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ABSTRACT

  Researches in livestock are currently actively progressing to improve economically important traits using 
DNA markers. In cattle, the candidate genes have been selected based on their known functions in the 
target QTL (quantitative trait locus) region in order to identify QTN (quantitative trait nucleotide) for 
improving productivities. In this review, molecular genetic studies for the meat related traits, one of the 
major determinant of market prices, have been fully described. Also recent emerging microarray technique 
for identifying candidate genes in cattle has been discussed. In case of microarray, cDNA microarrays have 
been replaced to oligoarrays in order to minimize the experimental errors in cattle. Since the first draft of 
bovine genome sequences was appeared in the public domain, more markers in relation to the quantitative 
traits will be discovered in a short period of time and genes affecting difficult-to-measure traits, such as 
disease resistance, can also be selected for marker assisted selection in near future.
(Key words : Candidate genes, Cattle, DNA marker, Microarray, Quantitative trait locus)

. 서    론

  주요 경제가축 중 소는 약 9,000 11,000년 
전부터 이미 사람들에 의해 가축화되었고, 주
요한 식량 자원으로써 사람들의 건강과 밀접한 
관계를 가지고 오랜 기간 동안 우량한 개체들
을 선발하여 왔다. 오래전의 개체선발은 측정
된 표현형만을 기초로 하여 선발, 개량되어져 
왔으나 1990년대를 기점으로 하여 형질과 관련
된 marker의 정보를 이용한 육종으로 유전적 
능력을 개량하는 시대가 열리게 되었다. 유전

자의 선택은 첫째, 유전자의 기능이 이미 알려
져 있어 이 기능을 바탕으로 하는 후보유전자 
접근(candidate gene approach) 방법과 둘째, 다
른 종에서의 결과를 바탕으로 하는 비교유전체 
방법을 이용한 위치 후보 유전자 접근(positional 
candidate gene approach) 방법, 그리고 세 번째로 
소의 genome 전체에 고루 존재하는 microsatellite
를 이용하거나 이미 bovine genome project를 통
해 얻어진 염기서열의 결과를 이용하여 전체 
genome 중 경제형질에 영향을 줄 수 있는 economic 
trait loci(ETL)을 찾아내는 whole genome scan 방
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법들이 주로 이용되어지고 있다. 이로써 얻어
진 결과들은 DNA marker를 선발하고 선발된 
marker의 정보를 바탕으로 개체를 선발하는 방
법인 marker assisted selection(MAS)에 이용되고 
있다. 최근에는 MAS를 동물 산업에 있어 핵
심기술 분야로 여겨 현재 여러 나라들에서 연
구되어지고 있다. 그 결과 소뿐만 아니라 돼지 
및 양 등에서도 개체를 선발하는데 산업적으
로 이용하고 있다. 그 뿐 아니라 최근까지 소
에서 200개 이상의 양적형질좌위(quantitative trait 
locus; QTL)와 28개의 monogenic traits가 보고되
어 지고 있다(Sonstegard와 Van Tassell, 2004). 
지금까지의 연구는 형질과 관련된 유전자의 선
별이 많이 이루어졌으나 이 유전자들의 변이만
으로는 원인 유전자라고 단정 지을 수 없다. 따
라서 후보 원인 유전자의 기능에 대한 연구도 
활발히 진행되고 있으며 이 분야를 연구하는 학
문인 기능 유전체학(functional genomics)이 생기
게 되었다. 현재 유전자 기능에 대한 연구들은 
주로 사람과 쥐를 이용해서 많이 보고되고 있
다. 사람의 경우는 사람의 조직에서 유래한 세
포주, 쥐의 경우는 ES(embryonic stem) cell과 확
립된 세포주들을 이용하여 유전자를 knock out
시켜 유전자의 발현을 막거나 유전자를 과발현
시켜 이들 유전자의 기능을 알아내고 있다. 하
지만, 소에서는 직접적으로 유전자 기능을 확
인하는 실험이 어렵기 때문에 같은 환경조건에
서 다른 형질을 나타내는 개체를 선별하여 서
로 비교하므로 형질관련 유전자를 찾고 이 유전
자의 특정 single nucleotide polymorphism(SNP)들
을 확인하는 방향으로 연구가 진행이 되고 있
을 뿐 아니라 최근에는 소에서도 기능 유전체
학의 한 분야인 microarray가 제작되어 이를 이
용하여 형질 관련 유전자를 선발하는 실험들이 
진행되고 있다. microarray는 많은 수의 유전자 
발현을 한 번에 볼 수 있는 이점이 있어 2000
년대 들어서면서부터 차츰 많은 연구가 이루어
지고 있다. 최근 이 microarray를 이용한 실험들
은 소의 면역반응에 따른 차등발현 유전자들의 
분석과 품종간, 조직간 및 발달 단계에 따라 
유전자의 발현을 비교 분석하였으며 이 분야는 
현재 상당히 빠른 속도로 발전되므로 앞으로 

더 많은 연구결과가 보고될 것으로 예상된다. 
궁극적으로 이런 연구 결과들은 소의 유전자의 
기능을 유추하여 더욱 많은 후보 유전자들과 
원인 유전자들을 밝혀내는 방향으로 연구가 진
행될 것으로 사료된다. 따라서 본 논문에서는 
소에서 현재까지 밝혀진 경제형질 관련 후보유
전자들과 기능 유전체학의 한 부분으로 최근 
소의 경제형질관련 유전자를 찾기 위한 방법 
중 하나인 microarray를 이용한 연구동향에 대
하여 살펴봄으로서 현재까지 발표된 소의 경제
형질 관련 유전자를 재검토함은 물론 미래의 
연구 방향을 제시하여 주는 중요한 기반이 될 
것으로 생각된다.

. 본    론

1. 

  (1) 후보유전자 접근방법(Candidate gene ap-
proach)

  후보유전자 접근방법은 크게 두 가지로 나눠
진다. 첫째, 형질발현에 영향을 미치는 유전자
나 생화학적 경로 등에서 이미 기능이 알려져 
있는 유전자를 후보유전자로 선택하거나 둘째, 
다른 종에서 형질과 관련이 있는 것으로 알려
진 유전자를 선택하여 형질과의 연관성을 규명
하는 방법으로 최근까지는 형질이 다르게 나타
나는 개체에서 특정 SNP를 조사하였고 이를 
개체 선발에 이용하는 회사들이 설립되어 유전
자 검사를 통하여 몇 개의 형질만이 선별되고 
있는 실정이다. 하지만 대부분의 경제형질은 
하나의 형질에 많은 유전자들이 작용하기 때문
에 밝혀진 유전자들이 형질관련 유전자들인지
를 밝히기 위해서는 더 많은 연구가 필요할 것
으로 사료된다.   

