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ABSTRACT

The objectives of this study were to investigate MC1R genotype, coat color, and muzzle phenotype variationsin the Korean 
native brindle cattle (KNBC) maintaining family lines and to establish the mating system for increased brindle coat color 
appearance. KNBC with genotype and phenotype records were selected as experimental animals. The relationship between 
melanocortin 1 receptor (MC1R) genotypes, verified by PCR-RFLP, and brindle coat color appearance was determined. Fragments 
of the MC1R gene amplified by PCR were digested with MspI and RFLP was determined. KNBC had E+E+, E+e, and ee 
genotypes. The E+e genotype was most common with 65%, compared to E+E+ (33.33%), or ee (1.67%). When the sire had E+e 
genotype and the dam had E+E+ genotype, and both of them had the whole body-brindle coat color, all of their offspring (4/4) 
had whole body-brindle coat color. When the sire had E+E+ genotype and the dam had E+e genotype, and both had whole 
body-brindle coat color, 44.44% (4/9) of the offspring had whole body-brindle coat color. The mating between the sires and dams 
with these two genotypes with whole body-brindle coat color may have the highest whole body-brindle coat color appearance in 
their offspring. Muzzle grades 3 or 4 were more common than other muzzle grades. This is the first report indicating the 
segregation of MC1R genotypes and the inheritance of coat color through family lines in KNBC. The mating system proposed 
from this study may increase the possibility of brindle coat color appearance in KNBC. 
(Key words : Korean native brindle cattle, Brindle coat color, PCR-RFLP, MC1R gene, MspI)

서    론

일제 강점기를 거치면서 사라져간, 적갈색 바탕에 검은 줄무늬를

가진 칡소는 황해남도 안악군 용순면에 위치한 고구려 고분인 안악

3호분의 벽화 (서기 357년 제작) ‘외양간’에 나오는 얼룩소일 정도

로 (Na, 2008) 우리 민족의 대표적 재래가축인 고유의 유전자원이

다. 최근 재래가축 유전자원의 보존 및 복원 사업이 추진되면서 칡

소의 복원사업도 진행되고 있다. 이를 위하여 칡소 종모우를 통한

혈통 보존과 증식을 도모하고 있는데, 모색이 호반모인 종모우의

정액을 이용하여 칡소의 암소에 수정해도 호반모가 아닌 일반 한우

의 모색과 비슷하게 태어나는 개체들이 있다. 

현재까지 밝혀진 포유 동물 모색에 관련된 유전자들은 소의 8번

염색체의 Brown 좌위에 위치하여 eumelanin의 합성에 관여하는

tyrosinase related protein 1 (TYRP1) (Berryers 등, 2003)과 소

의18번 염색체의 Extension 좌위에 위치하여 두 가지 멜라닌 색소

인 phaeomelanin (붉은색 또는 황색)과 eumelanin (검정색 또는

갈색)의 발현에 중요한 역할을 하는 호르몬 수용체인 MC1R
(Klungland 등, 1995; Cone 등, 1996; Vage 등, 1999; Chung 
등, 2000; Berryers 등, 2003; Do 등, 2007; Seo 등, 2007; Lee 
등, 2009), 그리고 13번 염색체의 Agouti 좌위에 위치한 Agouti 
signaling protein (ASIP) (Barsh, 1996) 등이 있다. ASIP 유전자

와 MC1R의 길항 작용에 의해 멜라닌 색소의 발현이 조절된다
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(Barsh, 1996). 흑모에서는 MC1R이 tyrosinase와 eumelanin의

합성에 관여하여 검정색을 발현하게 하며, 적모에서는 ASIP이

MC1R과 melanocyte stimulating hormone (MSH)의 결합을 방

해함으로서 tyrosinase가 감소하여 붉은색을 발현한다. 또한 TYR
(Schmutz 등, 2004), KIT (Reinsch 등, 1999), KITLG (Charlier 
등, 1996; Seitz 등, 1999) 유전자도 모색에 영향을 준다고 보고

되었다. 
소의 MC1R 유전자에는 3개의 대립유전자 (ED, E+, e)가 존재하

는데, ED
는 흑모색을 나타내는 dominant allele이고, E+

는 여러 가

지 모색을 나타내는 allele 이며, e는 동형 접합체일 때 적모색을

나타내는 frameshift mutation이 일어난다고 밝혀졌다 (Klungland 
등, 1995; Chung 등, 2000; Kim 등, 2000; Jin 등, 2011). 
Robbins 등 (1993)과 Klungland 등 (1995)의 연구 결과에 따르면, 
소와 다른 포유동물의 모색 발현에 있어 e allele은 기능을 못하는

receptor를 만들고 eumelanin 생산을 위한 α-melanocyte 
stimulating hormone (α-MSH)의 정상적인 신호 전달과정이

receptor의 mutation에 의해 색소 세포 내에서 이루어지지 않아 ee
의 동형접합체 개체에서는 흑모색이 발현될 수 없다고 보고 하였

다. 
모색에 관련된 유전자들의 정보가 밝혀짐에 따라 PCR-RFLP 분

석 방법을 이용하여 소 (Klungland 등, 1995; Chung 등, 2000; 
Lee 등, 2000; Lee 등, 2002; Kim 등, 2004; Koh 등, 2005; 
Lee 등, 2009), 말 (Marklund 등, 1996), 돼지 (Kijas 등, 1998; 
Cho 등, 2002) 및 면양 (Vage 등, 1999) 등의 축종들을 대상으로

모색의 변이에 관한 연구가 진행되어 왔다. 국내의 경우 restriction 
fragment length polymorphism (RFLP) 기법을 이용한 품종별 모

색 변이 연구 (Chung 등, 2000; Lee 등 2009)가 많이 이루어졌으

며, MC1R 유전자형을 한우육의 판별 등에도 이용하고 있다. 
MC1R 유전자의 PCR-RFLP 연구 결과를 보면, MC1R 유전자에

서 99번째 아미노산의 코돈인 CTG (leucine) [대립유전자 E+, e]가
CCG (proline) [대립유전자 ED]로 치환되는 것은 제한효소

