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Ab stract
K - M ean s modellin g h as b een tried for finding m ajor DNA m arker of

ILST 035 microsat ellite loci in H an w oo Chrom osom e 6 linkage m ap . M ajor
DNA m arker s are obtain ed from the ILST 035 microsat ellit e throu gh
quantit ativ e tr ait loci(QT L ) an d dat a minin g m odelling .
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1 . 서론

21세기는 생명공학의 시대를 맞이하여, 그 핵심이 될 지놈 (g enom e) 연구가 활발히
진행되고 있다. 지놈 연구란 한 생명체가 생명을 지닌 개체로서 기능을 하도록 하는
정보가 담겨 있는 유전정보의 총 집합체인 지놈을 구성하고 있는 DNA의 서열을 밝
히는 프로젝트를 말하는 것이다. 선진국에서는 이미 Hum an Genome Project 뿐만 아
니라 경제성이 높은 동물의 Gen om e Project도 추진되고 있어, 우리나라에서도 재래가
축 유전자원 중 가장 경제성이 높아 경쟁력이 있는 것으로 확인된 한우를 대상으로
유전자지도 작성 (g en e mapping )이 시도되고 있다 (Kim 등, 2000, 2001). 한우를 비롯한
축우의 유전자지도 작성에서는 주로 microsatellit e를 이용하고 있다. m icrosat ellit e란
생물체에 존재하는 단순염기서열(simple repet it iv e sequen ce)들의 수많은 반복 단위수
의 변이에 따른 DNA 다형성을 나타내는 것으로 1∼6개의 nucleotide가 t andem
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repeat sequen ce로 구성되어 있는 것으로 보고되었다.(Rassm an 등, 1991) 이들
microsatellit e들은 주변의 특이 염기서열로부터 고안된 prim er를 이용한 PCR이 용이
하고 증폭된 산물들은 단순염기서열 반복 단위의 수를 변이 시킴으로써 높은 다형성
을 나타내게 된다. 이들이 나타내는 m arker들은 개체에서 특이한 다형성과 공우성
(codomin ance )을 나타내게 되어 동일 종의 혈연관계가 가까운 가계나 계통간에도 높
은 수준의 이형접합성을 보인다. 그러므로 가계내 연관분석에 매우 효과적으로 이용
할 수 있어 동물의 유전자지도 작성에 유용한 도구로 사용할 수 있는 것으로 밝혀져
(Bishop 등, 1994; M a 등, 1996), 개체식별 및 친자감별 등에 microsatellit e가 유용한
도구로 사용되어졌다(Glow atzki- Mullis 등, 1995).

특히, 소에서는 Bishop 등 (1994)이 468개의 microsatellit e prim er를 사용하여 170여
개의 유전자 좌위 (loci)로 평균 15cM 간격의 유전자 연관 지도를 작성하였으며,
Barendse 등 (1997)은 전형매(full- sib )로 이루어진 347개체의 bovin e을 이용한 703개의
유전자 좌위에 대한 유전자지도 작성을 그리고 T aylor 등 (1998)은 Cri- M ap program
을 이용하여 b ovine chrom osom e 1 (BT A 1)에서 26개의 microsat ellit e loci들의 유전
자지도를 작성하여 각각의 유전자 좌위간의 유전적 거리가 평균적으로 2cM 이하인
암, 수 평균 (sex - av erage) 163.6cM (F em ale 159.5cM , M ale 165.3cM )을 규명하였다.
또한 소에서 일당증체량, 근내지방도, 등지방 두께 및 산자수 등의 중요한 경제 형질
에 관여하는 유전자 연관 표식인자가 몇 번 염색체의 어느 위치에 존재하는가를 밝히
기 위한 QT L (Qu antit at iv e T rait Loci)에 대한 연구가 진행되어지고 있으며, T aylor
등 (1998)과 Stone 등(1999)은 근내지방 (m arblin g )과 고기연도(m eat t endern ess )에 관
련되는 유전자가 27번 염색체에 있음을 보고하였고, Ston e 등(1999)은 bovine 염색체
6번에 생시 및 1세령 체중에 연관된 유전자가 존재함을 그리고 Casa s 등 (1999)은
b ovine 염색체 6번에 위치한 7개의 microsat ellite loci (INRA 133, BM 1329, BM S2508,
BM S382, BM306, BM S483 및 BM415)가 생시 체중과 증체에 연관되어 있음을 보고
하였다.

