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ABSTRACT

This study was carried out to estimate the average inbreeding coefficients and effective population size (EPS) and to seek 
alternatives on the problems of Holstein cattle in Korea. The data used in this study was obtained from the Korean Animal 
Improvement Association (KAIA) and 635,268 heads of Holstein records out of 1,872,195 Holstein registration data were used for 
the analysis. The average inbreeding coefficients were estimated at a range of 0.11 to 1.07%. The average inbreeding coefficients 
at the 14th, 19th and 22nd generation were estimated at 0.43%, 0.92% and 1.07%, respectively. The estimated inbreeding 
coefficients within the range of 0%, 0 to 6.25%, 6.25 to 12.5%, 12.5 to 25%, and >25% were observed in 50.5%, 48.3%, 0.8%, 
0.1%, and 0.3% of the animals, respectively. The estimated effective population size (EPS) was 619 heads from the 8th to 22nd 
generation, and 922 heads from the 19th to 22nd generation.
(Key words : Inbreeding coefficient, Effective population size, Holstein)

서    론

1902년 선교사에 의해 우리나라에 처음 도입된 Holstein으로 시
작된 우리나라의 낙농산업은 1960년대 이후 급속히 발달하였다. 
1979년 9월 젖소산유능력검정이 시작된 이래, 이를 바탕으로 젖소개
량사업에 착수하여 1995년 첫 젖소보증씨수소를 선발하였다. 현재 
젖소 보증씨수소 선발을 위해서 15두의 후보씨수소를 후대검정 하고 
있다. 후보씨수소 한 마리당 300두의 암소를 교배시켜 태어난 암송
아지가 임신 및 분만을 해 착유를 시작하면 이의 능력검정을 실시하

여 이들의 능력에 근거하여 후보씨수소 15두 중 2~3두를 보증씨수
소로 선발하는 후대검정을 실시하고 있다 (농림축산식품부, 2013). 
한편, 국내 젖소 정액혈통증명서 발급현황을 보면 우리나라 보증씨수
소가 생산한 정액은 2012년에 약 360천 건으로 전체 698천 건 중 
약 51.6%를 차지하고 있으며, 나머지는 미국과 캐나다에서 수입한 
정액을 활용하고 있다. 젖소의 인공수정을 위해 국내에서 생산된 정
액과 미국 및 캐나다로부터 수입한 제한 된 정액을 장기간 사용할 

경우 장래에 국내 젖소 집단의 근교계수가 증가할 수 있다.

물론 근친교배는 계통조성 등을 위해 사용할 수 있는 가축개량의 

한 방법이지만,  동형접합체의 비율은 증가시키고 이형접합체의 비
율은 감소시킨다. 이에 따른 불량유전자의 동형접합체 발현은 근교
퇴화를 가속화 시킬 수 있다. 이러한 가축의 근교퇴화는 번식능력
(Wall et al., 2005)과 강건성 (Miglior et al., 1995)의 저하를 불
러 일으키며, 또한 성장, 산유 및 생존성을 악화 시켜(Weigel, 
2001) 농장의 수익을 감소시킨다 (Welgel and Lin, 2002). 미국 
Limousin 집단에서 근교계수가 1% 증가 시 이유 후 증체는 240 
g 감소하며 (Gengler et al., 1998),  Holstein에서는 근교계수 1% 
증가 시 일 착유량이 0.06~0.12 kg 감소한다고 보고된 바 있다
(Cassell et al., 2003). 근교계수의 증가는 유효집단크기를 감소시
키며, 이는 유전적 다양성의 감소를 초래한다 (FAO, 2004). 특히 
집단의 크기가 작을 경우에는 임의부동과 같은 현상으로 인해 동형

접합체 비율이 증가하는 속도가 더 빨라질 우려가 있다. 따라서 본 
연구의 목적은 우리나라 Holstein 젖소의 혈통정보를 이용하여 근
교계수 및 유효집단크기를 추정함으로써 집단의 문제점을 진단하

고, 개량의 기초자료를 제공하고자 함에 있다.
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Table 1. The number of animals from 0 to 22 gener- 
ation

Generation No. of animal Generation No. of animal

 0   1 12 377

 1   1 13 614

 2   1 14 974

 3   1 15 1,500

 4   1 16 2,544

 5   8 17 4,738

 6   7 18 10,056

 7  26 19 22,522

 8  55 20 52,534

 9  92 21 129,056

10 145 22 409,780

11 235

Total 635,268
Fig. 1. Trend in level of inbreeding for the Holstein 

generation.

