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Microsatellite Marker를 사용한 재래 닭 품종 유전적 특성 및 개체 식별력 분석
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ABSTRACT  To estimate the genetic characteristics and cumulative power of discrimination (CPD) Korean Native Chicken. We 
used a total of 195 genomic DNAs from four breeds population (Korean Native Red chicken: R, Korean Native Yellow chicken: 
Y, Korean Native Black chicken: L, Ogal chicken: S). Frequencies of microsatellites markers were used to estimate heterozygosities 
and genetic distances. The lowest distance (0.05) was observed between the R and L strains and the highest distance (0.158) between 
the L and S strains. Korean native chicken strains (R, Y, K) have each other comparatively near genetic distance. Cumulative power 
of discriminate (CPD) was 99.999% by including the 10 microsatellites loci individual identification  system. And then matching 
probability in that two different individuals incidentally have same genotype was estimated to 0.36×10-7. The system employing 
the 10 markers therefore provided to be applicable to individual identification in Korea native chicken.
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서 론

60년대 이후 산업화 과정에서 산란 능력이 우수하고 체중

이 높은 일본, 미국, 유럽 품종 닭의 선호도가 높아지면서 외

래종에 비해 경제적 능력이 열등한 재래종은 유전자원에 대

한 인식 부족과 관심 저하로 멸종 상태에 이르게 되었다. 이
로 인해 우리는 해마다 미국, 영국 등 해외 여러 나라로부터

비싼 값(56억원/년)을 치르고 40만수 이상의 외국 종자를 수

입하고 있다. 최근 조류인플루엔자 발생과 광우병 등과 같이

축산물 안전성에 대하여 국민적 관심이 어느 때보다 높아지

면서 외래종보다는 재래종의 선호도가 높아지고 있다. 또한

전 세계적으로 재래가축 유전자원의 중요성이 부각되었고

(Notter, 1999), 이에 농촌진흥청 축산과학원은 멸종위기에

처해 있던 한국의 재래닭 3계통(적갈색, 황갈색 그리고 흑

색)을 복원하였다. 국내 토종닭 시장의 유통량은 연간 6천만

수 내외로 전체 닭고기 소비량의 10% 정도를 차지하고 있으

나, 각종 유사 닭의 둔갑 판매로 그 동안 문제점을 안고 있었

다. 축산과학원은 재래닭의 순수화 복원에 의한 순수 계통

육성 및 생산성이 증대된 실용 재래닭 개발로 농가 보급을

수행하고 있어 소비자들에게는 안전성에 대한 신뢰도 향상

과 생산자에게는경영환경구축에도움이되고있다(농촌진흥

청, 2009). 따라서 고유 가금 유전자원인 복원된 한국 재래닭

순수 계통의 지속적인 품종 특성 유지 및 개량을 위한 노력

이 필요한 실정이다. 
국제적으로 고유종자 확보의 중요성이 강조되면서 유전

적 다양성 및 타 품종간 유연 관계 및 유전적 특성에 관한

연구가 다양하게 제시되고 있다(Arranz et al., 1996; Blott et 
al., 1999; Lee and Pollak, 2002; Yoon et al., 2005; Kim et al., 
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2007: Oh et al., 2008). 그리고 이러한 재래 유전자원의 특성

을 규명하고 이를 근거로 한 집단 육성을 통한 계통 보존 육

성이 매우 중요한 시점에 있다. 따라서 분자유전학적 유전표

지를 근거로 한 계통 분류는 품종 식별, 개체 식별 및 외래품

종간차별성제공등을통하여한국재래닭의유전자원으로서

의 활용 측면에서 매우 유용한 정보를 제공할 수 있을 것으

로 생각된다. Microsatellite(MS) marker는 유전적 다양성이 높

고 동물 게놈전반에 걸쳐 분포한다는 특성을가지고 있어 집

단 내 또는 집단 간 유전적 유연관계 및 다양성을 추정하는

데 널리 활용되고 있다(Buchanan et al., 1994; Barker et al., 
1997; Peelman et al., 1998; Martin et al., 1999; Li et al., 2000; 
Bjornstad et al., 2003). MS marker의 유전다형 형태를 분석하