  가. 육질관련 후보유전자(Candidate genes for 
meat quality)

  육우에 있어서 육질과 관련된 중요한 형질들
은 meat tenderness, marbling score 등이 있다. 
이 형질에 관여하는 유전자들은 소에 비해 돼
지에서 많이 보고되었을 뿐 아니라 돼지에서는 
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이를 산업적으로도 활용하고 있다(Dekkers, 2004). 
그러나 최근에는 소에 대한 연구가 많이 늘어
나고 있는 실정으로 이와 관련된 유전자들에 
대한 연구 보고가 많이 나오고 있는데 육우는 
주로 육질에 관여하는 유전자들의 선발이 주요 
관심사이다. 따라서 앞으로 육질에 대한 유전
정보들이 더욱 늘어날 것으로 사료된다. 
  최근까지 소에서 육질과 관련이 있는 후보 
유전자들은 다음과 같다. Meat tenderness에는 
대표적으로 micromolar calcium-activated neutral 
protease 1(CAPN1), calpastatin(CAST) 유전자들이 
알려져 있고, marbling score와 관련이 있는 유전
자는 diacylglycerol O-acyltransferase 1(DAGT1), 
leptin(LEP), 및 thyroglobulin(TG) 유전자 등이 
있다. 이 유전자들 중 SNP와 형질과의 연관성
을 확인하여 확실히 형질과 관련이 있는 원인 
유전자들은 특허를 통해 상업적으로 이용하고 
있다.
  Meat tenderness와 관련이 있는 유전자인 CAPN1
은 cystein protease를 encode하고 postmortem 
tenderization시 첫 번째 효소 역할을 하여 Warner 
Bratzler Shear Force(WBSF) scores를 줄여 meat 
tenderness에 영향을 주는 유전자로 알려져 있으
며(Geesink와 Koohmaraie, 1999; Juszczuk-Kubiak 
등, 2004), meat tenderness QTL이 존재하는 것으
로 알려진 BTA29의 염색체 말단에 위치하고 있
고 세 개의 SNP가 존재한다고 보고되어 있다
(Smith 등, 2000; Page 등, 2002; Juszczuk-Kubiak 
등, 2004). 이 SNP들 중에서 Page 등(2002)에 의
해 보고된 2개의 SNP는 American Simmental 
Association(ASA)과 Cycle VII populations에서 조
사한 결과 shear force에 중요한 관련성을 보였
다. 이 연구결과를 바탕으로 미국의 GENESEEK 
사(http://www.geneseek.com/index.sp)에서 meat 
tenderness DNA marker로서 유전자 검사를 하고 있
고, 호주의 Genetic Solutions사(http://geneticsoultions. 
com.au)에서는 CAPN1과 CAST 두 개의 유전자
를 GeneSTAR® Tenderness DNA marker로 사용하
고 있다. 최근에는 Casas 등(2005)이 CAPN1 유
전자의 경우에 Bos indicus에서도 meat tenderness 
및 hump height와 관련이 있음을 보고하였다.
  CAST는 postmortem tenderization을 조절하는 

calpain의 억제제(endogenous inhibitor)로 BTA7
에 위치하고 있다(Bishop 등, 1993). 이 유전자
는 Restriction Fragment Length Polymorphism 
(RFLP), Single-Strand Conformation Polymorphism 
(SSCP) 및 Polymorphic microsatellite들의 방법에 
의해 다형현상(polymorphism)들이 확인되었다
(Bioshop 등, 1993; Lonergan 등, 1995; Cockett 
등, 1995; Chung 등, 1999; Nonneman 등, 1999; 
Chung 등, 2001). 이 유전자의 다형현상들을 이용하
여 Genetic Solutions사에서 GeneSTAR® Tenderness 
DNA marker 실험에 사용하고 있다. 
  Marbling score와 관련이 있는 유전자로 알려
진 DGAT1 유전자는 유우의 BTA14 염색체에 
위치하고 있으며 missense mutation을 통해 우
유의 구성분과 유량에 관련이 된다고 보고되
어졌다(Grisart 등, 2002). 하지만, 최근 Moore 
등(2003) 및 Thaller 등(2003)에 의하면 우유뿐
만 아니라 근육 내 지방 축적에도 확실한 효
과가 나타나는 것으로 보고하였는데 근육 중 
semitendinosus에서만 효과가 있고 longissimus 
dorsi에서는 DGAT1에 의해서 효과가 나타나지 
않는다고 보고하였다.
  TG는 갑상선 호르몬의 전구단백질로 BTA4에 
위치하고 marbling score와 관련되어 있음이 
Barendse(1999)에 의해 밝혀졌다. 호주의 Genetic 
Solutions 사에서는 이 유전자를 이용하여 GeneSTAR® 
marbling marker로 사용하고 있다.
  LEP는 지방세포(adipocyte)에서 현저하게 분
비되는 호르몬으로 사료의 흡수, 에너지 평형, 
번식력 및 면역기능을 조절하고 이 호르몬의 
수준이 증가하게 되면 체내의 지방 덩어리가 
증가하게 되므로 비만과 관련이 있는 유전자로 
BTA4에 위치하는 것으로 밝혀졌다. 또한 이 
유전자 내에 존재하는 SNP에 의해 leptin mRNA량
이 변화하고 이를 통해 carcass fat content가 달라
진다(Buchanan 등, 2002). 이 결과를 가지고 LEP의 
혈청의 농도를 조사한 결과 carcass composition 
(marbling, back fat depth, percentage of kidney, 
pelvic and heart fat relative to carcass weight 
(KPH) fat)이 연관되어 있음을 확인하였다(Geary 
등, 2003). 이 다형현상을 이용하여 Igenity사(http: 
//us.igenity.com/)에서 육우의 carcass quality grade
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와 유우의 유량을 검사하고 있다. 또한, 임 등
(2004)에 의해 LEP 유전자의 exon2에 존재하는 
SNP를 한우에서 확인한 결과 한우도체율과 도
체중에 유의성을 나타내었다.
  lipoprotein lipase(LPL)는 유미미립(chylomicron)
과 초저밀도지질단백질에 존재하는 중성지방
(triglyceride)을 가수분해하는데 중요한 역할을 
하는 것으로 알져진 유전자로서 한우에서 SNP
를 조사하여 형질과 비교한 결과 intron 5에서 
나타나는 SNP에 의해 근내지방도와 유의성이 
있음을 확인하였다(이 등, 2004). 

