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한우와 제주흑우, 홀스타인에서 MC1R 유전자형에 따른 melanin 생합성 유전자들의 발현수준과 
모색 출현양상의 관계

이성수․양영훈
1
․조인철․김남영․고문석․정하연․한상현*

농촌진흥청 국립축산과학원, 
1
제주대학교 동물자원학과

Received December 22, 2008 /Accepted March 12, 2009

Relation of Expression Levels of Melanin Synthesis Genes according to the MC1R Genotypes with 
the Coat Color Patterns in Hanwoo, Jeju Black Cattle and Holstein. Sung-Soo Lee, Young-Hoon Yang1, 
In-Cheol Cho, Nam-Young Kim, Moon-Suck Ko, Ha-Yeon Jung and Sang-Hyun Han*. National Institute 
of Animal Science, RDA, 1Department of Animal Biotechnology, Cheju National University - This study was 
carried out to elucidate the relation between expression levels of three melanin synthesis genes 
(Tyrosinase, Tyrosinase-related protein 1 and Dopachrome tautomerase) according to the Melanocortin-1 receptor 
genotypes with coat color patterns in Hanwoo cattle, Jeju black cattle and Holsteins. Using real-time 
semiquantitative reverse transcription-PCR assay (RT-PCR), the expression levels of these three genes 
were analyzed in skin tissues from four representative coat colored areas: yellowish-brown from MC1R 
e/e Hanwoo, wild type black from E+/E+ Jeju black cattle (JBC), and dominant black and white pied 
regions from ED/ED Holstein. The TYR, TYRP1 and DCT genes showed higher expression levels of 
4.5, 2.3 and 2.5 times higher in the black skin area of Holsteins than those of from JBC, respectively 
(p<0.001). In addition, the expression levels of these three genes from JBC were significantly higher 
than those from Hanwoo cattle (p<0.001). These results show that coat color phenotypes in Hanwoo 
cattle, JBC and Holsteins is directly correlated with TRY, TYRP1 and DCT transcription levels, which 
probably reflected involvement with MC1R genotypes; e/e in Hanwoo, E+/E+ in JBC and ED/ED in 
Holsteins. Consequently, this study suggested that the status of MC1R protein may not only induce 
the transcription activities of a series of TYR and its related genes responsible for melanin synthesis, 
but also determine the levels of total melanin contents in bovine skin. 
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서   론

전 세계적으로 광범위하게 분포, 사육되고 있는 다양한 소 

품종들은 대부분 품종형성과정에서 고정된 특유의 모색을 나

타내고, 모색은 해당 품종의 특성을 설명하는 중요한 표현형

질로 간주되며, 품종 식별을 위한 대표적인 질적형질로 취급

되고 있다. 우리나라에서 소의 가축화 역사가 명확히 밝혀지

지는 않았으나, 현재까지 남아 있는 재래 소 품종들 역시 모색

을 중심으로 황갈색의 한우, 황색바탕에 흑색 호반무늬를 나

타내는 칡소, 흑색의 흑우 등으로 구분되고 있다.

포유동물의 모색은 neural crest로부터 발생과정에서 색소

세포(melanocyte)의 이주(KIT, KITLG, EDNRB 등)와, mela-

nin 생합성을 조절하는 외부 신호전달자와 수용체(MC1R, 

ASIP, MITF 등), 세포 내 melanin 생합성 대사(TYR, TYRP1, 

DCT 등), melanosome의 생성(SILV, AP3 등)과 이동

(MYO5A, RAB27A 등) 등 복잡한 여러 단계와 관련 유전자들

의 작용에 의해 표현된다[17,18]. 특히, melanin 생합성에 관

여하는 TYR, TYRP1, DCT는 색소세포 특이 효소 유전자로서 

두 종류의 melanin 즉, eumelanin (black/brown)과 pheome-

lanin (red/ yellow) 합성을 담당한다. TYR은 melanin 합성의 

핵심효소로서 tyrosine을 DOPAquinone으로 전환시키는 대

사 개시와 그 후 5,6-dihydroxyindole (DHI)를 in-

dole-5,6-quinone으로 산화하는 적어도 두 단계에 작용하고, 

DCT는 DOPAquinone을 5,6-dihydroxyindole-2-carboxylic 

acid (DHICA)으로 전환하며, 생성물인 DHICA는 다시 

TYRP1에 의해 eumelanin으로 전환되는 것으로 알려져 있다

[2,5,19]. 마우스를 포함한 여러 포유동물 종에서 melanin 생

합성에 관여하는 이들 TYR, TYRP1과 DCT 유전자와 그 기능

에 대해 연구가 진행되었는데, 특히 소에서 Guibert 등[5]은 

이들 유전자의 cDNA 서열과 여러 품종과 모색에서 발현 수

준을 측정하여 보고하고 있다.

