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ABSTRACT  Chicken has been being used as the protein sources for humans for long times. Since the release of chicken genome 

sequencing, large efforts have been carried out for identifying valuable genomic information in chicken including the genes affecting 

quantitative traits, development and immune responses. In this review, the recent progress of genomic researches has been discussed 

including the available world wide genetic materials in chicken.  
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서 론

닭(Gallus gallus domesticus)은 인류에게 필요한 단백질을

손쉽게공급해주는단백질공급원으로중요한역할을담당

하여 오고 있다. 2004년 닭의 genome sequencing이 발표된

이후 닭은 유전체 연구의 중심에 서게 되었으며, 특히 발생

학과척추동물의모델동물로서그중요성이더욱증대되고

있다. 본 논문은 최근 닭의 유전체 연구를 조명하여 봄으로

서닭을연구하는연구자들에게보다많은정보를제공하기

위하여 쓰여졌다. 

본 론

1. 닭의 Genome Sequencing 현황 및 응용

닭의 genome sequencing은인간 genome sequencing을통해

축적된 경험과 BAC(Bacterial Artificial Chromosome) library

와같이잘만들어진많은유전 자원들덕분에인간 genome 

sequencing에비하여상대적으로적은노력과비용이소요되

었다(Hillier 등, 2004). 닭은 포유동물과 비교하여 30% 정도

밖에 되지 않는 적은 유전체의 크기를 가지고 있어 노력에

비하여 양질의 sequencing 결과를 얻을 수 있었다. 또한, se-

quence 분석에있어서포유동물의 40～50%를차지하는반복

염기서열이 닭에서는 11%밖에 존재하지않기때문에이 역

시양질의 sequence를얻을수있는바탕이마련되었다. 이런

반복 염기 서열은 주로 centromere 부분에 존재하며 인간의

genome sequence의 초안이 공개된 후 7년이 지난 지금까지

도완벽하게인간의 sequence를분석하지못한이유가이반

복 염기 서열에 있다. 

닭의 genome sequencing에사용된개체는야계(jungle fowl) 

암컷(ZW)으로(Fumihito 등, 1994) 전체 genome의 약 6.6X를

포함하는첫번째초안이 2004년에발표되었다(Hiller 등, 2004). 

첫번째초안의경우, 최종 sequence 분석결과약 98%의 se-

quence가분석되었고, 5～10%의유전자가아직도정확히분

석되지 않은 것으로 추정되었다. 이런 분석을 통하여 닭이

가지고있는유전자수는약 2만에서 2만 3천개가있다고추

정되었으며, 아직도 3,000여개의부정확한유전자의수는유

전자의추정 및보완 실험에 대하여 많은 연구와 노력이 필

요하다는 것을 의미하기도 한다(Eyras 등, 2005). 또한, 닭과

인간 유전자 비교를 통하여 단지 37개의 유전자만이 닭 유

전체에만 특이적으로 존재하는 것으로 추정되어(Castelo 등, 

2005), 분류학적으로상당히먼포유동물(인간)과조류(닭)에
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서 기능을 가진 유전자는 보존이 매우 잘 되어 있다는 것을

알려주고 있다(Hillier 등, 2004). 

2006년 5월에미국세인트루이스에있는 Washington Uni-

versity School of Medicine의 genome sequencing center를 주

축으로새로운초안(assembly build 2.1)이발표되었다. 닭유

전체의 상염색체 중 1～28번과 32번, 성염색체(W, Z), 원래

의연관그룹(LG: Linkage Group)에두개의연관그룹(LGE64

와 LGE22C19W28_E50C23)이추가로 assemble 되었다. 19개

Ultracontig의 N50은 15.5 Mb이며, 가장 큰 ultracontig는 3번

염색체에위치하며, 80.3 Mb의크기를가지고있다. 26개 su-

percontig의 N50은 11.1 Mb이고, 가장큰 supercontig는 52 Mb

로 2번염색체에위치해있다. 그밖의 contig는 N50이 45 kb

인 5863개의작은 contig들로 그 중가장 긴 contig는 625 kb

이다. 여기서 N50이라는것은생물정보학에서 contig의크기

를나타내는기준으로 50%의 genome sequence가 N50 contig 

혹은 그보다 더 큰 contig에 존재함을 말한다. 다시 말하면, 

19개의 ultracontig를 크기의 순서대로 나열한 후에 큰 순서

대로 차례로 sequence의 수를 더하는 과정 중 어떤 contig의

크기를 더했을때 그 때까지의 합이 ultracontig 19개의 크기

를 모두 더한수의 50% 이상이 된다면, 그때의 contig 크기

를 N50라한다. Assembly란 contig를 순서에따라계속연결

하는과정을말하며, contig 간에는 sequence gap이있기때문

에 assemble된 contig의 N50 수치가 클수록 assembly의 완성

도가 높다고 할 수 있다. 

