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요약

한우 17번 염색체 유 자 지도에서 QTL (quantitative trait loci) 분석을 실시하여 선별된 
Loci 값들을 순열검정(Permutation Test)을 이용하여 유의성 검정을 실시하 다. 한편, 우수 
경제형질 DNA marker들을 K-평균 군집법을 실시 악하 다. 한, 부스트랩 방법을 이용
하여 선별된 Locus의 DNA Marker들의 신뢰구간을 구하 다. 이들 QTL과 K-평균법, 부스
트랩 방법에 의해 한우의 염색체 17번 BMS941의 우수 DNA Marker 85, 105번을 선별하
다. 
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1.  서 론

 21세기는 생명공학의 시 를 맞이하여, 그 핵심이 될 지놈(genome) 연구가 활발히 진행되고 

있으며 얼마  인간의 지놈 지도도 완성되었다. 지놈 연구란 한 생명체가 생명을 지닌 개체로

서 기능을 하도록 하는 정보가 담겨 있는 유 정보의 총 집합체인 지놈을 구성하고 있는 DNA

의 서열을 밝히는 로젝트를 말하는 것이다. 선진국에서는 경제성이 높은 동물의 Genome 

Project가 추진되고 있어, 우리나라에서도 재래가축 유 자원  가장 경제성이 높아 경쟁력이 

있는 것으로 확인된 한우를 상으로 유 자지도 작성(gene mapping)이 시도되고 있다(Kim 

등, 2001, 2004). 한우를 비롯한 축우의 유 자지도 작성에서는 주로 microsatellite를 이용하고 

있다. 특히, 소에서 일당증체량, 근내지방도, 등지방 두께  산자수 등의 요한 경제 형질에 

여하는 유 자 연  표식인자가 몇 번 염색체의 어느 치에 존재하는가를 밝히기 한 

QTL(Quantitative Trait Loci)에 한 연구가 진행되어지고 있으며, Taylor 등(1998)과 Stone 

등(1999)은 근내지방(marbling)과 고기연도(meat tenderness)에 련되는 유 자가 27번 염색체

에 있음을 보고하 고, Stone 등(1999)은 bovine 염색체 6번에 생시  1세령 체 에 연 된 유

자가 존재함을 그리고 Casas 등(1999)은 bovine 염색체 6번에 치한 7개의 microsatellite 

loci(INRA133, BM1329, BMS2508, BMS382, BM306, BMS483  BM415)가 생시 체 과 증체

에 연 되어 있음을 보고하 다. 

따라서, 본 연구는 우선 농림부 기획과제로 수행 인 환경 인 요인의 향을 배제시킨 후 사

육하여 유 인 요인의 향을 많이 받는 후 검정우를 상으로 한우의 주요 경제형질인 육

질과 육량에 연 된 유 자들이 다수 치하는 17번 염색체의 microsatellite loci를 상으로 

QTL 분석을 하여 선별된 loci값을 계산하고 순열검정을 통하여 유의성을 찾아내고(2장), 그 이

후 데이터 마이닝에 의해 우수 DNA를 Mining하려고 시도하고(3장), 부스트랩을 이용하여 신뢰

구간을 구하여(4장), 이들 선별된 locus들이 가지는 DNA marker를 이용한 한우의 경제형질의 

능력 개량을 하여 본 연구를 시행하 다. 

2.  Q T L  ( q u antitativ e trait loci) 모델링과  P ermu tation T est

  한우에서 QTL 분석의 활용으로 선별된 locus 내의 DNA marker를 이용한 경제형질연  능

력 개량을 해 보다 신속하고, 정확한 경제형질 연  DNA marker의 활용을 가능하게 할 수 

있다. 따라서 한우가 국제경쟁력을 가지기 해서는 육질에 연 된 한우의 고유한 유 자를 찾

고, 이를 한 linkage map을 기 로 한 한우 집단에 합한 새로운 QTL 분석 model  

program의 개발이 반드시 필요하다. 이러한 측면에서 볼 때 Yeo 등(2004)이 보고 한 한우의 6

번 염색체의 유 자 지도 작성을 이용한 QTL 분석 model은 반형매 가계를 이용한 linkage 

mapping과 QTL 분석의 가능성을 충분히 제시하고 있어 본 연구의 수행에 극 활용하 다.

