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요 약

제주도에서는 절멸된 것으로 간주되었던 멧돼지들이 최근 한라산 인근지역에서 발견되었다. 본 연구는 분자유전학

적 실험기법을 바탕으로 한라산 멧돼지들이 가축돼지들과 이종교배된 것들인지를 조사하였다. 또한 동일 종내에서의 

유전적 유연관계와 분자 성판별을 시험하였다. 가축돼지 품종들(Landrace, Large White, Berkshire, Hampshire, 
Duroc)과의 교배여부는 핵 DNA와 미토콘드리아 DNA에서 4 종류의 분자 표지인자(MC1R, KIT, 조절영역, ND2)를 

적용하여 시험하였다. 야생멧돼지 집단의 모든 개체들이 동일한 mtDNA 조절영역 서열을 나타내었고, 그 서열들은 

중국 동북부 재래돼지들과 동일하였으나 기존에 보고된 한반도 멧돼지의 서열들과는 다른 것으로 확인되었다. 이상의 

연구결과는 한라산 멧돼지집단이 중국 재래돼지 품종들과 근연이면서, 기존에 연구되지 않았던 유전적 계통에서 

유래한 것으로 사료된다. 분자 성판별 결과 수컷에 비해 암컷이 2 배 이상으로 확인되어, 한라산 야생멧돼지 집단이 

팽창하고 있으며, 조절하지 않으면 집단 규모는 극적으로 증가할 것이다. 

주요어: 이종교배, 분자 표지인자, 분자 성판별, 유전적 계통 
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ABSTRACT

An wild boar species which has been known as an extinct species on Jeju Island, was recently observed in 
the surrounding areas of Mount Halla. Based on the molecular techniques, this study examines whether they 
are crossbred with domesticated pig breeds. Intraspecific genetic relationships with other wild boar populations 
and molecular sexing were examined as well. Total of four molecular markers on mitochondrial DNA(control 
region and ND2) and nuclear DNA(MC1R and KIT) were applied to test crossbreeding between with 
domesticated pig breeds, such as Landrace, Large White, Berkshire, Hampshire, and Duroc. All individuals of 
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wild boar population had identical mtDNA control region(CR) sequences. In addition, the sequences were the 
same as those of some native pig breeds which are distributed in Northeast China, but different from those 
previously reported from the Korean Peninsula up to date. These results suggest that this population may have 
originated from a genetic lineage had been not previously studied and genetically related to Chinese native pig 
breeds. Molecular sexing results show that there are twice as many females as male. Thus the population is under 
expansion and its size will dynamically increase if not controlled.

KEY WORDS: INTERCROSS, MOLECULAR MARKER, MOLECULAR SEXING, GENETIC LINEAGE

서 론

야생멧돼지(Sus scrofa)는 아시아와 유럽, 북아프리카 지

역에 걸쳐 16아종이 분포하는 것으로 알려지고 있고

(Epstein, 1984; Ruvinsky and Rothschild, 1998), 우리나라

에 서식하는 야생멧돼지 아종은 S. scrofa coreanus으로 분

류되며, 제주도를 제외한 한반도 전역에서 관찰되고 있다

(Cho et al., 2009). 제주도에서는 고대 유적지에서 멧돼지

로 추정되는 유골, 중국 역사서인 삼국지, 후한서, 조선시대 

화서인 탐라순력도의 그림과 기록 등을 미루어 과거에는 

적지 않은 수의 집단이 서식했던 것으로 추정되고 있다

(Shin et al., 1996; Kim et al., 2002a; 2002b; Kim et al., 
2006). 

