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ABSTRACT

The INRA124 is a bovine Y-chromosomal specific microsatellite locus that has been revealed a 
polymorphism. This locus has two alleles. The 132 bp allele is specific to cattle (humpless) of taurine 
origin and the 130 bp allele is specific to cattle (humped) of indicine origin. A total 822 males of 20 
breeds or populations; North Eastern Asian breeds (Hanwoo, Korean Black cattle, Chik-so, CBK, Japanese 
Black cattle, Japanese Brown cattle, Yanbian cattle), Chinese yellow cattle (Luxi cattle, Nanyang cattle), 
European origin (Angus, Hereford, Charolais, Simmental, Brown swiss, Holstein, Limousin), African origin 
(Kavirondo zebu, White Fulani, crossbreed of N'Dama and Boran), Indian origin (Sahiwal) were 
characterized the distribution of alleles using INRA124 locus. Any individuals of European, Japanese 
origins and Hanwoo were not detected 130 bp allele, Bos indicus specific allele. Bos indicus breeds of 
Indian and African origins were not detected 132 bp allele, Bos taurus specific allele. CBK population that 
the crossbreed of Hanwoo, Brahman and Charolais showed the frequency of 0.19 in indicine specific allele. 
The breeds of Chinese mainland, Luxi and Nanyang cattle were detected 0.46 and 0.29 frequencies in 
indicine specific allele, respectively. These results suggest that Korean cattle, Hanwoo, had not been 
originated from a crossbred between Bos primigenius in Europe and Bos indicus in India.
(Key words : Bos taurus, Bos indicus, Y chromosomal microsatellite, Allele frequency)

. 서    론

Phillips(1961)에 의하면 소는 7000 ~ 8000년전 
중동아시아지역에서 가축화가 일어났으며, 그 
후 인류에 의해 전 세계적으로 분포하게 되면
서 분화와 교잡이 일어나서 현재의 다양한 품
종들을 이루고 있다는 단원설을 제기하면서, 
유럽종(Bos taurus)과 인도종(Bos indicus)은 온

도 및 기후조건에 견디는 실질적 차이가 있으
며 유럽종은 따뜻한 기후에 잘 적응하고, 인도
종은 열대 또는 아열대성 기후에 잘 적응한다
고 보고하였다. 그리고 유럽종과 인도종간의 
교잡(interbreeding)으로부터 진화되어진 중간적 
형태의 품종들이 많이 존재하는데, 이는 두 가
지 형태에서 생겨나는 많은 조합적 특성을 보
여주므로 의심할 여지가 없다고 하였다. Kikkawa 
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등(1995)은 동아시아와 동남아시아에서 가축화
된 소는 세 가지의 조상들을 가지는데, Euro- 
pean cattle(Bos taurus), Zebu cattle(Bos indicus) 
그리고 Bali cattle(Bos javanicus)이라고 하였다. 
European cattle은 전 세계에 넓게 분포하고 있
으며, 한반도와 일본에 있는 재래 소들도 
European cattle에 속하는 것으로 고려하였고, 
Zebu cattle은 견봉우로서 인도대륙에 기원하여 
동남아시아로 퍼져 나갔다고 하고 있다. 또한 
Loftus 등(1994), Bradley 등(1996) 및 MacHugh 
등(1997)은 다원설을 제기하였는데 이들은 유
럽, 아프리카, 중동아시아 및 인도 등지의 소 
품종을 대상으로 미토콘드리아 DNA 및 micro- 
satellite loci를 이용하여 계통유전학적 분석으로
부터 Bos taurus와 Bos indicus의 별개의 가축화 
기원을 입증하여 기존까지 알려져 온 단원설을 
반박하였다.

한우(Hanwoo; Korean Cattle, Bos taurus coreanae)
의 기원에 대한 현재까지 알려져 있는 정설은 
일반적으로 한민족의 형성 및 이동과 밀접한 
관계를 가지면서 한반도에 이주, 정착하였을 
것이라 추정되며, 그 기원은 4천여 년전에 유
럽계 품종(Bos taurus)과 인도계 품종(Bos zebu)
이 중국대륙 북부의 외몽골 등지에서 교잡되어 
중국대륙, 몽골, 만주 등을 거쳐 한반도에 전래
되었다는 것이다(육 등, 1985; 한 등, 1996). 

