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ABSTRACT

Ancient DNA was extracted from cattle and wild boar bones and compared with the 
sequences of extant cattle and pig breeds in a phylogenetic analysis. The animal bones 
were collected from four archaeological sites on Jeju Island which were estimated to date 
from between A.D. 0 to A.D. 900. The extracted DNA was used as template for PCR 
amplification of the mtDNA control region. We determined the nucleotide sequences of 
the mitochondrial DNA (mtDNA) control region using cloning and sequencing, and 
obtained the complete sequence from the cattle bones and a partial sequence (305 bp) 
from the wild boar remains. In addition, we determined the nucleotide sequences of Jeju 
native black cattle, Korean cattle, and Korean wild boar. The ancient sequences of the 
mtDNA control region were compared with previously reported sequences. The cattle 
bones were compared with 12 Asian, 8 European, and 3 African breeds. The wild boar 
bones were compared with 10 Asian breeds (including 3 wild boars) and 8 European 
breeds (including 2 wild boars). In the phylogenetic analysis, the four cattle bones 
formed a monophyletic group with Jeju native black cattle. However, the pattern of 
sequence variation and reports from the archaeological sites suggest that a few wild 
cattle that possessed a distinct maternal lineage existed on Jeju Island. The bones of the 
eight wild boars were more closely related to the Meishan pig and to Korean and 
Japanese wild boars than to any other pig breeds, including the Jeju native black. This 
relationship suggests that in the past two maternal lineages existed on Jeju Island, wild 
and domestic forms. Our results will contribute to further studies on the origin of Jeju 
native cattle and pigs and the existence of local wild cattle and wild boar.

Key word : ancient DNA, archaeological, cattle, control region, mitochondrial DNA, 
monophyletic, origin, phylogenetic, wild boar
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서   론

소와 돼지는 아시아를 포함한 유럽, 아메리카, 아프리카 등에 넓게 분포하고 

있으며, 현재 전 세계적으로 인간생활과 밀접하게 연관되어 있는 가축들 중에 가장 

중요한 위치를 차지하고 있다. 이들은 우제목 (Artiodactyla)에 속하는데, 소는 소과 

(Bovidae), Bos 속에 속하며, 크게 B. taurus 와 B. indicus 2종으로 분류되고, 돼지는 

멧돼지과 (Suidae)에 속하며, Sus 속이 아시아 및 유럽에 분포하고 있다. 이중에서 

돼지는 멧돼지 (S. scrofa)와 집돼지 (S. scrofa domestica)로 나뉘는데, 집돼지의 기원

을 멧돼지로 추정하고 있다 (Bökönyi, 1974). Darwin (1868)은 유럽의 가축화된 돼지

의 기원을 유럽 멧돼지라고 추정했지만, 아시아에 분포하고 있는 가축화된 돼지의 

기원에 대한 연구결과는 보고 되어 있지 않다. 또한, 현재 제주도에는 제주재래흑

우, 제주재래황우 및 제주재래흑돈이 사육되고 있으나, 이들의 기원에 관한 분자생

물학적인 연구가 거의 이루어지지 않았다.

세계 곳곳의 여러 유적지에서 인간 유골을 포함한 여러 종류의 동물 유골들이 

발굴되고 있으며, PCR (polymerase chain reaction) , DNA Sequencing과 같은 분자생

물학적인 기법을 이용하여 종의 동정과 현존하는 생물들과의 진화적인 연관성 및 

계통유전학적인 분석 등이 이루어지고 있다. 1984년 Higuchi 등은 현재는 멸종된 

quagga (Equus quagga)의 조직으로부터 DNA를 추출하였고, 그것으로부터  mtDNA

의 염기서열을 분석한 결과 현존하는 zebra와 가까운 유연관계임을 밝혔다. 또한 

Pääbo (1985)는 2,400년 전의 이집트 미라로부터 DNA를 추출하여 염기서열을 분석

하는데 성공하였다. 그 후 다양한 고대 생물들의 뼈, 치아 그리고 뇌 등 여러 조직으

로부터 DNA 분석을 통한 연구들이 수행되었다 (Doran et al., 1986;  Merriwether et 

al., 1994; Faerman et al., 1998). 

고대유골로부터 DNA를 추출하고 분석하는 연구에는 많은 어려움이 존재한

다. 첫째, 미생물 혹은 다른 생물체의  DNA에 의해서 오염될 가능성이 매우 높다. 

따라서 오염가능성을 줄이기 위한 여러 방법들이 시도되고 있다 (Handt et al., 

1994; Richards and Sykes, 1995). 둘째, 고대 유골의 DNA는 물, 산소, 온도 등에 의한 

분해 및 산화에 의해 절편화되거나 염기구조에 변화가 발생한다 (Lindahl, 1993; 
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Hoss et al., 1996). 이런 이유로 한 세포내에 single-copy로 존재하는 핵 DNA보다는 

수백 copy로 존재하는 미토콘드리아 DNA (mtDNA)의 분석이 고대유골의 분자유

전학적 분석에 널리 사용되고 있다.

 미토콘드리아 DNA는 특이적으로 모계유전 형태를 보이고 (Giles et al., 1980; 

Kavar et al., 1999), 재조합 현상이 발생하지 않으며, 핵 DNA보다 10배 이상 빠른 염

기변이율을 나타낸다 (Brown et al., 1979; Wilson et al., 1985; Avise, 1986). 특히 조

절부위의 염기치환율은 미토콘드리아 DNA 내부의 다른 부위에 비해서 더욱 높다

고 알려져 있다 (Aquadro and Greenberg, 1982; Cann et al., 1984). 이러한 여러 이유

들 때문에 미토콘드리아의 조절부위는 현존하는 인간 및 동물 집단 사이에서 진화

적, 계통유전학적 유연관계의 분석뿐만 아니라 고대유골의 분자유전학적인 분석

에서도 유용한 표지유전자로 사용되고 있다 (Oh et al., 1994; Cook et al., 1999; Jung 

et al., 2002).

미토콘드리아 DNA의 분석을 통한 품종들 간의 계통유적학적 연구 (Okumura 

et al., 1996; Mannen et al., 1998; Huang et al., 1999)와 모색과 연관된 핵 DNA 내 

MC1R (melanocortin receptor 1) 유전자의 염기서열을 토대로 각각의 품종들 간의 

표지인자의 규명을 위한 연구 (Klungland et al., 1995; Kijas et al., 1998; 2001;Lee et 

al., 2000) 등, 소와 돼지에 대한 많은 연구들이 수행되었다. 특히 유적지에서 발굴

되는 동물유골과 현존하는 동물들과의 계통유전학적 유연관계를 밝힘으로써 모계

혈통의 이동경로 및 기원 등을 추정하는 연구결과들이 보고 된 바 있다 (Troy et al., 

2001; Watanobe et al., 2001, 2002).  

한편, 보고에 의하면 구석기시대로부터 신석기, 청동기 및 철기 시대에 이르기

까지 다양한 시기에 형성된 여러 유적지들이 제주도의 여러 곳에서 발견되었다. 특

히, 곽지 유적지는 초기 철기시대 (B.C. 200)부터 고려, 조선시대의 유물들이 층위

별로 발굴됨으로써 상고문화의 변천과정을 연구하는데 중요한 자료를 제공하고 

있다 (Cheju National University Museum, 1997). 이들 각각의 유적지에서 우제목 

(Artiodactyla)에 속하는 소, 멧돼지, 사슴 등의 뼈, 치아, 뿔 등 다양한 부위의 유골들

이 다량으로 발굴, 보고 되었다 (Shin et al., 1992, 1996; Kim et al., 2002; Kim et al., 

2002). 특히 Jung 등 (2002)은 곽지 유적지로부터 발굴된 말뼈로부터 mtDNA의 염

기서열을 분석하였으며, 현재까지 제시된 제주재래마의 기원에 대한 제조명의 필
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요성을 시사하였다. 하지만 이를 제외한 거의 모든 연구는 형태학적, 골학적 연구

에 의존하고 있을 뿐 유전자 분석을 포함한 분자유전학적인 연구는 전무한 실정이

다. 

