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한국 토종오리의 개체 식별 및 품종 구분을 위한 Microsatellite 마커 탐색
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ABSTRACT  Recently, duck meat consumption has been rapidly increased because consumers recognized duck meat for 
healthy food. In relation to this, Korean duck industry need to develop Korean native duck (KND) breed for both conservation 
perspective and self-sufficient of the breeding stocks. In this study, 24 microsatellite (MS) markers were investigated for 
classification of KND and commercial duck (CD) breeds in the Korean market. Using these MS markers, the calculated number 
of alleles (K), expected heterozygosity (He) values and polymorphic information contents (PIC) were 1∼16, 0∼0.865 and 0∼
0.841, respectively. Also, the expected probability of identical values in random individuals (PI), random sib (PIsib) and random 
half-sib (PIhalf-sib) were estimated as 1.64×10-16, 2.60×10-7 and 1.30×10-12, respectively. The results indicated that the expected 
probabilities of identity powers were enough for the individual identification. However, KND and CD breeds were not fully 
discriminated well using the 24 MS markers, which may CD and KND has shared same origin or crossbred. Therefore, further 
studies will be ultimately needed for developing a genetically pure line of KND breed even though the DNA markers used. 
Finally, these results will provide useful information for individual traceability system in ducks.
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서 론

최근 한국 소비자들은 소득수준의 향상과 더불어 육제품

의 선택에 있어서 건강의 기호성은 필수적인 사항으로 자리

매김하고 있다. 따라서 오리고기는 건강에 좋은 지방산으로
알려진 단일불포화 지방산의 함량이 소나 돼지, 닭 등의 육
제품에 비해 2배 이상 높고, 특히 필수지방산인 리놀렌산과
아라키돈산이 함유되어 있어 혈중 콜레스테롤 수치를 낮춰

주는 역할을 한다. 또한 알칼리성의 성질을 가져 체액이 산
성화되는 것을 막을 수 있고, 피부 노화를 방지해 주며, 비
타민 등의 광물질이 풍부해 건강한 육제품으로 인식되어 1
인당 오리고기의 연간 소비량은 지난 10년간 3배 이상의 성

장을 기록하고 있다(MIFFAF, 2013). 그러나 빠르게 성장하
고 있는 오리고기 소비량에 비해 90% 이상의 종 오리는 수
입에 의존하고 있는 실정이며, 종자 주권 확립의 의미에서
한국 고유의 품종 개발 및 보급은 시급히 필요한 실정이다

(FAO, 2007).
우리나라에서 유통되고 있는 오리 품종은 대부분 영국의

Cherry Valley사와 프랑스의 Grimaud사에서 수입한 종 오리
로부터 얻은 Peking 종을 사육하고 있다(Kim et al., 2012). 
Peking 종은 순백색에 노란색 부리를 가지고 있는 반면, 토
종오리는 청둥오리를 축화해서 길러온 품종이기 때문에, 특
징은청둥오리의외모를닮아암컷의경우짙은밤색을띠고 
있고, 수컷의 경우 머리가 청동색을 띠고 있다(NIAS, 1999).
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국립축산과학원에서는 종 오리수입 의존도를 낮추고, 종
자주권의 의미를 가지기 위해서 1994년부터 축화된 청둥오
리인 집오리를 이용하여 혈통고정화 작업을 진행해 왔으며, 
2010년부터 이를 육용으로 이용 가능한 소형종과 대형종으
로 나누어, 토종오리로써 순종화를 지속하고 있다(Kim et 
al., 2010; Bang et al., 2010; Kim et al., 2012; NIAS, 1999). 
이러한 토종오리의 순종화에 유전 정보를 함께 활용하여 개

체 및품종 식별, 친자확인이가능한 토종오리품종은교배
계획 수립에 도움이 될 뿐만 아니라, 시장에 유통될 때에도
생산이력제등에유용하게활용될수있기때문에, 토종오리
의 유전적 차이를 명확하게 구분할 수 있는 마커의 개발이

필요하다(Dalvit et al., 2007).
하지만 지금까지 토종오리의 유전적 정보를 확인한 연구

는 전무한 상태이며, 특히개체 식별 및 품종 식별에 활용할
수 있는 마커의 개발에 대한 연구도 미미한 실정이다. Jin 
등(2014)은 야생오리의 품종구분에서 청둥오리와 흰뺨검둥
오리, 토종오리인 집오리의 품종간의구분을할 수 있는 마
커를 탐색하는 중에 mtDNA의 COI(Cytochrome c oxidase I) 
유전자나 D-loop control region을 이용해 품종구분을 시도
한 적은 있지만, 청둥오리와 흰뺨검둥오리, 집오리의명확한
구분에는 어려움이 있음을 확인하였다.
품종을 정확히 구분할 수 있는 DNA 마커 중에 Microsa- 

tellite(MS) 마커는 2∼5 bp의 짧은 염기서열이 반복하는 구
조로되어있으며, genome 상에널리분포되어있어다른유
전자 마커에 비해서 변이가 많기 때문에, 인간의 친자 확인
이나 소와 돼지, 닭의 생산이력제 등에 매우 유용하게 활용
되고 있다(Cheng and Crittenden, 1994; Blott et al., 1999; 
Lim et al., 2009; Seo et al., 2013). 
따라서 본 연구는 토종오리의 개체 식별 및 친자 확인과

더불어 실용오리 품종과의 품종구분에 활용할 수 있는 MS 
마커를 탐색하여 토종오리품종의 확립 및 육종전략에 활용

하는데, 그 의의가 있다.