분자유전학의 발전은 가축뿐만 아니라 야생동물에 대한 

DNA 서열 정보를 활용한 종 동정(species identification), 
성판별(sex determination)은 물론 집단간 유연관계를 비교

하는 수준에 이르고 있다. Cho et al.(2009)에서는 한국 내 

야생멧돼지들과 한국의 재래돼지인 제주재래흑돼지는 가

축화에 대한 직접적인 연관이 없으나, 멧돼지의 한반도 유

입이 중국-만주를 거친 대륙로와 인도네시아-일본 류큐지

방을 거친 해양로 두 가지로 구분됨을 제안하였다. 또한 한

국의 멧돼지의 모계 중 일부는 중국에서 가축화된 중국재래

돼지의 모계선조와 근연의 관계임도 확인하였다. Han et 
al.(2007)은 SRY, ZFX-ZFY 유전자의 증폭양상에 따른 멧

돼지의 성별 이형성을 이용하여 분자 성판별이 가능함을 

보고하였다. Oh(1999)는 지리산에서 포획한 한국멧돼지와 

가축돼지 품종들을 이용하여 PCR-RAPD 분석을 통해 야생

멧돼지 특이 마커를 보고한 바 있다. 야생멧돼지의 KIT 유
전자형이 가축돼지 품종인 Large White, Landrace 등과 전

혀 다르며(Johansson Moller et al., 1996; Giuffra et al., 
2002; Pielberg et al., 2002), intron 서열상에서도 특이적인 

염기변이를 확인하였다(Cho et al., 2006). 돼지의 품종을 

구분할 수 있는 분자 표지인자 중 모색 표현형과 연관된 

MC1R 유전자는 유전양상과 염기변이에 따라 야생형(E+), 

우성 흑색(ED), 우성 흑모색-반점(EP), 열성 적색(e) 등으로 

구분되며(Kijas et al., 1998; Andersson, 2003), 품종을 식

별하는 표지인자로서 개별 품종의 특성을 설명하거나 생산

이력제 등에도 활용되고 있다(Cho et al., 2004; Shi et al., 
2006; Xu et al., 2006; D'Alessandro et al., 2007). 이외에도 

모계에 의해서만 유전되는 미토콘드리아 DNA(mtDNA) 
서열에서 유럽-아시아형 돼지품종들이 서로 구분되는 것으

로 알려진 ND2 유전자 개시코돈(alternative initiation 
codon, AIC)의 염기서열 다형성, 조절영역(control region, 
CR) 내에서 Large White 품종 특이적인 11-bp 중복 양상 

등도 확인되어, 품종 구분을 위한 분자 표지인자로써의 활

용이 제안되기도 하였다(Han et al., 2004; Seo et al., 2004; 
Kim et al., 2009). 

동물 사회집단 내에서 번식 가능한 성체의 성비를 사회성

비(socionomical sex ratio)이라 부르며, 이 중 특정 시공간

에서의 성비를 실효성비(operational sex ratio)라 하며, 향
후 집단의 규모를 결정하는 가장 중요한 요인 중 하나로 

작용하는 것으로 보고되었다(Skogland, 1986). 환경의 변화

나 수렵에 의한 한 쪽 성의 일방적인 감소는 번식기간 동안 

상호경쟁 발생 등 야생집단의 생활양식 자체를 바뀌게 하는 

계기가 된다.
제주도에서 멧돼지는 무분별한 포획과 서식지 파괴 등으

로 절멸된 것으로 간주되고 있었으나(Jeju-do and 
Hallasan-Saengtaemunhwayeonguso, 2006), 1990년대 이

후 타 지역으로부터 도입되었고, 일부가 한라산 인근에 서

식하는 것이 관찰되기 시작했다(Oh et al., 2007). 현재 한라

산 인근의 멧돼지 개체 수는 약 470 여 두로 추정되고 있으

나(Oh, personal communication; Oh, unpublished data), 이
들의 포식활동, 사회구조 등 생태적 특성은 전혀 예찰되지 

못하고 있는 실정이다. 또한 멧돼지의 활동에 의한 농경지

나 가축방목용 초지 등을 훼손하면서 관리대책 마련이 시급

하게 요구되고 있다. 이에 본 연구에서는 제주도 한라산 인

근 산간 지역에서 포획 또는 사체로 발견된 멧돼지들에 대

하여 분자유전학적 실험기법을 활용하여 가축돼지 품종과
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Breed n1

