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서 론.

에 의해서 밝혀진 서열Human genome project

을 기초로 소 돼지 말 닭 등 가축들의 형질, , ,
과 연관된 유전자의 연구가 활발히 진행되고
있다 특히 유전병과 관련된 유전자에 대한 연.

을 암호화하는 돼지 유전자의 염색체상Adiponectin APM1
위치파악과 돌연변이 탐색
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ABSTRACT

Adiponectin is adipocyte complement-related protein which is highly specialized to play important roles in
metabolic and hormonal processes. This protein, called GBP-28, AdipoQ, and Acrp30, is encoded by the
adipose most abundant gene transcript 1 (APM1) which locates on human chromosome 3q27 and mouse
chromosome 16. In order to determine chromosomal localization of the porcine APM1, we carried out PCR
analysis using somatic cell hybrid panel as well as porcine whole genome radiation hybrid (RH) panel. The
result showed that the porcine APM1 located on chromosome 13q41 or 13q46-49. These locations were further
investigated with the two point analysis of RH panel, revealed the most significant linked marker (LOD score
20.29) being SIAT1 (8 cRs away), where the fat-related QTL located. From the SSCP analysis of APM1 using
8 pig breeds, two distinct SSCP types were detected from Korean native and Korean wild pigs. The
determined sequences in Korean native and Korean wild pigs showed that two nucleotide positions (T672C and
C705G) were substituted. The primary sequence of the porcine APM1 has 79 to 87% identity with those of
human, mouse, and bovine APM1. The domain structures of the porcine APM1 such as signal sequence,
hypervariable region, collagenous region, and globular domain are also similar to those of mammalian genes.
(Key words : Pig, APM1, Mapping, SSCP, Mutation)
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구가 인간과 가축을 중심으로 광범위하게 연
구되고 있다 등 와(MacLennan , 1990; Nicholas
Harper 가축에서는 경제적으로 중요한, 1996).
젖소의 유량과 유지율 육우의 성장률 돼지의, ,
등지방 두께 등 양적형질 에 대(quantitative trait)
한 연구도 최근 괄목한 성과를 이루고 있으며,
돼지에서 육질에 영향을 미치는 PRKAG3와 유
우에서 유지방 함량에 영향을 미치는 DGAT1이
최근 발표되었다 등 등(Milan , 2000; Grisart ,

이런 연구의 기초는 인간에게서 밝혀진2002).
원하는 유전자의 정보를 토대로 가축에서 그
유전자의 정확한 염색체상의 위치를 규명하고

염기서열을 밝힘으로서 인간과 동물 사이DNA
의 유전자를 비교하는 비교 유전자지도(Com-

의 작성이 필수적으로 선행되parative mapping)
어야 한다 돼지와 소의 경우 최근 상세한 연.
관 유전자 지도 등 등(Barendse , 1997; Kappes ,

등 등 와 미세1997; Ma , 1996; Rohrer , 1996)
이 완성됨으로서 등RH map (Band , 2000; Hawken

등 등 이런 연구의 기반이, 1999; Yerle , 1998)
조성되어 있다.
최근 식생활을 포함한 생활 습관의 변화로
비만의 인구가 급증하여 지방의 섭취를 줄여
성인병을 예방하려는 많은 연구들이 진행되고
있다 또한 가축의 경우에도 피하지방 및 복부.
지방의 함량을 줄이고 근내지방도를 높여 육질
의 품질을 높이는 연구에 중점을 두고 있다.
지방조직은 동물체내에서 에너지저장 지방산,
공급 및 대사 글루코오스의 항상성 유지 등,
생체 내에서 이루어지는 에너지 대사과정에서
중요한 역할을 담당하고 있다 등(Katz , 1996;
Ts 등 또한 지방조직을 구성하는 지ao , 1997).
방세포는 를 합성하여 저장하며triglyceride ,
leptin, interleukin(IL-6), tumor necrosis factor-α

그리고 과 같은 다(TNF- ), resistin adiponectinα
양한 단백질을 분비함으로써 이들과 연관된 세
포내 신호전달 기작과도 밀접한 연관성을 나타
낸다 등(Wiecek , 2002).

