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번식한우 사양관리(비육전후)에 따른 지방산결합단백질 4,5(FABP4,5)

유전자와 육질의 연관성 분석
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ABSTRACT

The bovine fatty acid binding protein 4 and 5 (FABP4 and 5) is a major positional and physiological candidate gene 
for the bovine marbling and carcass weight. The aim of this study was to evaluate the association between economic 
traits of Korean cattle (Hanwoo) and genetic variation in fatty acid binding protein 4 and 5 (FABP4 and 5) genes 
within carcass/meat quality traits and the before/after of fatting in breed Hanwoo. Here, we characterized the 
nucleotide polymorphism of FABP4 and 5 in 86 cattle. We were detected the variability of three types (GG, AG, and 
AA) by PCR, and economic traits were analyzed by the mixed regression model implemented in the ASReml program. 
As the result of statistical and supersonic analysis, FABP4 gene was highly showed significant effect (p<0.006) on 
marbling score (MS), in contrast FABP5 gene was lowed (p<0.084) on MS before fatting. But, FABP4 gene was highly 
showed significant effect (p<0.0054) on MS, in contrast FABP5 gene lowest (p<0.0899) on MS in the after of fatting. 
Compare to supersonic result before fatting in FABP4 gene, it was detected type GG: (p<7.18), AG: (p<8.50), and AA: 
(p<10.50) (n=50), showed type GG: (p<4.88), AG: (p<2.33), and AA: (p<0.00) after weed out (n=20). Futhermore, it was 
detected type GG: (p<9.30), AG: (p<7.95), and AA: (p<7.40) (n=50) before fatting in the FABP5 gene. It was shown type 
GG: (p<2.67), AG: (p<3.50), and AA: (p<5.00) after weed out (n=50). Our results indicate that FABP4 and 5 gene 
transcription is regulated by the environment of feeding and management, and suggest that feeding and management 
could be potential key in determining FABP4 and 5 genes transcription for carcass/meat quality traits in breed 
Hanwoo.

(Key words : Breed Hanwoo, FABP4, FABP5, Marbling score)

서 론  

한우 고급육 생산을 위해 오래 전부터 종모우의 개량
과 선발에 대한 연구가 진행되어 왔으나, 고급육 생산방
법을 효율적으로 개량하기 위해서는 암소의 개량이 필수
적이다. 쇠고기의 육질을 좌우하는 요소로는 육색, 등심 
단면적, 등지방 두께, 지방색, 연도 및 근내 지방도 등이 

있으며, 이 중에 근육 내에 침착해 있는 지방 (intra-mus-
cular fat)의 양은 육질을 결정하는 요소 중에 하나로 등
급결정을 하는데 중요한 역할을 하고 있는 것으로 알려
져 있다. 하지만 근내 지방도와 같은 형질은 도축 후 육
안으로만 측정이 가능하기 때문에 표현형의 성적을 얻기
까지 많은 시간과 비용이 소요되기에 가축육종에 있어서 
한계라 볼 수 있다. 이러한 문제점의 대안으로 축산의 경
제적 가치를 높이고자 몇 년 전부터 육질에 관련된 다수
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의 유전자들이 발굴되었으며, 현재에는 근내 지방에 중요
한 역할을 하는 몇몇의 인자를 탐침하여 그 기전도 많이 
연구되어 있는 상태이다 (Lee 등, 2004; Cheong 등, 2007; 
Cho 등, 2008; Kong 등, 2007). 현재 이러한 마커 선발로 
기존의 표현형 및 혈통에 의존한 선발육종 방법에 DNA 
표지인자를 이용한 가축의 육종가 추정을 통하여 가축 
조기선발을 가능하게 함으로써 연간 얻을 수 있는 개량
량을 증가시킬 수 있는 것으로 보고되고 있다 (Darvasi와 
Soller, 1994; Lande와 Thompson, 1990). 육질에 관여하
는 지방산 결합 단백질 (fatty acid binding protein: FA-
BP)은 지방세포에서 발현하며, 세포내 지방산 농도와 지
질 대사를 조절하는 것으로 알려져 있다. 특히, 돼지에서 
근내 지방 조절에 기여하는 유력한 후보 유전자로 보고
되었다 (Gerbens, 2000). 또한, 지방산 결합 단백질 중에 
FABP5는 지방산 신호체계, 세포의 성장 및 조절, 분화, 
비만 관련 등에 중요한 역할을 하는 것으로 보고되었다 
(Luis 등, 2002; Maeda 등, 2003). FABP5의 경우 유전자 
탐침 결과, 지방산 결합 단백질 그룹 중에 하나를 구성하
고 있는 FABP4라는 인자와 높은 상동성을 가지고 있는 
것으로 보고되었다 (Krieg 등, 1993). 한우 근내지방 및 
도체 체중에 관여하는 FABP4 유전자와 기능 및 위치적
으로 거의 유사한 유전자로 보고되었으며 (Lee, 2010), 그 
뿐만 아니라 기존 연구에서도 FABP4와 FABP5 두 유전
자가 지방 침착 (fat deposition)과 밀접하게 관련되어 있
다는 것이 보고되었다 (Estelle 등, 2006). 이러한 연구를 
바탕으로 본 연구에서는 검정된 한우 번식우 86두를 선
발하여 육질에 관여하는 FABP4, FABP5 유전자의 특정부
위를 PCR 방법으로 염기서열을 분석한 후 사양관리(비
육) 전후로 개체를 나누어 초음파(비육 전) 및 도축 결과
(비육 후) 유전자의 상관 관계를 분석하였다. 