Genotype
mtDNA

MC1R
KIT

CR 11-bp 
duplication2 ND2 AIC Splice mutation intron 19 C289A

type 1 type 2 ATT ATA E+E+ EPEP ED2ED2 ee ii II IBeIBe IPIP CC CA AA
Wild boar3 11 - 1.000 - 1.000 1.000 - - - 1.000 - - - 0.636 0.364 -
Wild boar4 20 - 1.000 - 1.000 1.000 - - - 1.000 - - - 0.600 0.400 -
Landrace 20 - 1.000 1.000 - - 1.000 - - - 1.000 - - 1.000 - -
Large White 20 1.000 - - 1.000 - 1.000 - - - 1.000 - - 1.000 - -
Duroc 20 0.200 0.800 0.800 0.200 - - - 1.000 1.000 - - - - - 1.000
Berkshire 20 - 1.000 0.100 0.900 - - 1.000 - - - 1.000 - - - 1.000
Hampshire 20 - 1.000 0.600 0.400 - - 1.000 - - - - 1.000 - - 1.000
1: the number of animals tested
2: type 1 and 2 are 11-bp duplicated and non-duplicated patterns, respectively
3: the animals collected in Mount Halla, Jeju Island
4: the animals collected in Korean Peninsula. The DNA samples were provided from National Institute of Animals Science, 

RDA

Table 1. Genotype distribution and frequencies of mtDNA and nuclear DNA markers found in domestic pig breeds
and wild boars collected in Mount Halla, Jeju Island and Korean Peninsula

의 교배여부, 한반도 멧돼지들과의 유연관계를 살펴보고, 
성판별을 통해 성비조사를 통해 집단규모의 확장성 여부를 

분석하고자 수행되었다.

재료 및 방법

1. 실험재료

연구에 이용한 멧돼지 시료는 한라산국립공원 북쪽에 위

치한 천왕사, 열안지, 관음사 인근 지역에서 포획 또는 사체

로 발견된 11개체를 대상으로 하였고, 가축돼지 품종과의 

교잡 여부를 확인하기 위해 농촌진흥청 국립축산과학원 난

지축산시험장에서 보유 중인 가축돼지 5품종(Berkshire, 
Hampshire, Duroc, Landrace, Large White), 한반도 야생

멧돼지의 DNA를 분양받아 분석에 이용하였다(Table 1). 
한라산에서 수집한 멧돼지 시료의 DNA 추출에서 개체간 혼동

을 피하기 위해 꼬리의 일부만을 절취한 후, 근육 또는 피부 

조직을 채취하여 사용하였다. DNA 추출은 sucrose- proteinase 
K lysis buffer를 이용하였으며, 추출 과정은 일부 변형하여 

수행하였다. DNA 추출 후 RNase를 처리하였고, 이후 phenol 
추출법과 ethanol 침전으로 다시 회수하고 TE buffer에 용해

하여 PCR 증폭을 위한 주형으로 이용하였다.

2. 멧돼지 특이 유전자형의 확인

수집한 멧돼지들이 가축돼지 품종들과 교잡 여부를 확인

하기 위해 기존에 멧돼지 특이적인 서열 및 유전자형을 나

타내는 핵 DNA KIT, MC1R, mtDNA의 ND2 AIC 다형성

과 CR 내 11-bp 중복 양상 등을 조사하였다. 유전자 증폭을 

위해 MC1R은 Cho et al.(2004), KIT는 Cho et al.(2006), 
mtDNA ND2는 Han et al.(2004), mtDNA CR 11-bp 중복 

영역은 Kim et al.(2009)이 보고한 프라이머 서열을 이용하

였다. 유전자 분석을 위한 PCR 증폭은 멧돼지와 가축돼지 

품종의 DNA를 주형으로, 10×PCR 반응 완충액, 20 mM 
dNTP, 각각 10 pmol primer, 2.0 units Taq DNA 
polymerase(TaKaRa, Japan)에 멸균한 탈이온수를 첨가하