본 연구에서는 제주도의 금성, 고내, 곽지 및 김녕 유적지에서 발굴된 동물 뼈

대한 골학적 분석을 바탕으로 동정된 소와 멧돼지의 유골로부터 DNA를 추출하여 

미토콘드리아 조절부위의 염기서열을 결정하였다. 이를 바탕으로 하여 현존하고 

있는 제주재래흑우, 제주재래황우 및 제주재래흑돈을 포함한 여러 재래동물들과 

비교, 분석함으로써 제주도의 재래가축과의 연관성 분석 및 이미 보고 되어 있는 

종들과의 계통유전학적 유연관계를 분석하였다.  
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재료 및 방법

실험재료

제주도 내 금성, 고내, 곽지 및 김녕 유적지 (0-9C A.D.)에서 발굴되어 학자들에 

의해 형태학적으로 분석, 확인된 소의 뼈 및 치아와 멧돼지의 하악골 및 치아를 제

주대학교 박물관과 제주 민속 자연사 박물관으로부터 제공받아 실험재료로 사용

하였다 (Fig. 1-3, Table 1).

실험재료의 전 처리

실험재료의 오염을 최소화하기 위해 송곳, 칼 혹은 드릴을 이용하여 표면층과 흙

을 제거한 후 뼈는 얇게 조각내어 7-10 시간 동안 자외선 (UV)을 쪼였다. 또한 석회

질을 제거하기 위하여 10배의 0.5 M EDTA (pH 8.5)를 첨가 후, 37℃에서 72시간 동

안 반응시켰으며, 24 시간마다 새로운 EDTA로 교체하였다. 

 

DNA 추출 및 정제

DNA 추출은 Graham (1978)과 Maniatis 등 (1982)의 방법을 변형하여 사용하였다. 

시료 1-1.5 g에 10배의 DNA 추출 용액 (0.5 M EDTA, pH 8.0; 0.1% SDS; 100 ㎍/ml 

proteinase K; 0.5% N-lauroylsarcosine)을 첨가하여 37℃에서 17 시간 동안 shaking 

incubator (150 rpm)에서 진탕 배양하였다. 여기에 같은 양의 페놀을 처리하여 원심

분리한 후 상징액을 회수하였고, 회수된 상징액에 같은 양의 페놀/클로로포름 (1:1)

과 페놀/클로로포름/이소아밀알코올 (25:24:1)을 각각 처리한 후 상징액을 회수하

였다. 그 후 동량의  이소프로판올을 첨가하고 -20℃에서 24 시간 동안 보관하여 

DNA를 침전시켰으며, 70% 에탄올을 이용하여 세척하였다. 여기에  300 ㎕의 TE 

완충액을 첨가하여 DNA를 용해하였다. 아가로오스 겔에서 전기영동 하고,  

ethidium bromide로 염색한 후 자외선 조사기에서 일차적으로 확인하였다. 추출된 

DNA는 밀도구배 원심분리 방법 (Sambrook et al., 1989)과 QIAquick Gel Extraction



- 5 -

           

Mt.Halla

(D)

(B)
(C)

(A)

                

Figure 1. Four archaeological sites where the ancient animal remains in this study were 
excavated. (A)-(D) indicate the positions of Kumsung, Kwakji, Gonae and Kimnyung 
site in Jeju Island, respectively.
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Table 1. Characteristics of the animal remains used in this study

Species Specimens Archaeological sites Age (suspected)

Bos spp.   Humerus Gonae A.D. 700-800

  Radius-1 Kwakji (IV*) A.D. 800-900

  Radius-2 Kwakji (IV*) A.D. 800-900

   Tooth Kwakji (II*) A.D. 0-200

Sus spp.   Tooth (mandible)-I Kwakji (II*) A.D. 0-200

  Tooth-1 Kumsung A.D. 0

  Tooth (mandible)-2 Kumsung A.D. 0

  Tooth-3 Kumsung A.D. 0

  Tooth (mandible)-4 Kumsung A.D. 0

  Tooth (mandible)-5 Kumsung A.D. 0

  Tooth-A Kimnyung A.D. 0-500

  Tooth-B Kimnyung A.D. 0-500

 *II and IV indicate the positions in Kwakji archaeological site where animal remains were found.
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Figure 2. Photographs of the ancient cattle remains. Humerus fragment from Gonae (A); 

radius fragment (B), (C) and a tooth from Kwakji (D).
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Figure 3. Photographs of the ancient wild boar remains. (A) mandible from Kwakji; 

(B)-(F) teeth and mandibles from Kumsung; (G) and (H) teeth and mandibles from 

Kimnyung.
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Kit (QIAGEN, Germany)를 각각 사용하여 정제하였다. 정제된 DNA는 아가로오스 

겔에서 5 ㎕ 전기영동 후 최종 확인하였으며, PCR을 위한 주형으로 사용하였다.

미토콘드리아 DNA 조절부위의 증폭

미토콘드리아 DNA의 조절부위를 증폭하기 위해서, 소를 위한 시발체는 이미 보

고 되어 있는 소의 염기서열을 토대로 제작하였으며 (Anderson et al., 1982), 돼지는 

앞서 Watanobe 등 (2001)이 제작한 시발체를 사용하였다 (Table 2 ). 각각의 PCR 반

응은 Taq DNA 중합효소 (Promega, USA) 2.5 unit, dNTP 0.2 mM, MgCl₂ 1.5 mM, 

10× 반응 완충액 (20 mM Tris-HCl, pH 8.0 at 25℃, 100 mM KCl, 0.1 mM EDTA)  2.5 

㎕, PCR 시발체 20 pmol, 주형 DNA 2 ㎕에 3차 증류수를 첨가하여 전체 25 ㎕ 반응

액으로 실험을 수행하였다. 반응과정에서의 오염을 확인하기 위해 DNA를 첨가하

지 않은 반응액을 대조구로 이용하였다. PCR 반응은 GeneAmp PCR System 9600 

Thermal Cycler (Perkin-Elmer, USA)를 사용하였으며, 반응조건은 94℃에서 2분간 

변성시킨 후 94℃에서 30 초, 55℃에서 45 초, 72℃에서 45 초를 1 회전으로 하여 35

회 반복하였다. 그 후 72℃에서 5 분간 신장시켰다. PCR 산물은 1% 아가로오스 겔 

상에서 전기영동하고 ethidium bromide로 염색한 후 자외선 조사기에서 확인하였

다. 원하는 크기의 절편만을 회수하기 위해  녹는점이 낮은 아가로오스 겔 상에서 

전기영동한 후  GeneClean II System (Bio 101, USA)을 사용하여 겔을 용출시켰다.