  나. 체구성을 위한 후보 유전자(Candidate genes 
for body composition)

  육우에 있어서 중요한 경제형질 중 하나인 육
량에 영향을 미친다고 알려진 유전자는 myostatin 
(MSTN)이다. 이 유전자는 muscle hypertrophy 
locus(mh)인 BTA2의 centromeric end 부위에 위
치하며 “double muscling” 표현형을 나타내는 
주요 원인 유전자로 밝혀졌다(Charlier 등, 1995; 
Smith 등, 1997). MSTN은 transforming growth 
factor-β superfamily의 member로 skeletal muscle 
mass의 negative regulator 역할을 하는 것으로 알
려져 있다. 따라서 이 유전자를 이용하여 knock 
out mice를 만들 경우 제대로 기능을 하지 못하
게 되어 근비대증(muscular hypertrophy phenotype)
이 나타났다(McPherron 등, 1997). 소에서도 같
은 현상이 나타나는데 주로 Belgian Blue cattle 
breed(BBCB)의 경우 MSTN 유전자내에 11 bp
가 삭제되어 나타났고, Austriana breed에서도 
같은 돌연변이가 관찰되었다(Grobet 등, 1997; 
1998). 대조적으로는 Piedmontese는 exon 3에 
missense mutation에 의해서 근비대증이 나타났
으며(McPherron과 Lee, 1997) 이외에도 유럽의 10
개 소 품종에서(Belgian Blue, Blonde d'Aauitaine, 
Charolais, Gasconne, Limousin, Maine-Anjou, 
Parthenaise, Asturiana, Rubia Gallega, Piedmontese) 
7개의 다른 다형현상이 밝혀졌다(Grobet 등, 1998).
  Myophosphorlyase(PYGM) 유전자는 codon 489
번이 missense mutation이 일어나게 되면 my-
ophosphorlyase 결핍(McArdle's disease)이 일어나
게 되는데 phosphorlyase는 근육 내 glycogen을 

glycosyl 단위로 방출시키는 효소로 이 유전자의 
돌연변이에 의해서 exercise intolerance, 근육통
(myalgia) 및 미오글로빈뇨증(myoglobinuria)이 
나타나게 된다. 하지만, 이 돌연변이는 Charolais
에서만 나타나고 상염색체성 열성유전자의 형
태로 유전된다고 알려져 있다(Angelos 등, 1995; 
Tsujino 등, 1996; Soethout 등, 2002).
  몸을 구성하는 근육의 증가와 관련이 있는 GHR
은 BTA20에 위치하고 있는 유전자로(Moody 등, 
1995; Solinas-Toldo  등, 1995) 성장호르몬과 상
호작용하여 세포의 성장과 대사에 작용하는 유
전자로 알려져 있다. 이 유전자의 exon 10번 
내에 다형현상이 존재하는데 이 다형현상을 
Piemontese Breed에 분석한 결과 drip losses와 
밀접한 관계가 있음을 확인하였다(Di Stasio 등, 
2005). 

  다. 우유와 관련된 후보 유전자(Candidate genes 
for milk related traits)

  유단백질은 casein(αS1-CN, αS2-CN, β-CN 
및 κ-CN) 및 whey protein(β-lactoglobulin와 α

-lactoalbumin)들을 주요 단백질로 구성하고 있
는데, 이 유전자들의 유전학적 다형현상으로 
몇 가지 다형이 나타나고 이로 인해 유량, 유
성분 그리고 치즈의 양에 변화가 나타난다고 
알려져 있다(Martin 등, 2002). Casein들 중에서 
kappa-casein(κ-CN, CASK, CSN3)은 우유의 교
질입자(micelle)를 안정화시키는 유단백질로 오
래전부터 연구가 되어져 왔다. 이 유전자는 몇 
가지 대립유전자 변이체(allelic variant)들을 가
지는데 B 변이체에서 유단백질량과 유함유량
에 좋은 효과를 보였다. 또한 β-lactoglobulin의 
AA 유전자형에서 유단백질량에 긍정적인 효
과(positive effect)를 보였고 BB 유전자형에서는 
유지방 함유량에 효과를 나타내는 것으로 알려
져 있다(Tsiaras 등, 2005).
  Diacylglycerol o-acteltrasnferase 1(DGAT1) 유
전자는 cellular diacylglycerol와 장내 지방 흡
수(intestinal fat absorption), 지단백질의 집합
(lipoprotein assembly), 지방조직의 형성(adipose 
tissue formation) 및 비유기(lactation)와 같은 생
리학적인 과정의 대사에 중요한 역할을 한다
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(Cases 등, 1998). 이 유전자는 BTA14에 위치하
고 유지방 성분에 주요한 효과를 가지는 양적형
질좌위를 mapping하면서 위치후보 유전자로 알
려졌고(Grisart 등, 2002; Winter 등, 2002) 이 유
전자의 아미노산 lysine이 alanine(K232A)으로 
대치되므로 New Zealand, Dutch, German, Israeli 
Holstein-Friesian(HF) 및 Polish Black-and-White 
cattle에서 유성분 및 유량 형질에 관련이 있는 
것을 확인하였다(Grisart 등, 2002; Spelman 등, 
2002; Thaller 등, 2003; Weller 등, 2003; Grisart 
등, 2004; Pareek 등, 2005). 
  Signal transducers and activators of transcription 
5A(STAT5A) 유전자를 생쥐의 genome에서 제
거한 결과 이 유전자가 유선의 발달에 있어 중
요한 역할을 하는 것으로 보고되어졌다(Teglund 
등, 1998). 이를 토대로 Brym 등(2004)에 의해 
STAT5A의 intron 9에서 위치하는 SNP를 찾고 
이를 Polish Black-and-White 및 Jersey 종에서 
조사한 결과 Jersey에서 유량과 유단백, 유지방
량이 유전자형에 따라 다르게 나타나는 것을 
보고하였다.
  LEP 유전자는 육질과도 관련이 있는 유전자
로 Liefers 등(2002; 2003)에 의해 홀스타인종 암
소에서 다형현상과 유단백질의 퍼센트를 조사한 
결과 현저한 차이를 보였다. 이 다형현상을 이
용하여 Igenity사(http://us.igenity.com/)에서 유우의 
유량을 검사하는 DNA marker로 이용하고 있다.
  Growth hormone receptor(GHR) 유전자는 
transmembrane 단백질로 성장호르몬과 결합하는 
수용체이다. 성장 호르몬은 비유기의 시작과 
유지에 있어서 중요한 유전자로 알려져 있다. 
성장호르몬에 결합하는 GHR은 BTA20에서 위
치하며 유량과 유성분에 강한 효과를 가지고 
있는 유전자로 위치후보 유전자로 알려져 있다
(Barendse 등, 1997; Arranz 등, 1998). 이 유전
자의 transmembrane 부위에 위치하는 아미노산 
phenylalanine이 tyrosine (F297Y)으로 대체되면 유
량과 유성분에 변화가 일어난다(Blott 등, 2003).
  Peroxysome proliferator-activated receptor-gamma 
coactivator-1 alpha(PPARGC1A) 유전자는 에너
지, 지방 및 glucose 대사에서 중요한 역할을 
하는 유전자로 BTA6에서 유지방 합성과 관련

이 있는 후보 유전자로 확인되었다. 이 유전자
의 polymorphism들을 조사한 결과 11개의 SNP
들이 존재하였고 그 중 intron 9의 SNP가 유지
방에서 관련성이 있다고 보고되었다(Weikard 등, 
2005).

