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요 약

한우산업은 유전적으로 우수한 개체를 선발하기 위하여 전통적인 육종방법에 유전체정보를 활용

하여 정확하게 예측하는 기술을 개발하고 있는 실정이다. 따라서 본 연구에서는 이미 규명되어진 한

우 2번 염색체 양적형질좌위을 바탕으로 발현염기서열표식 (EST) 단일염기 다형성 연관지도상에서

선발된 12개의 염기표식영역 표지인자내 단일염기다형성들과 한우집단의 육질과의 연관성을 평가하

였다. 한우 2번 염색체 양적형질좌위영역에 있는 12개의 염기표식영역 표지인자를 이용하여 30차에

서 33차 후대검정우 집단에서 가계정보가 서로 다른 20두에서 직접 염기서열분석을 한 결과 10개

의 다형성이 있는 단일염기다형성를 확인할 수 있었다. 이 중에서 근내지방도 정규분포상 양쪽 집단

과 단일염기다형성 유전자형간 빈도분석을 한 결과 HWSNP 1-1과 HWSNP 9-4 단일염기다형성에

서 40%이상의 빈도차이를 나타내었다. 이 2개의 단일염기다형성들로 한우집단 (n=233)에서 근내

지방도와의 연관성을 살펴본 결과 HWSNP 1-1 단일염기다형성에서만 유의적인 차이를 나타내었다

(P<0.05). 따라서 본 연구에서는 HWSNP 1-1 단일염기다형성는 유전체정보를 활용한 한우 육질

개량에있어가장효율적인보조수단으로활용가치가높을것이라판단된다.

주요용어: 근내지방도, 단일염기다형성, 양적형질좌위, 한우.

1. 서 론

오늘날 동물 육종개량의 세계적인 추세는 기존의 가축개량 체계가 안고 있는 문제점과 한계점을 극복

하고 개량성과를 조기에 달성하기 위하여 전통적인 통계 육종학적 방법에 첨단 유전물질 분석기법인 분

자유전학적 기법을 접목시켜 상호 보완적인 관계에서 동시에 구사함으로써 동물자원의 육종개량 효율을

최대한 극대화시켜 나가고 있다. 특히, 동물의 주요 경제형질과 연관된 DNA 표지인자를 선발표지인자

로 이용하는 마스 (marker-assisted selection)의 선발육종기술의 개발은 전통적인 선발육종 체계의 한

계성을 초월하여 획기적으로 가축의 유전능력을 증진시킬 수 있는 새로운 첨단 분자육종기술 분야로 인

정받고있다 (Dekkers 등, 2002; Thallman, 2004; Spangler 등, 2007).

한우 전체 게놈에서 육질과 관련된 단일염기다형성를 탐색함에 있어 여러 연구자들은 첫 번째로 효율

적인 유전자를 탐색할 수 있는 고밀도 유전자지도를 이용하여 양적형질좌위분석을 하였다. 최근 양적형
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질좌위 분석자료를 살펴보면 Hu 등 (2010)은 359개 경제형질에 대한 4,281개 양적형질좌위를 규명하

여 데이터베이스화 하였다. McClure 등 (2010)은 일반농가 앵거스 집단에서 390개 초위성체, 11개 단

일염기다형성, 1개 중복 좌위를 이용하여 14가지 경제형질에 대해 양적형질좌위분석을 실시한 결과 육

질을평가하는근내지방도에서 69개의양적형질좌위발굴하였으며이중 2번과 5번염색체에서가장많

이 발견되었다. 또한 이전 연구결과에서는 소 2번 염색체에서 근내지방도와 관련된 양적형질좌위가 많

이발견되었다 (Casas 등, 1998; MacNeil 등, 2002; Alexander 등, 2007; Abe 등, 2008).

국내에서도 많은 육종학자들이 양적형질좌위분석을 실시하였지만 분석에 적합한 집단을 구성하기에

는 부족한 실정 이였지만 Kim 등 (2003)은 각각의 초위성체에 대한 분석을 통하여 양적형질좌위를 규

명하였다. 그래서 한우 2번 염색체의 단일염기다형성 탐색은 한우에서 규명된 양적형질좌위를 기준으

로 연관불평형 영역을 지정하는 것이다. 축우에서 연관불평형에 관한 연구결과를 살펴보면 젖소에서

10cM이상 되는 연관불평형 영역이 상당수 존재한다는 것을 보고하였고 일본 화우와 갈모 화우의 반형

매 집단에서 10cM이상의 연관불평형 영역을 발견하였다 (Farnir 등 2000; Hayes 등 2003; Odani 등

2006). 또한 인간의 연관불평형 영역크기보다 축우의 영역크기가 길게 나타나는 이유는 축우에서 유전

적 부동 (genetic drift), 선발 (selection), 계획교배과 같은 자연적인 요인이 아닌 인위적인 요인들 때문

이다.