의 은 라고30 kDa adiponectin ACRP30, AdipoQ
도 불려졌으며 지방세포에서 분비되는 호르몬
의 일종으로서 사람과 동물에서 에너지의 조
절 및 지방의 대사에 관여하는 것으로, glucose

알려져 왔다 등 등 인(Scherer , 1995; Hu , 1996).
간의 은adiponectin APM1에 암호화되어 있는데,
이 유전자는 당뇨병과 연관된 좌위인 에3q27
위치하고 있다고 밝혀졌다 등(Yamauchi , 2001).
이 유전자는 크기가 이며 개의 과16 kb 3 exon
총 개의 아미노산으로 구성되어 있으며244 pro-

부위에 가 없는 것이 특징이다moter TATA box
등 특히 이 유전자는(Schaffler , 1999). , collagen
인 반복서열을 가지고 있기 때like motif G-X-Y

문에 및collagen X, collagen VIII complement
인 와 높은 상동성을 가지고 있는protein C1q

것으로 보고되었다 등 이 유전(Maeda , 1996).
자는 근육에서 AMPK(AMP-activated protein

의 인산화를 유도하여 지방산의 산화와kinase)
의 이용을 높이는 작용을 한다glucose (Yamau-

등 따라서chi , 2002). APM1의 이런 생체 내
작용에 의해 근육 내 함량을 조절함으glucose
로서 육질에 영향을 주며 특히 근육의 보pH,
수력과 밀접한 관계가 있는 것으로 보고되었
다 등(Milan , 2000).
따라서 본 연구는 돼지에서 지방의 대사 및
육질과 높은 연관성이 존재할 것으로 추정되는
APM1의 염색체 상의 위치를 밝히고 염기서열
분석 및 품종간의 변이를 탐색함으로서 육질
향상을 위한 유전적 표지를 규명하고자 실시하
였다.

재료 및 방법.

1.

APM1의 염색체 상의 위치를 확인하기 위해
서 등 과somatic cell hybrid panel(Yerle , 1996)

등 을porcine radiation hybrid panel(Yerle , 1998)
사용하여 분석을 수행하였다 분석에 사용PCR .
된 는 다음과 같다primer sequence .

HP-F : 5'---TGG TAG AGA AGG AAG CCT
GT---3'

HP-R : 5'---CTC TGG CTC TGT GCT CCT
CT---3'

을 이용한Somatic cell hybrid panel APM1의
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을 위하여 돼지와 햄스터가 혼성화된mapping
개의 들을 이용하여 분석을 수행하27 clone PCR
였다 반응은 총. PCR 25μ 로, 10 mM Tris-
HCl(pH 8.3), 50 mM KCl, 15mM MgCl2,

으로 구성된0.001% gelatin 10 × Reaction buffer,
각각의0.2 mM dNTP, 10 pmol primer, 25 ng

radiation hybrid DNA, 1.5 unit Taq DNA pol-
에 증류수를 첨가하였다ymerase(TaKaRa, Japan) .

유전자의 증폭을 위해서 변성은 에서DNA 94℃
초 결합은 가닥의 신장은30 , primer 57 , DNA℃
에서 초로 설정하여 을 실시하였72 45 35 cycle℃

다 의 분석은 전기영동 상. PCR product agarose
에서 확인하였으며 의 유무에 따, positive band
라서 혹은+ 를 부여하였다. Radiation hybrid

을 이용한panel APM1의 을 위하여 햄mapping
스터와 돼지가 혼성화된 세포 중 개의118 clone
들을 이용하여 분석을 수행하였다 이 과PCR .
정에서 돼지의 만을 첨가시킨DNA positive

햄스터 만 첨가된control, DNA background DNA
그리고 을 분석에 함께control negative control

포함시켰다 반응은. PCR somatic cell hybrid
의 분석과 동일한 조건하에서 두 번 반복panel

하여 실시하였다 증폭된 는. PCR product agar-
전기영동 후 확인하였으며 의ose , positive band

유무에 따라 혹은 을 부여하였다 각각1 0 . pan-
의 결과에 대한 분석은 프랑스의 연구el INRA
소에서 제공하는 web page(http://www.toulouse.
inra.fr/lgc/pig/pcr/pcr.htm, http://imprh.toulouse.inra.fr/)
를 통해서 분석하였다. somatic cell hybrid panel
의 분석은 기존에 위치가 알려진 들의marker
정보와 비교 분석함으로서 가장 유의성이 높은
위치를 선택하며 등(Chevalet , 1997), Radiation

을 이용한hybrid panel APM1의 위치 확인은
을 이용하여 분석하였다RHMAP 3.0 program

등(Lange , 1995).

