticated pigs previously reported in Korea, Japan, and China, aiming 
to genetically explore the origins and spread of pig domestication in this region. As a result, haplotypes such as H1, 
H2, H3, and H6-reported in Chinese pigs-were found to exhibit characteristics corresponding to the ancestors 
of domesticated pigs in East Asia, confirming through network analysis that China was the early center of pig 
domestication in the region. On the other hand, the establishment and spread of domesticated pigs in Korea and 
Japan remain unclear even through this analysis, indicating the need for further supplementary research.
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멧돼지의 조상이 된 것으로 추정된다 [1].
최근의 고고학적 보고는 돼지가 최소한 두 지역에서 독립

적으로 사육되었음을 보여주는데 첫 번째는 근동 지역 (Near 
East)이며 대략 일만 년 전 신석기시대 유적지 (Çayönü  
Tepesi)에서 현재까지 발견된 것 중 가장 오래된 돼지 사

육의 흔적이 보고되었다 [1-4]. 근동에서 확인된 돼지는 약 

9,000년 전 유럽으로도 확산되었다고 하는데 이 과정에서 현

지의 멧돼지와 반복적으로 교잡되어 유전적으로 다양하게 

되었다 [5]. 
돼지가 처음 사육된 지역 중 또 다른 유력한 후보는 중국

으로, 황하
 - 회하 유역에서 가장 먼저 사육되기 시작하였다고 

하며 이 외에도 양자강 유역이나 중국 동북부에서 독립적 돼

지 사육이 개시된 정황이 있다 [6]. 중국에서 돼지 사육의 흔

적이 보이는 가장 오래된 유적은 자후 (賈湖, 9,000 BP), 츠산  

(磁山, 8,000 BP), 다디완 (大地灣, 8,000 BP) 등 황하 유역에  

분포하는데 이는 중국이 동아시아 돼지 사육의 중심지로서 

아주 일찍부터 기능하고 있었다는 것을 입증하고 있다 [6-12].
독립적 기원을 가진 유럽과 동아시아의 돼지는 유전적으

로 서로 차이가 확인되었는데 아시아 돼지의 경우 그 내부

에 서로 다른 기원을 가진 여러 그룹이 혼재해 있는 반면 유

럽 돼지는 대체로 단일한 유전적 기원을 가지고 있는 것으로 

알려져 있다 [13]. 중국에서 성립한 동아시아의 돼지 사육은 

그 후 한국과 일본 등 인접국가로도 확산된 것으로 추정된

다. 이러한 돼지의 확산과정과 관련된 동아시아 지역 고고학  

보고에 대해서는 본 연구진의 지난 논문에서 자세히 다루었

다 [14]. 먼저 한반도 남부의 경우 사육종이라고 확실하게 판

정할 수 있는 돼지 유존체는 초기철기~원삼국시대가 되어야 

확인된다는 주장이 있는 반면 그 사육의 시작을 기원전 5세

기경까지도 소급 가능하여 단면원형점토대토기 단계에는 이

미 한반도 남부에서 돼지 사육이 시작되었다는 견해도 소개

하였다 [14]. 
한편 일본 열도에서 돼지 사육이 언제 시작되었는가 하는 

문제에 대해서는 조몬시대 (縄文時代)에 이미 초보적 돼지 

사육이 진행되고 있었다는 주장과 함께 그러한 가능성은 열

어둘 수 있어도 돼지의 본격적인 사육은 역시 야요이시대에 

도작과 함께 대륙에서 도래한 야요이돼지 (弥生豚)가 서일본

에 출현하여 열도 전역으로 확대되는 사실과 관련이 있다는 

주장이 우세하다 하였다 [14]. 
이처럼 중국에서 기원한 사육종 돼지가 동아시아 각지로 

확산하는 과정은 현재까지 조사된 고고학 발굴의 결과를 통

해서 추정되지만 이 과정을 분명히 보여줄 수 있는 유전학적 

연구는 아직 미흡하여 그 양상이 아직 완전히 밝혀졌다 할 

수는 없다. 본 연구는 이에 한국, 일본, 중국에서 기존에 보고

된 고대 및 현대의 멧돼지와 사육돼지 미토콘드리아 DNA 
D-loop 영역에 대한 유전정보를 수집하여 하플로타입 (hap-
lotype) 네트워크 분석을 수행함으로써 동아시아 돼지 사육

의 역사적 기원과 확산 경로를 보다 구체적으로 추정해 보고

자 하였다.