클로닝 및 염기서열 분석 

PCR 산물은 TOPO TA Cloning Kit (Invitrogen, USA)를 사용하여 vector에 삽입시킨 

후 Top 10 F' competent cell 내부로 형질전환 시켰다. 연결은  PCR 산물 0.7 ㎕ (50 

ng), TOPO vector 0.5 ㎕, 식염수 용액 (1.2 M NaCl, 0.06 M MgCl2) 0.5 ㎕에 멸균수를 

첨가하여 총 반응액이 3 ㎕가 되게 한 후 상온에서 15 분 동안 반응시켰다. 형질전

환 및 클로닝과정은 제조사의 방법에 따라 수행하였다. 플라스미드의 추출 및 정제

는 Minipreps DNA Purification System (Promega, USA)을 이용하였다. 염기서열의 

분석은 ALFexpress DNA Sequencer (Pharmacia Biotech, USA) 상에서 Cy5TM 

AutoCycleTM Sequencing Kit (Pharmacia Biotech, USA)를 이용하여 제조사의 방법
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Table 2. Oligonucleotide sequences of the primers used in this study

Species Names Sequences References

Bos spp. BD-1F* 5'-GACAGGTCTTTGTAGTACAT-3' This study

BD-1R* 5'-GTAATTCATTCTGTGGTCTGTG-3' This study

BD-2F* 5'-CACAGACCACAGAATGAATTAC-3' This study

 BD-2R* 5'-GCCCGGAGCGAGAAGAGGGA-3' This study

BD-3F* 5'-TCCCTCTTCTCGCTCCGGGC-3' This study

BD-3R* 5'-CATTATGCTCCTGCTCAAGATGC-3' This study

BD-4F* 5'-GCATCTTGAGCACCAGCATAATG-3' This study

BD-4R* 5'-ATGTGTTTATGGAGTTGGGA--3' This study

Sus spp. SD-1F 5'-CAGTCAACATGCATATCACC-3' Watanobe et al., 2001

SD-1R 5'-ATGGCTGAGTCCAAGCATCC-3' Watanobe et al., 2001

*The primers were designed on the basis of nucleotice sequences of the control region of bovine mtDNA 
(Anderson et al., 1982).
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에 따라 수행하였다. 이 때 7 M 요소-6% 아크릴아마이드 겔 상에서 1500V에서 700 

분간 전기영동을 실시하였다. 조절부위 전체서열 및 부분서열은 GenBank database

에 등록되어 있는 Bos taurus 및 Sus scrofa 종들의 서열들과 비교해서 결정하였다. 

결정된 염기서열은 기존에 보고 된 다양한 계통들과 비교/분석하였다. 염기서열 정

렬은 CLUSTAL W program (Thompson et al., 1994)을 이용하여 수행하였으며, 유전

적 거리지수 (genetic distance value)는 PHYLIP의 DNADIST program (Felsenstein, 

1993; ver. 3.572)에서 transition/transversion의 비율을 2:1로 가정하여 two-parameter 

method (Kimura, 1980)로 측정하였다. 계통수는 PHYLIP program package의 

neighbor-joining method (Saitou and Nei, 1987)를 이용하여 작성하였으며, 계통수의 

분지에 대한 신뢰도를 얻기 위한 bootstrap (1000회 반복)은 parsimony 분석에

서 나온 결과를 모두 채택하여 consensus tree를 작성하였다.
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결   과

DNA 추출 및 증폭 

고내, 곽지, 김녕 (궤내기 동굴) 그리고 금성 유적지에서 발굴된 동물 뼈로부터 

total DNA를 추출하였다. Figure 4는 소 및 멧돼지로부터 추출된 각각의 ancient 

DNA로서, 오랜 세월이 지나는 동안 DNA가 분해되어 그 분해된 DNA 절편들이 밴

드 밑으로 끌리듯이 보이고, 그 밑으로 보라색 형광이 관찰되었다. 이것은 토양 부

식물 내에 존재하는 부식산 (humic acid), 풀빅산 (fulvic acid), 그리고 핵산을 포함한 

거대분자의 당 환원의 결과로 생성되는 Maillard product 등으로 고대 시료로부터 

DNA 추출 시에 나타나는 현상이다. 이들에 의해서 DNA 추출물이 갈색을 띠게 되

는 원인이 되고,  PCR 반응을 저해하는 주된 저해제로 작용한다 (Tuross, 1994; 

Hanni et al., 1995; Kolman and Tuross, 2000). 따라서 이들을 제거하기 위하여 겔 상

의 DNA 밴드를 용출시켰다. Figure 5는 소 및 멧돼지 뼈로부터 추출된 total DNA를 

주형으로 Table 2에서 제시된 시발체를 사용하여 조절부위를 증폭한 결과이다.

미토콘드리아  DNA 조절부위의 염기서열 결정

1. 소

4개의 화석 뼈로부터 증폭된 각각의 DNA fragment를 cloning 및 DNA sequencing 

과정을 통하여 염기서열을 분석하였다. 이들의 서열들을 GenBank database 내에 등

록되어 있는 서열들과 비교한 결과 B. taurus 종들과 99% 이상의 상동성을 보였다. 

조절부위의 염기서열은 Anderson 등 (1982)에 의해서 보고된 소 mtDNA 유전체 서

열 (15792-363 사이의 서열)을 바탕으로 결정하였다. ANC-1과 ANC-2는 910 bp, 

ANC-3은 911 bp, ANC-4는 907 bp로 결정되었다. 특이적으로 ANC-4에서 4개의 염

기결실이 확인되었다. 

결정된 염기서열과의 비교를 위하여 기존에 보고 된 B. taurus 종에 속하는 15 품
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                            1     2    3    4               1   2   3  4   5   6   7   8

                                          

                                        (A)                                      (B)

Figure 4. Agarose gel electrophoresis patterns of total DNA isolated from the ancient 

animal remains. (A) ancient DNA from four cattle remains; (B) ancient DNA from eight 

wild boar remains.
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                  M1    1      2     3      4            M2 1  2  3   4  5   6  7   8

                                

                                     (A)                                             (B)
Figure 5. Agarose gel electrophoresis patterns of the amplified fragments of the mtDNA 
control region from the ancient animal remains. (A), four amplified fragments (297, 296, 
298 and 294 bp) from the cattle remains; (B), eight amplified fragments (305 bp) from 
the wild boar remains. M1 and M2 are the DNA size-markers, GeneRuler DNA Ladder 
Mix and GeneRuler 1 kb DNA Ladder.

300 bp 250 bp
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Table 3. Comparison of the sequences of the mtDNA control region from the cattle 
remains and other cattle breeds 

Species Breeds
Length 

(bp)
Accession

 No.
References Continents

Bos spp. Humerus (ANC-1) 890 AY298746 This study
Radius-1 (ANC-2) 890 AY298747 This study
Radius-2 (ANC-2) 891 This study
Tooth (ANC-4) 887 This study

B. taurus Jeju native black-1 (Jnb-1) 889 AY298748 This study Asia
Jeju native black-2 (Jnb-2) 888 AF409046 Kim et al. (2003)
Jeju native black-3 (Jnb-3) 888 AF409047 Kim et al. (2003)
Jeju native black-4 (Jnb-4) 891 AF409048 Kim et al. (2003)
Jeju native brown-1 (Jnb-1) 888 AF409050 Kim et al. (2003)
Jeju native brown-2 (Jnb-2) 889 AF409051 Kim et al. (2003)
Korean cattle-1 (KC-1) 888 AY298749 This study
Korean cattle-2 (KC-2) 889 AF409055 Kim et al. (2003)
Korean cattle-3 (KC-3) 889 AF409056 Kim et al. (2003)
Korean cattle-4 (KC-4) 889 AF409057 Kim et al. (2003)
Japanese black-1 (Jb-1) 888 U87903 Mannen et al. (1998)
Japanese black-2 (Jb-2) 889 U87904 Mannen et al. (1998)
Holstein (Hol) 888 J01394 Anderson et al. (1982) Europe