2. DNA

본 연구에서 사용한 돼지 는 한국재래돼DNA
지 두 두 두(20 ), Landrace(20 ), Duroc(20 ), Yorkshire
두 두 두 한국야생(20 ), Hampshire(2 ), Berkshire(3 ),

돼지 두 가고시마흑돈 두 등 품종으로 제(10 ), (2 ) 8

주난지농업연구소에서 제공받아 에서 보관4℃
하였다.

3. APM1

돼지의 APM1을 증폭하기 위한 는 기primer
존에 보고되어 있는 APM1의 전체 서열cDNA
이 포함된 서열mRNA (GenBank accession No.

을 이용하여 제작하였으며AY135647) , primer
는 다음과 같다sequence .

APM1-1F : 5'---GCT CAG GAT GCT GTT GTT
GG---3'

APM1-1R : 5'---ACG CCA TCT CTG CCA TCA
CG---3'

APM1-2F : 5'---CGT GAT GGC AGA GAT GGC
GT---3'

APM1-2R : 5'---AAC GGT AGA CAT AGG CGC
TT---3'

APM1-3F : 5'---AAG CGC CTA TGT CTA CCG
TT---3'

APM1-3R : 5'---CTG AAG ACC TCA GCC TGG
TG---3'

각각의 반응은PCR Taq polymerase 1.5
unit(TaKaRa, Japan), 10 × buffer 2.5μ , 0.2 mM
dNTP, 1.5 mM MgCl2 각각, 10 pmol primer
1.5μ , genomic DNA 2μ 그리고 증류수 13.7
μ 를 첨가하여 최종 25μ 를 반응하였으며,

반응조건은 에서PCR 94℃ 분간 변성시킨 후2
에서 초 에서 초 에서94 30 , 57 45 , 72 45℃ ℃ ℃

초를 로 하여 회 반복하였다 그 후1 cycle 35 .
에서 분간 신장시킨 후72 5℃ 에서 종료하4℃

였다.

4. Single-stranded conformation polymorphism
(SSCP)

와 와APM1-1F APM1-1R, APM1-3F APM1-3R
에 의해서 증폭된 는 각각PCR product 166 bp,

를 나타내었다 이들 각각462 bp . product 2.5μ
와 denaturation buffer(95% formamide, 0.05%
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를 혼합xylene cyanol, 0.05% bromophenol blue)
하였다 혼합액을 에서 분간 변성시킨 다. 95 3℃
음 즉시 로 옮겨 분간 보관하였다 그 후0 2 .℃
이미 제작된 상에서 전10% polyacrylamide gel
기영동 시간 한 후(150V; 20 ; 16 ) silver staining℃
하여 확인하였다.

5. cloning DNA sequencing

는PCR product TOPO TA Cloning Kit(Invitrogen,
를 사용하여 을 실시한 후USA) ligation Top 10

내부로 형질전환 시켰다F' competent cell . DNA
은sequencing ABI PRISMTM 3730 DNA Sequen-

를 이용하여cer(Perkin Elmer, USA) direct seq-
에 의해서 실시하였으며 얻어진 염기서uencing ,

열 및 아미노산서열은 Clustal × version 1.83
등 을 이용하여 다중비교하(Thompson , 1997)

였다 는 사람 마우스 소. Neighbor-joining tree , ,
및 돼지 APM1의 아미노산 서열을 토대로

등 의 을 이용하여 산Dayhoff (1978) PAM model
출된 거리지수를 기초로 작성되었다.

결과 및 고찰.

1. Gene Mapping

을 이용한 분석Somatic cell hybrid panel PCR
결과 돼지의, APM1은 의 높은 유의성 상관1.00

을 나타내며(significant correlation) chromosome
과 에 위치하였다 이13q41 13q46-49 (Fig 1a, b).

두 위치가 동일한 상관관계가 나타난 것은
의 해상도가 낮기 때문Somatic cell hybrid panel

이며 APM1은 이 두 위치 중 한 곳에 위치해
있다는 것을 알 수 있다. Radiation hybrid panel
분석에서 의chromosome 13 SW207 와marker
SIAT1 사이에 위치하며marker SIAT1과 가장
가까운 연관성(8 cR away; LOD = 을 나타20.29)
낸 것으로 보아 결과Somatic cell hybrid panel
의 이13q41 APM1의 정확한 위치라 결론을 내
릴 수가 있다(Fig 1c). APM1은 사람의 chromo-

위치에 의 번 염색체에 위some 3q27 , mouse 16
치하는 것으로 밝혀져 있다 등(Takahashi , 2000;

등 돼지의 번 염색체는 지방대사Das , 2001). 13 ,
특히 등지방 두께와 관계된 양적형질 유전자
좌위가 존재하는 것으로 알려져 있어 등(Malek ,

이 연구에서 밝혀진2001) APM1은 후보 유전
자로서 더 많은 연구가 진행되어야 할 것으로
사료된다.