MspA1I으로 구분이 가능하고, 104번째 아미노산 코돈인 GGT 
(Glycine) [대립유전자 E+]의 G 염기가 deletion [대립유전자 e] 
되어 frameshift가 일어나는 것은 제한효소 MspI 으로 구분이 가

능하다. 이 결과를 바탕으로 MC1R 유전자형의 특성과 모색 발현

양상을 분석하였을 때, 한우는 ee 유전자형의 빈도가 각각 93% 
(Chung 등, 2000), 90% (Sasazaki 등, 2005), 91.4% (Han 등, 
2011), 그리고 95% (Jin 등, 2011)를 나타냈다. 유럽소 중에서는

샤롤레, 리무진, Blonde d’Auitaine, 그리고 Saler 품종들이 ee 유

전자형을 지니고 있으며 (Rouzaud 등, 2000), 홀스타인과 앵거스

는 ED 유전자형을 가지고 있다 (Kim 등, 2000; Lee 등, 2000; 
Rouzaud 등 2000). 한우와 갈모화우에서는 ED 유전자형이 전혀

출현하지 않았고, 흑모 화우는 ED allele이 대부분 출현하여 (Lee 
등, 2000; Sasazaki 등, 2005) MC1R 유전자형을 이용한 품종의

판별이 가능하다는 것을 보여주었다. 
Park 등 (2007)은 칡소 40두를 이용하여, Park 등 (2011)은 칡

소 67두에서 각각 모색발현을 분석하였고, Lee 등 (2011)은 한우

대리모에 칡소 수정란을 이식하여 태어난 칡소 276두에서 모색발

현을 분석하였으나, 이들 연구에서 MC1R 유전자형은 보고되지 않

았다. 칡소에서 Lee 등 (2002)은 E+/E+ (4두)와 E+/e (11두) 유전자

형을 가지고 있다는 것을, 그리고 Mohanty 등 (2008)은 E+E+ 유

전자형이 존재하는 것을 보고하였다. 최근에 Jin 등 (2011)은 칡소

에서 E+E+ (2두)와 E+e (9두) 유전자형을 보고하였다. Lee 등

(2002)은 칡소와 비경 흑색 한우의 MC1R 유전자형 분석 연구에

서 칡소에서는 호반모 모색 발현시 MC1R 유전자가 모색에 중요

한 영향을 미치는 것과 아직 알려지지 않은 다른 유전자의 작용 가

능성을 보고하였다. 
Lee 등 (2002)의 비경색 연구 결과에 의하면 비경흑색 한우의

MC1R 유전자형은 E+/e와 e/e를 포함하였고, 비경황색 한우의

MC1R 유전자형도 이와 같았으나, 칡소와 제주재래 흑우는 E+/E+ 
유전자형이 출현하였다. 비경흑색 한우에서 E+ 빈도가 0.37 이였

고, 비경황색 한우의 E+ 빈도는 0.11로 비경흑색 한우에서 E+ 
allele 빈도가 비경황색 한우 보다 높아 MC1R 유전자가 어느 정

도 비경색에 영향을 주는 것으로 추정하였다. 
현재까지 보고된 칡소에서 MC1R 유전자형과 모색의 발현에 대

한 연구결과들을 종합해 보면, 일부 연구들에서는 모색의 발현은

보고되었으나 MC1R 유전자형은 보고되지 않았고 다른 연구들에

서는 MC1R 유전자형과 이에 따른 품종 및 개체별 분석에 관한

연구에서 적은 수의 공시동물이 이용되었다. 그러나, 가계가 형성

된 칡소들에서의 MC1R 유전자형 분석은 거의 보고되지 않았다. 
따라서 공시동물들의 숫자를 늘려서 MC1R 유전자형에 따른 모색

의 발현에 대한 연구의 수행하는 것과 가계가 형성된 공시동물들을

이용하여 MC1R의 유전양상을 조사하는 것이 필요한 상황이다. 본

연구는 PCR-RFLP기법으로 칡소의 모색 발현에 관련된 MC1R 
유전자형을 분석하여 호반모의 발현 비율과 그 유전양상을 밝히기

위하여 수행되었다. 또한 가계가 형성된 칡소들을 바탕으로 MC1R 
유전자의 가계내의 유전 양상을 분석함으로써 호반모의 발현 비율

을 높이는 번식 체계를 확립하고자 하였으며, 비경의 흑색 침착 정

도에 따른 호반모 발현 빈도와 유전자형도 조사하였다.

재료 및 방법

1. 공시재료

본 연구에 사용된 공시 재료는 전라북도 축산위생연구소 축산시

험장의 칡소와 한우로서 칡소는 부계 또는 모계를 알고 있거나 가

계가 형성된 칡소 60두와 (모색이 호반모인 칡소들과 모색이 호반

모인 칡소 부모로부터 생산된 호반모 및 기타 모색의 자손들을 포

함) 품종에 따른 모색 유전자형 비교를 위한 한우 4두로서 총 64
두를 이용하였다. 

2. 칡소 개체별 모색과 비경 확인
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Table 1. Coat colors of Korean native brindle cattle 

Sex

Coat color (%)

TotalBrindle 
Brown Black

Parta   Part-Wholeb Wholec

Female 5(11.90) 3(  7.14) 24(57.14)   8(19.04) 2(4.76) 42

Male － 2(11.11) 13(72.22)   2(11.11) 1(5.56) 18

F + Md 5(  8.33) 5(  8.33) 37(61.67) 10(16.67) 3(5.00) 60
a: Part; <10% of the whole body                         b: Part-Whole; 10%~50% of the whole body 
c: Whole; ≧50% of the whole body                      d: F = female and M = male.

Fig. 1. Types of coat color in Korean native brindle 
cattle. 

        Coat colors of Korean native brindle cattle were 
classified as whole brindle, part-whole brindle, part 
brindle, brown and black.

Table 2. Muzzle grades of Korean native brindle cattle

Sex
Muzzle grade (%)

Total
1 2 3 4 5

Female  3 10 11 13 5 42

Male 2  3  6  3 3 17

F + M1) 5(8.47) 13(22.03) 17(28.81) 16(27.11) 8(13.56) 59
1): F = female and M = male.

