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Genetic polymorphisms of adipocyte determination and differentiation factor 1 (ADD1) gene were screened 
in Hanwoo and Jeju Black cattle-derived commercial (JBC-DC) populations. The ADD1 genotypes were 
determined using the presence/absence of 84-bp fragment at intron 7 region. The association of ADD1 
genotypes for economic traits was examined in both populations. In the Hanwoo steers, ADD1 D/- 
carcasses showed significantly thicker backfat levels than those from WW (p<0.05). However, the thick-
est level of backfat appeared in WD heterozygotes, whereas thicker backfat did not appear in DD ho-
mozygotes in the JBC-DC population (p<0.05), leading to the supposition that synergic effects of alleles 
W and D increase backfat deposition. On the other hand, there was no association between the ADD1 
genotypes and intramuscular fat deposition measured as meat quality index and marbling score. From 
these results, we concluded that the bovine ADD1 affected the backfat in subcutaneous tissue, rather 
than intramuscular fat in muscle tissue. In addition, the DD animals showed higher levels of meat 
color than those from W/- (p<0.05). Interestingly, a highly significant difference was found between 
the genotypes and carcass weights only in the JBC-DC population, and D/- animals were heavier by 
more than 38 kg than those from WW (p<0.001). The results of this study reveal faster growth rate 
and differences in steer productivity according to genotypes of the ADD1 gene. These findings dem-
onstrate that ADD1 genotypes may effectively function as molecular genetic markers for the improve-
ment of Hanwoo and Jeju Black cattle-related crossbreeding systems.
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서   론

가축에서 유전체 정보에 대한 연구는 후대의 모색과 같은 

질적형질에 대한 원인 유전자의 탐색 수준을 넘어, 체중, 체장

과 같은 양적형질의 유전양상을 설명하는 자료를 제공하는 

수준에 이르렀다. 전 세계적으로 다양한 분야의 연구결과 중

에서 유전자의 다형성과 경제형질의 상관을 분석한 결과들은 

분자도움선발(marker-assisted selection)을 통한 종축의 선발

과 육성단계에 적용되고 있다[8, 39].

경제형질 관련 유전자 탐색을 위해서 양적형질좌위(quanti-

tative traits loci, QTL) 탐색법과 후보유전자접근법(candidate 

gene approach) 등 크게 두 가지 실험적 접근법이 이용되고 

있다[32]. 전자는 유전체 수준의 방대한 정보와 표현형의 상관

관계를 참조가계(reference family)에 대한 평가를 통해 최고 

연관유전자를 탐색할 수 있는 체계이다. 반면, 세대가 긴 소와 

말 등의 동물이나 특정 질병의 원인 탐색 등에서는 생화학적 

대사경로를 중심으로 선정한 유전자군 내지 단일 유전자 좌위

의 다형성을 집단유전학(population genetics) 분석을 통해 얻

은 자료를 바탕으로 다형성의 분포와 표현형의 통계적 상관관

계를 분석하는 방식이므로, 완벽한 가계를 요구하지 않으며, 

충분한 규모의 표본집단에 대한 분석을 통해 선정된 DNA 

marker의 유전적 다형성의 효과를 표본집단 내에서 평가할 

수 있다[4, 31].

제주흑우는 [조선왕조실록], [탐라순력도(耽羅巡歷圖)], [탐

라기년(耽羅紀年)] 등 옛 문헌에 제주지역에서 제향·진상품으

로 공출되고 국가적으로 엄격히 사육·관리되었던 기록이 전해

지고 있는 모색이 검은 우리나라 고유의 소 품종 중 하나이다. 

2013년 천연기념물 546호로 지정되어 관리되고 있으며, 인공

수정용 정액을 이용한 한우와의 교배축군(제주흑우실용화축
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군)이 생산되어 산업화에 적용되고 있다.

