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ABSTRACT

Bovine coat color is decided by the melanocortin receptor 1 (MC1R) genotype mutation and melanogenesis. Special- 
ly, in the various cattle breeds, dominant black coat color is expressed by dominant genotype of ED, red or brown 
is expressed in the frame shift mutation of recessive homozygous e by base pair deletion and wild type of E+ is 
expressed in various coat colors. However, not very well known about the effected of MC1R genotype mutation on 
the coat color through family lines in KBC. Therefore, this study were to investigate effect of MC1R genotype 
mutation on the coat color, and to suggest mating breed system in accordance with of MC1R genotype for increased 
on brindle coat color appearance. Parents (sire 2 heads and dam 3 heads) and offspring (total : 54 heads) from cross- 
breeding in KBC family line with the MC1R genotype and phenotype records were selected as experimental animals. 
The relationship between melanocortin 1 receptor (MC1R) genotypes expression verified by PCR-RFLP, and brindle coat 
color appearance to the family line of the cross mating breed from MC1R genotype pattern was determined. As a 
result, 4MC1R genetic variations, E+/E+ (sire 1), E+/e (sire 2 and dam 3), E+/e with 4 bands of 174, 207 and 328 bp 
(dam 1) and E+/e with 3 bands of 174, 207, 328 and 535 bp (dam 2) from parents (sire and dam) of KBC. However, 
3 genetic variations, e/e (24%), E+/E+ (22%) and E+/e (56%) were identified in offspring. Also, brindle coat color 
expressrated was the e/e with the 0%, E+/E+ with 67% and E+/e with 77% from MC1R genotype in offspring on the 
cross mating of KBC. Furthermore, when the sire had E+/e genotype and the dam had E+/E+ with the 3 bands or 
E+/e genotype, and both had whole body-brindle coat color, 62% of the offspring had whole body-brindle coat color. 
Therefore, the seresults, the mating system from MC1R genotype patterns of the sires (E+/e) and dams (E+/E+ with 
the 3 bands or E+/e) with brindle coat color may have the highest whole body-brindle coat color expression in their 
offspring.

(Key words : melanocortin receptor 1 (MC1R) gene, coat color, genotype pattern, PCR-RFLP, Korean brindle cattle)
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Fig. 1. Criteria for classification on the Korean brindle cattle coat color(Lee 등, 2011). (yellow : black). A : Yellow coat color, B : Black 
coat color, C : Brindle coat color type 1(9 : 1), D : Brindle coat color type 2(8 : 2 and 7 : 3), E : Brindle coat color type 3(6
: 4 and 5 : 5), F : Brindle coat color type 4(4 : 6 and 3 : 7), G : Brindle coat color type 5(2 : 8 and 1 : 9).

서  론

최근 유전자원의 중요성이 부각되면서 전 세계적으로 고유

품종의 특성 및 고정에 관한 관심이 고조되고 있으며, 특히
소의 품종 고정에 있어 모색의 표현형에 따른 연구가 중요한

이슈로 자리 잡고 있다. 소의 품종 구별 방법에 있어서 외형
적인 변이에 대한 연구가 주류를 이루는데, 그 중 하나가 모
색의 결정에 따른 분석이다(Joerg 등, 1996). 포유류의 모색
결정에 관여하는 유전자는 약 70여 개 이상으로 추정되고 있
으며(Jackson, 1994), 이들유전자는모색의표현에있어 melano- 
cyte에서 형성되는 eumelanin 혹은 phaeomelanin의 발현 양상
으로 구분할 수 있다. Melanin의 형성에 연관성을 가지고 있
는 대표적인 표현형 유전자로 melanocortin receptor 1(MC1R)
을 들 수 있으며, MC1R allele와 모색 발현과 깊은 관계가 있
다(Slominski 등 2004; Selz 등 2007). MC1R은 포유동물에 있
어서 모색을 결정하는 유전자이며, 특히 소의 경우 18번 염색
체에 위치하고 있고, α-melanocyte stimulating hormone(α-MSH)
과 결합하여 모색을 결정하여 melanin의 발현을 조절하는 인
자이다(Jackson, 1993; Cone 등, 1996; Do 등, 2007). 또한 me- 
lanocyte stimulating hormone receptor(MSHR)을 암호화하고
있는 E allele의 변이에 따라 melanin의 합성 여부가 결정되며, 
세 개의 대립 변이인 ED, E+, e의 유전자형에 의해 모색이 발
현되는 것으로 알려져 있다(Jackson, 1993; Robbins 등 1993; 
Royo 등 2005). 세 가지의 대립인자 중 ED의 발현은 eumela- 
nin을 합성시켜 흑모색을 나타내고, E+는 여러 가지 모색을