칡소 개체간의 외모 구분 기준은 한국 종축개량협회 공고 (2008- 
2호)를 기본으로 하여 모색과 비경의 기준을 재설정 하였다. 본 연

구에 공시된 칡소의 모색은 6개월령을 기준으로 5가지, 즉 부분

(일부)호반모, 부분 (약반신)호반모, 전신호반모, 황모, 흑모로 구분

하였다. 부분 (일부)호반모는 고유의 호반 무늬가 10% 미만인 경

우, 부분 (약반신)호반모는 호반 무늬가 10% 이상에서 50% 미만

인 경우, 그리고 전신호반모는 호반 무늬가 50% 이상인 경우로 각

각 구분하였다. 황모는 전신의 모색이 한우와 비슷한 황색인 경우, 
그리고 흑모는 전신의 모색이 흑색인 경우로 각각 구분하였다 (Fig. 
1). 생후 6개월령을 대상으로 조사한 칡소의 모색 양상은 Table 1
과 같다. 칡소의 모색 발현 양상은 전신호반모가 61.67%로 가장

높았고, 부분 (약반신)과 부분 (일부) 호반모는 각각 8.33%로 같은

분포 양상을 보였다. 황모는 16.67%였고 흑모는 5.00%로 가장 낮

았다.  
칡소의 비경은 흑색 침착 정도에 따라 5종으로, 즉 가장 옅은 1 
단계에서부터 흑색 침착이 짙어지면서 2, 3, 4, 그리고 가장 진한

5단계로 구분하였다 (Fig. 2). 칡소의 비경 양상은 3단계 (28.81%)
와 4단계(27.11%)의 비경을 가진 소들의 비율이 비슷하게 높았으

며, 그 다음에는 2단계 (22.03%), 5단계 (13.56%), 그리고 1단계

(8.47%)의 순이었다 (Table 2).
 
3. Genomic DNA 추출 및 정제

Genomic DNA는 칡소와 한우의 혈액과 칡소의 동결정액을 이

용해 추출하였다. 혈액은 PureHelix genomic DNA prep kit 
(Enzynomics, Korea)를 이용하여 추출하였다. 동결정액은 38oC의

온수에 융해한 후 D-PBS를 첨가하여 원심분리 하였고, 2X buffer
로 전처리한 후 DNeasy blood & tissue kit (Qiagen, Germany)
를 이용하여 추출하였다. Buffer (2X)는 12.5㎕/ml Proteinase K
를 포함하여 20 mM Tris-HCl (pH 8.0), 20 mM ethylene 
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Table 3. MC1R primers and restriction enzyme used in this study

Gene name GeneBank 
accession no. Amplicon size Sequence (5'->3') Enzyme

MC1R   AF445642 739bp
F: gtg cct gga ggt gtc cat c
R: gaa gtt ctt gaa gat gca gcc

MspI

F: forward primer, R: reverse primer.

Fig. 2. Muzzle grades of Korean native brindle cattle. 
       Muzzles of Korean native brindle cattle were classified from grade 1 (light), 2, 3, 4 to 5 (dark) as the black 

pigmentation increased.

diamine tetraacetic acid (EDTA), 200 mM NaCl, 4% sodium 
dodecyl sulfate (SDS), 80 mM dithiothreitol (DTT)로 제조 하였

다. 1% agarose gel을 사용하여 전기영동으로 genomic DNA의

추출 여부를 확인 하였으며, 일부 개체들은 Nanoquant (TECAN, 
USA)를 이용하여 280 nm의 흡광도에서 DNA의 농도를 측정 하

였다. 

4. MC1R primer의 설계 및 제작

칡소의 MC1R 유전자 단편을 PCR 방법으로 증폭하기 위하여

GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov)에 등록된 MC1R 염기서

열 (GenBank accession no. AF445642)을 기초로 하고 이전의 보

고들을 참조하여 primer를 설계하였다 (Klungland 등, 1995; 
Chung 등, 2000). 이 염기서열 중에서 739 (385~1,123) bp 단편
을 증폭하기 위하여 Table 3과 같이 forward primer 와 reverse 
primer를 제작하여 사용하였다 (제노텍, 대전, Korea). 

5. PCR을 이용한 MC1R 유전자 증폭

MC1R 유전자의 증폭을 위한 PCR 반응액은 genomic DNA 
40~50 ng과 forward primer와 reverse primer 각각 5 pmol/㎕, 
dNTP 각 0.2 mM, 10X PCR buffer 2㎕, 증류수, 그리고 Taq 
polymerase 2 unit를 포함하여 총 20㎕로 하였다. PCR 반응은

Power Block II System (Ericomp, USA)을 사용하여 실시하였다. 
반응 조건은  pre-denaturation으로 95oC에서 10분 동안 가열한

후, 95oC에서 30초 동안 denaturation, 60oC에서 30초 동안

annealing, 72oC에서 1분 동안 extention을 35 cycle 반복하였고, 
마지막으로 72oC에서 5분간 final-extention으로 PCR을 완료하였

다. 증폭된 DNA를 확인하기 위해 1X TBE buffer로 1% agarose 
gel을 제조하여 6X loading buffer, 증류수, 증폭된 PCR 산물을

혼합하여 100 V에서 50분간 전기 영동 하였다. 

6. 제한효소 절편길이 다형성 [restriction fragment length 
polymorphism (RFLP)]을 이용한 MC1R 유전자형

분석과 상관분석

증폭이 확인된 MC1R 유전자 739bp 단편을 제한효소 MspI 
(Enzynomics, 대전, Korea) 으로 처리하였다. 제한효소 반응액은

10X buffer 2㎕, MspI, 증류수, PCR product 10㎕을 혼합하여

총 20㎕로 조정한 후, 37oC에서 3시간 이상 반응하거나

overnight 처리하였다. 제한 효소 처리 후 3% agarose gel을 이용

하여 전기영동한 후 DNA band 를 확인하여 유전자형을 분석하였

다. 칡소에서 모색의 발현과 MC1R 유전자형의 상관관계를

Chi-square analysis로 분석하였다.