Limosine (Lim) 889 AF034446 Smith and Moquin
 (unpublished)

Charolais (Cha) 888 L27716 Loftus et al. (1994)
Friesian (Fri) 889 L27719 Loftus et al. (1994)
Hereford (Her) 889 L27724 Loftus et al. (1994)
Simmental (Sim) 888 L27734 Loftus et al. (1994)
Jersey (Jer) 888 L27726 Loftus et al. (1994)
Aberdeen Angus (Ang) 890 L27713 Loftus et al. (1994)
Butana (But) 889 L27714 Loftus et al. (1994) Africa
Kenana (Ken) 889 L27728 Loftus et al. (1994)
N'Dama (Dda) 888 L27730 Loftus et al. (1994)

B. indicus Hariana (Har) 889 L27722 Loftus et al. (1994) India
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종 (23 개체)을 선정하였으며, B. indicus 종인 Hariana를 분석에 포함시켰다 (Table 

3). Bos 속에 해당하는 대부분의 품종에서 조절부위 양쪽 말단에 22-23 bp가 누락된 

채 보고 되어 있기 때문에 그 부분을 제외한 나머지 부분만을 계통유전학적 분석에 

사용하였다. 현존하는 24 품종들의 서열과 4 개의 화석 뼈의 서열을 정렬한 결과, 

87 개의 염기변이가 나타났으며, 4 개의 화석 뼈로부터 24개의 염기변이가 관찰되

었다. 그 중 18 개는 새로 발견한 형태로서, 4 개는 염기결실, 1 개는 염기삽입이며, 

나머지 13 개는 염기치환으로 나타났다 (Fig. 6). 

2. 멧돼지

증폭된 절편의 서열 분석 결과를 GenBank database 내에서 BLAST search를 수행

한 결과, 대부분의 S. scrofa 품종들과 99% 이상의 상동성을 보였다. 분석된 염기서

열을 기존에 보고 된 18 품종의 서열과 비교한 결과, 전체적으로 36 개의 염기변이

가 관찰되었다. 멧돼지 화석 뼈의 서열로부터 17 개가 관찰되었는데, 이중에서 9 개

의 염기치환, 7 개의 염기결실, 1 개의 염기삽입이 나타났다. T-3와 T-4의 염기서열

은 동일하게 나타났다 (Fig. 7, Table 4).

계통유전학적 분석

1. 소

Two-parameter method (Kimura, 1980)를 이용하여 4개의 소 화석 뼈와 현존하는 

소 품종들 간의 유전적 거리지수 (genetic distance value)를 산출하였다 (Table 5). 각

각의 소 화석 뼈는 B. taurus 품종들과 0.003에서 0.016 범위의 유전적 거리지수를 

나타내었다. 소 품종들 중에서 제주재래흑우-1, 4와 0.003-0.007 범위를 나타내며 

가장 가까운 유연관계를 보였다. 

여러 품종들 사이에서 소 화석 뼈의 계통유전학적인 위치를 결정하기 위해서 유

전적 거리지수를 토대로  neighbor-joining (NJ) tree (Fig. 8)와 분지도 내에서 각각

의 branch에 대한 신뢰도를 얻기 위하여 parsimony 분석에 의한 consensus tree 

(Fig. 9)를 작성하였으며, B. indicus 종에 속하는 품종 중에서 Hariana를 outgroup으

로 첨가시켰다 (Fig. 8, 9). NJ tree에서 두 개의 집단, 즉 아시아 품종과 유럽 품종을
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Breeds

1111111111111111111111111111111111111111111111111111111111111111
5555555555555666666666666666666666666666666666666666666666666666
8889999999999000000000000000001111111111111111112222222222333333   11111112222222222233
1452555789999022444455557888890001111222233344590222445689000012  700667890222334446900
896413913247882602780578424563249367912670783746058978501401298148256694966111237895601

Hol
ANC-1
ANC-2
ANC-3
ANC-4
Jnb-1
Jnb-2
Jnb-3
Jnb-4
Jnw-1
Jnw-2
KC-1 
KC-2 
KC-3 
KC-4 
Jb1
Jb2
Agu
Fri
Cha
Sim
Lim
Her
Jer
Nda
Ken
But
Har

AACCTCGTAAAATAGCATGACTGCTGCTGGGCTTTGTGTTCTTTATAG*CAACCTCCTACGTTAAG*CTAAATAT***TTTCTATGC 

-T------GG----------------------------CC-A------*-------A---------*---G----CC*--------- 

----------------G---------------------C---------*------------A-G--*---G----CC*--------- 

-------G---CC-------------------------C---------*-------------C---G---G----CC*--------G 

-T**-----------*----------------------C---------**----C-----------G---G----CC*--------- 

--------------------------------------C---------*-----------------*---G----C**--------- 

-----------------C-----------A------------------*-----------A-----*---G----***--------- 

------------------------------------------------*-----------------*---G----***--------- 

--------------------------------------C---------*-----------------*---G----CCC--------- 

----------------------------A-------------------*-----------------*---G----C**--------- 

----------------------------A-------------------*-----------------*---G----C**--------- 

-------------G-----G----------------C-----------*-G---------------*---G-GG-***--------- 

---------------------C-T------------------------*-----------------*---G----C**--------- 

-----------------C-----------A------------------*-----------------*---G----C**--------- 

----------------------------A-------------------*-----------------*---G----C**--------- 

--------------------------T---------C-----------*-----------------**--G----***--------- 

-----------------C-----------A-T----------------*--------C--------**--G----C**--------- 

------------------------------------C---T-------*-----------------*--G-----CC*--------- 

------------------------------------------------*-----------------*--------C**--C------ 

------------------------------------------------*-----------------*---G----***--------- 

------------------------------------------------*-----------------*----G---***--------- 

------------------------------------------------*---------------C-*--------C**-----G--- 

------------------------------------------------*-----------------*--------C**--------- 

-----------------CA--C-------------------C------*------T---------A*----G---C**--------- 

--------------A-----T------------C------------G-*-----C-----------*-C-G----C**--------- 

--------------A-----T------------C------------G-*-----C-----------*-C-G----C**--------- 

--------------A------------------C--------------*---T-C-----------*-C-G----C**--------- 

G---CGA---G---A-------ATCATC--A-CCCACAC--CCC*C-AA--GTT----GT-----A*-CG-G--CC**CC-TC-CA- 

Figure 6. Sequence variation in the control region observed in cattle remains and modern 
cattle breeds. The nucleotide position corresponds to the complete mtDNA sequence 
described by Anderson et al. (1982). The dashes indicate nucleotide identity to the 
Holstein (Hol), and asterisks denote gaps.
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Table 4. Comparison of the partial sequences of the mtDNA control region from the wild 
boar remains and other pig breeds

Species Breeds Accession No. References Continents
Sus spp. Tooth (mandibula)-M (T-M) This study

Tooth-1 (T-1) This study
Tooth (mandibula)-2 (T-2) This study
Tooth-3 (T-3) This study
Tooth (mandibula)-4 (T-4) This study
Tooth (mandibula)-5 (T-5) This study
Tooth-A (T-A) This study
Tooth-B (T-B) This study

