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요 약

동물 유전학에 있어 한우의 우수한 품질개발과 통계학의 역할을 살펴본다. 본 연구는 한우에서

25 30개월에 특이적으로 유전자 발현이 일어나, 쇠고기 맛에 영향을 미치는 불포화지방산 및 육질등

급에 직접적인 연관이 있는 것으로 알려진 6개의 유전자 (SCD, SREBPs, PPARγ, FABP4, FASN,

LPL)내의 30개 에스엔피와 가계 정보가 정확하고 도체 기록이 되어있으며, 포화지방산 및 불포화

지방산과 다가불포화 지방산을 분석한 한우 개체 513두에 대하여 연관 분석을 실시하였다. 그 중

FABP4; g.3977-325 T>C 에스엔피가 우수한 결과를 나타내고 있었다. 특히 선정된 에스엔피의 F-

값은 91.36 및 30.00으로 다른 29개의 에스인피들 보다 우수한 효과를 보여주고 있었으며, 현장 농가

에 직접적으로 재 검정한 결과 1+등급 이상이 나올 확률이 70.10%로 우수한 마커임을 입증할 수 있

었다.

주요용어: 불포화지방산, 유전자발현, 육질등급, 한우.

1. 서 론

우리나라 소비자들이 국민 식생활 수준의 변화와 웰빙 열풍으로 육류 소비 경향이 양에서 질 위주

로 전환되면서 우수한 육질의 고급육을 선호하는 추세로 전환되기 시작하였다. 그러나 근래에 이르러

WTO, 한미 FTA 협정과앞으로이어질유럽연합, 일본, 호주, 중국과 FTA에따른쇠고기의수입은한

우 사육농가의 위기의식과 더불어 큰 피해가 예상되고 있다. 따라서 소비자의 기호와 입맛을 충족시킬

수 있는 차별화 된 우수한 품질의 쇠고기 생산이 수입개방과 소비자 의식 변화에 부응하기 위한 시대적

요구로 대두되고 있다. 한우 고급육이란 우리나라 사람들이 좋아하는 풍미와 맛을 갖춘 품질 좋은 고기

라고 할 수 있는데, 이는 근내지방이 잘 침착 되어 한우 고유의 맛을 내는 것으로 객관적으로는 현 도체

등급 판정결과 중 육질 1등급 이상으로 평가되는 쇠고기를 말하는 것이다. 한우 쇠고기의 육질을 결정

하는 근내지방도 (marbling score)와 같은 형질은 유전적 개량에 있어 특히 후대검정 등으로 평균 세대

간격이 길고 선발강도 및 선발의 정확도가 낮기 때문에 유전적 변화속도가 느리고 유전적 개량 효율도

크지않아이에따른효율적인측면에서많은제약요인을갖고있다.

21세기의 생명공학시대에 SNP (single nucleotide polymorphism) 발굴의 중요성과 유용성 때문에

2000년 중반부터 산업과 학계에서는 SNP 발굴을 위한 대규모의 노력을 진행하여 왔다. 육우산업 또

한 상업적으로 이용 가능한 DNA 분자표지로서 근내지방도와 연관된 thyroglobulin 유전자 marker인
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GeneSTAR (Genetic Solutions사),마블링및식욕증진과관련된 leptin유전자 marker인 IgenityTM-

L (Merial 사), 쇠고기 맛과 관련성이 입증된 calpain과 calpastatin 유전자 marker인 Tender GENE

TM사등종축산업에관련된생명공학기업들이중심이되어 DNA검사를위한유전자상품으로개발하

여상업적으로시판하고있다.

특히 일본의 축산기술연구소의 경우 Kobe 대학과 공동으로 2005년부터 쇠고기 품질의 맛에 중점을

둔 근육 내 불포화지방산 함량과 관련된 SCD (Stearoyl-CoA desaturase) 후보 유전자의 SNP marker

발굴의 활용에 최대의 관심을 쏟고 있으며 (Tsuji, 2008), 현재에는 수많은 생명공학 벤처기업들이

genotyping을제공하는연구에뛰어들어앞으로더많은성장이예상된다.

따라서 본 연구에서는 포유동물의 불포화지방산 합성과정 조절 및 분화와 지방대사의 생리적 기능을

갖는 SCD, SREBPs, PPARγ, FABP4, FASN, LPL유전자를 한우의 도체 및 육질뿐만 아니라 쇠고기

맛에 영향을 미치는 불포화지방산관련 기능성 후보 유전자로 선발하여 이들 후보 유전자들의 SNPs를

발굴하고, 발굴된 후보 SNPs를 한우에 적용함으로써 고급육화 및 개량을 위한 기초자료로 제시하고

자 실시하였다. 본 연구에서는 경제형질 및 맛에 영향을 미치는 불포화 지방산과 관련된 유전자를 바

탕으로 우선 포유동물의 불포화지방산 합성과정 조절 및 분화와 지방대사의 생리적 기능을 갖는 SCD,

SREBPs, PPARγ, FABP4, FASN, LPL 후보 유전자 내의 SNPs를 발굴하여 근내지방도 및 올레인산

(C18:1) 의 연관성을 분석할 것이며, 분석된 SNPs를 활용 한우에서 새로운 경제형질 및 불포화지방산

연관 DNA marker를개발하고, Perez-Enciso와 Misztal (2004)의방식에따라최상의 DNA marker 개

발하여 쇠고기 맛과 육질의 통계육종방법에 보조수단으로써 사용된다면 종축 선발과 우수한 고능력 한

우를조기에선발하여우리나라한우의고급육차별화전략및국제경쟁력제고를위해유용한수단으로

활용될것이라판단된다.