나타내는 allele로 알려져 있으며, e는 동형접합체일 때 적모
색을 나타낸다(Klungland 등, 1995; Chung 등, 2000; Kim 등, 
2000; Jin 등, 2011). MC1R의 변이 여부에 따른 모색의 표현

형은 모색 고정에 있어 유용한 도구로 사용될 수 있다. 2004
년 농림부의 가축 유전자원 현황보고에 따라 현재 우리나라

한우는 황색 한우, 흑색 한우, 제주 흑우 그리고 칡소로 구분
하며, 모색과 비경색은 품종 구분에 중요한 인자이다. MC1R 
유전자형 분석에서 우리나라 황색 한우의 대부분은 e/e 표현
형으로 황모색을 보이고(Lee 등, 2002), MSH receptor 역할의
결여로 eumelanin 발현이 억제되어 황모색의 모색 발현이 높
아지며(Robbins 등, 1993; Klungland 등, 1995), 모색 발현의
유전적 표현형은 후대에도 같은 양상을 보이는 것으로 알려

져 있다(Sohn 등, 2000). 그러나 칡소의 경우 E+/E+ 유전자형

이 대부분이지만, 모색 발현은 흑모색과 호반 모색으로 나타
나고, 자손의 MC1R 유전자형은 당대와는 다르게 여러 가지
유전자형으로 분류되는 것으로 보고되었으며, 모색은 황모색, 
흑모색 그리고 호반 모색으로 발현되어 황색 한우와는 다르

게 MC1R 유전자형의 표현형은 후대와 다르게 나타난다(Park 
등, 2012). 이로 인해 칡소의 모색 결정에 모색 이외 비경의
흑색 침착도는 후대의 모색 표현형에 영향을 미치는 것으로

알려져 있다(Lee 등, 2011). 따라서 본 연구는 부모의 외형적
모색의 발현 양상과 MC1R 유전자 표현형이 자손에서 발현되
는 모색과 MC1R의 표현형에 미치는 영향을 분석하여 추후
칡소의 모색 고정을 위한 가능성을 구명하고자 실시하였다.

재료 및 방법

1. 공시 재료

본 실험에 사용된 칡소는 울릉도 농업기술센터에서 관리되

고 있는 칡소를 선발하였으며, Lee 등(2011)의 방법에 따라
호반무늬 발현 양상을 세분화하여 선발하였고(Fig. 1), 가계의
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Table 1. MC1R primer and restriction enzyme

Gene name GeneBank accession no. Sequence (DNA) Size Enzyme

MC1R(AF445642)
Fw 5' CAGTGCCTGGAGGTGTCCAT 3'

535bp Msp1
Rv 5' GGCCAGCATGTGGACGTAGA 3'

선발은 호반모색을 가지는 부, 모에서 Genomic DNA의 MC1R 
양상을 분석하여 부 2개체(sire 1, 2)와 모 3개체(dam 1, 2, 3)
를 선발하였고, 선발된 부 2개체의 동결정액을 이용하여 Lee 
등(2007)의 방법에 따라 발정 동기화 처리된 모 3개체에 교차
교배법(sire 1 + dam 1, sire 2 + dam 1, sire 2 + dam 2, sire 2 
+ dam 3)을 이용해 과배란 처리하여 인공수정한 후 생산된 수
정란을 대리모에 이식하여 얻어진 54두의 자손을 공시하였다.

2. DNA 추출

공시된 개체에서 혈액을 추출하여 heparin 5 mg이 포함된
tube에 넣어 얼음이 들어간 보관통에 담아 실험실로 운반하여
공시하였다. 개체의 혈액 4 ml를 RBC lysis buffer(Tris 10 
mM, NaCl 10 mM, MgCl2 5 mM)를 첨가하여 적혈구를 제거
한 후 백혈구만을 1.5 ml tube에 옮겨 Invitrogen Easy DNA 
kit(Invitrogen, CA, USA)의 실험방법에 따라 추출한 후, RNA 
제거를 위하여 40 μg/ml의 RNase를 첨가하여 37℃에서 30분
간 반응한 후 4℃에 넣어 보관하였다.