S. scrofa Jeju native black-1 (JN-1) AF276935 Kim et al. (2002) Asia
Jeju native black-2 (JN-2) AF276934 Kim et al. (2002)
Korean wild boar (Kwb) This study
Okinawa (Oki) AB015092 Okumura et al. (1996)
Japanese wild boar (Jwb) AB015086 Okumura et al. (1996)
Wanhua (Wan) AF276932 Kim et al. (2002)
Putian (Put) AF276931 Kim et al. (2002)
Jinghua (Jin) AF276930 Kim et al. (2002) Europe
Meishan (Mei) AY230821 Yue (unpublished)
Landrace (Lan) NC_000845 Lin et al. (1999)
Duroc (Dur) AY232881 Ovilo et al. (2003)
Swedish (Swe) AJ002189 Ursing and Arnason (1998)
Euorpean wild boar-1 (Ewb-1) AB015095 Okumura et al. (1996)
Europeam wild boar-2 (Ewb-2) AB015094 Okumura et al. (1996)
Large white (Lwh) AY232883 Ovilo et al. (2003)
Berkshire (Ber) AF276936 Kim et al. (2002)
Pietrain (Pei) AY230820 Yue (unpublished)
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T-M 

T-1 

T-5 

T-3 

T-4 

T-2 

T-A 

T-B 

ACCGCCGCAGCCACTTAGACCTACAAATTTGG*TAG 

-----T--------------------------*--- 

-----T--------------------------*--- 

G-----------------G----------C--*-G- 

G----T------------G----------C--*-G- 

G-T--T-------T--------G------C--*-G- 

G-T--T-------T-------CG---------*-G- 

--------T-----------------------*--- 

G-T--T-------T------------------*-G- 

G-T--T-------T------------------*CG- 

G-T--T-------T-----------G------*-G- 

--T--T-------T----GGT-----------*--- 

G-T--T-------T------------------*-G- 

G-T--T-------T------T-G---G--C--*-G- 

G-TA-T-------T------------------*-G- 

G-T--T-------T--G---------------*-G- 

G-T--T-------T------T-G------C--*-G- 

G-T--T-----*-T------T---G-------*-G- 

G-T--T-------T------T--*--------G-G- 

G-T--T-------T-C----T-------*--**-G* 

G-T--TA------TC-----T-----------*-G- 

G-T--TA------TC-----T-----------*-G- 

G-T-GT-T-C---T------T-G----*-C--G-G- 

G-T--T----T--T---*--T-G------CT-*-G- 

G-T--T-------T---*--T---G------**-G* 

Figure 7. Sequence variation in the partial control region from wild boar remains and 
modern pig breeds. The nucleotide position corresponds to the complete mtDNA 
sequences described by Lin et al. (1999). Nucleotide identity and deletions are indicated 
using dashes and asterisks, respectively.
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Table 5. Genetic distances of the control region for the cattle remains and modern cattle 
breeds. The numbers below the diagonal are the divergence values corrected for multiple 
substitutions using the two-parameter model (Kimura, 1980). The abbreviations are 
given in Table 3

Breeds   1      2      3      4      5      6      7      8      9      10     11     12     13     14
1. Hol  
2. ANC-1
3. ANC-2
4. ANC-3
5. ANC-4
6. Jnb-1
7. Jnb-2
8. Jnb-3
9. Jnb-4
10. Jnw-1
11. Jnw-2
12. KC-1 
13. KC-2 
14. KC-3 
15. KC-4 
16. Jb1  
17. Jb2  
18. Agu  
19. Fri  
20. Cha  
21. Sim  
22. Lim  
23. Her  
24. Jer  
25. Nda  
25. Ken  
27. But  

  -
0.009    -
0.005  0.010    - 
0.007  0.012  0.009    -  
0.005  0.007  0.006  0.009    -  
0.002  0.006  0.003  0.005  0.003    -  
0.004  0.011  0.007  0.010  0.008  0.004    -  
0.001  0.007  0.004  0.006  0.004  0.001  0.003    -  
0.002  0.006  0.003  0.005  0.003  0.000  0.004  0.001    -  
0.002  0.009  0.005  0.007  0.005  0.002  0.004  0.001  0.002    -  
0.002  0.009  0.005  0.007  0.005  0.002  0.004  0.001  0.002  0.000    -  
0.007  0.014  0.011  0.013  0.011  0.007  0.010  0.006  0.007  0.007  0.007    -  
0.003  0.010  0.006  0.009  0.006  0.003  0.005  0.002  0.003  0.003  0.003  0.009    -  
0.004  0.011  0.007  0.010  0.008  0.004  0.000  0.003  0.004  0.004  0.004  0.010  0.005   -  
0.002  0.009  0.005  0.007  0.005  0.002  0.004  0.001  0.002  0.000  0.000  0.007  0.003  0.004
0.003  0.010  0.006  0.009  0.006  0.003  0.005  0.002  0.003  0.003  0.003  0.006  0.004  0.005
0.006  0.013  0.010  0.012  0.010  0.006  0.002  0.005  0.006  0.006  0.006  0.012  0.007  0.002
0.003  0.012  0.009  0.011  0.009  0.005  0.007  0.004  0.005  0.005  0.005  0.009  0.006  0.007
0.001  0.010  0.006  0.009  0.006  0.003  0.005  0.002  0.003  0.003  0.003  0.009  0.004  0.005
0.001  0.007  0.004  0.006  0.004  0.001  0.003  0.000  0.001  0.001  0.001  0.006  0.002  0.003
0.001  0.010  0.006  0.009  0.006  0.003  0.005  0.002  0.003  0.003  0.003  0.009  0.004  0.005
0.002  0.011  0.007  0.010  0.008  0.004  0.006  0.003  0.004  0.004  0.004  0.010  0.005  0.006
0.000  0.009  0.005  0.007  0.005  0.002  0.004  0.001  0.002  0.002  0.002  0.007  0.003  0.004
0.007  0.015  0.013  0.015  0.013  0.010  0.010  0.009  0.010  0.010  0.010  0.015  0.009  0.010
0.007  0.014  0.011  0.013  0.009  0.007  0.010  0.006  0.007  0.007  0.007  0.013  0.009  0.010
0.007  0.014  0.011  0.013  0.009  0.007  0.010  0.006  0.007  0.007  0.007  0.013  0.009  0.010
0.006  0.013  0.010  0.012  0.008  0.006  0.009  0.005  0.006  0.006  0.006  0.012  0.007  0.009
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Table 5. (Continued)

Breeds   15     16     17     18     19     20     21     22     23     24     25     26     27
1. Hol  
2. ANC-1
3. ANC-2
4. ANC-3
5. ANC-4
6. Jnb-1
7. Jnb-2
8. Jnb-3
9. Jnb-4
10. Jnw-1
11. Jnw-2
12. KC-1 
13. KC-2 
14. KC-3 
15. KC-4 
16. Jb1  
17. Jb2  
18. Agu  
19. Fri  
20. Cha  
21. Sim  
22. Lim  
23. Her  
24. Jer  
25. Nda  
25. Ken  
27. But  

 

  -  
0.003    -  
0.006  0.007    -  
0.005  0.004  0.010    -  
0.003  0.004  0.007  0.004    -  
0.001  0.002  0.005  0.004  0.002    -  
0.003  0.004  0.007  0.004  0.002  0.002    -  
0.004  0.005  0.009  0.005  0.003  0.003  0.003    -
0.002  0.003  0.006  0.003  0.001  0.001  0.001  0.002    -  
0.010  0.011  0.012  0.011  0.009  0.009  0.006  0.010  0.007    -
0.007  0.009  0.012  0.011  0.009  0.006  0.009  0.010  0.007  0.015    -     
0.007  0.009  0.012  0.011  0.009  0.006  0.009  0.010  0.007  0.015  0.000    -
0.006  0.007  0.011  0.010  0.007  0.005  0.007  0.009  0.006  0.014  0.003  0.003    -
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Figure 8. A neighbor-joining tree constructed from the sequences of the cattle remains 
and the extant cattle breeds. The tree was generated using genetic distances calculated by 
Kimura's 2-parameter method. Hariana was used as the outgroup.
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Figure 9. A strict consensus tree derived from the sequences of the cattle remains and the 
extant cattle breeds. This tree was constructed using the SEQBOOT, DNAPARS, and 
CONSENSUS programs in the PHYLIP package. Bootstrap values (1,000 replicates) are 
shown above the nodes on the strict consensus tree. Hariana was used as the outgroup.
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포함하는 하나의 집단과 아프리카 품종을 포함하는 집단으로 구분되었다. 소 유골

들은 특이적으로 아시아 품종들과 함께 아집단을 형성하였으며, 제주재래흑우와 

단일계통 (monophyletic) 집단을 형성하며 가장 가까운 유연관계를 보여주었다. 