는 일련의 유전자 감식 방법이 개체 식별의 강력한 수단으

로 제공되고 있어 현재 가장 보편화된 분석 방법으로 채택

되고 있다(Fries and Durstewitz, 2001; Sancrostoval et al., 2000; 
Vignal et al., 2002). 또한 유전적 다양성이 높은 MS marker를
누적 활용할 경우 각종 가축이나 가금들에 있어서 유전적 차

별성이 내재되어 있는 집단의 유전적 특성에 근거한 집단 또

는 품종 식별이 가능하다고 Fan et al.(2002)이 보고한 바 있다. 
이러한 초위성체 DNA는 각 품종별 유전적 특성을 잘 반영

하고 있으므로 한국재래닭의 유전적 특성을 잘 반영하고 있

는 MS marker의 선발을 통해 개체 식별에 적용하는 것은 검

정력 및 신뢰도를 높일 수 있는 핵심이라 할 수 있다. 국내의

경우, 소와 돼지 등에서 MS marker를 이용한 개체 식별과 관

련된 연구들이 상당수 보고된 바(Oh et al., 2007; Kim et al., 
2009; Lim et al,. 2009) 있으나, 재래닭의 경우 다소 부

족한 실정이다. 따라서 본 연구는 국내 재래닭 집단에서 동

일성 검사를 시행하였을 경우 일련의 출현 유전자형 빈도를

통해 개체식별력(Power of discrimination: PD)과누적개체식별

력(Cumulative power of discrimination: CPD)를 산출하여 유

전자 표지에 따른 오류 확률을 통계적으로 해석하여 보다

효율적인 개체 식별 체계 검증을 위한 유전자 감식 시스템

의 적용 모델 설정에 활용하고자 실시하였다.

재료 및 방법

1. 공시 재료 및 Microsatellite Marker

본 연구를 위해 농촌진흥청 축산과학원에서 순수 혈통이

유지되어온 재래닭 3계통(적갈색, 황갈색 그리고 흑색) 및
오골계 집단, 총 4개의 집단(총 195수)을 공시 재료로 이용하

였고(Table 1), 집단 간의 유전적 다양성 분석 및 개체 식별력

계산을위해 10종의 Microsatellite marker를활용하였다(Table 2).

2. Genomic DNA 분리 및 유전자 증폭

채취한 혈액에서의 Genomic DNA 분리 및 정제는 Miller 
et al.(1998)의 방법을 일부 변형하여 분리정제하였으며, 분리

Table 1. Populations, number of individuals and origin of the 
chicken used in this study

Populations No of sample Origin

Korean Native Red chicken strain 60 Korea

Korean Native Yellow chicken strain 46 Korea

Korean Native Black chicken strain 40 Korea

Ogol chicken 49 Korea

Total 195

Table 2. DNA amplification primer and characteristics of PCR 
product analyzed in four chicken breeds

Loci
Primers
(5’-3’)

Chromo-
some

Size
range
(bp)

MCW
330

TGGACCTCATCAGTCTGACAG
AATGTTCTCATAGAGTTCCTGC

17 269～289

MCW
295

ATCACTACAGAACACCCTCTC
TATGTATGCACGCAGATATCC

 4 91～103

MCW
248

TTGCATTAACTGGGCACTTTC
GTTGTTCAAAAGAAGATGCATG

 1 216～224

MCW
216

GGGTTTTACAGGATGGGACG
AGTTTCACTCCCAGGGCTCG

13 137～148

MCW
98

GGCTGCTTTGTGCTCTTCTCG
CGATGGTCGTAATTCTCACGT

 4 259～261

MCW
78

CCACACGGAGAGGAGAAGGTCT
TAGCATATGAGTGTACTGAGCTTC

 5 138～146

MCW
67

GAGATGTAGTGCCACATTCCGAC
GCACTACTGTGTGCTGCAGTTT

10 177～183

ADL
278

CCAGCAGTCTACCTTCCTAT
TGTCATCCAAGAACAGTGTG

 8 113～125

ADL
268

CTCCACCCCTCTCAGAACTA
CAACTTCCCATCTACCTACT

 1 104～116

LEI
94

GATCTCACCAGTATGAGCTGC
TCTCACACTGTAACACAGTGC

 4 248～284
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된 DNA는 TE Buffer(10 mM Tris-HCL, pH 7.4, 1 mM EDTA)
에 용해하였다.