재료 및 방법

공시재료 및 Genomic DNA 추출

안성 지역 한우 농가를 대상으로 3산 이상의 한우 번
식우 86두를 공시축으로 선정하였다. 각 공시축 개체별로
부터 혈액을 채취하여 항응고제인 EDTA를 포함하고 있
는 Vacutainer (BD medical USA)에 5 ml씩 주입하여 
4℃에 보관하였다. Genomic DNA 분리는 DNA mini kit 
(QIAGEN, Genrmany)을 이용하여 분리 및 정제하였다. 
정제한 genomic DNA는 전기영동으로 각 개체별 DNA 
분리상태를 확인하였으며, ND-1000 UV-Vis Spectropho-
tometer (NanoDrop Technologies, USA)를 이용하여 농
도 측정 후 TE buffer (10 mM Tris-HCl, pH 7.4; 1 mM 
EDTA)에 용해하여 냉장고에 보관하여 실험에 이용하였
다. 본 연구에 사용된 형질로는 초음파를 이용하여 측정
한 초음파 근내지방도를 사용하였으며, 공시축의 초음파 
근내지방도에 대한 평균 값은 8.0이었다. 

PCR-RFLP을 이용한 개체별 유전자형 판정 

FABP4, FABP5 두 개의 유전자로부터 DNA 다형성은 
Restriction Fragment Length Polymorphism (RFLP) 기
법을 이용하여 기존에 보고되어진 SNP 영역에서 염기서

열을 분석하였다. Marker 분석을 위해 이용한 Primer는 
PCR 반응산물이 FABP4는 423 bp, FABP5는 259 bp 되
도록 설계하였으며, PCR 증폭 후 제한효소로 절단하고 
DNA 크기에 따라 band 현황을 조사하여 유전자형을 분
석하였다. PCR-RFLP 증폭을 위한 반응액은 template DNA 
2 μl (50 ng), 10 × PCR reaction buffer (10 mM Tris- 
HCl, pH 8.3, 50 mM KCl, 1.5 mM MgCl2) 5 μl, 2.5 
mM dNTPs 4 μl, primer 10 pmol 4 μl, 1 unit Taq 
polymerase 1 μl (Takara, Japan)에 반응액 50 μl로 조
절하였다. 반응 조건으로 95℃에서 10분간 예비변성 후, 
94℃에서 45초 변성, 각 annealing 온도는 FABP4(60 ℃), 
FABP5(58℃)에서 45초, 그리고 72℃에서 1분간의 cycle 3
단계를 35회 반복한 후 72℃에서 마지막 합성반응을 10
분간 수행하였다. PCR 종료 후 3 μl씩의 PCR 산물을 
1.5% agarose gel에 전기영동하여 UV 상에서 증폭여부를 
확인하였다. PCR-RFLP 분석을 위한 반응액은 PCR 산물 
5 μl에 제한효소 2～3 unit을 첨가하고, 각 제한 효소별 
활성온도에서 4시간 반응시킨 후 2% agarose gel에 전기
영동을 통하여 절단된 DNA 단편의 크기를 확인하였다. 
절단된 DNA 밴드를 분석하여 최종적으로 각 개체별 유
전자형을 판정하였다.