  라. 기타 형질의 관련된 후보 유전자(Candidate 
genes for other traits)

  소의 경제형질은 이외에도 congenital defects
와 appearance 등의 형질이 있다. congenital defects
를 일으킬 수 있는 유전자는 최근까지 27개의 
유전자가 밝혀져 있으며(Dekkers, 2004; Lee와 
Park, 2005; http://www.angis.org.au/Databases/BIRX/ 
omia/), appearance에 관련된 유전자는 melanocyte- 
stimulating hormone receptor(MSHR)와 mast cell 
growth factor(MGF) 유전자로 이 유전자들에 의
해 모색이 결정된다고 알려져 있다(Joerg 등, 1996; 
Seitz 등, 1999). 이밖에도 모색에 영향을 주는 
유전자들은 http://skyway.usask.ca/~schmutz/colors. 
html에서 확인할 수 있다.

  (2) Genome scan approach 
  소의 염색체는 29쌍의 상염색체와 한 쌍의 
성염색체 XX 또는 XY로 구성되어 있으며 사
람과 비슷한 3백만 염기쌍으로 구성되어져 있
다. 이 genome 중 양적형질과 관련된 중요한 
경제형질에 영향을 주는 유전자와 관련된 염색
체 위치를 양적 형질좌위라 하고 이 부위는 전
체 genome에 널리 퍼져 있는 많은 informative 
marker인 microsatellites를 이용하여 추정하여 
왔다. 하지만, 최근에는 사람의 whole genome 
sequence가 공개된(International Human Genome 
Sequencing Consortium, 2004) 후 몇몇 동물의 
whole genome project들도 시작되었는데 bovine 
genome project는 Human Genome Sequencing 
Center인 Baylor 의과대학에서 2003년부터 시작
하였고, 2004년 10월에 free public databases에 
3.3  fold coverage를 가진 초안이 공개되어졌으
며 최근 2005년 7월에는 6.2  fold draft가 계속
적으로 sequencing되어져 두 번째 초안이 보고
되었다. 최근 보고에 의하면 7 8  fold가 2006
년 3월에 assembly될 것으로 예상하고 있다



Yu and Lee ; Important Candidate Genes and Microarray Studies in Cattle

－    －174

Table 1. Summary of QTL locations affecting growth traits using microsatellite markers in 
cattle1)

Trait BTA Position (marker) Reference

BWT

 1 (BMS1789 BMS4014)
100 135 cM

Stone 등(1999)
Casas 등(2003)

 2 117 129 cM (BM2113 OARFCB11)
 31 75 cM

Casas 등(2000), Kim 등(2003)
Casas 등(2003)

 3 113 128 cM (BM2924 RM309)
 21 58 cM

Kim  등(2003)
Casas 등(2003)

 4  95 105 cM (BPGM RM88) Kim  등(2003)

 5
 90 cM
 38 56 cM (CSSM34 ETH10)
 53 75 cM

Davis 등(1998)
Kim  등(2003)
Casas 등(2003)

 6  48 51 cM
  0 7 cM (BMS1095 BM6026)

Davis 등(1998), Casas 등(2000)
Kim  등(2003)

 7   2 cM Stone 등(1999)
14   0 and 42 cM Davis 등(1998)
18 116 cM Davis 등(1998)
20   0 24 cM Casas 등(2004)

21

  4 cM
 52 73 cM (TGLA337 CSSM18)
  0 10 cM 
 50 63 cM

Davis 등(1998)
Kim  등(2003)
Casas 등(2003)
Casas 등(2004)

(http://www.genome.gov/). 따라서 이 염기서열을 
이용하여 우리가 알고 있는 양적 형질좌위의 
경제형질과 관련된 유전자를 직접 찾아나가는 
방법이 시도되어지고 있다.

  가. 양적 형질좌위지도(Quantitative trait locus 
mapping)

  양적 형질좌위지도 작성을 위해서는 우선 resource 
population이 조성되어야 하고 이 집단에 속한 
개체들의 표현형 성적이 측정되어야 한다. 또
한 측정치와 marker와의 연관관계에 기초하여 
양적 형질좌위가 결정되어진다. 따라서 resource 
population의 조성은 양적 형질좌위지도에 있어
서 매우 중요한 부분을 차지하고 있다. 육우의 
resource population은 현재 세계적으로 3개 연구 
그룹에 의해 만들어져 있는데 호주의 CSIRO 
group은 Charolais × Brahman F1 bulls의 half- 
sib family(Davis 등, 1998), 미국의 Texas A&M 
group은 Angus × Brahman F2 와 double reciprocal 

backcross로 full-sib families(Taylor 등, 1998), 또 
다른 그룹인 U. S. Meat Animal Research Center 
(USMARC)에서는 몇 가지 mapping populations
를 만들었는데 single Bos taurus × Bos indicus 
F1 bull을 Bos taurus 암컷과 교배한 halfsib 
(Stone 등, 1999)과 하나의 Belgian Blue × MARC 

(1/4 Angus, 1/4 Herford, 1/4 Red Poll, 1/4 
Pinzgauer) sire와 하나의 Piedmontese × Angus 
sire를 기초로 한 halfsib을 조성하여 연구에 이
용하고 있다(Casas 등, 2000; 2001; 2003; 2004). 이 
그룹들은 모두 성장과 육질을 중심으로 연구를 
하고 있고 Bos taurus와 Bos indicus 종을 서로 교
배하여 실험 설계에 이용하고 있다. 최근에 
USDA의 다른 그룹에서는 Hereford × composite 
double backcross populations (1/2 Red Angus, 1/4 
Tarentaise, 1/4 Charolais)를 확립하였다(Grosz와 
MacNeil, 2001; MacNeil와 Grosz, 2002). 이와 같
은 집단을 이용하여 양적 형질좌위의 위치는 
Table 1과 Table 2에 나타나 있다.
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Table 1. Continued
Trait BTA Position (marker) Reference

YWT

 1  56 72 cM (BM1312 SST) Kim  등(2003)