PCR(Polymerase Chain Reaction) 반응액조성은 10 ng의 tem-
plate DNA, 3 pmol fluorescent dye labeling primer pairs, 2.5 
mM dNTPs, PCR reaction buffer (10 mM Tris-HCl, pH 8.3, 50 
mM KCl, 1.5 mM MgCl2), 0.5 U Taq DNA polymerase(TaKaRa 
Shuzo Co., Shiga, Japan) 및 ddH2O를 첨가하여 PCR 반응액

을 총 10μL로 조정한 후 94℃에서 pre-denaturation 5분, 94 ℃

에서 denaturation 30초, 각 marker별로 적정한 annealing 온도

에서 annealing 40초, 그리고 72 ℃에서 extention 1분으로 총

35 cycles 실행 후 final extention을 72 ℃ 10분 동안 수행하여

증폭된 PCR-products는 증폭된 단편의 크기가 예상된 allele 
size 범위 내에 존재하는지, PCR 조건의 적정성 여부를 확인

하기 위하여 EtBr(ethidium bromide)이 포함된 2% agarose gel
에 전기영동하고 UV상에서 관찰하였다.

2. 유전자형 분석

PCR 산물은 적정량의 deionized water로 희석하고 DNA :
formamide : size standard(Genescan-400 HD)를 1μL : 10μL : 
0.5μL 비율로 혼합하여 95 ℃ 이상에서 10분간 denaturation
시키고, ABI 3130 Genetic Analyzer(Appiled Biosystems, USA)
로 분석하였다. Genemapper version 4.0(Perkin-Elmer Co., 
USA)을 이용하여분석된자료를모아수집하였다. 전기영동시

Performance Optimized Polymer 7(POP7)(Appiled Biosystems, USA)
와 10× Buffer(with EDTA)를 1×로 희석하여 사용하였고, run 
time은 22분으로하였다. 유전자형은 Genotyper software version 
2.5(Appiled Biosystems, USA)를 이용하여 분석하였다. 

3. 통계분석

Genotyper Software에 의해 결정되어진 microsatellite mar-
ker별대립유전자들은 Microsatellite toolkit software(Park, 2000, 
in personnel)를 이용하여 분석 집단별 및 개체별로 정리한

후 관측 이형 접합도(observed heterozygosity), 대립 유전자

빈도(allele frequency), 각 locus별 대립 유전자의 수 및 품종

집단별 대립유전자 수를 산출하였다. 분석된 MS 좌위별 각

각의 집단에대한다형성정보량(Polymorphic Information Con-
tent; PIC)는 Nei(1972, 1978)의 방법을 통해 산출하였다. 

PIC=1- ∑
n

i= 1
Pi 2- ∑

n - 1

i= 1
∑
n

i= i+1
Pi 2Pj 2

여기서 n은 대립 유전자 수이며, Pi는 i번째 대립 유전자

빈도, Pj는 j번째 대립 유전자 빈도이다. 

집단 간 유연관계 분석을 위한 Da genetic distances의 추정

은 Nei et al. (1983)의 방법을 사용하는 집단 유전학 분석프

로그램인 DISPAN(Ota, 1993) package를 이용하여 계산하였

으며, DISPAN을 이용하여 UPGMA(unweighted pair-group me-
thod with arithmetic average)(Sneath and Soka, 1973) 방법을

통해 집단 간의 유전적 거리를 근거로 한 phylogenetic tree를
작성하였다. 

분석에 사용된 유전자 표지(MS)에 대한 개체 식별력(Power 
of Discriminate: PD)은 임의로 선택된 2개체가 동일한 유전

자형을 나타내지 않을 확률로 계산되었으며, 다른 2개체가

서로 동일한 유전자형을 가질 확률인 짝확률(Matching pro-
bability : W)과의 관계는 다음과 같다. 

PD=1-W

PD=1- ∑
k

i= 1
X 2

i

여기서 k는 집단에 출현되는 유전자형(Genotype) 개수이

며, X i는 특정 유전자좌에서 i번째 유전자형의 출현 빈도를

나타낸다. 또한 분석에 사용된 대상 유전자좌에 대한 누적

개체 식별력(CPD)는 다음과 같이 추정하였다. 