따라서 본 연구에서는 한우 2번 염색체에서 EST 단일염기 다형성 연관지도상에 한우 육질 관련 양적

형질좌위영역에서 단일염기다형성를 발굴하고 근내지방도와의 연관분석을 평가하여 육질 관련 후보유

전자를규명하고자한다.

2. 실험재료 및 방법

2.1. 실험동물 및 재료

본 연구에서는 가축유전자원시험장과 한우시험장에서 6개월령일 때 거세를 하여 평균 719일령일 때

검정을 종료하고 출하를 한 개체인 농협중앙회 한우개량사업소의 후대검정집단인 30차에서 33차 국가

후대검정우집단 233두의 능력자료를 사용하였다. 또한 분석에 사용된 형질인 근내지방도는 축산물품질

평가원에서 등급판정부위인 배최장근단면에 나타난 지방분포이다. 게놈 DNA은 페놀-클로로포름 방식

을이용하여추출하였다.

2.2. 직접 염기서열 분석

직접염기서열분석을하기위해 30차에서 33차국가후대검정집단 233두에서근내지방도정규분포상

평균pm1.5SD에있으며혈연관계가없는 20두개체로 BigDye Terminator (Ver 3.1) cycle sequencing

kit (Applied Biosystems, Foster City, CA)를 사용하여 염기서열을 분석하였다. 또한 염기표식영역

표지인자의 시발체는 GenBank에 제시된 염기서열로 Primer3 프로그램 (http://frodo.wi.mit.edu/cgi

bin/primer3/primer3 www.cgi)를 사용하여 제작하였다. 분석된 염기서열 자료들은 Sequencher 4.6

프로그램 (Gene Codes Corp., Ann Arbor, MI)을이용하여가시적으로편집하였다.

2.3. 단일염기다형성 유전자형 분석

단일염기다형성 유전자형을 분석하기 위해 PCR 반응은 20ng genomic DNA, 0.25U Taq poly-

merase (Solgent Co., Ltd, south korea), 1X buffer, 0.2mM dNTP, 5pmol시발체 (forward/reverse)를

첨가하여전체 15µl가되도록하고혼합한후 94℃ 5분에서 1cycle, 94℃에서 30초, 합성온도에서 30초,

72℃에서 3분의 조건으로 35cycle, 72℃ 3분에서 1cycle을 반응시켰다. 생성된 PCR product에서
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1µl를 전기 영동하여 생성물을 확인하였고 PCR 생성물에 5U SAP와 2U Exo I를 첨가하여 잘 혼합한

다음, 37℃에서 1시간동안반응시켰다.

반응이 끝난 다음 75℃에서 15분간 불활성화 시켰다. ABI PRISM SNaPshotTM Multiplex Kit

(Applied Biosystems, Foster City, CA)을 사용하여 정제된 PCR 생성물 1µl, SNaPShot multiplex

ready reaction mix 1µl, 5pmol extension 시발체 1µl를넣어전체 10µl가되게하고잘혼합하여 96℃

에서 10초, 50℃에서 5초, 60℃에서 30초의조건으로 25cycle을반응시켰다. 반응된 PCR 생성물에 1U

SAP를 첨가해준 다음 37℃에서 1시간 동안 배양하였고 75℃에서 15분 동안 불활성화 시켰다. 최종적

으로 정제된 PCR 생성물 1µl를 GeneScan-120 LIZ size standard (Applied Biosystems, Foster City,

CA) 0.25µl와 Hi-Di formamide 9.5µl (Applied Biosystems, Foster City, CA)를 첨가하여 잘 섞어

준 다음 95℃에서 5분간 변성시킨 후 ABI PRISM 3130XL Genetic Analyzer (Applied Biosystems,

Foster City, CA)에전기영동을하였다. 전기영동이끝난자료는 GeneMapper v4.0 software (Applied

Biosystems, Foster City, CA)를통해서분석하였다 (그림 2.1).