현재까지 우리나라 소 품종의 모색에 관한 분자유전학적 

설명은 색소형성 신호전달자인 αMSH의 수용체로 알려진 

MC1R 유전자의 다형성에 의해 이루어지고 있다. 황색 한우의 

대부분은 MC1R 유전자형에서 결실돌연변이에 의한 frame 

shift mutation이 나타나는 열성동형접합자 e/e인 상태이며, 진

한 흑색인 Angus, Holstein 등의 흑모색은 우성 대립인자인 

ED 유전자형의 보유에 의해 결정된다. 비슷한 흑모색인 제주

흑우의 경우는 ED가 아닌 야생형 대립인자 E+에 의해 결정되
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Table 1. Coat color patterns and expression levels of TYR, TYRP1, and DCT genes in animals tested in this study

Breed Coat color Sample ID
Gene

TYR TYRP1 DCT

Hanwoo (e/e) Yellowish brown or red HW1
 

HW2
 

HW3
 

HW4
 

0.503
0.524
0.689
0.794
0.604
0.517
0.277
0.247

 0.187
 0.253
 0.174
 0.142
 0.311
 0.263
 0.208
 0.165

 1.19
 1.37
 0.591
 0.681
 0.61
 0.545
 0.752
 0.787

Jeju black cattle 
(E+/E+)

Bark brown or black JBC1
 

JBC2
 

JBC3
 

JBC4
 

1.740
2.410
0.933
0.918
0.762
0.897
1.210
1.200

10.700
13.100
 6.290
 6.150
 4.760
 4.550
 6.450
 6.380

 5.200
 5.640
 4.570
 4.280
 2.340
 2.520
 3.940
 3.910

Holstein (E
D/ED) Black and white - black skin HolB1

 
HolB2

 

5.290
7.510
4.850
4.820

12.200
14.900
21.000
20.400

12.90
15.100
 6.480
 6.760

Black and white - white skin HolW1
 

HolW2
 

HolW3
 

HolW4
 

0.148
0.125
0.266
0.202
0.435
0.534
0.369
0.416

 0.239
 0.244
 0.246
 0.285
 0.847
 0.873
 0.552
 0.516

 0.412
 0.436
 0.829
 0.607
 0.529
 0.732
 0.774
 0.735

MC1R genotypes for each breed were described in the parentheses.

는 것으로 보고되었다. 반면, MC1R E+/e인 이형접합합자들은 

칡소의 대부분과 제주흑우 등에서 출현하고, 황색인 한우에서

도 드물게 보고되고 있다[9,10,13,16]. 이는 MC1R 유전자형만

으로 우리나라 재래 소 3 품종, 특히 칡소와 한우의 모색 출현 

양상도 완전히 설명되지 못하고 부분이 없지 않다. 또한 이 

같은 현상은 황색이나 갈색, 적색을 기본 모색으로 하는 다른 

소 품종들, Hereford, Simmental, Swiss Brown, 갈모화우 등

에서도 발견되고 있다[9,10,13]. 이를 해결하기 위해 MC1R 이

외의 melanin 생합성, 색소세포의 발달과 분화에 관여하는 유

전자에 대한 연구들이 다각적인 차원에서 진행 중에 있다.

모발 내 melanin 함량의 차이는 melanin 생합성이나 mela-

nosome의 생성과 이동 등 여러 유전적 요인에 의해 발생할 

수 있다. 본 연구는 제주흑우와 한우, Holstein 품종에서 출현

하는 대표적인 모색과 MC1R 유전자형에 따라 선정된 소들에

서 채취한 피부조직에서 melanin 생합성에 직접적으로 관여

하는 세 가지 유전자(TYR, TYRP1, DCT)들의 피부조직 내 발

현 여부, 품종 간 발현 양의 차이를 조사하고, 이를 품종별 

melanin 함량, MC1R 유전자형 등과의 상관관계를 구명하고

자 하였다.

