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Abstract

Apolipoprotein E (APOE) is a plasma lipoprotein in mammals and plays an important role in the transport and metabolism
of lipids such as phospholipids and triglycerides. Therefore, the APOE gene could be a candidate gene controlling lipid
metabolism in beef cattle. This study was performed to identify single nucleotide polymorphisms (SNP) in the APOE gene
and to investigate the effects of SNP genotype on the carcass traits such as meat quantity and quality in Korean cattle. For
PCR amplification, pooled DNA made from unrelated 60 individuals was prepared and primer pairs were designed based
on the cDNA sequence of exon 4 region of the bovine APOE gene. A SNP was identified at position 2034 (T/C substitution)
of the exon 4 region in the APOE gene. PCR-RFLP procedure with restriction enzyme ACC I was developed for determin-
ing the SNP genotype for each of a total of 309 animals with pedigree information and performance records through the
national progeny testing program. The frequencies of the genotypes TT, TC and CC were 10.9, 46.9 and 42.2%. Gene fre-
quencies were 0.344 for T allele and 0.656 for C allele. The g.2034T>C SNP genotype showed a significant effect (p<0.05)
on dressing percentage and meat color, respectively. Animals with the TT genotype showed higher dressing percentage than
those with the CC genotype, and TT genotype had desirable meat color compared with CC genotype. These results suggest
that the g.2034T>C SNP genotype of the APOE gene may be useful as a DNA marker for meat quantity index and dressing
percentage in Korean cattle.

Key words : apolipoprotein E, SNP, carcass traits, meat quantity

서 론

최근 한·미 FTA 협상 타결 이후 값싼 미국산 쇠고기

수입개방에 따른 한우고기의 육량증가 및 육질고급화가 매

우 중요한 과제이다. 특히, 수입 쇠고기와 품질 차별화 및

경쟁력 향상을 위해 고품질 고급육 한우고기 생산을 위한

첨단 과학기술의 활용 등 다각적인 방안이 모색되어야 한다.

소 도체의 품질은 육량 및 육질로 평가하며 육량은 도

체중, 등지방두께 및 배최장근 단면적을 기초로 등급을 판

정하고 육질은 근내지방도, 육색, 지방색, 조직감 및 성숙

도 등으로 판정한다(축산물등급판정소, 2004). 이 가운데

근내지방도는 쇠고기의 관능적 특성의 기준이 되는 연도,

다즙성 및 풍미 등과 깊이 관련되어 있어 고급육 생산을

위해서는 근내지방 함량을 높이는 것이 매우 중요하다고

할 수 있다. 그동안 국내외적으로 영양학적, 생리학적, 생

화학적 및 면역학적 방법 등으로 근내지방 축적 향상 등

육질개선을 위한 연구가 진행된 바 있으나 최근에는 지방

세포 분화 및 체지방축적 등에 관여하는 지질대사조절유

전자를 탐색 발굴하고 이들 기능성 유전자를 고품질 쇠고

기생산에 응용하는 연구가 활발히 추진되고 있다(Gao et

al., 2007; Mullen et al., 2006). 현재 가축의 지방세포분화

촉진에 중요한 역할을 담당하는 유전자로서 C/EBPα 및

PPARγ 유전자가 잘 알려져 있고(Rosen, 2005), 지방축적
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제어인자로서 lipoprotein lipase, lipoprotein receptor 및

leptin 등의 유전자가 보고되어져 있다(Buchanan et al.,
2002; Haegeman et al., 2000; Zechner, 1997).