제주흑우의 유전적 특성에 대해서는 미토콘드리아 유전자 

서열의 다형성에 근거한 계통유전학적 특성과 모색 특성과 

관련된 MC1R, ASIP 유전자형의 분포[10, 22, 23], 축군의 혈통

관리를 위해 연구된 microsatellite, indel marker의 다형성과 

대립인자의 분포 등이 연구되었다[11, 12]. 반면, 현재의 제주

흑우가 1990년대에 시작되어 육성된 축군이며, 그동안 특성화 

및 개체 증식을 위한 연구들에 집중되어[18-20, 29], 가축의 경

제형질 개량을 위한 연구자료는 거의 전무한 실정이다. 현재 

우리나라의 소고기 생산에 있어 가장 중요한 경제형질은 육질

과 육량, 즉 등심 내 지방함량과 체중이라고 할 수 있다. 지난 

수 십 년 동안 가축의 성장 형질은 유전적 선택, 환경의 조절, 

적정 사양관리 등을 통해 빈약한 육질을 향상시키는 방향으로 

개선되었다[24, 35]. 이 중 근내지방도는 육질을 결정하는 중요

한 항목들 중 하나로, 동물생산에서 가장 관심의 집중이 되었

고[6, 36], 도축우의 단가에 가장 큰 영향을 미치고 있다. 

Adipocye determination and differentiation factor-1 (ADD1) 유

전자는 지방전구세포(preadipocyte)가 지방세포로 분화되는 

과정을 조절하는 핵심 유전자 중 하나로[29, 41, 45], 지방전구

세포에 지방이 축적되는 과정에서 지방산의 수송과 합성에 

관련된 여러 가지 유전자 발현을 조절하는 전사인자로 알려져 

있다. 특히, ADD1 유전자는 지방세포 분화에 핵심적인 역할

을 수행하는 peroxisome proliferator-activated receptor gamma 2 

(PPARγ2)와 함께 작용하여 근육 유래의 중간엽 줄기세포

(muscle-derived mesenchymal stem cell, MDMSC)의 분화에 

관여하는 것으로 알려져 있다. MDMSC의 지방세포 분화는 

근육 내에서 근내지방(intramuscular fat)의 축적을 결정하는 

가장 중요한 대사경로라 할 수 있다[2, 7, 44]. 최근 중국의 소 

품종들에 대한 연구보고에서 ADD1 유전자의 intron 7에서 

84-bp 크기의 삽입/결실 돌연변이(insertion/deletion muta-

tion, indel)를 발견하였고, Nanyang 품종의 월령별체중과 일

당증체량 등의 경제형질이 유전자의 다형성과 유의적인 상관

을 나타낸다고 보고하였다[16].

본 연구에서는 제주도 내에서 사육되어 도축된 한우 거세우 

집단과 제주흑우와 한우의 교배축군인 제주흑우실용화축군 

집단의 도체형질과 ADD1 유전자 다형성의 상관관계를 조사

하여 향후 제주도 한우, 제주흑우 및 제주흑우 유래의 산업용 

축군의 유전적 개량에 활용할 수 있는 기초자료를 마련하고자 

수행하였다.

재료 및 방법

공시동물

연구에 이용된 제주흑우실용화축군(Jeju Black cattle-de-

rived commercial population, JBC-DC)은 제주특별자치도 축

산진흥원과 국립축산과학원 난지축산시험장에서 보유중인 

제주흑우 종모우 유래의 동결정액을 공급받아, 인공수정을 통

해 제주도 내 농가에서 한우를 종빈우하여 생산한 제주흑우와 

한우의 교배 1세대를 의미한다. 생산된 송아지 중에서 유전자

검사를 통해 제주흑우 종모우가 부친으로 확인되고, 친자확인

인 된 이후, 제주흑우 특이 모색유전자형을 보유한 흑모색 개

체들을 연구의 대상으로 선정하였다. 유전자 친자확인과 

MC1R 유전자형 판독은 제주특별자치도 축산진흥원에서 수

행하였으며, 비육 출하된 개체들을 재선정하는 과정에서 

MC1R 유전자형과 친자확인을 다시 수행하였다. 연구에 이용

된 한우 도축우 집단은 JBC-DC의 출하시기와 유사한 시기에 

출하된, 출하월령 30개월인 개체들을 선정하였고, 또한 축산

물품질평가원에서 제시한 품종판정 결과에서 한우로 인정되

면서, 유전자 검사에서 MC1R 유전자형 ee인 개체들만을 선별

하여 이용하였다. JBC-DC와 한우 모두 거세우만을 선정하여 

유전자형 판독과 통계분석에 이용하였다.

