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 요약: 인류가 최초로 가축화한 동물이자, 오늘날 가장 가까운 반려동물인 개는 매우 

복잡한 가축화의 역사를 지니고 있다. 개의 가축화 과정은 크게 두 단계로 구분할 수 

있다. 첫 번째는 멸종한 회색 늑대 계통에서 개로 분화되는 초기 가축화 단계이며, 두 

번째는 그 이후 인간과의 공존 속에서 다양한 목적과 특성에 따라 진행된 지속적이고 

연속적인 품종개량 단계이다. 본 논문에서는 이 두 단계에 해당하는 주요 연구들에서 

주장한 가설들과 결과를 소개하고, 왜 여전히 개의 가축화 역사가 완전히 규명되지 

않았는지, 그리고 이 과정을 이해하는 데 어떤 한계와 쟁점이 존재하는지를 종합적으로 

논의하고자 한다. 

키워드: 개, 가축화, 진화 
1자연과학대학 생명과학부, 서울대학교, 서울 08826, 대한민국 

2비교의학질환센터, 서울대학교, 서울 08826, 대한민국 

3과학데이터혁신연구소, 서울대학교, 서울 08826, 대한민국 

*Corresponding author:   heidi101@snu.ac.kr 

 

서론 

개(Canis lupus familiaris)는 인간이 가장 먼저 가축화한 동물이자, 가장 밀접하게 교류해 온 

반려동물이다(Freedman et al. 2014; Larson et al. 2012; Perri et al. 2021; Wang et al. 2016b). 

이들의 가축화 과정은 크게 두 단계로 설명 할 수 있다. 첫 번째 단계에서는 고대 늑대가 인간과 

상호 작용하며 점차 개로 분화되었고(Ding et al. 2012; Ostrander and Wayne 2005; Pang et al. 

2009), 이때부터 이들은 인간과 같은 생활환경과 식자원을 공유하며 공생 관계를 유지해 왔다 

(Serpell 2017). 두 번째 단계인 집중적인 품종 개량이 수천년부터 이루어져 약 18 세기 이후부터는 

본격적인 수많은 현대 품종이 만들어지며 공식적으로 등록이 되는 등, 인간에게 필요로 하는 다양한 

특성들이 선별 및 고정되었다(Parker et al. 2004). 현재에는 비공식적인 수를 포함하면 약 4-500 여 

개의 품종이 존재하며, 공식적인 애견 협회인 American Kennel Club (AKC)에는 약 200 여 품종이 

등록되어 있으며(https://www.akc.org/press-center/articles-resources/facts-and-stats/breeds-

year-recognized/), Fédération Cynologique Internationale (FCI)에는 약 360 여 품종이 등록되어 

있다(https://www.fci.be/en/statistics/fci.aspx). 선행 연구에서는 개의 유전체, 지역 정보와 각종 

애견협회 분류 정보를 종합하여 여러 품종을 묶어 다양한 그룹으로 분류 하기도 한다(Parker et al. 

2004; Parker et al. 2017; Dutrow et al. 2022). 그룹이 많은 만큼, 반려견들은 형태적, 행동적 

다양성을 폭넓게 보여준다. 예를 들어 털의 색과 길이, 꼬리, 귀의 형태, 약 40 배 정도 차이나는 몸 

크기 등에서도 품종별로 큰 차이를 보인다(Darwin 1868; Plassais et al. 2022; Wayne and Ostrander 

1999). 또한 작고 사교적인 토이 그룹과 경계심이 많지만 주인에 대한 충성심이 높은 사역견 
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그룹(Working group)과 같이 행동에서도 다양한 양상을 보인다. 개의 가축화는 앞서 언급한 바와 

같이 크게 두 단계로 나눌 수 있으며, 이와 관련된 연구 또한 두 가지 방향으로 구분할 수 있다. 

첫째는 가축화 초기 단계에서 어떤 늑대가 언제, 어떻게 개로 변화했는지를 규명하는 연구이며, 

둘째는 현재 존재하는 다양한 품종과 그들의 행동 및 형태와 목적을 중심으로 그 형성과정을 

살펴보는 연구이다. 이처럼 복잡한 역사적 배경과 유전적 구조를 지닌 개에 대한 연구는 현재까지 

활발히 이루어지고 있다. 따라서 본 글에서는 인간과 가장 가까운 동물인 개의 역사에 관련한 

연구들을 정리하여 서술하고자 한다.  