3. PCR-RFLP를 이용한 MC1R 유전자형 분석

MC1R 유전자형을 분석하기 위한 PCR 방법은 Nano-spec- 
trometer를 이용하여 각 실험군의 genomic DNA 농도를 약 300 
ng/μl ± 30으로 정량화하여 10 pmol MC1R forward/reverse pri- 
mer(Table 1), 2.5 mM dNTP 4 μl, 10 × PCR buffer 5 μl, 증류수 
16.5 μl 그리고 2 Unit Taq polymerase(Toyobo, JPN)를 첨가하
여 총 25 μl로 하여 PCR을 실시하였다. 반응 조건은 predena- 
turation으로 95℃에서 10분 동안 반응한 후, 95℃에서 30초
동안 denaturation, 60℃에서 30초 동안 annealing, 72℃에서 1
분 동안 extension을 35 cycle 반복하였고, 마지막으로 72℃에
서 5분간 final-extension으로 PCR을 완료하였다. 이후 MC1R
의 유전자 변이 양상을 분석하기 위하여 PCR 산물 10 μl에
MspI(Toyobo, JPN) 2 Unit과 10×M buffer 2 μl와 섞어 37℃에
서 4시간 동안 반응을 하였다. 효소처리 이후 2% agarose gel
에서 전기영동한 후 DNA band의 양상을 확인하여 MC1R의
유전자 변이 양상으로 알려진 E+/E+, E+/e, e/e 그리고 ED/ED를

Klungland 등(1995) 그리고 Park 등(2012)의 방법에 따라 분
류하였다(Fig. 2).

결  과

Fig. 2. Genotype pattern of MC1R gene. Lane 1 : e/e, lane 2 : 
E+/E+, lane 3 : E+/e, lane 4 : E+/E+(3), lane 5 : E+/e(4).

1. 종축의 모색 및 MC1R 유전자 변이

본 연구에서 공시된 부 2두와 모 3두의 모색 발현 양상과
genomic DNA에서 MC1R의 변이를 분석한 결과는 Table 2와
같다. 부계의 경우 sire type 1과 sire type 2 개체 모두 호반의
분포가 7 : 3으로 호반 모색 Brindle coat color type(Bcct) 2로
확인되었으나, MC1R에 의한 genotype의 경우 E+/E+ 그리고
E+/e로 확인되었다. 모의 경우 dam type 1은 호반의 분포가 5 
: 5인 Bcct 3, dam type 2는 2 : 8인 Bcct 5 그리고 dam type 
3의 경우 9 : 1인 Bcct 1의 모색 발현을 보였으며, MC1R의
유전형 변이는 각각, E+/E+(3 band), E+/e(4 band) 그리고 E+/e
를 보였으며, 부계와는 다르게 E+/E+에서 3개의 band가 형성
되는 것을 확인하였으며, E+/e에서는 4개의 band가 형성되어
기존의 MC1R 유전적 변이와는 다른 유전적 변이를 보였다.

2. 후대의 MC1R 변이에 따른 모색 발현 분석

당대의 부 2두와 모 3두의 MC1R 유전형 변이에 따라 교차
교배를 sire 1 + dam 1(group 1, 자손 : 9 두), sire 2 + dam 
1(group 2, 자손 : 8 두), sire 2 + dam 2(group 3, 자손 : 24 
두), sire 2 + dam 3(group 4, 자손 : 13 두)로 실시하여 수정란
이식에 의하여 태어난 자손 54 두의 모색 발현과 MC1R 유전
자 변이를 평가한 결과는 Figs. 3, 4와 같다. MC1R 유전자 변
이의 양상은 당대와 다르게 e/e이 12 두, E+/E+이 12 두 그리
고 E+/e이 30두로 나타났으며, 3 band의 E+/E+와 4 band인
E+/e의 변이는 확인할 수 없었다(Fig. 3). MC1R 유전적 변이
에 따른 호반 모색의 양상을 분석한 결과, e/e의 변이 양상의
경우 모두 황모색을 가지고 있었으며, E+/E+의 경우 염우가