DNA 분리

제주흑우 종모우의 DNA는 제주특별자치도 축산진흥원과 

국립축산과학원 난지축산시험장에서 보유중인 genomic DNA

를 분양받아 이용하였으며, 한우 집단은 2012년 7월부터 2014

년 5월까지 제주도 내 축협도축장을 통해 도축된 도축우의 

등급판정 시 절개한 근육시료를 이용하였다. JBC-DC 집단은 

제주도 축산진흥원에서 유전자검사를 위해 수집된 전혈에서 

분리한 genomic DNA 일부를 분양받아 사용하였다. 한우 도

축우의 근육 조직에서 DNA 분리는 Sambrook 등[33]의 방법

을 변형하여 수행하였다. 잘게 분쇄한 조직을 nuclei lysis buf-

fer를 이용하여 분해하고, 추출액에 RNase를 처리 후 phe-

nol-chloroform을 이용하여 분획하였다. DNA는 ethanol 침전

법으로 회수하고 TE buffer에 용해하였다. 준비한 DNA 용액

은 NanoDrop ND-1000 spectrophotometer (NanoDrop 

Technologies, USA)로 흡광도를 측정한 후 A260/A280 1.8 이상

인 DNA 용액들을 50 ng/μl로 희석하여 PCR 증폭을 위한 주

형으로 이용하였다.

중합효소연쇄반응(polymerase chain reaction, PCR)

ADD1 유전자형 판독을 위한 PCR 증폭을 위해 Huang 등

[16]에 의해 National Center for Biotechnology Information 

(NCBI, http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) database 상에 보고

된 accession no. GQ202218의 서열을 대상으로 고안하였다: 

bADD1_84del_F1 5‘-ACC GCT CTT CCA TCA ATG AC-3’, 

bADD1_84del_R 5’-TCC CTG ACC ACC CAA CTT AG-3‘. 

Han 등[8]의 보고에서 사용된 primer들을 제작하였다. PCR 

반응은 10×반응완충액, 20 mM dNTP, 각각 200 mM primer, 

0.5 units Taq DNA polymerase (TaKaRa, Japan)와 50 ng ge-

nomic DNA 용액에 멸균한 탈이온수를 첨가하고, PTC-200 

(MJ Research, USA)을 이용하였다. 주형인 DNA의 단일가닥 
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Fig. 1. PCR amplification patterns for the insertion/deletion polymorphisms of an 84-bp fragment in the intron 7 of bovine ADD1 

gene. Allele W and D showed 281-bp, 197-bp bands on the agarose gel, respectively. M is 1-kb DNA ladder plus.

Table 1. Genotype frequency and genetic diversity parameters at ADD1 gene in the Hanwoo and JBC-DC populations

Population
Genotype No. of 

animals

Allele χ2

(HWE)**

Diversity parameter***

WW WD DD W D Ho He PIC

JBC-DC* 0.603

(114)

0.333

(63)

0.034

(6)

189 0.770 0.230 p>0.05 0.333 0.355 0.292

Hanwoo 0.704

(677)

0.273

(262)

0.023

(22)

961 0.841 0.159 p>0.05 0.273 0.268 0.232

변성은 초기에 94℃에서 5분을 수행한 후, 94℃ 40초-결합온도

(ADD1, 60℃; MC1R, 68℃) 40초-72℃ 50초로 구성된 cycle을 

35회 반복하였다. PCR 증폭 산물은 agarose gel 상에서 전기영

동법으로 확인한 후 유전자형 분석에 이용하였다.

유전자형 결정

ADD1 유전자형의 결정은 Huang 등[16]의 방법을 변형하

여 수행하였고, 증폭된 PCR 산물을 1.5% agarose gel 상에서 

전개하여 281-bp (W), 197-bp (D)의 출현양상을 이용하여 

WW, WD, DD를 판독하였다. MC1R 유전자형의 판독은 Han 

등[10]의 방법을 따랐으며, AluI과 MspI 제한효소로 절단한 절

편을 2.5% agarose gel 상에서 전개하여 E+, ED, e 대립인자를 

판독하였다. 제주흑우실용화축군과 한우 집단에서 ADD1 대

립인자 W와 D, 유전자형 WW, WD, DD의 분포와 빈도, 유전

적 다양성에 대한 평가는 CERVUS 3.0.7 program [17]을 이용

하여 산출하였다.