그림 2.1 단일염기다형성 분석도

2.4. 통계분석

본 연구에서 각 단일염기다형성에 대한 하디-와인버그 법칙 (HWE; Hardy-Weinberg Equilib-

rium)은 개체의 유전자형 빈도가 집단에서 평형이 되는가를 알아보기 위해 χ2통계량을 이용한 적합

도 검정을 실시하였다 (Abe 등, 2008). 그리고 각 단일염기다형성의 연관분석은 30차에서 33차 국가후

대검정우 집단 233두의 생시체중, 개월별 체중과 도체형질 (도체중, 등지방두께, 등심단면적과 근내지

방도)의 측정기록으로 SPSS 14.0버전 (SPSS Inc., Chicago, IL)을 사용하여 분석하였다. 분석방법은
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GLM의 ANCOVA (analysis of covariance) 방식을사용하였으며통계모델은다음과같다.

Yijklm = µ+ Y Si + Pj + Sk +Ml + βage + eijklm (2.1)

여기서,

Yijklm =근내지방도측정치,

µ =전체평균,

Y Si =출생년도와계절의고정효과,

Pj =출생지의고정효과,

Sk =아비의임의효과,

Ml =단일염기다형성의고정효과,

βage =사육일령의공변이,

eijklm =임의오차.

3. 한우 육질 관련 후보 단일염기다형성 탐색

한우 후보 단일염기다형성 탐색은 한우 2번 염색체에서 육질 관련 양적형질좌위인 TEXAN-2, IL-

STS098 초위성체 좌위에서 양쪽으로 10cM정도 떨어진 TGLA431과 URB042 초위성체 (그림 3.1 위

쪽 붉은박스), BL1001과 RM171 초위성체 (그림 3.1 아래쪽 붉은박스)를 선정하여 20cM정도가 되는

2개의영역을지정하였고육질과연관된단일염기다형성를발굴하기위해 EST 단일염기다형성연관지

도상 2개의양적형질좌위영역에서 12개염기표식영역표지인자를발굴하였다 (그림 3.1).

그림 3.1 한우 염색체 2번 EST 단일염기 다형성 연관지도상의 12개 염기표식영역 표지인자
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4. 한우 육질 관련 후보 단일염기다형성 발굴

한우 2번 염색체에서 육질 관련 후보 단일염기다형성는 한우 2번 염색체 EST 단일염기 다형성 연관

지도상 양적형질좌위 영역에서 선정된 12 염기표식영역 표지인자의 염기서열을 이용하여 직접 염기서

열 분석방법으로 발굴하였다. 직접 염기서열 분석에 사용된 개체는 30차에서 33차 국가후대검정우집단

233두에서 근내지방도 정규분포상에서 평균±2SD에 있으며 혈연관계가 없는 20두를 사용하였다. 그

결과 MARC11601-11602 염기표식영역에서 2개의 단일염기다형성, MARC17821-17822 염기표식영역

에서 1개의 단일염기다형성, MARC9673-9674 염기표식영역에서 3개의 단일염기다형성, 3250-79 염기

표식영역에서 4개의 단일염기다형성를 확인할 수 있었고 나머지 8개의 염기표식영역에서는 단일염기다

형성를확인할수없었다.

표 4.1 한우 2번 염색체에서 12개 염기표식영역내 10개 다형성 단일염기다형성의 유전자형과 빈도

단일염기다형성 염기표식영역 ID GeneBank번호
유전자형 (개체수)

