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<보고서 요약서>

보고서 요약서

과제고유번호
213010-05
-5-CG500

해당단계

연구기간

2017.01.01.

∼2021.12.31
단계구분

(2단계)/

(2단계)

연구사업명

단위사업 Golden Seed 프로젝트사업

사 업 명 GSP종축사업단

프로젝트명

프로젝트명 참여종돈장 통합육종체계 확립 및 국산종돈 개발

세부프로젝트명

GSP 참여종돈장 통합육종시스템 확립 및 적용

GSP 참여종돈장 통합육종을 위한 자료수집 및 관리

우수유전자원 공유를 통한 참여종돈장 간 혈연연결

프로젝트책임자 정영철

해당단계

참여연구원 

수

총: 15명

내부: 3명

외부: 12명

해당단계

연구개발비

정부:347,000천원

민간:116,000천원

계:463,000천원

총 연구기간

참여연구원 

수

총: 79명

내부: 12명

외부: 67명

총 연구개발비

정부:1,571,000천원

민간:535,000천원

계:2,106,000천원

연구기관명 및 

소속부서명

㈜정피엔씨연구소

피그진코리아(주)

농업회사법인(주)다비육종

참여기업명

가야육종, 금보디디에프, 농협종

돈개량사업소, 다비육종, 선진한

마을

국제공동연구
상대국명

해당사항 없음

상대국 연구기관명:

해당사항 없음

위탁연구 연구기관명:(사)한국축산경제연구원 연구책임자:노경상

※ 국내외의 기술개발 현황은 연구개발계획서에 기재한 내용으로 갈음

연구개발성과의 

보안등급 및 

사유

일반
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9대 성과 등록·기탁번호 

구분 논문 특허
보고서 

원문

연구시

설·장비

기술요약 

정보

소프트 

웨어
화합물

생명자원 신품종

생명

정보

생물

자원
정보 실물

등록·기탁 

번호
- - - - - - - - - - -

국가과학기술종합정보시스템에 등록한 연구시설·장비 현황

구입기관
연구시설·장

비명

규격

(모델명)
수량 구입연월일

구입가격

(천원)

구입처

(전화)

비고

(설치장소)

NTIS

등록번호

- - - - - - - - -

요약

골든시드프로젝트(GSP) 종축사업단 제 1 프로젝트의 목적은 참여종돈장 순종돈 

유전적 능력의 통합평가 플랫폼 구축을 통한 국산 종돈 3품종을 개발하는 것임.

나아가서 선진국과 유전능력을 견줄 수 있는 국산 종돈개발로 수입종돈을 대체

하고 지속적인 국산 종돈 개량시스템을 유지하는 것임.

주요 성과는 참여종돈장의 통합 유전능력평가 플랫폼인 GSP-Solution을 개발하

여 지난 5년간(2017년 ~ 2021년)의 개량 목표인 백색계 복당 생존산자수 13.0두,

유색계 90kg 도달일령 126일을 달성했음. 또한 종돈개량 전문인력 양성을 위한 

교육도 실시함. 국산 종돈 3품종의 특허를 출원했고 유전체 정보를 이용한 육종

가 산출 시스템을 개발함. 또한 통합 유전능력 평가를 통해 최우수 핵돈 웅돈 

선발과 공유시스탬을 구축함. 결론적으로 국내 대형 종돈기업이 참여한 GSP 프

로젝트를 통해 선진구과 경쟁이 가능한 종돈 유전 능력 개발 시스템 구축으로 

경쟁력 있는 국산 GSP 종돈을 개발함

보고서 면수

438
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Summary

The objective of GSP project is to develop  Korean purebred pigs of 3 breeds, 

through integrated genetic evaluation platform for representative breeding 

farms in Korea.

Eventually, the Korean purebred of 3 breeds developed can be competitive to 

European purebreds and sustainable improvement pig breeding system in 

Korea. 

Main achievement of GSP project is development of integrated genetic 

evaluation platform, GSP-Solution program. Reproductive performance of 

number of born alive for white breeds was 13.0 heads at the end of project 

year of 2021. Growth performance of age at 90kg for sire breed of Duroc was 

128 days as intial aim of the project.

Animal breeding technique has been transformed to staffs of pig breeding 

companies by periodical education. Three breeds of pigs applied for official 

patent registration. Nucleus boars were selected and shared their genetic 

materials chosen by integrated genetic evaluation program.

In conclusion, Korean pig’s genetic performance can be competitive to globally 

advanced pig genetic companies.
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<요약문>

연구의

목적 및 내용

1. 최종목표

❍ 수입대체 및 수출용 국산 종돈 3종개발, 2021년 수입대체 100%
가. 부계종돈(두록) : 부계경제형질의 개량 목표치

❍ 90kg 도달일령 : (′17)135일→(′21)128일,

❍ 등지방두께 : (′17) 13mm →(′21)12mm

❍ 근내지방도(3이상) 발현율 :(′17) 53% →(′21) 55%,

❍ 사료요구율 개선 : (′17) 2.20 →(′21) 2.0.
나. 모계종돈(요크셔, 랜드레이스) : 모계 경제형질의 개량목표치

❍ 복당 총산자수 : (′17년) 13.0두 → (′21년) 15.0두,

❍ 복당 생존산자수 : (′17년) 11.5두 → (′21년) 13.0두

❍ 사료요구율 : (′17년) 2.30 → (′21년) 2.20
다. 1세부 프로젝트 연구 목적

❍ GSP 종돈 3종(GSP 두록, GSP 랜드레이스, GSP 요크셔 개발)

❍ GSP 참여종돈장 주간단위 통합 유전능력평가 시스템 구축 및 활용
(선발지수 개발 및 적용)

❍ 우수 육종인력 양성을 위한 교육프로그램 개발 및 운영

❍ GSP 종돈 경쟁력 확보를 위한 신규 검정형질 개발 및 적용

❍ 선발효율 극대화를 위한 생명정보 적용기법 개발 및 적용

❍ 산·학·연 협력모델 구축(제 1위탁과제 : 한국축산경제연구원)

연구개발성과

1. 최종목표

❍ 수입대체 및 수출용 국산 종돈 3종개발 및 특허출원

10-2021-0138578 10-2021-0138579 10-2021-0138580

가. 부계종돈(두록) : 부계경제형질의 개량 목표치

❍ 90kg 도달일령 : 125.6일

❍ 등지방두께 : 12.9mm
나. 모계종돈(요크셔, 랜드레이스) : 모계 경제형질의 개량목표치

❍ 복당 총산자수 : 15.30두(요크셔), 14.60두(랜드레이스)



- 2 -

❍ 복당 생존산자수 : 13.3두(요크셔), 12.9두(랜드레이스)

❍ GSP 참여종돈장 주간단위 통합 유전능력평가 시스템 구축 및 활용
(선발지수 개발 및 적용)

[http://GSP-solution.com]

❍ 참여종돈장 혈연연결도 분석을 통한 연결도 증가

요크셔종 랜드레이스 두록

- 우수 종모돈 선발을 통한 정액 공유를 통해 혈연연결도 증가

❍ 유전적 개량량 개선을 위한 선발강도, 세대간격 기준 적용

❍ 우수 육종인력 양성을 위한 교육프로그램 개발 및 운영

- 육종의 기초이론, 유전능력평가/유전체 분석/이론 및 실습교육
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❍ 사료효율 개량: 잔류사료 섭취량 추정 및 활용

D- 종돈장 S- 종돈장

❍ 유전체 유전능력 평가 서비스 제공

❍ 상업용 저밀도(low-density) 유전체 플랫폼 개발

❍ 종돈 개량의 기술·경제·사회적 효과(60% 보급 기준)
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- 랜드레이스, 요크셔의 복당 생존산자수 개량 효과 : 959억원 절감

- 두록 등지방두께 개량 효과 : 47억원 판매가 증가

- 두록 90kg 도달일령 개량 효과 : 1,157억원 절감

❍ 산·학·연 협력모델 구축(제 1위탁과제 : 한국축산경제연구원)

연구개발성과의

활용계획

(기대효과)

1. 정성적 효과
 가. 기술적 성과

- 종돈 개량 통합 시스템의 개발로 한국형 종돈 생산 체계 구축
  * 국제적 수준의 육종프로그램 개발로 유전능력평가 신뢰 향상
  * 우수종돈 생산기술 확보로 독자적 한국형 종돈품종 확보 가능
  * 육종목적형 선발지수식 및 종돈심사표준 개발로 한국형 종돈생산 

기술보유
  * 종돈자료 통합관리에 따른 종돈개량 연구자료의 활용 및 편의성 증대
  * 종돈개량 육종인력 및 인프라 기반 확보

나. 경제산업적 성과
  - GSP 종돈개량목표 달성에 따른 직접적 개량효과
  - 글로벌 종돈회사의 종돈 로열티 요구에 따른 국산종돈 수요 증가
  - 유전자 공유를 통한 우수 유전자원의 활용도 증가
  - 종돈장간 유전자 연결을 통한 종돈의 균일성 확대 및 국내 종돈능력 

상향
  - 한국형 종돈개량 시스템 구축을 통한 종돈 수입 대체 및 종돈수출 

기반조성 가능

다. 사회적 성과
  - 국산종돈 통합육종에 따른 개량효과 극대화 및 글로벌 경쟁력 제고
  - 참여종돈장간 이해관계 조정을 통한 통일된 개량시스템 구축 및 

정책제시
  - 한국형 모계 종돈 개발로 우리나라 양돈산업의 FTA 대응력 강화

2. 정량적 성과

   

성과
목표

브랜드 및
품종개발

특허 논문

자료
발간

유전자원

기술
이전

우수
인력
창출

정책
자료

현장
기술
지원

홍보
성과

DB
구축

출원 등록 출원 등록 SCI 비SCI 수집 등록

최종
목표

4 3 6 20 3 20 15

실적 4 1 2 12 1 1 7 2 137 36.2 2

달성
율
(%)

60 33 685 241

국문핵심어

(5개 이내)
유전능력평가 선발지수 선발강도 인공수정 동결정액

영문핵심어

(5개 이내)

genetic 

ability 

evaluation

selection 

index

selection 

intensity

artificial 

insemination
frozen semen

※ 국문으로 작성(영문 핵심어 제외)
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제 1 장 연구개발과제의 개요

제 1 절 연구개발 목표

1. 최종목표

❍ 수입대체 및 수출용 국산 종돈 3종개발, 2021년 수입대체 100%

가. 부계종돈(두록) : 부계경제형질의 개량 목표치

❍ 90kg 도달일령 : (′17)135일→(′21)128일,

❍ 등지방두께 : (′17) 13mm →(′21)12mm

❍ 근내지방도(3이상) 발현율 :(′17) 53% →(′21) 55%,

❍ 사료요구율 개선 : (′17) 2.20 →(′21) 2.0.

나. 모계종돈(요크셔, 랜드레이스) : 모계 경제형질의 개량목표치

❍ 복당 총산자수 : (′17년) 13.0두 → (′21년) 15.0두,

❍ 복당 생존산자수 : (′17년) 11.5두 → (′21년) 13.0두

❍ 사료요구율 : (′17년) 2.30 → (′21년) 2.20

2. 1세부 프로젝트 : GSP 참여종돈장 통합육종시스템 확립 및 적용

❍ GSP 종돈 3종(GSP 두록, GSP 랜드레이스, GSP 요크셔 개발)

❍ GSP 참여종돈장 주간단위 통합 유전능력평가 시스템 구축 및 활용(선발지수 개발 및 적

용)

❍ 우수 육종인력 양성을 위한 교육프로그램 개발 및 운영

❍ GSP 종돈 경쟁력 확보를 위한 신규 검정형질 개발 및 적용

❍ 선발효율 극대화를 위한 생명정보 적용기법 개발 및 적용

❍ 산·학·연 협력모델 구축(제 1위탁과제 : 한국축산경제연구원)
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3. 2세부 프로젝트 : GSP참여종돈장 통합육종을 위한 자료수집 및 관리

❍ 개량돈군 조성(L : 800두 이상, Y : 2,500두, D : 400두 이상)

❍ GSP 참여종돈장 산육, 번식, 혈통자료 수집 및 관리체계 구축

❍ 수입대체 및 국내매출액 도출을 위한 참여종돈장 종돈생산·보급실적 관리

❍ GSP 참여종돈장 사료효율 측정 애로사항 해결 및 매뉴얼화

4. 3세부 프로젝트 : 우수유전자원 공유를 통한 참여종돈장 간 혈연연결

❍ 돼지 육종 개량의 효과를 크게 하기 위해 우수 종모돈의 유전적 연결(Genetic

Connectedness)를 통한 선발 집단을 크게 하는데 그 목적을 두고,

❍ 국내로 돼지 전염병(ASF, FMD 등) 유입 시 종돈 이동 금지 조치에 대비하여 동결정액

공유로 GSP 참여종돈장 간 유전적 연결도를 지속적으로 향상시킨다.

❍ 그리고 우수종모돈을 선발 후 동결 보존하여 참여 종돈장에 자율적 공급 체계 구축함과

더불어

❍ 중국 및 유럽 등 아프리카열병(ASF) 확산으로 인해 차후 종돈수입 및 유전자원 공유가

어려워질 수 있는 상황 발생 대비 우수 유전자원 동결 보존 필요하는데 그 목적을 둔다.

제 2 절 연구개발의 필요성

1. 농업을 둘러싼 글로벌 메가트렌드 변화

❍ 전 세계가 글로벌화 되면서 식량안보 대응을 위한 가축 생산성 향상기술 개발 및 신품종

개발을 위한 가축 유전자원 확보 경쟁 가열

❍ 지구 온난화, 기상재해 등의 기후변화에 강한 작물 및 종축에 대한 수요가 증대되고 있

으며, 소득증대에 따른 가격과 양 중심의 축산물 소비에서 영양과 안전성을 겸비한 고품

질 친환경 안전축산물의 수요가 증대

❍ IT, BT등의 첨단기술과 축산기술의 융복합을 통한 새로운 산업 창출
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2. 산업적 측면

가. 세계 양돈산업 현황

❍ 세계의 주요 국가별 2015년 기준 돼지 사육두수는 7억9,582만9천두로 그 중 중국의 돼지

두수는 4억6,583만두로 전세계 사육두수중 59% 차지하였고, 유럽은 1억4,834만1천두로

18%, 미국은 6,777만6천두로 8%를 차지하였음. 한편, 2015년 돈육 생산량(지육기준)은 총

1억1,032만1천톤으로 중국이 5,487만톤으로 세계의 57%, 유럽연합이 2,335만톤으로 20%,

미국이 1,112만1천톤으로 11%를 생산하였음.

[그림 1-1]‘15년 주요 국가별 돼지사육두수 비율 [그림 1-2]‘15년 주요 국가별 돈육 생산 비율

[자료 : 미국농업부(USDA)]

❍ ‘15년 세계 돼지고기 생산량은 생산은 전년대비 1.1% 증가한 1억1,184만5천 톤이었으며

주요 국가별 돼지고기 생산량이 증가한 국가를 살펴보면 중국이 2015년 돈육 생산량은

전년대비 1.5% 증가한 5천735만 톤이었음. 미국은 2014년의 PED 피해에서 회복하면서

전년보다 5.1% 많은 1,085만8천톤, 러시아는 6.4% 증가한 349만4천 톤이었음. 세계 2위

돈육 생산지역인 EU의 2015년 돈육 생산과 소비는 근소한 차이로 전년 수준을 유지하였

음.

❍ ‘16년에 세계에서 돼지고기를 가장 많이 수출한 나라는 EU-27(3,300천 톤), 미국(2,356천

톤), 캐나다(1,350천 톤), 브라질(900천 톤), 중국(180천 톤) 순이며, 이들 5개 수출국의 수

출량은 8,086천 톤으로 전체 수출 물량의 94.7%를 차지하고 있어 세계적으로 돼지고기

물동량에 지대한 영향을 미치고 있음
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[표 1-1] 주요국가별 돼지고기 수출량(단위 : 천톤)

연도
국가 ‘12 ‘13 ‘14 ‘15 ‘16

EU-27 2,165 2,227 2,164 2,389 3,300
미국 2,440 2,262 2,309 2,272 2,356

캐나다 1,243 1,246 1,218 1,239 1,350
브라질 661 585 556 627 900
중국 235 244 276 231 180
칠레 180 164 163 178 175

총 수출량 7,263 7,008 6,962 7,224 8,538

                                                                             [자료 : USDA-FAS, 2016]

❍ 세계에서 돼지고기를 가장 많이 수입하는 나라는 중국으로 연간 돼지고기 수입량은 2012

년도에 730천 톤, 2016년도에 2,400톤으로 폭발적인 증가로 수입하고 있으며, 2016년 현

재 전 세계 수입량의 29% 정도를 차지하고 있어 세계 돼지고기 수급에 많은 영향을 미

칠 것으로 예측되고 있음. 중국에 이어 일본의 경우 2012년 이후 꾸준히 1,200천 톤 이상

을 매년 수입하고 있으며, 필리핀의 경우 같은 기간 1.8배 증가하였음

[표 1-2] 주요국가별 돼지고기 수출량(단위 : 천톤)

           연도
국가 ‘12 ‘13 ‘14 ‘15 ‘16

중국 730 770 761 1,029 2,400 
일본 1,259 1,223 1,332 1,270 1,320 

멕시코 706 783 818 981 1,025 
미국 364 399 459 506 517 
홍콩 414 399 347 397 485 

러시아 1,077 868 515 408 410 
기타 1,806 1,765 1,621 1,516 1,547 
소계 6,356 6,207 5,853 6,107 7,704

                                                                               [자료 : USDA-FAS, 2016]

❍ ‘14년 세계 주요국가의 비육돈 지육 kg당 생산비는 사료비, 인건비, 건물감가상각비를 포

함한 고정비, 기타 변동비의 4개 항목으로 구분하여 비교한 결과 EU회원국의 평균 지육

kg당 생산비는 1.66유로(2,300원, 1유로=1,386원, 2014년 평균 환율)이었고 ’13년의 1.83유

로보다 9.3% 낮아졌음. EU에서 가장 낮은 생산비를 보인 국가는 스페인으로 1.47유로

(2,037원)였고 그 다음은 덴마크의 1.53유로(2,120원)였음. 한편 미국은 1.20유로(1,663원)

였으나 북부 브라질이 1.02유로(1,413원)로 모든 비교 국가 중 생산비가 가장 낮았음.

❍ 유럽 각국의 연도별 생산비 추세는 곡물가격 급등했었던 2008년이후 2009년에는 일시 생
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산비가 낮아졌으나 2013년까지 매년 상승세를 보였음. ‘14년 유럽의 14년의 생산비가 전

년보다 13%나 낮아진 것은 유럽 각국의 사료비가 낮아졌기 때문임

❍ ‘14년 국내 비육돈 생산비는 지육 kg 당 3,641원(2.62유로)으로 유럽 평균보다 158%(1.58

배) 미국보다는 220%(2.2배), 브라질보다는 260%(2.6배) 더 높았음.

[그림 1-3] ‘14년 주요국가의 비육돈 지육 kg당 생산비비교

❍ 유럽 각국의 번식 성적 요인을 분석해보면 덴마크가 연간 출하두수가 가장 많았으나 두

당 출하체중이 166kg인 이태리와 129kg인 미국의 모돈 두당 연간 출하생체중이 각각

4,727kg, 3,674kg으로 가장 매출액이 높았음
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[표 1-3] ‘14년 주요국가의 번식 성적

국가
모돈 두당 연간 

이유두수(두)

연간 모돈 

두당 판매두수(두)

연간

모돈회전율

출하

생체중(kg)

모돈두당 연간 

출하생체중(kg)

덴마크 30.46 28.48 2.26 111 3,161

네덜란드 29.18 27.79 2.37 119 3,389

벨기에 27.81 25.99 2.32 113 3,218

독일 27.36 26.09 2.32 121 3,446

프랑스 27.35 25.74 2.35 118 3,360

EU평균 26.53 25.13 2.30 119 3,389

카나다 22.73 21.50 2.27 124 3,532

미국 24.57 22.44 2.37 129 3,674

                                                                                    [자료 : AHDB, 2014]

❍ 세계 주요국가의 ‘14년 비육돈(30kg~출하체중) 일당증체량을 비교한 결과 덴마크가 931g

으로 가장 높았고, 이탈리아가 650g으로 가장 낮았음. 표준화 일당증체량(각국의 데이터

를 자돈사 입식 체중 8kg, 전출체중 30kg, 출하체중 120kg으로 표준화해서 조정)의 경우

카나다와 덴마크의 일당증체량이 890g으로 가장 우수하였고, 상위그룹은 830g이상 대,

하위그룹은 600g대로 약 35%의 격차를 보였음

[그림 1-4] ‘14년 주요국가의 실제 및 표준화된 비육돈 일당증체량(g)

(각국의 데이터를 자돈사 입식체중 8kg, 전출체중 30kg, 출하체중 120kg으로 표준화해서 조정)

❍ ‘14년 세계 주요국가의 비육돈 사료요구율을 비교한 결과 네덜란드의 사료요구율이 2.60

으로 가장 우수하였고, 덴마크는 실제는 2.70이었으나 표준화시 2.90이었음. 출하체중이

166kg인 이탈리아의 표준화 사료요구율 3.23을 제외하고는 유럽 각국의 표준화 사료요구

율은 차이가 크게 줄었음
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[그림 1-5] ‘14년 주요국가별 비육돈 사료요구율

[그림 1-6] ‘14년 주요국가별 연간 모돈 두당 지육 생산량(kg)

❍ ‘14년 세계 주요국가의 평균 모돈 두당 연간 지육 생산량(kg)은 2,281kg으로 전년

2,234kg보다 2.1% 증가하였음. 주요 국가별 비육돈 이탈리아가 2,942kg으로 가장 높은

생산성을 보였고, 그 뒤를 네덜란드, 독일, 덴마크가 각각 2,565kg, 2,444kg, 2,378kg이었

음. 반면에 하위그룹인 영국, 스페인, 아일랜드는 각각 1,823kg, 1,969kg, 2,061kg이었음

나. 국내 양돈산업 현황

❍ 2014년 양돈생산액은 6조 6,150억원으로 축산업 생산액(18조 7,820억원)의 35.2%, 농업

생산액(44조 9,170억원)의 14.7%를 차지하였음. 국내 연도별 돼지사육두수는 육류의 소비

량 확대 및 전업화·규모화 진전에 따라 국내 돼지사육두수와 농가당 평균사육두수는 지

속적으로 증가하고 있는 추세임
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[그림 1-7] 국내 연도별 돼지사육두수 및 사육호수

[자료 : 농림축산식품부 주요통계]

❍ 국내 돼지고기 수급동향은 국민소득의 증가에 따라 1인당 돼지고기 소비량은 ‘10년부터

’15년까지 연평균 4.3%증가하였지만 국내산 돼지고기 자급율은 ‘10년 80.9%에서 점차 감

소하여 ’15년 69.8%이었음

[표 1-4] 연도별 돼지고기 수급동향(단위 : 천톤, kg)

구 분 ‘10 ‘11 ‘12 ‘13 ‘14 ‘15

공급

전년이월 48.0 47.5 55.2 120.0 107.7 91.2

생산 761.0 578.6 749.7 853.8 830.0 841.5

수입 179.5 374.0 275.2 185.0 273.9 357.9

소계 988.6 993.5 1,080.1 1,158.8 1,211.8 1,290.6

수요

소비 940.6 937.8 958.8 1,049.3 1,118.8 1,204.8

수출 0.5 0.5 1.3 1.8 1.8 2.0

차년이월 47.5 55.2 120.0 107.7 91.2 83.8

소계 988.6 993.5 1,080.1 1,158.8 1,211.8 1,290.6

1인당소비량 19.2 18.8 19.2 20.9 21.8 23.7

자급률(%) 80.9 61.7 78.2 81.4 74.1 69.8

[자료: 농림축산식품부 주요통계]

다. 세계 종돈산업 현황

❍ 전세계적으로 돼지 육종회사는 자국내의 순종등록기관을 통해 순종을 품종등록하고,
지속적으로 육종개량을 통해 실용돈군의(commercial herd)의 유전적 개량을 추진하고
있음. 또한 대규모 또는 소규모 육종회사끼리 인수·합병을 통해 개량을 위한 유전
적 기반을 확대시키면서 유전적 개량속도를 극대화 하고 있음. 전세계적으로 종돈
전문회사들의 종돈에 대한 지적 재산권의 강화로 인해 종돈 개량에 투입한 비용 회
수뿐만 아니라 그 종돈의 자손(유전자를 포함한 모든 물질 : 정액, 수정란 등)까지
로열티를 적용하고 있음
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❍ 세계 종돈 시장은 메이저 육종회사 5곳(PIC, 영국; Hypor, 네덜란드; PIGS-Online 네덜

란드; Monsanto, 미국; Topigs, 네덜란드)이 전세계에서 5대 품종 종돈의 42% 시장 점유

하고 있음.

[그림 1-8] 세계 종돈업체의 지난 20여년간의 통합 현황

- PIC : 세계 제1의 종돈생산공급업체는 PIC로 연간 약 2백만두의 종돈(약 4억달러 매

출규모, 2007년 기준)을 생산하고 있는 PIC는 북미지역 종돈시장의 30~40%를, 유럽종

돈시장의 11%를 차지하고 있으며 약 1,500명의 직원이 일하고 있다. 전 세계 각국 40

개 종돈장에 160만두의 모돈을 사육하고 있다. PIC는 Sygen사 소속이며 Sygen사는

2005년에 세계최대 종우생산업체인 영국의 ABS사를 보유한 GENUS그룹에 합병되었

음. 전세계 1위 글로벌종돈회사인 PIC는 전 세계의 PIC육종개량농장이 참가한 데이터

베이스 「PIGTraq™」(피그트랙)에 방대한 데이터를 집약하여 활용하는 것으로 육종

개량을 추진하고 있음
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[그림 1-9] PIC의 글로벌 종돈 개량 시스템

- Hypor : 세계 2위의 종돈회사인 Hypor는 네덜란드 Hendrix그룹의 자회사로 카나다,

스페인, 벨지움 종돈시장의 20~24%를 차지하고 있으며 네덜란드, 이태리, 독일, 폴란

드, 일본, 멕시코, 필리핀 시장에도 진출하였고 약 25,000두의 GGP와 약 100,000두의

GP 순종돈으로 실용돈을 생산해 판매하고 있으며 연 매출액은 2008년 기준 3,500만유

로이며 250명의 직원을 고용하고 있음

[그림 1-10] Hypor international

- Topigs : 세계 3위의 종돈회사인 Topigs사는 네덜란드의 3천명의 농민회원을 가진

Pigture Group Pig Breeders조합이 77.5%의 지분을 가지고 있고 나머지 22.5% 지분

은 유럽최대 도축가공업체인 Vion Food Group이 가지고 있음. Topics사는 2012년 기
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준 연간 125만두의 실용종돈을 판매하고 있고 네덜란드 종돈시장의 85%를 차지하고

있으며 직원 400명, 연 매출액 2008년 기준 1억 3백만 유로 규모임. Topigs는 35개국,

950개 육종농장에서 모돈 45만두의 자료를 PIGBASE라는 데이터베이스로 주간단위로

수집하여 육종가를 추정하여 각 국가로 피드백하고 있음

[그림 1-11] Topigs 종돈 개량 시스템

[그림 1-12] 미국의 종돈개량 시스템

- 미국 : 미국에서는 National Swine Registry (NSR)에서는 퍼듀 대학에서 개발한

Swine Testing and Genetic Evaluation System (STAGES)을 운영하며 종돈의 유전

능력을 종돈장과 상업돈 생산자에게 제공하고 있음. STAGES 프로그램에서는 정확한

자료 수집을 통해 얻어진 자료를 BLUP을 이용하여 유전능력 평가를 실시하고 종돈장

에 선발 지표로서 제공하고 있음. 약 2백만 건의 능력검정 성적이 Database에 기록되
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어 있으며 DNA 유전자 분석을 통해 확인된 혈통 성적과 함께 매일 저녁 평가되어

제공됨

- 프랑스 : 프랑스의 종돈개량시스템은 종돈장(Nucleus, Gene+, AND)이 연합하여 네

트워크를 통한 유전적 연결성을 확보하였으며, 민간과 정부의 협력을 통해 개량기술을

개발하였음. IFIP(Technical Institute in Pig Production)와 INRA이 연계하여 국가적

종돈개량 프로그램을 운영하고 있음

[그림 1-12] 프랑스의 국가단위 종돈 개량 시스템

- DanBred : 덴마크 국내시장의 90%이상 시장을 점유하고 있는 동사는 전통적인 랜드

레이스, 대요크셔, 두록을 이용한 3품종교배 비육돈 생산방식을 기본으로 종돈을 개량

해오고 있음. 2012년 25개 GGP 농장의 원종 9,000두, 125개 GP 농장의 58,000두 순종

돈으로 약 1백만 두의 실용돈(암퇘지)을 생산해 국내에 25만두 판매, 해외로 45만두를

수출하고 있음. DanBred는 모든 능력검정자료를 중앙 데이터베이스로 자료를 수집하

여 유전능력평가를 실시한 후 육종농가에 공급. 특이한 점은 경제적 가치를 고려하여

육종목표를 양돈생산자들이 결정한다는 점임
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[그림 1-13] DanBred 종돈 개량 시스템

라. 국내 종돈산업의 현황

❍ 국내 종돈장의 경우 사육규모가 작으며 종돈개량시스템이 미흡하여 수입에 의존도가

매우 높음. 과거 미국의 수입에 의존도가 높았지만, 현재에는 카나다(Genesus사,

Alliance사), 프랑스(Nucleus. Gene+, ADN), 덴마크(DanBred)에서 종돈이 수입되고

있음.

❍ 프랑스나 덴마크등 유럽연합의 경우 종돈가격뿐만 아니라 종돈의 자손(정액, 수정란)

까지 비용회수를 위한 로얄티를 책정하여 육종자문이나 교육의 형태로 지불을 하고

있는 실정임. 추후 미국이나 카나다 등에서도 로얄티 요구의 움직임을 보이고 있음

❍ 국내 종돈장의 모돈 사육두수가 500여두 미만으로 외국의 종돈장에 비해 작은 규모이며

모돈 두당 검정 두수가 매우 낮고 체계적인 종돈개량 시스템 미흡하여 종돈 수입 의존도

가 높음. 그에 반해 덴마크의 경우 30개의 GGP 농장에서 13,000두의 모돈을 보유(농장당

평균 430두 모돈 보유)하고 있으며, 농장 간에 유전자를 공유하는 open system을 운영하

여 유전적 개량을 극대화 시키고 있음
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[표 1-5] 국내 주요 종돈장의 사육두수, 등록 및 능력검정현황(단위 : 두)

종돈장명 모돈 
사육두수

종돈 
분양두수 자돈 등기두수 능력 검정두수 모돈두당 

능력검정두수
가야 540 1,431 1,230 3,651 6.8
금보 300 397 1,329 4.4
농협 530 233 1,888 5,560 10.5
다비 1,300 1,490 1,181 5,820 4.5
선진 560 2,055 1,461 4,240 7.6

  [자료 : 대한한돈협회, 2013]

❍ 국내 종돈 수요두수는 매년 20천두이고 이중 1~2천 두(5~10%)를 수입에 의존하고 있고

있음. 국내에 수출하는 업체의 경우 종돈가격 뿐만 아니라 그 종돈의 자손(정액, 수정란)

까지 비용 회수를 요구하고 있는 실정임. 종돈 수출업체의 영업기밀로 정확한 로열티 추

산은 어려우나 업체별로 1~5억 원의 로열티를 지불하는 것으로 추정되는데, 로열티는 육

종자문이나 교육 등의 형태로 지급되고 있음

[표 1-6] 국내에 연도별 수출국가별 종돈 수입 두수(단위 : 두)

구 분 ‘09 ‘10 ‘11 ‘12 ‘13 ‘14 ‘15
미 국 303 366 2,992 404 905 247 429
캐나다 532 633 4,179 2,099 763 1,085 1,054
덴마크 　- 46 - 92 - 32 140
프랑스 90 334 - - 483 219 253

계 (두수) 944 1,379 7,171 4,744 2,065 1,525 1,873

   ※ 11~12년도 구제역 여파

 [표 1-7] 국내 연도별 종돈 수요대비 수입두수(단위 : 두)

 

구 분 ‘09 ‘10 ‘11 ‘12 ‘13 ‘14 ‘15

모돈두수(두) 60,000 60,000 60,000 60,000 60,000 60,000 60,000 
*수요량(두) 18,000 18,000 18,000 18,000 18,000 18,000 18,000 
수입량(두) 944 1,379 7,171 4,744 2,065 1,525 1,873

수입비율(%) 5.2 7.7 39.8 26.4 11.5 8.5 10.4

   ※ 추정두수임.

❍ 반면에 우리나라의 종돈수출은 ′87년 일본수출을 시작으로 주로 동남아시아 국가에 한

하여 추진되었으나, 최근 구제역 발생으로 인하여 수출이 중단된 2008년까지 3,900여두

약 20억 정도의 수출실적을 보여 종돈수출입의 역조현상이 심각한 상황임
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[표 1-8] 연도별, 국가별 돼지(종돈) 수출현황

구분 수출국 순종(두) F1(두) 계(두) 금액(천$) 비고

1987~1994 일본 72 - 72 -

1996 일본 - 180 180 351

1998 홍콩, 말레이시아 127 1,316 1,443 440

1999 필리핀, 홍콩 159 166 325 109

2000 필리핀, 홍콩 114 200 314 59 F1 금액

2001 말레이시아, 필리핀, 베트남 282 0 282 175

2002 말레이시아 34 0 34 -

2005 필리핀, 베트남, 북한 751 112 863 675

2008 태국, 캄보디아 79 300 379 72

계 - 1,618 2,274 3,892 1,881 약20.4억

참조 : 1. 한국종축개량협회(수출입신고기관) 제공
       2. 미신고 수출물량 : 싱가포르 256두(′05~′10) , 북한 744두(′05~′07)

❍ 대부분의 양돈 선진국은 양돈산업에서 가장 효율적인 피라미드 조직체계를 구성하고 있

지만, 국내 종돈장의 경우 순종돈 생산 종돈장(GGP)와 1대 교잡종 생산 종돈장(GP)의

역할분담이 명확하지 않고 혼재되어 있어 개량효율이 떨어짐. 그러므로 종돈장 전문화

사업의 진행을 통해 전문적인 종돈장 확대가 필요

[표 1-9] GGP-GP간 구분과 연계가 안 되는 비효율적 육종피라미드

생산단계 GGP GP GGP+GP GP+PS 연간비육돈

농장수(A) 15 50 57 17

모돈수(B) 5,690 34,532 23,186 2,968 13,850천두

B/A 379 690 406 174
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[표 1-10] 국내 대표 종돈장별 육종프로그램 체크리스트 및 현황

구분 A-종돈장 N-종돈장 S-종돈장 D-종돈장 K-종돈장

가. 순종돈 보유 DD YY,LL,DD YY, LL YY,LL,DD YY,LL,DD
    품종별 각 50두 이상 O O O O O
나. 육종 프로그램
 (1) 계통교배 O O O X O
 (2) 근친도 분석교배 X X O O X(종개협)
 (3) 농장별 육종가 선발 O O O O O(종개협)
  ① 산육검정 O O O O O
  ② 번식검정 O O O O O
  ③ 농장 유전모수 산출 O O O O O
  ④ 육종가 선발지수 X O X O O(종개협)
  ⑤ 외모 스코어심사 O O O O O
다. 농장전산시스템
 (1) GGP 종돈개체별 기록 O O O O O
 (2) 농장단계별 기록 O O O O O
 (3) 순종돈 종축개량협회 O O O O O
라.유전개량 속도향상을
   위한 신기술 적용
 (1) 유전자 마커이용 X O X X X
 (2) GP농장 성적이용 X O X X X
 (3) PS농장 성적이용 X X X X X
 (4) 유전체 정보이용 X X △(분석중) X X

[표 1-11] 국내 대표 종돈장별 유전능력 평가 시스템 조건 및 현황

구분 A-종돈장 N-종돈장 S-종돈장 D-종돈장 K-종돈장

가. GGP 육종 기본 조건 구비 △ O O O O
나. 핵돈 AI센터, 도입종돈 보유 O O O O O

다. 농장 간 순종돈 개체 ID 
    통일 시스템 X X X X X

라. 각 경제형질 측정 방법 통일 X X X X X

마. 농장 전산관리 프로그램 
   통일, 기록 출력양식 통일 X X X X X

바. 후보돈 산육 검정 방법 통일 O O O O O
사. 최우수 종돈 활용방안 합의 X X X X X
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3. 기술적 측면

❍ 국내 돼지생산량은 지난 30년 동안 크게 증가하였고, 또한 국내 돼지의 유전적 개량

을 위해 많은 돼지품종과 라인이 여러 양돈국가로부터 국내에 도입되어 왔음. 도입된

여러 돼지 품종 및 라인들이 국내에서 지속적인 개량수단으로 활용되지 못한 것은 돼

지 개량체계의 전문성이 부족하였고, 개량방향 설정의 중요성을 인식하지 못한데 기

인함. GSP참여종돈장의 경제형질에 대한 목표는 산자수 등 번식성적과 일당 증체중

등 산육성적이 최소한 수입종돈과 동일한 수준이거나 격차가 난다면 따라잡는 계획과

기간을 설정해 외국산 종돈과 동일한 수준을 갖추어야 할 것임.

❍ 2013년 기준 덴마크와 한국의 양돈 생산성을 비교해 보면 번식형질에서 현격한 차이를

보이고 있dma. 영국 BPEX(돈육생산관련 단체) 발표 복당 총산자수는 덴마크가 16.0두인

반면 한돈협회 발표 2013년 전산기록 농가의 평균은 12.0두, 실산자수 차이는 15.4두와

11,1두, 복당 이유두수는 13.3두와 10.0두, 모돈 두당 연간 이유두수(PSY)는 30.3두와 21.2

두, 모돈 두당 연간 출하두수(MSY)는 28.1두와 17.6두로 한국의 생산성은 덴마크의

62.6%로 약 16년간의 격차를 보이고 있음

[표 1-12] 덴마크와 한국의 생산성 차이(2013년)

번식형질 덴마크(A) 한국(B) 연간 개량도※ A-B(년)

복당 총산자수(두) 16.0 12.0 0.3 13.3년
복당 실산자수(두) 15.4 11.5 0.3 13.0년
복당 이유두수(두) 13.3 10.0 0.3 11.0년
모돈 두당 연간 

이유두수(PSY)(두) 30.0 21.2 0.6 14.7년
모돈 두당 연간

출하두수(MSY)(두) 28.1 17.6 0.6 17.5년

※ 연간 개량도는 국가적 개량시스템을 갖춘 덴마크의 실적임 [자료: 영국 BPEX, 한돈협회, 2014]

❍ 국내 종돈의 사료요구율은 덴마크, 네덜란드 돼지의 사료요구율에 비해 10% 이상 낮았

음. 사료요구율을 0.1 개량시 사료비의 3.2%(두당 7천원)를 절감할 수 있으므로 생산비에

서 매우 중요한 형질이고 할 수 있음. 사료요구율 측정은 대한한돈협회 검정소를 통해

이루어지고 있으나, 복당 2두 검정에 의한 측정으로 신뢰도가 떨어지며 종돈개량용으로

활용이 미흡함. 그러므로 농장검정에서도 사료요구율 측정이 가능토록 하며, 검정소의

경우 기존 사료요구율 측정이 필요함
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[표 1-13]우리나라 및 주요국가의 사료요구율 비교

항 목 덴마크 네덜란드 한국
사료요구율 2.83 2.73 3.16

사료비 186천원
(2.83×110kg×600원)

180천원
(2.73×110kg×600원)

208천원
(3.16×110kg×600원)

두당 절감액 2만원 2.8만원 0

덴마크 수준으로 개량시 (3.16-2.83)×110kg×600원=21천원 두당: 21천원
연간: 2,940억절감

 *   사료요구율(FCR)=사료섭취량/(실측체중-검정개시체중)
      덴마크: ′08년기준, Denmark Annual Report 2009 ,     네덜란드: ′09년, Agrovision 전산 976개 농장 평균

    한국: ′09년 MSY 22두 달성농가, 22개농가, 양돈협회 보고서

[표 1-14] 국내 종돈장의 사료요구율측정기 사용 현황

 

농  장 대수 제조사 사용여부 비고

금보 금보 6 아세모 수리중 저울 및 출입문 제거 등 setting 

농협 불갑
7 아세모

테스트 중 오작동 수리 완료 및 테스트 중2 오스본
1 하이스

다비
성진 9 아세모 ○  

대덕
12 아세모 ○  
2 아세모 ○ 9월부터 사용
2 오스본 수리중 메인보드 수리 후 사용

선진 태안 30 아세모 12월 사용 개시 2016.8 분만 개시
선진육종 4 오스본 수리중

신청봉 신청봉 1 아세모 수리중  

합  계 76
- 아세모 : 67대
- 오스본 :  8대
- 하이스 :  1대

-사용 중 : 63대
  (16년 12월 사용 포함)
-수리 후 사용 가능 : 9대
-폐기 예정 : 4대

- 측정기 사용 대책 : 현장 담당자들의 원활한 작동을 위한 그림 위주로 매뉴얼 보강하

였고. 각 농장 방문 교육은 방역 및 일정 상 어려움이 있어 공급사에 보유하고 있는

측정기 활용 한 집체 교육(동아지엔이/12월중순)

    

4. 정책적 측면

❍ 정부에서는 체계적인 가축개량 추진을 통한 축산물의 생산성 및 품질 향상을 위해 축
산법에 근거하여 중장기 가축개량목표를 설정하여 고시하고 있음(축산법 제 5조 제 1
항). 생산성 향상을 위해 시설지원, 농가컨설팅 및 우수 씨돼지 공급관련 정책을 마련
하였고, 국내 종돈장의 질별청정화를 위해 가축전염병 예방법, 종돈장 방역실시오령
및 위생 방역관리 우수종돈장 인증을 실시하고 있으며, 돼지의 거래단계별 정보를 기
록·관리, 질병 등 문제발생시 신속히 조치하기 위한 농장단위 돼지이력제를 도입하여
운영하고 있음
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❍ 우리나라 양돈 농가들의 MSY 수준을 22두 이상으로 향상시키지 못할 경우 유럽, 미국

등에 비해 경쟁력이 떨어지므로, 종돈개량을 통한 생산성 향상이 최선의 방법으로 평가

되고 있음

[표 1-15] 2020년 가축(종돈)개량목표 (2013년 개정) 

구분
′10 ′15 ′20 년간개량량

L Y L Y L Y L Y

총산자수 11.5 12.0 11.8 12.6 12.1 13.2 0.06 0.12

생존산자수 10.4 10.5 10.6 11.0 10.9 11.5 0.05 0.10

사료요구율 2.43 2.42 2.38 2.37 2.32 2.19 △0.01 △0.01

근내지방도(4이상) 12.0 14.5 17.0 0.5

5. 시장적 측면

❍ 국내 종돈산업의 기반이 무너지면 한돈산업 전반에 부정적인 효과를 미칠 것으로 예

상되는바 이러한 문제를 해결하기 위해 국내 우수유전자원의 공유로 국내종돈장간 혈

연 연결을 통한 개량돈군 규모 확대가 시급함. 위생도를 향상시킨 핵군AI센터를 활용

하여 질병위생도에 대한 불안감 해소 및 상호신뢰 할 수 있는 우수유전자원 공유로

국내종돈의 대외경쟁력 강화가 필요함

❍ 국내 돼지고기의 가격경쟁력을 결정짓는 주요 요인은 생산성과 생산비임. 그러므로 생산

성과 생산비를 고려한 경제형질의 개량에 박차를 가하고 또한 개량돈군의 규모를 확대하

여 선발강도를 증가시킴으로서 유전적 개량량을 극대할 필요가 있음

- 연도별 생산성 (MSY) : (′12) 16.7두 ➝ (′13) 18.0➝ (′14) 18.6 ➝ (′15) 18.3
- 연도별 생산비 : (′11) 302천원/두 ➝ (′12) 294 ➝ (′13) 290 ➝ (′14) 276

❍ 동물사료는 연간 1,600만 톤이 생산되고 있고, 이 중 90%이상의 사료 원료를 수입에 의

존하고 있으며 바이오 연료 생산 확대 및 급성장하는 개발도상국(인도, 중국 등)의 육류

소비량 증가 등에 의해 향후 10년 이내 사료 원료 가격이 40% 이상 상승할 것으로 예상

되고 있음(OECD 보고서)

- 최근 7년간 국내 양돈배합사료의 가격은 두 배 이상(104%) 증가하였으며 이와 같은

인상폭은 앞으로 더욱 심화될 것으로 예상됨
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- 비육돈 생산비 중 사료비는 53% 내외를 차지하고 있으나, 사료요구율 개선을 위한 개

량은 극히 미비한 실정

6. 환경적 측면

❍ 기후온난화로 인해 변화하고 있는 환경에 적합한 종돈개량이 매우 시급하고, 전세계

적으로 질병발생의 위험에 대처할 수 있는 강건성이 강한 종돈개발이 필요함. 또한

최종소비자의 위생 및 안전성에 대한 관심 증대로 인해 건강하면서 소비자의 기호에

적합한 종돈개량이 필요함

❍ FMD(구제역) 발생 이후 위생, 안전성 및 건강에 대한 소비자 관심 증대

- 소비자의 건강 및 기호성 변화에 따른 과지방 형성이 적은 돼지고기 생산 필요

❍ 미국, 유럽 등 양돈 선진국을 중심으로 고온기 가축의 생산성 유지를 위한 다방면의 연

구가 지속적으로 추진되고 있음.

- 우리나라의 지난 36년간('73~'08) 평균기온은 0.99℃ 상승(11.9℃→12.89)

* 지역별 온도 상승 : 도시(1.23℃) > 농촌(0.81℃) > 산촌(0.63℃)

- 가축의 고온에 대한 저항성은 유전적인 특성과 연관성이 높아 0.80 정도 정의 상관성

이 있는 것으로 보고함(2004. S. Oseni, Greece)

- 우리나라 환경에 적합한 한국종돈의 개량이 시급함

❍ 동남아 및 중국 등 종돈 수출 대상국에 맞는 고온 스트레스 적응 등의 환경 적응성 종돈

수출을 위한 기술 개발 필요성 대두

제 3 절 연구개발 범위

1. GSP 종돈개발을 위한 육종 전략 수립

❍ GSP참여종돈장 모니터링 및 선발강도 극대화를 위한 육종전략 수립

❍ 신규 검정항목 발굴·적용을 위한 검증 및 정책자료 제시

2. GSP참여종돈장 통합 유전능력평가 시스템 구축 및 활용

❍ GSP사업 참여종돈장 전산관리프로그램, 한국종축개량협회 DB를 통합한 데이터베이스구

축
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- GGP농장 출생자돈 전 두수개체관리 기록 전산관리, 개체번호, 부모 개체번호, 출생년

월일, 품종, 라인, 종개협 등록번호, 농장관리 단계별 전산기록 관리, 번식돈-교배, 분

만 이유, 자돈, 육성돈 종돈-검정종료체중, 등지방두께 등, 검정기록 전산관리, 번식자

료, 순종돈의 종축개량협회 혈통 등록자료

❍ GSP 통합유전능력평가를 위한 모델 개발

- 유전능력평가는 다형질 개체모형(multiple traits animal model)을 활용하여 분석을 실

시하였으며, 유전능력평가 분석프로그램 ASReml ver 4.0을 활용하여 분석을 실시하였

다.

여기서, y는 형질에 대한 측정치, X는 고정효과(농장, 연도 및 계절, 성별, 산차)의 행렬,

Z는 임의효과(동복효과, 개체육종가)의 행렬 및 e는 임의 오차이다.

❍ GSP사업 참여종돈장 통합 유전능력평가 평가(ASReml ver 4.0)

- 부계(두록) 참여종돈장 통합 유전능력평가 시스템

· 유전모수(유전력, 유전분산, 유전상관)추정

- 모계(랜드레이스, 요크셔) 참여종돈장 통합 유전능력평가 시스템

· 유전모수(유전력, 유전분산, 유전상관)추정
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❍ GSP사업 참여종돈장의 혈연 연결도(Connecteness) 분석

- Kenney 와 Trus(1993)는 혈연 관계 정도를 측정하는 기준으로 Connetedness

Rate(CR)를 제안 했음. 현재 카나다 CCSI는 CR을 사용하고 있음.

 

 

즉, CR은 BLUP Animal Model 육종가의 농장간 공분산(Cov(ħ1, ħ2)을 각 농장의 육

종가 분산을 곱한 값의 제곱근 값으로 나눈 것임. 그 범위는 0~8로 계산됨.

● 종돈장 간 혈연 연결(Connetedness)을 위한 조건

AI센터 웅돈의 자손을 공유한 종돈장 간에는 혈연관계가 있다고 볼 수 있음.

[표 2- 1] 종돈장 간의 AI센터 웅돈의 자손여부에 따른 혈연관계

종돈장 AI센터 웅돈
A B C D

1 X X - -
2 X X - -
3 - - X X

(1, 2농장과 3농장 간에는 혈연 연결이 없음)

종돈장 AI센터 웅돈
A B C D

1 X X - -
2 - X X -
3 - - X X

(1, 2, 3 농장간에는 혈연 연결이 있음)

CR은 유전력이 높을수록 높아지는데 일당 증체중, 등지방두께 등의 산육 형질은 최소한의 CR은 3.0이
고 복당 산자수 등 번식형질은 최소한 CR은 1.5이다.

[표 2- 2] 종돈장 간 통합분석을 위한 최소한의 혈연 연결

AI 웅돈의 각 농장 
자돈 공유두수 비율

혈연 연결 비율
(CR : Connetedness Rate, 0~8)

산육형질 번식형질

최소 15% 3.0 1.5

○ 종돈장 간 혈연 관계(Connetedness)를 높이는 방법 : 한 개의 종돈장은 3두이상의 웅돈을 공
유하면서 각 모돈의 자손 10두이상을 검정해야 한다. 통합분석의 정확도를 높이기 위해서는 최소한 
CR이 5.0은 되어야 함.
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3. 주간단위 선발 및 교배시스템 구축

❍ 참여종돈장별 또는 통합형 주간 단위 선발 및 교배시스템 구축

❍ 부계 및 모계 참여종돈장 통합 및 농장별 선발지수 개발 및 산업적 적용

- 형질별 경제적 가치와 선발 가중치 분석

- 통합 및 농장별 선발지수개발 및 맞춤형 교배시스템 농장 적용

·  육종가를 활용한 선발지수 사용
·  선발지수를 이용한 GGP, GP 구분과 선발

❍ GSP사업 부계 및 모계 유전적 개량량 분석

- 분기별 및 년단위 유전적 개량량 제시

4. 분기별 유전적 개량량 분석을 통한 유전적 개량추이 분석 및 점검

❍ 참여종돈장별 GSP사업 개량목표 대비 유전적 개량량 분석

- 부계 품종의 유전적 개량량

- 모계 품종의 유전적 개량량

- 유전적 교류 방안 검토 및 제시

❍ GSP사업 개량목표 대비 통합형 유전적 개량량 분석

- 부계 품종의 유전적 개량량

- 모계 품종의 유전적 개량량

- 유전적 교류 방안 검토 및 제시
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5. 선발효율 극대화를 위한 생명정보 적용기법 개발 및 적용

❍ 생명정보 적용기법 적용을 위한 산업용 첨단 분석 프로그램 개발

❍ 산업용 유전체 분석 프로그램 개발 : single step BLUP

6. 참여종돈장 육종 우수인력 양성을 위한 정기교육프로그램 개발 및

운영

❍ 검정, 육종, 사양 및 방역관리로 구분하여 교육프로그램 개발 및 운영

7. GSP참여종돈장 유전적 개량량 모니터링 : 축산물품질평가원 자료 연

계

❍ GSP참여종돈장 모계 육생산성(생체중, 도체중, 도체율 등) 분석

❍ 국내 비육돈 도체자료 수집분석을 통한 개량성과 모니터링

8. GSP 종축사업 발전 방안 제시(축산경제연구원 위탁)

❍ 정례·수시협의회를 통한 참여업체 요구사항 조사

❍ 제도·정책·기술적 대안 제시

❍ 산·학·연 협력모델 구축

9. 우수유전자원 공유 및 참여종돈장간 혈연 연결

❍ 우수종모돈 선발(능력평가)과 우수 YY, LL 유전자원을 공유한다.

- 참여종돈장 GGP농장 활용

- 종모돈 중 GSP solution을 통한 선발을 통해 GSP A.I. 센터 입식

❍ 정액채취 및 질병검사 진행한다.

- 질병검사 : 정액포장 → 센터냉장실에 보관 → 시료검사 → PRRS결과표확인

❍ 동결제조 : 정액 동결 정액 교배 시험 및 보존

❍ 동결보존 : 두 GSP A.I. 센터

❍ 동결정액 공급 : 참여종돈장 요청시 동결정액 공급

❍ 동결정액 시험연구
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- 양사 자체 종돈장 동결정액 시험 교배

- 교배후 수태율, 분만율 등 성적평가 실시
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제 2 장 국내외 기술개발 현황

제 1 절 해외 선행 연구 사례

1. 돼지 경제형질 가치 연구

가. 돼지 경제형질의 상대적 경제가치 연구 결과

[표 2-1] 돼지경제형질의 상대적 경제가치 연구결과 비교

Kennedy

(1994)
NSIF(2001) De Vries(1989)

Anderson and

Palmo(1998)

Quinton

et.al.(2006)

복당생존산자수 100% 100% 100% 100%

복당총산자수 100%

생시복당체중(kg) 7.26

이유시육성율(%) 12.36 13.26 14.2

이유복당체중(kg) 6.8 8.14

이유산자수 44.44

일당증체량(g) 1.31 1.66

나. 미국의 돼지 경제형질의 유전력과 경제적 가치 비교

[표 2-2] 미국의 돼지 경제형질의 유전력과 경제적 가치 비교

경제형질 단위 유전력 표준편차
경제적가치

(달러/단위)a

복당실산자수 (L) 0.10 2.50 13.50

생시복당체중(파운드) (LB) 0.29 7.20 0.45

21일령체중(파운드) (W) 0.15 16.0 0.50

21일령산자수 (NW) 0.06 2.35 6.00

250파운드 일령 (D) 0.30 13.0 0.12

등지방두께(인치) (B) 0.40 .10b .20c 15.00

사료요구율 (F) 0.30 0.25 13.00

일당증체량(파운드) (G) 0.30 0.20 3.00

지육정육율(%) (M) 0.48 1.50 1.10

A 경제가치는 단위당 달러(즉, 두, 인치, 파운드)
B A모드 초음파 측정, C B모드 초음파 측정
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다. 미국의 경제형질간 유전력 및 표현형가의 상관도

[표 2-3] 미국의 경제형질간 유전적 및 표현형가적 상관도

유전적 상관도

L LB W NW D B F G M

L - 0.63 0.12 0.88 0.2 0.0 0.2 - -

LB 0.8 - 0.69 0.67 0.43 0.4 - 0.0 -

표현형가적 W 0.0 0.66 - 0.93 0.0 0.0 0.3 - -

상관도 NW 0.6 0.7 0.86 - - - - - -

D 0.1 0.0 0.0 - - 0.2 0.65 - 0.1

B 0.0 0.1 0.0 - 0.18 - 0.33 0.22 0.9

F - - - - 0.6 0.25 - 0.7 0.4

G - 0.2 - - - 0.2 0.4 - 0.2

M - - - - 0.1 0.7 0.3 0.1 -

라. 카나다의 종돈선발지수의 형질별 가중치

❍ 최근 카나다도 종돈 선발지수의 경제형질별 가중치를 변경하였다. 덴마크와 같이 부계,

모계 지수모두 사료효율 형질의 비중을 높였고 특히 모계지수에서는 복당 산자수외 번식

형질은 50%로 낮추고 사료효율 등 성장형질 비율을 높였다.

[그림 2-1] 카나다의 부계 및 모계 선발지수 형질별 가중치(2013)
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마. 덴마크의 선발지수 형질별 가중치 변화

[그림 2-2] 덴마크의 연도별 경제형질의 선발지수 가중치 변화
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[그림 2-2] 덴마크의 연도별 경제형질의 선발지수 가중치 변화

바. 최근의 덴마크 종돈 개량 추세 및 현황

❍ Danish Pig Research Center(SEGES)와 Dan Avl사의 2015년 연간보고서 등을 참조하여

최근 덴마크 순종돈의 유전적 개량도와 경제적 효과 분석 등의 내용을 소개하고자 한다.

(1) 덴마크 종돈의 유전적 개량구조

❍ 덴마크 양돈 산업의 2015년 현재 종돈 개량 구조는 45개 핵돈군(GGP) 종돈장(25개업체)

의 순종 모돈 6,300두와 150개의 증식돈군(GP)농장의 모돈 60,000두, 비육돈을 생산하는

번식돈군(PS)의 모돈 100만두로 구성되어 있고 연간 3,130만두의 돼지를 생산하고 있다.

검정제도는 중앙 능력검정소의 웅돈 검정과 각 순종농장의 농장검정으로 구분되어 있다.

검정소는 각 종돈장으로부터 출품을 받아서 일당증체량, 정육율, 사료효율, 외모체형 스

코어, 도체율을 측정한다. 검정 후 우수한 웅돈은 AI센터로 보내지고 AI센터의 웅돈유전

자는 각 순종농장으로 공급하는 시스템이다. 농장검정 목적은 자기 농장내 최우수 유전

능력을 지닌 암, 수 후보돈을 선발하기 위함으로 초기(0∼30kg) 및 후기 일당증체량(30∼

100kg), 정육율, 외모체형 스코어, 산자수, 연산성 등을 검정한다. 그러나 검정소와 농장

검정의 결과는 통합되어 분석된다.
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[그림 2-3] 덴마크의 종돈개량 피라미드 구조(2015년)

(2) 덴마크의 양돈 생산성

❍ 덴마크의 양돈생산성은 번식형질의 경우 모돈 두당 연간 이유두수(PSY)는 매년 상승해

2015년에는 31.26두였고 최고 성적 농장은 40.0두를 넘어섰다. 모돈 두당 출하두수(MSY)

는 2015년에 29.17두가 되었다. 또한 같은 해 모돈 두당 연간 지육 체중은 2,429kg으로

2.4톤을 넘어섰다. 2013년의 덴마크 상위 5개농장 중 최고 성적 농장은 PSY가 38.4두였

고 상위 25% 농장 평균은 33.0두였다.

[표 2-4] 덴마크의 연도별 양돈생산성 추세

연도별 생산성

2013 2014 2015

PSY(모돈두당 연간이유두수) 30.00 30.46 31.26
MSY(모돈두당출하두수) 28.11 28.48 29.17

모돈회전율 2.25 2.26 2.27
자돈사사고율(%) 2.90 2.90 3.10
비육사사고율(%) 3.50 3.70 3.70
비육돈일당증체량(g) 916 931 947
비육돈사료요구율 2.68 2.70 2.67
출하체중(kg) 108 111 110
도체체중(kg) 81.8 83.5 83.3

모돈두당 연간생산지육체중(kg) 2299 2378 2429

[자료 : 영국 ADHB, 2016]
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[표 2-5] 덴마크의 번식 생산성 상위 5개 농장(2013년)

농장 순위
랭킹

평균
상위Top

25 %1 2 3 4 5

연간 모돈당이유두수 38.4 36.1 36.0 35.1 35.0 30.0 33.0

복당생존자돈수 18.0 17.5 16.9 17.0 16.8 15.4 16.2

복당이유자돈수 16.1 15.5 15.6 15.2 14.8 13.3 14.4

이유시체중(kg) 7.0 8.9 7.0 7.0 7.4 7.0 6.7

포유중폐사율(%) 10.8 11.3 7.6 10.6 12.1 13.7 11.5

분만율(%) 93.4 93.2 91.4 91.3 89.8 86.6 90.0

(3) 순종돈의 실제 성적 비교

❍ 중앙검정소에서 2014년 중 총 351두의 순종웅돈 능력검정(그중 두록은 2,258두)을 실시했

고 GGP종돈장에서는 웅돈 40,215두, 암퇘지 51,441두를 검정했다. GGP 농장의 순종웅돈

검정성적은 일당 증체중은 두록이 백색종보다 높았으나 정육율은 랜드레이스가 62.6%로

가장 높았다. 체형스코어는 요크셔가 높았고, 등지방 두께는 두록이 7.3mm로 랜드레이스

(8.0mm), 요크셔(8.5mm)보다 얇았다. GGP농장의 암퇘지 검정결과도 웅돈과 유사했다.

[표 2-6]  덴마크 능력 검정소의 웅돈 산육 검성 성적(2014년)

품종 두수
일당 증체중(g)

(30-100kg)
사료요구율

정육율

(%)

측정시

등지방두께(mm)
두록 2,258 1,122 2.30 62.0 7.3

랜드레이스 450 1,017 2.40 60.8 7.7

요크셔 443 918 2.48 60.5 8.0

합계 3,451
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[표 2-7]  덴마크의 농장 검정 웅돈 산육 능력 검정결과 (2014년)

품종 두수
일당증체량 정육율

(%)

체형

스코어

등지방두

께

검정

종료체중0∼30kg 30∼100kg

두록 7,948 400 1,172 61.3 2.93 7.3 95.7

랜드레이스 16,064 372 1,045 62.6 2.99 8.0 94.6

요크셔 16,203 359 1,010 61.7 3.13 8.5 94.2

합계 40,215

[표 2-8] 덴마크의 암퇘지 농장 산육 능력 검정결과(2015년)

품종 두수
일당증체량 정육율

(%)

체형

스코어

등지방두

께

검정

종료체중0∼30kg 30∼100kg

두록 10,185 403 1,107 61.3 3.01 7.0 95.2

랜드레이스 21,389 377 975 63.0 3.09 7.5 94.0

요크셔 19,867 362 962 61.5 3.19 8.9 94.1

합계 51,441

❍ 능력검정소의 검정성적은 두록의 30∼100kg 기간 중 일당 증체중이 1,079g으로 백색종보

다 높았고 사료요구율(2.33)도 우수했다. 등지방두께도 6.9mm로 백색보다 얇았고 지육율

도 75.2%로 백색종보다 높았다. 한편, GGP농장의 품종별 실 산자수는 두록이 9.4두, 랜

드레이스 15.4두, 요크셔가 15.3두였고, 출생 후 5일령 시 복당 산자수는 랜드레이스가

12.1두, 요크셔는 12.9두였고 초산돈이 차지하는 비율은 두록이 67.8%, 랜드레이스가

53.6%, 요크셔가 52.4%로 세대교체율이 빠른 것으로 나타났다.

❍ 또한 덴마크 AI센터의 웅돈 입식 후 사용월령은 두록이 12.5개월, 랜드레이스 5.9개월, 요

크셔 6.0개월로 유전적 개량도를 높이기 위해서 백색종은 특히 짧았다.

④ 덴마크의 모계 및 부계 종돈 선발형질 비중, 산자수 ↓, 사료효율 ↑

❍ 덴마크는 순종돈 선발시 양돈 산업의 수익성에 기여하는 각 형질의 경제적 영향도를 선

발지수에 반영하고 있기 때문에 매 3년마다 바꾸고 있다. 2015년 현재의 부계 종돈인 두

록선발시에 가장 큰 비중은 사료효율로 52%, 그 다음은 후기 성장기간(30-100kg)의 일

당증체량(23%), 정육율(13%), 외모체형스코어(5%)순이었다. 한편 모계품종인 랜드레이스

와 요크셔 선발지수에서 가장 큰 비중은 역시 사료효율로 44%였고 그 다음은 산자수

(28%), 일당증체량(15%), 정육율(6%)순이었다. 2009년의 모계지수에서는 가장 높은 비율

은 분만 후 5일령 산자수가 37%로 가장 높은 비율이었으나 점차 그 비중을 낮추었고 모

계 종돈 선발 시에도 사료효율에 가장 큰 비중을 두고 있다. 사료곡물가격 급등으로 수
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익성에 사료효율이 미치는 영향이 더욱 커지는 것을 반영하는 한편, 산자수는 현실적으

로 최대한 개량이 달성되었다고 판단한 것이다.

[표 2-9] 덴마크의 핵돈군(GGP) 순종돈의 번식 성적(2014년)

품종 복당실산자수 분만후5일령산자수 초산복의비율(%)

두록 9.4 - 67.8

랜드레이스 15.4 12.1 53.6

요크셔 15.3 12.9 52.4

[표 2-10] 덴마크 AI센터의 웅돈두수와 사용월수

품종
연간입식

웅돈두수

웅돈의

사용월수

2014년 8월기준

사용웅돈두수

2014년 8월기준

사용웅돈선발지수

두록 2,840 12.5 3,115 118

랜드레이스 715 5.9 425 128

요크셔 837 6.0 457 129

[자료 : Annual Report 2015, SEGES Pig Research Center]

[그림 2-4] 덴마크의 종돈선발지수 경제형질별 가중치(2015년)
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[표 2-11] 덴마크의 선발지수 가중치(%) 변화

경제형질
모계지수 부계지수

2009년 2012년 2015년 2009년 2012년 2015년

생후5일령산자수(L5) 37 27 28 - - -
사료요구율 30 42 44 39 55 52

일당증체량(0~30kg) 4 11 15 27 20 23

일당증체량(30~100kg) 2 2 3 5 2 5

정육율(%) 5 7 6 12 17 13
지육율(%) 2 2 1 5 2 2

체형스코어 7 5 2 11 4 5

연산성 13 4 1 - - -

(4) 유전적 개량속도

❍ [표 2-12]는 3개 순종품종과 비육돈의 3년간(2011~2014)경제형질 개량도를 나타낸 것이

다. 두록의 30~100kg 기간 중 유전적 일당증체량(g)은 연간 20.6g으로 랜드레이스의

10.5g, 요크셔의 12.1g 보다 커서 비육돈(D(LY))의 16.0g 개량에 두록이 큰 역할을 하고

있음을 알 수 있다. 사료요구율 역시 비육돈의 개량도는 0.039개선되었는데 역시 두록의

0.048개선이 가장 큰 기여를 했다. 정육율, 출생 0~30kg기간 중 초기 일당증체량 역시 두

록 개량도가 가장 큰 역할을 했다. 번식형질로는 분만 후 5일령 산자수의 경우 요크셔가

기간 중 0.21두 증가해 랜드레이스의 0.16두보다 많았다.

[표 2-12] 덴마크의 품종별, 형질별 연간 유전적 개량도 (2011∼2014년)

품종
일당증체량 사료

요구율

정육율

(%)

5일령산자수

(LP5)

외모심사

스코어0∼30kg 30∼100kg

두록 4.0 20.6 -0.048 0.15 - 0.04
랜드레이스 0.1 10.5 -0.031 0.05 0.16 0.05
요크셔 1.1 12.1 -0.027 0.03 0.21 0.05
3품종평균 2.3 16.0 -0.039 0.10 0.19 0.04

[자료: Dan Bred International 2015]

(5) 덴마크 종돈개량 유전능력 평가 방법

❍ 덴마크 종돈개량 유전능력평가 방법은 BLUP 통계분석법을 사용하며 덴마크 종돈개량

유전능력 분석을 위한 통계분석 BLUP 모델은 다음과 같다.
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Y  S  K  a  l  p  e

여기서, S는 동기그룹, K는 성별, a는 개체육종가, l은 동복효과, p는 돈방효과 및 e는

임의오차 임.

❍ 또한 BLUP 분석을 위한 데이터는 GGP 순종돈뿐만 아니라 GP의 순종돈군과 하이브리

드 돈군의 복수까지 통합해서 분석하고 있다.

[표 2-13] 덴마크의 유전능력 분석 데이터 수집 복수(2014년)

품종
순종복수 하이브리드 복수

GGP돈군 GP돈군 하이브리드원종돈복수 하이브리드교잡생산복수

두록 3,918 1,672 63 1,042

랜드레이스 5,150 10,868 5,748 81,453

요크셔 4,999 15,865 10,156 81,453

(6) 덴마크 종돈개량의 경제적 효과

❍ 덴마크가 분석한 각 경제형질의 단위 변화에 따른 경제적 가치를 보면 사료효율이 가장

커서 사료요구율 1.0에 따라 147크로네(DKK), 연산성 1년 연장 시 42.5DKK, 외모체형스

코어 1.0에 따라 12.5DKK 등으로 추정했다. 따라서 지난 3년간 유전적 개량에 의한 비육

돈 1두당 경제적 효과는 11.22DKK로 연간 3,100만두를 출하함으로 유전적 개량을 통한

경제적 가치는 3억4,782만 DKK(약 569억 원)로 추정했다.

(7) 덴마크의 연도별 종돈 유전자원(종돈+정액)판매 실적

❍ 덴마크의 연도별 종돈판매실적을 보면 국내판매두수는 감소세이지만 해외 판매두수는 매

년 증가세를 보이고 있다. 2008/2009년에 총 43만두 수준이었으나 2015년에는 총 20만두

대까지 증가했다. 2014년의 경우 순종돈은 국내에 4,695두, 해외로는 2만2,000두 판매했고

하이브리드종돈(LY, YL)의 경우 내수용으로는 25만7,853두를 해외로는 44만247두를 수출

해 총 69만 8100두를 판매했다. 또한 두록과 비육돈 생산용 하이브리드웅돈을 내수용으

로 432두, 수출용으로 2,071두 판매했다.
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[표 2-14] 덴마크 연간 유전적 개량도와 비육돈 두당 경제적 효과 추정(2015)

유전적

개량

(연간)

경제형질

단위별 경제적

가치(DKK)

비육돈 두당

경제적 가치

(DKK)

유전적

전달

(%)

두당

경제젹 효과

(DKK)
일당증체(g)
(0-30kg)

3.17 0.11 0.35 100% 0.35

일당증체(g)
(30-100kg)

17.5 0.13 2.28 80% 1.82

사료효율 -0.034 -147 495 80% 3.96

정육율 0.12 9.7 1.14 150% 1.71

도체율 -0.03 -5.1 0.17 100% 0.17

5일령
생존자돈수

0.24 9.8 2.37 85% 2.01

체형스코어 0.04 12.5 0.49 100% 0.49

연산성 0.017 42.5 0.71 100% 0.71

모든 품종 최근 3년간의 평균 12.45 11.22

* 두록, ** 랜드레이스와 요크셔, DKK : 덴마크 크로네

[표 2-15] 덴마크의 연도별 국내 종돈 및 정액 판매 추세

2007/08 2008/09 2009/10 2010/11 2011 2012 2013 2014

순종

암퇘지
14,972 12,694 5,230 4,711 4,640 6,551 5,132 4,695

하이브리드

암퇘지
321,600 297,900 274,700 268,963 236,121 241,223 249,895 257,853

LL와

YY웅돈
150 150 75 45 5 16 16 17

DD와 교잡웅돈 2,340 1,940 1,290 1,328 1,093 685 543 432

DD와 교잡웅돈

정액

(백만도스)

4.3 4.3 4.6 4.7 4.6 4.7 4.9 5.1

LL,YY

정액(도스)
276,400 267,200 268,300 260,080 242,817 234,662 232,488 218,005
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[표 2-16] 덴마크의 연도별 국외 종돈 및 정액 판매 추세

2007/08 2008/09 2009/10 2010/11 2011 2012 2013 2014

순종

암퇘지
4,755 12,618 10,214 12,226 22,007 23,465 28,693 22,000

하이브리드

암퇘지
84,960 133,900 171,700 243,098 271,144 347,575 421,347 440,247

LL와

YY웅돈
810 930 970 1,481 997 995 1,562 1,287

DD와 교잡웅돈 1,017 1,300 1,300 1,493 1,780 2,090 2,277 2,071

DD와 교잡웅돈

정액

(백만도스)

0 0 411,000 671,500 657,000 777,711 1,116,687 1,771,001

LL,YY

정액(도스)
23,000 51,000 101,000 156,100 220,000 290,896 424,519 581,399

제 2 절 기타 기술개발 현황

1. 육종 개량의 가속화 방안

❍ 서 등(2013)은 유전적 연결이 되어야 검정 단위를 확대시킬 수 있고, 이를 통해 유전적

개량량을 극대화 할 수 있다고 하였고, 종돈장간 우량 종돈 교류에 의한 유전적 연결로

국가단위 유전 평가 체계를 구축하는 것이 경쟁력있는 종돈 개량을 할 수 있다고 하였

다. 또한 한국과 덴마크의 GGP 모돈두수는 각각 2008년 16,671두, 2006년 15,735두로 비

슷한 규모이나 번식성적의 지표인 PSY의 경우 각각 17.3두, 26.4두의 차이를 나타내는

것은 유전적 연결이 가능한 개량 단위가 작기 때문이라고 하였다. 그러므로 종돈장간 유

전적 연결성을 갖출 필요가 있다고 하였다.

2. 동결정액

❍ 세계적으로 돼지 번식에는 액상 정액을 이용한 인공수정이 90% 이상 활용되고 있고

(Knox, 2016), 이 중에서 95%가 보존 후 3일 미만의 정액을 사용하고 있다

(Rodriguez-Gil 등, 2013). 액상 정액은 보관 및 유통기간이 짧고, 보존 온도는 17℃로 시

간적, 공간적 제약이 있다는 단점을 가지고 있다. 돼지의 동결 정액은 pellet 동결 정액

제조법(Pursel 등, 1975) 및 maxi-straw 동결 정액 제조법(Westendorf 등, 1975) 등의 개

발이 되어 액상 정액이 가지고 있는 제약 없이 웅돈의 개량과 유전자원보존 등에 매우
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활용 가치가 높다고 판단되지만, 돼지 정자의 생리적 특성으로 인한 예민한 내동성, 낮은

번식효율(수정율과 산자수 감소), 융해 과정의 문제 및 비용 과다 등의 원인으로 인하여

제한적으로 활용되고 있는 실정이다(김 등, 2005).

❍ 돼지 정자의 동결보존을 위한 보존용기 비교 연구에서, 융해 후 정액 품질은 mini straw

(0.25 ml)가 maxi (5 ml) straw보다 높다고 하였고(Bwanga 등, 1990), 또 다른 연구에

의하면 플라스틱 bag (5ml) 에 동결-융해 된 정자들로 수정 후 생식 기도에서 회수된

수정란의 수가 mid straw (2.5 ml)에 보존된 정자로 수정된 것 보다 더 높았다고 하였다

(Bwanga 등, 1991). Saravia 등(2005)은 Flat Packs과 0.5 ml straw (각각 2×109 정자

/ml)를 이용하여 동결된 정자들에 대한 성상을 비교했을 때 Flat Packs에 보존된 정자가

0.5 ml 스트로우 보존된 정자에 비해 융해 후 생존율이 유의하게 높았다고(49.4±1.4 vs

38.2± 2.6) 보고하였다. 최근에는 대부분 돼지 동결정액 프로토콜은 0.5 ml (5~6억 정자

/straw)을 이용하여 이루어지고 있는데, 현장에서 인공수정을 위해 6~10개의 straw를 융

해 하는 과정에서 현장 사용자의 불편 때문에 융해 온도 및 시간을 제대로 지키지 않아

정자의 세포막 손상 및 첨체손상으로 번식 성적이 액상정액에 비해 저조하게 나타나고

있다고 보고하였다(McLaughlin 등, 1993).
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제 3 장 연구개발 수행 내용 및 결과

[제 1 세부 : GSP참여종돈장 통합육종시스템 확립 및 적용]

제 1 절 GSP사업 참여종돈장의 분석자료

1. GSP 종돈장의 유전적 특성 분석을 위한 수집 데이터 내용

❍ GSP 참여종돈장 6개사(다비육종, 농협경제지주 종돈개량사업소, 가야육종, 선진, 금보

DDF, 농촌진흥청 국립축산과학원)의 각 농장별 수집 가능한 시점부터 2021년 9월까지의

품종별 검정 및 번식자료를 분석 정리하였다. 종돈의 경제형질은 산육형질(일당증체량,

등지방두께, 90kg도달일령)과 번식형질(복당 생존산자수, 이유두수)에 대해 분석을 실시

하였다.

[표 3-1] GSP 참여종돈장의 품종별 검정 및 번식자료 데이터 수

A농장 B농장 C농장

YY LL DD YY LL DD YY LL

혈통자료 101,359 34,544 34,897 315,339 55,287 93,719 210,548 161,141

검정자료 56,120 21,334 20,892 140,240 14,619 26,524 38,292 30,292

번식자료 14,431 4,759 4,640 34,345 3,024 5,298 10,526 8,655

D농장 F농장 G농장

YY LL DD YY LL DD DD

혈통자료 43,801 3,407 10,262 71,626 8,684 14,669 1,759

검정자료 18,284 1,586 4,849 39,262 3,661 5,882 1,705

번식자료 6,565 395 1,035 12,494 1,036 1,590 220

※ YY : 요크셔종, LL : 랜드레이스종, DD : 두록종

(1) A농장

❍ A농장은 체계적인 혈통관리를 실시하고 있으며 A농장의 경우 혈통관리를 자체적으로

부여한 개체번호와 (사)한국종축개량협회에 등록 시 사용하는 이각번호와 동일하게 사용

한다. 분석에 사용한 개체는 혈통자료는 170,800두, 검정자료 98,346두, 번식자료 23,830건

을 분석에 활용하였다.

(2) B농장

❍ B농장의 경우 혈통관리를 (사)종축개량협회에 등록된 혈통번호 중심으로 관리를 하고



- 40 -

있다. 농장에서 전산에 등록하여 사용하는 개체번호는 이각번호를 사용한다. 이번 분석에

사용한 개체는 혈통자료 464,345두, 검정자료 181,383두, 번식자료 42,667복을 사용하였다.

(3) C농장

❍ C농장은 혈통관리를 농장의 개체번호 중심으로 체계적으로 관리를 하고 있다. 산육형질

검정 시 타종돈장과 달리 검정 개시체중을 35kg 시점부터 시작하므로 타농장과의 자료

비교를 위해 농장 검정고시를 토대로 보정하여 분석에 활용하였다. 이번 분석에 사용한

개체는 혈통자료 371,689두, 검정자료 68,584두, 번식자료 19,181건을 사용하였다.

(4) D농장

❍ D농장은 혈통관리를 (사)종축개량협회의 자료를 중심의 혈통번호를 사용하고 있으며, 전

산관리는 이각 중심의 개체번호를 이용한다. 분석에 사용한 개체는 혈통자료 57,470두,

검정자료 24,719두, 번식자료 7,995건을 사용하였다.

(5) F농장

❍ F농장은 혈통관리를 (사)종축개량협회에 등록된 혈통번호 중심으로 관리를 하고 있다.

농장에서 전산에 등록하여 사용하는 개체번호는 이각번호를 사용한다. 분석에 사용한 개

체는 혈통자료 94,979두, 검정자료는 48,805두, 번식자료 15,120건을 사용하였다.

(6) G농장

❍ G농장은 혈통관리를 (사)종축개량협회에 등록된 혈통번호 중심으로 관리를 하고 있다.

연구 참조용 축군으로 조성되어있고 두록 품종만 있으며 연 1회 생산 및 검정을 실시한

다. 분석에 사용한 개체는 혈통자료 1,759두, 검정자료는 1,705두, 번식자료 220건을 사용

하였다.

2. GSP 종돈장 유전 개량특성 분석 결과

가. GSP 종돈장 경제형질에 대한 기초통계량 분석

❍ GSP사업 참여종돈장의 품종별 경제형질에 대한 기초통계량을 분석한 결과 5개 종돈장의

요크셔종의 90kg도달일령은 135∼143일, 등지방두께는 1.21∼1.41cm, 총산자수는 13.21∼

15.12두, 생존자돈수는 11.41∼13.37두로 조사되었다. 랜드레이스종은 90kg도달일령은 134

∼144일, 등지방두께는 1.20∼1.35cm, 총산자수는 11.27∼14.23두, 생존자돈수는 10.19∼

12.75두로 조사되었다. 5개 종돈장의 두록종 90kg도달일령은 129.7∼138.5일, 등지방두께
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는 1.23∼1.32cm, 총산자수는 8.8∼10.3두, 생존자돈수는 7.55∼9.26두로 조사되었다

[표 3-2] GSP 참여종돈장의 최근 6년간 품종별 경제형질의 평균과 표준편차

구분
A-종돈장 B-종돈장 C-종돈장

요크셔 랜드레이스 두록 요크셔 랜드레이스 두록 요크셔 랜드레이스

(성장형질)

일당증체량(㎏) 0.67±0.07 0.68±0.06 0.70±0.06 0.64±0.07 0.65±0.07 0.69±0.08 0.63±0.07 0.63±0.06

등지방두께(㎜) 1.32±0.26 1.27±0.26 1.26±0.24 1.30±0.22 1.35±0.25 1.25±0.25 1.21±0.21 1.20±0.20

90kg도달일령 135.1±10.0 133.9±9.2 130.8±8.6 141.4±12.1 139.7±10.9 134.4±11.3 143.5±11.3 143.8±10.8

생시체중(㎏) 1.54±0.32 1.62±0.35 1.72±0.36 1.46±0.40 1.42±0.31 1.52±0.31 1.49±0.30 1.54±0.30

(번식형질)

총산자수(두) 15.12±3.52 13.89±3.28 10.32±2.45 14.68±3.65 13.59±3.29 9.08±2.91 14.96±4.43 14.23±3.81

생존산자수(두) 13.31±2.96 12.36±2.75 9.26±2.28 13.37±3.40 12.75±3.09 8.11±3.09 12.94±3.83 12.50±3.43

이유두수(두) 11.91±1.20 11.65±1.24 7.80±0.89 11.13±3.90 11.46±2.25 7.24±3.40 11.03±3.54 11.25±3.10

구분
D-종돈장 F-종돈장 G-종돈장

요크셔 랜드레이스 두록 요크셔 랜드레이스 두록 두록

(성장형질)

일당증체량(㎏) 0.67±0.08 0.68±0.08 0.69±0.08 0.65±0.06 0.65±0.06 0.68±0.07 0.72±0.08

등지방두께(㎜) 1.41±0.23 1.33±0.21 1.32±0.23 1.34±0.22 1.35±0.24 1.27±0.19 1.23±0.22

90kg도달일령 137.0±11.2 136.6±13.5 134.9±11.9 142.2±10.4 141.7±10.0 138.5±10.2 129.7±9.2

생시체중(㎏) 1.43±0.17 1.41±0.18 1.45±0.17 1.38±0.30 1.38±0.28 1.54±0.33

(번식형질)

총산자수(두) 13.21±3.56 11.27±3.16 9.43±2.72 14.32±3.92 12.89±3.83 9.79±2.88 8.82±2.75

생존산자수(두) 11.74±3.19 10.19±2.88 8.37±2.58 11.41±3.19 10.94±3.21 8.48±2.67 7.55±2.71

이유두수(두) 10.56±1.63 9.62±2.07 8.01±2.47 10.63±1.15 10.67±1.08 9.06±2.33 7.40±2.39

나. GSP 종돈장 경제형질에 대한 통계분석 모형

❍ 유전능력평가는 다형질 개체모형(multiple traits animal model)을 활용하여 분석을 실

시하였으며, 유전능력평가 분석프로그램 ASReml ver 4.1을 활용하여 분석을 실시하였다.

여기서, y는 측정치, X는 고정효과(농장, 연도 및 계절, 성별, 산차)의 행렬, Z는 임의효

과(동복효과, 개체육종가)의 행렬 및 e는 임의 오차이다.

❍ 육종가에 대한 정확도(accuracy)의 계산은 다음의 공식에 의해 계산하였다.



- 42 -










여기서, 
는 개체의 형질에 대한 표준편차(standard error), 는 개체의 근친도

(inbreeding coefficient), 
은 유전분산(genetic variance)이다.

다. GSP 종돈장의 품종별 경제형질에 대한 유전력

❍ GSP사업 참여종돈장의 경제형질별 유전력을 분석한 결과 산육형질인 90kg 도달일령, 등

지방두께 등은 글로벌 연구결과와 일치하는 평균 0.30∼0.48 범위로 중상수준의 높은 유

전력을 보였고 번식형질인 총산자수, 생존산자수는 평균 0.08∼0.145 범위의 낮은 유전력

을 보였다. 그러나 농장별로 포유자돈 양자 관리에 영향을 받는 이유두수는 유의성 있는

유전력이 산출되지 않았다. GSP 종축 프로젝트에서 선택한 새로운 형질인 생시체중은

0.16∼0.312의 비교적 높은 중 정도의 유전력을 보였다.

[표 3-3] 요크셔종에 대한 참여종돈장의 경제형질에 대한 유전력(heritabilities) 추정

형질 A-종돈장 B-종돈장 C-종돈장 D-종돈장 F-종돈장 G-종돈장
통합

분석

산육형질

90kg도달일령(DAYS) 0.340 0.336 0.385 0.230 0.225 0.393

등지방두께(ABF) 0.438 0.396 0.489 0.343 0.386 0.429

생시체중(IBW) 0.166 0.289 0.267 0.172 0.259 0.364

번식형질

총산자수(TNB) 0.124 0.132 0.136 0.125 0.106 0.134

생존산자수(NBA) 0.110 0.110 0.114 0.090 0.080 0.108

이유두수(WEN) 0.005 0.038 0.118 0.010 0.042 0.100
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[표 3-4] 랜드레이스종에 대한 참여종돈장의 경제형질에 대한 유전력(heritabilities) 추정

형질 A-종돈장 B-종돈장 C-종돈장 D-종돈장 F-종돈장 G-종돈장
통합

분석

산육형질

90kg도달일령(DAYS) 0.337 0.403 0.356 0.037 0.214 0.394

등지방두께(ABF) 0.428 0.524 0.516 0.080 0.475 0.489

생시체중(IBW) 0.174 0.269 0.236 0.031 0.342 0.306

번식형질

총산자수(TNB) 0.060 0.123 0.133 0.012 0.020 0.131

생존산자수(NBA) 0.075 0.107 0.104 0.011 0.020 0.094

이유두수(WEN) 0.007 0.034 0.031 0.016 0.009 0.071

[표 3-5] 두록종에 대한 참여종돈장의 경제형질에 대한 유전력(heritabilities) 추정

형질 A-종돈장 B-종돈장 C-종돈장 D-종돈장 F-종돈장 G-종돈장
통합

분석

산육형질

90kg도달일령(DAYS) 0.337 0.284 0.210 0.235 0.083 0.302

등지방두께(ABF) 0.428 0.347 0.171 0.221 0.024 0.358

생시체중(IBW) 0.174 0.253 0.108 0.266 0.309

번식형질

총산자수(TNB) 0.151 0.090 0.040 0.054 0.151 0.136

생존산자수(NBA) 0.137 0.092 0.036 0.055 0.109 0.118

이유두수(WEN) 0.006 0.025 0.038 0.014 0.076 0.045
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라. GSP 종돈장의 품종별 경제형질의 표현형가 및 육종가

(1) A농장

[표 3-6] A농장의 요크셔에 대한 연도별 산육형질의 표현형가 및 육종가

GGP

농장
연도 No.