도체형질 측정과 유의성 분석

한우와 제주흑우실용화축군의 도체성적은 축산물평가원 

제주지원의 전문 등급판정사에 의해 측정된 결과를 확보하여 

이용하였다. 조사형질은 형질은 등을 측정하였다. 도체중(car-

cass weight, CW), 육질등급지수(meat quality index, MQI), 

등지방두께(backfat thickness, BF), 등심단면적(eye muscle 

area, EMA), 근내지방도(marbling score), 육색(meat color, 

MC), 지방색(fat color, FC), 조직감(texture index, TI) 등으로 

구분하였다. 여기서 육질등급지수는 육질등급을 수치로 변환

한 것이며(3등급, 1; 2등급, 2; 1등급, 3; 1+등급, 4; 1++등급; 

5), 근내지방도는 다시 9단계(최저 1-최고 9, MARB1)와 27단

계(최저 1/0는 1, 최고 9/++는 27, MARB2)로 구분하여 통계

분석에 이용하였다. 조사된 성장형질 측정치에 대한 유전자 

다형성의 효과는 SAS ver 8.01 program package/PC [34]의 

General linear model (GLM) procedure를 이용하여 추정하였

다. 통계모델은 Y = µ + SNP + ε (여기서, Y = 표현형, µ = 

전체평균, SNP = SNP marker의 효과, ε = 임의 잔차값) 이용

하였고, 거세우만을 선발하였기 때문에 성별효과는 고려하지 

않았다. 평균값의 차이는 Duncan's multiple range test로 유

전자형별 유의차 검정을 실시하였다.

결과 및 고찰

제주흑우실용화축군과 제주도 한우집단에서의 ADD1 유전

자 다형성

부-모-자 친자확인과 MC1R 자료에 의해 선정된 JBC-DC와 

한우 거세우 집단에서 ADD1 유전자의 intron 7의 84-bp 절편

의 유무에 따라 다형성을 나타내는 대립인자 W와 D, 이에 따

른 3 가지의 유전자형들(WW, WD, DD)이 두 집단에서 모두 

검출되었다(Fig. 1).

Table 1은 한우와 JBC-DC 집단의 ADD1 유전자의 대립인
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Table 2. Association between different genotypes of ADD1 gene and carcass traits in Hanwoo population

Trait
Overall 
mean

ADD1 genotype
P-value Significance1

WW (n=667) WD (n=262) DD (n=22)

CW (kg)

MQI

BF (mm)

EMA (cm2)

MARB1

MARB2

MC

FC

TI

407.408 

  3.665 

 13.210

 84.142

  5.822 

 16.393 

  4.854 

  2.983 

  1.165 

404.25±1.494

 3.698±0.038

 13.03±0.166b

84.049±0.334

 5.888±0.077

16.589±0.232

 4.855±0.015

 2.984±0.006

 1.158±0.014

411.29±2.402

 3.595±0.061

 13.59±0.267ab

84.481±0.537

 5.698±0.124

16.027±0.372

 4.844±0.024

 2.981±0.010

 1.179±0.023

413.50±8.289

 3.454±0.211

 14.32±0.921a

82.955±1.852

 5.273±0.4278

14.727±1.285

 4.955±0.084

 3.000±0.035

 1.227±0.079

0.7585

0.2152

0.0381

0.6416

0.1863

0.1865

0.4457

0.8655

0.5371

n.s.

n.s.

*

n.s.

n.s.

n.s.

n.s.

n.s.

n.s.

LS Mean ± SE values in the same row with different letters are significantly different at 5% (*) significance thresholds.

n.s. indicates not significant. 

Table 3. Association between different genotypes of ADD1 gene and carcass traits in JBC-DC population

Trait
Overall 

mean

ADD1 genotype
P-value Significance1

WW (n=114) WD (n=63) DD (n=6)

CW (kg)

MQI

BF (mm)

EMA (cm2)

MARB1

MARB2

MC

FC

TI

389.21 

3.293 

15.101 

80.360 

5.222 

14.593 

4.899 

3.032 

1.129

373.47±4.551
A

 3.368±0.087

14.123±0.515
a

79.193±0.786

 5.272±0.169

14.693±0.511

 4.877±0.037
a

 3.035±0.017

 1.272±0.041

413.29±6.123
B

 3.270±0.117

17.079±0.693
b

82.000±1.058

 5.000±0.228

14.016±0.688

 4.873±0.050
a

 3.032±0.022

 1.238±0.055

412.33±14.029
B

 3.750±0.269

14.000±1.589
a

82.833±2.424

 5.917±0.522

16.667±1.575

 5.250±0.115
b

 3.000±0.051

 1.083±0.125

2.861×10
-7

0.261

0.003

0.062

0.248

0.292

0.008

0.807

0.350

**

n.s.