7. 한우와 칡소의 염기서열 분석

필요한 일부 공시동물들은 (칡소 23두와 한우 3두) MC1R 염기

서열을 확인하기 위하여 PCR 증폭 산물들을 PCR purification 
kit (Enzynomics, 대전, Korea)를 이용하여 정제한 다음, 양 가닥

의 염기서열을 분석하였다 (제노텍, 대전, Korea) (Fig. 3). 분석한

칡소와 한우의 MC1R 염기서열들을 Vector NTI Advance 11.5 
(Invitrogen, Carlsbad, CA, USA) 프로그램을 이용하여 조합하고

비교하였으며 이 염기서열들을 GenBank에 등록하였다 (칡소: 
GenBank accession no. JQ004019, 한우: GenBank accession 
no. JQ004020).
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Table 4. Coat colors and MC1R genotypes in Korean native brindle cattle

Sex
MC1R

genotype 

Coat color (%)
Brindle 

Brown Black Total
Parta Part-Wholeb Wholec

Female
 E+E+1) 1 3 7 1 2 14(33.33)
 E+e2) 4 － 17 6 － 27(64.29)
ee3) － － － 1 －  1( 2.38)

Male
E+E+ － 1 4 － 1  6(33.33)
E+e － 1 9 2 － 12(66.67)
ee － － － － － －

F + Md

E+E+ 1( 5.00) 4(20.00) 11(55.00) 1( 5.00) 3(15.00) 20(33.33)
E+e 4(10.26) 1( 2.56) 26(66.67) 8(20.51) － 39(65.00)
ee － － － 1 －  1( 1.67)

1) E+E+ (328bp, 207bp, 174bp),  2) E+e (535bp, 328bp, 207bp, 174bp),  3) ee (534bp, 174bp)  
a: Part; <10% of the whole body,  b: Part-Whole; 10%~50% of the whole body,  c: Whole; ≧50% of the whole body,
d F = female and M = male.

Fig. 3. Schematic illustration of bovine MC1R coding 
region, PCR amplification (385-1123), sequenc- 
ing, G deletion, and MC1R genotypes deter- 
mined by MspⅠ digestion.

        MC1R fragments of 738 (Hanwoo)/739 (Korean native 
brindle cattle) bp were amplified by PCR from 
nucleotide number 385 to 1123/1124 within open 
reading frame (ORF) of MC1R gene. Two electro- 
pherograms within the boxes indicate ee genotype 
with G deletion at nucleotide number 593 from a 
Hanwoo (left) and E+E+ genotype without G deletion 
[in the rectangle] from a Korean native brindle cattle 
(right).

결    과 

1. 칡소 유전자형에 따른 모색 발현 양상

PCR을 이용하여 증폭한 MC1R 유전자 단편 739bp을 제한효소

MspI으로 처리하고, RFLP를 분석하여 MC1R 유전자형을 결정하

였다. 칡소의 MC1R 유전자형에 따른 모색 발현 양상은 Table 4
와 같다. 

총 60두의 공시된 칡소들의 MC1R 유전자형을 분석한 결과, 칡

소에는 E+E+, E+e, 그리고 ee 유전자형이 존재하였다. MC1R 유

전자형 E+E+는 3 절편 (328bp, 207bp, 174bp)으로, E+e는 4 절편

(535bp, 328bp, 207bp, 174bp), 그리고 ee는 2 절편 (534bp, 
174bp)으로 존재하였다 (Fig. 3). 공시된 칡소들의 MC1R 유전자

형은 E+e가 65.00%로 가장 높았으며, E+E+가 33.33%이었고, ee 
는 1.67% (1두)로 가장 낮았다. 칡소의 MC1R 유전자형에 따른

모색 발현은 유전자형 E+e와 E+E+
에서 전신호반모의 비율이 각각

66.67% (26/39)와 55% (11/20)로 높았다. 부분 (약반신)호반모의

발현비율은 유전자형 E+e와 E+E+
에서 각각 2.56% (1/39)와 20% 

(4/20) 였고, 부분 (일부)호반모의 발현비율은 유전자형 E+e와 E+E+

에서 각각 10.26% (4/39) 와 5% (1/20) 였다. 칡소의 3가지 유전

자형 중에서 유일하게 E+E+ 형에서만 흑모 (5.00%, 3/60)가 나타

났다. 총 60두의 공시된 칡소들 중에서 황모인 10두의 자손들의

MC1R 유전자형을 분석한 결과, 유전자형이 E+e 일 때 8두가 황

모였으며, 유전자형이 E+E+ 일 때와 ee 일 때 각각 1두가 황모였

다. 공시된 4 두의 한우의 유전자형은 ee (3두)와 E+e (1두) 였다. 
칡소에서 모색의 발현과 MC1R 유전자형의 상관관계를 Chi- 

square analysis로 분석한 결과, x2 = 17.805 이었고 x2
0.05,8 = 

15.507 이었다. 따라서, 귀무가설을 reject 하므로 본 연구에서 조

사된 칡소들에서 모색의 발현과 MC1R 유전자형은 상관관계가 존

재하였다. 

2. 칡소의 MC1R 유전자형에 따른 교배조합과 모색 유전
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Table 5. MC1R genotypes and coat colors in Korean native brindle cattle maintaining family lines 

G
Sire Dam Offspring Genotype

 & coat color
Combined§

(%)Genotype coat color Genotype coat color Genotype coat color

1

 E+E+ Whole E+E+ Whole E+E+ Whole 1

 E+E+ Whole E+E+ Whole E+E+ Brown 1

 E+E+ Whole E+E+ Whole E+E+ Black 1

2

E+e Whole E+E+ Whole E+E+ Whole   1*

4[1+3]
(100.00)

E+e Whole E+E+ Whole E+e Whole

  3*E+e Whole E+E+ Whole E+e Whole

E+e Whole E+E+ Whole E+e Whole

3

 E+E+ Whole E+e Whole E+E+  Part-Whole 1

 E+E+ Whole E+e Whole E+E+ Whole
  2* 4 [2+2]

(44.44) E+E+ Whole E+e Whole  E+E+ Whole

 E+E+ Whole E+e Whole E+e  Part 1

 E+E+ Whole E+e Whole E+e  Part-Whole 1  

 E+E+ Whole E+e Whole E+e Whole
  2*

 

 E+E+ Whole E+e Whole E+e Whole  

 E+E+ Whole E+e Whole E+e Brown
2 2

(22.22) E+E+ Whole E+e Whole E+e Brown

4  E+E+ Whole E+e Part  E+E+ Whole 1

5

E+e Whole E+e Whole ee Brown   1* 3 [1+2]
(60.00)E+e Whole E+e Whole  E+E+ Black 1

E+e Whole E+e Whole E+e Whole 1

E+e Whole E+e Whole E+e Brown
  2*

 

E+e Whole E+e Whole E+e Brown  

6
E+e Whole E+e  Part E+e Whole 1

E+e Whole E+e  Part E+e Brown 1
G: Groups of paternal × maternal genotypes and coat color for mating
§ Combined percentage was calculated for each coat color type within groups and it was written at the first appearance of the 

phenotype.
* Calculated for the combined percentage within the group.