표현형가 육종가
IBW

(kg)

ABF

(mm)

DAYS

(일)
IBW ABF DAYS

A-1

2014 2,357 1.61 1.50 138.2 0.041 0.129 -2.512

2015 2,504 1.63 1.38 138.5 0.043 0.079 -2.970

2016 2,492 1.67 1.38 133.6 0.029 0.078 -4.156

2017 2,450 1.68 1.24 137.3 0.029 0.047 -3.588

2018 3,012 1.58 1.28 135.3 -0.014 0.057 -5.612

2019 1,808 1.66 1.27 133.3 -0.028 0.040 -6.829

2020 2,302 1.68 1.25 137.7 -0.035 0.028 -6.475

2021 2,051 1.62 1.26 136.6 -0.025 0.028 -6.904

A-2

2015 331 1.32 1.34 135.0 0.022 -0.057 -2.823

2016 424 1.53 1.38 129.2 0.020 -0.030 -2.630

2017 1,218 1.38 1.44 134.6 -0.016 0.030 -2.158

2018 1,436 1.32 1.36 133.9 -0.006 -0.002 -2.647

2019 752 1.44 1.45 133.5 0.013 0.040 -2.369

2020 1,250 1.56 1.46 133.5 -0.017 0.034 -4.906

2021 981 1.44 1.40 134.4 -0.011 0.001 -4.940

※ ADG : 일당증체량, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령
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[표 3-7] A농장의 요크셔에 대한 연도별 번식형질의 표현형가 및 육종가

농장 연도 No
표현형가(두) 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

A-1

2014 665 12.93 12.09 10.81 -0.143 -0.021 -0.017

2015 738 13.22 11.81 10.88 -0.155 -0.024 -0.016

2016 664 13.17 11.90 10.71 -0.249 -0.100 -0.019

2017 676 13.88 12.45 11.29 -0.283 -0.110 -0.019

2018 619 14.59 12.95 11.40 0.061 0.166 -0.008

2019 472 14.92 13.32 12.18 0.172 0.284 -0.008

2020 586 15.47 13.79 12.42 0.344 0.398 -0.003

2021 444 15.50 13.54 12.10 0.545 0.580 0.006

A-2

2016 87 15.72 13.18 11.89 -0.096 -0.141 0.004

2017 279 16.37 14.05 12.10 0.237 0.100 0.007

2018 412 16.37 13.96 12.18 0.094 0.036 0.002

2019 376 16.25 14.12 12.66 0.023 -0.021 -0.003

2020 403 16.55 14.33 13.10 0.004 -0.028 -0.003

2021 318 16.13 13.91 12.24 -0.037 -0.021 -0.009

NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수

[표 3-8] A농장의 랜드레이스종에 대한 연도별 산육형질의 표현형가 및 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

IBW

(kg)

ABF

(mm)

DAYS

(일)
IBW ABF DAYS

A-1

2014 833 1.65 1.48 136.8 0.040 0.040 -1.910

2015 925 1.57 1.41 136.3 0.046 0.006 -2.363

2016 860 1.65 1.37 133.1 0.036 -0.005 -2.477

2017 529 1.70 1.24 135.0 0.036 -0.040 -2.965

2018 582 1.59 1.28 136.2 0.019 -0.020 -2.713

2019 663 1.72 1.17 131.8 0.016 -0.029 -3.503

2020 511 1.73 1.19 135.4 0.010 -0.022 -3.662

2021 554 1.78 1.22 135.1 0.010 -0.022 -3.856

A-2

2015 117 1.42 1.41 130.7 0.013 -0.023 -5.293

2016 153 1.65 1.35 128.4 0.020 -0.030 -4.099

2017 328 1.49 1.36 132.1 0.016 0.027 -4.392

2018 5 1.54 1.07 126.8 0.024 -0.040 -6.061

ADG : 일당증체량, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령
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[표 3-9] A농장의 랜드레이스종에 대한 연도별 번식형질의 표현형가 및 육종가

농장 연도 No
표현형가(두) 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

A-1

2014 221 12.76 11.95 10.76 0.170 0.243 0.008

2015 231 13.05 11.80 10.74 0.134 0.198 0.007

2016 150 13.68 12.30 9.83 0.209 0.287 0.011

2017 147 13.29 11.85 11.03 0.165 0.252 0.005

2018 175 13.70 12.33 10.90 0.214 0.294 0.010

2019 167 14.11 12.47 10.62 0.312 0.327 0.012

2020 193 14.50 13.01 12.28 0.269 0.300 0.010

2021 155 14.23 12.42 10.87 0.274 0.308 0.013

A-2
2016 26 12.15 10.35 11.00 -0.157 -0.217 -0.010

2017 65 13.78 12.15 11.23 -0.027 -0.052 -0.002

NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수

[표 3-10] A농장의 두록종에 대한 연도별 산육형질의 표현형가 및 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

IBW

(kg)

ABF

(mm)

DAYS

(일)
IBW ABF DAYS

A-1

2014 1,060 1.65 1.43 134.8 0.000 0.022 1.117

2015 1,029 1.67 1.39 135.1 0.003 0.000 0.782

2016 1,163 1.74 1.36 130.6 0.008 -0.019 0.159

2017 1,117 1.76 1.25 131.7 0.010 -0.024 -0.170

2018 1,114 1.65 1.29 131.8 0.012 -0.027 -1.353

2019 766 1.77 1.22 128.9 0.011 -0.015 -2.298

2020 1,005 1.78 1.21 131.6 0.010 -0.030 -2.606

2021 868 1.74 1.21 129.0 0.010 -0.013 -3.383

ADG : 일당증체량, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령
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[표 3-11] A농장 두록종에 대한 연도별 번식형질의 표현형가 및 육종가

농장 연도 No
표현형가(두) 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

A-1

2014 205 10.10 9.32 8.25 0.550 0.441 0.037
2015 220 10.26 9.21 8.06 0.484 0.388 0.034
2016 256 9.84 8.69 7.64 0.427 0.337 0.031
2017 252 10.52 9.43 7.80 0.497 0.422 0.029
2018 253 10.41 9.45 8.04 0.552 0.474 0.032
2019 203 10.51 9.42 6.72 0.639 0.552 0.035
2020 257 10.30 9.24 7.53 0.406 0.368 0.018
2021 180 10.44 9.38 6.98 0.420 0.396 0.015

NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수

(2) B농장

[표 3-12] B농장 요크셔종에 대한 연도별 산육형질의 표현형가, 육종가 및 정확도

농장 연도 No
표현형가 육종가

IBW

(kg)

ABF

(mm)

DAYS

(일)
IBW ABF DAYS

B-1

2014 4292 1.45 148 -0.009 0.145 -1.711
2015 3198 1.46 1.53 145 -0.011 0.184 -3.543
2016 4367 1.45 1.45 145 -0.045 0.081 -4.727
2017 3769 1.44 1.33 149 -0.054 0.042 -0.363
2018 4037 1.48 1.21 151 -0.083 -0.039 -2.222
2019 1121 1.42 1.30 149 -0.091 -0.029 -3.591
2021 769 1.44 1.19 136 -0.086 -0.068 -11.620

B-2

2014 4016 　 1.41 135 0.033 0.016 -1.529
2015 5112 1.53 1.45 140 -0.013 0.022 0.213
2016 4824 1.56 1.38 142 -0.068 -0.032 0.395
2017 5636 1.58 1.31 135 -0.079 -0.036 -0.837
2018 5635 1.51 1.27 136 -0.136 -0.064 -4.330
2019 5654 1.51 1.32 137 -0.150 -0.060 -5.609
2020 5146 1.53 1.28 139 -0.122 -0.099 -6.651
2021 4718 1.49 1.27 135 -0.120 -0.067 -8.070
2016 4715 1.470 1.39 144 0.005 -0.012 -0.290

B-4

2017 5720 1.410 1.27 138 -0.039 -0.042 -1.827
2018 5282 1.450 1.26 144 -0.056 -0.041 -1.360
2019 4017 1.450 1.26 146 -0.094 -0.066 -2.465
2020 3711 1.210 1.30 146 -0.225 -0.059 -4.836
2021 3676 1.210 1.20 143 -0.206 -0.095 -5.170

IBW : 생시체중, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령
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[표 3-13] B농장 요크셔종에 대한 연도별 번식형질의 표현형가, 육종가 및 정확도

농장 연도 No
표현형가(두) 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

B-1

2014 949 13.94 12.79 11.67 -0.485 -0.326 -0.159
2015 1025 14.42 13.17 12.16 -0.490 -0.303 -0.089
2016 1045 14.26 13.08 11.90 -0.287 -0.128 -0.008
2017 1067 14.63 13.29 11.64 -0.055 0.049 0.031
2018 1044 14.00 12.50 11.46 0.377 0.379 0.060
2019 77 13.56 12.38 11.46 0.452 0.441 0.048
2020 93 13.42 11.97 11.15 0.830 0.775 -0.024
2021 467 12.82 11.42 10.41 1.320 1.212 -0.020

B-2

2014 887 15.07 13.27 11.75 -0.338 -0.302 0.003
2015 981 15.47 13.60 11.81 -0.246 -0.237 0.021
2016 896 14.84 13.43 11.64 -0.037 -0.016 0.037
2017 1018 15.30 14.06 11.09 0.259 0.257 0.055
2018 1037 14.61 13.42 12.12 0.570 0.525 0.107
2019 1009 14.90 13.68 12.84 0.903 0.787 0.101
2020 984 14.32 13.32 12.70 1.232 1.075 0.108
2021 722 14.44 13.63 12.83 1.454 1.275 0.088

B-4

2015 437 14.03 12.61 11.11 -0.179 -0.173 0.034
2016 953 13.98 12.64 10.07 -0.350 -0.268 0.026
2017 1060 14.40 13.08 11.93 0.132 0.112 0.033
2018 913 15.69 14.04 13.55 0.777 0.724 -0.001
2019 868 15.68 14.09 13.69 1.094 1.026 -0.016
2020 835 15.30 13.75 12.96 1.429 1.355 -0.058
2021 726 15.36 14.12 15.07 1.671 1.576 -0.073

TNB : 총산자수, NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수

[표 3-14] B농장 랜드레이스종에 대한 연도별 산육형질의 표현형가, 육종가 및 정확도

농장 연도 No
표현형가 육종가

IBW

(kg)

ABF

(mm)

DAYS

(일)
IBW ABF DAYS

B-2

2014 1468 　 1.56 141 -0.001 0.093 0.038
2015 2026 1.43 1.50 142 -0.026 0.043 -1.407
2016 1798 1.48 1.46 145 -0.040 0.030 -1.046
2017 2076 1.50 1.40 138 -0.033 0.015 -2.688
2018 2157 1.38 1.34 138 -0.057 -0.038 -4.021
2019 1695 1.36 1.35 139 -0.077 -0.068 -4.839
2020 1697 1.43 1.28 141 -0.108 -0.113 -6.003
2021 1600 1.39 1.27 136 -0.095 -0.116 -8.006

IBW : 생시체중, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령
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[표 3-15] B농장 랜드레이스종에 대한 연도별 번식형질의 표현형가, 육종가 및 정확도

농장 연도 No
표현형가(두) 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

B-2

2014 332 14.67 12.95 11.82 -0.344 -0.298 -0.027
2015 354 14.81 13.13 11.58 -0.020 -0.011 -0.004
2016 319 14.04 13.13 11.60 0.184 0.175 0.011
2017 392 13.90 13.05 11.02 0.335 0.308 0.000
2018 310 13.56 12.69 11.74 0.385 0.325 0.029
2019 307 14.22 13.11 12.25 0.625 0.511 0.011
2020 318 12.46 11.83 11.64 0.774 0.633 0.029
2021 226 13.21 12.61 12.46 1.063 0.913 0.071

TNB : 총산자수, NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수

[표 3-16] B농장 두록종에 대한 연도별 산육형질의 표현형가, 육종가 및 정확도

농장 연도 No
표현형가 육종가

IBW

(kg)

ABF

(mm)

DAYS

(일)
IBW ABF DAYS

B-1
2020 658 1.65 1.40 138 0.013 -0.067 -7.354

2021 1885 1.71 1.35 125 0.074 -0.056 -9.798

B-3

2014 1315 1.37 135 -0.038 0.112 3.900

2015 2139 1.29 138 -0.036 0.105 4.295

2016 2831 1.32 138 -0.038 0.056 1.327

2017 2133 1.37 1.34 138 -0.021 0.009 0.153

2018 2172 1.39 1.17 134 -0.018 -0.035 -3.297

2019 1750 1.41 1.11 132 0.003 -0.032 -6.092

2020 1004 1.60 1.29 130 0.085 -0.057 -8.705

B-4

2016 339 1.70 1.30 136 0.037 -0.041 -2.217

2017 546 1.75 1.24 128 0.044 -0.054 -3.311

2018 1310 1.64 1.29 137 -0.002 0.001 -1.734

2019 1393 1.72 1.05 134 0.011 -0.076 -3.540

2020 1270 1.40 1.26 138 -0.108 -0.129 -5.647

2021 1234 1.32 1.24 138 -0.085 -0.110 -3.936

IBW : 생시체중, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령
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[표 3-17] B농장 두록종에 대한 연도별 번식형질의 표현형가, 육종가 및 정확도

농장 연도 No
표현형가 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

B-1
2020 278 8.67 7.89 7.18 0.055 0.104 -0.001

2021 312 8.95 8.18 7.43 0.104 0.123 0.004

B-3

2014 275 9.39 8.47 9.65 0.069 0.083 -0.003

2015 477 9.27 8.35 9.85 -0.052 -0.009 -0.003

2016 471 8.86 8.10 8.55 -0.014 0.051 -0.004

2017 387 8.63 7.93 8.83 0.049 0.089 -0.019

2018 361 8.60 7.91 9.15 0.081 0.105 -0.014

2019 304 8.43 7.65 8.74 0.137 0.164 -0.023

2020 63 7.89 7.41 8.52 0.182 0.172 0.010

B-4

2016 72 8.76 7.75 7.83 0.140 0.139 -0.024

2017 118 9.58 8.37 10.67 0.060 0.062 -0.006

2018 257 9.61 8.32 8.07 0.139 0.100 0.000

2019 310 9.80 8.22 8.17 0.119 0.057 -0.005

2020 266 10.36 8.76 8.06 0.189 0.161 -0.022

2021 221 9.82 8.57 8.84 0.185 0.167 -0.040

TNB : 총산자수, NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수
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(3) C농장

[표 3-18] C농장 요크셔종에 대한 연도별 산육형질의 표현형가 및 육종가 

농장 연도 No
표현형가 육종가

IBW

(kg)

ABF

(mm)

DAYS

(일)
IBW ABF DAYS

C-1

2014 2716 1.380 1.34 152 -0.119 0.051 0.066

2015 1908 1.32 1.34 151 -0.118 0.036 0.057

2016 2679 1.35 1.31 148 -0.130 0.009 0.046

2017 2603 1.48 1.25 152 -0.118 -0.025 0.053

2018 2712 1.53 1.23 147 -0.119 -0.051 0.017

2019 2448 1.55 1.29 148 -0.097 -0.063 0.015

2020 2494 1.56 1.27 146 -0.089 -0.086 0.003

2021 1886 1.58 1.25 141 -0.059 -0.132 -0.030

C-2

2017 1867 1.43 1.11 139 -0.051 -0.025 -0.037

2018 1964 1.52 1.12 141 -0.054 -0.042 -0.034

2019 2522 1.47 1.12 137 -0.081 -0.080 -0.056

2020 2196 1.47 1.12 136 -0.073 -0.088 -0.061

2021 1652 1.44 1.19 136 -0.059 -0.072 -0.054

IBW : 생시체중, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령

[표 3-19] C농장 요크셔종에 대한 연도별 번식형질의 표현형가, 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

C-1

2014 709 13.37 12.36 10.44 -1.488 -1.224 -0.925
2015 700 13.38 12.30 9.69 -1.248 -1.054 -0.964
2016 716 12.59 11.53 9.74 -1.200 -1.020 -0.910
2017 742 13.03 11.86 9.89 -1.165 -0.954 -0.942
2018 726 13.28 11.82 10.41 -1.013 -0.823 -0.866
2019 698 14.63 12.80 10.76 -0.645 -0.504 -0.635
2020 695 15.02 13.08 10.98 -0.229 -0.138 -0.426
2021 534 15.54 13.27 10.72 0.119 0.220 -0.256

C-2

2016 117 15.51 13.41 11.34 0.279 0.134 0.086
2017 404 16.16 13.99 12.01 0.162 0.156 0.151
2018 429 16.88 14.39 12.27 0.578 0.538 0.154
2019 493 17.17 14.30 12.25 0.630 0.558 0.154
2020 449 17.58 14.18 12.48 0.546 0.543 0.107
2021 329 16.89 13.43 12.09 0.552 0.495 0.027

TNB : 총산자수, NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수
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[표 3-20] C농장 랜드레이스종에 대한 연도별 산육형질의 표현형가, 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

IBW

(kg)

ABF

(mm)

DAYS

(일)
IBW ABF DAYS

C-1

2014 2125 1.47 1.24 150 -0.064 -0.006 0.066

2015 1707 1.41 1.28 151 -0.075 0.000 0.066

2016 1814 1.48 1.25 149 -0.057 -0.029 0.054

2017 1765 1.59 1.19 152 -0.063 -0.062 0.059

2018 2226 1.63 1.21 147 -0.077 -0.064 0.023

2019 2274 1.63 1.29 146 -0.070 -0.059 0.014

2020 2323 1.58 1.24 145 -0.080 -0.092 0.009

2021 1889 1.58 1.21 141 -0.066 -0.133 -0.004

C-2

2017 1295 1.43 1.15 142 -0.050 0.018 -0.030

2018 1415 1.54 1.15 142 -0.053 -0.005 -0.028

2019 1997 1.46 1.17 139 -0.070 -0.024 -0.042

2020 1823 1.46 1.14 139 -0.045 -0.049 -0.041

2021 1393 1.45 1.16 136 -0.022 -0.056 -0.044

IBW : 생시체중, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령

[표 3-21] C농장 랜드레이스종에 대한 연도별 번식형질의 표현형가, 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

C-1

2014 577 12.34 11.16 10.88 -1.009 -0.931 -0.292
2015 521 12.69 11.29 8.88 -0.923 -0.871 -0.323
2016 508 12.09 10.88 9.46 -0.826 -0.813 -0.309
2017 590 12.51 11.23 9.61 -0.886 -0.871 -0.326
2018 601 12.71 11.23 10.34 -0.697 -0.677 -0.280
2019 647 13.92 12.21 9.16 -0.340 -0.325 -0.190
2020 677 14.49 12.44 10.20 -0.025 -0.014 -0.115
2021 518 15.00 12.91 10.81 0.241 0.227 -0.047

C-2

2016 82 14.46 13.67 11.38 0.867 0.692 0.097
2017 381 15.16 13.89 11.24 0.440 0.411 0.112
2018 436 15.47 13.57 10.89 0.701 0.624 0.116
2019 438 15.67 13.64 10.80 0.702 0.637 0.126
2020 423 15.95 13.55 10.54 0.551 0.508 0.092
2021 332 15.26 12.96 10.53 0.376 0.408 0.098

TNB : 총산자수, NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수
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(4) D농장

[표 3-22] D농장 요크셔종에 대한 연도별 산육형질의 표현형가, 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

IBW

(kg)

ABF

(mm)

DAYS

(일)
IBW ABF DAYS

D-1

2014 1443 1.15 1.31 140 0.010 -0.002 1.376

2015 1373 1.43 1.38 142 0.011 0.036 0.411

2016 2564 1.52 1.39 136 0.008 0.042 0.018

2017 2332 1.42 1.42 134 0.008 0.048 0.293

2018 2656 1.30 1.44 142 0.002 0.035 0.991

2019 1399 1.43 1.44 139 -0.007 0.029 -1.203

2020 1726 1.48 1.38 136 -0.006 -0.006 -0.202

2021 1807 1.48 1.39 134 -0.003 -0.026 -1.470

IBW : 생시체중, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령

[표 3-23] D농장 요크셔종에 대한 연도별 번식형질의 표현형가, 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

D-1

2014 435 12.27 11.11 9.77 -0.050 -0.008 0.008

2015 792 12.96 11.68 9.91 -0.107 -0.051 0.006

2016 845 12.97 11.32 10.24 -0.154 -0.097 -0.002

2017 871 12.91 11.53 10.40 -0.160 -0.141 -0.006

2018 718 13.20 11.88 10.80 -0.169 -0.157 -0.012

2019 849 13.60 11.99 10.78 -0.379 -0.302 -0.011

2020 781 13.11 11.75 10.62 -0.346 -0.273 -0.012

2021 625 13.48 11.93 10.49 -0.308 -0.229 -0.008

TNB : 총산자수, NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수
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[표 3-24] D농장 랜드레이스종에 대한 연도별 산육형질의 표현형가, 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

IBW

(kg)

ABF

(mm)

DAYS

(일)
IBW ABF DAYS

D-1

2014 228 1.16 1.21 133 0.001 0.011 0.328

2015 130 1.37 1.19 139 0.003 -0.004 -0.590

2016 73 1.55 1.27 137 0.003 0.020 0.697

2017 65 1.40 1.33 133 0.003 0.025 0.757

2018 144 1.28 1.34 141 -0.001 0.009 0.394

2019 56 1.40 1.40 136 0.003 0.029 0.739

2020 49 1.51 1.27 134 -0.003 0.017 0.221

2021 52 1.45 1.34 133 -0.003 0.027 0.419

IBW : 생시체중, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령

[표 3-25] D농장 랜드레이스종에 대한 연도별 번식형질의 표현형가, 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

D-1

2014 58 11.02 10.17 10.03 0.041 -0.020 0.008

2015 38 11.79 10.66 9.76 0.048 0.012 -0.010

2016 30 11.43 10.17 10.33 0.004 -0.023 0.004

2017 38 10.97 10.05 8.37 0.108 -0.014 0.008

2018 34 12.29 10.94 8.97 0.046 -0.020 0.018

2019 31 11.71 10.65 10.94 0.068 0.006 -0.009

2020 30 10.07 9.37 10.07 0.050 -0.028 0.011

2021 18 10.94 9.72 9.33 0.041 -0.004 -0.005

TNB : 총산자수, NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수
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[표 3-26] D농장 두록종에 대한 연도별 산육형질의 표현형가, 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

IBW

(kg)

ABF

(mm)

DAYS

(일)
IBW ABF DAYS

D-1

2014 325 1.19 1.19 137 -0.002 0.008 1.549

2015 300 1.42 1.26 144 -0.003 0.003 1.173

2016 539 1.53 1.25 138 0.003 0.008 0.770

2017 453 1.44 1.32 134 -0.005 0.032 1.448

2018 557 1.31 1.35 138 -0.005 0.033 1.645

2019 304 1.45 1.35 135 -0.004 0.023 0.516

2020 254 1.52 1.33 132 -0.009 0.022 0.472

2021 337 1.50 1.34 129 -0.007 0.022 -0.477

IBW : 생시체중, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령

[표 3-27] D농장 두록종에 대한 연도별 번식형질의 표현형가, 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

D-1

2014 88 9.25 8.30 8.15 -0.002 -0.001 0.011

2015 100 9.48 8.62 8.89 0.040 0.039 0.021

2016 118 9.26 8.31 8.84 0.001 0.002 -0.009

2017 111 9.45 8.51 8.49 -0.057 -0.049 0.021

2018 88 9.65 8.43 7.89 0.024 0.024 -0.032

2019 103 9.35 8.06 7.19 -0.124 -0.108 -0.062

2020 85 9.65 8.34 7.68 -0.096 -0.085 -0.081

2021 56 9.12 8.32 7.43 0.080 0.074 0.018

TNB : 총산자수, NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수
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(5) F농장

[표 3-28] F농장 요크셔에 대한 연도별 산육형질의 표현형가, 육종가 및 정확도

농장 연도 No
표현형가 육종가

IBW

(kg)

ABF

(mm)

DAYS

(일)
IBW ABF DAYS

F-1

2014 4625 1.30 1.28 153 -0.046 -0.031 2.311

2015 4550 1.32 1.42 142 -0.053 0.009 1.394

2016 4633 1.31 1.44 141 -0.073 0.031 1.020

2017 5064 1.31 1.42 140 -0.098 0.005 1.779

2018 4190 1.40 1.34 140 -0.069 -0.015 0.218

2019 3681 1.45 1.26 143 -0.065 -0.040 0.494

2020 4370 1.43 1.24 147 -0.071 -0.040 0.711

2021 2069 1.42 1.28 144 -0.072 -0.043 0.539

IBW : 생시체중, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령

[표 3-29] F농장 요크셔에 대한 연도별 번식형질의 표현형가, 육종가 및 정확도

농장 연도 No
표현형가 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

F-1

2014 1398 12.99 10.57 10.33 -0.277 -0.082 0.041

2015 1352 12.57 10.67 10.52 -0.241 -0.094 0.014

2016 1324 13.30 11.02 10.57 -0.172 -0.079 -0.038

2017 1358 13.92 11.19 10.45 -0.040 0.005 -0.039

2018 1289 15.10 11.66 10.53 0.140 0.065 -0.068

2019 1314 14.91 11.71 10.80 0.249 0.055 -0.084

2020 992 14.19 11.42 10.61 0.343 0.111 -0.091

2021 697 14.68 11.61 11.01 0.427 0.247 -0.015

TNB : 총산자수, NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수
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[표 3-30] F농장 랜드레이스종에 대한 연도별 산육형질의 표현형가, 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

IBW

(kg)

ABF

(mm)

DAYS

(일)
IBW ABF DAYS

F-1

2014 303 1.40 1.41 155 -0.076 0.128 2.829

2015 258 1.37 1.44 145 -0.067 0.077 4.257

2016 566 1.27 1.42 144 -0.076 0.031 3.199

2017 549 1.35 1.38 140 -0.070 0.006 2.475

2018 456 1.41 1.31 139 -0.088 -0.002 1.083

2019 352 1.48 1.28 141 -0.064 -0.003 0.595

2020 223 1.44 1.33 145 -0.039 0.004 0.036

2021 136 1.49 1.29 142 -0.072 0.017 -0.068

IBW : 생시체중, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령

[표 3-31] F농장 랜드레이스종에 대한 연도별 번식형질의 표현형가, 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

F-1

2014 81 11.77 9.54 10.31 -0.059 0.107 -0.020

2015 69 11.77 10.58 10.65 0.011 0.111 -0.008

2016 124 12.32 10.85 10.70 -0.052 0.066 -0.020

2017 133 12.98 10.89 10.39 -0.066 0.101 -0.025

2018 124 12.82 10.51 10.76 0.066 0.069 -0.003

2019 106 13.30 11.17 10.78 0.034 0.068 -0.004

2020 40 12.68 11.28 10.37 0.023 0.039 -0.008

2021 51 13.55 11.65 11.18 0.039 0.019 0.004

TNB : 총산자수, NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수
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[표 3-32] F농장 두록종에 대한 연도별 산육형질의 표현형가, 육종가 및 정확도

농장 연도 No
표현형가 육종가

IBW

(kg)

ABF

(mm)

DAYS

(일)
IBW ABF DAYS

F-2

2014 188 1.39 1.27 146 -0.030 0.003 0.794

2015 299 1.59 1.41 148 0.006 -0.009 1.117

2016 380 1.68 1.26 141 -0.010 -0.011 0.542

2017 374 1.71 1.32 142 0.040 -0.001 1.328

2018 404 1.69 1.27 142 -0.019 -0.002 0.318

2019 269 1.44 1.21 134 -0.048 0.010 -1.801

2020 458 1.38 1.28 137 -0.043 0.010 -1.733

2021 287 1.31 1.26 133 -0.050 0.007 -2.057

IBW : 생시체중, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령

[표 3-33] F농장 두록종에 대한 연도별 번식형질의 표현형가, 육종가 및 정확도

농장 연도 No
표현형가 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

F-2

2014 66 9.55 8.44 9.05 0.077 0.109 0.023

2015 89 7.78 7.34 8.74 -0.110 -0.055 -0.022

2016 115 8.70 7.87 7.32 -0.056 -0.020 -0.016

2017 118 8.69 7.62 7.47 -0.091 -0.022 -0.021

2018 101 10.20 8.82 10.23 -0.010 0.071 0.000

2019 90 10.76 9.12 7.39 0.087 0.091 0.015

2020 65 10.95 9.00 7.55 0.138 0.050 0.013

2021 66 10.64 8.85 7.14 0.027 0.069 -0.004

TNB : 총산자수, NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수
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(6) G농장

[표 3-34] G농장 두록종에 대한 연도별 산육형질의 표현형가, 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

ADG ABF DAYS ADG ABF DAYS

G-1

2016 252 0.710 1.11 131 -0.001 0.001 0.097

2017 207 0.736 1.13 128 0.000 0.002 0.047

2018 286 0.682 1.27 133 0.002 0.002 -0.179

2019 251 0.719 1.29 131 0.005 0.000 -0.524

2020 226 0.731 1.33 127 0.002 0.000 -0.280

2021 169 0.757 1.29 125 0.002 0.000 -0.238

ADG : 일당증체량, ABF : 평균 등지방두께, DAYS : 90kg 도달일령

[표 3-35] G농장 두록종에 대한 연도별 번식형질의 표현형가, 육종가

농장 연도 No
표현형가 육종가

TNB NBA WEN TNB NBA WEN

G-1

2016 43 8.91 7.09 7.09 0.006 -0.004 -0.004

2017 28 9.36 7.71 7.68 0.073 0.107 0.088

2018 46 9.83 9.04 8.33 -0.030 0.059 0.053

2019 39 8.62 7.05 7.25 -0.120 -0.036 -0.023

2020 36 8.83 8.06 7.31 0.119 0.203 0.167

2021 28 6.75 5.64 6.17 0.116 0.167 0.136

TNB : 총산자수, NBA : 생존산자수, WEN : 이유두수
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제 2 절 GSP 참여 종돈장의 최근 5년간 품종별 경제형질에 대한 연
도별 유전적 개량량

1. 참여종돈장의 산육형질에 대한 표현형 및 유전적 개량량 추세

가. 90kg 도달일령

[그림 3-1] A농장 90kg 도달일령 연도별 개량 추세
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[그림 3-2] B농장 90kg 도달일령 연도별 개량 추세
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[그림 3-3] C농장 90kg 도달일령 연도별 개량 추세
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[그림 3-4] D농장 90kg 도달일령 연도별 개량 추세
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[그림 3-5] F농장 90kg 도달일령 연도별 개량 추세
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[그림 3-6] G농장 90kg 도달일령 연도별 개량 추세
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[그림 3-7] 참여종돈장 통합 90kg 도달일령 연도별 개량 추세
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나. 일당증체량

[그림 3-8] A농장 일당증체량 연도별 개량 추세
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[그림 3-9] B농장 일당증체량 연도별 개량 추세
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[그림 3-10] C농장 일당증체량 연도별 개량 추세
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[그림 3-11] D농장 일당증체량 연도별 개량 추세
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[그림 3-12] F농장 일당증체량 연도별 개량 추세
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[그림 3-13] G농장 일당증체량 연도별 개량 추세
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[그림 3-14] 참여종돈장 통합 일당증체량 연도별 개량 추세
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다. 등지방두께

[그림 3-15] A농장 등지방두께 연도별 개량 추세
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[그림 3-16] B농장 등지방두께 연도별 개량 추세
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[그림 3-17] C농장 등지방두께 연도별 개량 추세
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[그림 3-18] D농장 등지방두께 연도별 개량 추세
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[그림 3-19] F농장 등지방두께 연도별 개량 추세
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[그림 3-20] G농장 등지방두께 연도별 개량 추세
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[그림 3-21] 참여종돈장 통합 등지방두께 연도별 개량 추세



- 81 -

2. 참여종돈장의 번식형질의 표현형 및 유전적 개량량 추세

가. 생존산자수

[그림 3-22] A농장 생존산자수 연도별 개량 추세
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[그림 3-23] B농장 생존산자수 연도별 개량 추세
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[그림 3-24] C농장 생존산자수 연도별 개량 추세
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[그림 3-25] D농장 생존산자수 연도별 개량 추세
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[그림 3-26] F농장 생존산자수 연도별 개량 추세
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[그림 3-27] G농장 생존산자수 연도별 개량 추세
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[그림 3-28] 참여종돈장 통합 생존산자수 연도별 개량 추세
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나. 이유두수

[그림 3-29] A농장 이유두수 연도별 개량 추세
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[그림 3-30] B농장 이유두수 연도별 개량 추세
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[그림 3-31] C농장 이유두수 연도별 개량 추세
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[그림 3-32] D농장 이유두수 연도별 개량 추세



- 92 -

[그림 3-33] F농장 이유두수 연도별 개량 추세
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[그림 3-34] G농장 이유두수 연도별 개량 추세
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[그림 3-35] 참여종돈장 통합 이유두수 연도별 개량 추세
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3. 품종별 농장별 유전적 개량량 비교

[표 3-36] 대요크셔 유전적 개량량

A B C D F G 통합

일당증체량(kg)
표현형가 0.000 0.003 0.010 0.001 0.003 0.002

육종가 0.004 0.007 0.010 0.002 0.001 0.005

등지방두께(cm)
표현형가 -0.013 -0.034 -0.020 0.001 -0.035 -0.030

육종가 -0.007 -0.025 -0.024 -0.011 -0.012 -0.023

90kg도달일령(일)
표현형가 -0.106 -0.461 -1.934 -0.679 0.750 -0.434

육종가 -0.583 -1.069 -0.017 -0.271 -0.160 -0.871

생존산자수(두)
표현형가 0.370 0.046 0.262 -0.037 0.148 0.141

육종가 0.003 0.292 0.247 0.074 0.052 0.128

이유두수(두)
표현형가 0.301 0.252 0.305 0.103 0.068 -0.036

육종가 0.003 0.004 0.145 -0.002 -0.009 0.008

[표 3-37] 랜드레이스 유전적 개량량

A B C D F G 통합

일당증체량(kg)
표현형가 -0.000 0.006 0.010 0.000 0.003 0.007

육종가 0.001 0.007 0.009 0.000 0.005 0.006

등지방두께(cm)
표현형가 -0.038 -0.039 -0.012 0.019 -0.026 -0.033

육종가 -0.004 -0.030 -0.014 0.003 -0.009 -0.028

90kg도달일령(일)
표현형가 0.088 -0.872 -1.876 -0.750 -0.214 -1.045

육종가 -0.192 -1.138 -0.015 0.074 -0.757 -0.887

생존산자수(두)
표현형가 0.157 -0.147 0.309 -0.001 0.155 0.177

육종가 0.001 0.139 0.213 -0.136 -0.013 0.085

이유두수(두)
표현형가 0.160 0.141 0.223 0.027 0.047 0.107

육종가 0.001 0.010 0.059 0.000 0.003 0.036

[표 3-38] 두록 유전적 개량량

A B C D F G 통합

일당증체량(kg)
표현형가 0.005 0.006 0.009 0.016 0.007 0.008

육종가 0.005 0.014 0.003 0.003 0.001 0.009

등지방두께(cm)
표현형가 -0.031 -0.008 0.015 -0.019 0.043 -0.006

육종가 -0.002 -0.031 0.003 0.004 -0.000 -0.021

90kg도달일령(일)
표현형가 -0.691 -1.110 -2.000 -2.179 -1.000 -1.926

육종가 -0.720 -1.992 -0.231 -0.614 -0.086 -1.546

생존산자수(두)
표현형가 0.057 0.007 -0.005 0.296 -0.234 0.025

육종가 -0.003 0.024 -0.046 0.022 0.030 0.004

이유두수(두)
표현형가 -0.162 -0.304 -0.286 -0.158 -0.194 -0.371

육종가 -0.003 -0.001 -0.008 0.005 0.025 0.000
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제 3 절 국내 종돈의 경제형질별 경제적 가치 연구 및 선발지수 개발

❍ 선발지수는 가장 경제적으로 영향을 많이 주는 가축의 형질을 육종의 목표로 선정한 다

음, 각 형질의 유전력, 유전적 상관도 등의 유전모수를 파악하고 각 형질의 경제적 가치

를 감안하여 가중치를 달리주어 작성하게 된다. 즉, 여러 가지 형질을 유전적인 특성과

경제적 가치를 감안해 선발을 통해 최대한 경제적으로 유리하게 개체를 선발하는 것이

다. 따라서 종돈의 선발지수는 국가별로 각 종돈의 유전적 특성과 비육돈의 시장 가치에

따라서 달라진다.

1. 한국 양돈산업의 경제형질에 따른 경제적 가치 추정

❍ 종돈개량의 최종목표는 최단시간에 최대의 경제적 이익을 양축가에게 돌려주는 것이다.

종돈개량은 어느 특정한 한 가지 형질만 개량하는 것이 아니고 총합적으로 경제적 소득

을 높이기 위해 2∼3개의 형질을 동시에 개량함으로서 각 경제형질의 유전적 모수는 물

론 단위당 경제적 가치를 산출하는 것이 필수적이다. 따라서 경제 형질별 육종가를 포함

한 유전적 모수와 경제적 가치의 규명이 전제 조건이다.

❍ 본 연구에서는 모돈 443두 규모 농장(A양돈장)을 공시 농장으로 선정해 실제 2016년도

경영실적과 생산성을 바탕으로 각 경제형질의 경제적 가치를 규명하였다. A농장은 모돈

443두 중 77두는 항상 초산 모돈으로 구성되어 있다.
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[표 3-39] A양돈장의 연간 양돈 생산비 내역(2016년)

양돈생산비내역(2016년)
변동비와

고정비(두당)

구분 항목 비용 항목별
비율(%)

1두당
(115kg) 생체 kg당

221,514
변동비

사료비 1,364,189,242 56.3 181,384 1,577

약품비 56,539,170 2.3 7,518 65

사양관리
소모품 외 72,568,100 3.0 9,649 84

분뇨처리비 172,714,000 7.1 22,964 200

고정비

인건비 269,391,759 11.1 35,819 311

100,607

수선비 103,371,490 4.3 13,744 120

감가상각비 76,722,495 3.2 10,201 89

수도광열비 68,193,070 2.8 9,067 79

보험료 9,406,380 0.4 1,251 11

수송 및
통신비 22,434,740 0.9 2,983 26

차입금상환
및 이자 165,560,744 6.8 22,013 191

기타비용 41,578,604 1.7 5,518 48

합계 2,422,669,793 100.0 322,121 2,801 322,121

가. A 양돈장의 생산비

❍ A양돈장의 2016년 비육돈 출하두수는 7,521두로 모돈 두당 연간 출하두수(MSY)는 17.0

두였다. 총 생산비 중 사료비가 차지하는 비율은 56.3%, 인건비는 11.1%, 분뇨처리비는

7.1%, 수선비는 4.3% 등이었다. 비육돈 두당(115kg) 생산비는 32만2,121원으로 생체 kg

당 2,801원, 박피지육 기준으로는 kg당 4,059원이었다. 또한 사료비, 약품비, 사양관리 소

모품, 분뇨처리비 등 변동비는 두당 22만1,514원으로 전체 생산비의 68.8%였고 인건비,

수선비, 감가상각비 등 고정비는 두당 10만607원으로 전체 생산비의 31.2%를 차지했다.

참고로 통계청 발표 2015년 기준 비육돈 두당(114kg) 생산비는 30만7,077원으로 115kg기

준으로는 30만9,770원이었다.

나. A양돈장의 사료종류별 사용량과 금액

❍ A양돈장의 사료종류별 사용량과 금액을 분석하면 연간 사료사용량은 2,742톤 575kg으로

1일 두당 평균 1.58kg을 섭취하였고 평균단가(도착가)는 kg당 497원이었다. 가장 많은 사

료는 육성비육돈 사료로 전체의 45.0%, 금액으로는 40.4%를 차지했다.



- 98 -

[표 3-40]  A양돈장의 연간 사료종류별 사용량 및 금액(2016년)

양돈장의 연간사료종류별 구성비(2016) 모돈443두, 총 4,746두)

사료종류 수량(톤) 단가(원/kg) 금액
수량비율

(%)

금액비율

(%)

1호 2,221 2,466 5,479,072 0.1 0.4

2호 117,931 1,438 169,572,589 4.3 12.4

젖돈 858,426 458 393,502,467 31.3 28.8

육성비육 1,234,159 446 550,805,050 45.0 40.4

임신 383,961 431 165,563,768 14.0 12.1

포유 145,356 474 68,826,291 5.3 5.0

평균 2,742,575 497 1,364,189,242 100.0 100

2. 생산비에 따른 종돈 형질의 경제적 가치

가. 신생자돈 1두의 경제적 가치(생산비)

❍ 후보돈이 생산하는 자돈과 경산돈이 생산하는 자돈의 생산원가를 각각 계산하여 모돈

보유 비율로 계산하였다. 생산비 중 모돈에 소요되는 사육비를 산출하기 위한 전제조건

은 사료외 비용중 모돈 비용은 35%, 모돈 교체율은 연간 40%, 모돈회전율은 2.3회였다.

[표 3-41] 생산비 중 모돈사육비용 계산을 위한 전제조건

비육돈생산비= 322,121

생산비중사료외비용(44%)= 141,733 

사료외비용중모돈용(35%)= 49,607

사료외비용중모돈(MSY17)용1일= 2,310    

모돈두수 443두

연간 교체율 40%

모돈회전율 2.3

1싸이클후보돈두수 77
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(1) 후보돈 자돈생산비

① 사료비 (후보 모돈 1두당) 229,835 원 ①

구입후 교배시까지 사료비(임신돈사료)

80 일 × 2.8㎏ × 430 원/㎏ = 96,320 원

임신기간 중 사료비

115 일 × 2.7㎏ × 430 원/㎏ = 133,515 원

② 사육경비(후보 모돈 1두당) 후보돈,모돈의 사육비용=비육돈 생산비 42%가 사료외비용 450,537 원 ②

사료외 비용의 35%(번식돈사 면적 비율)가 모돈의 사육비용= 1일 2,310 원

사료비외 총사육경비(연간 278두) 102,040,846 원/년

후보돈

육성돈 44두 + 임신돈 77두 = 121두

1두당 1일 사육경비 2,310 원

사육기간 (육성80일+임신115일) 195 일

③ 교배 비용(1복당) 인공수정 2회 주입 × 2 만원 = 20,000 원 ③

④ 후보돈 도태비용

후보돈 구입비용 700,000 원

후보돈 도태 판매비 200,000 원

후보돈 도태 비율 (7두) 10 %

분만 후보돈 70두의 1두당 취득비용 500,000 원 ④

⑤ 후보 모돈 1두당 자돈 생산비 1,200,372 원 ⑤

후보 모돈 1산차 산자수 11두 (①+②+③+④)

분만율 85.0 %

분만 후보 모돈 1산차 실 산자수 9.35두

자돈 1두당 생산비 128,382 원
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(2) 경산돈 자돈생산비

① 사료비 (경산모돈 1두당) 210,681원 ⑥

공태기간 4 일

임신기간 115 일

119일 × 2.7kg × 430원/kg = 131,159 원

포유기간 28일 + 발정재귀일 6일 = 34일

34일 × 4.5kg × 474원/kg = 72,522 원

② 사육경비 (경산모돈 1두당) 경산돈의1일사육비용은= 2,310 원 353,498 원 ⑦

연간 경산돈 366두사육경비 308,652,477 원

경산돈두수 366 두

1일 1두 사육경비 2,310 원

사육기간

공태 4일 + 6일 ＋ 115일 ＋ 28일 = 153 일

③ 교배 비용 (1복당) 20,000 원 ⑧

④ 모돈 구입 및 도태판매 비용 0 원

감가상각 후 잔존가와 도태판매 수입이 동일

⑤ 경산돈 모돈 1두당 자돈 생산비 584,179 원

경산돈 산자두 12 두 (⑥+⑦+⑧)

분만율 85 %

경산돈 실산자수 10.2 두

자돈 1두당 생산비

584,179 ÷ 10.2 = 57,272 원

(3) 평균 신생자돈 생산비

77두비율 366두비율

초산돈자돈 128,382 × 0.174 ＋ 경산돈자돈 57,272 × 0.826 = 69,646 원/두 ⑨

나. 21일령 자돈의 경제적 가치(2016년 기준) 102,542 원

❍ 21일령 자돈(체중 6.5kg)의 생산비는 두당 고정비와 변동비의 kg당 비용을 계산하여 측

정하였다.
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다. 월령별 생산원가

❍ 출생자돈의 1두당(1.4kg) 생산비는 69,464원이었고 그 이후 출하 시까지 월령별 생산비는

두당 고정비에 변동비를 체중에 맞추어 계산하였다.

[표 3-42] 비육돈의 월령별 기준 체중 및 생산원가

월령 일령 기준체중(㎏) 생산원가(원)

0 0 1.4 69,646

1 15 4.5 109,274

2 45 14.3 128,151

3 75 32.6 163,401

4 115 66.2 228,122

5 145 92.7 279,166

6　 175　 115 322,121

라. 일당증체량의 경제적 가치

사육기간 체중 변화 32.6 ~ 115kg

일당증체량 800 g 소요일수 103 일

900 g 92 일

차이 100 g 11 일

1일 사육비

(생산비중 고정비)=322,121*32%(고정비비율)*65%(비육돈용)/175=
383 원

일당 증체량 100g 차이의 추가 경비

11 일 × 383 원 = 4,212 원

일당 증체량 1㎏ 단위당 경제적 가치 42,115 원
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마. 사료요구율의 경제적 가치

1두당 출하체중 115 ㎏

농장평균 사료단가 494 원/㎏ 농장평균 사료요구율 3.2

사료 요구율 0.1 개선 효과= 115kg x 0.1= 11.5 kg

494 원/㎏ × 1두당 11.5㎏ 사료절감 5,681 원

농장 사료 요구율 1.0의 경제적 가치 56,810 원

바. 등지방두께의 경제적 가치

❍ 부산경남지역 B양돈조합 회원 7개 농장의 비육돈 840두를 도체 검사하여 지육 등지방두

께와 10개 부분육의 량(판매가능 정육량) 등을 조사하여 경제성을 분석하였다. 여기서 10

개 부분육은 안심, 등심, 삼겹살, 앞다리, 뒷다리, 갈비, 어깨살, 갈매기살, 항정, 잡육 등

이었다. (농림부 연구과제 : 고수율 고부가가치 돼지 개발을 위한 연구, 2010)

[표 3-43] 비육돈  840두를 도체 검사하여 얻은 결과

항목 평균 표준 편차

생존 평균 체중(㎏) 114.3 0.840

평균 지육(탕박) 중량(㎏)(A) 87.8 7.070

지육 평균 등지방 두께(㎝) 2.03 0.383

평균 판매 가능 정육량(㎏)(B) 53.2 3.540

평균 정육률(C=B/A×100) 60.5 3.210

❍ 상기 연구에서 비육돈 (114.3kg) 두당 주요 10개 부분육별 중량과 정육량은 53.2kg으로

지육 중량(87.8kg) 대비 정육율은 60.5%였다. 2016년 12월 부위별 단가를 적용하면 평균

10개 부위 도매가격은 두당 409,640원이었다.
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[표 3-44] 비육돈 두당 1차 가공시 부위별 중량과 가격(2016년 가격 기준)

부위 단가/kg kg 원/두
전지 7,000 8.2 57,400

갈비 7,000 4 28,000

목심 14,100 4.5 63,450

삼겹 14,600 10.5 153,300

안심 6,400 0.9 5,760

등심 6,100 5.5 33,550

항정 14,000 0.3 4,200

갈매기 13,000 0.2 2,600

후지 3,400 15.7 53,380

잡육 2,500 3.2 8,000

평균(소계) 7,700 53.2 409,640　

정육율(%) 　 60.5 　

[부위별 도매 단가 : 육류유통실태조사 2016년 12월]

❍ 정육율에 따른 비육돈 가격의 변화는 정육율 1% 증가시마다 비육돈의 정육가격 (부가가

치)은 4,938원씩 상승했다[그림 3–36]

[그림 3-36] 정육율에 따른 비육돈 정육가격의 변화

❍ 또한, 비육돈의 도체 검사 자료에 근거한 지육평균지방 두께에 따른 정육률을 추정하는

도체중을 보정한 회귀방정식은 다음과 같았다.
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y = -0.3237x + 66.688
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[그림 3-37] 비육돈 등지방두께와 정육율(도체중 보정, n=840두)

[Y축은 정육률, X축은 지육의 평균 등지방두께임]

❍ 따라서 지육 등지방두께가 1㎝ 얇아짐에 따라, 정육률은 약 3.237%씩 높아지는 것으로

추정되었다. 따라서 등지방 1cm 감소시 정육율 3.237%씩 상승하므로 등지방 1cm 감소는

1두당 15,984원(3.237% × 4,938원/%)이 된다.

3. GSP 종돈의 경제형질별 경제적 가치 상대 비교

❍ 경제형질의 단위당 경제적 가치는 복당실산자수는 두당 69,646원, 사료요구율(1.0)은

56,810원, 등지방두께(1cm)는 21,066원, 일당증체량(kg)은 42,115원이었다. 그러나 실제 유

전능력을 평가해 후보돈을 선발할 경우 표현형가 또는 BLUP의 육종가 기준 표준편차에

따른 상위랭킹 후보돈을 선발하기 때문에 각 단위별 경제적 가치에 각 형질의 표준편차

를 곱해서 표준편차당 경제가치를 진정한 각 형질의 경제적 가치로 간주할 수 있다. 한

국의 종돈개량 선발지수 설계를 위한 각 형질의 상대적 경제적 가치를 보면 표현형가는

번식형질인 복당 포유개시 산자수가 등지방두께 형질보다 36.3배나 더 중요해 가장 중요

한 형질이었다. 그 다음은 사료요구율(1.77배), 등지방두께, 일당증체량(0.55배) 순이었다.

육종가 표준편차를 비교하면, 등지방두께 기준 복당생존산자수는 15.96배, 사료요구율은

2.3배, 일당증체량은 0.48배의 상대적 가치를 보이고 있다. 각 형질별 표준편차는 GSP 참

여 6개 종돈장의 2013년부터 2016년까지의 통합분석 결과를 이용하였다.
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[표 3-45] 한국에 있어 경제 형질의 경제적 가치 비교(표현형가 기준)

검정형질
평균

(표현형가)

단위당

경제가치

(원)

표준편차

(표현형가)
선발반응/

표준편차

상대

지수 1

상대

지수 2

복당생존산자수(두) 11.7 69,646 2.681 186,720 3633 100.0

사료요구율 3.2 56,810 0.16 9,090 177 4.9

등지방두께(㎝) 1.4 21,066 0.244 5,140 100 2.8

일당증체량(㎏) 0.63 42,115 0.067 2,822 55 1.5

[표 3-46] 한국에 있어 종돈 검정형질의 경제적 가치 비교(육종가 기준)

검정형질
평균

(표현형가)

단위당

경제가치

(원)

표준편차

(육종가)
선발반응/

표준편차

상대

지수 1

상대

지수 2

복당생존산자수(두) 11.7 69,646 0.678 47,217 1596 100.0

사료요구율 3.2 56,810 0.120 6,817 230 14.4

등지방두께(㎝) 1.4 21,066 0.140 2,958 100 6.3

일당증체량(㎏) 0.63 42,115 0.034 1,423 48 3.0
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[표 3-47] GSP 참여종돈장의 품종별 경제형질별 평균(표현형가) (2013∼2016년)

요크셔 랜드레이스 두록

번식형질 6,370두(22871복) 1,359두(4678복) 1,099두(3284복)

생존산자수 11.85±2.702 11.45±2.579 8.36±1.939

이유두수 10.47±2.316 10.47±2.798 8.05±2.632

산육형질 83,240두 19,631두 15,593두

일당증체량 0.632±0.0664 0.623±0.0677 0.672±0.0682

등지방두께 1.40±0.239 1.36±0.269 1.34±0.240

90kg도달일령 143.5±11.47 144.5±11.79 137.1±10.76

[표 3-48] GSP 참여종돈장의 품종별 경제형질별 평균(육종가) (2013∼2016년)

요크셔 랜드레이스 두록

번식형질 6,370두(22871복) 1,359두(4678복) 1,099두(3284복)

실산자수 0.2546±0.68062 0.1180±0.66493 8.36±1.939

이유두수 0.0262±0.49307 -0.2283±0.62061 8.05±2.632

산육형질 83,240두 19,631두 15,593두

일당증체량 0.0052±0.03271 0.0067±0.03906 0.0186±0.02693

등지방두께 0.0288±0.14210 0.0114±0.13212 0.0411±0.08729

90kg도달일령 -1.2057±7.30747 -1.3732±7.83201 -3.4113±4.80101

4. 양돈장의 생산성 변화에 따른 표준화 생산비 변화

❍ 주요 형질의 원단위 변화가 비육돈 생산비에 미치는 영향을 분석하였다. 비육돈 생산비

중 가장 높은 비율을 차지하는 사료비는 농장 총 사료요구율에 따라서 계산 할 수 있다.

A 농장의 연평균 사료비 단가 kg당 497원을 적용하였다. MSY 성적에 따라 사료요구율

도 개선되므로 MSY 17두의 경우 농장 사료요구율은 3.17(3.20으로 표준화)로 추정되고,

1두당 사료비는 15만7,052원이 된다. A농장의 비육돈 생산비중 고정비는 kg당 875원이었

다. 모돈 사료량은 전체 사료량의 19.3%를 차지하고 A농장 전체 비육돈 사료요구율 3.17

중 차지하는 모돈사료만의 요구율은 0.61이었다. 비육돈 사료가 차지하는 사료요구율은

2.56이었다. 따라서 MSY가 증가하면 모돈 사료요구율을 개선하게 되어 MSY가 1두 증

가시마다 비육돈의 사료요구율은 0.03씩 개선되었다. 비육돈의 사료비는 변동비 중 82%
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를 차지하므로 사료요구율에 따른 사료비와 그 변동비를 계산한 후 고정비 kg당 875원

을 추가하면 비육돈 kg당 생산비를 계산할 수 있다.

[표 3-49] 사료요구율에 따른 비육돈 사료비

사료요구율 사료비/두 사료비/kg

2.4 119,280 1,193

2.5 124,250 1,243

2.6 129,220 1,292

2.7 134,190 1,342

2.8 139,160 1,392

2.9 144,130 1,441

3 149,100 1,491

3.1 154,070 1,541

3.2 159,040 1,590

3.3 164,010 1,640

3.4 168,980 1,690

3.5 173,950 1,740
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[표 3-50] MSY에 따른 비육돈 생산비

MSY 사료요구율 비육돈생산비/kg

25 2.96 2,669

24 2.99 2,687

23 3.02 2,705

22 3.05 2,724

21 3.08 2,742

20 3.11 2,760

19 3.14 2,778

18 3.17 2,796

17 3.20 2,815

16 3.23 2,833

15 3.26 2,851

14 3.29 2,869

y = -18.183x + 3123.6
R² = 1

 2,600

 2,650

 2,700

 2,750

 2,800

 2,850

 2,900

13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26

MSY

생산비(원/kg)

[그림 3-38] 모돈의 연간 비육돈 출하두수(MSY)에 따른 생산비 변화

❍ 결론은 연간 모돈 두당 출하두수(MSY) 1두씩 증가할 때마다 비육돈 생산비는 kg당

18.18원씩, 체중 115kg 비육돈 두당 2,090원씩 낮아진다. 예를 들어 모돈 100두의 경우

MSY 20두 농장의 경우 MSY21두로 생산성이 향상되면 438만9,000원(2,090원×모돈 100

두×21두)씩 생산비가 낮아지고 그만큼 이익이 증가하게 된다.
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5. GSP 참여종돈장의 통합 선발지수 개발

가. GSP 통합 선발지수의 경제형질과 가중치

❍ 선발지수는 경제적으로 가장 높은 형질을 다수 선정하여 선발을 통해 이익을 극대화 시

킬 수 있는 지수이다. Hazel(1943)은 선발지수를 다음 공식으로 기본개념을 정의했다.

I  bp

여기서, I는 선발후보돈과 기존의 부모돈과의 차이를 극대화해 경제적 이익을 극대화

시키는 지수. b는 형질별 경제적 가중치 벡터. p는 형질별 표현형가(육종가) 벡터임

❍ GSP 통합선발지수는 b를 각 형질의 경제적 비중, p는 각 형질의 육종가를 적용해 작성

되었다. 모계지수는 복당실산자수, 백색 품종 검정돈의 일당 증체중, 등지방 두께 형질을

이용하였고, 부계지수는 부계품종의 일당증체량과 등지방 두께를 이용하였다.

❍ 각 형질의 경제적비중(b)은 상기에서의 연구결과를 적용했다. 각 형질의 육종가와 표준편

차(p)는 6개 종돈장의 4년간(2013∼2016년)의 육종가 분석결과를 이용하였다. 또한 각 형

질별 가중치는 백색 품종의 경우, 실산자수는 80%, 일당증체량은 13%, 등지방두께는 7%

를 적용하였고, 부계지수는 일당증체량은 70%, 등지방두께는 30%를 적용하였다.

[표 3-51] 백색 모계 및 부계 두록 선발지수의 형질별 가중치 반영 비율(%)

선발지수 변경 요크셔 랜드레이스 두록

실산자수 80 80 0

일당증체량 13 13 70

등지방두께 7 7 30
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나. GSP참여종돈장의 품종별 통합 선발지수 – 경제형질별 GSP 통합 선발

지수

(1) 선발지수 작성법

❍ 선발지수는 적용되는 경제형질에 대해 각각의 가중치를 적용한 뒤에 각 형질의 육종가의

표준편차로 지수를 나누어 표준편차 기준으로 표준화시킨 후 지수평균=100, 지수표준편

차=20으로 스케일을 정해준다.

※ 요크셔종 모계선발지수

선발지수(MLI)=   80   ×  생존산자수 육종가/생존산자수 육종가 표준편차

                + 13   × 일당증체량 육종가/일당증체량 육종가 표준편차

                -  7   × 등지방두께 육종가/등지방두께 육종가 표준편차  

❍ 상기 선발지수를 각 형질 상수를 변경시켜서 선발지수 평균=100, 표준편차=20으로 조정

한다.

(2) 실제적용 품종별 선발지수

㉮ 모계지수(MLI)

§ 랜드레이스 = 95 + (32 × 생존산자수 육종가) + (87 × 일당증체량 육종가) 

                – (14 × 등지방두께 육종가)

§ 요크셔 = 90 + (35 × 생존산자수 육종가)  + (117 × 일당증체량 육종가) 

                – (15 × 등지방두께 육종가)

  ㉯ 부계지수(TSI)

§ 두록 = 99 + (659 × 일당증체량 육종가) – (87 × 등지방두께 육종가)
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다. GSP 참여종돈장별 선발지수 – 참여종돈장의 품종별 선발지수 개발

(1) A농장

❍ A농장의 품종별 선발지수는 형질별 경제적 비중, 형질별 육종가를 적용해 작성하였다.

모계지수는 복당생존산자수, 백색 품종 검정돈의 일당증체량, 등지방두께 형질을 이용하

였고, 부계지수는 부계품종의 복당생존산자수, 일당증체량과 등지방두께를 이용하였다.

❍ 각 형질의 경제적비중은 상기에서의 연구결과를 적용하였다. 각 형질의 육종가와 표준편

차는 A농장의 4년간(2013∼2016년)의 육종가 분석결과를 이용하였다. 또한 각 형질별 가

중치는 백색 품종의 경우, 실산자수는 80%, 일당증체량은 10%, 등지방두께는 10%를 적

용하였고, 부계지수는 복당실산자수 5%, 일당증체량은 65%, 등지방두께는 30%를 적용하

였다.

[표 3-52] A농장의 모계 및 부계계통의 형질별 선발지수의 가중치 반영 비율(%)

선발지수 변경 요크셔 랜드레이스 두록

생존산자수 80 80 5

일당증체량 10 10 65

등지방두께 10 10 30

❍ 선발지수는 적용되는 경제형질에 대해 각각의 가중치를 적용한 뒤에 각 형질의 육종가의

표준편차로 지수를 나누어 표준편차 기준으로 표준화시킨 후 지수평균=100, 지수표준편

차=20으로 스케일을 정해준다.

※ 요크셔종 모계선발지수

선발지수(MLI)=   80   × 생존산자수 육종가/생존산자수 육종가 표준편차

                + 10  × 일당증체량 육종가/일당증체량 육종가 표준편차

                - 10   × 등지방두께 육종가/등지방두께 육종가 표준편차  

❍ 상기 선발지수를 각 형질 상수를 변경시켜서 선발지수 평균=100, 표준편차=20으로 조정

한다.

- A농장의 품종별 실제적용 선발지수



- 112 -

㉮ 모계지수(MLI)

§ 랜드레이스 = 89 + (83.2 × 생존산자수 육종가) + (0.7 × 일당증체량 육종가) 

                – (3.5 × 등지방두께 육종가)

§ 요크셔 = 88 + (55.7 × 생존산자수 육종가)  + (0.2 × 일당증체량 육종가) 

                – (1.3 × 등지방두께 육종가)

  ㉯ 부계지수(TSI)

§ 두록 = 97 + (89.4 × 생존산자수 육종가) + (51.7 × 일당증체량 육종가)

          –   (80.3 × 등지방두께 육종가)

(2) B농장

❍ B농장의 품종별 선발지수는 형질별 경제적 비중, 형질별 육종가를 적용해 작성하였다.

모계지수는 복당실산자수, 백색 품종 검정돈의 일당증체량, 등지방두께 형질을 이용하였

고, 부계지수는 부계품종의 일당증체량과 등지방두께를 이용하였다.

❍ 각 형질의 경제적비중은 상기에서의 연구결과를 적용하였다. 각 형질의 육종가와 표준편

차는 B농장의 4년간(2013∼2016년)의 육종가 분석결과를 이용하였다. 또한 각 형질별 가

중치는 백색 품종의 경우, 실산자수는 70%, 일당증체량은 30%, 등지방두께는 10%를 적

용하였고, 부계지수는 일당증체량은 70%, 등지방두께는 30%를 적용하였다.

[표 3-53] B농장의 모계 및 부계계통의 형질별 선발지수의 가중치 반영 비율(%)

선발지수 변경 요크셔 랜드레이스 두록

실산자수 70 70 0

일당증체량 20 20 70

등지방두께 10 10 30

❍ 선발지수는 적용되는 경제형질에 대해 각각의 가중치를 적용한 뒤에 각 형질의 육종가의

표준편차로 지수를 나누어 표준편차 기준으로 표준화시킨 후 지수평균=100, 지수표준편

차=20으로 스케일을 정해준다.
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※ 요크셔종 모계선발지수

선발지수(MLI)=   70   × 생존산자수 육종가/생존산자수 육종가 표준편차

                + 20  × 일당증체량 육종가/일당증체량 육종가 표준편차

                - 10   × 등지방두께 육종가/등지방두께 육종가 표준편차

상기 선발지수를 각 형질 상수를 변경시켜서 선발지수 평균=100, 표준편차=20으로 조정한다.

- B농장의 실제적용 품종별 선발지수

㉮ 모계지수(MLI)

§ 랜드레이스 = 97 + (54.8 × 실산자수 육종가) + (0.9 × 일당증체량 육종가) 

                – (2.2 × 등지방두께 육종가)

§ 요크셔 = 91 + (34.2 × 생존산자수 육종가)  + (0.4 × 일당증체량 육종가) 

                – (0.8 × 등지방두께 육종가)

  ㉯ 부계지수(TSI)

§ 두록 = 111 + (594 × 생존산자수 육종가) + (50 × 일당증체량 육종가)

(3) C농장

❍ C농장의 품종별 선발지수는 형질별 경제적 비중, 형질별 육종가를 적용해 작성하였다.

모계지수는 복당생존산자수, 백색 품종 검정돈의 일당증체량, 등지방두께 형질을 이용하

였고, 부계지수는 부계품종의 일당증체량과 등지방두께를 이용하였다.

❍ 각 형질의 경제적비중은 상기에서의 연구결과를 적용하였다. 각 형질의 육종가와 표준편

차는 C농장의 4년간(2013∼2016년)의 육종가 분석결과를 이용하였다. 또한 각 형질별 가

중치는 백색 품종의 경우, 생존산자수는 80%, 일당증체량은 13%, 등지방두께는 7%를 적

용하였고, 부계지수는 일당증체량은 70%, 등지방두께는 30%를 적용하였다.
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[표 3-54] C농장의 모계 및 부계계통의 형질별 선발지수의 가중치 반영 비율(%)

선발지수 변경 요크셔 랜드레이스 두록

생존산자수 80 80 0

일당증체량 13 13 70

등지방두께 7 7 30

❍ 선발지수는 적용되는 경제형질에 대해 각각의 가중치를 적용한 뒤에 각 형질의 육종가의

표준편차로 지수를 나누어 표준편차 기준으로 표준화시킨 후 지수평균=100, 지수표준편

차=20으로 스케일을 정해준다.

※ 요크셔종 모계선발지수

선발지수(MLI)=   80   ×  생존산자수 육종가/생존산자수 육종가 표준편차

                + 13   × 일당증체량 육종가/일당증체량 육종가 표준편차

                - 7   × 등지방두께 육종가/등지방두께 육종가 표준편차  

❍ 상기 선발지수를 각 형질 상수를 변경시켜서 선발지수 평균=100, 표준편차=20으로 조정

한다.

- C농장의 실제적용 품종별 선발지수

㉮ 모계지수(MLI)

§ 랜드레이스 = 76 + (60 × 생존산자수 육종가) + (180 × 일당증체량 육종가) 

                – (15 × 등지방두께 육종가)

§ 요크셔 = 80 + (48 × 생존산자수 육종가)  + (180 × 일당증체량 육종가) 

                – (17 × 등지방두께 육종가)

  ㉯ 부계지수(TSI)

§ 두록 = 88 + (952 × 생존산자수 육종가) + (61 × 일당증체량 육종가)

(4) D농장

❍ D농장의 품종별 선발지수는 형질별 경제적 비중, 형질별 육종가를 적용해 작성하였다.

모계지수는 복당생존산자수, 백색 품종 검정돈의 일당증체량, 등지방두께 형질을 이용하

였고, 부계지수는 부계품종의 일당증체량과 등지방두께를 이용하였다.

❍ 각 형질의 경제적비중은 상기에서의 연구결과를 적용하였다. 각 형질의 육종가와 표준편
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차는 D농장의 4년간(2013∼2016년)의 육종가 분석결과를 이용하였다. 또한 각 형질별 가

중치는 백색 품종의 경우, 생존산자수는 70%, 일당증체량은 20%, 등지방두께는 10%를

적용하였고, 부계지수는 일당증체량은 70%, 등지방두께는 30%를 적용하였다.

[표 3-55] D농장의 모계 및 부계계통의 형질별 선발지수의 가중치 반영 비율(%)

선발지수 변경 요크셔 랜드레이스 두록

생존산자수 70 70 0

일당증체량 20 20 70

등지방두께 10 10 30

❍ 선발지수는 적용되는 경제형질에 대해 각각의 가중치를 적용한 뒤에 각 형질의 육종가의

표준편차로 지수를 나누어 표준편차 기준으로 표준화시킨 후 지수평균=100, 지수표준편

차=20으로 스케일을 정해준다.

※ 요크셔종 모계선발지수

선발지수(MLI)=   70   ×  생존산자수 육종가/생존산자수 육종가 표준편차

                + 20  × 일당증체량 육종가/일당증체량 육종가 표준편차

                - 10  × 등지방두께 육종가/등지방두께 육종가 표준편차  

❍ 상기 선발지수를 각 형질 상수를 변경시켜서 선발지수 평균=100, 표준편차=20으로 조정

한다.

- D농장의 실제적용 품종별 선발지수

㉮ 모계지수(MLI)

§ 랜드레이스 = 100 + (8,940 × 생존산자수 육종가) + (513 × 일당증체량 육종가) 

                – (68 × 등지방두께 육종가)

§ 요크셔 = 97 + (64 × 생존산자수 육종가)  + (463 × 일당증체량 육종가) 

                – (43 × 등지방두께 육종가)

㉯ 부계지수(TSI)

§ 두록 = 105 + (1,067 × 생존산자수 육종가) + (232 × 일당증체량 육종가)
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(5) E농장

❍ E농장의 품종별 선발지수는 형질별 경제적 비중, 형질별 육종가를 적용해 작성하였다. E

농장의 경우 모계(백색계)는 GSP사업 참여종돈장이자만, 부계(두록)의 경우는 참여종돈

장이 아니므로 제외시켰다. 모계지수는 복당생존산자수, 백색 품종 검정돈의 일당증체량,

등지방두께 형질을 이용하였다.

❍ 각 형질의 경제적비중은 상기에서의 연구결과를 적용하였다. 각 형질의 육종가와 표준편

차는 D농장의 4년간(2013∼2016년)의 육종가 분석결과를 이용하였다. 또한 각 형질별 가

중치는 백색 품종의 경우, 생존산자수는 70%, 일당증체량은 20%, 등지방두께는 10%를

적용하였다.

[표 3-56] E농장의 모계 및 부계계통의 형질별 선발지수의 가중치 반영 비율(%)

선발지수 변경 요크셔 랜드레이스

생존산자수 70 70

일당증체량 20 20

등지방두께 10 10

❍ 선발지수는 적용되는 경제형질에 대해 각각의 가중치를 적용한 뒤에 각 형질의 육종가의

표준편차로 지수를 나누어 표준편차 기준으로 표준화시킨 후 지수평균=100, 지수표준편

차=20으로 스케일을 정해준다.

※ 요크셔종 모계선발지수

선발지수(MLI)=   70   ×  생존산자수 육종가/생존산자수 육종가 표준편차

                + 20   × 일당증체량 육종가/일당증체량 육종가 표준편차

                - 10   × 등지방두께 육종가/등지방두께 육종가 표준편차  

❍ 상기 선발지수를 각 형질 상수를 변경시켜서 선발지수 평균=100, 표준편차=20으로 조정

한다.
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- E농장의 실제적용 품종별 선발지수

㉮ 모계지수(MLI)

§ 랜드레이스 = 78 + (47.4 × 생존산자수 육종가) + (245 × 일당증체량 육종가) 

                – (29.9 × 등지방두께 육종가)

§ 요크셔 = 77 + (32.8 × 생존산자수 육종가)  + (290 × 일당증체량 육종가) 

                – (28.9 × 등지방두께 육종가)

라. GSP 참여종돈장 통합 선발지수 적용 기준

❍ GSP 참여종돈장의 통합 선발지수의 평균은 100, 표준편차는 20으로 설계되었으며, 모계

품종 암퇘지 후보돈의 선발기준은 GGP는 상위 15%, GP는 상위 40%, 수퇘지는 GGP는

상위 5%(요크셔종)와 6%(랜드레이스종), GP는 상위 10%(요크셔종),상위 16%(랜드레이

스종)로 설정하였다. 부계 웅돈의 선발기준은 GGP는 상위 10%, GP는 상위 30%로 설정

하였다.

[표 3-57] 백색 웅돈 – 모계지수 선발지수 기준

선발구분
선발지수기준

요크셔 랜드레이스

GGP 131이상 상위 5% 135이상 상위 6%

GP 125∼130 상위 10% 125∼134 상위 16%

S1(우선판매) 100∼124 100∼124

S2(차선판매) 90∼99 90∼99

도태 89이하 89이하

[표 3-58] 유색 웅돈 – 부계지수 선발지수 기준

선발구분 선발지수기준

GGP 130이상 상위 10%

GP 110∼129 상위 30%

S1(우선판매) 95∼109

S2(차선판매) 85∼94

도태 84이하

※ 유색 웅돈 부계지수 135이상은 상위 5%
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제 4 절 GSP 참여종돈장의 GGP농장간 혈연연결도(connectedness

rate) 변화추세

1. 혈연연결도(Connectedness rate)의 개념

❍ 혈연연결도는 농장 간 유전적 유사성이라고 정의된다(Mathur et al., 1998). 만약, 분석을

원하는 농장들 간 혈연연결도가 낮다고 가정한다면, 두 농장간의 유전 평균차(genetic

mean difference)는 더 커지는 경향이 있다. 그런데 기존의 서로 다른 농장의 종돈의 육

종가 비교는 각 농장에서 얻은 육종가의 평균이 같다는 가정을 하므로 두 농장의 개체들

간의 육종가 비교는 정확하지 않을 수 있다. 그래서 이 오차의 정도를 나타내기 위해 그

동안 많은 방법들이 고안되었다. 그 유사성 정도를 추정하는 지표로 혈연 연결 정도(CR)

가 이용되고 있다.

[그림 3-39] 농장의 유전능력 평가 시 혈연연결도와 편이의 관계

❍ 기존의 서로 다른 농장의 종돈의 육종가 비교는 주로 각 농장에서 얻은 육종가의 평균이

같다는 가정을 하므로 두 농장의 개체들 간의 육종가 비교는 정확하지 않을 수 있다. 그

러므로 최적선형불편예측법(BLUP, best linear unbias prediction)의 결과물로 추정하는

개체간의 유전능력의 차이인 육종가(breeding value)의 전제조건은 개체간의 유전적 혈연

연결(genetic connection)이 존재한다는 것이다. 당연히 농장(돈군, GGP농장)간 육종가를

활용하여 개체간의 유전능력의 비교의 전제조건은 혈연연결도(connectedness rate)가 존

재해야만 정확한 육종가를 추정할 수 있다. 그러면 유전능력평가 육종가의 편이(bias)의

의미는 농장단위, 돈군단위, 관리(환경)에 의한 유전적 평균에 대한 차이를 의미한다. 그

러므로 돈군(농장)간 혈연연결도(connectedness rate)가 낮으면 돈군(농장)간 유전평균에

대한 차이가 증가하여 편이(bias)가 증가하여 유전능력평가의 결과물인 개체간의 육종가

(breeding value)에 대한 정확도(accuracy)가 감소하게 된다.
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2. 혈연연결도(Connectedness rate)의 추정 방법에 따른 장·단점

[표 3-59] 유전적 그룹(돈군, 농장)간 혈연연결도 추정 방법에 따른 장·단점

혈연연결도 계산
유전적

그룹

편이와

상관도
범위

돈군크기의

영향
편이

유전적

반응

PEVD
very

hard
Required high 무제한 Y 배제 개선됨

IC Easy Required Normal 0~1 Y 일부포함 선발강도감소

γ
Very

easy
Required Normal 0~1 Y 일부포함 선발강도감소

GDV Hard Not Normal 무제한 - 배제 개선됨

VEM Easy Not High 무제한 N 배제 개선됨

R Hard Not High 0~1 N 배제 개선됨

CS(%)
Very

easy
Not Normal 0∼1 Y 배제 -

CR easy Not high 0∼1 N 배제 개선됨

❍ GSP 참여종돈장의 통합분석을 위해서는 참여종돈장의 혈연연결도(connectedness rate)가

필수적이다. 많은 연구 자료를 검토하여 참여종돈장 현황, 유전적 그룹, 편이와 상관도,

돈군의 크기를 고려하였을 때 CR(connectedness rate)을 GSP 참여종돈장간 혈연연결도

를 산출하는데 가장 합리적인 결론을 얻었다.
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3. 종돈장간의 혈연연결 유무

[표 3-60] 종돈장 간의 AI센터 웅돈의 자손여부에 따른 혈연관계

종돈장 AI센터 웅돈
A B C D

1 X X - -
2 X X - -
3 - - X X

(1, 2농장과 3농장 간에는 혈연 연결이 없음)

종돈장 AI센터 웅돈
A B C D

1 X X - -
2 - X X -
3 - - X X

(1, 2, 3 농장 간에는 혈연 연결이 있음)

4. GSP참여종돈장간 혈연연결도 Connectedness rating(CR) 분석 방법

❍ Kennedy 와 Trus(1993)는 유전적 그룹간 혈연관계 정도를 측정하는 기준으로

Connectedness Rate(CR)를 제안하였다. 현재 Mathur가 제안한 Connectedness Rate(CR)

를 캐나다 등 국가단위 유전능력평가를 실시하는데 참여종돈장간 혈연연결도를 추정하는

데 사용하고 있다.

CR 
VarhVarh

Covh
h

여기서, CR은 육종가 BLUP Animal Model의 농장간 농장고정효과의 공분산(Cov(ħ1,

ħ2))을 각 농장의 농장고정효과의 분산을 곱한 값의 제곱근 값으로 나눈 것임. 그 범위는

0∼1로 계산되며, 1에 가까울수록 더 높은 유전적 혈연관계가 있음을 의미한다.

5. 참여종돈장간 통합분석을 위한 기준

❍ 기존의 연구에 따르면, 다른 농장 간 개체들의 육종가 통합분석을 위한 CR의 기준은 일

당증체량, 등지방두께 등 비교적 유전력이 높은 산육 형질은 최소한의 CR은 3.0%이고

복당 산자수 등 비교적 유전력이 낮은 번식형질은 최소한의 CR은 1.5%이다.
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[표 3-61] 종돈장 간 통합분석을 위한 최소한의 혈연 연결

혈연연결도의 최소 기준

(CR : Connetedness Rate, 0∼1)

산육형질 번식형질

3.0% 1.5%

❍ 이 기준을 만족하는 데이터의 분석 시, 예측오차분산차(PEDV)는 거의 없어져 통합분석

이 가능함을 뜻한다.

6. 혈연연결도를 증가시키는 방안

❍ 혈연연결도를 증가시키는 가장 간단한 방법 중 하나는 농장 간 공동 웅돈의 교류이다.

검증된 높은 혈연도를 가진 농장의 자손을 가진 AI센터의 웅돈을 사용하는 것은 혈연연

결도를 빠르게 증가시킬 수 있다.

7. GSP 참여종돈장간 혈연연결도 분석 결과

❍ 2021년 9월 기준으로 GSP 참여종돈장의 혈연연결도(CR)을 분석하였다. 산육형질로는

일당증체중(ADG), 번식형질은 생존산자수(NBA)를 이용하였다.

가. 요크셔

[표 3-62] GGP 농장별 요크셔종에 대한 혈연연결도 분석결과(2021년 9월 기준)

Yorkshire
생 존 산 자 수

A-1 A-2 B-1 B-2 B-4 C-1 C-2 D-1 F-1

일

당

증

체

중

A-1 　 13.60 1.43 1.48 1.40 2.08 0.49 0.84 4.83
A-2 52.39 　 1.54 2.22 1.79　 0.08 9.73 2.21　
B-1 6.38 6.17 　 44.36 60.23 0.57 0.16 3.34 2.28
B-2 5.39 10.76 83.91 　 56.68 0.56 0.68 3.18 3.18
B-4 5.99 11.16 87.33 84.63 0.16 0.14 1.39　 2.79
C-1 11.59 2.91 7.16 7.10 5.64 21.45 0.38 0.53
C-2 2.63 1.32 8.09 6.19 69.66 0.38 1.15
D-1 5.68 24.14 6.76 7.57 6.54 2.52 1.18 　 0.31
F-1 10.52 16.06 7.39 17.29 14.33 5.41 6.49 4.67 　
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나. 랜드레이스

[표 3-63] GGP 농장별 랜드레이스종에 대한 혈연연결도 분석결과(2021년 9월 기준)

Landrace
생 존 산 자 수

A-1 B-2 C-1 C-2 D-1 F-1

일

당

증

체

중

A-1 　 1.36 1.09 0.56 0.13 3.20

B-2 4.94 0.13 0.26 　 11.35

C-1 6.64 6.44 　 24.10

C-2 3.13 10.16 70.99 　 　

D-1 1.71 0.58 　 　

F-1 6.91 21.16 5.30 7.97 　 　

  

다. 두록

[표 3-64] GGP 농장별 두록종에 대한 혈연연결도 분석결과(2021년 9월 기준)

Duroc
생 존 산 자 수

A-1 B-3 B-4 D-1 F-1 G-1

일

당

증

체

중

A-1 16.25 8.98 4.26 5.81 12.33

B-3 40.59 58.08 14.73 2.92 17.74

B-4 25.03 85.38 8.91 1.71 11.55

D-1 22.83 42.86 31.63 1.04 10.91

F-1 18.03 10.44 7.01 7.65 1.74

G-1 24.99 36.50 26.40 25.91 8.28
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제 5 절 참여종돈장별 단위 기간 당 유전적 개량량 점검

❍ 유전적 개량량의 정의는 유전적으로 우위성을 갖는 개체를 선발하여 다음 세대를 생산하

여 세대 간 차이 (육종가 기반) 를 나타나게 되는데 이를 유전적 개량이라고 한다.

❍ 단위 기간 당 유전적 개량량은 종합적 육종 계획의 양부를 판단하기 위해서는 각 해당형

질별 육종가를 기준으로 유전적 개량량을 단위 기간 당으로 추정하는 것이다.

※ 종돈의 유전적 개량량을 높이는 방법

 첫째, 선발강도 높임. → 보유돈군의 선발기준 실정(상위 %선발) 

 둘째, 세대간격 짧게. → 보유돈군의 갱신율 증가(젊은 돈군)

 셋째, 정확도를 높임. → 유전체 선발법 적용

❍ 위의 식에서 선발강도(selection intensity)는 검정집단으로부터 선발되어진 개체들의 비

율을 표준화하여 나타낸 값으로 선발되어진 개체들의 표준편차 선발지점의 높이 값을 선

발비율로 나누어 (z/p) 선발강도를 계산한다. 일반적으로 정규분포 분산도와 표준편차를

이용하여 Z 및 P 수치계산(qnorm & dnorm functions)한다.

[그림 3-46] GGP돈군의 선발강도에 따른 선발기준 설정
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❍ 세대간격은 개체가 출생할 당시 부돈과 모돈의 평균나이로서 계산한다.

❍ 유전적 개량량 분석은 단위 기간 당 유전적 개량량의 정도를 판단하기 위한 선발강도 및

세대간격 계산한다. 연간 유전적 개량량을 추정하기 위하여 ASREML 프로그램을 이용

하여 육종가의 정확도 및 유전변이 추정 및 이용한다. 선발기준(선발 비율 계산)에서 선

발 개체들에 대한 육종가 평균 차이로서 산출한다. 현재 선발 지수식에 이용되고 있는

주요 경제 형질에 대하여 모두 연간 유전적 개량량 추정한다(4가지 모수 이용). 각 품종

별, 동기군별로 분석이 이루어졌기 때문에 동기군 별로 개량하고자 하는 형질 위주로 선

발이 되었는지 모니터링 가능하다.

1. 선발강도 및 세대간격 계산(예제)
○ 상위 랭킹 개체 두마리를 선발할 경우 : 선발강도 1.3998

i (정규분포의 높이) = 0.28; p (선발비율) = 0.20

[그림 3-40] 상위랭킹 개체 2두를 선발(선발강도:1.3998)

○ 무작위로 두 마리를 선발할 경우 : 선발강도 0.7979

i (정규분포의 높이) = 0.40; p (선발비율) = 0.50

[그림 3-41] 무작위로 개체 2두를 선발(선발강도:1.3998)
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[표 3-65] 참여종돈장의 요크셔종에 대한 선발강도, 세대간격 및 단위기간당 유전적 개량량

참여종돈장 형질
검정

두수

선발

두수

육종가

(평균)

선발강도

(평균)

세대간격

(평균, 년)

유전적 개량량

(△G/t)

D-종돈장

ABF

11,338 945

-1.174 0.708

1.340

0.453

ADG 0.281 1.115 0.174

DAYS -0.432 1.115 0.314

IBW -1.841 0.835 0.628

NBA 0.234 1.044 0.194

G-종돈장

ABF

2,495 247

0.159 0.824

2.246

0.335

ADG 0.392 1.063 0.106

DAYS -0.724 1.080 0.194

IBW -0.396 0.918 0.442

NBA 0.604 0.926 0.122

K-종돈장

ABF

3,952 179

-0.747 0.741

1.958

0.337

ADG 0.085 0.822 0.091

DAYS -0.004 0.842 0.169

IBW -0.758 0.725 0.389

NBA 0.787 1.072 0.135

N-종돈장

ABF

3,862 232

0.171 1.018

1.740

0.524

ADG 0.448 1.213 0.152

DAYS -1.027 1.180 0.266

IBW 0.323 0.877 0.362

NBA -0.004 0.842 0.169

S-종돈장

ABF

4,794 297

-0.437 1.174

1.580

0.661

ADG 0.291 1.148 0.157

DAYS -0.537 1.152 0.284

IBW -0.444 1.177 0.775

NBA 0.429 0.883 0.250

※ ABF : 등지방두께, ADG : 일당증체량, DAYS : 90kg 도달일령, IBW : 생시체중

   NBA : 생존산자수
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[표 3-66] 참여종돈장의 랜드레이스종에 대한 선발강도, 세대간격 및 단위기간당 유전적 개량량

참여종돈장 형질
검정

두수

선발

두수

육종가

(평균)

선발강도

(평균)

세대간격

(평균, 년)

유전적 개량량

(△G/t)

D-종돈장

ABF

2,008 132

-1.758 0.591

1.287

0.437

ADG 0.347 1.088 0.181

DAYS -0.452 1.081 0.316

IBW -2.001 0.908 0.613

NBA -0.519 0.976 0.154

G-종돈장

ABF

72 4

0.022 0.707

2.050

0.324

ADG 0.202 0.891 0.091

DAYS -0.187 0.379 0.056

IBW 0.211 1.022 0.387

NBA -0.493 0.345 0.029

K-종돈장

ABF

224 28

-0.162 1.130

1.867

0.528

ADG 0.026 0.803 0.082

DAYS -0.034 0.882 0.159

IBW -0.948 0.689 0.273

NBA 0.371 0.700 0.038

N-종돈장

ABF

549 52

-0.662 0.888

1.794

0.455

ADG 0.184 1.049 0.119

DAYS -0.510 1.040 0.207

IBW 0.164 0.806 0.246

NBA 0.694 0.951 0.078

S-종돈장

ABF

4,324 274

-0.835 1.265

1.663

0.707

ADG 0.153 1.120 0.140

DAYS -0.233 1.135 0.249

IBW -0.713 1.064 0.543

NBA 0.388 0.961 0.203

※ ABF : 등지방두께, ADG : 일당증체량, DAYS : 90kg 도달일령, IBW : 생시체중

   NBA : 생존산자수
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[표 3-67] 참여종돈장의 두록종에 대한 선발강도, 세대간격 및 단위기간당 유전적 개량량

참여종돈장 형질
검정

두수

선발

두수

육종가

(평균)

선발강도

(평균)

세대간격

(평균, 년)

유전적 개량량

(△G/t)

D-종돈장

ABF

3,573 232

-0.528 0.567

1.541

0.258

ADG 0.668 1.378 0.147

DAYS -0.967 1.353 0.251

IBW 0.016 0.934 0.542

NBA 0.005 0.835 0.094

G-종돈장

ABF

415 21

0.351 0.844

2.129

0.263

ADG 0.408 0.917 0.066

DAYS -0.620 0.945 0.118

IBW 0.190 0.796 0.309

NBA 0.075 0.807 0.059

K-종돈장

ABF

475 24

-0.020 0.709

2.154

0.205

ADG 0.434 1.084 0.070

DAYS -0.563 1.113 0.127

IBW -0.630 0.920 0.325

NBA 0.312 0.659 0.032

N-종돈장

ABF

1,040 61

-0.191 0.955

1.555

0.419

ADG 0.248 1.152 0.117

DAYS -0.539 1.116 0.197

IBW 0.505 0.709 0.250

NBA 0.564 0.791 0.080

※ ABF : 등지방두께, ADG : 일당증체량, DAYS : 90kg 도달일령, IBW : 생시체중

   NBA : 생존산자수
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※ 종돈을 위한 선발 강도 및 세대 간격 기준

 □ 유전적 개량량을 극대화하기 위해서는 유전모수 및 정확도가 일정하다는 가정하에, 선

발강도가 가장 중요한 항목이 될수 있으며, 선발 강도를 높이기 위해서는 육종가 기

반으로 상위 랭커의 개체들을 선발 경우 선발강도가 높아지며, 유전적 개량량을 극대

화 시킬 수 있음. 

 □ 각 검정 개체들중에서 상위 35% 수준의 개체들을 선발 할경우 선발 강도가 약 1.0 

정도로 추정될 수 있으며, 최소한 선발 강도의 값을 1.0 이상의 값을 갖도록 선발을 

해야 유전적 개량량을 향상 시킬 수 있음. 

 □ 유전적 개량량 및 육종가에 대한 추세를 살펴본 결과, 유전적인 개량을 이끌어내기 위

해서는 검정 개체들에 대한 선발시 육종가 기반으로 상위 랭커들을 선발이 필수.
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제 6 절 사료효율(FCR) 및 잔여사료섭취량(RFI) 추정 및 활용

1. 사료효율 개요

가. 사료효율이란?

❍ 최근 양돈 산업에서 생산비 절감에 대한 관심이 높아지면서 사료효율(사료 요구율)에 대

한 관심도 높아지고 있다. 돼지 생산비 중에서 가장 큰 지출 항목인 사료비를 낮출 수

있다면 생산비도 절감될 것이다. 사료효율 (Feed Efficiency)이란 성장 중인 가축에 어떤

사료를 주었을 경우의 증체량과 사료섭취량에 대한 비율로 수식으로 간략히 표현할 경우

다음과 같이 나타낼 수 있다.

사료효율  증체량사료섭취량

❍ 가축의 체중 1kg을 늘리는데 필요한 사료의 양을 킬로그램 단위량으로 나타낸 수치이다.

사료 요구율을 개선하는 직접적인 방법은 농장에서 허실을 줄이고, 농장에 최적화된 영

양 수준의 사료와 급여프로그램을 실시하는 것이다. 그러나 사료효율은 유전력이 높은

경제형질로 사료효율이 높은 돼지를 육종할 수 있다.

(1) FCR

❍ FCR이란 Feed Conversion Ratios의 약자로 사료 요구율을 의미하며 사료효율 (FE)의

역수이다. 돼지의 사료 섭취량 대비 증체량을 파악하여 실질적으로 사료가 돼지의 성장

에 소요되는 사료량의 비율이다.

[그림 3-42] 사료효율(FE)과 사료요구율(FCR)
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❍ 사료효율(FE)은 일반적으로 일당증체량(ADG)과 등지방두께(ABF)와의 상관도가 높다.

그러나 사료요구율(FCR)은 양돈사육장에서 현실적으로 측정하기 어려운 형질로서 통상

일당증체량(ADG)과 등지방두께(ABF)형질 위주로 선발할 때 동시에 개량되는 형질로 간

주되는 간접적 선발형질이었다. 사료요구율은 주로 국가적 산육 검정소에서 후대 검정

시 측정되는 형질일 뿐이었다.

❍ 그러나 1990년대 들어서 전자식 개체 사료 섭취량 측정기가 개발되면서 정확한 사료효

율의 측정이 가능하게 되었다.

[그림 3-43] 전자식 개체 사료 섭취량 측정기

❍ 또한 사료효율은 주요 선발형질로 활용할 수 있게 되었다. 그러나 사료요구율은 유전력

이 0.30으로 중간정도의 높은 형질로 일당증체중과 등지방두께와의 유전력 상관도가 각

각 –0.37과 0.31로 높아서 사료요구율을 낮추면 일당 증체중이 높아지고 등지방두께는

얇아지는 연관성을 보이면서 품종과 돈육시장에 따라서는 바람직하지 않은 결과를 초래

했다 (Clutter 등. 2011).
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[그림 3-44] 사료요구율과 경제형질의 유전력과 유전상관도

(2) RFI

❍ RFI란 Residual Feed Intake의 약자로 ‘잔여 사료 섭취량’을 의미한다. 사료를 섭취할 경

우, 대사 유지 및 성장에 필요한 사료 섭취량과 섭취는 했으나 이용되지 않는 사료를 잔

여 사료량으로 구분한다.

❍ 잔여 사료량 (RFI)의 개념은 Koch 등 (1963)이 다른 경제형질에 영향을 주지 않는 독립

적인 사료효율의 개념으로 처음 제안되었다. RFI는 가축 개체의 실제 1일 사료 섭취량

(DFI)과 기대 사료섭취량 (EFI)과의 차이로 계산될 수 있다. RFI는 순수한 진정사료 효

율지표로 간주된다. 기대 사료 섭취량은 DFI에서 개체의 대사유지용 사료와 성장형질

(ADG와 BF)에 필요한 사료량을 추정해 공제한 수치이다.

RFI  DFIbADGbBFBW 

RFI : 잔여 사료량

DFI : 1일 사료 섭취량

b1 : ADG의 회귀계수

b2 : BF의 회귀계수

BW0.75 : 대사체중((종료체중 – 개시체중)0.75)
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[그림 3-45] 실제 사료 섭취량(FI)과 기대 사료섭취량(Expested FI)과의 관계

❍ RFI는 실제 1일 사료섭취량 (DFI) 중 약 20 ~ 35%를 차지하고 있다. DFI의 구성을 보

면 돈방과 성별 차이로 인한 요인을 제거하면 실제 개체가 섭취한 사료량은 69%를 차지

하고 이 중 신체 유지에 19%, 성장에 사용된 26%를 제외하면 잔여 사료량은 55%를 차

지한다. 이것을 다시 분류하면 돈방과 성별, 유전요인을 제외하면 63%로 결국 RFI는

DFI의 약 35% (69% × 55% × 63%)를 차지한다.
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[그림 3-46] DFI 중 RFI가 차지하는 비율 분석

❍ RFI와 FCR과의 유전적 상관도는 0.55로 상당히 높은 반면 ADG와는 0.15, BF와는 0.05

로 지극히 낮아서 RFI는 순수한 사료 효율성 위주로 선발할 수 있는 지표로 사용할 수

있다.

[그림 3-47] RFI와 경제형질간 유전적 상관도

(3) FCR 추정 조건

❍ 사료효율을 분석하는데 있어서 가장 중요한 것은 신뢰성이 높은 데이터를 얻는 것이다.
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그 요점은,

① FCR 추정 돼지의 체중, 일령, 성장곡선 파악

② 목적에 적합한 돼지의 품종, 성별을 고려해야 한다.

③ 높은 정확도의 데이터를 얻기 위한 전자 개체 급이기를 선택 (오류 데이터와 오차를

최소화 할 수 있는 등)

④ 보다 많은 정보를 추출하기 위한 통계적 해석 기법을 적용한다.

⑤ 돼지에 미칠 심리적, 생리적 영향을 줄이는 환경 조성 (예를 들어 돈사의 온도, 습도,

조명, 소음, 사료의 종류, 검사 시간대 등)

⑥ 시료 영양성분의 변이 최소화

⑦ 알기 쉬운 데이터 입력 양식 이용

나. 사료효율의 중요성

❍ 일반적으로 양돈경영의 목표는 ① 생산성향상, ② 생산비 절감, ③ 고품질 돈육 생산이

다. 여기서 생산비의 가장 큰 지출항목인 사료비를 줄이는 것이 생산비를 절감하면서 수

익성을 높이는 가장 빠른 방법이다.