33%, 호반 모색 중 Bcct 2가 25%, Bcct 3가 42%으로 총 67%
가 호반 모색의 양상을 보였고, E+/e의 경우 염우가 23%, 호
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Table 2. MC1R genotype and coat color in sire and dam of Korean brindle cattle

Parents
MC1R 

genotype

Coat color
Yellow : Black

Yellow Black
Bcct 1 Bcct 2 Bcct 3 Bcct 4 Bcct 5

Sire 1 E+/E+ － 1(7 : 3) － － － － －

Sire 2 E+/e － 1(7 : 3) － － － － －

Dam 1 E+/E+(3) － － 1(5 : 5) － － － －

Dam 2 E+/e(4) － － － － 1(2 : 8) － －

Dam 3 E+/e 1(9 : 1) － － － － － －

Bcct : Brindle coat color type.

Fig. 3. PCR-RFLP analysis of the MC1R genotypes of offspring from mating system of MC1R genotype patterns in Korean brindle 
cattle.

반 Bcct 1이 7%, Bcct 2가 20%, Bcct 3이 30%, Bcct 4가 13%, 
Bcct 5가 7%으로 총 77%의 호반 모색을 확인하였다(Fig. 4).

3. 교차 교배에 따른 자손의 MC1R 유전자형 변이와 모색 발현

당대의 MC1R 유전적 변이 양상에 따른 부와 모의 교배를

sire type 1과 dam type 1 그리고 sire type 2와 dam type 1, 
2, 3으로 교차 교배하여 얻어진 후대의 MC1R 유전적 변이 및
모색 발현 양상을 분석한 결과는 Table 3과 같다. 먼저 sire 1
과 dam 1의 가계의 경우 e/e의 출현이 44%이며, 모색은 황모
색이었고, E+/E+의 출현이 11%였으며, 모두 호반 모색이었다. 
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Fig. 4. Coat color expressed of MC1R genotype pattern in offspring.

Table 3. MC1R genotypes and coat colors in Korean brindle cattle family lines

G
Sire Dam Offspring Percentage of 

phenotype
No of offspring

Genotype Coat color Genotype Coat color Genotype coat color

1 E+/E+ Brindle E+/E+(3) Brindle

e/e Yellow 44 4
E+/E+ Brindle 11 1

E+/e
Brindle 33 3
Black 11 1

2 E+/e Brindle E+/E+(3) Brindle

e/e Yellow 13 1

E+/E+
Brindle 25 2
Black 25 2

E+/e Brindle 38 3

3 E+/e Brindle E+/e(4) Brindle

e/e Yellow 17 4

E+/E+
Brindle 8 2
Black 0 0

E+/e
Brindle 50 12
Black 25 6

4 E+/e Brindle E+/e Brindle

e/e Yellow 23 3

E+/E+
Brindle 31 4
Black 8 1

E+/e
Brindle 31 4
Black 8 1

G : Groups, G1 : Sire 1 + Dam 1, G2 :  Sire 2 + Dam 1, G3 : Sire 2 + Dam 2, G4 : Sire 2 + Dam 3.

E+/e의 출연은 44%였고, 그 중 호반 모색은 33%, 염우의 출현
은 11%로 확인되었다. Sire 2와 dam 1의 경우 e/e의 출현이
13%이며, 모색은 황모색이었고, E+/E+의 출현이 50%였으며, 
그 중 호반 모색은 25%, 염우는 25%이었다. E+/e의 출연은
38%였고, 모두 호반 모색으로 확인되었다. Sire 2와 dam 2의
경우 e/e의 출현이 17%이며, 모색은 황모색이었고, E+/E+의

출현이 8%였으며, 모두 호반 모색이었다. E+/e의 출연은 75%
였고, 그 중 호반 모색은 50%, 염우는 25%으로 확인되었다.

Sire 2와 dam 3의 경우 e/e의 출현이 23%이며, 모색은 황모
색이었고, E+/E+의 출현이 39%였으며, 그 중 호반 모색이

31%, 염우가 8%이었다. E+/e의 출연은 39%였고, 그 중 호반
모색은 31%, 염우는 8%으로 확인되었다. Dam type 1을 고정
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으로 하여 sire 1, 2를 이용한 교배에서 sire 2가 63%로 호반
모색의 출현이 가장 높았으며, sire 2를 고정하여 dam 2, 3를
이용한 교배에서 58% 그리고 62%의 호반 모색 출현을 보였
으며, 황모색 출현이 17% 그리고 23%였으며, 흑모색의 출현
이 25% 그리고 16%로 확인되었다.