본 연구에 공시된 칡소 60두 중 부모와 자손의 관계가 형성된

총 24두의 칡소에서 MC1R 유전자형과 모색을 분석하여 Table 5
에 나타내었고, 그 중 대표적인 MC1R 유전자형의 가계를 통한 유

전양상을 Fig. 4에 나타내었다. 칡소의 가계는 유전자형과 모색발

현에 따라 6가지 교배조합으로 분류하였다. 1) 부 (Sire)와 모

(Dam) 유전자형이 모두 E+E+ 이고, 모두 전신호반모인 경우, 2) 
부 (Sire)의 유전자형은 E+e 이고, 모 (Dam)의 유전자형은 E+E+형

이며, 모두 전신호반모인 경우, 3) 부 (Sire)의 유전자형은 E+E+ 형

이고, 모 (Dam)의 유전자형은 E+e이며, 모두 전신호반모인 경우, 
4) 부 (Sire)의 유전자형은 E+E+ 이면서 전신호반모이고, 모 (Dam)
의 유전자형은 E+e 이면서 부분 (일부)호반모인 경우, 5) 부 (Sire)

와 모 (Dam)의 유전자형이 모두 E+e 이면서 모두 전신호반모인 경

우, 6) 부 (Sire)의 유전자형은 E+e 이면서 전신호반모이고, 모

(Dam)의 유전자형이 E+e 이면서 부분 (일부)호반모인 경우였다. 부

모 모두가 전신호반모를 가진 교배조합 1, 2, 3, 5에서 총 21두의

자손이 생산되었다. 그 중에서 교배조합당 4두 이상의 자손들이 생

산된 교배조합 2, 3, 5의 모색 발현 양상을 분석하면, 교배조합 2
에서는 부 (Sire)의 유전자형이 E+e 이고 모 (Dam)의 유전자형이

E+E+ 이면서 모색이 모두 전신호반모인 경우 자손의 모색은 모두

전신호반모 (100.00%, 4/4)였다. 교배조합 3에서는 부 (Sire)의 유

전자형은 E+E+ 이고 모 (Dam)의 유전자형이 E+e 이면서 모색이

모두 전신호반모일 경우도 자손의 모색이 전신호반모인 경우가
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Table 6. Coat color and muzzle grade in Korean native brindle cattle 

Coat color
Muzzle grade (%)

1 2 3 4 5

Brindle 

Part － 4(30.77) － 1(6.25) －

 Part-Whole 1(20.00) 3(23.08) － 1(6.25) －

 Whole － 2(15.38) 16(94.11) 13(81.25) 5(62.50)

Brown 4(80.00) 4(30.77) 1(5.88) 1(6.25) －

Black － － － － 3(37.50)

Total 5 13 17 16 8

Fig. 4. PCR-RFLP analysis of the MC1R genotypes among the Korean native brindle cattle maintaining family 
lines. Amplified fragments of MC1R gene from the Korean native brindle cattle were digested with MspⅠ. 
The representative MC1R genotypes from the matings of Korean native brindle cattle with family line 
including the sire (S), dam (D) and their offspring (O) are shown. 

        Left panel: M = molecular weight, E+e sire (S1) mated with E+e dam (D1), and their ee offspring (O1), and E+E+ sire 
(S2) mated with E+E+ dam (D2), and their E+E+ offspring (O2). Right panel: M = molecular weight marker, E+e sire 
(S3) mated with E+e dam (D3), and their E+E+ offspring (O3), and E+e sire (S4) mated with E+e dam (D4), and their 
E+e offspring (O4). 

44.44% (2+2, 4/9)의 비율을 보였다. 이 두 교배조합의 경우에서

자손의 전신호반모 비율이 높은 경향을 보였다. 그러나, 교배조합

5에서는 부모의 유전자형이 모두 E+e 이면서 전신호반모인 경우에

자손의 모색이 황모인 비율이 60.00% (1+2, 3/5)로 높았다. 

3. 칡소 비경 양상에 따른 모색 발현 양상과 MC1R 유

전자형

칡소의 비경 1, 2, 3, 4, 5단계에 따라 나타나는 모색 발현 빈도

는 Table 6에 나타냈다. 칡소의 비경에 따른 모색 발현 양상을 보

면, 1단계의 비경을 가진 칡소들 중에서 황모인 소들의 비율이

80.00 %로 높았고, 3단계와 4 단계의 비경을 가진 칡소들은 전신

호반모의 비율이 각각 94.11 %와 81.25 %로 다른 비경침착의 경

우보다 전신호반모의 비율이 훨씬 높았으며, 5 단계의 비경을 가진

칡소들은 다른 단계의 비경을 가진 칡소에서는 발현되지 않았던 흑

모의 비율이 37.50% 였다. 
칡소의 비경 단계에 따른 MC1R 유전자형을 분석하였을 때, 비

경 1단계인 5두의 칡소 중에서는 E+E+
가 1두, E+e가 4두 였고, 2 

단계의 비경을 가진 13두의 칡소 중에서는 E+E+
가 3두, E+e가 9

두, ee가 1두 였다. 3 단계의 비경을 가진 17두의 칡소 중에서는

E+E+
가 6두, E+e가 11두 였으며, 4 단계의 비경을 가진 16두의

칡소 중에서는 E+E+
가 4두, E+e가 12두 였다. 그리고, 5단계의 비

경을 가진 8두의 칡소 중에서는 E+E+가 6두, E+e가 2두 였다. 