한우의 기원 및 품종형성에 대한 연구보고는 
많이 미비한 실정이다. 일본 학자들에 의한 연
구 보고는 주로 두개골 등, 골격구조를 비교분
석한 결과로 한우는 유럽계(Bos taurus)와 인도
견봉우(Bos zebu)의 교잡종으로 설명하고 있고, 
일본 화우는 분명한 Bos taurus라는 결론을 내
리고 있다. Abe 등(1968)은 인도계 품종인 황우
(Yellow cattle)에서 높은 빈도를 보이는 hemo- 
globin B 대립유전자, albumin 대립유전자가 한
우에서 급격하게 감소된 것을 근거로 한우가 
황우에서 직접 유래하지 않고 다른 기원을 가
질 것으로 추정하였으며, Baker와 Manwell 
(1980)은 혈액단백질 분석결과로 아시아 소 품종
중 일본흑모화우, 일본갈모화우, 일본 shorthorn종
들은 taurine type, 한우를 taurine과 indicine의 
중간 품종으로, Mishima, Taiwan Yellow를 

indicine (zebu) type으로 분류하였다. 하지만 
Namikawa (1980)의 혈액단백질 연구결과에서는 
일본 흑모화우, 갈모화우는 한우와 같은 cluster
에, Mishima는 Holstein과 함께 cluster를 형성하
여 모두 humpless taurine에 포함된다고 보고하
였다. 한편 국내 연구자들의 많은 혈액단백질 
분석결과에서 한우는 일본 화우와 매우 유사한 
분석결과를 보이며, Bos taurus에 포함되어야한
다고 보고하였다.

Hanotte 등(1997, 2000) 및 Edwards 등(2000)
은 Bovine Y chromosome microsatellite locus인 
INRA124는 Bos taurus와 Bos indicus를 구분할 
수 있는 특이대립유전자를 가진다고 보고하였
고, 이를 이용하여 아프리카 전지역의 69개 소 
품종에 대한 taurus 특이 대립유전자 및 indicus 
특이대립유전자의 빈도분석으로 male zebu 
introgression을 구명하였다.

한우의 품종형성이 Bos taurus와 Bos indicus
의 교잡에 의해 형성되었다면, indicus 고유의 
대립유전자들의 빈도가 어느 정도는 분석되어
져 나와야 할 것이다. 한우의 품종형성에 대한 
최근의 연구결과들은 교잡설 보다는 Bos taurus
로 형성되었음을 증명하고 있다. 이번 연구에
서 INRA124를 이용하여 한우 및 외국소들의 
대립유전자 빈도 및 분포를 분석하여 더 구체
적인 결과들을 확보하고자 한다.

. 재료 및 방법

1. 

한우는 축산과학원 및 농협중앙회 가축개량
사업소, 흑한우(Korean Black cattle)는 제주도 
축산진흥원, 칡소는 경남 일대, CBK(샤롤레, 브
라만 및 한우의 교잡종)는 제주도 지역에서 각
각 혈액 및 정액을 확보하였고, 중국 소 품종
인 연변우(Yanbian cattle), 노서우(Luxi cattle) 
및 난양우(Nanyang cattle)는 중국 농업과학원 
축목연구소, 일본 흑모화우(Japanese Black cattle, 
Black Wagyu) 및 갈모화우(Japanese Brown 
cattle)는 일본 축산초지연구소에서 Genomic 
DNA 상태로 분양받았다. 앵거스, 헤어포드, 심
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Table 1. Cattle breed/population, origin of the breed, and source of DNA samples