재료 및 방법

실험 재료 

본 연구에 이용된 시료는 농촌진흥청 국립축산과학원 제주

출장소에서 제주흑우와 한우, 젖소 농가에서 Holstein에서 동

일 계절에 피부조직을 채취하였다. 한우와 제주흑우의 피부조

직은 동일한 위치인 왼쪽 어깨부위에서 채취하였고, 흑/백반

인 Holstein에서는 한우, 제주흑우에서 채취한 부위와 가장 

인접한 흑모색 및 백반 부위의 피부조직에서 채취되었다.

DNA 분리와 MC1R 유전자형의 결정

피부조직 채취 전 채집한 혈액에서 DNA를 Sucrose-protei-

nase K 방법을 일부 변형하여 추출하였다. 추출한 DNA를 주

형으로 한 등[6]의 보고한 MC1R 유전자형 분석 방법을 이용하

여 제주흑우, 한우, Holstein의 MC1R 유전자형을 결정하였다. 

유전자형 결정을 위한 PCR 반응은 10× 반응완충액, 20 mM 

dNTP, 각각 200 mM primer, 1.5 units i-Taq DNA polymerase 

(Intron Biotechnology, Korea)와 50-60 ng genomic DNA 용

액에 멸균한 탈이온수를 첨가하고, PTC-200 (MJ Research, 
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USA)을 이용하여 95oC 3 분 초기변성 후, 94oC-30 초, 65oC-45 

초, 72oC-45 초로 구성된 연쇄반응을 35 회 반복한 후 72oC에서 

5 분간 최종 신장하였다. MC1R 296T>C의 결정은 AluI, 

311delG (e)는 MspI 제한효소로 공급자의 manual을 따라 

37oC에서 overnight 처리한 후 2.5% agarose gel 상에서 전개

하여 판독하였다. Holstein은 ED/ED, 제주흑우 E+/E+ 그리고 

한우는 e/e 유전자형인 개체들을 선정하여 RNA 분리와 re-

al-time RT-PCR 분석에 이용하였다(Table 1).

Total RNA 분리와 cDNA 합성

채취된 피부조직에서 지방조직과 모발을 제거하였으며, 액

체질소를 이용하여 마쇄한 후 100 mg을 취하여 TRIzol 

(Invitrogen, USA)을 이용하여 total RNA를 추출하였다. 준비

된 RNA 용액은 NanoDrop ND-1000 spectrophotometer 

(NanoDrop Technologies, USA)로 흡광도를 이용하여 농도와 

순도를 측정하고, ImPromⅡ Reverse Transcription System 

(Promega, USA)으로 cDNA를 합성하여 real-time RT-PCR의 

주형으로 사용하였다.

Real-time PCR을 이용한 유전자 발현 분석

한우, 제주흑우, 젖소의 흑백반 피부조직에서 TYR, TYRP1 

및 DCT 유전자의 상대적 발현양 분석은 SYBR Green 

qRT-PCR Master Mix (Stratagene, USA)를 이용하여 반응액

을 제조하였고, MX3005P real-time PCR system (Stratagene, 

USA)을 이용하여 유전자별 독립적으로 개체별 2 회 반복 분석

하였다. 분석에 이용된 각각의 유전자별 primer와 내부보정용 

house keeping 유전자인 GAPDH primer, 그리고 PCR 조건 

등은 Guibert 등[5]의 염기서열 및 실험방법을 이용하였으며, 

상대적 발현양은 ΔΔCt 방법으로 분석하였다.

통계 분석

한우, 제주흑우, Holstein 3 품종에서 발견되는 4 가지 모색 

(황색, 흑색, 진흑색, 백색)을 나타내는 피부조직에서 발현되는 

TYR, TYRP1 및 DCT 유전자의 상대적 발현양의 통계적인 유

의성의 검정은 SAS프로그램[15]을 이용하였고, Duncan 다중

검정방법으로 유의성을 진단하였다.