닭은 인류에게 단백질의 공급원으로서 매우 중요한 위치

를 차지하고 있기 때문에 닭의 유전체의 연구는 농업에 있

어 그 가치가 매우 높으며 최근 비교유전체학, 진화생물학, 

발생학적인측면에서도그가치가높아지고있다. 닭유전체

를 sequencing한이유중하나는척추동물중조류를 sequen-

cing함으로서비교유전체학의이해를높이며궁극적으로인

간 유전체 해석을 정확히 하는데 그 의미가 있다(Hillier 등, 

2004). 최근 연구에 의하며 닭과 인간 간에 ultra-conserved 

regions(UCR)이 400개가 넘게 밝혀졌다(Sandelin 등, 2004). 

이들 UCR중기능을 가진 유전자(gene)와상관없는 sequence

들이 많아 종의 진화를 해석하는데 좋은 자료가 되고 있다

(Ovcharenko 등, 2005). 또한, genomic imprinting과같은부모

의 특이한 유전자 발현은 조류에서는 밝혀져 있지 않으며, 

포유동물에서만밝혀져있다. 따라서닭이 imprinting의기원

에대하여단서를제공할뿐만아니라조류에서포유동물로

진화될 시 유전자의 선발과 관련된 중요한 정보를 제공해

줄 수 있다는 가능성을 제시하고 있다. 

닭은 포유류와는 달리 발생이 알에서 이루어지기 때문에

배아를쉽게얻을수있으며조작이쉽기때문에발생학을연

구하는학자들에게매우중요한연구재료가되어왔다(Burt, 

2004; Stern, 2005). 최근 유전자 조작 기술이 닭에게 적용됨

으로써 닭이 유전자의 기능을 연구하기 위한 적합한 모델

동물로 생각되고 있다. 

닭의 genome sequencing이 끝남과 동시에 닭에 존재하는

SNP(single nucleotide polymorphism)를분석하기위한협의체

가 구성되었으며(Wong 등, 2004; Wang 등, 2005; ChickVD), 

이 협의체는 육계, 산란계, 적색야계, Silkie 종간의 비교 분

석을통하여 2백 8십만개의 SNP를찾아냈으며, 닭은 nucleo-

tide 변이가 인간에 비하여 약 6배가 빠른 것으로 나타났다

(Ellegren, 2005). 밝혀진 SNP의 정확도를 높이기 위하여 실

시한 두 번의 sequencing 결과 전체 SNP의 94%가 재확인되

었다. 이런 SNP의연구는경제적으로중요한의미를가지는

양적 형질 유전자 좌위(QTL: quantitative trait loci)의 원인

SNP를 찾는데 이용이 가능하며, 닭은 다른 동물과 달리 기

준 집단(resource population)을 쉽게 만들 수 있다는 장점을

가지고 있어 앞으로 닭을 이용한 연구의 속도는 매우 빨리

진행될 것으로 예측된다.

2. 닭유전체 연구 자원 현황

닭은 산란을 위하여 개량된 산란계(layer)와 고기를 목적

으로 개량된 육용계(broiler)로 나뉘어 선발되어 왔다. 닭은

앞에서도 언급하였듯이 포유동물과 조류의 진화를 풀어나

갈 수 있는 모델 동물임과 동시에 발생학적으로 매우 중요

한 역할을하고있다. 또한, 단백질의공급원으로그역할을

충분히수행하고있다. 1990년대를기점으로 발달된구조유

전체학의 도움으로경제형질 관련 유용유전자를 탐색하여

선발에 이용하려는 노력이 현재까지 계속되어오고 있으며, 

이를 위한 연구 자원(genetic resources)이 많이 만들어졌다. 