따라서 본 연구는 한우의 주요 경제형질인 육질과 육량에 연관된 유전자들이 다수
위치하는 6번 염색체의 microsat ellit e loci를 대상으로 우선 육질에 연관된 loci를
QT L 분석에 의해 한우 고유의 잠정우수 경제형질을 선정하고(2장), 그 이후 데이터
마이닝에 의해 우수 DNA를 Minin g하려고 시도함으로써(3장), 이들 육질연관 loci들이
가지는 DNA m arker를 이용한 한우의 육질형질의 능력 개량을 위하여 본 연구를 시
행하였다.

2 . QT L (qu antit ativ e trait loci ) 모델링

한우에서 경제형질연관 DNA m arker를 이용한 육질형질의 능력 개량을 위해 QT L
분석의 활용은 한우의 육질능력 개량에서 보다 신속하고, 정확한 육질 연관 DNA
m arker의 활용을 가능하게 할 수 있다. 따라서 한우가 국제경쟁력을 가지도록 하기
위해서는 육질에 연관된 한우의 고유한 유전자를 찾고, 이를 위한 linkage m ap을 기
초로 한 한우 집단에 적합한 새로운 QT L 분석 m odel 및 program의 개발이 반드시
필요하다. 이러한 측면에서 볼 때 Kim 등(2000)이 보고한 한우의 6번 염색체의 유전
자 지도 작성을 이용한 일당증체량 연관 QT L의 분석에서 적용되어진 QT L 분석
m odel은 반형매 가계를 이용한 linkag e mapping과 QT L 분석의 가능성을 충분히 제
시하고있어 본 연구의 수행에 적극 활용하였다.

98



A M ajor DNA m arker Minin g of ILST 035 microsat ellit e loci
in H an w oo Chrom osom e 6

즉, i번째 한우의 우수 QT L의 존재여부를 검정하기 위해 i번째의 개체 표현형
(ph enotype)과 유전자형(genotype) g i간의 선형모형 i = a + bg i + i을 가정한다

(Lande 등 1989). 단, g i 은 ( 0, 1 ) - 더미변수, i ∼ N (0 , 2) , a , b , 2는 모수

이다.
여기에서, QT L의 효과를 분석하기 위해 (귀무가설 b = 0을 검정) 각 염색체별 L OD
값 (score )을 계산한다. 이때,

L OD = L og 10 {L ( a , b , 2)
L ( A ,0 , 2

B 1) }
= L og 10 L ( a , b , 2) - L og 10 L ( A ,0 , 2

B 1)

으로 정의하며, 추정값은 최대우도법 (mle )을 활용했다. (단, A =열성근교형질, A =A

그룹의 추정평균, B1= A와 이루어진 퇴교배, 2
B 1 =B1의 추정분산).

본 연구는 한우의 6번 염색체의 유전자 지도 작성을 이용한 일당증체량 연관 QT L
의 L OD 값을 계산하여 경제형질의 기록이 있는 한우농가 개체들의 QT L에 대해 검정
하였다. 그리고, 기존의 개량모형의 예상결과와 비교하여 한우의 선발체계를 구축할
수가 있을 것으로 판단했다. 그림1은 후대검정우 6번 염색체의 일당증체량을 활용한
microsatellit e loci 추정값을 대상으로 얻어진 그래프로, ILST S035 microsatellit e
loci(loci #20)를 가장 의미 있는 잠정 우수형질로 선정하였다. 다음장에서 ILST S035
microsatellit e loci를 중심으로 DNA 분석을 데이터마이닝 기법으로 시행하였다.

3 . 데이터마이닝 기법을 이용한 D N A M inin g

연구에 활용된 자료는 농림기획과제로 수행중인 한우의 경제형질 우수 유전자 선별
을 위해 실험되고 있는 후대검정우 137두를 사용하였다. 이중 한우 6번 염색체

< 그림 1 > 6번 염색체의 일당증체량 연관 QT L의 LOD값 그래프
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ILST S035 microsat ellit e loci의 DNA mark er를 사용하였다. 변수의 개수는 13개이다.
13개의 변수 중 각 DNA m arker의 유무에 대하여 나누어진 변수가 8개 DM 210,
……,DM 266으로 정의되고, 한우 특성에 관한 변수가 5개이다. 한우 특성에 관한 변수
에는 근내지방, 일당증체, 등지방, 등심 및 도체중이 있다. 이런 한우의 특성에 관한
변수들에 대하여 군집을 나누어서 어떤 DNA m arker가 어느 군집에 많이 속해 있는
지를 발견하고자 하였다. 변수들 간의 단위가 달라서 군집 형성시 문제가 발생할 가
능성이 있기 때문에 처음 변수들을 표준화 시켰다. 그리고, 등지방은 값이 적을수록
좋은 것이 되므로, 군집 분석 전에 역 등지방이란 새로운 변수를 만든다. 역 등지방을
계산하는 방식은 (1/ 등지방)×10으로 하였다.