결과 및 고찰

최근 분자유전학적인 연구기술의 발달로 동물의 모색유전

자와 그 작용기작에 대한 많은 결과물들이 보고되고 있으며, 

그에 따라 모색의 발현양상에 대한 이해와 관심도 더욱 증가

하고 있다. 백반의 출현 등 전체적인 개체에서의 모색 분포 

양상은 일생동안 거의 차이가 없다고 하더라도, 동일한 위치

의 채모가 성장발달단계, 계절적인 요인, 약물치료의 효과, 노

화 등 여러 가지 후생적, 환경요인에 의해 농담의 변화나 국소

백반의 출현, 새치나 백화 등 다양한 표현형의 변화를 초래할 

수 있음이 관찰되고 있다. 이는 소를 비롯한 여러 가축에서 

확인되고 있으며, 자외선 양의 차이를 나타내는 계절적 변화

는 대부분 여름에 진하고 겨울에는 엷은 색으로 변화되는 양

상을 보인다.

본 연구에서는 melanin 합성 개시인자 중 하나인 αMSH의 

신호전달을 매개하는 MC1R의 유전자형이 완전히 구분되는 

3 품종, 한우(e/e), 제주흑우(E+/E+), Holstein (ED/ED)에서 mela-

nin 생합성에 관여하는 TYR, TYRP1, DCT 유전자의 발현 양

상을 조사하여 이를 3 품종의 모색 양상과 비교하고자 하였다. 

Real-time RT-PCR에서 조사된 유전자의 발현 수준은 3 종류

의 유전자 모두 Holstein 흑반>제주흑우>한우>Holstein 백반

의 순으로 강하게 발현되는 양상을 보이고 있었다. 황갈색으

로 대표되는 한우와 흑갈색 혹은 흑색의 모색을 나타내는 제

주흑우, 그리고 흑백반의 Holstein의 흑색과 백색의 피부 조직

에서 TYR, TYPR1 및 DCT 유전자의 상대적 발현은 Holstein 

흑모 부위의 피부 조직에서 유의적으로 가장 높은 발현 수준

을 보였다(p<0.001). 흑백 Holstein의 흑반에서의 유전자 발현 

수준은 흑모색 계통인 제주흑우 보다 TYR 유전자 발현은 4.5 

배, TYRP1 유전자는 2.3 배, 그리고 DCT 유전자는 2.5 배로 

높게 나타났다(p<0.001, Fig. 1). 한우와 Holstein 백반 사이의 

유전자 발현 수준은 통계적 유의차는 없었으나(p>0.05), 한우

에서 TYR, DCT 유전자 발현 수준이 다소 높은 경향을 나타내

고 있었으며, TYRP1 유전자 발현 수준은 흑백 Holstein의 백

반조직에서 높은 경향을 보이고 있었다. 이에 대한 확실한 진

단을 위해서는 더 많은 개체의 공시가 필요하고, real-time 

PCR 이외에 조직면역화학 염색 등 여러 분야의 분석 기법을 

적용하여 분석이 필요하다고 사료된다.

Holstein의 흑색 모발은 제주흑우의 모발보다 통상적으로 

짙고 균일한 흑색을 나타내고, Holstein의 모발 내 총 melanin 

함량도 제주흑우 보다 높은 것으로 보고되었다[12]. 피부 채취 

시 채모에 대한 육안 관찰에서도 Holstein 흑반부는 제주흑우

의 흑모색에 비해 모발의 흑색 정도가 더 진하고 기저부에서 

말단까지 균일하였다. 제주흑우의 흑모발은 말단부로 가면서 

조금씩 엷어지는 양상을 보이고, 전체적으로 흑색이 아닌 갈-

흑색, 황-흑색의 모발도 일부이지만 관찰되었다(data not 

shown). Melanin 생합성에 중요한 이들 세 종류 유전자의 상

대적 발현양 분석에서도 유사한 양상을 보였다. Klugland 등

[10]은 소 MC1R 유전자의 ED, E+ 및 e의 대립인자가 소의 흑모

색 및 적모색 발현과 관련되어 있음을 보고한 바 있다. 본 연구

에 이용된 Holstein의 MC1R 유전자형은 ED/ED, 제주흑우는 

E+/E+ 유전자형인 개체들로 MC1R 유전자형과 그에 따른 신

호 전달 과정에서의 기능적 차이는 이들 melanin 생합성 유전

자의 발현과도 관련이 있을 것으로 생각된다. 특히 ED 대립인

자의 경우 E+ 대립인자 보다 색소세포 내 melanin 생합성 관련 

유전자 발현을 증가시키는 것으로 보인다. 이러한 연구 결과
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Fig. 1. Relative mRNAs level of TYR (A), TYRP1 (B) and DCT 

(C) determined by relative quantitative real-time 

RT-PCR in skin tissues from Hanwoo, Jeju black cattle 

(JBC), Holstein black coat-color area (Holstein-black) 

and Holstein white coat-color area (Holstein-white). 