그림 1. 개의 가축화 과정에 대한 요약. 개는 크게 두 단계의 가축화 과정을 거쳐 현재에 이르렀다. 1단계는 약 

4 만 년 전에서 1 만 8 천 년 전 사이, 현재는 멸종한 늑대 집단으로부터 개가 유래한 초기 가축화 단계로, 이 

과정은 다양한 유전체 기반 연구들(Wang et al. 2013; Shannon et al. 2015; Wang et al. 2016b; Bergström et 

al. 2020; Bergström et al. 2022)을 통해 밝혀지고 있다. 이 시기의 개체들은 현재는 존재하지 않는 고대 

늑대로 존재하였으며, 멸종하였기에 점점 투명해지는 색으로 나타내었고, 현존하는 회색 늑대 및 기반 

개(basal/ancient dog)의 경우 뚜렷한 집단 구조를 보이기에 진한 파란색으로 나타내었다. 2 단계는 인간이 

목적에 따라 개를 선별적으로 교배하면서 행동적 및 형태적 특성을 강화해 나간 품종 개량의 단계로, 이 

과정에서 오늘날 우리가 인식하는 품종견들이 형성되었다(Parker et al. 2004; Plassais et al. 2019; Dutrow 

et al. 2022). 이 품종화 과정은 점차적으로 분기되는 분홍색 가지 구조로 나타냈으며, 파랑에서 분홍으로의 색 

전환은 가축화의 연속성과 품종화의 전환을 동시에 상징한다.  

 

초기 가축화 연구와 다양한 기원설 

“개”는 과연 어떤 동물이 언제, 어떤 방법으로 만들어져 우리 곁에 있게 된 것일까? 이런 궁금증을 

해결하기 위해, 우선 가축화의 첫 단계인 초기 가축화 과정을 살펴보기 위해 집단 분석을 활용한 

연구 사례들을 소개하고자 한다(그림 1, 2). 개의 가축화 과정은 오랜 기간에 걸쳐 이루어진 복합적 

사건이며, 유전자 연구와 고고학적 증거에 따르면 초기 가축화는 대략 플라이스토세 후기 (late 
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Pleistocene)인 약 4 만 년 전에서 1 만 8 천 년 전 사이에 늑대와 인간 간의 상호작용을 통해 시작된 

것으로 추정된다(Lallensack 2017). 다만, ‘어떤’ 늑대 계통이 ‘어디에서’ 개로 유전적으로 

확립되었는지에 대해서는 연구에 따라 견해 차이가 존재한다. 개의 조상을 밝히기 위한 시도로, 개과 

동물(canids)을 대상으로 SNP(single nucleotide polymorphism; 단일염기다양성) 칩 기반의 분석이 

수행되었으며, 이 과정에서 고대 개 품종들이 회색 늑대와 밀접한 유전적 관련성을 지닌다는 사실이 

확인되었다(vonHoldt et al. 2010; vonHoldt et al. 2011). 이에 따라 현재는 현존하지 않지만 

과거에 존재했던 회색 늑대의 특정 계통이 개의 조상일 가능성이 높다는 점이 일반적으로 

받아들여지고 있다.  

개의 기원 지역을 둘러싼 논의에서는 중국 및 동아시아 기원설과 중앙아시아 기원설을 중심으로 

여러 연구자들이 상반된 주장을 제기해 왔다(Shannon et al. 2016; Wang et al. 2016a). 본문에서는 

이러한 논의 중 ‘어디서’ 개가 기원했는지에 초점을 맞춰 서술하고자 한다. 이전 연구들은  

미토콘드리아 DNA(mitochondrial DNA, mtDNA)와 Y 염색체 데이터를 분석하여, 중국 

토착견(village/indigenous dog)과 동남아시아 및 중국 지역에서 유래한 여러 ‘고대 품종(ancient 

breeds)’의 개들이 가장 높은 유전적 다양성을 보이며, 야생 회색늑대와 연결된 기저 계통(basal 

lineage)을 형성하고 있음을 밝혔다(Larson et al. 2012; Ding et al. 2012; Pang et al. 2009; 