경제형질과의 통계적 관련성 분석

본 연구에서 조사된 한우 도체형질에 대한 유전자형의 
효과를 분석하기 위해 ASReml package(Gilmour et al, 
2006)를 이용하여 아래와 같은 혼합 선형 모형(Linear 
Mixed Model)으로 분석을 실시하였으며, p-value 값이 
0.05 이하인 경우를 통계적으로 유의한 것으로 인정하여 
유전자형에 따른 각 도체형질에 대한 표현형가의 최소 
제곱 평균(least square mean)과 표준오차를 추정하였다. 
분석 모형은 아래와 같다.

Yijk =μ + YSi + b․Dijk + Genotypej + Aijk + eijk

여기에서, 
Yijk = 각 도체형질의 측정치
μ = 각 형질의 전체 평균
YSi = 계절효과
b = 공변이
Dijk = 도축연령(month)
Genotypej = 유전자형의 효과
Aijk = 개체효과
eijk = 임의오차, N～(0, )

결 과

FABP4,5 유전자형 분석

FABP4와 FABP5 유전자에서 확인된 2개의 SNPs 영역
은 Hsp 92 II와 MspA1 I 제한효소 인식부위를 가지고 
있어 PCR-RFLP 기법을 이용하여 유전자형 분석을 실시
하였다. 먼저 2개의 기능성 유전자의 PCR-RFLP 분석을 
위해 관련 유전자 영역에서 특정 염기서열을 포함하는 
primer를 이용하여 증폭한 후 PCR 산물인 FABP4 유전
자는 제한효소  Hsp 92 II (5'-CATG▼-3')로 FABP5 유전
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Table 1. Primer sequence and restriction for PCR-RFLP analysis in FABP4, FABP5 genes in breed Hanwoo

Gene 
Name

SNP 
No.

Restriction 
Enzyme

PCR primer Sequence (5'-3')
Product 

Size
Annealing 
Temp. (℃)

SNP 
Genotype

Fragment size 
(bp)

Reaction 
Temp. (℃)

FABP4 1 Hsp 92II 
TGT TGT TTT TGG CAT TCA TTG
TAC TGC TGG GGG CAC AGT AT

423 60 ℃

GG 423

37℃AG 423, 218

AA 218

FABP5 7 MspA1 I 
CTG TTG GCA CTG CTT GAC TC

CAA CAC AAC GCT GCA AAA AT
259 58 ℃

AA 259

37℃AG 259, 174, 85

GG 174, 85

자는 MspA1 I (5'-CAG▼TG-3') 제한효소로 절단하고 
agarose gel상에서 전기영동하여 Table 1에 제시하는 바
와 같이 제한효소 인지부위의 여부에 따라 유전자형을 
판정하였다 (Table 1).

FABP4 유전자에서는 제한효소 Hsp 92 II (5'-CATG▼
-3')로 절단된 크기에 따라 GG type형은 423 bp 크기의 1
개의 band, AG type형은 423 bp과 218 bp 크기의 2개의 
band, AA type형은 218 bp 크기로 유전자 형이 나누어
지며, 유전자형 빈도(genotype frequency)는 GG type: 
43.5%, AG type:51.7%, AA type:5.8%로 나타내고 있다. 
FABP5 유전자에서는 제한효소 MspA 1 I (5'-CAG▼
TG-3')에 따라 AA type형은 259 bp 크기의 1개의 band, 
AG type형은 259 bp와 174 bp 그리고 85 bp 크기의 3개
의 band, GG type형은 174 bp와 85 bp 크기의 2개의 
band로 유전자 형이 나누어지며, 유전자형 빈도(genoty-
pe frequency)는 AA type:37.8%, AG type:41.5%, GG 
type:20.7%로 나타내고 있다. 본 Fig. 1, 2에서 나타내는 
바와 같이 이들 후보유전자들은 한우 번식우에서 A와 G 
두 개의 대립유전자에 의해서 GG, AG, AA 3개의 type
형으로 RFLP marker 유전자형으로 나누어지는 것을 확
인하였다 (Fig. 1, 2).