 2  16 22 cM (CSSM50 TEXAN2)
  0 6 cM (TGLA44 BM3627) Kim  등(2003)

 5  38 56 cM (CSSM34 ETH10)
 72 94 cM (BM1819 BM315) Kim  등(2003)

 6  48 51 cM (BMS2508 BM3026) Casas 등(2000)
11   0 21 cM (TEXAN11 BM716) Kim  등(2003)
13  96 102 cM (AGLA232 BM6548) Kim  등(2003)
25   0 16 cM (BMC4216 BM4005) Kim  등(2003)

SWT

 1  56 72 cM (BM1312 SST) Kim  등(2003)

 2   6 9 cM (BM3627 TGLA431)
 60 81 cM (TEXAN8 TGLA226) Kim  등(2003)

17  14 51 cM (TEXAN20 BM8125) Kim  등(2003)
23   8 23 cM (BM47 BM1258) Kim  등(2003)

WWT
11  21 44 cM (BM716 TGLA327) Kim  등(2003)
12  73 87 cM (EAB ILSTS33) Kim  등(2003)
29  42 57 cM Casas 등(2003)

RPYD

 1  37 72 cM Casas 등(2004)
 2 (TEXAN-2 BMS353) Stone 등(1999)

 3 (BMS2790 BMS835)
 55 83 cM

Casas 등(2000)
Casas 등(2004)

 5  62 72 cM (BL4 BMS1248) Casas 등(2000)
 9  63 92 cM Casas 등(2003)
12  43 64 cM Casas 등(2003)
13 (BM9248 INRA196) Stone 등(1999)

18  84 cM
 79 85 cM

Stone 등(1999)
Casas 등(2003)

19   0 15 cM Casas 등(2003)

26   5 cM
 15 41 cM

Stone 등(1999)
Casas 등(2004)

29  40 62 cM Casas 등(2003)

HCW

 1  56 72 cM (BM1312 SST) Kim  등(2003)
 2   9 18 cM (TGLA431 TGLA61) Kim  등(2003)
 4 (BL1024 TGLA116) Casas 등(2001)
 6  48 51 cM Casas 등(2000)
10   0 30 cM Casas 등(2003)
13  60 96 cM (TGLA381 AGLA232) Kim  등(2003)

14  31 68 cM (RM11 BM4513)
 48 51 cM

Kim  등(2003)
Mizoshita 등(2004)

16  32 57 cM Casas 등(2004)

18  41 48 cM (BR4406 BM8151)
 11 38 cM

Kim  등(2003)
Casas 등(2003)
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Table 1. Continued

Trait BTA Position (marker) Reference

HCW

22   47 75 cM (BM2613 BM4102) Kim  등(2003)
23    8 23 cM (BM47 BM1258) Kim  등(2003)

29    4 45 cM (ILSTS15 OARHH22)
  45 58 cM

Kim  등(2003)
Casas 등(2003)

LMA

 4  52 67 cM Mizoshita 등(2004)
 5  53 75 cM Casas 등(2003)

 6  48 51 cM
  0 26 cM

Casas 등(2000)
Casas 등(2003)

14  19 cM Stone 등(1999)
26  18 cM Stone 등(1999)

YG

 1  41 77 cM Casas 등(2004)
 2  38 79 cM Casas 등(2003)
 5  62 72 cM Casas 등(2000)
11  27 80 cM Casas 등(2003)
14   0 24 cM Casas 등(2003)
19   0 37 cM Casas 등(2003)
26  21 36 cM Casas 등(2004)

ABF
 1   0 2 cM (AGLA17 BM6438)

123 128 cM (BL28 BM3205) Kim  등(2003)

19 (KHGH1)
 67 72 cM (DIK39 MAP2C)

Taylor 등(1999)
Kim  등(2003)

RibM
13 (BM9248 INRA196) Stone 등(1999)
26   8 cM Stone 등(1999)

RibF
18  84 cM Stone 등(1999)
26   6 cM Stone 등(1999)

FATYD

 1  38 74 cM Casas 등(2004)
17   0 63 cM Casas 등(2004)
18  84 cM Stone 등(1999)

26   6 cM
 16 38 cM

Stone 등(1999)
Casas 등(2004)

KPH

 2  58 81 cM (NPY3R TGLA226) Kim  등(2003)
 3  69 85 cM Casas 등(2004)
11  90 cM Stone 등(1999)

15   0 15 cM (MGTG13B SPS115)
 21 69 cM

Kim  등(2003)
Casas 등(2003)

16  39 73 cM Casas 등(2004)
1) Note that different authors used different resource populations and therefore the map locations in cM will be 

different among authors.
BWT = birth weight; WWT = weaning weight; YWT = yearling weight; SWT = slaughter weight; RPYD = 
retail product yield; HCW = hot carcass weight; LMA = longissimus muscle area; YG = USDA yield grade; 
ABF = adjusted subcutaneous fat thickness between the 12th and 13th ribs; RibM =  rib muscle; RibF = rib 
fat; FATYD = fat trim yield; KPH = percentage of kidney, pelvic and heart fat relative to carcass weight.
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Table 2. Summary of QTL locations affecting meat quality traits using microsatellite markers 
in cattle.

Trait BTA Position (marker) Reference

MAR

 2 120 122 cM
 45 70 cM

MacNeil와 Grosz (2002)
Casas 등(2004)

 3
(BMS819 BMS835)
  0 42 cM
  9 74 cM

Casas 등(2001)
Casas 등(2003)
Casas 등(2004)

 4  52 62 cM Mizoshita 등(2004)
 8 BMS1864 BMS678 Casas 등(2001)
 9  46 76 cM Casas 등(2003)
14  30 87 cM Casas 등(2003)
16  25 55 cM Casas 등(2004)
17  21 cM Casas 등(2000)
23  21 42 cM Casas 등(2003)

27  60 cM
 12 51 cM

Casas 등(2000)
Casas 등(2003)

FAT

 2  21 60 cM Casas 등(2003)
 3  23 46 cM Casas 등(2003)
 5  62 72 cM (BL4 BM1248) Casas 등(2000)
 7  44 71 cM Casas 등(2003)
 8 (BMS1864 BM310) Casas 등(2001)
14   0 22 cM Casas 등(2003)

WBS

 4 (BL1024 BMS1237) Casas 등(2001)
 9 Casas 등(2001)
20  52 75 cM Casas 등(2003)

29  56 65 cM (BMS2149 BMS1948)
 30 65 cM

Casas 등(2000)
Casas 등(2003)

MAR = marbling score; FAT = fat depth; WBS = Warner-Bratzler shear force.