*

n.s.

n.s.

n.s.

*

n.s.

n.s.

LS Mean ± SE values in the same row with different letters are significantly different at 5% (*) and 0.1% (**) significance thresholds, 

respectively.

n.s. indicates not significant. 

자와 유전자형의 빈포를 나타낸 것이다. JBC-DC 집단에서 

ADD1 유전자의 W 대립인자의 빈도는 0.770으로 한우 집단의 

빈도 0.841보다 더 낮은 빈도를 나타내었다. 유전자형 중에는 

WW 유전자형이 두 집단에서 모두 더 높은 빈도를 나타내었

고, DD 동형접합의 빈도는 JBC-DC 집단에서는 0.034, 한우 

집단에서는 0.023으로 조사되어 JBC-DC 집단에서 상대적으로 

더 높은 빈도를 나타내었다. χ2-시험 결과에서는 한우와 JBC- 

DC 집단의 유전자형 분포는 모두 p>0.05 이상으로 Hardy- 

Weinberg 평형을 나타내었다. 또한 다형정보량을 나타내는 

PIC 값이 JBC-DC에서 0.292, 한우에서 0.232로 조사되어, 분석

된 두 집단에서 ADD1 유전자의 유전적 다양성은 높은 수준의 

다양성을 나타내지는 않는 것으로 판단되었다.

제주도 한우 집단의 도체형질과 ADD1 유전자 다형성의 상

관 분석

Table 2는 한우 도축우 집단에서 도체성적과 ADD1 유전자

형의 상관관계를 분석한 결과이다. 조사된 모든 표현형 항목 

중에서 등지방두께(BF)만이 유전자형의 효과가 유의적인 차

이를 나타내었고(p<0.05), 나머지 항목들(도체중, 육질등급, 근

내지방도, 육색, 지방색, 조직감)에서는 유의적인 차이를 나타

내지 않았다(p>0.05). 

등지방두께의 경우 ADD1 유전자형 DD인 동형접합 개체

들에서 WW 동형접합 개체들의 등지방두께보다 평균 1.3 mm 

더 두꺼운 것으로 조사되었다. 평균의 유의적인 차이는 나타

내지 않았으나, WW인 개체들의 도체중(407.25±1.494 kg)은 

DD인 개체들의 도체중(413.50±8.289 kg)에 비해 적었으나, 

WW의 등심단면적(84.049±0.334 cm2)이 DD인 개체의 등심단

면적(82.955±1.852 cm2)에 비해 많은 것으로 미루어 보아, 

ADD1 DD 유전자형을 나타내는 개체들에서의 도체중의 증가

는 등심 등 근육부위의 근육량 증가에 의한 도체중의 증가가 

아니라, 등지방이 WW인 개체들 보다 더 많이 축적되어 도체

중의 증가를 야기하는 것으로 추정된다.

제주흑우실용화축군의 도체형질과 ADD1 유전자 다형성의 

상관 분석

Table 3은 JBC-DC의 도체형질과 ADD1 유전자 다형성의 
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상관관계를 분석한 것이다. 도체성적이 조사된 항목 중에서 

도체중에서는 고도의 유의적 차이를 나타내었고(p<0.001), 등

지방두께와 육색에서도 유의적인 차이를 나타내었다(p<0.05). 

반면, 육질등급지수, 등심단면적, 근내지방도지수, 지방색, 조

직감의 성적은 ADD1 유전자형과의 유의적인 상관을 나타내

지 않았다(p>0.05). ADD1 유전자형이 유의적인 상관을 나타

낸 형질 중에서도 도체중의 경우 ADD1 대립인자 D를 보유한 

개체들(WD, DD)의 평균은 413.29±6.123 kg과 412.33±14.029 

kg으로 WW 유전자형을 보유한 개체군의 평균 373.47±4.551 

kg에 비해 38 kg 정도 더 무거운 것으로 나타나(p<0.001), 유전

자형에 따른 표현형의 차이가 대단히 큰 효과를 나타낼 수 

있을 것으로 추정되었다. 등지방두께의 경우는 이형접합인 

WD 유전자형을 보유한 개체들의 성적인 17.079±0.693 mm로 

다른 두 가지 동형접합에서 출현한 성적보다 대략 3 mm 정도 

더 두꺼운 것으로 조사되었다(p<0.05). 이외에도 육색의 성적

에서도 유전자형에 따른 유의적인 차이를 나타내었는데, DD 

유전자형을 갖는 개체들의 육색이 상대적으로 더 진한 붉은색 

계열을 나타내는 것으로 확인되었다(p<0.05).