검정한 총 개체(86두) 집단 내에서 비육 전 50두(Num: 

Fig. 1. PCR-RFLP makers of FABP4 gene in following digestion of Hsp 92II enzyme. Lanes 1, 3, 5, 6, 8, 11, 12, 17, 24, 26-29, 31, 35, 37, 
41, 43, 46, 47, 51, 56, 57, 59-61, 64, 66, 67, 71, 73, 75-77, 80, 83, 85 :GG type, Lanes 2, 4, 7, 9, 10, 13, 15, 16, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 25, 30, 
33, 34, 36, 38, 39, 40, 42, 44, 45, 48, 49, 50, 52, 53, 54, 55, 58, 62, 63, 65, 68, 70, 74, 78, 79, 81, 82, 84: AG type, Lanes. 32,69,72,86 : AA 
type.

22～86번)의 개체를 선정하여 초음파 검사를 통해 근내 
지방도 등급 결과와 각 후보 유전자들에 대한 대립유전
자의 빈도의 결과를 분석한 결과, FABP4 유전자에서는 
유의차가 매우 높게(p<0.006) 나타나고 있으며, FABP5는 
FABP4 유전자에 비해 비교적 낮게(p<0.084) 나타나고 있
다. 비육 전 초음파 측정 결과는 전체 평균 8이었으며, 
FABP4 유전자에서 각 type 별 평균은 GG type 7.18, AG 
type 8.50, AA type 10.50이었고(n=50), FABP5 유전자에
서는 AA type 7.40, AG type 7.95, GG type 9.30으로 나
타났다(n=50)(Fig. 3). 

또한 이러한 결과를 토대로 검정한 총 개체(86두) 집단 
내에서 비육 전 초음파 검사를 통해 근내 지방도 등급결
과와 대립유전자의 빈도의 결과를 분석한 50두(Num: 
22-86번) 개체를 제외한 비육 후에 도축한 20두(Num: 
1-21번) 개체의 근내 지방도를 분석한 결과와 각 후보 유
전자들에 대한 대립유전자의 빈도도 분석해 보았다. 그 
결과 FABP4 유전자에서는 높게(p<0.005) 나타났으며, 
FABP5는 유전자형간 유의적인 차이가 없었다. 비육 후 
도축한 전체 평균은 3.35로 FABP4 유전자에서 각각의 평
균은 GG type에서 4.88, AG type은 2.33, AA type은 나
타나지 않았으며(n=20), FABP5 유전자에서 각각의 평균
은 AA type에서 5.00, AG type은 3.50, GG type에서 
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Fig. 2. PCR-RFLP makers of FABP5 gene in following digestion of MspA1I enzyme. Lanes 4, 8, 10, 11, 13, 15, 16, 19, 24, 28, 29, 35, 38-41, 
44, 46, 47, 50, 52, 53, 56, 59, 61, 64, 66, 76, 83, 84, 85 : AA type, Lanes 1, 3, 7, 12, 17, 18, 20, 21, 25, 26, 31, 33, 34, 36, 37, 42, 45, 51, 54, 
55, 57, 58, 60, 63, 65, 72-75, 79-82, 86 : AG type, Lanes 5, 6, 9, 22, 23, 27, 30, 32, 43, 48, 49, 62, 67-71 : GG type. 

        

Fig. 3. Least square mean of FABP4 and 5 polymorphisms on supersonic marbling score measured before fattening start in Hanwoo cow 
(n=50).

         

Fig. 4. Least square mean of FABP4 and 5 polymorphisms on weed out marbling score measured in late fattening of Hanwoo cow 
(n=20).
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2.67로 나타났다(n=20) (Fig. 4).