Savolainen et al. 2002). Wang et al.(2013)은 중국 토착견(특히 남중국 지역) 3 개체, 유라시아 

지역의 회색늑대 4 개체, 그리고 현대 품종견 3 개체에서 얻은 SNP 데이터를 분석하여, 개의 

동아시아 단일 기원설을 주장하였다(그림 2A). 해당 연구에서는 적색늑대(red wolf, Canis rufus)를 

외군(outgroup)으로 설정하고, 공동 부위 빈도 스펙트럼(joint site frequency spectra)을 활용한 

‘격리-이동(isolation migration)’ 모델을 통해 집단의 인구통계학적 역사(demographic history)를 

추정하였다. 분석 결과, 남중국 지역의 토착견들이 높은 유전적 다양성을 유지하면서 야생 늑대와 

매우 가까운 관계에 있음을 보여주었으며, 이들이 초기 가축화 과정을 가장 잘 반영하는 집단일 

가능성이 높다고 결론지었다. 또한, 분자시계 분석 결과를 종합하여 개의 가축화 시점을 대략 3 만 

2 천 년 전으로 추정하였으나, 실제로는 이보다 더 이를 가능성도 열어 두었다. 아울러 가축화 

이후에도 개와 늑대 집단 간, 혹은 개 집단들 간의 빈번한 교배를 통한 유전자 

이입(introgression)이 이루어졌음을 강조하였다(Wang et al. 2013). 이후 2016 년도에 동남아시아 

지역의 토착견과 회색늑대, 전 세계 품종견을 포함한 58 개 개체의 전장 유전체를 분석하여, 남중국 

지역의 개들이 가장 높은 유전적 다양성을 보여 약 33,000 년 전 이 지역에서 개의 기원이 

시작되었으며, 약 15,000 년 전부터 중동, 아프리카, 유럽으로 확산되었음을 주장하였다(Wang et al. 

2016b) (그림 2A).  

    또 다른 가설로는 중앙아시아 단일 기원설을 들 수 있다. Shannon et al. (2015)은 SNP 간 짧은 

유전 거리(<0.0005 cM)에서의 LD(linkage disequilibrium; 연관 비평형)가 아프가니스탄과 

중앙아시아 지역의 개체군에서 가장 낮게 나타난다고 보고하였다. 이는 해당 지역에서 오랜 기간 

동안 높은 재조합률과 상대적으로 큰 유효집단 크기가 유지되었음을 시사하며, 개의 가축화가 이 

지역에서 시작되었을 가능성을 뒷받침한다. 특히, 중앙아시아에서 다른 지역으로 갈수록 짧은 

거리에서의 LD 가 점차 높아지는 패턴은, 중앙아시아에서 기원하여 외부로 확산된 개체군들이 

병목현상이나 유효집단 크기 감소를 겪었음을 암시한다 (Shannon et al. 2015) (그림 2B). 이에 대해, 

Wang et al. (2016a)에서는 Shannon et al. (2015)에서 주장한 중앙아시아 단일 기원설에서 제시한 

LD 분석은 샘플 크기와 품질에 민감하며, 특히 낮은 시퀀싱 깊이(depth)로 인해 오류가 발생할 수 
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있음을 지적하며 특정 Y-염색체 하플로타입(HG8)이 동남아시아의 개에서도 발견되었음을 언급하며, 

이는 중앙아시아 기원설을 약화시킬 수 있다고 지적하였다(Wang et al. 2016a). 그에 대한 답변으로 

Shannon et al. (2016)은 자신들의 LD 분석이 적절하게 수행되었으며, 데이터의 품질이 결론을 

지지한다고 주장하였다. 또한, 다른 지역의 개들과 비교했을 때 중앙아시아 개들이 여전히 가장 낮은 

LD 를 보인다고 강조했으며 HG8 하플로타입이 동남아시아에서 발견되었지만, 해당 지역의 샘플이 

제한적이었으며, 이 하플로타입의 분포만으로 기원 지역을 단정하기는 어렵다고 반박하였다(Shannon 

et al. 2016). 

    이후 고대 개와 늑대의 유전체를 직접 활용한 연구들이 등장하기 시작하였다. Bergström et 

al.(2020)은 유럽, 근동아시아(Near East), 시베리아 등에서 발굴된 최대 약 10,900 년 전까지 

거슬러 올라가는 고대 개 27 마리의 유전체를 분석하여, 초기 가축화 단계에서 지역 간 유전자 

교류와 분화가 어떻게 이루어졌는지 복원하고자 하였다. 해당 연구에서는 고대 개의 유골에서 추출한 

DNA 를 현대 개와 늑대의 유전체와 비교함으로써, 고대 개 집단이 어떤 경로를 통해 형성, 

분화되었는지를 조사하였다. 여러 선행 연구는 유럽(Germonpré et al. 2009; Thalmann et al. 2013), 

중동(vonHoldt et al. 2010), 중앙아시아(Shannon et al. 2015), 동아시아(Wang et al. 2013; Wang 

et al. 2016b) 등 다양한 지역의 늑대 집단이 개의 초기 유전적 다양성 형성에 독립적 또는 

복합적으로 기여했을 가능성을 제시한 바 있다(Frantz et al. 2016). 반면, 다른 연구는 현대 늑대와 

개가 각각 단일 계통군을 이루면서도 두 집단 사이에 양방향의 유전자 흐름이 존재했다고 주장하기도 

하였다(Freedman et al. 2014). Bergström et al.(2020) 역시 모든 개와 늑대 사이에서 폭넓은 

비대칭적 유전자 흐름(asymmetric gene flow)을 확인하였으며, 이를 바탕으로 현생 개의 기원이 이미 

멸종했거나 현존하지 않는 단일 혹은 서로 밀접하게 관련된 복수의 늑대 집단일 가능성을 

뒷받침하였다. 즉, Bergström et al. (2020)은 단일 기원설을 지지하였으며, 다양한 유전체적 증거를 

바탕으로 레반트, 중앙아시아, 혹은 동아시아 지역이 개의 기원 후보지일 수 있다고 주장하였다. 