[그림3-48] RFI 형질 선발 후의 경제형질변화(10세대 선발)상관도

2. 전자 개체 급이기 데이터 종합

가. 전자개체 급이기란?

❍ 돼지 개체마다 RFID를 장착하고 사료 섭취량 측정기에 등록을 할 경우, 전자 개체 급이
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기에서 사료를 섭취할 경우 해당 개체의 개체번호를 인식하여 섭취한 사료의 양과 시간

을 기록하는 장치이다. 이를 통해 돼지들의 1일 사료 섭취량과 섭취 시간 데이터를 수집

할 수 있어 사료효율을 비롯하여 사료 섭취량과 관련된 정보를 보다 정확하고 쉽게 얻을

수 있는 기계장치이다. 1990년대 들어서 전자식 개체 사료 섭취량 측정기가 개발되어 가

축의 사료 섭취량을 측정하기위해 사용되고 있다.

나. 데이터 통합 방법

❍ 전자 개체 급이기의 데이터는 돼지 개체 한 마리가 사료를 섭취하러 들어갈 때의 시간과

사료를 다 먹고 나올 때의 시간을 기록하고 그 시간 동안 돼지가 섭취한 사료의 양을 기

록한다. 따라서 돼지들이 사료를 섭취하러 갔을 때마다 기록이 남기 때문에 이 자료를

이용하기 위해서는 한 마리의 돼지가 하루 동안 섭취한 데이터를 계산해서 첫날부터 마

지막 날까지 일당사료섭취량 (Daily Feed Intake)을 나타낼 수 있도록 정리를 해주어야

한다. 이번 실험에서는 다비와 선진, 축과원으로 부터 받은 사료 측정 데이터를

ASREML 4.1 소프트웨어 (Gilmour et al., 2015)를 이용하여 가공하여 사료효율을 추정

하였다.

- 데이터 통합

[그림 3-49] 사료 원본 데이터

❍ 사료 데이터는 다비와 선진, 축과원에서 받았고, 먼저 세 회사의 데이터를 하나로 통합해

야했다. 전자 개체 급이기에서 받은 자료는 [농장, 날자, 이표, 혈통번호, 품종, 성, 기계번

호, 입력시간, 퇴장시간, 경과시간, 섭취량, 체중] 순서로 데이터가 기록되어 있었고, 대부

분의 자료에 체중이 비어 있었다. ASREML 프로그램에서는 한글의 경우 오류가 날 수

있어 데이터를 하나로 합친 후, 열 머리의 이름을 [farm, workdate, tag, ID, breed, sex,

machine, inTime, outTime, lapTime, intake, weight]로 변경을 했다. 농장에서 받은 모

든 데이터를 합쳤을 때 총 데이터 수는 9,307,723개였다.
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(2) 중복 데이터 제거

❍ 사료 데이터의 경우 농장에서 저장한 데이터를 그대로 받기 때문에 기간이 겹친 경우가

있다. 해당 기간에는 사료 섭취 데이터 또한 중복되어 나타났고, 먼저 열전체의 값이 완

전히 중복된 값을 지웠다. 중복 데이터를 제거한 후 총 데이터 수는 3,060,515개였다.

(3) Error 설정 및 제거

❍ 전자 개체 급이기에서 측정한 결과에는 상식적으로 이해가 되지 않는 데이터가 섞여 있

었고, 이에 돼지가 사료를 섭취하기 위해 방문했을 때 자동으로 기록을 남기는 전자개체

급이기에서 생길 수 있는 오류와 전체 데이터에서 오류의 비율을 [표 3-72]에 정리해놓

았다.

[표 3-68] 전자 개체 급이기(Feed Intake Recording Equipment)로부터 측정된 데이터의 오

류 유형

Error
index

Error
type1

Error
definition2

Error rate
(100%)

01 outTime-0 outTime = 00:00:00 and OTV> 3,600 s 2.78

02 FIV-low FIV< 0 g for all visits 13.33

03 FIV-high FIV>2,000 g for all visits 0.002

04 FIV-0 FIV> 20 g or FIV < 0 g for visits with OTV= 0 s 0.023

05 OTV-low OTV< 0 s for all visits 0

06 OTV-high OTV> 3,600 s for all visits 2.80

07
FRV-high-
FIV-low

FRV> 500 g/min for visits with
0 < FIV< 50 g

0.004

08 FRV-high FRV> 350 g/min for visits with FIV > 50 g 0.030

09 FRV-0 FRV= 0 g/min for visits with OTV > 500 s 0.54

10 FI rate-low FRV <= 0.2 14.90

1에러 유형(Error type)은 Casey 등 (2002, 2005)와 Eissen 등 (1998)로부터 참고: FIV= 사료 섭취량 (Feed intake per visit (g));

OTV= 경과시간 (Occupation time per visit, (s)); FRV= 분당 사료 섭취량 (Feed intake rate per visit, (g/min)).
2오류 삭제 기준은 다양한 오류 유형에 대한 Casey 등 (2005)을 기반으로 하였으며, 이는 사료 급이기의 특징을 고려하여 설정하

였다.

❍ 급이기에서 측정된 자료에는 나간 시각이 00:00:00으로 되어 있는 데이터가 상당히 많았

다. 실제로 그 시각에 나갔을 경우도 있을 수 있기 때문에 경과 시간이 한 시간 이하인

경우를 제외하고 오류로 설정했다(Error 01). 또한 사료 섭취량이 없거나(Error 02), 2kg

이상일 경우(Error 03) 그리고 경과시간이 0 이면서 20g이상의 사료를 먹은 경우(Error

04)를 오류로 설정했다. 이외에도 경과시간이 음수(Error 05)이거나 1시간이 경과한 경우



- 139 -

(Error 06), 사료 섭취량이 50g 미만이면서 분당 사료 섭취량이 500g/min 보다 큰 경우

(Error 07), 또는 사료 섭취량이 50g 보다 많으면서 분당 사료 섭취량이 350g/min 보다

큰 경우(Error 08) 그리고 경과시간이 500초 이상이면서 분당 사료 섭취량이 0 (사료섭취

량이 0)인 경우(Error 09)와 분당 사료 섭취량이 0.2보다 작은 경우(Error 10)를 오류로

설정하여 데이터를 제거했다.

(4) 농장별 파일 분리

❍ 처음 원본데이터에서 농장은 농장 코드로 구분되어 있어 농장 코드별로 데이터를 나누었

다. 전체 2,360,158개의 데이터에서 다비와 선진, 축과원 이외의 농장을 제외하고 분류하

여 대덕 농장에는 388,390개, 성진 농장에는 243,643개, 단양 농장에는 756,433개, 태안 농

장에는 897,512개, 축과원에는 26,878개의 데이터로 나누었다.

(5) 검정 기록 병합

❍ 일일 사료 섭취량을 구하기 전 혈통번호에 맞는 돼지의 검정기록을 검색하여 추후에 데

이터 이용에 용이하도록 하였다. 검정기록에서는 [“id”, “breed”, “sex”, “birthDate”,

“startDate”, “startWt”, “endWt”, “adg”, “abf”, “meat”, “kg90”]의 정보들을 가져왔다. 농

장별 사료 측정 데이터에서 개체정보 (혈통번호)를 추출한 뒤 검정기록과 비교하여 검정

기록이 없는 개체를 삭제하였다.

(6) 일자별 사료 섭취량 종합 및 정리

❍ 기본적으로 돼지 개체와 관련된 정보를 모두 정리했으므로, 마지막으로 사료 측정 데이

터를 분석해 사료효율을 구할 수 있도록 일자별 사료 섭취량 데이터를 형성하였다. 일자

별 사료 섭취량을 구하는 작업 시나리오는 다음과 같으며 ASREML 4.1 소프트웨어를

이용하여 계산했다.

① 개체의 검정 시작일자와 종료일자 정보를 가져온다.

② 시작일자와 종료일자에 해당하는 빈 데이터프레임을 생성한다.

③ 사료 원본 데이터에서 시작일자와 종료일자에 해당하는 날짜의 자료만 추출한다.

④ 사료 측정한 자료를 일자별로 집계한 데이터프레임을 생성한다.

⑤ 먼저 만든 빈 데이터프레임에 사료측정자료를 가지고 만든 데이터프레임의 값을 입

력한다.

❍ [표 3-73] 에는 이렇게 만들어진 일자별 사료 섭취량의 데이터를 농장마다 품종 및 성별

로 두수를 정리해서 제시하였다.
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[표 3-69] 농장별 품종별로 종합한 사료 측정 돼지 두수

다비 선진 축과원

(52)대덕(457) 성진(405) 단양(441) 태안(472)

품종 YY LL YY LL YY LL YY DD

두수 574 419 356 828 961 548 642 52

❍ 다비의 경우 대덕 농장에는 요크셔 574두의 데이터가 측정되었으며, 성진 농장의 경우

요크셔는 356두, 랜드레이스는 419두의 데이터를 종합했다.

❍ 선진의 경우 단양 농장에서 요크셔는 961두, 랜드레이스는 828두의 데이터가 측정되었으

며, 태안 농장에서는 요크셔는 642두가 있었고 랜드레이스는 548두의 데이터를 종합했다.

❍ 축과원의 경우 총 52마리의 두록의 데이터가 종합되었고, 사료효율을 구해 비교하기에는

데이터의 수가 현저히 적어서 비교할 수 없다고 판단하여 이번 연구에서는 제외하였다.

3. Imputation

가. Imputation 이란?

(1) Imputation 개념

❍ 결측값 (missing value)이 존재할 때, 결측값을 버리고 관측된 값만 가지고 분석하게 되

면 (listwise deletion) 통계적 편향이 생길 수 있다. 이에 결측값에 추정한 대체값을 넣어

분석하는 방법이 있는데, 이를 결측값 대체 (Imputation)라고 한다. 통계학에서는 ‘대치’라

는 뜻으로 사용되며 “editing(편집)”으로도 불린다.

(2) Imputation 종류

❍ 방법론적으로는 크게 단일대치(Single Imputation)와 다중대치 (Multiple Imputation)가 있

다. 단일대치에는 통계적으로 가장 많은 값을 결측값에 대체값으로 넣는 Hot-deck 방법과

평균값을 넣는 Mean Imputation, 그리고 현재 존재하는 관측된 값들로부터 회귀추정해서

대체하는 Regression Imputation이 있다. 단일대치의 경우 여러 개의 데이터 셋을 만들어

평가하므로 관측값들이 변화 없이 동일한 값들이 많이 나온 것처럼 평가되어 높은 가중치

를 갖게 되어 신뢰도가 과대평가되는 경향이 있다. 이를 고려하여 만들어진 것이 다중대

치법이다. 다중 대치법은 단순 대치법을 m번 반복하여 m개의 가상의 자료를 만드는 방법

으로 총 3단계로 구성되어 대치, 분석, 결합의 작업을 통해 결측값을 채워 넣는다.
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나. Imputation 전 데이터 품질 관리

❍ Imputation이란 주변의 값들을 바탕으로 결측값을 채우는 프로그램이다. 주변의 값들이

결측값과 비슷한 성질을 가지고 있는 만큼 오차가 클수록 imputation의 정확도가 낮아진

다. 따라서 Imputation을 실행하기 전에 비슷한 성질끼리 묶어주고, 크게 벗어난 값들을

제거하는 등 데이터의 품질을 관리해 주어야한다. 오류 값이 많거나 파일을 분할하지 않

고 Imputation을 진행할 경우 사료효율 값이 1이 안되거나 3을 넘는 경우가 발생할 수도

있고, 품종 별로 차이가 나타나지 않을 수도 있다.

(1) 이상 데이터 정리

❍ 현재 있는 데이터들은 돼지들이 하루 동안 전자개체 급이기에 들어가서 사료를 섭취한

데이터들을 합하여 일자별로 나열한 값들이다. 처음에 오류로 의심되는 데이터들을 삭제

하였기 때문일 수도 있지만, 일별로 데이터를 합한 후에도 생각보다 이상한 수치가 종종

검출되었다. 전체 파일에서 300보다 작은 값과 결측치 (NA)를 0으로 치환했다.

(2) 품종별 / 성별 분리

❍ 돼지들은 품종마다, 그리고 성별마다 성장 속도를 비롯하여 성질이 서로 다르기 때문에

먼저 농장마다 품종과 성별을 분리해주었다.

(3) Batch 설정

❍ Batch에 대한 개념은 간단하게 말해서 사료섭취를 측정한 기간이다. 원칙적으로는 실험

을 할 때 돼지들이 함께 생활을 한 무리(같은 복)를 나타내며 부모가 같고 동일한 시기

에 태어나 같은 환경에서 같은 사료를 먹고 자랐기 때문에 가장 비슷한 성질을 나타내기

때문이다. 그러나 실제적으로 동일한 복을 찾아서 imputation을 하기에는 데이터가 많다

보니 무리가 있다. 일반적으로 한 돈사에 한꺼번에 들어가고, 같은 복의 돼지들이 함께

들어가기 때문에, 시작날짜가 같은 돼지들은 같은 복일 가능성이 크다. 따라서 시작날짜

를 기준으로 Batch를 나누어 Batch 수와 Batch마다 돼지들의 수를 확인한다.

❍ 그러나 전자개체 급이기의 특성상 데이터가 이상이 생겼을 경우 그날 그 기계에서 사료

를 먹는 모든 돼지의 값이 비어있다. 따라서 Batch 별로 나누어서 Imputation을 해도 주

변에 비교할 값이 없기 때문에 값이 채워지지 않는 경우가 많다. 따라서 시작 날짜로만

돈군을 나누기보다는 종료날짜에서 시작날짜를 뺀 값, 즉 섭취 기간(period)을 기준을 묶

어서 Imputation을 구했다.
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다. ASReml Imputation

❍ ASREML 4.1 소프트웨어에서 Imputation을 실행하였다. 위에서 나눈 품종, 성별 그리고

Batch별로 나누어진 파일을 하나씩 작업을 한다. 먼저 최종적으로 Batch로 나누어진 파

일에서 0으로 나타나 있는 값을 결측치(NA)로 대치해준다. 그리고 돼지 개체에 대한 정

보가 있는 부분과 사료 섭취 데이터가 있는 부분을 나눈 다음, 사료 섭취 데이터가 있는

부분만 Imputation을 통해 결측값을 채워 넣고, 다시 돼지 개체에 대한 정보와 합치면 된

다.

❍ Imputation을 모두 마치고 데이터 보정 및 데이터 계산을 위해 파일을 Batch별로 나누기

전(품종, 성별로 나누어진 형태)의 하나의 파일로 다시 합쳐준다.

라. 데이터 보정

(1) 데이터 정리

❍ 현재 있는 데이터들은 돼 이번 단계에서는 Imputation을 실행 했지만 채워지지 않은 값

들을 중심으로 데이터를 보정할 것이다. Imputation에서 채워지지 않은 값에는 3개의 종

류가 있다. ①사료 섭취 측정 기간 중 데이터가 없는 경우. ②검정 시작 일자에 사료 섭

취 데이터가 없는 경우. ③ 검정 종료 일자에 사료 섭취 데이터가 없는 경우이다. 이 경

우들의 공통점은 해당 Batch에 돼지들이 모두 결측치를 가지고 있다는 것이다.

(가) 사료 섭취 측정 기간 중 데이터가 없는 경우.

- Imputation 이후 가장 흔하게 볼 수 있는 빈칸으로 Batch별 파일을 합쳤을 경우 중간

마다 1자로 비어있는 곳을 확인할 수 있다. 길게는 5일 이상의 값들이 비어있는 경우

도 있으며 이럴 경우 임의로 데이터를 수정하여도 실측값보다 더욱 이상치에 가까운

값을 형성할 수 있기 때문에 해당 Batch는 삭제해주도록 한다. 5일보다 짧은 일자로

데이터가 비어있는 경우 전날 데이터와 그 다음 처음으로 있는 기록의 평균으로 빈칸

을 채워준다. 이렇게 해주는 이유는 하루가 지날수록 돼지들이 성장하여 점점 사료 섭

취량이 많아지기 때문이다.

(나) 검정 시작 일자에 사료 섭취 데이터가 없는 경우.

- 처음 D00 부분이 비어있는 경우로 길게는 일주일에서 열흘이상 데이터 값이 없는 경

우가 있다. 일단 처음 부분의 사료 데이터가 비어있기 때문에 앞 뒤 기록의 평균이나

다른 방법을 통해 채우기에는 어려움이 있다. 따라서 처음 사료 섭취 기록이 있는 날

을 D00으로 설정하여 처음 기록을 삭제하고 개시 일령을 늦추는 방법을 사용하였다.
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이때, 검정 시작의 경우 시작 체중을 측정해서 시작 체중 또한 삭제한 일수에 맞게 높

여주어야 한다. [표준성장곡선]을 이용하여 표준 주령별 생체중과 일당증체중을 참고

하여 개시 체중에 적용하였다.

(다) 검정 종료 일자에 사료 섭취 데이터가 없는 경우

- 마지막 부분이 비어있는 경우로 단순히 검정이 끝난 경우로 착각할 수도 있다 그러나

일반적으로 다른 Batch에 비해 마지막 날짜가 일러 확인하기 쉽다. 이 경우도 검정

종료 날짜를 사료 데이터가 있는 마지막 날짜로 맞추어 주고 이에 해당하는 일령만큼

증체량을 빼서 종료 체중을 조정하였다.

❍ 데이터가 없는 개체의 일일 사료 섭취량을 비교해 해당 개체의 능력을 고려하여 시작

체중 및 종료체중을 관리하였다. 개시체중 및 종료체중 조정에 참고한 백색돈 중 보통능

력돈과 고능력돈의 성장 곡선 ‘표준성장곡선’은 [그림 3-57]에서 나타내었다.

[그림 3-50] 사료 표준 주령별 생체중과 일당증체량

(2) 데이터 이름 정리 및 데이터 종합

❍ 최종적으로 사료 섭취 데이터를 보완한 후, 돼지들의 ‘총 사료 섭취량’, ‘측정기간’, ‘시작

일령’, ‘종료일령’, ‘총 사료 섭취량’, ‘총 증체량’, ‘일당증체량’, ‘사료효율’ 값을 구해준다.

여기서 주의할 점은 총 사료 섭취량을 구할 때 Batch별로 사료 섭취 기록이 끝나는 날이

다르기 때문에 모든 데이터들의 합을 빠짐없이 구해야한다는 것이다.

❍ 농장별로, 품종별로 데이터 계산을 수월하게 하기 위해 이름 정리 및 정열을 해주고 계

산한 후 데이터들의 평균을 구해 종합한다.
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4. 사료효율 계산

가. FCR 계산

❍ 사료효율은 1kg의 성장을 하기 위해서 섭취한 사료량으로 ‘총 사료 섭취량’을 ‘총 증체량’

으로 나누어 구할 수 있다.

 증체량kg
사료섭취량kg

❍ [표 3-70]에서 농장별 FCR 값의 평균을 제시하였다.

[표 3-70] 데이터 정리 후 농장별 FCR 값 산출 

❍ 다비 대덕 농장의 요크셔 수퇘지는 총 24 Batch로 442두를 평균 59.7일 검정한 결과 기

간 중 증체량은 56.4kg으로 평균 FCR은 1.8, ADG는 0.63kg, ABF는 1.16cm, 90kg 도달

일령은 142.2일이었다. 성진 농장의 랜드레이스 수태지는 총 16 Batch로 181두를 평균

57.3일 검정한 결과 기간 중 증체량은 57.6kg으로 FCR은 2.1, ADG는 0.68kg, ABF는

1.21cm, 90kg 도달일령은 134.1일이었다.

❍ 선진에서 단양 농장의 요크셔 수퇘지는 총 21 Batch로 251두를 평균 75.0일 검정한 결

과 기간 중 증체량은 64.4kg으로 평균 FCR은 2.3, ADG는 0.61kg, ABF는 1.08cm, 90kg

도달일령은 147.5일이었다. 랜드레이스 총 19 Batch로 178두를 평균 74.9일 검정한 결과
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기간 중 증체량은 62.7kg으로 평균 FCR은 2.3, ADG는 0.60kg, ABF는 1.09cm, 90kg 도

달일령은 149.1일이었다.

❍ 축과원의 듀록 수퇘지는 1개의 Batch, 21두를 평균 62.0일 검정한 결과 기간 중 증체량

은 63.6kg으로 평균 FCR은 2.2, ADG는 0.74kg, ABF는 1.08cm, 90kg 도달일령은 126.6

일이었다.

나. RFI 계산

❍ 잔차사료섭취량 (Residual feed intake; RFI)은 실제 사료 섭취량 (the Actual Feed

Intake; FI)과 대사유지에 필요한 사료 섭취량 (Metabolic Body Weight; BW0.75), 증체량

(Body Weight Gain; BWG) 및 등지방 두께 (Back Fat Thickness; BFT)에 대한 사료

섭취량의 선형 다중 회귀 분석으로부터 예측된 차이점으로 정의되며, 따라서 성장률과

크기에 대해 표현형적으로 독립적이다 (Koch 등, 1963).

FIi  b  b × BWi
 b × BWGi

  ×    

여기서, 는 선형회귀 절편, 은 사료 섭취량에 대한 대사체중, 증체량, 등지방 두

께의 회귀계수이다. 대사체중 (Metabolic BW)은 개체의 시작 체중과 종료체중의 평균에

0.75를 거듭제곱하였다.

❍ 이후 RFI는 Batch별로 아래와 같은 공식 (Rauw 등, 2017)을 가지고 최종 모형식에 적용

하였다.

RFIi  FIi 
b  b × BWi

  b × BWGi

  ×  

여기서,  
 

  그리고 는 수식 (1)에서  ,의 값이다. 개체의 성장, 대사체중

그리고 등지방의 평균 사료 요구량은 동일한 Batch에서 음수값의 RFI가 효율적으로 나타

난 반면, 양수 값의 RFI는 덜 효율적이다.



- 146 -

다. 유전모수 구하기

❍ 유전능력평가는 다형질 개체모형(multiple traits animal model)을 활용하여 분석을 실시

하였으며, 유전능력평가 분석프로그램 ASReml ver 4.1을 활용하여 분석을 실시하였다.

y  XZue

여기서, y는 측정치, X는 고정효과(농장, 연도 및 계절, 성별)의 행렬, Z는 임의효과(동

복효과, 개체 육종가)의 행렬 및 e는 임의 오차이다.

❍ 육종가에 대한 정확도(accuracy)의 계산은 다음의 공식에 의해 계산하였다.










여기서, 
는 개체의 형질에 대한 표준편차(standard error), 는 개체의 근친도

(inbreeding coefficient), 
은 유전분산(genetic variance)이다.

라. FCR과 RFI 특성 비교

❍ 품종별로 Duroc은 46두, Landrace는 556두, Yorkshire는 1121두의 RFI를 구하였다. 두록

의 경우 개체 수가 워낙 적어 비교를 하지 않았고, 농장별로 랜드레이스와 요크셔의 값

들을 비교해보았다.

(1) RFI 분포도

❍ [그림 3-51] 에서는 Batch 별로 구한 RFI 값을 농장별로 분포도를 나타내었다.
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[그림 3-51] 농장 별 RFI 분포도

❍ 대체적으로 RFI 값은 –0.4에서 0.4 사이에 위치해 있으며, 음수일수록 사료 효율이 높은

성향을 띄었다. 다비의 성진 농장에서 랜드레이스의 경우 0을 기준으로 고르게 형성되어

있는 반면 요크셔의 경우 다양하게 분포되어 있었다.

Batch 별로 구한 RFI값과 FCR과의 상관관계를 [그림 3-52]에 나타내었다.

 

[그림 3-52] 농장별 RFI와 FCR 상관도

❍ 일반적으로 FCR의 값이 커질수록 RFI 값도 커지는 경향이 있었다. 그러나 다비의 성진

농장에서 랜드레이스의 경우 RFI값이 FCR의 값에 영향을 미치지 않았다.
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(2) FCR과 산육형질 별 상관도

❍ [그림 3-53]과 [그림 3-54]에서는 농장마다 사료효율 (FCR) 값과 일당증체량 (ADG), 등

지방 두께 (ABF)에 대한 분포도와 상관관계를 나타내었다.

[그림 3-53] 다비 농장의 FCR과 ABF, ADG 상관도

❍ 일반적으로 사료효율(FCR)과 일당증체량 (ADG)는 양의 상관관계를 가지고 있었고, 사료

효율 (FCR)과 등지방두께 (ABF)는 음의 상관관계를 가지고 있었다. 대덕 농장의 요크셔

의 경우 FCR과 ABF와의 상관 관계도는 0.024, ADG와의 상관 관계도는 –0.325를 나타

내었다. 성진 농장의 경우 랜드레이스의 FCR과 ABF와의 상관 관계도는 -0.023, ADG와

의 상관 관계도는 –0.587 을 나타내었다.

[그림 3-54] 선진 농장의 FCR과 ABF, ADG 상관도

❍ 단양 농장의 요크셔의 경우 FCR과 ABF와의 상관 관계도는 0.277, ADG와의 상관 관계

도는 –0.062를 나타내었고 랜드레이스의 경우 FCR과 ABF와의 상관 관계도는 0.179,
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ADG와의 상관 관계도는 –0.159를 나타내었다. 태안 농장의 경우 랜드레이스의 FCR과

ABF와의 상관 관계도는 0.317, ADG와의 상관 관계도는 –0.119를 나타내었다.

(3) 사료효율과 산육형질 육종가 상관도

❍ [그림 3-55] 에서는 다비 농장의 사료효율과 형질별 육종가의 유전자형 상관도, 표현형

상관도를 구하였고, 이를 바탕으로 [표 3-71]와 [표 3-72]에 사료효율과 육종가의 상관도

를 나타내었다.

[그림 3-55] 다비 농장의 사료효율과 산육형질 육종가 상관도
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[표 3-71] 다비 농장 요크셔의 사료효율 유전력과 산육형질과의 상관도

다비 Y ADG ABF FCR RFI

ADG 0.3281 0.1442 -0.260 0.327

ABF -0.0773 0.428 0.136 0

FCR -0.303 0.103 0.297 -0.189

RFI 0.071 0 0.568 0.047

1대각선(Diagonal): 유전력
2대각선 상단(Above Diagonal): 유전자형 상관관계
3대각선 하단(Below Diagonal): 표현형 상관관계(n=618)

❍ 다비 농장 요크셔의 경우 ADG 유전력은 0.328으로 추정되었고, ABF, FCRI는 각각

0.428, 0.297 로 추정되었다. 그러나 RFI의 유전력은 0.047로 추정되어 비교적 낮게 추정

되었다. 유전자형 상관관계 (Genetic Correlation)에서는 ADG와 ABF는 0.144, ADG와

FCR은 –0.260, ADG와 RFI는 0.327로 나타났으며 ABF와 FCR은 0.136, ABF와 RFI는

0에 가까운 수치가 나타났다. FCR과 RFI의 경우 –0.189로 나타났다.

[표 3-72] 다비 농장 랜드레이스의 사료효율 유전력과 산육형질과의 상관도

다비 L ADG ABF FCR RFI

ADG 0.1051 -0.1352 -0.083 -1.034

ABF -0.1353 0.130 -0.015 0

FCR -0.484 0.144 0.326 0.906

RFI 0.210 -0 0.446 0.0003

1대각선(Diagonal): 유전력
2대각선 상단(Above Diagonal): 유전자형 상관관계
3대각선 하단(Below Diagonal): 표현형 상관관계(n=181)

❍ 다비 농장 랜드레이스의 경우 ADG 유전력은 0.105으로 추정되었고, ABF, FCRI는 각각

0.130, 0.326 으로 추정되었다. 그러나 RFI의 유전력은 0.0003으로 추정되어 비교적 낮게

추정되었다. 유전자형 상관관계 (Genetic Correlation)에서는 ADG와 ABF는 -0.135,

ADG와 FCR은 –0.083, ADG와 RFI는 -1.034로 나타났으며 ABF와 FCR은 -0.015, ABF

와 RFI는 0에 가까운 수치가 나타났다. FCR과 RFI의 경우 0.906으로 나타났다.
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❍ 선진 농장도 마찬가지로 [그림 3-56]에서 사료효율과 형질별 육종가 유전자형 상관도, 표

현형 상관도를 나타내었고, 이를 바탕으로 [표 3-73]과 [표 3-74]에 사료효율과 육종가의

상관도를 나타내었다.

[그림 3-56] 선진 농장의 사료효율과 산육형질 육종가 상관도

[표 3-73] 선진 농장 요크셔의 사료효율 유전력과 산육형질과의 상관도

선진 Y ADG ABF FCR RFI

ADG 0.3431 0.1032 0.221 -0.054

ABF 0.0313 0.496 0.621 -0.000

FCR -0.033 0.316 0.335 0.689

RFI -0.000 0 0.492 0.033

1대각선(Diagonal): 유전력
2대각선 상단(Above Diagonal): 유전자형 상관관계
3대각선 하단(Below Diagonal): 표현형 상관관계(n=503)

❍ 선진 농장 요크셔의 경우 ADG 유전력은 0.343으로 추정되었고, ABF, FCRI는 각각

0.496, 0.335 로 추정되어 다비 농장에 비해 비교적 높게 추정되었다. RFI의 유전력은

0.033로 다비 농장과 비슷하지만 낮게 추정되었다. 유전자형 상관관계 (Genetic

Correlation)에서는 ADG와 ABF는 0.103, ADG와 FCR은 0.221, ADG와 RFI는 –0.054로

나타났으며 ABF와 FCR은 0.621, ABF와 RFI는 -0에 가까운 수치가 나타났다. FCR과

RFI의 경우 0.689로 나타났다.
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[표 8-74] 선진 농장 랜드레이스의 사료효율 유전력과 산육형질과의 상관도

선진 L ADG ABF FCR RFI

ADG 0.3431 0.1032 0.221 -0.054

ABF -0.0313 0.496 0.621 -0.000

FCR -0.033 0.316 0.335 0.689

RFI -0.000 0 0.492 0.033

1대각선(Diagonal): 유전력
2대각선 상단(Above Diagonal): 유전자형 상관관계
3대각선 하단(Below Diagonal): 표현형 상관관계(n=375)

❍ 선진 농장 랜드레이스의 경우 ADG 유전력은 0.343으로 추정되었고, ABF, FCRI는 각각

0.496, 0.335 으로 추정되어 다비 농장에 비해 비교적 높게 추정되었다. RFI의 유전력은

0.033으로 추정되어 비교적 낮게 추정되었다. 유전자형 상관관계 (Genetic Correlation)에

서는 ADG와 ABF는 0.103, ADG와 FCR은 0.221, ADG와 RFI는 –0.054로 나타났으며

ABF와 FCR은 0.621, ABF와 RFI는 -0에 가까운 수치가 나타났다. FCR과 RFI의 경우

0.689로 나타났다.
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제 7 절 GSP 참여종돈장 유전능력평가 운영(주간단위 분석결과 피

드백)

1. 분석결과 게시판 : 웹페이지와 모바일 버전

웹페이지: http://GSP-solution.com

2. 메뉴구성

v 표현형가 분석

ü 산육형질

ü 번식형질

v 육종가 보고서

ü 산육형질 육종가 보고서

ü 번식형질 육종가 보고서

v 통합분석

ü 산육형질 육종가 보고서

ü 번식형질 육종가 보고서

ü 혈연연결(CR) 분석

v 활용보고서

ü 교배조합보고서

ü 후대 육종가 보고서
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3. 육종가 보고서 조회
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 ※ GSP 통합 유전능력 평가 요약

 GSP 통합분석은 정확한 기록에서 출발

▶ 농장간 통합분석을 위해서는 참여종돈장의 GGP농장의 혈통자료가 연결될 수 

있도록 노력필요 

▶ 순종 생산을 위한 교배웅돈은 동일 웅돈 유지
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제 8 절 유전체 정보를 적용하기 위한 산업용 모델 개발

1. 전장 유전체 분석 (Genome-wide Association Study: GWAS)을 통

한 돼지 요크셔종의 산육형질 및 번식형질에 관련된 양적형질좌위

탐색

가. 연구 수행 내용

❍ 돼지 요크셔 품종에 대하여 산육형질(일당증체량, 90kg 도달일령, 등지방두께 및 정육율)

및 번식형질 (총산자수, 생존산자수, 발정재귀일 및 이유두수) 에 관련된 유의한 마커 및

유전자를 발굴하기 위하여 전장 유전체 관련성 분석 (GWAS)을 수행하였다.

(1) 유전체 자료의 생성

❍ 본 연구과제 수행을 위하여 총 2,681두에 대하여 Illumina PorcineSNP60 version 2

(Illumina, Inc., San Diego, CA) SNP 패널을 이용하여 유전체 자료를 생성하였으며,

SNP 패널로 부터 61,565 SNP 마커 정보를 생성하였다. 최종적으로 분석에 이용된 SNP

마커의 수는 맵 정보가 없는 SNP 마커, 성염색체 상에 존재하는 SNP 마커 및 call rate

가 0.95 이하인 SNP 마커를 제외하고 47,697개의 마커를 이용하였다. 그리고, 유전체 자

료 중에서 중복하여서 지노타이핑이 되어진 개체 60두 중에서 상대적으로 call rate가 낮

은 30두를 제외하였으며, 친자 감별 테스트를 통하여 유전체 정보와 혈통 정보가 일치하

지 않는 개체 244두를 최종적인 분석에서 제외하였다. 또한, 개체 식별번호가 확인 되지

않는 개체를 제외하였으며, 최종적으로 1,833두의 유전체 정보 자료를 이용하여 분석하였

다. SNP 마커 자료중에서는 0.27% 정도의 결측치가 존재하였으며, 이는 FImpute 프로그

램 (Sargolzaei et al., 2014)을 이용하여 결측치를 추정하여 최종적인 유전체 자료를 생성

하고 분석에 이용될 수 있는 축군을 구축하였다.

(2) 표현형 자료 생성

❍ 유전 모수 및 분산 성분 추정과 모든 개체들에 대한 육종가 및 정확도를 추정하기 위하

여 다형질 개체 모형을 이용하였으며, 이는 ASREML 4.1 소프트웨어 (Gilmour et al.,

2015)를 이용하여 추정하였다. 추정된 육종가와 정확도를 이용하여 부모의 효과가 제외

된 DEBV (Deregressed Estimated Breeding Value)를 전장 유전체 관련성 분석에 반응

변수로 사용하기 위하여 재추정하였다. 또한, 새롭게 추정된 반응변수 (DEBV)는 개체마

다 각기 다른 정확도를 가지고 있기 때문에, 이러한 이질적 분산 (heterogeneous



- 157 -

variance)을 설명하기 위하여 가중치 (weighting factor)를 아래와 같은 공식 (Garrick et

al., 2009)을 가지고 최종 모형 식에 적용하였다.

 
     


 

   

여기서, 
는 반응 변수 (DEBV)의 정확도, 는 각 형질 별로 추정된 유전력, 는

SNP 마커 정보로 설명되어 질 수 없는 유전적 분산의 비율이며, 0.4 수준으로 가정

(Saatchi et al., 2012).

❍ 최종적으로 반응 변수를 DEBV로 변환한 후에 정확도가 0.01 이하인 개체들을 제거한

후 유전체 및 표현형 (DEBV) 자료가 확보된 참조 축군 1,596두 이용하여 GWAS 분석

을 수행하였다.

(3) GWAS 분석을 위한 통계 모형 (Bayesian method)

❍ 산육형질 및 번식형질들에 대한 유의한 SNP 마커 및 영역을 탐색하기 위하여 GenSel4R

(Garrick and Fernando, 2013) 프로그램을 이용하였으며, 아래의 통계 모형을 이용하여

BayesB (=0.99) 방법으로 추정하였다. BayesB 방법은 각각의 SNP 마커마다 틀린 분산

을 갖게 되며, 값의 설정에 따라서 SNP 마커의 효과를 ‘0’으로 가정하는 mixture model

을 이용한다.

    
 



 

여기서, 는 반응 변수 (Deregressed EBV), 는 전체 집단 평균, 는 SNP 마커의 수,

는 i번째 개체의 j번째 마커의 allele state (0,1,2), 는 SNP 마커의 효과, 는 SNP 마

커가 모델 상에서 존재 유무 (0 or 1)를 나타낸다.

❍ SNP 마커의 효과 및 분산 (깁스 샘플링을 이용하여 얻어진 모수 및 효과의 사후 분포)

을 추정하기 위하여 총 110,000번의 마르코프체인-몬테카를로 (Markov chain Monte

Carlo: MCMC) iteration 중에 초기 10,000번의 iteration은 burn-in 구간으로 제외하였으

며, SNP 마커 효과 및 분5번째 iteration만을 추출하여 사후 평균으로 SNP 마커 효과 및

분산을 추정하였다. 이는 마르코프체인 상에서 자기 상관 (Auto-correlation)이 발생하기

때문에 이로 인한 편의 발생을 사전에 방지하기 위하여 위와 같은 방법으로 추정하였다.

(4) 유의적인 효과를 가진 SNP 마커 및 영역 탐색
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❍ GWAS 분석을 통하여 유의적인 1-Mb 영역을 탐색하기 위해서 SNP 마커로 설명될 수

있는 전체 유전 분산 중에서 1.0% 이상 상가적 유전 분산 설명력을 가진 영역을 유의적

인 효과를 지닌 영역으로 기준점 (threshold)을 설정 하였으며, Bayes Factor (BF) 통계

량은 각 형질에 유의적인 효과를 지닌 SNP 마커를 선별하기 위하여 추정 및 이용하였

다.

나. 연구 수행 결과

❍ [표 3-76, 77]에서는 총 8개의 산육형질 및 번식형질에 관련된 유의적으로 연관을 가진

영역 및 SNP 마커에 대한 결과를 제시하였으며, Manhattan 플롯은 [그림 3-64∼71]에 8

개의 형질에 대하여 나타내었다.

(1) 산육형질에 연관된 유의적인 영역 및 SNP 마커 탐색

❍ 본 연구 결과에 따르면, 염색체 17번의 17Mb 영역에서 상가적 유전 분산이 각각 1.88%

와 2.22%로 일당증체량과 90kg 도달일령의 형질에서 가장 유의한 영역으로 추정되었다.

염색체 17번의 17Mb 영역 내에서도 17.55Mb에 위치하고 있는 SNP 마커

(INRA0052808)는 Bayes factor가 각각 일당증체량과 90kg도달일령에 대하여 298.75와

764.87 수준으로 아주 높은 유의성을 가지고 있는 것으로 추정되었다. 염색체 17번의

17Mb 영역에는 성장 형질에 연관성을 가진 BMP2 유전자가 위치해 있는 것으로 밝혀져

있으며, 본 연구 수행 결과와 기존의 문헌 (Fan et al., 2011)과 일치되는 결과를 나타내

었다. 이 외에도 염색체 5번 93Mb영역에서도 일당증체량 및 90Kg 도달일령에 유의적인

효과를 가진 SNP 마커를 밝혀내었다[표 1-88과 그림 3-57, 3-58 참고].

❍ 본 연구과제 수행을 통하여 등지방두께 및 정육율에 관련하여 염색체 2, 4, 5, 6, 7, 8,

14, 15 및 16번에서 총 12개의 유의적인 영역과 15개의 QTL이 탐색되었다. 가장 유의성

이 높은 영역은 염색체 2번의 162Mb 영역에서 두 개의 QTL(ASGA0084103,

ASGA0085784)이 탐색되었으며, 각각 등지방두께 및 정육율에 대하여 3,51%와 5.87%의

높은 상가적 유전 분산 설명력이 추정되었다. 또한 염색체 2번의 시작되는 지점에서 두

개의 QTL (ASGA0097367, ASGA0098481)이 탐색되었으며, 각각 등지방두께 및 정육율

에 대하여 2.68%와 4.48%의 상가적 유전 분산 설명력이 추정되었다 ([표 3-76]와 [그림

3-59, 3-60] 참고). 이 중에서 ASGA0097367 SNP 마커는 1268.40의 Bayes factor가 추정

되어 가장 유의성이 높은 SNP 마커로 추정되었다. 이전의 연구 결과 (Van Laere et al.,

2003)를 살펴보면, 염색체 2번의 시작되는 영역에는 IGF2 유전자가 존재하고 있으며, 이

유전자는 근육의 발달 및 등지방두께 많은 연관성이 존재하는 것으로 알려져 있어, 본
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연구 결과와 일치함을 보여주었다. 이 외에도 염색체 2번의 76Mb 영역 또한 두 개의 성

장 형질에 모두 높은 상가적 유전 분산이 추정되어 연관성이 있는 것으로 밝혀졌으며,

염색체 5번의 65Mb 영역에 존재하는 ALGA0114229 SNP 마커 등지방두께 형질에 연관

되어 높은 Bayes factor (304.09)가 추정되어 잠재적인 QTL 후보임을 밝혀내었다[표

3-76과 그림 3-59, 3-60 참고].

(2) 번식형질에 연관된 유의적인 영역 및 SNP 마커 탐색

❍ 번식형질에 관련하여 상대적으로 아주 적은 유의적인 영역과 QTL이 탐색되었으며, 염

색체 1, 12 및 16번에 존재하는 5개의 유의적인 영역과 총 6개의 유의적인 QTL이 탐색

되었다[표 3-77]과 [그림 3-61, 3-62] 참고). 이러한 결과는 상대적으로 유전체 분석에 이

용될 수 있는 데이터의 수가 산육형질에 비하여 적었으며, 번식 형질들에 대한 표현형

자료의 정확성 문제 및 상대적으로 작은 유전력을 가지고 있기 때문인 것으로 사료된다

[표 3-75].

(3) 결론

❍ 본 연구 결과로부터 산육형질에 연관된 유의적인 영역 및 QTL들을 탐색하였으며, 기존

의 연구 결과와 일치 하는 QTL뿐만이 아니라 노블한 영역에서도 연관성이 높은 QTL들

이 밝혀진 만큼 그러한 영역들에 대한 타겟 시퀀싱을 통하여 더욱 유의성이 높은 QTL

들을 찾아내는 차후 연구가 수반되어야 할 것으로 사료된다. 또한, 성장 형질에 높은 유

의성을 보인 두 영역에서는 QTL들이 한 개만 존재하지 않는 것으로 추정되었다. 이는

유의적인 영역 내에서 정확한 QTL (real QTL)이 아직 밝혀지지 않은 상태로 정확한

QTL과 LD가 높은 SNP 마커들의 유의성이 높게 추정된 것으로 사료되어, 이러한 영역

역시 시퀀싱을 통한 정확한 QTL을 탐색할 필요성이 있다. 번식 형질에 대해서는 현재

상용화되어 있는 SNP 패널 (Illumina PorcineSNP60) 안에 번식형질에 관련된 정확한

QTL들이 많이 포함되어 있지 않는 것으로 사료되며, 번식형질에 관련된 다른 QTL들에

대한 유전체 정보 역시 확보가 시급한 것으로 사료된다. 이와 같이 각각의 경제 형질들

에 관련된 QTL들의 유전체 정보가 많이 담긴 SNP 패널 확보를 통하여 더욱 정확한 유

전체 육종가를 추정할 수 있을 것으로 기대할 수 있다.
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[표 3-75] 요크셔종의 산육형질과 번식 형질에 대한 분산 성분 및 유전력 추정

Trait1 Additive genetic variance Phenotypic variance Heritability

BFAT 2.93 6.99 0.36

ADG 0.12 0.35 0.42

DAYS 0.44 1.26 0.35

PCL 3.48 8.33 0.42

LTTNB 0.76 7.20 0.11

LTNBA 0.73 7.07 0.10

WEI 0.15 1.86 0.08

NPW 0.04 1.57 0.03
1BFAT = backfat thickness; ADG = average daily gain; DAYS = days to 90Kg body weight; PCL =

lean percent; LTTNB = lifetime total number of born; LTNBA = lifetime number of born alive; WEI

= weaning to estrus interval; NPW = number of piglets weaned
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[표 3-76] 산육형질에 연관된 주요 유전자의 영역 및 주요 SNP 마커
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[표 3-77] 번식형질에 연관된 주요 유전자의 영역 및 주요 SNP 마커
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[그림 3-57] 요크셔종의 일당증체량 형질에 연관성이 있는 영역에 대한 맨하탄 플롯 

[그림 3-58] 요크셔종의 90kg 도달일령 형질에 연관성이 있는 영역에 대한 맨하탄 플롯
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[그림 3-59] 요크셔종의 등지방두께 형질에 연관성이 있는 영역에 대한 맨하탄 플롯

[그림 3-60] 요크셔종의 정육율 형질에 연관성이 있는 영역에 대한 맨하탄 플롯 



- 165 -

[그림 3-61] 요크셔종의 총산자수 형질에 연관성이 있는 영역에 대한 맨하탄 플롯

[그림 3-62] 요크셔종의 생존산자수 형질에 연관성이 있는 영역에 대한 맨하탄 플롯



- 166 -

[그림 3-63] 요크셔종의 발정재귀일 형질에 연관성이 있는 영역에 대한 맨하탄 플롯

[그림 3-64] 요크셔종의 이유두수 형질에 연관성이 있는 영역에 대한 맨하탄 플롯
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2. 요크셔종의 산육형질과 번식형질에 대한 유전체 선발 (Genomic

Selection) 모형

가. 연구 수행 내용

❍ 돼지 요크셔종에 대하여 산육형질(일당증체량, 90kg 도달일령, 등지방두께 및 정육율)

및 번식 형질 (총산자수, 생존산자수, 발정재귀일 및 이유두수)에 유전체 선발 모형을 적

용하여 유전체 정확도 (Accuracy of Molecular Breeding Value)를 추정하였으며, 향후

양돈 개량을 위하여 유전체 선발 모형의 적용을 검토하였다.

(1) 유전체 자료의 생성

❍ GWAS 분석을 위하여 이용되었던 유전체 자료와 동일한 샘플을 유전체 선발 모형 적용

을 위하여 이용하였다. 총 2,681두에 대하여 Illumina Porcine60 V2 SNP 패널을 이용하

여 유전체 자료가 생성되었다. Quality control 과정을 거친 후 최종적으로 이용된 유전

체 샘플은 총 1,833두였으며, GWAS 분석과 마찬가지로 FImpute 프로그램 (Sargolzaei

et al., 2014)을 이용하여 유전체 자료의 결측치를 추정하여 유전체 선발 모형을 적용하였

다.

(2) 표현형 자료 생성

❍ 유전 모수 및 분산 성분 추정과 모든 개체들에 대한 육종가 및 정확도를 추정하기 위하

여 ASREML 4.1 소프트웨어 (Gilmour et al., 2015)를 이용하여 다형질 개체 모형을 적

용하였으며, 2018년도 37주차까지의 요크셔종 검정 기록을 이용하여 추정하였다. GWAS

분석에서 이용된 바와 같이 반응변수를 위하여 추정된 육종가와 정확도를 이용하여 부모

의 육종가 효과를 제외시킨 DEBV (Deregreesed Estimated Breeding Value)를 재추정하

였으며, 각 개체별 가중치 (weighting factor: ) 계산 역시 Garrick 등 (2009)이 제안한

모형 식을 적용하여 계산하였다. 최종적으로 반응 변수를 DEBV로 변환한 후에 정확도

가 0.01 이하인 개체들을 제거한 후 유전체 및 표현형 (DEBV) 자료가 확보된 참조 축군

1,792두가 유전체 선발 모형에 이용되었다.

(3) Genomic Prediction을 위한 통계 모형 (Bayesian methods)

❍ 유전체 선발을 위한 통계 모형은 일반적으로 사용되어 지고 있는 혼합 선형 모형

(Mixed Linear Model)을 이용하였다. SNP 마커 효과들을 추정하기 위해서 앞서 GWAS
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분석을 위해서 이용되었던 BayesB 방법뿐만 아니라, BayesC 방법 (Kizilkaya et al.,

2010)을 이용하여 분석 비교하였다. 이용되는 모형은 두 방법에 동일하게 아래와 같은

혼합 선형 모형을 적용하였다.

    
  



 

여기서, 는 반응 변수 (Deregressed EBV), 는 전체 집단 평균, 는 SNP 마커의 수,

는 i번째 개체의 j번째 마커의 allele state (0,1,2), 는 SNP 마커의 효과, 는 SNP 마

커가 모델 상에서 존재 유무 (0 or 1)를 나타낸다.

❍ SNP 마커의 효과 및 분산 (깁스 샘플링을 이용하여 얻어진 모수 및 효과의 사후 분포)

을 추정하기 위하여 총 110,000번의 마르코프체인-몬테카를로 (Markov chain Monte

Carlo: MCMC) iteration 중에 초기 10,000번의 iteration은 burn-in 구간으로 제외하였으

며, SNP 마커 효과 및 분5번째 iteration만을 추출하여 사후 평균으로 SNP 마커 효과 및

분산을 추정하였다. 이는 마르코프체인 상에서 자기 상관 (Auto-correlation)이 발생하기

때문에 이로 인한 편의 발생을 사전에 방지하기 위하여 위와 같은 방법으로 추정하였다.

❍ BayesC 방법 역시 BayesB 방법과 같이 값의 설정에 따라서 SNP 마커의 효과를 ‘0’으

로 가정하는 mixture model을 이용한다. 그리고, SNP 마커 효과는 정규 분포

(Normal-distribution)를 따르게 되며, SNP 마커들은 등분산 (common variance)을 갖는

다는 가정으로 샘플링이 되어진다 (Haiber et al., 2011). 반면에, BayesB 방법은 SNP 마

커 효과들에 대하여 사전 분포로 t 분포 (t-distribution)를 사용하며, 각각의 SNP 마커마

다 다른 분산을 갖는다는 사전 가정으로부터 샘플링이 되어진다. 위 모든 프로시져들은

GenSel4R 프로그램을 이용하여 수행되었다 (Garrick and Fernando, 2013).

(4) 5-fold 교차 검증(Cross-Validation)을 이용한 유전체 정확도(Accuracy of

MBVs) 추정

- 교차 검증 : 본 연구에서는 유전체 정확도를 추정하기 위해서, 5-fold 교차 검증 방법

을 이용하였으며, 교차 검증을 위하여 K-Means 클러스터링 방법을 이용하였다.

K-Means 클러스터링을 통해서 참조 집단 (reference population)은 training과

validation 집단으로 나눠지게되며, 이때 두 집단 (training과 validation)의 혈연적인

관계는 최대한으로 적게 나타날 수 있도록 조성된다. K-Means 클러스터링 방법은 참

조 집단 1,792두에 연관되어 있는 9,461두의 혈통 자료를 가지고 혈연 행렬

(Numerical Relationship Matrix: NRM)를 추정한 후에 이를 다시 Distance Matrix로

변환하여 각 그룹간의 혈연관계를 최대한으로 적게 나타날 수 있도록 적용하였다. 그
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룹 내 (within group)의 amax와 aij 통계량이 그룹 간 (between group) amax와 aij 통계

량보다 상대적으로 멀리 떨어져 있음을 확인할 수 있다. 이는 K-Means 클러스터링의

목적에 맞게 참조 집단이 training과 validation 집단으로 그룹핑이 되었음을 알 수 있

다.

- 유전체 정확도 추정 : 본 연구에서는 유전체 정확도 추정을 위하여 K-Means 클러스

터링을 통하여 군집화된 validation 그룹으로부터 추정된 유전체 육종가 (Molecular

Breeding Value)와 DEBV를 이변량 개체 모형 (bivariate animal model)을 적용하여

유전적 상관을 추정하였다. 유전적 상관 추정을 위해서 ASREML version 4.1 프로그

램 (Gilmour et al., 2015)을 이용하였다. 이변량 개체 모형을 위해서 유전체 육종가와

DEBV가 종속 변수로 이용되었다. 종속 변수중의 하나인 유전체 육종가 (MBV)를 위

한 모형식은 회귀를 위한 고정효과, 랜덤 상가적 유전 효과와 DEBV의 표현형 분산을

0.0001%로 고정시킨 오차 분산을 포함하였으며, DEBV를 위한 모형식으로는 동일한

고정 효과와 랜덤 상가적 유전 효과를 포함하고, 에러의 분산치에 가중치

(   
)를 더하여 포함하였다. 여기서 이용된 가중치 역시 앞에서 설명되었던

바와 같이 개체들마다 DEBV의 이질적인 정확도를 설명하기 위함이다. 또한, 상가적

유전 분산과 오차 분산은 앞에서 DEBV를 추정할 때와 마찬가지로 각각 0.4와 0.6으

로 가정하고 추정하였다.

- 통합 유전체 육종가 (Genomic-Enhanced EBVs)를 위한 추정: “Correlated traits”

방법을 이용하여 추정된 유전체 정확도를 기반으로 BLUP 방법에 의하여 추정된

EBV와 SNP 마커 효과들의 합으로 추정된 MBV간의 혼합 (blending)과정을 통하여

통합 유전체 육종가를 추정하게 된다. "Correlated traits" 혼합 방법은 Kachman

(2008)에 의하여 제시되었으며, MacNeil et al. (2010)등이 처음으로 실제 현장에 적용

하였다. 각 개체별 통합 유전체 육종가 (GE-EBVs)는 아래의 공식에 의하여 계산되어

진다.
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여기서, 
는 번째 개체의 정확도이며, 

는 유전체 정확도 (accuracy of MBVs)이며,

 는 번째 개체의 유전체 육종가이며,  는 전통적인 BLUP 방법으로 추정된 번

째 개체의 육종가이다.

나. 연구 수행 결과

(1) 유전모수 추정 및 교차 검증을 위한 클러스터링

❍ [표 3-78]에는 산육형질과 번식형질들에 대한 추정된 유전 및 표현형 분산과 유전력을

나타내었다. 추정된 유전 모수를 살펴보면, 산육형질들은 중도의 유전력으로 추정되었으

나, 번식형질들의 경우는 저도의 유전력으로 추정되었다. 5-fold 교차 검증을 위하여 클

러스터링 되어진 그룹들에 대한 그룹별 개체 수, 근교계수 및 혈연 통계량 (amax와 aij)

은 [표 3-79]에 나타내었다.

(나) 유전체 정확도 (Accuracy of MBV)

❍ [표 3-80]에서는 산육형질과 번식형질들에 대하여 Baysian 방법 (BayesB와 BayesC)을

이용하여 추정된 유전체 정확도를 나타내었다. 제시된 바와 같이 BayesB와 BayesC 방

법간의 정확도 차이는 나타나지 않았으며, 차후 지속적으로 파이프라인을 이용하여 정기

적인 유전체 선발 모형을 적용하기에는 BayesC 방법을 이용하여 SNP 마커의 효과를 추

정하는 것이 적합할 것으로 사료된다. BayesB 방법의 경우에는 사전 정보 즉 유전 및

잔차 분산에 BayesC 방법보다 민감하기 때문에 지속적으로 로버스트 (robust)한 유전체

선발 모형의 적용을 위하여 BayesC 방법을 이용하는 것이 적합할 것으로 사료된다. 각

형질별로 유전체 정확도를 비교해보면, 산육형질은 상대적은 높은 유전력이 추정되었으

며 GWAS 결과에 나타난바와 같이 상가적 유전 분산 높은 유의적인 QTL 및 영역들이

밝혀진 바와 같이 30%정도의 수준으로 유전체 정확도가 추정되었다. 이는 차후에 기존

의 BLUP으로부터 추정된 EBV와 SNP 마커 효과들의 합으로 이루어진 유전체 육종가

(MBVs)가 통합되었을 때, 더욱 높은 신뢰성을 가진 통합 유전체 육종가 (GE-EBVs)가

추정될 수 있을 것으로 기대할 수 있다. 반면에, 번식 형질의 경우는 상대적으로 저도의

유전력으로 추정되었으며, GWAS 분석결과에도 제시된 바와 같이 유의성이 높은 QTL

및 영역이 탐색되어지지 못한 만큼 유전체 육종가 역시 낮은 정확도로 추정 되었다. 물

론 이는 번식 형질의 경우 유전적 구조 (genetic architecture)가 틀리기 때문인 것으로

판단할 수 도 있으나, 낮은 정확도로 추정된 주된 요인은 번식 형질의 경우 환경적인 요

인 (즉, 사양 관리 등)에 많은 영향을 받기 때문인 것으로 사료된다.
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(다) 통합 유전체 육종가 (Genomic-Enhanced EBVs)

❍ [그림 3-65]에서는 연구 수행 내용에서 제시되었던 통합 공식에 의하여 추정된 통합 유

전체 육종가 뿐만 아니라, 기존의 BLUP에 의해서 추정되었던 EBV 와 SNP 마커 효과

들의 합으로 이루어진 유전체 육종가를 일당증체량 형질 기준으로 상위 20두에 대한 예

시로 나타내었다. 제시된 바와 같이 기존의 EBV의 정확도보다 통합 유전체 육종가의 정

확도의 경우 상승된 효과를 나타내었다. 유전체 정확도 (일당증체량의 경우 0.32)에 의해

서 통합 유전체 육종가가 기존의 EBV보다 더욱 신뢰성을 가진 육종가로 추정되었음을

알 수 있게 되었다. 현재 제시된 [그림 3-65]에 나타난 개체들은 상위 20두만 제시된 것

이며, 기존의 EBV의 정확도가 상당히 높았던 개체들이기 때문에 통합 유전체 육종가의

정확도 상승폭이 적게 나타났지만, 기존의 EBV의 정확도가 낮았던 개체들의 정확도 상

승폭은 더욱 높게 추정되었다.

다. 결론

❍ 본 연구 결과로부터 산육형질과 번식형질들에 대한 유전체 육종가의 정확도를 추정하였

으며, 한국의 양돈산업에 유전체 선발 모형의 적용 시 발생하는 이점들에 대하여 살펴

볼 수 있었다. 산육형질의 경우는 점차 유전체 선발 모형의 적용으로 인하여 더욱 신뢰

성이 높은 통합 유전체 육종가를 추정할 수 있는 가능성을 보았지만, 번식형질의 경우에

는 아직 개선해 나가야할 문제점들이 제시되었다. 특히 발정재귀일과 이유두수 형질들에

대하여 추정된 유전력으로 보아 정확한 유전 능력을 알아볼 수 있는 사양관리의 개선 방

안 및 정확한 번식형질에 대한 기록이 필요할 것으로 사료된다. 유전체 정확도의 상승으

로 인하여 통합 유전 육종가의 신뢰성을 더욱 높일 수 있다는 것을 알 수 있듯이, 차후

지속적인 유전체 자료를 가진 참조 축군의 증가와 진정한 QTL등의 탐색 및 더욱 발전

된 통계적인 방법 등으로 인하여 유전체 정확도의 상승을 위한 연구가 지속적으로 수행

되어야할 것으로 사료된다.
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[표 3-78] 산육형질과 번식형질에 대하여 추정된 유전 모수

Trait1 Additive genetic variance Phenotypic variance Heritability

BFAT 2.88 6.88 0.35

ADG 0.12 0.35 0.42

DAYS 0.42 1.23 0.34

PCL 3.36 7.94 0.42

TNB 0.83 7.45 0.11

WEI 0.14 1.85 0.07

NPW 0.06 1.57 0.04
1BFAT = backfat thickness; ADG = average daily gain; DAYS = days to 90kg body weight; PCL =

lean percent; TNB = total number of born; WEI = weaning to estrus interval; NPW = number of

piglets weaned

[표 3-79] 클러스터링되어진 집단내 및 집단간 혈연관계

Clusters No. of animals inBreC1 amax_within
2 amax_between

3 aij_within
4 aij_between

5

1 287 0.039 0.529 0.450 0.151 0.072

2 431 0.043 0.547 0.433 0.146 0.074

3 416 0.024 0.500 0.433 0.077 0.063

4 409 0.043 0.521 0.434 0.127 0.071

5 249 0.048 0.551 0.175 0.132 0.001

Avg. 0.039 0.530 0.385 0.127 0.056
1inBreC = the average of inbreeding coefficients within cluster 1.
2amax_within = the average of amax (the maximum of relationships [aij] for each animal) values within

cluster 1.
3amax_between = the average of amax values between the clustered (training and validation) groups.
4aij_within = the average of aij (realtionships) values within cluster 1.
5aij_between = the average of aij values betwwen clustered groups.
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[표 3-80] Illumina 60K 패널을 이용하여 추정된 유전체 육종가에 대한 정확도

Trait1 BayesB (π=0.99) BayesC (π=0.99)
rg S.E. rg S.E.

BFAT 0.279 0.036 0.288 0.036

ADG 0.292 0.034 0.316 0.034

DAYS 0.286 0.034 0.309 0.034

PCL 0.276 0.037 0.277 0.036

TNB 0.210 0.027 0.213 0.027

NPW 0.174 0.027 0.186 0.027

WEI 0.070 0.026 0.065 0.026
1Trait: BFAT= backfat thickness; ADG = average daily gain; DAYS = days to 90Kg; PCL = Lean

Percent; TNB= total number born; NPW = the number of piglets weaned; WEI = weaning to estrus

interval

[그림 3-65] 요크셔종의 일당증체량 형질에 대하여 상위 20위안의 개체들에 대한 육종가,

유정체 육종가 및 통합 육종가에 대한 비교
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3. 유전체 선발 모형 위한 파이프라인 개발 (GSPipeline.v1.1)

가. 프로그램 개발 배경

❍ 한국의 양돈산업에서도 외국과 마찬가지로 점점 많은 양의 유전체 데이터가 주기적으로

축적이 되어가고 있으며, 많은 양의 유전체 데이터를 가공하고 다양하고 진보적인 통계

적인 방법을 이용하여 유전체 선발 모형을 적용하는 단계에 있는 실정이다. 위 작업을

루틴하게 수행하기 위해서는 파이프라인이라는 통합 패키지 개발이 필요하기 때문에 본

연구를 수행하게 되었음.

나. 프로그램 개발 내용

❍ 본 프로그램 (GSPipeline.v1.1)은 총 여섯 개의 단계로 이루어져 있으며, 각 단계별로 따

로 수행을 할 수 있을 뿐만 아니라, 하나의 파라미터 파일 (control file)과 함께 하나의

명령어로 유전체 데이터의 가공부터 유전체 정확도 및 유전체 선발의 최종 목적인

GE-EBVs를 추정할 수 있게 구현되었음.

❍ GSPipeline.v1.1 프로그램은 리눅스 기반으로 작성되었으며, 수십 개의 Fortran 프로그램

과 BASH scripts로 구성되어 있음.

❍ GSPipeline.v1.1 파이프라인의 절차 (Steps)

- 1-Step) SNPipeline.v1.1 : 여러 개의 finalReport 파일들을 각 SNP 패널별로 통합하는

작업, 중복하여 지노타이핑 되어진 개체 제거 (Call Rate 기준), 친자 감별

(Parentage-Test)를 통하여 오류 개체 제거 (오류 개체 제거 기준 : 0.75%, 1.5% 등의

옵션 가능) 및 결과를 이용하여 Pedigree 상의 오류 개체 수정. 최종적으로 각 SNP

panel별로 합쳐진 지노타입과 맵 파일을 생성.

- 2-Step) Impute-Pipeline.v1.1 : FImpute 프로그램을 이용하여 missing 되어진

genotype을 imputation (대치) 하는 작업. All-missing SNP 마커 등은 제거하고 최종

적으로 결측치가 없는 genotype과 MAP 파일 생성.

- 3-Step) ResponseVars-Pipeline.v1.1 : GE-EPDs를 생성하기 위해서는 유전체 정확도

(Accuracy of Molecular Breeding Values) 라는 모수를 추정해야하기 때문에, 유전체

정확도를 추정하기 위해서 교차 검증 (Cross-Validation)을 이 단계에서 수행. 파라미
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터 파일로부터 옵션으로 Random과 K-Means 두 가지 클러스터링 방법을 선택할 수

있으며, 참조 축군을 몇 개의 그룹으로 나눌 것 인지도 옵션으로 정할 수 있음 (주로

3, 5, 10). 유전체 선발 모형을 위하여 반응변수 (response variable)를 생성하는 단계

로서, 본 파이프라인의 기본 포맷은 ASReml 프로그램을 이용하여 생성된 EBV파일을

기준으로 작업을 수행하게 되며, ASReml 프로그램을 이용하여 추정된 EBV와 정확도

를 기반으로 DeregreesedEPD (DEPDexcPA) 값을 추정하고 생성된 값은 Genomic

Prediction 단계에서 반응 변수 값으로 사용하게 된다. 또한 Genomic Prediction 모형

에서 각 개체별로 가중치를 사용할 수 있도록 r-inverse값도 추정하게 된다 (기존의

연구 수행 내용 참고).

- 4-Step) Evaluation-Pipeline.v1.1 : 본 단계에서는 GenSel4R 프로그램을 이용하여 모든

SNP 마커의 효과와 세 번째 단계에서 설정된 N-Fold Cross-Validation에 따라서

Genomic-Evaluation을 수행. 처음에 입력받은 파라미터 파일로부터 Bayesian 타입

(BayesA, BayesB, BayesC, BayesCPi)과 파이값을 입력받아 수행.

- 5-Step) Blending-Pipeline.v1.1 : 본 단계에서는 validation test를 통하여 추정된 유전

체 정확도를 기반으로 유전체 선발의 최종 목적인 GE-EBVs를 추정하고 기존의 전통

적인 방법으로 추정된 EBVs 값과 비교된 최종 파일 생성 및 각 형질별 유전체 육종

가 추정 결과 파일을 생성.

- 6-Step) iBLUPipeline.v1.1 : 본 단계에서는 지노타이핑이 되어 있지 않은 개체들에대해

서는 최종 GE-EBVs가 생성되지 않기 때문에 편의 발생하는 부분을 보완하기 위해서

지노타이핑이 되어 있지 않은 개체들에 대한 whole genotype imputation을 REML

package (i.e., ASREML)를 이용하여 추정하여 기존의 4-step에서 추정된 SNP 마커

효과들을 기반으로 MBV를 추정하고 blending 공식에 의하여 GE-EBVs를 추정하는

단계이다. 오류를 최대한으로 줄이기 위하여 기존의 유전체 데이터를 가진 개체들과는

다른 weighting factor를 주고 추정한다.

다. 결과

❍ 연구 수행 내용에서 설명되었던 파이프라인의 구동을 위한 파라미터 파일을 Figure 1에

나타내었으며, 실제 1,979두의 요크셔 유전체 데이터 (IlluminaPorcine60K v2 SNP Panel

기준)를 가지고 5-fold cross-validation (K-Means) 방법과 BayesC (π=0.99) 방법을 이

용하여 유전체 정확도를 추정하고 최종적인 GE-EBVs를 추정하는데 걸린 시간

(Computing Time)을 아래의 Table 1에 나타내었다.
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라. 결론 및 향후 계획

❍ 현재 돼지의 경우 다양한 SNP 패널을 이용하여 지노타이핑을 하지 않았기 때문에 많은

디버깅 작업을 하지 못한 실정이나, 차후에는 저밀도, 고밀도 또는 여러 회사의 SNP 패

널 (Neogen GeneSeek, Affymetrix)등이 추가되는 상황을 고려한 또 다른 버전

(GSPipeline_multiPanel.v1.0)의 프로그램 개발이 필요할 것으로 사료된다. 즉, 다양한 패

널을 통해서 진정한 QTL을 유전체 선발 모형에 포함시킴으로서 유전체 정확도를 상승

시키는 방안을 모색할 수 있다. 실제로 Neogen GensSeek Profiler Porcine80K

(GGP80K) SNP 패널에는 Illumina Porcine60Kv2 SNP 패널과는 달리 MC4R유전자 내의

진정한 QTL도 포함되어 유전체 정확도가 상승되는 효과를 나타내었다. 또한 유전체 정

확도를 높일 수 있는 방안으로 SNP 기반의 유전체 선발이 아닌 하플로타입 기반의 유전

체 선발 모형을 적용할 수 있는 GSPipeline_byHaplotypes.v1.0 프로그램 개발도 필요할

것으로 사료된다. 이는 SNP 마커의 경우는 bi-allelic 형태로 존재하게되어 multi-allelic

상으로 존재하는 QTL와의 연관 불평형 (Linkage- Disequilibrium: LD)을 캡처할 수 없

게 된다. 그러나 하플로타입을 이용하여 유전체 선발 모형을 적용할 경우 multi-allelic

상으로 존재하는 QTL와의 LD를 더욱 잘 캡처할 수 있게 되며, 이로 인하여 유전체 정

확도를 더욱 상승 시킬 수 있다.

[그림 3-66] GSPipeline.v1.1을 구동하기 위한 파라미터 파일
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[표 3-81] K-Means 5-fold 교차검증을 이용할 경우 GSPipeline.v.1.1 파이프라인을 통하여 

유전체 선발 결과를 얻어내는데 걸리는 시간

Steps Computing time

1 (SNPipeline) 5min 17sec

2 (Impute-Pipeline) 3min 55sec

3 (ResponseVars-Pipeline) 13min 29sec

4 (Evaluation-Pipeline) 3hrs 24min 34sec

5 (Blending-Pipeline) 7min 13sec

6 (iBLUPipeline) 45min 30sec

Total 4hrs 39min 38sec

    

4. 새로운 번식형질에 대한 유전체 선발 (Genomic Selection) 모형 적용

에 관한 연구

가. 연구 수행 내용

❍ 양돈 개량을 위하여 기존의 번식형질 뿐만 아니라, 새로운 형질에 대한 개량이 추구되

어야할 필요가 있다. 생시체중의 경우는 총산자수에 부의 상관을 가진 형질로서 총 산자

수와 같이 적절한 수준을 가지고 개량이 이루어져야 할 주요 형질이다. 최근 외국에서는

새로운 형질로서 생시 체중의 기준을 1kg으로 설정하고 생존산자수를 계산하는 새로운

형질 (proportion of piglets born alive below 1kg birth weight: UWP)에 대한 연구가

이루어지고 있다. 즉, 위와 같은 형질을 통하여 생존산자수와 생시체중에 대하여 적절한

개량 방향을 제시해 줄 수 있을 것으로 사료된다. 또한 유두수는 모돈의 포유능력을 나

타내는 번식형질로서 포유 육성율 향상을 위하여 필수적으로 개량이 이루어져야하는 번

식형질이다. 그리하여 본 연구에서는 기존의 개량 형질 대상이 아닌 생시 체중과 유두수

에 관련하여 유전 모수 추정, GWAS 분석 및 유전체 선발 모형을 적용하여 유전체 정확

도를 추정하여 새로운 형질들에 대한 개량에 대한 가능성을 보고자 수행하였다.

(1) 표현형 및 유전체 자료의 생성

❍ 본 연구과제 수행을 위해서 기존의 GWAS 분석 및 유전체 선발 모형 적용을 위하여
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이용되었던 돼지 요크셔종에 대한 유전체 자료를 동일하게 이용하였다. 또한 유전체 자

료에 대한 가공 역시 동일하게 이루어졌다. 유전 모수 및 분산 성분 추정과 개체 모형

(Animal Model)을 이용한 개체들에 대한 육종가 및 정확도는 ASREML 4.1 소프트웨어

(Gilmour et al., 2015)를 이용하여 추정하였다. 각 형질 (생시 체중과 유두수)별로 모수를

추정하기 위하여 이용된 샘플 사이즈 및 결과를 [표 3-82]에 제시하였다.

(2) GWAS 분석 및 유전체 선발 모형

❍ GWAS 분석 및 유전체 선발 모형을 위한 모델 식은 이미 앞에 설명하였던 부분과 동

일한 절차에 따라 수행하였으며, GWAS 분석을 통하여 유의적인 영역 및 SNP 마커를

탐색하기 위하여 앞에서 설정하였던 기준과 동일하게 적용하였다 (1-Mb 윈도우 영역은

1.0% 이상의 상가적 유전 분산 & 유의적인 SNP 마커를 선별하기 위해서는 Bayes

factor 통계량을 가지고 분석). 및 유전체 선발 모형의 적용은 모두 BayesB 방법을 이용

하여 분석하였다.

나. 연구 수행 결과

❍ [표 3-82]에서는 생시체중과 유두수 번식형질에 대하여 유의적인 1-Mb 영역에 대한

상가적 유전 분산과 각 SNP 마커에 대한 Bayes factor 결과를 나타내었으며, 1-Mb 윈

도우 영역에 대한 상가적 유전 분산 값의 Manhattan 플롯은 [그림 3-67∼68]에 두 개의

번식형질 (생시체중과 유두수)에 대하여 나타내었다.

(1) 생시체중에 연관된 유의적인 1-Mb 윈도우 영역 및 SNP 마커 탐색

❍ 생시체중에 대한 GWAS 결과를 살펴보면 상대적으로 적은 샘플만이 유전체 자료와 매

칭되었기 때문에, GWAS 분석을 수행하는데 충분한 참조 축군을 이용할 수 없었던 이유

등으로 인하여, 1-Mb 윈도우 영역의 상가적 유전 분산이 1.0% 넘는 영역을 탐색할 수

없었다. 그리하여 유의적인 SNP 마커를 탐색하기 위한 기준인 Bayes factor가 10.0 이상

수준 (above 10.0 are described as “suggestive evidences”)의 SNP 마커 와 1-Mb 영역

에 대하여 SNP 마커 효과 및 이 영역에 포함되어 있은 유전자 등을 [표 3-88]에 나타내

었다. 본 연구 수행 결과를 살펴보면, SSC 15번의 1-2Mb 영역에서 가장 높은 상가적 유

전 분산이 추정되었으며, 유의적인 SNP 마커들이 발굴이 되었다. 한 개 이상의 SNP 마

커가 동일한 유전자와 연관이 있는 것으로 보아 생시체중 관련 주요 QTL 및 유전자가

존재할 것으로 사료된다. 또한 더욱 정밀한 시퀀싱을 통하여 진정한 QTL을 탐색하게 된

다면 생시체중에 연관성이 높은 진정한 QTL 및 유전자를 발굴할 것으로 기대할 수 있

다. 이외에도 SSC 5, 10 및 1번에서도 유의적인 SNP 마커들이 발굴되었다. 생시 체중에
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대한 표현형 자료 및 유전체 자료가 더욱 확보가 된다면 더욱 연관성 높은 후보 유전자

들을 발굴 할 수 있을 것으로 기대할 수 있다.

(2) 유두수에 연관된 유의적인 1-Mb 윈도우 영역 및 SNP 마커 탐색

❍ 유두수 형질의 경우는 다른 형질과는 달리 태어났을 때 바로 표현형으로 나타나는 형질

로서 상대적으로 다른 형질들에 비하여 환경적인 영향을 아주 덜 받는 형질이지만, 유전

적 구조 (genetic architecture)적인 측면을 살펴보면 소수의 효과들을 가진 수많은 QTL

들이 존재 (QTLdb: 120개 이상의 QTL) 하기 때문에 체계적인 유전적인 개량이 필요한

형질이다. 본 연구 수행 결과를 살펴보면 ([표 3-83]과 [그림 3-68]) SSC 7번의

103-105Mb 영역에서 아주 높은 상가적 유전 분산값이 추정이 되었으며, 이에 관련하여

4개의 유의적인 SNP 마커들이 발굴이 되었다. [표 3-84]에 탐색된 영역 (103Mb ~

105Mb on SSC7)에 위치한 유전자 (NPC2)들이 제시되었지만, 기존의 논문을 살펴보면

본 영역에 Vertnin (VRTN) 유전자가 존재하며, 유두수 및 척추뼈의 수에 연관성이 높은

것으로 알려져 있다. 이외에도 SSC 10번과 14번에도 유의성 높은 SNP 마커들이 발굴이

되었다.

(3) 유전체 정확도 (Accuracy of MBV)

❍ [표 3-83]에서는 두 번식형질에 대하여 BayesB 방법을 이용하여 추정된 유전체 정확도

를 나타내었다. 생시체중과 유두수에 대한 유전체 정확도는 각각 0.17 ± 0.045와 0.32 ±

0.035로 추정되었다. 생시체중의 경우는 다른 번식형질 (총산자수, 발정재귀일 및 이유두

수)들에 비하여 유전체 정확도가 작게 추정되었으며, 유두수의 경우는 더욱 높은 수준으

로 추정되었다. 이와 같은 결과는 앞에서 설명한 바와 같이 생시체중의 경우는 유전체

자료와 표현형 자료간의 매칭되는 샘플 사이즈가 상대적으로 다른 형질에 비하여 적었으

며, 더욱 상승된 유전체 정확도를 확보하기 위해서는 더욱 많은 유전체 자료를 확보하는

것이 시급할 것으로 사료된다.

다. 결론

❍ 본 연구 단계는 현재 다양한 형질들에 대한 연구를 수행중이며, 새로운 개량 형질을 탐

색하기 위한 시험 단계 (testing stage)이며, 차후 여러 형질들을 대상으로 연구를 지속적

으로 수행해야할 것으로 사료된다.
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[표 3-82] 생시체중 및 총유두수 형질에 대하여 추정된 유전 모수

Trait1 N
Additive genetic 

variance
Phenotypic 

variance
Heritability

BWT 15,558 0.987 4.309 0.23

TTN 78,003 0.371 0.899 0.41

1BWT = birth weight; TTN = total teat number

[표 3-83] 생시체중 및 총유두수 형질에 대하여 추정된 유전체 육종가의 정확도

Trait1 No. of 
animals

BayesB (π=0.99)

rg S.E.

BWT 823 0.17 0.045

TTN 1,631 0.32 0.035

1BWT = birth weight; TTN = total teat number
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[표 3-84] 생시체중 및 유두수 형질에 연관된 주요 유전자의 영역 및 주요 SNP 마커
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[그림 3-67] 요크셔종의 생시체중 형질에 연관성이 있는 영역에 대한 맨하탄 플롯

[그림 3-68] 요크셔종의 총유두수 형질에 연관성이 있는 영역에 대한 맨하탄 플롯
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제 9 절 PRRS 저항성 돼지 개발을 위한 선행 연구

1. 국내 PRRS 비발생 종돈장 사육돈의 PRRS 저항성인자 탐색조사

❍ 후보 양돈장 7개 농장 모두 PRRSV 항원/항체음성으로 확인되어 저항성 유전자 (GBP1)

보유 현황을 조사.

❍ PRRSV 음성 양돈장 사육돈의 PRRS 저항성인자(GBP1) 보유 여부 확인

2. PRRS 저항성 돼지 개발을 위한 후보 유전자

3. PRRS 저항성 후보 유전자에 따른 선행연구 결과(전북대 연구 결과)

4. PRRS 저항성유전자형 TaqMan probe 방식의 Genotyping

가. TaqMan SNP Genotyping

(1) TaqMan SNP assay
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❍ 하나의 TaqMan SNP Genotyping Assay 에는 다형성이 있는 염기서열 부위를 증폭하기

위해서 VIC과 FAM dye를 각각 붙인 한 쌍의 primer와 두 allele을 구별하기 위하여 각

각의 SNP에 특이적으로 반응하는 두 개의 Probe 로 구성되어 있음.

(2) 5’Nuclease Assay

❍ [그림 3-69]은 TaqMan MGB assay를 이용한 Genotyping의 원리를 설명하는 것임.

[그림 3-69] TaqMan SNP Genotyping 원리

❍ TaqMan MGB probe가 특이적인 위치에 결합하여 온전한 상태에서는 5’말단의 reporter

와 3’말단의 quencher가 매우 가까운 거리에 있으므로 quencher에 의하여 reporter dye

의 형광을 억제하여 형광이 발산되지 않게 됨.

❍ 5’exonuclease 효소 기능을 갖는 DNA polymerase는 template DNA를 따라 확장되다가

이미 template에 붙어 있는 probe를 만나게 되면 5’말단에서 3’말단 방향으로 가수분해를

하게 됨. 이 가수분해에 의해서 5’말단에 붙어 있던 reporter가 분리되면 3’ 말단에 있는

quencher로부터 자유롭게 되어 reporter dye의 형광이 발산됨.

❍ 즉, PCR이 진행되면 증폭하고자 하는 부위의 상보적인 염기서열 부위에 붙어 있던

probe가 DNA polymerase의 5’ exonuclease activity에 의하여 5’말단부터 가수분해가 시

작되어 quencher에 의해서 억제되었던 reporter dye가 분리되면서 reporter dye의 형광이

증폭하게 됨.

❍ PCR 중에 reporter dye의 형광이 증폭되는 것은 reporter dye가 붙어 있는 probe에 해당

하는 SNP allele이 존재한다는 것을 의미함.
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(3) TaqMan SNP 결과 해석

❍ Reaction plate로부터 sample의 genotype을 해석하는 것은 각각의 실험 반응에서 나온

reporter dye의 형광값을 측정하여 allele discrimination plot에 표시됨.

❍ VIC dye만 증가하면 allele 1 homozygosity, FAM dye만 증가하면 allele 2

homozygosity 그리고 VIC 과 FAM dye 모두 증가하면 allele 1 과 allele 2

heterozygosity로 결과를 해석함.

나. 저항성유전자형 genotyping을 위한 특이 primer/probe

[표 3-85] WUR, GBP1E2, GBP5, CD163 유전자의 다형성 분석을 위한 primer와 probe.

Assay

Name

Forward Primer

Sequence

Reverse Primer

Sequence

Reporter 1

Sequence

Reporter 2

Sequence

WUR
AGACCTAGAATCTCC

ACAGAATTTCCA

AAATTCCAGAGAGTC

CCACCTAGT

CTGGGTGATAAAT

AAAT

TGGGTGATGAAT

AAAT

GBP1E2
CCGTCTCCTCCCTTGC

A

TTCTCAATGAGGCAC

TGTGGTT

TGTGCACCTTTGA

GGCC

TGCACCCCTGAGG

CC

GBP5
AGGGAGAAGGATGGG

TACTTTCATT

CAGCCTCTGCTTGCA

AACG

TGCCTCTGAGCTA

GAAGA

TGCCTCTGAGATA

GAAGA

CD163
CCTCTGTCTCCTGGT

ATTCCAAAG

ACAACTTTGAGTAGT

CACATTCACCAA

ACTGCTGCTGAAT

TT

ACTGCTGTTGAAT

TT

다. 반응조건

❍ Applied Biosystems™의 TaqMan SNP Genotyping Assay를 위한 HT7900 장비 이용

(1) 반응물 조성

❍ PCR mixture를 만든 뒤 PCR을 진행함. 본 실험의 경우 384-well을 사용하여 HT7900로

PCR하였음.