  나. 양적 형질좌위의 미세지도작성(Fine mapping 
of the QTL region)

  genome scan에 의하여 밝혀진 유효한 양적형
질좌위는 보통 20 30 cM의 간격을 가지는데 
이 염색체 부위에는 수 없이 많은 유전자가 존
재하게 된다. 따라서 이 부위의 해상도를 향상
시키기 위해 여러 방법이 이용되고 있다. 우선 
이 부위에 microsatellite markers의 수를 늘려 
2 3 cM 간격의 미세지도(fine mapping)을 작성
하고 양적 형질좌위가 줄어들었을 경우 BAC 
contig를 만들거나 유전자 기능에 기초한 위치
후보유전자를 찾아나가는 방법을 주로 이용하
고 있다.
  소에서 미세지도작성은 현재까지 주로 성장, 
등지방 두께 및 유량과 관련된 형질의 양적 형
질 부위에서 연구되어지고 있다. 성장관련 양적

형질좌위 중 생시 체중(birth weight; BWT), 이
유전 일당증체량(preweaning average daily gain; 
PWADG), 일당증체량(average daily gain on feed; 
ADGF)과 관련된 염색체 BTA5의 양적 형질좌
위가 미세지도로 작성되었고(Li 등, 2002), 이를 더 
세밀하게 미세지도로 작성하여 이유 후 일당증
체량(PWADG)과 일당증체량(ADGF)이 myogenic 
factor 5(myf5) 유전자에 의해 차이가 나타나는 
것을 확인하였다(Li 등, 2004). 최근에는 Kneeland 
등(2004)에 의해 성장과 관련이 있다고 알려진 
염색체 BTA2, 6, 14, 19, 21 및 23의 양적 형질
좌위가 미세지도로 작성되어졌다. 
  등지방두께는 육질과 관련이 있는 양적 형질
좌위로 염색체 BTA2, 5, 6, 14, 19, 21 및 23에
서 미세지도로 작성되었고(Moore 등, 2003; Li 
등, 2004), BTA6과 14에서는 유량 관련 양적 
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형질좌위가 미세지도로 작성이 되어져 이를 통
해 염색체 BTA6에서 osteopontin(SPP1)과 ATP- 
binding cassette, sub-family G(WHITE), member 
2(ABCG2) 유전자가 유량과 관련된 위치 후보
유전자로 확인되었다(Riquet 등, 1999; Farnir 
등, 2002; Olsen 등, 2004; Schnabel 등, 2005; 
Cohen-Zinder 등, 2005). 

2. Microarray 

  최근 연구결과에 의하면 사람을 포함한 대부
분의 가축은 한 개의 세포에 약 30,000 40,000
개의 유전자를 포함하고 있다고 알려져 있다
(Pennisi, 2003). 이들 유전자는 모든 세포에서 
한꺼번에 발현되는 것이 아니라 세포의 환경과 
발달 단계 등에 따라 유전자의 발현이 조절되
므로 이 변화가 누적되어 서로 다른 기능적 세
포가 나타나게 되고, 이런 세포들이 모여 개체
를 이루게 된다. 따라서 어떠한 자극에 의한 
유전자의 발현은 특정 단백질에만 국한 되는 
것이 아니라 다양한 단백질들의 특성이 전체적
으로 조화되어 결정된다고 추측할 수 있다. 하
지만, 분자생물학의 전통적 방법으로는 “one 
gene in one experiment” 기초로 연구되어져 유
전자 발현의 변화는 northern blot(Kroczek, 1993), 
suppression substractive hybridization 및 differential 
display PCR(DD-PCR)(Konietzko와 Kuhl, 1998) 
등에 의해 한 번의 실험에 한 개의 유전자 변
화만을 확인할 수 있었다. 이러한 실험적 한계
를 극복하기 위해서 serial analysis of gene 
expression(SAGE)(Velculescu 등, 1995), DNA 
microarrays(Schena 등, 1995) 및 oligonu- cleotide 
microarrays(Fodor 등, 1993)와 같은 분자생물학
적 방법들이 제시되었다. 이 방법들 중 microarry
는 하나의 chip에서 전체 genome을 모니터링 
할 수 있는 새로운 방법으로 최근 10여 년 동
안에 많이 발전되어졌고 앞으로도 계속적으로 
연구되어 질 것이다. microarray는 arrayer를 이
용해 glass slide에 수천에서 수만 개의 유전자
를 집적시켜 놓은 것을 말하는데 이 cDNA 
microarray 분석은 1990년대 Stanford University
에서 애기장대(Arabidopsis)의 유전자 발현량을 

분석하기 위해서 처음 사용하였다(Schena 등, 
1995). 이 후 현재까지 사람, 동물 및 식물 등에
서 많은 microarray가 제작되어져 산업적 뿐만 
아니라 실험에 적당한 microarray들이 실험실마
다 제작되어지고 이를 이용한 연구가 활발히 
진행되고 있는데 소의 분야에서도 각 실험실과 
연구하는 분야에 따라 여러 가지의 microarray
이 만들어져 현재 실험이 진행되어 지고 있다
(Table 3).  
  Microarray는 유전자를 집적하는 방법에 따라 
pin, inkjet, photolitography, gel pads 및 micro- 
electrodes microarray으로 나뉘고 microarray에 사
용한 DNA에 따라 short oligonucleotides(15 25 
nucleotides), long oligonucleotides(50 120 nu- 
cleotides) 및 PCR-amplified complimentary DNA 
(100 3,000 base pair)로 분류 할 수 있다(Gabig
와 Wegrzyn, 2001). 만들어진 DNA microarray 
분석은 microarray 집적방법에 따라 크게 두 가
지로 나눌 수 있는데 첫째, 보편적으로 사용하
는 방법은 DNA microarray에 두 개의 다른 
RNA samples에 cy3과 cy5 형광dye를 붙여 발
현의 차이를 확인하는 two-colour 분석방법과 둘
째, photolithography에 의해 만들어진 microarray
에 하나의 sample에 하나의 dye를 붙인 후 
hybridization하는 one-color 분석방법이 주로 사
용되고 있다(Howbrook 등, 2003). 최근에는 DNA 
microarray 뿐만 아니라 단백질 및 조직 microarrys
도 만들어져 사용되고 있다(Lueking 등, 2005; 
Watanabe 등, 2005). 