Region
 Breed/Population

No. of 
sample Origin Sample*

North Eastern Asia
 Hanwoo 243 Korea NIAS, NACF
 Korean Black cattle 45 Korea Jeju Islands
 Chik-so 15 Korea KyoungNam 
 CBK** 21 Korea Jeju Islands
 Yanbian cattle 30 China IAS, CAAS
 Japanese Black cattle 36 Japan NILGS
 Japanese Brown cattle 16 Japan NILGS
China mainland
 Luxi cattle 22 China IAS, CAAS
 Nanyang cattle 17 China IAS, CAAS
Europe
 Angus 38 Scotland USA (imported)
 Hereford 33 England USA (imported)
 Charolais 41 France Korea & ILRI
 Simmental 33 Switzerland USA (imported)
 Brown Swiss 30 Switzerland USA (imported)
 Holstein 45 Netherlands Korea & ILRI
 Limousin 29 France USA (imported)
India
 Sahiwal 32 Pakistan ILRI
Africa
 Kavirondo Zebu 32 Burkina-Faso ILRI
 White Fulani 32 Nigeria ILRI
 N'Dama × Boran 32 Guinea ILRI
All individuals 822
* NIAS; National Institute of Animal Science, Korea
  NACF; National Agricultural Cooperative Federation, Cattle Genetic Improvement Center, Korea
  IAS, CAAS; Institute of Animal Sciences, Chinese Academy of Agricultural Sciences, China
  NILGS; National Institute of Livestock and Grassland Sciences, Japan
  ILRI; International Livestock Research Institute, Kenya
**CBK; crossbred with Charolais, Brahman and Hanwoo.

멘탈, 브라운스위스 및 리무진은 미국에서 수
입된 종모우의 동결정액을, 샤롤레 및 홀스타
인은 제주도 제동목장에서 사육되어진 개체들
의 혈액을 채취하거나, 국제축산연구소(Inter- 
national Livestock Research Institute, Nairobi, 
Kenya)에서 DNA상태로 분양받았다. Bos indicus
에 속하는 품종인 Sahiwal, Kavirondo Zebu, 
White Fulani 및 N'Dama (Bos taurus)와 Boran 
(Bos indicus)의 교잡종은 국제축산연구소에서 
각기 DNA 상태로 분양 받아 실험에 이용하였

다. 20개 소 품종 총 822두가 이번 연구에 사
용되었다(Table 1).

2. DNA 

혈액에서의 Genomic DNA 분리는 Wizard 
Genomic DNA Purification Kit (Promega Cor- 
poration, Madison, WI, USA)를 이용하였고, 정
액에서의 Genomic DNA 분리는 Sambrook 등
(1989)의 방법을 다소 변경하여 수행하였다. 그 
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방법을 소개하면, 동결정액을 얼음위에서 녹여 
1.5 ml의 microcentrifuge tube에 옮기고 4 , 
8,000 rpm에서 5분간 원심분리를 실시한 후, 상
층액을 제거하고 0.9% NaCl과 1 mM EDTA용
액 1 ml를 첨가하여 완전히 부유시킨다. 부유
액을 SDS buffer (5 M NaCl, 0.5 M EDTA, 
10% SDS) 1 ml, proteinase K (10 mg/ml) 50 μl, 
1 M DTT 50 μl가 들어 있는 15 ml centrifuge 
tube에 소량씩 넣어주어 잘 섞은 후 55 항온
수조에서 약 16시간 배양한 후, 20 μl의 RNase 
A (10 mg/ml)를 첨가하여 37 항온수조에서 2
시간 반응시키고, 3 M Sodium acetate (pH 5.2)
를 1/20 부피로 첨가한 후, 잘 혼합하여 주고 
같은 양의 phenol을 넣고 10분간 잘 섞어준다. 
8,000 rpm, 10분간 원심분리하고 상층액을 회수
한다. 회수된 양의 2배 부피의 100% 에탄올을 
첨가하여 DNA가 엉키도록 조심스럽게 튜브를 
뒤집어 주면서 섞어준다. 엉킨 DNA을 70%의 
에탄올로 세척하고, DNA 펠렛을 건조시켜 3
차 멸균증류수에 용해한다. 분리된 DNA 및 
분양받은 DNA 시료들은 DNA / RNA Spec- 
trophotometer인 GeneQuant II (Pharmacia Biotech, 
Ltd., USA) 및 Agarose gel 전기영동을 실시하
여 농도 및 상태를 확인하고 PCR에 공시하였
다.