Reagent Mix Final CONC. Company

2X SsoAdvancedTM Uiversal Probe Supermix 1 X Bio-Rad

40X Primer / Probe 1 X Applied Biosystems

gDNA template 20 ng

Total volume 20 μL
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(2) 반응조건

Step Temp Time Cycles

Polymerase activation 95 ℃ 3 min 1

Denaturation 95 ℃ 15 sec
40

Annealing / Extension 64 ℃ 1 min

Cool down and storage 4 ℃ Hold 1

라. Q-PCR 결과

(1): Allele 1 homozygosity (VIC) (2): Allele 2 homozygosity (FAM)

(3): Allele 1+Allele 2 heterozygosity (VIC+FAM)
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[표 3-86] A종돈장의 AI센터 보유 종모돈 분석 결과-1 

샘플

번호
개체번호 품종 혈통번호

Genotyping 결과
WUR GBP1E2 GBP5 CD163

1 YAE8519 Y 21704017864 AA AA GG CT
2 DAE8745 D 21704017664 AG AG GT CT
3 DAF0264 D 21708032025 AA AA GG CC
4 DAE9147 D 21705007174 AA AA GG CT
5 LAF1036 L 21709021062 AA GG GT CC
6 YAF0864 Y 21709021140 AA AA GG CT
7 YAE9067 Y 21705007387 AA AA GG TT
8 DAF0518 D 21708032083 AG AG GT CC
9 YAE9885 Y 21707023130 AA AA GG CT
10 DAF2032 D 21711016973 AG AG GT CT
11 DAF1561 D 21710025772 AG AG GT CT
12 DAE9775 D 21707022797 GG GG TT CC
13 YAF1111 Y 21709021306 AG AG GT TT
14 DAF1258 D 21709021021 GG GG TT CT
15 DAF1372 D 21710025608 AA AA GG TT
16 YAF1962 Y 21711017240 AG AG GT CC
17 LAE9602 L 21706019931 AG AG GT CC
18 LK16006 L 21607004990 AA AA GG CC
19 DAE9463 D 21706020249 AG AG GT CT
20 DAE8749 D 21704017668 AA AA GG CT
21 DAF0367 D 21708032042 AA AA GG CC
22 DAE8006 D 21703019022 AA AA GG CT
23 DAF2010 D 21711016966 GG GG TT CC
24 YJA5156 Y 21704018061 AA AA GG CC
25 DAF0986 D 21709020977 AG AG GT CC
26 DAE9516 D 21706020266 AA AA GG CC
27 DAF1055 D 21709020984 AG AG GT CC
28 DAF1562 D 21710025773 AG AG GT CT
29 DAF0425 D 21708032064 AA AA GG CT
30 DAF1583 D 21710025794 AG AG GT TT
31 DAE9791 D 21707022804 AG AG GT CC
32 DAE7478 D 21702035662 AA AA GG CC
33 DAE8084 D 21703019061 AA AA GG CC
34 YJA3220 Y 21607024602 AA AA GG CT
35 LAD5714 L 21504013269 AA AA GG CT
36 LAF0190 L 21707022983 AG AG GT CT
37 LAF3094 L 21803022477 AA AA GG CC
38 LAF1183 L 21709021084 AA AA GG CC
39 DAE5279 D 21609018154 AG AG GT CC
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[표 3-86] A종돈장의 AI센터 보유 종모돈 분석 결과-2 

샘플

번호
개체번호 품종 혈통번호

Genotyping 결과
WUR GBP1E2 GBP5 CD163

40 LAE9601 L 21706019930 AG AG GT CT
41 DAF2141 D 21711016983 AA AA GG CT
42 LAE2849 L 21605015704 AG AG GT CT
43 DAE6041 D 21611020713 AG AG GT CT
44 LK16009 L 21608008314 AA AA GG CC
45 YK16004 Y 21608008508 AA AA GG CC
46 YJA4827 Y 21702036463 AG AG GT CT
47 YAE7355 Y 21702035927 AA AA GG TT
48 DAE7626 D 21702035721 AA AA GG CT
49 LJA3208 L 21607024574 AA AG GG CT
50 LAE5402 L 21609018211 AG AG GT CT
51 YAE3321 Y 21605015841 AA AA GG TT
52 LAD5436 L 21503020798 AA AG GG TT
53 LAE2421 L 21604023767 AA AA GG CT
54 LJA5114 L 21703019388 AA AG GG CT
55 LJA5099 L 21703019381 AA AG GG CC
56 LAD7011 L 21506040356 AG AG GT CT
57 LAE5597 L 21610020915 AA AG GG TT
58 LJA3796 L 21610021233 AA AG GG CC
59 YAF2319 Y 21712030528 AA AA GG CT
60 LAD8133 L 21508017480 AG AG GT CT
61 DAF0875 D 21709020948 AA AA GG CC
62 LAF2790 L 21801035550 AA AA GG CC
63 DAE9354 D 21706020968 AG AG GT CC
64 LK16008 L 21608008528 AA AA GG CC
65 LAE9902 L 21707022945 AA AG GG TT
66 LAE5122 L 21609017910 AA AA GG CC
67 LAD9845 L 21511016092 AA AG GG CT
68 DAE6727 D 21612013914 AA AA GG CC
69 DAE6725 D 21612013912 AA AA GG CT
70 LJA4336 L 21612015366 AA AA GG CC
71 YAE7996 Y 21703019208 AA AA GG CT
72 DAE7571 D 21702035696 AG AG GT CT
73 YAF2448 Y 21712030615 AA AA GG TT
74 LJA4803 L 21702036262 AA AA GG CC
75 YAF2220 Y 21712030463 AA AA GG CT
76 YAF2168 Y 21711017375 AA AA GG CC
77 DAF2669 D 21801035427 AG AG GT TT
78 YAF2293 Y 21712030509 AA AA GG TT
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[표 3-86] A종돈장의 AI센터 보유 종모돈 분석 결과-3 

샘플

번호
개체번호 품종 혈통번호

Genotyping 결과
WUR GBP1E2 GBP5 CD163

79 DAF2904 D 21801035481 AA AA GG CC
80 YAF3052 Y 21803009047 AA AA GG CT
81 DAF2429 D 21712030394 AA AA GG TT
82 DAF2603 D 21801035411 AG AG GT CT
83 YAF0970 Y 21709021204 AA AA GG TT
84 YAF1988 Y 21711017250 AA AA GG TT
85 DAF1638 D 21710025831 AA AA GG CC
86 YAF0130 Y 21707023293 AA AA GG CT
87 YAF2775 Y 21801035744 AA AA GG CT
88 YAE8357 Y 21704017775 AG AG GT TT
89 DAE8888 D 21705007112 AA AA GG CC
90 LAD1284 L 21407027101 AA AA GG CC
91 DAF2208 D 21712030326 AA AA GG CT
92 LAF2694 L 21801035540 AA AA GG CT
93 YAF0654 Y 21708032476 AA AA GG TT
94 DAF0835 D 21709020938 AA AA GG CC
95 YAF1100 Y 21709021295 AA AA GG CT
96 YAF2130 Y 21711017366 AA AA GG TT
97 LJA3848 L 21610021266 AA AG GG CC
98 DAF2695 D 21801035433 AG AG GT CC
99 YAF2255 Y 21712030477 AG AG GT CT
100 YAE8469 Y 21704017841 AA AA GG TT
101 DAF0250 D 21708032018 AA AA GG CC
102 DAF1637 D 21710025830 AG AG GT CC
103 YAF1454 Y 21710025685 AG AG GT TT
104 YAF2067 Y 21711017307 AA AA GG CC
105 DAF2033 D 21711016974 AA AA GG CT
106 DAF2034 D 21711016975 AG AG GT CT
107 DAF2695 D 21801035433 AG AG GT TT
108 LAF2534 L 21712030428 AA AA GG CT
109 DAF2474 D 21712030403 AA AA GG CC
110 YAF2750 Y 21801035719 AA AA GG CC
111 DAE6458 D 21612013827 AA AA GG CC
112 YK16001 Y 21607004525 AA AA GG CT
113 YAE5557 Y 21610021031 GG GG TT TT
114 YAF2738 Y 21801035712 AA AA GG CC
115 LAD9086 L 21509019045 AA AG GG CT
116 LAF0448 L 21708032159 AA AA GG TT
117 LJA4075 L 21611020521 AA AG GG CC
118 YAD8732 Y 21509018579 AG AG GT CT
119 LJA4782 L 21702036252 AG AG GT CC
120 DAE8075 D 21703019052 AA AA GT TT
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[표 3-87] B종돈장의 AI센터 보유 종모돈 분석 결과-1

샘플

번호
개체번호 품종 혈통번호

Genotyping 결과
WUR GBP1E2 GBP5 CD163

1 1023 (1023) D 21706031298 GG GG TT CT
2 1043 (1043) D 21706031299 AG AG GT CT
3 1118 (1118) D 21706031301 AA AA GG CT
4 1159 (1159) D 21706031302 AA AA GG CC
5 1469 (1469) D 21602023319 AA AA GG CT
6 1593 (1593) D 21602020583 AG AG GT CC
7 1953 (1953) D 21603014580 AA AA GG CC
8 204 (204) D 21512014251 AA AA GG CC
9 2051 (2051) D 21603014911 AG AG GT TT
10 2077 (2077) D 21603014601 AA AA GG CC
11 2203 (2203) D 21403015886 GG GG TT CT
12 2209 (2209) D 21403015897 AA AA GG TT
13 2211 (2211) D 21403015899 AA AA GG TT
14 2256 (2256) D 21603014862 AG AG GT TT
15 2321-2(2321) D 21408005926 AA AA GG CT
16 2351 (2351) D 21409024245 AA AA GG CT
17 2415 (2415) D 21409024214 AA AA GG CT
18 2475 (2475) D 21410009861 AG AG GT TT
19 2502 (2502) D 21410009807 AA AA GG CT
20 2509 (2509) D 21305045555 AA AA GG CC
21 2510 (2510) D 21410009851 AA AA GG CT
22 2518 (2518) D 21410009828 AA AA GG CC
23 253 (253) D 21512014286 AA AA GG CT
24 2541 (2541) D 21410009904 AG AG GT CC
25 2612 (2612) D 21501021506 AG AG GT CT
26 2664 (2664) D 21710034090 AA AA GT TT
27 2670 (2670) D 21710034091 AA AA GG CT
28 2674 (2674) D 21502009710 AA AA GG TT
29 2675 (2675) D 21502009711 AA AA GG CT
30 2712 (2712) D 21710034092 AA AA GG CC
31 2775 (2775) D 21710034093 AA AA GG CC
32 2787 (2787) D 21411005980 AA AA GG CC
33 2814 (2814) D 21710034094 AA AA GG TT
34 2817 (2817) D 21710034095 AA AA GG TT
35 2818 (2818) D 21710034096 AA AA GG TT
36 2829 (2829) D 21710034097 AA AA GG TT
37 2838 (2838) D 21710034098 AA AA GT CT
38 2935 (2935) D 21508004277 AA AA GG CC
39 295 (295) D 21512014045 AA AA GG CT
40 2983 (2983) D 21509003575 AG AG GT CT
41 3017 (3017) D 21509003534 AA AA GG CT
42 3026 (3026) D 21710034099 AA AA GG TT
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 [표 3-87] B종돈장의 AI센터 보유 종모돈 분석 결과-2

샘플

번호
개체번호 품종 혈통번호

Genotyping 결과
WUR GBP1E2 GBP5 CD163

43 3053 (3053) D 21510012857 GG GG TT CT
44 3102 (3102) D 21511025520 AG AG GT CC
45 3120 (3120) D 21511025475 AG AG GT CT
46 3160 (3160) D 21511025486 AA AA GG CT
47 3168 (3168) D 21511025510 AA AA GG CC
48 3208 (3208) D 21512020330 AA AA GG CT
49 3251 (3251) D 21512020315 AA AA GG CC
50 3347 (3347) D 21710034100 AA AA GG TT
51 3364 (3364) D 21710034101 AA AA GG CT
52 3366 (3366) D 21710034102 AA AA GG TT
53 3386 (3386) D 21710034103 AA AA GG TT
54 3408 (3408) D 21710034104 AA AA GG TT
55 3419 (3419) D 21710034105 AA AA GT CT
56 3428-2(3428-2) D 21710034106 AA AA GG CT
57 3429-2(3429-2) D 21710034107 AA AA GG CT
58 3449 (3449) D 21710034108 AA AA GG TT
59 3457 (3457) D 21710034109 AA AA GG CT
60 3467 (3467) D 21710034110 AA AA GG TT
61 3472 (3472) D 21710034111 AA AA GG CT
62 3511 (3511) D 21710034112 AA AA GG CT
63 3531 (3531) D 21710034113 AG AG GT TT
64 3535 (3535) D 21710034114 AA AA GG CT
65 3537 (3537) D 21710034115 AA AA GG CT
66 355 (355) D 21512014096 AA AA GG CC
67 3556 (3556) D 21710034116 AA AA GG CT
68 3677 (3677) D 21710034117 AG AG GT CC
69 3746 (3746) D 21710034118 AA AA GG CT
70 3754 (3754) D 21606021650 AA AA GG CC
72 3789 (3789) D 21710034120 AG AG TT CT
73 3855 (3855) D 21606021725 AA AA GG CC
74 3913 (3913) D 21606021699 AG AG GT CC
75 3952 (3952) D 21607024380 AG AG GT CC
76 3954 (3954) D 21607024382 AA AA GG CC
77 3982 (3982) D 21604038232 AA AA GG CT
78 3994 (3994) D 21604038198 AA AA GG CT
79 4004 (4004) D 21605018423 AA AA GG CT
80 4014 (4014) D 21605018392 AA AA GG CT
81 403 (403) D 21512014155 AG AG GT CC
82 4049 (4049) D 21605018414 AG AG GT CT
83 4056 (4056) D 21610011506 AG AG GT CT
84 406 (406) D 21512014158 AA AA GG CC
85 4075 (4075) D 21610011476 AG AG GT CC
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[표 3-87] B종돈장의 AI센터 보유 종모돈 분석 결과-3

샘플

번호
개체번호 품종 혈통번호

Genotyping 결과
WUR GBP1E2 GBP5 CD163

86 4225 (4225) D 21609018901 GG GG TT CT
87 4243 (4243) D 21609018872 AA AA GG CT
88 4257 (4257) D 21609018855 AA AA GG CT
89 4262 (4262) D 21609018907 AG AG GT CC
90 4305 (4305) D 21609018939 AA AA GG CC
91 4306 (4306) D 21609018940 AA AA GG CC
92 4307 (4307) D 21609018941 AA AA GG TT
93 4308 (4308) D 21609018942 AA AA GG TT
94 431 (431) D 21512014216 AA AA GG CC
95 4322-2(4322-2) D 21611037002 GG GG TT CC
96 4341 (4341) D 21611036967 AG AG GT CC
97 5389 (5389) D 21503020878 AA AA GG CC
98 550 (550) D 21512014163 AA AA GG CC
99 5546 (5546) D 21503021142 AA AA GG TT
100 5768 (5768) D 21504013197 AG AG GT CC
101 588 (588) D 21512014026 AG AG GT CC
102 592 (592) D 21512014030 AG AG GT CC
103 5939 (5939) D 21504013348 AG AG GT CC
104 6566 (6566) D 21505010942 AA AA GG CC
105 712 (712) D 21706031284 AG AG GT CT
106 7418 (7418) D 21507023159 AG AG GT CC
107 7563 (7563) D 21507023153 AG AG GT TT
108 7706 (7706) D 21507023238 AA AA GT CT
109 7708 (7708) D 21507023240 GG GG TT CC
110 776 (776) D 21706031285 AG AG GT CT
111 790 (790) D 21706031286 AA AA GG CT
112 7945 (7945) D 21508022002 AA AA GG CC
113 7946 (7946) D 21508022003 AA AA GG CC
114 817 (817) D 21706031288 AA AA GG CT
115 818 (818) D 21706031289 AA AA GG CT
116 821 (821) D 21706031290 AA AA GG CT
117 828 (828) D 21706031291 AA AA GG TT
118 896 (896) D 21706031292 AA AA GG CT
119 903 (903) D 21706031293 AA AA GG TT
120 926 (926) D 21706031295 AA AA GG TT
121 928 (928) D 21706031296 AA AA GG CT
122 9357 (9357) D 21704037093 AA AA GG CT
123 9387 (9387) D 21704037094 AA AA GG CT
124 9441 (9441) D 21704037095 AG AG GT TT
125 9470 (9470) D 21704037096 AA AA GG CC
126 9531 (9531) D 21704037099 AA AA GG CT
127 9608 (9608) D 21704037100 AA AA GG CT
128 9626 (9626) D 21704037101 GG GG TT CT
129 9687 (9687) D 21704037102 AA AA GG CT
130 993 (993) D 21706031297 AG AG GT TT
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제 10 절 참여종돈장 유전체정보 분석 결과

1. 유전체 정보를 활용한 친자감별

❍ 부, 모 및 자식에 대한 유전체 정보 활용 (ISAG 기준의 Parentage SNP 이용 혹은 모든

SNP을 이용하여 친자 감별)

[그림 3-70] 유전체정보를 활용한 친자감별

❍ CASE 1 (13두의 자식중에서 4두 오류 – 에러율:31%)

❍ 유전체 자료를 이용하여 아비 개체 추적 (에러 개체 4두)
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❍ 유전체 자료를 이용하여 아비 개체 추적 (에러 개체 4두)

❍ CASE 2 (76의 자식 중에서 3두 친자 오류)

2. 두록종 대한 유전체선발(genomic selection) 모형

❍ Genotype data(1,026 Duroc pigs)

- 520 individuals : genotyped with the Illumina PorcineSNP60 version2 (61,565 SNPs)

- 506 individuals : genotypes with the GeneSeek-Neogen PorcineSNP80 (68,528

SNPs)

❍ Data Editing

- QC : removed SNPs with poor call rate (<0.90), sex-chromosomes and unmapped

SNPs, removed genotypes with poor call rate (0.90)

- After QC : 507 animals (45,840 SNP markers for Illumina PorcineSNP60 version2),

472 animals (55,866 SNP markers for Neogen-GeneSeek PorcineSNP80)

❍ Imputation

- FImputeV3 software was used for impuation SNPs between the two chip-panels,

both from Illumina to GeneSeek and vice versa (generate 979 genotypes animals

with both genotyping platforms)
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[그림 3-71] Imputation accuracy computed using the proportion of correctly imputed

genotypes by minor allele frequency. Imputation accuracy computed(A) from

Illumina60K to GeneSeek80K and (B) from GeneSeek80K to Illumina60K

❍ Response Variables

- DEBVexcPA (Deregressed EBV excluding PA) and DEBVincPA

❍ K-means Clustering

- K-means cross-validation using 10 folds was used to partition animals

❍ Estimation of SNP effects

- Two mixture model (BayesB and BayesC) with π set to 0.99 was used to

estimate SNP effects using GenSel4R software.

❍ The Accuracy of MBV (Molecular Breeding Value)

- A bivariate animal model was employed that included MBV of genotyped animals

estimated using genotypes from animals not in the animal's fold and weighted

deregressed EPD to estimate genetic correlations using ASReml v4.1 software

❍ 산육 및 번식형질에 대한 분산성분과 유전모수 추정

- BFAT : 보정 등지방두께

- DAYS : 90kg 도달일령

- LMA : 등심단면적

- PCL : 정육률
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[표 3-88]  Variance component and heritability estimated for growth and 

production-related traits in Duroc pigs.
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❍ GWAS results with Illumina ProcineSNP60 version2

[표 3-89] Informative 1Mb genome windows and significant SNP’s based on Bayes Factor within windows associated with growth 

and production traits in Korean Duroc pigs from the GWAS using marker on Illumina PorcineSNP60 genotyping platform
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❍ GWAS results with Neogen-GeneSeek Pocine80K

[표 3-90] Informative 1Mb genome windows and significant SNP’s based on Bayes Factor within windows associated with growth 

and production traits in Korean Duroc pigs from the GWAS using marker on Gene-Illumina PorcineSNP60 genotyping platform
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[그림 3-72] Manhattan plot identifying window regions associated with growth and

production traits in Duroc pigs using SNP markers on Illumina Porcine60K
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[그림 3-73] Manhattan plot identifying window regions associated with growth and

production traits in Duroc pigs using SNP markers on GeneSeek-Neogen

Porcine80K
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❍ The accuracy of genomic prediction (18% ~ 33%)

[표 3-91] Accuracy of genomic prediction between molecular breeding values and 

their corresponding response variables and according to Bayesian methods and SNP 

genotyping platforms(Illumina PorcineSNP60 and GeneSeek-Neogen ProcineSNP80) in 

Duroc pigs across growth and production related traits

❍ CNPS 참여 종돈장 (농협, 가야, 제주)의 표현형 자료와 유전체 자료 3,185두의 모두 자

료를 이용하여 분석한결과 (BFAT: 35%, ADG: 44%, 90DAYS: 44%, PCL: 36%)

[그림 3-74] The accuracies of genomic prediction according to Bayesian approach

and various response variables on production tratis in Yorkshire pigs
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❍ Duroc 종에 대한 유전체 선발 모형 적용

- 선행 연구에서 제시한 바와 같이 아직 참조 축군 (약 1,000두)이 충분하지 않은 이유

에서 요크셔종에 비해서 아직 높은 유전체 정확도를 추정하기 힘든 실정.

- 두 개의 genotyping 패널 (Illumina va. GeneSeek)에서 나온 결과와 같이 패널에 따

라서 (including real QTL genotypes) 유전체 정확도 차이를 보임. - 다양한 패널 확

보 중요

❍ 문제점 (참조 집단 구축)

- 두록과 랜드레이스의 경우 상당히 적은 규모로 축군이 운영되고 있으므로, 웅돈 및

모돈만으로는 충분한 참조 집단을 구성하기 힘든 실정.

❍ 향후 계획

- 두록과 랜드레이스의 경우에는 검정돈에 대한 유전체 자료를 확보하여 유전체 선발을

적용할 수 있는 참조축군을 빠르게 구축할 필요성이 있다.

3. 요크셔종의 대한 유전체선발(genomic selection) 모형

가. 연구수행내용

❍ 돼지 요크셔종에 대하여 성장 (생시체중, 일당증체량 및 90kg도달일령), 생산 (등지방두

께 및 정육율) 및 번식 형질 (총산자수, 생존산자수)에 유전체 선발 모형을 적용하여 유

전체 정확도 (Accuracy of Molecular Breeding Value)를 추정하였으며, 향후 양돈 개량

을 위하여 유전체 선발 모형의 적용을 검토하였다.
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(1) 유전체 자료의 생성

❍ 본 연구과제 수행을 위하여 총 4,777두 ([표 3-96] 참조)에 대하여 Illumina

PorcineSNP60 version2 (Illumina, Inc., San Diego, CA) SNP 패널을 이용하여 유전체

자료를 생성하였으며, SNP 패널로 부터 61,565 SNP 마커 정보를 생성하였다. 최종적으

로 분석에 이용된 SNP 마커의 수는 맵 정보가 없는 SNP 마커, 성염색체 상에 존재하는

SNP 마커 및 call rate가 0.95 이하인 SNP 마커를 제외하고 46,103개의 SNP 마커를 이

용하였다. 그리고 유전체 자료 중에서 중복하여서 지노타이핑된 개체 60두 중에서 상대

적으로 call rate가 낮은 30두를 제외하였으며, 친자 감별 테스트를 통하여 유전체 정보와

혈통 정보가 일치하지 않는 개체 244두를 최종적인 분석에서 제외하였다. 또한, 개체 식

별번호가 확인 되지 않는 개체를 제외하였으며, 최종적으로 2,856두의 유전체 정보 자료

를 이용하여 분석하였다. SNP 마커 자료 중에서는 0.27% 정도의 결측치가 존재하였으

며, 이는 FImputeV3 프로그램 (Sargolzaei et al., 2014)을 이용하여 결측치를 추정하여

최종적인 유전체 자료를 생성하고 분석에 이용될 수 있는 축군을 구축하였다.

(2) 표현형 자료 생성

❍ 유전 모수 및 분산 성분 추정과 모든 개체들에 대한 육종가 및 정확도를 추정하기 위하

여 다형질 개체 모형을 이용하였으며, 이는 ASREML 4.1 소프트웨어 (Gilmour et al.,

2015)를 이용하여 추정하였다. 추정된 육종가와 정확도를 이용하여 부모의 효과가 제외

된 DEBVexcPA (Deregressed Estimated Breeding Value), 다시 부모의 효과를 합친

DEBVincPA 및 EBVs (Estimated Breeding values)를 유전체 선발의 반응 변수로 사용

하기 위하여 재추정하였다. 또한, 새롭게 추정된 반응변수들은 개체마다 각기 다른 정확

도를 가지고 있기 때문에, 이러한 이질적 분산 (heterogeneous variance)을 설명하기 위

하여 가중치 (weighting factor)를 아래와 같은 공식 (Garrick et al., 2009)을 가지고 최

종 모형 식에 적용하였다.

 
     

  
 

   

여기서, 
는 반응 변수 (DEBV)의 정확도, 는 각 형질 별로 추정된 유전력, 는

SNP 마커 정보로 설명되어 질 수 없는 유전적 분산의 비율이며, 0.4 수준으로 가정

(Saatchi et al., 2012). 최종적으로 반응 변수를 DEBV로 변환한 후에 정확도가 0.01 이하

인 개체들을 제거한 후 유전체 및 표현형 (DEBV) 자료가 확보된 참조 축군 2,811두를 이

용하여 유전체 선발 모형 분석을 수행하였다.



- 204 -

(3) Genomic Prediction을 위한 통계 모형 (Bayesian methods)

❍ 유전체 선발을 위한 통계 모형은 일반적으로 사용되어 지고 있는 혼합 선형 모형

(Mixed Linear Model)을 이용하였다. SNP 마커 효과들을 추정하기 위해서 BayesA,

BayesB 및 BayesC 방법 (Kizilkaya et al., 2010)을 이용하고 다양한 π값을 적용하여 비

교 분석 비교하였다. 이용되는 모형은 두 방법에 동일하게 아래와 같은 혼합 선형 모형

을 적용하였다.

    
  



  

여기서, 는 반응 변수 (Deregressed EBV), 는 전체 집단 평균, 는 SNP 마커의

수, 는 i번째 개체의 j번째 마커의 allele state (0,1,2), 는 SNP 마커의 효과, 는 SNP

마커가 모델 상에서 존재 유무 (0 or 1)를 나타낸다.

❍ SNP 마커의 효과 및 분산 (깁스 샘플링을 이용하여 얻어진 모수 및 효과의 사후 분포)

을 추정하기 위하여 총 110,000번의 마르코프체인-몬테카를로 (Markov chain Monte

Carlo: MCMC) iteration 중에 초기 10,000번의 iteration은 burn-in 구간으로 제외하였으

며, SNP 마커 효과 및 분5번째 iteration만을 추출하여 사후 평균으로 SNP 마커 효과 및

분산을 추정하였다. 이는 마르코프체인 상에서 자기 상관 (Auto-correlation)이 발생하기

때문에 이로 인한 편의 발생을 사전에 방지하기 위하여 위와 같은 방법으로 추정하였다.

❍ BayesC 방법 역시 BayesB 방법과 같이 값의 설정에 따라서 SNP 마커의 효과를 ‘0’으

로 가정하는 mixture model을 이용한다. 그리고, SNP 마커 효과는 정규 분포

(Normal-distribution)를 따르게 되며, SNP 마커들은 등분산 (common variance)을 갖는

다는 가정으로 샘플링이 되어진다 (Haiber et al., 2011). 반면에, BayesB 방법은 SNP 마

커 효과들에 대하여 사전 분포로 t 분포 (t-distribution)를 사용하며, 각각의 SNP 마커마

다 다른 분산을 갖는다는 사전 가정으로부터 샘플링이 되어진다. 위 모든 프로시져들은

GenSel4R 프로그램을 이용하여 수행되었다 (Garrick and Fernando, 2013).

(4) 5-fold 교차 검증 (Cross-Validation)을 이용한 유전체 정확도 (Accuracy of

MBVs) 추정

❍ 교차 검증 : 본 연구에서는 유전체 정확도를 추정하기 위해서, 5-fold 교차 검증 방법을

이용하였으며, 교차 검증을 위하여 K-Means 클러스터링 방법을 이용하였다. K-Means
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클러스터링을 통해서 참조 집단 (reference population)은 training과 validation 집단으로

나눠지게되며, 이때 두 집단 (training과 validation)의 혈연적인 관계는 최대한으로 적게

나타날 수 있도록 조성된다. K-Means 클러스터링 방법은 참조 집단 2,811두에 연관되어

있는 7,771두의 혈통 자료를 가지고 혈연 행렬 (Numerical Relationship Matrix: NRM)를

추정한 후에 이를 다시 Distance Matrix로 변환하여 각 그룹간의 혈연관계를 최대한으로

적게 나타날 수 있도록 적용하였다. 클러스터링에 대한 결과는 Table 2에 나타내었으며,

그룹 내 (within group)의 amax와 aij 통계량이 그룹 간 (between group) amax와 aij 통

계량보다 상대적으로 멀리 떨어져 있음을 확인할 수 있다. 이는 K-Means 클러스터링의

목적에 맞게 참조 집단이 training과 validation 집단으로 그룹핑이 되었음을 알 수 있다.

❍ 유전체 정확도 추정: 본 연구에서는 유전체 정확도 추정을 위하여 K-Means 클러스터링

을 통하여 군집화된 validation 그룹으로부터 추정된 유전체 육종가 (Molecular Breeding

Value)와 DEBV를 이변량 개체 모형 (bivariate animal model)을 적용하여 유전적 상관

을 추정하였다. 유전적 상관 추정을 위해서 ASREML version 4.1 프로그램 (Gilmour et

al., 2015)을 이용하였다. 이변량 개체 모형을 위해서 유전체 육종가와 DEBV가 종속 변

수로 이용되었다. 종속 변수중의 하나인 유전체 육종가 (MBV)를 위한 모형식은 회귀를

위한 고정효과, 랜덤 상가적 유전 효과와 DEBV의 표현형 분산을 0.0001%로 고정시킨

오차 분산을 포함하였으며, DEBV를 위한 모형식으로는 동일한 고정 효과와 랜덤 상가

적 유전 효과를 포함하고, 에러의 분산치에 가중치 (   
)를 더하여 포함하였다.

여기서 이용된 가중치 역시 앞에서 설명되었던 바와 같이 개체들마다 DEBV의 이질적인

정확도를 설명하기 위함이다. 또한, 상가적 유전 분산과 오차 분산은 앞에서 DEBV를 추

정할 때와 마찬가지로 각각 0.4와 0.6으로 가정하고 추정하였다.

❍ 통합 유전체 육종가 (Genomic-Enhanced EBVs)를 위한 추정: “Correlated traits” 방

법을 이용하여 추정된 유전체 정확도를 기반으로 BLUP 방법에 의하여 추정된 EBV와

SNP 마커 효과들의 합으로 추정된 MBV간의 혼합 (blending)과정을 통하여 통합 유전

체 육종가를 추정하게 된다. "Correlated traits" 혼합 방법은 Kachman (2008)에 의하여

제시되었으며, MacNeil et al. (2010)등이 처음으로 실제 현장에 적용하였다. 각 개체별

통합 유전체 육종가 (GE-EBVs)는 아래의 공식에 의하여 계산한다.
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여기서, 
는 번째 개체의 정확도이며, 

는 유전체 정확도 (accuracy of MBVs)이며,

 는 번째 개체의 유전체 육종가이며,  는 전통적인 BLUP 방법으로 추정된 번

째 개체의 육종가이다.

나. 연구 수행 결과

(1) 유전 모수 추정 및 교차 검증을 위한 클러스터링

❍ [표 3-97]에서는 성장, 생산 및 번식 형질들에 대한 추정된 유전 및 표현형 분산과 유전

력을 나타내었다. 추정된 유전 모수를 살펴보면, 성장 및 생산 형질들은 중도의 유전력으

로 추정되었으나, 번식형질들의 경우는 저도의 유전력으로 추정되었다. 5-fold 교차 검증

을 위하여 클러스터링된 그룹들에 대한 그룹별 개체 수, 근교계수 및 혈연 통계량 (amax

와 aij)은 [표 3-98]에 나타내었다.

(2) 유전체 정확도 (Accuracy of MBV)

❍ [그림 3-82∼89]에서는 성장, 생산, 번식 및 외모 형질들에 대하여 Bayesian 방법

(BayesA, BayesB 및 BayesC)을 이용하여 추정된 유전체 정확도를 나타내었다. 제시된

바와 같이 Bayesian 방법 간의 정확도 차이는 크게 나타나지 않았으며, 차후 지속적으로

파이프라인을 이용하여 정기적인 유전체 선발 모형을 적용하기에는 BayesC 방법을 이용

하여 SNP 마커의 효과를 추정하는 것이 적합할 것으로 사료된다. BayesA와 BayesB 방

법의 경우에는 사전 정보 즉 유전 및 잔차 분산에 BayesC 방법보다 민감하기 때문에 지

속적으로 로버스트(robust)한 유전체 선발 모형의 적용을 위하여 BayesC 방법을 이용하

는 것이 적합할 것으로 사료된다. 각 형질별로 유전체 정확도를 비교해보면, 성장 및 생

산 형질은 상대적은 높은 유전력이 추정되었으며 GWAS 결과에 나타난바와 같이 상가

적 유전 분산 높은 유의적인 QTL 및 영역들이 밝혀진 바와 같이 35∼40%정도의 수준으

로 유전체 정확도가 추정되었다. 이는 차후에 기존의 BLUP으로부터 추정된 EBVs와

SNP 마커 효과들의 합으로 이루어진 유전체 육종가 (MBVs)가 통합되었을 때, 더욱 높

은 신뢰성을 가진 통합 유전체 육종가 (GE-EBVs)가 추정될 수 있을 것으로 기대할 수
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있다. 반면에, 번식 형질의 경우는 상대적으로 저도의 유전력으로 추정되었으며, GWAS

분석결과에도 제시된 바와 같이 유의성이 높은 QTL 및 영역이 탐색되어지지 못한 만큼

유전체 육종가 역시 낮은 정확도로 추정 되었다. 물론 이는 번식 형질의 경우 유전적 구

조 (genetic architecture)가 틀리기 때문인 것으로 판단할 수 도 있으나, 낮은 정확도로

추정된 주된 요인은 번식 형질의 경우 환경적인 요인 (즉, 사양 관리 등)에 많은 영향을

받기 때문인 것으로 사료된다.

(3) 통합 유전체 육종가 (Genomic-Enhanced EBVs)

❍ [그림 3-90]에서는 연구 수행 내용에서 제시되었던 통합 공식에 의하여 추정된 통합 유

전체 육종가 뿐만 아니라, 기존의 BLUP에 의해서 추정되었던 EBV 와 SNP 마커 효과

들의 합으로 이루어진 유전체 육종가를 일당증체량 형질 기준으로 상위 20두에 대한 예

시로 나타내었다. 제시된 바와 같이 기존의 EBV의 정확도보다 통합 유전체 육종가의 정

확도의 경우 상승된 효과를 나타내었다. 유전체 정확도 (일당증체량의 경우 0.32)에 의해

서 통합 유전체 육종가가 기존의 EBV보다 더욱 신뢰성을 가진 육종가로 추정되었음을

알 수 있게 되었다. 현재 제시된 [그림 3-90]에 나타난 개체들은 상위 20두만 제시된 것

이며, 기존의 EBV의 정확도가 상당히 높았던 개체들이기 때문에 통합 유전체 육종가의

정확도 상승폭이 적게 나타났지만, 기존의 EBV의 정확도가 낮았던 개체들의 정확도 상

승폭은 더욱 높게 추정되었다.

다. 결론

❍ 본 연구 결과로부터 성장, 생산 및 번식형질들에 대한 유전체 육종가의 정확도를 추정하

였으며, 한국의 양돈산업에 유전체 선발 모형의 적용 시 발생하는 이점들에 대하여 살펴

볼 수 있었다. 성장 및 생산 형질의 경우는 점차 유전체 선발 모형의 적용으로 인하여

더욱 신뢰성이 높은 통합 유전체 육종가를 추정할 수 있는 가능성을 보았지만, 번식형질

의 경우에는 아직 개선해 나가야할 문제점들이 제시되었다. 특히 발정재귀일과 이유두수

형질들에 대하여 추정된 유전력으로 보아 정확한 유전 능력을 알아볼 수 있는 사양관리

의 개선 방안 및 정확한 번식형질에 대한 기록이 필요할 것으로 사료된다. 유전체 정확

도의 상승으로 인하여 통합 유전 육종가의 신뢰성을 더욱 높일 수 있다는 것을 알 수 있

듯이, 차후 지속적인 유전체 자료를 가진 참조 축군의 증가와 진정한 QTL등의 탐색 및

더욱 발전된 통계적인 방법 등으로 인하여 유전체 정확도의 상승을 위한 연구가 지속적

으로 수행해야할 것으로 사료된다.
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[표 3-92] Current state of genotype data (SNP array, 단위 : 두)

참여종돈장
Landrace Yorkshire Duroc

Total
Illumina60K Illumina60K Axiom660K Illumina60K

농협
~‘18년 350 2,143 　 160 2,653

3,609
‘19년 19 612 287 38 956

제주
~‘18년 - 300 　 - 300

557
‘19년 54 153 　 50 257

가야
~‘18년 - 300 　 - 300

611
‘19년 50 261 　 　 311

Total 473 3,769 287 248 4,777 4,777

[표 3-93] Variance components and heritability estimated for growth and reproductive 

traits in Yorkshire pigs

Trait1 Additive genetic variance Phenotypic variance Heritability

BFAT 2.65 6.38 0.31

ADG 0.12 0.35 0.42

DAYS 0.37 1.21 0.31

PCL 3.10 7.64 0.41

TNB 2.00 10.57 0.19

NBA 1.50 8.69 0.17

IBW 0.03 0.08 0.42

1BFAT = backfat thickness; ADG = average daily gain; DAYS = days to 90Kg body weight; PCL = lean

percent; TNB = total number of born; NBA = number of born alive; IBW = individual birth weight
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[표 3-94] Comparison of relationships among animals within and across clusters in 

5-fold cross-validation

Clusters No. of animals inBreC1 amax_within2 amax_between3 aij_within4 aij_between5

1 685 0.044 0.503 0.390 0.122 0.040

2 713 0.029 0.517 0.145 0.060 0.001

3 440 0.044 0.520 0.402 0.155 0.045

4 661 0.029 0.499 0.399 0.085 0.038

5 622 0.006 0.418 0.019 0.039 0.000

Avg. 0.030 0.491 0.271 0.092 0.025

1inBreC = the average of inbreeding coefficients within cluster 1.
2amax_within = the average of amax (the maximum of relationships [aij] for each animal) values within

cluster 1.
3amax_between = the average of amax values between the clustered (training and validation) groups.
4aij_within = the average of aij (realtionships) values within cluster 1.
5aij_between = the average of aij values betwwen clustered groups.
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[그림 3-75] Genetic correlations between molecular breeding values and (D)EBVs

and their standard errors in Yorkshire pigs across the studied growth and

productive traits using BayesA for the panel consisting of approximately 60,000

SNPs

[그림 3-76] Genetic correlations between molecular breeding values and (D)EBVs

and their standard errors in Yorkshire pigs across the studied reproductive traits

using BayesA for the panel consisting of approximately 60,000 SNPs
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[그림 3-77] Genetic correlations between molecular breeding values and (D)EBVs

and their standard errors in Yorkshire pigs across the studied growth and

productive traits using BayesC (π:0.00) for the panel consisting of approximately

60,000 SNPs.

[그림 3-78] Genetic correlations between molecular breeding values and (D)EBVs

and their standard errors in Yorkshire pigs across the studied reproductive traits

using BayesC (π:0.00) for the panel consisting of approximately 60,000 SNPs.
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[그림 3-79] Genetic correlations between molecular breeding values and (D)EBVs

and their standard errors in Yorkshire pigs across the studied growth and

productive traits using BayesB (π:0.99) for the panel consisting of approximately

60,000 SNPs.

[그림 3-80] Genetic correlations between molecular breeding values and (D)EBVs

and their standard errors in Yorkshire pigs across the studied reproductive traits

using BayesB (π:0.99) for the panel consisting of approximately 60,000 SNPs.
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[그림 3-81] Genetic correlations between molecular breeding values and (D)EBVs

and their standard errors in Yorkshire pigs across the studied growth and

productive traits using BayesC (π:0.99) for the panel consisting of approximately

60,000 SNPs.

[그림 3-82] Genetic correlations between molecular breeding values and (D)EBVs

and their standard errors in Yorkshire pigs across the studied reproductive traits

using BayesC (π:0.99) for the panel consisting of approximately 60,000 SNPs.
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[그림 3-83] Comparison of three kind of breeding values (EBV, MBV and GE-EBV)

of average daily gain (genomic accuracy: 0.32) for top 20 Yorkshire pigs.

4. 생시 체중 및 총유두수에 대한 유전체 선발 모형 적용

가. 연구수행배경

❍ 최근 양돈산업에서 모돈에 대한 산자수 개량이 많이 이루어짐에 따라서 모돈의 자돈 관

리 능력 역시 주요 경제 형질로 필요성이 대두되고 있으며, 그에 따라 모돈의 자돈 관리

능력에 가장 중요한 경제 형질로 유두수 개량의 필요성이 각 종돈장에서 증가되고 있는

실정이다. 현재까지 각 종돈장에서는 외모적으로 나타나는 지표에 따라서 선발기준을 정

하였지만, 경제적 가치를 가지고 있는 형질이며, 다른 형질과는 달리 태어났을 때 바로

표현형으로 나타나는 형질로서 상대적으로 다른 형질들에 비하여 환경적인 영향을 아주

덜 받는 형질이지만, 유전적 구조 (genetic architecture)적인 측면을 살펴보면 소수의 효

과들을 가진 수많은 QTL들이 존재 (QTLdb: 120개 이상의 QTL) 하기 때문에 유전능력

평가를 통하여 체계적인 유전적인 개량이 필요한 것으로 사료되어 본 연구를 수행하게

되었다.

❍ 또한 돼지 산업에서 성장 능력의 효율성이 가장 경제적인 이익에 관련성이 높으며, 이를

위하여 성장 능력 및 생존 능력에 가장 연관성이 높은 생시 체중을 경제적인 이익을 증

대시키기 위하여 반드시 개량하여야 할 주요 경제 형질로 필요성이 증대되고 있는 실정
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이다. 생시체중의 경우는 총산자수에 부의 상관을 가진 형질로서 총 산자수와 같이 적절

한 수준을 가지고 개량이 이루어져야 할 주요 형질이다. 최근 외국에서는 새로운 형질로

서 생시 체중의 기준을 1kg으로 설정하고 생존산자수를 계산하는 새로운 형질

(proportion of piglets born alive below 1kg birth weight: UWP)에 대한 연구가 이루어

지고 있다. 본 연구에서는 개체별 생시체중에 대한 연구를 중점적으로 다루었지만, 위와

같은 형질 (UWP)을 통한 생존산자수와 생시체중에 대한 연구가 이루어지게 된다면 적

절한 개량 방향을 제시해 줄 수 있을 것으로 사료된다.

나. 분산성분 및 유전모수 추정

(1) Descriptive statistics and model definition for genetic parameters

❍ [표 3-95]에는 요크셔종에 대한 각 분석 형질 (생시체중 및 총유두수)에 대한 평균, 표준

편차, 최소값 및 최대값에 대한 기술 통계 분석 결과를 제시하였다.

[표 3-95] Descriptive statistics of the dataset (individual birth weight and total teat 

number) used in this study

Trait1 N2 Mean3 SD4 Min Max

IBW 70,191 1.42 0.300 0.6 2.5

TTN 18,529 14.55 1.019 10 20

1IBW = individual birth weight; TTN = total teat number; 2N = numner of records; 3Mean = mean

of the trait; 4SD = standard deviation of the trait

❍ 돼지 요크셔 품종에 대하여 총유두수 및 생시체중에 대한 분산 성분 및 유전모수를 추정

하기 위하여 상가적 유전 효과 (additive genetic effect), 공통 환경 효과 (common litter

effect) 및 고정 효과 (sex, season, farm, parity and MaxTNB1)를 포함한 선형 개체 모

형 (linear animal model)을 단변량 모형 (univariate model)에 적용하였다. 분산 성분 및

유전 모수를 추정하기 위하여 REML (Restricted Maximum Likelihood) 방법을

ASREML4.1 (Gilmour et al., 2015) 소프트웨어를 이용하여 분석하였으며, 분석 모형은

아래와 같이 적용하였다.
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※ Model: Animal model with a direct additive genetic effect, maternal genetic effect and

common litter effect

          

여기서, 는 관측치 (총유두수 및 생시체중)의 벡터;   는 고정 및 랜덤

효과들에 대한 incidence matrix; 는 고정 효과 (season, sex, farm, parity and

MaxTNB1)에 대한 벡터; 는 상가적 유전 효과에 대한 벡터; 는 어미의 유전 효과에

대한 벡터; c는 같은 동복내 개체들에 대한 공통적인 nongenetic 효과; 는 잔차 효과에

대한 벡터이다. (MaxTNB1 : 어미의 총 산차기록 중에서 가장 높은 총산자수의 기록)

(2) Estimation of variance components and genetic parameters

❍ 위 모형식을 적용하여 생시 체중 및 총유두수에 대하여 추정된 분산 성분 및 유전 모수

결과는 [표 3-96]에 보고하였다. 제시된 바와 같이 생시체중 및 총유두수 형질에 대하여

추정된 유전력 및 표준 오차는 각각 0.303±0.018 및 0.387±0.012로 유전력을 갖는 것으로

추정되었다. 이는 최근에 Alves 등 (2017)이 Yorkshire 및 Landrace 종에 대하여 추정된

생시체중에 대한 유전력 (0.15 and 0.05 with full model including maternal and

common litter effects as well as direct additive effect in Yorkshire and Landrace,

respectively) 보다 상당히 높게 추정되었다. 생시 체중의 경우에는 공통 환경 효과 역시

높은 분산 성분을 갖는 것으로 추정되어 많은 효과를 지닌 것으로 추정했으나, 총유두수

형질의 경우에서는 공통 환경 효과에 대한 분산 성분이 적게 추정되었다. 현재 적용된

모델 식은 reduced model (excluding factors) 및 maternal effect 등을 적용하여 LRT

(Likelihood ratio test) 통계량을 통하여 최적의 모델식을 적용한 결과이다. 현재 생시체

중에 적용된 MaxTNB 고정효과에 대한 부분은 각 산차에 따라서 다른 TNB (총산자수)

를 적용하게 될 경우와의 비교를 통하여 최적의 모델식에 대한 연구가 저 필요한 것으로

사료된다. [그림 3-84]에서는 현재 유전능력평가를 위하여 이용되고 있는 ASREML 소프

트웨어에서 생시체중과 총유두수에 대한 Bivariate Model을 적용한 스크립트를 나타내었

다.
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[표 3-96] Estimates of variance components, direct heritabilities, and common litter 

effect for individual birth weight (IBW) and total teat number (TTN) of Yorkshire pigs

Trait1
Variance component2


 ± 


 

 Wc 
 



IBW 0.021 0.006 0.019 0.024 0.070 0.303±0.018

TTN 0.376 0.023 0.026 0.545 0.970 0.387±0.012

1IBW = individual birth weight; TTN = total teat number

2

= direct additive genetic variance; 


= maternal genetic variance; 


= common litter

variance; 

= residual variance; 


= phenotype variance

[그림 3-84]. ASREML script for bivariate animal model of IBW and TTN traits

with a direct additive genetic effect, maternal genetic effect and common litter

effect

다. 전장 유전체 관련성 분석(GWAS)

❍ 생시체중 및 총유두수에 관련된 유의한 영역 및 SNP 마커와 유전자를 발굴하기 위하여

전장 유전체 관련성 분석 (Genome-Wide Association Study: GWAS)을 수행하였다.
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(1) Genotype data editing

❍ 본 연구과제 수행을 위하여 총 3,185두에 대하여 Illumina PorcineSNP60 version 2

(Illumina, Inc., San Diego, CA)와 Affymetrix Axiom porcine 660K (Affymetrix Inc.,

Santa Clara, CA, USA) 두 개의 상용화된 SNP 패널을 이용하여 유전체 자료를 생성하

였으며, SNP 패널로 부터 각각 61,565 SNP 마커와 658,692 SNP 마커 정보를 생성하였

다. 최종적으로 분석에 이용된 SNP 마커의 수는 맵 정보가 없는 SNP 마커, 성염색체 상

에 존재하는 SNP 마커 및 call rate가 0.95 이하인 SNP 마커를 두 패널에 대하여 똑같

이 적용하여 제거하였으며 최종적으로 각각 47,697와 497,375개의 SNP 마커를 이용하였

다. 또한 유전체 자료중에서 중복하여서 지노타이핑을 한 개체 60두 중에서 상대적으로

call rate가 낮은 30두를 제외하였으며, 친자 감별 테스트를 통하여 유전체 정보와 혈통

정보가 일치하지 않는 개체 189두를 최종적인 분석에서 제외하였다. 또한, 개체 식별번호

가 확인 되지 않는 개체를 제외하였으며, 최종적으로 3,041두의 유전체 정보 자료를 차후

분석에 이용하였다. 본 분석에 이용된 유전체 자료를 각각의 SNP 패널로 imputation을

수행하였으며, 이는 FImputeV3.0 프로그램 (Sargolzaei et al., 2014)을 이용하여 최종적

으로 이용된 두 개 패널의 유전체 자료를 생성하고 분석에 이용될 수 있는 축군을 구축

하였다.

(2) Deregression of estimated breeding values for response variables

❍ 앞에서 설명되었던 모형식에 따라서 추정된 유전 모수와 분산 성분 및 육종가

(Estimated breeding value)와 정확도 (accuracy)를 이용하여 유전체 분석을 위한 반응

변수를 추정하였다. 추정된 육종가와 정확도를 이용하여 부모의 효과가 제외된

DEBVexcPA (Deregressed Estimated Breeding Value excluding Parent Average)와

DEBVincPA (Deregressed Estimated Breeding Value including Parent Average)를 전

장 유전체 관련성 분석에 반응 변수로 사용하기 위하여 재추정하였으며 또 하나의 반응

변수인 EBV는 앞에서 추정된 값을 그대로 이용하였다. 새롭게 추정된 반응변수들

(DEBVexcPA and DEBVincPA)은 개체마다 각기 다른 정확도를 가지고 있기 때문에,

이러한 이질적 분산 (heterogeneous variance)을 설명하기 위하여 가중치 (weighting

factor)를 아래와 같은 공식 (Garrick et al., 2009)을 가지고 최종 모형 식에 적용하였다.
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여기서, 
는 반응 변수 (DEBVexcPA, DEBVincPA and EBVs)의 정확도, 는 각 형질

별로 추정된 유전력, 는 SNP 마커 정보로 설명되어 질 수 없는 유전적 분산의 비율이며, 0.4

수준으로 가정 (Saatchi et al., 2012).

❍ 최종적으로 반응 변수를 DEBVs로 변환한 후에 정확도가 0.01 이하인 개체들을 제거한

후 유전체 및 표현형 (DEBVs or EBVs) 자료가 확보된 참조 축군 2,463두 (생시체중)

및 2,966두 (총유두수)를 각각 이용하여 GWAS 분석을 수행하였다.

(3) Statistical method - Bayesian model

❍ 성장, 생산 및 번식형질들에 대한 유의한 SNP 마커 및 영역을 탐색하기 위하여

GenSel4R (Garrick and Fernando, 2013) 프로그램을 이용하였으며, 아래의 통계 모형을

이용하여 BayesB (=0.99 for Illumina60K SNP panel and =0.999 for Axiom660K

SNP panel) 방법으로 추정하였다. BayesB 방법은 각각의 SNP 마커마다 이질적 분산

(heterogenous variance)을 갖게 되며, 값의 설정에 따라서 SNP 마커의 효과를 ‘0’으로

가정하는 혼합 모형 (mixture model)을 이용한다.

    
  



   

여기서, 는 반응 변수 (Deregressed EBV), 는 전체 집단 평균, 는 SNP 마커의 수,

는 i번째 개체의 j번째 마커의 allele state (0,1,2), 는 SNP 마커의 효과, 는 SNP 마

커가 모델 상에서 존재 유무 (0 or 1)를 나타낸다.

❍ SNP 마커의 효과 및 분산 (깁스 샘플링을 이용하여 얻어진 모수 및 효과의 사후 분포)

을 추정하기 위하여 총 110,000번의 마르코프체인-몬테카를로 (Markov chain Monte

Carlo: MCMC) iteration 중에 초기 10,000번의 iteration은 burn-in 구간으로 제외하였으

며, SNP 마커 효과 및 분산 성분을 추정하기 위하여 매 5번째 iteration만을 추출하여 사

후 평균으로 SNP 마커 효과 및 분산 (posterior mean of SNP effect and variance)을 추

정하였다. 이는 마르코프체인 상에서 자기 상관 (Auto-correlation)이 발생하기 때문에 이

로 인한 편의 발생을 사전에 방지하기 위하여 위와 같은 방법으로 추정하였다.

(4) Threshold for significant window region and SNP marker

❍ GWAS 분석을 통하여 유의적인 1-Mb 영역을 탐색하기 위해서 SNP 마커로 설명될 수

있는 전체 유전 분산 중에서 1.0% 이상 상가적 유전 분산 설명력을 가진 영역을 유의적
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인 효과를 지닌 영역으로 기준점 (threshold)을 설정 하였으며, Model frequency (MF)

통계량은 각 형질에 유의적인 효과를 지닌 SNP 마커를 선별하기 위하여 추정 및 이용하

였다.

(5) GWAS results for individual birth weight (IBW) and total teat number

(TTN)

❍ Table 3~4에서는 생시체중 및 총유두수 형질에 관련되어 유의적으로 연관성을 가진 영

역 및 SNP 마커에 대한 결과를 각각 상용화된 SNP 패널별 (Illumina60K 및

Axiom660K)로 제시하였으며, Manhattan 플롯은 Figure 1~4에 생시체중 및 총유두수 형

질에 대하여 각각 상용화된 SNP 패널별로 나타내었다.

❍ GWAS results of IBW : 생시체중에 대한 유전체 분석도 현재 많은 참조 축군이 확보

가 되어 생시체중에 연관된 유의적인 유전자 및 SNP 마커를 발굴 할 수 있게 되었다.

두 가지 상용화된 SNP 패널 이용 시 SSC1, 5 및 8번에서 생시체중에 관련된 공통된 영

역들이 탐색되었다 ([표 3-97∼98] 참조). 특히 SSC8번의 15Mb 영역에서 탐색된 SNP

마커는 SLIT2 유전자와 가까이 위치하고 있으며, 이 SLIT2 유전자는 척수 발달

(development of spinal cord)에 관여하는 유전자로서 생시체중에 밀접한 관련이 있을 것

으로 사료된다.

❍ GWAS results of TTN : 유두수 형질의 경우는 다른 형질과는 달리 태어났을 때 바

로 표현형으로 나타나는 형질로서 상대적으로 다른 형질들에 비하여 환경적인 영향을 아

주 덜 받는 형질이지만, 유전적 구조 (genetic architecture)적인 측면을 살펴보면 작은 효

과들을 가진 수많은 QTL들이 존재 (QTLdb: 120개 이상의 QTL) 하기 때문에 체계적인

유전적인 개량이 필요한 형질이다. 본 연구 수행 결과를 살펴보면 ([표 3-97∼98]와 [그

림 3-86, 3-88]) SSC 7번의 103Mb 영역에서 아주 높은 상가적 유전 분산값 (7.71%

using Axiom660K SNP panel)이 추정이 되었으며, 이에 관련하여 2개의 유의적인 SNP

마커들이 발굴이 되었다. [표 3-98]에 탐색된 영역 (103Mb on SSC7)에 위치한 유전자

(ENSSSCG00000002362, LIN52)들이 제시되었지만, 기존의 논문을 살펴보면 본 영역에

Vertnin (VRTN) 유전자가 존재하며, 유두수 및 척추뼈의 수에 연관성이 높은 것으로 알

려져 있다. 이외에도 SSC 10번과 1번에도 유의성 높은 SNP 마커들이 발굴이 되었다.
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[표 3-97] The informative 1Mb genome windows and informative SNP markers within windows associated with individual birth 

weight(IBW) and total teat number(TTN) traits in Yorkshire pigs from GWAS using SNP markers on Illumina PorcineSNP60
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[표 3-98] The informative 1Mb genome windows and informative SNP markers within windows associated with individual birth 

weight(IBW) and total teat number(TTN) traits in Yorkshire pigs from GWAS using SNP markers on Affymetrix Axiom 

PorcineSNP60
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[그림 3-85] Manhattan plot identifying window regions associated with individual birth weight (IBW) in Yorkshire pigs using

SNP markers on Illumina Porcine60K

[그림 3-86] Manhattan plot identifying window regions associated with total teat number (TTN) in Yorkshire pigs using SNP

markers on Illumina Porcine60K
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[그림 3-87] Manhattan plot identifying window regions associated with individual birth weight (IBW) in Yorkshire pigs using

SNP markers on Affymetrix Axiom Porcine660K

[그림 3-88] Manhattan plot identifying window regions associated with total teat number (TTN) in Yorkshire pigs using SNP

markers on Affymetrix Axiom Porcine660K
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라. 유전체선발 모형

❍ 본 연구에서는 생시체중 및 총유두수 관련 형질에 대하여 유전체 선발 모형을 적용하여

유전체 정확도 (Accuracy of Molecular Breeding Value)를 추정하였으며, 향후 양돈 개

량을 위하여 유전체 선발 모형의 적용을 검토하였다.

(1) Genotype data editing

❍ GWAS 분석을 위하여 이용되었던 유전체 자료와 동일한 샘플을 유전체 선발 모형 적용

을 위하여 이용하였으며, 총 3,185두에 대하여 Illumina PorcineSNP60 version 2

(Illumina, Inc., San Diego, CA)와 Affymetrix Axiom porcine 660K (Affymetrix Inc.,

Santa Clara, CA, USA) 두 개의 상용화된 SNP 패널을 이용하여 유전체 자료를 생성하

였다. Quality control 과정을 거친 후 최종적으로 이용된 유전체 자료는 3,041두였으며,

GWAS 분석과 마찬가지로 FImputeV3.0 프로그램 (Sargolzaei et al., 2014)을 이용하여

유전체 자료의 결측치 및 두 개의 상용화된 SNP 패널로 각각 imputation하여 유전체 선

발 모형을 적용하였다.

(2) Response variables (DEBVexcPA, DEBVincPA and EBVs)

❍ 유전 모수 및 분산 성분 추정과 모든 개체들에 대한 육종가 및 정확도를 추정하기 위하

여 ASREML 4.1 소프트웨어 (Gilmour et al., 2015)를 이용하여 각각 생시체중과 총유두

수에 대하여 단형질 개체 모형을 적용하였으며, 2019년도 28주차까지의 요크셔종 검정

기록을 이용하여 추정하였다. GWAS 분석에서 이용된 바와 같이 반응변수를 위하여 추

정된 육종가와 정확도를 이용하여 부모의 육종가 효과를 제외시킨 DEBVexcPA

(Deregreesed Estimated Breeding Value excluding Parent Average), 가계 및 품종간 차

이를 설명해주기 위하여 parent average를 다시 더해준 DEBVincPA (Deregreesed

Estimated Breeding Value including Parent Average)를 재추정하였으며, BLUP을 통하

여 추정된 EBVs 역시 본 분석에 반응 변수로 이용하였다. 각 개체별 가중치 (weighting

factor: ) 계산 역시 Garrick 등 (2009)이 제안한 모형 식을 적용하여 계산하였다. 최종

적으로 반응 변수들에 대한 정확도가 0.01 이하인 개체들을 제거한 후 유전체 및 표현형

자료가 확보된 2,463두 (생시체중) 및 2,966두 (총유두수)를 유전체 선발 모형에 이용되었

다.
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(3) Statistical method - Bayesian model (BayesB and BayesC)

❍ 유전체 선발을 위한 통계 모형은 일반적으로 사용되어 지고 있는 혼합 선형 모형

(Mixed Linear Model)을 이용하였다. SNP 마커 효과들을 추정하기 위해서 앞서 GWAS

분석을 위해서 이용되었던 BayesB 방법뿐만 아니라, BayesC 방법 (Kizilkaya et al.,

2010)을 이용하여 분석 비교하였다. 이용되는 모형은 두 방법에 동일하게 아래와 같은

혼합 선형 모형을 적용하였다.

    
  



  

여기서, 는 반응 변수 (Deregressed EBV), 는 전체 집단 평균, 는 SNP 마커의

수, 는 i번째 개체의 j번째 마커의 allele state (0,1,2), 는 SNP 마커의 효과, 는 SNP

마커가 모델 상에서 존재 유무 (0 or 1)를 나타낸다.

❍ SNP 마커의 효과 및 분산 (깁스 샘플링을 이용하여 얻어진 모수 및 효과의 사후 분포)

을 추정하기 위하여 총 110,000번의 마르코프체인-몬테카를로 (Markov chain Monte

Carlo: MCMC) iteration 중에 초기 10,000번의 iteration은 burn-in 구간으로 제외하였으

며, SNP 마커 효과 및 분5번째 iteration만을 추출하여 사후 평균으로 SNP 마커 효과 및

분산을 추정하였다. 이는 마르코프체인 상에서 자기 상관 (Auto-correlation)이 발생하기

때문에 이로 인한 편의 발생을 사전에 방지하기 위하여 위와 같은 방법으로 추정하였다.

❍ BayesC 방법 역시 BayesB 방법과 같이 값의 설정에 따라서 SNP 마커의 효과를 ‘0’

으로 가정하는 mixture model을 이용한다. 그리고, SNP 마커 효과는 정규 분포

(Normal-distribution)를 따르게 되며, SNP 마커들은 등분산 (common variance)을 갖는

다는 가정으로 샘플링이 되어진다 (Haiber et al., 2011). 반면에, BayesB 방법은 SNP 마

커 효과들에 대하여 사전 분포로 t 분포 (t-distribution)를 사용하며, 각각의 SNP 마커마

다 다른 분산을 갖는다는 사전 가정으로부터 샘플링이 되어진다. 위 모든 프로시져들은

GenSel4R 프로그램을 이용하여 수행되었다 (Garrick and Fernando, 2013).

(4) 5-fold Cross Validation for the accuracy of genomic prediction

❍ Cross Validation : 본 연구에서는 유전체 정확도를 추정하기 위해서, 5-fold 교차 검증

방법을 이용하였으며, 교차 검증을 위하여 K-Means 클러스터링 방법을 이용하였다.

K-Means 클러스터링을 통해서 참조 집단 (reference population)은 training과 validation

집단으로 나눠지게되며, 이때 두 집단 (training과 validation)의 혈연적인 관계는 최대한

으로 적게 나타날 수 있도록 조성된다. K-Means 클러스터링 방법은 참조 집단 3,041두
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에 연관되어 있는 7,771두의 혈통 자료를 가지고 혈연 행렬 (Numerical Relationship

Matrix: NRM)를 추정한 후에 이를 다시 Distance Matrix로 변환하여 각 그룹간의 혈연

관계를 최대한 멀리 떨어질 수 있도록 적용하였다. 클러스터링에 대한 결과는 Table 5에

나타내었으며, 그룹 내 (within group)의 amax와 aij 통계량이 그룹 간 (between group)

amax와 aij 통계량보다 상대적으로 멀리 떨어져 있음을 확인할 수 있다. 이는 K-Means

클러스터링의 목적에 맞게 참조 집단이 training과 validation 집단으로 그룹화 되었음을

알 수 있다.

[표 3-99] Comparison of relationships among animals within and across clusters in 

5-fold cross-validation

Clusters No. of animals inBreC1 amax_within2 amax_between3 aij_within4 aij_between5

1 685 0.044 0.503 0.390 0.122 0.040

2 713 0.029 0.517 0.145 0.060 0.001

3 440 0.044 0.520 0.402 0.155 0.045

4 661 0.029 0.499 0.399 0.085 0.038

5 622 0.006 0.418 0.019 0.039 0.000

Avg. 0.030 0.491 0.271 0.092 0.025

1inBreC = the average of inbreeding coefficients within cluster 1.

2amax_within = the average of amax (the maximum of relationships [aij] for each animal) values within

cluster 1.

3amax_between = the average of amax values between the clustered (training and validation) groups.

4aij_within = the average of aij (realtionships) values within cluster 1.

5aij_between = the average of aij values betwwen clustered groups.

❍ The accuracy of genomic prediction : 본 연구에서는 유전체 정확도 추정을 위하여

K-Means 클러스터링을 통하여 군집화된 validation 그룹으로부터 추정된 유전체 육종가

(Molecular Breeding Value : MBV)와 반응변수 (DEBVexcPA, DEBVincPA or EBVs)

를 이변량 개체 모형 (bivariate animal model)을 적용하여 유전적 상관을 추정하였다.

유전적 상관 추정을 위해서 ASREML version 4.1 프로그램 (Gilmour et al., 2015)을 이

용하였다. 이변량 개체 모형을 위해서 유전체 육종가와 반응변수가 각각의 종속 변수로

이용되었다. 종속 변수중의 하나인 유전체 육종가 (MBV)를 위한 모형식은 회귀를 위한
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고정효과, 랜덤 상가적 유전 효과와 또 하나의 반응변수는 표현형 분산을 0.0001%로 고

정시킨 오차 분산을 포함하였으며, 반응변수를 위한 모형식으로는 동일한 고정 효과와

랜덤 상가적 유전 효과를 포함하고, 에러의 분산치에 가중치 (  
)를 더하여 포

함하였다. 여기서 이용된 가중치 역시 앞에서 설명되었던 바와 같이 개체들마다 반응변

수들의 이질적인 정확도를 설명하기 위함이다. 또한, 상가적 유전 분산과 오차 분산은 앞

에서 DEBVs를 추정할 때와 마찬가지로 각각 0.4와 0.6으로 가정하고 추정하였다.

(5) Results of genomic selection model for individual birth weight (IBW) and

total teat number (TTN)

❍ The accuracy of MBVs : Illumin Porcine60K와 Affymetrix AxiomPorcine660K SNP 패

널을 이용하여 베이지안 방법 (BayesB, BayesC)으로 추정된 정확도를 [표 3-104]에 제

시하였다. 중밀도 패널을 이용하여 두 가지 베이지안 방법으로 추정된 정확도를 비교해

보면 유의적인 차이를 나타나지 않았다. 그러나 BayesB 방법을 기준으로 고밀도 패널

(Affymetrix AxiomPorcine660K)을 이용하여 유전체 정확도를 추정하였을 경우에는 중밀

도 패널에 비하여 생시체중의 경우는 4.8%, 총유두수에서는 4.7%의 정확도 상승 효과를

나타내었다. 이러한 이유는 고밀도 패널을 이용하였을 경우에는 중밀도 패널에 존재하는

SNP 마커들보다 고밀도 패널에 존재하는 SNP 마커들이 QTLs들과의 LD (Linkage

Disequilibrium)가 높게 존재하여 더욱 많은 QTLs들의 효과를 추정할 수 있는 가정과

정확히 일치하는 결과로 사료된다. 이러한 근거는 이미 앞의 GWAS 분석결과에서도 제

시된 바와 같이 고밀도 패널을 이용할 경우 더욱 많은 또한 더욱 높은 상가적 유전 분산

이 추정되는 영역들을 밝혀낼 수 있었다. 아직 고밀도 패널에 대한 자료가 충분히 이뤄

지지 않은 상황이기 때문에 부정확한 imputation이 이루어지고 있는 실정이며, 더욱 많은

축군이 조성되어 생시체중 및 총유두수에 대한 정확한 유전체 선발 모형을 양돈 산업에

적용할 수 있는 시기를 앞당길 필요성이 있다.



- 229 -

[표 3-100] Genetic correlations between molecular breeding values (MBVs) and 

(D)EBVs and in Yorkshire pigs across the studied IBW and TTN traits between 

Illumina Porcine60K and Affymetrix Axiom Porcine660K SNP panels 

Trait1
Response

Variables

Illumin60K Axiom660K

BayesB(π=0.99) BayesC(π=0.99) BayesB(π=0.999)

IBW

EBVs 0.156 0.164 0.171

DEBVexcPA 0.187 0.188 0.217

DEBVincPA 0.215 0.225 0.264

TTN

EBVs 0.337 0.339 0.383

DEBVexcPA 0.436 0.403 0.483

DEBVincPA 0.428 0.416 0.465

1IBW = individual birth weight; TTN = total teat number

(6) 신규 SNP genotyping 패널

❍ SowPro90 (UNL & USMARC)

- 번식 능력에 대한 Genomic Prediction의 정확도 향상을 위하여 최근에 개발된 SNP

genotyping panel (103,476 SNPs)

- Affymetrix 기반으로 개발되었으며, call rate 및 polymorphism 향상 뿐만 아니라,

UNL과 USMARC에서 연구를 통하여 밝혀진 QTLs 을 패널에 삽입.
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[표 3-101] Number of SNP an doverlapping genes included in SowPro90 

❍ GGP-F250 (Neogen-GeneSeek & University of Missouri) for Cattle

- 기존의 Cattle에 상용적으로 이용되는 GGP50v1, GGP80K, GGPLD, GGPUHD 뿐만

아니라, Illumina50K 보다 유전체 선발 모형의 정확도를 엄청나게 (dramatically) 상승

시킬 수 있음.

- 기존의 상용화된 SNP Array에 비하여 상당히 많은 functional variants (Sequencing

기반의 연구) 들을 삽입하여 만든 SNP Array.

- GGP-F250 패널에 속한 SNPs 들의 65% 이상이 유전자(genes) 내에 존재하는 SNPs

들로 구성된 패널.

❍ Enrichment Analysis (Fine-Mapping)

- 현재까지 genotyping 되어진 60K 패널에서 High-Density (Axiom660K) 와
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Sequencing 기반의 SNPs 들을 putative QTLs 밝혀진 영역에 대하여 Fine-Mapping

분석을 통하여 경제 형질에 직접적으로 영향을 미치는 causual variants를 선별하여

SNP 패널 제작.

❍ Bayesian 방법을 기반으로 이용되는 통계량

- 1) Model Frequency 2) t-like statistics 3) Minor Allele Frequency 4) Linkage

Disequlibrium.

5. 결론

❍ Duroc 종에 대한 유전체선발법 적용은 선행 연구에서 제시한 바와 같이 아직 참조 축군

(약 1,000두)이 충분하지 않은 이유에서 요크셔종에 비해서 아직 높은 유전체 정확도를

추정하기 힘든 실정. 두 개의 genotyping 패널 (Illumina va. GeneSeek)에서 나온 결과와

같이 패널에 따라서 (including real QTL genotypes) 유전체 정확도 차이를 보이기 때문

에 다양한 패널 확보가 중요함. 두록과 랜드레이스의 경우에는 검정돈에 대한 유전체 자

료를 확보하여 유전체 선발을 적용할 수 있는 참조축군을 빠르게 구축할 필요성이 있음.

❍ 요크셔종에 대한 유전체선발법 적용을 위해 성장, 생산 및 번식형질들에 대한 유전체 육

종가의 정확도를 추정하였으며, 한국의 양돈산업에 유전체 선발 모형의 적용 시 발생하

는 이점들에 대하여 살펴 볼 수 있었음. 성장 및 생산 형질의 경우는 점차 유전체 선발

모형의 적용으로 인하여 더욱 신뢰성이 높은 통합 유전체 육종가를 추정할 수 있는 가능

성을 보았지만, 번식형질의 경우에는 아직 개선해 나가야할 문제점들이 제시되었음. 특히

발정재귀일과 이유두수 형질들에 대하여 추정된 유전력으로 보아 정확한 유전 능력을 알

아볼 수 있는 사양관리의 개선 방안 및 정확한 번식형질에 대한 기록이 필요할 것으로

사료됨. 유전체 정확도의 상승으로 인하여 통합 유전 육종가의 신뢰성을 더욱 높일 수
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있다는 것을 알 수 있듯이, 차후 지속적인 유전체 자료를 가진 참조 축군의 증가와 진정

한 QTL등의 탐색 및 더욱 발전된 통계적인 방법 등으로 인하여 유전체 정확도의 상승

을 위한 연구가 지속적으로 수행되어져야할 것으로 사료됨.

❍ 요크셔종의 생시체중에 대한 유전체 분석도 현재 많은 참조 축군이 확보가 되어 생시체

중에 연관된 유의적인 유전자 및 SNP 마커를 발굴 할 수 있게 되었음. 두 가지 상용화

된 SNP 패널 이용 시 SSC1, 5 및 8번에서 생시체중에 관련된 공통된 영역들이 탐색되

었음. 특히 SSC8번의 15Mb 영역에서 탐색된 SNP 마커는 SLIT2 유전자와 가까이 위치

하고 있으며, 이 SLIT2 유전자는 척수 발달 (development of spinal cord)에 관여하는 유

전자로서 생시체중에 밀접한 관련이 있을 것으로 사료됨.

❍ 유두수 형질의 경우는 다른 형질과는 달리 태어났을 때 바로 표현형으로 나타나는 형질

로서 상대적으로 다른 형질들에 비하여 환경적인 영향을 아주 덜 받는 형질이지만, 유전

적 구조 (genetic architecture)적인 측면을 살펴보면 작은 효과들을 가진 수많은 QTL들

이 존재 (QTLdb: 120개 이상의 QTL) 하기 때문에 체계적인 유전적인 개량이 필요한 형

질임. 본 연구 수행 결과를 살펴보면 SSC 7번의 103Mb 영역에서 아주 높은 상가적 유

전 분산값 (7.71% using Axiom660K SNP panel)이 추정이 되었음.

❍ Illumina Porcine60K와 Affymetrix AxiomPorcine660K SNP 패널을 이용하여 베이지안

방법 (BayesB, BayesC)으로 추정된 정확도를 추정한 결과 중밀도 패널을 이용하여 두가

지 베이지안 방법으로 추정된 정확도를 비교해보면 유의적인 차이를 나타나지 않았으나

BayesB 방법을 기준으로 고밀도 패널 (Affymetrix AxiomPorcine660K)을 이용하여 유전

체 정확도를 추정하였을 경우에는 중밀도 패널에 비하여 생시체중의 경우는 4.8%, 총유

두수에서는 4.7%의 정확도 상승 효과를 나타내었음. 이러한 이유는 고밀도 패널을 이용

하였을 경우에는 중밀도 패널에 존재하는 SNP 마커들보다 고밀도 패절에 존재하는 SNP

마커들이 QTLs들과의 LD (Linkage Disequilibrium)가 높게 존재하여 더욱 많은 QTLs

들의 효과를 추정할 수 있는 가정과 정확히 일치하는 결과로 사료된다. 이러한 근거는

이미 앞의 GWAS 분석결과에서도 제시된 바와 같이 고밀도 패널을 이용할 경우 더욱

많은 또한 더욱 높은 상가적 유전 분산이 추정되는 영역들을 밝혀낼 수 있었음. 아직 고

밀도 패널에 대한 자료가 충분히 이뤄지지 않은 상황이기 때문에 부정확한 imputation이

이루어지고 있는 실정이며, 더욱 많은 축군이 조성되어 생시체중 및 총유두수에 대한 정

확한 유전체 선발 모형을 양돈 산업에 적용할 수 있는 시기를 앞당길 필요성이 있음
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5. 후보유전자 발굴을 위한 전장유전체(GWAS) 분석

가. 연구수행내용

❍ DNA technology와 Statistical genetic methodology가 발달함에 따라 QTL 또는

Candidate gene에 대한 연구가 가능해졌음. 연관분석의 경우 전장유전체를 marker가

일정한 간격으로 있기 때문에 DNA marker와 연관된 QTL의 정보를 활용하여 양적형질

변이에 큰 영향을 미치는 주요유전자를 직접적으로 규명하는 것이 매우 어려움. 반면

Association analysis (관련성 분석)의 경우 전장 유전체를 SNP marker들이 조밀하게 집

적되어 cover하는 DNA chip을 이용하기 때문에 주요 유전자와 연관되어 있는 DNA

marker를 동정할 수 있다. 따라서 전통적인 표현형 및 가계기록에 GWAS에서 발굴된

DNA marker의 정보를 추가하여 유전능력 평가의 정확도를 높여서 가축의 유전적 개량

의 효율성을 높이는 것이 가능함

❍ 돼지는 전 세계적으로 수백종류의 품종이 있으나 국내를 포함한 해외의 주요 양돈생산국

에서는 두록, 랜드레이스 및 요크셔종 등 특정 품종을 사육하여 산업에서 이용하고 있음.

국내에서 주로 이용하는 두록종의 경우 체질이 강건하고 지제가 튼튼하며 사료이용성과

일당증체량이 양호하지만 번식능력과 포유능력은 중간정도이기 때문에 부계 품종으로써

육질개량을 위하여 이용함. 요크셔종의 경우 다산종으로써 번식능력과 포유능력이 우수

하며 잡종생산에서 모계로 많이 이용하고 있다. 랜드레이스종 또한 번식능력이 좋고 비

유능력이 우수하여 잡종교배에서 모계품종으로 많이 이용하고 있는 품종임

❍ 따라서 N농장과 K농장에서 사육하고 있는 두록, 랜드레이스, 요크셔종의 생산형질에 관

련된 등지방두께, 일당증체량, 90kg도달일령과 번식형질에 관련된 생시체중, 총산자수에

대한 자료를 수집하고 유전체 자료 이용하여 후보유전자(Candidate gene)영역을 찾기 위

해 Bayesian 방법(BayesB, BayesC)에서 다양한 값과 반응변수를 이용하여 GWAS 분석

을 실시하여 각 형질에 영향을 미치는 후보유전자(Candidate Gene) 영역을 발굴하기 위

해 실시하였음

나. 재료 및 방법

(1) 표현형자료

❍ N농장과 K농장에서 사육하고 있는 두록, 랜드레이스, 요크셔종에 대하여 성장형질의 경

우 각각 38,941두와 23,451두 91,146두를 수집하였고, 번식형질에 대하여 각각 20,070두,

27,424두 191,774두를 수집하였음. 두록, 랜드레이스, 요크셔종의 성장형질에 대한 평균은

일당증체에 대하여 각각 675±72g, 646±66g과 612±75g이었고, 등지방두께에 대하여
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12.83±2.40mm, 12.83±2.60mm와 13.73±2.97mm이었으며, 90kg도달일령은 136.7±11.2일

143.7±11.6일 148.8±14.7일로 조사되었다. 번식형질은 두록종에서 생시체중(IBW)은 평균

은 1.53±0.3kg으로 조사되었고 랜드레이스종과 요크셔종에서 총산자수(TNB)에 대한 평

균은 각각 11.04±2.81두와 11.96±3.03두로 조사되었음

[표 3-102] Frequencies, means and standard deviations for growth and reproductive 

traits by breeds

품종
두수

(두)

성장형질 번식형질

일당증체중

(g)

90kg도달일령

(일)

등지방두께

(mm)

생시체중

(kg)

총산자수

(두)

두록
38,941 675.01(72.21) 136.71(11.21) 12.83(2.40) - -

20,070 - 1.53(0.30) -

랜드레이스
23,451 646.21(66.22) 143.74(11.62) 12.83(2.60) - -

27,424 - - 11.04(2.81)

요크셔
91,146 612.13(75.10) 148.82(14.73) 13.73(2.97) - -

191,774 - - 11.96(3.03)

(2) 유전체자료

❍ 유전체자료는 Affymetrix Axiom 53K와 Affymetrix Axiom 650K(Affymetirx Inc., Santa

Clara, CA, USA), Illumina Porcine SNP60K v2 및 Illumina Porcine SNP80K(Illumina,

Inc., San Diego, CA) Platform을 이용하였음. 분석에 이용된 SNP 마커는 맵 정보가 없

는 SNP 마커, 성염색체 상에 존재하는 SNP 마커 및 call rate가 0.95 이하인 SNP 마커

와 중복된 유전체 자료를 제외 하였으며 Quality control 과정을 거친 후 최종적으로 이

용된 마커는 두록, 랜드레이스 및 요크셔종에 대하여 각각 43,861개, 52,580개와 52,403개

를 분석에 이용 하였음. 각 품종별로는 두록종 총 1,351두(Illumina80K: 322두,

Illumina60Kv2: 818두, Axiom650K: 211두), 랜드레이스종 총 609두(Axiom650K: 143두,

Illumina60Kv2: 329두, Illumina80K: 137두)와 요크셔종 5,054두(Axiom53K: 479두,

Illumina60Kv2: 2,932두, Axiom650k: 447두, Illumina80K: 1,196두)으로 최종적으로 분석

에 이용한 두수는 총 7,014두를 수집하였다. 수집되어진 유전체 자료는 각 품종별로

FImuteV3 (Sargolzaei et al., 2014)를 이용하여 MD-Density Platform (Illumina Porcine

SNP60Kv2)으로 imputation을 하여 분석을 실시하였음[표 3-107].
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[표 3-103] Basic statistics of SNP data set

품종 Description
Commercial Genotyping Platforms

Axiom
53K

Axiom
650K

Illumina
60Kv2

Illumina
80K

두록

Total number of animals
  No. duplicated animals
  No. target animals
  No. reference animals

  No. genotyped animals after imputation

Total noumer of SNPs
  No. markers on autosome
  No, Selected markers after QC

  No. markers for Analysis

-
-
-
-
-

-
-
-
-

211
11
200

658,692
592,052
592,024

818
25
764
159

923

61,565
58,863
58,845

43,861

322
-
-
-

322

-
-
-
-

랜드레이스

Total no. of animals
  No. duplicated animals
  No. reference animals
  No. target animals

 No. genotyped animals after imputation

Total no. of SNPs
  Mmarkers on autosome
  Selected markers after QC

  No. markers for Analysis

-
-
-
-
-

-
-
-
-

143
11
132

658,692
592,052
592,024

  329
28

  301
  132

  433

61,565
58,863
58,845

52,580

137
-
-
-

137

-
-
-
-

요크셔

Total no. of animals
  No. duplicated animals
  No. reference animals
  No. target animals

 No. genotyped animals after imputation

Total no. of SNPs
  Mmarkers on autosome
  Selected markers after QC

  No. markers for Analysis

   479
50

429
  

55,374
49,732
49,624

    393
30
364

658,692
592,052
592,024

 2,932
301

2,631
2,631  

 3,424

61,565
58,863
58,845

52,403

1,196
-
-
-

1,196

-
-
-
-

(3) 통계적 분석방법

(가) 유전모수 추정

❍ 유전모수의 추정은 상가적유전효과(additive genetic effect), 모체 유전 효과(maternal

genetic effect), 모체 환경 효과(maternal environmental effect) 및 고정효과(sex,

contemporary group and parity)를 포함한 선형개체모형(linear animal model)을 각각 성

장 및 번식형질에 따라 다변량 모형(multi-variate model)에 적용하였다. 분산성분 및 유

전모수를 추정하기 위하여 REML(Restricted Maximum Likelihood) 방법을

ASREML4.1(Gilmour et al., 2015) 소프트웨어를 이용하여 분석하였으며, 분석모형은 아

래와 같이 적용하여 성장 및 번식 형질을 각각 분석하였음
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❍ 여기서, 는 관측치(ABF, ADG, DAYS90, TNB, IBW)의 벡터;   는 고정 및 랜

덤 효과들에 대한 incidence matrix; 는 고정효과(sex, contemporary group and parity)

에 대한 벡터; 는 상가적유전효과에 대한 벡터; c는 같은 동복내 개체들에 대한 어미

의 공통적인 nongenetic 효과; 는 잔차 효과에 대한 벡터임

(나) 반응변수

❍ 각 형질별로 유전능력평가를 위한 모형식에 따라서 추정된 유전 모수와 분산 성분 및 육

종가 (Estimated breeding value)와 정확도 (accuracy)를 이용하여 유전체 분석을 위한

반응 변수를 추정하였음. 추정된 육종가와 정확도를 이용하여 부모의 효과가 포함되어진

DEBVincPA (Deregressed Estimated Breeding Value including Parent Average)를 전

장 유전체 관련성 분석에 반응 변수로 사용하기 위하여 재 추정하였으며 또 하나의 반응

변수인 EBVs는 유전능력평가를 위해서 추정되어진 값을 그대로 이용하였음. 새롭게 추

정된 반응변수 (DEBV)는 개체마다 각기 다른 정확도를 가지고 있기 때문에, 이러한 이

질적 분산 (heterogeneous variance)을 설명하기 위하여 가중치 (weighting factor)를 아

래와 같은 공식 (Garrick et al., 2009)을 가지고 최종 모형 식에 적용하였음

 
     


 

   

❍ 여기서, 
는 반응 변수 (DEBVincPA and EBVs)의 정확도, 는 각 형질 별로 추정된

유전력, 는 SNP 마커 정보로 설명되어 질 수 없는 유전적 분산의 비율이며, 0.4 수준으

로 가정 (Saatchi et al., 2012). 최종적으로 반응 변수를 DEBVs로 변환한 후에 정확도가

0.01 이하인 개체들을 제거한 후 GWAS 분석을 수행하였음

(다) Bayesian Method for GWAS

❍ 전장유전체 연과 분석 (GWAS)을 위한 SNP 마커 효과들을 추정하기 위해서 Bayesian

방법중 BayesB와 BayesC 방법 (Kizilkaya et al., 2010)을 이용하여 분석 비교하였음.
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SNP 마커의 효과 및 분산 (깁스 샘플링을 이용하여 얻어진 모수 및 효과의 사후 분포)

을 추정하기 위해 총 50,000번의 마르코프체인-몬테카를로 (Markov chain Monte Carlo:

MCMC) iteration 중에 초기 5,000번의 iteration은 burn-in 구간으로 제외하였으며, SNP

마커 효과 및 5번째 iteration만을 추출하여 사후 평균으로 SNP 마커 효과 및 분산을 추

정하였음. 이는 마르코프체인 상에서 자기 상관 (Auto-correlation)이 발생하기 때문에 이

로 인한 편의 발생을 사전에 방지하기 위하여 실시하였고 아래와 같은 방법으로 추정하

였음.

    
  



 

❍  여기서, 는 반응 변수 (DEBVs ro EBVs), 는 전체 집단 평균, 는 SNP 마커의 수,

는 i번째 개체의 j번째 마커의 allele state (0,1,2), 는 SNP 마커의 효과, 는 SNP

마커가 모델 상에서 존재 유무(0 or 1)를 나타냄

❍ 기준점(Threshold)의 경우 GWAS 분석을 통하여 유의적인 1-Mb 영역을 탐색하기 위해

서 SNP 마커로 설명될 수 있는 전체 유전 분산 중에서 1% 이상의 상가적 유전 분산 설

명력을 가진 영역을 유의적인 효과를 지닌 영역으로 설정 하였으며, Model frequency

(MF) 통계량은 각 형질에 유의적인 효과를 지닌 SNP 마커를 선별하기 위하여 추정 및

이용하였음. 이는 1Mb의 영역은 전체 영역에서 총 2,451개가 포함되며 각 영역의 상가적

유전분산 비율은 대략 0.041%(100%/2,451), 이 비율의 25배 이상 높은 비율을 고려하였

음

❍ BayesC 방법과 BayesB 방법은 값의 설정에 따라서 SNP 마커의 효과를 ‘0’으로 가정하

는 mixture model을 이용하였으며, BayesC의 방법은 SNP 마커 효과는 정규 분포

(Normal-distribution)를 따르게 되며, SNP 마커들은 등분산 (common variance)을 갖는

다는 가정으로 샘플링이 되어짐(Haiber et al., 2011). 반면에, BayesB 방법은 SNP 마커

효과들에 대하여 사전 분포로 t분포 (t-distribution)를 사용하며, 각각의 SNP 마커마다

다른 분산을 갖는다는 사전 가정으로부터 샘플링이 되어진다. 위 과정은 GenSel4R 프로

그램을 이용하여 수행하였음(Garrick and Fernando, 2013)
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다. 결과 및 고찰

(1) 유전모수추정

❍ 각 형질별 성장 및 번식형질에 대하여 추정된 유전 및 표현형 분산과 유전력에 대한 추

정결과는 [표 3-108]에 나타내었음. 추정된 유전모수에서 일당증체량(ADG)는 두록종에서

0.28, 랜드레이스종에서 0.36 그리고 요크셔종에서 0.33으로 추정되었다. 등지방두께

(ABF)는 두록종에서 0.35, 랜드레이스종에서 0.44 그리고 요크셔종에서 0.43으로 추정되

었음. 90kg도달일령(DAYS90)은 두록종에서 0.30, 랜드레이스종에서 0.37와 요크셔종에서

0.32로 추정되으며, 성장형질로 여겨지는 세 개의 형질은 모두 중도의 유전력으로 추정되

었음. 번식형질의 경우 두록종의 생시체중(IBW)의 경우 0.33으로 추정되어 중도의 유전

력으로 추정되었지만, 랜드레이스종과 요크셔종의 경우 총산자수(TNB)에서모 모두 0.11

로 추정되어 저도의 유전력으로 나타났음

❍ 본 연구 결과를 토대로 이전 연구 결과를 비교해보면, Alam 등(2021)은 한국에서 사육되

는 두록, 랜드레이스와 요크셔종의 성장형질과 번식형질에 대한 유전모수 추정결과 일당

증체량의 경우 각각 0.36, 0.36와 0.38로 추정되었고, 등지방두께의 경우 0.38, 0.48와 0.45

으로 추정되었으며, 번식형질에서 총산자수는 랜드레이스와 요크셔종에서 0.10과 0.11로

추정되었음. 본 연구결과와 비교해보면 두록종의 일당증체량을 제외하고 모든 형질에서

비슷한 유전력을 나타내었음.
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[표 3-104] Estimates of the variance components, the heritability(
), the standard 

error(SE) for growth and reproductive traits in each breeds

Breed Trait
Variance components1


±SE

  
 



두록

랜드레이스

요크셔

ADG

ABF

DAYS90

IBW

ADG

ABF

DAYS90

TNB

ADG

ABF

DAYS90

TNB

0.1150

1.5494

0.2936

2.3936

0.1192

2.2407

0.3605

0.7536

0.1154

3.0431

0.3897

0.9067

0.0785

0.6201

0.1848

0.1112

0.0533

0.4679

0.1578

0.5345

0.0639

0.7196

0.2396

0.6052

0.3026

2.8829

0.6786

4.8215

0.2166

2.8831

0.6012

6.2170

0.2298

3.9694

0.8276

7.0169

0.4176

4.4323

0.9722

7.2151

0.3358

5.1238

0.9616

6.9706

0.3451

7.0125

1.2173

7.9236

0.28±0.01

0.35±0.01

0.30±0.01

0.33±0.01

0.36±0.02

0.44±0.02

0.37±0.02

0.11±0.01

0.33±0.01

0.43±0.01

0.32±0.01

0.11±0.00

1 

 = Direct additive genetic variance;  = common litter variance; 


= residual variance; 


 = residual variance

(2) GWAS(Genome-Wide Association Study)

❍ 본 연구에서는 GWAS 분석을 통하여 각 품종별 성장 및 번식형질에 연관성이 있는 후

보유전자(candidate gene) 및 QTL 영역을 탐색하였음. 분석결과는 베이지안 방법

(BayesB, BayesC), (0.00, 0.50, 0.75, 0.99)값과 반응변수(DEBV, EBV)로 구분하여

Manhattan plot을 통해 나타내었음. 또한 SNPs를 포함한 1-Mb의 영역을 탐색하기 위해

서 SNP마커로 설명될 수 있는 전체 유전분산 중에서 1% 이상의 상가적 유전 분산 설명

력을 가진 영역을 유의적인 효과를 지닌 영역으로 기준점(threshold)을 설정하였으며,

Model frequency 통계량은 각 형질에 유의적인 효과를 지닌 SNP마커를 선별하기 위하

여 추정 및 이용하였으며 값 0.00의 경우 Model frequency가 모든 영역에서 1으로 추

정되기 때문에 결과에서 제외하고 나머지 0.50, 0.75, 0.99에서 탐색된 window 영역과

SNP마커를 탐색하였음.

❍ 먼저 두록종에서 등지방두께에 대하여 Manhattan plot을 통해 GWAS 분석의 결과를 나

타내었으며(Figure 1), 결과는 상가적 유전분산 설명력이 높은 영역을 [표 3-109]에 나타

내었음.

❍ BayesB방법의 반응변수 DEBV와 EBV에서 값 0.99으로 분석을 진행하였을 때 모두 6
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번 염색체에서 1%가 넘는 설명력을 지닌 영역이 발굴되었음. 발굴된 영역은 138Mb,

16Mb와 76Mb의 세 개의 window영역으로 나타났으며 13개의 SNP마커가 확인되었다.

먼저 138Mb의 영역에서 MARC0037040, M1GA0008914, DRGA0006864, ASGA0103810,

ALGA0113757, ALGA0036942의 SNP마커가 확인 되었고, 16Mb의 영역에서

MARC0033972, MARC0029800, ALGA0034650, SNP마커가 확인되었으며, ALGA0034650,

ASGA0101002, ASGA0100113, ALGA0116768, ALGA0107368 SNP마커가 확인되었음

(Table 4). 두록의 등지방 두께에 가장 높은 상가적 유전분산을 가진 영역은 6번염색체의

138Mb영역에서 1.83%로 나타났음. 또한 6번 염색체의 76Mb 영역에 위치한

ARHGEF10L 유전자는 한국 재래돼지에서 등지방 두께가 줄어드는데 유의적인 작용을

한다는 보고가 있었으며(Li et al., 2010), 6번 염색체의 경우 등지방두께의 QTL영역을

찾는 데 많은 연구가 진행되었기 때문에(Grindflek et al. 2001, Olive et al., 2002, Li et

al., 2010), 두록종에 있어 6번 염색체에서 많은 후보유전자가 탐색된 것으로 사료됨.

[그림 3-89] Manhattan plots for genome-wide association studies (GWAS) based

on Bayesian methods for Adjusted backfat thickness (ABF) by Duroc
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[표 3-105] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for 

adjusted backfat thickness (ABF) by Duroc

SSC_
Mb

GV
(%)

Informative
SNP

Positio
n

Effect
Model

frequenc
y

Region
Annotation

Gene
Annotation

<BayesB (=0.99) - DEBV>

6_138 1.89

MARC0037040 138.70 0.055 0.132 intergenic
CRYZ(dist=11423)

FPGT(dist=470843)

M1GA0008914 138.50 0.070 0.161 intergenic
LHX8(dist=152772)

TYW3(dist=163579)

DRGA0006864 138.20 -0.030 0.081 intergenic
LHX8(dist=222275)

TYW3(dist=94076)

ASGA0103810 138.00 0.018 0.057 intergenic
LHX8(dist=341)

TYW3(dist=316010)

ALGA0113757 138.60 -0.021 0.064 intergenic
CRYZ(dist=299075)

FPGT(dist=183191)

ALGA0036942 138.90 0.029 0.079 intergenic
CRYZ(dist=36545)

FPGT(dist=445721)

6_16 1.63

MARC0033972 16.80 0.109 0.260 intergenic
U6(dist=635716)

PSMD7(dist=58944)

MARC0029800 16.40 0.053 0.142 intergenic
U6(dist=592247)

PSMD7(dist=102413)

ALGA0034650 16.30 0.063 0.159 intergenic
U6(dist=482216)

PSMD7(dist=212444)
<BayesB (=0.99) - EBV>

6_76 1.75

ASGA0101002 76.50 0.014 0.082 intronic ARHGEF10L

ASGA0100113 76.30 0.005 0.040 intronic IGSF21

ALGA0116768 76.10 0.015 0.084 intronic ARHGEF10L

ALGA0107368 76.70 -0.021 0.112 intronic ARHGEF10L

❍ 두록종의 일당증체량(ADG)에서도 BayesB방법에서 DEBV의 값 0.50, 0.75, 0.99와 EBV

의 값 0.99으로 분석 결과 유의미한 SNP마커의 영역이 발굴 되었다(Figure 2). 발굴된

영역에 대한 결과는 [표 3-105]에 제시하였음. 먼저 Bayes B의 DEBV에서 값 0.50으로

분석한 결과 3번 염색체의 123Mb에서 가장 높은 5.49%의 설명력을 지닌 영역이 발굴

되었으며 이 영역에는 MARC009117 SNP마커가 확인되었음. 비슷하게 15번 111Mb에서

5.48%의 설명력 지닌 영역이 발굴되었고 이 영역에서 ALGA0086770 SNP마커가 확인되

었음. 이외에 1번 염색체의 171Mb 역역(MARC0001172), 13번 염색체 15Mb영역

(ALGA0120330), 16번 염색체의 25Mb영역(ASGA0072766, ALGA0089851)에서 총 5개의

영역이 탐색되었음. DEBV의 값 0.75로 분석의 결과 값 0.99의 5개의 영역 이외에 6번

염색체의 81Mb영역(ASGA010946)을 포함하여 6개 영역이 탐색되었으며 16번 염색체의

25Mb에서 ALGA0089849 SNP마커가 확인되었다. DEBV의 값 0.99와 분석한 결과 앞서

0.50과 0.75에서 탐색된 모든 영역이 포함되어 있었고 이 외에 17번 염색체의 44Mb영역
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(MARC0028846), 6번 염색체 164Mb영역(ASGA0098375)과 5번 염색체 15Mb영억에서

MIGA007662와 ASGA0024735 SNP 마커가 확인되었으며, 10번 염색체 7Mb영역에서

M1GA0013649, DRGA0010240와 DRGA0010231 SNP마커가 확인되었음.

❍ EBV의 값 0.99의 분석 결과 16번염색체 25Mb영역과 13번염색체 15Mb은 DEBV에서

분석된 결과와 같이 탐색되었으며, 이 외에 1번 염색체에서 271Mb영역에서

MARC0091445, M1GA0001910, INRA0007867, ALGA0010937, ALGA0010918,

ALGA0010917, ALGA0010913의 SNP마커가 확인되었다.

❍ 13번 염색체의 15Mb에 근접한 RBMS3 유전자의 경우 소에 있어 성장형질과 관련되어

있는 유전자라고 알려져 있으며(Wildmann et al., 2013), 양에서는 체중과 연관성 있는

유전자로서 알려져 있다(Snyman et al., 2020). 또한 3번 염색체의 123Mb에 근접한

TRIP2 유전자는 경주마에 있어 성장형질과 관련이 있다고 보고되었다(Tozaki et al.,

2017). 3번 염색체의 123Mb영역, 13번 염색체 15Mb영역과 16번 염색체 25Mb영역이

모든 값 분석결과에 포함되어있었으며, 값이 0.00으로 줄어들수록 상가적 유전분산 설

명력이 늘어나는 것을 확인 할 수 있었다[그림 3-97]. 따라서 발굴된 영역들은 두록종에

있어 성장형질인 일당증체량과도 유의미한 결과를 나타낸 것으로 사료된다.