  (1) Previous experiments for DNA hybridization 
  DNA microarray은 DNA-DNA hybridization의 
원리를 이용한 방법으로 Watson과 Crick(1953)
에 의해 처음으로 DNA가 double helix 구조를 
가지고 특이적 염기쌍의 상호작용(specific base 
pairing interaction)(A-T와 G-C)하는 것을 보고한 
이후 DNA-DNA hybridization을 이용한 실험들
로 발전하게 되었다. 이 원리를 이용한 실험은 
Denhardt(1966) 및 Gillespie와 Spiegelman (1965)
에 의해 nitrocellulose filter에 고정된 핵산에 
radiolabeled probe를 hybridization하여 검출하는 
실험이 처음 보고되었고, 이 실험이 확대되어 
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Table 3. Summary of recent studies using bovine microarrays

Type of
array Origin of DNA Manufacturer Reference

cDNA
microarray

Total leukocyte CAFG in Michigan State Univ. Yao 등(2001)
Spleen, brain and 
placenta Illinois Univ. Band 등(2002)

Everts 등(2005)
placenta NIAS in Japan Hashizume 등(2002)
M. longissimus dorsi and
subcutaneous fat CSIRO in Australia Revert 등(2003)

Several tissue NBFGC in USA Suchyta 등(2003)
Mammary gland Michigan State Univ. Suchyta 등(2003)
Oocyte Michigan State Univ. Yao 등(2004)
Immune-neuroendocrine Guelph Univ. in Canada Tao 등(2004)
Fetal liver NIAS in Japan Herath 등(2004)

cDNA
macroarray 23 skeletal muscles INRA in France Sudre 등(2005)

Oligo
microarray

23,000 transcripts and 
19,000 UniGene Clusters Affymetrix company http://www.affymetrix.com/prod-

ucts/arrays/specific/bovine.affx

10,000 SNPs Affymetrix company http://www.affymetrix.com/prod-
ucts/arrays/specific/bovine.affx

380,000 elements 
Oligo Microarray Consortium in
USA

http://www.bovinegenome.org/

90 elements IAGB in Poland Kaminski 등(2005)

Southern(1975)에 의해서 complex population의 DNA 
단편에서 특이적 염기서열을 검출할 수 있는 
실험이 보고되어 현재까지 이용되고 있다. 이
외에도 Grunstein와 Hogness(1975)는 수많은 박
테리아 콜로니들에서 외래유전자의 특이적 염
기서열을 가진 콜로니를 선발하는데 이용하였
다. microarray 분석방법 역시 DNA-DNA의 
hybridization의 기본 원리를 이용하여 수행되어
지고 있다. 

  (2) 소에서 cDNA microarray을 이용한 연구

현황

  소의 microarray 연구는 최근 5년 전부터 
다양한 microarray을 이용하여 보고되기 시작
하였고 최근까지 이용되고 있는 소의 cDNA 
microarray들은 다양한 조직을 이용하여 유전자
의 발현을 분석하기 위해 만들어졌는데, 이 
cDNA microarray와 이를 이용한 실험들을 살펴

보면 다음과 같다. 
  처음으로 Michigan State University의 Center 
for Animal Functional Geomics(CAFG)에서 소의 
전체 백혈구(bovine total leukocyte; BOTL) cDNA 
library를 제작하였고 이 표준화된 라이브러리
(normalized library)에서 유래된 expressed sequence 
tags(EST)를 이용하여 소의 면역학을 연구하기 
위한 BOTL cDNA microarray가 제작되었다(Yao 
등, 2001). 이 microarray는 EST와 면역반응기능
을 가진 것으로 알려진 유전자들을 첨가하여 
더 새로운 microarray를 계속해서 만들어지고 
있다. 이 BOTL cDNA microarray는 소가 바이
러스 감염의 유무에 따라 말초혈액 단핵세포
(peripheral blood mononuclear cells; PBMCs) 또
는 혈액 호중구(blood neutrophils)를 비교하여 
소의 백혈구에서 바이러스 감염에 따른 유전자 
발현의 차이를 효과적으로 연구하기 위해서 사
용되고 이 실험들을 통하여 많은 논문이 보고
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되었다(Yao 등, 2001; Burton 등, 2001; Coussens 
등, 2002; Coussens 등, 2003; Madsen 등, 2004; 
Burton 등, 2005; Coussens 등, 2005; Hill 등, 
2005; Pareek 등, 2005).
  이후 여러 곳에서 소의 cDNA microarray가 
제작되었다. 미국 일리노이 대학교에서는 소의 
비장과 태반에서 cDNA library들을 만들고 이
들 표준화된 library에서 유래된 EST를 이용하
여 CattleArray 3800TM gene chips을 만들었고 
이 microarry를 이용하여 태아와 성체의 비장, 
뇌 및 태반 유전자 발현을 비교하는 실험(Band 
등, 2002)과 interleukin (IL)-2와 ConA에 의해 
자극을 받은 말초 γ/δ T 세포에서 유전자 발현
을 비교한 결과가 보고되었다(Deng 등, 2005). 
이 microarray을 새롭게 하여 CattleArray 7600TM 
gene chips를 만들어 현재 Pyxis Genomics사
(http://www.pyxisgenomics.com/)에서 판매하고 있다
(Everts 등, 2005). 
  일본의 National Institute of Agrobiological 
Sciences(NIAS)에서는 일본의 화우의 자궁으로
부터 태반 cDNA library를 만들고 이를 표준화
한 EST를 이용하여 utero-placenta cDNA mi- 
croarray를 제작하였고 이 microarray를 이용하
여 핵이식한 소에서 착상과 태반의 발달에서 
유전자 발현을 조사하여 보고하였다(Hashizume 
등, 2002). 그리고 임신과 임신 유지를 위한 유
전자의 발현, 착상전의 시기 동안의 유전자 발
현 및 영양막(trophoblast)에 특이적으로 발현하
는 유전자의 윤곽을 알고자 이 microarray가 이
용되었다(Ishiwata 등, 2003; Ushizawa 등, 2004; 
Ushizawa 등, 2005).
  호주의 Commonwealth Scientific and Industrial 
Research Organisation (CSIRO)에서는 24개월령
의 Angus 송아지에서 채취한 M. longissimus dorsi 
(LD)와 피하 지방(subcutaneous fat; SC)을 이용
하여 cDNA libraries를 제작하였고 이 library에
서 유래된 EST를 이용하여 근육과 지방 cDNA 
microarry를 제작하였다(Revert 등, 2003). 이 cDNA 
microarray는 주로 근육의 비교 실험에 이용되
었는데, Brahman과 Brahman composite steers에
서는 영양 제한급식(nutritional restriction)에 의
한 유전자 발현, 화우와 홀스타인의 longissimus 