H1 MAF2 HWE3
빈도

HWSNP 1-1

MARC11601-11602 BV 104778

CC (3) CT (9) TT (8) 20
0.469 0.375 0.090

0.150 0.450 0.400 1

HWSNP 1-2
CC (3) CT (9) TT (8) 20

0.469 0.375 0.090
0.150 0.450 0.400 1

HWSNP 2-1 MARC17821-17822 BV 104990
GG (17) GA (3) AA (0) 20

0.139 0.075 0.716
0.850 0.150 0.000 1

HWSNP 5-1

MARC9673-9674 BV 103745

TT (14) AT (6) AA (0) 20
0.255 0.150 0.184

0.700 0.300 0.000 1

HWSNP 5-2
TT (14) CT (6) CC (0) 20

0.255 0.150 0.184
0.700 0.300 0.000 1

HWSNP 5-3
GG (14) GT (6) TT (0) 20

0.255 0.150 0.184
0.700 0.300 0.000 1

HWSNP 9-1

3250 79 G73155

GG (16) GA (4) AA (0) 20
0.180 0.100 0.560

0.800 0.200 0.000 1

HWSNP 9-2
CC (16) CT (4) TT (0) 20

0.180 0.100 0.560
0.800 0.200 0.000 1

HWSNP 9-3
CC (16) CT (4) TT (0) 20

0.180 0.100 0.560
0.800 0.200 0.000 1

HWSNP 9-4
GG (1) GA (11) AA (8) 20

0.439 0.325 0.106
0.050 0.550 0.400 1

1이형접합체율 (Heterozygosity), 2소수 대립유전자 빈도 (Minor allele frequency),
3하디-웨인버그 평형 (Hardy-Weinberg equilibrium principle) 유의확률 값.

표 4.1에 제시한 10개 단일염기다형성에 대한 정보력을 살펴보면 MARC11601-11602 염기표식영역

에 나타나는 HWSNP 1-1과 HWSNP 1-2 단일염기다형성는 유전자형빈도, 이형접합체율 (H), 소수 대

립유전자 빈도 (MAF)가 동일한 유형으로 나타나기 때문에 단일염기다형성간 강한 연관을 나타난다

는 사실을 확인할 수 있었고 MARC9673-9674 염기표식영역에서 발굴된 HWSNP 5-1, HWSNP 5-2와

HWSNP 5-3 단일염기다형성에서도 유전자형은 다르지만 유전자형빈도, 이형접합체율, MAF 모두 동

일하게 나타나서 3개 단일염기다형성간 강한 연관을 가지고 있었다. 또한 3250 79 염기표식영역에서도

HWSNP 9-4 단일염기다형성를제외한나머지단일염기다형성간에서도강한연관을보여주었다.

한우 2번 염색체 육질 관련 양적형질좌위 영역에서 발굴된 10개 단일염기다형성에 대한 검증은 육질

을 결정하는 근내지방도에서 정규분포상 평균±1.5SD 양쪽에 있는 10두를 대상으로 각 유전자형 빈도

차이가 40%이상이되는단일염기다형성를선정하였다.

표 4.2에서와 같이 HWSNP 1-1 단일염기다형성는 TT 유전자형에서 60%로 가장 많은 빈도차이를

나타내었고 HWSNP 9-4 단일염기다형성에서는 AA 유전자형에서 40%로 두 번째로 많은 빈도차이

를 보여주고 있다. HWSNP 1-2 단일염기다형성의 GG 유전자형에서도 60%로 가장 많은 빈도차이를

나타내었지만 HWSNP 1-1와 강한 연관을 가지고 있기 때문에 전체집단에 적용할때에는 HWSNP 1-

1 단일염기다형성만 분석하였다. 또한 HWSNP 9-1의 GG 유전자형, HWSNP 9-2와 HWSNP 9-3의

CC 유전자형에서도 40%의 빈도차이를 나타났었지만 각각 유전자형에서 변이가 많이 나타나지 않았



666 Yoonseok Lee · Dong-Yep Oh · Jung-Sou Yeo

표 4.2 근내지방도 성적이 높은집단 (High)과 낮은집단 (Low)에서

한우 육질 관련 후보 단일염기다형성의 빈도차이

단일염기다형성 GenBank 번호 유전자형 집단 빈도 (%)

HWSNP 1-1 BV104778

CC
High 0

Low 30

CT
High 30

Low 60

TT
High 70

Low 10

HWSNP 1-2 BV104778

AA
High 0

Low 30

AG
High 30

Low 60

GG
High 70

Low 10

HWSNP 9-1 G73155

GG
High 100

Low 60

AG
High 0

Low 30

HWSNP 9-2 G73155

CC
High 100

Low 60

CT
High 0

Low 30

HWSNP 9-3 G73155

CC
High 100

Low 60

CT
High 0

Low 30

HWSNP 9-4 G73155

AA
High 60

Low 20

AG
High 40

Low 70

GG
High 0

Low 10

기 때문에 전체집단에 적용시 통계적인 오류발생에 요인이 될 수 있으므로 분석되지 않았다. 따라서,

HWSNP 1-1과 HWSNP 9-4 단일염기다형성를 한우 2번 염색체 육질 관련 후보 단일염기다형성로 선

정하고 30차에서 33차국가후대검정우집단 233두에검증을실시하였다.