The Holstein-White was used as a reference. The bo-

vine GAPDH housekeeping gene was used to normal-

ize the samples. Means±SD marked by different super-

scripts on the bars within each graph are significantly 

different (p<0.001).

는 마우스의 다양한 MC1R 대립인자 중 특정 대립인자가 기능

이 보다 강화된 작용에 의해 마우스의 흑모색 등이 발현된다

는 결과[7,14]와 유사한 것으로 사료된다.

제주흑우의 TYR, TYPR1와 DCT 유전자의 상대적 발현양은 

Holstein에 비해 떨어지지만, 한우에 비해 3 유전자 모두에서 

유의적으로 높은 것으로 나타났다(p<0.001). 적색 Holstein이

나 한우의 적색 또는 황갈색은 MC1R 유전자의 염기결실에 

의한 frame shift mutation이 원인으로 그 대립인자 e 가 열성

동형접합에서 출현되며, 야생형인 E
+
는 다양한 모색발현과 관

련된 것으로 보고된 바 있다[1,9,10,13]. Melanin 합성에 관여

하는 TYR, TYPR1와 DCT 유전자의 발현 수준이 전체적으로 

제주흑우에 비해 한우가 낮은 것 또한 이 MC1R 유전자형의 

차이에 기인한 것으로 사료되고 있으며, 이러한 결과는 모발 

내 melanin 함량 분석 결과와도 일치하고 있다[12]. 하지만 

E+/e 유전자형인 황갈색의 한우가 적은 빈도지만 10% 이내에

서 보고되고 있으며, 제주흑우에서는 30~40% 정도로 보고되

고 있다[1,6,9,13,16]. 본 연구에서는 이들 개체에 대한 분석은 

수행되지 않았지만 한우와 제주흑우에서 나타나는 E+/e 유전

자형 개체에 대한 추가 비교 분석이 이루어진다면 재래가축의 

모색에 대한 유전양식의 구명뿐만 아니라 모색 발현에 대한 

생물학적 측면에서도 중요한 자료를 제공할 수 있을 것으로 

생각된다. 

이상의 연구결과는 melanin 생합성에 중요한 역할을 수행

하는 TYR, TYRP1과 DCT 유전자의 발현은 동일계통의 모색

일지라도 품종에 따라 또는 모색의 발현 부위에 따라 다르다

는 것을 보여주고 있으며, 여기에는 MC1R 유전자형도 모색 

표현형에 관여되고 있음을 보여주고 있다. 즉, αMSH와의 결

합에 의해 모색발생의 신호가 색소세포 내부로 전달되는 데 

있어 p.99Leu인 ED, p.99Val E+, g.310delG에 의한 조기종결과 

이로 인해 아미노말단이 결손된 e 대립인자형의 MC1R 단백질

들이 αMSH의 신호를 세포내로 전달하는 과정에서 신호증폭

에서 상대적인 차이를 나타낸다는 것이다[10]. 또한 그 결과로 

melanin 생합성 유전자들의 전사활성을 결정하는 핵 내 전사

인자인 MITF, SOX10 등[3,8,11,19]의 발현수준의 차이가 발생

하여 최종적으로 TYR 유전자의 전사 수준이 결정되는 것으로 

보인다. 이후 TYR에 의해 melanin 생합성 대사가 개시되어 

아미노산의 일종인 tyrosine가 전환되어 만들어진 생성물이 

TYRP1과 DCT의 효소활성의 기질이 된다는 차원에서 정상적

인 melanin 생합성 과정에서는 이들의 발현 양 TYR 유전자의 

발현과 밀접한 상관을 보임은 당연한 결과라 하겠다.