dorsi의 근육내 지방조직(intramuscular adipose tissue) 
사이의 유전자 발현 및 지방형성(adipogenesis)을 
유도한 섬유모세포(fibroblast cell)와 유도하지 
않은 세포 사이의 유전자 발현을 profile한 결과
들을 보고하였다(Revert 등, 2003; Lehnert 등, 
2004; Revert 등, 2004; Byrne 등, 2005; Wang 
등, 2005a; 2005b).
  이외에도 National Bovine Functional Genomics 
Consortium's(NBFGC)에 의해 얻어진 여러 종
류의 다른 조직 유래 EST들을 이용한 cDNA 
microarray은 18,263개의 clone을 포함하고 이 
microarray는 통합된 기능 유전체학의 재료 
(integrated functional genomics resources)로 사용
하기 위해서 제작되었다(Suchyta 등, 2003b). 미
국 미시간 주립대학의 경우 유선의 유전자 발
현을 조사하기 위한 소의 유선(bovine mammary 
gland; BMAM) cDNA microarray (Suchyta 등, 
2003a)와 초기 배 발달과 난포 발달에 중요한 
유전자를 확인하기 위한 난모세포(oocyte) cDNA 
micorarray를 제작하였다(Yao 등, 2004). 캐나다
의 Guelph University에서는 면역 신경내분비축
(immune-neuroendocrine axis)의 활성이나 면역
반응동안 발현되는 것으로 알려진 167개의 유
전자를 선택하여 이 유전자들을 PCR로 유전자
를 증폭하고 이를 이용한 면역 내분비(immune- 
endocrine) cDNA microarray을 제작하였다(Tao 
등, 2004). 일본의 NIAS에서는 화우와 홀스타인 
유래 태아의 간을 이용한 cDNA microarray를 
제작하였고 이 microarray는 임신시 태아의 간
에서 유전자 발현을 확인하기 위해서 이용하였
다(Herath 등, 2004). 프랑스의 I'institut national 
de la recherche agronomique(INRA)에서는 23개
의 다른 근육에서 cDNA libraries를 만들고 이 
library들을 이용하여 membrane에 cDNA mac-
ro-array를 만들어 근육의 발생과 성장에서 유
전자 발현의 양상을 보고하였다(Sudre 등, 2005).
  하지만, 초기 실험에서는 소의 microarray의 
유전자 ontology가 확립되지 않았기 때문에 사
람의 micro- 또는 macromicroarry를 이용하여 소
에서의 발현차이를 확인하는 실험들을 실시하
였고, 최근에는 자체 제작된 bovine cDNA 
microarray의 문제점들을 보완하기 위해서 종간
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의(cross-species) hybridization의 실험이 실행되
어 지고 있다(Robert 등, 2002; Dalbies-Tran와 
Mermillod, 2003; Hernandez 등, 2003; Sudre 등, 
2003; Adjaye 등, 2004; Nino-Soto 등, 2005; 
Carinci 등, 2005; Wilson 등, 2005). 

  (3) Oligomicroarray
  membrane을 이용한 DNA hybridization이 발
전되어 1980년대 후반과 1990년대 초반에는 
oligonucleotides probe을 가지고 있는 glass plate
를 만들어 first hybridization 실험이 실행되기 
시작하였다(Khrapko 등, 1989; Fodor 등, 1991; 
Maskos와 Southern, 1992; Lamture 등, 1994; Guo 
등, 1994). 이 oligomicroarray 실험들의 많은 원리
를 이용하고 발전시켜 첫 번째 cDNA microarray 
분석에 사용되었을 뿐만 아니라 더욱 발전된 
최근의 cDNA와 oligo microarray의 기초가 되었
다. 
  하지만, 사람과 쥐에서는 oligomicroarray가 
연구에 많이 이용되고 있으나 소에서는 cDNA 
microarry에 비해 oligomicroarray을 이용한 연구 
보고는 많지 않다. 현재 소의 oligomicroarray 
는 affymetrix사에 의해 만들어져 시판되고 있
는 GeneChip® Bovine Genome array (http://www. 
affymetrix.com/products/arrays/specific/bovine.affx)
가 대표적이다. 이 microarray는 Bovine UniGene 
Build 57과 GeneBank® mRNA들로 구성되어 
있는데 23,000 transcript들과 19,000 UniGene 
Cluster들을 포함하고 있다. 하지만, 2004년에 시
판이 되기 시작해서 현재까지 이 micorarray를 
이용한 보고는 없는 상태이다. 최근 2006년에는 
10,000여 개의 SNP들을 포함하고 있는 GeneChip® 
Bovine Mapping 10K SNP Kit가 판매되기 시작
하였다. 이 microarray는 bovine genome project에서 
사용된 4개의 breed(Holstein, Angus, Limousin 
및 Hereford)에서 얻어진 SNP들을 이용하여 만들
어진 것이다. 더불어 최근 미국에서는 Missouri, 
Texas A&M, Minnesota 및 Iowa State 대학에서 
소의 Oligo Microarray Consortium(USDA NRI 
2005-25604-15615)을 만들어 소의 oligo의 도안
과 annotate를 위한 새로운 EST 집약화 방법을 
만들 예정이다(http://www.bovinegenome.org/). Li 

등(2005)에 의해서는 고밀도 소의 oligomicroarray 
제작되었는데 이 microarray는 60개의 염기로 
구성된 oligo로 380,000개 이상이 집적되어져 
있고 이 microarry를 이용하여 유선 발달과 관
련된 연구를 할 예정이다. 가장 최근에 보고
된 소의 oligomicroarray는 MilkProtChip으로 이 
micorarray는 arrayed primer extension(APEX) 기
술을 이용한 것으로 유단백질 생합성에 관여하
는 것으로 알려진 유전자들의 SNP들을 가지고 
유전자형을 검사하는데 이용하였다(Kaminski 등, 
2005).

. 요     약

  최근 가축에 있어서 DNA marker를 이용하
여 경제적으로 유용한 유전자를 찾아내는 연
구가 활발히 진행되고 있다. 소의 경우 생산성
을 향상시키기 위하여 경제형질관련 양적 형
질좌위에 존재하는 후보 유전자를 선발한 후 
형질변이의 원인이 되는 염기서열을 찾아 표
지인자로 이용을 하고 있다. 본 연구는 소의 
중요 경제형질인 육질 및 육량과 관련된 분자 
유전학적 연구와 더불어 경제형질관련 후보유
전자를 찾아내기 위하여 최근에 많이 이용되
고 있는 microarray에 대하여 고찰하였다. 특히 
microarray의 경우 cDNA microarray에서 oligoarray
를 제작하여 이용함으로서 실험의 오차를 최
대한 줄이는 방향으로 연구가 진행되고 있다. 
소의 형질 관련 유전자에 관한 연구는 bovine 
genome sequencing이 끝난 현 시점에서 연구의 
속도가 가속화될 것으로 생각되며 경제형질 
원인 유전자의 분석 뿐 아니라 질병 저항성과 
환경에 영향을 많이 받는 유전자를 확인하여 
선발에 이용하기 위한 연구가 계속될 것으로 
생각된다.
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