재료 및 방법

본 연구에서 분석한 데이터는 GenBank (http://www.ncbi.
nih.gov/genbank)에서 수집한 총 2,993개의 사육종 및 야생 

돼지 (Sus scrofa) 미토콘드리아 DNA (mtDNA) D-loop 서열

이다. 분석에 사용된 유전자 염기서열의 길이는 138 bp이다. 
유전자 분석에는 일본 야생 돼지 미토콘드리아 DNA 서열 

(GenBank 접근 번호: D42171)을 참조하였으며, 분석 위치

는 해당 서열의 203~341 지점으로 Okumura et al. (1996)의 

연구에서도 이 부위가 포함되어 조사된 바 있다 [15]. 
GenBank에서 수집한 mtDNA D-loop 서열정보 중 한국

에서 보고된 수는 총 466개로, 현대 멧돼지 423개와 현대 사

육돼지 43개이다. 한편 중국에서는 총 2,261개 (고대 돼지: 
56, 현대 멧돼지: 168, 현대 사육돼지: 2,037), 일본에서는 총 

266개 (고대 돼지: 67, 현대 멧돼지: 174, 현대 사육돼지: 25)
의 mtDNA D-loop 서열정보가 수집되었다 (Table 1). 중국과 

일본의 경우 고고학 발굴현장에서 수습한 돼지 뼈에서 추출

한 고대 DNA (중국: 56, 일본: 67)가 본 연구에 활용되었는데 

그 안에는 사육의 증거가 확실한 개체와 그렇지 않은 개체가 

섞여 있다. 야생의 멧돼지가 사육화하면 형태가 이에 맞게 변

화하는데 그러한 골학적 특징을 고대 돼지 뼈에서 확인하지 

못하면 이는 사육종이라고 확신할 수 없게 된다. 한편 한국

Table 1. The number of Sus scrofa mitochondrial D-loop sequences used for network analysis in this study

Type
Korea China Japan

T
A W D ST A W D ST A W D ST

Number of sequences - 423 43 466 56 168 2037 2261 67 174 25 266 2993
Number of haplotypes - 14 4 17 11 26 42 64 25 24 11 47 114

ST: Subtotal; T: Total; W: Wild boar (modern); D: Domestic pigs (modern); A: ancient Sus scrofa 

http://www.ncbi.nih.gov/genbank
http://www.ncbi.nih.gov/genbank
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의 경우 현재까지 고대 사육돼지 DNA 보고가 없어 이번 연

구에서 이에 대한 분석은 불가능하였다. 따라서 총 2,993개

의 돼지 mtDNA D-loop 서열 중 고대 DNA는 123개, 현대 

DNA는 2,870개이다. 
Table 2는 본 연구에서 이용한 중국과 일본의 고대 돼지 뼈

에 대한 데이터의 정보를 요약한 것으로 발굴 위치, 추정 연

대, 참고문헌 등도 함께 표시되어 있다. 
수집된 염기서열의 정렬에는 Geneious Prime (버전: 2021. 

2.2; 뉴질랜드 오클랜드) 소프트웨어를 사용하였다. 모든 염

기서열 데이터는 참조서열인 D42171에 맞추어 정렬하였다. 
다음으로 DnaSP v.6 (스페인 바르셀로나) 소프트웨어를 이

용하여 하플로타입 수 (H)와 하플로타입 다양성 (Hd)을 분석

하였다 [16,17]. 수집한 염기서열 정보는 DnaSP v.6 소프트

웨어를 통해 하플로타입 데이터 파일로 변환된 후, Network 
v.10.2 (Fluxus Technology Ltd., http://www.fluxus-technol 
ogy.com) 소프트웨어를 이용하여 Median-Joining (MJ) 네
트워크 분석을 수행하였다. 분석 결과 하플로타입 네트워크 

내의 중심에 위치하고, 상대적으로 높은 출현 빈도를 가지

며, 하플로타입 간의 연결선이 많으면서도 지리적으로 널리 

분포된 경우 이를 돼지의 조상 하플로타입 (ancestral haplo-
type)으로 정의하였다 [18].