Apolipoprotein은 혈중 지질 운반체로서 기능적으로 A,

B, C 및 E 4개의 주요 그룹으로 분류하고 기타 H, J 및

(a) 등도 존재한다(Tsunoda et al., 2002). Apolipoprotein

E(APOE)는 포유동물에서 인지질(phospholipid) 및 트리글

리세리드(triglyceride)와 같은 지질과 cholesterol의 운반과

대사작용에 중요한 기능을 담당하는 혈장 지단백(plasma

lipoprotein)의 주요 구성분이다(Mahley, 1988). APOE는 중

밀도 지단백과 카일로마이크론(chylomicron) 단편과 같은

특이적 지단백들의 세포내 흡수를 매개하는 세포표면 지

단백 수용체들을 위한 리간드(ligand)로서 지질대사에 중

추적인 역할을 수행하는 생리학적 기능이 보고되었다

(Mahley, 1988). 그동안 인간의 경우 APOE 유전자의 유

전적 변이체로서 SNP(single nucleotide polymorphism)을

구명하고 특정 SNP 유전자형과 혈중 cholesterol 및

triglyceride 수준 등 지질대사와의 관련성이 여러 연구자

들에 의해 보고된 바 있고(Braeckman et al., 1996; Muros

and Rodriguez-Ferrer, 1996), 지질대사 기능 외에도 세포

성장 및 분화의 조절기능이 알려졌다(Mensenkamp et al.,

2001). 이처럼 APOE 유전자가 인간을 포함한 포유동물에

서 지질대사 관련 주요 유전자임에도 불구하고 동물에서

는 APOE 유전자의 다형성 분석 및 경제형질들과의 관련

성에 관한 연구는 매우 미흡한 실정이다. 돼지에서 APOE

유전자의 분리 및 유전적 특성을 보고한 단편적인 연구결

과가 있으나(Ramsoondar et al., 1998) 소의 경우 아직까

지 APOE 유전자에 대한 연구결과를 찾기 어렵다.

따라서 본 연구는 한우에서 포유동물의 지질대사조절 관

련 후보유전자의 하나인 APOE 유전자의 단일염기다형(SNP)

을 탐색 발굴하고 한우의 주요 경제형질인 육량 및 육질에

미치는 영향을 분석하여 고급육 한우생산에 활용 가능한

APOE 유전자의 DNA marker를 개발하고자 수행하였다.

재료 및 방법

공시재료

본 연구에서 사용한 공시재료는 국가 후대검정사업을 통

하여 혈통과 도체성적이 확보된 후대검정우 총 309두의

혈액을 채취하여 공시재료로 사용하였다. 후대검정축은 거

세우로서 27개월령에 도축하였고 검정성적 조사항목은 생

체중, 도체중, 도체율, 등지방두께, 배최장근단면적, 근내

지방도, 육색, 지방색, 조직감, 성숙도, 육량 및 육질등급

등 13개 항목에 대하여 실시하였다. 한편, APOE 유전자

의 SNP와 연관성 분석을 위해 이들 검정성적 가운데 주

요 경제형질로서 육량형질은 도체중, 도체율, 등지방두께

및 배최장근단면적 그리고 육질형질은 근내지방도(마블링),

육색, 지방색 및 조직감에 관한 측정치를 이용하였다.

실험방법

Genomic DNA의 분리 및 정제

각 공시축의 혈액시료로부터 genomic DNA의 추출 및

정제는 NaCl 침전법(Miller et al., 1988)을 일부 변경하여

실시한 후 추출한 DNA는 완충용액(10 mM Tris-HCl pH

7.4, 1 mM EDTA)에 용해하였다. 분리한 DNA는 아가로

즈 젤 전기영동으로 DNA를 확인하였고 DNA 농도는 분광

광도계를 이용하여 260 nm의 UV 흡착에 의해 측정하여

확인하였다.

APOE 유전자의 primer 설계 및 합성

한우 APOE 유전자의 SNP 영역을 탐색하기 위하여 NCBI

GenBank(BC102620)에 등록된 bovine APOE exon 4 염기

서열 정보를 이용하여 이 영역을 포함하는 317에서 876

번째 염기서열 부위를 포함하는 560 bp 단편을 증폭하기

위한 primer를 설계 합성하였으며, 이들 primer 쌍의 염기

서열 정보는 Table 1에 제시한 바와 같다.

