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In a previous study, succinate dehydrogenase (SDH) and triose phosphate isomerase (TPI) were de-
tected by 2D gel electrophoresis as differentially expressed proteins in the longissimus thoracis mus-
cles of cattle aged between 12 and 27 months old. In the present study, we investigated the association
of SDH and TPI gene expression with intramuscular fat content in 50 Hanwoo steers. The SDH gene
was expressed at a 4 times higher level in the 12 month old group than in the 27 month old group
(p<0.01). A regression analysis between gene expression value and intramuscular fat content showed
a negative correlation between expression of the SDH gene and intramuscular fat content (p<0.001).
In contrast, the expression of the TPI gene showed no significant association with intramuscular fat
content. This result suggests that the SDH gene may be a candidate marker gene for intramuscular
fat content in the longissimus thoracis of Korean cattle.
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서 론

한우에 있어서 근내지방(intramuscular fat, 마블링)은 지방

색, 육색, 연도 등에 의해서 결정되며, 이들 요인중 근내지방도

는 소의 육질을 결정하는 주요 요인으로 많은 연구가 수행되

고 있다[9]. 현재, 국내 한우고기 산업에서 근내지방도는 한우

농가의 소득에 미치는 영향이 크기 때문에, 비육농장을 중심

으로 쇠고기의 근내지방 향상을 위하여 비육기간 연장과 같은

사육방식을 택하고 있다. 그러나 장기간의 비육은 근내지방향

상에 도움은 되지만, 등지방 및 내장지방과 같은 불가식지방

량의 증가에 따른 정육율의 감소와 같은 비효율적인 결과를

초래하고 있다[3]. 따라서 근육내 지방을 조절하는 특이 유전

자 및 근육내 지방축적에 대한 유전자발현 메커니즘을 규명할

수 있다면, 효과적인 쇠고기 생산에 이용할 수 있을 것이다.

최근 가축에 있어서 근내지방햠량에 연관된 유전자를 탐색

하기 위하여, QTL (quantitative trait loci) 연구[2,5], 특이발현

유전자 탐색[21], microarray [27] 및 proteomics [8] 등 대량분

석체계를 활용한 다양한 연구기법들이 활용되고 있다[28]. 이

와 더불어, 가축의 경제형질과 연관된 생리․생화학적 경로

등에서 기능이 알려져 있는 유전자를 후보유전자로 선정하여

그의 발현 및 유전변이와 형질과의 연관성을 규명하는 후보유

전자 탐색(candidate gene approach) 연구까지 많은 연구들이

수행되고 있다[14]. Nishimura 등[23]은 일본 흑모화우를 대

상으로 근내지방함량 변화를 분석한 결과 소의 근내지방은

12개월에서 26개월 사이에 활발히 증가된다고 보고하였고,

Kim 등[14]은 한우에서 근내지방함량이 27개월령(비육 후기)

에서 12개월령(비육 전기)보다 8배 이상 증가됨을 확인하였

다. 또한, Kim 등[13]은 비육 전․후기 등심육을 대상으로 차

등발현단백질 탐색 연구를 수행한 결과, 숙신산탈수소효소

(succinate dehydrogenase, SDH) 및 3탄당인산이성질체화효

소(triosephosphate isomerase, TPI)가 비육후기 감소됨을 확

인하였다. 이러한 연구 결과들은 현재 SNP (single nucleotide

polymorphism)를 포함 한 유전자 마커(genetic marker) 개발

에 중요한 자료로 활용되고 있다.

SDH는 근육 내에서 숙신산염의 산화작용을 통해 지방분해

를 촉진시킨다고 보고되었으며[22], TPI는 glycerol로부터 생

성되는 dehydroxyacetone phosphate (DHAP)를 glycer-

aldehydes-3-phosphate로 전환시켜 지방세포 내 중성지방

(triacylglycerol)의 분해작용에 관여하는 것으로 알려져 있다

[11]. 이러한 연구 결과로 볼 때 SDH 및 TPI가 근육 내 지방생



32 생명과학회지 2012, Vol. 22. No. 1

합성과 밀접하게 관련되어 있을 것으로 판단된다.

본 연구는 비육 전․후기 차등발현을 보이는 두 개의 유전

자(SDH 및 TPI)가 한우 등심조직내 근내지방함량과 연관성이

있는가를 분석하기 위해서, 근내지방함량 표현형정보를 가지

고 있는 한우 동기우 집단 50두를 대상으로 유전자발현 분석

을 수행하였다.