결     과

이 연구의 대상이 된 미토콘드리아 DNA D-loop 영역은 

높은 변이율과 모계유전 특성을 기반으로 집단유전학 연구

에서 개체 간 또는 집단 간 유전적 차이와 다양성 (diversity), 
근연성 (relatedness) 등을 평가하는 데 있어 매우 중요하 

다 [19,20]. 미토콘드리아 DNA D-loop 연구는 돼지의 사육

과 확산에 대해서도 중요한 유전학적 정보를 제공하였는데 

유럽과 아시아의 멧돼지가 각각 독립적으로 가축화된 사실, 
현대 사육돼지를 구성하는 다양한 지역 멧돼지의 계통형 등

을 확인할 수 있었으며 일본 오키나와 고대 돼지의 유입과 

유전적 연속성 등도 이를 통해 논의할 수 있었다 [21-23]. 
본 연구에서는 총 2,993개의 돼지 (Sus scrofa) 미토콘드리

아 D-loop 서열 (한국: 466개, 중국: 2,261개, 일본: 266개)을 

분석한 결과 먼저 각국에서 보고된 현대 멧돼지와 사육돼지

의 미토콘드리아 DNA D-loop 하플로타입 수 (H)와 다양성 

(Hd) 값을 정리할 수 있었다 (Table 3). 요약하면, 현대 멧돼지

는 중국의 하플로타입 다양성 (0.91)이 한국 (0.77)이나 일본 

(0.72)보다 높았지만 사육돼지에서는 일본의 다양성 (0.91)이 

한국 (0.58)과 중국 (0.82)보다 높았다. 한국의 사육돼지는 일

본이나 중국 등 주변 국가에 비해 하플로타입 다양성이 매우 Ta
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낮았는데, 이는 한국의 사육돼지 서열 대부분이 제주도에서 

보고되어 우리나라 전역에서 사육되는 돼지의 유전적 다양

성을 잘 반영하지 못하였던 때문으로 생각된다. Table 4에는 

한국, 중국 및 일본의 멧돼지 및 사육돼지에서 확인된 미토콘

드리아 DNA D-loop 하플로타입 총 114개가 정리되어 있다. 
다음으로 2,993개의 돼지 (Sus scrofa) 미토콘드리아 D- 

loop 서열에 대해 네트워크 분석을 수행한 결과, 조상 (ances-
tral) 하플로타입으로 H1, H2, H3, H6를 확인하였다. 이 네 

개의 하플로타입은 네트워크의 중심에 위치하고 각각 높은 

발생 빈도와 다수의 연결 (edge)을 가지고 있으며 지리적으

로도 널리 분포되는 등 Emerson et al. (2011)이 지적한 조상 

Table 3. The haplotype of diversity of modern wild boar and do-
mesticated pigs from Korea, China, and Japan

Country Type n H Hd

Korea W 423 14 0.77
D 43 4 0.58

China W 168 26 0.91
D 2,037 42 0.82

Japan W 174 24 0.72
D 25 11 0.91

W: Wild boar (modern), D: Domestic pigs (modern), n: The number of taxa, 
H: The number of haplotypes, Hd: Haplotype diversity

Table 4. Haplotypes revealed by the network analysis 

Haplotypes
Korea China Japan

Total
A W D A W D A W D

H1* - - - 9 14 296 10 11 6 346
H2* - 54 19 7 20 554 - 1 2 657
H3* - 4 - 8 16 325 10 4 - 367
H4 - - - 2 - 2 - - - 4
H5 - - - - - 1 - - - 1
H6* - - - 18 27 490 5 - 3 543
H7 - - - 3 - 49 - - - 52
H8 - - - - - 18 - - - 18
H9 - - - - - 5 - - - 5
H10 - - - 3 2 139 1 - - 145
H11 - - - - - 1 - - - 1
H12 - - - - - 3 1 2 - 6
H13 - - - - - 3 - - - 3
H14 - - - - - 10 - - - 10
H15 - - - - - 7 - 1 - 8
H16 - - - - - 6 - - - 6
H17 - - - - - 2 - - - 2
H18 - - - - - 5 - - - 5
H19 - - - - - 1 - - - 1
H20 - - - - - 38 - - - 38
H21 - - - - 5 39 1 - - 45
H22 - - - - - 2 - - - 2
H23 - - - - - 1 - - - 1
H24 - - - - - 1 - - - 1
H25 - - - - - 9 - - - 9
H26 - - - - - 5 - - - 5
H27 - - - - - 1 - - - 1
H28 - - - - - 1 - - - 1
H29 - - - - - 1 - - - 1
H30 - - - - - 2 - - 1 3
H31 - - - - - 2 - - - 2
H32 - - - - - 1 - - - 1