APOE 유전자의 PCR 증폭

한우 APOE 유전자의 SNP 발굴을 위해 혈연관계가 없

는 60개체의 DNA를 혼합한 DNA를 제작하여 PCR 증폭

을 수행하였다. 즉, APOE 유전자의 PCR 증폭을 위한 반

응조건은 GeneAmp PCR System 9700(Perkin-Elmer Cetus,

USA)을 이용하여 다음과 같은 조건하에서 실시하였다.

즉, 반응액은 0.2 tube에 template DNA 50 ng, Primer 각

0.5 µM, dNTP 각 250 µM, 10×PCR buffer 그리고 Taq

DNA polymerase 1 unit을 첨가하여 PCR 반응액을 총 20

µL로 조정하였다. PCR cycle은 최초 94oC에서 5분간 예

비가열 후 94oC에서 50초, 63oC에서 50초 그리고 72oC에

서 50초간의 cycle을 총 35회 반복한 다음 마지막으로

72oC에서 5분간 가열하고 PCR 반응을 종료하였다.

염기서열 분석에 의한 SNP 검출

PCR 증폭산물의 확인은 2% 아가로스겔에 전기영동하

여 확인하였으며 gel에서 DNA를 회수하여 정제과정을 거

쳐 분리한 template 250 ng에 primer 각 2.0 pmol, BigDye

Terminator 를 첨가하여 멸균증류수를 이용하여 총 10 µL

로 조정한 후 96oC에서 10초, 50oC에서 5초, 60oC에서 4

분간의 cycle로 총 25회 반응을 수행하였다. 그 후 에탄올

세척 및 침전을 통해 ABI Prism 310 DNA sequencer

(Perkin-Elmer Cetus, USA)를 이용하여 염기서열 정보를

분석하였다.

PCR-RFLP 분석에 의한 SNP 유전자형 판정

염기서열 분석을 통해 검출된 APOE 유전자의 SNP 유
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전자형을 결정하기 위해서 검정대상 개체별 PCR 증폭산

물을 제한효소를 이용하여 절단하였다. 즉, 5 µL의 증폭산

물에 Acc I 제한효소 1 unit을 이용하여 총 양을 10 µL로

조정해 37oC에서 3시간 이상 활성화하여 절단하고 65oC

에서 20분간 불활성화시킨 후 제한효소로 절단하여 얻어

진 DNA 단편을 확인하기 위해 TBE buffer(90 mM Tris-

borate, 2 mM EDTA, pH 8.0)가 함유된 2.5% 아가로스겔

로 전기영동 하여 분리한 후 ethidium bromide 용액으로

염색하여 UV 상에 나타난 DNA 분리 양상을 분석하여 유

전자형을 판정하였다.

통계분석

공시축의 육량 및 육질 검정성적에 대한 APOE 유전자

의 SNP 유전자형 효과를 추정하기 위한 통계분석은 SAS

8.1 Package/PC software(SAS, 2003)를 이용하여 PROC

GLM 방법으로 통계 분석하였으며, SNP 유전자형 효과의

유의성이 나타난 형질에 대해서는 Duncan's multiple range

test 의한 유전자형별 유의성 검정을 실시하였다. 통계분석

에 이용한 모형은 다음과 같다.

Yijkl= µ + YSi + Pj + Dk + Gl + eijkl 

여기서, Yijkl : 도체형질 관측치, µ : 형질의 전체평균, YSi :

연도-계절 효과, Pj : 산차 효과, Dk : 도축일령에 대한 공

변이, Gl : SNP 유전자형 효과, eijkl : 임의오차를 나타낸다. 