2. Mutation detection

돼지 APM1 내부의 변이를 확인하기 위하여
개의8 품종 한국재래돼지( , Landrace, Duroc,

Yorks 한국야생돼지hire, Hampshire, Berkshire, ,
가고시마흑돈의 와 을 증폭하였다) exon2 exon3 .

는 이들 를 이용한 분석Fig 2 PCR product SSCP
결과를 보여주고 있으며 서로 다른 가지3 type
이 발생하였다 는 한국재래돼지에서 나타. A-C
나는 을 와 는 한국야생돼지에서band pattern , a b
나타나는 을 보여주고 있으며 두band pattern ,
품종을 제외한 나머지 품종들은 모두 과type 1
동일한 결과를 보였다 이들 중 과. type 1 type 2
는 두 품종에서 동일하게 나타나는 양상인 반
면 은 한국재래돼지에서만 나타나는 특type 3
이적인 밴드 양상이다 또한 한국재래돼지에서.

는 의 높은 비율로 나타났으며 한국type 2 77% ,
야생돼지에서 역시 의 발생빈도를 보였다50% .

는 돼지 품종들 사이에서Fig 3 APM1의 염기
및 아미노산 서열을 보여주고 있다 전체. 732
로 앞서 보고된bp APM1의 서열mRNA (Gen-

결과와 일치하Bank accession no. AY135647) 였
으나 번째와 번째 서열에서 염기치환, 420 487 ,

와 가 나타났으며 특히 번째T420C G487A , 487
염기치환 에 의해서 아미노산 치환, G487A

이 발생하였다 염기서열 분석 결과 한(V163I) .
국재래돼지와 한국야생돼지에서 염기치환이
발생한 반면 나머지 품종들은 앞선 분SSCP
석과 동일한 결과를 보였다 분석 결과. SSCP ,

인 경우는 변이가 없는 품종들과 같이type 1
번째 번째 로 나타난다 반면에672 T, 705 C .
는 번째와 번째에서 이형 접합성type 2 672 705

으로 나타났으며 은 두 위치에서 와, type 3 C
로 나타났다 한국재래돼지에서는 이런 세G .
가지 이 모두 나타났으나 한국야생돼지에type ,
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M   1   2   3   4   5    6   7   8   9  10  11  12  13 14 15  16

M   N  17 18  19  20 21  22  23 24  25 26  27  H  M P  N

M   1   2   3   4   5    6   7   8   9  10  11  12  13 14 15  16

M   N  17 18  19  20 21  22  23 24  25 26  27  H  M P  N

(a)

SSC13

Presence of porcine
APM1 products - - - - - + - - - - - + - - - + - - - - - + - - - - -

SSC13

Presence of porcine
APM1 products - - - - - + - - - - - + - - - + - - - - - + - - - - -

(b)

S W 2 1 9 6
S W 1 9 3 0

S W 1 9 7 9 0
S 0 0 6 2 3
S W 1 6 3
S W 2 0 7

S IA T I
S S T

S W R 2 1 8 9

S 0 0 7 5

S W 1 8 7 6
S W 2 0 0 7

S W 2 2 5
S W 4 8 2
S W 9 5 5

A P M 1

0

0

6 0

1 2 0

1 8 0

0

6 0

1 2 0

1 8 0

2 4 0

3 0 0

S W 2 1 9 6
S W 1 9 3 0

S W 1 9 7 9 0
S 0 0 6 2 3
S W 1 6 3
S W 2 0 7

S IA T I
S S T

S W R 2 1 8 9

S 0 0 7 5

S W 1 8 7 6
S W 2 0 0 7

S W 2 2 5
S W 4 8 2
S W 9 5 5

S W 2 1 9 6
S W 1 9 3 0

S W 1 9 7 9 0
S 0 0 6 2 3
S W 1 6 3
S W 2 0 7

S IA T I
S S T

S W R 2 1 8 9

S 0 0 7 5

S W 1 8 7 6
S W 2 0 0 7

S W 2 2 5
S W 4 8 2
S W 9 5 5

A P M 1

0

0

6 0

1 2 0

1 8 0

0

6 0

1 2 0

1 8 0

2 4 0

3 0 0

(c)