유전체 연구를 위한 가장 중요한 재료중 하나가 기준 집

단(reference population)인데, 닭의 기준 집단은 연관 유전자

지도 작성을 목적으로 1990년대 초반에 Compton(CT; Bum-

strad and Palyga, 1992)과 East Lancing(EL; Crittenden 등, 1993) 

집단이 만들어졌다. 이 두 집단은 international reference po-

pulation이라고 불렸으며, 세계의 어떤 연구자에게도 재료의

제공되어 국제적인협력에중요한역할을 담당하였으며, 많

은결과를빠른시간에얻을수있는기회를제공하였다. 그

후양적형질유전자좌위(QTL)를찾기위한많은기준집단

이제작되었는데(Abasht 등, 2006), 주로이기준집단들은 F2, 

퇴교배(backcorss, BC)와 F1으로 구성되어 있다. 그 다음 세

대인두번째세대는(G2) 부모중한집단과의퇴교배로만들
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어지거나(BC design), 제1세대의 개체간 교배로 이루어진다

(F2 design). 

닭의 genome sequencing의 결과로 얻어진 자료중 하나가

SNP의확보이며, 그후지금까지 SNP discovery에대한광범

위한 연구가 시도되어 오고 있다. 현재 dbSNP에 저장된 닭

의 SNP수는 3,335,290개로 이는 검증되지 않은 SNP로 앞으

로 무수히 많은 재확인 작업을 거쳐유용하게 이용될 수 있

을 것으로 사료된다(http://www.ncbi.nlm.nih.gov). 

2000년대들어오면서많은유전자의발현을한번에관찰

하려는 microarray 관련연구가시작이되었다. 초기의 micro-

array는 cDNA microarray로서 유럽을 중심으로 구성된 모임

인 ARK-genomics를 통하여 만들어졌는데, 면역기관에서 추

출한 mRNA를 이용하여 cDNA clone을 이용하여 만든 5K 

Immune cDNA microarray가있으며, 크게는 13,000개의 cDNA

를 함유한 microarray가 제작되었다. 최근 cDNA microarray 

보다연구의정확도와재연성이높은 oligomicroarray를이용

하려는시도가계속되고있으며, microarray를전문적으로만

들어내는회사가 array 제작을주도하고있다. 그예로 Affy-

metrix 사는 2만 8천개이상유전자를포함한 chicken genome 

array를제작하였으며, gilent 사는 chicken whole genome 44K 

array를 제작하여 연구에 이용하고 있다(Masker 등, 2007; 

http://tard.state.tx.us/).

3. 닭유전체의 유용 유전자 발굴 현황

타가축과마찬가지로현재인간과생쥐를제외한동물의

유전양상은 호주의 Frank Nicholas 박사가 운영하고 있는

Online Mendelian Inheritance in Animals(OMIA: http://omia. 

angis.org.au/)에 잘 요약되어 있다. 닭에서 현재까지 밝혀진

유전 양상의 요약은 Table 1에 나타나 있으며, 이중 22개의

형질만이분자수준에서원인유전자가밝혀져, 앞으로연구

해야 할 내용이 많음을 의미한다.

닭은 생산성을 높이기 위하여 많은 개량이 되어 왔는데

이 과정에서유전자의 다형성이감소되었으며, 이 유전자의

다형성 감소가 질병에 관한 저항성을 낮추었다고 생각되고

있다. 따라서최근의연구는질병의저항성을높이는방안을

Table 1. OMIA summary of inherited disorders and traits in 

chicken (March, 2009)

Total 

phenos

Single-locus 

phenos

Phenos characterized 

at the molecular 

level

Potential model 

for human 

disease

179 72 22 38

제시하기 위하여 많은 노력을 하고 있다. 현재까지 닭의 질

병 중 가장 연구가 많이 된 질병은 Marek disease로 지난 30

년간 꾸준히 연구가 되어 왔다. 미국 농무성(USDA)이 Ma-

rek's disease(MD)에 감수성과 저항성 계통을 육성하여 원인

이 되는 유전자를검색하고있으며, 최근 Growth hormone이

MD virus와상호작용하여질병저항성을나타낸다는보고가

있다(Lui 등, 2001). 또한, 최근연구결과에의하면 MD virus

가주조직적합성복합체(MHC: Major Histocompatibility Com-

plex)의 class II 유전자들의 발현을 증가시킨다는 보고가 나

와 질병의 저항성 및 감수성이 MHC 유전자와 밀접한 관계

가있음을나타내고있다(Niikura 등, 2007). 그러나아직까지

질병 저항성 및 감수성과 관련된 유전자에 대한 연구 결과

는미흡한실정이며, 한국에서도최근매년발생하는조류독

감의 피해가 증가함에 따라 질병 저항성에 관한 계속적인

관심과 연구를 집중하고 있다.