재료 및 방법

1. 혈통자료

우리나라 젖소 혈통을 분석하기 위하여 (사)한국종축개량협회에 
등록된 Holstein 젖소자료 1,341,288두의 기록을 수집하였다. 한편 
근교계수를 정확하게 계산하기 위하여 부모를 모르는 기초등록 자

료를 제외하는 것이 필요하였다. 이를 위해 아비가 확인되지 않은 
개체를 제거한 635,268두의 혈통기록을 최종적으로 이용하였으며, 
혈통을 세대순으로 정렬하였을 때, 세대별 개체분포는 Table 1과 
같다.

2. 조사항목
  
  (1) 평균 근교계수

  평균 근교계수는 Meuwissen & Luo (1992)의 알고리듬을 이용
하여 계산하였다. 개체별 근교계수 계산을 위하여 Kim 등 (2010)
에서 이용된 포트란 코드를 사용하였으며, 0세대부터 22세대까지의 
개체에 대한 평균 근교계수를 추정하였다. 분석에는 Windows 7 
운영체제가 설치된 PC를 이용하였고, 프로그램은 GNU Fortran 
Compiler로 컴파일하였다.

  (2) 유효집단크기

  유효집단크기는 아래와 같은 공식을 이용하여 계산하였으며, 평
균 근교비율이 나타난 8세대부터 22세대까지의 각 세대별 유효집
단크기와 8~22세대 및 19~22세대의 평균 유효집단크기를 각각 추
정하였다.

   ×


   

 
   

  여기서, 는 유효집단크기이고, 는 세대당 평균 근교계수 
변화량이며, 는 t세대의 근교비율, 그리고 은 t-1세대의 근
교비율이다(Falconer and Mackay, 1996).

결과 및 고찰

1. 평균 근교계수 추정

635,268두에 대한 우리나라 Holstein 젖소의 각 세대별 평균 근
교계수를 Table 2에 표시하였고, 세대에 따른 평균 근교수준을 
Fig. 1에 나타내었다. 
평균 근교계수는 0.11에서 1.07%의 범위를 나타내었는데, 13세
대까지는 비슷한 수준을 유지하다가 14세대 (0.43%)부터 증가하기 
시작하여 19세대에는 0.92%, 22세대에는 1.07%로 증가되었다. 국
내 Holstein 젖소의 평균근교계수에 관한 연구가 미흡하여, 국내외 
한우, 육우 및 젖소 품종에 대한 연구결과와 비교해 보면, 당 등
(2011)은 1983년부터 2008년까지 한우 보증 및 후보씨수소의 평
균 근교계수를 0.40에서 0.97%로 추정되었다고 보고 하였다. 특히 
2007년과 2008년에는 각각 0.71과 0.97%로 연도가 지날수록 평
균 근교계수가 증가 하는 경향을 보였다고 보고하였는데, 이는 본 
연구의 세대가 증가함에 따라 평균 근교계수가 증가하는 경향과 비

슷한 결과를 나타내었다. Gengler 등 (1998)은 1996년 8월에 유전
능력이 평가 된 205에서 365일령인 215,326두의 미국 Limousin 
집단에 대해 최소 근교계수, 최대 근교계수 및 평균 근교계수를 각
각 0, 39.0 및 1.00%로 보고 하였고, Gutierrez 등 (2003)은 스페
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Table 3. Percentage of animals within different inbreed- 
ing levels

Inbreeding class, % No. of 
animal

Percentage of 
animal, %

0 320,523 50.5
0<F1)≤6.25 306,965 48.3
6.25<F≤12.50 5,122 0.8
12.50<F≤25.00 890 0.1
>25.00 1,768 0.3
       Total 635,268 100.0
1) F: inbreeding coefficient.

Table 2. Average inbreeding coefficients for the Holstein generation

Generation   N1) F2), % Generation   N F2), %
 0   1 0 12 377 0.15
 1   1 0 13 614 0.26
 2   1 0 14 974 0.43
 3   1 0 15 1,500 0.59
 4   1 0 16 2,544 0.79
 5   8 0 17 4,738 0.78
 6   7 0 18 10,056 0.88
 7  26 0 19 22,522 0.92
 8  55 0.11 20 52,534 0.94
 9  92 0.27 21 129,056 1.03
10 145 0 22 409,780 1.07
11 235 0.15

1) N: Number of animal
2) F: Average inbreeding coefficients.