Fig. 1. Physical mapping of the APM1 PCR product to SSC13 using somatic cell hybrid panel and
radiation hybrid panel. (a) PCR amplification of APM1 PCR product on the 27-clone
somatic cell hybrid panel. In this case, a rodent background product did not amplify. H:
Chinese hamster, M: Mouse, N: Negative control, P: Pig. (b) Proportion of pig chromosome
13 retained in each of the 27 somatic hybrid clones. Clones positive for the porcine APM1
products are indicated by a +. A, B, C, D, E, F indicate regions of SSC13 distinguishable
by the panel. (c) RH map location of the APM1 in the part of SSC13.
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A     B      C     a      b

type1 type3type2

A     B      C     a      b

type1 type3type2
Fig. 2. The SSCP patterns of the APM1 exon

2 region. The pig breeds used in the
study were identified to have the A or
a SSCP pattern. The B and b SSCP
patterns were found in Korean native
pig and Korean wild pig. Especially,
the C SSCP pattern was observed only
in Korean native pig.

서는 과 만이 확인되었다 아직까type 1 type 2 .
지 한국 야생돼지와 한국재래돼지와의 연관성
을 뒷받침할만한 연구결과는 보고되어 있지
않지만 이런 결과는 상대적으로 다른 품종들
보다 두 품종이 높은 연관성을 갖는다고 사료
된다.

은 분석된 염기서열을 이용하여 아미노Fig 5
산으로 변환시킨 후 사람 마우스 그리고 소의,
아미노산서열과 비교한 결과이다 본 연구에서.
분석한 돼지 APM1은 전체 개의 아미노산으243
로 구성되어 있으며 등 이 보고한 것, Yoda (2001)
과 같이 말단에 개의 가 위치N- 17 signal peptide
하고 있고 그 뒤로 고도변이부위(hypervariable

를 확인할 수 있다 또한 개의region) . 22 Gly-
X- 혹은 가 주기적으로 나타나는Y Gly-X-Pro coll-

과 와 높은 아미노산서열의agenous region C1q
유사성을 나타내는 을 포함하고globular domain

ATGCTGTTGTTGGGAGCTGTTCTACTGCTACTAGCCCTGCCCAGTCTCGGCCAGGAAACC 60 
M  L  L  L  G  A  V  L  L  L  L  A  L  P  S  L  G  Q  E  T  
ACCGAGAAGCCTGGAGCACTACTGCCCATGCCCAAGGGGGCCTGCGCAGGCTGGATGGCG 120
T  E  K  P  G  A  L  L  P  M  P  K  G  A  C  A  G  W  M  A  
GGTATCCCAGGGCATCCTGGCCACAACGGTACCCCAGGCCGTGATGGCAGAGATGGCGTC 180
G  I  P  G  H  P  G  H  N  G  T  P  G  R  D  G  R  D  G  V
CCTGGCGAGAAGGGTGAGAAAGGAGATACAGGTCTTACTGGTCCTAAGGGTGACACTGGG 240
P  G  E  K  G  E  K  G  D  T  G  L  T  G  P  K  G  D  T  G
GAATCTGGAGTGACTGGGGTTGAAGGTCCCCGAGGTTTCCCAGGAATCCCGGGCAGAAAA 300
E  S  G  V  T  G  V  E  G  P  R  G  F  P  G  I  P  G  R  K  
GGAGAACCTGGAGAAAGCGCCTATGTCTACCGTTCAGCATTCAGTGTGGGCCTGGAGACT 360
G  E  P  G  E  S  A  Y  V  Y  R  S  A  F  S  V  G  L  E  T 
CGGGTCACTGTCCCTAACATGCCCATTCGCTTTACCAAGATCTTCTACAATCAGCAAAAY 420
R  V  T  V  P  N  M  P  I  R  F  T  K  I  F  Y  N  Q  Q  N
CACTATGATGTCACCACTGGCAAATTCCACTGCAACATTCCTGGGCTGTACTACTTCTCC 480
H  Y  D  V  T  T  G  K  F  H  C  N  I  P  G  L  Y  Y  F  S  
TTCCACRTCACGGTCTACTTGAAGGATGTGAAGGTCAGCCTCTACAAGAAGGACAAGGCT 540
F  H  I T  V  Y  L  K  D  V  K  V  S  L  Y  K  K  D  K  A
GTACTCTTCACCTACGACCAGTACCAGGACAAGAATGTGGACCAGGCCTCTGGCTCTGTG 600
V  L  F  T  Y  D  Q  Y  Q  D  K  N  V  D  Q  A  S  G  S  V  
CTCCTCTATCTGGAGAAGGGGGACCAAGTCTGGCTCCAGGCATACGGGGATGAAGAGAAT 660
L  L  Y  L  E  K  G  D  Q  V  W  L  Q  A  Y  G  D  E  E  N  
AATGGGGTCTAYGCTGACAATGTCAATGACTCCATCTTCACAGGSTTCCTTCTCTACCAC 720
N  G  V  Y  A  D  N  V  N  D  S  I  F  T  G  F  L  L  Y  H
AACATTGAATGA 732
N  I  E    