2000년대에들어서면서부터육계의성장이나산란계의산

란율과같이경제형질이라고알려진양적형질을개량하는

데분자유전학적접근방법이이용되고있다. 닭의경우 Chic-

ken Quantitative Trait Loci database(ChickenQTLdb; http://www. 

animalgenome.org/QTLdb/chicken.html)에그최근까지의연구

결과가요약되어나타나있는데, 지난 10년동안닭에서 112

개의형질에대하여 657개의 양적형질유전자좌위가밝혀

졌다. 이와같이닭에있어서양적형질과관련이된염색체

상의부분이밝혀졌으나아직까지원인유전자와원인변이

를 찾아 상업적으로 이용이 되는 마커는 전무한 실정이다. 

따라서앞으로의연구는이런변이를찾는데주력할것으로

사료된다.

최근에 international consortium을 통해 닭 유전체와 기타

몇몇조류(칠면조, 콘돌등)의유전정보를통합적으로보유

하는데이터베이스가구축중에있다(birdbase; http://birdbase. 

net). Birdbase는 Gallus GBrowse를 통해 닭의 유전자, EST, 

SNP, Marker 등의정보및 microarray 연구 결과를 통합적으

로 보유하고있으며, Illumina G2 차세대 sequencer를이용한

sequence 분석 결과도 제공할 예정이다. 델라웨어 주립대학

(University of Delaware)의 Schmidt 교수팀을 주축으로 구성

된 Reactome project(Matthews 등, 2009)를 통해 현재까지 사

람의총 2,734개의생화학반응중 1,838개가닭의유전체에

존재함이 밝혀졌다. 이후 계속된 노력을 통해 더 많은 대사

경로가닭의유전체에서밝혀질것으로예상된다. 닭은다른

모델생물에비하여포유류와비교적최근에분화된종으로

가장 양질의 유전체 assembly를 가지고 있는 동물이기 때문

에, 닭유전체의대사관련유전자에관한연구는포유동물의
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대사조절 기작을 밝히는 데에 매우중요한자료로쓰일 수

있다. 특히, 포유동물유전자의생성, 소멸시기를밝히기위

한 phylogenetic foot-printing에닭의유전자가많이사용되어

지고 있다. 따라서 닭 유전체에 관한 연구는 진화의 원리를

이해하는데 매우 중요한 정보를 제공할 수 있을 것으로 기

대된다.

4. 국내 가금 유전체 연구와 앞으로의 과제

가금 분야에서 유전체를 이용한 연구는 2002년 농촌진흥

청주관바이오그린 21사업의시작으로다양한연구가시작

되었다. 이연구의결과형질전환닭생산, 한국재래닭의유

전체분석, 한국재래닭 경제 형질 관련 QTL 분석, 프로테오

믹스를 이용한 한국재래닭의 단백질체 분석, 한국재래닭의

대량 유전자 기능 분석 연구 등이 이루어졌으나, 소와 돼지

의 연구에 비교하여 보면 투자된 연구비나 연구원의 수가

매우적었음을알수있다. 특히이런연구를통하여한국재

래닭에대한의미를재조명해봄과동시에유전자원의중요

성을 국내외에 알린 계기가 되었다. 그러나 국내 가금 유전

체의 연구가 외국의 선진 유전체 연구와 비교하여 손색이

없을 정도로 우수한 연구가 되기 위해서는 체계적인 연구

협조와연구의바탕이될수있는가금유전재료확보가매

우 시급하다.  

결 론

전통적인 육종 방법을 통하여온 현재까지의 개량은 분자

유전학적 marker의 추가로 인하여 개량의 속도가 가속화되

고 있다. 본 논문의 chicken genome sequencing을 통하여 나

온 결과가 현재까지어떤 연구 및 응용 분야가 가능한지 살

펴보았다. 특히 가금은 앞에서 설명했듯이 척추동물의 기본

모델이 될 뿐 아니라 발생학적으로 매우 중요한 모델 동물

로 자리잡아가고 있다. BAC library를 포함한 전 세계에 가

용한유전재료들의발달이닭을모델동물로이용한연구를

가속화시킬 것으로 생각된다. 

적 요

닭은 인간에게 계란과 닭고기를 공급하는 중요한 동물임

과동시에발생학적, 비교유전학적으로매우중요한위치를

차지하고 있다. 2004년 발표된 닭의 genome sequencing이후

닭의 유전체 연구에 많은 변화가 일어났다. 본 논문은 그동

안닭의유전체연구에사용된기초집단등닭유전체연구

의 재료 현황 및 연구 현황을 재조명하여 봄으로서 앞으로

닭유전체연구의방향을설정하는데도움을주고자작성하

였다. 
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