CPD =1- ΠM

i=1 (1-PD)

여기서 M은 분석에 이용된 marker(loci)의 개수를 표시한다.

결과 및 고찰

본 연구는 10종의 MS(microsatellite) Marker를 이용하여 한

국 재래닭 품종 내 외모 특성에 의해 구분되는 3계통(적갈

색: 60수, 황갈색: 46수, 흑색: 40수)과 오골계 집단(49수), 총
4계통(총 195수)에 대한 유전 특성을 분석하고, 이를 활용하

여 동일성 검정을 실시할 경우 개체 식별에 대한 신뢰도를

검정하기 위해 실시하였다. 
10종의 MS marker를 분석한 결과를 각 집단의 평균 대립

유전자수, 기대되는 이형 접합도(expected heterozygosity: Ex 
H), 그리고 관측된 이형 접합도(observed heterozygosity: Ob 
H)를 Table 3에 제시하였다. 분석된결과, 가장많은 대립유

전자를 보유하고 있는 계통은 적갈 계통(R)이 4.2개로 나타

났으며, 오골계 집단(S)은 3.8개로 가장 적은 대립 유전자를

보유하고 있는 것으로 확인되었다. 기대되는 이형 접합도의



이건우 등 : Microsatellite Marker를 사용한 재래 닭 품종 유전적 특성 및 개체 식별력 분석84

경우 0.577에서 0.592로 4개의 집단에서 비교적균일하게 나

타났다. 흑색 계통(L)의 경우 기대되는 이형 접합도가 0.592
로 가장 높게 나타났다. 관측된 이형접합도의 경우 흑색 계

통에서 0.587로 가장 높게 나타났으며, 황갈색 계통은 0.508
로 가장낮게 나타났다. 전반적으로 4개의 집단 모두에서 기

대되는 이형 접합도에 비해 관측된 이형 접합도가 낮은 것

으로 확인되었는데, 이는 멸종 위기에놓여있던 한국 재래닭

을 복원하는 과정에서 적은 개체수를 이용해 계통을 조성하

고 집단을 유지해오는 과정에서 기인한 것으로 사료된다. 
Table 4는 각 MS marker의 집단별 기대되는 이형 접합도

Table 3. Expected, observed heterozygosity  and mean number 
of alleles (MNA) observed across 10 microsatellite 
loci for each population 

Population Sample size MNA Ex H Ob H

R 60 4.20 0.578 0.560

Y 46 3.60 0.574 0.508

L 40 4.00 0.592 0.587

S 49 3.80 0.577 0.530

R: Korean Native Red chicken, Y: Korean Native Yellow 
chicken, L: Korean Native Black chicken, S: Ogal chicken. Ex 
H: Expected heterozygosity, Ob H: Observed heterozygosity.

Table 4. Expected and observed heterozygosity polymorphism information content (PIC) values obtained from 10 microsatellites in  4 
populations

Loci
Ex H Ob H PIC

R Y L S R Y L S R Y L S

MCW78 0.112 0.379 0.143 0.492 0.083 0.152 0.050 0.347 0.108 0.305 0.136 0.368

MCW67 0.629 0.627 0.543 0.546 0.583 0.674 0.575 0.694 0.553 0.544 0.477 0.453

MCW330 0.568 0.604 0.648 0.619 0.617 0.674 0.675 0.571 0.478 0.512 0.563 0.543

MCW98 0.448 0.419 0.506 0.247 0.433 0.283 0.525 0.286 0.346 0.329 0.375 0.215

MCW295 0.748 0.673 0.671 0.702 0.767 0.413 0.550 0.633 0.698 0.611 0.610 0.641

MCW216 0.637 0.424 0.606 0.587 0.683 0.391 0.575 0.245 0.589 0.366 0.529 0.539

ADL278 0.649 0.497 0.626 0.575 0.667 0.478 0.625 0.633 0.609 0.454 0.567 0.510

LEI094 0.784 0.811 0.844 0.755 0.733 0.804 0.925 0.694 0.750 0.774 0.812 0.707

ADL268 0.762 0.728 0.700 0.762 0.633 0.717 0.800 0.796 0.720 0.672 0.636 0.710

MCW248 0.448 0.577 0.639 0.490 0.400 0.500 0.575 0.408 0.400 0.503 0.554 0.385

R: Korean Native Red chicken, Y: Korean Native Yellow chicken, L: Korean Native Black chicken, S: Ogal chicken, Ex H: Expected 
heterozygosity, Ob H: Observed heterozygosity,  PIC: Polymorphism information content.