2. 연구배경

근래에 들어서 국민 식생활 수준의 변화가 웰빙 열풍으로 변함으로 육류 소비 경향이 양에서 질 위주

로전환되어소비자가맛있고고품질쇠고기를선호하는추세에따라고급육생산을위해서육질뿐만아

니라 맛에 영향을 미치는 지방산 조성에 대한 필요성이 부각되기 시작하였다. 일반적으로 쇠고기의 육

질은 근내지방도, 육색, 지방색 및 조직감 등에 의해 결정되며 이러한 요인들은 관능적 특성의 기준이

되는 연도, 다즙성, 풍미 등과도 밀접하게 관련되는 것으로 보고되었다 (Lee 등, 1994, 2013b; Monson

등, 2005; Oh, 2014). 쇠고기의 독특한 풍미는 불포화지방산 함량이 영향을 미친다고 알려져 있는데

(Melton 등, 1982) 한우가 다른 품종과는 달리 불포화지방산, 특히 oleic acid (C18:1) 함량이 많은 것

으로 알려져 있고 (Chung 등, 2007), MUFA (mono-unsaturated fatty acid)의 80% 이상을 차지하

고 있는 oleic acid (C18:1)가 쇠고기의 풍미를 좌우하는 요소라는 사실도 입증되었다 (Yoshimura와

Namikawa, 1983).

일본의흑모화우 (Japanese Black cattle)의경우 Holstein, Japanese Brown이나 Charolais 보다높

은비율의MUFA (mono-unsaturated fatty acid)를가진다는것이밝혀졌고, Japanese Black Cattle의

쇠고기는 현저하게 높은 근내지방도 때문에 높게 평가되는 쇠고기를 생산한다고 보고되었다 (Ibi 등,

2005). 또한 고기의 다즙성도 불포화 지방산의 비율이 많을수록 좋아지고 oleic acid (C18:1)를 높은 비

율로 함유하고 있는 고기가 좋은 평가를 받을 수 있으며 인간에 있어 oleic acid (C18:1)의 섭취는 혈

중 유해 콜레스테롤로써 알려진 저 밀도 단백 콜레스테롤의 함량을 떨어뜨리거나 증가시키지 않는 것

으로 알려져 있는 Waldman 등 (1965)결과에서 쇠고기 맛과 연관되는 요인들이 불포화지방산에 좌우

되고 있다는 사실을 알 수가 있다. 특히 고기의 포화지방산을 불포화지방산으로 전환하는데 관여하는

효소인 SCD (Stearoyl-CoA desaturase)는 stearic acid (C18:0) 및 palmitic acid (C16:0)를 w-9계
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열의 단일 불포화 지방산인 oleic acid (C18:1)로 전환하는 주요 효소라는 사실이 밝혀진 이후 SCD유

전자 연구로 불포화 지방산의 증가와 고기의 맛이 향상 될 뿐만 아니라 인류의 건강에 유용한 불포화

지방산 연구가 활발하게 진행되고 있고 (Mannen, 2011; Zhang 등, 2008), 지방산 합성에 주요역할을

하는 FASN 유전자 및 FABP4 (fatty-acid binding protein 4) 유전자와 LPL (lipoprotein lipase)내

에서도 지방산 및 등급이 SNP와 밀접한 연관이 있다는 보고 (Kim 등, 2010; Lee 등 2014; Oh 등,

2013a)가 이루어지고 있다. Oh 등 (2013a)이 밝힌 SCD 유전자내의 6개의 SNPs의 경우 haplotype의

분석을 근거로 SNPs interaction을 보았을 때 그 효과가 더욱 증대되는 결과를 볼 수 있었다. 국외의

경우 Barendse 등 (2008)은 Brahman, Belmont Red와 Santa Gertrudis 품종에서 Calpain 3 유전자

의 SNPs와 haplotype이고기연도와관련이있다고보고하였고, Matsuhashi 등 (2011)의경우지방산

합성을조절하는 SCD, FASN, SREBF1, GH유전자내의 SNPs사이에서 SCD유전자와 GH유전자내의

SNPs가 강한 연관성이 있다고 보고하였다. 이처럼 최근에 이르러 쇠고기 맛 (Lee 등, 2013a)에 영향을

미치는 지방산 및 등급의 중요성이 점차 부각됨에 따라 이러한 요소들과 SNP와의 관계의 연구가 진행

되어가고있다.

3. 재료 및 방법

3.1. 실험재료

실험동물은경북지역의 14곳의시·군단위에서사육되어진거세우로, (주)참품한우사양관리지침에

따라 26∼33개월에서출하하는 2,420두의 genomic DNA sample 중능력자료및가계와도체기록이정

확한 513두에대한지방산조성을분석하였다. 본실험에서사용되어진한우의등심조직은흉추제 13,

요추 제 1마디 38번 최장근 부분에서 절개하여 채취하였으며, 각 조직은 피하지방을 제거한 뒤 80℃에

서보관하였다.