3. PCR 

이번 연구에 이용된 microsatellite marker는 
Bovine Y chromosomal specific microsatellite 
marker로 개발된 INRA124(Vaiman 등, 1994; 
Hanotte 등, 1997)를 이용하였다. 사용된 primer
중 forward primer 5' 끝부분에 형광염색 표지
(HEX)가 부착되도록 주문합성(정화과학, 서울)
하였고, 20 ng template DNA, 10 pmol primer 1 
μl, Taq DNA polymerase 0.5 unit (Promega, 
USA), 10X PCR buffer (100 mM Tris-HCl, pH 
8.3, 500 mM KCl, 0.01% gelatin, 0.25% 
Tween-20, 0.25% nonidet P40, and 15 mM 
MgCl2) 1 μl 및 0.25 mM dNTPs의 조성에 증류
수를 첨가하여 최종부피를 10 μl에 맞추었다. 
PCR 조건은 Thermal Cycler PTC-200 (MJ 

Research, Inc., Waltham, MA, USA)을 이용하여 
94°C에서 5분간의 첫 반응을 시작으로 92°C에
서 15초, 55°C에서 1분, 70°C에서 30초로 총 30
회 반복 반응을 실시하고, 마지막으로 신장반
응은 70°C에서 10분간 실시하여 종료하였다.

PCR 수행후, 증폭산물들을 deionized formamide, 
loading buffer 및 GeneScan 350-TAMRA internal 
size standard(Applied Biosystems, Foster City, 
CA, USA)와 잘 혼합하여, 5% polyacrylamide 
denaturing gel를 제조한 후, ABI PRISM 377 
DNA sequencer(Applied Biosystems)를 사용하여 
전기영동을 실시하였다. Genescan Analysis Soft- 
ware ver. 3.1(Applied Biosystems)을 이용하여 
각 PCR 단편들의 크기를 3차원 최소자승법
(third order least squares method)으로 분석하였
고, Genotyper Software ver. 2.0(Applied Bio- 
systems)를 이용하여 대립유전자들의 정확한 크
기를 결정하였다. 결정된 대립유전자들은 Micro- 
soft Excel(Microsoft, USA)를 이용하여 소 품종
별 대립유전자 분포를 분석하였다.

. 결과 및 고찰

Bovine Y-chromosomal specific microsatellite 
marker로 알려져 있는 INRA124를 이용하여 소 
품종별 대립유전자 빈도를 분석 조사하였다. 
Bos indicus와 Bos taurus종간에 이 marker에 의
해 나타나는 대립유전자가 다른데, Bos indicus
종에는 130 bp의 대립유전자만, Bos taurus종에
서는 132 bp의 대립유전자만이 각기 검출된다
고 보고하였으며(Hanotte 등, 1997, 2000; Edwards 
등, 2000), Giovambattista 등(2000)은 남아메리카 
대륙에 분포하는 소 품종을 대상으로 INRA124
의 대립유전자 빈도를 분석하였고 이로부터 지
역별 분포하는 소 품종에 대해 male zebu 
introgression의 정도를 설명하고 있다. 이번 분
석결과인 Table 2에서 보는 바와 같이 유럽계 
유래의 소 품종(Bos taurus)에서는 130 bp가 전
혀 검출되지 않았고, 일본 흑모화우 또한, 공시
된 36두 중에서 Bos indicus종의 특이 대립유전
자(130 bp)가 검출되지 않음을 확인할 수 있었
다.
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Table 2. Number and proportion (%) of taurine and indicine Y allele in cattle breeds or 
populations

Region
 Breed/Population

No.
Number of Y allele Proportion (%) of Y allele

Indicine Taurine Indicine Taurine
North Eastern Asian
 Hanwoo 243 0 243 0 100
 Korean Black cattle 45 0 45 0 100
 Chik-so 15 0 15 0 100
 CBK 21 4 17 19 81
 Yanbian cattle 30 0 30 0 100
 Japanese Black cattle 36 0 36 0 100
 Japanese Brown cattle 16 0 16 0 100
Chinese mainland
 Luxi cattle 22 10 12 45.5 54.5
 Nanyang cattle 17 5 12 29.4 70.6
European
 Angus 38 0 38 0 100
 Hereford 33 0 33 0 100
 Charolais 41 0 41 0 100
 Simmental 33 0 33 0 100
 Brown Swiss 30 0 30 0 100
 Holstein 45 0 45 0 100
 Limousin 29 0 29 0 100
Indian
 Sahiwal 32 32 0 100 0
African
 Kavirondo Zebu 32 32 0 100 0
 White Fulani 32 32 0 100 0
 N'Dama×Boran 32 18 14 56.3 43.7
All individuals 822