재료 및 방법

공시재료

SDH 및 TPI 유전자의 비육 전․후기 발현양상 분석을 위하

여 12개월 및 27개월령 각 3두를 공시하였고, 유전자의 발현양

상과 근내지방함량과의 관련성 분석을 위하여 국립축산과학

원에서 동일한 조건으로 사양된 28~30개월령의 동기우 50두

(체중 664±32 kg)를 분석에 사용하였다. 모든 등심시료는 도축

후 30분 이내에 채취하여 액체질소를 이용 즉시 동결하고, 사

용 전 까지 -70℃에 보관하면서 실험에 이용하였으며, 지방함

량 측정은 시료 1 g을 이용 Folch 등[4]의 방법에 기초하여

수행하였다.

총 RNA 추출 및 cDNA 합성

등심 육으로부터 총 RNA는 TRIzol을 이용하여 다음과 같

이 진행하였다. 액체질소를 이용하여 곱게 마쇄한 시료 0.1

g에 TRIzol reagent 1 ml를 첨가하여 잘 혼합한 후 10분간

13,000 rpm에서 원심분리한 후 상등액을 취하였다. 얻어진 상

등액에 chloroform 0.2 ml를 첨가하고 혼합한 후 13,000 rpm

에서 10분간 원심분리하여 다시 상등액을 취하고, 상등액에

동량의 isopropanol 첨가 후 원심분리하여 RNA pellet를 획득

하였다. 획득된 RNA pellet은 70% 에탄올을 이용하여 세척한

후 건조하고, DEPC를 처리한 멸균증류수에 녹여 사용하였다.

유전자 발현분석을 위하여 추출된 총 RNA는 RNeasy

MiniElute cleanup kit (Qiagen Co., Ltd., USA)을 이용하여

정제 후 cDNA 합성에 이용하였다.

조직으로부터 추출된 총 RNA는 유전자 발현분석을 위한

cDNA 합성에 이용하였다. 총 RNA 2 μg에 random primer

(Promega, USA) 1 μl, 2.5mM dNTP 1 μl를 첨가하고, DEPC를

처리한 증류수로 총 12 μl가 되도록 하였다. 65℃에서 5분간

변성 후 즉시 얼음 위에서 냉각한 후 5× buffer 4 μl, 0.1M

DTT 2 μl, RNase inhibitor (Promega) 0.5U 및 reverse tran-

scriptase (SuperScript Ⅱ Reverse Transcriptase, Invitrogen,

USA) 1 μl를 첨가하여 42℃에서 60분간 반응시킨 후, 70℃에

서 15분간 반응시켜 reverse transcriptase를 불활성화 시킨 후

real-time PCR의 주형으로 사용하였다.

Real-time PCR을 통한 유전자 발현분석

유전자의 발현양상을 분석하기 위하여 Real-time RT-PCR

법을 이용하였다. 시료로부터 추출된 총 RNA를 이용하여

cDNA를 합성하고, 합성된 cDNA 0.2 μg을 주형으로 2X

Power SYBR Green PCR Master mix (Applied Biosystems,

UK)와 각각의 primer set을 이용하여 7500 Real time PCR sys-

tem (Applied Biosystems)을 통하여 분석하였다. SDH

(5‘-TCCTGCAGACCCGGAGATAAAGTT-3‘, 5‘-TCGCAGTT

CCGATGTCCTTATGCT-3`) 및 TPI (5`-AACAGGCCCAGG

AAGTACACGAAA-3`, 5`-TCAACGAACTCAGGCTTGAGG

GAA-3`)유전자 분석에 사용된 primer는 GenBank에 등록된

염기서열(NM_174178, NM_001013589.2)을 기준으로 제작되

었다. 각 PCR 반응은 95℃에서 10분간 예비 변성한 후 95℃에

서 15초, 60℃에서 1분간 40회 반복하여 수행하였다. PCR 반응

종결 후 melting curve 작성을 통하여 유전자 증폭의 정확성을

재확인하였다. 유전자 발현량의 내부 보정을 위하여 Genbank

에 등록된(BC102589) house keeping 유전자인 GAPDH

(glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase)를 이용하였고,

유전자 발현량은 2-ΔCt값을 이용하여 계산하였다. 내부 보정

용 유전자로 사용된 GAPDH유전자의 발현은 5`-GGGTCA

TCATCTCTGCACCT-3`와 5`-GGTCATAAGTCCCTCCAC

GA-3`의 primer를 이용하여 분석하였고, 발현량(Ct)은 25~26

의 범위로 각 개체별 유사한 값을 가짐을 확인 후 사용하였다.

통계분석

유전자의 발현량이 근내지방함량에 미치는 영향을 분석을

위하여 R statistical program의 ANOVA (analysis of var-

iance) 모델을 활용하여 분석하였고, 분석에 사용한 모형은 다

음과 같다.