본연구에서는한우의근내지방도및올레인산 (C18:1)과후보유전자내 SNPs 간의분석을실시하였

다. Table 3.1에서는측정된도체형질및지방산의평균과표준편차를나타내었다.

Table 3.1 The means and standard deviation of the marbling score and oleic acid in Hanwoo populations

Trait Description Mean±SD Min Max

MS Marbling Score 5.43±1.93 1 9

Fatty acid composition (%)

C18:1 Oleic acid 44.30±2.66 36.85 53.69

3.2. PCR 증폭 및 SNP genotyping

먼저 후보 SNP 발굴을 위해 NCBI database (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)를 활용하였으며

SNP에 사용된 primer는 primer3 software (http://frodo.wi.mit.edu/cgi-bin/primer3/prime_

www.cgi)를 이용하여 합성하였다. genomic DNA 추출은 한우 조직의 약 12mg을 1.5ml tube에 넣고

cell lysis solution (AL buffer) 300㎕를 첨가한 뒤, 37℃에서 12시간 동안 배양시켰다. 추출한 DNA를

이용하여 PCR을 실시하였으며, SBE 반응을 위해 ABI PRISM R⃝ SNaPshotTM Multiplex Kit (Ap-

plied Biosystems, Foster City, CA)를 사용하였고, 전기영동이 끝난 PCR product는 GeneMapper

v4.0 software (Applied Biosystems, Foster City, CA)에데이터를입력하여자동분석을실시하였다.
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3.3. 통계적 분석방법

3.3.1. 통계분석

각 후보 유전자의 SNPs 연관분석 (association analysis)은 (주)참품한우에 소속되어 있는 일반농가

집단의 근내지방도 및 지방산 조성의 측정기록으로 SPSS v19.0 (SPSS Inc., Chicago, IL)을 사용하여

다음과같은통계모형으로공분산분석과유의성검정을실시한다.

Yijklm = µ+ yeari +monthj + farmk + SNP + βagel + eijklm

여기서, Yijklm= 한우경제형질의관측값

µ= 경제형질의모평균

yeari= 도축년도

monthj= 도축월령

farmk= 사육농장지역

β= 도축일령관련공분산

eijklm= 정규분포를따르는확률오차

SNP= 단일유전효과인자로상가적효과 (a)와우성효과 (d)로분류됨.

유전분석에서 어느 개체의 표현형은 그 개체의 유전적인 효과와 환경적인 효과에 의해 결정이 된다.

즉, 개체의표현형은다음과같이나타낼수있다.

P = E +G

P는 개체의 표현형이고 E는 환경적인 효과, G는 유전적인 효과이다. 그러나 우리가 관심을 가지고

있는부분은한우의경제형질에영향을주는유전적인효과를밝혀내는것이기때문에위모형에서환경

적인요인들 (SNP를제외한모두)을보정한모형만을연구에이용한다.

맛에 영향을 미치는 지방산과 육질등급에 연관되는 각각의 유전자내 SNPs 중 최적의 SNP를 선발하

기 위하여 Qxpak 소프트웨어 (Perez-Enciso와 Misxtal, 2004) 프로그램을 이용하여 다음과 같은 통계

모형으로 유의성 검정을 실시하였다. 즉 SNP 단일 유전효과를 검정하기 위해 SNP를 제외한 축소모형

과완전모형과의제곱합에대한 F 통계량을계산하였다.

F =
(SSR(F )− SSR(R))/(df(f)− df(r))

SSR(F )/df(R)

여기서, SSR(F )= SNP 인자를포함한완전모형에의한제곱합

SSR(R)= SNP 인자를제외한축소모형에의한제곱합

df(f)= 완전모형에의한자유도

df(r)= 축소모형에의한자유도.

3.3.2. FDR (q값)

유전자를 분석하거나, 또는 SNP와 질병과의 연관 관계 분석 (association analysis, 일반적으로 case-

control study) 에서질병에영향을줄수있는 allele 또는 genotype을보유한 SNP를찾아낼때다양한

통계적인 방법을 적용하게 된다. 하지만, RNA expression 실험이나 SNP 를 이용한 GWAS (genome-

wide association study)를수행할경우에는최소수백개에서수만개이상의유전자또는 SNP을동시

에 테스트를 하기 때문에 다중검정조정 (multiple test correction)을 수행할 필요가 있다. 다중검정조
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정방법으로는크게 FWER (family-wise error rate)과 FDR (false discovery rate)이있는데, FWER은

테스트 대상이 모두 독립이라는 가정을 이용하기 때문에 매우 보수적 검정을 하게 된다. 반면 FDR은

p-값이 유의한 값들 중에 거짓양성 (false positive)인 것들의 비율이 어느 정도인지를 나타내는 것이므

로 FWER에 비해 덜 보수적이며, q-값은 테스트 대상인 유전자 또는 SNP의 분석 결과인 p-값이 거짓

양성 (false positive)인 것으로 잘못 판단 내릴 확률을 나타내는 수치이기 때문에 FWER에서 제외될

수있는참양성 (true positive)들을살릴수있다는장점이있다 (Storey, 2003). p-값은 SNP에서관측

되는 genotype (또는 allele) 빈도가 case와 control 그룹에서 실제로는 차이가 나지 않음에도 불구하고

통계분석 결과 차이가 나는 것으로 (false positive) 잘못 판단 내릴 확률이고, q-값은 SNP 에서 관측되

는 genotype (또는 allele) 빈도가 case와 control 그룹에서통계적으로차이가나는것으로판단을내렸

는데, 실제로는차이가나지않을 (false discovery) 확률이라할수있다.