고  찰

2004년 농림부 가축 유전자원 현황보고에 따르면 소의 분
류에 있어서 모색은 품종 및 고유성에 대한 가치를 부여하고

있으며, 대표적인 표현형 형질로 알려져 있다. 특히 황모색만
을 가지는 한우와 흑모색만을 가지는 제주 흑우와는 다르게

황모색, 호반 모색, 흑모색의 표현형을 가지는 칡소의 경우 지
역에 따라 약간의 차이가 있는데, Lee 등(2011)은 울릉도 농
업기술센터에서 관리 중인 276 두의 칡소의 모색 분포 양상
이 63%의 호반모, 24%의 황모색, 13%의 흑모색이 출현하는
것으로 보고한 바 있으며, Park 등(2007)은 강원도 축산기술
연구센터에서 사육 중인 40 두의 칡소 모색 발현에서 66%의
호반 모색, 13% 흑모색 그리고 21%의 황모색의 출현하는 것
으로 보고하여, 지역 간 칡소 모색의 분포가 약간의 차이를
가지고 있으나, 평균적인 모색의 출현에서 칡소의 호반 모색
출현은 평균 65% 정도이며, 흑모색은 13%, 그리고 황모색은
22% 정도로 추정될 수 있다. 본 연구에 공시된 칡소의 경우는
약 56%가 호반 모색을 보였으며, 20%가 흑모색 그리고 24%
의 황모색으로 위 연구 결과에 비하여 약간의 차이가 있으나

50% 이상의 호반 모색의 출현을 확인할 수 있었다. 이와 같이
다양한 모색의 출현에 있어서 진피층과 표피층 사이에 존재

하는 melanocyte에서 형성되는 eumelanin 또는 phaeomelanin
의 합성의 최상위 조절인자로 알려진 MC1R의 유전적 변이는
모색의 결정뿐 아니라, 후대에서 나타나는 모색 결정에 중요
한 역할을 하는 것으로 알려져 있다(Klungland 등, 1995). 소
에서 나타나는 MC1R 유전자형인 3개의 allele(ED, E+와 e)에
서 E+ allele은 정상적인 receptor로서 기능을 가지고 있으면서
다른 유전적 요인들에 의해 흑색 혹은 적색 등 다양한 모색이

출현하는 것으로 보고되고 있으며, ED 유전자형은 흑모색을

발현시키는 것으로 알려져 있다. 또한 e 유전자형의 경우 동
형접합체로 적모색을 나타내는 frameshift mutation으로 추정
하고 있다(Klungland 등, 1995; Adalsteinsson 등, 1995). 황모
색을 발현하는 한우의 경우 e allele를 주형으로 하는 e/e의 유
전적 변이가 주류를 이루나, 칡소의 경우 E+/e과 E+/E+의 표현

이 나타나는 것으로 알려져 있다(Sohn 등, 2000). 또한 Lee 등
(2000)의 연구 결과에서 제주 흑우의 경우 E+/－의 MC1R 유
전자형과 다른 유전자의 요인에 의한 흑모색 출현이 주류를

이루는 것이라 보고하였으며, Lee 등(2002)의 연구 결과에서
는 칡소의 경우 E+/E+와 E+/e의 유전자형만 보였으며, e/e의

출현은 보이지 않아 E+allele에 의한 모색 발현이 호반 모색을
형성시킬 수 있을 것이라 제시하였다. 본 연구 결과에서도 호
반 모색을 보이는 개체의 경우 E+/E+ 혹은 E+/e형을 보였으나, 
Lee 등(2002)의 연구 결과와는 상반된 결과로 E+/－의 유전자
형을 가지는 부모에서 태어난 자손에서 e/e의 황모색 자손의
출현이 확인되어, 칡소의 모색에 있어 MC1R의 유전자형 변
이에 대한 결과가 다르게 나타났다. 그러나 α-MSH의 정상적
인 신호 전달과정에서 e/e의 동형접합체로 형성되는 MC1R 
유전자형에 의해 색소 세포 내 신호 전달이 이루어지지 않아