5. 한우 2번 염색체에서 발굴된 육질 관련 후보 단일염기다형성 검증

한우 육질 관련 후보 단일염기다형성 검증은 30차에서 33차 국가 후대검정우집단 233두에 적용하였

고 HWSNP 1-1과 HWSNP 9-4 단일염기다형성들과 ANCOVA 분석을 실시한 결과는 표 5.1에 제시

하였다. 한우의유전적인요인에대한효과를보기위해사용되어진 ANCOVA분석에있어아비는임의

효과, 지역, 출생지와 단일염기다형성은 고정효과, 사육일령은 공변이로 처리해서 분석하였고 환경적인

요인에대한효과는표 5.1에서나타내지않았다.

HWSNP 1-1 단일염기다형성는 유전자형별로 근내지방도에서 유의적인 차이를 나타내었으며 TT 유

전자형 (6.904)을 가지는 개체의 근내지방도가 CC와 CT 유전자형 (4.169, 4.584)을 가지는 개체의 근

내지방도보다 높게 나타났다. 이는 HWSNP 1-1 단일염기다형성은 한우집단에서 TT 유전자형을 가지

는 개체를 선발한다면 다른 유전자형을 가지는 개체보다 근내지방도가 높은 성적이 나타날 것이다. 하

지만 HWSNP 9-4 단일염기다형성에서는유전자형별로유의적인차이를나타내지않았다.
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표 5.1 한우 국가후대검정우 집단에서 HWSNP 1-1과 HWSNP 9-4

단일염기다형성에 대한 근내지방도 평균과 표준오차

단일염기다형성
유전자형 (개체수)

유의확률
평균 ± 표준오차

HWSNP 1-1
CC (106) CT (95) TT (32)

0.025
4.169±0.451ab 4.584±0.433a 6.904±0.760b

HWSNP 9-4
AA (149) AG (58) GG (25)

0.405
5.084±0.307 4.517±0.499 5.675±0.806

6. 결 론

한우산업에 있어 근내지방도는 농가소득에 중요한 요인으로 작용하고 있다. 농가소득에 중요한 요인

인 근내지방도는 복유전자 (ploygene) 작용에 의해 형성이 되어지고 있다. 따라서 본 연구에서는 근내

지방도 형성에 관련이 있는 후보 유전자를 발굴하기 위해서 한우 2번 염색체 양적형질좌위영역에 있

는 12개의 염기표식영역 표지인자를 이용하여 30차에서 33차 후대검정우 집단에서 가계정보가 서로

다른 20두에서 직접 염기서열 분석을 한 결과 10개의 다형성이 있는 단일염기다형성를 확인할 수 있

었다. 이 중에서 근내지방도 정규분포상 양쪽 집단과 단일염기다형성 유전자형간 빈도분석을 한 결과

HWSNP 1-1과 HWSNP 9-4 단일염기다형성에서 40%이상의 빈도차이를 나타내었다. 이 2개의 단일

염기다형성들로 한우집단 (n=233)에서 근내지방도와의 연관성을 살펴본 결과 HWSNP 1-1 단일염기

다형성에서만 유의적인 차이를 나타내었다 (P<0.05). 따라서 본 연구에서는 HWSNP 1-1 단일염기다

형성는 현재 사용되어지고 있는 통계적인 육종방식에 유전적 효과로 포함되어진다면 개량의 효과를 극

대화할수있는가장효율적인보조수단으로활용가치가높을것이라판단된다.
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Abstract

By direct sequencing of 12 STS marker, we identified 10 polymorphic SNPs. As

a result of genotype frequency analysis between 10 polymorphic SNPs and extreme

population (n=20) for marbling score in Hanwoo (n=233), there was over 40 percent

of frequency difference of HWSNP 1-1 and HWSNP 9-4 SNP. HWSNP 1-1 SNP was

significantly associated with marbling score in large-scale population (n=233). There-

fore we suggested that HWSNP 1-1 SNP can be useful as a positional candidate for

beef quality for marker-assisted selection in Hanwoo.
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