한우의 특성에 관한 5개의 변수들의 특성을 DNA m arker과의 모형구축을 위해 비
관리학습 신경망분석 방법인 K - M ean s 군집분석을 시도하였다. 즉 K - M ean s 군집화
의 알고리즘은 총 5개의 단계로 이루어진다.

단계 0 : 사전적 군집수 K개 지정,
단계 1 : 각 군집에 임의로 군집중심 정함,
단계 2 : 모든 개체 각각 가장 가까운 군집중심에 배속,
단계 3 : 각 군집 중심 산출,
단계 4 : 단계 2,3 변화 없을 때까지 반복한다.

각 개체 x i ( i = 1, … , n )와 군집중심 m t ( t = 1, … , k)간의 거리는 유클리드 방식과

표준화된 유클리드 방식으로 계산되어진다. 즉, 자료행렬 X 와 표본공분산행렬 S는
다음과 같이 표시된다.

X =

x 11 x 12 … x 1n
x 21 x 22 … x 2 n

x p1 x p2 … x p n

= [ ]x 1 x 2 … x n

S =

s2
1 s 12 … s 1p

s21 s2
2 … s2p

sp1 sp2 … s2
p

이때, 유클리드 방식에 의한 거리

d (x i , m t ) = [
p

h = 1
(x h i - m h i)

2 ] 1/ 2 ( h = 1, … , p )

는 변수의 척도에 의존하고, 표준화된 유클리드 방식에 의한 거리

d (x i , m t ) = [
p

h = 1
(

x h i - m h i

sh
) 2 ] 1/ 2 ( h = 1, … , p )

는 변수의 척도에 무관하게 군집을 이루게 된다.
이런 단계를 거쳐 여기서는 3개의 군집으로 결정되어, 그 상세 분석을 하고자 한다.

우선, 변수들간의 상관관계를 살펴보도록 하자.
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< 표 1 > 한우 특성에 관한 변수들간의 상관계수 (r )

근내지방 일당증체 (역)등지방 등심 도체중

근내지방 1.0 0.16 - 0.168 0.261 0.296

일당증체 0.16 1.0 - 0.309 0.472 0.832

(역)등지방 - 0.168 - 0.309 1.0 - 0.046 - 0.312

등심 0.261 0.472 - 0.046 1.0 0.637

도체중 0.296 0.832 - 0.312 0.637 1.0

< 표 1 >에서 보면 도체중과 일당증체, 등심의 상관관계가 높게 나타남을 알 수
있다. 클레멘타인 패키지의 K - M ean s n ode를 이용한 군집화는 다음 표2로 나타났다.

< 표 2 > K - M ean s 군집화 결과

군집 1(58) 군집 2 (36) 군집 3 (43)

근내지방 - 0.673177 1.341518 - 0.215128

일당증체 - 0.711536 0.08525 0.888374

(역)등지방 0.333065 - 0.11327 - 0.354413

등심 - 0.564381 0.169661 0.619216

도체중 - 0.791399 0.172412 0.923122

< 표 2 >에서 보면 각 군집에 대한 수치적 특성이 나타나고, < 표 1> 의 내용을 참
고하여 군집의 특성을 파악한 후 각 군집별 특성을 정의하였다. 군집1은 (역) 등지방
에 양호한 영향을 주는 DNA m arker군이고, 군집2는 근내지방에 양호한 영향을 주
는 DNA m arker군 이며, 군집3은 일당증체, 등심, 도체중에 양호한 영향을 주는 DNA
m arker군이다.
다음으로 이들 각 군집들에 대한 각 DNA m arker별 특징을 조사하였다. <그림 2>는
각DNA m arker에 대한 군집별들의 비율을 나타낸다. 정리를 해 보면, 군집1은 역 등
지방에 양호한 영향을 주는 군집으로써 DNA m arker 210, 215, 2
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< 그림 2 > 각 DNA m arker에 대한 군집들의 비율

3 0

, 245가 많다.