4. 결과 및 고찰

4.1. 한우 쇠고기 지방산에 연관된 후보 유전자 내 SNPs의 탐색 및 적용

본 연구에서는 근육조직에서 발생되어지는 인지질 대사 (lipid metabolism)와 지방산 합성 (fatty

acid synthesis)를중심으로관련된유전자들을수집하여이들의특징을규명하고자한다.

Figure 4.1은 근육의 지방세포에서 지방산 합성과 관련된 유전자들의 대사경로에 대한 모식도이다.

지방합성 경로는 크게 두 가지로 구분하여 설명할 수 있는데 소장과 간에서 생산된 chylomicron과

VLDL (very-low-density lipoprotein)이 LPL (lipoprotein lipase) 유전자에의해 FA (free fatty acid)

형태로 바꾸어준다고 보고되고 있다 (Gotoda 등, 1991). 두 번째 과정은 지방산생합성의 substrate인

Malonyl-CoA가 FASN (fatty acid synthase) 유전자를 통해 18:0-CoA가 생성되며, SCD (Stearoyl-

CoA desturase) 유전자에 의해 stearic acid (C18:0) 및 palmitic acid (C16:0)를 w-9계열의 단일 불

포화 지방산인 oleic acid (C18:1)로 전환 이후 두 가지 합성경로로 통해 바뀐 FA는 FABP (fatty acid

binding protein) 유전자에 의해 운반되어 Fatty acyl-CoA 형태로 변환되고, 이후 lipid synthesis가

된다. Lipid droplets 과정과 lipolysis를 거친 FA는 다시 FABP 유전자에 의해 운반되어 지방전사조

절인자인 SREBPs (sterol regulatory element binding proteins)나 PPARγ(peroxisome proliferator-

activated receptor gamma) 유전자의 활성도를 높이기 위한 substrate가 됨으로써, FABP, LPL 및

SCD, FASN 유전자에영향을미친다고보고되고있다 (Rosenson, 2007).

4.2. 한우 쇠고기 맛에 연관된 후보 SNPs의 탐색

먼저 Figure 4.1에서 설명하였던 것을 근거로 Figure 4.2와 같이 NCBI database에서 한우의 쇠고기

맛에 영향을 미치는 불포화지방산에 관련된 유전자 영역을 검색한 이후 상세한 정보를 확보하여 (예 :

FASN), 유전자 내 SNP geneview report에서 모든 SNPs들의 정보를 확인한다. 유전자 내에 존재하는

각각의 SNP 들의 정보는 개별로 나타나고 있으며 이중 한 개의 SNP의 상세한 정보를 보자고 할 때에

는 개별적으로 클릭하여 확인한다. 앞서 살펴본 Figure 4.1과 Figure 4.2에 근거에 따라 본 연구에서는

쇠고기맛에연관되고특이적으로발현이되며, 지방산합성및대사과정에관여하는총 6개의유전자를

대상으로 30개의후보 SNPs들을확인할수있었고 (Figure 4.1, Figure 4.2와 Table 4.1), 이를대상으

로 synonymous SNP를 포함한 exon, intron, non-synonymous, upstream, downstream SNP의 모든

SNP를탐색하여한우에적용시키기위하여본실험을수행하고자한다.
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Figure 4.1 The schematic diagram of metabolic pathway of gene related with

fatty acid synthesisin adipocyte of skeletal muscle

Figure 4.2 Detection of SNP related to fatty acid and marbling score in cattle genome at NCBI site

Table 4.1 Information of candidate gene related with fatty acid synthesis in beef cattle

Gene chromosome Base pair SNP function references

SCD
26 17,088 8 Fat metabolism gene

Barton et al. (2009)

(stearoryl-CoAdesturase)
Ohsaki et al. (2009)

Oh et al. (2013a)

SREBPs

19 16,036 2
Fatty acid synthesis

Abe et al. (2008)

(sterol regulatory
transcription gene

Ohsaki et al. (2009)

elementbindingproteins) Lee et al . (2013c)

PPARγ

22 72,705 3
Fatty acid synthesis Dinh et al. (2010)

(peroxisome proliferator-activated
transcription gene Taniguchi et al. (2004)

receptor gamma)

FABP4
14 4,391 6

Fatty acid and Hoashi et al. (2007)

(fatty acid binding protein4) glucose transport gene Michal et al. (2006)

FASN
19 18,123 5

Fatty acid Abe et al. (2008)

(fatty acid synthase) synthesis gene Taniguchi et al. (2004)

LPL
8 27,174 6 Fat metabolism gene

Lee et al. (2004)

(lipoprotein lipase) Oh et al. (2013b)
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4.3. 최적의 SNPs 선발을 통한 유전자 현장농가 검정

4.3.1. 선발된 SNPs 중 최적의 우수 SNPs 선정

쇠고기 맛에 영향을 미치는 근내지방도 및 oleic acid (C18:1)에 영향을 미치는 6개의 유전자를 대상

으로 최적의 SNPs를 찾아 농가 집단에 적용하여 실효성 검정을 하는 것이 본 연구 결과들의 산업적 가

치를 높이고 농가 소득을 극대화하는 척도라 판단된다. 이에 따라 한우농가에서 임의로 도축예정 개체

를 농가의 상황에 따라 출하하고, 도축시 이들 개체의 등심을 채취하여 지방산 분석과 도축자료를 이용

하여유전자의현장농가검정을수행하였다.