Consensus tree 상에서는 4개의 소 유골들이 제주재래흑우가 포함되지 않은 단

일계통 집단을 형성하였으며 (Fig. 9), 제주흑우와는 동일한 집단에 속하지 않

았다.

2. 멧돼지

분석된 염기서열을 기초로 유전적 거리지수를 산출한 결과 T-2는 한국산 멧돼

지, 일본산 멧돼지와 0.009, 0.013으로, T-A는 한국산 멧돼지, 일본산 멧돼지와 

0.006, 0.009로 가장 낮은 거리지수를 나타냈으며, 이들을 제외한 멧돼지 화석 뼈는  

Wanhua pig, Okinawa pig와 0.003-0.009로 가장 낮은 거리지수를 나타내어 가장 가

까운 유연관계를 보였다 (Table 6). 반면에 제주재래흑돈-1, 2와는 상대적으로 높은 

수치를 나타내었다. 

계통유전학적인 분석을 위해서 NJ tree와 consensus tree를 작성하였고, out group

으로 멧돼지과 (Suidae)에 속하는 Phacochoerus aethiopicus를 포함시켰다 (Fig. 10, 

11). NJ tree와 consensus tree 모두에서 크게 두 집단, 즉 아시아 품종들과 유럽 품종

들로 나뉘어졌으며, 유럽품종인 Berkshire와 Large white는 특이적으로 아시아 품종

과 같은 집단에 속해있음을 확인하였다. Huang 등 (1999)과 Giuffra 등 (2000)은 아

시아 품종과 유럽 품종은 각각 특이적인 두개의 모계혈통 (maternal lineage)을 갖는

다고 보고하였으며, 서로 독립적인 가축화의 과정을 거쳤을 것이라고 추정하였다. 

또한 Watanabe 등 (1985), Jones (1998) 그리고 Giuffra 등 (2000)은 Berkshire 및 Large 

white 품종의 가축화 과정에서 아시아 품종과 교잡되거나 그들의 영향을 받았다고 

보고하였다. 

NJ tree와 consensus tree에서 8개의 멧돼지 화석 뼈들은 동일하게 두개의 소집단

으로 나뉘어졌다. 즉, 소집단 I에는 멧돼지 화석 뼈 중 T-2, T-A와 한국산 멧돼지, 일

본산 멧돼지가 속하였고, 소집단 II에는 T-2, T-A를 제외한 나머지 멧돼지 화석 뼈

와 중국의 가축돼지인 Meishan pig가 속하였다.
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Table 6. Genetic distances of the control region for the wild boar remains and modern 
pig breeds. The numbers below the diagonal are the divergence values corrected for 
multiple substitutions using the two-parameter model (Kimura, 1980). The abbreviations 
are given in Table 4

Breeds   1      2      3      4      5      6      7      8      9      10     11     12     13     14
1. Lan 
2. Lwh 
3. Ber 
4. Dur 
5. Swe 
6. Ewb-1 
7. Ewb-2 
8. Kwb
9. JN-1 
10. JN-2 
11. Mei 
12. Jin 
13. Pie 
14. Wan 
15. Put 
16. Rwb 
17. Jwb 
18. Oki 
19. T-M 
20. T-1 
21. T-2 
22. T-3 
23. T-4 
24. T-5 
26. T-A 
26. T-B

   -
0.023      -
0.023   0.006      -
0.003   0.019   0.019      -
0.003   0.019   0.019   0.000      -  
0.013   0.016   0.023   0.016   0.016      - 
0.016   0.013   0.019   0.013   0.013   0.003      -
0.026   0.003   0.009   0.023   0.023   0.019   0.016      - 
0.019   0.009   0.009   0.016   0.016   0.019   0.016   0.013      - 
0.019   0.009   0.009   0.016   0.016   0.019   0.016   0.013   0.006      -
0.019   0.023   0.023   0.016   0.016   0.026   0.023   0.019   0.019   0.019      - 
0.019   0.009   0.009   0.016   0.016   0.019   0.016   0.013   0.006   0.006   0.019     - 
0.003   0.026   0.026   0.006   0.006   0.016   0.019   0.030   0.023   0.023   0.023   0.023      - 
0.016   0.006   0.006   0.013   0.013   0.016   0.013   0.009   0.003   0.003   0.016   0.003   0.019       -
0.019   0.009   0.009   0.016   0.016   0.019   0.016   0.013   0.006   0.006   0.019   0.006   0.023    0.003
0.026   0.016   0.023   0.023   0.023   0.013   0.009   0.019   0.019   0.019   0.026   0.019   0.030    0.016
0.030   0.006   0.013   0.026   0.026   0.023   0.019   0.003   0.016   0.016   0.023   0.016   0.033    0.013
0.016   0.006  0.006    0.013   0.013   0.016   0.013   0.009   0.003   0.003   0.016   0.003   0.019    0.000
0.023   0.013   0.013   0.019   0.019   0.023   0.019   0.009   0.009   0.009   0.016   0.009   0.026    0.006
0.019   0.009   0.009   0.016   0.016   0.019   0.016   0.006   0.006   0.006   0.013   0.006   0.023    0.003
0.037   0.013   0.020   0.033   0.033   0.030   0.026   0.009   0.023   0.023   0.030   0.023   0.040    0.020
0.026   0.016   0.016   0.023   0.023   0.026   0.023   0.013   0.013   0.013   0.019   0.013   0.030    0.009
0.026   0.016   0.016   0.023   0.023   0.026   0.023   0.013   0.013   0.013   0.019   0.013   0.030    0.009
0.023   0.013   0.013   0.020   0.020   0.023   0.020   0.010   0.010   0.010   0.016   0.010   0.026    0.006
0.033   0.009   0.016   0.030   0.030   0.026   0.023   0.006   0.020   0.020   0.026   0.020   0.037    0.016
0.023   0.013   0.013   0.020   0.020   0.023   0.020   0.010   0.010   0.010   0.016   0.010   0.026    0.006
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Table 6. (Continued)

Breeds   15     16     17     18     19     20     21     22     23     24     25     26
1. Lan 
2. Lwh 
3. Ber 
4. Dur 
5. Swe 
6. Ewb-1 
7. Ewb-2 
8. Kwb
9. JN-1 
10. JN-2 
11. Mei 
12. Jin 
13. Pie 
14. Wan
15. Put 
16. Rwb 
17. Jwb 
18. Oki 
19. T-M 
20. T-1 
21. T-2 
22. T-3 
23. T-4 
24. T-5 
26. T-A 
26. T-B