고 찰

한우 고급육 생산을 위해 종모우의 개량과 선발이 이
루어지고 있으나, 좀 더 효율적인 개량을 위해서는 고급
육을 생산할 수 있는 한우 암소의 개량이 필수적이다. 따
라서 본 연구는 경기도 안성 지역 한우의 육질 개량을 위
해 지역 한우농가의 소를 대상으로 육질 초음파 측정과 
육질 관련 유전자와의 비교 분석을 하기 위해 실시하였
다. 육질 분석을 위해 3산 이상 한우 번식우 86두를 대상
으로 초음파로 등심단면적, 등지방두께, 근내지방을 측정
하였다. 각 개체별로 혈액을 채취하여 유전자를 분석하였
으며, 유전자 분석은 육질 관련 유전자로 알려진 FABP4
와 FABP5를 이용하였다. 개체별로 고급육 생산을 위한 
사양관리 전과 사양관리 후 표현형과 유전자와의 상관 
관계를 분석하였다. 

번식우의 일반 사양관리 조건(비육 전)에서 FABP4는 
육질초음파 측정 결과와 유전자 분석과의 p-value 값이 
0.006로 나타났다. 그러나 FABP5는 p-value 값이 0.084의 
결과를 보였다. 그리고, 비육 후 도축하였을 때 FABP4는 
비육 후 도축 결과와 유전자 분석과의 p-value 값이 
0.0054로 나타났다. 그러나 FABP5는 p-value 값이 0.0899
의 결과를 보였다. FABP4 유전자에서 비육 전 초음파 측
정 결과와 비교하였을 때 GG type은 7.18, AG type은 
8.50, AA type은 10.50이었으나(n=50), 비육 후 도축한 결
과 GG type에서 4.88, AG type은 2.33으로 나타났으며, 
AA type은 본 실험 20두에서는 나타나지 않았다(n=20). 
또한, 이러한 결과는 Lee 등 (2011)도 FABP4에서 나타나
는 두 개의 유전적인 마커 (FABP4SNP 2774C>G; FA-
BP4_usat3237)가 QTL 위치하고 가장 유사하다고 하였다. 
그러나 FABP4는 유전자 발현 분석에 있어서 도체체중과 
등근육 부위하고는 상관 관계가 없다고 보고하였다. 또
한, 583두의 한우에서 BABP4 유전자의 4.3 kb에서 분석
결과, 16개의 SNP 중에서 3개 (g.2774G>C; g.3473A>T; 
g.3631G>A)에서 도체성적과 관련이 있다고 보고한 내용
과 유사하였다(Lee 등, 2010).

FABP5 유전자에서 비육 전 초음파 측정 결과와 비교
하였을 때, GG type은 9.30, AG type은 7.95, AA type은 
7.40이었으나(n=50), 비육 후 도축 결과는 GG type에서 
2.67, AG type은 3.50, AA type 5.00으로 나타났다(n=20). 
Estelle등 (2006)은 FABP4와 FABP5는 QTL 분석 결과, 
FAT1 QTL에 대한 주요 후보유전자라고 보고하였다. 따
라서 본 연구 결과도 FABP4와 FABP5는 육질과 중요한 
상관 관계가 있다는 결론과 일치하였다. 또한, 한우에서 
ADAMS4와 TGFβ1도 성장 초기 단계에 근내지방 상관 
관계에 마커로서 중요하게 영향을 미친다고 보고하였다 
(Lee 등, 2010). Ojeda등 (2008)은 FABP5의 5.2 kb에서 36
개의 다양성을 보고하였는데, 이러한 다양성은 FABP5는 
FABP4와는 유전적인 진화과정에서 다양성이 다르다고 
발표하였다. 따라서 한우에서도 이들 유전자 사이에서 나
타나는 다양성은 비육 개시 전과 비육 후에 다르게 나타
난다고 사료된다. 

위에 결과를 토대로 두 가지 유전자에서 비육 전과 비

육 후 유전자와 표현형과의 관계가 반대로 나타났음을 
알 수 있었다. 즉, 이 결과를 통해 비육 전에는 유전자가 
발현하지 않고 있다가 비육개시 후에는 유전자가 발현하
여 근육내 지방 침착이 이루어질거라 판단되어 육질 관
련 유전자를 보유하고 있더라도 비육을 하지 않고 일반 
번식우 사양관리를 하였을 때 육질이 떨어진다는 것을 
알 수 있었다. 
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