고    찰 

가축의 모색은 그 품종만의 고유성과 가치를 나타내주는 대표적

질적 형질로서 주요 심사 대상 형질로 이용되고 있다. 그러나, 칡

소에서는 다양한 모색발현과 때로는 지금까지 밝혀진 모색관련 유

전자들의 유전자형만으로는 설명하기 어려운 모색발현 현상 때문에

아직은 칡소의 품종 기준에 대한 견해가 다른 실정이다. 따라서, 
품종 기준의 확립을 위한 표현형과 모색관련 유전자들에 대한 연구

가 더 필요하다. Extension 좌위에 위치한 MC1R은 모색과 관련

된 표현형을 조절하는 몇 가지 중요한 유전자들 중의 하나이다
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(Hearing 등, 1991; Robbins 등, 1993; Mountjoy 등, 1992). 본

연구에서는 가계가 형성된 칡소를 공시동물로 이용하여 MC1R의

유전자형에 따른 모색의 발현과 변이를 조사하였다. 
본 연구에서는 가계가 형성된 칡소를 공시동물로 이용하여 모색

의 발현을 조사하였는데 부분 (일부)호반모, 부분 (약반신)호반모, 
전신호반모 등의 호반모 이외에도 황모, 흑모 등 다양한 모색들이

발현되었다 (Table 1). Park 등 (2007)은 칡소 40두에 따른 모색의

발현을 분석한 결과 호반모 42.50%, 황흑모 20.50%, 흑황모

12.50%, 흑모 12.50%, 황모 10.00%로 나타났다고 보고하였고, 
Park 등 (2011)은 칡소 67두를 조사하여 ‘전체칡소무늬’가 9.60%, 
‘부분칡소무늬’가 56.00%, 황색이 20.80%, 그리고 흑색이

13.20%로 보고하였다. 또한 Lee 등 (2011)에 따르면, 한우 대리모

에 칡소 수정란을 이식하여 태어난 칡소 276두에서 호반모가

62.70%였으며, 황모는 24.3%, 흑모는 13.00%였다. 본 연구의 결

과에서 각각의 호반모들을 합한 [전신+ 부분 (약반신) + 부분 (일부) 
호반모] 78.33%는 Park 등 (2007)의 연구에서 이에 해당하는 것으

로 추정되는 호반모, 황흑모, 흑황모의 합인 75.50%와 유사하였으

며, Park 등 (2011)의 ‘전체칡소무늬’와 ‘부분칡소무늬’의 합인

65.60%와 Lee 등 (2011)의 62.70%보다 높았다. 본 연구에서 전

신호반모의 비율은 61.67% (11 + 26/60)로 Park 등 (2007)의 호반

모 42.50% 보다 높은 경향을 보였다.
또한 본 연구에서 성별에 따른 모색 분포 확인 결과, 수소에서는

부분 (일부)호반모, 부분 (약반신)호반모, 전신호반모 등의 호반모들

을 합하면 83.33% (15/18)로 Lee 등 (2011)의 68.10% 보다 높게

나타났으며, 황모는 11.11%로 Lee 등 (2011)의 18.10% 보다 다

소 낮은 발현 비율을 보였다. 암소에서는 부분 (일부)호반모, 부분

(약반신)호반모, 전신호반모 등의 호반모들을 합하면 76.19% (5 + 3
+ 24/42)로 Lee 등 (2011)의 56.90% 보다 높았으며, 황모는

19.04%로 Lee 등 (2011)의 31.40% 보다 낮았다. 전체 수소 중에

서 전신호반모의 비율은 72.22%였으며, 전체 암소 중에서 전신호

반모의 비율은 57.14%였다. 따라서, 본 연구 결과는 Lee 등

(2011)이 보고한 것처럼 호반모의 비율이 수소가 암소보다 높고

황모의 비율은 암소가 수소보다 높다는 결과와 일치하므로, 성별

또는 이에 관련된 성호르몬이 모색의 발현에 영향을 준다는 가능성

도 고려되어야 할 것으로 사료된다. 
칡소 비경 양상에 따른 모색 발현 연구에서 Lee 등 (2011)은 비

경의 흑반점을 강․중․약의 개체들로 나누어 호반모의 발현 비율

을 분석한 결과 비경 흑반점의 강약이 호반모 발현에서 황모와 흑

모의 비율에 영향을 미치는 것으로 보고 하였다. 본 연구에서 공시

동물인 칡소의 비경 양상을 분석하였을 때, 3단계 (28.81%)와 4단
계 (27.11%)의 비경을 가진 소들의 비율이 비슷하게 높았으며, 성

별로는 암소에서는 4 단계가 가장 많았고, 그리고 수소에서는 3단
계가 가장 많았다 (Table 2). 또한 본 연구 결과도 Lee 등 (2011)
의 결과와 유사하게 비경의 흑색 침착 정도가 호반모의 발현양상과