   -
0.019      - 
0.016   0.023      - 
0.003   0.016   0.013      - 
0.009   0.023   0.013   0.006      - 
0.006   0.019   0.009   0.003   0.003      -
0.023   0.030   0.013   0.020   0.020   0.016      - 
0.013   0.026   0.016   0.009   0.009   0.006   0.023     - 
0.013   0.026   0.016   0.009   0.009   0.006   0.023   0.000      - 
0.010   0.023   0.013   0.006   0.006   0.003   0.020   0.010   0.010      - 
0.020   0.026   0.009   0.016   0.016   0.013   0.016   0.020   0.020   0.016      - 
0.010   0.023   0.013   0.006   0.000   0.003   0.020   0.010   0.010   0.006   0.016      -
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Figure 10. A neighbor-joining tree constructed from the sequences of the wild boar 
remains and the extant pig breeds. The tree was generated using genetic distances 
calculated by Kimura's 2-parameter method. Phacochoerus aethiopicus (AB046876) was 
used as the outgroup.
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Figure 11. A strict consensus tree derived from the sequences of the wild boar remains 
and the extant pig breeds. This tree was calculated using the SEQBOOT, DNAPARS, 
and CONSENSUS programs in the PHYLIP package. Bootstrap values (1,000 
replicates) are shown above the nodes on the strict consensus tree. Phacochoerus 
aethiopicus (AB046876) was used as the outgroup.
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고   찰

1. 소 (Bos spp.)

본 연구는 지금으로부터 약 1,100-2,000 년 전에 형성된 것으로 추정되는 제주도

의 고내 및 곽지 유적지로부터 발굴된 소 화석 뼈의 분자유전학적 동정과 계통유전

학적인 분석을 위하여 수행하였다.

 미토콘드리아 조절부위의 전체 염기서열을 분석한 후 GenBank database의 

BLAST search를 수행한 결과 B. taurus와 99% 이상의 상동성을 보였다. 이는 

Phillips (1961)가 동북아시아 (몽고, 중국 북부지역, 한국, 일본) 지역 내에 분포하고 

있는 거의 모든 소가 혹이 없는 B. taurus 종이라고 보고한 내용과 일치하는 결과이

다. 따라서 본 연구에서 분석한 4개의 소 화석 뼈가 B. taurus의 유골일 것으로 사료

된다.

염기서열 정렬과 계통유전학적 분석 결과를 토대로 현존하는 품종들과의 유연

관계 분석 결과 2 가지의 가능성을 제시할 수 있었다. 첫째, 4개의 소 화석 뼈는 현

존하는 제주재래흑우의 조상일 가능성을 제안한다. 염기서열 정렬 결과에서, 

16122 번째 염기 T가 C로 치환되어 있으며, 이런 현상은 제주재래흑우와 유골을 제

한 나머지 품종들에서는 관찰되지 않았다. 또한 각각의 품종들 간의 유전적 거리지

수 산출 결과에서 역시 제주재래흑우와 상대적으로 가장 낮은 수치를 나타내었다.  

Neighbor-joining tree에서 4개의 소 유골들은 제주재래흑우와 단일계통 

(monophyletic) 집단을 형성하면서 가장 가까운 유연관계를 보여주었다. 이런 결과

는 형태학적, 골학적 분석을 보고한 신 등 (1992)의 연구결과와 일치한다. 그들은 

유골의 크기를 토대로 체형을 분석한 결과, 현존하는 한우 혹은 제주재래황우보다 

몸집이 큰 반면, 제주재래흑우와는 유사하다고 보고하였다.

둘째로, 현재는 확인되지 않은 모계혈통 (maternal lineage)을 갖는 소가 그 당시에 

존재했을 가능성을 제안한다. 염기서열 정렬 결과, 소 유골들의 염기변이는 다른 

품종들에 비해서 다소 다른 양상을 보였다. 즉, 19개의 염기변이 중에서 10개 (52%)

가 15849-16040 사이에서 발생하였다. 기존의 보고에 의하면 이 부위는 B. taurus 종
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에서는 상대적으로 잘 보존된 부분으로 알려져 있다 (Mannen et al., 1998; Chung et 

al., 2002; Kim et al., 2002). 소 유골들은 consensus tree 상에서 제주재래흑우를 포함

하지 않고 단일계통 집단을 형성하였다. 제주도 내의 유적지 발굴에 관한 기록 역

시 멸종된 소의 존재 가능성을 뒷받침해준다. 종달 유적지 내에서 제 1지구는 기원 

전후 약 100년경의 유적으로, 소의 중수골 (metacarpus) 1점만이 발굴된 반면, 기원 

후 6-7세기에 형성된 것으로 보이는 제 4지구에서는 중수골 6점을 포함해서 180여

점이 발굴되었다 (Cheju National University Museum, 1997; Kim et al., 2002). 또한 고

내, 곽지, 김녕 유적지를 포함한 기원 후 약 500-900년경에 형성된 유적지에서도 

100-250점이 발굴되었다 (Shin et al., 1992, 1996; Kim et al., 2002). 기원전 약 200년

경부터 가축을 이용한 농경문화가 중국에서부터 우리나라를 거쳐 일본으로 전파

되었고, 이 과정에서 소가 함께 유입되었을 것이라는 역사적인 해석에 근거해서 볼 

때, 본 연구에서 발견된 특이한 모계형의 소가 제주도에 이미 사육되었다는 가능성

을 시사한다. 또한 한반도에서 신석기 유적지의 발굴기록에는 현재는 멸종된 다양

한 동물상들이 보고 되어 있다 (Sohn, 1990; Bae, 1992; Norton, 2000). 특히, 유럽산 

들소 (aurochs, B. primigenius), 들소 (bison, Bison priscus), 아메리카산 들소 (buffalo, 

Bubalus sp.)의 유골이 발견되었지만, 이들은 현재 제주도뿐만 아니라 한반도에서

도 존재하지 않는다. 이런 결과들로 미루어볼 때 현존하는 소들과는 다른 모계혈통

을 갖는 소가 그 당시에 제주도 내에 존재했을 가능성을 뒷받침해준다.

유적지로부터 발굴되는 소 유골의 정확한 동정과 선사시대 동물상의 정립을 위

해서, 핵 DNA를 포함한 더 많은 유전자들에 대한 분석과 함께 한반도를 포함한 동

북아시아의 유적지로부터의 발굴되는 연구재료의 수집이 절실히 요구된다. 또한 

제주재래흑우를 포함한 현존하는 소 품종들과의 계통유전학적 유연관계를 분석하

기 위해서는 nuclear DNA를 이용한 연구가 행해져야 할 것이다. 특히 제주재래흑

우와의 유연관계에는 모색의 결정과 관련된 MSHR (melanocyte-stimulating hormone 

receptor) 유전자의 분석이 수반되어야 할 것으로 사료된다. 

2. 멧돼지 (Sus spp.)

곽지, 금성 및 김녕 유적지로부터 발굴된 멧돼지의 유골에 대한 분자 유전학적인 

분석을 수행하였다. 
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미토콘드리아 DNA의 조절부위를 분석한 후, GenBank database에서 BLAST 

search 결과 S. scrofa 종들과 99% 이상의 상동성을 보임으로써 본 연구에서 사용한 

멧돼지 유골이 S. scrofa 종일 것으로 추정된다. 