유전자 마커로써 ADD1 다형성

ADD1 유전자는 콜레스테롤, 지방산, 중성지방의 합성과 지

방산의 수송 등에 관여하는 유전자 발현의 조절을 담당하는 

핵심적인 전사인자들 중 하나로 작용하며, 지방세포의 분화에 

결정적인 역할을 수행한다[13, 15]. 특히 근육 유래의 중간엽 

줄기세포가 지방전구세포를 거쳐 지방세포로 분화되는 과정

을 조절하는 ADD1의 역할은 근육 내 근내지방의 축적에 중요

한 역할을 수행한다고 할 수 있다[2, 7, 42, 44]. DNA micro-

array 분석에서도 지방세포 분화과정에서 ADD1의 전사체들

이 PPARγ2, C/EBPα 등과 함께 특이적으로 많은 양의 발현을 

보이는 유전자군으로 동정되었다[14, 24, 45].

ADD1 유전자형이 한우와 JBC-DC 집단의 도체형질과의 상

관성을 분석한 결과에서, 한우 집단에서는 등지방두께에서만 

유의적인 상관관계가 확인되었으나(p<0.05), JBC-DC 집단에

서는 등지방두께뿐만 아니라 도체중과는 고도의 유의적 상관

이 검출되었고(p<0.001), 육색과도 유의적인 상관이 있음을 나

타내었다(p<0.05). 반면, 근내지방도와 관련된 근내지방도지

수, 육질등급지수의 경우 한우, JBC-DC 집단 모두에서 유의적

인 상관이 발견되지 않았고(p>0.05), 등지방두께와는 유의적

인 상관을 나타내었다(p<0.05). 이러한 결과들은 한우와 JBC- 

DC 집단에서 도체형질과 유의적인 상관을 나타내는 ADD1 

유전자형의 효과는 지금까지 보고된 지방세포의 분화를 조절

한다는 면에서, 중간엽 줄기세포의 분화를 통한 근육 내 지방

세포 분화에 의한 근내지방 축적을 제안한 기존의 연구보고들

[24, 27, 42, 45]과는 어느 정도 불일치되는 결과를 나타내지만, 

등지방의 축적과는 밀접한 상관이 있는 것으로 보인다. 또한 

본 연구에서 이용한 ADD1 유전자의 다형성이 일차적인 단백

질 서열과는 상관없는 intron 7에서 84-bp indel 다형성이라는 

점에서 향후 ADD1 유전자 전체서열에서 아미노산의 변이나 

틀변경돌연변이(frame-shift mutation)와 같은 단백질 암호화 

영역에서의 구조적인 분석뿐만 아니라 intron 다형성 자체의 

발현조절과 같은 기능적 분석 등 추가적인 연구가 수행될 필

요가 있는 것으로 판단된다. 단지 본 연구의 결과만을 놓고 

볼 때 ADD1 유전자의 intron 7에서 84-bp indel 다형성은 적어

도 한우와 제주흑우 유래의 소 집단에서는 근육 내 지방세포

의 분화를 통한 근내지방도의 축적보다는 등지방의 축적을 

통한 등지방두께의 변화에 더 많이 기여하고 있다는 가설을 

제기할 수 있겠다. 

연구결과에서 특이한 점은 JBC-DC 집단에서 ADD1 유전자

형은 도체중에서 고도의 유의적 상관(P value=2.861×10-7, 

p<0.001)을 나타내었다. 이에 대한 해석으로 ADD1 WD 유전

자형의 개체들은 등지방두께의 증가가 도체중의 증가에 어느 

정도 기여한 데서 유래된 것으로 판단할 수도 있으나, ADD1 

DD 유전자형을 보유한 개체들의 등지방두께는 WW 동형에 

비해서 더 얇다는 점은 대립인자 D가 많을수록 등지방두께가 

더 두꺼워지는 가산적 효과가 아니라, 이형접합자 상태에서가 

최고의 효과를 나타내는 일종의 이형접합에 의한 상호보완 

효과인 것으로 추정된다. 통계적 유의성은 없으나(p>0.05), 한

우 집단에서도 도체중은 WD 유전자형을 나타내는 개체군이 

WW보다 무거운 평균값을 나타내었다. Huang 등[16]은 중국

의 재래 소 품종 하나인 Nanyang 품종에서 ADD1 intron 7의 

84-bp indel 다형성이 6개월령, 18개월, 24개월령 체중과 일당

증체량의 성장형질 측정치와 유의적인 상관을 보고하였다. 