다만, 이들은 아직 확인되지 않은 고대 늑대 집단이 초기 가축화 과정에 독립적으로 기여했을 

가능성을 완전히 배제할 수 없으며, 이를 입증하기 위한 추가적인 고대 샘플과 증거가 필요하다는 

점도 함께 언급하였다(Bergström et al. 2020)(그림 2B). 

    Bergström et al. 의 2020 년도 논문의 후속 연구로, 먼저 고대 늑대 66 개체의 전장 유전체 

분석을 통해 늑대의 집단 구조와 장기간의 유전적 흐름을 규명한 뒤, 이를 바탕으로 개의 기원을 

재구성하는 연구가 수행되었다. 유럽, 시베리아, 북서부 북미 지역에서 출토된 총 66 개 고대 늑대의 

전장 유전체를 분석한 결과, 이들의 연대는 약 10 만 년 전까지 거슬러 올라간다. f4-통계 분석에 

따르면, 약 2 만 3 천 년 전 이후의 늑대들은 시베리아 지역 늑대들과 유전적으로 더 가까운 관계를 

보인 반면, 약 3 만 년 전 무렵 유럽과 중앙아시아에서 분화된 늑대들과는 뚜렷한 유전적 차이를 

나타냈다. 이러한 지역 간 유전적 분화 양상은 약 5 만 년 전부터 3 만 5 천 년 전 사이의 시기에도 

반복적으로 관찰되었으며, 연구진은 이를 혼합 그래프 모델(admixture graph model)을 통해 

시베리아에서 유럽 방향으로의 단방향 유전자 이동(unidirectional gene flow)으로 설명할 수 있다고 

해석하였다. 다만, 이러한 유전자 흐름이 ‘단기간의 급격한(pulse-like)’ 사건인지 아니면 

‘장기간 지속적으로(continuous)’ 이루어진 과정인지는 현재까지 명확히 구분하기 어렵다는 점을 

함께 언급하였다. 특히 유전자 흐름은 전반적으로 시베리아에서 유럽으로 향하는 방향으로 

일어났으며, 그 반대 방향의 흐름은 거의 관찰되지 않았다. 이를 바탕으로 연구진은 후기 

플라이스토세 시기 늑대의 확산이 시베리아를 중심으로 전 유라시아에 퍼졌다고 결론지었다. 이 시기 
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늑대들 사이에는 활발한 유전자 흐름이 있었으며, 유럽과 북미의 늑대 개체군은 시베리아 계통에 