결과 및 고찰

한우 APOE 유전자 Exon 4 영역의 SNP 분석

소의 APOE 유전자는 18번 염색체의 18q 24에 위치하

고 있으며 총 2687 bp의 염기서열을 가지며 4개의 exon과

3개의 intron으로 구성되어져 있고, 4번째 exon의 크기가

718 bp로 다른 유전자의 exon에 비해 큰 것으로 알려져

있다(Takahashi et al., 2003). 본 연구에서는 NCBI GenBank

(BC102620)에 등록된 Bos taurus APOE mRNA(cDNA

clone)의 염기서열 정보를 기초로 하여 APOE 유전자의

exon 4 영역의 SNP를 탐색하기 위하여 Table 1과 같이

primer를 설계 합성하여 570 bp 크기의 DNA 단편을 증폭

하였다. 즉, 혈연관계가 없는 총 60두의 한우 복합 DNA

를 제작하여 PCR기법으로 증폭 후, PCR 증폭산물을 염

기서열 분석한 결과 exon 4 영역의 2034번째 염기서열 부

위에서 T(thymine)가 C(cytosine)로의 단일염기치환에 의

해 발생된 SNP를 검출하였다(Fig. 2). 이와 같이 검출된

SNP 영역에 제한효소 Acc I(G▼TMKAC)의 인지부위가 존

재하여 PCR-RFLP기법으로 후대 검정우 총 309두에 대한

검정 개체별 SNP 유전자형을 분석하였다. Fig. 1에 제시

한 PCR-RFLP 전기영동분석 결과에서 보는 바와 같이

Acc I 제한효소 인지부위의 존재 유무에 따라 1개의 인지

부위가 존재하는 C/C 유전자형은 268과 292 bp의 2개의

단편으로 절단되어 분리되었고, 2개의 인지부위가 존재하

는 T/T 유전자형은 97, 195 및 268 bp의 3개의 단편으로

분리되었다. 그리고 T/C hetero 유전자형은 T와 C 대립유

전자를 모두 공유하므로 97, 195, 268 및 292 bp 4개의 단

편으로 분리된 양상으로 DNA band들이 출현하였다. 한편

PCR-RFLP법으로 검출된 3개 SNP 유전자형에 대하여 각

각 염기서열 분석을 실시하여 염기치환의 일치여부를 확

인하였다(Fig. 1). 이상과 같은 PCR-RFLP 법으로 검정개

체별 SNP 유전자형을 분석하여 검정 집단내 SNP 유전자

형 출현율과 대립유전자 빈도를 조사한 결과 Table 2와 같

Table 1. Primer sequence of exon 4 region within APOE gene for PCR amplification

Primer name Primer sequence (5' - 3') Amplified region Product size (bp)

APOE -F TGGAGGAGACCATGAAGGAG
exon 4 560 

APOE -R CATCTGGTTGCCCTGCTC

Fig. 1. PCR-RFLP for the detection of SNP genotypes (TT, TC or CC) of the exon 4 region within APOE gene in Korean cattle.
A SNP with the T/C transition was detected at position 2034 (g.2034T>C) within exon 4 region of the APOE gene. M : size
marker (100 bp DNA ladder).
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이 3개 SNP 유전자형 가운데 T/C hetero형이 46.9%로 가

장 출현율이 높았고 다음으로 C/C homo형이 42.2%를 차

지한 반면 T/T homo형은 10.9%로 출현율이 낮았다. 또한

, SNP 대립유전자 빈도에 있어서도 C 대립유전자가 0.656,

C 대립유전자가 0.344로 C 대립유전자가 2배 가까이 높

은 출현빈도를 나타냈다. 본 한우 검정집단의 이형접합성

(He) 수준은 0.451로 추정되었고 다형정보지수(PIC)는 0.350

으로 나타났다. Hardy-Weinberg법칙에 대한 적합도 검정

을 실시한 결과에서도 유전적 평형을 이루고 있는 집단으

로 조사되었다(p>0.05).