Table 4. Haplotypes revealed by the network analysis 

Haplotypes
Korea China Japan

Total
A W D A W D A W D

H33 - - - - - 1 - - - 1
H34 - - - - - 1 - - - 1
H35 - - - - - 1 - - - 1
H36 - - - - - 1 - - - 1
H37 - - - - - 1 - - - 1
H38 - - - - - 2 - - - 2
H39 - - - - - 7 - - - 7
H40 - - - - 17 1 - - - 18
H41 - - - - - 1 - - - 1
H42 - - - - - 1 - - - 1
H43 - - - - 3 - - 5 - 8
H44 - - - - 3 - - - - 3
H45 - - - - 19 - - - - 19
H46 - - - - 2 - - - - 2
H47 - - - - 2 - - - - 2
H48 - - - - 5 - - - - 5
H49 - - - - 15 - - - - 15
H50 - - - - 1 - - - - 1
H51 - - - - 2 - - - - 2
H52 - - - - 3 - - - - 3
H53 - - - - 1 - - - - 1
H54 - - - 1 2 - - - - 3
H55 - - - - 1 - - - - 1
H56 - - - - 2 - - - - 2
H57 - - - - 1 - - - - 1
H58 - - - - 1 - - - - 1
H59 - - - - 1 - - - - 1
H60 - - - - 2 - - - - 2
H61 - - - - 1 - - - - 1
H62 - - - - - - - 1 - 1
H63 - - 21 - - - - 8 4 33
H64 - - - - - - - 11 - 11

Table 4. Haplotypes revealed by the network analysis on sus scrofa mitochondrial DNA D-loop.
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하플로타입의 특징을 뚜렷이 가지고 있었다 [24]. 이 중 H2
와 H3는 한중일 삼국 돼지에서 공통적으로 발견되는 하플로