Fati = μ + Expressionj + Ageij + eij

여기서, Fati는 근내지방함량, μ는 전체 평균, Expressionj은

각 유전자의 발현량(2-ΔCt), Ageij는 도축연령(개월) 및 eij는

임의의 오차를 나타낸다.

결과 및 고찰

본 연구는 s u cc in at e de hy dr o ge n as e (SD H ) 및

triosephosphate isomerase (TPI) 유전자를 대상으로 유전자발

현이 한우 근내지방함량과 미치는 영향을 분석하였다. 소의

성장 및 비육에 있어서 비육전기에 해당하는 12개월령과, 비

육 후기에 해당하는 27개월령에 있어서 소의 근내지방은 최고

로 증가한다고 보고되어 있다[23]. 이러한 생리학적 특성을 고

려하여, 비육 전․후기 시료를 대상으로 유전자 발현분석을

수행한 결과 SDH 유전자는 비육전기(12개월령)에서 비육후

기(27개월령)보다 4배 발현이 높은 것으로 확인되었다

(p<0.01). 그러나 TPI 유전자의 경우 발현량의 차이를 보이지

않았다(Fig. 1, Table 1). 소에 있어서 12개월과 27개월령은 근
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Fig. 2. Regression analysis between intramuscular fat content (%) and expression level (x-axis) from real-time PCR for each sample.

Table 2. ANOVA table of SDH and TPI gene expression analysis in loin muscles

Source Df Sum Sq Mean Sq F value Pr (>F)

SDH 1 538.35 538.35 55.9842 1.524e-09***

Age 1 58.3 58.3 6.0625 0.01753*

Residuals 47 451.96 9.62

TPI 1 16.37 16.368 0.9319 0.339301

Age 1 206.76 206.764 11.7725 0.001262**

Residuals 47 825.48 17.563 　 　

Fig. 1. Gene expression level of succinate dehydrogenase (SDH)

and triosephosphate isomerase (TPI) genes using re-

al-time PCR in Korean cattle (Hanwoo) loin muscle be-

tween 12 and 27 month old groups. **p<0.01

Table 1. Least square mean (±SE) of SDH and TPI gene between

12 and 27 month old group

Gene 12 month 27 month P value

SDH  0.051(±0.008) 0.013(±0.008) 0.005

TPI 0.006(±0.002) 0.007(±0.002) 0.761

내지방 뿐만 아니라, 성장에 있어서도 급격하게 증가하기 때

문에, 이 시기에 있어서 차등발현되는 유전자가 한우에 있어

서 근내지방함량축적과 연관성이 있는지를 규명하기 위해서,

한우 동기우 집단 50두의 등심육을 대상으로 유전자 발현량과

근내지방함량과의 관련성을 분석하였다. 그 결과 SDH 유전자

가 근내지방함량과 고도의 유의적(p<0.001) 관계가 있음을 확

인하였다(Fig. 2, Table 2).

Pertick 등[24]의 연구에 따르면 근육 내 지방의 축적은 지방

의 합성(synthesis)과 β-oxidation에 의한 분해(catabolism)작

용의 균형에 의해 이뤄지며, 분해작용의 감소는 근육 내 지방

축적과 관련되어 있다고 보고하였다. 최근 Lee 등[20]의 mi-

croarray 분석을 활용한 근내지방도에 따른 한우 등심 내 차등

발현 유전자 발굴 실험에 따르면 ADAM metallopeptidase

with thrombospondin type 1 motif, 4 (ADAMTS4) 및 squa-

lene epoxidase (SQLE) 등 단백질 분해와 cholesterol 생합성

에 관여하는 유전자들의 발현이 차이를 보이는 것으로 확인

되었다. 또한, 유리지방산이 근육 및 지방세포로 이동되는데

관여하는 adipose fatty acid binding protein (FABP4) [10] 및

포화지방산을 불포화지방산으로 전환시켜주는 stearoyl-CoA

desaturase (SCD) 등의 발현이 근내지방함량과 밀접히 관련되

어 있음이 보고되었다[1]. 이러한 연구 결과는 근육 내 지방축

적이 지방 및 에너지 대사에 관여된 유전자들과 밀접히 관련

되어 있음을 잘 설명하고 있다.

Succinate dehydrogenase (SDH) 및 triosephosphate iso-

merase (TPI)는 세포 내에서 분해작용(catabolic metabolism)

에 관여하는 유전자로, Krebs cycle [26] 및 glycolytic path-

way [11]에 속해있다. TPI유전자는 중성지방 합성의 전구체

로 사용되는 dihydroxyacetone phosphate (DHAP)를 glycer-
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aldehyde 3-phosphate로 전환시키는데 관여하고 있다.