4.3.2. Oleic acid (C18:1)와 근내지방도에서의 우수 SNPs의 효과

본 연구의 대상이었던 6개의 유전자 (SCD, SREBPs, PPARγ, FABP4, FASN, LPL)내 oleic acid

(C18:1)와 근내지방도에 연관되는 유의한 30개의 SNPs들에 대한 각각의 유전적 효과인 상가적 효과

(additive effect)와우성효과 (dominance effect)값을추정하여요약한결과를 Table 4.2과 Table 4.3에

제시하였다.

Table 4.2 Effect of SNPs within 6 candidate gene related with oleic acid of intramuscular fat

Gene No Marker F-Value p-Value q-Value Additive Effect Dominance Effect

SCD

1 g.6850+77 A>G 38.95 0.00 0.000 1.29±0.56 －0.20±0.20

2 g.8646+128 A>G 17.43 0.00 0.000 0.67±0.26 －0.01±0.16

3 g.10153 A>G 15.21 0.00 0.000 0.59±0.25 0.29±0.16

4 g.10213 T>C 16.41 0.00 0.000 0.69±0.27 0.18±0.14

5 g.10329 C>T 16.91 0.00 0.000 0.71±0.31 0.06±0.14

6 g.13757 C>A 15.84 0.00 0.000 0.14±0.26 －0.55±0.16

7 g.14047 C>T 48.51 0.00 0.000 1.01±0.24 0.32±0.17

8 g.14578 A>G 23.44 0.00 0.000 0.73±0.25 0.46±0.16

SREBPs
9 g.3270+10274 C>T 44.39 0.00 0.000 0.92±0.19 0.04±0.19

10 g.13544 T>C 62.70 0.00 0.000 1.86±0.39 －0.65±0.21

PPARγ

11 g.1159-71208 A>G 27.25 0.00 0.000 －1.04±0.31 0.35±0.14

12 g.42555-29812 G>A 33.97 0.00 0.000 0.85±0.14 －0.11±0.25

13 g.72367 G>T 72.06 0.00 0.000 1.66±0.14 0.78±0.21

FABP4

14 g.2634+1018 A>T 40.54 0.00 0.000 1.12±0.14 －0.27±0.19

15 g.2988 A>G 5.18 0.00 0.000 －0.46±0.20 －0.46±0.16

16 g.3690 G>A 8.15 0.00 0.000 0.69±0.16 0.18±0.17

17 g.3710 G>C 2.93 0.03 0.002 －0.69±0.19 －0.91±0.15

18 g.3977-325 T>C 91.36 0.00 0.000 －1.79±0.18 －1.27±0.14

19 g.4221 A>G 4.70 0.00 0.000 －0.44±0.20 －0.45±0.16

FASN

20 g.12870 T>C 37.19 0.00 0.000 －0.94±0.22 －0.51±0.17

21 g.13126 T>C 46.89 0.00 0.000 1.02±0.21 －0.52±0.17

22 g.15532 C>A 30.64 0.00 0.000 －1.07±0.19 －0.32±0.15

23 g.16907 T>C 43.30 0.00 0.000 1.75±0.13 0.97±0.20

24 g.17924 G>A 44.05 0.00 0.000 1.59±0.38 1.15±0.20

LPL

25 g.6960 A>T 11.10 0.00 0.000 0.58±0.20 0.39±0.16

26 g.6974 G>A 31.72 0.00 0.000 －1.15±0.12 0.11±0.34

27 g.21604 G>A 7.23 0.00 0.000 1.14±0.16 1.48±0.18

28 g.22488 G>T 10.99 0.00 0.000 1.02±0.17 0.96±0.16

29 g.22649 G>A 1.02 0.38 0.020 0.62±0.16 0.88±0.18

30 g.25670 C>T 1.80 0.15 0.008 0.20±0.16 0.83±0.31
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Table 4.3 Effect of SNPs within 6 candidate gene related with marbling score of intramuscular fat