의해 대부분 대체되었다. 다만, 일부 지역에서는 고유한 유전적 흔적이 현대 늑대에게까지 잔존하고 

있는 것으로 나타났다. 이러한 늑대의 집단 구조 분석 결과는 고대 개의 유전체 자료(Bergström et 

al. 2020)와 통합 분석되었다. 그 결과, 약 2 만 8 천 년 전 이후 개의 조상 집단은 시베리아 늑대와 

유전적으로 밀접한 관계를 지속적으로 유지해 온 것으로 밝혀졌다. 특히 개의 유전체에서는 특정 

시기 이후부터 시베리아 늑대와의 공유 계통 신호가 꾸준히 관찰되며, 이는 장기간에 걸친 유전적 

부동(genetic drift)의 결과로 해석된다. 이러한 증거는 개의 가축화가 단일한 사건이 아니라, 

시공간적으로 분산된 여러 늑대 집단과의 반복적이고 복합적인 유전적 교류 과정을 통해 

이루어졌음을 시사한다. 또한, 다양한 집단 분석을 통해 시베리아에서 발견된 조호프(Zhokhov) 개의 

경우 약 1 만 8 천 년 전의 시베리아 늑대를 주요 조상으로 하는 한편, 추가적으로 아직 확인되지 

않은 제 2 의 고대 늑대 계통으로부터 혼합된 유전적 기여가 있었음을 밝혔다. 이는 조호프 개뿐 

아니라 바이칼호, 북미, 북동 유럽(약 1 만 900 년 전의 Karelian dog), 현대 뉴기니 싱잉독(New 

Guinea Singing Dog) 등 다양한 고대 및 현생 개 품종에서도 비슷하게 나타났다. 또한, 연구진이 

개와 늑대 간 친연성(affinity)을 분석한 결과, 고대 근동 지역의 개, 현생 아프리카 개, 일부 유럽 

개가 서유라시아 늑대와 더욱 밀접한 관련을 보였다. 연구팀은 이를 명확히 하기 위해, 동쪽 

계통(시베리아 조호프 개)과 서쪽 유럽 늑대를 이용한 집단 분석을 실시하여, 고대 개들이 아직 

채집되지 않은 유럽 지역의 늑대 집단과 관련이 있을 가능성을 시사하였다. 특히, 이 연구는 개가 

현대에 존재하는 하나의 늑대 집단으로부터 단순히 기원한 것이 아니라, 이미 멸종하거나 현저하게 

변화한 복수의 늑대 집단에서 여러 차례의 교배, 분화 및 유전자 혼합을 거쳐 현재의 다양성에 

이르렀음을 시사한다(그림 2C). 
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    이상의 연구 결과들을 종합해 보면, 개의 기원은 단일 지역에서의 일회적인 가축화 사건으로 

설명되기보다는, 시공간적으로 분산된 여러 늑대 집단 간의 유전자 교류와 분화를 반복하는 복합적인 

과정을 거쳤을 가능성이 크다. 동아시아와 중앙아시아 기원설 모두 높은 유전적 다양성과 기저 

계통의 존재를 바탕으로 각각의 지역적 중심성을 주장해왔으나, 최근의 고대 유전체 연구들은 개의 

조상 집단이 시베리아를 비롯한 여러 지역의 늑대들과 유전적으로 밀접한 관련을 유지해 왔음을 

보여준다. 특히 Bergström et al. (2020, 2022)에 따르면, 고대 개들은 시베리아 계통뿐만 아니라 

아직 채집되지 않은 제 2의 늑대 계통으로부터도 유전적 기여를 받아왔으며, 이는 다양한 지역에서의 

반복적인 유전자 혼합과 분화를 통해 개의 초기 다양성이 형성되었음을 시사한다. 따라서 현재까지의 

증거들은 개의 가축화가 단일 기원설보다는 복수의 집단과 지역이 관여한, 유동적이고 장기적인 진화 

과정이었다는 해석을 더욱 강하게 지지한다. 현재도 연구진들은 아직 밝혀지지 않은 고대 늑대 

집단을 찾으며 더 명확한 가축화 역사를 추적하고 있다. 

그림 2. 가축화 초기 단계의 다양한 가설 요약. (A, B) 개의 기원에 대한 가설은 이전에 동아시아 단일 

기원설과 중앙아시아 단일 기원설로 나눌 수 있다. (C) 이후 고대 늑대와 고대 개의 유전체를 활용한 연구를 
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기반으로 현존하는 늑대로 완벽히 설명할 수 없지만 동부 유라시아의 동쪽 조상과 중앙 아시아의 서쪽 조상, 즉 

복수의 늑대 집단에서 개의 가축화가 진행되었다는 이중 기원 가설을 제시하였다. 지도의 경우 

https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Location_Map_Asia.svg에서 가져옴. 

 

품종개량을 통한 유전적 특성 고정 

늑대가 사람을 만나고 개가 되는 과정에서 다양한 특성들이 자리잡기 시작했다. 이러한 개의 가축화 

두 번째 단계인 품종 개량에 대해 논의하기에 앞서, 품종(breed)의 의미를 살펴볼 필요가 있다. 

품종은 생물학에서 다루는 종(species)과는 다른 개념으로, 생물 분류에서 종의 하위 개념에 

해당하며 인간에 의해 특정한 유전적 특성을 강조하여 구분한 인위적인 범주이다(Lloyd-Jones, 1915). 