[그림 3-90] Manhattan plots for genome-wide association studies (GWAS) based on

Bayesian methods for average daily gain (ADG) by Duroc
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[표 3-106] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for average 

daily gain (ADG) by Duroc

SSC_
Mb

GV
(%)

Informative
SNP

Position Effect
Model

frequency
Region

Annotation
Gene

Annotation
<BayesB (= 0.50) - DEBV>

3_123 5.49 MARC0091117 123.40 -1.519 0.950 intergenic
U2(dist=481335)

TRIB2(dist=426227)

15_111 5.48 ALGA0086770 111.00 1.263 0.865 intergenic
U2(dist=1253)

MAP2(dist=527654)

1_171 5.03 MARC0001172 171.80 0.175 0.796 intergenic
FBXO33(dist=1166208)

U6(dist=188990)

13_15 2.2 ALGA0120330 15.00 0.166 0.768 intergenic
ZCWPW2(dist=312619)

RBMS3(dist=472631)

16_25 1.85

ASGA0072766 25.00 -0.023 0.540 intergenic
U2(dist=496722)

PTGER4(dist=392964)

ALGA0089851 25.00 -0.047 0.578 intergenic
U2(dist=563131)

PTGER4(dist=326555)
<BayesB (=0.75) - DEBV>

15_111 5.34 ALGA0086770 111.00 1.266 0.799 intergenic
U2(dist=1253)

MAP2(dist=527654)

3_123 5.28 MARC0091117 123.40 -1.520 0.933 intergenic
U2(dist=481335)

TRIB2(dist=426227)

1_171 3.87 MARC0001172 171.80 0.141 0.620 intergenic
FBXO33(dist=1166208)

U6(dist=188990)

16_25 2.27

ASGA0072766 25.00 -0.036 0.347 intergenic
U2(dist=496722)

PTGER4(dist=392964)

ALGA0089851 25.00 -0.039 0.354 intergenic
U2(dist=563131)

PTGER4(dist=326555)

ALGA0089849 25.00 0.018 0.304 intergenic
U2(dist=529039)

PTGER4(dist=360647)

13_15 1.96 ALGA0120330 15.00 0.158 0.646 intergenic
ZCWPW2(dist=312619)

RBMS3(dist=472631)

6_81 1.9 ASGA0101946 81.30 -0.277 0.541 intergenic
LUZP1(dist=56290)

HNRNPR(dist=54740)
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[표 3-106] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for average 

daily gain (ADG) by Duroc 2

SSC_
Mb

GV
(%)

Informative
SNP

Position Effect
Model

frequency
Region

Annotation
Gene

Annotation
<BayesB (=0.99) - DEBV>

3_123 3.53 MARC0091117 123.40 -1.122 0.673 intergenic
U2(dist=481335)

TRIB2(dist=426227)

17_44 3.52 MARC0028846 44.00 1.430 0.663 intergenic
CHD6(dist=421373)

PTPRT(dist=27816)
6_164 2.98 ASGA0098375 164.10 2.335 0.339 intronic MKNK1

15_111 2.84 ALGA0086770 111.00 0.672 0.350 intergenic
U2(dist=1253)

MAP2(dist=527654)

16_25 2.55

ASGA0072766 25.00 -0.033 0.126 intergenic
U2(dist=496722)

PTGER4(dist=392964)

ALGA0089851 25.00 -0.037 0.143 intergenic
U2(dist=563131)

PTGER4(dist=326555)

ALGA0089849 25.00 0.047 0.171 intergenic
U2(dist=529039)

PTGER4(dist=360647)

13_15 2.11 ALGA0120330 15.00 0.199 0.668 intergenic
ZCWPW2(dist=312619)

RBMS3(dist=472631)

1_171 1.4 MARC0001172 171.80 0.067 0.291 intergenic
FBXO33(dist=1166208)

U6(dist=188990)

5_15 1.25
M1GA0007662 15.30 0.065 0.304 intergenic

FAIM2(dist=26363)

AQP2(dist=24393)
ASGA0024735 15.30 0.045 0.250 intronic NCKAP5L

10_7 1.04

M1GA0013649 7.00 0.010 0.084 intronic GPATCH2
DRGA0010240 7.00 0.011 0.074 intronic SPATA17

DRGA0010231 7.00 -0.098 0.438 intergenic
ESRRG(dist=488896)

GPATCH2(dist=96633)
<BayesB (=0.99) - EBV>

16_25 2.28

ASGA0072766 25.00 -0.008 0.124 intergenic
U2(dist=496722)

PTGER4(dist=392964)

ALGA0089851 25.00 0.007 0.109 intergenic
U2(dist=563131)

PTGER4(dist=326555)

ALGA0089849 25.00 0.042 0.587 intergenic
U2(dist=529039)

PTGER4(dist=360647)

13_15 1.95 ALGA0120330 15.00 0.002 0.057 intergenic
ZCWPW2(dist=312619)

RBMS3(dist=472631)

1_271 1.12

MARC0091445 271.90 0.002 0.057 intronic MED27
M1GA0001910 271.70 -0.004 0.093 intronic MED27
INRA0007867 271.30 0.002 0.048 intergenic MED27
ALGA0010937 271.60 -0.002 0.057 intergenic MED27
ALGA0010918 271.30 -0.001 0.046 intronic MED27
ALGA0010917 271.10 -0.004 0.110 intronic MED27
ALGA0010913 271.80 -0.004 0.110 intronic MED27
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❍ 두록종의 90kg도달일령(DAYS90)에서도 앞서 분석된 일당증체량의 결과와 같이 BayesB

방법에서 DEBV의 값 0.50, 0.75, 0.99와 EBV의 값 0.99으로 분석을 진행하였을 때 유

의미한 SNP마커의 영역이 발굴 되었음[그림3-91].

❍ Bayes B의 DEBV에서 값 0.50으로 분석한 결과를 살펴보면, 6번 염색체의 80Mb영역에

서 가장 높은 8.28%의 설명력을 지닌 영역이 발굴되었음. 이 영역에는 H3GA0018134

SNP마커가 확인되었음. 두 번째로 높은 설명력을 지는 영역은 16번 염색체의 45Mb영역

에서 6.12%로 나타났으며, 이 영역에 포함된 SNP마커는 MARC0002703이 확인되었음.

다음으로는 16번 염색체에서 25Mb영역이 4.43%으로 추정되었고, ASGA0072766,

ALGA0089851, ALGA0089849 SNP마커가 확인되었음. DEBV의 값 0.75로 분석의 결

과 0.50의 결과와 같이 6번 염색체 80Mb영역, 16번 염색체 45Mb영역과 16번 염색체

25Mb 영역에서 각각 7.98%, 6%와 3.71%의 설명력을 지닌 영역이 탐색되었다. 이 외에

12번 염색체 43Mb영역에서 ALGA0116086 SNP마커가 확인되었다. DEBV의 값 0.99로

분석의 결과도 값 0.50과 0.75에서 탐색된 영역이 포함되었으며, 이 외에 5번 염색체의

15Mb영역(MIGA0007662와 ASGA0024735), 16번 염색체 47Mb(MARC003690), 15번 염색

체 111Mb(ALGA0086770), 1번 염색체의 163Mb(MARC0004843, ASGA0005079와

ALGA0006725)와 13Mb(ALGA0001167)과 10번 염색체의 7Mb영역(M1GA0013649,

DRGA0010240, DRGA0010231)이 발굴되었음[표3-107]

❍ EBV의 값 0.99에서 분석된 결과 16번 염색체의 25Mb의 영역이 1.63%으로 가장 높은

설명력을 가지고 있었으며 이 영역에 포함되어 있는 SNP마커는 ASGA0072766,

ALGA0089851과 ALGA0089849가 확인되었으며, 이영역은 앞선 DEBV의 분석결과에 포

함되어있는 영역으로 나타났음. 이 외에의 영역은 13번 염색체의 15Mb, 1번 염색체의

271Mb영역에서 MARC0091445, MARC0039390, M1GA0001910, INRA0007867,

H3GA0056709, ALGA0010918, ALGA0010917과 ALGA0010913 SNP마커가 확인되었음

❍ 5번 염색체 15Mb에 위치한 FAIM2 유전자는 소에서 근육과의 상관관계가 존재한다는

연구결과가 있으며, 성장 및 도체 형질에 있어 후보 유전자로서의 가능성을 보고하였음

(Wang et al., 2013). 또한 사람에 있어서 비만과 밀접한 관련 있어 MC4R 유전자와 함

께 많은 연구가 진행되었으며(Hotta et al., 2009, Boender et al., 2012, León-Mimi et al.,

2013), NCKAP5 유전자의 경우 소에 있어서 성장형질인 일당증체량의 후보유전자로서

알려져 있음(Valente et al., 2016, Montes 2019 et al., 2019).

❍ 16번 염색체의 45Mb에 위치한 PIK3R1 유전자는 지질 대사와 직접적으로 연관되어 있다

고 알려져 있으며(Eppig et al., 2015), 골격근에서 mRNA와 miRNA의 전사체 분석을 통

해 사료섭취와 관련되어 있는 에너지 대사 및 골격근 성장의 기능을 하는 유전자라고 보
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고하였고(Jing et al., 2015), 중국 라이우(Laiwu)지방의 돼지에 있어 사료 섭취와 에너지

소비 사이의 균형을 유지하는데 중심 조절인자인 뉴런에 작용하는 유전자라고 보고하였

다(Chen et al., 2018). 이 외에도 돼지의 성장형질인 등지방두께와 밀접한 연관이 있는

QTL이라는 연구가 보고되었다(Ramayo-Caldas et al., 2012, Puig-Oliveras et al., 2014).

따라서 PIK3R1, NCKAP5와 FAIM2 유전자의 영역은 90kg도달일령에 있어서 유전체 선

발에 도움을 주는 영역이라고 사료됨

❍

[그림3-91] Manhattan plots for genome-wide association studies (GWAS) based on

Bayesian methods for days to 90kg (DAYS90) by Duroc

[표3-107] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for days to 

90kg (DAYS90) by Duroc

SSC_
Mb

GV
(%)

Informative
SNP

Position Effect
Model

frequency
Region

Annotation
Gene

Annotation

<BayesB (=0.50) - DEBV>

6_80 8.27 H3GA0018314 80.70 2.943 1.000 intronic LACTBL1

16_45 6.12 MARC0002703 45.00 2.956 0.871 intergenic
CD180(dist=242747)

PIK3R1(dist=604060)

16_25 4.43

ASGA0072766 25.00 0.036 0.550 intergenic
U2(dist=496722)

PTGER4(dist=392964)

ALGA0089851 25.00 0.069 0.581 intergenic
U2(dist=563131)

PTGER4(dist=326555)

ALGA0089849 25.00 -0.119 0.637 intergenic
U2(dist=529039)

PTGER4(dist=360647)
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[표3-107] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for days to 

90kg (DAYS90) by Duroc2

SSC_

Mb

GV

(%)

Informative

SNP
Position Effect

Model

frequency

Region

Annotation

Gene

Annotation
<BayesB (=0.75) - DEBV>

6_80 7.98 H3GA0018314 80.70 2.923 1.000 intronic LACTBL1

16_45 6 MARC0002703 45.00 2.949 0.810 intergenic
CD180(dist=242747)

PIK3R1(dist=604060)

16_25 3.71

ASGA0072766 25.00 0.088 0.408 intergenic
U2(dist=496722)

PTGER4(dist=392964)

ALGA0089851 25.00 0.058 0.355 intergenic
U2(dist=563131)

PTGER4(dist=326555)

ALGA0089849 25.00 -0.054 0.348 intergenic
U2(dist=529039)

PTGER4(dist=360647)
12_43 1.38 ALGA0116086 43.00 0.076 0.398 intronic RAB11FIP4

<BayesB (=0.99) - DEBV>

6_80 4.86 H3GA0018314 80.70 2.035 0.723 intronic LACTBL1

5_15 1.38
M1GA0007662 15.30 -0.048 0.175 intergenic

FAIM2(dist=26363)

AQP2(dist=24393)
ASGA0024735 15.30 -0.111 0.382 intronic NCKAP5L

16_47 2.38 MARC0030690 47.00 -1.396 0.390 intergenic
PIK3R1(dist=500109)

SLC30A5(dist=261000)

16_45 2.16 MARC0002703 45.00 1.228 0.329 intergenic
CD180(dist=242747)

PIK3R1(dist=604060)

16_25 2.4

ASGA0072766 25.00 0.040 0.105 intergenic
U2(dist=496722)

PTGER4(dist=392964)

ALGA0089851 25.00 0.048 0.126 intergenic
U2(dist=563131)

PTGER4(dist=326555)

ALGA0089849 25.00 -0.060 0.153 intergenic
U2(dist=529039)

PTGER4(dist=360647)

15_111 1.12 ALGA0086770 111.00 -0.484 0.247 intergenic
U2(dist=1253)

MAP2(dist=527654)
12_43 1.77 ALGA0116086 43.00 0.110 0.276 intronic RAB11FIP4
1_163 1.09 MARC0004843 163.30 0.016 0.088 intronic IGDCC4

1_163 1.09
ASGA0005079 163.40 0.036 0.148 intergenic

IGDCC4(dist=7455)

DPP8(dist=3381)
ALGA0006725 163.80 -0.089 0.311 intronic IGDCC4

1_13 1.73 ALGA0001167 13.30 -1.600 0.282 intergenic
MYCT1(dist=141875)

ESR1(dist=386485)

10_7 1.07

M1GA0013649 7.00 -0.013 0.075 intronic GPATCH2
DRGA0010240 7.00 -0.035 0.144 intronic SPATA17

DRGA0010231 7.00 0.109 0.321 intergenic
ESRRG(dist=488896)

GPATCH2(dist=96633)
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[표3-107] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for days to 

90kg (DAYS90) by Duroc3

SSC_

Mb

GV

(%)

Informative

SNP
Position Effect

Model

frequency

Region

Annotation

Gene

Annotation
<BayesB (=0.99) - EBV>

16_25 1.63

ASGA0072766 25.00 0.007 0.086 intergenic U2(dist=496722)
PTGER4(dist=392964)

ALGA0089851 25.00 0.009 0.106 intergenic U2(dist=563131)
PTGER4(dist=326555)

ALGA0089849 25.00 -0.010 0.112 intergenic U2(dist=529039)
PTGER4(dist=360647)

13_15 1.1 ALGA0120330 15.00 -0.035 0.362 intergenic ZCWPW2(dist=312619)
RBMS3(dist=472631)

1_271 1.17

MARC0091445 271.90 -0.002 0.048 intronic MED27
MARC0039390 271.50 -0.004 0.068 intronic PLPP7, FAM78A
M1GA0001910 271.70 -0.003 0.053 intronic MED27

INRA0007867 271.30 0.004 0.067 intergenic MED27(dist=5190)
NTNG2(dist=78391)

H3GA0056709 271.30 0.005 0.074 intergenic NUP214(dist=29375)
PLPP7(dist=1540)

ALGA0010918 271.30 0.003 0.050 intronic MED27
ALGA0010917 271.10 0.002 0.046 intronic MED27
ALGA0010913 271.80 0.005 0.082 intronic MED27

❍ 두록종의 생시체중(IBW)의 GWAS 분석결과 BayesB방법의 DEBV에서 0.50, 0.75, 0.99

로 분석을 진행하였을 때 유의미한 SNP마커의 영역이 발굴 되었음(그림 3-92). 발굴된

영역을 살펴보면 모든 값에서 분석을 진행하였을 때, 16번 염색체의 25Mb영역에서 가

장 유의미한 영역이 발굴되었으며 이 영역에 포함된 Informative SNP는 ASGA0072766,

ALGA0089851과 ALGA0089849로 확인되었음. 이 영역의 설명력은 값 0.50, 0.75와 0.99

에서 각각 2.83, 2.81와 3.87으로 나타났으며 값이 올라감에 따라 설명력도 높아지는 경

향을 나타내었다. 이외에도 0.99에서 분석 시 13번 염색체의 91Mb영역에서 1.19%의 설

명력을 나타냈으며, 이 영역에 포함된 SNP마커는 DLAS0001299와 ALGA0071453으로

확인되었음[표3-108]

❍ 위의 결과에 모두 포함되어 있는 PTGER4 유전자는 임신기간 중 자궁내막 및 자국내막

수용성 변화에 영향을 미치는 유전자로서(Szymanska et al., 2021), 돼지에 있어서 조기

에 임신한 초산돈에서 높은 발현으로 확인이 가능하며(Waclawik et al., 2010), 이 유전자

의 단백질 발현은 임신 12일과 14일 그리고 발정주기에서 발견되어(Przygrodzka et al.,

2016), 임신 시 많은 영향을 미치는 것으로 알려져 있어 이 유전자의 경우 두록종의 생시

체중에 발굴된 영역으로 사료됨. 또한 이 유전자에서 나온 생성물은 프로스타글란딘 E2

의 수용체는 전신의 장기에서 생리적 자극에 의해 생산된다고 알려져 있어 앞서 두록종

의 모든 표현형에서 높은 상가적 유전분산 비율에 위치하고 있었으며, 두록종의 유전체

선발 시 많은 영향을 미칠 것으로 사료됨.
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[그림3-92] Manhattan plots for genome-wide association studies (GWAS) based on

Bayesian methods for individual birth weight (IBW) by Duroc

[표3-108] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for 

individual birth weight (IBW) by Duroc

SSC_
Mb

GV
(%)

Informative
SNP

Position Effect
Model

frequency
Region

Annotation
Gene

Annotation
<BayesB (=0.50) - DEBV>

16_25 2.83

ASGA0072766 25.00 0.091 0.564 intergenic
U2(dist=496722)
PTGER4(dist=392964)

ALGA0089851 25.00 0.097 0.558 intergenic
U2(dist=563131)
PTGER4(dist=326555)

ALGA0089849 25.00 -0.082 0.550 intergenic
U2(dist=529039)
PTGER4(dist=360647)

<BayesB (=0.75) - DEBV>

16_25 2.81

ASGA0072766 25.00 0.100 0.345 intergenic
U2(dist=496722)
PTGER4(dist=392964)

ALGA0089851 25.00 0.106 0.342 intergenic
U2(dist=563131)
PTGER4(dist=326555)

ALGA0089849 25.00 -0.065 0.316 intergenic
U2(dist=529039)
PTGER4(dist=360647)

<BayesB (=0.99) - DEBV>

16_25 3.87

ASGA0072766 25.00 0.144 0.155 intergenic
U2(dist=496722)
PTGER4(dist=392964)

ALGA0089851 25.00 0.147 0.158 intergenic
U2(dist=563131)
PTGER4(dist=326555)

ALGA0089849 25.00 -0.128 0.138 intergenic
U2(dist=529039)
PTGER4(dist=360647)

13_91 1.19
DIAS0001299 91.00 0.224 0.270 intronic MED12L

ALGA0071453 91.00 -0.019 0.037 intergenic
CLRN1(dist=49605)
MED12L(dist=74297)
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❍ 랜드레이스종에서 등지방두께에 대하여 Manhattan plot을 통해 GWAS분석의 결과를

Figure 5에 나타내었다. 분석결과 상가적 유전분산 설명력이 1% 이상인 영역은 BayesB

방법을 통해 값 0.99에서 반응변수 DEBV로 분석한 결과에서 나타났음[그림 3-100]. 결

과를 살펴보면 18번 염색체의 46Mb영역에서 설명력이 2.24%으로 가장 높게 나타났으며

포함된 SNP마커는 H3GA0051040으로 확인되었다. 두 번째로 설명력이 높은 영역은 13

번 염색체의 80Mb영역으로 설명력은 2.11%이며, ALGA0071112 SNP마커가 확인되었음.

다음으로는 1번 염색체의 254Mb영역에서 ALGA0009437 SNP마커가 확인되었으며 15번

염색체의 14Mb영역에서 H3GA0034799, ALGA0084000, ALGA0083995와 ALGA0083978

의 네 개의 SNP마커가 확인되었다. 마지막으로 10번 염색체의 7Mb영역에서

ALGA0056744번 SNP마커가 확인되어 총 5개의 영역에서 8개의 SNP마커가 확인되었음

[표 3-109].

❍ 18번 염색체에 근접한 NFE2L3 유전자의 경우 세포질의 분화과정에 필요한 유전자로 알

려져 있으며(Keever, 2017), 사람의 지질과 연관이 있는 것으로 보고되었으며

(Casas-Agustench et al., 2014), 돼지에서도 지질과 연관되어 있다고 보고되었으며

(Welzenbach et al., 2016), 13번 염색체 80Mb영역에 있는 MRP22 유전자는 미토콘드리

아 mRNA의 번역(translation)을 저해하고 결합 효율과 에너지 저장을 낮추어 지질축적

과 지방축적을 초래하고, 에너지 균형을 바꾸게 한다고 보고하였다(Haque M et al.,

2008). 따라서, NFE2L3 유전자와 MRP22 유전자는 랜드레이스종의 등지방두께에 영향을

미치는 유전자일 것으로 사료됨.

❍ 랜드레이스종의 일당증체량(ADG)의 GWAS 분석결과에 대한 Manhattan plot은 Figure

6에 나타내었음. 설명력이 1%이상의 영역은 BayesB방법의 DEBV에서 탐색되었음[그림

3-114]. 결과를 살펴보면 10번 염색체의 11Mb영역이 발굴되었으며, 이 영역에서는

DRGA0010301의 SNP마커가 확인되었음. 모든 값에서 확인할 수 있었으며, 설명력은

0.50, 0.75와 0.99에서 각각 2.26%, 2.78%와 5.46%으로 나타났으며 0.99에서 가장 높은 설

명력이 확인되었으며, 값이 상승할수록 설명력도 상승하였음. 값 0.99분석 결과 11번

염색체의 18Mb 영역에서 1.26%설명력이 추정되었으며, MARC0113984, CASI005912와

ALGA0061162 SNP마커가 확인되었다. 일당증체량에 영향을 미치는 영역으로 추정된 결

과는 총 2개의 영역에서 4개의 SNP마커가 확인되었음[표3-110].

❍ 10번 염색체의 11Mb영역에 인접한 FAM177B유전자는 양에 있어 체형과 연관이 있는

영역이라고 보고되었으며(Zhang et al., 2019), 포유류에 있어 lhh 분포의 조절을 통해 긴

뼈의 성장을 조절한다고 보고되었음(Tsiairls et al., 2008).
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[그림 3-93] Manhattan plots for genome-wide association studies (GWAS) based on

Bayesian methods for Adjusted backfat thickness (ABF) by Landrace

[표3-109] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for Adjusted 

backfat thickness (ABF) by Landrace

SSC_Mb
GV
(%)

Informative
SNP

Position Effect
Model

frequency
Region

Annotation
Gene

Annotation
<BayesB (=0.99) - DEBV>

18_46 2.24 H3GA0051040 46.94 0.280 0.551 intergenic
NFE2L3(dist=690741)
NPVF(dist=141966)

13_80 2.11 ALGA0071112 80.14 0.288 0.390 intronic MRPS22

1_254 1.96 ALGA0009437 254.44 0.309 0.459 intergenic
RGS3(dist=232910)
ZNF618(dist=33149)

15_14 1.3

H3GA0043799 14.01 -0.051 0.141 intergenic
HNMT(dist=244837)
THSD7B(dist=75963)

ALGA0084000 14.03 0.065 0.170 intergenic
HNMT(dist=265141)
THSD7B(dist=55659)

ALGA0083995 14.05 -0.052 0.142 intergenic
HNMT(dist=286129)
THSD7B(dist=34671)

ALGA0083978 14.30 -0.015 0.053 intronic THSD7B

10_7 1.2 ALGA0056744 7.31 0.161 0.357 intergenic
ESRRG(dist=289572)
GPATCH2(dist=295957)
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[그림3-94] Manhattan plots for genome-wide association studies (GWAS) based on

Bayesian methods for average daily gain (ADG) by Landrace

[표 3-110] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for average 

daily gain (ADG) by Landrace

SSC_Mb
GV
(%)

Informative
SNP

Position Effect
Model

frequency
Region

Annotation
Gene

Annotation

<BayesB (=0.50) - DEBV>

10_11 2.26 DRGA0010301 11.51 0.097 0.687 intergenic
FAM177B(dist=17005)
DISP1(dist=7902)

<BayesB (=0.75) - DEBV>

10_11 2.79 DRGA0010301 11.51 0.120 0.597 intergenic
FAM177B(dist=17005)
DISP1(dist=7902)

<BayesB (=0.99) - DEBV>

10_11 5.46 DRGA0010301 0.245 0.916 0.9159 intergenic
FAM177B(dist=17005)
DISP1(dist=7902)

11_18 1.26

MARC0113984 0.004 0.056 0.0563 intronic RCBTB1

CASI0005912 -0.113 0.349 0.3486 intronic EBPL, ARL11

ALGA0061162 0.003 0.052 0.0518 intronic RCBTB1
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❍ 랜드레이스종의 90kg도달일령(DAYS90)의 GWAS분석 결과는 BayesB방법에서 DEBV의

값 0.75와 0.99에서 유의미한 영역이 확인되었음[그림 3-95]. 두 영역에서 모두 10번 염

색체의 11Mb영역이 탐색되었으며 이 영역의 SNP마커는 DRGA0010301DL 확인되었다.

설명력은 각각 1.43%와 5.07%으로 값 0.99에서 높게 추정되었음[표 3-111].

❍ 이 영역의 결과는 값 0.00과 0.50에서 1%이상의 설명력은 아니지만 그 설명력이 다른

영역에 비해 높은 것을 확인할 수 있었으며 값이 상승할수록 설명력이 높아지는 것을

확인 할 수 있었음[그림3-102]. 10번 염색체 11Mb의 영역은 랜드레이스종의 일당증체량

에서도 발굴된 영역이다. 두 형질은 상관관계가 매우 높다고 알려져 있으며, Lopez 등

(2018)은 랜드레이스종의 두 형질간 표현형상관과 유전상관 –0.98과 –0.97라고 하였으

며, Alam 등(2021)은 일당증체량과 105일 도달일령간의 상관에 대해 –0.97이라고 보고

하였음. 따라서 일당증체량이 높을수록 90kg도달일령이 줄어들기 때문에 둘 간의 상관관

계가 높아 같은 영역이 발굴된 것으로 사료됨

❍ 랜드레이스종 총산자수(TNB)의 GWAS분석 결과는 BayesB방법에서 DEBV의 값 0.99

에서 유의미한 영역이 확인되었음[그림3-96]. 이 영역은 1번 염색체의 241Mb영역으로 탐

색되었으며 ASGA0006416과 ALGA0008826 SNP 마커가 확인되었다. 설명력은 2.16%으

로 추정되었음[표 3-116].

❍ 1번 염색체 241Mb영역에 인접한 NR4A3유전자의 경우 스테로이드 호르몬과 관련된 여

러 유전자와 함께 암퇘지의 다산성에 과발현 된다고 알려져 있으며(Ashworth et al.,

1998), 암컷에 있어 번식 조절에서 중요한 난소의 인자로 간주되고(Zhao et al., 2007),

NR4A3 유전자 발현이 높아지면 스테로이드 호르몬에 대한 난포의 민감도가 증가하기

때문에(Gladney et al., 2004), TNB에 직접적으로 영향을 미치는 유전자라고 사료됨.
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[그림3-95] Manhattan plots for genome-wide association studies (GWAS) based on

Bayesian methods for days to 90kg (DAYS90) by Landrace

[표 3-111] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for days to 

90kg (DAYS90) by Landrace

SSC_Mb
GV
(%)

Informative
SNP

Position Effect
Model

frequency
Region

Annotation
Gene

Annotation

<BayesB (=0.75) - DEBV>

10_11 1.43 DRGA0010301 11.51 -0.097 0.459 intergenic
FAM177B(dist=17005)
DISP1(dist=7902)

<BayesB (=0.99) - DEBV>

10_11 5.07 DRGA0010301 11.51 -0.342 0.861 intergenic
FAM177B(dist=17005)
DISP1(dist=7902)
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[그림3-96] Manhattan plots for genome-wide association studies (GWAS) based on

Bayesian methods for total number of piglet born(TNB) by Landrace

[표 3-112] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for Total 

number of piglet born (TNB) by Landrace

SSC_Mb
GV
(%)

Informative
SNP

Position Effect
Model

frequency
Region

Annotation
Gene

Annotation

<BayesB (=0.99) - DEBV>

1_241 2.16

ASGA0006416 241.01 0.696 0.511 intergenic
SEC61B(dist=24193)
NR4A3(dist=552735)

ALGA0008826 241.03 0.049 0.068 intergenic
SEC61B(dist=45734)
NR4A3(dist=531194)
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❍ 요크셔의 등지방두께(ABF)의 GWAS분석 결과는 Manhattan plot을 통해 [그림3-97]에

나타내었음. 분석결과 BayesB방법을 통해 값 0.99에서 반응변수 DEBV와 EBV로 분

석한 결과에서 설명력이 1%이상인 영역이 추정되었음. 먼저 DEBV의 결과를 살펴보면

17번 염색체의 13Mb영역에서 1.16%으로 가장 높은 설명력이 나타났으며 이 영역에 포

함되어 있는 SNP마커는 ASGA0089601이 확인되었다. EBV에서는 2번 염색체의

1Mb(MARC0053928와 ASGA0096364)에서 1.13%의 설명력이 추정되었고 15번 염색체의

119Mb영역(INRA0050241과 ASGA0070548)에서 1.06%의 설명력이 추정되었음. 이 외에

1번 염색체의 23번영역(MIGA0000866)에서 1.03%의 설명력이 추정되었음[표 3-113].

❍ 17번 염색체의 13Mb영역에 SLC23A2 유전자는 돼지에서 인슐린 유사 성장 인자(IGF)에

의해 조절되어 표현되는 유전자로서 알려져 있음(Keever, 2017). 2번 염색의 1Mb 영역에

NCNQ1유전자은 기존의 요크셔에서 등지방두께에 영향을 미치는 영역을 발굴한 연구결

과와 일치하였으며(Lee et al., 2018), DUSP8유전자의 경우 이탈리아 Large white종에서

넓적다리(ham) 중량에 관한 영역을 발굴한 연구결과와 일치하였음(Fontanesi et al.,

2016). 따라서 SLC23A2와 NCNQ1 유전자는 요크셔종의 등지방두께에 중요한 영역이라

고 사료됨

❍ 요크셔의 일당증체량(ADG)의 GWAS분석 결과는 Manhattan plot을 통해 [그림 3-97]

에 나타내었음. 결과는 BayesB의 반응변수 DEBV의 값 0.50, 0.75와 0.99, EBV값의 

값 0.99 그리고 BayesC의 반응변수 EBV의 값 0.99에서 1%이상의 설명력을 가진 영역

이 탐색되었다(Figure 10). 먼저 BayesB의 값 0.50의 반응변수 DEBV에서 1.09%의 설

명력으로 5번 염색체의 95Mb 영역에서 ASGA0026863 SNP마커가 확인되었으며 값

0.75에서도 1.13%의 설명력으로 같은 결과가 추정되었다. 값 0.99에서도 1.46%설명력이

추정되었으며, 5번 염색체의 71Mb영역(ASGA0026251, ASGA0026236과 ALGA0032782)

과 1번 염색체의 159Mb(ALGA0006599)에서 1.08%의 설명력이 추정되었으며, 그 다음으

로 17번 염색체의 15Mb영역(INRA0052808과 INRA0052780)에서 1%의 설명력이 추정되

었다. BayesC의 값 0.99에서 EBV의 결과 7번염색체 46Mb영역(ALGA0109814)에서

2.02%의 설명력이 추정되었음[표 3-113].
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[그림3-97] Manhattan plots for genome-wide association studies (GWAS) based on

Bayesian methods for Adjusted back fat thickness (ABF) by Yorkshire

[표 3-113] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for 

Adjusted backfat thickness (ABF) by Yorkshire

SSC_Mb
GV
(%)

Informative
SNP

Position Effect
Model

frequency
Region

Annotation
Gene

Annotation

<BayesB (=0.99) - DEBV>

17_13 1.16 ASGA0089601 13.97 0.725 0.843 intronic SLC23A2

<BayesB (=0.99) - EBV>

2_1 1.13
MARC0053928 1.78 -0.051 0.223 intronic KCNQ1

ASGA0096364 1.01 0.157 0.803 intronic DUSP8

15_119 1.06

INRA0050241 119.56 0.039 0.272 intergenic
TNP1(dist=530787)
TNS1(dist=380636)

ASGA0070548 119.62 0.092 0.592 intergenic
TNP1(dist=582539)
TNS1(dist=328884)

1_23 1.03 M1GA0000866 23.75 0.097 0.512 intergenic
NMBR(dist=765776)
U6(dist=1243943)
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❍ 5번 염색체의 95Mb의 영역에 근접한 MGAT4C 유전자는 Nero Sicilianon종 돼지의 일당

증체량에 대한 후보유전자 발굴 연구에서 발굴된 영역과 일치하였으며, Italian Large

White종 돼지에서의 결과와도 일치하였음(Fontanesi et al., 2014). 1번 염색체 159Mb의

영역에 인접하는 RNF152유전자의 경우 F1 (랜드레이스 X Large White)의 일당증체량

에서 발굴된 영역과 일치하였으며(Silva et al., 2019), 두록종의 성장형질 100kg 도달일령

과 등지방두께에서 발굴된 영역과도 일치하였음(Zhang et al., 2021). 17번 염색체의

15Mb의 영역에 인접한 FERMT1 유전자의 경우 돼지에 있어 성장인자 베타 수용체 신

호전달의 양성조절하는 기능 갖고 있으며, BMP2 유전자는 도체의 길이에 대한 강력 후

보유전자로 제안하였고, 성장 및 도체 형질에 대해 선발에 있어 이용이 될 것으로 보고

하였음(Blaj et al., 2018). 따라서 요크셔 종에 MGAT4C, RNF152, FERMT1 유전자는

일당증체량에 영향을 미치는 영역으로 사료됨.

[그림 3-98] Manhattan plots for genome-wide association studies (GWAS) based on

Bayesian methods for average daily gain (ADG) by Yorkshire
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[표 3-114] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for average 

daily gain (ADG) by Yorkshire

SSC_Mb
GV
(%)

Informative
SNP

Position Effect
Model

frequency
Region

Annotation
Gene

Annotation

<BayesB (=0.50) - DEBV>

5_95 1.09 ASGA0026863 95.04 0.212 0.952 intergenic
C12orf50(dist=521803)
MGAT4C(dist=1138851)

<BayesB (=0.75) - DEBV>

5_95 1.13 ASGA0026863 95.04 0.223 0.965 intergenic
C12orf50(dist=521803)
MGAT4C(dist=1138851)

<BayesB (=0.99) - DEBV>

5_95 1.46 ASGA0026863 95.04 0.257 0.992 intergenic
C12orf50(dist=521803)
MGAT4C(dist=1138851)

5_71 1.08

ASGA0026241 71.33 0.011 0.191 intronic SLC2A13

ASGA0026236 71.16 0.056 0.338 intronic ABCD2

ALGA0032782 71.20 -0.118 0.450 intronic C12orf40

1_159 1.08 ALGA0006599 159.66 0.093 0.770 intergenic
RNF152(dist=58322)
CDH20(dist=157254)

17_15 1.00

INRA0052808 15.89 0.042 0.493 intergenic
BMP2(dist=135631)
HAO1(dist=847594)

INRA0052780 15.65 0.041 0.460 intergenic
FERMT1(dist=522008)
BMP2(dist=90074)

<BayesB (=0.99) - EBVs>

7_46 2.02 ALGA0109814 46.85 -0.036 0.741 intergenic
U6(dist=15272)
ELOVL5(dist=8351)

1_159 1.83 ALGA0006599 159.66 0.046 0.820 intergenic
RNF152(dist=58322)
CDH20(dist=157254)

17_15 1.04 INRA0052780 15.65 0.028 0.807 intergenic
FERMT1(dist=522008)
BMP2(dist=90074)

<BayesC (=0.99) - EBVs>

7_46 1.39 ALGA0109814 46.85 -0.031 0.817 intergenic
U6(dist=15272)
ELOVL5(dist=8351)

❍ 요크셔종의 90kg도달일령(DAYS90)의 GWAS분석 결과는 BayesB방법의 DEBV에서 

값 0.50 0.75와 0.99에서 유의미한 영역이 확인되었다[그림 3-106]. BayesB방법의 DEBV

결과를 살펴보면 5번 염색체 71Mb영역(ASGA0026863)은 모든 값에서 확인되었으며 설

명력은 0.50에서 1.22% ,0.75에서 1.24% 0.99에서 1.5%으로 추정되어 값 상승할수록 설

명력도 높아지는 경향을 보였다. 이외의 영역은 값 0.99에서 확인 되었고 5번 염색체의

71Mb영역에서 INRA0019895, ASGA0026241, ASGA0026236, ALGA0032782 SNP마커가

확인되었으며 설명력은 1.54%으로 추정되었음. 그리고 17번염색체의 15Mb영역에서

INRA0052808와 INRA0052780 두 개의 SNP마커가 확인되었음.
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❍ BayesB의 값 0.99의 EBV의 결과 17번 염색체의 46Mb영역(ALGA0109814), 1번 염색체

159Mb영역(ALGA0006599), 17번 염색체 15Mb영역(INRA0052780), 3번 염색체 30Mb영

역(MARC0017113)이 탐색되었으며 BayesC의 값 0.99의 EBV의 결과 BayesB의 값

0.99결과와 마찬가지로 17번 염색체의 46Mb영역(ALGA0109814), 7번 염색체 15Mb영역

(INRA0052780)이 탐색되었다. 요크셔종에 있어서 90kg도달일령과 일당증체량에서 발굴

될 영역과 일치하였으며, RNF152유전자는 두록종의 성장형질 100kg 도달일령과 일당증

체량에서 발굴된 영역이 같은 결과를 나타내었음(Zhe et al., 2021). 이러한 이유는 일당

증체량이 늘어나면 90kg도달일령은 줄어들기 때문에 두 형질 간 상관관계가 강하기 때

문이라고 사료됨.

[그림 3-99] Manhattan plots for genome-wide association studies (GWAS) based on

Bayesian methods for days to 90kg (DAYS90) by Yorkshire
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[표 3-115] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for days to 

90kg (DAYS90) by Yorkshire

SSC_Mb
GV
(%)

Informative
SNP

Position Effect
Model

frequency
Region

Annotation
Gene

Annotation
<BayesB (=0.50) - DEBV>

5_95 1.22 ASGA0026863 95.04 -0.414 0.984 intergenic
C12orf50(dist=521803)
MGAT4C(dist=1138851)

<BayesB (=0.75) - DEBV>

5_95 1.24 ASGA0026863 95.04 -0.421 0.985 intergenic
C12orf50(dist=521803)
MGAT4C(dist=1138851)

<BayesB (=0.99) - DEBV>

5_71 1.54

INRA0019895 71.30 0.121 0.194 intronic SLC2A13
ASGA0026241 71.33 -0.023 0.216 intronic SLC2A13
ASGA0026236 71.16 -0.142 0.387 intronic ABCD2
ALGA0032782 71.20 0.220 0.434 intronic C12orf40

5_95 1.5 ASGA0026863 95.04 -0.459 0.990 intergenic
C12orf50(dist=521803)
MGAT4C(dist=1138851)

17_15 1.02
INRA0052808 15.89 -0.062 0.416 intergenic

BMP2(dist=135631)
HAO1(dist=847594)

INRA0052780 15.65 -0.089 0.563 intergenic
FERMT1(dist=522008)
BMP2(dist=90074)

<BayesB (=0.99) - EBVs>

7_46 1.55 ALGA0109814 46.85 0.041 0.522 intergenic
U6(dist=15272)
ELOVL5(dist=8351)

1_159 1.49 ALGA0006599 159.66 -0.065 0.698 intergenic
RNF152(dist=58322)
CDH20(dist=157254)

17_15 1.16 INRA0052780 15.65 -0.056 0.869 intergenic
FERMT1(dist=522008)
BMP2(dist=90074)

3_30 1.11 MARC0017113 30.90 0.200 0.905 intronic SNX29

<BayesC (=0.99) - EBVs>

7_46 1.38 ALGA0109814 46.85 0.056 0.869 intergenic
U6(dist=15272)
ELOVL5(dist=8351)

17_15 1.02 INRA0052780 15.65 -0.048 0.852 intergenic
FERMT1(dist=522008)
BMP2(dist=90074)

❍ 요크셔종의 총산자수(TNB)의 GWAS분석 결과는 BayesB방법의 DEBV와 EBV에서 값

0.99 분석결과에서 유의미한 영역이 확인되었다(그림 3-100). 13번 염색체의 88Mb영역

(ALGA0071399)은 반응변수 DEBV와 EBV에서 모두 탐색되었으며 설명력은 2.56%

1.35%으로 추정되었음. 또한 EBV에서 2번 염색체의 83Mb영역에서 DRGA0003055 SNP

마커가 확인되었음.

❍ 13번 염색체 88Mb영역의 AGTR1 유전자는 돼지의 생식 특성과 관련이 있으며, 배란율

과 자궁의 기능에 관한 유전자로서 산자수의 생물학적 메커니즘 증가와 연결된다고 보고

하였음(Onteru et al., 2012, Lee et al., 2017)
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[그림 3-100] Manhattan plots for genome-wide association studies (GWAS) based

on Bayesian methods for individual total number of piglet born(TNB) by Yorkshire

[표 3-116] Summary of informative SNPs in the significant 1-Mb windows for days to 

Total number of piglet born (TNB) by Yorkshire

SSC_Mb
GV
(%)

Informative
SNP

Position Effect
Model

frequency
Region

Annotation
Gene

Annotation

<BayesB (=0.99) - DEBV>

13_88 2.56 ALGA0071399 88.37 -0.777 0.986 intergenic
ZIC1(dist=623870)

AGTR1(dist=561595)

<BayesB (=0.99) - EBVs>

13_88 1.35 ALGA0071399 88.37 -0.138 0.752 intergenic
ZIC1(dist=623870)

AGTR1(dist=561595)

2_83 1.17 DRGA0003055 83.40 -0.063 0.513 intergenic
ARHGEF28(dist=306449)

ENC1(dist=275757)
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6. 저밀도 유전체 지노타이핑 플랫폼 개발

가. 연구수행내용

❍ 양돈 산업의 최종 산물은 3원 교잡 (두록, 랜드레이스 및 요크셔)을 통해서 생산되며, 각

품종별로 종돈을 개량하는 시스템이 구축되어 있음. 이는 상대적으로 단일 품종만으로

개량이 이루어지는 타 품종에 비하여 많은 두수의 참조축군이 조성되어야하며, 이에 따

라서 많은 유전체 생산 비용이 투입되어야만 함. 이를 위해서는 다른 축종과는 달리 유

전체 비용이 많이 소요되게 되므로, 저밀도 지노타이핑 플랫폼 (Low-Density

Genotyping Platform) 개발을 통한 비용 절감에 대한 연구가 필수적임. 현재까지 유전체

생산 비용을 절감하기 위해서는 기존의 상업적으로 이용되어 지고 있는 유전체 플랫폼

(Axiom53K, Illumina Porcin 인한 장점을 양돈 산업에 적용하기 위해서는 동복내

(within-litter)에서 조기e60Kv2, Illumina Pocine80K, GGP Porcine80K 및 Axiom650K)보

다 적은 수의 유전체 정보를 담고 있는 Low-Density 플랫폼을 통하여 이를 실현 할 수

있다는 연구가 외국에서는 진행되어 왔음(Grossi et al., 2018, Cruz et al., 2019).

❍ 유전능력평가를 위한 전통적인 방법은 표현형 자료 (Phenotype), 혈통정보 (Pedigree) 및

BLUP (Best Linear Unbiased Prediction)을 활용하여 육종가 (EBV)를 추정하였으며, 이

를 기반으로 선발 (Selection) 및 도태 (Culling)를 실시하여 유전적 개량을 진행해왔다.

최근 다양한 플랫폼의 SNP 패널 (Illumina, Neogen-GeneSeek, Affymetrix 등)이 개발

및 판매가 되면서 개량을 위해 유전체 정보가 적용될 수 있었음.

❍ 유전체 선발 (Genomic selection)은 유전체 정보를 활용하여 유전체 육종가 (Genomic

EBV)를 추정 후 선발에 적용하는 방법으로 전통적인 BLUP방법에 비해 세대간격 단축,

신뢰도 향상 등의 장점이 있음. 유전체 선발을 위한 유전체 육종가 추정의 주요 문제는

제한된 수의 개체 정보 (N)를 이용하여 수 많은 SNP 마커 (P)의 효과를 추정하는데 있

으며 (N<P), 이를 해결하기 위해 Meuwissen et al (2001)은 SNP 마커 효과를 균일하게

낮추는 ridge regression BLUP (rrBLUP)과 Bayesian 접근법을 이용한 Bayes A, Bayes

B가 유전체 선발에 적용 하였다. 이후 효율적인 유전체 선발을 위한 Least Absolute

Angle and Selection Operator (LASSO) (Usai et al., 2009), Elastic Net (Zou 및 Hastie

2005), Support Vector Regression with a linear kernel (Moser et al. 2009; Xu et al.

2018) 및 Bayesian LASSO, BayesCπ 및 BayesDπ (de los Campos et al. 2009; Habier

et al. 2011) 등과 같은 다양한 방법들이 제안되었음.

❍ 그래서 두록, 랜드레이스 및 요크셔종에서 성장형질(등지방두께, 일당증체량, 90kg도달일

령)과 번식형질(생시체중, 총산자수)의 GWAS분석을 통해 분석되어진 후보유전자와
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FST를 기반으로 하여 QTL, 1K, 5K, 10K 총 네개의 저밀도 패널을 구축하고 Baysian방

법을 이용하여 유전체 정확도를 추정하고 앞서 선행연구를 토대로 만들어진 저밀도 유전

체 패널의 유전체 정확도와 상용화 패널인 IIllumina Porcine SNP60Kv2 chip간의 유전

체 정확도를 비교하여 저밀도 유전체 패널의 유전체 선발 가능성에 대한 기초자료로 활

용하고자 수행되었음.

나. 재료 및 방법

(1) 공시재료

❍ 분석을 위한 표현형자료와 유전체자료는 “Ⅲ. 유전체 자료를 활용한 돼지의 GWAS 분

석”에서 사용된 자료를 이용하였음.

(2) 통계적 분석방법

(가) F-statistics

❍ F-statistics는 품종 또는 집단 사이의 유전적 특성을 비교하기 위하여 유전자빈도 차이

를 측정하고, 선발에 의해 유전적 분화가 어떻게 변화되고 있는지 추정 할 수 있다

(Wright, 1969). 일반적으로 FST 지수가 클수록 유전적 분화가 높다고 추정되며 아래와

같은 공식(Nei, 1973)을 이용하여 분석을 진행하였음

 

 

   ××    

 ×  ×

   × ×

❍ 여기서, 와는 집단 내의 대립유전자 빈도, 과는 집단의 수, 는 집단의

이형접합, 는 집단 전체의 이형접합을 의미한다.

❍ FST 특히, FST는 유전학 분야에서 빈번히 이용되고 있는 지수로서 동형접합성

(homozygoisity)의 증가를 통해 고정되는 비율을 측정하는 고정 지수(fixation indexes)를

의미하며, 지수를 통하여 대립 유전자 빈도의 변화의 평가를 통해 유전적 확산 속도를

추정할 수 있다. FST 지수가 클수록 유전적 분화도는 높아진다고 알려져 있음.
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(나) 유전체 정확도 (Accuracy of Molecular Breeding Value)

❍ 유전체 정확도를 추정하기 위하여 K-means 교차 검증(K-means Cross validation Test)

을 이용하였으며, 아래와 같이 5-Fold로 클러스터링 방법을 이용하여 분석을 진행하였음

[그림 3-101].

[그림 3-101] Diagram for cross validation

❍ 여기서, K-means 클러스터링 방법은 군집화를 위하여 혈통 정보를 이용하여 혈연 행렬

(Numerical Relationship Matrix, NRM)를 추정하고 이를 거리 행렬 (Distance Matrix, D

matrix)로 변환하여 집단 내 혈연관계를 최대화, 집단 간 혈연관계를 최소화하였다. D

matrix에 대한 공식은 아래와 같다.

  ·



❍ 여기서, 는 번째 개체와 번째 개체 사이의 거리, 는 번째 개체와 번째 개체의 상

가적 유전 관계 (Additive genetic relationship),  는 개체의 NRM의 대각 성분이며,

이는 근친 효과를 제거하고 D matrix의 대각 성분을 0으로 만듬

 
  






❍ 여기서,  는 검증 집단에서 번째 개체의  , 는 번째 개체의 번째 SNP의 유

전자형 (Genotype, i.e., AA=0, AB=1, BB=2), 는 훈련 집단의 MCMC 샘플링에서

5,000번의 번인구간 이후의 SNP 마커 효과의 사후 평균 (Posterior mean)임

❍ 각 검증 집단에서 추정된 유전체 육종가 (MBV)와 반응변수 를 이변량 개체 모형

(Bivariate animal model)을 이용한 유전상관을 유전체 정확도 (Genomic accuracy)로 정

의하였으며, 반응변수 ()와 MBV의 유전상관 (  )은 다음과 모형과 같음
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❍ 여기서,  및 는 고정효과의 벡터 (은 형질의 평균, 는 클러스터링 그룹 수에 대

한 효과), 은 형질, 는 MBV의 임의 상가적 유전 효과의 벡터이며,    

 ,

   
 및    

이며, 

 는 형질의 상가적 유전 분산, 

 는 MBV

의 상가적 유전분산 (

 

 는 마커에 의해 설명되는 형질의 상가적 유전분산)이며, 

는 형질과 MBV의 유전상관임. 는 같은 그룹에 있는 개체사이의 혈통 기반의 NRM에

기초한 의 0이 아닌 요소로 이루어져 있으나, 다른 그룹에 있는 개체들 사이의 공분산

은 다음과 같이 0이 됨

 











   ⋯ ⋯ 

   ⋯ ⋯ 

   ⋯ ⋯ 

⋮ ⋮ ⋮ ⋱ 
⋮ ⋮ ⋮ ⋱ 

     

❍ 이 접근법은 클러스터링 폴드 수 만큼의 집단 모두에 걸쳐 정보를 효과적으로 모아 유전

모수를 추정한다.  및 는 두 형질에 대해 상호 관련이 없는 임의 잔차 효과의 벡터이

며,    

 및    

 ,     이며, 여기서 는 항등 행렬 (identity

matrix)이며, 는 반응변수의 신뢰도에 기초한 가중치를 포함하는 대각행렬이다 (SNP

마커 효과의 추정에 사용된 것과 동일한 가중치). 이변량 개체 모형을 활용하기 위해

ASREML 4.1 (Gilmour et al., 2015)을 이용하였음
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다. 결과 및 고찰

(1) 저밀도 패널 (Low-density genotyping panel)

❍ 분석에 이용된 저밀도 패널은 Theme1 “유전체 자료를 활용한 돼지의 GWAS 분석”에서

각 형질별로 발굴된 영역에서 전체 유전분산 중 0.3%이상의 상가적 유전분산 설명력을

지닌 영역에서 유의적인 효과를 지닌 여영을 기준점(threshold)을 하여 총 766개의

Candidate gene으로 여겨지는 SNP마커를 선별하여 Custom Panel을 구성하였다. 구성된

Panel은 Candidate gene Custom genotype chip (QTL Custom genotype chip; QTL),

1K Custom genotype chip(1K), 5K Custom genotype chip(5K), 10K Custom genotype

chip(10K)으로 구성하였으며, 1K에서 10K까지의 genotype chip의 경우, FST 지수를 이

용하여 Illumina Porcine 60Kv2 chip에서 Duroc, Landrace와 Yorkshire종의 공통된 SNP

마커 40,799개를 Ranking화하여 QTL Custom genotype chip에 Ranking 순서대로 Panel

을 FST Score에 대한 기준은 1K의 경우 0.57, 5K는 0.28, 10K는 0.19를 기준점으로 하

여 Panel을 구성하였다[그림 3-102]. 선별된 SNP에 대한 정보 및 각 염색체 별 포지션에

대한 정보는 [그림 3-103] ～ [그림 3-107]에 나타내었다.

[그림 3-102] FST Manhattan plot with Panel threshold
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[그림 3-103] Density and distribution of the passed-filtered SNPs on each

chromosome(QTL Custom genotype chip; QTL).

[그림 3-104] Pre-selected SNP position across 18 auto-chromosomes based on Bayesian

statistics and FST score (1K Custom genotype chip; 1K)
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[그림 3-105] Pre-selected SNP position across 18 auto-chromosomes based on Bayesian

statistics and FST score(5K Custom genotype chip ; 5K)

[그림 3-106] Pre-selected SNP position across 18 auto-chromosomes based on Bayesian

statistics and FST score (10K Custom genotype chip; 10K)
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(2) 클러스터링 결과

❍ 본 연구에서는 유전체 정확도를 추정하기 위해서, 5-fold 교차 검증 방법을 이용하였으

며, 교차 검증을 위하여 K-Means 클러스터링 방법을 이용하였다. K-Means 클러스터링

을 통해서 참조 집단 (reference population)은 training과 validation 집단으로 나눠지게

되며, 이때 두 집단 (training과 validation)의 혈연적인 관계는 최대한으로 적게 나타날

수 있도록 조성됨.

❍ 클러스터링에 대한 결과는 [표 3-121]∼[표 3-123]에 나타내었으며, 두록, 랜드레이스 및

요크셔종에서 그룹 내 (within group)의 amax와 aij 통계량이 그룹 간 (between group)

amax와 aij 통계량보다 상대적으로 멀리 떨어져 있음을 확인할 수 있음. 이는 K-Means

클러스터링의 목적에 맞게 참조 집단이 training과 validation 집단으로 그룹화 되었음을

확인하였음. 이러한 결과는 이전 K-means 클러스터링을 이용한 연구 결과와 일치한 결

과를 나타내었음(Compos et al., 2018, Boddhireddy et al., 2014).

 

[표 3-117] Comparison of relationships among animals within and across cluster in 

5-fold cross validation by Duroc

No. of

cluster
InBreC1 max  

2 max  
3   

4   
5

1 0.029 0.531(0.065) 0.344(0.136) 0.113(0.018) 0.027(0.004)

2 0.002 0.395(0.17) 0.175(0.149) 0.023(0.021) 0.01(0.009)

3 0.015 0.414(0.118) 0.216(0.103) 0.056(0.016) 0.016(0.007)

4 0.021 0.476(0.115) 0.297(0.128) 0.065(0.015) 0.023(0.005)

5 0.027 0.471(0.1) 0.174(0.06) 0.118(0.016) 0.017(0.004)

InBreC1 = Inbreeding coefficients within clusters

max 
2 = the average of max values (the maximum value of relationships for each individual) 

within clusters

max 
3 = the average of max values between clusters (training and validation)


4 = the average of  values (relationships) within clusters


5 = the average of  values between clusters (training and validation)
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[표 3-118] Comparison of relationships among animals within and across cluster in 

5-fold cross validation by Landrace

No. of

cluster
InBreC1 max  

2 max  
3   

4   
5

1 0.038 0.514(0.101) 0.393(0.141) 0.132(0.023) 0.043(0.006)

2 0.009 0.428(0.123) 0.413(0.135) 0.059(0.013) 0.039(0.008)

3 0.018 0.496(0.091) 0.237(0.144) 0.089(0.02) 0.008(0.004)

4 0.043 0.528(0.088) 0.422(0.137) 0.152(0.027) 0.047(0.004)

5 0.02 0.47(0.102) 0.246(0.183) 0.071(0.018) 0.01(0.008)

InBreC1 = Inbreeding coefficients within clusters

max 
2 = the average of max values (the maximum value of relationships for each individual) 

within clusters

max 
3 = the average of max values between clusters (training and validation)


4 = the average of  values (relationships) within clusters


5 = the average of  values between clusters (training and validation)

[표 3-119] Comparison of relationships among animals within and across cluster in 

5-fold cross validation by Yorkshire

No. of

cluster
InBreC1 max  

2 max  
3   

4   
5

1 0.04 0.476(0.1) 0.395(0.115) 0.114(0.015) 0.058(0.006)
2 0.037 0.501(0.111) 0.16(0.121) 0.09(0.024) 0.003(0.004)
3 0.043 0.511(0.091) 0.426(0.121) 0.121(0.014) 0.06(0.005)
4 0.044 0.519(0.087) 0.403(0.133) 0.15(0.023) 0.061(0.006)
5 0.011 0.462(0.1) 0.461(0.107) 0.055(0.013) 0.047(0.01)

InBreC1 = Inbreeding coefficients within clusters

max 
2 = the average of max values (the maximum value of relationships for each individual) 

within clusters

max 
3 = the average of max values between clusters (training and validation)


4 = the average of  values (relationships) within clusters


5 = the average of  values between clusters (training and validation)
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(3) 유전체 정확도 추정

❍ 두록, 랜드레이스 및 요크셔종종의 성장형질과 번식형질에 대한 유전체 정확도를 알아보

기 위해서 5-ford Cross validation test를 진행하였다. 앞서 FST와 QTL을 기준으로 하

여 구성한 LD-panel의 유전체 정확도를 비교하기 위해서 일반적으로 사용화 되고 있는

llumina Porcine SNP60K v2에 대한 유전체 정확도 분석 결과를 Bayesian방법(BayesB,

BayesC), 반응변수(DEBV, EBV), π값(0.00, 0.50, 0.75 와 0.99)에 따른 유전체 정확도의

비교를 [표 3-124]～[표 3-126]에 제시하였음.

❍ 먼저 두록종의 BayesB분석에 대한 유전체 정확도 결과를 살펴보면 등지방두께(ABF),

일당증체량(ADG), 90kg도달일령(DAYS90)와 생시체중(IBW)에서 DEBV의 경우

0.222±0.020, 0.267±0.026, 0.246±0.023, 0.344±0.027으로 추정되었으며, EBV는 0.292±0.025,

0.292±0.032, 0.257±0.028와 0.396±0.033으로 추정되었다. 각 형질별로 결과를 보면, 등지방

두께(ABF) 경우 가장 높게 추정된 유전체 육종가는 EBV의 π값 0.99에서 0.304로 가장

높게 추정되었고 DEBV의 π값 0.00에서 0.211로 가장 낮게 추정되었다. 일당증체량

(ADG)에서는 가장 높게 추정된 유전체 육종가는 EBV의 π값 0.00에서 0.294로 가장 높

게 추정되었고, DEBV의 π값 0.50에서 0.259로 가장 낮게 추정되었다. 90kg도달일령

(DAYS90)에서는 가장 높게 추정된 유전체 육종가는 0.266 (DEBV, π=0.99), 가장 낮게

추정된 육종가는 0.242(EBV, π=0.00)으로 추정되었다. IBW에서는 DEBV의 π=0.00에서

0.346으로 가장 높게 추정되었고, EBV의 π=0.99에서 0.289로 가장 낮게 추정되었음[표

3-123].

❍ BayesC의 경우 지방두께(ABF), 일당증체량(ADG), 90kg도달일령(DAYS90)와 생시체중

(IBW)에서 DEBV의 경우 0.215±0.020, 0.246±0.021, 0.232±0.018, 0.352±0.031으로 추정되

었으며, EBV는 0.279±0.024, 0.276±0.032, 0.249±0.029와 0.386±0.033으로 추정되었다. 형질

별로 추정된 유전체 정확도를 살펴보면, 등지방두께의 경우 EBV의 π=0.99에서 0.285로

높게 추정되었고, DEBV의 π=0.00에서 0.208FH 가장 낮게 추정되었다. 일당증체량

(ADG)에서는 EBV의 π=0.99에서 0.281로 가장 높게 추정되었고 DEBV π=0.00, 0.50,

0.75에서 0.243으로 가장 낮게 추정되었다. 90kg도달일령을 확인해보면 0.265로 EBV π

=0.99에서 가장 높게 추정되었고 DEBV π=0.00에서 0.222로 가장 낮게 추정되었다. 마지

막 생시체중의 경우 DEBV π=0.99에서 0.354로 가장 높게 추정되었으며, EBV π=0.00,

0.50, 0.75에서 0.275 가장 낮게 추정되었다. 이러한 결과를 종합해 보면, 반응변수에서

EBV가 DEBV의 정확도보다 낮게 추정되었으며, 대체적으로 π값이 상승할수록 유전체

정확도도 상승하는 결과를 나타내었지만 IBW의 경우 반대로 π=0.00에서 가장 높은 결과

를 나타내었다[그림 3-114].
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[표 3-120] The comparison of genomic accuracies using Bayesian Method, various 

response variables, and various π by Duroc

Traits
Response

variable
π=0.00 π=0.50 π=0.75 π=0.99 Overall

<BayesB>

ABF
DEBV 0.211 0.213 0.217 0.247 0.222±0.020

EBV 0.286 0.287 0.289 0.304 0.292±0.025

ADG
DEBV 0.263 0.259 0.270 0.275 0.267±0.026

EBV 0.294 0.293 0.291 0.289 0.292±0.032

DAYS90
DEBV 0.242 0.249 0.255 0.237 0.246±0.023

EBV 0.254 0.254 0.253 0.266 0.257±0.028

IBW
DEBV 0.346 0.344 0.341 0.344 0.344±0.027

EBV 0.294 0.293 0.291 0.289 0.396±0.033

<BayesC)

Traits
Response

variable
π=0.00 π=0.50 π=0.75 π=0.99 Overall

ABF
DEBV 0.208 0.208 0.209 0.235 0.215±0.020

EBV 0.278 0.277 0.278 0.285 0.279±0.024

ADG
DEBV 0.243 0.243 0.243 0.253 0.246±0.021

EBV 0.275 0.275 0.275 0.281 0.276±0.032

DAYS90
DEBV 0.222 0.224 0.225 0.258 0.232±0.018

EBV 0.244 0.244 0.245 0.265 0.249±0.029

IBW
DEBV 0.350 0.351 0.352 0.354 0.352±0.031

EBV 0.275 0.275 0.275 0.281 0.386±0.033



- 274 -

[그림 3-107] The comparison of genomic accuracies by Analysis Methods in Duroc
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❍ 랜드레이스종의 BayesB와 BayesC에 대한 유전체 정확도의 결과는 [표 3-121]에 나타내

었다. 각 형질별 등지방두께(ABF), 일당증체량(ADG), 90kg도달일령(DAYS90)와 총산자

수(TNB)에서 BayesB의 경우 DEBV에서 각각 0.217±0.039, 0.472±0.040, 0.450±0.041와

0.524±0.049로 추정되었고 EBV에서 각각 0.238±0.037, 0.527±0.041, 0.516±0.041와

0.589±0.053으로 추정되었음.

❍ BayesC에서는 각형질별 DEBV에서 0.226±0.040, 0.466±0.040, 0.449±0.040와 0.569±0.049

으로 추정되었고 EBV에서 0.168±0.037, 0.512±0.039, 0.505±0.039와 0.589±0.053으로 추정

되었다. 대체적으로 EBV에서 높은 정확도를 확인하였지만 BayesC의 등지방두께 형질에

서 DEBV가 높게 추정되었다. 형질별로 살펴보면 등지방두께(ABF)의 경우 BayesB의 결

과를 살펴보면 DEBV-π=0.99에서 0.258로 높게 추정되었고 EBV-π=0.00에서 0.201로 가

장 낮게 추정되었음. BayesC의 경우 DEBV-π=0.99에서 0.238로 가장 높은 결과를 나타

내었고 EBV-π=0.50에서 0.165로 가장 낮은 결과를 나타내었음.

❍ 일당증체량(ADG)에서는 먼저 BayesB의 결과 DEBV에서 모든 π값이 0.527로 동일하게

추정되었으며 DEBV-π=0.00에서 0.470으로 가장 낮게 추정되었음. BayesC의 결과에서는

EBV-π=0.99에서 0.514로 높게 추정되었고 DEBV-π=0.50에서 0.464로 가장 낮게 추정되

었음. 90kg도달일령의 경우 BayesB의 결과 EBV-π=0.75에서 0.517로 가장 높은 유전체

정확도가 나타났으며, DEBV-π=0.99에서 0.445로 가장 낮게 나타났음. BayesC의 결과

EBV-π=0.99에서 가장 0.506으로 가장 높게 추정되었으며, DEBV-π=0.00에서 0.448로 가

장 낮은 정확도가 나타났음. 마지막 총산자수(TNB)의 경우 BayesB에서 DEBV-π=0.00에

서 5.42로 가장 낮게 추정되었고 DEBV-π=0.99에서 0.494로 가장낮은 결과가 나타났음.

BayesC에서는 DEBV-π=0.00, 0.50, 0.75에서 0.570으로 가장 높은 유전체 정확도가 추정

되었고, EBV의 모든 π값에서 0.527로 가장 낮은 유전체 정확도가 추정되었음[그림

3-115]. Landrace의 유전체 정확도를 종합해보면 BayesC(π=99)의 EBV 이용할 경우 가

장 높은 유전체 정확도를 추정할 수 있었음.
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[표 3-121] The comparison of genomic accuracies using Bayesian Method, various 

response variables, and various π by Landrace

Traits
Response

variable
π=0.00 π=0.50 π=0.75 π=0.99 Overall

<BayesB>

ABF
DEBV 0.201 0.203 0.216 0.248 0.217±0.039

EBV 0.239 0.243 0.245 0.225 0.238±0.037

ADG
DEBV 0.470 0.473 0.473 0.473 0.472±0.040

EBV 0.527 0.527 0.527 0.527 0.527±0.041

DAYS90
DEBV 0.452 0.451 0.451 0.445 0.450±0.041

EBV 0.516 0.516 0.517 0.516 0.516±0.041

TNB
DEBV 0.542 0.535 0.525 0.494 0.524±0.049

EBV 0.527 0.527 0.527 0.527 0.589±0.053

<BayesC)

Traits
Response

variable
π=0.00 π=0.50 π=0.75 π=0.99 Overall

ABF
DEBV 0.226 0.224 0.216 0.238 0.226±0.040

EBV 0.166 0.165 0.166 0.175 0.168±0.037

ADG
DEBV 0.465 0.464 0.465 0.470 0.466±0.040

EBV 0.512 0.511 0.511 0.514 0.512±0.039

DAYS90
DEBV 0.448 0.450 0.449 0.451 0.449±0.040

EBV 0.504 0.505 0.504 0.506 0.505±0.039

TNB
DEBV 0.570 0.570 0.570 0.565 0.569±0.049

EBV 0.527 0.527 0.527 0.527 0.589±0.053
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[그림 3-108] The comparison of genomic accuracies by traits in Landrace



- 278 -

❍ 요크셔종의 유전체 정확도는 타 품종에 비해 유전체 정확도가 적게는 5%에서 많게는

30% 이상 높게 추정되었다[표 3-126]. 이러한 이유는 요크셔종 참조집단의 크기가 두록

종과 랜드리에스종에 비하여 2배 분석에 이용 되었으며, Speed 등(2019)는 유전체 정보

를 가지고 있는 개체의 참조집단 크기에 따라 유전체 정확도가 달라진다고 보고하였기

때문에 이러한 결과가 나타난 것으로 사료됨.

❍ 유전체 정확도에 대한 결과는 BayesB에 대하여 각 형질별 등지방두께(ABF), 일당증체

량(ADG), 90kg도달일령(DAYS90)와 총산자수(TNB)에서 BayesB의 경우 DEBV는 각각

0.375±0.034, 0.525±0.039, 0.529±0.039, 0.451±0.037로 추정되었으며, EBV는 각각

0.420±0.033, 0.563±0.039, 0.565±0.038, 0.485±0.040으로 나타났음. 모든 형질의 유전체 정

확도는 EBV에서 높게 추정되었다. BayesC의 경우 DEBV의 유전체 정확도 추정 결과

각각의 형질에서 0.379±0.035, 0.524±0.040, 0.527±0.039, 0.459±0.038로 나타났으며, EBV의

유전체 정확도는 0.424±0.033, 0.583±0.033, 0.585±0.032, 0.517±0.039로 추정되었음. π값에

따른 유전체 정확도는 모든 형질과 모든 반응변수에서 비슷하게 추정되었으며, 등지방두

께만 제외하고 50%이상의 높은 유전체 정확도를 나타내었음[그림 3-109].

❍ 유전체 선발의 종합적인 결과를 살펴보면, 대부분의 결과에서 BayesC에서 BayesB 보다

유전체 정확도가 높은 경향을 나타냈으며, SNP 효과 추정을 위한 사전 정보 (Prior)의

가정이 BayesB의 경우 t-분포를 가정하는 반면 BayesC는 정규분포를 가정하여 형질에

작용하는 큰 효과를 가진 SNP가 없기 때문에 BayesB보다 BayesC에서 더 높은 유전체

정확도를 나타낸 것으로 사료됨. 다음으로 π의 값에 따른 유전체 정확도의 차이는 크게

나타나지 않았으며, π의 값은 1번 연구 주제의 GWAS분석 (Genome-wide association

study)을 통하여 형질에 영향이 미치는 QTL (Quantitative trait locus)를 추정하는데 활

용이 가능할 것으로 사료됨. 반응변수에 따른 유전체 정확도는 EBV에서 가장 높은 정확

도를 나타냈음. 이러한 결과는 기존 연구 (Boddhireddy et al., 2014, Gredler et al., 2010)

과 일치하였으며, DEBV의 경우 Deregeressing 과정에서 신뢰도가 0.01 이하인 개체를

제거되어 정보양이 적어지고 (Guo et al., 2010; Gao et al., 2013), 이렇게 제거된 개체는

최상위에 위치한 종돈을 외국에서 수입되어 들어와 개체의 자료(혈통 및 유전체)를 수집

하기 어렵기 때문에 가장 중요한 최상위 개체들의 정보의 누락으로 생기는 것으로 사료

됨.
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[표 3-122] The comparison of genomic accuracies using Bayesian Method, various 

response variables, and various π by Yorkshire

Traits
Response

variable
π=0.00 π=0.50 π=0.75 π=0.99 Overall

<BayesB>

ABF
DEBV 0.383 0.382 0.380 0.357 0.375±0.034

EBV 0.424 0.424 0.425 0.406 0.420±0.033

ADG
DEBV 0.530 0.531 0.528 0.513 0.525±0.039

EBV 0.558 0.559 0.562 0.573 0.563±0.039

DAYS90
DEBV 0.516 0.535 0.536 0.528 0.529±0.039

EBV 0.555 0.557 0.561 0.585 0.565±0.038

TNB
DEBV 0.453 0.453 0.455 0.442 0.451±0.037

EBV 0.558 0.559 0.562 0.573 0.485±0.040

<BayesC)

Traits
Response

variable
π=0.00 π=0.50 π=0.75 π=0.99 Overall

ABF
DEBV 0.385 0.385 0.385 0.361 0.379±0.035

EBV 0.429 0.429 0.429 0.409 0.424±0.033

ADG
DEBV 0.527 0.528 0.528 0.513 0.524±0.040

EBV 0.582 0.583 0.585 0.584 0.583±0.033

DAYS90
DEBV 0.527 0.528 0.529 0.524 0.527±0.039

EBV 0.581 0.582 0.584 0.593 0.585±0.032

TNB
DEBV 0.464 0.464 0.463 0.447 0.459±0.038

EBV 0.582 0.583 0.585 0.584 0.517±0.039
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[그림 3-109] The comparison of genomic accuracies by traits in Yorkshire
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(4) 유전체 정확도 비교

❍ QTL과 FST기준으로 구성한 LD-panel (QTL(Include candidate gene), 1K, 5K, 10K)에

대한 정확도를 비교하기 위하여 llumina Porcine SNP60Kv2에서의 결과와 유전체 정확도

비교를 실시하였음

❍ BayesB에서 값을 0으로 설정할 경우 Bayes A와 동일하게 추정되며(Meuwissen et al.,

2001), BayesC에서 값을 0으로 설정하면 모든 Marker의 효과를 가지게 되어 GBLUP과

같이 Marker에 동일한 유전분산을 가정함. 따라서 LD-panel에서 유전체 정확도의 변화

를 다양한 방법에서 비교하기 위해서 반응변수 EBV의 값을 기준으로 하여 BayesB와

BayesC에서 값 0.00과 0.99로 설정하여 총 네 가지의 방법론을 통하여 두록, 랜드레이

스 및 요크셔종에서 성장형질과 번식형질에 대한 유전체 정확도 비교를 실시하였음

❍ 두록종의 유전체 정확도에 대한 결과를 [표 3-123]에 제시하였음. 결과를 살펴보면 FST

와 후보유전자(Candidate gene)로 구성되어 있는 LD-panel과 60k를 비교하여 보면 모든

영역에서 정확도가 상승하는 것을 확인 할 수 있었음. 이러한 상승률을 60K를 비교대상

으로 하여 LD-panel 4개의 정확도 상승률을 [그림 3-110]에 나타내었음. 그 결과 상승률

범위는 4%에서 36%까지 상승하는 경향을 보였다. BayesC의 값 0.00의 분석결과에서

높은 상승률이 나타났음. 이러한 이유는 DAYS90에서 GWAS 분석 시 설명력이 높은

영역에서 많은 SNP마커가 확인되었으며, 이러한 SNP마커가 값이 0.00으로 설정하여

Marker에 동일한 유전분산을 가정하여 유전체 정확도를 추정하였기 때문이라고 사료됨.

❍ 랜드레이종의 유전체 정확도에 대한 결과를 [표 3-124]에 제시하였다. 결과를 살펴보면

FST와 후보유전자(Candidate gene)로 구성되어 있는 LD-panel과 60k를 비교하여 값

0.99의 경우 등지방 두께를 제외한 다른 형질에서 모두 유전체 정확도가 감소하는 경향

을 보였음[그림 3-111]. 이러한 이유는 GWAS분석 시 발굴된 SNP마커가 타 축종에 비

하여 적기 때문인 것으로 사료됨. 하지만 값 0.00에서 분석 시 후보유전자(Candidate

gene)로 구성되어 있는 가장 적은 SNP마커를 보유한 LD-panel에서 90kg 도달일령에서

–1%감소한 결과를 제외하고 정확도 상승 범위가 1%-20%까지 증가하는 경향을 보였다.

값 0.00의 분석결과와 값 0.99의 유전체 정확도가 차이가 나는 것은 사전분포의 영향

으로 인해 SNP마커의 효과가 모두 가지고 있는 가장 적은 SNP마커를 보유한 LD-panel

에서 값 0.99의 경우 0.01의 부분만 SNP마커 효과로 나타나기 때문에 모든 SNP마커의

효과가 나타나지 않은 것으로 사료됨

❍ 요크셔종의 유전체 정확도 비교 [표 3-125]에 나타내었다. 결과는 두록과 랜드레이스종에

비하여 정확도 변화가 뚜렷히 나타나지 않았다. 가장 높은 유전체 정확도의 상승률은 총

산자수의 BayesB(=0.00)분석에서 9%의 상승률을 보였으며, TNB의 경우 Baysian방법
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의 상관없이 값 0.00에서는 SNP패널의 수가 적어질수록 높아지는 상승률을 나타내었으

며, 일당증체량과 90kg도달일령에서도 같은 경향을 나타내었다. 그러나, 반대로 값 0.99

의 경우는 SNP패널의 수가 적어질수록 유전체 정확도의 상승률도 낮아지는 경향을 보였

음 [그림 3-112].

[표 3-123] The comparison of genomic accuracies between Illumina Porcine 

SNP60Kv2 chip and Custom LD-platform by Duroc

Method Platform ABF ADG DAYS90 IBW

BayesB
(π=0.00)

60K 0.29±0.03 0.29±0.03 0.25±0.03 0.39±0.05

10K 0.37±0.02 0.41±0.03 0.38±0.03 0.43±0.05

5K 0.45±0.02 0.48±0.03 0.46±0.03 0.47±0.03

1K 0.53±0.03 0.56±0.03 0.58±0.03 0.56±0.02

QTL 0.56±0.02 0.59±0.02 0.60±0.03 0.54±0.02

BayesB
(π=0.99)

60K 0.30±0.03 0.29±0.04 0.27±0.03 0.40±0.04

10K 0.36±0.02 0.37±0.03 0.41±0.03 0.49±0.03

5K 0.37±0.01 0.41±0.03 0.42±0.03 0.48±0.02

1K 0.33±0.01 0.38±0.03 0.43±0.02 0.45±0.02

QTL 0.34±0.01 0.37±0.03 0.43±0.02 0.45±0.01

BayesC
(π=0.00)

60K 0.28±0.03 0.27±0.03 0.24±0.03 0.38±0.05

10K 0.34±0.02 0.39±0.03 0.37±0.03 0.42±0.04

5K 0.42±0.02 0.46±0.02 0.46±0.03 0.45±0.03

1K 0.55±0.02 0.59±0.03 0.60±0.02 0.60±0.02

QTL 0.57±0.02 0.60±0.03 0.60±0.03 0.59±0.03

BayesC
(π=0.99)

60K 0.28±0.03 0.28±0.04 0.27±0.03 0.39±0.04

10K 0.38±0.01 0.39±0.03 0.40±0.03 0.49±0.03

5K 0.40±0.01 0.44±0.03 0.44±0.03 0.49±0.02

1K 0.35±0.01 0.40±0.03 0.44±0.02 0.47±0.02

QTL 0.37±0.01 0.40±0.03 0.44±0.02 0.46±0.01
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[표 3-124]  The comparison of genomic accuracies between Illumina Porcine 

SNP60Kv2 chip and Custom LD-platform by Landrace

Method Platform ABF ADG DAYS90 IBW

BayesB
(π=0.00)

60K 0.24±0.04 0.53±0.04 0.52±0.04 0.59±0.06

10K 0.27±0.03 0.56±0.03 0.55±0.03 0.56±0.05

5K 0.24±0.03 0.54±0.04 0.53±0.04 0.53±0.06

1K 0.39±0.01 0.54±0.03 0.52±0.04 0.69±0.02

QTL 0.38±0.01 0.54±0.04 0.51±0.04 0.70±0.02

BayesB
(π=0.99)

60K 0.22±0.04 0.53±0.04 0.52±0.04 0.58±0.06

10K 0.32±0.02 0.48±0.05 0.48±0.04 0.48±0.05

5K 0.28±0.01 0.51±0.04 0.52±0.04 0.49±0.06

1K 0.31±0.02 0.47±0.04 0.45±0.05 0.42±0.04

QTL 0.31±0.02 0.41±0.04 0.40±0.04 0.41±0.03

BayesC
(π=0.00)

60K 0.17±0.04 0.51±0.04 0.50±0.04 0.54±0.06

10K 0.20±0.03 0.56±0.03 0.55±0.03 0.51±0.06

5K 0.17±0.03 0.52±0.04 0.52±0.04 0.48±0.07

1K 0.36±0.01 0.57±0.03 0.56±0.04 0.66±0.03

QTL 0.37±0.01 0.57±0.04 0.55±0.04 0.67±0.03

BayesC
(π=0.99)

60K 0.17±0.04 0.51±0.04 0.51±0.04 0.54±0.06

10K 0.33±0.02 0.51±0.04 0.52±0.04 0.51±0.05

5K 0.25±0.01 0.53±0.04 0.53±0.03 0.49±0.06

1K 0.34±0.02 0.49±0.04 0.47±0.05 0.45±0.04

QTL 0.34±0.02 0.43±0.04 0.43±0.04 0.44±0.03
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[표 3-125]  The comparison of genomic accuracies between Illumina Porcine 

SNP60Kv2 chip and Custom LD-platform by Yorkshire

Method Platform ABF ADG DAYS90 IBW

BayesB
(π=0.00)

60K 0.42±0.03 0.56±0.04 0.56±0.04 0.48±0.04

10K 0.42±0.03 0.54±0.05 0.54±0.05 0.49±0.04

5K 0.45±0.03 0.56±0.04 0.55±0.05 0.51±0.04

1K 0.45±0.03 0.57±0.03 0.58±0.03 0.56±0.03

QTL 0.45±0.03 0.58±0.03 0.59±0.03 0.57±0.03

BayesB
(π=0.99)

60K 0.41±0.04 0.57±0.04 0.59±0.04 0.51±0.05

10K 0.40±0.03 0.56±0.04 0.56±0.04 0.52±0.04

5K 0.42±0.02 0.56±0.04 0.57±0.03 0.50±0.04

1K 0.41±0.02 0.55±0.03 0.57±0.02 0.50±0.02

QTL 0.42±0.02 0.55±0.03 0.57±0.02 0.49±0.02

BayesC
(π=0.00)

60K 0.43±0.03 0.58±0.04 0.58±0.04 0.52±0.04

10K 0.43±0.03 0.56±0.04 0.56±0.04 0.53±0.04

5K 0.46±0.03 0.57±0.04 0.57±0.04 0.54±0.04

1K 0.45±0.03 0.59±0.03 0.59±0.03 0.59±0.03

QTL 0.45±0.03 0.59±0.03 0.60±0.03 0.60±0.03

BayesC
(π=0.99)

60K 0.41±0.04 0.58±0.04 0.59±0.03 0.51±0.04

10K 0.42±0.03 0.58±0.04 0.58±0.03 0.54±0.04

5K 0.44±0.03 0.58±0.03 0.59±0.03 0.53±0.04

1K 0.43±0.02 0.57±0.03 0.58±0.03 0.53±0.02

QTL 0.43±0.02 0.57±0.03 0.58±0.03 0.51±0.02
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[그림 3-110] The increasing percentage of genomic accuracies between IIllumina Porcine SNP60Kv2 chip and Custom

LD-platform by Duroc
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[그림 3-111] The increasing percentage of genomic accuracies between IIllumina Porcine SNP60Kv2 chip and Custom

LD-platform by Landrace
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[그림 3-112] The increasing percentage of genomic accuracies between IIllumina orcine SNP60Kv2 chip and Custom

LD-platform by Yorkshire
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제 11 절 인력양성을 위한 교육 프로그램

1. 1년차

❍ 1년차 교육프로그램 운영은 매월 개최하는 참여종돈장의 육종 실무책임자 중심으로 교육

을 운영하였다. 또한 해외 선진과학자를 초청하여 해외 육종현황에 대하여 교육을 운영

하였다. 실무책임자의 경우 GSP사업 추진시 발생하고 있는 현실적인 문제를 중심으로

다양한 연구자료를 습득하여 효율적인 교육을 운영하였고, 해외선진과학자의 경우에는

일본의 부계계통 개발 현황 및 중국의 유전체 선발 적용현황을 중심으로 교육을 실시하

였다.

[표 3-126] GSP사업 참여종돈장 교육프로그램(1차)

교육일시 제 목 참석자 강사

2017. 03. 23

참여종돈장 혈연연결도 분석을 위한

연구 동향 조사 결과

GSP참여종돈장

실무책임자

㈜정피엔씨연구소

정종현박사

종돈의 경제형질에 대한 경제적

가치연구

㈜정피엔씨연구소

정영철박사

장기 희석제의 희석정액 보존 효과
㈜다비육종

이일주박사

[그림 3-113] GSP사업 전체 워크샵 및 교육프로그램 운영
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[표 3-127] GSP사업 참여종돈장 교육프로그램(2차)

교육일시 제 목 참석자 강사

2017. 04. 13

GSP사업 참여종돈장간

정액교류 프로토콜 GSP참여종돈장

실무책임자

㈜정피엔씨연구소

정종현박사

사료섭취량 측정기 활용 검정 현황
피그진코리아

김성훈박사

[표 3-128] GSP사업 참여종돈장 해외과학자 초청 전체 워크샵(3차)

교육일시 제 목 참석자 강사

2017. 05. 02

Genomic Evaluation in a Closed

Line-Breeding of Duroc Pigs in Japan

GSP참여종돈장

실무책임자

Yoshinobu

Uemoto

Tohoku

University

A Memory-Efficient,

Visualization-Enhanced, and

Parallel-Accelerated Tool for

Genome-Wide Association Study

Xiaolei Liu

Huazhong,

Agricultural

University

사료효율 측정기에서 측정된 자료

분석방안

㈜정피엔씨연구소

이원석연구원

[표 3-129] GSP사업 참여종돈장 교육프로그램(4차)

교육일시 제 목 참석자 강사

2017. 07. 14

농협경제지주 종돈개량사업소

육종현황

GSP참여종돈장

실무책임자

농협종돈개량사업

소 김희열과장

가야육종 육종현황
㈜가야육종

송광림박사

㈜선진 종돈육종현황
㈜선진

박주완상무

사료섭취량 측정기 활용 데이터 표준화

방안 연구

㈜정피엔씨연구소

정종현박사
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[표 3-130] GSP사업 참여종돈장 교육프로그램(5차)

교육일시 제 목 참석자 강사

2017. 09. 02

㈜다비육종

육종현황

GSP참여종돈장

실무책임자

농협종돈개량사업

소 김희열과장

㈜금보DDF 육종현황
금보DDF

최남선부장

유전자원 교류방안(로드맵)

-GGP농장간 혈연연결도-

㈜정피엔씨연구소

정종현박사

참여종돈장 농장별 및 통합 선발지수

개발연구 및 선진국 사례조사

㈜정피엔씨연구소

정영철박사

기관별 유전능력평가 비교 결과
피그진코리아

김성훈박사

[표 3-131] GSP사업 참여종돈장 교육프로그램(6차)

교육일시 제 목 참석자 강사

2017. 09.02
사료효율 개량을 위한 방안 자료

표준화방안 및 개량 형질 연구

GSP참여종돈장

실무책임자

㈜정피엔씨연구소

정영철박사

[그림 3-114] GSP 참여종돈장 교육프로그램 운영
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2. 2년차

가. GSP종축사업 참여종돈장 개량실무자 제1차 교육 실시

❍ GSP종축사업에 종돈프로젝트 주관책임자 기관으로 참여하고 있는 정P&C 연구소의 정

영철 박사, 정종현 박사와 이중재 박사는 참여종돈장 개량실무자들을 대상으로 처음으로

종돈개량을 위한 교육을 수행하였다. 본 교육을 통해서 유전체 선발을 각 참여종돈장에

어떻게 적용을 해야하며, 필요한 사전 지식 및 배경에 대한 교육을 실시하였다. 유전체

선발을 위해서 가장 기초가 될 수 있는 유전체 선발 용어들에 대한 교육과 유전체 선발

에 이용되는 여러 가지 방법론들에 대한 교육을 실시하였으며, 유전체 선발을 위한 프로

그래밍 교육을 실습을 통하여 수행하였다. 교육에 대한 자세한 일정은 아래의 <참고자

료>에 제시하였다.

[그림 3-115] 개량실무자 1차 교육
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[참고자료] 

제 1차 GSP 교육 프로그램

1. 일자 : 2018년 6월 28일(목) ~ 29일(금)

2. 장소 : 수원역 라마다 프라자 호텔 1층 회의실

     (경기도 수원시 팔달구 중부대로 150)

3. 일자별 진행계획

□ 6월 28일(목) 교육 프로그램 일정 

시  간 내  용 비 고

10:00~10:40 
(40분)  ○ 종돈 검정 정종현 박사

10:40~11:20
(40분)  ○ 세계 종돈 육종의 역사 정영철 박사

11:20~12:00 
(40분)  ○ 유전체 선발 관련 용어 설명 이중재 박사

12:00~13:00  점심시간

13:00~13:50
(50분)  ○ 유전체선발을 위한 절차 및 방법론

13:50~14:00  Coffee Break

14:00~14:50
(50분)  ○ 유전체선발을 위한 Linux Command (실습)

14:50~15:00  Coffee Break

15:00~15:50
(50분)

 ○ 유전체선발을 위한 Shell-scripts programming  
    (실습)

15:50~16:00  Coffee Break

16:00~16:50
(50분)

 ○ 유전체 데이터 가공 (실습) - part I
(Illumina Porcine60K & GeneSeek80K SNP panel) 

16:50~17:00  Coffee Break

17:00~17:50
(50분)

 ○ 유전체 데이터 가공 (실습) - part II
(Illumina Porcine60K & GeneSeek80K SNP panel)
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□ 6월 29일(금) 교육 프로그램 일정

시  간 내  용 비 고

9:00~9:50
(50분)

 ○ 결측 유전자형 추정 (imputation) - Part I
   (within and between SNP panels)

이중재 박사

9:50~10:00  Coffee Break

10:00~10:50
(50분)

 ○ 결측 유전자형 추정 (imputation) - Part II
   (within and between SNP panels)

10:50~11:00  Coffee Break

11:00~12:00
(60분)

 ○ 유전체 선발을 위한 표현형 생성

   (EBV, DEBVexcPA, DEBVincPA)

12:00~13:00  점심시간

13:00~14:20
(80분)

 ○ Genomewide association study (GWAS) using 
Bayesian methods (SNP 효과 추정) 

14:20~14:30  Coffee Break

14:30~15:50
(80분)

 ○ 유전체 정확도 추정을 위한 교차검증 

(cross-validation) 실습

15:50~16:00  Coffee Break

16:00~18:00
(120분)

 ○ 유전체 육종가 (GE-EBVs) 추정 실습 
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나. GSP종축사업 참여종돈장 개량실무자 제2차 교육 실시

❍ 지난 1차 교육과 마찬가지로 이번 참여 종돈장 개량실무자를 대상으로 두 번째 교육을

실시하였다. 1차 교육에서는 유전체 선발의 적용에 중점을 둔 교육이었다면, 이번에는 유

전체 선발 적용시 어떠한 방법을 이용하여 유전체 정확도를 상승 시킬 수 있는지에 대한

방법에 대하여 교육을 수행하였다. 여러 방법중에서 실질적인 분석 결과를 토대로 교육

을 진행하였다.

❍ 유전체 육종가 상승 방법

1) 진정한 QTL이 포함된 SNP array 이용 : 이에 대한 방법 및 결과는 실제로 미국의

Limousine종에 대하여 SNP array안에 Myostatin 유전자내의 F94L-variant를 포함

시켰을 때 유전체 육종가를 상승시킬 수 있다는 결과 및 과정에 대하여 교육을 하였

다.

2) Haplotype 기반의 유전체 선발 모형 적용 : 기존의 대부분의 유전체 선발 모형은

SNP 기반으로 이루어져 왔다. 그러나 QTL이나 주요 유전자가 2개 이상의 allele과 연

관 (multi-allelic)이 되어있을 경우에는 haplotype이 더욱 QTL과의 LD가 높다는 연구

들이 수행되어져 왔으며, 이러한 근거로 인하여 SNP 기반의 유전체 선발 모형보다

Haplotype 기반의 유전체 선발 모형의 유전체 정확도가 더욱 상승되는 효과가 있음을

교육하였고, 실제 요크셔종에 대한 분석 과정 결과 등을 교육 하였다. 그리고, 실제 정

피엔씨연구소가 보유하고 Linux Server에 접속하여 실제 유전체 데이터를 핸들링하고

분석 결과를 해석해보는 교육을 수행하였다. 교육에 대한 자세한 일정은 아래의 <참

고자료>에 제시하였다.