인의 8개 품종에 대해 1985년부터 1995년까지 혈통등록 된 육우 
품종 Bruna dels Pirineus, Asturiana de los Valles, Alistana, 
Asturiana de la Montana, Pirenaica, Morucha, Avilena–Negra 
Iberica 및 Sayaguesa 등의 평균 근교계수를 각각 0.25, 0.48, 
1.09, 1.55, 1.60, 2.20, 2.50 및 3.13%로 보고 하였다. Parland 
등 (2007)은 아일랜드 Hereford,  Simmental 및 Holstein-Friesian
종에 대하여 1994부터 2004년까지 평균 근교계수가 매년 각각 
0.13, 0.06 및 0.10%씩 증가하여 2004년의 평균 근교계수는 각각 
2.19, 1.35 및 1.49%로, Holstein-Friesian종은 순종인 Holstein 
(2.15%) 및 Friesian (1.61%) 보다 평균 근교계수가 낮다고 보고 
하였다.
평균 근교수준은 0세대에서 7세대까지는 0%였으며, 10세대를 
기점으로 지속적으로 상승하는 것으로 나타났다. Nomura 등
(2001)은 일본 흑우품종에 대해 1985년부터 1990년까지와 1991
년부터 1997년까지의 평균 근교계수의 회귀계수를 각각 0.164 및 
0.289로 보고하여 기간이 지남에 따라 평균 근교수준이 증가한다
고 했다. 또한 Gutierrez 등 (2003)은 Alistana, Asturiana de la 
Montana, Avilena-Negra Iberica 및 Morucha 품종에 대해 시간
이 지남에 따라 근교수준이 상승한다고 보고 했고, Sorensen 등
(2005)은 덴마크 Danish Holstein, Danish Jersey 및 Danish 
Red의 품종별 평균 근교계수가 1983년에는 각각 0.2, 0.7 및 
0.2%에서 2003년에는 각각 3.9, 3.4 및 1.4%로 증가했음을 보고
하였다. Parland 등 (2007)도 Hereford, Simmental 및 

Holstein-Friesian 품종에 대해 1975년부터 2003년까지의 분석결
과 연수가 증가함에 따라 근교수준이 상승한다고 보고하여 본 연구

와 비슷한 경향을 보였다.
Table 3은 근교계수의 비율을 나타내고 있다. 근교계수가 0%인 
개체의 비율이 50.5%로 가장 높았고, 그 다음으로 0%에서 6.25%
인 개체의 비율이 48.3%로 그 뒤를 이었으며, 25% 이상인 개체는 
0.3%로 나타났다. Parland 등(2007)은 2004년에 태어난 Charolais, 

Limousin, Hereford, Angus, Simmental 및 Holstein-Friesian 품
종에 대해 근교계수를 0%, 0~6.25%, 6.25~12.50%, 12.50~ 
25.00% 및 25.00% 이상인 비율을 각각 14.6~44.5%, 49.2~ 
64.3%, 1.1~4.6%, 0.5~1.7% 및 0.2~0.6%로, 본 연구와 비슷한 
결과를 보고하였다.

2. 유효집단크기 추정

  유효집단크기를 Table 4에 표시하였다. 8세대부터 각 세대별 평
균 근교계수를 이용하여 최소자승법에 의해 직선에 근접시킨 선형

추세를 추정하였으며, 8세대에서 22세대 및 19세대에서 22세대의 
평균 근교비율은 각각 0.0800% 및 0.0538%로 나타났다. 8세대부
터 22세대까지 및 19세대부터 22세대까지의 유효집단크기는 각각 
619두 및 929두로 추정되었다.

Park 등(2006)은 1999년, 2000년, 2001년 및 2002년의 우리나
라 Holstein 젖소의 유효집단크기를 각각 54.5, 77.3, 164.1 및 
133.0두로 보고하였다. 아직 국내 젖소 품종에 대한 유효집단크기 
추정 연구가 미흡하여 국내외 한우, 육우 및 젖소의 연구결과와 비
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Table 4. The rates of increase in inbreeding coefficients
(ΔF) and the effective population size (Ne)

Generation ΔF (%) Ne 
 8 0.1136 440.00
 9 0.1581 316.25
10 －0.2717 －

11 0.1484 337.03
12 0.0014 34,891.83
13 0.1068 468.17
14 0.1774 281.86
15 0.1546 323.47
16 0.2063 242.38
17 －0.0133 －

18 0.0939 532.67
19 0.0440 1,137.66
20 0.0243 2,061.35
21 0.0831 601.37
22 0.0441 1,132.63