타입이었다. H2는 한국 및 일본 멧돼지와 사육돼지, 중국 멧

돼지, 사육돼지, 고대 돼지에서 확인되었으며, 총 16개의 연

결을 가지고 있어 네트워크 내의 핵심적 조상 하플로타입으

로 확인되었다. H3도 마찬가지로 세 국가 모두에서 발견되

었는데 여기서도 총 13개의 연결을 통해 다양한 파생 하플로 

타입과 연결되어 지리적으로 폭넓게 발견되는 조상 하플로

타입으로 생각된다. H1과 H6는 한국에서는 관찰되지 않고 

중국과 일본에서만 확인되었는데, 이들 또한 연결의 수가 각

각 10개, 13개인 조상 하플로타입의 특징을 가지고 있었다. 
지리적으로는 중국의 멧돼지, 사육돼지, 고대돼지에서는 

조상 하플로타입 (H1, H2, H3, H6)이 모두 확인되었으며, 특
히 H2와 H6이 각각 581개, 535개로 가장 높은 빈도를 나타

냈다. 세부적으로는 Yunnan, Sichuan, Guangxi, Shandong, 

Guangdong 등지에서 조상 하플로타입이 특히 많이 분포하

였으며, 하플로타입별로는 H1은 Yunnan, H2는 Shandong, 
H3는 Sichuan, H6는 Yunnan에서 가장 높은 비중을 나타냈

다. H3에서 파생된 H10과 H12, H2에서 파생된 H30 등은 

중국 내 특정 지역과 일본 등지에 제한적으로 분포하였다.
한편 H7, H10, H12, H21, H30, H63, H71, H77 등 하플로 

타입은 네트워크상에서 연결 수가 적고, 분포 지역도 제한적

으로 나타나 조상 하플로타입으로 분류되지 않았다. 예를 들

어, H3에서 파생된 H10과 H12는 특정 지역 (중국, 일본)에 

국한되어 나타났으며, 연결 수가 부족해 상대적으로 최근에 

분화된 하플로타입으로 확인되었다 (Fig. 1).
중국에서 보고된 돼지에는 고대와 현대, 멧돼지와 사육 

돼지를 막론하고 모두에서 본 연구에서 확인한 조상 하플로 

타입인 H1, H2, H3, H6가 포함되어 있는 것을 확인하였다 

(Table 4). 특히, 중국 신석기 유적지인 싱룽와 (興隆窪), 자후  

Table 4. Haplotypes revealed by the network analysis 

Haplotypes
Korea China Japan

Total
A W D A W D A W D

H65 - - - - - - 1 11 - 12
H66 - - - - - - - 1 - 1
H67 - - - - - - - 2 - 2
H68 - - - - - - - 1 - 1
H69 - - - - - - 1 3 1 5
H70 - - - - - - 8 9 - 17
H71 - 2 - - - - 1 90 - 93
H72 - - - - - - - 4 - 4
H73 - - - - - - - 3 - 3
H74 - - 2 - - - - - - 2
H75 - - 1 - - - - - - 1
H76 - 2 - - - - - - - 2
H77 - 146 - - - - - - - 146
H78 - 1 - - - - - - - 1
H79 - 1 - - - - - - - 1
H80 - 36 - - - - - - - 36
H81 - 95 - - - - - - - 95
H82 - 1 - - - - - - - 1
H83 - 1 - - - - - - - 1
H84 - 1 - - - - - - - 1
H85 - 1 - - - - - - - 1
H86 - 78 - - - - - - - 78
H87 - - - - - - 1 - - 1
H88 - - - - - - 1 1 - 2
H89 - - - - - - 14 - - 14
H90 - - - - - - 1 - - 1

* means ancestral haplotypes estimated by network analysis.

Table 4. Haplotypes revealed by the network analysis 

Haplotypes
Korea China Japan

Total
A W D A W D A W D

H91 - - - - - - 1 - - 1
H92 - - - - - - 1 - - 1
H93 - - - - - - 1 - - 1
H94 - - - - - - 1 - - 1
H95 - - - - - - 1 - - 1
H96 - - - - - - 1 - - 1
H97 - - - - - - 1 - - 1
H98 - - - - - - 1 - - 1
H99 - - - - - - 1 - - 1
H100 - - - - - - 1 - - 1
H101 - - - - - - 1 - - 1
H102 - - - 1 - - - - - 1
H103 - - - 2 - - - - - 2
H104 - - - 2 - - - - - 2
H105 - - - - - - - - 1 1
H106 - - - - - - - - 2 2
H107 - - - - - - - - 2 2
H108 - - - - - - - - 1 1
H109 - - - - - - - - 2 2
H110 - - - - - - - 1 - 1
H111 - - - - - - - 1 - 1
H112 - - - - - - - 1 - 1
H113 - - - - - - - 1 - 1
H114 - - - - - - - 1 - 1

Total - 423 43 56 168 2,037 67 174 25 2,993

Table 4. Continued
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Fig. 1. The results of network analysis on the Sus scrofa mitochondrial DNA in this study.

Fig. 2. The geographic distribution of ancestral haplotype H1. Ancient: A; Wild: W; Domestic: D. a: Changning (A), Qinghai (D); b: Gansu (D), 
c: Sichuan (D), d: Yunnan (W, D), e: Xinglongwa (A), f: Guizhou (D), g: Cishan (A), h: Jiahu (A), i: Qinglongquan (A), Hubei (D), j: Jiangxi (W, D),  
k: Guangxi (D), l: Hainan (W, D), m: Shangdong (D), n: Anhui (D), o: Jiangxi (W, D), p: Guangdong (D), q: Jiangsu (D), r: Zhejiang (W, D), 
s: Fujian (D), t: Kiyuna, Kitahara shellmidden (A), Nagarabaru Nishi shellmidden (A), Okinawa (W, D), u: Kyushu (D), v: Mibiki site (A),  
w: Gunma (W), x: Fujiduka shellmidden (A), y: Chiba (W), z: Rebunge shellmidden (A), Irie shellmidden (A).



DNA 네트워크 분석으로 추정한 돼지 사육 확산과정      249

(賈湖), 츠산 (磁山) 등지에서 발견된 고대돼지에서 하플로 

타입 H1, H2, H3, H6가 확인된 것은 주목할만하다 (Table 4). 
Figs. 2~5는 조상 하플로타입인 H1, H2, H3, H6가 각각 어

떤 지역의 시료에서 확인되었는지를 표시한 지도로, 고대와 

현대, 사육돼지와 멧돼지를 나누어 표시하였다.