제주 한우와 Brahman, Charolais의 교잡으로 
형성된 CBK 집단에서 19%의 Bos indicus 유래
의 대립유전자빈도를 보이는데, 이는 Bos 
indicus에 속하는 Brahman의 영향에 의한 것으
로 사료되며, 중국 내륙지역에 주로 분포하는 
노서우(Luxi cattle) 및 난양우(Nanyang cattle)는 
각각 약 46% 및 29%의 Bos indicus 유래의 대
립유전자 빈도를 보여주었고, 참고집단으로 분
석한 African Bos taurus인 N'Dama와 African 
Bos indicus인 Boran 종간의 교잡으로 형성된 
집단에서도 약 56%의 높은 Bos indicus 유래의 
대립유전자 빈도를 보여주고 있다. 한우집단에 
대해서는 더욱 많은 두수를 공시하였으며, 한
우 보증종모우 68두를 포함하여 각 지역별로 

수집된 243두의 DNA 시료를 이용하여 분석한 
결과 모두 Bos taurus 특이 대립유전자인 132 
bp만 검출되었다. 이는 한우 1,500여 두를 공시
하여 Bovine Y 염색체 특이 마커인 SRY 유전
자를 분석한 결과 한우에서 Bos indicus 유래의 
대립유전자가 전혀 검출되지 않았다는 연구결
과(Yoon 등, 2007)와도 일치한다.

기존 학설에 의하면 한우 품종의 형성은 Bos 
taurus인 유럽계통과 Bos indicus인 인도계통의 
교잡에 의하여 성립된 것으로 보고하고 있다. 
그렇다면 한우에서 Bos indicus 유래의 대립유
전자 빈도가 어느 정도로 검출되어야 하나, 이
번 연구에서는 전혀 검출되지 않았다. 이러한 
이유로는 첫째 시료 확보에 잘못이 있거나, 둘
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째 기존에 알려져 온 한우의 형성이 Bos taurus
와 Bos indicus의 혼합종이라는 것이 사실이 아
니거나, 한우가 혼합종으로 형성되었지만 이는 
암컷에 의한 유입(female zebu introgression)에 
의한다는 것과, 셋째 Bos indicus 유래의 대립유
전자가 개량 등의 사연으로 모두 사라진 것 등
으로 추정할 수 있을 것이다. 시료확보에 있어
서는 한우 보증종모우를 포함하였고 지역별 사
육된 개체들의 시료를 수집하여 기초실험으로 
유전적 근연관계를 분석한 결과 비교적 한우집
단을 대표하는 것으로 파악되었다(윤 등, 2005).