< 표 3 > 표준화된 데이터들의 평균

DNA

m arker

210

DNA

m arker

215

DNA

m arker

230

DNA

m arker

235

DNA

m arker

240

DNA

m arker

245

DNA

m arker

255

DNA

m arker

260

DNA

m arker

266
근내

지방
- 0.4286 0.0804 - 0.1459 0.5838 0.1355 - 0.1981 - 0.134 0.0147 - 0.0356

일당

증체
- 0.5216 0.0741 - 0.2309 - 0.1715 0.2109 - 0.364 0.2196 0.0384 0.182

역등

지방
0.8808 0.1168 0.0597 0.2417 0.0689 - 0.407 - 0.0365 - 0.2142 0.0967

등심 0.0483 0.0668 - 0.1997 0.1683 0.1968 - 0.5815 - 0.196 0.1646 0.4375

도

체중
- 0.5999 0.0594 - 0.2924 - 0.0201 0.3722 - 0.4761 - 0.1376 0.1091 0.1997

102



A M ajor DNA m arker Minin g of ILST 035 microsat ellit e loci
in H an w oo Chrom osom e 6

< 표 4 > 표준화된 데이터 평균값에 따른 DNA m arker와
Minin g된 DNA m arker

데이터의 평균결과 K - m ean s Minin g

< 군집 1 >

역 등지방에 영향을 주는 군집

DNA m arker210,

DNA m arker215,

DNA m arker235

DNA m arker210,

DNA m arker215,

DNA m arker230,

DNA m arker245

< 군집 2 >

근내지방에 영향을 주는 군집
DNA m arker235

DNA m arker215,

DNA m arker235,

<군집 3 >

일당증체, 등심, 도체중에

영향을 주는 군집

DNA m arker240,

DNA m arker255,

DNA m arker260,

DNA m arker266

DNA m arker240,

DNA m arker260,

DNA m arker266

군집 2 는 근내지방에 양호한 영향을 주는 군집으로써 DNA m arker 215, 235가 많다.
군집 3은 일당증체, 등심, 도체중에 양호한 영향을 주는 군집으로써 DNA m arker
260, 266이 많다. 한편 DNA mark er 240을 가진 인자는 총 4두에 불과해 군집2에 속
하게 보이지만 실제로 판단이 어려운 경우였다.

다음으로, 표준화된 데이터에 대한 각 DNA m arker별 평균을 내어 신경망 분석
에서 얻어진 결과와 그 특징을 비교분석 하고자 하였다. < 표 3 > 에서 근내지방의
평균이 높게 나타난 DNA m arker는 DNA m arker는 235였고, 역 등지방의 평균이 높
게 나타난 DNA m arker는 DNA m arker210, 215, 235였으며, 일당증체, 등심, 도체중
의 평균이 높게 나타난 DNA mark er는 DNA m arker240, 255, 260, 266이었다.한우의
주요형질인 육질과 육량에 관련한 표4의 결과들을 얻었으며, DNA m arker 실험을 통
해 두 방법 모두 비슷한 결론을 가졌다.

4 . 결론

한우 6번 염색체 유전자 지도에서 ILST S035 microsat ellite loci #20의 우수 DNA
m arker Minin g을 해 보았다. 한우의 특성에 따라 어떤 DNA m arker가 특정 영향을
주는지 알 수 있었다. 실제로 서양우의 경우 6번 염색체는 육량에 영향을 주는 경제
형질로 알려져 있었지만, 우리는 ILST S035 microsatellit e loci #20 한 실험의 경우에
서 이미 DNA mark er 215, 235 경우 육질인 근내지방과 역 등지방 등에도 영향을 주
는 인자로 밝힐 수 있었다. 또한, 우리가 원하는 한우의 특정부분을 증가시키기 위해
어떤 DNA m arker를 중점적으로 연구해야 하는지의 결론도 얻을 수 있었다. 한편, 본
분석의 보다 정확한 값을 도출하기 위해, 향후 지금 실험중인 보다 많은 후대 검정
한우가 얻어지면, 우수 DNA m arker를 더 정확하게 발굴하여 양질의 한우 DNA
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m arker연구에 기초적인 토대를 만들 것이다.
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