Gene No Marker F-Value p-Value q-Value Additive Effect Dominance Effect

SCD

1 g.6850+77 A>G 1.65 0.18 0.102 0.03±0.36 0.32±0.14

2 g.8646+128 A>G 0.19 0.90 0.361 0.05±0.18 0.14±0.12

3 g.10153 A>G 0.55 0.65 0.290 0.06±0.17 0.55±0.12

4 g.10213 T>C 5.96 0.00 0.000 0.31±0.19 0.23±0.11

5 g.10329 C>T 4.81 0.00 0.000 0.25±0.21 0.30±0.11

6 g.13757 C>A 0.72 0.54 0.253 0.09±0.17 0.06±0.12

7 g.14047 C>T 1.85 0.14 0.082 0.16±0.18 0.05±0.12

8 g.14578 A>G 1.18 0.32 0.167 0.10±0.18 0.35±0.12

SREBPs
9 g.3270+10274 C>T 7.71 0.00 0.000 0.29±0.13 0.10±0.15

10 g.13544 T>C 6.36 0.00 0.000 0.71±0.32 －0.62±0.14

PPARγ

11 g.1159-71208 A>G 0.00 1.00 0.386 －0.05±0.23 0.14±0.11

12 g.42555-29812 G>A 3.88 0.01 0.007 0.26±0.11 0.20±0.17

13 g.72367 G>T 8.92 0.00 0.000 0.41±0.11 0.06±0.15

FABP4

14 g.2634+1018 A>T 5.28 0.00 0.000 0.39±0.10 0.07±0.16

15 g.2988 A>G 1.16 0.32 0.167 －0.18±0.15 －0.28±0.11

16 g.3690 G>A 11.27 0.00 0.000 0.49±0.11 0.01±0.13

17 g.3710 G>C 0.41 0.74 0.317 －0.23±0.14 －0.35±0.11

18 g.3977-325 T>C 30.00 0.00 0.000 －0.73±0.15 －0.25±0.11

19 g.4221 A>G 0.33 0.81 0.337 －0.11±0.15 －0.26±0.11

FASN

20 g.12870 T>C 7.90 0.00 0.000 －0.31±0.15 －0.01±0.12

21 g.13126 T>C 6.86 0.00 0.000 0.29±0.16 －0.06±0.12

22 g.15532 C>A 11.45 0.00 0.000 －0.47±0.15 －0.09±0.11

23 g.16907 T>C 7.23 0.00 0.000 0.66±0.10 0.52±0.17

24 g.17924 G>A 7.97 0.00 0.000 0.61±0.10 0.47±0.17

LPL

25 g.6960 A>T 7.04 0.00 0.000 0.33±0.14 0.11±0.12

26 g.6974 G>A 6.40 0.00 0.000 －0.48±0.09 －0.29±0.26

27 g.21604 G>A 2.61 0.05 0.032 0.34±0.11 0.31±0.13

28 g.22488 G>T 0.92 0.43 0.213 0.31±0.12 0.12±0.12

29 g.22649 G>A 1.93 0.12 0.072 0.21±0.12 0.03±0.12

30 g.25670 C>T 0.08 0.97 0.379 －0.01±0.12 0.57±0.19

Table 4.2을 살펴본 결과 30개의 SNPs에서 p-값과 q-값에서 유의적인 차이가 나타났으나 Table

4.3의근내지방도의경우 SCD유전자 (g.10213 T>C, g.10329 C>T), SREBPs유전자 (g.3270+10274

C>T, g.13544 T>C), PPARγ유전자 (g.42555-29812 G>A, g.72367 G>T), FABP4 유전자 (g.2634

+1018 A>T, g.3690 G>A, g.3977-325 T>C), FASN 유전자 (g.12870 T>C, g.13126 T>C, g.15532

C>A, g.16907 T>C, g.17924 G>A), LPL 유전자 (g.6960 A>T, g.6974 G>A, g.21604 G>A)의 총

17개의 SNPs에서만유의적인차이를확인할수있었다.

특히 본 연구의 Table 4.2을 살펴보면 SREBPs 유전자와 FABP4유전자의 g.13544 T>C 및 g.3977-

325 T>C SNPs의상가적효과와우성효과의경우 1.86, -0.65 및 -1.79, -1.27으로가장큰수치를나타

내고있었다.

Table 4.3 또한 Table 4.2의 결과와 동일하게 SREBPs 유전자와 FABP4유전자의 g.13544 T>C 및

g.3977-325 T>C SNPs에서 상가적 효과와 우성효과가 각각 0.71, -0.62 및 -0.73, -0.25로 절대적인

수치가 가장 높게 나타났다. 이러한 결과들을 토대로 본 연구에선 FABP4유전자의 g.3977-325 T>C

SNP를선정하여현장농가집단에재검증을실시하고자한다.



Major SNP identification for oleic acid and marbling score 1019

4.3.3. 현장 농가 집단에 대한 선발된 우수 SNP marker 실증 검정

앞서선정한 SNP중현장에서가장확실하고용이하게쇠고기지방산과육질등급개량에적용이가능

한 FABP4 g.3977-325 T>C SNP를 토대로 경산 및 구미, 김천, 봉화, 영덕, 영주, 청송, 칠곡, 포항지

역 36개의 현장농가에서 99두의 출하개체를 대상으로 지방산 분석을 포함한 유전자 검정을 한 결과를

Table 4.4에제시하였다.