여 25 ㎕ 용량으로 PCR반응을 수행하였다. 유전자 절편의 

증폭은 PTC-200(MJ Research, USA)을 이용하여 94℃-2
분 열변성 후, 94℃-45초, annealing 온도(ND2, 58℃; CR, 
55℃; KIT, 58℃; MC1R, 68℃)-1분, 72℃-1분으로 이어지

는 증폭반응을 35회 반복한 후 72℃-10분 최종신장하고, 
4℃에서 보관하였다. 증폭한 PCR 산물들은 기존의 보고에 

따라 제한효소 AciⅠ(KIT exon 19-intron 19), NlaⅢ(KIT 
exon 17-intron 17 연결부), BspHI와 AccII(MC1R), Tsp509
Ⅰ(ND2)를 각각 처리하여 1-2.5% agarose gel이나 10% 
polyacrylamide gel, CR 11-bp 중복 양상은 PCR 산물을 

직접 3% agarose gel 상에서 전기영동하여 확인하였다. 

3. 유전자 성판별

연구에 이용한 멧돼지들의 성판별은 SRY 유전자의 증폭 

양상에 따라 결정하였고, Cho et al.(2005)의 방법에 준하여 
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Figure 1. Photographs of wild boars in Mount Halla, 
Jeju Island. A was obtained by a motion- 
capturing remote camera. B shows an uncut 
canine tooth obtained from a captured wild 
boar in Mount Halla, Jeju Island(kindly
provided by collectors)

시험하였다. PCR 증폭은 상기 방법을 따랐으며, 1% 
agarose gel에서 전기영동한 후, 밴드의 유무에 따라 암수를 

판독하였다.

4. MtDNA CR 서열을 이용한 유연관계 분석

계통유연관계 분석을 위한 염기서열 결정을 위해 

mtDNA CR 내 5´ 말단 679-bp 절편을 PCR로 증폭하고 

MegaBace 1000(Amersham Pamacia, USA)을 이용하여 

염기서열을 결정하였다. 결정된 염기서열은 GenBank 
database 상에서 BLAST program을 이용하여 최대 유사 

서열을 검출하였다. 검출된 서열들과 Cho et al.(2009)에 

의해 보고된 한국 야생멧돼지 CR 서열을 CLUSTAL W 
program(Thompson et al., 1994)으로 다중정렬한 후, 
PHYLIP package 내에서 neighbor joining(NJ) tree를 작성

하였다. 결정된 mtDNA CR 서열은 NCBI GenBank에 등록

하였다(JN251947-JN251957). 

결과 및 고찰

1. 형태적 특성 및 야생멧돼지 특이 유전자형

최근 한라산국립공원 및 인근 지역에서 출몰하는 멧돼지

들이 어디에서 유래한 것이며, 이들이 과연 야생동물인지, 
아니면 가축돼지 품종들과 교배되어 사육 중이던 축군 일부

가 야생생활을 하고 있는 것인지를 확인하기 위해 한라산 

인근 지역에서 포획된 멧돼지들에 대한 연구를 수행하였다. 
포획된 멧돼지들의 외부 형태는 흑갈색에 복부는 백색을 

나타내었고, 가축돼지에서는 자돈 시기에 제거되는 견치가 

그대로 유지되고 있는 모습을 확인할 수 있었다(Figure 1, 
A와 B). 육안 관찰에 의한 결과만으로 야생멧돼지라고 추

정되었고, 가축돼지와 교잡되었을 가능성을 나타내는 형태

적 특성 또한 발견되지 않았다. 하지만 포획된 동물들이 가

축화된 돼지 품종들과 교배되었을 가능성 역시 완전히 배제

할 수 없어, 기존에 돼지 품종 식별 및 멧돼지에 대한 사전 

연구에서 제안된 분자 표지인자들에 대한 유전자형 분포를 

분석하였다.
모계유전의 특성을 나타내는 mtDNA ND2 유전자의 선

택적 개시코돈은 ATT, ATA 등 2가지 서열로 구분되는데, 
ATT는 유럽의 멧돼지와 유럽 가축돼지 품종들에서, ATA 
서열은 아시아산 재래돼지와 아시아산 멧돼지에서만 공통