가장 오래된 개 품종 중 하나로 꼽히는 살루키(Saluki)는 약 7,000-6,000 년 전 수메르 시대의 

메소포타미아 지역(비옥한 초승달 지대)에서 기원한 것으로 추정된다(Fischer 1977). 당시 

석각물에는 살루키로 보이는 개가 인간과 함께 사냥 등 작업을 수행하는 모습이 나타난다. 이후 약 

3,000 년 전 고대 이집트 시대에는 이미 여러 품종(예를 들면, 그레이하운드, 파라오 하운드)이 

존재했으며, 이들은 사냥, 경비, 경찰견, 군사용 개, 반려동물 등 다양한 역할로 사람과 밀접한 

관계를 유지했다. 고대 이집트 뿐 아니라, 개를 특정한 용도와 역할에 따라 구분하는 전통은 고대 

로마 시기에 이미 존재했다(Ikram 2013). 당시 로마에서는 개를 “Villatici”(집 또는 

경비견(guarding dogs)), “Venatici”(스포츠견(sporting dogs)), “Pugnaces” 및 

“Bellicosi”(군견(war dogs)), “Nares Sagaces”(후각 사냥견(scenthound)), “Pedibus 

Celeres”(시각 사냥견(sighthound))의 여섯 가지 그룹으로 분류하였다(https://www.akc.org/expert-

advice/dog-breeds/history-akc-breed-groups/). 이는 인간이 오래전부터 목적과 역할에 따라 개 

품종을 구분하고 발전시켜 왔음을 보여준다. 또한 아시아, 아프리카, 남유럽에서 남아메리카에 

이르기까지, 인류는 다양한 형태와 특성의 개를 선택적으로 개량해왔다(Fogle 2000). 이후 중세와 

르네상스 시기를 거쳐 특히 18 세기 후반 빅토리아 시대에 이르러서는 개 품종의 수가 폭발적으로 

증가하였다(Parker et al. 2017)이 시기에 수백 가지 반려견 품종이 새롭게 등장했으며, 각각 털색, 

체형, 크기 등에 대한 구체적인 기준을 설정하여 집중적인 선발과 개량이 이루어졌다(그림 1). 

이처럼 전 세계적으로 개 품종이 지속적으로 섞이고 분리되는 과정에서, 품종 간의 유전적 구조에 

대한 관심과 연구가 활발히 진행되고 있다. 

    1990년대 후반부터 2000년대 초반에는 큰 몸집과 작은 몸집을 가진 개 품종의 미토콘드리아 DNA 

서열 차이를 분석하는 연구가 활발히 이루어졌다(Gao et al. 2004; Okumura et al. 1996; Savolainen 

et al. 2004; Vilà et al. 1999). 이후 초위성체(microsatellite)를 이용한 연구에서는 품종마다 

고유한 대립유전자 빈도(allele frequency) 분포가 존재한다는 점을 확인하였다(Fredholm and 

Winterø 1995; Irion et al. 2003; Zajc et al. 1997). Parker et al.(2004)는 85 개 품종을 

대상으로 96 개의 초위성체 마커를 이용해 개 품종의 유전적 구조를 분석하였고, F-통계량 분석 결과, 

전체 유전체 변이의 1/4 이상이 품종 간 차이에서 기인한다는 사실을 밝혀냈다. 이는 전 세계적으로 

품종 간 교배가 이루어짐에도 불구하고 유전적으로 분명한 품종 간 차이가 유지된다는 것을 

의미한다(Parker et al. 2004). 연구진은 FCI의 10개 그룹, AKC의 7개 그룹 등 다양한 분류 방식을 

종합하여, 이를 계통학적 군집화 방법으로 분석하였다. 분석 결과, 셔틀랜드 시프도그와 보더콜리 

같은 유사 품종들이 잘 군집화된 반면, 고대 품종들로 알려진 아시아의 차우차우와 아키타, 북방 

썰매견인 시베리안 허스키와 알래스칸 말라뮤트, 그리고 서쪽 계통(western lineage)을 지닌 살루키, 
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아프간 하운드, 바센지 등은 현대 품종 그룹(주로 유럽에서 품종개량을 거친 그룹)과 뚜렷이 

구분되는 독립적 계통을 형성함을 확인하였다(Parker et al. 2004). 이후 연구에서는 추가로 

223 마리의 개 샘플을 분석하여 기존의 그룹 구분을 성공적으로 재현했고(Parker et al. 2007), SNP 

데이터를 활용한 후속 연구에서도 이 같은 결과가 다시 확인되었다(Boyko et al. 2010; vonHoldt et 

al. 2010). 