[그림 3-116] 개량실무자 2차 교육
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<참고자료> 

제 2 차 GSP 교육 프로그램

1. 일자 : 2018년 9월 10일(월) ~ 12일(수)

2. 장소 : 전북대학교 농업생명환경대학 세미나실

    (전주시 덕진구 백제대로 567 전북대학교 농대본관 303호)

3. 교육 주관 : 정P&C연구소

4. 교육 대상자 : GSP종축사업 참여종돈장 개량실무자

5. 교육일정

  □ 9월 10일(월) 교육 프로그램 일정 

시  간 내  용 비 고

10:30~11:50 (80분)
 ○ Trends and Changes of Genomic Prediction
 (Review on terminologies of Genomic Selection)

이중재 박사

11:50~13:00  점심시간

13:00~14:20
(80분)

 ○ Phenotypes for Genomic Selection
 (Linux 실습: EBV with weighting factor
             DEBVincPA with weighting factor
             DEBVexcPA with weighting factor)

14:20~14:30  Coffee Break

14:30~15:50
(80분)

 ○ Estimates Blending Parameter using N-folds 
cross-validation 

 (Linux 실습: Random and K-means 
             3-, 5-, and 10-folds CV)

15:50~16:00  Coffee Break

16:00~17:30
(90분)

 ○ Shell-scripts programming for Pipelines          
 (Linux 실습)
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  □ 9월 11일(화) 교육 프로그램 일정

시  간 내  용 비 고

9:30~10:50
(80분)

 ○ GWAS using Bayesian methods
    (Model frequency, window variance)

이중재 박사

10:50~11:00  Coffee Break

11:00~11:50
(50분)

 ○ Significance of SNP mareker in Baysian methods 
- (Part I) 
Bayes factor & Manhattan plot

12:00~13:00  점심시간

13:00~14:20
(80분)

 ○ Significance of SNP mareker in Baysian methods 
- (Part II) 
Bayes factor & Manhattan plot

14:20~14:30  Coffee Break

13:00~14:20
(80분)

 ○ Parallel Computing for Pipeline

14:20~14:30  Coffee Break

14:30~15:50
(80분)

 ○ Estimates the accuracy of genomic predictors 
using cross validation - (Part I)

15:50~16:00  Coffee Break

16:00~18:00
(120분)

 ○ Estimates the accuracy of genomic predictors 
using cross validation - (Part II)

□ 9월 12일(수) 교육 프로그램 일정

시  간 내  용 비 고

9:30~10:50
(80분)

 ○ Discussion on the results of GWAS and genomic 
predictions - (Part I)

이중재 박사10:50~11:00  Coffee Break

11:00~11:50
(50분)

 ○ Discussion on the results of GWAS and genomic 
predictions - (Part II)
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3. 3년차

가. GSP종축사업 참여종돈장 개량 실무자 교육

(1) GSP종축사업 참여종돈장 개량실무자 제 4 차 교육 실시

(장소 : 중앙대학교, 생명공학2관 - 904관 201호)

❍ 제 4 차 GSP 개량 실무자 대상 교육 프로그램에서는 외부 전문가 3분 (김준모 교수,

박종은 박사, 임다정 박사)을 초청하여 다양한 유전체 분야에 대한 교육 및 토론을 3일

동안 실시하였다. 본 교육을 통하여 교육 대상자들은 유전체 선발뿐만 아니라 전장 유전

체 분석 (Genome-wide Association study) 결과를 개량 현장에 어떻게 적용을 할 것인

지에 대한 교육을 외부 전문가들로부터 받게 되었으며 다양한 토론도 같이 진행하였다.

❍ 유전체 관련 교육뿐만 아니라, 본 교육에서는 유전적 개량량 예측을 위한 선발 강도 및

세대 간격 계산을 위한 데이터 구성 방법과 어떠한 방법을 통해서 유전적 개량량을 극대

화 할 수 있는지에 대한 교육도 수행하였다.

[그림 3-117] 참여종돈장 실무책임자 교육
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□ 3월 13일(수) 교육 프로그램 일정

시 간 내 용 비 고

10:30~11:50
(80분)

○ 유전적 개량량 예측을 위한 선발 강도 및

세대 간격 - 이론
이중재 박사

11:50~13:00 점심시간

13:00~14:20
(80분)

○ 단위 기간당 유전적 개량량 예측을 위한

선발 강도 및 세대 간격 - 실습

(각 참여 종돈장별로 제공받고 있는 검정,

번식 및 혈통 자료를 이용하여 동기군별로

유전적 개량량 추정 실습 - Linux기반)

이중재 박사

14:20~14:30 Coffee Break

14:30~15:30
(60분)

○ 유전자 네크워크 분석을 통한 GWAS

결과의 해석 - 이론

(Part I)

김준모 교수

(중앙대학교)

15:30~15:40 Coffee Break

15:40~16:40
(60분)

○ 전장유전체 연관분석 방법론 - 이론

(Part I)

박종은 박사

(국립축산과학원)

16:40~16:50 Coffee Break

16:50~17:50
(60분)

○ 유전자 발현을 적용한 유전체 예측 - 이론

(Part I)

임다정 박사

(국립축산과학원)
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□ 3월 14일(목) 교육 프로그램 일정

시  간 내  용 비 고

9:30~10:20
(50분)

 ○ 유전자 네크워크 분석을 통한 GWAS 
결과의 해석 - 실습

     (Part II)

김준모 교수

(중앙대학교)

10:20~10:30  Coffee Break

10:30~11:50
(80분)

 ○ 전장유전체 연관분석 방법론 - 실습

    (Part II)
박종은 박사

(국립축산과학원)

11:50~13:30  점심 시간

13:30~14:50
(80분)

 ○ 유전자 발현을 적용한 유전체 예측 - 실습

    (Part II)
임다정 박사

(국립축산과학원)

14:50~15:00  Coffee Break

15:00~15:50
(50분)

 ○ SNP marker effect based on penalty methods
    (single marker regression, ridge, LASSO, 

elastic net)

이중재 박사

15:50~16:00  Coffee Break

16:00~16:50
(50분)

 ○ SNP marker effect based on penalty methods
    (single marker regression, ridge, LASSO, 

elastic net) - 실습

16:50~17:00  Coffee Break

17:00~18:00
(60분)

 ○ Manhattan plots based on window variances 
and compare two plots from different SNP 
genotyping platforms (R 실습)
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□ 3월 15일(금) 교육 프로그램 일정

시  간 내  용 비 고

9:30~10:50
(80분)

 ○ Discussion on the differences between GWAS 
and genomic predictions

이중재 박사

10:50~11:00  Coffee Break

11:00~11:50
(50분)

 ○ Discussion on the results of GWAS and 
genomic predictions - (different Statistical 
Model)

11:50~13:00  점심 시간

(2) GSP종축사업 참여종돈장 개량실무자 제 5 차 교육 실시

(장소 : 충남대학교, 농업생명과학대학 2호관 2204호)

❍ 개량 실무자 대상으로 실시된 제 5 차 GSP 교육에서는 참여 종돈장에서 새로운 신규형

질에 대한 개량 방안에 대한 교육 필요성을 제시하여 생시체중 및 유두수 개량을 위한

모형식 설정 및 유전체 분석에 대한 교육을 실시하였다. 생시체중 및 유두수 형질에 대

한 유전 모수를 추정하기 위한 모델식에 대한 교육을 수행하였으며, 분석을 위해서 새로

운 고정 효과 (어미의 산차 효과)를 보정하기 위한 데이터 구성에 대한 교육을 실시하였

다.

❍ 데이터 구성을 위해서 Linux Command (Bash Script)에 대한 교육도 병행하였으며,

ASREML V4.1 소프트웨어를 이용하여 모델식 설정 및 유전모수를 추정하는 과정을 참

여종돈장 개량 실무자들이 직접 정피엔씨연구소의 Linux 서버에 접속을 하여 실습을 수

행하였다.

❍ 차후에는 기존의 Animal Model에서 모체의 유전 및 공통 환경효과를 고려한 full model

에 대한 교육을 실시할 예정이다.
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(3) GSP종축사업 참여종돈장 개량실무자 제 6 ~ 8 차 교육 실시

(장소 : 중앙대학교, 생명공학2관 - 904관 201호)

❍ 개량 실무자 대상으로 실시된 유전능력 평가를 위한 모형식에 대한 교육은 총 3번 (GSP

교육 6~8차)에 걸쳐서 진행되었다. 지금까지의 GSP 교육은 최신 육종 기술인 유전체 선

발 (Genomic Selection)에 대한 이론 및 실습을 병행하여 진행하였으나, GSP 종축사업

참여종돈장 개량 실무자들의 의견에 따라서 현재 참여 종돈장들에 대한 유전능력평가에

대한 모형식에 대한 이론 및 실습을 병행하였다. 유전능력평가를 위해서 이용되어지고

있는 wombat과 blupf90 프로그램에 대한 교육을 실시하였으며, 모든 실무자들이 실습을

하는 교육으로 이루어졌다.

❍ 또한 기존에는 리눅스 환경에서의 교육이 이뤄짐에 따라서 많은 어려움이 있었으나, 이

번 교육에서는 윈도우 기반으로 실습을 진행함으로서 개량 실무자들이 쉽게 실습에 참여

할 수 있었다. 윈도우 기반의 blupf90과 wombat을 직접 데이터를 가지고 분석할 뿐만

아니라, 엑셀을 통하여 행렬을 다루는 기초 실습도 병행하였다.

[그림 3-118] 유전모수 및 육종가와 정확도를 추정하기 위한 parameter 파일

❍ 물론 차후에 진행하게 될 GSP 교육 프로그램에서는 Linux 기반의 유전체 선발에 대한

이론 교육 및 Linux Shell Script Programming 교육도 진행할 예정이다.

❍ 실습의 주된 내용은 우선 REML을 이용한 variance component 추정과 BLUP을 이용한

육종가 및 정확도 추정을 간단한 예제를 통하여 실습을 하였으며, blupf90과 wombat 프

로그램을 이용하여 실습을 병행하였으며, 실습에 이용된 parameter파일은 아래와 같다.
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아래의 parameter 실습 파일을 통하여 유전 모수 추정 및 육종가와 정확도를 추정하는

실습을 모든 개량 실무자들이 수행하였다.

[그림 3-119] 참여종돈장 실무책임자 교육
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제 12 절 GSP 통합 종돈 개량의 경제적 파급효과

❍ 본 연구는 2013년부터 2021년까지 추진되어 온 GSP 종돈 사업의 성과를 정량적으로 분

석하여 통합 종돈 개량의 직접적인 경제적 성과와 함께 국내 경제 파급효과를 분석하고

자 ㈜엘케이경영연구원의 의뢰로 조사하였다.

1. 연구 내용 및 방법

가. 주요 연구내용

❍ 모계 종돈의 번식 성적 개량 성과

❍ 두계 종돈의 산육 성적 개량 성과

❍ GSP 종돈 통합 육종의 경제적 파급효과 분석

나. 연구 방법

❍ GSP사업 통합 종돈 개량의 경제적 성과 분석

- 2012년에 대비하여 2020년의 복당 생존산자수, 등지방두께 감소, 90㎏도달일령 개선의

경제적 성과를 통계청의 농축산물생산비조사 2020년 자료를 활용하여 비육돈의 두당

생산비 절감 및 판매가격 증가를 분석하였다

- 최근 3년 기간인 2018년부터 2020년까지의 연간 도축실적의 평균을 적용하고, 기술

보급률 80%를 가정하여 국가 전체 경제적 성과를 분석하였다.

❍ GSP사업 통합 종돈 개량의 양돈산업 소득 증가의 양돈 전후방산업 파급효과

- 종돈 개량에 의한 생산비 절감 및 판매금액 증가로 농가 소득이 증대할 것이며, 양돈

농가의 소득 증대는 최종 수요의 증가로 이어져 경제 전반에 추가적인 영향이 있다.

- 한국은행의 2015년 기본부문 실측표를 23개 양돈 연관 산업으로 재분류하여 생산유발

계수를 산출하여 양돈산업 전후방 연쇄 효과분석을 실시하였다.

2. GSP 사업 종돈 연구 투입 산출 성과

가. GSP사업 통합 종돈 개량 성과

(1) 모계 번식성적 개선 성과

❍ 모계 번식성적의 개선성과는 모돈의 복당 생존산자수 개량 효과를 분석하여 파악할 수

있다.
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❍ 모계 백색계 품종의 2012년부터 2020년까지 9년간 복당 생존산자수 개량량은 9년간 평균

1.58두이다[표 3-132].

- 모계 종돈의 번식성적은 백색 품종인 랜드레이스와 요크셔의 복당 생존산자수가 연구

기간에 얼마나 개선되었는지 분석하였다.

- 랜드레이스 품종은 2012년 복당 생존산자수가 10.94두로 기록되었고, 2020년에는

12.47두로 약 1.53두 증가하였다.

- 요크셔 품종의 2012년 복당 생존산자수 평균이 11.78두로 측정되었고, 2020년에는

13.41두로 약 1.63두만큼 개선되었다.

- 2012년 대비 2020년의 랜드레이스와 요크셔 품종 복당 생존산자수 개량량을 단순 평

균하면 약 1.58두 증가하였다.

[표 3-132] 모계 번식성적 복당 생존산자수 개량 현황             (단위 : 두)

품종 2012년 2020년 두당 개량량

랜드레이스 10.94 12.47 1.53

요크셔 11.78 13.41 1.63

평균 11.36 12.94 1.58

자료제공 : (주)정P&C연구소

(2) 두록의 산육성적 개선 성과

❍ GSP사업 종돈 연구를 시작하기 전년도인 2012년과 비교하여 2020년의 두록 산육 성적을

등지방두께와 90㎏ 도달일령 개량을 분석하였다[표 3-133].

- 국립축산과학원 2017년 연구에서 등지방두께가 1㎝ 얇아짐에 따라 정육률이 3.237%

상승하는 것을 적용하여, 등지방두께 감소에 따른 경제적 가치를 추정할 수 있다.

- 90㎏도달일령은 비육돈 생산 일수에 영향을 미치므로 두당 1일 생산비가 같다는 가정

하에 생산비에 영향을 주었다.

❍ GSP 참여 종돈장의 두록 산육 성적 중 등지방두께는 2012년의 12.97㎜에서 2020년에

12.8㎜로 약 0.17㎜ 감소하였으며, 90㎏도달일령은 2012년 141.32일에서 2020년 131.7일로

약 9.62일 감소하였다.

[표 3-133] 두록 산육성적 개선 현황

구분 2012년 2020년 두당 개량량

등지방두께(㎜) 12.97 12.80 -0.17

90㎏도달일령(일) 141.32 131.70 -9.62

자료제공 : (주)정P&C연구소
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나. GSP 통합 종돈 개량의 경제적 성과

(1) 경제적 성과 분석 기초 자료

(가) 2020년 비육돈의 수익성과 사육비

❍ 통계청의 농축산물생산비조사를 활용하여 비육돈의 두당 수익성과 비목별 생산비를 파악

할 수 있다[표 3-134].

- 농축산물생산비 조사자료를 활용하여 생산물의 총수입과 생산 과정에서 발생하는 일

반경비, 자가노동비, 자본용역비, 토지용역비로 구성되는 생산비를 집계하여 농가 소득

을 산출할 수 있다.

❍ 총수입은 주로 주산물과 부산물의 판매금액으로 계산되며, 2020년 비육돈의 일반비는 사

료비와 가축비 비중이 높다.

- 2020년 비육돈의 두당 총수입은 36만 2,028원이고, 생산비는 31만 5,080원으로 비육돈

의 생산비는 총수입의 약 87%를 차지하였다.

[표 3-134] 2020년 비육돈 두당 수익성 및 사육비

비목 금액(원)
총수입 362,028

생산비　

일반비

가축비 66,696
사료비 172,312
수도광열비 4,765
방역치료비 10,209
자동차비 1,237
농구비 6,816
영농시설비 7,000
기타재료비 1,548
차입금이자 2,806
토지임차료 33
고용노동비 13,147
분뇨처리비 9,368
생산관리비 1,773
기타비용 1,592
소계 299,302

자가노동비 9,579
자본용역비 4,664
토지용역비 1,535
소계 315,080

소득 62,726
소득률(%) 17.3%

출처 : 통계청,「농축산물생산비조사」, 2020년 비육돈 두당 수익성, 2020년 비육돈 두당 사육비
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(나) 최근 3년간 돈육 생산실적

❍ 농림축산검역본부의 도축실적 및 농림축산식품부의 농림업 생산액 통계에 근거하여 2018

년부터 2020년까지의 3년간 평균 약 1,730만 7,000수의 돼지를 도축하여 생산액 평균은

약 6조 7,554억 5,700만 원이다[표 3-135].

- 최근 3년간 돼지 도축실적을 두당 사육비에 곱하고 GSP사업 종돈 연구 결과의 보급

률 80%를 가정하여 국가 전체 경제적 성과를 산출하였다.

[표 3-135] 최근 3년간 돼지 도축실적 및 생산액

연도 도축실적(만 수) 생산액(억 원)

2018 1,736.9 71,184.68

2019 1,782.5 63,924.47

2020 1,833.0 -

평균 1,730.7 67,554.57

출처 : (1) 농림축산검역본부 도축실적, (2) 농림축산식품부 농림업 생산액 및 생산지수

(2) 모계 번식성적 개선의 경제적 성과

❍ 모계 번식성적 개량의 경제적 성과는 2012년 대비 2020년의 복당생존산자수 증가에 의한

가축비 절감액을 산출하여 분석하였다[표 3-136].

- 모돈의 복당 생존산자수는 2012년의 평균 11.36두에서 2020년 평균 12.94두로 1.58두

증가하였다.

- 비육돈의 2020년 생산비 통계 자료에 근거하면 2020년의 두당 가축비가 66,696원이고,

2012년 복당 생존산자수가 11.36두임으로, 비육돈의 두당 가축비는 75,972원으로 추정

된다.

- 따라서, 복당 생존산자수의 개량에 의해 비육돈 두당 가축비가 9,276원 절감되었고, 이

를 2018년에서 2020년 사이의 연간 평균 도축실적인 1,784만 1,411두의 80% 보급을

가정할 때, 약 1,324억 원의 가축비가 절감된 것으로 분석하였다.

[표 3-136] 복당 생존산자수 개량의 경제적 성과

구분 2012년 2020년 개량량

복당 생존산자수 평균(두) 11.36 12.94 1.58

비육돈 두당 가축비(원) 75,972 66,696 -9,276

최근 3년 도축실적의
80% 적용시 가축비†(억 원)

10,844 9,520 -1,324

† 최근 3년간 도축실적 평균 17,841,411두의 80% 보급 적용
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(3) 산육성적 개선의 경제적 성과

(가) 등지방두께 개선의 경제적 성과

❍ 두록의 산육성적 중 등지방두께 개량의 경제적 성과는 2012년 대비 2020년의 등지방두께

감소에 따른 정육률 증가로 인한 판매금액의 증가분을 산출하여 분석하였다[표 3-137].

- 두록의 등지방두께는 2012년의 평균 12.97㎜에서 2020년 평균 12.80㎜로 약 0.17㎜ 감

소하였다.

- 비육돈의 2020년 생산비 통계 자료에 근거하면 2020년의 두당 평균 판매금액은 36만

2,028원으로 산출하였다. 2012년의 등지방두께 12.97㎜이었을 경우 비육돈의 두당 판매

금액은 36만 36원이었을 것이므로 판단된다. 따라서, 등지방두께의 개선에 따른 비육

돈 두당 판매금액은 약 1,992원 증가하였다.

- 두록의 등지방두께 감소에 따른 정육률 증가로 비육돈 두당 판매금액이 1,992원 증가

하였다. 이를 2018년에서 2020년 사이의 연간 평균 도축실적인 1,784만 1,411두의 80%

보급을 가정할 때, 약 285억 원의 매출이 증가한 것으로 분석된다.

[표 3-137] 두록의 등지방두께 개량의 경제적 성과

구분 2012년 2020년 개량량

등지방두께 (㎜) 12.97 12.80 -0.17

비육돈 두당 판매가† (원) 360,036 362,028 1,992

최근 3년 도축실적의 80% 적용시
매출액‡(억 원)

51,388 51,673 285

† 근거 : 국립축산과학원 2017「국산종축 개발소재 확보 및 육종정보 관리」 p102. “지육지방두께 1㎝ 얇아짐에 따라서 정육률은 
약 3.237% 높아지는 것으로 추정되었다.”

‡ 최근 3년간 도축실적 평균 17,841,411두의 80% 보급 적용

(나) 90㎏도달일령 개선의 경제적 성과

❍ 두록의 산육성적 중 90㎏도달일령 개량의 경제적 성과는 2012년 대비 2020년의 사육일수

감소에 따른 사료비 등의 가축비를 제외한 생산비 감소액을 산출하여 분석하였다[표

3-138].

- 두록의 2012년 90㎏도달일령은 141.32일에서 2020년 평균 131.70일로 약 9.62일 감소

하였다.

- 비육돈의 2020년 생산비 통계 자료에 근거하면 2020년의 두당 평균 생산비가 31만

5,080원으로 산출하였다. 2020년의 90kg도달일령이 131.70일보다 9.62일 많은 2012년의

90㎏도달일령 141.32일이었을 때의 생산비는 33만 3,223원으로 비육돈의 두당 생산비

가 1만 8,143원 감소하였다.

- 두록의 90㎏도달일령 감소에 의한 비육돈 두당 생산비는 1만 8,143원 감소하였고, 이

를 2018년에서 2020년 사이의 도축실적인 1,784만 1,411두의 80% 보급을 가정할 때,

약 2,590억 원의 생산비가 감소하였다.
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[표 3-138] 두록의 90㎏도달일령 개량의 경제적 성과

구분 2012년 2020년 개량량

90㎏도달일령 (일) 141.32 131.70 -9.62

비육돈 두당 생산비† (원) 333,223 315,080 -18,143

최근 3년 도축실적의
80% 적용시 생산비‡ (억 원)

47,561 44,972 -2,590

† 2012년 생산비 = 2020년 생산비 × [1 + {(2020년 생산비 – 2012년 생산비) / 2020년 생산비}]
‡ 최근 3년간 도축실적 평균 17,841,411두의 80% 보급 적용

(4) GSP사업 통합 종돈 개량의 경제적 성과

❍ GSP사업 통합 종돈 개량의 경제적 성과를 번식 성적과 산육 성적의 개선에 의한 경제적

성과를 종합하여 보면, 2012년 대비 2020년의 비육돈 두당 매출액이 1,992원 증가하고,

생산비가 2만 7,420원 감소하여 두당 소득이 2만 8,259원 증가하여 소득률이 7.8% 높아

졌다[표 3-139].

- 총수입의 증가는 등지방두께 감소에 따라 정육률이 높아졌기 때문이다.

- 복당산자수 증가에 따라 가축비가 감소하고, 90㎏도달일령 감소로 사육일수가 줄어든

만큼 가축비를 제외한 생산비가 감소했다.

❍ GSP 통합 종돈 개량의 국가 전체 경제적 성과는 총수입 284억 원 증가에 생산비 3,914

억 원 절감으로 농가 소득 4,033억 원 증가하였다.
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[표 3-139] GSP 종돈 개량의 비육돈 경제적 성과

비목
비육돈 두당 수익성 개량량

2012년(원) 2020년(원)
두당
(원)

국가전체
(억원)

총수입 360,036 362,028 1,992 284

생산비

일반경비

가축비 75,972 66,696 -9,276 -1,324

사료비 184,898 172,312 -12,586 -1,796

수도광열비 5,113 4,765 -348 -50
방역치료비 10,955 10,209 -746 -106

자동차비 1,327 1,237 -90 -13

농구비 7,314 6,816 -498 -71

영농시설비 7,511 7,000 -511 -73
기타재료비 1,661 1,548 -113 -16

차입금이자 3,011 2,806 -205 -29

토지임차료 35 33 -2 0

고용노동비 14,107 13,147 -960 -137
분뇨처리비 10,052 9,368 -684 -98

생산관리비 1,903 1,773 -130 -18

기타비용 1,708 1,592 -116 -17

소계 325,569 299,302 -26,267 -3,749
자가노동비 10,279 9,579 -700 -100

자본용역비 5,005 4,664 -341 -49

토지용역비 1,647 1,535 -112 -16

계 342,500 315,080 -27,420 -3,914
소득 34,467 62,726 28,259 4,033

소득률 9.6% 17.3% 7.8%
† 생산비 개량량은 가축비, 90㎏도달일령 감소에 따른 생산비 절감액의 중복 효과를 제거
‡ 최근 3년간 도축실적 평균 17,841,411두의 80% 보급 적용

3. GSP 통합 종돈 개량의 경제적 파급효과

가. 산업연관분석의 이론적 배경

❍ 국가 경제 내에서 수많은 재화와 서비스가 생산되며 생산된 재화와 서비스는 유통과정을

거쳐 산업의 중간 원재료로 사용되기도 하고, 소비 또는 투자되거나 해외로 수출하였다.

❍ 산업연관분석 또는 투입산출분석은 이와 같은 생산 및 거래 활동을 통해서 이루어지는

산업 간의 상호 연관관계를 수량적으로 파악하는 분석 방법이다(Leontief, 1936).

❍ 산업연관표는 일정 기간(보통 1년) 국민경제 내에서의 재화와 서비스의 생산 및 처분과

정에서 발생하는 모든 거래를 일정한 원칙과 형식에 따라 기록한 종합적인 통계표이다

(한국은행, 2019).
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❍ 산업연관표는 작성 대상 지역을 기준으로 전국산업연관표와 지역산업연관표로 구분할 수

있는데, 전국산업연관표는 전국을 기준으로 산업별 거래 내역을 나타낸 것으로 지역별로

다양한 생산기술구조를 평균적인 개념으로 작성한 것이다.

❍ 각 산업부문은 그 부문에 대한 최종수요가 발생할 때 이를 생산하기 위하여 다른 산업부

문으로부터 원재료를 구입하게 되었다.

❍ 이때 이 부문이 한 단위의 생산물을 생산하기 위하여 각 산업으로부터 요구되는 투입량

을 투입계수(technical coefficient)라고 한다[표 3-140].

- 아래 표에서 제1열, 즉 제1산업부문의 중간투입액[X11, X21, …, Xn1]을 이 부문의

총 투입액인 X1으로 나눈 값을 각각 [a11, a21, …, an1]이라 하면, 이것이 제1산업부

문 생산물 1단위를 생산하기 위하여 필요한 각 산업부문 생산물의 크기를 나타내는

투입계수가 되었다.

[표 3-140] 산업연관표의 기본구조

구분
중간수요(중간투입) 최종

수요
수입
(공제)

총
산출액1 2 … n

중간투입
(중간수요)

1 X11 X12 … X1n Y1 M1 X1

2 X21 X22 … X2n Y2 M2 X2

⋮ ⋮ ⋮ ⋮ ⋮ ⋮ ⋮ ⋮

n Xn1 Xn2 … Xnn Yn Mn Xn

부가가치 V1 V2 … Vn

총 투입액 X1 X2 … Xn

- 이를 식으로 표현하면 아래와 같다.

  



여기서 aij = 투입계수, Xij = j부문의 생산에 필요한 i부문으로부터의 투입량 및 Xj = j

부문의 총 투입액

- 투입계수는 한 산업부문이 다른 산업부문으로부터 원재료를 구입함에 따라 파급되는

직접효과를 나타내며, 산업 간의 상호의존관계를 분석하는 데 기초가 되었다.

❍ 한 산업에 대한 최종수요가 발생할 때 그 산업은 이를 충족시키기 위하여 다른 산업으로

부터 원재료를 구입하게 되었다. 이 산업은 원재료를 제공하기 위하여 또 다른 산업으로

부터 원재료를 구입하게 되며, 이러한 연쇄파급효과는 끝없이 계속되었다.
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- 투입계수가 직접효과의 크기를 나타낸다면, 생산유발계수는 산업 간의 연쇄파급으로

인한 직․간접효과 또는 직․간접 및 유발효과를 나타내었다.

- 한 나라의 경제가 n개의 산업부문으로 구성되어 있다고 가정하고, 다른 나라로부터의

수입액을 M, 최종수요를 Y, 산업부문별 총 산출액을 X라고 정의하였다.

- 산업부문별 산출액은 그 부문의 중간수요와 최종수요에서 수입액을 차감한 것과 같으

며, 이를 연립방정식으로 표시하면 다음과 같다(한국은행, 2010).

- 즉, 산업부문 생산물의 수급관계를 보면 [중간수요(Xij) + 최종수요(Yi) - 수입(M i) =

총 산출액(Xi)]이 되며, 이를 행렬로 표시하면 아래 식과 같다.











  ⋯  ⋯ 

⋮ ⋮ ⋮ ⋮
  ⋯  ⋯ ∈
⋮ ⋮ ⋮ ⋮
  ⋯  ⋯ 
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⋮
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⋮
















⋮


⋮


- 이를 다시 행렬기호로 간단히 표시해보면 다음과 같다.

    

A : 전국투입계수 행렬, X : 전국 총 산출액 열
Y : 전국 최종수요 열,  M : 전국 수입액 열

- 이것을 X에 대해서 풀면

  

  

  

 : 레온티에프 행렬,  : 단위행렬(Identity matrix)
 : 생산유발계수행렬, 레온티에프 역행렬

- 본 연구에서는 양돈생산이 미치는 파급효과에 초점을 맞추고 있기 때문에 이를 위해

비경쟁수입형(noncompetitive imports) 투입산출표에서 도출되는 국산거래표를 이용하

였다.

- 따라서 비경쟁수입형의 모형으로 재구성하면 아래 식과 같이 표현된다.
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- 위의 식에서  는  

 

을 요소로 가진 국산거래표의 투입계수행렬이며,  는

국내 최종 소비수요 가운데 국내 공급분 벡터, 그리고   는 가계부문이 포

함된 생산유발계수 행렬이다.

- 이때  은 생산유발계수 행렬이며, 이는 최종수요 1단위가 증가할 때 경제 전

반에 걸쳐 파급되는 직․간접 생산효과를 나타내었다.

- 또한 직·간접 효과뿐만 아니라 유발효과까지를 포함한 생산유발계수를 도출해야 한다.

그러기 위해서는 가계부문의 피용자보수(부가가치의 한 부분)와 민간소비지출(최종수

요의 한 부분)부문을 하나의 산업부문으로 내생부문에 포함시켜야 한다.

전국산업연관표 
작성

산업별 
투입계수

소득계
수 생산유발계수 고용계

수
소득유발

계수
고용유발

계수
양돈 소득 증가

소득유발
효과 생산유발효과 고용유발

효과
[그림 3-120] 전국산업연관분석 흐름도

나. 양돈 연관 산업연관표 재작성

(1) 산업연관표 재분류

❍ 양돈 농가의 소득 증가액의 경제적 파급효과 분석을 2015년 산업연관표 실측표에 수록된

381개 기본부문을 양돈 연관 산업 23개 부문으로 재분류함[표 3-141].
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[표 3-141] 산업연관분석을 위한 축산연관산업의 재분류

대분류 세부산업

1 농림수산품 작물, 임산물, 수산물, 농림어업 서비스

2 낙농

3 축우
4 양돈

5 가금

6 기타 축산

7 육류 및 육가공품 도축육, 가금육, 육가공품
8 낙농품

9 사료

10 의약품

11 농업용 기계
12 연구개발

13 광산품 석탁, 원유 및 천연가스

14 음식료품
수산가공품, 정곡 및 제분, 제당 및 전분, 떡 과자
및 면류, 조미료 및 유지, 기타 식료품

15 제조업
섬유 및 가죽제품, 목재 및 종이, 인쇄, 석탄 및 석
유 제품, 화학제품, 금속제품, 전기장비, 운송장비 등

16 전력, 가스 및 수도 전력, 가스 및 증기

17 건설

18 도소매 도소매 및 상품 중개 서비스

19 운송서비스
육상 수상 항공 운송 서비스, 창고 및 운송 보조 서
비스, 우편 및 소화물 전문 운송 서비스

20 음식점 및 숙박 서비스 음식점 및 주점, 숙박 서비스

21 금융 및 보험 서비스 금융 서비스, 보험 서비스

22 교육 및 보건 서비스 교육 서비스, 보건 및 사회 복지 서비스
23 기타

(2) 양돈 및 양돈 연관 산업 전후방 생산유발계수

❍ 2015년 산업연관 실측표를 활용하여 양돈 연관 산업의 생산유발계수를 산출하였다. 선행

연구를 참조하여 381개 기본부문을 축산연관 산업 23개 부문으로 재분류하였다. 한국은

행 가이드에 따라 전후방 연쇄 생산유발계수를 산출하였다[표 3-142].

- 양돈을 제외하고 후방 유발계수는 사료가 0.4379로 가장 높았으며, 전방유발계수는 육

류 및 육가공품이 0.3240으로 가장 높았다.
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[표 3-142] 양돈 연관 산업의 생산유발계수

구분 후방유발계수 전방유발계수

농림수산품 0.0514 0.0005

낙농 0.0009 0.0024

축우 0.0015 0.0026

양돈 1.0039 1.0039

가금 0.0013 0.0019

기타 축산 0.0001 0.0014

육류 및 육가공품 0.0065 0.3240

낙농품 0.0027 0.0015

사료 0.4379 0.0040

의약품 0.0049 0.0009

농업용 기계 0.0037 0.0007

연구개발 0.0000 0.0011

광산품 0.0011 0.0009

음식료품 0.0493 0.0037

제조업 0.1568 0.0006

전력, 가스 및 수도 0.0333 0.0003

건설 0.0032 0.0006

도소매 0.1226 0.0015

운송서비스 0.0637 0.0007

음식점 및 숙박 서비스 0.0186 0.0273

금융 및 보험 서비스 0.0331 0.0011

교육 및 보건 서비스 0.0043 0.0015

기타 0.1209 0.0016
합계 2.1217 1.3845
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다. 양돈 및 양돈 연관산업 생산유발효과

❍ 양돈 및 양돈 연관산업의 생산유발 효과를 산출하였다[표 3-143].

- 양돈을 제외한 후방유발효과는 7조 5,511억 91백만 원으로 산출했다. 전방유발효과는

2조 5,707억 85백만 원으로 산출했다. 후방유발효과는 사료 비율이 39.17%로 가장 높

았으며, 전방유발효과는 육류 및 육가공품 비율이 85.13%로 가장 높았다.

[표 3-143] 양돈 및 양돈 연관 산업의 생산유발효과 (단위 : 백만 원, %)

구분
후방유발효과 전방유발효과 총 유발효과
금액 구성비 금액 구성비 금액 구성비

농림수산품 347,455 4.60 3,378 0.13 350,833 3.47
낙농 6,068 0.08 15,999 0.62 22,066 0.22
축우 9,958 0.13 17,265 0.67 27,223 0.27
양돈 6,781,949 - 6,781,949 - 6,781,949 -
가금 8,541 0.11 12,950 0.50 21,492 0.21
기타 축산 406 0.01 9,461 0.37 9,867 0.10
육류 및 육가공품 43,973 0.58 2,188,538 85.13 2,232,511 22.06
낙농품 18,422 0.24 9,823 0.38 28,246 0.28
사료 2,958,019 39.17 27,046 1.05 2,985,065 29.49
의약품 33,106 0.44 6,087 0.24 39,193 0.39
농업용 기계 24,767 0.33 4,591 0.18 29,357 0.29
연구개발 0.26 0.00 7,116 0.28 7,117 0.07
광산품 7,295 0.10 6,307 0.25 13,602 0.13
음식료품 333,111 4.41 25,166 0.98 358,277 3.54
제조업 1,059,471 14.03 3,952 0.15 1,063,423 10.51
전력, 가스 및 수도 225,151 2.98 2,294 0.09 227,444 2.25
건설 21,499 0.28 3,815 0.15 25,314 0.25
도소매 828,456 10.97 9,889 0.38 838,345 8.28
운송서비스 430,166 5.70 4,448 0.17 434,614 4.29
음식점 및 숙박
서비스

125,450 1.66 184,267 7.17 309,717 3.06

금융 및 보험 서비스 223,927 2.97 7,291 0.28 231,218 2.28
교육 및 보건 서비스 29,059 0.38 10,130 0.39 39,189 0.39
기타 816,890 10.82 10,973 0.43 827,863 8.18
양돈제외 7,551,191 100 2,570,785 100 10,121,976 100

합계 14,333,140 9,352,734 16,903,925

라. GSP 통합 종돈 개량의 생산유발효과

❍ GSP 통합 종돈 개량의 국가 전체 경제적 성과는 2020년 기준 2012년 대비 총수입 284억

원 증가, 생산비 3,914억 원 절감에 따른 농가 소득 4,033억 원 증가하였다.
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❍ 농가소득 증가액을 기준으로 하여 GSP 통합 종돈 개량의 생산유발 효과를 산출하였다

[표 3-144].

- 양돈을 제외한 후방유발효과는 4,508억 59백만 원으로 산출되었으며, 전방유발효과는

1,534억 94백만 원으로 계산되었다.

- 양돈을 제외한 후방유발효과는 사료 비율이 39.17%로 가장 높았으며, 전방유발효과는

육류 및 육가공품 비율이 85.13%로 가장 높았다.

[표 3-144] GSP 통합 종돈 개량의 생산유발효과    (단위 : 백만 원, %)

구분
후방유발효과 전방유발효과 총 유발효과
금액 구성비 금액 구성비 금액 구성비

농림수산품 20,745 4.60 202 0.13 20,947 3.47
낙농 362 0.08 955 0.62 1,318 0.22
축우 595 0.13 1,031 0.67 1,625 0.27
양돈 404,930 　 404,930 　 404,930 　
가금 510 0.11 773 0.50 1,283 0.21
기타 축산 24 0.01 565 0.37 589 0.10
육류 및 육가공품 2,625 0.58 130,671 85.13 133,296 22.06
낙농품 1,100 0.24 587 0.38 1,686 0.28
사료 176,614 39.17 1,615 1.05 178,229 29.49
의약품 1,977 0.44 363 0.24 2,340 0.39
농업용 기계 1,479 0.33 274 0.18 1,753 0.29
연구개발 0.02 0.00 424.90 0.28 424.91 0.07
광산품 436 0.10 377 0.25 812 0.13
음식료품 19,889 4.41 1,503 0.98 21,392 3.54
제조업 63,258 14.03 236 0.15 63,494 10.51
전력, 가스 및 수도 13,443 2.98 137 0.09 13,580 2.25
건설 1,284 0.28 228 0.15 1,511 0.25
도소매 49,465 10.97 590 0.38 50,055 8.28
운송서비스 25,684 5.70 266 0.17 25,949 4.29
음식점 및 숙박
서비스

7,490 1.66 11,002 7.17 18,492 3.06

금융 및 보험 서비스 13,370 2.97 435 0.28 13,805 2.28
교육 및 보건 서비스 1,735 0.38 605 0.39 2,340 0.39
기타 48,774 10.82 655 0.43 49,429 8.18
양돈제외 450,859 100 153,494 100 604,352 100

합계 855,788 　 558,423 　 1,009,282 　
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제 13 절 GSP 종축의 산업화에 따른 참여종돈장간 협력체계 개선
(제 1위탁과제 : 참여종돈장 대표자 회의)

1. 서론

가. 연구내용 및 목표

(1) 연구개발의 필요성

❍ 농업 환경의 급속한 변화에 따라 새롭게 전개되는 글로벌 종축시장에서 국제 경쟁력을

확보하여 국내 우수 종축자원에 대한 사육, 번식, 혈통자료 수집 및 관리체계 구축이 요

구됨.

❍ 가축 개량 및 선발 육종 기술은 이미 선진국 수준에 도달하였으나, 유전자원이 부족하여

산업화 역량이 부족하여 적극적인 육성지원이 필요함.

❍ 한국형 종돈, 종계 개량을 위해서는 현재 국내의 종돈, 종계 품종 현황을 파악하고 특성

을 분석하여 품종을 선별할 필요가 있음.

❍ GSP 과제의 연구 진행을 가속화하기 위해서는 참여종돈장의 데이터 수집, 분석 및 현장

중심의 의견수렴 및 환류체계 구축이 중요함.

❍ 유전능력 평가 시스템의 분석 결과와 참여종돈장간의 환류가 중요하기 때문에 참여종돈

장간 협력체계 구축이 필요한 상황임.

- 참여종돈장간 유전적 연결을 통한 경제형질 개발 및 분석기법 공유 등.

❍ 참여종돈장간의 이해관계 상충과 각 회사 정책의 차이 등으로 서로 협력관계의 애로가

있어, 이 문제를 해결하기 위해 참여종돈장의 데이터 수집, 분석 및 현장 환류체계를 촉

진하고자 정례·수시 협의회와 회의를 개최하고, 상호 현장방문을 통해서 참여종돈장의

공감대 형성과 의견조율 등을 하여 GSP 프로젝트의 성공적인 추진에 기여하고자 함.

(2) 연구내용

❍ 본 연구는 GSP 종돈장간 협력 체계 구축을 통한 종축경쟁력 향상을 위하여 현재 종축기

술 및 성과 확산체계를 정성적·정량적으로 분석하고 개선방안을 제시하고자 함.

❍ GSP 참여종돈장의 종돈 육종실태 분석을 통한 GSP 종돈개량 목표 진단

- GSP참여종돈장 유전능력 평가 시스템 구축 및 활용

- 모본집단 개량·교배·선발 체계 일원화 및 자료 공유

- 우수종돈 선발 및 전식을 위한 농장피드백 및 모니터링 체계 확립

❍ 참여종돈장의 요구사항 조사 및 협의회 결과 보고
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- 참여 기관과의 즉각적인 상황 공유를 위한 정례 또는 수시 협의회 개최

- GSP에서 새로운 축종이 나올 경우, 소유권 문제에 대한 관련 법규 검토 등 의견수렴

- PRRS 예방에 대한 공동적 협력방안 논의를 통해 감염실태 및 농장단위 발생유형 분

석, PRRS 청정화 모델 개발 및 적용 추진

- 협의회 개최결과 보고

❍ 협력체계 개선을 위한 참여종돈장의 이해관계 조정 제도 및 정책 대안 제시

- 참여종돈장의 이해관계 조사

- 기관별 업무범위 조사

- 참여종돈장의 정책 및 제도적 애로사항 발굴 및 개선방안 도출

❍ 국산종축 개발 지속화를 위한 산·학·연 협력모델 구축

❍ 종돈장간 개량 사업의 효율성 증진을 위한 체계 활성화 및 전략 연구

- 각 종돈장별로 유전능력을 평가하고, 전체 유전자원에 대해 동일한 지표를 적용하여

종돈의 유전능력을 평가하여 유전적개량 효과를 극대화함.

(3) 연구목표

❍ GSP 종축 사업 발전 방안 제시

❍ 제도·정책·기술적 대안 제시

❍ 산·학·연 협력모델 구축 방안 제시

(4) 최종목표

❍ GSP 종축의 산업화에 따른 참여종돈장간 협력체계 개선 연구

2. 실적

가. 위탁 연구과제 개발

(1) 추진전략 및 방법

❍ 정례 또는 수시 협의회 개최

❍ 유전능력 평가 시스템의 분석 결과와 참여종돈장간의 환류체계 구축
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[그림 3-121] 연구과제 추진체계

(2) 기대성과

❍ 참여종돈장의 데이터 수집, 분석 및 현장 환류체계 구축 촉진

❍ 참여종돈장의 보다 적극적인 협조 유인

❍ 참여종돈장의 의견을 수렴하여 국산종돈 개발 가속화

3. 연차별 연구수행 내용

가. GSP 종돈 참여기업 간 협력회의(1차년도)

(1) GSP 종돈 참여기업 간 협력회의 1차 간담회

(가) 2017.05.10. - ‘GSP 종돈 참여기업 간 협력회의’ 1차 간담회 실시

❍ ㈜피그진코리아를 방문하여 GSP 종돈 선발을 위한 육종가 ‘데이터베이스(DB) 항목 매뉴

얼’ 파악

- 참여농장 마다 천차만별이었던 개량형질 선정 및 형질의 표준화를 시도하여 총산 자

수와 미이라, 사산, 체중미달, 기형 등 산자수의 기준을 통일하는 한편 사산도 분만

전·중·후 사망한 경우로 나눠 표준화를 추진

- 각 참여기업별 통합데이터베이스(DB)의 형식통일 및 분석과 수집에 필요한 사항도 표

준화를 추진하여 이를 바탕으로 육종관리 자료를 구축해 한국저작권위원회에 등록

- 이러한 표준화 작업을 통한 육종가 평가시스템의 구축으로 우수돈군의 선발과 공유가

가능해졌을 뿐 만 아니라 참여농장의 개량 트랜드도 파악할 수 있음.
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- 주간단위 육종가 평가 시스템 구축 및 운영을 통해 검정 종료 후 선발에 활용할 수

있는 자료를 제공, 이 시스템을 통해 우수 종돈 선정 및 질병 전파 위험을 최소화한

우수 종돈 정액 공유 프로토콜을 개발

(2) GSP 종돈 참여기업 간 협력회의 2차 간담회

(가) 2017.05.24. - ‘GSP 종돈 참여기업 간 협력회의’ 2차 간담회 실시

① GSP 종돈 참여기업 간 사업 현황 파악 및 보고

❍ ㈜다비육종

- GSP사업 현황 보고

❍ ㈜정피엔씨연구소

- 형질선발 가중치 항목 및 GSP 종돈 소유권 활용방안 보고

- GSP 참여종돈장의 경우 자체적으로 주간단위 유전능력평가를 일부 종돈장만 실시하

고 있으며, 종돈장의 보유종돈의 유전적 개량량을 극대화하기 위해서는 정확한 혈통자

료, 검정자료 및 번식자료를 저장 및 분석하여 개량에 활용할 필요가 있음.

- GSP의 종돈 통합유전능력 평가를 위해서는 각 GGP 순종돈의 기록관리, 교배방법,

검정방법 등이 통일되어야 하고 또한 각 농장의 고유번호와 순종개체번호의 방식이

일정한 규칙에 따라 농장간 구분이 가능한 조건 등이 필요함.

- 또한 우수한 유전능력의 종돈을 공유함으로서 GSP 참여종돈장의 혈연연결을 추진시

킬 계획임.

- 최근 국가별 유전자원 소유권 개념이 점차 강화돼 유전자원의 로열티 문제가 대두되

고 있기에 축산 분야에서도 특히 수입의존도가 높은 종돈·종계 개발에 집중

- 국가별 유전자원 소유권을 명시한 나고야의정서가 발효됨.

❍ 신청봉영농조합법인

- PRRS 발생에 대한 조치 관련하여, 박최규 교수(GSP 방역관리 팀장)와 청정화관련 업

무 협의를 통해, 입장 정리 규명

- PRRS 질병은 국내 만연하게 발생하고 있으며 생식기, 호흡기, 전신 소모성 질병 등을

일으키며 양돈장에 막대한 피해를 끼치고 있음.

- 감염만으로 폐사를 유발하기도 하며, 특히 2차 감염 원인이 됐기 때문에 PRRS 질병

은 현재 양돈장에서 가장 해결하기 어려운 질병으로 꼽히고 있음.

- 국내 양돈장에는 북미형, 유럽형, 혼합형 등 여러형태 PRRS 감염이 존재

- PRRS 위험도 평가, 안정화·청정화를 진행하려면 정보공유는 기본 토대이므로 농장

실시간 보고·공유 시스템 의 정비와 가동 그리고 이동제한 등 농장이 피해를 받지 않

도록 제도를 정비해야 함.
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(3) GSP 종돈 참여기업 간 협력회의 3차 간담회

(가) 2017.06.16. - ‘GSP 종돈 참여기업 간 협력회의’ 3차 간담회 실시

① GSP 종돈 참여기업 간 협력회의 5차 간담회 외의 안건 논의

❍ 사료효율 측정

- 사료효율 측정기 (사료효율 측정 상용화, 측정기계 결함, 기술 습득 미진 등에 대한

문제점 제기)

- 종돈의 사료효율 개량을 위해서는 개체별 사료섭취량 측정이 필수이지만, 실제 측정

은 쉽지 않아 성장률이나 등지방두께 등 다른 형질을 측정, 간접적으로 계산하거나 복

수의 돼지를 한 돈방에 수용해 평균으로 측정하는 등의 방법을 사용해왔음.

- 입식준비, 검정, 종료 및 데이터관리 등 꼭 필요한 사항을 정리하여 현장에서 측정기

를 편하고 쉽게 운영할 수 있도록 구성

❍ GSP AI 센터 활용 계획

- 선발지수에 의해 선발된 수퇘지 정액을 GSP AI 센터에서 공동 관리하기로 함.

- 생산 된 정액을 참여 종돈장들이 공동으로 사용하되, GSP AI 센터와 참여종돈장과

MOU 체결 촉진 필요 제시

❍ GGP와 GP의 돈사 구분 사육 문제 제시

- 혈통구별 관련, 농장 사육실태 문제점 파악 후, 해결방안(GGP, GP 돈사 구분) 제시

❍ GSP 참여종돈장 교육프로그램 인력개발 계획 및 집행

- 프로그램에 대한 설명과 동의 필요

- 다양한 참가자들과 그 수준에 맞는 교육이 필요함을 제시

(4) GSP 종돈 참여기업 간 협력회의 4차 간담회

(가) 2017.07.13. - ‘GSP 종돈 참여기업 간 협력회의’ 4차 간담회 실시

❍ 3차 간담회 실시 후, 논의한 문제점에 대해 회의를 실시하였으며, 다음 GSP 종돈 참여기

업 간 협력회의 5차 간담회의 회의 안건하기로 협의함.

나. GSP 참여종돈장 간 협력회의(2차년도)

(1) GSP 참여종돈장 간 협력회의 1차 간담회

(가) 2018.04.25. - ‘GSP 참여종돈장 간 협력회의’ 1차 간담회 실시

❍ ㈜가야육종 GSP 사업 추진현황

- 종돈장간 유전자원 핵군 AI센터 설립 후 5월 중 완공 예정

❍ GSP 참여종돈장 방역위생 관리규정
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- GSP 참여종돈장 방역위원회 구성 확립

- 기존 GSP 참여종돈장의 등급 조정 절차방법 변경

❍ GSP 사업 실무자 교육 및 회의 운영방안

- 참여종돈장 실무자 교육

- 참여종돈장 실무협의회 운영방안

- 참여종돈장별 우수 종돈 개량 현황

(2) GSP 참여종돈장 간 협력회의 2차 간담회

(가) 2018.06.27. - ‘GSP 참여종돈장 간 협력회의’ 2차 간담회 실시

❍ GSP AI센터 관리규정(안)

- GSP AI센터 정기 질병검사 연 1회만 실시(질병검사 항목 조정) 합의

❍ 기타토의

- 종모돈 사용에 따른 정액 공유방안 측정치 최대 기준으로 수정

- 3월 말 구제역 발생에 따른 유전자원 교류 중단 재개 후 보완내용 삽입

(3) GSP 참여종돈장 간 협력회의 임시 간담회

(가) 2018.07.10. - ‘GSP 참여종돈장 간 협력회의’ 임시 간담회 실시

❍ 정액 공유 프로그램

- 유전자원 공유 속도 촉진 방안 협의

- ㈜가야육종 GSP AI센터 설립 지연 공유시기 재확립

- 정액 공유 프로그램 횟수 증대 및 교배 방안 상회조정(2%→10%)

❍ GSP AI센터 관리규정

- 2018.07.11.까지 수정(안) 제출

- 일부 종돈 관리를 GSP AI센터에 입식 방안 제안 후 실무자회의를 통해 확정

❍ 참여종돈장의 개량현황 모니터링

- 농장별 선발압(선발강도, 세대간격)등 정보공개 및 검토모니터링 계획수립 후 시행

❍ GSP 선발지수 활용

- 각 종돈장의 GSP 선발지수 사용 시기 결정 통보 및 시행

- 과제 및 실무자회의 통해 각 종돈장의 GSP 선발지수 모니터링, 선발 강도 제시

❍ 과제책임자회의 개최

- 실무자회의 안건 논의 확정 후, 실무자들에게 배포 결정
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(4) GSP 참여종돈장 간 협력회의 3차 간담회

(가) 2018.09.20. - ‘GSP 참여종돈장 간 협력회의’ 3차 간담회 실시

❍ GSP AI센터 관리규정(안) 보완 및 확정

- 제 1안 : 모든 참여종돈장은 의무적으로 GSP AI센터에 돼지 입식 후, 정액을 공유할

것.

- 제 2안 : 참여종돈장과 GSP AI센터 간 상호협의(돼지 입식)하며, 입식하지 않은 돼지

참여종돈장은 정액을 공급할 것.

- 제 3안 : GSP AI센터 미 운영 확립 후, 현재와 같이 참여종돈장의 GGP 농장 간 정

액 공유할 것.

❍ 기타토의

- 3차 간담회 실시 후, 최종적으로 관리규정 제 2안으로 결정하되, 현재 진행방식인 정

액만 공급하는 것으로 합의

(5) GSP 참여종돈장 간 협력회의 4차 간담회

(가) 2018.12.05. - ‘GSP 참여종돈장 간 협력회의’ 4차 간담회 실시

❍ GSP 종축사업 통합육종 추진점검 보고 및 논의

- 세대간격과 선발간격 증대비용 관련 조율 협의(종축사업 or 정책건의)

- 육종자원 통합을 통해 집단의 크기를 키우고, 산·학·연의 전문성을 연계를 통해 이후

에도 육종집단의 규모 확대와 개량 시스템을 정교하게 다듬는 작업을 추진

❍ 기타토의

- 동결정액 제조공정기술 실현 가능여부 합의 결정

㈜다비육종: 2019년 상반기(6월 중), ㈜가야육종: 2019년 3,4분기(9월 중)

- 동결정액제조 품질 확인 및 활성도 기록 후 보관과정 확립

- 돼지 동결 정액은 GSP 참여 종돈장의 우수한 유전자원을 보전하고 종돈장 간 유전적

연결을 강화하는데 의미

- 후대 자손 검정을 통해 보존 씨수퇘지의 유전 능력과 참여 종돈장의 돼지 개량 모습

을 관찰함으로써 유전자원을 분산해 보존하고 실용화 할 수 있는 장점

- 내년 과제 과업(참여종돈장별 육종 데이터 분석) 문제점 도출 및 방법 방안 도출

다. GSP 참여종돈장 간 협력회의(3차년도)

(1) GSP 참여종돈장 간 협력회의 1차 간담회

(가) 2019.04.11. - ‘GSP 참여종돈장 간 협력회의’ 1차 간담회 실시



- 324 -

❍ 세대간격 및 선발간격 개선을 위한 지원방안(안)

- 종돈장이 원하는 개량목표(선발강도, 선발간격)의 가이드 제시와 관련하여 필요성을

인식하고 정부정책과제로 제안하기로 함.

❍ 디엔디 GGP 농장의 GSP사업 참여현황 및 차후계획

- 상반기 안으로 각 참여종돈장별 대안을 만들기로 함(정피엔씨연구소).

- 관련 안을 제시할 수 있으나, 결정은 GSP 종축사업단에서 해야 함.

- 기준안이 만들어지면 협력회의를 거쳐 대표자 회의에서 보고 후, 최종결정은 GSP 종

축 사업단에서 하는 것으로 함.

❍ 종돈장별 분기별 육종 데이터 분석 결과 보고

- 육종데이터 분석결과로 선발해 온 방향의 옳고 그름을 판단함.

- 향후 이에 대해, 점검이나 자문 요청이 필요하다고 봄.

❍ 사료효율의 가중치 설정(차기회의 보고)

- 현재 ㈜다비육종은 기계설치가 완료되었고, ㈜선진은 준비 중에 있으며, 사료효율 가

중치에 대해서는 다음 회에서 보고하는 것으로 함.

(2) GSP 참여종돈장 간 협력회의 2차 간담회

(가) 2019.06.26. - ‘GSP 참여종돈장 간 협력회의’ 2차 간담회 실시

❍ 세대간격 및 선발 간격 개선을 위한 지원방안(안)

- GSP사업의 개량목표치에는 2021년까지 사료요구율을 2.2로 향상시키려는 목표가 있

으나, 아직 선발 지수에는 세 가지 형질(생존산자수, 90kg 도달일령, 등지방두께) 중심

으로 되어있기에, 신속히 사료요구율에 대한 검토가 필요함.

- 국내시장에서의 RFI의 추정과 이에 대한 활용은 해외 양돈시장보다는 사료효율을 개

량하되, 등지방두께를 꼭 필요한 형질로 생각해야함.

- 위의 결과를 토대로 여러 농장에서 모여진 더 많은 사료섭취량 자료를 이용한다면,

품종 등을 구분하여 더 정확한 추정이 가능할 것으로 생각함.

❍ GSP 종축사업 참여종돈장 의무이행각서

- GSP 종축사업 참여종돈장 의무이행각서 수정확정안 통과

- 종모돈 정액 이용에 대하여 ‘계획교배 실시 원칙’이라는 문구 변경 후, 탄력적 운용

❍ ㈜다비육종 GSP 추진현황

- 도체 형질, 개량량에 대하여 향상시키기 위한 방안 모색

❍ GSP 유전자원 공유 실적 보고

- GSP 유전자 공유 자돈 검정 구수
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- GSP 유전자 공유 수퇘지 교배실적

- GSP 유전자 공유 종돈 분만 현황

- GSP 유전자 공유 후보돈 선발

- GSP 유전자 공유 수퇘지 자손의 검정성적

❍ GSP 참여종돈장별 육종 데이터 분석 결과

- 국내 FCR 측정은 아직 초기 단계임

- 더 많은 농장별 데이터 축적과 분석이 필요함.

- FCR과 타형질과의 좀 더 많은 상관관계의 추가 연구가 필요함.

- FCR과 RFI와의 상관관계의 추가 연구 필요함.

- 국내 입장은 등지방 두께를 낮추는 추세이므로 당분간 FCR측정 장식이 권장됨.

- 경제적 가중치는 산자수에 준함(선발지수 30~40% 반영).

❍ 사료효율의 가중치

- 사료효율 측정은 6월분 합쳐 2분기 실적보고를 차기회의로 보고토록 함.

- 사료효율의 가중치 확정에 관한 문제를 차기회의로 보고토록 함.

- 사료효율분석결과를 차기회의로 보고토록 함.

(3) GSP 참여종돈장 간 협력회의 3차 간담회

(가) 2019.09.25. - ‘GSP 참여종돈장 간 협력회의’ 3차 간담회 실시

❍ 사료효율 측정 결과(2019년 3분기 실적)

- GSP유전자공유 교배실적(받은 농장 기준)

- GSP유전자공유 자돈 검정두수(전체)

- GSP유전자 공유한 수퇘지 교배실적

- GSP유전자 공유 종돈 분만현황

- GSP유전자 공유 후보돈 선발현황(제1-3세부, 매월)

- GSP유전자공유 수퇘지 자손의 검정성적

❍ 단위 기간 당 유전적 개량량 및 육종가 추세 추정

- 유전적 개량량을 극대화하기 위해서는 큰 변화가 없는 가정 하에, 유전변이 및 정확

도의 수준에서의 ‘선발강도’가 가장 중요한 항목임.

- 선발강도를 높이기 위해서는 육종가 기반으로 상위랭커의 개체들을 선발시킬 때, 선

발강도가 높아지며 이 때 유전적 개량량을 극대화 시킬 수 있음.

- 각 검정 개체들 중에서 상위 35% 수준의 개체들을 선발할 때, 선발강도가 약 1.0 정

도로 추정될 수 있으며, 최소한 선발강도의 값을 1.0 이상의 값을 갖도록 선발해야 유

전적 개량량을 향상 시킬 수 있음.

- 발표자료는 GSP 유전능력평가자료(2019년9월)를 기준으로 계산되어진 유전적 개량량
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이므로, 각 참여종돈장에서 검정차수별로 평가되어진 자료를 가지고 계산해야 정확한

선발강도를 계산할 수 있음(순위 및 육종가의 변화).

❍ 사료효율분석 결과

- Raw Data 종합 및 정리

- Raw Data Imputation

- 뱃치 별 형질 data 산출

- FCR 및 RFI 계산

❍ GSP 유전자원 공유현황

- 공동 평가를 위한 CR의 현황

- 유전자 공유 교배실적(받은 농장 기준치)

- 유전자 공유 자돈의 검정 실적

라. GSP 참여종돈장 간 협력회의(4차년도)

(1) GSP 참여종돈장 간 협력회의 1차 간담회

(가) 2020.06.18. - ‘GSP 참여종돈장 간 협력회의’ 1차 간담회 실시

❍ GSP 후속사업 종돈분야 기획보고서 검토 협의 (영남대 김종주 교수)

- 1 프로젝트: 기업주도형 육종피라미드 통합 개량시스템 고도화의 한국형 종돈 개발

- 2 프로젝트: 국내산 돈육의 경쟁력 강화를 위한 소비자 맞춤형 차별화 종돈 개발

- 3 프로젝트: 국내 종돈 및 신 계통 조성을 위한 현장 지원 기술 개발

- 4 프로젝트: ICT 융복합 기술을 활용한 참여종돈장 방역, 위생체계 구축기술 개발

- ㈜다비육종

① 참여농장에 대한 자격의 정의나 내용을 수시로 확인하되, 공동연구를 통하여 혜택

을 공유할 수 있는 역할이 필요함.

② 2 프로젝트의 브랜드 방식을 축소 내지는 삭제를 해야 함.

③ 하이 마블링은 버크셔나 흑돈이 아닌 기존의 품종으로 접근해야 하며, 생산목적이

아닌 종돈 개량에 대한 기술 개발이 목적이어야 함.

- ㈜가야육종

① 종자 조건을 합의해 품종의 순수성을 인정하여 지속적으로 주입 후, 문제점을

점차 해결해 나아가야 함.

- ㈜금보육종

① 웅치에 대해 거세를 안 해도 문제는 없지만 과연 육가공업체가 거세 하지 않은 돼

지를 육가공업체에서 긍정적 반응을 할지 의문임.
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- ㈜정피엔씨연구소

① 2 프로젝트에서 버크셔나 흑돈은 돈육 경쟁력을 위해 필요하며, 4 프로젝트는 ICT

를 농장에서 활용할 수 있게 응용하는 연구라고 언급함.

- ㈜피그진코리아

① 흑돈은 불안정한 집단이며 웅치는 현장에서 적용하는 거에 대해 어렵기 때문에 제

외했으면 함.

② 유전체 분석은 혈통 근거를 한 분석 보단 집단 검정으로 해야 하며, 3 프로젝트는

유전체가 이미 개발된 칩을 보완하면서 활용해야 한다고 언급함.

- GSP종축사업단 단장

① GSP과제의 최종목표는 기업 육성이기 때문에, 2단계에서 기업이 밀려하는 것이

아닌 적극적으로 과제를 이끌어 가야한다고 명시함.

❍ 참여종돈장 통합육종조직체 구성 검토 협의(㈜다비육종 민동수 대표)

- 국내 환경에 맞고 국제 경쟁력 있는 종돈개량

- 현재 한돈의 성적을 근거로 한 개량목표 설정

- GSP 사업 종료 시 참여종돈장이 자율적으로 주도하는 통합육종체계구축이 필요함.

- 종돈개량에 필요한 연구/개발기능을 공동으로 추진하여 효율 극대화

- 해외의존도를 낮추고 경쟁력 있는 개량 체계의 구축 요망

(2) GSP 참여종돈장 간 협력회의 2차 간담회

(가) 2020.11.17. - ‘GSP 참여종돈장 간 협력회의’ 2차 간담회 실시(비대면)

❍ GSP 우수 유전자원 공유에 따른 효과 분석 (㈜정피엔씨연구소 정영철 소장)

- ㈜다비육종

① 우선, GP 모돈 수 확인이 필요하며 직영종돈장만 포함 시켰다면 협력 종돈장을 포

함하여 육종 피라미드 내에 속해 있는 모든 협력농장을 포함시켜야지만 덴마크와

비교하는 취지에 맞을 것이라 제시함.

② 생시체중 모돈 형질로 하는 것보단 후.대 분만성적으로 제시하는 것이 적정함.

③ 유전자 공유 효과의 정확한 확인을 위해 대상형질에 대한 통계분석이 필요함.

④ 듀록의 증체 효과가 있는 것인지에 대해 확인이 필요하며, 번식성적의 차이를 제

시하는 것은 큰 의미가 없다고 함.

⑤ 유전자 공유를 선발대상축의 확대 의미인 ‘혈연연결’에 같이 수치를 포함해 주면

좋을 것 같다고 함.

⑥ 유전자원 고유 효과 극대화 방안으로 제시된 순종돈 교체율 상향과 검정두수 확대
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는 GGP농장의 비용증가를 수반하기 때문에 구체적인 검토가 필요함.

- ㈜선진한마을

① 공유 주관자의 주도 하에 유전자원 공유 지속하기로 함.

- 농협종돈개량사업소

① 유전자원 교류는 GSP사업의 필수조건이며, 현재 공유량보다 확대가 필요함.

② 종돈장 참여 확대를 통한 유전자원 교류 및 공유가 필요함.

- ㈜가야육종

① 순종 1산 차 생산의 경우 개량 효과를 극대화 하였을 때의 측면에서는 동의를 하

지만 자체적으로 검토 후 고려예정 해야 함.

② GGP, GP, PS 통합분석 및 유전체 육종가 분석시스템에 대해서는 전적으로 동의

❍ POST GSP 조직구성 및 기능 (㈜다비육종 민동수 대표)

- ㈜선진한마을

① GSP 조직구성을 왜 만들려고 하는가?

② POST GSP 과제를 새로운 형식으로 기획하고 있지는 않은가?

③ 종돈생산자협회와의 관계는?

④ 참여종돈장이 지분 출자하여 법인을 만드는데 조합(농협, ㈜가야육종)이 가능한가?

- 농협종돈개량사업소

① GSP사업은 국가 연구사업으로서, 한국형 종돈의 개발 및 확대에 목적성을 가지고

있으나, 2013년 이후 현재까지 큰 성과를 거두지 못했다 생각됨.

② 국가중심이 아닌 민간 중심의 (가칭)한국형 종돈 설립은 보다 심사숙고하여 결정

할 필요가 있다고 사료됨.

③ 정부, 학계, 산업계 등 관련 조직간 다양한 의견수렴 과정을 거쳐 결정이 필요함.

- ㈜가야육종

① 설립취지에 대해 이해하고 있지만, 가육종은 종돈장 설립배경과 목적성이 다르고

개량 추진 목표가 상이할 수 있기에, 회사법인 설립은 시기상조라 생각함.

- ㈜정피엔씨연구소

① 전문적인 기능별로 나누어 조직구성을 하는 것이 바람직하다고 제시함.

- 경북대학교

① POST GSP 종돈의 해외 수출 목표일 경우, 가축전염병 발생에 따른 국가 간 제약

이 있을 때, 목표 달성 자체가 불가능하므로 GSP 종돈 수출 목표를 대체 할 수 있

는 방안이 필요하다고 사료됨.
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❍ 대덕GGP, 금보DDF의 준회원 농장의 참여농장 승격에 관한 건 (경북대 박최규 교수)

- ㈜다비육종

① 참여농장 승격에 관한 개정안을 개선하는 것에 동의함.

② 실제 청정화를 추진하는 기간이 당초 가정한 기간보다 지연되므로 청정화 가능성

이 있는 GGP농장에 대한 추가적인 기잔 연장 조치는 반드시 필요하다고 생각함.

③ GSP 참여종돈장이 위생방역 수준 저하로 인하여 준 GSP 참여종돈장으로 조정이

되어 해당 위생방역 요건을 다시 충족할 경우, 복귀시킬 수 있는 위생 방역 관리

기준을 수정할 필요가 있다고 사료됨.

④ 실제로, 현재 GSP 참여종돈장이 모두 우수종축업체인지 확인이 필요하며, 인증사

업과 연계하여 시일을 늦출 이유가 없다고 제시함.

- ㈜선진한마을

① 참여농장 승격에 관한 개정안을 개선하는 것에 동의함.

② PRRS 청정화 작업이 무난하게 추진되는 중이라면 준회원으로 유지하는 것에 대해

가능하다고 함.

③ 참여농장으로 승격 시, 반드시 항체, 항원 모두 음성이어야 함(우수인증업체 인증여

부, 연 2회 심사가 아닌 필요시 심사할 수 있도록 변경 요청 제안)

- 농협종돈개량사업소

① 참여농장 승격에 관한 개정안을 개선하는 것에 동의함.

- ㈜금보육종

① 참여농장 승격에 관한 개정안을 개선하는 것에 동의함.

- ㈜가야육종

① 참여농장 승격에 관한 개정안을 개선하는 것에 동의함.

② GSP참여종돈장이 PRRS 청정화에 대해 의지가 있다면 개정안을 통하여 자격을 유

지시키는 것이 타당하다고 생각됨.

마. GSP 참여종돈장 간 협력회의(5차년도)

(1) GSP 참여종돈장 간 협력회의 1차 간담회

(가) 2021.04.16. - ‘GSP 참여종돈장 간 협력회의’ 1차 간담회 실시(비대면)

❍ POST GSP시 검토될 조직에 관한 건(㈜정피엔씨연구소 정영철 소장)

- ㈜다비육종

① 현재까지의 연구는 사업자 중심이 아닌 연구자 중심으로 진행 되었으나, 정부지원
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이 힘들 경우, 사업대표자 회의로 운영되어야 함.

② 기획은 사업자가 하되, 연구는 연구자들이 할 수 있도록 파트를 나눠 맡아서 진행

해야 함.

③ 이원화 사업 관련하여 중복성 문제가 발생할 염려가 있기 때문에 일원화 하는 것

이 좋다고 제시함,

④ 본 사업과 관련하여 여러 연구기관이 같이 진행하고 있으나, 파트를 배분할 때는

대표자회의에서 정하는 것이 좋다고 봄.

- ㈜선진한마을

① GSP사업은 사업자가 주축이 아닌 연구자 중심이라는 것을 명시함.

② 각 농장의 육종 의견을 내면 조압할 수 있는 하나의 컨트롤타워(운영조직)가 필

요함.

③ 지금까지 GSP 2단계와 POST GSP REF에도 사업자 의견이 반영이 되지 않았음.

- 농협종돈개량사업소

① 현재 CNPS 사업 관련하여 사업자 중심이며 성과를 내는 중이라 함.

② 협동조합은 법인 설립 출자 관련하여 어려우며, 통합교류를 통해 연구자와 협의

하여 이원화 하는 것이 좋다고 봄.

- ㈜금보육종

① 다비육종의 의견에 동의하며, 주식법인은 힘들지만 조합으로 할 경우 문제가 없

다고 명시함.

② 주식법인과 조합은 다른 양상이므로 같이 상생해야 함.

- ㈜가야육종

① CNPS사업을 적극적으로 활용해야 함.

② 궁극적으로 이원화로 공유함으로서, 연구자는 사업자와 소통해야 한다고 함.

❍ 현재까지의 개량성과(㈜정피엔씨연구소 정영철 소장)

- ㈜가야육종

① 유전공유 부분 관련하여 전체 사업자가 참여하여 논의해야 함.

- ㈜정피엔씨연구소

① 유전자 공유로 통합육종개량이 필요함.

② 정부지원 끊긴 상태일 경우, 참여농장들의 의견이 중요함.

③ 대전제만 살리면 괜찮다고 봄.

- ㈜피그진코리아
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① 사업자 중심의 통합육종개량이 이루어져야 함.

② 육종은 해야 할 일이 명확하기 때문에 반드시 종돈장의 의지가 반영되어야 함.

③ 지난 9년 간 종돈장의 방향이 제대로 반영되지 않았음.

④ 규모가 작으면 국제경쟁력 확보가 어렵기 때문에 같이 협의해야 함

(2) GSP 참여종돈장 간 협력회의 실무 협의회

(가) 2021.07.20. -‘GSP 참여종돈장 간 협력회의’ 실무 협의회 실시(비대면)

❍ 참여종돈장간 우수 유전자원 정액 공유

- GSP사업 참여종돈장 정액공유방안 활용

- 우수 유전자원 정액에 대한 가격 관련 상호협의 결정

❍ 참여종돈장 유전체 자료 공유

- 국립축산과학원 동물유전체과에서 유전체 자료(표현형자료 포함)를 공유 요청함.

- ㈜피그진코리아, 전북대학교, ㈜정피엔씨연구소 등 추후 자료 취합 및 보관 논의

- 국립축산과학원 동물유전체에서 자료취합, 이용 및 공유 관련 구체적인 의견 부재

- 참여종돈장 실무협의회

① 자료 공유를 하지 않기로 결정함.

- 추후 동물유전체과 담당자가 참여종돈장 실무협의회에서 자료 보관, 이용 및 공유에

대한 사안을 제시함.

(3) GSP 참여종돈장 간 협력회의 2차 간담회

(가) 2021.09.02. -‘GSP 참여종돈장 간 협력회의’ 2차 간담회 실시 (비대면)

❍ 업무협약 인준에 관한 건

- 업무협약서: 업무협약서는 원안대로 가결되었음.

- 의장선출: 초대 의장으로(주)다비육종의 민동수 대표로 선임함.

- 사무국 지정: 실무자회의 소집, 안건 상정, 회의록 작성 등의 역할을 담당하며, 의장이

소속된 회사에서 담당하기로 정함.
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[제 2 세부 : GSP 참여종돈장 통합육종을 위한 자료수집 및 관리]

1. 개량돈군 조성

가. 개량 기초돈군

업체명 Y L D 계 비고

가야 550 60 50 660

금보디디에프 330 30 70 430

농협 종돈개량사업소 297 103 150 550

다비 육종 888 - 150 1,038 삼성, 디앤디

선진한마을 298 255 - 553 단양

신청봉 166 125 - 291

합 계 2,529 573 420 3,522

* 1단계(2013-2016) 최종 돈군 규모에 신규 참여 업체 가야 추가

나. 변동 사항

(1) 신규 GGP 추가 참여

❍ 다비의 성진GGP와 선진의 태안GGP 농장이 신규로 종돈을 입식하여 참여종돈장에 합류

(2) 신청봉

❍ PRRS발생(2014년 10월)하여 안정화와 청정화 계획을 추진하였으나 음성화 되지 않았음.

❍ 'GSP참여종돈장 간 협력회의(2017. 5. 24)'에서 신청봉의 GSP참여종돈장 자격이 충족되

지 못하므로 참여종돈장에서 제외

(3) 디앤디 참여 중단

❍ 세균성질병 청정화로 인한 GSP 참여중단(2019, 10, 1,)

(4) 금보디디에프

❍ PRRS 발생(2019. 8.), “GSP 참여종돈장”에서 “준GSP 참여종돈장”으로 등급 조정(2019.

8. 15.)후 안정화 및 청정화 실시

❍ 우수 종축업체 인증(2021. 8. 30.)후 방역위원회 심의를 통하여 GSP 참여종돈장으로 복

귀(2021. 9. 17.)
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(5) 대덕GGP

❍ PRRS 발생(2019.11.)하여 “GSP 참여종돈장”에서 “준GSP 참여 종돈장”으로 등급 조정

(2019.12.1.)후 안정화 및 청정화 실시

❍ 우수 종축업체 인증(2021.5.25.)후 방역위원회 심의를 통하여 GSP 참여종돈장으로 복귀

(2021.7.1.)

❍ GSP 종돈장 위생방역관리규정(2019.4.24.)에 의거 방역추진계획의 성실한 이행조건 하에

참여종돈장의 자격유지, 지원제공

(6) 두록

❍ 다비의 두록 돈군을 삼성에서 대덕으로 전환

다. 조성된 개량돈군(2021. 9. 30.)

구분 Y L D 합계

가야
산청 500 50 - 550

고성 - - 55 55

금보디디에프 392 8 28 428

농협종돈개량사업소
불갑 100 250 150 500

수옥 - 200 - 200

다비 육종
성진 494 179 - 673

대덕 444 - 185 629

선진한마을
단양 292 276 - 568

태안 200 194 - 394

축산과학원 - - 150 150

합 계 2,422 1,157 568 4,147
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2. 통합 DB 구축

가. GGP

(1) 농장별 자료 수집 건수(2021년)

구분 개체자료
(두)

검정자료
(두)

번식자료
(복) 합계

가야(산청) 4,412 2,262 803 7,477

가야(고성) 565 316 67 948

금보디디에프 5,553 2,196 715 8,464

농협종돈개량사업소(불갑) 3,816 3,476 850 8,142

농협종돈개량사업소(수옥) 1,858 981 331 3,170

다비육종(대덕) 6,245 4,910 947 12,102

다비육종(디앤디) 4,562 2,700 796 8,058

다비육종(성진) 6,356 6,320 966 13,642

선진한마을(단양) 15,647 3,747 1,063 20,457

선진한마을(태안) 13,293 4,709 997 18,999

축산과학원 170 170 34 374

합 계 62,477 31,787 7,569 101,833

(2) 최종 수집 건수

구분 개체자료
(두)

검정자료
(두)

번식자료
(복) 합계

2016년 말 787,428 293,192 87,510 1,168,130

2017년 96,957 44853 10600 152,410

2018년 87,366 45389 10503 143,258

2019년 81,870 39209 10091 131,170

2020년 82,520 36996 9602 129,118

2021년(최종) 62,477 31787 7569 101,833

합 계 1,198,618 491,426 135,875 1,825,919
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나. GP

(1) 2021년 농장별 집계 (2) 연도별 수집 두수

업체명 번식자료(복)

다비 2,240

선진 5,660

합 계 7,900

업체명 번식자료(복)

2016년 말 166,117

2017년 15,770

2018년 16,586

2019년 13,839

2020년 14,026

2021년(최종) 7,900

합 계 234,238

3. 사료효율

가. 사료효율

(1) 사료이용효율(사료요구율과 RFI)

❍ 돼지는 사료로 돼지고기를 생산한다. 사료는 돼지고기 생산비에서 가장 많은 비중을 차

지하는 것으로 적게는 50%에서 70%의 생산비를 차지하고 있다. 사료를 효율적으로 이용

하는 것이 돼지고기 생산하는 농가의 수익을 좌우한다. 특히 우리나라와 같이 사료원료

를 거의 전량 외국으로부터 수입하는 경우 사료이용성이 더욱 중요해 진다.

❍ Nucleus 자료에 의하면 지난 30년간 돼지의 주요 경제형질은 PSY가 22두에서 28두로,

일당증체량이 680g에서 780g으로 개량되었으며 사료요구율도 3.16에서 2.81로 개량되었

다.

성적변화 PSY 사료요구율 일당증체량(Roguet,2013)

❍ 세계적으로 돼지의 사료요구율을 0.01 개선하면 돼지고기를 생산하는 데 소요되는 사료
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를 140만톤(약 6,000억원) 절감할 수 있다. 사료효율은 상황에 따라 달라질 수 있으며 축

종별로는 다음과 같은 경향이 있다.

축종별 사료요구율 (Richardson, 2014)

(2) 사료요구율(효율)

❍ 사료이용성은 그 동안 사료효율 또는 사료요구율로 증체량과 사료섭취량 계산하는데, 각

개체별로 사료섭취량을 측정하는 것이 어려워서 간접선발에 의존하여 개량하기도 했지

만, 최근에는 일당증체량에 의해 좌우되지 않고 독립적인 사료이용성을 연구하게 되었고

RFI(사료섭취잔량)가 사료이용성 개량에 활용되고 있다.

(가) FCR/FE(사료요구율/사료효율)의 정의

- 사료효율은 섭취한 사료와 증체량으로 결정한다. 증체량은 생체중, 도체중, 정육 등으

로 표시하기도 한다. 또한 섭취한 사료비, 에너지 등으로 경제성을 표시하기도 한다.

(나) FCR/FE(사료요구율/사료효율)의 개량

- FCR의 유전력은 중도의 유전력이다.

- 유전상관은 등지방과 성장률은 역방향, 성장률과 등심면적은 같은 방향을 가지고 있

다.

- 유전상관 등을 이용해서 증체량, 등지방두께, 등심면적 등으로 사료효율을 간접적으로

개량해 왔다.

- 지난 50년간 FCR의 개량(변화)가 그래프에 나타나있다. 이 그래프는 덴마크, 프랑스,

독일, 네덜란드에서 비육돈을 대상으로 조사한 것으로 교잡형태, 출하체중, 성별에 대

해 보정하지 않고 있는 대로 103개 그룹의 비육용 교잡돈의 성적을 나타낸 것인데, 그

럼에도 불구하고 일정한 경향으로 지난 세월동안 개량되었음을 알 수 있다(Knap와

Wang,2012).
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지난 50년간 FCR의 변화(Knap과Wang,2012)

(다) FCR/FE(사료요구율/사료효율)의 측정

- 개체별 사료섭취량 측정기계가 도입되기 전까지는 개체별 사료섭취량을 측정하는데

많은 애로가 있었다.

- 돼지를 돈방에 개체별로 수용하여 측정하기도 했으며 두 마리의 동복 수퇘지 또는 거

세돈을 한 방에 수용하여 사료량을 측정하기도 했다. 이 경우 측정하는 것도 쉽지 않

지만 비육돈과의 사육환경이 달라 현장에 적용하는 데 어려움이 있었다.

- 개체별 사료섭취량을 측정하는 기계가 보급되고 이 때 발생할 수 있는 error를 발견하

고 처리할 수 있는 방법이 개발되어 적용된 이후에는 산업적으로 활발하게 FCR에 대

한 개량이 시도되고 있다.

- 비육전문 농장의 경우 전입된 자돈의 체중과 출하한 비육돈의 체중, 기간 중 급여한

사료량으로 전체 사료효율을 계산하여 사료요구율, 증체kg당 사료비 등을 계산하여

수익지표로 삼기도 한다.

- 사료섭취량만을 측정하는 것이 쉽지 않다. 사료를 섭취하는 중에 발생하는 허실도 같

이 측정되기 때문이다.

(라) FCR/FE(사료요구율/사료효율)의 측정

- Bernard and Fahmy(1970)가 Canadian Yorkshire로 10세대에 거쳐 개량한 실험

· FCR(계통I), 육질(계통II) 그리고 FCR과 육질을 동시에 선발(계통III)하는 연구

· 3개 계통 모두에서 두 가지 형질이 모두 개량되는 동일한 결과를 얻게 되었다.

· 그리하여 훨씬 돈이 적게 드는 육질(leanness;도체장, 등지방두께, 등심단면적,

삼겹등급으로 추정)로 개량하면 측정에 돈이 많이 소요되는 FCR을 개량하는

것과 동일하다는 판단으로 지난 20여 년간 선발 전략을 유지해 왔다.
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3개 계통 10세대 선발 결과(Bernard and Fahmy,1970)
a: 육질 b: 사료요구율

- 지난 20년 이상 사용해 온 Bernard and Fahmy(1970)의 결과는 유전력이 FCR은 0.11

로 추정되어 매우 낮게 나타났는데, FCR은 동복 4두의(대부분 거세돈)의 성적을 사용

하여 수퇘지의 육종가를 추정한 것으로 실제 개체의 성적을 개별적으로 측정한 것에

비해서 2/3를 과소평가하게 되어 결과를 호도하고 있다. 실제 FCR의 유전력은 평균적

으로 0.34로 연구되고 있다.

- 개체별 사료측정기가 도입된 이후 종돈의 사료효율이 많이 개량되었으나 대부분 성장

률이나 체조성이 개량되어 얻은 결과이다.

- 사료효율과 다른 형질과의 적절한 유전적 상관관계를 사용하는 것도 중요하다.

Chesnais 와 Sullivan(2002)은 이전의 다른 연구에 비해 사료효율에 대한 간접선발의

정확도를 44%나 개선했다고 보고하였다.

(마) 측정치의 보정

- 사료효율에 영향을 주는 요인은 별도로 다루겠으나 분석을 위해 통계적으로 보정이

가능한 것은 개시체중과 종료체중이다.

- 보정요구율 = 측정된요구율 + (50-개시체중)*0.005 + (250-출하체중)*0.005

· Gaines등(2012)이 제시한 것으로 시작 50lb, 출하 250lb로 표준화해서 비교하기

위한 보정식이다.

· kg으로 환산하면: 보정 = 측정 + (22.7kg - 개시체중) * 0.011 + (113.4kg -

출하체중) * 0.011

- 사료효율 보정 식(Goodband등,2008)

· 자돈 구간 : 보정 F/G = 측정 F/G - 0.008*(종료체중 – 55 lb)

· 비육구간 : 보정 F/G =측정 F/G +(50–개시체중)×.005+(250–출하체중)×.005

- 이 외에도 사료곡물, 지방두께, 사료종류 등에 대해서 보정하기도 하는데, 처한 환경에

따라 공통적으로 보정할 수 있는 요인을 선정해야한다.
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(바) 사료효율에 영향을 미치는 요인

❍ 체중/검정기간(사료요구율 조사구간)

- 개시체중, 종료체중에 영향을 받는다. 종료 체중이 증가할수록 사료효율은 나빠진다.

· 유지에 소요되는 사료가 더 많아진다.

· 돼지의 성장이 단백질(수분75%) 위주에서 지방(수분25%)위주로 변화된다.

- 사료효율 전체 변이의 1/3이상이 성장기간에서 기인한다(Patience et al., 2015).

- 성장이 늦어 출하가 지연 : 육성 기간이 길어져 사료비의 40-50%가 증가한다.

체중에 따른 사료효율(Patience등,2015) (Stender,2012)

- 도축체중도 영향을 준다. 100kg 이후에는 체중이 증가할수록 사료효율이 감소한다.

116kg에 도축한 경우 133kg에 도축했을 때보다 사료효율이 0.313에서 0.287으로 2.6%

감소한다(Latorre등,2004).

❍ 사료

- 입자 굵기 : 입자가 작을수록, 균일할수록 효율이 좋아진다(Patience등,2011). 펠렛이

가루사료보다 사료효율이 좋다.

- 에너지, 아미노산, 광물질 비율.
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- 제한 급이 : 사료량을 제한하면 넉넉할 때 사료를 허비하는 경향이 사라져서 효율이

개선된다. 사료섭취량이 감소하면 일당증체량은 감소한다. 무제한급이의 79%까지는

사료효율이 나빠지지 않았지만 72%로 감소하면 사료효율이 나빠졌다. 또한 사료를 제

한급이하면 증체량이 감소하고 사육기간이 증가하여 전체적인 사료효율이 더 나빠질

수도 있다.

- 소화율: 사료(원료)의 소화율, 돼지의 소화율(개체마다 다른 상태, 개체별 변이)

- 비육기간 동안 세 가지 이상의 사료를 급여하는 것이 사료효율 우수

❍ 사양관리

- 물과 사료에 대한 접근성

- 사료급이기 : 사료급이기의 형태 등에 따라 사료 허실이 10% 이상 차이가 발생한다.

경우에 따라 30%까지 차이가 발생하기도 한다.

- (Pierozan등,2016)

· 683배치, 495천두의 브라질 비육농장 성적 분석

· 돈방당 두수: 돈방당 20두 이상인 경우 20두 이하보다 성적이 나쁘고

· 사료급이기 : 일자형이 둥근 반자동 사료급이기보다 효율적으로 나타났다.

· 일관사육보다는 자돈/비육을 전문적(SPU)으로 하는 농장이 우수

돈방당 두수, 급이기형태, 성별 등에 따른 FCR(Pierozan등,2016) 두당 급이기 면적에 따른 FE

사료급이기는 반자동급이기, SPU는 비육전문농장 (cm/두), (Patience,2013)

- 적정사료량 급여 : 많으면 허실, 적으면 유지에 대부분 사용되어 성적저하

- 두당 급이기의 면적이 클수록 성적이 좋다(Patience,2013).

❍ 돼지의 내부요인

- 건강상태 : 개체에 따라서 변이는 더욱 심해서 1.8-10까지도 나타날 수 있다. 10인 경

우 질병상 문제가 있는 개체이다. 질병의 영향이 있을 때 10-15% 증가
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질병에 따른 FE (Patience,2013)

- 개체별 체조성, metabolism(대사작용)등도 사료효율에 영향을 미친다.

❍ 성별

- 수퇘지, 암퇘지, 거세돈의 사료효율이 다르다.

❍ 온도

- 돈사의 온도가 낮을 때 1도 감소할 때마다 0.08 사료요구율 증가

- 24도 보다 32도에 있을 경우 사료섭취량이 감소한다(Renaudeau, 2013).

온도에 따른 사료섭취량 변화 온도에 따른 시간별 사료섭취량

❍ Genetics; 종돈

- 종돈에 따라서 후반기 지방축적이 많아질 수 있다.
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종돈에 따른 지방두께의 차이(체중)(Stender,2012)

(사) 다른 형질과의 상관관계

- 일당증체량이 동일하면서 사료섭취량이 감소하면 사료효율이 개선된다.

- FCR과 ADG, BF등과는 변이가 중복되는 경향이 있고, 상황에 따라 FCR이 영향을 받

아서 상관관계가 명확하지 않았다.

- Knap과 Wang(2012)

· 10년간의 변화 그래프는 PIC의 4개 계통에 대해서 FCR가 개선되는 방향으로

개량한 결과이다.

· 번식형질이나 강건성 등 다른 항목들도 동시에 개량하였으나 FCR과 연관이

있는 형질의 변화를 통해 서로의 영향을 파악할 수 있다.

· 일당증체량이 동일하면서 사료섭취량이 감소하면 사료효율이 개선되는 등 개

량 전략의 변화에 따른 상호 변화 등을 파악할 수 있다.

PIC 4개 계통 10년간의 성적 변화(Knap과Wang,2012)
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- 2010-2012년에 생산된 3원교잡종 (139D수와 교배된 429F1) 6408두 중 2100두는 육질

검사까지 마쳤다. 일부 돼지는 FCR을 개체별로 측정했다. FCR과 다른 측정형질과의

상관관계를 추정하였다. FCR과 육질과는 유전적 상관관계가 없는 것으로 나타났다

(Miar등,2014).

항목 유전력 FCR과의 표현상관 FCR과의 유전상관

FCR 0.20±0.06 - -

생시체중 0.26±0.08 - -

이유체중 0.07±0.07 - -

자돈체중 0.24±0.16 - -

출하체중 0.38±0.08 0.33±0.04* 0.04±0.21

일당증체 0.30±0.08 0.31±0.04* -0.19±0.20

BF(초음파) 0.45±0.07 0.28±0.04* 0.39±0.17*

등심깊이(초음파) 0.38±0.07 0.21±0.05* 0.05±0.21

IMF(초음파) 0.26±0.06 - -

도체중(온,냉) - 0.41±0.05* 0.15±0.28

등심깊이 - -0.09±0.06 0.30±0.20

도체장 - -0.09±0.07 -0.21±0.18

등심면적 - 0.27±0.07* 0.33±0.24

조리 손실 - -0.01±0.06 0.08±0.25

전단력 - -0.06±0.06 -0.09±0.23

pH - -0.01±0.06 -0.30±0.30

보습력 - 0.11±0.08 0.13±0.27

■ RFI(Residual Feed Intake; 사료섭취잔량)

❍ 사료효율은 사료섭취량에 대한 증체량의 비율로 측정하는데, 직접적인 선발이 용이하지

않다. 이유는 이들 형질을 측정하는 것이 쉽지 않을 뿐 아니라 비율로 측정한 형질에 기

인하는 문제가 있기 때문이다.

❍ 정의

- RFI는 사료의 효율을 측정하는 여러 가지 방법 중 하나로 생산형질과의 비율로 측정

되는 FCR의 대안으로 제시되고 있다.