인간의 APOE는 37 kDa 단백질로서 이 단백질 합성을

지배하는 APOE 유전자 좌위의 유전적 변이체는 E2, E3

및 E4 3개의 대립유전자에 의해 지배되는 6종류의 유전

자형이 존재하는 것으로 알려져 있고(Harrington et al.,

1995), 돼지의 APOE 유전자는 intron 3 영역에 최소한 4

개의 대립유전자가 존재하는 (CG)13 microsatellite marker

가 보고된 바 있다(Ramsoondar et al., 1998). 그러나 소의

APOE 유전자에서는 아직까지 유전적 다형성이 보고 된

바 없어 본 연구에서 한우 APOE 유전자의 SNP 검출은

소에서 처음으로 유전적 다형성을 구명한 결과로서 이 유

전적 변이체는 앞으로 소의 여러 경제형질 및 질병 등과

의 관련성을 연구하는데 중요한 DNA 마커로 활용할 수

있을 것으로 기대된다.

한우 APOE 유전자의 SNP 유전자형이 육량 및 육질에

미치는 영향

한우 APOE 유전자의 exon 4 영역의 2034번째 T>C SNP

가 한우의 주요 경제형질에 미치는 영향을 구명하기 위하

여 g.2034T>C SNP 유전자형과 육량 및 육질형질들과의

연관성을 분석한 결과는 Table 3과 같다. 한우 APOE 유

전자의 g.2034T>C SNP 유전자형은 육량 및 육질형질가

운데 육량등급에 영향을 미치는 도체율(DP %)과 육질에

영향을 미치는 육색에 유의적인 효과가 인정되었다(p<0.05).

그러나 근내지방도를 포함한 나머지 도체형질들에 있어서

는 APOE의 SNP 유전자형에 따른 통계적 유의차가 나타

나지 않았다. 한우 도체율 성적에서 TT 유전자형을 가진

개체들의 도체율 값이 57.818%로서 CC(56.854%)와 TC

(57.291%) 유전자형을 가진 개체들에 비해 각각 0.964%

및 0.527% 정도 유의적으로 높게 나타났다. 한편, 비록 통

계적 유의성이 나타나지 않았지만 생시체중(LW)과 도체중

(CW)에서도 역시 TT 유전자형을 가진 개체들이 각각 556.

875와 322.125로 TC(534.927과 306.840) 및 CC(552.741과

314.451) 유전자형을 가진 개채들보다 더 높은 것으로 나

타났으며 특히, 생시체중은 유의수준에 근접한 값(p<0.08)

을 보였다. 또한, 육량을 결정하는 주요 인자로서 배최장

근단면적(LDA)도 TT 유전자형이 76.625로서 CC(74.516)

및 TC(75.333) 유전자형에 비해 더 큰 경향을 보였고 등

지방두께(BF)는 TT 유전자형이 0.606으로 CC(0.680) 및

Table 2. Frequencies of genotypes and allele for the APOE gene in Korean cattle

Candidate Gene
No. of

animals

 Frequencies
He1) PIC2) χ2

Genotype(%) Allele

APOE
(g.2034T>C)

309
CC TC TT C T

0.451 0.350 0.467
42.2 46.9 10.9 0.656 0.344

1)heterozygosity value; 2)polymorphic information content.

Table 3. Least square means and standard errors for carcass and meat quality traits of three different APOE (g.2034T>C)
genotypes in Korean cattle (n=309)