(expected total heterozygosity), 관측된 이형 접합도(observed 
heterozygosity) 및 PIC(polymorphism information content)를
제시하였다. LEI094의 경우 기대되는 이형 접합도, 관측된

이형 접합도 그리고 PIC가 4개 집단 모두에서 상당히 높은

값을 나타내고 있다. 흑색 계통의 경우, 관측된 이형 접합도

가 0.925로 전체에서 가장 높게 나타났으며, 기대되는 이형

접합도(0.844)과 PIC(0.812) 역시 가장 높은 값을 확인할 수

있었다. MCW78의 경우는 전반적으로 낮은 값이 기대되는

이형접합도, 관측이형접합도 그리고 PIC 값을 나타내고 있

는데, 특이한 점은 재래닭(적갈색, 황갈색 및 흑색) 집단에서

관측된 이형접합도는 0.05에서 0.152로 현저히낮게 나타난

반면 오골계 집단에서는 0.347로 나타나 집단 간 유전적 구

조의 차이를 반영하고 있음을 확인할 수 있었다. 
집단 간의 유전적 유연관계를 알아보기 위해 각 MS mar-

ker별 대립 유전자의 빈도를 산출하여 이를 근거로 집단 간

의 보정을 통한 Nei et al.(1983)의 방법을 이용하는 DISPAN 
program을 활용하여 추정한 유전적 거리를 Table 5에 제시하

였다. 분석결과 R(적갈색 계통)과 L(흑색 계통)간의 유전적

거리는 0.05로 가장 가까운 것으로 나타났으며, R과 Y(황갈

색 계통, 0.073), Y과 L(0.083) 역시 가까운유전적 거리를 나

타내고 있음을 확인하였다. 반면, 재래닭 집단과 오골계 집

단(S) 간의 유전적 거리는 0.149(R과 S), 0.144(Y과 S), 그리

고 0.158(L과 S)으로 비교적 먼 것으로 나타나 재래닭 집단
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과 오골계 집단 간의 유전적 차별성을 확인할 수 있었다. 이
렇게 분석된 genetic matrix(Table 5)를 근거로 하여 NJ(Neigh-
bor- Joining)(Saitou and Nei, 1987)의 clustering 방법을 이용

하여 Fig. 1에 집단 간의 분지도를 작성하여 제시하였다. 
10종의 MS marker를 대상으로 개별 유전 표지의 개체 식

별력 및 누적 개체 식별력을 제시하였다(Table 6). 이러한 개

체 식별력의 추정 통계량은 혈연관계가 없는 서로 다른 개

체가 동일한 유전자형을 나타내지않을 확률을 계산한 것이

며, 이는 서로 다른 개체가 동일한 유전자형을 나타낼 확률

추정치를 누적하여 비교하였다. 8종의 MS marker를 사용할

경우 서로 다른 개체가 동일한 유전자형을 나타낼 확률 추

정치는 0.102×10-5
이었으며, 누적 식별력은 99.999%로 확인

되었다. 분석에 제시된 총 10종의 MS marker를 동일성 검정

Table 5. Matrix of DA genetic distances observed among the 
populations

R Y L S

R -

Y 0.073 -

L 0.050 0.083 -

S 0.149 0.144 0.158 -

R: Korean Native Red chicken, Y: Korean Native Yellow chicken, 
L: Korean Native Black chicken, S: Ogal chicken. 