- RFI는 유지와 체중을 증가시키는 것이 모두 사료효율에 영향을 미친다는 개념에서 출

발하였다.

- 돼지가 섭취하는 사료의 활용은 두 부분으로 나눌 수 있다. 생산을 위한 부분과 나머

지부분이다.

- 섭취된 사료의 나머지부분(RFI)은 돼지가 생산(유지 및 증체)에 사용하기 위해서 필

요한 사료량을 벗어나는 부분으로 중도의 유전력이 있으며 낮은 쪽이 효율적인 가축
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이다.

- RFI가 낮은 쪽으로 개량하면 사료섭취 능력에 변화를 주지 않고도 생산에 필요한 에

너지를 효율적으로 사용할 수 있게 된다.

- RFI는 표현형적으로 생산에 사용되는 부분과는 독립적으로 정의되어 있으므로 동일한

기간에 생산성이 다른 개체 간에 비교가 가능해 진다.

- RFI의 다른 생산형질과의 이러한 독립성이 기본적인 대사작용의 유전적 변이를 설명

할 수 있을 것이다.

- DFI(Daily Feed Intake; 일일사료섭취량)

· 평균 DFI는 총 사료섭취량과 검정기간으로 산출한다.

· RFI를 추정하기 위해서는 DFI와 몇 개의 생산형질을 측정해서 보정의 과정

을 거쳐야 하지만 RFI의 감소와 DFI의 감소가 동일하므로 DFI를 사용하기도

한다.

· 두 개를 동시에 육종가를 추정하는 것은 과대추정(over-parameterize)될 수

있다(Knap과 Wang,2012).

· 선발지수 식에 FCR보다 DFI를 넣는 이유는 ADG/DFI로 계산되는 FCR과

ADG가 동시에 들어가게 되면 선발지수식의 1차조합(Linear combination)에

부합하지 않기 때문이다.

· 간단하게 말하면 FCR보다 DFI가 사료효율 개량에 더 적절한데 이유는 DFI

가 FCR의 기능적인 부분을 구분해서 각각의 형질들이 서로 독립적으로 다뤄

질 수 있기 때문이다.

· DFI가 사료섭취 행위에 관련된 항목(방문회수, 시간, 방문단 섭취량 등)보다

RFI에 더 많은 영향을 미쳤다(Rauw등,2006).

❍ 변이(Variation)

- ADFI(일당사료섭취량;Average Daily Feed Intake)의 변이(Young과 Dekkers,2012)

· 사료효율과 관련하여 생산형질과 독립적인 부분이 RFI인데 개략적으로 사료

섭취량 전체 변이의 34%를 차지한다고 보고하였다.

· 사료섭취량 변이의 66%는 증체나 등지방축적에 사용된다.

· RFI의 변이 중 29%가 유전적인 요인에서 기인한다. 유전력이 중간정도이다.

· 사료섭취량 변이의 최소 1/3이상이 성장, 체조성, 유지, 기초대사, 단백질집적,

체온조절, 움직임, 면역과 다른 대처기능(coping functions), 영양소 소화와 흡

수율 등에 의한 것이다.
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사료섭취량(ADFI)의 변이 구성(Young과 Dekkers,2012)

❍ 추정방법

- RFI를 측정하기 위해서는 생산과 유지에 필요한 사료량을 추정해야 한다. 측정된 사

료섭취량(DFI)에서 유지와 성장에 필요로 하는 부분을 제외한 것이 RFI이다.

- RFI를 추정하는 공식은 축종이나 품종에 따라 품종에 따라 다를 수 있다.

- 소의 경우 대사체중이 중요하게 작용하지만 돼지는 검정기간이 정해져 있기 때문에

대사체중(metabolic body wt.)이 유의성 있게 영향을 미치지 않는다.

Hoque 등(2007)
개체별 체중은 개시체중과 종료체중의 평균이며 대사체중(MWT)은 0.75승한 값이다.
RFI는 FI에 다중변수분석에서 MWT와 ADG를 임의효과로 분석한 잔차이다.

RFI nut = FI − (DE/3,495)

RFI phe = FI − (βw(phe) × MWT) −(βg(phe) × ADG)

RFI gen = FI − (βw(gen) × MWT) −(βg(gen) × ADG)

Gilbert 등(2007)

RFI ADG(35-95kg)와 BF의 multiple regression으로 추정하였다

Taniguchi 등(2014)
BWG:기간 중 증체, MBW: 대사체중(체중의 0,75승)

RFI = FI –BWG*α –MBW*β

Saintilan 등(2013)
RFI, ADFI, and ADG in g/d, LMC and DP in %, BFT in mm, and AMW in kg0.60.
랜드레이스(LR), 모계Y(LWD), 부계Y(LWS), 피트레인(PP)

Landrace RFI = ADFI —1.46 ADG–8.16 DP–2.03 BFT + 33.7 LMC –94.1 AMW

모계 Y RFI = ADFI —1.41 ADG–7.84 DP–2.83 BFT + 31.8 LMC –110.9 AMW

부계 Y RFI = ADFI —1.36 ADG–6.70 DP–2.87 BFT + 36.0 LMC –113.8 AMW

Pietrain RFI = ADFI —1.38 ADG –5.36 DP–1.91 BFT + 28.3 LMC –105.3
AMW

Do등(2013)

개시체중, 일당증체, 등지방두께의 일차회귀로 추정한다.

- 돼지의 경우 RFI를 추정하는데 다음의 문제를 감안해야 한다.

· 1차회귀로 추정하는 데 영향을 미치는 모든 환경적 요인을 감안하지 못하기
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때문에 그렇지 않을 수 있다.

· 요약된 ADG로 추정하는 데, 장기적으로 볼 때 계산된 RFI의 가능한 변이를

설명할 수 없는 것이다.

· 또한 RFI를 종적인 자료(longitudinal data)로 보는 것도 재미있는 일이다.

❍ 개량

- 미국 USDA의 AFRI(Agriculture and Food Research Institute)에서 5년간 5백만불 4

개국 20여명의 연구진이 RFI에 대해서 연구했음.

· 미국 Iowa주립대학(ISU)과 프랑스 INRA에서 각각 선발 실험을 9세대에 거쳐

진행함.

ISU INRA

Dekkers(2015)

9세대 선발 결과 : 유전력, RFI와의 유전상관, 유전편차, 표현형편차, 선발반응, 유의차

(Gilbert등,2017)

h2=유전력; ρg=RFI와 유전상관; σg=유전편차; σp=표현형편차, DP = 냉도체율
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9세대 선발 결과 고온 스트레스레 따른 체온과 호흡의 변화(Gilbert등,2017)

- 일본 1,241두의 랜드레이스로 분석한 결과(Taniguchi등,2014)

항목의 유전력

§h2(W):전구간(30-105kg), h2(G):육성구간(30-70kg), h2(F):비육기(70-105kg)유전력

r(W, G):전구간-육성구간, r(W, F):전구간-비육구간, r(G, F):육성-비육구간 유전상관

항목간 유전상관

❍ RFI관련 연구결과 :　다른 형질과의 관계

- LRFI(low RFI)돼지는 사료섭취량이 적고 빨리 먹으며 성장속도는 약간 느린 편이지

만 정육율이 높다. RFI에 대해 선발하더라도 번식성적이나 육질, 질병저항성 등에 영

향을 미치지 않았다(Young과 Dekkers,2012).

- RFI에 대해서 선발할 경우 소화율이나 장내미생물의 변화는 크지 않지만 활동이 14%

감소하고 동일한 단백질 축적에 15% 에너지 사용이 감소하는 등 유지나 생산에 사용

되는 요구량이 감소하였다.

- ADG와의 유전상관이 FCR은 -인데 비해 다른 RFI는 모두 +를 나타내고 있어 선발에

유리한 결과를 얻을 수 있다.
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유전 및 표현형 상관 (Hoque등,2007)

- 선발실험 결과(Cai등,2008)

각 형질의 유전력과 표현분산에 대한 고정효과의 분산 비율(Cai등,2008)

FRI 선발결과 다른 형질과의 반응(Cai등,2008)

각 형질의 표현상관(위)과 유전상관(아래)(Cai등,2008)
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- Gilbert등(2012)

· RFI에 대해서 선발한 두 개의 계통을 가지고 3산까지 분만한 성적을 비교하

였다.

· 모돈의 포유기간동안의 사료섭취량을 주간단위로 나누어 비교하였는데 생시

복당체중이나 이유시 복당체중에 차이가 없었는데도, RFI가 낮은 계통의 모

돈의 사료섭취량이 RFI가 높은 계통에 비해서 낮았다.

RFI 선발계통의 모돈 성적(Gilbert등,2012)

SDFIw = 포유기간 중 일

당 사료섭취량,

SDFI-4 = 포유21일-이유

일당 사료섭취량,

BWf = 분만전 모돈체중;

BWw = 이유시 모돈체중;

ΔBW = 포유기간 중 모돈

의 체중 변화,

LWw = 이유 복당체중,

ΔLWw = 포유 중 복당체

중 변화, APWw = 이유시

자돈평균체중

- RFI관련 형질은 방문회수, 시간당 섭취량, 방문당 시간 등이며 이들 형질의 유전력은

중도의 유전력을 보이고 있다(Young,2012).

사료효율 관련 형질의 유전력(Young,2012)
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- Hermesch등(2015)

· ADG, BF을 기본으로하고 생시체중, 이유후육성율, 등심무게, 삼겹무게, IGF,

FCR 또는 DFI(일당 사료섭취량)를 선발지수에 추가할 때 유전적 개량량을 비

교분석하였다.

· Index6에서 개량형질을 FCR로 했을 경우와 DFI로 했을 경우를 비교했는데,

FCR은 FCR이 선발지수에 들어있지 않아도(Index1-Index5)지속적으로 개량되

었는데 반해 DFI는 Index1-Index4까지는 전혀 개량되지 않아서 두 개의 형질

의 개량이 다르다는 것을 알 수 있다.

· DFI는 ADG와 유전적 상관이 0.5이지만 unfavourable한 상관관계로 이런 결과

가 나타났다.

선발지수에 따른 다른 항목과 FCR 또는 DFI의 개량(Hermesch등,2015)

Acc;정확도, △G;선발반응(종합$/두), PBW;생시체중, PWS;이유후육성율, LW;등심무게,

BW;삼겹무게, IGFI;성장인자(juvenile insulin-like growth factor-I), DFI;사료섭취량

- 결정적인 영향을 미치지는 않았지만, RFI가 낮은 계통이 산자수도 많고 이유체중도

좋았다. 자돈의 성적에 영향을 미치는 것은 모돈의 포유 중 체중감소로 좋은 성적을

낸 모돈의 체중 감소가 더 많았다(Young등,2010).

- RFI를 선발에 사용하면 번식형질의 하락이 없다(Saintilan 등, 2013).

- RFI 가 낮은 돼지가 FCR과 육질이 우수하다는 보고도 있다(Do등, 2013).
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(아) 현장 적용

❍ 선발지수

- 사료효율과 같은 ratio형질은 몇몇 이유 때문에 선발지수에 포함하는 것이 이상적이지

는 않다. 그래서 RFI를 사용하는 것이 이것을 극복할 수 있는 방법이기도 하다. 새로

운 형질을 선발지수에 포함할 때에는 다른 형질과의 유전상관, 유전력 등을 감안해야

한다(Do등,2013).

- RFI는 생산이나 유지에 사용되지 않은 사료량을 뜻하는 것으로 생산에 사용된 사료의

효율과는 거의 유전적인 상관관계가 없을 것이다.

❍ 선별출하(DeDecker,2005)

- 사료효율을 개선하기 위해서는 시장에 맞는 종돈을 사용하고 체중이 많이 나가는 돼

지를 먼저 출하한다.

- 돈방당 52두를 사육하는 경우 출하 19일 전에 25%의 큰 돼지를 먼저 출하할 경우 총

출하체중이 3% 증가하고 두당 7.7kg(17lb)의 사료를 절약했다.

- 너무 많이 선 출하할 경우 사료는 더 절감되었지만 총 출하체중이 감소하였다.

- 돈방당 사육두수를 50% 줄여도 두당 면적을 동일하게 줄일 경우에는 결과가 더 좋지

않았다.

❍ 농장의 성장곡선

- 우리 농장의 현재 상황을 정확하게 판단할 수 있어야 한다.

- 농장 돼지의 일당증체를 파악하기 위해서는 돼지의 체중을 더 자주 측정한다.

- 하루 날을 잡아서 농장 전체의 돼지를 그룹별로 2개의 돈방에서 5두씩 체중을 측정하

고 일령에 따라 그래프를 그리면 농장의 일당증체 동향을 알 수 있다.

❍ 사료섭취량 측정

- 장비가 비싸기 때문에 다음과 같은 질문에 답을 찾아야 한다.

· 비용을 줄이기 위해서 검정 기간 중 일부 기간 동안만 측정해야 한다면 언제

가 가장 좋은 기간인가?

· 간접적인 방법을 사용할 때보다 얼마나 더 사료효율을 개량할 수 있을 것인

가?

· 사료효율과 정육(lean meat) 성장률 간의 정확도를 높이므로 사료효율을 얼마

나 개량할 수 있을 것인가?

- 사료섭취량 측정 구간에 따른 정확도

· Chesnais와 Sullivan(2002)은 CSIP(Canadian Swine Improveent Program)에

가입되어 있는 125개 핵돈농장의 모돈 9,400두로 종돈을 개량하는 자료를 활

용했다.

· 퀘백주의 검정소에서 1,277두의 검정돈을 3개월간(27kg-112kg)개체별로 사료
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섭취량을 조사한 결과 사료섭취량은 후반으로 갈수록 유익한 것으로 나타났

다. 일부 기간만 측정할 경우 80kg부터 1개월이 25kg부터 2개월과 0.79로 동

일한 상관관계를 보였으며 후반 2개월의 경우 93%의 상관을 보였다고 보고

하였다.

· 각 구간별로 추정된 사료효율의 유전적 추정치의 정확도와 각 기간별로 전체

3개월 동안의 사료요구율과의 상관관계를 발표하였는데, 사료섭취량 기록이

없어도 50%는 개량을 할 수 있지만 부득이하게 사료섭취량을 측정하는 기간

을 단축할 경우에는 후반 60일의 기록이 더 정확하다고 발표했다.

내역 전 구간과의 상관 유전적 추정치의 정확도

사료섭취량 기록이 없는 경우 50%

1-30일 0.53 72%

31-60일 0.55 69%

61-90일 0.79 83%

1-60일 0.79 83%

31-90일 0.93 95%

전구간(1-90일) 1.00 100%

❍ Genetic Lag

- GGP에서 개량된 형질이 GP를 통해서 각 돼지고기 생산농장에 전달되기 까지는 최소

4-5년의 시간이 걸리는 데 이것을 유전적 지연(genetic lag)라고 한다.

- 사료효율의 경우 현재의 개량속도대로라면 평균적인 농장이 상위 1/3농장의 성작과

같아지기 위해서는 약 5-7년이 소요될 것이라고 추정하였다(Roguet,2013).

FCR의 유전적 격차(Roguet, 2013) : 약 10년

❍ 나가는 글

- 돼지고기 생산비의 70%를 차지하는 사료의 이용성이 좋은 종돈을 개량하는 것은 선
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택할 수 있는 것이 아니고 필수적인 사항이다. 돼지가 섭취하는 사료의 사용처에 따른

분석으로 더욱 정확하고 다른 경제형질과 간섭받지 않는 개량형질이 필요하지만, 아직

은 현실적으로 측정이 가능한 사료섭취량으로 개량하는 것이 필요하다.

- 아무리 개량의 의지가 있어도 현장에서 적용하기가 어렵다면 문제가 있을 수 있다.

고가의 개체별 사료 섭취량 측정장치가 있어도 정확하게 사료섭취량을 측정하지 못한

다면 무용지물이 될 것이다. 사료효율 측정기에서 측정되는 자료를 제대로 해석하고

분석하는 기술도 갖추어야 할 사안 중 하나이다.

나. 사료섭취량 측정기

(1) 사료섭취량 측정기 설치 현황

농장 당초
추가설치

비고
2017 2018 2019 2020 2021

금보 6

Acemo : 75
Schauer : 28
Nedap : 10

폐기 : 5

농협
불갑 7
수옥 3

다비
성진 9 9
대덕 16 10

선진
태안 30
단양 10 18

계 41 49 28 113

❍ 2017년 성진 GGP와 태안 GGP에 Acemo 측정기 각 9기, 30기 설치, 단양 GGP에

Schauer 10기 설치함.

❍ 2020년 대덕 GGP에 Nedap 10기, 단양 GGP에 Schauer 18기 추가 설치함.

❍ 당초 설치·운영하던 오스본과 하이스 측정기 5기는 잦은 고장 등으로 폐기됨.

❍ 2021년 9월 현재 7개 GGP에 3종의 측정기가 113기 운영 중이며, 2021년 말 대덕 GGP에

8기 증설 예정임.
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(2) 제작사별 사료섭취량 측정기의 특징

ACEMO-Genstar Schauer-MLP II Nedap-PPT

- 각 제작사가 제공한 Manual이 현장 담당자들의 측정기 활용에 용이하지 않고, 현장

담당자들의 잦은 이동으로 측정기 사용방법이 정리된 관리지침이 필요하다.

- 사료섭취량 측정기 제작사가 제공하는 사용설명서 중, 현장에서 꼭 필요한 사항을 정

리하여 현장에서 측정기를 편하고 쉽게 운영할 수 있도록 구성하였다.

- “사료섭취량 측정기 관리 지침”은 과정별(전입 전 - 전입 - 검정 입식 - 검정 종료)

로 측정기 사용 방법과 관리 요령을 나열하였다.

(가) 작동 방식

① Genstar

· 물체의 접근으로 사료급이통문이 열려 섭취가 가능하다.

· Tag에 이상이 있는 개체도 섭취가 가능하다.

· Tag가 인식되지 않은 개체의 섭취량은 미확인개체 <전자이표 번호

99999999>로 저장된다.

② MLP II

· Tag의 인식으로 사료급이통문이 열려 섭취가 가능하다.

· Tag의 인식 없이는 사료급이통문이 열리지 않기에 Tag가 훼손되거나 떨어진

개체는 사료를 섭취할 수 없다.

③ PPT

· 사료급이통문이 없고 사료급이통이 개방되어 있어 항상 섭취가 가능하다.

· Tag가 인식되지 않은 경우의 섭취량은 미확인개체(개제정보는 공란)가 섭취

한 것으로 저장된다.
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(나) 사료 보충

① Genstar

· 사료급이통에 남은 사료 무게가 설정값 이하로 떨어지면 1000g의 사료가 보

충된다.

② MLP II

· 사료급이통에 남은 사료 무게가 설정값 이하로 떨어지면 600g의 사료가 보충

된다.

③ PPT

· 측정기에 개체가 없을 때의 무게가 500g 이하의 경우와 측정기에 개체가 있

을 때의 무게가 200g 이하일 경우 5컵의 사료가 보충된다.

(다) 급이모드

❍ 사료섭취량 측정기는 개체의 측정기 적응을 위한 훈련모드(적응기간)와 개체별로 섭취량

을 측정하는 검정모드가 있다.

■ 훈련모드

- 각 농장의 상황과 개체의 적응(훈련) 상태에 따라 2~5일의 훈련(적응)기간을 설정할

수 있으며, 이 기간 동안 개체가 제약 없이 사료를 섭취할 수 있는 환경을 제공하고,

새로운 사료공급 방식에 적응토록 한다.

- 사료급이통에 남아 있는 사료량을 수시로 확인하여 자동으로 사료가 공급된다.

① Genstar

· 훈련모드 기간 동안 사료급이통문은 항상 열려 있다.

· 훈련모드 기간 동안 개체의 방문정보는 기록되지만 섭취량은 기록되지 않는다.

· 출입문(선택사양) 개방과 사료급이통문 개방 여부 등에 따라 훈련모드1과 훈련

모드2가 있으나, 농장에서는 훈련모드1만 사용하고 있다.

② MLP II

· 훈련모드 기간 동안 사료급이통문은 항상 열려 있다.

· 훈련모드 기간의 섭취량이 표시된다. Tag를 부착하지 않으면 개체정보는 공란

으로 표시된다. 개시체중을 측정하면서 Tag를 부착하고 검정모드로 전환한다.

③ PPT

· 별도의 훈련모드는 없으나, Tag를 부착하지 않은 상태에서 사료섭취량 측정기

에 적응하는 훈련기간을 거친다. 이 기간 동안 섭취량은 표시되지만 섭취한 개

체의 정보는 공란으로 표시된다.

■ 검정모드

- 훈련(적응)기간이 끝나고 검정이 시작되는 개체에 Tag를 부착하여 개체별 섭취정보

(섭취 시간, 섭취량)을 측정하고 기록한다.

- 섭취가 끝나 측정기를 떠나면 측정기에 남은 사료량을 측정하여 섭취량을 기록하고
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남은 사료가 부족할 경우 사료를 보충한다.

① Genstar

· 전자이표가 훼손·분실된 개체가 들어오거나 손 등 다른 물체가 접근해도 사료급

이통문이 열리고 사료를 섭취할 수 있지만 섭취된 사료량은 미확인개체(전자이

표 번호 99999999)가 섭취한 것으로 기록된다.

② MLP II

· 전자이표가 훼손·분실되어 Tag가 인식되지 않으면 사료급이통문이 열리지 않으므로 섭

취가 불가능하다. 미확인개체의 섭취량이 발생하지 않는다.

③ PPT

· 사료급이통문이 없어서 전자이표가 훼손·분실된 개체도 섭취가 가능하다. 개체 정보란에

는 공란으로 표시되며 섭취량이 표시된다.

(3) data 수집 및 사료섭취량 집계

(가) data 수집 : (주)피그진코리아는 월단위로 농장으로부터 방문기록과 전체이력을

수집한다.

- Genstar : 방문기록_yyyymmdd_yyyymmdd.xlsx, 전체이력

_yyyymmdd_yyyymmdd.xlsx

- MLP II : Original_data.csv, Comlieted_day.csv

- PPT : velos_daedeokppt.vpu-online.com_ppt_location10-100_yyyy-mm-dd.csv

(나) 개체별 사료섭취량 집계

① 사료효율에 영향을 미치는 섭취량 데이터 구분

- 농장별로 취합한 data를 개체별로 검정기간 동안 섭취한 사료량을 산출한다.

- 사료효율에 영향을 미치는 섭취량 데이터 구분

· 훈련모드 종료 시점에 전자이표를 부착하고 개시체중을 측정한 후 검정을

개시한 시점부터 중료제중을 측정하고 전자이표를 제거한 후 훈련모드로 전

환한 시점까지의 섭취량 데이터를 구분하여 검정모드 기간 동안의 섭취섭취

데이터를 구분한다.

② 측정기에 표시되는 사료섭취량

- data에는 사료섭취량은 확인개체의 섭취량과 미확인개체의 섭취량으로 표시된다.

- 확인개체의 섭취량은 측정기에 Tag가 인식되어 정상적인 섭취를 한 경우이다.

- 사료섭취량 data에는 미확인개체의 섭취량이 표시된다. 미확인개체의 섭취량은 측정기

에 Tag가 인식되지 않은 개체의 섭취량이다.. Tag가 인식되지 않은 개체는 Tag번호
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표시란에 <99999999>로 표시되며, 섭취량은 확인개체의 섭취량과 동일하게 표시된다.

Acemo의 Genstar와 Nedap의 PPT는 Tag 인식 없이도 섭취가 가능하여 미확인개체

의 섭취가 표시되지만, Schauer의 MLP II는 Tag 인식 없이 섭취가 불가능하므로 미

확인개체의 섭취는 없다.

③ 미확인개체의 섭취량

- 미확인개체의 섭취량 발생 원인

· Tag가 훼손되거나 떨어져서 Tag 인식없이 섭취한 경우

· Tag 외 사람의 손과 같은 물체의 진입 시에도 미확인개체가 측정기에 진입한

것으로 표시되지만, 섭취량은 발생되지 않는다.

- 미확인개체의 섭취량 처리

· 미확인개체의 섭취량은 측정기 내 개체들이 섭취한 양이므로, 측정기 내의 개

체들에게 반영한다(자세한 사항은 ③ 사료섭취량 집계 protocol 참조).

④ 사료섭취량 집계 protocol

1. 사료섭취량 데이터 수집

데이터 수집(일지, 현황판 등) 매월 5일 이내

2. 방문기록 이상치 정리

방문 당 최대 허용섭취량을 초과한 기록은 최대 허용섭취량으로 수정
- Acemo Genstar : 2kg

3. 일자별 데이터 작성 및 이상 섭취량 농장 확인

일지와 현황판을 토대로 특이 사항 확인(농장 확인) 매월 10일 이내
확인대상 : 전체 섭취량 누락, 추가 급이 등

4. Tag별, 일자별 섭취량 집계

중복 Tag, 중복 이각 정리
5. 보정

미확인개체의 섭
취량

- 미확인개체의 섭취량이 전체섭취량의 10%를 초과하는 데이터
는 섭취량 집계 대상에서 제외

- 미확인개체의 섭취량은 각 개체의 섭취일수에 따라 반영한다.
단, 미확인개체의 섭취량이 특정 개체의 섭취량으로 추적될 때
그 섭취량은 특정 개체에 반영하고, 미확인개체의 섭취량이 2
개체 이상, 3일 이상일 경우는 집계 대상에서 제외

측정기 고장 등으
로 측정기 내 모
든 개체의 섭취량
이 없는 경우

집계 제외
연속 3일 이상이거나 총 5일 이상 사료섭취량이 없
는 경우 집계 대상에서 제외

보정 제외 추가 급여한 사실이 없는 경우 집계 대상에서 제외
기록 반영 기록된 추가 급여량을 1/n로 반영

* 개체별 사료섭취량 데이터에 미확인개체의 섭취량 비율, 보정 이력 등 표시

6. 사료섭취량 집계
개체의 사료섭취량 SGIS에 기록

❍ 사료섭취량 data 수집

- 사료섭취량 data는 월단위로 수집하며, 매월 5일까지 전월에 발생한 data를 수집한다.

- 수집하는 data는 방문기록과 전체이력, 그리고 검정기간 동안 발생하는 정보 등을 기

록한 일지나 사료섭취량 측정기 현황판 등을 같이 수집한다.
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❍ 방문기록 이상치 정리

- 사료섭취량 측정기(Genstar)의 1회 방문 당 최대 허용섭취량은 2kg으로, 2kg을 초과

한섭취량은 2kg으로 정리한다.

❍ 일자별 데이터 작성 및 이상 섭취량 농장 확인

- 수집한 데이터를 일자별로 작성하고, 측정기별, 개체별 이상 섭취량 등을 파악한다.

- 수집한 일지와 현황판을 토대로 측정기 고장, 섭취량 누락, 추가 급이 등 특이 사항을

매월 10일 이내에 농장에 확인한다.

❍ Tag별, 일자별 섭취량 집계

❍ dara를 Tag별, 일자별로 정리하면, 1개의 Tag에 2개 이상의 이각이 표시되는 data와 1개

의 이각에 2개 이상의 Tag가 표시되는 data가 있다.

▶ 1개의 Tag에 2개 이상의 이각이 표시된 경우

- 발생 원인 및 정리

· 훈련모드 기간 동안 모든 개체는 측정기를 통한 사료 섭취에 적응하게 되고,

섭취 이력은 Tag로 표시된다.

· 검정종료 후에는 Tag를 제거하고 이각으로 구분되기에, 측정기에 표시된

Tag에 해당하는 이각번호를 입력한다.

· 이각번호 입력 시 잘못 입력하고 차후 수정했을 때 2개의 이각이 섭취한 것

으로 표시된다.

· 수정 이전 섭취 data를 최종 수정된 이각의 data에 병합(merge)한다.

▶ 1개의 이각에 2개 이상의 Tag 번호가 표시된 경우

- 발생 원인 및 정리

· 검정 기간 중 Tag가 훼손되거나 떨어져서 새로운 Tag를 부착할 경우 2개의

Tag 번호가 표시된다.

· 최종 표시된 Tag의 data에 이전 Tag섭취 data를 병합(merge)한다.

⑤ 보정

❍ 미확인개체의 섭취량 반영

- 미확인개체의 섭취량 역시 개체들이 섭취한 것이므로, 측정기 내의 개체에 반영함을 원칙으

로 한다.

- 미확인개체의 섭취량이 전체 섭취량의 10%를 초과할 때, 측정기 내 모든 개체의 섭취량 산

출은 제외한다.

- 미확인개체의 섭취량은 각 개체의 섭취일수에 따라 반영한다. 단, 미확인개체의 섭

취량이 특정 개체의 섭취량으로 추정될 때 그 섭취량은 특정 개체에 반영하고, 특

정 개체가 2개체 이상이고, 3일 이상일 경우 섭취량 산출은 제외한다.

- 측정기 고장 등으로 개체의 섭취량이 없는 경우

· 측정기 고장 등으로 측정기를 통한 섭취가 불가능한 동안 추가 급여한 기록을 1/n
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로 균등하게 반영하지만 그 기간이 3일 이상일 경우 섭취량 산출은 제외한다.

· 측정기 고장 등으로 측정기를 통한 섭취가 불가능한 동안 미섭취 기간이 3일 이상

이면 섭취량 산출은 제외한다.

❍ 섭취량 집계 제외 대상

- 미확인개체의 섭취량이 전체 섭취량의 10%를 초과할 때 측정기 내 모든 개체의 섭취

량 산출은 제외한다.

- 미확인개체의 섭취량이 특정 개체의 섭취량으로 추정되면 특정 개체에 반영하지만,

특정개체가 2두 이상이고, 반영 일수가 3일 이상이면 섭취량 산출은 제외한다.

- 미섭취일수가 연속 3일 이상이거나 총 5일 이상일 경우 집계에서 제외한다.

- 농장에서의 검정기록이 없는 개체는 섭취량 산출을 제외한다.

❍ 측정기 고장 등으로 추가 급여한 경우

- 기록된 추가 급여량은 1/n로 반영하고, 추가 급여한 기록이 없는 경우 집계에서 제외

한다.

- 추가 급여량을 개체의 섭취량에 반영한 일수가 3일 이상이면 섭취량 집계에서 제외한

다.

⑥ 사료섭취량 집계

- 집계한 개체별 사료섭취량은 SGIS에 업로드 한다.

(4) 사료섭취량 데이터 통계 분석(2021년 9월 30일 현재)

- GSP 2단계 2017년부터 2021년 9월 검정종료한 데이터

- 다비 2,377두(대덕, 성진GGP) , 선진 6,721두(단양, 태안GGP), 총 9,098두

① 측정두수

　

　

대덕 성진 단양 태안 합계

Y D Y L Y L Y L D Y L D

2016 　 　 134 84 　 　 　 　 59 134 84 59

2017 　 　 278 204 171 85 173 141 680 622 430 680

2018 46 　 36 116 247 205 154 134 624 483 455 624

2019 98 236 127 115 197 172 137 144 545 559 431 781

2020 59 77 73 145 253 249 110 105 478 495 499 555

2021 152 193 95 109 440 483 119 123 493 806 715 686

계 355 506 743 773 1,308 1,194 693 647 2,879 3,099 2,614 3,385

② 사료효율
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대덕 성진 단양 태안 합계

Y D Y L Y L Y L D Y L D

2016 　 　 2.15 2.23 　 　 　 　 2.33 2.15 2.23 2.33

2017 　 　 2.15 2.23 2.23 2.18 2.23 2.31 2.26 2.20 2.24 2.26

2018 2.13 　 2.23 2.22 2.30 2.30 2.16 2.26 2.27 2.21 2.26 2.27

2019 2.23 2.11 2.20 2.28 2.26 2.27 2.22 2.33 2.33 2.23 2.29 2.22

2020 2.31 2.08 2.01 2.18 2.38 2.39 2.26 2.33 2.29 2.24 2.30 2.19

2021 2.11 2.14 1.84 2.05 2.31 2.31 2.26 2.22 2.28 2.13 2.19 2.21

계 2.20 2.11 2.10 2.20 2.30 2.29 2.23 2.29 2.29 2.19 2.25 2.25

(5) 사료섭취량 측정기 관리 지침 제작(첨부1, 2)

(가) 제작 배경 및 주안점

- 현재 참여기업의 각 농장에 설치·운영 중인 사료섭취량 측정기는 ACEMO,

SCHAUER, NEDAP 등 3사에서 제작된 3종의 측정기이며, 각 제작사가 제공한 설명

서 중 꼭 필요한 사항을 현장에서 편하고 쉽게 운영할 수 있도록 구성하였다,

- “사료섭취량 측정기 관리 지침”은 과정별(전입 전 - 전입 - 검정 입식 - 검정 종료)

로 측정기 사용 방법과 관리 요령을 나열하였다.

(나) 검정 과정별 측정기 확인 및 점검 사항

- 전입 전

① 제일 중요한 측정기 관리는 주요 부위의 청소와 습기 제거이다.

② 사료급이통문 여닫기 작동을 테스트하고, 고정 및 고정 해제되었을 때의 위치를

확인하고 작동 상태를 확인한다.

③ 회전공급장치의 작동 상태와 사료 공급 상태를 확인한다.

④ 정확한 사료섭취량 측정을 위하여 영점 조정을 새로 한다.

⑤ 입식 시 사용할 Tag의 사용 가능 여부를 확인한다.

- 전입

① Tag를 부착한다.

② 훈련모드 기간 동안 개체는 측정기를 통한 사료 섭취에 적응해야 하며, 모든 개

체가 측정기 진입 이력이 있는지 확인한다.

③ 측정기 진입 이력이 있는 개체의 Tag 번호와 연계된 이각번호를 입력한다.

- 검정 입식

① 검정을 개시할 때 검정 개시체중을 측정한다.

② 매일 개체별로 섭취량을 확인하고, 섭취량이 저조한 개체는 건강에 이상이 있는

지 확인한다.

③ 사료섭취량 측정기를 효율적으로 활용하기 위하여 정해진 일일, 주간, 월별 관리

를 철저히 한다. 특히 사료의 무게가 정확히 측정되고 있는지 주기적인 무게측정

이 필요하다.

- 검정 종료

① 검정을 종료하면서 종료체중을 측정하고 Tag를 제거한다.
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② 데이터를 저장하고, 삭제한다.

③ 사료보관통을 비우고 수세한다. 측정기 내부에는 수세용 총을 사용하지 않고, 젖

은 수건으로 닦고, 습기에 취약한 로드 셀, Tag 인식 센서. 컨트롤로 등은 마른

천이나 에어로 습기를 제거하고, 건조 상태를 유지한다.

4. 생산 보급

가, 자체 선발

(1) 2021년 농장별 자체 선발 두수(2021년 9월 30일 현재)

구분
수 암

계
L Y D L Y D

가야 0 0 0 28 286 16 330

금보 0 8 0 10 347 31 396

농협 6 16 78 19 342 30 491

다비 15 76 28 116 867 247 1,349

선진 53 69 26 313 347 137 945

합계 74 169 132 486 2,189 461 3,511

(2) 연도별 자체 선발 두수

구분
수 암

계
L Y D L Y D

2017 131 249 105 644 2,261 652 4,042

2018 89 170 140 645 2,476 606 4,126

2019 78 145 92 574 1,826 373 3,088

2020 86 180 109 660 2,013 694 3,742

2021 74 169 132 486 2,189 461 3,511

합계 458 913 578 3,009 10,765 2,786 18,509
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나. 분양 두수

(1) 2021년 농장별 순종 분양 두수(2021년 9월 30일 현재)

구분 L Y D 계

가야 43 1,830 128 2,001

금보 26 908 161 1,095

농협 138 3,476 444 4,058

다비 661 4,976 767 6,404

선진 1,296 1,546 182 3,024

합계 2,164 12,736 1,682 16,582

(2) 연도별 순종 분양 두수

구분 L Y D 계

2017 1,945 15,953 1,264 19,162

2018 2,409 15,399 1,035 18,843

2019 2,015 14,630 1,692 18,337

2020 2,375 12,981 1,988 17,344

2021 2,164 12,736 1,682 16,582

합계 10,908 71,699 7,661 90,268

다. 종돈 보급 두수(2021년 9월 30일 현재)

(1) 2021년 농장별 보급 두수 (2) 연도별 보급 두수

구분 F1 판매 두수

가야 9,100

금보 3,767

농협 15,755

다비 37,922

선진 23348

합계 89,892

구분 F1 판매 두수

2017 116,923

2018 114,008

2019 119,560

2020 103,957

2021 89,892

합계 544,340
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라. GP거래처수(2021년 9월 30일 현재)

(1) 2017년 GP거래처수

참여종돈장 거래처 GP농장

가야 6개소 고성, 해인, 월계, 인솔, 상대, 황매

금보 1개소 원주

농협 2개소 화원, 애니포크

다비 10개소 청안, 행복한, 효돈, 국사, 도화, 삼성, 운도, 관인, 삼경, 원산

선진 7개소 선림GP, 북원피그몰, 아름GP, 육종GP, 하늘GP, 봉산GP, 가보영농

합계 26개소

(2) 2021년 GP거래처수

참여종돈장 거래처 GP농장

가야 7개소 고성GP, 인솔육종, 인솔GP, 월계GP, 해인GP, 황매GP, 백찬GP

금보 2개소 송정농장, 팜스텍(횡성농장)

농협 6개소 화원, 애니포크, 애니팜, 이화영농, 신왕종축, 연암산종축

다비 16개소
삼성종돈, 대월청안, 운도축산, 로하스팜 관인점, 삼경축산,
도화종돈, 효돈, 해림, 문강, 이시돌, 남도, 성산, 성일, 지혜, 조산,
디앤디

선진 11개소
선림GP, 진피그팜, 행복GP, 아름GP, 하늘GP, 서산GP, 봉산GP,

대명팜, 가호팜, 주명GP, 가보GP

합계 42개소

※ 종돈 분양 보급두수는 한국종축개량협회(첨부3)와 대한한돈협회(첨부4)에서 제공받음.
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5. 성과목표 대비 실적
(단위 : 건수)

성과목표

산업화지표

제품경쟁력
강화

유통경쟁력
강화

홍보역량
강화

목표고객
매출 및
수출

DB구축 및
활용

품종 증식
분양 보급

홍보성과 판매업체수 수입대체율

단위 건 만마리 건 업체수 %

가중치 10 10 5 10 25

최종목표 5 70 20 100 100

2017년
목표 1 11 4 20 60

실적 2 14.0 5 26 98

2018년
목표 1 13 4 20 70

실적 2 13.7 11 26 99.6

2019년
목표 1 14 4 20 80

실적 2 14.1 6 21 97.8

2020년
목표 1 15 4 20 90

실적 2 12.5 4 30 98.9

2021년
목표 1 17 4 20 100

실적 2 11.0 7 42 100

최종실적 10 64.7 33 145 100

달성율(%) 200 93.3 165 145 100
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가. DB 구축
- 건수 : 10건

- 내용 : GSP 참여종돈장 핵돈군 농장 데이터베이스 및 사료섭취량 데이터베이스

등록처 날짜 DB 저작권 등록 내용 비고

2017
한국저작권위원회 2017-10-24 GSP 참여종돈장 핵돈군 농장 데이터베이스 1건 첨부5

한국저작권위원회 2017-10-24 GSP 참여종돈장 사료섭취량 데이터베이스 1건 첨부6

2018
한국저작권위원회 2018-10-15 GSP 참여종돈장 핵돈군 농장 데이터베이스 1건 첨부7

한국저작권위원회 2018-10-15 GSP 참여종돈장 사료섭취량 데이터베이스 1건 첨부8

2019
한국저작권위원회 2019-11-05 GSP 참여종돈장 핵돈군 농장 데이터베이스 1건 첨부9

한국저작권위원회 2019-11-05 GSP 참여종돈장 사료섭취량 데이터베이스 1건 첨부10

2020
한국저작권위원회 2020-10-13 GSP 참여종돈장 핵돈군 농장 데이터베이스 1건 첨부11

한국저작권위원회 2020-10-13 GSP 참여종돈장 사료섭취량 데이터베이스 1건 첨부12

2021
한국저작권위원회 2021-11-18 GSP 참여종돈장 핵돈군 농장 데이터베이스 1건 첨부13

한국저작권위원회 2021-11-18 GSP 참여종돈장 사료섭취량 데이터베이스 1건 첨부14
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나. 홍보 실적
- 건수 : 33건

- 내용 : GSP 종돈개량 홍보

홍보처 날짜 제목

2017

원주 MBC 2017-02-20 원주 MBC-다큐 나는...산다 <돼지아빠... 첨부15

축산신문 2017-04-05 통합과 시너지, 그리고 종돈개량 첨부16

축산신문 2017-05-02 IoT, 빅데이터, 그리고 양돈 첨부17

축산신문 2017. 5. 31 중국과 돼지고기 첨부18

양돈타임즈 2017-07-06 성진종돈장 PSY 35두'눈앞' 첨부19

중앙일보 2017-07-06 돼지를 위한 변명[분수대] 첨부20

2018

축산신문 2018. 1. 24. 종돈개량과 사료 이용성 첨부21

축산신문 2018. 2. 20. 방향과 속도 첨부22

축산신문 2018. 4. 19. 유전체 정보를 활용한 개량 첨부23

Pig&Pork 한돈 2018. 4월호 웅취 첨부24

축산신문 2018. 5. 29. 종자 첨부25

축산신문 2018-06-27 논단-남북교류와 협력 첨부26

축산신문 2018-07-25 진정한 가축개량의 길 첨부27

축산신문 2018-09-21 논단-종돈개량과 규모 첨부28

축산신문 2018-10-19 논단-형만한 아우 첨부29

축산신문 2018-12-14 댄브래드와 종돈개량 첨부30

2019

월간한돈 2019-02-01 생산성 개선을 위한 종돈선발과 관리방안 첨부31

축산신문 2019-03-04 종돈개량과유전체(상) 첨부32

축산신문 2019-03-08 종돈개량과유전체(하) 첨부33

축산신문 2019-09-10 종돈개량과 통합인공수정센터 첨부34

월간한돈 2019-11-01 한돈의 경쟁력 제고를 위한 종돈개량방향 첨부35

축산신문 2019-12-18 장성훈 대표, 2019 최고농업기술명인선정 첨부36

2020

강원일보 2020-02-13 구제역 보다 큰 위기. 돼지열병 반드시 극복 첨부37

축산신문 2020-02-28 모돈, 잠재력은 PSY 40두 이상 첨부38

Pig&Pork 한돈 2020-08-01 산자수 개량, 무엇이 문제인가? 첨부39

축산신문 2020-10-28 종돈 산자수 개량, 무엇이 문제인가? 첨부40

2021

Pig&Pork 한돈 2021. 1월호 돼지고기 생산농가가 필요로 하는 종돈개량 첨부41

농업인신문 2021. 7. 9 넘어졌다 일어날 때마다 쑥쑥... 첨부42

돼지와 사람 2021. 8. 23 종돈 사료효율 개량에 필수인 사료섭취량
측정기 첨부43

월간한돈 2021. 8. 23 종돈 사료효율 개량에 필수인 사료섭취량
측정기 첨부44

축산신문 2021. 8. 25. 사료섭취량 측정기 이렇게 사용해요 첨부45

Pig&Pork 한돈 2021. 8월호 돼지고기 품질에 영향을 미치는 요인과 종돈개량 첨부46

Pig&Pork 한돈 2021. 8월호 종돈 사료효율 개량에 필수인 사료섭취량 측정기 첨부47
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[제 3 세부 : 우수유전자원 공유를 통한 참여종돈장 간 혈연연결]

❍ 본 연구는 GSP 종축사업중 종돈개량을 위한 역할중, 유전물질의 공유를 통해 단절된 개

량단위를 연결시켜주는 역할을 수행하였다. 이 연구를 통해 진행된 사항은 크게, 1) GSP

A.I. 센터의 설립 및 운영 현황, 2) 본 사업의 유전 평가 프로그램인 GSP-solution을 통

한 참여농장에서 우수 유전자원 선발 및 입식과 3) 혈연연결을 크게 하기 위한 정액 공

유 현황, 4) 신선정액 이외에 동결정액의 실험 결과 및 5) 동결정액을 이용한 유전자원

보존 현황으로 볼 수 있다.

제 1 절 GSP A.I. 센터의 운영

❍ 본 연구를 통해 참여 종돈장 5곳에 질병에 안정적인 신선, 동결정액을 공급하는 역할을

하기 위해 GSP A.I. 센터 2곳을 설정하였다. 신규 GSP A.I. 센터를 설립하는데 행정심판

등 어려움이 많았으나, 참여 연구원 등의 도움으로 설립과 안정적인 운영을 하고 있다.

설정된 두 센터는 위해 질병을 차단하는 Air filtration을 갖추어 외부 질병으로부터 안전

한 인공수정 센터가 되었고, 액상뿐만 아니라 동결 정액을 생산하고, 보존할 수 있는 역

할의 센터로 설립 운영되고 있다.

[표 3-145] 설립된 GSP A.I. 센터 현황

GSP

A.I. center
다비 조치원센터 가야 하동센터

위치 세종시 경남 하동군

규모 웅돈 200두 웅돈 150두

위생수준 prrs (-), 우수인공수정센터 prrs (-)

특이사항
Air filtration

동결 정액 제조 및 보존

Air filtration

동결제조 및 보존

전경
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1. AIR Filteration의 개요 및 사용목적

❍ 산업의 발전과 함께 대기는 부유분진 또는 유해가스 등으로 오염되어 있고 지금 이 시간

에도 실내 거주자의 건강을 목적으로 하는 쾌적한 환경과 산업공장 등에서 제품의 품질

을 높이기 위한 작업환경을 유지하기 위해서는 이러한 오염된 대기를 받아 들이지 않을

수가 없다. 또한 실내공기환경(IAQ: Indoor air quality)에 가장 큰 영향을 미치는 것은

우리가 매일 숨쉬는 공기의 먼지와 미생물에 의한 오염이라 할 수 있다. 1,136개의 공공

건물에서 조사한 바에 의하면 IAQ를 악화시키는 직접적인 오염물질의 70% 이상이 공기

속에 포함된 미립자이다. 눈에 보이지 않는 이러한 초미립자들의 90% 이상은 호흡을 통

하여 폐에 침투가 가능하며 폐를 손상 시킬 수도 있다. 그리고 불쾌감을 조성하고 알레

르기 반응 등 건강에 위협을 주는 요소가 많으므로 미세분진을 제거할 수 있는 필터의

개발이 필요하나, 때때로 필터는 더 많은 미생물의 성장을 유발하기도 한다. 오염된 공기

는 가축의 건강을 해칠뿐만 아니라, 벽제와 건물장식의 흉한 얼룩 및 변색으로 인해 건

물의 가치 하락 및 설제 건물 내장재에 심각한 영향을 미칠 수 있다. 따라서 IAQ는 중

요한 문제로 대두되었고 공기조화 시스템의 적용이 필수적인 현대건축에서 의도적으로

조절되는 실내공기질은 공조기 에어필터에 따라 많은 영향을 받게 된다(정 등, 2004).

❍ 실내 청정도를 유지하기 위해서는 취입되는 공기의 정화를 필요로 하고 있고 에너지의

절감 등을 목적으로 재사용 하는 순환공기에도 또한 공기정화장치(Air Filter)의 사용을

필요로 하고 있다. 위와 같이 공기정화장치(Air Filter)는 목적에 따라 실내 위생환경을

위한 것과 제품의 생산성 향상을 위해 사용되는 제품으로 구분할 수가 있으며 각 제품

공통 적으로 어느 정도의 청정도를 필요로 하느냐에 따라 3~4종으로 구분될 수 있고 용

도에 따라서는 수십 종으로 구분될 수 있다.

❍ 이렇게 수십 종에 이르는 공기정화장치(Air Filter)는 쾌적한 실내환경을 위한 환경위생,

전산실 등에서 정밀 기기의 보존, 병원의 무균실 또는 반도체 생산공장 및 각종 도장라

인 등 제품의 품질 유지를 위해서 사용하든 허용기준치 이하의 실내공기를 보존하기 위

해 사용되는 것이 그 목적이라고 할 수 있다.

2. 특징

❍ 무방향성으로 공기유입면과 유출면에 서로 다른 밀도를 주는 이상적인 필터이다.

❍ 압력손실이 적고 고효율, 긴 수명을 갖고 있다.

❍ 난연성으로 화재의 위험이 없다.

❍ 재생 가능하여 장기간 사용할 수 있으므로 경제적이다.
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❍ 습도가 변화해도 형상을 유지한다.

❍ 최대 2m폭까지 생산가능하고 규격조절이 가능하다.

❍ 환기용, 공기조화기용, 자동차공장의 도장 booth용, 각 제조 산업의 공장 공조용, 소형에

어콘용 등 광범위한 사용이 가능하다.

3. Air Filter 란?

❍ FILTER란 유체(Air, Gas, Oil, Fuel, Water)를 일정한 시간 내에 일정한 용량을 일정한

크기의 입자로 통과 시키는 시기를 말하며, 특히 대기 중에 존재하는 분진을 제거해 필

요에 맞는 청정한 공기를 만들어 낸다.

4. Air filteration의 기대효과

❍ 초미세먼지 및 미생물 필터로 인하여 실내 청정도 유지

❍ 질병위생도 강화

❍ GSP AI. 센터 에어필터 설치 사항

■ 다비육종 조치원센터 에어필터 및 냉방기 실외기 설치

1) 공사내역 : 조치원센터 에어필터설치공사 등

2) 공사기간 : 1차공사 – 2018년 10월 19일 ~ 10월 22일

2차공사 – 2018년 10월 26일 ~ 10월 29일

3) 공사업체 : 에어시스템(Air System)

❍ 다비육종 조치원 센터 에어필터시스템 설치장면

하천부지에어컨실 판넬 철거된 모습 투명PC재질 에어컨 밀폐공간설치 모습
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투명PC재질의 에어컨밀폐실 에어필터 및 휀설치 모습

채취실공간 입구 에어필터 설치 모습

출하대 위치 에어컨밀폐실 에어필터 설치 모습

컨트롤부분 : 음압센서, 전원공급차단기, 휀인버터 모습
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음압센서 전원공급장치

냉방기 실외기교체 (대용량) 2세트

❍ 가야육종 하동 센터 에어필터시스템 설치장면

입기구 에어 필터 시공장면 워터칠러연결 돈사내 에어 필터레이션 시공장면

공기 자동 히팅 시스템 돈사내 필터된 공기 입기
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중간 덕트 시공 온·습도 자동 조절장치

<GSP A.I. 센터 운영방안>

GSP A.I. 센터는 정액 공급을 통해 GSP 참여농장의 상대적인 유전 능력 비교를 가능할

수 있도록 하는 데 그 목적을 둔다.

1. 정액 공유 방안

가. 공유 웅돈 선발
- 농장의 종모돈 리스트를 입수하여 농장으로 배포한다.

- 가능한 참여농장의 선호도를 반영하여 농장에서 선호하는 웅돈의 정액을 공급하도록

한다.

- 혈연연결이 완료되면 GSP index가 우수한 종돈으로 선발하도록 한다.

나. 질병검사

(1) 액상정액

- 액상정액을 공급받기를 희망하는 농장은 일자를 협의하여, 농장에서 이용할 액상정액

과 질병검사용 정액을 포장한다.

- 질병검사용 정액은 경북대학교 박최규 교수 연구실로 발송하여, PRRS와 PCV2를 검

사한다.

- 액상정액을 공급받은 농장에서는 질병검사의 결과가 도착하기 이전에는 정액을 농장

내부로 유입하지 않는다.

- 검사결과는 정액이 도착한 당일 통보함을 원칙으로 하고, 검사결과에서 이상이 없으

면 농장으로 유입하여 이용한다.

(2) 동결정액



- 373 -

- 동결정액 제조시 당일 채취한 원정액을 1:1로 희석하여 동결정액 제조업체와 질병검

사를 위해 경북대학교로 발송한다.

- 검사결과에 이상이 없으면 원정액을 이용, 동결정액을 제조한다.

- 제조업체에서 보관중인 동결정액을 농장에서 이용할 경우, 제조업체의 질병수준을 확

인하기 위해 동결 샘플은 경북대로 보내고, 동결정액은 이용할 농장으로 동시에 보낸

다.

- 검사결과에 이상이 없으면 농장에서 이를 융해시켜 이용한다.

2. GSP A.I. 센터

가. 운영 : GSP A.I. 센터는 다비육종 조치원센터와 가야육종 하동센터를

운영한다. (가야육종 하동센터의 GSP A.I. 센터 적합 여부는 2-1 프로

젝트의 의견에 따른다.)

나. 정액 질병검사 : GSP AI 센터는 정액공유시 PRRS, PCV2를 검사한다.

다. 종모돈 선발 및 입식
- GSP 선발지수식에 의해 상위 랭크된 종모돈(GSP index 140 이상, 능력 상위 1.5%

이내)을 유전능력 평가기관인 정P&C 연구소에서 제시하고, GSP 1프로젝트 과제책임

자회의에서 결정한다.

- 우수 종모돈은 1-3 프로젝트 예산으로 구매하여 GSP A.I. 센터로 입식하고, 구매 가

격은 상호 협의하여 결정한다.

- 과제책임자회의에서 선정된 우수종모돈을 GSP A.I. 센터에 공급여부는 참여종돈장과

GSP A.I. 센터간 협의하여 가, 부를 경정한다.

- 웅돈 공급은 상호 협의해 결정하고, 협의가 되지못한 경우, 즉, 웅돈을 GSP 센터에 공

급하지 않은 참여 농장은 정액을 공급한다.

- GSP 종모돈은 세 품종을 2두씩 연간 6두 이내를 선발한다.

- 센터에 입식한 종모돈의 운영 권한은 각 GSP A.I. 센터가 갖는다. 최소한의 공유 물

량 이외에 운영은 GSP A.I. 센터에서 활용한다.

- GSP 종모돈의 클레임 발생시 공급회사와 센터간 상호 협의하여 진행한다.

- GSP 종모돈의 최장 사용 기한은 2년으로 한다. 이 이전에 도태 필요성이 있을 때에

는 사업단과, 참여농장실무회의에 통보하고 처리한다.

- 종모돈 입식에 따른 질병검사는 GSP 종돈장 위생방역관리 지침을 기준으로 하고, 추

가적인 위생수준에 대한 검사는 입식전 경북대학교의 확인을 받는다.
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3. 사업의 운영

가. 유전능력평가 : GSP 종축사업의 종돈 유전능력평가 기관(정P&C 연구

소)은 혈통기록, 농장검정성적 등을 이용하여 매주 유전능력 평가를 실

시하고, 우수종모돈이 나왔을 경우, 그 결과를 GSP 종축사업단 및 참여

종돈장에 알린다.

나. GSP 우수종돈 선발
- 유전능력 평가기관(정P&C 연구소)은 유전능력 평가결과를 바탕으로 하여 정액공유를

위해 유전능력 상위 1.5% 이내의 우수종돈이 나오면 이를 참여종돈장에 알려 선발이

될 수 있도록 한다.

- 참여종돈장중 종모돈을 사정상 제공할 수 없는 종돈장은 선발된 종돈을 자체 번식용

으로 보유하여, 필요시 정액을 적절한 방법으로 공급하고, 공급가능한 농장은 협의된

GSP A.I. 센터로 공급한다.

- GSP A.I. 센터는 선발된 종돈을 입식하여 정액을 공유하는 과정을 밟는다.

다. 정액공유 및 운영
- 참여종돈장은 연간 운영하는 상시 모돈 규모의 5% 이상에 해당하는 복수 만큼을 공

통웅돈을 통해 교배를 실시한다.

- GSP 정액공유를 복수를 초과하는 정액의 수급에 대해서는 농장간 협의하여 결정한

다.

- 생산된 복에서 3두 이상을 검정한다.

- 검정된 자돈 중 10% 이상을 번식에 이용한다.

4. 기타
- 협의되지 못한 사항에 대해서는 1프로젝트 과제책임자 회의를 통해 결정한다.
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제 2 절 GSP 종모돈 입식

1. 우수 유전자원 입식 및 관리방안

[표 3-146] 가. 2019년 우수종모돈 선발내역 및 입식

번호 개체번호
혈통번
호

생년월일

표 현 형 가 육 종 가

근친도

부계/
모계

지수

(G)

선발

구분

(G)

품

종

농장

번호
주차일당

증체
량

등지
방두
께

90kg

도달

실산

(모)

일당
증체
중

등지
방두
께

90kg

도달

실산

두수

1 10-61
2181201
6116

18-10-11 0.832 0.92 117 8.0 0.109 -0.09 -14.79 0.453 0.0102 172 GGP D 원산 1909

2 37-65
2190101
8547

18-11-22 0.773 0.99 121 14.0 0.032 -0.13 -5.74 1.205 0.0293 138 GGP Y 성진 1914

3
DAF757
1

2181103
0484

18-10-05 0.987 0.80 106 9.0 0.101 -0.12 -10.89 0.196 0.0011 169 GGP D 농협 1909

4
YAF755
1

2181103
0464

18-10-04 0.828 1.30 119 14.6 0.081 0.197 -15.73 2.170 0.0287 173 GGP Y 농협 1909

DD, 조치원센터

개체번호 : 10-61

혈통번호 : 21812016116

YY, 조치원센터

개체번호 : 37-65

혈통번호 : 21901018547
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DD, 하동센터

개체번호 : 7571

혈통번호 : 21811030484

YY, 하동센터

개체번호 : 7551

혈통번호 : 21811030464

[그림 3-122] 2019년 GSP 우수종모돈

[표 3-147] 나. 2020년 우수종모돈 선발내역 및 입식

번호
개체

번호

혈통번

호

생년

월일

표 현 형 가 육 종 가

근친

도

모계

지수

(G)

선발

구분

(G)

품

종

농장

번호
주차일당

증체

중

등지

방두

께

90kg

도달

실산

(모)

일당

증체

중

등지방

두께

90kg

도달

실산

두수

1

YA

G58

08

920060

11149

20-0

3-14
0.643 1.22 140 15.7 0.0717 0.0132 -14.75 1.5730 0.0729 153 GGP YY 불갑 2031

2

LA

G56

75

920060

11016

20-0

3-05
0.695 0.91 130 10.0 0.049 -0.223 -8.990 1.112 0.0918 138 GGP LL 불갑 2028

3

LA

G

6455

920080

12621

20-0

5-04
0.724 1.15 126 15.5 0.042 -0.757 -7.086 1.417 137 GGP LL 불갑 2038

4

D05

4017

WK

920050

30763

20-0

2-27
0.828 1.38 118 4.0 0.1165 -0.0796 -16.29 -0.1947 0.1402 176 GGP DD 원산 2030

5

D05

4016

WK

920050

30762

20-0

2-27
0.784 1.44 123 4.0 0.1130 -0.0729 -16.00 -0.1947 0.1402 173 GGP DD 원산 2030

6

Y06

2050

DK

920050

27425

20-0

3-29
0.609 1.14 147 13.0 0.0131 -0.1848 -1.573 1.3890 0.0548 143 GGP YY 대덕 2034
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YY, 하동센터

개체번호 : 5808

혈통번호 : 92006011149

LL, 하동센터

개체번호 : 5675

혈통번호 : 92006011016

LL, 하동센터

개체번호 : 6455

혈통번호 : 92008012621

YY, 조치원센터(대덕)
개체번호 : Y062050DK
혈통번호 : 92005027425

DD, 조치원센터(원산)
개체번호 : 54-16

혈통번호 : 92005030762

DD, 조치원센터(원산)
개체번호 : 54-17

혈통번호 : 92005030763

[그림 3-123] 2020년 GSP 우수종모돈 센터 입식 후 사진
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[표 3-148] 다. 2021년 우수종모돈 선발내역 및 입식내역

번호
개체

번호

혈통

번호
생년월일

표 현 형 가 육 종 가

근친도

부계/
모계

지수

(G)

선발

구분

(G)

품

종

농장

번호
주차일당

증체중

등지
방

두께

90kg

도달

실산

(모)

일당

증체중

등지
방

두께

90kg

도달

실산

두수

1
D027075
AK

921010
26955

2020-11-
27

0.731 1.32 121 6.0 0.105 -0.06 -15.7 -0.30 0.045 167 GGP DD 디앤디 2113

2
D028008
AK

921010
26994

2020-11-
28

0.763 1.22 118 7.5 0.107 -0.01 -15.8 -0.64 0.052 164 GGP DD 디앤디 2113

3
D038023
AL

921040
28102

2021-02-
08

0.859 1.25 106 6.7 0.115 -0.01 -17.4 -0.45 0.049 169 GGP DD 디앤디 2122

4 5552K
921030
04777

2021-01-
27

0.666 1.17 138 12.7 0.014 -0.07 -0.80 1.16 0.042 134 GGP YY 가야 2126

5
YAH145
5

921040
14170

2021-03-
12

0.708 1.12 131 12.3 0.044 0.001 -9.17 1.87 0.026 161 GGP YY 농협 2131

6
LAH153
9

921040
14248

2021-03-
18

0.717 0.83 128 15.2 0.021 -0.22 -4.94 1.41 0.006 145 GGP LL 농협 2131

DD, 디앤디-조치원
개체번호 : D027075AK
혈통번호 : 92101026955

DD, 디앤디-조치원
개체번호 : D028008AK
혈통번호 : 92101026994

DD, 디앤디-하동
개체번호 : D038023AL
혈통번호 : 92104028102

YY, 가야-하동
개체번호 : 5552K

혈통번호 : 92103004777
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YY, 농협-조치원
개체번호 : YAH1455

혈통번호 : 92104014170

LL, 농협-조치원
개체번호 : LAH1539
혈통번호 : 9210414248

[그림 3-124] 2021년 GSP 우수종모돈 센터 입식 후 사진

나. GSP 우수종모돈 관리방안

(1) 핵돈 관리방안 매뉴얼 작성 및 실행

(가) 돈방사육

(나) 주 1회 정액채취

(다) 주 1회 우수종모돈 정액을 이용한 동결정액 제조

(라) 제조된 동결정액 스트로우 유전자 공유 시 품질검사 및 질병검사(경북대 실험실)

의뢰하여 이상 유무 파악(PRRSV, PCV2 항원검사 진행)

(마) 검사 결과표 데이터 수집

[표 3-149] 동결정액 융해 후 성상 및 질병검사 결과

(바) 액상정액 공급 : 참여종돈장에 정기적인 유전자 교류

(사) 동결정액 공급 : 동결정액 요청 시 참여종돈장 동결정액 공급

(아) 정기채혈 진행 : 정액공유 시 질병 검사 실시 후 정액 사용
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다. 두록 수입돈 교배 및 추가 웅돈 선정

(1) 2017년 GSP 사업을 통해 두록 7두 수입 및 정액공유

(2) 3두도태 및 1두 정액이상으로 미교배 웅돈을 대체할 추가 웅돈 3두 선정

(3) 공유 교배현황 및 분만 복수 정리

현
황 혈통번호 Tatoo 생일 현재상태

90k
도
달
일

90k
g
bf

교배복수

계

분만복수

계가
야

금
보

다
비

농
협

가
야

금
보

다
비

농
협

기

수

입

20911025731
3428-

2

2017-04-2

1

도 태 ,

200511
116 9.7 1 1

21710034093 2775
2017-04-0

1
사용 114 11.7 14 15 2 31 6 2 8

21710034101 3364
2017-04-1

8
사용 115 10.5 23 4 1 28 18 1 1 20

21710034102 3366
2017-04-1

8
사용 118 1.0 7 3 6 2 18 6 3 2 11

21710034105 3419
2017-04-2

1

도 태 ,

191217
115 10.1 2 1 3 1 1 2

21710034117 3677
2017-04-2

8

도 태 ,

200319
117 9.7 2 2 1 1

21710034118 3746
2017-04-2

8
치료중 115 10.0 7 7

추
가

21710034099 3026
2017-04-0

7
　 120 11.5 11 11 6 6

21710034119 3756
2017-04-2

8
　 115 10.3

21710034120 3789
2017-04-2

8
　 117 10.9 1 1 1 1

총합계 68 4 25 5 102 39 4 1 5 49
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개체번호 : 3677

개체번호 : 3746

개체번호 : 2775

개체번호 : 3428
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개체번호 : 3364
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개체번호 : 3366

개체번호 : 3419
[그림 3-125] GSP 종축사업을 통해 유입된 해외 우수유전자원

❍ GSP A.I. 센터(다비육종 조치원 센터)로 웅돈 입식

▶ GSP 3-2 “두록 참조돈군을 통한 GSP 씨돼지 개량 효율 제고”를 위해 우수 두록 종모돈을

GSP A.I. 센터중 하나인 다비육종 조치원 센터로 5두 입식

- 혈연연결과 개량량 제고를 위해 GSP 참여농장 두록돈군에 시험교배와

- 비육돈 생산에 이용 예정

[표 3-150] 입식된 웅돈 정보

이각
번호 생년월일 입식일 월령

90kg

도달일
일당
증체량

등지방

두께
모평균
산자수

혈통
등록번호

67-40 2020-02-28 2020-08-18 6 114 855.1 11.93 6 22005003379

66-77 2020-02-28 2020-08-18 6 118 804.3 11.98 10 22005003671

66-64 2020-02-26 2020-08-18 6 119 800 11.35 8 22005003424

66-01 2020-02-28 2020-08-18 6 122 769.8 11.94 8 22005003683

69-27 2020-02-28 2020-08-18 6 128 717.4 13.31 9 22005003782
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제 3 절 GSP 신선, 동결정액 공유

1. 우수 유전자원 신선정액 제조 후 농장 공급

가. 유전자원 공유(연간 135복 이상 교배 목표)

[표 3-151] 2017년 공유 내역

받음

제공
품종 다비 가야 농협 선진 금보 합 계(B)

다비
L 　 　 　 　 　 0
Y 　 　 　 4 　 4
D 　 4 19 　 18 41

가야
L 　 　 　 　 　 0
Y 　 　 　 　 　 0
D 　 　 　 　 　 0

농협
L 　 　 　 　 　 0
Y 　 　 　 　 　 0
D 6 1 　 　 　 7

선진
L 　 　 　 　 　 0
Y 　 　 　 　 　 0
D 　 　 　 　 　 0

ref
L 　 　 5 6 　 11
Y 　 　 7 14 　 21
D 　 　 　 　 　 0

합계
L 0 0 5 6 0 11
Y 0 0 7 18 0 25
D 6 5 19 0 18 48
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[표 3-152] 2018년 공유 내역

받음

제공
품종 다비 가야 농협 선진 금보 합 계(B)

다비
L 　 7 6 2 　 15
Y 　 18 10 3 34 65
D 　 2 13 　 49 64

가야
L 　 　 　 　 　 0
Y 　 　 1 　 　 1
D 　 21 2 　 　 23

농협
L 　 　 　 4 　 4
Y 　 　 　 　 　 0
D 　 　 　 　 　 0

선진
L 10 2 2 　 　 14
Y 18 8 6 　 6 38
D 　 　 　 　 　 0

ref
L 　 　 1 　 　 1
Y 　 　 2 　 　 2
D 　 　 　 　 　 0

합계
L 10 9 9 6 0 34
Y 18 26 19 3 40 106
D 0 23 15 0 49 87
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[표 3-153] 2019년 공유 내역

받음

제공
품종 다비 가야 농협 선진 금보 합 계

다비
L 　 　 　 　 　 0
Y 　 　 　 　 22 22
D 　 　 　 　 　 0

가야
L 　 10 　 　 　 10
Y 4 42 19 　 　 65
D 　 　 　 　 2 2

농협
L 　 　 　 4 　 4
Y 　 　 　 　 　 0
D 　 　 　 　 　 0

선진
L 　 9 7 　 3 19
Y 　 　 　 　 　 0
D 　 　 　 　 　 0

금보
L 　 　 　 　 　 0
Y 　 2 　 　 　 2
D 　 　 　 　 　 0

ref
L 　 　 1 　 　 1
Y 　 3 　 　 3 6
D 　 　 　 　 　 0

합계
L 0 19 8 4 3 34
Y 4 47 19 0 25 95
D 0 0 0 0 2 2

[표 3-154] 2020년 공유 내역

받음

제공
품종 다비 가야 농협 선진 금보 합 계

다비
L 　 3 4 　 　 7
Y 30 34 29 11 58 162
D 29 6 20 　 10 65

가야
L 　 　 　 　 　 0
Y 　 46 　 　 29 75
D 27 8 4 　 5 44

가야
L 　 　 　 　 　 0
Y 　 　 18 　 3 21
D 　 　 　 　 　 0

선진
L 7 4 4 　 　 15
Y 16 9 5 　 　 30
D 　 　 　 　 　 0

합계
L 7 7 8 0 0 22
Y 46 89 52 11 90 288
D 56 14 24 0 15 109
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[표 3-155] 2021년 공유 내역

받음

제공
품종 다비 가야 농협 금보 합 계(B)

다비
L 　 3 1 2 6
Y 　 29 3 9 41
D 　 5 4 2 11

가야
L 　 12 　 1 13
Y 　 114 　 13 127
D 17 7 4 5 33

선진
L 8 3 2 　 13
Y 10 11 6 3 30
D 　 　 　 　 0

ref
L 　 　 　 　 0
Y 　 　 　 　 0
D 　 1 2 　 3

합계
L 8 18 3 3 32
Y 10 154 9 25 198
D 17 13 10 7 47

[표 3-156] 5개년간 공유 내역

연도
농장

품종
가야 금보 농협 다비 선진 소계 계

2017
L 0 0 5 0 6 11

84Y 0 0 7 0 18 25
D 5 18 19 6 0 48

2018
L 9 0 9 10 6 34

227Y 26 40 19 18 3 106
D 23 49 15 0 0 87

2019
L 9 3 8 0 4 24

131Y 15 25 19 0 0 59
D 42 2 0 4 0 48

2020
L 7 0 8 7 0 22

419Y 89 90 52 46 11 288
D 14 15 24 56 0 109

2021
L 18 3 3 8 0 32

277Y 154 25 9 10 0 198
D 13 7 10 17 0 47

소계
L 43 6 33 25 16 123

1,138Y 284 180 106 74 32 676
D 97 91 68 83 0 339

계 424 277 207 182 48 1,138 　
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제 4 절 신선 및 동결의 활용방안 설정

1. 장기희석제 운영 실험

❍ 액상적액을 이용, 유전자원을 공유할 경우를 대비 장기희석제를 도입, 검토하여 평균 3~4

일령의 보존기간을 8일 까지 보존이 가능한 것을 확인하였음

[표 3-157] 장기희석제와 일반희석제를 이용한 보존성 검사(2회 반복)

개체

Landrace
희석제

농도 활력 일자

(ml/억) (%) 1일차 2일차 3일차 4일차 5일차 6일차 7일차 8일차 9일차 10일차

2063
S

0.23 84%
85% 84+% 84% 84-% 80-% - - - - -

V 85% 85-% 85-% 84+% 84% 83+% 83% 83-% 82-% -
D 85% 85-% 85-% 84% 84-% 83+% 83% 83% 82-% 81+%

2068
S

0.23 84%
85% 84+% 84% 83% 50% - - - - -

V 85% 85-% 84+% 83+% 83% 83% 82+% 82% 82% 81+%
D 85% 85-% 84+% 83% 83-% 82+% 82+% 82% 82% 81+%

2069
S

0.23 84%
85% 84+% 84% 83-% - - - - - -

V 85% 84+% 84% 84-% 83-% 83% 82-% 80-% - -
D 85% 84+% 84% 84-% 82-% 81-% 50-% 10% - -

개체

(Duroc)
희석제

농도 활력

(ml/억) (%) 1일차 2일차 3일차 4일차 5일차 6일차 7일차 8일차 9일차 10일차

3397
S

0.23 84%
85% 84% 83% 82-% 80-% - 　 　 　 　

V 85+% 85-% 84+% 84% 84-% 83% 83% 83% 81-% 80-%
D 85+% 85% 84+% 84% 84-% 83+% 83% 83% 81-% 80-%

3367
S

0.23 84%
85+% 84% 83% 82-% 80-% - - - - -

V 85+% 85% 85-% 84+% 84% 83% 83% 83-% 82-% 81-%
D 85+% 85% 85-% 84+% 84% 83% 83% 83-% 82-% 81-%

3312
S

0.23 84%
85% 85-% 84% 83-% 80-% - - - - -

V 85+% 85% 85-% 84% 84% 83% 82% 70% 65% 50-%
D 85+% 85% 84+% 84% 84% 83% 82% 81-% 80-% 70-%

❍ 결론 : 장기희석제 D의 경우 정액보존에 일반희석제 S보다 좋은 효과를 나타내었음

2. 동결정액 제조 매뉴얼

가. 동결정액의 필요성

❍ 현재 국내AI 센터의 영세성과 지역 한계성 등으로 인하여 정액생산과 보급에 어려움을

가중시키고 있다. 한편 정액 수요공급의 불일치는 정액의 낭비와 더불어 정액보존과 정

액 수송유통의 어려움 때문에 자가 생산 정액의 인공수정이 많이 행해지고 있으며 종돈
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개량의 효율도 낮은 실정이다. 또한 돼지 인공수정의 번식성적을 보면 일본의 경우 동결

정액이 액상정액에 비해 10%정도 수태율이 낮으며, 산자수도 복당 1∼2두 낮기 때문에

동결정액 보급이 저조한 실정이다. 1980년 19개국에서 동결정액의 인공수정에서 조사된

평균 수태율은 53%(30∼65%)수준이다. 동결정액의 산업화와 수태율 향상을 위해서 동결

과정에서 동해방지제 농도, 희석제, 조성분, 동결속도 및 융해조건, 포장방법 등에 대하여

더욱 많은 연구가 요구되고 있다(Bwanga 등, 1991).

❍ 돼지의 동결정액 보급률이 소의 경우보다 현저히 낮다고 보고되어 진다. 그 이유로는 첫

째로 소의 경우, 사출정액은 6∼9ml 정도이지만 정자농도가 매우 높아 1회 사출 정액으

로 최대 약 2,000마리 암컷을 임신시킬 수 있는 정액을 생산할 수 있다. 또한 동결보존기

술이 잘 개발되어 있어 인공수정을 통한 후대생산이 일반화 되어있으며, 이는 수컷의 사

육비용을 절감시켜 농가의 이득으로 환류되고 있다. 둘째로는 돼지 정자의 동결성이 낮

을 뿐만 아니라 동결성이 종모돈 개체 차이가 크기 때문이다. 그러나 우수한 종모돈의

최대 활용과 우수 유전자원의 국내 도입 및 액상정액 이용의 지역적 한계성과 보존성의

한계를 극복하기 위하여 동결정액생산기술의 개발과 이용은 반드시 이루어져야 할 것이

다.

나. 동결정액의 실용 예

❍ 고비용으로 성적이 나쁜 경우라도 돼지의 육종 및 생산에서 동결 정액의 사용은 여러 가

지 이점이 있다. 동결 정액의 가능성은 크고, 그 응용의 범위는 추가비용과 기대되는 결

과에 따라 결정된다. 돼지의 정자를 동결하는 기술의 가장 중요한 기능은 돼지 유전자원

을 안전하게 보존할 수 있다는 점이다. 이 기술은 육종으로 잃어버릴 수 있는 경제적 형

질을 안정적으로 보존할 수 있으며, 악성질병으로 한 계통을 멸실하였을 때, 신속하게 복

원할 수 있다. 현재 가축유전자원센터에서는 최근 개발된 동결 기술로 양돈 유전자원을

보존하고 있으며, 유전자원을 수집하고 보존하는 기술로 그 중요도가 증가하고 있다. 그

렇게 하기 위해서는 돈군을 재생하기 위해 필요한 종돈을 신중하게 선발하여야 하고, 정

액을 동결 보존하여야 한다. 또한 종돈을 생산하는 양돈장에서도 동결 정액을 사용하는

이점이 있다. 순수종의 원종돈이나 원원종돈은 발정이 불규칙하기 쉽다. 하지만 언제 발

정이 오더라도 동결보존시킨 정액을 이용하여 수정할 수 있다는 점이 가장 큰 장점이다.

또한 동결정액은 장기간 보존이 가능하기 때문에 여러 가지 수송수단의 이용이 가능하

다. 악천후 등으로 수송이 지연되어도 1∼2주간은 충분히 대처가 가능하다는 장점이 있

다.
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다. 동결정액의 문제점

❍ 현재 돼지 동결 정액의가장 큰 문제점으로는 타가축에 비해 돼지의 정액은 저항성이 약

하여 동결, 융해과정을 거치는 동안 정자의 운동성, 생존성 및 두모(정자의 첨체부분)에

손상을 입는 비율이 높으며, 이는 동결정액이 액상정액에 비해 수태율이 낮은 주요한 원

인이 되고 있다. 또한, 돼지 동결 정액의 융해 후 정액성상과 수태율은 품종, 개체 및 환

경조건에 따라 차이가 크며, 특수한 장비와 기구가 별도로 필요하고 정액을 융해하는 과

정이 다소 복잡하여 제조방법과 그것에 대한 숙련이 요구된다.

라. 동결정액 제조 방법

(1) 정액채취 및 예비냉각

▸수퇘지로부터 채취한 정액을 돼지 액상정액 보존액을 이용하여 1:1로 희석
- ex) 40L에 적정 희석제 10L용 4개를 넣어 희석제를 만들면 1:1희석

- ex) 원정액량이 200ml라고 가정하면 희석제를 200ml를 넣어 1:1로 희석

▸희석 후 실온에 1시간 정도 정치하여 홀딩 타임을 줌

(이 때, 온도충격으로 인해 정자가 죽지 않도록 원정액과 보존액의 온도를 동일하게맞춰줌)

▸홀딩 타임이 끝난 후 활력 검사를 통해 이상여부를 확인함

▸정액의 온도가 15℃정도 하강할 때까지 서서히 낮춘다 (냉장 캐비닛 혹은 냉장고 이용,

2~3시간 소요) →최대한 정자가 죽지 않도록 온도를 서서히 낮춰주는 것이 key point!

(2) 정액성상 (정액량, 정자농도, 활력평가, 유효 정자수 계산)

▸냉장고에 보관중인 정액의 정액량, 농도, 활력평가를 측정 후 유효 정자수를 산출함

▸유효 정자수 = 정액량 (ml) * 농도 * 운동성 (%)

(3) 정액의 원심 분리
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▸정액을 50ml 코니칼튜브에 각각 분주하여 원심분리

-이때 원심분리기 설정값 800g, 10분, 17℃로 설정한다.

[그림 3-126] 저울, 비색계의 참고 사진

▸원심분리기가 끝ﾡ난 후 코니칼 튜브를 빼면 상층액과 아래에 정액이 원심 분리 되어 나

오게 된다. 이때 상층액은 최대한 제거하고 침전된 정자 펠렛을 풀어주어 (피펫으로 풀어

준다) 하나의 튜브로 모음

▸침전된 정자를 동결용 희석제 (1차 – 11% lactose, 20% egg-yolk)로 희석하여 18억/ml

가 되도록 함

ex) 만약 어떤 개체에서 1ml에 정자수가 2.7억이라고 가정하자. 100ml를 만든다고 가정한
다면, 270억을 만들어주어야 한다. 따라서 만들어지면 1ml에 18억으로 희석해야하기 때

문에 270/18 = 15

▸정자의 volume을 감안하여 total volume의 2/3이 되도록 1차 동결용 희석제를 첨가

※ 추후에 2차 희석 단계에서 total volume 1/3의 2차 희석액이 첨가됨

▸활력평가를 통해 이상여부 확인

※ 주의사항 : 원심분리기에 넣을 때에는 항상 무게 평형을 맞춰주어야 한다! (상하좌우 무

게를 동일하게 하여 평형을 맞춰줌)
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[그림 3-127] 원심분리기 내, 외부

(4) 제조할 동결 스트로우 수량과 희석액량 계산

▸정액을 원심 분리하ￏ는 동안 유효정자수를 바탕으로 0.5ml 용량 동결 스트로우 개수를

계산하고 동결용 희석액의 희석량을 미리 계산함 (제조실에 있는 컴퓨터 엑셀파일을 이용

하여 쉽게 계산이 가능하다.)

(5) 예비 냉각 실시

▸시료를 4~5℃로 냉각시킴 (비커에 찬물을 담아두고 그 안에 코니칼 튜브를 넣어 일반 냉

장고에 넣으면 2시간 후 4~5℃로 냉각이 된다. 이때 온도계도 함께 넣어 온도를 체크해준

다.)

▸중간중간 냉장 적응성을 확인하기 위하여 활력검사 실시

(6) 2차 희석

▸ 4~5℃가 되면 15분 간격으로 2차 동결용 희석제 (9% 글리세롤)를 3회 분할하여 첨가함

(정자수는 12억/ml) - 15분에 1회 실시, 총3회 반복

▸활력 평가 실시 (글리세롤 적응성 확인)

※ 3회 분할하여 첨가하는 이유 : 글리세롤에 독한 성분이 있어 정자에 타격을 줄 수있기

때문이다.

※ 2차 동결용희석제 = 1차 버퍼 + 글리세롤 + 계면활성제
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※ 계면활성제 : 동결을 하면 데미지가 큰데, 계면활성제는 표면을 매끄럽게 하여 표면을 막

아 데미지 손상을 최소화 시킬 수 있다.

※ 글리세롤 : 세포막· 내에 침투하여 수분을 빼내는 역할을 함. (수분을 빼내는 이유 : 동결

정액실험에서 가장 큰 문제점은 수분이 얼어 결과가 잘 안 나오는 경우가 있기 때문)

(7) 동결용 정액샘플의 스트로우 봉입

▸0.5ml 스트로우 : 필터 달린 쪽을 흡입하는 방법으로 정액을 주입 (온도 충격을 최소화 하

기 위해 스트로우 또한 4℃에 유지시켜준다.)

▸straw powder를 이용하여 입구를 막아줌

※ 동결과정 중 융해 할 때 부피 팽창으로 인한 스트로우 파열을 방지하기 위하여 스트로우

중간부분에 공기층을 확보해야 함

(8) 글리세롤 평형

▸포장이 끝난 스트로우들은 5℃에서 60~90분 동안 글리세롤평형을 실시

(9) 동결 (Freezing)

▸자동 정액 동결장치를 이용하거나 Box 동결시스템을 통해 동결을 실시

▸자동 정액 동결장치¡: 동결 Program에 따라 동결 실시

* 스타트 버튼을 누를 시 –140℃까지 내려감

5℃ → -5℃(냉각속도µ 6℃/min), → -80℃(40℃/min), hold 30 sec → -140℃

※ 프로그램 작동법 :

• 프로그램을 키고 가스를 연후 압력 게이지를 확인한다. (압력은 0.1 ~ 0.2가 가장 적당)

• 샘플온도ﾵ가 5℃가 되면 샘플시료를 넣고 Start 버튼을 누른다.
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▸끝난 후 스트로우는 액체질소통에 넣고 10분 방치

▸희석제를 준비한다 (1:1 희석제)

▸희석제도 항온수조에 넣어 온도 충격을 최소화시킨다.

▸희석제 5ml에 스트로우 1개 희석 후 정액검사

(10) 정액의 융해 (항온수조 이용)

▸스트로우 용량 0.5ml 기준

융해온도 (℃) 융해시간 (초)

37 30

52 12

70 8

마. 동결 버퍼제 제조 방법

▶ 동결과정 중 사용되는 1차 버퍼제 및 2차 버퍼제 제조과정

직접 동결용 희석제(동결 버퍼제)를 제조와 센터에서 동결정액 제조 실험 전 신선한버퍼제

사용 여부를 확인하기 위해 진행

▶ 동결버퍼제(1차) 제조과정

다음은 1차 및 2차 동결 버퍼제를 각 500ml씩 제조하는 과정이다.

(1) 신선한 계란을 준비하여 난황을 분리하고 난황을 제거한다.

- 버퍼제 1L 기준 난황 205g 필요. (제조 중 손실이 있으므로 약 5~10g 더 준비)
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(2) 액체상태의 lactose와 증류수에 난황을 넣고 혼합되도록 20~30분 교반한다.

- lactose는 열에 데미지를 받으므로 상온에서 액체상태로 교반하며 녹인다.

- 버퍼제 1L 기준 : lactose 111.6g + D.W 800ml

(3) 버퍼제의 세균억제를 위하여 항생제를 혼합한다.

- 버퍼제 1L 기준 : 겐타마이신 1ml, 페니실린 30.1mg, 스트렙토마이신 50mg

(4) 코니칼튜브에 분주 후 4000rpm, 17~18℃에서 15~20분 원심분리한다.

(5) 원심분리를 마친 후 필터링을 하여 지질층을 제거해준다.

(6) L-cystein과 α-토코페롤, 95% 에탄올을 첨가한 후 20분 교반한다.

- 버퍼제 100ml 기준 L-cystein 6.95mg

- 버퍼제 100ml 기준 α-토코페롤과 95% 에탄올을 1:1로 섞는다.(합쳐서 20ul)

- α-토코페롤은 동결정액 융해 시 정자에 가해지는 충격을 최소화시킨다.

▶ 동결버퍼제(2차) 제조과정

❍ 2차 동결버퍼제는 1차 동결버퍼제에 글리세롤와 OEP가 추가로 혼합된다.

(1) 1차버퍼제 455ml에 글리세롤 45ml를 혼합 후 약 20분 교반한다.

- 2차버퍼제 100ml 제조 시 1차버퍼제의 91ml가 사용된다.

- 2차버퍼제 100ml 제조 시 글리세롤 9ml가 사용된다.
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(2) SLS 750mg을 혼합하여 약 20분 교반한다.

▶ 동결버퍼제(동결용 희석액)는 미리 제조해두고 냉동고에 보관해두었다가 실험 진행 시

해동하여 사용하기도 하지만, 제조하기 전에 매번 신선하게 만들어 쓰는 것이 가장 좋

음.

▶ 조치원센터 내에서 실험 진행 시 실험기기 및 기구, 동결용 희석제에 제조에 필요한

OEP(Orvus Es Paste), α-lactose monohydrate 등 구하기 까다로운 재료가 제조시간 또

한 소요되어 진행하기 어렵다고 판단됨.

❍ 그러므로 앞으로 실험 예정일 3~4일 전 소규모로 버퍼제를 주문하여 사용하는 것이 실험

진행 중 버퍼제의 신선도를 높일 것이 방안이라 생각함.

▶ 동결정액 제조실험 관련 유의사항

① 동결프로그램 진행 중 가끔씩 chamber error 문구가 나타나는 이유

[그림 3-128] 동결프로그램에서 나타나는 이상 목표값 온도(청색)변화와, 실제

온도(청색)변화 그래프

- chamber 온도 측정 센서가 동결기계 벽면에 붙어 온도의 감지에 이상이 생겼을 가능

성이 있음.

- 동결 기계의 온도가 매우 낮아졌을 시 정확한 기기온도를 감지하지 못해 가끔씩 문구

가 나타날 수 있음.

- 동결 프로그램 진행 중 약 4~5분 대에 샘플의 온도가 –80℃까지 온도가 떨어지고 이

후 –120℃까지 감온하게 된다면 동결정액 제조에 큰 문제는 없음.
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② 동결프로그램 작동 및 변경방법 확인

- 동결프로그램은 컴퓨터에 인터넷이 연결되지 않아도 sy-lab 프로그램만으로도 이용

가능.

- 동결프로그램 오작동 시 프로그램 변경방법을 통해 문제 해결 가능.

(main menu – file – freezing program – create new – 원하는 그래프설정)

③ 동결정액 제조과정 중 랙 나열방법 및 나열위치 재확인

- straw는 기계 하단부에서부터 올리는 방식으로 랙에 나열하는 것이 품질에 가장 좋

음.