ATGCTGTTGTTGGGAGCTGTTCTACTGCTACTAGCCCTGCCCAGTCTCGGCCAGGAAACC 60 
M  L  L  L  G  A  V  L  L  L  L  A  L  P  S  L  G  Q  E  T  
ACCGAGAAGCCTGGAGCACTACTGCCCATGCCCAAGGGGGCCTGCGCAGGCTGGATGGCG 120
T  E  K  P  G  A  L  L  P  M  P  K  G  A  C  A  G  W  M  A  
GGTATCCCAGGGCATCCTGGCCACAACGGTACCCCAGGCCGTGATGGCAGAGATGGCGTC 180
G  I  P  G  H  P  G  H  N  G  T  P  G  R  D  G  R  D  G  V
CCTGGCGAGAAGGGTGAGAAAGGAGATACAGGTCTTACTGGTCCTAAGGGTGACACTGGG 240
P  G  E  K  G  E  K  G  D  T  G  L  T  G  P  K  G  D  T  G
GAATCTGGAGTGACTGGGGTTGAAGGTCCCCGAGGTTTCCCAGGAATCCCGGGCAGAAAA 300
E  S  G  V  T  G  V  E  G  P  R  G  F  P  G  I  P  G  R  K  
GGAGAACCTGGAGAAAGCGCCTATGTCTACCGTTCAGCATTCAGTGTGGGCCTGGAGACT 360
G  E  P  G  E  S  A  Y  V  Y  R  S  A  F  S  V  G  L  E  T 
CGGGTCACTGTCCCTAACATGCCCATTCGCTTTACCAAGATCTTCTACAATCAGCAAAAY 420
R  V  T  V  P  N  M  P  I  R  F  T  K  I  F  Y  N  Q  Q  N
CACTATGATGTCACCACTGGCAAATTCCACTGCAACATTCCTGGGCTGTACTACTTCTCC 480
H  Y  D  V  T  T  G  K  F  H  C  N  I  P  G  L  Y  Y  F  S  
TTCCACRTCACGGTCTACTTGAAGGATGTGAAGGTCAGCCTCTACAAGAAGGACAAGGCT 540
F  H  I T  V  Y  L  K  D  V  K  V  S  L  Y  K  K  D  K  A
GTACTCTTCACCTACGACCAGTACCAGGACAAGAATGTGGACCAGGCCTCTGGCTCTGTG 600
V  L  F  T  Y  D  Q  Y  Q  D  K  N  V  D  Q  A  S  G  S  V  
CTCCTCTATCTGGAGAAGGGGGACCAAGTCTGGCTCCAGGCATACGGGGATGAAGAGAAT 660
L  L  Y  L  E  K  G  D  Q  V  W  L  Q  A  Y  G  D  E  E  N  
AATGGGGTCTAYGCTGACAATGTCAATGACTCCATCTTCACAGGSTTCCTTCTCTACCAC 720
N  G  V  Y  A  D  N  V  N  D  S  I  F  T  G  F  L  L  Y  H
AACATTGAATGA 732
N  I  E    

Fig. 3. The coding and amino acid sequences of APM1 observed in pig breeds. The start and
stop codons are showed as box. The positions at 420 and 487 are indicated the
differences(indicated by italic letters) between results in this study and the previously
report(GenBank accession No. AY135647), and the base substitutions of 672 and 705
(indicated by italic and underlined letters) are found only in Korean native and Korean
wild pigs.
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0.1

Porcine APM1

Human APM1

Mouse APM1

Bovine APM1

0.1

Porcine APM1

Human APM1

Mouse APM1

Bovine APM1

Fig. 5. A neighbor-joining tree constructed
from the amino acid sequences of
four mammals. This tree was gen-
erated using PAM(Point Accepted Mu-
tation) model of amino acid mutation
by Dayhoff et al.(1978).