본 연구는 한우의 17번 염색체의 유 자 지도 작성을 이용한 근내지방 연 (bovine 경우) 

QTL의 LOD값을 계산하여 경제형질의 기록이 있는 한우농가 개체들의 QTL 검정하 다. 그리

고, 기존의 개량모형의 상결과와 비교하여 한우의 선발체계를 구축할 수가 있을 것으로 단

했다. 우선 “LOD 값>3.0”을 정기 으로 여러개의 잠정 우수 형질로 선정한다. 하지만, “LOD 

값>3.0”을 정기 에 한 문제 이 발생하여 Lod Score 값의 통계  유의성을 검정해주기 

해 Permutation Test를 실시하 다(Churchill and Doerge, 1994). 각 locus별로 10,000번의 

simulation을 통해 p-value를 계산한다.

 그 결과는 <표 1>과 같다.
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<표 1> BMS941의 우수 Loci에 대한 Permutation Test   

결과

Loci 

경제형질

근내지방 일당증체 등지방 등심 

Lod 
Score

(P-value)

Ratio of 
QTL

variation(%)

Lod 
Score

(P-value)

Ratio of 
QTL

variation(%)

Lod 
Score

(P-value)

Ratio of 
QTL

variation(%)

Lod 
Score

(P-value)

Ratio of 
QTL

variation(%)

BMS8125
3.38

(0.000)
6.22

5.28

(0.000)
9.43

2.01

(0.004)
7.54

9.24

(0.000)
15.33

BMS1825
4.67

(0.000)
8.62

1.43

(0.072)
2.83

2.27

(0.028)
6.57

5.03

(0.000)
9.22

BMS499
3.98

(0.000)
7.39

3.19

(0.000)
6.02

4.6

(0.000)
10.39

9.27

(0.000)
15.65

BMS941
3.75

(0.000)
7.29

5.7

(0.000)
10.72

4.07

(0.000)
4.96

5.11

(0.000)
9.67

BMS1101
3.15

(0.000)
5.89

2.04

(0.119)
3.92

4.28

(0.000)
6.48

6.02

(0.000)
10.68

BMS1879
3.49

(0.000)
6.76

4.98

(0.000)
9.4

2.52

(0.015)
3.02

5.55

(0.000)
10.33

BMS1167
4.71

(0.000)
8.8

6.14

(0.000)
11.22

5.7

(0.000)
9.96

4.98

(0.000)
9.26

HUJ223
3.58

(0.000)
6.46

2.3

(0.002)
4.26

5.04

(0.000)
6.25

2.98

(0.003)
5.44

CSSM033
3.79

(0.000)
7.08

3.39

(0.000)
6.42

1.59

(0.012)
3.41

2.27

(0.011)
4.38

<표 1>에서 보면 BMS499, BMS941, BMS1167 locus가 모든 경제형질에서 LOD값 3이상으로 

높게 나타났다. 우선 본 논문에서는 BMS941에 해서 우수 DNA를 선별하고자 한다.

3 .  K - 평 균  군 집 화 기 법 을  이용한  우 수  DNA Mining

  본 실험은 농림기획과제로 수행 인 한우고유의 우수 유 인자의 찰을 해 실험 인 후

검정한우 269두를 사용하 다. 이  한우 17번 염색체  선별된 BMS941 microsatellite loci

의 DNA marker를 분석하 다. 변수의 개수는 12개이다. 12개의 변수  각 DNA marker의 유

무에 하여 나 어진 변수가 8개 DM80, ……, DM105로 정의되고 이들은 각각 염기서열로부

터 primer를 이용한 PCR 방법에서 얻어진 정량 (metric)자료이며, 한우 특성에 한 변수가 4

개이다. 한우 특성에 한 변수에는 근내지방, 일당증체, 등지방, 등심이 있다. 이런 한우의 특

성에 한 변수들에 하여 군집을 나 어서 어떤 DNA marker가 어느 군집에 많이 속해 있는

지를 발견하고자 하 다. 변수들 간의 단 가 달라서 군집 형성시 문제가 발생할 가능성이 있

기 때문에 처음 변수들을 표 화 시켰다. 그리고, 등지방은 값이 을수록 좋은 것이 되므로, 

군집 분석 에 역 등지방이란 새로운 변수를 만든다. 역 등지방을 계산하는 방식은 (1/등지

방)×10으로 하 다. 