관련이 있는 것으로 사료되었다. 특히 흑색 침착 정도가 가장 적은

1단계에서 황모가 80.00%로 나타난 것과 흑색 침착 정도가 가장

많은 5단계에서 유일하게 흑모가 나타난 것은 비경의 흑색 침착

정도가 약할 때는 황모 발현이 높으며, 강해질수록 흑모의 발현이

우세해지는 경향을 보여주고 있다 (Table 6). 비경색과 MC1R 유

전자형을 비교하였을 때, 1-4단계의 비경을 가진 칡소들은 E+e 이

36두였고, E+E+
이 14두였다. 비경색이 진한 5단계의 비경을 가진

칡소들은 E+e 이 2두였고, E+E+
이 6두였다. 따라서, 비경색이 진한

단계에서는 E+E+의 발현이 증가하는 경향을 보였다. 그러나 비경

색의 발현양상이 비경에서의 MC1R 유전자의 발현기작과 관련이

있는지는 아직 밝혀지지 않았다. 
칡소의 MC1R 유전자형을 분석한 결과 칡소는 E+E+, E+e, 그리

고 ee 유전자형을 나타냈고, 한우는 ee, E+e 유전자형을 나타냈다. 
유전자형 E+E+

와 ee는 동형접합자 (homozygote) 였으며, E+e는

이형접합자 (heterozygote)였다. 한우에서 E+e 유전자형이 나타난

것은 Jin 등 (2011)이 5% (13/260)의 한우 후보종모우가 E+e 유전

자형을 가지고 있다는 보고와 견줄 수 있는 결과이다. 본 연구 결

과 확인된 칡소의 유전자형의 분포는 E+e가 65.00%, E+E+는

33.33%, 그리고 ee는 1.67% 였다 (Table 4). 이 결과는 Lee 등

(2002)이 15두의 칡소와 Jin 등 (2011)이 11두의 칡소에서 E+e 가

E+E+ 보다 많았다고 보고한 결과와 유사하다. 또한 본 연구에서

공시된 칡소들의 모색 발현과 MC1R 유전자형의 상관관계를

Chi-square analysis로 분석한 결과, 모색의 발현과 MC1R 유전자

형은 독립적이지 않아서 호반모의 발현에 MC1R이 관여하는 것을

보여준다. 전신호반모 (37/60)인 칡소의 비율이 부분(일부) [5/60]나
부분 (약반신) [5/60]인 호반모의 비율보다 높은 것은 (Table 4) E+

가 호반모 발현에 우성인 것을 나타내며, 부분 (일부)나 부분 (약반

신)인 칡소에서는 멜라닌 대사에 관련된 다른 유전자들이 관여하고

있을 가능성을 사료하게 한다.
본 연구에서는 공시된 칡소 총 60두 중, 칡소 가계의 MC1R 유

전자형과 모색 발현 양상에 따라 생산된 24두의 자손들 분석하여

MC1R 유전자형을 고려한 교배조합이 모색에 미치는 영향을 조사

하였다 (Table 5). 자손에서 전신호반모의 발현이 가장 높게

(100%, 4/4) 나온 교배조합은 부 (Sire)의 MC1R 유전자형이 E+e 
이고 모 (Dam)의 MC1R 유전자형이 E+E+ 

이면서, 부모 모두 전

신호반모를 가지고 있는 교배조합 2로 자손에서의 전신호반모 발

현에 적합한 조합이었다. 그러나, 이 경우에 해당되는 공시동물의

수가 적어서 앞으로 이 교배조합에 해당하는 공시동물을 더 확보하

고 출생하는 자손들의 모색과 유전형을 조사하여 자손들 모두가 전

신호반모를 발현하는지 확인 할 필요가 있을 것으로 사료된다. 자

손에서 전신호반모의 발현이 두 번째로 높게 나온 교배조합은 부

(Sire)의 유전자형은 E+E+ 이고 모 (Dam)의 유전자형은 E+e 이면

서, 부모 모두 전신호반모를 가지고 있는 교배조합 3으로 자손의

전신호반모의 발현비율이 44.44% (4/9)였다. 즉, 이 두 가지

MC1R 유전자형과 부모 모두가 전신호반모를 가진 교배조합에서

는 다른 교배조합보다 전신호반모의 발현비율을 높일 수 있는 가장

적합한 교배조합으로 판단된다. 
교배조합 5에서는 부모의 유전자형이 모두 E+e 이면서, 부모 모
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두 전신호반모인 경우에 자손의 모색이 황모인 경우가 60.00% 
(1+2, 3/5)였다 (Table 5). 따라서, 이 교배조합을 피하는 것이 황

모의 발현비율을 줄이는 방법 중의 하나로 사료된다. 또한, 이 결

과는 칡소에서도 E+e 유전자형을 가진 부모간의 교배는 한우의 모

색과 유사하거나 동일하고, 유전자형도 ee로 한우와 같은 자손을

생산할 수 있다는 근거를 제시한다. 이 교배조합에서 태어난 모색

이 황모이고 유전자형이 ee인 자손을 한우로 인정할 것인지 칡소로

인정할 것인지를 고려해야 할 경우가 발생할 수 있다. Lee 등

(2002)은 칡소에서는 E+E+
와 E+e 유전자형만이 출현하며 ee 유전

자형은 전혀 출현하지 않았다고 보고함으로써 본 연구 결과와 다른

결과를 보였다. 교배조합 1에서는 부 (Sire)와 모 (Dam) 유전자형

이 모두 E+E+ 였고 부모 모두 전신호반모인 경우인데, 한 자손이

MC1R 유전자형이 E+E+ 이면서 황모를 가지고 태어났다. 이 개체

의 황모의 발현은 MC1R 유전자형만으로는 설명될 수 없는 다른

기작에 의해 발현이 조절되는 것으로 사료되어 추가 연구가 필요하

다. 이 교배조합의 다른 두 자손은 MC1R 유전자형이 E+E+이면서

모색이 각각 호반모와 흑모였으므로, 교배조합 1의 결과는 칡소에

서 모색의 유전은 MC1R과 다른 모색발현 관련 유전자들을 포함

한 복잡한 조절기작이 작용하고 있다는 가능성을 생각하게 하며, 
그 연구재료로서 가계가 형성된 공시동물들의 가치가 높다고 사료

된다. 개에서는 모색의 발현양상이 다른 포유동물보다 복잡하며 호

반모 (brindle)의 발현에는 MC1R, Aguti 유전자 이외에 K locus 
라고 불리는 16번 크로모좀에 위치한 유전자가 관련된 것이 보고

되었다 (Kerns 등, 2007). 소에서는 호반모의 발현에 K locus 관련

된 보고가 없었다. 본 연구에서는 칡소의 MC1R 유전자형에 따른

교배조합과 자손의 모색발현 양상을 연구하였는데, MC1R 유전자

형만으로 설명하기 어려운 모색발현의 경우나 호반모의 비율이

10% 미만에서 50% 이상까지 다양하게 발현된 모색을 가진 자손

들에서 MC1R 이외의 Aguti 유전자좌에 위치한 ASIP 유전자

(Barsh, 1996) 및 다른 모색관련 유전자들의 유전자형과 발현을

조사하는 것도 필요할 것이다.
Mohanty 등 (2008)은 각각 3두의 한우와 칡소를 이용하여

MC1R 유전자를 Msp I 제한효소로 절단하는 PCR-RFLP 기법으

로 한우 ee와 칡소의 E+E+를 구분하는 방법을 보고하였으나, 칡소

에서 E+e 가 존재하는 지는 보고하지 않았다. 더욱이 이 논문에서

MC1R 유전자를 BfuAI 제한효소로 절단하는 PCR-RFLP 기법으

로 칡소를 한우, 흑우, 앵거스로부터 구분하는 방법을 보고하였다. 
그러나, 이 논문에서 보고된 칡소 MC1R 염기서열의 BfuAI 제한

효소 절단부위의 SNP는 (GenBank accession no. EU169234 286
번 염기 A) 이에 해당하는 본 연구의 칡소의 염기서열 (GenBank 
accession no. JQ004019 426번 염기 G)이나 다른 유럽종