바. 동결정액 제조 후 품질 검사 등 실시 지속 예시

[표 3-158] 동결정액 제조후 품질검사 결과 예시1

동결정액

pH 삼투압 기형율

희석정액

정자농도

(/straw)

상태
명호 생존율 활력

2053 45.4 73.5 7.05 281
꼬리

만곡
7%

염주알

정자
5%

첨체

소실
14% 724,500,000 OK

[표 3-159] 동결정액 제조후 품질검사 결과 예시2

동결정액

pH 삼투압 기형율

희석정액

정자농도

(/straw)

상태
명호 생존율 활력

1038 48.7 67.5 6.84 303
꼬리

만곡
8%

염주알

정자
5%

첨체

소실
12% 578,400,000 OK

2063 57.6 81.4 6.89 307
꼬리

만곡
3%

염주알

정자
4%

첨체

소실
10% 623,700,000 OK
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3. 동결정액을 활용한 교배 후 수태율, 분만율 확인

가. 동결정액 수태율 실험

❍ 2020년

산청GGP – 가야육종 동결정액 실험 결과 (2020년도)
개체번호

(동결)

품종

(동결정액)
모돈 번호 교배일

수태여부

(O/X)
교배횟수 분만

7551 YY 4930H 02/18 O 3회교배 5
7551 YY 8945F 02/19 O 3회교배 14
7551 YY 1488H 03/10 O 3회교배 15
5054 YY 1068G 03/16 O 3회교배 유산
5054 YY 7989H 03/16 O 3회교배 13
1064 YY 3943G 03/24 O 3회교배 14
1064 YY 5895H 03/24 O 3회교배 18
3958 YY 6002F 03/31 O 3회교배 16
3958 YY 2913G 03/31 O 3회교배 사고
1240 LL 2166H 04/21 O 3회교배 3
5054 YY 6799H 04/21 O 3회교배 재발
3958 YY 6479H 05/12 O 3회교배 3
3958 YY 6656H 05/12 O 3회교배 15
4907 YY 5814G 05/26 O 3회교배 6
4907 YY 7128H 08/26 O 3회교배 9
4907 YY 7248F 06/09 O 3회교배 13
3958 YY 3080H 06/09 O 3회교배 16
4907 YY 0830H 06/23 O 3회교배 16
3958 YY 3437G 06/23 O 3회교배 14
1240 LL 811055 06/30 X 3회교배 재발
4907 YY 1200H 07/14 O 3회교배 4
3958 YY 0895H 07/14 O 3회교배 20
4907 YY 8318F 07/28 O 3회교배 12
3958 YY 1446H 07/28 O 3회교배 19
4907 YY 2135J 09/02 O 3회교배 16
3250 YY 5809H 09/06 O 3회교배 4
3250 YY 8887H 09/09 O 3회교배 12
3250 YY 7363F 09/11 O 3회교배 14
3958 YY 9782H 09/20 O 3회교배 재발
3947 YY 9542H 09/22 O 3회교배 17
3250 YY 6523H 09/22 O 3회교배 9
3947 YY 5617G 10/06 X 3회교배 사고
4907 YY 1726J 10/08 O 3회교배 4
7551 YY 2916G 10/22 O 3회교배 10
7551 YY 0311J 10/22 O 3회교배 10
7551 YY 3079H 10/27 O 3회교배 17



- 399 -

도화농장 – 다비육종 동결정액 실험 결과 (2020년도)
개체번호

(동결)

품종

(동결정액)
모돈 번호 교배일

수태여부

(O/X)
교배횟수

분만

(총산)
2105 LL 19.5754 02/18 X 3회교배 -
2105 LL 19.5475 02/18 O 3회교배 11
2105 LL 19.5655 02/18 X 3회교배 -
2105 LL 19.5718 02/18 X 3회교배 -
2105 LL 19.6246 02/25 O 3회교배 4
2105 LL 19.5657 02/25 X 3회교배 -
2105 LL 19.5735 02/25 O 3회교배 2
2105 LL 19.6053 02/25 X 3회교배 -
2105 LL 19.6371 03/03 X 3회교배 -
2105 LL 19.6155 03/03 X 3회교배 -
2105 LL 19.5533 03/03 X 3회교배 -
2105 LL 19.6050 03/03 X 3회교배 -

삼성종돈 – 다비육종 동결정액 실험 결과 (2020년도)
개체번호

(동결)

품종

(동결정액)
모돈 번호 교배일

수태여부

(O/X)
교배횟수

분만

(총산)
3587 DD 78-72 08/04 X 3회교배 -
3587 DD 78-01 08/04 X 3회교배 -
3587 DD 16-61 08/04 O 3회교배 유산
3587 DD 130-180 08/04 O 3회교배 10
3648 DD 48-68 08/18 O 3회교배 15
3648 DD 26-17 08/18 O 3회교배 16
3648 DD 73-56 08/18 X 3회교배 -
3648 DD 133-147 08/18 O 3회교배 15
3648 DD 82-55 09/01 O 3회교배 17
3650 DD 53-55 09/01 O 3회교배 14
3648 DD 53-24 09/01 O 3회교배 17
3650 DD 16-70 09/01 O 3회교배 14

단양종돈 – 다비육종 동결정액 실험 결과 (2020년도)
개체번호

(동결)

품종

(동결정액)
모돈 번호 교배일

수태여부

(O/X)
교배횟수

분만

(총산)
037065 YY YY18036076 10/27 X 3회교배 재발
037065 YY YY20053023 10/27 O 3회교배 15
037065 YY YY18006170 11/03 O 3회교배 3
037065 YY YY20029012 11/03 X 3회교배 재발
037065 YY YY18017171 11/11 X 3회교배 재발
037065 YY YY19038098 11/17 O 3회교배 14
037065 YY YY19077096 11/17 O 3회교배 12
037065 YY YY19086094 11/17 O 3회교배 17
037065 YY YY18093055 12/01 O 3회교배 폐사
037065 YY YY18014082 12/01 O 3회교배 13
037065 YY YY18016011 12/01 O 3회교배 15
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❍ 2021년

삼성종돈 – 다비육종 동결정액 실험 결과 (2021년도)
개체번호

(동결)

품종

(동결정액)
모돈 번호 교배일

수태여부

(O/X)
교배횟수 분만

3648 DD 187-117 04/15 O 3회교배 유산
3648 DD 187-112 04/15 O 3회교배 9
3648 DD 43-80 04/15 O 3회교배 유산
3648 DD 78-63 04/15 O 3회교배 5
3648 DD 186-167 04/29 O 3회교배 16
3648 DD 58-01 04/29 X 3회교배 -
3648 DD 57-84 04/29 O 3회교배 15
3648 DD 164-113 04/29 O 3회교배 14
3648 DD 78-08 05/13 O 3회교배 13
3648 DD 157-154 05/13 O 3회교배 11
3650 DD 134-107 05/13 O 3회교배 7
3650 DD 64-02 05/13 O 3회교배 15
3650 DD 106-17 05/27 O 3회교배 7
3650 DD 27-83 05/27 O 3회교배 4
3648 DD 10-24 05/27 O 3회교배 12
3648 DD 43-62 05/27 X 3회교배 -

대덕종돈 – 다비육종 동결정액 실험 결과 (2021년도)
개체번호

(동결)

품종

(동결정액)
모돈 번호 교배일

수태여부

(O/X)
교배횟수 분만

1074 YY 87-14 08/17 O 3회교배 -
1074 YY 83-30 08/17 O 3회교배 -
1074 YY 85-68 08/17 O 3회교배 -
1064 YY 61-44 08/17 O 3회교배 -
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산청GGP – 가야육종 동결정액 실험 결과 (2021년도)
개체번호

(동결)

품종

(동결정액)
모돈 번호 교배일

수태여부

(O/X)
교배횟수 분만

4066 YY 2017J 01/12 O 3회교배 13
4066 YY 2022H 02/01 O 3회교배 14
4066 YY 4973G 02/02 O 3회교배 20
5808 YY 9797H 02/09 X 3회교배 재발
3958 YY 5613G 02.09 O 3회교배 9
5808 YY 2054H 02/24 O 3회교배 6
5808 YY 3075H 03/02 X 3회교배 재발
3958 YY 7098H 03/02 O 3회교배 14
5808 YY 0490J 03/29 O 3회교배 14
5808 YY 5895H 05/19 O 3회교배 18
3947 YY 2294H 07/13 O 3회교배 17
2215 YY 2318H 07/13 O 3회교배 15
3947 YY 0514J 07/26 O 3회교배 7
2215 YY 7216H 07/26 O 3회교배 12
3947 YY 0386J 08/16 O 3회교배 -
2215 YY 9564H 08/16 O 3회교배 -
2215 YY 0706J 08/24 O 3회교배 -
3947 YY 0335K 08/25 O 3회교배 -
2215 YY 0889J 08/31 O 3회교배 -
3947 YY 4930H 09/01 O 3회교배 -
3947 YY 1478J 10/01 O 3회교배 -
2344 YY 7765J 10/19 O 3회교배

동결정액 실험 결과 요약

농장 구분 2020 2021

도화(20년)

대덕(21년)

교배수 12 4
수태수 3 4
분만수 3 -
산자수 5.7 -

단양

교배수 11 -
수태수 8 -
분만수 7 -
산자수 12.7 -

삼성

교배수 12 16
수태수 9 14
분만수 8 12
산자수 14.8 10.7

산청

교배수 36 22
수태수 32 20
분만수 30 12(분만중)
산자수 11.9 13.3
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구분 2020년 2021년 계(평균)

교배수 71 42 113
수태수 52 38 90
분만수 48 24 72
수태율 0.73 0.90 0.80
분만율 0.68 0.57 0.64(분만중)
총산자수 12.1 12.0 12.1

제 5 절 동결정액 해동 후 활력 및 보존성검사 진행

1. 동결정액 해동 후 활력 및 보존성검사 진행

구분
융해온도
/시간

품종 개체번호
Straw
용량

생존율/활력
융해
후

1시간
후

2시간
후

3시간
후

4시간
후

5시간
후

6시간
후

조치
원센
터

02/18
37℃/30
초

YY 1064 0.5ml 65/70 65/65 60/65 55/60 50/50 40/40 -

구분
융해온도
/시간

품종 개체번호
Straw
용량

생존율/활력
융해
후

1시간
후

2시간
후

3시간
후

4시간
후

5시간
후

6시간
후

조치
원센
터

03/03
37℃/30
초

LL 2105 0.5ml 65/70 65/70 60/65 55/60 50/55 45/50 -

구분
융해온도
/시간

품종 개체번호
Straw
용량

생존율/활력
융해
후

1시간
후

2시간
후

3시간
후

4시간
후

5시간
후

6시간
후

조치
원센
터

04/02

37℃/30
초

YY 1064 0.5ml 60/70 55/65 50/65 45/60 40/55 - -

37℃/30
초

DD 3587 0.5ml 50/60 45/55 40/50 - - - -

37℃/30
초

LL 2105 0.5ml 65/65 60/60 55/60 50/55 45/50 - -

구분
융해온도
/시간

품종 개체번호
Straw
용량

생존율/활력
융해
후

1시간
후

2시간
후

3시간
후

4시간
후

5시간
후

6시간
후

조치
원센
터

04/17
37℃/30
초

DD 3587 0.5ml 55/65 55/60 55/50 50/45 40/45 - -
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구분
융해온도
/시간

품종 개체번호
Straw
용량

생존율/활력
융해
후

1시간
후

2시간
후

3시간
후

4시간
후

5시간
후

6시간
후

조치
원센
터

05/27
37℃/30
초

DD 3587 0.5ml 55/65 55/60 55/55 50/45 40/40 - -

구분
융해온도
/시간

품종 개체번호
Straw
용량

생존율/활력
융해
후

1시간
후

2시간
후

3시간
후

4시간
후

5시간
후

6시간
후

조치
원센
터

06/20
37℃/30
초

DD 3587 0.5ml 60/60 55/60 50/55 50/50 50/45 - -

2. 우수 유전자원 동결정액 제조 후 공유

가. 다비육종 조치원센터 GSP 우수종모돈 동결정액 공급현황

품종 혈통번호 공급일 용량 공급 장소 공급수량

YY

우수종모돈

(1064)

21901018547 2020/04/17 0.5ml 선진(제천) 415

YY

우수종모돈

21901018547

92005027425
2021/07/28 0.5ml 선진(제천) 308

합계 : 71 dose 공급
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제 6 절 유전자원 보존

1. 동결, 신선정액 제조

가. 동결정액 제조 내역

다비육종 동결정액 제조실험(2020년도)

시험 장소 품종
웅돈

개체번호
동결일

정자농도

(천만/straw)
포장용량
(0.5ml) 상 태

조치원센터 YY 1064 01월 01일 4억/straw 0.5ml 공급
조치원센터 DD 3587 01월 01일 4억/straw 0.5ml 실험
조치원센터 YY 1064 01월 08일 4억/straw 0.5ml 공급
조치원센터 YY 1064 02월 08일 4억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 LL 2105 02월 08일 4억/straw 0.5ml 실험
조치원센터 LL 2105 02월 22일 4억/straw 0.5ml 실험
조치원센터 LL 2105 02월 29일 4억/straw 0.5ml 실험
조치원센터 YY 1064 03월 11일 4억/straw 0.5ml 공급
조치원센터 DD 3587 03월 11일 4억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 YY 1064 03월 20일 4억/straw 0.5ml 공급
조치원센터 YY 1064 04월 22일 4억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 YY 1064 04월 22일 4억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 LL 2120 05월 13일 4억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 LL 2130 05월 27일 4억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 LL 2124 05월 27일 4억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 LL 2105 05월 27일 4억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3648 06월 13일 4억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3587 06월 20일 4억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3648 06월 27일 4억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3571 07월 01일 4억/straw 0.5ml 실험
조치원센터 DD 3592 07월 01일 4억/straw 0.5ml 실험
조치원센터 DD 3583 07월 01일 4억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 DD 3566 07월 01일 4억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 DD 3587 07월 15일 4억/straw 0.5ml 실험
조치원센터 DD 3647 08월 08일 4억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 DD 3648 08월 15일 4억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3654 08월 15일 4억/straw 0.5ml 실험
조치원센터 DD 3648 08월 22일 4억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3648 08월 29일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3650 08월 29일 5억/straw 0.5ml 실험
조치원센터 LL 2105 09월 12일 4억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 LL 2130 09월 12일 4억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 LL 2105 09월 19일 4억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 BB 1189 10월 14일 5억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 BB 1190 10월 14일 5억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 BB 1188 10월 15일 5억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 BB 1188 10월 21일 5억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 DD 3675 11월 14일 5억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 DD 3676 11월 14일 5억/straw 0.5ml 폐기
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다비육종 동결정액 제조실험(2021년도)

시험 장소 품종
웅돈

개체번호
동결일

정자농도

(천만/straw)
포장용량
(0.5ml) 상 태

조치원센터 YY 1074 01월 09일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3648 01월 22일 5억/straw 0.5ml 실험
조치원센터 DD 3648 01월 22일 5억/straw 0.5ml 실험
조치원센터 YY 1064 03월 06일 5억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 YY 1074 03월 06일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3648 03월 20일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3661 03월 20일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 YY 1074 03월 27일 5억/straw 0.5ml 공급
조치원센터 YY 1076 03월 27일 5억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 YY 1077 03월 27일 5억/straw 0.5ml 공급
조치원센터 DD 3675 04월 10일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 YY 1064 04월 14일 5억/straw 0.5ml 공급
조치원센터 DD 3648 04월 15일 5억/straw 0.5ml 실험
조치원센터 DD 3648 04월 15일 5억/straw 0.5ml 실험
조치원센터 DD 3648 04월 24일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3648 05월 15일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3650 05월 15일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 YY 1064 06월 24일 5억/straw 0.5ml 공급
조치원센터 YY 1074 06월 24일 5억/straw 0.5ml 공급
조치원센터 YY 1064 06월 30일 5억/straw 0.5ml 폐기
조치원센터 YY 1074 06월 30일 5억/straw 0.5ml 공급
조치원센터 DD 3648 07월 10일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3650 07월 10일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3688 07월 17일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3689 07월 17일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3648 07월 24일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3650 07월 24일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3648 08월 21일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3648 08월 29일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3648 09월 16일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3648 09월 16일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3650 09월 16일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3698 09월 25일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3648 10월 09일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3650 10월 09일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3650 10월 16일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 YY 1074 10월 16일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3650 10월 23일 5억/straw 0.5ml 보관
조치원센터 DD 3650 11월 04일 5억/straw 0.5ml 보관
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가야육종 동결정액 제조실험 (2020년도)

시험 장소 품종
웅돈

개체번호
동결일

정자농도

(천만/straw)
포장용량
(0.5ml) 상 태

하동유전자 LL 1240 01월 01일 5억/straw 0.5ml 공급
하동유전자 DD 2010 01월 17일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 YY 7551 01월 23일 5억/straw 0.5ml 공급
하동유전자 DD 2321-2 02월 05일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 BB 3710 02월 17일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 YY 3958 02월 17일 5억/straw 0.5ml 공급
하동유전자 DD 9531 02월 18일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 7946 02월 19일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 DD 1705 02월 19일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 DD 3855 02월 20일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2010 02월 20일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 DD 4305 02월 20일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 YY 4907 02월 21일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 1593 02월 21일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 112-1 02월 24일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 10732 02월 24일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 YY 5054 02월 25일 5억/straw 0.5ml 공급
하동유전자 DD 4014 02월 26일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 9911 02월 26일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 7551 02월 27일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 3935 02월 28일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 YY 3958 02월 28일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 7571 03월 02일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 112-1 03월 02일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 LL 0102 03월 06일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 0265 03월 06일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2502 03월 06일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2321-2 03월 10일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2775 04월 24일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 DD 3364 04월 30일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 DD 3366 04월 30일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 YY 4907 04월 30일 5억/straw 0.5ml 공급
하동유전자 DD 3364 05월 08일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 5054 05월 08일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 YY 10732 05월 13일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 YY 3958 05월 13일 5억/straw 0.5ml 공급
하동유전자 DD 2775 05월 15일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 DD 3366 05월 15일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 3980 05월 22일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 265 05월 22일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 YY 5054 05월 22일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 YY 4907 05월 27일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 YY 3250 05월 27일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 431 05월 27일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 DD 3168 05월 29일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 3120 05월 29일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 YY 158 06월 03일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 LL 7025 06월 03일 5억/straw 0.5ml 보관
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하동유전자 DD 2010 06월 05일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 2299 06월 05일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 7551 06월 10일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 5054 06월 10일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 7551 06월 17일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 LL 4115 06월 17일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 1705 06월 25일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 1704 06월 25일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2935 06월 26일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 7946 06월 26일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 3537 07월 01일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2814 07월 01일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2818 07월 01일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 3102 07월 03일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 3537 07월 07일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2818 07월 10일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2814 07월 10일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 3208 07월 10일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 3537 07월 15일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2818 07월 15일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2814 07월 17일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 204 07월 17일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 3537 07월 23일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2818 07월 23일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2814 07월 23일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 431 07월 30일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 DD 295 07월 30일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 LL 4535 07월 30일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 355 08월 04일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 3120 08월 07일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 3947 08월 07일 5억/straw 0.5ml 공급
하동유전자 YY 158 08월 14일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 2437 08월 14일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 LL 393 08월 14일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 3250 08월 20일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 110-6 08월 20일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 DD 1599 09월 01일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 1593 09월 08일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 70-1 09월 10일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 704 09월 10일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 3913 09월 15일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 110-6 09월 16일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 763 09월 17일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 3982 09월 24일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 653 09월 24일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 3994 10월 07일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 YY 4066 10월 07일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 BB 206 10월 08일 5억/straw 0.5ml 보관

하동유전자 YY 2215 10월 09일 5억/straw 0.5ml 보관

하동유전자 DD 902 10월 13일 5억/straw 0.5ml 보관
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가야육종 동결정액 제조실험 (2021년도)

시험 장소 품종
웅돈

개체번호
동결일

정자농도

(천만/straw)
포장용량
(0.5ml) 상 태

하동유전자 LL 7252 01월 01일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 7610 01월 05일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 BB 3710 01월 05일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 10013 01월 06일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 7507 01월 07일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 LL 1802 01월 08일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 BB 3710 01월 13일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 7706 01월 13일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 7303 01월 14일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 73-1 01월 15일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 BB 3710 01월 19일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 903 01월 21일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 29-1 01월 22일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 BB 3710 01월 26일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 LL 0382 01월 27일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 7759 01월 28일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 82-3 01월 29일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 BB 3710 02월 03일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 38-4 02월 03일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 5808 02월 04일 5억/straw 0.5ml 공급
하동유전자 LL 0382 02월 05일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 3947 02월 10일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 LL 0382 02월 11일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 9375 02월 16일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 2215 02월 17일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 39-4 02월 18일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 31-2 02월 19일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 9376 02월 23일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 1639 02월 25일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 LL 6455 02월 26일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 LL 382 03월 03일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 7488 03월 11일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 LL 382 03월 12일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 7378 03월 15일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 5415 03월 23일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 9799 03월 24일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 7482 03월 25일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 5858 03월 30일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 1751 04월 02일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 3531 04월 06일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 LL 382 04월 07일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 7594 04월 08일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2037 04월 09일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 8114 04월 13일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 1624 04월 14일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 2099 04월 26일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 1023 04월 20일 5억/straw 0.5ml 보관
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2. 우수 유전자원 보존 및 외부질병 차단

가. 우수 유전자원 동결 보존

GSP 동결정액 보관현황, dose (2019년)
품종 YY LL DD BB

스트로우 0.5ml 0.5ml 0.5ml 0.5ml
다비육종 7 0 11
가야육종 11 19 0

노아 0 34 35

하동유전자 DD 7634 04월 27일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 1615 04월 28일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 8107 04월 29일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 8115 05월 06일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 9940 05월 07일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 7324 05월 11일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 10009 05월 12일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 5441 05월 13일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 1995 05월 14일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 5478 05월 18일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 7650 05월 20일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 DD 6054 05월 21일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 8070 05월 25일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 1587 05월 26일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 8113 05월 27일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 3947 06월 02일 5억/straw 0.5ml 공급
하동유전자 DD 8108 06월 08일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 53-2 06월 11일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 35-2 06월 15일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 2182 06월 16일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 53-2 06월 17일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 35-2 06월 22일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 YY 2344 06월 30일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 107-2 07월 08일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 117-3 07월 09일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 113-5 08월 10일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 102-1 08월 11일 5억/straw 0.5ml 폐기
하동유전자 DD 121-2 08월 24일 5억/straw 0.5ml 보관
하동유전자 DD 101-2 08월 26일 5억/straw 0.5ml 보관
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GSP 동결정액 보관현황, dose (2020년)
품종 YY LL DD BB

스트로우 0.5ml 0.5ml 0.5ml 0.5ml
다비육종 0 60 45
가야육종 212 118 789 5

노아 0 0 0

GSP 동결정액 보관현황, doses (2021년 10월)
품종 YY LL DD BB

스트로우 0.5ml 0.5ml 0.5ml 0.5ml
다비육종 10 60 152
가야육종 261 211 1400 40

노아 0 0 0

나. 연도별 우수 유전자원 동결 보존 내역

연도 L Y D 기타 계

2019 53 18 46 - 117

2020 174 291 814 5 1284

2021 271 271 1552 40 2134

다. 외부질병 차단

(1) 다비육종 조치원 SP센터 돈사 내 에어필터 설치 및 작동

(2) 에어 필터링을 통한 외부질병 진입 차단
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제 7절 인공수정 및 육종 정보 교육 실시

1. 농장 동결정액 융해 교육 예시

❍ 원산 및 디앤디 농장에 동결정액 스트로우 공급 완료

❍ 원산 및 디앤디 농장에서 동결정액의 정자 활력 10%미만이며, 좋지 않다고 컴플레인이

들어옴

❍ 원인을 파악하고자 방문일자를 정함

❍ 필요물품을 파악하여 준비함

❍ 원산 농장 방문 및 교육

2. 당시 상황

❍ 액체질소 통에 액체질소가 많지 않은 상태 (약 5분의 1가량 보유)

❍ 현미경, 항온수조는 정상적으로 작동되고 있는 상태 (하지만 항온수조 내 온도계가 없어

확실한 온도를 알 수 없음)

❍ 희석제는 보통 당일 생산, 당일 사용을 원칙으로 한다고 함

❍ 슬라이드 글라스, 커버글라스 사용

3. 원산 농장에서의 문제점

❍ 가온판의 온도는 42도를 표시하고 있었으나, 손으로 느껴본 결과 가온판의 실제온도는

더 높은 것으로 판단됨

❍ 가온판의 온도를 40도 정도로 낮춰줌

❍ 액체질소 통 내 액체질소가 너무 적어 동결정액을 꺼낼 시 터지는 현상이 벌어짐

❍ 이 외 별다른 문제점은 찾을 수 없었으며, 동결정액의 활력은 좋은 상태였음 (활력 80%

가량, 생존율 60%이상)

4. 해결방안

❍ 동결정액 가온판에 온도계를 설치하여 온도표시계와의 차이가 있는지 확인해볼 것을 교

육함
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❍ 가온판의 온도를 기존 42도에서 40도로 내림

❍ 융해방법 교육 실시 (시범을 보인 후 원산농장 직원이 직접 융해를 해보고 활력평가까지

진행하여 동결정액에 문제가 없는 것을 확인시켜줌)

❍ 융해방법 매뉴얼을 작성하여 메일로 첨부

❍ 동결된 스트로우를 바로 쓰지 않을 경우 액체질소를 채워둘 것을 권고함

5. 결과

❍ 동결정액에는 이상이 없는 것을 현미경을 통하여 확인시켜주었으며, 융해방법 및 동결정

액에 관한 것들을 교육함

❍ 방문 당일 동결정액을 이용하여 오전 두록 3두 종부, 오후 두록 5두 종부 실시함

❍ 농장에서는 발정체크 후 종부하는 날에는 동결정액 융해할 시간이 많이 부족하다고 함

– 따라서 융해를 쉽게 할 수 있고 시간을 단축할 수 있는 방안을 모색해봐야 함

<선발 강도 교육>

<참고> Genesus 판촉자료 : 2016년
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제네수스는

연간교체율 암 125%, 수 130%

암수 비율은 20:1, 웅돈당 25~35복 교배

선발은 검정돈 수퇘지중 상위 5%, 암퇘지중 상위 12.5%를 선발한다.

Q > 우리는 상위 몇%의 개체를 선발하는가?

참고문헌 : Richard M. Bourdon, 2000, Understanding animal breeding

Key equation

L
ir

t BVVBBV
BV

sˆ,=D

여기서 tBVD = 단위 시간( t )당 유전적 변화율

VBBVr ˆ, = 선발의 정확도

i = 선발 강도

BVs = 유전적 변이

L = 세대 간격이고

이중, 선발강도는 다음 식으로 구한다.
sc

s SCSCi
s
-

=

여기서 에서 아래 첨자 “ s ”는 “선발한” 것을 의미하고
에서 이중 바는 전체 평균

을 의미한다.

보유비율( p : proportion saved)를 이용한 선발강도는 Saxton(1988)의 다음 식으로 구한다.

예 1> 면양을 육종하기 위해 새끼 암양을 교체축으로 선발한다고 가정하자. 선발 기준은 1년

생 체중에 대해서이다. 축군에 있는 모든 새끼 양의 평균 1년생 체중은 130 lb, 표준편차는

30lb이고, 선발한 새끼 양의 평균 1년생 체중은 158 lb이다. 선발된 집단의 선발 강도를 구해보

자.
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그러므로 선발 강도는 다음과 같다.
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여기에서 fi 는 암양의 선발 강도를 나타낸다. 암양의 선발 강도는 .93이고, Saxton의 식에

의하면 p=0.42 즉 상위 42%의 개체가 선발되었다.
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예2> 다음 종돈장의 검정 동기군은 38두 이고, 이중 선발지수값(Index)이 우수한 2두를 선발하

였다. 여기에서 선발된 수퇘지는 여기서 이용하는 선발지수식 기준으로 상위 몇%가 선발되었

는가?
No. 실 방 이각 TAG 성 체중 생년월일 보등 90kg도달 Index 선발
1 17 4 13-35 2626 수 107 2016-11-30 10.42 134.7 191.76 　
2 17 4 13-36 2624 수 104 2016-11-30 11.60 137.5 183.26 　
3 17 4 13-42 2631 수 120 2016-11-30 10.38 124.3 225.84 수1

4 17 4 13-65 2630 수 104 2016-12-07 11.04 131.5 156.26 　
5 17 4 13-66 2629 수 102 2016-12-07 13.88 133.3 146.56 　
6 17 4 14-17 2622 수 109 2016-12-07 12.08 127.2 177.22 　
7 17 4 14-21 2623 수 104 2016-12-07 11.88 131.5 171.83 　
8 17 4 14-42 2628 수 114 2016-12-07 10.47 123.3 173.98 　
9 17 4 14-43 2627 수 115 2016-12-07 11.64 122.5 174.31 　
10 17 4 14-53 2633 수 98 2016-12-07 10.29 137.2 155.88 　
11 17 4 14-61 2621 수 107 2016-12-08 13.16 128.0 196.56 　
12 17 4 14-71 2625 수 100 2016-12-12 11.24 130.7 164.58 　
13 17 5 13-18 2635 수 114 2016-11-25 11.49 132.7 199.13 　
14 17 5 13-26 2638 수 122 2016-11-30 11.14 122.8 216.85 수2

15 17 5 13-27 2642 수 120 2016-11-30 12.31 124.3 209.34 　
16 17 5 13-28 2644 수 118 2016-11-30 10.82 125.7 208.44 　
17 17 5 13-43 2643 수 112 2016-11-30 9.64 130.4 211.53 　
18 17 5 13-50 2645 수 100 2016-12-07 11.24 135.2 155.26 　
19 17 5 13-52 2639 수 107 2016-12-07 13.43 128.8 169.95 　
20 17 5 13-58 2641 수 102 2016-12-07 12.73 133.3 139.17 　
21 17 5 14-16 2636 수 108 2016-12-07 13.29 128.0 174.63 　
22 17 5 14-22 2634 수 96 2016-12-07 13.94 139.3 146.22 　
23 17 5 14-52 2640 수 98 2016-12-07 10.59 137.2 158.38 　
24 17 5 14-65 2637 수 117 2016-12-08 12.16 120.3 199.43 　
25 17 5 14-67 2646 수 109 2016-12-08 12.62 126.3 183.37 　
26 17 6 13-64 2611 수 106 2016-12-07 14.68 129.7 151.34 　
27 17 6 13-67 2619 수 96 2016-12-07 13.01 139.3 135.46 　
28 17 6 13-68 2610 수 87 2016-12-07 11.78 149.7 115.81 　
29 17 6 13-74 2620 수 105 2016-12-07 11.48 130.6 179.68 　
30 17 6 13-75 2616 수 104 2016-12-07 11.88 131.5 176.08 　
31 17 6 14-31 2614 수 100 2016-12-07 13.60 135.2 140.83 　
32 17 6 14-44 2613 수 101 2016-12-07 14.04 134.2 140.65 　
33 17 6 14-60 2618 수 98 2016-12-08 12.71 136.3 180.31 　
34 17 6 14-62 2617 수 91 2016-12-08 14.48 143.8 156.17 　
35 17 6 14-66 2615 수 101 2016-12-08 14.04 133.3 160.44 　
36 17 6 14-68 2608 수 98 2016-12-08 12.71 136.3 160.63 　
37 17 6 14-72 2612 수 95 2016-12-12 12.54 135.6 154.47 　

38 17 6 14-73 2609 수 80 2016-12-12 11.46 153.9 120.73 　

A>

전체
두수

선발
두수 선발율

전체
인덱스
평균

선발
인덱스
평균

선발차 Index 
std

선발강
도 top%

38 2 5.26 170.06 221.35 51.28 26.37 1.94 6.6 

● 향후 적용 방안

❍ 농장별 선발지수식에 따른 분기별, 반기별, 연간 선발강도 모니터링

❍ GSP 전체 참여농장의 선발강도 모니터링

❍ Key equation으로 세대간격, 유전분산, 선발강도, 선발의정확도 등 지표, 연간개량량 확인
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<세대 간격 교육>

정의 : Generation interval can be defined as the average age of parents when their selected

offspring are born. (Bourdon, 2000), 세대간격은 선발한 자돈이 태어났을 때 그 부모의 평균

연령으로 정의한다.

유전적 변화율은 L
ir

t BVVBBV
BV

sˆ,=D 입니다.

여기서 tBVD = 단위 시간( t )당 유전적 변화율

VBBVr ˆ, = 선발의 정확도

i = 선발 강도

BVs = 유전적 변이

L = 세대 간격이다.

세대 간격은 부돈과 모돈의 평균으로 구한다.

문제] 다음 자료를 가지고 이 집단의 평균 세대간격을 구해보자
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개체번호 성별 개체생일 부돈 부돈생일 모돈 모돈생일
21608002947 2 2016-05-19 21506041693 2015-04-29 21404041194 2014-02-12
21608002948 2 2016-05-19 21506041693 2015-04-29 21404041194 2014-02-12
21608002949 2 2016-05-19 21506041693 2015-04-29 21404041194 2014-02-12
21608002950 2 2016-05-19 21506041693 2015-04-29 21404041194 2014-02-12
21608002951 2 2016-05-19 21506041693 2015-04-29 21404041194 2014-02-12
21608002952 2 2016-05-19 21506041693 2015-04-29 21404041194 2014-02-12
21608002953 2 2016-05-19 21506041693 2015-04-29 21404041194 2014-02-12
21608002971 2 2016-05-19 21509003322 2015-04-13 21408021059 2014-06-10
21608002972 2 2016-05-19 21509003322 2015-04-13 21408021059 2014-06-10
21608002987 2 2016-05-19 21509003314 2015-04-09 21502015277 2014-12-24
21608002946 1 2016-05-19 21506041693 2015-04-29 21404041194 2014-02-12
21608002969 1 2016-05-19 21509003322 2015-04-13 21408021059 2014-06-10
21608002970 1 2016-05-19 21509003322 2015-04-13 21408021059 2014-06-10
21608002983 1 2016-05-19 21509003314 2015-04-09 21502015277 2014-12-24
21608002984 1 2016-05-19 21509003314 2015-04-09 21502015277 2014-12-24
21608002985 1 2016-05-19 21509003314 2015-04-09 21502015277 2014-12-24
21608002986 1 2016-05-19 21509003314 2015-04-09 21502015277 2014-12-24
21608002988 1 2016-05-19 21509003314 2015-04-09 21502015277 2014-12-24
21608002918 1 2016-05-21 21509003322 2015-04-13 21404037614 2014-02-12
21608002919 1 2016-05-21 21509003322 2015-04-13 21404037614 2014-02-12

답]

위의 집단에서 개체가 태어났을 때 부돈의 평균일령은 397일령(13개월령)입니다. 또한 개체가

태어났을 때 모돈의 평균 일령은 709일(23개월령)로, 평균 세대간격은 553일(18개월령)입니다.

개량을 가속화하기 위해 부돈의 평균연령을 12개월로 단축하고, 모돈의 평균 연령을 18개월로

단축하는 정책을 운영할 예정입니다. 이에 따르면 부돈의 평균 연령은 365일령이 되고, 모돈의

평균 연령은 548일이 되어 평균 세대간격은 456일(15개월령)이 됩니다.

세대간격 변화를 통해 개량은 이전보다 1.212배 향상됩니다.
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6. 연구수행 결과 및 정리

가. GSP 참여종돈장 통합육종조직체 구성 및 검토

❍ 유전체 분석은 집단 형을 하되 시범적으로 일부 유전체를 활용하는 방법을 찾아야 함.

❍ 2 프로젝트는 축소하기로 함.

❍ 웅취는 제외하며 흑돈 부분은 사업단과 상의 후 판단하기로 함.

❍ 참여기업에 도움이 되는 연구를 해야 함.

❍ 2단계에서는 1단계의 시행착오를 최소화하는 방안으로 연구해야 함.

❍ 김종주 교수와 김성훈 대표가 협의하여 POST-GSP 관련 RFP를 수정하기로 함.

❍ 참여종돈장 통합육종조직체 구성 회의 안건은 다음 회의에 논의하기로 함.

나. 대덕GGP, 금보DDF 농장 승격 및 POST GSP 조직구성

❍ 순종돈 교체율 상향과 검정두수 확대는 GGP농장의 비용 증가에 대한 지원방안에 대하여

구체적으로 검토할 필요가 있음.

❍ 종돈장 참여 확대를 통하여 유전자원 공유를 지속해야함.

❍ 기능별 조직 구성이 바람직하며, 조직 간 다양한 의견수렴을 통해 심사숙고하여 결정할

필요가 있음을 언급함.

❍ 대덕 GGP, 금보DDF의 준회원농장(참여농장) 승격에 관한 기준 개정안은 참여종돈장 대

표들의 수렴 결과 개정안에 대하여 전원 찬성하였음.

❍ 청정화를 추진하는 기간은 당초 가정한 기간보다 지연되므로 성공가능성이 있는 GGP 농

장에 대한 기간연장 조치 방안의 중요성을 언급하였음.

❍ 정액공급정산에 관한 건에 대하여 안건으로 제출 되었으나 ㈜다비육종, ㈜정피엔씨연구

소, ㈜선진과 협의하여 교배실적 기준을 정산하기로 합의하였음.

다. POST GSP 조직 검토 및 개량성과

❍ GSP 사업 종료 후에도, 이 사업은 지속적으로 계속 진행해야 된다고 명시함.
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❍ 대표자회의는 그대로 유지함.

❍ 6월 이전에 실무자 회의와 CEO 회의로 의견을 결정함.

라. 참여종돈장간 우수 유전자원 정액 및 유전체 자료 공유

❍ 국립축산과학원 동물유전체과의 유전체자료 공유 불허(자료보관, 활용 및 공유 건)

❍ ‘21년 하반기 우수종모돈 선발 관련 GSP종축사업단, ㈜정피엔씨연구소가 추후 논의함.

❍ GSP사업 후속 참여종돈장 협약 진행 후, ‘22년에 유전자원’ 공유함.

마. GSP 업무 협약

❍ 상표등록은 ㈜정피엔씨연구소와 참여종돈장의 공동명의로 등록하였음.

❍ GSP 솔루션 상표등록 또한 ㈜정피엔씨연구소와 참여종돈장의 공동명의로 등록함.

❍ GSP 솔루션 관련하여 참여종돈장에서 모두 활용할 수 있도록 등록함.

❍ 특허 신청은 마무리단계이며, ㈜정피엔씨연구소와 참여종돈장의 공동명의로 9월에 출원

예정임.

❍ 이에 대해, 향후 사업 총평 및 산업화위원회 관련하여 금년 중 마지막 회의를 가지도록

사업단과 협의 예정임.
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제 4 장 목표 달성도 및 관련 분야 기여도

1. 목표

가. 정량적 목표

(1) 최종목표 : 수입대체 및 수출용 국산 종돈 3종개발, 2021년 수입대체 100%

❍ 부계종돈(두록) : 부계경제형질의 개량 목표치

- 90kg 도달일령 : (′17)135일→(′21)128일,

- 등지방두께 : (′17) 13mm →(′21)12mm

- 근내지방도(3이상) 발현율 :(′17) 53% →(′21) 55%,

- 사료요구율 개선 : (′17) 2.20 →(′21) 2.0

❍ 모계종돈(요크셔, 랜드레이스) : 모계 경제형질의 개량목표치

- 복당 총산자수 : (′17년) 13.0두 → (′21년) 15.0두,

- 복당 생존산자수 : (′17년) 11.5두 → (′21년) 13.0두

- 사료요구율 : (′17년) 2.30 → (′21년) 2.20

나. 정성적 목표

    [제 1세부프로젝트 :  GSP참여종돈장 통합육종시스템 확립 및 적용]

❍ GSP 종돈 3종(GSP 두록, GSP 랜드레이스, GSP 요크셔 개발)

❍ GSP 참여종돈장 주간단위 통합 유전능력평가 시스템 구축 및 활용(선발지수 개발 및 적

용)

❍ 우수 육종인력 양성을 위한 교육프로그램 개발 및 운영

❍ GSP 종돈 경쟁력 확보를 위한 신규 검정형질 개발 및 적용

❍ 선발효율 극대화를 위한 생명정보 적용기법 개발 및 적용

❍ 산·학·연 협력모델 구축(제 1위탁과제 : 한국축산경제연구원)

    [제 2세부프로젝트 :  GSP참여종돈장 통합육종을 위한 자료수집 및 관리]

❍ 개량돈군 조성(L : 800두 이상, Y : 3,000두, D : 500두 이상)

❍ GSP 참여종돈장 산육, 번식, 혈통자료 수집 및 관리체계 구축

❍ 수입대체 및 국내매출액 도출을 위한 참여종돈장 종돈생산·보급실적 관리

❍ GSP 참여종돈장 검정체계 문제점 발굴 및 해결책 제시

❍ GSP 참여종돈장 사료효율 측정 애로사항 해결 및 매뉴얼화
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    [제 3세부프로젝트 :  우수유전자원 공유를 통한 참여종돈장 간 혈연연결]

❍ GSP 참여종돈장 핵군 AI 센터 2개소 운영

❍ 해외 우수 유전자원 및 국내 우수유전자원 활용 및 공유체계 구축

❍ 신선 및 동결정액 생산시스템 구축 및 수정효율 극대화 기술

❍ 참여종돈장간 혈연연결도 증대

2. 목표달성여부

    [제 1세부프로젝트 :  GSP참여종돈장 통합육종시스템 확립 및 적용]

가. 정량적 성과

모계 계통 요크셔
- 복당총산자수 연간 개량량 0.32두 증가
- 복당생존산자수 연간 개량량 0.23두 증가

모계 계통 랜드레이스
- 복당총산자수 연간 개량량 0.33두 증가
- 복당생존산자수 연간 개량량 0.194두 증가

부계 계통 두록
- 90kg 도달일령 연간 개량량 1.22일 단축

부계 계통 두록
- 평균등지방두께 연간 개량량 0.04mm 감소

❍ 종돈 3개 품종(DD, LL, YY) 특허 출원
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성과목표

브랜드 및
품종개발

특허 논문
자료
발간

유전자원
기술
이전

우수
인력
창출

정책
자료

현장
기술
지원

홍보
성과

DB
구축

출원 등록 출원 등록 SCI 비SCI 수집 등록

최종목표 4 3 6 20 3 20 15

실적 4 1 2 12 1 1 7 2 137 36.2 2

달성율
(%)

60 33 685 241

나. 정성적 성과

(1) 기술적 성과

❍ 종돈 개량 통합 시스템의 개발로 한국형 종돈 생산 체계 구축

- 국제적 수준의 육종프로그램 개발로 종돈개량속도 극대화

- 우수종돈 생산기술 확보로 독자적 한국형 종돈품종 확보 가능

- 유전체정보 포함 선발지수식 및 종돈개량 매뉴얼 개발로 한국형 종돈생산 기술보유

- 종돈자료 통합관리에 따른 종돈개량 연구자료의 활용 및 신기술 개발

- 종돈개량 육종인력 양성 및 인프라 기반 확보

(2) 경제산업적 성과

❍ GSP 종돈개량목표 달성에 따른 직접적 개량효과

❍ 글로벌 종돈회사의 로열티 없는 국산종돈 공급확대로 간접적 수입대체

❍ 최우수 핵돈웅돈 공유를 통한 우수 유전자원의 활용과 개량속도 극대화

❍ 종돈장간 유전자 연결을 통한 종돈의 균일성 제고로 고품질 돈육 생산

❍ 한국형 종돈개량 시스템 구축을 통한 종돈 수입 대체 및 종돈수출 기반조성 가능

(3) 사회적 성과
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❍ 국산종돈 통합육종에 따른 개량효과 극대화 및 글로벌 경쟁력 제고

❍ 참여종돈장간 이해관계 조정을 통한 통일된 개량시스템 구축 및 정책제시

❍ 한국형 모계 종돈 개발로 우리나라 양돈산업의 FTA 대응력 강화

    [제 2세부프로젝트 :  GSP참여종돈장 통합육종을 위한 자료수집 및 관리]

가. 연구수행 실적

(1) GSP 통합개량 돈군조성

- 참여종돈장 개량돈군 4,147두

(2) DB표준화 및 시스템 구축

- GSP 참여종돈장 산육, 번식, 혈통자료 수집 및 관리체계 구축

· 통합 DB 시스템구축 및 자료수집

· 주간단위 data 수집

· 이상치 protocol 운영

· 참여종돈장 GP농장 data 수집확대

(3) 종돈생산·보급실적 관리

- 수입대체 및 국내매출액 도출을 위한 참여종돈장 종돈생산·보급실적 관리

· GGP 자체 선발 두수 관리

· GP 분양/판매 두수 및 판매처

· F1 판매두수 관리

· 종돈 수입 관리

(4) 사료효율 측정 및 애로사항 해결

- GSP 참여종돈장 사료효율 측정 애로사항 해결 및 매뉴얼화

· 종돈장 사료 섭취량 측정결과 수집/분석

· 참여 종돈장의 사료 섭취량 데이터 표준화

· 검정농장의 자료 수집

· 농장 방문 및 측정기 현장 점검(금보, 단양, 태안, 대덕, 불갑)

· 농장 현장 점검을 통한 주요 애로사항 파악 및 측정기 관리지침 제작
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나. 연구개발 수행내용 및 목표달성도

(1) 연구개발 목표의 달성도

목 표 연구개발 수행내용 달성도(%)

- 개량돈군 조성(3,700두)
돈군 조성 : 4,147두
(L:1,157두, Y:2,422두, D:568두)

100%

- GSP 참여종돈장 자료
수집 및 관리체계 구축

GSP 참여종돈장 산육, 번식, 혈통자료 수
집 및 관리 체계 구축 1,823,858건(산육:
491,527, 번식:135,922, 혈통:1,196,409)

100%

- 최종년도 수입대체율 :
100%
- 참여종돈장 종돈생산 ·
보급 실적 관리

수입대체 및 국내매출액 도출을 위한 참여
종돈장 종돈생산·보급실적 관리

100%

- GSP 참여종돈장 사료
효율 측정 애로사항 해
결 및 매뉴얼화

GSP 참여종돈장 사료효율 측정 애로사항
해결 및 사료효율 측정기 관리 지침 제작

100%

(2) 목표달성도에 따른 자체평가

평가의 착안점 자 체 평 가

1. 사료섭취량 측정기
관리 및 활용 애로
사항 해소

- 금보, 농협(불갑), 다비(대덕), 선진(단양, 태안)의 농
장 방문 교육

- <사료섭취량 측정기 Manual>, <사료섭취량 측정기
관리 지침>을 제작(검정 준비 과정에서 종료 후까
지의 검정과정별 측정기 관리 요령과 지침 소개)하
여 현장에서의 측정기 활용 애로를 해소함.

2. 개체별 사료섭취량
집계 protocol 제작

- 데이터 수집부터 개체별 섭취량 산출까지의 protocol
제작

- Tag와 이각의 중복으로 표시되는 섭취량 데이터를
정리하여 실제로 섭취한 개체를 찾음.

- 미확인개체의 섭취량 중 특정 개체의 섭취량으로 추
정된 섭취량은 특정개체에 반영함.
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    [제 3세부프로젝트 :  우수유전자원 공유를 통한 참여종돈장 간 혈연연결]

가. 연도별 연구 목표 및 평가착안점

구분 연도 세부연구목표 가중치 평가의 착안점 및 기준

1차

년도
2017

‣GSP A.I. 센터 운영 2개소 100 %
-다비육종 조치원센터 운영

-가야육종 신규센터 연내 착공준비
‣질병위생도 강화를 위한 시스

템 구축
100 % -가야육종 착공준비중, 연내 실시

‣동결정액제조를 위한 시설구축 100 % -다비육종 시설구축, 교육완료, 시험교배

‣동결정액 수태율 향상기술개발 40 %
-동결정액 최적 수태율을 향상시키기 위한 교

육
‣해외 유전자원 공유 조사, 도

입
100 % -캐나다 Duroc 선발, 도입 대기

2차

년도
2018

‣핵군 AI 센터 질병위생도 강화 100 %
-가야육종 준공완료(2018년 9월)

-다비육종 연내 착공예정

‣동결정액제조를 위한 시설구축 100 %
-다비육종 완료

-가야육종 시설구축예정 (11월~12월)

‣동결정액 수태율 향상 100 %

-동결정액 최적 수태율 향상을 위한 교육

-다비육종 완료

-가야육종 19년 1월교육

‣참여종돈장간 우수 정액공유 100 %
-참여종돈장간 유전자 공유

-해외우수유전자 공유

3차

년도
2019

‣우수 유전자원 선발 및 공유 100 %

-우수 유전자원 입식

-동결, 신선 정액 제조

-GSP AI센터를 활용한 유전자 공유

‣수태율 향상 기술개발 70 %
-수태율 향상을 위한 농장 교배조건 개발 및

검증

‣유전자원 보존 100 %
-우수 유전자원을 이용하여 동결정액 제조 진

행

4차

년도
2020:

‣동결 수태율 향상 자료 수집 100 %
-수태율 향상을 위한 동결정액 제조방법 및

교배방법 컨설팅

‣동결정액 품질 테스트 100 %

-수태율 향상을 위한 농장 교배조건 개발 및

검증

-스트로우 융해 후 시간대별 품질평가
‣GSP 신선, 동결정액 공유 100 % -참여종돈장간 유전자 공유
‣GSP 종모돈 입식 및 유전자원

보존
100 % -동결정액 제조 및 보존

5차

년도
2021

‣동결 수태율 향상 자료 수집 100 %
-수태율 향상을 위한 동결정액 제조방법 및

교배방법 컨설팅

‣동결정액 품질 테스트 100 %

-수태율 향상을 위한 농장 교배조건 개발 및

검증

-스트로우 융해 후 시간대별 품질평가
‣GSP 신선, 동결정액 공유 100 % -참여종돈장간 유전자 공유
‣GSP 종모돈 입식 및 유전자원

보존
100 % -동결정액 제조 및 보존



- 426 -

제 5 장 연구결과의 활용 계획 등
1. GSP 통합 유전능력평가 플랫폼을 지속적으로 운용해 참여종돈장의

높은 유전능력 종돈 선발과 교배 시행

2. GSP 통합 유전능력평가와 플랫폼을 이용한 최우수 핵돈 웅돈 선발

과 공유를 통한 참여종돈장 유전적 개량 속도 가속화

3. 유전체 정보이용 육종시스템 이용과 기술개발 지속

4. 저렴한 LD 유전체 칩 활용 확대로 유전적 개량 속도 가속화

5. 핵돈 웅돈의 유전자를 참여농장외의 육종농장과도 공유해 국가적인

종돈 개량에 기여
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제 6 장 연구개발과정에서 수집한 해외과학기술정보

제 1 절 최근의 세계 종돈산업 동향

1. 서론

❍ 최근의 세계 종돈산업은 2000년 들어서면서 글로벌 다국적 기업이 각국의 소규모 종돈기

업을 흡수 합병하면서 덩치를 키워가고 있다. 세계에서 가장 종돈시장 점유율이 높은 영

국의 PIC는 영국의 NPD사(2000년), Cotswold사(2003년), 카나다의 Genetiporc(2013년)사

를, 2017년에는 아일랜드의 Hermitage를 합병했고 2019년에는 덴마크의 DanAvl에서 독

립한 Mollevang사와 유전자 공유 계약을 체결했다. 2위 Topigs사는 노르웨이의 Norsvin

사(2016년)를 인수했다. 네덜란드 Hendrix 그룹의 Hybrids사는 네덜란드의 Euribrid사

(2007년), 카나다의 Designed Genetics사(2010년), 프랑스의 France Hybrids사(2008년)를

합병했다. 프랑스의 뉴클레어스와 함께 3대 육종회사였던 Gene+사와 ADN사는 2016년

에 AXIOM사명으로 통합되었다. 반면에 덴마크 생산자 소유 국가 단일 육종 기관인

DanAvl사는 2019년에 기존의 조직을 유지하는 DanBred사, 독자 노선을 선언한 Danish

Genetics사, PIC와 전략적 제휴를 원한 Mollevang사로 3개의 조직으로 쪼개지면서 PIC

다음의 글로벌 2위 자리를 Topigs Norsvin사로 넘겼다.

2. 세계 종돈 산업의 규모와 글로벌 종돈기업의 시장 점유율

❍ 세계의 돼지 사육 두수는 약 10억 두, 연간 돼지 도축 두수는 연간 14억 두(2018년) 수준

이다. 글로벌 다국적 종돈 업체의 시장 점유율은 각사의 발표 자료를 따른다면 자사 유

전자로 생산된 비육돈 생산규모로는 PIC는 1억 5천 만두로 시장 점유율이 12%, 2위인

Topigs사는 1억두로 7%로 볼 수 있다. 그러나 종돈 업계가 분석하는 종돈 기업이 판매

할 수 있는 종돈 시장의 비육돈 비율은 48-49%로 추산 하고 있다. 따라서 메이저 종돈

기업의 종돈시장 점유율은 PIC가 25%로 주장하고 있다. 2위는 Topigs사로 13%, 3위는

DanBred사로 10.5%, 4위는 Hypor사 의 6.3%, 순으로 추정 되고 있다. 전 세계 메이저

종돈 기업의 시장을 기준으로 한다면 2018년 기준, 연간 종돈 판매두수는 약 1,600만두로

추정된다. 금액으로는 약 64억 달러 규모이다. PIC가 연간 약 400만두, Topigs사가 약

160만두 판매한다.
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[그림 5-1] 글로벌 종돈기업의 세계 시장 점유율

자료; “PIC Roadshow, Feb. 2019”외  

3. 대륙별 글로벌 종돈기업의 시장점유율

❍ PIC는 대륙별, 종돈을 구입할 수 있는 모돈 두수 1만두 이상 계열화 중심의 양돈생산 업

체수와 사육 모돈 사육규모를 추산하고 PIC와 다른 글로벌 종돈기업의 시장점유율을 추

정했다. 북미대륙의 계열화 생산업체는 54개, 모돈 사육규모는 510만두로 추산하고 글로

벌 종돈기업의 시장점유율을 70%로 추정하고 PIC는 50%를 차지해 나머지 기업체가

20%를 차지하는 것으로 보았다. 북미시장에 PIC 다음으로 DNA사가 약 10% 시장을 점

유하고 있다. DNA사는 네브라스카주에 소재하는 종돈업체로 Danbred USA사를 인수했

었다. 그 외 Topigs사, Hypor사가 종돈을 공급하고 있다. 유럽시장의 종돈 시장규모는

모돈 780만두로 글로벌 종돈기업의 시장점유율은 약 70%이고 그 중 PIC는 약 45%로 추

산했다. 남미시장 규모는 72개 대형 생산자의 모돈 규모는 250만두로 PIC가 65%의 시장

점유율, 아시아는 42개 생산자 모돈 820만두 규모 중 PIC는 20% 시장 점유율을 차지하

고 있다고 주장. PIC의 남미 시장 점유율이 높은 것은 칠레를 제외하고는 브라질 등의

국가에서 조인트벤처로 종돈을 공급하고 있기 때문이다.
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[그림 5-2] 글로벌 대륙별, 종돈 기업별 시장 점유율

4. 글로벌 종돈기업의 판매전략

가. 다양한 순종라인 유지

❍ 글로벌 종돈기업의 시장 확장 전략은 ① 대규모 GGP의 우수한 유전능력을 빠르게 GP,

PS 농장으로 확산시키는 방법, ② 글로벌 어디에서나 종돈을 공급 할 수 있는 전략적

GGP와 GP 종돈장 설립, ③ 비육돈 생산자들의 여건에 맞추어 경제적으로 종돈을 공급

받을 수 있게 외부로부터의 F1 종돈을 공급받는 방식 외에 순종돈을 구입해서 자체 F1

을 생산하거나 In house 육종시스템을 갖추도록 한다. ④ 다양한 모계 및 부계라인을 공

급 할 수 있어야한다. PIC의 경우 5개의 부계라인과 4개의 모계라닝으로 비육돈 생산자

의 수요를 만족 시키고 있다. TopigsNorsvin 역시 4개의 부계라인과 2개의 모계라인을

유지하고 있다. DNA사는 1개의 부계라인과 2개의 모계라인으로 폐쇄육종 프로그램을 운

용하고 있다.

[그림 5-3] 글로벌 대형 종돈기업의 모계 및 부계라인 내역
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나. 잡종강세 극대화 실용모돈 생산

❍ PIC는 다양한 순종라인으로 다양한 실용 모돈을 생산해 잡종강세 효과를 극대화시키고

있다. 예를 들면 1960년대 창업당시부터 생산한 랜드레이스(L02)와 요크세(LO3)간의 1대

잡종인 캠보로(Camborough: 캠브리지 대학과 에딘버러 대학의 합성어)라인을 당시에는

비육돈 생산용 실용 모돈으로 사용했으나 그후 캠보로 라인을 GGP와 같은 기능으로 백

색 요크셔를 교배해 캠보로22, 캠보로23 등을 대량으로 생산해 공급하고 있다. 국내 공급

되는 PIC 실용돈은 캠보로23 이다.

[그림 5-4] PIC의 모계라인과 비육농장용 PS 종돈

5. 글로벌 종돈기업의 이합 집산 요인

❍ 글로벌 종돈산업의 경쟁력은 �기초 순종돈군의 크기, ‚새로운 유전평가 기술의 적용,

ƒ새로운 양돈산업 환경에 빠르게 대처할 수 있는 능력 등이다. 더구나 번식 및 산육능

력 검정 두수, 비육돈 능력을 포함한 순종돈의 개량 기술, 유전체 정보를 이용한 개량 기

술을 적용하기 위해서는 막대한 투자가 필요하다. 예를 들어서 PIC, TOPIGS, HYPOR사

모두 GGP 종돈의 생시 체중을 매년 수백만두씩 측정하고 있다. 또한 수백만두의 유전체

정보를 분석하고 활용하고 있다.

제 2 절 기타 수집한 해외 과학기술정보

1. Frozen swine semen practical guidelines, France, IMV technologies
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2. Extender, Duragen - Product specification and How to dilute the

extender, Spain, Magapor

3. Frozen semen thawing directions, USA, SGI

4. Sperm freezing manual, 2001, Spain, Magapor

5. Protocol for thawing frozen boar semen with 0.25 ml mini straws

Equipment, France, YXIA
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[제 1세부프로젝트 :  GSP참여종돈장 통합육종시스템 확립 및 적용]
1. 연구개발 목표 및 성과

□ 정량적 목표

○ 부계종돈(두록) : 부계경제형질의 개량 목표치
- 90kg도달일령 : (‘17) 135일 → (’21) 128일
- 평균 등지방두께 : (‘17) 13mm → (’21) 12mm
- 근내지방도(3이상) 발현율 : (‘17) 53% → (’21) 55%
○ 모계종돈(요크셔, 랜드레이스) : 모계 경제형질의 개량 목표치
- 복당 평균총산자수 : (‘17) 13.0두 → (’21) 15.0두
- 복당 생존산자수 : (‘17) 11.5두 → (’21) 13.0두
- 사료요구율 : (‘17) 2.30 → (’21) 2.20

□ 정성적 목표
○ GSP 종돈 3종(GSP 두록, GSP 랜드레이스, GSP 요크셔 개발)
○ GSP 참여종돈장 주간단위 통합 유전능력평가 시스템 구축 및 활용
○ 우수 육종인력 양성을 위한 교육프로그램 개발 및 운영
○ GSP 종돈 경쟁력 확보를 위한 신규 검정형질 개발 및 적용
○ 선발효율 극대화를 위한 생명정보 적용기법 개발 및 적용

2. 연구내용 및 결과

□ GSP참여종돈장 통합 유전능력평가 데이터베이스 구축 및 평가시스템 개발 및 활용
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□ 통합 유전능력평가를 위한 통합 데이터베이스 통합 구축

□ GSP사업 주간단위 통합유전능력 평가

○ 총 6개 참여종돈장 : 혈통자료 1,154,369두 , 검정자료 424,027두, 번식자료 109,006복

○ 산육형질 : 일당증체중, 등지방두께, 90kg도달일령, 생시체중, 사료섭취량

○ 번식형질 : 복당 총산자수, 복당 생존 산자수, 이유두수

□ 참여종돈장 개량 성과

○ 모계 종돈 개량 성과

- 복당 총산자수 : 15.30두(YY), 14.60두(LL)

- 복당 생존산자수 : 13.30두(YY), 12.76두(LL)

○ 부계 종돈 개량 성과

- 90kg도달일령 : 129.9일(DD), - 등지방두께 : 12.9mm(DD)
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□ 참여종돈장 혈연연결도(connectedness rate) 분석

○ 분석 형질 : 산육형질 – 일당증체량, 번식형질 - 생존산자수

요크셔 랜드레이스 두록

□ GSP 우수 종모돈 선발

두록

요크셔 

□ GSP 참여종돈장 유전적 개량량 분석

○ 단위기간 당 유전적 개량량의 양부를 판단하기 위한 선발강도 및 세대간격 계산

○ 축종별 참여종돈장 분석결과

○ 대부분의 참여종돈장의 경우 세대간격은 약 2년 정도,

□ 사료효율 개량 : 잔류사료섭취량 추정 및 활용
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D 종돈장 요크셔 S 종돈장 요크셔

D 종돈장 랜드레이스 S 종돈장 랜드레이스

○ 사료효율 개량을 위한 선발지수 가중치 반영

모계 선발지수 부계 선발지수

□ 산업용 유전체분석 프로그램 적용

○ 분석 개체수(2021년 10월 기준)

품종 상업용 Genotyping Platform 합계Axiom 53K Illumina60Kv2 Axiom650K
요크셔 479 4,446 447 5,372

랜드레이스 - 494 143 637
두록 - 1,513 211 1,724
합계 479 6,453 801 7,733

○ 경제형질에 대한 분산 성분 및 유전력

형질 상가적 유전분산 표현형 분산 유전력( )
등지방두께 2.215  5.168 0.429
일당증체량 0.145  0.385 0.376

90kg 도달일령 0.454  1.156 0.393
생시체중 3.331  9.153 0.364
총산자수 1.663 12.388 0.134

생존산자수 1.085 10.026 0.108

○ 주간단위 유전체 유전능력 평가 서비스 제공
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○ 생시체중 개량을 위한 최적 모형 설정

○ 상업용 저밀도(low-density) 유전체 플랫폼 개발

- Porcine Custom 10K Platform

* 요크셔종의 참조축군 확보

* 랜드레이스, 두록종(1,000두) 확대 필요

* 생시체중 개량을 위한 분석 모델 검증 완료

* GSP 저밀도 유전체 플렛폼 개발 특허 출원(출원번호 10-2020-0128966)

□ 참여종돈장 육종인력 양성 – 교육프로그램 운영

○ 육종의 기초이론, 유전능력평가/유전체분석/이론 및 실습교육

□ GSP 종돈 개량의 기술․경제․사회적 효과 분석

○ 랜드레이스, 요크셔의 복당 생존산자수 개량 효과 : 1.35두↑/5년 → 60% 보급시 959억원 절감

○ 두록 등지방두께 개량 효과 : 0.43mm↓/5년 → 60% 보급시 47억원 판매가 증가

○ 두록 90kg 도달일령 개량 효과 : 6.3일↓/5년 → 60% 보급시 1,157억원 절감

□ 참여종돈장 협력체계 개선 연구

○ GSP 후속사업 종돈분야 기획보고서 검토 협의

○ 참여종돈장 통합육종 조직체 구성 검토 협의

3. 연구 성과 활용실적 및 계획

가. 정성적 성과

□기술적 성과
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○ 종돈 개량 통합 시스템의 개발로 한국형 종돈 생산 체계 구축

○ 국제적 수준의 육종프로그램 개발로 종돈개량속도 극대화

○ 우수종돈 생산기술 확보로 독자적 한국형 종돈품종 확보 가능

○ 유전체정보 포함 선발지수식 및 종돈개량 매뉴얼 개발로 한국형 종돈생산 기술보유

○ 종돈자료 통합관리에 따른 종돈개량 연구자료의 활용 및 신기술 개발

○ 종돈개량 육종인력 양성 및 인프라 기반 확보

□ 경제․산업적 성과

○ GSP 종돈개량목표 달성에 따른 직접적 개량효과

○ 글로벌 종돈회사의 로열티 없는 국산종돈 공급확대로 간접적 수입대체

○ 최우수 핵돈웅돈 공유를 통한 우수 유전자원의 활용과 개량속도 극대화

○ 종돈장간 유전자 연결을 통한 종돈의 균일성 제고로 고품질 돈육 생산

○ 한국형 종돈개량 시스템 구축을 통한 종돈 수입 대체 및 종돈수출 기반조성 가능

□ 사회적 성과

○ 국산종돈 통합육종에 따른 개량효과 극대화 및 글로벌 경쟁력 제고

○ 참여종돈장간 이해관계 조정을 통한 통일된 개량시스템 구축 및 정책제시

○ 한국형 모계 종돈 개발로 우리나라 양돈산업의 FTA 대응력 강화

나. 정량적 성과

성과목표

브랜드 및
품종개발

특허 논문
자료
발간

유전자원
기술
이전

우수
인력
창출

정책
자료

현장
기술
지원

홍보
성과

DB
구축

출원 등록 출원 등록 SCI 비SCI 수집 등록

최종목표 4 3 6 20 3 20 15

실적 4 1 2 12 1 1 7 2 137 36.2 2

달성율
(%)

60 33 685 241

다. 연구결과의 활용 계획

1. GSP 통합 유전능력평가 플랫폼을 지속적으로 운용해 참여종돈장의 높은 유전능력 종돈 선

발과 교배 시행

2. GSP 통합 유전능력평가와 플랫폼을 이용한 최우수 핵돈 웅돈 선발과 공유를 통한 참여종돈

장 유전적 개량 속도 가속화

3. 유전체 정보이용 육종시스템 이용과 기술개발 지속

4. 저렴한 LD 유전체 칩 활용 확대로 유전적 개량 속도 가속화

5. 핵돈 웅돈의 유전자를 참여농장외의 육종농장과도 공유해 국가적인 종돈 개량에 기여
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[제 2세부프로젝트 :  GSP참여종돈장 통합육종을 위한 자료수집 및 관리]

○ 연구개발 목표 및 성과
1. 연구개발 목표
- 개량돈군 조성(L : 800 두, Y : 2,500 두, D : 400 두 이상)
- GSP 참여종돈장 산육, 번식, 혈통자료 수집 및 관리체계 구축
- 수입대체 및 국내매출액 도출을 위한 참여종돈장 종돈생산·보급실적 관리
- SP 참여종돈장 사료효율 측정 애로사항 해결 및 매뉴얼화
2. 연구개발 실적 및 결과
- 개량돈군 조성 : 총 4,147 두(L : 1,157 두, Y : 2,422 두, D : 568 두)
- GSP 참여종돈장 산육, 번식, 혈통자료 수집 및 관리체계 구축 : 통합관리 DB 구축 및 운용
· GGP : 1,825,919건(개체자료 : 1,159천 두, 검정재료 : 491천 두, 번식자료 : 136천 복)
· GP : 234천 복(번식자료)
- 수입대체 및 국내매출액 도출을 위한 참여종돈장 종돈생산·보급실적 관리
· 자체 선발 두수(18,509 두), 분양 두수(90,107 두), 보급 두수(541,173 두)
- SP 참여종돈장 사료효율 측정 애로사항 해결 및 매뉴얼화
· 사료섭취량 측정기 설치 농장 방문 및 지도 점검 및 사료섭취량 측정기 관리지침 발간

○ 연구 성과 활용실적 및 계획
1. 종돈 개량을 위한 개량돈군 확보로 개량 효율 증대
2. 통합관리 DB 구축 및 표준화를 통한 자료수집(1,825,919건)으로 육종가 분석에 활용
- 종돈장별 번식 성적 우수 수퇘지의 성적 제공, 사용 중인 수퇘지 도태 결정, 육종가 추이 등 제공
3. 수입대체 및 국내 매출액 증대를 위한 종돈생산·보급실적 및 GP거래처 분기별 관리
4. 사료섭취량 측정기
- 사료섭취량 측정기 설치 현황 : 113기
- 사료섭취량 집계 protocol을 통한 사료효율 산출
- 사료섭취량 측정 두수 : 6,857두
- 사료섭취량 데이터 통계 분석
- 사료섭취량 측정기 관리지침 발간
- 사료효율을 주간단위로 추정하여 검정종료된 후보돈의 선발에 활용

[제 3세부프로젝트 :  우수유전자원 공유를 통한 참여종돈장 간 혈연연결 

1. 연구개발 목표 및 성과

○ 질병 감염 리스크를 배제시킨 참여종돈장간 유전물질 공유를 통한 혈연 연결
○ 국내 동결정액 제조기술 체계화 및 상용화로 우수유전자원 보관 및 활용

2. 연구내용 및 결과

○ GSP 참여종돈장 GSP AI센터 2개소 운영(다비육종, 가야육종)
- 다비육종 조치원센터, 가야육종 하동센터 운영

○ 질병 위생도 강화를 위한 시스템 구축
- 조치원센터, 하동센터 내 에어필터 설치

○ 동결정액 제조를 위한 시설 구축

- 조치원센터, 하동센터 동결제조 시설 구축 완료

○ 해외 우수유전자원 및 국내 우수유전자원 활용·공유체계 구축
- 유전자원 보존

○ 신선 및 동결정액 생산시스템 구축 및 수정효율 극대화 기술 개발
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- 신선정액 및 동결정액 공유

- 수태율 향상을 위한 시험 진행

○ 참여종돈장간 혈연연결도 증대
- 유전자 공유로 인하여 혈연연결도 증대

3. 연구 성과 활용실적 및 계획

○ 국내 종돈장간 액상, 동결 유전자원의 지속적인 교류 프로그램 운영
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[별첨 2] 프로젝트별 현장실태조사보고서 및 자체평가 보고서

프로젝트별 현장실태조사표
2021. 12. 10.

1. 과제개요

과제번호 213010-05-5-SB510 연구기간 2017년  1월   ∼2021년 12월(총 5년)
사업단명 GSP종축사업단

프로젝트명 참여종돈장 통합육종체계 확립 및 국산종돈 개발

세부프로젝트

연구기관

세부프로젝트명 연구기관
세부프로젝트 

책임자
해당 

연구개발비(천원)
GSP 참여종돈장 통합육종
시스템 확립 및 적용

㈜정피엔씨연구소 정영철 2,056,000

GSP 참여종돈장 통합육종
을 위한 자료수집 및 관
리

피그진코리아(주) 김성훈 2,315,000

우수 유전자원 공유를 통
한 참여종돈장 간 혈연연
결

농업회사법인(주)
다비육종

이일주 1,419,500

연구개발비총괄
(단위 : 백만원)

정부출연금
참여기업 부담금

합   계
현금 현물 소계

1차년도 303 10.1 90.9 101 404
2차년도 287 10.1 90.9 101 388

3차년도 287 10.1 90.9 101 388

4차년도 347 11.6 104.4 116 463
5차년도 347 11.6 104.4 116 463

합계 1,571 53.5 481.5 535 2,056
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2. 연구추진실적(현재까지 추진실적)

가. 연구개발내용

연구기관 주요연구내용
연구개발비

(천원)

가중치

(%)

㈜정피엔씨연구소

○GSP 참여종돈장 통합육종체계 플랫폼 구축 및 

활용

○혈연연결도 분석

○참여종돈장 유전적 개량량 개선을 위한 선발강

도, 세대간격 기준 적용

○사료 효율 개량을 위한 선발 지수 개발

○산업용 유전체 분석 프로그램 적용 및 저밀도 칩 

개발

○육종인력 양성 교육프로그램 운영

463,000

30

10

10

10

30

10

피그진코리아(주)

○ 개량 돈군 조성 및 유지

○ 산육, 번식, 혈통자료 수집 및 관리체계 구축

○ 종돈생산·보급실적 관리

○ 사료효율 측정 애로사항 해결 및 매뉴얼화

441,000

100

75

75

75

농업회사법인(주)

다비육종

○ 우수종모돈 입식 및 유전자원 보존

○ GSP 신선 및 동결정액 공유

○ 동결정액 품질테스트

○ 동결정액 교배실험

208,000 100
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나. 연구계획대비 진도표
[1세부]

구분

개발내용

연  구  개  발  기  간(월) 진도

(%)1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

○GSP 참여종돈장 통합육종체계
플랫폼 구축 및 활용 → → → → → → → → → → → → 100

○혈연연결도 분석 → → → → → → → → → → → → 100

○참여종돈장 유전적 개량량 개선
을 위한 선발강도, 세대간격 기준
적용

→ → → → → → 100

○사료 효율 개량을 위한 선발 지
수 개발 → → → → → → 100

○산업용 유전체 분석 프로그램 적
용 및 저밀도 칩 개발 → → → → → → → → → → 100

○육종인력 양성 교육프로그램 운
영 → → → → → → → → → → 100

총 진도율 100

* → 로 진도표기

[2세부]

구분
개발내용

연  구  개  발  기  간(월) 진도
(%)1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

○ 개량 돈군 조성 및 유지 → → → → → → → → → 75
○ 산육, 번식, 혈통자료 수집 및
관리체계 구축 → → → → → → → → → 75

○ 종돈생산·보급실적 관리 → → → → → → → → → 75
○ 사료효율 측정 애로사항 해결
및 매뉴얼화 → → → → → → → → → 75

총 진도율 75

[3세부]

구분

개발내용

연  구  개  발  기  간(월) 진도

(%)1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

○ 우수종모돈 입식 및 유전자원 보존 → → → → → → → → → → → → 100
○ GSP 신선 및 동결정액 공유 → → → → → → 100
○ 동결정액 품질테스트 → → → → → → → → → → → → 100
○ 동결정액 교배실험 → → → → → → 100

총 진도율 100
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3. 연구개발비 집행실적(연구개발비 기준)

(현재까지, 단위 : 천원)

<총괄>

비목 연도  
세목  계획금액 사용액 잔액 비고

직접비

인건비

미지급용

지급용 318,517 271,489 47,029

현물 142,200 133,500 8,700

학생인건비

연구장비·재료비
현금 293,803 222,503 71,300

현물 112,140 112,140 0

연구과제추진비
현금 3,520 0 3,520
현물

연구과제추진비

연구활동비 186528 171,805 14,723

연구수당 60,000 34,800 25,200

위탁연구개발비 45,000 45,000 0

간접비 간접비 6,000 6,000 0

연구개발비 총액 1,129,908 942,036 170,472

<1세부>

비목 연도  
세목  계획금액 사용액 잔액 비고

직접비

인건비

미지급용

지급용 111,600,000 102,300,000 9,300,000

현물 104,400,000 95,700,000 8,700,000

학생인건비

연구장비·재료비
현금 45,340,200 34,900,492 10,439,708

현물

연구과제추진비

연구활동비 147,517,244 143,598,878 3,918,366

연구수당 15,000,000 15,000,000 0

위탁연구개발비 45,000,000 45,000,000 0

간접비 간접비 6,000,000 6,000,000 0

연구개발비 총액 474,857,444 425,099,370 32,358,074
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<2세부>

비목
연

도
세목

계획금액 사용액 잔액 비고

직접비

인건비

미지급용

지급용 152,317,480 114,588,520 37,728,960

현물

학생인건비

연구장비·
재료비

현금 122,707,717 122,033,275 674,442

현물 112,140,000 112,140,000 0

연구과제추진비

연구활동비 12,600,609 8,176,097 4,424,512
연구수당 45,000,000 19,800,000 25,200,000

위탁연구개발비

간접비 간접비

연구개발비 총액 444,765,806 376,737,892 68,027,914

<3세부>

비목 연도  
세목  계획금액 사용액 잔액 비고

직접비

인건비

미지급용

지급용 54,600 54,600 0

현물 37,800 37,800 0

학생인건비

연구장비·재료비
현금 125,755 65,569 60,186

현물

연구과제추진비
현금 3,520 0 3,520
현물

연구과제추진비

연구활동비 26,410 20,030 6,380

연구수당

위탁연구개발비

간접비 간접비

연구개발비 총액 210,285 140,199 70,086

4. 참여기업 재무현황(현재기준)

해당사항 없음
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5. 기타의견

가. 연구관리 규정 및 제도개선이 필요한 사항

2017년 GSP 종축사업 개시시 참여종돈장과의 연구참여 계약을 2021년까지 일괄적으로 실시하였으나 

계약기간을 매년하면서 자동연장하도록 하는 것이 바람직함. 각 종돈장의 사정과 연구책임자의 연구

수행능력이 다르므로 연속적으로 연구할 수 없는 상황이 발생할 수도 있기 때문임

나. 연구수행 중 애로사항 및 건의사항

세부연구과제 책임자가 연구를 태만히하고 전혀 협조하지 않고, 결과를 창출하지 못할 때, 규제할 수 
있는 방법이 없었음. 따라서 연구성과를 매년 평가하여 예산을 삭감하거나 계약을 중단시키는 제도가 
필요함

다. 성과에 대한 홍보 요청사항 

GSP 종축사업 프로젝트는 학술지 발표를 겨냥한 연구를 위한 연구가 아니고, 실제 종돈장들이 실용화
하여 종돈을 개량할 수 있는 플랫폼을 구축한 중요한 연구임. 또한 GSP 플랫폼을 통해 선발한 핵돈 웅
돈의 유전능력은 덴마크와 견줄 수 있는 우수한 성적을 보이고 있어서 전국 농가에 대대적인 홍보를 하
여 전국의 AI 센터에 핵돈 웅돈의 유전자를 공급할 수 있도록 해야 함

6. 프로젝트 책임자의 종합의견 

GSP 프로젝트 초기에 참여농장과 기관간의 공감대를 형성하는데 상당한 기간이 소요돼ㅣ어 성과를 기
대하기 어려웠던 실정이었으나 종축사업단장과 직원들의 적극적인 추진과 격려로 예상보다는 훨씬 큰 
성과를 얻었다고 생각함. 국가적으로는 지난 30년간 통합유전평가를 통한 핵돈 선발과 유전자 공유 숙
제를 해결한 성과임
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자체평가보고서

사업단명 GSP종축사업단 과제번호 213010-05-5-CG500

프로젝트명 참여종돈장 통합육종체계 확립 및 국산종돈 개발

프로젝트연구기관 ㈜정피엔씨연구소

연구담당자

프로젝트
연구책임자 정영철

세부프로젝트

연구책임자

기관(부서) ㈜정피엔씨연구소 성 명 정영철

기관(부서) 성 명

기관(부서) 성 명

기관(부서) 성 명

연구기간 총 기 간 2017.01.01. ~ 2021.12.31 당해 연도 기간
2021.01.01.

~2021.12.31

연구비(천원) 총 규 모 2,056,000 당해 연도 규모 463,000

1. 연구는 당초계획대로 진행되었는가?

▣ 당초계획 이상으로 진행 □ 계획대로 진행 □ 계획대로 진행되지 못함

○ 계획대로 수행되지 않은 원인은?

2. 당초 예상했던 성과는 얻었는가?

▣ 예상외 성과 얻음 □ 어느 정도 얻음 □ 얻지 못함
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성과목표

브랜드 및
품종개발

특허 논문
자료
발간

유전자원
기술
이전

우수
인력
창출

정책
자료

현장
기술
지원

홍보
성과

DB
구축

출원 등록 출원 등록 SCI 비SCI 수집 등록

최종목표 4 3 6 20 3 20 15

실적 4 1 2 12 1 1 7 2 137 36.2 2

달성율
(%)

60 33 685 241

3. 연구개발 성과 세부 내용

3-1 기술적 성과

- 종돈 개량 통합 시스템의 개발로 한국형 종돈 생산 체계 구축

- 국제적 수준의 육종프로그램 개발로 종돈개량속도 극대화

- 우수종돈 생산기술 확보로 독자적 한국형 종돈품종 확보 가능

- 유전체정보 포함 선발지수식 및 종돈개량 매뉴얼 개발로 한국형 종돈생산 기술보유

- 종돈자료 통합관리에 따른 종돈개량 연구자료의 활용 및 신기술 개발

- 종돈개량 육종인력 양성 및 인프라 기반 확보

3-2 경제산업적 성과

- GSP 종돈개량목표 달성에 따른 직접적 개량효과

- 글로벌 종돈회사의 로열티 없는 국산종돈 공급확대로 간접적 수입대체

- 최우수 핵돈웅돈 공유를 통한 우수 유전자원의 활용과 개량속도 극대화

- 종돈장간 유전자 연결을 통한 종돈의 균일성 제고로 고품질 돈육 생산

- 한국형 종돈개량 시스템 구축을 통한 종돈 수입 대체 및 종돈수출 기반조성 가능

3-3 사회적 성과

- 국산종돈 통합육종에 따른 개량효과 극대화 및 글로벌 경쟁력 제고

- 참여종돈장간 이해관계 조정을 통한 통일된 개량시스템 구축 및 정책제시

- 한국형 모계 종돈 개발로 우리나라 양돈산업의 FTA 대응력 강화

4. 연구과정 및 성과가 농림어업기술의 발전·진보에 공헌했다고 보는가?

▣ 공헌했음 □ 현재로서 불투명함 □ 그렇지 않음

5. 경제적인 측면에서 종자산업의 수출증대와 수입대체에 공헌했다고 보는가?

▣ 공헌했음 □ 현재로서 불투명함 □ 그렇지 않음
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6. 얻어진 성과와 발표상황

6-1 경제적 효과

□ 기술료 등 수익 수 익 :

□ 기업 등에의 기술이전 기업명 :

□ 기술지도 등 기업명 :

6-2 산업·지식재산권 등

▣ 국내출원/등록 출원 4건, 등록 건

□ 해외출원/등록 출원 건, 등록 건

6-3 논문게재·발표 등

□ 국내 학술지 게재 건

▣ 해외 학술지 게재 2 건

□ 국내 학·협회 발표 건

□ 국내 세미나 발표 건

□ 기 타 건

6-4 인력양성효과

□ 석 사 명

□ 박 사 명

□ 기 타 명

6-5 수상 등

□ 있다 상 명칭 및 일시 :

▣ 없다

6-6 매스컴 등의 PR

▣ 있다 27 건

□ 없다

7. 연구개발 착수 이후 국내 다른 기관에서 유사한 기술이 개발되거나 또는 기술 도입함으로 연구의

필요성을 감소시킨 경우가 있습니까?

▣ 없다 □ 약간 감소되었다 □ 크게 감소되었다
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○ 감소되었을 경우 구체적인 원인을 기술하여 주십시오.

8. 관련된 기술의 발전속도나 추세를 감안할 때 연구계획을 조정할 필요가 있다고 생각하십니까?

▣ 없다 □ 약간 조정필요 □ 전반적인 조정필요

9. 연구과정에서의 애로 및 건의사항은?

(※ 아래사항은 기업참여시 기업대표가 기록하십시오)

1. 연구개발 목표의 달성도는?

▣만족 □ 보통 □ 미흡

(근거 : )

2. 참여기업 입장에서 본 본과제의 기술성, 시장성, 경제성에 대한 의견

가. 연구 성과가 참여기업의 기술력 향상에 도움이 되었는가?

▣ 충분 □ 보통 □ 불충분

나. 연구 성과가 기업의 시장성 및 경제성에 도움이 되었는가?

▣ 충분 □ 보통 □ 불충분

3. 연구개발 계속참여여부 및 향후 추진계획은?

가. 연구수행과정은 기업의 요청을 충분히 반영하였는가?

▣충분 □ 보통 □ 불충분
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나. 향후 계속 참여 의사는? (※중간 단계평가에 한함)

□ 충분 □ 고려 중 □ 중단

다. 계속 참여 혹은 고려중인 경우 연구개발비의 투자규모(전년도 대비)는? (※중간 단계평가에 한함)

□ 확대 □ 동일 □ 축소

4. 연구개발결과의 상품화(기업화) 여부는?

▣ 즉시 기업화 가능 □ 수년 내 기업화 가능 □ 기업화 불가능

5. 기업화가 불가능한 경우 그 이유는?

㈜정피엔씨연구소 대표이사 정 영 철   (인)
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[별첨 3] 연구결과 활용계획서

연구결과 활용계획서

1. 연구과제 개요

사업단명 GSP 종축사업단 품 목 돼지

프로젝트명 참여종돈장 통합육종체계 확립 및 국산종돈 개발

프로젝트연구기관 ㈜정피엔씨연구소 프로젝트 책임자 정 영 철

연구개발비

정부출연

연구개발비
기업부담금 연구기관부담금 총 연구개발비

4,340,000,000 1,500,500,000 5,840,500,000

연구개발 기간 2017.01.01. ~ 2021.12.31.

주요활용유형
▣산업체이전 ▣교육 및 지도 □정책자료 □기타( )

□미활용 (사유: )

2. 연구목표 대비 결과
[1세부]

당초목표 당초연구목표 대비 연구결과

① 수출용 국산 종돈 3종 개발
- 두록, 랜드레이스 및 요크셔에 대한 GSP 종돈 특

허 등록 출원

② 부계종돈 개량 성과

- 90kg 도달일령이 2016년 136일이었으나 2021년 9

월까지 129.9일로 연간 개량량 1.22일씩 단축

- 등지방두께의 경우 2016년 13.1mm에서 2019년

11.5mm까지 감소하였으나, 2020년 및 2021년 12.8

및 12.9mm로 증가함.

③ 모계종돈 개량 성과

- 요크셔 종

· 총산자수 15.30두(연간 개량량 0.32두)

· 생존산자수 13.30두(연간 개량량 0.23두)

- 랜드레이스 종

· 총산자수 14.60두(연간 개량량 0.33두)

· 생존산자수 12.76두(연간 개량량 0.194두)

④ 통합 유전능력평가 시스템 구축 및 활용
- GSP 참여종돈장 통합 유전능력평가 플랫폼 구축,

주간단위 육종가 분석 및 활용
⑤ 우수 육종인력 양성을 위한 교육프로그램 개

발 및 운영

- 해외 과학자 초빙 등 매년 육종인력 교육 프로그

램 개발 및 수행

⑥ 신규 검정형질 개발 및 적용

- 잔류사료섭취량(RFI) 추정을 통한 사료 효율 개량

- 사료섭취 측정기 자료 분석을 통한 사료이용률의

선발지수 반영
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[2세부]

당초목표 당초연구목표 대비 연구결과

① 개량돈군 조성 - 총 4,147두(L:1,157두, Y:2,422두, D:568두)

② GSP 참여종돈장 산육, 번식, 혈통자료 수집

및 관리체계 구축

- 통합관리 DB 구축 및 표준화를 통한 자료수집

(1,825,919건)으로 육종가 분석에 활용

- 종돈장별 번식 성적 우수 수퇘지의 성적 제공, 수

퇘지 도태 결정, 육종가 추이 등 제공

③ 수입대체 및 국내매출액 도출을 위한 참여종

돈장 종돈생산·보급실적 관리

- 자체 선발 두수(18,509 두), 분양 두수(90,107 두),

보급 두수(541,173 두)

④ SP 참여종돈장 사료효율 측정 애로사항 해결

및 매뉴얼화

- 사료섭취량 측정기 설치 농장 방문 및 지도 점검

- 사료섭취량 측정기 관리지침 발간

[3세부]

당초목표 당초연구목표 대비 연구결과

① GSP A.I. 센터 운영 2개소 및 동결정액 제조

시설 구축

- 다비육종 조치원센터 운영

- 가야육종 하동센터 운영

② 질병위생도 강화를 위한 시스템 구축 - 각 센터 에어필터 시스템 준공 완료

③ 우수 유전자원 선발 및 공유
- 우수 유전자원 입식 및 동결, 신선정액 제조

- GSP A.I.센터를 활용한 유전자 공유

④ 참여종돈장간 우수 정액 공유
- 참여종돈장간 유전자 공유

- 해외우수유전자 공유

⑤ 동결 수태율 향상 자료 수집
- 수태율 향상을 위한 동결정액 제조방법 및 교배방

법 컨설팅

⑥ 유전자원 보존 - 우수 유전자원을 이용한 동결정액 제조 및 보존

* 결과에 대한 의견 첨부 가능

⑦ 생명정보 적용 기법 개발 및 적용

- 7,733두의 genotyping 개체에 대한 정보를 활용하

여 주간단위 유전체 유전능력 평가 서비스를 제공

- 상업용 저밀도 유전체 지노타이핑 플랫폼 개발

⑧ 산·학·연 협력모델 구축

- 위탁과제(한국축산경제연구원)

- GSP 참여종돈장의 협력 체계 구축을 통한 종축경

쟁력 향상을 위하여 현재 종축 기술 및 성과 확산

체계를 정량적, 정성적으로 분석 하여 개선방안 제

시
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3. 연구목표 대비 성과
[1세부]

성과목표

브랜드 및
품종개발

특허 논문
자료
발간

유전자원
기술
이전

우수
인력
창출

정책
자료

현장
기술
지원

홍보
성과

DB
구축

출원 등록 출원 등록 SCI 비SCI 수집 등록

최종목표 4 3 6 20 3 20 15

실적 4 1 2 12 1 1 7 2 137 36.2 2

달성율
(%)

60 33 685 241

[2세부]

[3세부]

구분

품종개발 특허 논문 분

자

마

커

유전자원

국내

매출액

종자

수출액

기술

이전

마케팅

전략수립

보고서

학술

발표출

원

등

록

출

원

등

록
SCI 비SCI

수

집

등

록

최종목표 1 15 0

연구기간 내
달성실적

1 11 3

달성율(%) 100% 73%
초과
달성

성과목표

산업화지표

제품경쟁력 강화 유통경쟁력 강화 홍보역량강화 목표고객 매출 및 수출

DB구축 및 활용
품종 증식 분양

보급
홍보성과 판매업체수 수입대체율

단위 건 만마리 건 업체수 %

최종목표 5 70 20 100 100

연구기간 내
달성실적

10 65.3 33 145 100

달성율(%) 200 93.3 165 145 100
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4. 핵심기술
[1세부]

구분 핵심기술 명

①
GSP 통합 유전능력 평가 시스템 구축(참여종돈장의 유전능력 평가, 유전체 정보를 이용한

육종시스템 이용을 통해 개량 속도의 가속화)

[2세부]

구분 핵심기술 명

① 통합관리 DB 구축

② 개체별 사료 섭취량 집계 protocol 개발

[3세부]

구분 핵심기술 명

① 돼지의 동결유전자원의 보존 및 이용시 분만율과 산자수 향상

5. 연구결과별 기술적 수준

[1세부]

구분
핵심기술 수준 기술의 활용유형(복수표기 가능)

세계
최초

국내
최초

외국기술
복제

외국기술
소화․흡수

외국기술
개선․개량

특허
출원

산업체이전
(상품화)

현장애로
해결

정책
자료

기타

①의 기술 v v v

②의 기술 v

[2세부]

구분
핵심기술 수준 기술의 활용유형(복수표기 가능)

세계
최초

국내
최초

외국기술
복제

외국기술
소화․흡수

외국기술
개선․개량

특허
출원

산업체이전
(상품화)

현장애로
해결

정책
자료

기타

①의 기술 v

②의 기술 v

[3세부]

구분
핵심기술 수준 기술의 활용유형(복수표기 가능)

세계
최초

국내
최초

외국기술
복제

외국기술
소화․흡수

외국기술
개선․개량

특허
출원

산업체이전
(상품화)

현장애로
해결

정책
자료

기타

①의 기술 v v

* 각 해당란에 v 표시
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6. 각 연구결과별 구체적 활용계획
[1세부]

핵심기술 명 핵심기술별 연구결과활용계획 및 기대효과

①의 기술
향후 저렴한 LD 유전체 칩 활용 확대를 통하여 유전적 개량 속도를 가속화 시키며,

참여 농장외의 육종농장과도 공유하여 국가적인 종돈 개량에 기여

②의 기술 성적이 우수한 GGP의 종돈을 GP농장에 보급, 분양

③의 기술 개체별 사료섭취량을 산출하여 사료효율을 측정

[2세부]

핵심기술 명 핵심기술별 연구결과활용계획 및 기대효과

①의 기술 성적이 우수한 GGP의 종돈을 GP농장에 보급, 분양

②의 기술 개체별 사료섭취량을 산출하여 사료효율을 측정

[3세부]

핵심기술 명 핵심기술별 연구결과활용계획 및 기대효과

①의 기술 돼지의 동결유전자의 보존 및 동결유전자의 공급을 통한 활용

7. 연구종류 후 성과창출 계획
[1세부]

성과목표

브랜드 및
품종개발

특허 논문
자료
발간

유전자원
기술
이전

우수
인력
창출

정책
자료

현장
기술
지원

홍보
성과

DB
구축

출원 등록 출원 등록 SCI 비SCI 수집 등록

최종목표 4 3 6 20 3 20 15

실적 4 1 2 12 1 1 7 2 137 36.2 2

연구종료 후
성과창출
계획

[2세부]

성과목표

산업화지표

제품경쟁력 강화
유통경쟁력
강화

홍보역량강화 목표고객 매출 및 수출

DB구축 및 활용
품종 증식
분양 보급

홍보성과 판매업체수 수입대체율

단위 건 만마리 건 업체수 %

최종목표 5 70 20 100 100

연구기간 내
달성실적

10 65.0 33 148 100
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8. 연구결과의 기술이전조건(산업체이전 및 상품화연구결과에 한함)

핵심기술 명

이전형태 □무상 □유상 기술료 예정액

이전방식
□소유권이전 □전용실시권 □통상실시권 □협의결정

□기타( )

이전소요기간 실용화예상시기

기술이전 시 선행조건

연구종료 후 성과창출
계획



주    의

 1. 이 보고서는 농림축산식품부, 농촌진흥청에서 시행한 Golden Seed 프로젝트 사업의 연구

개발과제 최종보고서이다.

 2. 이 연구개발내용을 대외적으로 발표하는 때에는 반드시 농림축산식품부, 농촌진흥청(농림

식품기술기획평가원)에서 시행한 Golden Seed 프로젝트 사업의 결과임을 밝혀야 한다.

 3. 국가과학기술 기밀 유지에 필요한 내용은 대외적으로 발표 또는 공개하여서는 안 된다.
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