적모색을 발현시킨다는 보고(Robbins 등, 1993; Jackson 등, 
1993; Klungland 등, 1995)와 같이 황모색을 띄는 칡소에서도
같은 결과를 보였다. 또한 Park 등(2012)의 결과에서 MC1R 
유전자형의 변이가 4 band의 E+/e과 3 band의 E+/E+으로 나타

난 부 또는 모에서 태어난 자손에서도 같은 MC1R의 유전자
형을 가진다는 결과와 다르게 우리의 연구 결과는 부와 모의

MC1R 양상은 부의 경우 E+/E+혹은 E+/e의 형태를 보였고, 모
의 경우 4 band의 E+/e과 3 band의 E+/E+의 표현을 확인할 수

있었으나, 자손의 경우 4 band의 E+/e과 3 band의 E+/E+를 확

인 할 수 없어 4 band의 E+/e과 3 band의 E+/E+의 표현형의 유

전은 부계에서 유래될 수 있을 것이라 사료된다. 그리고
MC1R 유전자의 변이에 따른 교차교배에서 sire의 MC1R 양
상과 dam의 MC1R 양상에 따라 자손의 호반 모색 출현에 차
이가 보이는 것을 확인할 수 있었는데, sire 1과 dam 1의 교배
에서 황모색인 e/e의 개체 출현이 44% 이상으로 가장 높게 나
타났으며, sire 2와 dam 1, 3의 경우 e/e의 황모색 출현은 평균
18%이었고, 호반 모색이 평균 62%의 출현을 보여 호반 모색
의 출현이 가장 높은 조합으로 확인되었으며, 흑모색의 출현
빈도는 sire 2와 dam 3에서 16%로 가장 적게 출현하는 것을
확인할 수 있었다. 따라서 본 연구 결과, 칡소에서 MC1IR의
유전자형 변이는 E+/E+, E+/e그리고 e/e의 형태를 보이며, sire 
E+/e와 dam의 3 band의 E+/E+ 혹은 E+/e의 MC1R 유전자형 변
이 조합이 가장 높은 호반 모색의 출현을 보였다. 따라서 본
연구에서 얻어진 결과를 활용하여 현재 농가에서 사육 중인

칡소의 MC1R 유전자형에 따른 교배 계획을 실시하면 칡소의
모색 고정에 있어 유용하게 이용될 수 있을 것이라 사료된다.

결  론

본 연구는 칡소의 부계 모계의 MC1R 유전자의 유전자형
에 따른 교차 교배 방법을 이용하여 얻은 자손에서 MC1R 유
전자형 변이 및 모색 발현에 미치는 영향을 분석하기 위하여

수행되었다. 부계 그리고 모계의 MC1R 유전자형은 E+/E+(sire 
1), E+/e(sire 2 그리고 dam 3), E+/e(4)(174, 207, 328와 535 bp
의 4 band 유전자형 : dam 1), 그리고 E+/E+(3)(174, 207와 328 
bp의 3 band 유전자형 : dam 2)의 4개의 유전자형을 보이고
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있었으며, 자손의 경우 3개의 유전자형인 e/e(24%), E+/E+(22%)
과 E+/e(56%)으로 확인되었다. 각 MC1R 유전자형 변이에 따
른 모색의 발현은 e/e의 변이 양상의 경우 모두 황모색을 가지
고 있었으며, E+/E+의 경우 염우가 33%, 호반 모색 중 Bcct 2
가 25%, Bcct 3가 42%으로 총 67%가 호반 모색의 양상을 보
였고, E+/e의 경우 염우가 23%였으며, 호반 모색의 발현 양상
이 Bcct 1이 7%, Bcct 2가 20%, Bcct 3이 30%, Bcct 4가 13%, 
Bcct 5가 7%으로 총 77%로 확인되었다. 또한 부, 모계의
MC1R 유전자형 양상에 따른 교배에서 부계의 E+/e와 모계의
E+/E+(3) 혹은 E+/e의 교배에서 호반 모색의 출현이 평균 62%
로 가장 높게 나타났다. 따라서 본 연구 결과, MC1R 유전자
형의 변이와 모색의 발현의 양상은 호반 모색 고정에 활용될

수 있을 것이라 사료된다.
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