(AF445642 810 번 염기 G)의 소들에서도 발견되지 않았으며, 본

연구에서 PCR 방법으로 증폭된 칡소의 MC1R 유전자 단편들은

BfuAI 제한효소로 절단되지 않았으므로 (결과 포함하지 않음) 이

방법이 유효한지는 더 많은 칡소를 이용하여 검증되어야 할 필요가

있다고 사료된다. 

칡소와 한우에서는 ED 유전자형이 출현하지 않는다고 이전의 보

고들 (Chung 등, 2000; Lee 등, 2002; Sasazaki 등, 2005; Han 
등, 2010; Jin 등, 2011)이 밝혔고, 본 연구의 염기서열 분석 (칡소

23두, 한우 3두)에서도 같은 결과를 얻었다. 따라서 칡소와 한우의

MC1R 유전자에는 E+
와 e가 존재하는 것으로 판단되었고, ED 유

전자형이 고정되었는지의 여부를 MspA1I 제한효소를 이용하여 일

부 공시동물에서 분석하였으나 ED 유전자형은 존재하지 않았다. 
본 연구에서 공시된 칡소의 MC1R 유전자형별 종모우 수가 제

한되었고 공시동물도 지역적으로 제한되었으며, 가계도의 구성이 1
대에 그쳐 다음 세대에서 모색의 유전을 확인 할 수 없었던 어려움

이 있었다. 앞으로 이런 문제점 등을 보완하면 MC1R과 다른 모색

의 발현에 관여하는 유전자들이 칡소의 모색의 발현을 어떻게 조절

하는지를 좀 더 명확하게 구명하는 연구를 수행할 수 있을 것으로

생각된다. 본 연구에서 얻어진 결과를 이용하여 현재 농가에서 사

육중인 칡소 종빈우의 MC1R 유전자형의 확인한 후에 각각에 알

맞은 MC1R 유전자형의 종모우 정액을 제공하면 칡소 자손들의

호반모 발현을 증가시키고, 황모의 발현을 감소시키는데 도움이 될

것으로 사료된다.   

요    약 

본 연구는 PCR-RFLP 기법으로 칡소의 모색 발현에 관련된

MC1R 유전자형을 분석하고, 칡소 유전자형에 따른 모색 발현 양

상을 가계와 교배조합을 통하여 연구함으로써 칡소에서 호반모의

발현 비율을 증가시키는 번식 체계를 확립하고자 수행하였다. 전라

북도축산위생연구소에서 사육중인 칡소 중에서 부계 또는 모계를

알고 있는 가계가 형성된 칡소로부터 혈액 또는 정자에서 genomic 
DNA를 추출한 후 MC1R 유전자를 증폭하였다. 증폭된 PCR 
product를 Msp I 제한효소로 절단하고 전기영동한 후 칡소 개체별

유전자형을 확인하였고, 이 외에도 칡소의 모색 양상과 비경의 흑

색침착 정도에 따른 모색 발현 비율을 조사하여 다음과 같은 결론

을 얻었다. 칡소의 모색 발현 양상은 전신호반모가 61.67%로 가장

높았고 흑모는 5.00%로 가장 낮았으며 황모는 16.67%, 부분 (약
반신)과 부분 (일부) 호반모는 각각 8.33%로 같은 분포 양상을 보

였다. 칡소의 비경 침착 양상은 3단계와 4단계가 비슷한 비율로 높

았고, 다음이 2단계, 5단계, 1단계의 순이었다. 칡소의 비경에 따른

모색 발현 양상은 비경 침착이 3단계와 4단계인 칡소에서는 전신

호반모의 비율이 다른 모색 보다 높았고, 비경 침착이 1단계인 칡

소는 그 중에서 황모가 80.00% (4/5)로 나타났으며, 비경 침착이 5 
단계인 칡소에서는 다른 단계에서 발현되지 않았던 흑모의 비율이

37.50%를 나타냈다. 칡소에는 E+E+, E+e, ee 유전자형과 한우에는

ee, E+e 유전자형이 존재하였다. 칡소 MC1R 유전자형은 E+e 이

65.00%로 가장 높았고 E+E+은 33.33%이었고 ee도 1두로 1.67%
이었다. 유전자형에 따른 모색 발현 양상을 보면, E+E+

과 E+e에서

는 전신 호반모의 비율이 가장 높게 나타났고 ee는 황모를 나타냈

다. 칡소의 가계 분석을 통한 모색 발현 양상을 조사한 결과, 부
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(Sire)의 유전자형이 E+e 이고 모 (Dam)의 유전자형이 E+E+ 이면

서 부모의 모색이 모두 전신호반모일 경우 자손의 모색은

100.00% 전신호반모였고, 부 (Sire)의 유전자형이 E+E+ 
이고 모

(Dam)의 유전자형이 E+e 이면서 부모의 모색이 모두 전신호반모

일 경우도 자손에서 모색의 44.44%가 호반모의 비율을 보여 두

가지의 교배조합의 경우가 자손의 전신호반모 비율을 높이는 최적

의 교배 조합으로 보여진다. 이 연구의 결과를 이용하여 칡소로 판

정받을 수 있는 가장 중요한 요소인 호반모의 발현비율을 증가시키

는 번식 체계를 칡소 사육농가에 제시할 수 있을 것으로 사료된다. 
(주제어 : 칡소, 호반모,  PCR-RFLP, MC1R, Msp I) 
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