으로 출현한다고 보고되었다(Han et al., 2004; Seo et al., 
2004). ND2 개시코돈에 대한 PCR-RFLP 분석은 한라산 

멧돼지들은 모두 ATA 서열을 나타내어 제한효소 Tsp509I
에 의해 절단되지 않는 형태로 관찰되었다. 반면 유럽 원산

인 Landrace 품종은 모두 ATT 서열을 나타내어, 적어도 

한라산 멧돼지들이 Landrace와 교배되지 않은 집단임을 보

여주고 있다. 이와는 달리 동일한 유럽원산인 Large White
의 경우는 ND2 개시코돈이 ATA서열을 나타내었다. 하지

만, Large White 품종은 mtDNA CR 내에서 11-bp 중복현

상을 품종-특이적으로 나타내는 것으로 알려져 있고(Seo et 
al., 2004; Kim et al., 2009), 한라산 멧돼지들은 11-bp 절편

이 1회 출현하나 Large White는 2회 중복되어 있었다. CR 
내 11-bp 중복양상은 유럽 원산 품종 중 Large White에서 

매우 흔하게 관찰되며, Landrace 품종에서는 전혀 관찰되지 

않는 것으로 보고되었다(Kim et al., 2009). 11-bp 중복 양

상에 대한 분석에서 한라산 멧돼지들은 11-bp 중복을 전혀 

나타내지 않아, Large White에 의한 교잡이 이루어지지 않

은 것으로 추정되었다. 이는 한라산 멧돼지의 기원이 적어

도 유럽에서 유래하여 직접 도입된 것은 아니며, 또한 유럽

이 원산인 가축돼지와의 교배에서 생산된 것은 아니라는 

결과로 추정된다. 
또 핵 DNA 표지인자인 KIT intron 17에 대한 PCR- 

RFLP 분석 결과, 멧돼지 시료에서는 다형성이 관찰되지 

않고, 백색돼지 품종 특이적 유전자 중복은 관찰되지 않았

다. 이는 조사에 이용된 멧돼지 시료들이 모두 유색으로 관

찰되었다는 사실을 뒷받침해주는 결과라 하겠다. 반대로 

Landrace, Large White 등 백색 돼지품종들은 모두 KIT 
유전자가 중복되어 있음을 보여주는 intorn 17의 다형성을 

나타내었다(Johansson Moller et al., 1996; Giuffra et al., 
2002; Pielberg et al., 2002). 또한 KIT intron 19 g.289C/-는 

한반도 야생멧돼지에서만 관찰되는 다형성으로(Cho et al., 
2006), 이는 유사한 유색 종인 Duroc, Berkshire 등에서도 

발견되지 않았다. 또한 돼지의 모색과 관련된 또 다른 표지

인자인 MC1R 유전자형 분석 결과에서도, 한라산 멧돼지들

은 모두 야생형 대립인자인 E+E+ 동형접합으로 관찰되었

고, 일반 가축돼지 품종에서 출현하는 ED, EBe, EP, e 대립인

자들은 관찰되지 않았다. Table 1은 mtDNA와 핵 DNA 
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Figure 2. NJ tree constructed using mtDNA CR sequences from wild boars used in this study captured on 
Mount Halla(n=11), Jeju Island, and previously reported on the Korean Peninsula by Cho et 
al.(2009). Northeast Chinese native pig breeds were obtained from BLAST search results from NCBI 
database

MC1R, KIT 유전자에 대한 품종별 분석결과를 나타낸 것으

로, 한라산 멧돼지 집단과 우리나라에서 양돈업에 많이 이

용되고 있는 가축돼지 5품종에 대한 분석 결과는 한라산에

서 포획된 멧돼지 집단이 가축화된 돼지 품종들과 교배된 

분자적 증거는 없는 것으로 확인되었다. 분자 표지인자의 

유전자형에 대한 분석결과와 외부 형태적 특성들을 고려하

면, 한라산에서 수집된 멧돼지들은 모계가 아시아형인 야생

멧돼지 집단에서 유래된 것으로 판단된다.