있다 돼지의. 아미노산 서열은 사람 및 소의
서열과 의 유사성을 보였으며 마우스와는83% ,

를 보였다79% . SSC 분석과 염기서열 분석 결P
과에서 확인된 한국재래돼지와 한국야생돼지의
특이적인 변이는 아미노산을 암호화하는 코돈
의 번째 부위에서 발생하는3 silent mu 으tation
로서 아미노산의 변화는 발생하지 않았다.
본 자료에서 명시하지 않았지만 사람 마우,
스 소 돼지의, , APM1의 아미노산 서열을 토대
로 등 의 을 이용하여Dayhoff (1978) PAM model
유전적 거리지수를 측정한 결과 돼지와 소가,

로 가장 낮은 수치를 나타내었으며 사0.1791 ,
람 마우스 순으로 멀어짐을 보였다 의, . Fig 4

에서 역시 돼지와 소가 가neighbor-joining tree
장 가까운 유연관계를 나타내었으며 이들은,
우제목 에 속하기 때문에 사람과 마(Artiodactyla)
우스에 비해서 상대적으로 유전자의 유사성이
나 계통유전학적인 연관성이 더 높은 것으로
사료된다.

Human MLLLGAVLLLLALPGHDQETTTQG---PGVLLPLPKGACTGWMAGIPGHPGHNGAPGRDG
cow MLLQGALLLLLALPSHGEDNMED--------PPLPKGACAGWMAGIPGHPGHNGTPGRDG
pig MLLLGAVLLLLALPSLGQETTEK----PGALLPMPKGACAGWMAGIPGHPGHNGTPGRDG
Mouse MLLLQALLFLLILPSHAEDDVTTTEELAPALVPPPKGTCAGWMAGIPGHSGHNGTPGRDG 60 

Human RDGTPGEKGEKGDPGLIGPKGDIGETGVPGAEGPRGFPGIQGRKGEPGEGAYVYRSAFSV 
cow RDGTPGEKGEKGDAGLLGPKGETGDVGMTGAEGPRGFPGTPGRKGEPGEAAYVYRSAFSV 
pig RDGVPGEKGEKGDTGLTGPKGDTGESGVTGVEGPRGFPGIPGRKGEPGESAYVYRSAFSV 
Mouse RDGTPGEKGEKGDSGLLGPKGETGDVGMTGAEGPRGFPGTPGRKGEPGEAAYVYRSGFSV 120 

Human GLETYVTIPNMPIRFTKIFYNQQNHYDGSTGKFHCNIPGLYYFAYHITVYMKDVKVSLFK 
cow GLETRVTVPNVPIRFTKIFYNQQNHYDGSTGKFYCNIPGLYYFSYHITVYMKDVKVSLFK 
pig GLETRVTVPNMPIRFTKIFYNQQNHYDVTTGKFHCNIPGLYYFSFHITVYLKDVKVSLYK 
Mouse GLETRVTVPNVPIRFTKIFYNQQNHYDNSTGKFYCNIPGLYYFSYHITVYMKDVKVSLFK 180 

Human KDKAMLFTYDQYQENNVDQASGSVLLHLEVGDQVWLQVYGEGERNGLYADNDNDSTFTGF 
cow KDKAVLFTYDQYQEKNVDQASGSVLLHLEVGDQVWLQVYEGENHNGVYADNVNDSTFTGF 
pig KDKAVLFTYDQYQDKNVDQASGSVLLYLEKGDQVWLQAYGDEENNGVYADNVNDSIFTGF 
Mouse KDKAVLFTYDQYQEKNVDQASGSVLLHLEVGDQVWLQVYGDGDHNGLYADNVNDSTFTGF 240 