8~22 0.0800 618.81
19~22 0.0538 929.37

교해 보면, 당 등 (2011)은 우리나라 한우 보증 및 후보씨수소의 
유효집단크기를 46~220두로 추정하였으며, Nomura 등 (2001)은 
일본흑우에 대해 14~52두로 보고하였다. Gutierrez 등 (2003)은 
스페인 8개 품종에 대해 21~123두, Cleveland 등 (2005)은 미국 
Hereford 품종에 대해 85두, Maiwash 등 (2006)은 아프리카 4개 
품종에 대해 108~168두 그리고 Martinez 등 (2008)은 콜롬비아 3
개 품종에 대해 27~143두로 추정하였다. 특히 Holstein종 집단은 
오랜 기간 동안의 강선발로 인해 매우 작은 유효집단크기가 추정되

며 (Sargolzaei et al., 2007), 각 연구결과를 살펴보면, Weigel 등
(2001)은 미국 Holstein 품종에 대해 39두, Sorensen 등 (2005)은 
덴마크 Holstein 품종에 대해 49두, Parland 등 (2007)은 아일랜드 
Holstein-Friesian 품종에 대해 75두로 보고하였다. Goddard 등
(2006)은 젖소의 유전체 정보를 이용한 유효집단크기 추정에서 최
근의 자료로는 100두 이하의 추정치를 2,000세대를 거슬러 올라갔
을 경우에는 2,000두 이하라고 보고하였다.
인구통계학적 우연성과 유전적 부동은 작은 집단에 부정적 영향

을 준다. 즉, 집단 내 유전적 다양성을 감소시키는 원인이 될 수 
있는 임의부동은 작은 집단의 멸종을 초래할 수 있다. Shaffer 
(1981)는 이러한 멸종을 초래할 수 있는 임의부동, 자연재앙 등과 
같은 요인에도 불구하고 집단의 99% 이상이 1,000년 이상 유지될 
수 있다는 최소존속가능집단 (MVP; minimum viable population)
의 개념을 제안하였다. Franklin (1980)은 이와 관련된 개념으로 
50/500 규칙 (50/500 Rule)을 제시하였다. 50/500 규칙에서 50이
란 50 이하의 근교유효집단크기 (Nef)의 집단은 즉각적으로 멸종의 
위기에 처할 수 있으며, 500이란 500 이하의 분산유효크기 (Nev)의 
집단은 장기적으로 멸종의 위기를 맞을 수 있다는 개념이다. 

50/500의 집단에서 강한 유전적부동이 일어난다면 결국 유전변이
의 손실을 초래 할 수 있다고 설명하였다. 본 연구의 8세대부터 22
세대까지의 평균 유효집단크기는 619두로서 50/500규칙의 범주에
는 들지 않으나, 연도별 근교계수와 세대간격을 고려하여 분석할 
경우 그 결과는 다른 논문의 결과와 비슷할 것으로 보인다. 따라서, 
국내 젖소 집단의 안정적 유지를 위해 향후 근교계수 증가를 방지

하고, 세대간격의 단축을 통한 유효집단크기를 높일 수 있도록 노
력해야 할 것이다. 또한, 연도에 따른 근교계수를 구하고, 각 개체
의 성별 및 생년을 기준으로 한 세대간격을 포함한 분석을 통해 정

확한 국내 젖소 집단의 특성을 파악하는 것이 중요할 것으로 생각

된다.

요    약

본 연구는 우리나라 Holstein 젖소의 혈통정보를 이용하여 근교
계수 및 유효집단크기를 추정하여, 우리나라 Holstein 집단의 문제
점을 진단하고, 대처방안을 모색하고자 실시하였다. 분석에 사용된 
자료는 (사)한국종축개량협회에 등록된 젖소 중 기초등록을 제외한 
635,268두의 자료를 이용하였다. 평균 근교계수는 0.11에서 
1.07%의 범위를 나타내었는데, 13세대까지는 비슷한 수준을 유지
하다가 14세대 (0.43%)부터 증가하기 시작하여, 19세대에는 0.92 
%, 22세대에는 1.07%로 증가되었다. 근교계수가 0%, 0~6.25%, 
6.25~12.5%, 12.50~25.% 및 25.% 이상인 개체의 비율은 각각 
50.5%, 48.3%, 0.8%, 0.1% 및 0.3%로 나타났다. 유효집단 크기
는 8세대부터 22세대까지 및 19세대부터 22세대까지에서 각각 
619두 및 922두로 추정되었다.
(주제어 : 근교계수, 유효집단크기, 홀스타인)
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