멧돼지 유골과 현존하는 여러 품종들의 염기서열과 비교한 결과, 조절부위의 

501번째와 560 번째 서열에서 T-2, T-A는 한국 멧돼지, 일본 멧돼지, 그리고 유럽산 

멧돼지와 동일한 염기변이의 양상을 보였다. 또한, 유전적 거리지수와 계통유전학

적 분석 결과, T-2, T-A는 한국멧돼지 및 일본멧돼지와 가장 낮은 유연관계가 가장 

가까운 것으로 나타났다. 이런 결과는 현재 우리나라와 일본에 서식하고 있는 멧돼

지와 유사한 모계혈통을 갖는 멧돼지가 유적지 형성시기에 제주도에 존재했을 가

능성을 보여주는 것이다. 또한, 유적지에서 발굴되는 멧돼지 유골의 형태학적, 골

학적 분석의 결과가 이를 뒷받침해주고 있다 (Shin et al., 1992,1996; Cheju National 

University Museum, 1997). 

그러나 그 당시에 야생 멧돼지뿐만 아니라 가축화 초기 단계의 멧돼지가 존재했

을 가능성도 배제할 수 없다. 돼지의 가축화에 관하여 Bökönyi (1974)는,  지금부터 

약 9,000년 전에 극동아시아에서 멧돼지를 순화시켜 가축화가 이루어졌으며, 유적

지 보고에 근거한 중국의 가축화 시점은 약 6,000-8,000년 전으로 추정하고 있다 

(Xu, 1950). Watanobe 등 (2002)은 1,700-2,000년 전 Okinawa에 형성된 여러 유적지

에서 유래된 S. scrofa 유골에 대한 mtDNA 분석결과, 유골들이 중국 재래종을 포함

한 동아시아에 분포하는 가축화된 돼지와 가까운 모계혈통임을 입증하였다. 유적

지 형성시기의 유사성과 중국의 재래돼지와의 높은 연관성을 토대로, 본 연구의 결

과는 Watanobe 등 (2002)의 연구결과와 일치하였고, 우리나라와 일본의 가축화된 

돼지가 중국을 포함한 동아시아에서 유입되었을 가설을 뒷받침 해주고 있다. 또한, 

기원 후 약 300-500년경에 저술된 후한서 (後漢書)와 삼국지 (三國誌)에는, 당시 제

주도에 살던 사람들이 소와 돼지 기르기를 좋아했었다고 기록하고 있으며, 신당서 

(新唐書)는 기원 후 약 1,000년경의 문헌으로서, 돼지가죽을 이용하였다고 전하고 

있다. 이런 기록들로 미루어 적어도 기원 전후에 제주도에서도 이미 멧돼지의 가축

화가 이루어졌을 것으로 추정할 수 있다.

본 연구의 결과들과 고대 문헌상의 기록들을 종합해 볼 때, 약 1,000-2,000년 전에 

중국을 포함한 동아시아로부터 유입된 가축화된 멧돼지와 기존의 야생 멧돼지가 
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공존했을 것이라고 추정할 수 있다. 결국, 한국 멧돼지, 일본 멧돼지와 높은 연관성

을 보이는 T-I와 T-A인 경우는 그 당시에 야생형 멧돼지이고, 나머지 멧돼지유골들

은 중국을 포함한 동아시아로부터 유입된 가축화 초기단계의 멧돼지일 것으로 추

정된다. 당시의 돼지의 가축화 과정이 초기단계임을 감안한다면 가축화된 멧돼지

와 야생 멧돼지와의 형태학적, 골학적 차이는 크지 않을 것으로 사료된다. 이에 따

라 현재 제주도 유적지에서 발굴되고 있는 거의 모든 S. scrofa 종이 멧돼지로 동정, 

보고 되고 있다. 

제주도 내의 유적지에서 발굴되는 멧돼지 유골에 대한 좀 더 명확한 분석을 위해

서는 우리나라를 포함한 동아시아에 위치하는 여러 유적지로부터의 유골 수집과 

다양한 유전자의 분석이 필요하다. 또한 아직까지는 분석이 미비한 한국 멧돼지와 

한반도 재래돼지의 분자유전학적, 진화적 분석이 뒷받침되어야 할 것으로 사료된

다. 
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      721 cattacagtc aatggtcaca ggacataaat tatattatat atcccccccc ttcataaaaa
      781 tttccccctt aaatatctac caccactttt aacagacttt tccctagata cttatttaaa
      841 tttttcacgc tttcaatact caatttagca ctccaaacaa agtcaatata taaacgcagg
      901 cccccccccc ccg
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적         요

본 연구는 제주도에서 발견된 4곳의 유적지 (금성, 김녕, 고내, 곽지)에서 발굴되

어 형태학적, 골학적 분석에 의해서 소와 멧돼지로 동정된  동물 뼈로부터 ancient 
DNA를 추출하였고, DNA 증폭 기술과 염기서열 분석 기술을 이용하여, 현존하는 

동물들과의 분자유전학적 유연관계를 규명하기 위해 제주재래흑우, 황우 및 흑돈

을 포함한 현존하는 동물들과의 계통유전학적 분석을 수행하였다. 
화석 뼈에서 추출된 DNA를 주형으로 사용하여 미토콘드리아 DNA의 조절부위

를 증폭하였으며, 클로닝과 DNA 염기서열 분석 방법을 통하여 염기서열을 분석하

였다. 소뼈인 경우 조절부위 전체 서열을 분석하였고, 멧돼지 뼈로부터는 염기변이

율이 높은 부분서열 (305-bp)을 분석하였다. 이 과정에서 제주재래흑우와 한우 그

리고 한국산 멧돼지 각각 1개체를 염기서열 분석에 포함시켰다. 결정된 염기서열

은 앞서 이미 보고 된 서열들과 비교하였으며, 이를 토대로 염기변이율 산출 및 계

통유전학적 분석을 수행하였다. 소 화석 뼈와의 비교를 위해서 아시아품종 12개체, 
유럽품종 8개체 그리고 아프리카품종 4개체를 선택하였으며, 멧돼지 화석 뼈와의 

비교에는 아시아품종 10개체와 유럽품종 8개체를 포함시켰다. 계통유전학적 분석

과 염기변이율 산출 결과 4개의 소 화석 뼈는 제주재래흑우와 상대적으로 낮은 염

기변이율을 나타냈으며, 단일계통 (monophyletic) 집단을 형성하였다. 하지만 염기

변이 (sequence variation)의 형태와 몇몇 유적지에 관한 보고들은 현재는 나타나지 

않는 모계혈통 (maternal lineage)를 갖는 들소의 존재가능성을 뒷받침해준다. 또한 

8개의 멧돼지 화석 뼈는 한국산 멧돼지, 일본산 멧돼지 그리고 Meishan pig와 동일

한 집단 내에 속하였으나, 제주재래흑돈 과는 상대적으로 먼 유연관계를 보였다. 
이 결과로 미루어볼 때 서력 기원 전후에 제주도에는 두 형태의 모계혈통, 즉 야생

형태의 멧돼지와 가축화과정의 멧돼지가 존재했을 것으로 추정된다.  
본 연구 결과는 제주재래흑우 및 흑돈에 대한 조상의 추정 및 그 당시에 제주도 

내에 존재했으나 현재는 멸종된 것으로 보이는 들소와 멧돼지의 존재에 관한 연구

에 기초적인 자료로 활용할 수 있을 것으로 사료되며, 제주재래가축의 보존과 보급

을 위한 보다 많은 연구와 논의가 이루어져야 할 것이다.

Key word : ancient DNA, archaeological, cattle, control region, mitochondrial DNA, 
monophyletic, origin, phylogenetic, wild boar
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