Table 4.4 Effect of the polymorphic SNP within FABP4 gene related with carcass trait and fatty acid

composition of intramuscular fat in field trial

Trait

g.3977-325 T>C

CC CT TT Total

(N=12) (N=53) (N=34) (N=99)

LSmean±SE LSmean±SE LSmean±SE LSmean±SE

Carcass Weight(kg) 435.75±17.38 429.32±6.72 421.15±6.76 427.29±4.73 ns

Backfat thickness(mm) 10.33±1.05a 12.41±0.58ab 13.73±0.74b 12.62±0.43 *

MS(marbling score) 6.50±0.48b 5.28±0.24ab 4.67±0.33a 5.22±0.19 **

Fatty acid composition (%)

C14:0 3.35±0.23 3.26±0.08 3.31±0.08 3.29±0.06 ns

C16:0 25.68±0.54a 26.99±0.24b 26.81±0.35b 26.78±0.19 *

C18:0 8.58±0.65a 9.88±0.23ab 9.64±0.29b 9.64±0.29 *

C14:1 1.00±0.11 0.99±0.04 1.07±0.06 1.02±0.03 ns

C16:1 6.08±0.56b 5.38±0.21a 5.36±0.21a 5.45±0.15 ns

C18:1 46.06±0.67b 43.88±0.31a 42.75±0.47a 43.76±0.26 ***

C18:2n6 2.34±0.19a 2.97±0.11b 3.07±0.18b 2.93±0.09 *

C18:3n3 0.40±0.06b 0.32±0.03ab 0.28±0.03a 0.32±0.02 *

C18:3n3/ C18:2n6 1:5.85 1:9.28 1:10.96 1:9.16

SFA1 37.61±0.68a 40.15±0.35b 39.77±0.54b 39.71±0.29 **

MUFA2 56.40±1.08b 53.27±0.46a 52.32±0.64a 53.32±0.37 ***

M/S3 1.51±0.05b 1.33±0.02a 1.32±0.03a 1.35±0.02 ***

C14 index4 22.91±1.92 23.09±0.74 24.24±1.02 23.46±0.57 ns

C16 index5 18.92±1.48 16.48±0.55 16.64±0.64 16.83±0.41 ns

C18 index6 84.41±1.08b 81.64±0.39a 81.59±0.54a 81.96±0.32 *

a, b, c Means with different superscripts within the same column are significantly different (p<0.05),

*p <0.05, **p <0.01, ***p <0.001, ns = non-significantSFA1= Saturated fatty acid.

MUFA2= Mono unsaturated fatty acid. M/S3= Mono unsaturated fatty acid/saturated fatty acid.

C14 index4= [C14:1/(C14:0+C14:1)]×100. C16 index5= [C16:1/(C16:0+C16:1)]×100.

C18 index6= [C18:1/(C18:0+C18:1)]×100

먼저 도체형질간의 관계를 분석해 본 결과 한우의 도체중에는 아무런 영향을 미치지 못하였으나 등

지방두께 및 근내지방도에선 CC유전자형이 10.33 및 6.50으로 유의적인 차이를 보여주고 있었다. 또

한 포화지방산중 가장 비중을 많이 차지하고 있는 palmitic acid (C16:0)와 포화지방산 전체 함량의 경

우 CC유전자형에서 25.68% 및 37.61%로 가장 낮게 나타났으며 불포화지방산인 oleic aicd (C18:1)와

MUFA의경우 46.06% 및 56.40%으로가장높은유의적인차이를나타내고있었다.

근내지방도에서 유의적인 차이가 나타났기 때문에 앞서 분석한 방법과 동일한 방식으로 등급분포를

정리한결과는 Table 4.5에나타내었다.

Table 4.5에서 보면 알 수 있듯이 CC유전자형의 경우 1+등급이상 출현율이 75.0%이며, oleic acid

(C18:1)의 함량이 46.06%를 나타내고 있었다. 이와 정 반대의 TT유전자형에선 1+등급이상 출현율이

35.3%이며 oleic acid (C18:1)의 함량이 42.75%로 볼 수 있었다. 이후 유전자 실효성 검정의 정확도를

더 높이기 위하여 경상북도의 경산 및 구미, 김천, 봉화, 영덕, 영주, 청송, 칠곡, 포항지역 175농가에서

출하된 일반 비육우 1,808두의 출하개체를 대상으로 본 연구 결과의 집단적 가치와 유전자 실증검정을

한번더검사한결과를 Table 4.6에제시하였다.
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Table 4.5 The appearance ratio of beef grade in genotype of g.3977-325 T>C SNP related with oleic acid

in field trial

SNP Region Type Oleic acid
Beef grade

Total
1++ 1+ 1 2 3 above 1+

g.3977-325 T>C intron

CC 46.06±0.67b
3 6 3 - - 9 12

25.00% 50.00% 25.00% - - 75.00% 100%

CT 43.88±0.31a
4 26 13 10 - 30 53

7.50% 49.10% 24.50% 18.90% - 56.50% 100%

TT 42.75±0.47a
3 9 14 6 2 12 34

8.80% 26.50% 41.20% 17.60% 5.90% 35.30% 100%

Total 43.76±0.26
10 41 30 16 2 51 99

10.10% 41.40% 30.30% 16.20% 2.00% 51.50% 100%

a, b, c Means with different superscripts within the same column are significantly different (p<0.05),

*p <0.05, **p <0.01, ***p <0.001, ns = non-significant

먼저, Table 4.5에서 제시한 99두의 C와 T의 유전자 빈도가 각각 0.39, 0.61로 나타났으며 Table

4.6에서는 C와 T의 유전자 빈도가 각각 0.54, 0.46로 많은 차이가 나타났다. 하지만 본 연구의 현장농

가 재 검정 집단은 경산 및 구미, 김천, 봉화, 영덕, 영주, 청송, 칠곡, 포항지역의 동일한 현장농가 개체

들의집단이기때문에단순히집단간크기에따라큰차이가나타난것으로사료된다.