연구결과 중 특이할만한 사항은 Holstein 흑반과 백반 사이

의 melanin 생합성 유전자의 발현 양상이다. MC1R 유전자형

이 ED/ED로 동일한 개체들에서 흑반과 백반의 출현에 대한 

원인으로 QTL 분석과 연관분석을 통해 BTA6에 위치한 KIT 

유전자가 그 원인으로 제기되고는 있으나[4], 직접적인 원인은 

밝혀지지 않고 있다. Real-time 분석에서도 TYR, TYRP1, DCT 

유전자의 발현이 흑반은 최고 수준을 보인 반면 백반의 황색 

한우와 유사한 수준 내지 더 낮은 수준을 보이고 있다. 이는 

백반의 경우 melanin 결핍이 원인이라는 면에서 당연한 결과

로 사료되나, 동일 개체에서 체세포 수준의 차이가 발생할 수 

있는 원인이 KIT 유전자의 발현 여부에 의한 색소세포의 이주

가 차단된 효과인지, 아니면 또 다른 원인에 의한 것인지는 

알 수 없다.

소에서 3 가지 대표적인 모색을 나타내는 황갈색 한우, 흑색 

제주흑우, 흑백반 Holstein에서 MC1R 유전자형에 따라 mela-

nin 합성에 직접 관여하는 3 가지 효소 TYR, TYRP1, DCT 

유전자의 상대적인 발현 수준을 조사하여, 모색 양상과 이들 

유전자들의 발현 정도의 상관을 살펴보았다. 하지만, melanin 
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생합성 대사 유전자의 전사활성을 조절하는 유전자들과 mela-

nin 합성 이후 melanosome의 형성과 이주를 담당하는 유전자

들에 대한 연구가 추가된다면, MC1R E+/e 황갈색 한우와 칡소, 

백반, 흑반, 이모색 벨트 등 현재까지 밝혀지지 않은 분자유전

학적 원인 구명을 위한 자료들이 마련될 것으로 사료된다.

우리나라에서 사육되고 있는 한우와 제주흑우가 각각 황갈

색과 흑색으로 대표되지만, 모색의 범위와 농도 및 채도 측면

에서는 다양하게 세분해 볼 수 있다. 때문에 본 연구에서 제시

하고 있는 유전자 발현에 대한 정보는 한우 및 제주흑우, 칡소 

등 재래소의 계통의 특성화 연구뿐만 아니라, 소에서 모색 표

현의 강약을 조절하는 유전적인 요인을 분석하는 데 있어 중

요한 기초 자료가 될 것으로 사료된다.

요   약

본 연구는 한우, 제주흑우, Holstein에서 모색 발현 양상과 

MC1R 유전자형의 분포에 따라 melanin 합성에 핵심적인 과

정에 참여하는 3 가지 유전자(TYR, TYRP1, DCT) 유전자들의 

발현 수준의 상호 연관관계를 구명하기 위하여 수행되었다. 

반정량 Real-time RT-PCR 분석을 통하여, 세 가지 유전자의 

발현 수준을 MC1R 유전자형이 e/e인 한우의 황갈색 부위, 

E+/E+인 제주흑우의 야생형 흑색 부위, ED/ED인 Holstein의 우

성 흑반과 백반부로 대표되는 4 종류의 피부 조직에서 분석하

였다. TYR, TYRP1, DCT 유전자 모두 Holstein의 흑반 부위에

서 제주흑우의 흑색 부위에 비해 각각 4.5 배, 2.3 배, 2.5 배 

이상의 유전자 발현 수준을 나타내었다(p<0.001). 또한, 제주

흑우의 이들 3 가지 유전자들의 발현 수준은 한우에 비해 유의

적으로 높은 수준을 나타내었다(p<0.001). 이러한 결과들은 한

우와 제주흑우, Holstein의 흑색 부위의 모색 발현 양상들이 

이들 3 가지 melanin 생합성 유전자들의 전사 수준과 직접적

인 연관이 있는 것으로 사료되며, 이는 한우 e/e, 제주흑우 

E+/E+ Holstein의 ED/ED 등 서로 상이한 MC1R 유전자형의 관

여가 반영된 결과로 추정되었다. 결론적으로 본 연구는 MC1R 

단백질의 상태가 TYR과 일련의 melanin 합성 주관 유전자들

의 전사활성을 유도할 뿐만 아니라 소의 피부에서 총 melanin 

함량의 수준을 결정함을 제시하고 있다.
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