Traits
SNP genotype

P-value
Effect

TT TC CC Additive Dominance

LW/kg 556.875 ± 12.650 534.927 ± 6.091 552.741 ± 6.426 0.083 -4.133 ± 14.188 39.761 ± 18.701
CW/kg 322.125 ± 08.156 306.840 ± 3.927 314.451 ± 4.143 0.168 -7.673 ± 09.148 22.895 ± 12.057
DP/% 057.818 ± 00.382a 057.291 ± 0.184ab 056.854 ± 0.194b 0.045 -0.963 ± 00.428* 0.090 ± 00.565
BF/cm 000.606 ± 00.068 000.623 ± 0.032 000.680 ± 0.034 0.406 -0.074 ± 00.076 0.040 ± 00.101
LDA/cm2 076.625 ± 02.056 075.333 ± 0.990 074.516 ± 1.044 0.633 -2.108 ± 02.306 0.474 ± 03.040
MS/1~7 001.937 ± 00.311 002.159 ± 0.150 002.000 ± 0.158 0.695 -0.062 ± 00.349 -0.381 ± 00.461
Meat color 004.625 ± 00.132b 004.724 ± 0.063ab 004.983 ± 0.067a 0.006 -0.358 ± 00.148* 0.159 ± 00.196
Fat color 003.000 ± 00.046 002.971 ± 0.022 002.983 ± 0.023 0.828 -0.016 ± 00.051 0.041 ± 00.068
Texture 001.937 ± 00.080 001.855 ± 0.038 001.903 ± 0.040 0.544 -0.034 ± 00.090 0.130 ± 00.118

LW, live weight; CW, carcass weight; DP, dressing percentage; BF, backfat thickness; LDA, M. longissimus dori area; MS, marbling
score.
*p<0.05.
a, b Within a row, means with different superscripts letter significantly differ (p<0.05).
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TC(0.623) 유전자형들에 비해 상대적으로 가장 낮은 값을

나타냈다. 육색에 있어서도 CC 유전자형이 4.983으로 가

장 높았고 다음으로 TC 유전자형이 4.724 그리고 TT 유

전자형은 4.625로서 가장 낮은 값을 보였고 이들 유전자

형간에 유의적인 차이가 인정되었다(p<0.05). 또한, 근내

지방도(MS)에 있어서도 유전자형간에 유의성이 나타나지

않았지만 TT(1.937)유전자형은 TC(2.159) 및 CC(2.000) 유

전자형에 비해 상대적으로 낮은 경향을 보였다. 이상의 결

과를 종합해 볼 때 한우 APOE 유전자의 TT SNP 유전자

형은 육량형질에 영향을 미치며 특히, 도체율과 유의적인

연관성이 입증되었다. 또한 TT SNP 유전자형은 육색과

유의적인 연관성이 나타나 육질형질에 영향을 미치는 것

으로 추정되었다.

Apolipoprotein은 지질대사 및 운송의 기능을 하는 담당

하는 단백질로서 이들은 기능에 따라서 A, B, C 그리고

E 군으로 분류되며 다른 지단백질들로서 H, J가 존재하지

만 생물학적 기능이 명확하지 않다(Tsunoda et al., 2002).

이 가운데 본 연구에서 후보유전자로 선발한 APOE는 동

물실험을 통한 최근의 연구결과에 의하면 세포내 지질대사

및 초저밀도 지단백(very low-density lipoprotein) 생산 조

절에 중요한 역할을 수행하는 것으로 알려졌다(Mensenkamp

et al., 2001). 특히, APOE 지단백은 인지질과 트리글리세

라이드와 같은 지질과 cholesterol의 대사 및 수송에 중요

한 기능을 담당하고 있어 지방대사조절 후보유전자로 관

심의 대상이 되고 있다. APOE 지단백의 이 같은 생리적

생화학적 특성 때문에 그동안 인간의 경우 APOE 지단백

을 합성하는 유전자의 다형성을 분석하고 SNP 유전자형

과 지질성분 함량 및 여러 질환과의 관련성을 보고한 연

구결과가 많이 발표되어 있으나(Weisgraber et al., 1982;

Hodson, 1985) 가축을 포함한 동물에 있어서 APOE 유전

자의 다형성 분석과 경제형질들과의 관련성을 보고한 연

구결과는 전무한 실정이다. 최근 젖소에서 분만 전 후 초

저밀도 지단백의 분비에 따른 지방간과 대사장애의 관련

성을 알아보기 위해 APOE의 mRNA 발현량을 측정하여

보고한 바 있다(Bernabucci et al., 2004).