2. MtDNA CR 서열을 이용한 계통유연관계

한라산 멧돼지 집단의 유래를 확인하기 위해 mtDNA CR
의 5´ 절편 일부를 증폭하여 유전자 서열을 결정하고, 이를 

기존에 보고된 database 상에서 유사도 검색을 수행하였다. 
그 결과 본 연구에서 결정한 모든 멧돼지 시료의 CR 서열을 

다중정렬한 결과 모두 동일한 유전자 서열을 나타내었다

(data not shown). 이는 수집된 11개체의 멧돼지들이 여러 

모계에서 유래된 것이 아니라, 모두 동일한 모계선조에서 

유래되었을 가능성을 시사해 주는 결과이다. 즉, 하나의 집

단이 정착한 후 개체군 팽창과정을 겪었을 것으로 추정된다.
Cho et al.(2009)은 mtDNA CR 서열을 이용한 한반도와 

중국, 일본, 동남아시아의 멧돼지의 기원과 이동경로에 대

한 분자계통학적 연구결과를 보고하였다. 여기서 한반도 멧

돼지의 유입경로는 중국을 경유한 대륙로와 일본의 류큐지

방을 경유한 해양로를 제시하였다. 또한 한반도 야생멧돼지

가 한국재래돼지들의 가축화에 직접적으로 이용된 분자적 

증거는 없으나, 한국재래돼지의 일부가 중국재래돼지 일부 

품종들과 함께 중국 야생멧돼지와 같은 haplotype에서 발견

됨을 보고하였다. 즉, 한국재래돼지와 중국재래돼지 품종 

일부가 중국의 야생멧돼지를 이용하여 가축화되었을 가능

성을 보여주는 결과로 제안하였다. 
한라산 멧돼지에서 결정한 mtDNA CR 679-bp 서열들을 

GenBank database 상에서 BLAST program으로 유사도 검

색을 수행한 결과, 중국의 내몽고 지역 He-Tao-Big-ear 
(FJ601405), 산동 Lai-Wu black(EF590174, FJ601444-45), 
흑룡강 지역 Min(EF590183, FJ601468-69) 품종들에서 보

고된 서열들(Larson et al., 2010; Zhao et al., unpublished 
data)과 일치하였다. 염기서열의 유사도 검색에서 기존에 
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Figure 3. PCR amplification patterns of SRY(A) and 
the mtDNA control region(B) in 11 wild boar 
DNA samples collected from Mount Halla, 
Jeju Island. Wb1, wb3, wb6, and wb10 
containing SRY PCR bands are males, all 
others are females. M is the DNA size
marker, 100-bp DNA Ladder

보고된 한반도 멧돼지의 서열들과 일치하거나 매우 높은 

유사도를 나타낼 것으로 예상하였으나, 중국의 동북부 지역

의 재래돼지 품종 중인 He-Tao-Big-ear, Min, Lai-Wu 등과 

완전히 일치하는 결과를 보였다. Figure 2는 한라산 멧돼지

들의 mtDNA CR 서열들과, 기존에 한반도 멧돼지에서 보

고된 서열들, 중국재래돼지 He-Tao-Big-ear, Min, Lai-Wu 
등의 서열들을 이용하여 NJ tree를 작성한 것이다. BLAST 
검색결과 동일한 서열을 나타낸 11개의 한라산 멧돼지 서열