Human LLYHDT-N 
cow LLYHNIVE 
pig LLYHNI-E 
Mouse LLFHDT-N 247 

Human MLLLGAVLLLLALPGHDQETTTQG---PGVLLPLPKGACTGWMAGIPGHPGHNGAPGRDG
cow MLLQGALLLLLALPSHGEDNMED--------PPLPKGACAGWMAGIPGHPGHNGTPGRDG
pig MLLLGAVLLLLALPSLGQETTEK----PGALLPMPKGACAGWMAGIPGHPGHNGTPGRDG
Mouse MLLLQALLFLLILPSHAEDDVTTTEELAPALVPPPKGTCAGWMAGIPGHSGHNGTPGRDG 60 

Human RDGTPGEKGEKGDPGLIGPKGDIGETGVPGAEGPRGFPGIQGRKGEPGEGAYVYRSAFSV 
cow RDGTPGEKGEKGDAGLLGPKGETGDVGMTGAEGPRGFPGTPGRKGEPGEAAYVYRSAFSV 
pig RDGVPGEKGEKGDTGLTGPKGDTGESGVTGVEGPRGFPGIPGRKGEPGESAYVYRSAFSV 
Mouse RDGTPGEKGEKGDSGLLGPKGETGDVGMTGAEGPRGFPGTPGRKGEPGEAAYVYRSGFSV 120 

Human GLETYVTIPNMPIRFTKIFYNQQNHYDGSTGKFHCNIPGLYYFAYHITVYMKDVKVSLFK 
cow GLETRVTVPNVPIRFTKIFYNQQNHYDGSTGKFYCNIPGLYYFSYHITVYMKDVKVSLFK 
pig GLETRVTVPNMPIRFTKIFYNQQNHYDVTTGKFHCNIPGLYYFSFHITVYLKDVKVSLYK 
Mouse GLETRVTVPNVPIRFTKIFYNQQNHYDNSTGKFYCNIPGLYYFSYHITVYMKDVKVSLFK 180 

Human KDKAMLFTYDQYQENNVDQASGSVLLHLEVGDQVWLQVYGEGERNGLYADNDNDSTFTGF 
cow KDKAVLFTYDQYQEKNVDQASGSVLLHLEVGDQVWLQVYEGENHNGVYADNVNDSTFTGF 
pig KDKAVLFTYDQYQDKNVDQASGSVLLYLEKGDQVWLQAYGDEENNGVYADNVNDSIFTGF 
Mouse KDKAVLFTYDQYQEKNVDQASGSVLLHLEVGDQVWLQVYGDGDHNGLYADNVNDSTFTGF 240 

Human LLYHDT-N 
cow LLYHNIVE 
pig LLYHNI-E 
Mouse LLFHDT-N 247 

Fig. 4. The APM1 primary sequence, domain structure, and alignment among human, cow, pig,
and mouse orthologs. The underlined sequences at the N-terminus indicates signal
peptide sequence. The 22 periodic glycine residues defining the collagenous domain are
showed as bold letters. The globular domain of APM1(boxed) is located at the
C-terminus.
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요 약.

APM1(a 은dipose most abundant gene transcript 1)
지방세포에서 분비되는 단백질로서 Adiponect 을in
암호화하며 으로 불리GBP-28, AdipoQ, Acrp30
워졌다 이 유전자는 쥐의 번 염색체 및 인. 16
간의 번 염색체 부위에 존재하며 지방의3 q27
대사 및 호르몬의 여러 과정에 중요하게 작용
하는 것으로 알려져 왔다 돼지에서. APM1과
양적형질과의 연관성을 알아보기 위하여 somat-

과 을ic cell hybrid panel radiation hybrid panel
이용하여 염색체상의 위치를 밝혀냈다 분석결.
과 이 유전자는 돼지 번 염색체의 이나13 q41

에 존재하는 것으로 밝혀졌다q46-49 . RH panel
의 분석 결과 이, APM1과 가장 연관이 된
mark 는er SIAT1 로 밝혀졌으며(LOD score 20.29)
이미 보고된 지방과 관련된 양적형질 유전자
좌위와 일치하였다 개의 다른 품종을 이용한. 8

분석으로 한국재래돼지와 한국야생돼지SSCP ,
에서 두 개의 특이한 타입이 발견되었으SSCP
며 분석결과 두 개의 염기가 치환sequence

되어 있음을 알 수 있었다(T672C and C705G) .
이 유전자는 사람 마우스 소의 염기서열과 약, ,

의 상동성을 가지고 있으며 다른 포유동79-87%
물에서 밝혀진 signal sequence, hypervariable

과 유region, collagenous region, globular domain
사한 구조로 되어 있음을 알 수 있었다.
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