본 연구는 한우 APOE 유전자에서 최초로 점 돌연변이

의 염기치환에 의한 SNP의 유전적 변이체를 발굴하고

SNP 유전자형이 한우의 주요 경제형질인 육량 및 육질형

질에 미치는 영향을 조사하기 위하여 SNP 유전형과 이들

도체형질들과의 관련성을 분석한 결과 도체율과 육색 형

질에서 통계적 유의차가 존재하는 것을 확인하였다. 따라

서 본 연구에서 검출한 한우 APOE 유전자의 SNP 유전

자형은 도체형질가운데 특히, 육량지수 평가 및 선발을 위

한 DNA marker로 활용 가능할 것으로 기대된다. 육우에

서 도체율은 산육능력을 평가하는 주요 지표가 되지만 한

우는 다른 육우품종에 비해 성숙체중이 작고 도체율이 적

은 것이 단점으로 지적되고 있다. 따라서 육질개선과 함

께 체중을 증가시키고 도체중과 도체율이 높도록 개량하

는 것이 경제적으로 중요하다. 그러나 후보유전자를 이용

한 선발효과에 대한 효율성을 향상시키기 위해서는 유전

자 전체를 대상으로 다수의 SNP를 검출할 필요가 있으며

따라서 향후 exon 4이외의 다른 영역에 대한 SNP 탐색이

이루어져야 하고 동시에 유전자 발현 조절부위로서 promoter

영역에 대한 SNP 분석도 요구된다.

요 약

포유동물의 혈장 지단백의 일종인 apolipoprotein E

(APOE)는 인지질 및 트리글리세라이드와 같은 지질과 콜

레스테롤의 대사와 운반에 중요한 기능을 담당한다. 본 연

구는 지질대사조절 관련 후보유전자로서 APOE 유전자를

대상으로 한우에서 이 유전자의 SNP를 탐색 발굴하고

SNP 유전자형이 육량 및 육질 등 도체형질에 미치는 영

향을 분석하기 위하여 수행하였다. 먼저 혈연관계가 없는

한우 60두의 pooled DNA를 제작하여 APOE 유전자의

exon 4 영역을 포함하는 primer를 설계하여 PCR로 증폭

한 결과 exon 4 영역내 2034번째 T>C 염기치환에 의한

SNP를 검출하였다. 후대검정우 총 309두에 대한 검정 개

체별 SNP 유전자형을 판정하기 위하여 Acc I 제한효소를

이용하여 PCR-RFLP기법으로 분석한 결과 SNP 유전자형

출현빈도는 TT형 10.9%, TC형 46.9% 및 CC형 42.2%로

나타났으며, T와 C 대립유전자빈도는 각각 0.344와 0.656

으로 추정되었다. 또한 APOE 유전자의 SNP 유전자형과

Fig. 2. Map of SNP in the APOE gene on chromosome 18 and
sequence chromatograms showing three SNP geno-
types C/C(a), T/C(b) and T/T(c) at position 2034 with
T/C transition in Korean cattle. Coding exons are
marked by black box.
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육량 및 육질 등 도체형질과의 연관성을 통계 분석한 결

과 도체율 및 육색형질과의 유의적 연관성이 입증되었다.

즉, TT형을 가진 개체들이 CC형을 가진 개체들에 비해

도체율 값이 유의적으로 높았다(p<0.05). 또한 육색에서도

TT형을 가진 개체들이 CC형을 가진 개체들에 비해 좀 더

바람직한 육색을 나타내었다. 따라서 본 연구에서 검출한

한우 APOE 유전자의 SNP 유전자형은 한우의 육량지수

평가 및 도체율이 높은 개체선발을 위한 DNA marker로

활용 가능할 것으로 기대된다.
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