Table 4.6의 결과에선 CC유전자형에서 근내지방도지수가 6.31이며 1+이상등급 출현율이 70.10%를

나타내고 있었다. 또한 TT유전자형일 경우 48.1 및 37.10%를 보여주고 있었다. 최근에는 FABP4

유전자내의 SNPs와 지방산과의 연관성을 밝힌 연구에서 Michal 등 (2006)은 염색체 14에 존재하는

FABP4 유전자 내의 2개의 SNPs는 근내지방도에 긍정적인 영향을 미친다고 보고 하였으며, c.220

A>G (I74V) SNP는 일본의 Japanese black cattle와 holstein의 palmitoleic acid (C16:1)에 깊은 연

관성이 있다고 보고 되었다 (Hoashi 등, 2008; Mannen 등, 2011; Narukami 등, 2011). 게다가 Oh

(2014)는 가축의 근내지방 및 성장이 왕성하게 이루어지는 12개월과 27개월 사이에서 FABP4 유전자

의 발현이 왕성하게 증가함을 보고 하였다. 이러한 결과를 종합하여 볼 때, FABP4 유전자의 조절영역

의 유전변이가 형질을 조절하는 주요 유전변이 일 가능성을 알 수 있다. 이러한 결론들을 미루어 볼 때

최종 선발된 4개의 SNPs중 FABP4; g.3977-325 T>C를 현장농가 집단에 적용할 경우 정확도도 높고

조기선발을 통한 생산비를 절감 할 뿐 아니라 한우 쇠고기 맛에 영향을 주는 불포화지방산에 관련된 분

석을하여유전적인측면에서맛이좀더좋은쇠고기를생산할수있을것이다.

Table 4.6 The distribution of beef grade of g.3977-325 T>C related with marbling score in field trial

SNP Type No Marbling score
Beef grade

Total
1++ 1+ 1 2 3 above 1+

g.3977-325 T>C

CC 538 6.31±0.07c
144 233 120 37 4 377 538

26.80% 43.30% 22.30% 6.90% 0.070% 70.10% 100%

CT 860 5.20±0.06b
114 300 290 144 12 414 860

13.30% 34.90% 33.70% 16.70% 1.40% 48.20% 100%

TT 410 4.81±0.09a
43 109 166 85 7 152 410

10.50% 26.60% 40.50% 20.70% 1.70% 37.10% 100%

Total 1808 5.44±0.09
301 642 576 266 23 943 1808

16.60% 35.50% 31.90% 14.70% 1.30% 52.10% 100%

a, b, c Means with different superscripts within the same column are significantly different (p<0.05),

*p <0.05, **p <0.01, ***p <0.001, ns = non-significant
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5. 결 론

본 연구에서는 25∼30개월에 특이적으로 유전자 발현이 일어나, 쇠고기 맛에 영향을 미치는 불포화

지방산 및 육질등급에 직접적인 연관이 있는 6개의 유전자 (SCD, SREBPs, PPARγ, FABP4, FASN,

LPL)의 299개의 SNPs중불포화지방산과연관이있는 30개의우수한 SNPs를발견할수있었다.

특히 SCD 유전자내에존재하는exon5 영역의 g.10153 A>G, g.10213 T>C, g.10329 C>T SNPs와

SREBPs유전자내 exon13영역의 g.13544 T>C, PPARγ유전자내 exon7영역의 g.72367 G>T SNP,

FABP4유전자내 exon2영역의 g.2988 A>G와 exon3영역의 g.3690 G>A, g.3710 G>C및 exon4영

역의 g.4221 A>G SNPs, FASN유전자의 exon23, 24, 34, 37, 39영역에위치한 g.12870 T>C, g.13126

T>C, g.15532 C>A, g.16907 T>C, g.17924 G>A SNPs, LPL유전자내 exon2 영역의 g.6960 A>T,

g.6974 G>A SNPs와 exon9 영역의 g.22649 G>A SNP의총 16개의후보 SNPs는지방산조성뿐만아

니라도체등급에영향을주는근내지방도에또한직접적인영향을미친다고볼수있겠다.

따라서 6개의 유전자 (SCD, SREBPs, PPARγ, FABP4, FASN, LPL)중 불포화지방산뿐만 아니라

근내지방도에도 영향을 미치는 기능성 SNPs를 1차적으로 30개를 선발하였으며, 특히 FABP4; g.3977-

325 T>C SNP를현장농가에실증유전자검정을거친결과그우수성을입증하였다.
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Abstract

This study is to identify the relationship between unsaturated fatty acids, which

are indicators of beef flavor, and unsaturated fatty acid biosynthetic enzymes, which

are associated with SNPs in the SCD, SREBPs, PPARγ, FABP4, FASN and LPL

in Hanwoo population. For analysis of fatty acid in Hanwoo, we used to Hanwoo

steer(n=513). Also, following an analysis of the relationship raised from Gyeongbuk

province region. FABP4; g.3977-325 T>C was selected and the distribution of beef

grade of g.3977-325 T>C related in field trial was proved very excellent.
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