Table 6. Estimation of matching probability (W) and power of discriminate (PD) using 10 different marker in 4 strain of Korea native 
chicken

Loci No. of allele
Matching probability (W) Power of discriminate (PD)

IW CW PD (%) CPD (%)

 M1 (MCW 78) 3 0.511 0.511 48.86 48.860

 M2 (MCW 67) 3 0.226 0.115 77.33 88.408

 M3 (MCW 330) 3 0.211 0.244×10 78.86 97.550

 M4 (MCW 98) 2 0.410 0.100×10 58.94 98.994

 M5 (MCW 295) 6 0.094 0.951×10-3 90.53 99.904

 M6 (MCW 216) 5 0.172 0.164×10-3 82.71 99.983

 M7 (ADL 278) 6 0.158 0.261×10-4 84.13 99.997

 M8 (LEI 094) 9 0.039 0.102×10-5 96.08 99.999

 M9 (ADL 268) 5 0.093 0.959×10-7 90.60 99.999

M10 (MCW 248) 3 0.266 0.255×10-7 73.38 99.999

CPD: Cumulative power of discrimination.

Fig. 1. Phylogenetic tree showing the genetic relations among 4 
population based on DA genetic distance (Nei et. al., 1983) 
in Koeran native chicken. The numbers indicate bootstrap 
values in percentage after 1,000 re-sampling. R: Korean 
Native Red chicken, Y: Korean Native Yellow chicken, 
L: Korean Native Black chicken, S: Ogal chicken. 

을 위한 개체 식별 시스템에 활용할 경우 0.255×10-7
의짝확

률 값이 추정되었다. 본 연구에서 대상 축군으로 활용한 한

국재래닭 집단과 오골계 집단은 축산과학원에서 몇안되는

순수재래계를 전국적으로 수집하여 순수한 복원을 위하여

조성한 집단으로서 그 유전적 다양성이 비교적낮은 상태이

다. 다른 재래가축을 대상으로 한 유전적 다양성을 연구한

보고에 의하면 (Chen et al., 2004; Cho and Cho, 2004; Jin et 
al., 2005; Osman et al., 2005) 일반적으로 재래 가축들의 유

전적 변이가 상당한 기간 동안 특정 경제형질을 목표로 하

여 이를 바탕으로 개량이 진행되어 유전적균일성이 검증된

외래품종들에 비해 상당히높게 나타나는 경향을 보이는 반

면에, 특정 지역에서 오랫동안 제한된 종모축을 활용하여 축

군이 유지된 경우에는 급격한 유전변이 감소가 보인다고언

급하고 있다. 본 연구결과, 한국재래닭 집단 내 유전변이가
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비교적 낮게 추정된 것은 이러한 이유에서 기인한 것으로

사료된다. 결국 재래닭 집단에서 산업화를 위한 개체 식별

또는 동일성 검정 시스템의 확립을 위해서는 재래닭 집단

내에서 다양성을 확보하고 있는 MS marker의 발굴을 통해

누적 식별력에 대한 신뢰도를 높일 수 있는 최적의 marker 
set을 구성하여야 한다.

적 요

본 연구는 10종의 MS(microsatellite) Marker를 이용하여

한국 재래닭 품종 내 외모 특성에 의해 구분되는 3계통(적갈

색: 60수, 황갈색: 46수, 흑색: 40수)과 오골계 집단(49수), 총
4계통(총 195수)에 대한 유전 특성을 분석하고, 이를 활용하

여 동일성 검정을 실시할 경우 개체 식별에 대한 신뢰도를

검정하기 위해 실시하였다. 집단 간의 유전적 유연관계를 알

아보기 위해 각 MS marker별 대립유전자의 빈도를 산출하여

이를근거로집단간의보정을통한방법을이용하는 DISPAN 
program을 활용하여 유전적 거리에 대한 추정 결과 R(적갈

색 계통)과 L(흑색 계통)간의 유전적 거리는 0.05로 가장 가

까운 것으로 나타났으며, R과 Y(황갈색 계통, 0.073), Y과 L 
(0.083) 역시 가까운유전적 거리를 나타내고 있음을 확인하

였다. 반면, 재래닭 집단과 오골계 집단(S) 간의 유전적 거리

는 0.149(R과 S), 0.144(Y과 S) 그리고 0.158(L과 S)으로 비교

적 먼 것으로 나타나 재래닭 집단과 오골계 집단 간의 유전

적 차별성을 확인할 수 있었다. 10종의 MS marker를 대상으

로 누적 개체 식별력을 계산한 결과 99.999%로 확인되었고

0.255×10-7 
의 짝확률 값이 추정되었다. 

(색인어 : 재래닭, 초위성체마커, 식별력)
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