Nanyang 집단의 24개월령 체중이 ADD1 WD 개체는 평균 

407.000±10.920 kg, WW에서 363.229±4.506 kg 으로 약 30 kg 

이상의 차이를 보였고, 일당증체량은 초기부터 18개월까지의 

일당증체가 WW보다 WD에서 훨씬 좋은 성적으로 나타내고 

있으나, 후기인 24개월에는 유의적인 차이가 없다고 보고하였

다. Nanyang 품종에서는 DD 동형접합인 개체가 보고되지 않

았다. 이상의 결과들을 종합해 보면, ADD1 유전자의 다형성

이 초기 및 중기의 성장과 관련이 있으며, 적어도 초-중기의 

등지방 축적이나 발육 향상에 따라 도체중의 차이를 나타낼 

수 있는 것으로 추정된다. 특히, 근내지방의 축적이 왕성하게 

진행되는 비육후기에서 큰 기여를 하지 않는다는 점에서 유전

자형 차이가 근내지방의 축적과는 무관하다는 연구결과가 설

명될 수 있을 것으로 판단된다. 기존의 연구보고들에서 intron

의 다형성은 인간의 암, 고혈압 등 많은 유전질환과 연관되어 

있음으로 보고하였다[5]. 유전자 내에서 intron이 단지 splic-

ing에 의해 제거되는 것이 아니라, intron 서열의 변이나 삽입

/결실 돌연변이나 다형성은 종종 splicing 오류에 의해 비정상 

전사체나 alternative splice variant의 출현 등의 원인이 되기

도 하며[21, 28], intron 서열 상에서 전사인자나 전사후 가공과

정에 관여하는 단백질복합체에 대한 결합능력의 획득/상실 
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등을 나타내기도 한다[25, 28, 37]. 예를 들어, 돼지 SPP1 intron 

1의 g.3836A>G 중에서 G 대립인자는 C/EBP  enhancer와의 

결합을 방해하여 비정상적인 splicing 과정을 유발하고, 결과

적으로 정상적인 mRNA 양을 감소시켰다[28]. 또한 인간 GH1 

intron 4의 +1169A 대립인자는 3’-UTR의 다형성과 cis-acting 

조절을 통해 순환성 GH와 IGF1의 수준을 감소시켜 대장암의 

발생의 위험을 감소시키는 것으로 알려졌다[26]. Intron 내에

서 microsatellite DNA의 반복 수는 HSD11B2, GRK5 유전자 

발현에 영향을 주는 것으로 보고되었다[1, 43]. 이 외에도 tu-

mor necrosis factor receptor, lipoprotein 유전자의 intron 영역들

이 지방세포의 대사와 연관이 있는 것으로 알려져 있고[3, 30], 

PPARγ2, C/EBPα, ADD1 유전자들의 intron 서열들이 micro-

RNA에 의한 조절작용 참여가 제기되었다[9, 38, 40]. 하지만 

ADD1 유전자의 정확한 기능을 이해하기 위해서는 intron 7에

서 84-bp 절편의 삽입/결실이 ADD1 유전자 자체의 전사와 

번역과정과 지방대사 조절에서 어떤 기능을 수행하는지에 대

한 연구가 뒷받침되어야 할 것이다.