    이후 Parker et al.(2017)는 전 세계 161 개 품종(1,346 개체)의 약 15 만 개 SNP 데이터를 

바탕으로 거리 기반의 근린 결합(neighbor-joining) 계통수를 작성하여 최소 두 개 품종 이상을 

포함하는 23 개의 계통군(clade)을 도출했다. 해당 연구에서 하플로타입(haplotype) 분석을 통해 

대부분의 품종들이 소속 그룹을 넘어서는 긴 상동구간(extended homozygosity)을 거의 공유하지 

않으며, 각 품종이 비교적 독립적인 유전적 기반 위에 형성되었음을 확인하였다. 또한 근대, 특히 

빅토리아 시대 전후의 품종 폭발(breed explosion) 기간 동안 상당한 혼합이 이루어졌음을 

발견하였다. 예를 들어 19 세기 중 후반 투견 문화가 유행하던 시기에 테리어와 마스티프간 교잡이 

빈번하게 이루어졌음을 데이터상에서 확인할 수 있었다. 더 나아가 지역적, 기능적 특색 또한 품종 

분화에 큰 영향을 미쳤음을 지적했는데, 영국 농촌과 지중해 연안 지역에서 각각 발달한 시각 

사냥견과 사역견이 독립적인 계통군을 형성하였다. 이는 지역과 용도에 따라 서로 다른 선택압이 

작용했으며, 몸집이 큰 품종들도 서로 다른 지역에서 독립적으로 진화하여 기능과 관련한 형질이 

여러 번 독립적으로 출현했음을 시사한다(Parker et al. 2017). Dutrow et al. (2022)는 

4,261 마리(순종 2,823 마리, FCI 인정 품종 226 종), 전 세계 47 개국의 658 마리 토착견(semi-feral 

village dogs/indigenous dogs), 그리고 93 마리의 야생 개과(canid) 데이터를 분석하여 품종 개량 

과정에서의 주요하게 선택된 특성과 유전적 연관성에 대하여 친연성 기반 군집화 기법인 PHATE 

(potential of heat diffusion for affinity-based transition embedding)를 적용하여 현대 개를 총 

10 개의 그룹(scent hound, pointer-spaniel, retriever, terrier, herder, sighthound, sled, Asian 

spitz, dingo, African Middle Eastern)으로 구분하였다. 특히 sled, Asian spitz, dingo, African 

Middle Eastern 그룹은 고대 품종이 주를 이루며 지역적 정보도 풍부하게 반영하고 있음을 

확인하였다. 이는 품종별로 개들이 매우 뚜렷한 유전적 구조를 가지고 있으며, 이러한 구조가 가축화 

과정에서 강력히 고정되었음을 보여준다(Dutrow et al. 2022). 

 

유전자 적응 진화와 행동 및 형태에 따른 선택 

가축화 초기 단계에서 특정 유전자와 형질 간의 연관성을 찾고자 하는 연구는, 개가 야생 늑대에서 

어떻게 몸집·외형뿐만 아니라 행동까지 달라지게 되었는지를 밝히는 중요한 단서가 되어 

왔다(Kaminski et al. 2019; Zhang et al. 2020; Geiger et al. 2017; Dutrow et al. 2022). 이러한 

연구 결과는 늑대 및 개의 가축화 과정에서 환경 변화와 먹이 자원의 변화에 따라 강한 선택압을 

받아 유전자 수준에서 구체적으로 적응했음을 보여준다(Wang et al. 2013; Bergström et al. 2020; 

Bergström et al. 2022; Morrill et al. 2022). 예를 들어, 두개골 및 얼굴 발달과 관련된 IFT88 

유전자는 40,000-30,000 년 전 빠르게 선택되어 현대 개와 늑대에서 고정되었다(Bergström et al. 

2022). 또한, MGAM, AMY2B 과 같은 소화와 신진대사 관련 유전자 역시 농경 생활에 따라 육식성에서 

잡식성으로 전환되는 과정에서 강한 선택을 받았다(Wang et al. 2013; Arendt et al. 2014). 

신경학적 적응에서도 MYO3A, NCAM2, OR2F1 과 같은 유전자들이 선택되었는데, 이는 사람과의 긴밀한 

관계 형성 과정에서 감각 및 사회적 행동 변화에 중요한 역할을 했음을 시사한다(Wang et al. 2013). 
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또한 가축화 과정에서 흔히 나타나는 가축화 신드롬(domestication syndrome)으로 인해 개의 몸 크기, 

귀 모양, 꼬리 형태, 털 색상 및 모양 등 다양한 형태적 변화가 나타났으며, 이와 관련하여, IGF1, 

SMAD2, HMGA2, MSRB3, IGSF1 등은 몸 크기(Rimbault et al. 2013; Plassais et al. 2019; Bannasch 

et al. 2021), WIF1, MSRB3, HMGA2는 귀 모양(Webster et al. 2015; Plassais et al. 2019), FGF5와 

RSPO2 는 털 길이 및 모양(Cadieu et al. 2009; Housley and Venta 2006)과 관련된 유전자로 

밝혀졌다. 가축화 과정에서는 형태적 변화 뿐만 아니라 품종마다 고유한 행동적 특성의 발달도 

중요한 역할을 하였다(Hansen Wheat et al. 2019). 그러나 행동적 특성은 형태적 특징과 달리 표현형 

정보를 수집하기 어렵다는 한계가 있다. 이를 극복하기 위해 James A. Serpell 을 중심으로 개발된 

C-BARQ(Canine Behavioral Assessment & Research Questionnaire)가 널리 활용되고 있다(Hsu and 