들과 중국 재래돼지 3품종의 7개의 서열이 하나의 분지를 

형성하면서 한반도 야생멧돼지의 서열들 내에 위치하지 않

고 별개의 분지를 형성함을 보여주고 있다. 이는 기존에 

Cho et al.(2009)에 의해 보고된 개체들과는 직접적인 모계 

연관이 되지 않은 집단임을 보여주는 결과라 하겠다. 하지

만 Cho et al.(2009)이 이용한 한반도 멧돼지들이 대부분 

경기도 북부-강원도 북부, 지리산 인근의 경상남도-전라남

도-전라북도에서 수집되었다는 점을 감안하면, 한반도 내 

산간지역과 일부 도서에까지 널리 분포하는 한국 야생멧돼

지 집단은 매우 높은 유전적 다양성을 내포하고 있다고 추

정할 수 있다. 또한 현재 한라산의 멧돼지 집단은 Cho et 
al.(2009)의 연구에 이용되지 않았던 집단에서 유래한 모계

집단으로 판단된다. 다시 말해, 한반도 야생멧돼지 모계선

조 중 일부가 과거 Min, Lai-Wu, He-Tao-Big-ear 등 중국 

재래돼지 품종의 가축화단계에 기여하였고, 그 멧돼지 집단

의 일부가 한반도로 이주해 왔을 것이다. 또한 이들의 후손 

중 일부가 다시 1990년대에 제주도 한라산으로 인위적으로 

이주되어 현재에 이르게 된 것으로 추정된다. 물론 이상의 

가설을 입증하기 위해서는 보다 세밀한 분자유전학적 분석

뿐만 아니라, 형태학, 해부학 및 생태학적 분석 결과 등이 

종합적으로 추가되어야 할 것이다.

3. 유전자 성판별

수컷특이 분자 표지인자인 SRY 유전자 증폭을 통해 조사

시료의 성판별을 수행하였다. PCR로 증폭한 산물에 대한 

전기영동 결과에서 수컷에서는 밴드가 관찰되나, 암컷에서

는 밴드가 관찰되지 않았다. 조사된 11두 중 수컷은 4두로 

확인되었다(Figure 3). 일반적으로 멧돼지의 배우체계는 일

부다처로 수컷 한 마리가 여러 마리의 암컷을 거느린다. 서
식환경이 좋은 집단의 성비는 보통 수컷에 치우친다고 하지

만, reindeer(Rangifer tarandus)의 예(Skogland, 1986)처럼 

한라산에 서식하는 멧돼지는 암컷의 비율이 수컷에 비해 

2배 이상으로 매우 높게 나타났다. 이는 한라산 멧돼지가 

집단규모가 점차적으로 증가하는 추세인 초기형성집단임

을 의미한다. 멧돼지의 1회 산자수가 3-10두이며, 1년에 1-2
회 번식할 수 있다. 만약 앞으로 인위적인 조절이 없다면, 

향후 한라산 멧돼지의 개체군은 역동적으로 증가할 것으로 

예상된다.
본 연구에서는 한라산 북쪽 지역에서 포획, 수집된 멧돼

지에 대한 가축돼지 품종과의 교잡 여부, 염기서열의 유사

도 검색, 분자 성판별 등의 자료를 종합적으로 살펴보았다. 
그 결과 수집된 시료들이 가축돼지품종들과 교잡되었다는 

직접적인 분자유전학적 증거는 발견되지 않았으며, 과거 중

국 북동부 지역에서 가축화에 이용되었던 야생멧돼지 집단

에서 한반도로 이주한 집단에서 유입된 것으로 추정되었다. 
또한 암컷의 비율의 수컷에 비해 2배 이상으로 확인되어 

향후 개체군이 지속적으로 증가하여 집단의 규모는 점차적

으로 커질 것으로 추정되었다. 현재 제주도에는 본 연구에

서 조사한 한라산 북쪽 지역뿐만 아니라 남쪽에서도 야생멧

돼지들이 출몰한다고 확인되고 있어 한라산 남쪽 지역의 

멧돼지 집단에 대한 연구 조사가 시급히 요구되고 있으나, 
아직까지 한라산 전 지역에 서식하는 멧돼지의 개체 수조차

도 확인마저 되지 않는 실정이다. 본 연구에서 결정된 

mtDNA 서열이 기존에 한반도 멧돼지에서는 전혀 관찰되

지 않았다는 점 등을 감안하면, 연구 결과는 향후 한라산 

멧돼지의 실태조사와 대책수립뿐만 아니라 우리나라 야생

멧돼지, 재래돼지의 진화 및 가축화에 대한 연구를 위한 중

요한 기초자료가 될 것으로 사료된다.
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