한우의 특성에 한 4개의 변수들의 특성을 DNA marker들과의 모형구축을 해 비 리학습 
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신경망분석 방법인 K-Means 군집분석을 시도하 다. 군집1은 (역)등지방에 양호한 향을 주

는 DNA marker군이고, 군집2는 근내지방에 양호한 향을 주는 DNA marker군 이며, 군집3은 

일당증체, 등심에 양호한 향을 주는 DNA marker군이다.  

다음으로, 표 화된 데이터에 한 각 DNA marker별 평균을 내어 군집화 결과와 그 특징을 

비교분석 하고자 하 다. (역)등지방의 평균이 높게 나타난 DNA marker는 DNA marker 80, 

90, 97bp 으며, 근내지방의 평균이 높게 나타난 DNA marker는 85, 105bp 고, 일당증체, 등심

의 평균이 높게 나타난 DNA marker는 DNA marker 85, 105bp 다.

 

Cluster group Mean Result K-means Mining

등지방(Cluster 1) 80, 9 0  and 97bp 9 0  and 103bp

근내지방(Cluster 2) 8 5  and 10 5 bp 8 5  and 10 5 bp 

일당증체, 등심(Cluster 3) 85 and 10 5 bp  97 and 10 5 bp

<표 2> 표준화된 데이터 평균값에 따른 DNA marker와 Mining된 DNA marker

이들로부터 한우의 주요형질인 육질과 육량에 련한 <표 2>의 결과들로 요약할 수 있다. 역

등지방에 향을 주는 DNA marker로 DNA marker 90bp가 나왔고, 근내지방에 향을 주는 

군집으로 DNA marker 85, 105bp가 선별이 되었고, 일당증체, 등심에 우수한 인자는 DNA 

marker 105bp가 나왔다. 여기서 각 DNA marker들의 두수가 다르게 나타나기 때문에, 각 군집

에는 속하지만 두수가 은 DNA marker들의 실질 인 향에 하여 알아 볼 필요가 있다.

4 .  B ootstrap  Method를  통 한  우 수  유 자  탐색   

DNA Marker들에 하여 Bootstrap 방법(Visscher et al., 1996)을 이용하여 신뢰구간을 계산하

여 실질 으로 향력이 있는지를 알아보고자 하 다. 여기에서 시행하는 Bootstrap 방법은 

BCa(Bias-Corrected accelerate)방법으로, 각 DNA Marker별로 B=1000번 실시하 다. DNA 

marker 85bp의 근내지방에 한 신뢰구간을 계산해 본 결과 다른 DNA Marker들에 비하여 평

균값이 높게(7.8696) 나왔고, 신뢰구간 (7.1667, 8.5797)이 나타나 근내지방에 양호한 향을 주

는 우수 유 자로 단할 수 있었고, DNA marker 105bp의 일당증체에 한 신뢰구간을 계산

해 본 결과 다른 DNA Marker들에 비하여 평균값이 높게(0.6842) 나왔고, 신뢰구간 (0.6537, 

0.7143)이 나타나 일당증체에 양호한 향을 주는 우수 유 자로 단할 수 있었다.

5 .  결 론

후 검정우 17번 염색체 BMS941 microsatellite locus에서 우수 DNA marker들을 선별해 보았

다. 후 검정우에서 17번 염색체 BMS941 microsatellite locus에서 DNA Marker 85, 105bp가 

우수 DNA Marker로 선별되었다. 사후 우수 DNA Marker로 선별된 85, 105bp에 하여 환경

인 요인에 향을 많이 받는 출품우에도 용하여 우수 DNA Marker로 선별된 85, 105bp에 

하여 유 인 요인의 향을 검정해야한다.
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