Mannen 등(2004)은 동북아시아 소 품종(한국, 
일본, 몽골)들을 공시하여 Y 염색체에서는 모
두 Bos taurus형이 검출되었고, 미토콘드리아 
DNA에서는 몽골 소 품종만이 약 20%의 빈도
로 Bos indicus형이 검출되었지만 한국 및 일본 
소 품종에서는 Bos indicus형이 전혀 검출되지 
않았다는 연구결과를 보고하였고, Yoon 등
(2005)이 보고한 18개 소 품종들을 공시하여 미
토콘드리아 DNA D-loop 영역의 PCR-RFLP 분
석으로 한우를 포함한 동북아시아 소 품종들은 
Bos indicus 및 중국내륙 소 품종과는 비교적 
유전적 거리가 멀며 상대적으로 유럽종과 가까
운 유전적 거리를 보인다는 결과들로부터 암컷
에 의한 유입(female zebu introgression)에 의한 
한우의 형성은 고려대상이 아닌 것으로 사료된
다. 1900년대 이후부터 한우의 개량을 위한 계
속적인 유럽계통의 Bos taurus의 유입이 있었다
고 하더라도, 기존 존재하던 Bos indicus 유래의 
대립유전자는 그리 쉽게 유전자 군집(gene 
pool)에서 사라지지 않는다. 즉, Bos indicus 대
립유전자를 가진 한우의 수컷들이 완전히 사라
짐을 뜻하는데, 이는 곧 Bos taurus 대립유전자
를 가진 한우 및 유럽계통 소 품종등에 의해 
Bos indicus 대립유전자를 가진 수컷들의 완전 
대체를 의미하며, 인위적인 선발 및 교배가 오
랜 기간 있었다고 하더라도 후손으로의 유전자 
전달은 가축에 있어 암컷에 의한 mtDNA의 경
우 보다는 수컷(Y 염색체)에 의한 기회가 훨씬 
많고 용이하며, 후대에 끼치는 영향은 더욱 크
기 때문에 Bos indicus 대립유전자형을 가진 한
우만을 선발에서 제외한다는 것은 선발 방법 

등을 고려해 볼 때 그 설득력이 약하다고 볼 
수 있다. Kikkawa 등(2003)은 한국, 일본, 중국, 
몽골 및 동남아시아 지역에 분포하는 소 품종
들을 대상으로 mtDNA 및 SRY의 taurine 및 
zebu 특이대립유전자 빈도를 조사하였는데, 이
중 동남아시아 지역인 인도네시아, 방글라데시 
및 네팔지역의 소 품종들만이 부계 및 모계에
서 taurine 및 zebu 특이대립유전자 출현양상이 
다른 지역과 확연히 다른 연구결과를 제시하였
고, 이로부터 이들 지역의 소 품종들은 수컷에 
의한 품종 형성(male-mediated introgression)을 
설명하였다. 이러한 연구결과들로부터도 저자
들의 주장은 설득력을 가진다고 볼 수 있다.

결론적으로 한우품종의 형성은 Bos taurus만
으로 이루어졌으며, 그 이후 Bos indicus 품종의 
일부 유입으로 비교적 적은 정도의 Bos indicus 
유래의 대립유전자가 한우품종에서 검출될 수 
있는 것으로 추정할 수 있을 것이다(윤 등, 
2005). 앞으로 Bos indicus 유래의 더욱 많은 유
전좌위와 소 품종별로 많은 개체수를 이용한 
추가적인 실험을 통하여 한우의 품종 형성 및 
순수성 등에 대한 구명이 이루어져야 할 것으
로 사료된다.

. 요    약

Bovine microsatellite 마커인 INRA124는 소에 
있어 Y 염색체 특이 마커로서 130 및 132 bp
의 두 개 대립유전자를 가지고 있는데, Bos 
taurus 특이 대립유전자는 132 bp이고, Bos 
indicus 특이대립유전자는 130 bp이다. 이번 연
구는 이 유전좌위를 이용하여 한우집단에 대한 
Bos taurus 및 Bos indicus 유래의 대립유전자 
분석을 통하여 한우의 유전적 특성을 이해하고
자 하였다. 동북아시아, 중국내륙, 유럽, 인도 
및 아프리카 유래의 20개 소 품종 822두의 수
컷을 공시하여 분석해 본 결과, 유럽계통, 일본  
화우 및 한우에서는 Bos indicus 유래의 대립유
전자는 전혀 검출되지 않았으며, 인도 및 아프
리카 유래의 Bos indicus 품종에서는 132 bp의 
대립유전자가 전혀 검출되지 않았다. 한우, 브
라만 및 샤롤레의 교잡우 집단(CBK)에서는 Bos 
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indicus 특이 대립유전자인 130 bp가 0.19의 빈
도로 검출되었고, 중국내륙 품종인 노서우 및 
난양우는 각각 0.46 및 0.29의 빈도로 검출되었
다. 이로서 한우의 기원은 기존 혼합설과 달리 
유럽계통의 Bos taurus만으로 기원하였을 가능
성을 제기한다.
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