Serpell 2003). 이 설문은 개의 공격성, 두려움, 사회성, 훈련성 등 다양한 행동적 표현형(총 

36 개의 표현형)을 견주로부터 직접 평가하여 수집하는 방식이다. 2022 년 기준 약 7 만 마리 이상의 

개 데이터가 수집되었으며, 이를 GWAS 분석에 적용한 결과 몸 크기와 공격성 관련 유전자(IGF1, 

HMGA2, CD36, IGSF1 등) 사이의 유의미한 연관성이 확인되었다(Zapata et al. 2016). 요약하자면, 

가축화 과정에서 사람은 품종개량을 통해 목적에 맞는 형태 뿐 아니라 행동적 특성 또한 강한 

선택압을 가하며 인위선택을 진행했으며, 사람과의 공존 환경에서 구체적인 유전자 수준의 적응이 

이루어졌음을 보여준다(Webster et al. 2015; Plassais et al. 2019; Morrill et al. 2022). 

 

결론 

개는 인류의 가장 가까운 가축이자 반려동물로, 그 기원과 진화에 대한 연구는 오랜 시간에 걸쳐 

지속되어 왔다. 특히, 후기 플라이스토세 시기(약 4 만 년 전~1.8 만 년 전)부터 시작된 가축화 

과정을 이해하기 위한 다양한 가설들이 제시되었으며, 최근에는 중앙아시아와 동아시아에서 각각 

독립적으로 가축화가 이루어졌다는 이중 조상 모델(dual ancestry model)이 주목받고 있다. 그러나 

이를 뒷받침할 수 있는 고대 늑대 샘플이 아직 부족하여, 이들 가설은 여전히 검증 과정에 있다. 

이후 수천 년에 걸친 품종개량 과정을 통해 개는 형태적·행동적 다양성을 획득하게 되었고, 이에 

따라 품종 간 유전적 특성을 밝히기 위한 연구도 활발히 진행되었다. 다만 지금까지의 대부분의 

연구는 개라는 종 내부에 국한되어 있으며, 행동과 관련된 유전자의 진화나 선택 경향에 대해서는 

야생 개과(wild canids)와의 비교를 기반으로 한 포괄적인 분석이 부족한 실정이다(Dutrow et al. 

2022). 예를 들어, Plassais et al. (2022)은 다양한 야생 식육목 동물과 비교함으로써, 개의 작은 

체형과 관련된 IGF1 유전자 하플로타입이 일부 야생종(판다, 라쿤, 여우, 코요테 등)에서 보존되어 

있는 반면, 빙하기 늑대에서는 생태적 요인으로 소실되었을 가능성을 제시하며, 이러한 비교 연구의 

중요성을 부각시킨 바 있다. 이는 특정 대립유전자가 가축화와 품종화 과정에서 반복적으로 선택되고 

소실 될 수 있음을 보여주는 흥미로운 사례다. 결국, 가축화와 품종화의 유전적 기원을 보다 

정밀하게 이해하기 위해서는 Bergström et al. (2022)의 접근처럼 개의 조상에 해당하는 다양한 야생 

개과와의 직접적인 비교가 필수적이다. 이는 단지 개 내부의 유전적 다양성 분석을 넘어, 가축화에 

수반된 자연선택과 인위선택의 복합적 양상을 밝히는 데 핵심적인 단서를 제공할 수 있다. 더 나아가, 

개에 대한 연구는 유전학을 넘어 비교의학, 후성유전체학, 행동과학 등 다양한 분야로 확장되며 인류 

사회와의 연결고리를 더욱 공고히 하고 있다(Martinez et al. 2021; Oh and Cho 2023). 인류의 가장 

오래된 친구인 개를 보다 깊이 이해하는 일은 단지 이들의 복잡한 진화사를 밝히는 데 그치지 않고, 

인간 자신에 대한 통찰과 건강한 공존의 미래를 모색하는 데에도 중요한 기여를 할 수 있을 것이다. 
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영문초록 
Title: The Evolutionary Journey of Dogs: From Wolves to Companions 

Abstract: As the first domesticated animal in human history and one of our closest companions today, the 

dog possesses a complex domestication history. This process can be broadly divided into two major 

phases. The first is the initial domestication stage, during which dogs diverged from an extinct lineage of 

gray wolves. The second involves a prolonged and continuous phase of breed formation, shaped by 

human coexistence and selection for diverse purposes and traits. In this review, we summarize key 

hypotheses and findings from major studies on both phases and discuss why the domestication history of 

dogs remains unresolved. We also explore the current limitations and ongoing debates that continue to 

shape our understanding of this unique evolutionary journey. 
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