Laville 등[19]은 연도가 높은 근육 내 TPI 발현이 더 높았으며,

이는 지방함량과 관련되어 있다고 설명하였으며, Kim 등[12]

은 지방축적이 증가되는 성장단계 시료에서 지속적으로 TPI

의 발현이 증가된다고 보고하였다. 또한, 지방세포(3T3-L1)를

이용한 지방분화(adipogenesis)유도 실험에서 TPI유전자의

발현이 지방분화과정 중 증가되는 현상을 보였으나, 지방분화

초기에 관여한다고 보고하였다[16]. 본 실험에서도 TPI가 근내

지방함량이 증가되면서 발현이 증가됨을 확인하였으나 유의

적인 차이는 관찰하지 못하였으며, 소 조직유래 지방 전구세

포를 이용한 지방분화유도 실험에서 TPI의 발현이 단백질 수

준에서 감소된다고 보고된 바도 있어[25], 앞으로 다양한 시료

의 분석 및 발현유도 실험 등을 통해 TPI유전자 발현과 근내지

방함량과의 관계를 명확히 구명할 필요성이 있을 것으로 판단

된다.

근내지방함량과 고도의 통계적 유의성을 보인 SDH는 미토

콘드리아 내 Krebs cycle에 관여하는 유전자로, succinate를

산화(oxidation)과정을 통해 fumarate로 전환시키는 역할을

담당하고 있다. Lai와 Goldman [18]의 지방분화(adipocytes

differentiation) 유도에 따른 유기산(organic acid) 변화 실험

에 따르면 succinate, malate 등의 유기산이 분화과정 중 10배

이상 증가되는 것을 확인하였으며, 이러한 결과는 에너지 대

사에 관여하는 미토콘드리아의 활성이 지방분화 과정 중 감소

되어, succinate를 fumarate로 충분히 전환시키지 못하기 때문

이라고 보고하였다. Zhu 등[29]은 SDHD (succinate de-

hydrogenase, subunit D)의 147번째 아미노산을 형성하는 유

전자 내 변이가 등심단면적(loin muscle area)과 연관이 있음

을 보고하였고, Habano 등[6]도 SDH 유전자의 변이는 미토콘

드리아의 대사기능에 영향을 미친다고 보고하였다. 최근, 지

방함량의 차이를 보이는 돼지품종을 대상으로 단백체

(proteome) 및 전사체(transcriptome)연구를 통해 SDH가 차

등발현됨을 확인하였다[15,22]. 또한 소 유래 mesenchymal

stem cells (MSCs)의 지방분화유도 실험에서도 SDH 유전자의

발현이 지속적으로 감소되는 경향을 관찰하였으며[20], 본 연

구에서도 비육 전․후기 시료 및 동기우 집단 50두를 대상으

로 유전자발현 및 통계분석을 통해 SDH 유전자가 근내지방과

고도의 유의성이 있음이 확인되었다. 이러한 결과는 SDH 유

전자가 한우 등심 내 근내지방함량을 설명할 수 있는 유용한

마커라고 생각된다.
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초록：한우 등심조직 내 succinate dehydrogenase 및 triosephosphate isomerase 발현이 근내

지방함량에 미치는 영향에 관한 연구

김남국1†․이승환2†․임다정2․윤두학3․이창수4․김언현4*․김형철2․오성종2․홍성구2

(
1
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2
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3
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4
건국대학교)

비육 전(12개월령)․후(27개월령)기 한우 등심육을 대상으로 단백체 연구를 통하여 succinate dehydrogenase

(SDH) 및 triosephosphate isomerase (TPI) 단백질의 발현 차이가 관찰되었다. 따라서 본 연구는 근내지방함량의

차이를 보이는 비육 전․후기 한우 등심육 내 차등발현을 보이는 SDH 및 TPI 유전자를 대상으로 근내지방함량

과의 관련성 규명을 위하여, 비육 전․후기 및 한우 동기우 집단 50두를 대상으로 유전자 발현분석 및 통계분석

을 수행하였다. 비육 전․후기 시료를 대상으로 유전자 발현분석을 수행한 결과 SDH 유전자는 12개월령에서 27

개월령보다 4배 발현이 높은 것으로 확인되었으며, 한우 동기우 집단 50두 등심육을 대상으로 유전자 발현량과

근내지방함량과의 관련성을 분석한 결과에서도 근내지방함량과 고도의 통계적 유의성(p<0.001)이 있음을 확인하

였다. 그러나 TPI의 경우 근내지방함량과의 관련성은 확인되지 않았다. 이러한 결과로 볼 때 SDH 유전자는 한우

등심육 내에서 근내지방함량과 관련된 유전자로 판단되며, 지속적으로 유전자구조 변이연구 등을 통한 유전자
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