고     찰

최근 동아시아 각국에서 출토된 고대 돼지의 뼈에 대한  

동물고고학적 연구는 이 지역 돼지 사육의 성립과 확산과정

에 대한 이해를 깊게 해주고 있다 [6]. 하지만 이러한 분석은 

대부분 육안 분석을 주로 하는 전통적 기법에 의존하고 있어 

최근 빠르게 발전한 DNA 연구에 의한 동아시아 사육돼지의 

성립과 발전 과정에 대한 연구가 필요하게 되었다. 이 연구에

서는 동아시아 각국에서 기존에 보고된 유전학적 분석 결과

를 종합하여 네트워크 분석을 수행함으로써 이 지역 돼지 사

육의 역사적 기원과 확산 경로에 대한 보다 구체적 시사점을 

얻을 수 있게 되었다. 
현재까지 보고된 연구를 보면 돼지 사육의 초기 기원지 중 

하나로 언급되는 지역 중 가장 대표적인 것은 역시 황하 유

역인데 [25-27], 본 연구 결과에서도 황하 유역 시료에서 돼

지의 조상 하플로타입 (H1, H2, H3, H6)의 분포가 높게 나타

나 이 지역에서 동아시아 돼지 사육이 최초로 기원했을 가능

성을 한층 높여주었다 (Figs. 2~5). 중국의 경우 고대 및 현대 

돼지 시료 모두에서 조상 하플로타입의 개체가 확인된다는 

점은 이 곳이 돼지 사육의 초기 중심지 중 하나이며 그 유전

적 특징이 지금까지도 사육돼지 사이에서 계속 이어지고 있

다는 사실을 말해준다 (Figs. 2~5).
한편 한국과 일본의 경우에는 분석한 사육돼지의 유전형

을 보면 이들 대부분은 본래 중국 본토에서 도입된 것으로 

보인다. 한국의 돼지 사육은 중국보다 훨씬 늦게 시작되었을 

것인데 그 도입 시기와 방법은 아직 명확하게 밝혀져 있지 

않다 [28,29]. 돼지 유전형을 분석한 본 연구 결과에서도 현재

까지 보고된 한국 돼지의 mtDNA 서열은 중국과 일본에 비

해 그 기원과 확산 경로를 쉽게 설명하기 어려운 것으로 나

타났다. 한국의 경우 고대 돼지로부터 분석된 DNA 결과 보

고가 부족하여 20세기 이전 돼지의 유전형을 쉽게 유추할 수 

없었으며, 현대 돼지 유전체의 염기서열도 대부분 제주도라

는 좁은 지역에서만 보고되어 한국 돼지에 대한 유전학적 기

원을 분명히 밝히기 어려운 한계가 있었다. 

Fig. 3. The geographic distribution of ancestral haplotype H2. Ancient: A; Wild: W; Domestic: D. a: Qinghai (D), b: Gansu (W), c: Sichuan (D),  
d: Yunnan (D), e: Guizhou (D), f: Guangxi (D), g: Hainan (W, D), h: Taosi (A), i: Wangchenggang (A), j: Hubei (D), k: Hunan (D), l: Nan-
zhuangtou (A), m: Shandong (D), n: Jianxi (D), o: Jiangsu (D), p: Zhejiang (W, D), q: Shanghi (W), r: Heilongjiang (W, D), s: Jeju Island (W, D), 
t: Kyushu (D), u: Gunma (W), v: Ibaraki (D).
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본 연구에서 추정한 돼지의 조상 하플로타입 (H1, H2, H3, 
H6) 중 H2는 한국의 멧돼지와 사육돼지 모두에서 확인되었