결론적으로 ADD1 유전자 다형성과 도체형질의 상관을 살

펴본 연구들을 통해 적어도 두 가지 가설을 제기할 수 있는 

자료라 할 것이다. 첫째는 JBC-DC가 한우와 제주흑우 간 교배

축군이지만, 종모우에 대한 마커도움선발(marker assisted se-

lection, MAS)을 통해 전체 JBC-DC 집단의 능력 향상이 가능

할 수 있음을 보여주는 결과라 할 수 있다. 예를 들어 종모우의 

선정과정에서 ADD1 유전자의 WD나 DD 유전자형을 보유한 

개체의 선발과 인공수정용 정액의 보급을 통한 JBC-DC 생산

은 WW 유전자형을 보유한 종모우의 정액을 물려받은 개체군

보다 등지방두께는 더 두껍지만, 도체중이 더 무거운 소들을 

생산할 수 있을 것으로 기대된다. 이는 현재 JBC-DC 집단의 

산업화에서 가장 큰 문제는 흑우 고유형질인 흑모색의 유지와 

한우에 비해 성장이 늦다는 점이다. 이는 한우의 개량이 60년

의 역사를 통해 지속적으로 선발된 집단이라는 점을 고려할 

때, 1990년대 초 멸종위기 상태인 제주흑우를 복원하고 현재

의 규모로 증식하는 데 거의 모든 역량을 쏟았다는 점에서 

충분히 이해할 수 있는 부분이다. 보존과 증식, 혈통관리를 

위한 연구와 노력 이후 집단의 안정적 생산단계에 접어든 최

근 들어 개량과 산업화의 필요성이 제기되고 있고, 그 과정에

서 생산성의 문제가 가장 큰 걸림돌이 되고 있다. 이러한 결지

에서 본 연구의 결과는 MAS를 통한 종모우의 선발이 전체 

산업화축군의 생산성을 향상시킬 수 있는 전략이 될 수도 있

을 것으로 추정된다. 

또 다른 하나는 제주도 내에서 사육되고 있는 제주흑우도 

넓게는 우리나라 고유 소 품종 중 대표인 한우의 한 지류라고 

할 수 있으나, 오랜 기간 동안의 지리적 분리와 기후조건과 

초지방목 등 생육환경의 차이에 의한 영향이 유전적 배경의 

차이와 함께 복합적으로 소의 성장에 영향을 주기 때문에, 한

우의 연구를 통해 얻어진 성과들을 제주흑우나 JBC-DC와 같

은 제주흑우 유래 축군의 개량에 여과없이 접목하는 것은 재

고의 필요가 있다는 것으로 판단된다. 또한 현재까지 보존과 

증식에 국한되어 있던 우리나라 고유의 재래가축 자원인 제주

흑우의 활용에 있어, 철저한 혈통관리와 보존뿐만 아니라, 충

분한 표현형 자료의 수집과 유전체수준의 연관분석(genome- 

wide association study, GWAS) 등을 통해 선발하고 평가된 

SNP marker들을 이용한다면, 분자육종체계를 접목한 개량과 

육성을 통한 산업화가 가능할 것으로 판단된다. 
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시험장)

한우와 제주흑우실용화축군(JBC-DC) 집단에서 ADD1 유전자의 유전적 다형성을 조사하였다. ADD1 유전자형

은 intron 7 영역에서 84-bp 절편의 유무에 따라 결정하고, 두 집단에서 ADD1 유전자형과 경제형질의 상관관계를 

시험하였다. 한우 거세우집단에서는 ADD1 D/- 도체들이 WW 개체들보다 유의적으로 더 두꺼운 등지방두께를 

보여주었다(p<0.05). 하지만, JBC-DC 집단에서는 이형접합인 WD에서 가장 두꺼운 등지방두께를 나타냄을 볼 수 

있었고(p<0.05), 이는 W와 D 대립인자의 상승효과에 의해 등지방 축적이 증가하는 것으로 추정된다. 반면 육질등

급지수나 근내지방도으로 측정된 근육조직에서 근내지방의 축적과 ADD1 유전자형과은 상관없는 것으로 조사되

었다. 이상의 결과들로부터, ADD1 유전자는 근육조직의 근내지방보다는 피하조직에서 등지방에 영향을 주는 것

으로 보인다. 또한 DD 유전자형에서 W/-인 동물들에 비해 더 높은 수준의 육색을 나타내었다(p<0.05). 흥미로운 

것은 JBC-DC 집단에서만 도체중과 유전자형 사이에 고도의 유의적인 차이를 나타내었는데, D/-인 동물들이 WW

인 동물들에 비해 38 kg 이상 더 무거웠다(p<0.001). 연구결과는 ADD1 유전자형에 따라 빠른 성장률과 거세우의 

생산성에 차이들을 나타내는 것을 보여주고 있다. 이러한 발견들은 ADD1 유전자형이 유전적 분자 마커로써 한우

와 제주흑우-유래 축군의 개량을 위한 교배육종에서 효과적인 역할을 수행할 수 있음을 보여주는 결과이다.
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