지만 (Fig. 3) H3의 경우 멧돼지에서만 발견되었다 (Fig. 4). 한
편 H1과 H6는 한국 멧돼지나 사육돼지 전부에서 발견하지 

못한 반면 (Figs. 2~5), 중국과 일본에서 보고된 고대 및 현대 

멧돼지와 사육돼지에서는 확인 가능하였다. 돼지 사육이 대

륙으로부터 한반도를 거쳐 열도로 전개되었다면 H1과 H6는 

과거 한국에도 존재했지만 이후 멸종된 결과일 수 있고, 이번 

연구에서는 다루지 못한 제주도 이외 지역의 돼지에서 앞으

로 확인될 가능성도 부정할 수 없다. 한국 돼지 사육 역사를 

보다 명확히 이해하기 위해서는 앞으로 제주도뿐 아니라 한

반도 전 지역에서의 멧돼지 및 사육돼지 DNA에 대한 추가

적 연구가 필요하다 하겠다.
일본의 경우 조상 하플로타입인 H1, H3, H6가 모두 고대 

DNA에서 발견되었으나 (Figs. 2, 4, 5), GenBank 정보에서는 

이들이 사육돼지인지 멧돼지인지에 대한 명확한 정보가 없

었는데 (Table 2), 아마도 고고학 발굴로 획득한 고대 돼지 뼈

에서 사육의 특징이 형태학적으로 명확히 드러나지 않았기 

때문이라 추정한다. 하플로타입 H1, H3, H6의 경우, 중국에

서 기원하여 일본으로 이동한 것으로 판단되기 때문에 소위 

야요이돼지 (弥生豚)의 도입으로 유입되었을 가능성이 있다. 
중국에서 돼지 사육이 시작된 시점이 일본의 고고학 발굴에

서 사육종 돼지뼈가 확인되는 시점보다 훨씬 앞서기 때문에, 
H1, H3, H6는 중국 본토에서 기원하여 일본으로 확산된 조

상 하플로타입일 가능성이 높다. 따라서 이 하플로타입의 돼

지는 일본에 도달하기 전에 한국을 경유했을 가능성도 있지

만 H1, H3, H6는 한국에서 보고된 사육돼지 데이터에서는 

전혀 확인되지 않는다. 이는 앞에서 설명한 것처럼 현재까지 

보고된 사육돼지의 유전정보가 한국의 경우 극히 부족한 것

이 이유일 수 있지만 자세한 것은 확신할 수는 없다. 
현재 일본의 학자들은 야요이시대보다 앞선 조몬시대에도 

멧돼지를 포획하여 식용하기 전 일시적으로나마 사육하는 

전통이 존재했을 가능성을 제기하고 있다 [30,31]. 이러한 주

장을 전제로 고려해 보면, 일본에는 중국 본토에서 유래한 돼

지 (弥生豚)와 일본 멧돼지에서 기원한 돼지라는 두 가지 유

형의 사육돼지가 존재했을 가능성이 있다. 실제로 본 연구에

서는 일본의 일부 멧돼지가 중국의 사육돼지나 멧돼지에서

는 관찰되지 않는 하플로타입이란 점을 확인하였다. 이처럼 

대륙 기원이 아닌 것으로 보이는 유전형은 H65, H69, H70, 
H71, H87~H101 등 총 19개의 하플로타입으로 이는 오직 

Fig. 4. The geographic distribution of ancestral haplotype H3. Ancient: A; Wild: W; Domestic: D. a: Qinghai (D), b: Gansu (D), c: Sichuan (D),  
d: Yunnan (W, D), e: Guizhou (D), f: Guangxi (D), g: Hainan (D), h: Gaohong (A), Shanxi (D), i: Jiahu (A), j: Hubei (D), Qinglongquan (A),  
k: Hunan (D), l: Guangdong (W, D), m: Nanzhuangtou (A), n: Shangdong (D), o: Anhui (D), p: Jiangxi (W, D), q: Jiangsu (D), r: Zhejiang (W, D), 
s: Fujian (W, D), t: Chungcheongnam-do (W), u: Agata site (A), v: Nara (W), w: Asahi (A), x: Shimotakabora site (A), Tobune site (A).
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일본의 고대 시료에서만 발견되었으며, 중국에서는 현재까지

도 전혀 확인되지 않았다. 이 일본 고유의 돼지 하플로타입은 

일본의 현대 돼지에서는 보이지 않고 고대 돼지에서만 확인

되는 것이 대부분으로 H69을 제외한 H87, H89~H101 등은 

모두 현대 돼지에서는 확인되지 않는 것이다. 
이 고대 돼지가 그 시대에 사육된 개체의 뼈인지 야생종인

지 아직 명확하지 않기 때문에 이것만으로 조몬시대 독립적 

돼지 사육이 증명되었다고 확신하기는 아직 이르다. 물론 일

각에서 주장하는 것처럼 야요이시대 이전에도 열도의 조몬

인은 멧돼지를 독자적으로 사육했을 가능성은 열어 두겠지

만 이는 계대사육이 가능한 수준까지 이르지 못하여 포획한 

야생종을 도축 때까지 일시적으로 사육하는 정도에 그쳤을 

가능성도 있다. 이 경우 그 돼지의 유전형질은 후대로 전달되

지 못했을 수도 있는데 [30,31], 일본의 고대 돼지 뼈에서 확

인한 하플로타입이 현대 돼지에서 보이지 않는 이유는 바로 

이것 때문일 수도 있다.

결     론

동아시아의 돼지 사육은 중국에서 처음 시작된 이후 인근 

국가로 확산되었다고 추정되나 그 구체적 과정은 아직 명확

히 밝혀지지 않았다. 본 연구에서는 한국, 일본, 중국에서 보

고된 고대 및 현대 멧돼지와 사육돼지의 미토콘드리아 DNA 
D-loop 영역 염기서열을 수집한 다음 이에 대해 하플로타입 

네트워크 분석을 수행하여 동아시아 돼지의 기원과 확산에 

대한 유전학적 근거를 얻고자 하였다. 
네트워크 분석 결과, 조상 하플로타입으로 생각되는 고대 

돼지 개체가 중국 황하 유역에 우세하게 분포하고 있음을 확

인하여 이 지역이 동아시아에서 가장 이른 돼지 사육 중심지

였음을 재확인할 수 있었다. 한국과 일본의 경우 중국으로부

터 사육돼지가 도입되었다고 생각되지만 그 구체적 양상에 

대해서는 유전적으로도 아직 분명하지 않은 부분이 남아 있

다. 본 연구의 결과로 동아시아에서 돼지 사육의 기원과 확산 

경로를 더 포괄적으로 이해하게 되었지만 이 지역에서 발견

되는 여러 시대의 돼지 표본을 대상으로 한 유전학적 연구가 

여전히 더 필요하다. 특히 한국의 경우 고대 돼지 시료에 대

한 유전학적 분석이 매우 시급하며 일본에서만 확인되는 돼

지 하플로타입에 대한 계속적 추적 검토도 조몬시대 독자적 

돼지 사육 가능성을 확인하는 데 중요한 의미가 있다. 

Fig. 5. The geographic distribution of ancestral haplotype H6. Ancient: A; Wild: W; Domestic: D. a: Qinghai (D), Lajia (A), b: Gansu (D),  
c: Sichuan (W, D), d: Yunnan (W, D), e: Guizhou (D), f: Guangxi (D), g: Hainan (W, D), h: Dashangjan (A), i: Gaohong (A), Taosi (A), j: Hubei (D),  
k: Jiangxi (W, D), l: Guangdong (W, D), m: Shandong (D), n: Jiangxi (W, D), o: Zhejiang (W, D), p: Heilongjiang (W), q: Ara shellmidden (A), 
Wakuta Kiln (A), Okinawa (D), r: Satsuma (D), s: Miyamaegawa (A), t: Khushu (D), u: Arafu (A).
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간추림 : 동아시아에서 돼지 사육은 황하 유역을 비롯한 중국의 여러 지역에서 독립적으로 확립된 후 한국과 일본  

등지로 확산되었을 것으로 본다. 하지만 이는 고고학적 발굴 보고에 의해 추정된 것으로 유전학적으로는 아직 완전

히 규명되지 않았다. 본 연구는 한국, 일본, 중국 등지에서 기존에 보고된 고대 및 현대의 멧돼지 및 사육돼지 미토

콘드리아 DNA D-loop 영역 (138 bp)에 대해 하플로타입 기반 네트워크 연구를 수행하여 이 지역 돼지 사육의 기원

과 그 확산과정을 유전학적으로 살펴보고자 하였다. 그 결과, 중국에서 보고된 돼지 미토콘드리아 DNA 하플로타

입 중 H1, H2, H3, H6 등이 동아시아 사육돼지의 조상에 해당하는 특징을 보여 동아시아 돼지 사육의 초기 중심지 

가 중국임을 네트워크 연구를 통해서 확인할 수 있었다. 한편 한국과 일본의 사육돼지의 확립과 확산에 대해서는  

이 분석을 통해서도 아직 분명하게 해명하지 못한 부분이 있어 추후 보완 연구가 필요하다. 

찾아보기 낱말 : ‌�네트워크 분석, 미토콘드리아 DNA D-loop, 돼지 사육, 한국, 중국, 일본