재료 및 방법

1. 공시재료 및 DNA 추출

본 연구에서 사용된 공시동물은 국립축산과학원으로부터

제공받은 한국 토종오리(Korean native duck; KND) 20수, 
실용오리(commercial duck; CD) 20수의 익정맥으로부터 혈
액을 채혈하여 EDTA가 첨가된 튜브에 보관된 상태로 공시
받았다. 각각의 혈액샘플은 20 µL씩 분주하여 PrimePrepTM 
Genomic DNA isolation kit for blood kit(GeNet Bio, 대한민

국)을이용하여 DNA를추출하였다. 추출한 DNA는 Agarose 
gel을 이용한 전기영동 및 NanoDrop 2000C 분광 광도계
(Thermo Scientific, 미국)를 이용하여 농도 및 DNA 상태를
확인한후, MS 마커 유전자형 분석이 수행될 때까지 —20℃
에 보관하였다.

2. 후보마커의 선정 및 마커 제작

토종오리와실용오리의유전자형분석이가능한후보마커 
탐색은 Peking 오리의 개체식별 및 다양성 연구를 위해 MS 
마커 변이를 확인한 Maak 등(2003)의 연구와 Yinhua(2005, 
2006)의 연구결과를 토대로 NCBI의 데이터 분석을 통해 총
100개의 후보마커를 선정하였으며, 각각의 마커는 PCR 증
폭 여부를 확인하기 위해 fluorescence dye가 부착되지 않은
정방형 및 역방형 프라이머를 제작해 전기영동으로 토종오

리 및 실용오리 집단에서 밴드의 크기와 개수 확인으로 마

커의변이유무를확인하였다. 이렇게확인한마커들중 PCR 
증폭이 잘 되고 변이가 확인되는 마커 29개를 선정하였다. 
MS 마커 유전자형 분석을 위해 각각의 마커 정방형 프라이
머는 GA3130xl(ABI, USA)를이용한 Fragment analysis를 수
행하였고, 유전자형확보를위해 fluorescence dye를부착한정
방형프라이머를다시제작하여증폭에이용하였다(Table 1).

3. PCR 증폭 및 Fragment Analysis

변이확인을통해확보한마커의 PCR 증폭에는 2.5 mM의 
dNTPs(GenetBio, 대한민국)와 10× reaction buffer(Genet Bio, 
대한민국), 2.5 unit의 prime Taq DNA polymerase(GenetBio, 
대한민국)를사용하여 총 20 µL의 볼륨으로 PCR 증폭을 수
행하였다. 증폭 조건은 최초 95℃에서 10분간 pre-denatura- 
tion을한후, 95℃에서 30초간 denaturation, 63℃에서 30초간 
annealing, 72℃에서 30초간 extension을 35회 반복 후 72℃
에서 10분간 final-extension을 수행하여 증폭산물을 확보하
였다. 확보된증폭산물은마커별로 10∼20×의희석배율로희
석하여 1 µL의 희석된 증폭산물에 HI-DITM Formamide(ABI, 
USA) 10 µL와 500LIZTM size standard(ABI, USA) 0.1 µL를
첨가하였고, GA3130xl(ABI, USA)를이용하여 Fragment ana- 
lysis를 수행하였다.

4. MS 마커 유전자형 확보 및 통계분석

확보된마커의유전자형정보는 Genemapper 4.1(ABI, USA) 
프로그램을 사용하여 각각의 유전자형에 대한 binary 정보
를 설정하여 유전자형 정보를 산출하였다. 유전자형 정보를
이용하여 대립유전자의 수(N) 및 이형접합도(expected hete-
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Table 1. The microsatellite marker information used in this study

No Marker 
name

Genebank 
ID Chromosome Forward primer Reverse primer Size 

(bp) Dye

1 CAUD1111 AY587030 CAU5 CTGACATTACACACCCAAACAGC CTTGACAAACTTTGGGAACAAGG 101 FAM

2 CAUD1271 AY587046 CAU1 CAAGCAATCTCACCTTCCTGC CCAGATAAAACAATAGATCCAGATG 204 FAM

3 CAUD1321 AY587051 CAU12 GCAGGAACTCCCAGGAAAG CTTGTAGCCGTAGGATTGAGAC 308 FAM

4 AMU521 AB180534 CAU10 CTGAGTTTCTCACTGCCCAAGTG CTTCGAGTTAAGACAACAGCAGAC 189 NED

5 CAUD0441 AY493289 CAU10 GCTCTAGGGTGAACTCTGTATCTCA GTGCTCTACCTACTAGTCATGACACT 271 NED

6 AMU681 AB180549 CAU9 CACGAGGAACAGGACTACA GAGCATACGATCCATGTCGG 371 NED

7 CAUD076 AY493321 CAU7 CCTGGAACAAGGAATTAGAAG GCTGTTGGGAAGAGTTCAGTG 123 PET

8 CAUD0091 AY493254 NA CACATCGGGAGGGATTTTGGA GGAAATGCGGCTTAATGACAGC 248 PET

9 CAUD049 AY493294 CAU2 CCTGTAGTTTAGTTGCTGGATA CATTCCACAATACTTAGAGCAGATG
GAG 341 PET

10 APH041 AJ515884 CAU6 GCTGCCTTCCACAACACTAC CGTCATGGTGCAGCTATCG 132 VIC

11 AMU1231 AB180602 NA GAATCACCGAGTGGTGTTCAGG CAAATGGTGATAAATGAAACCTCAC
AGG 231 VIC

12 AMU63 AB180545 NA GCGCAGATAAAGGCGGAGG GATCTCCGAAAGAGAGGAGG 323 VIC

13 APH081 AJ515887 CAU6 CTGTGAAGCGAGCTAATTCAGC GTGTGCATCTGGGTGTGTATG 107 FAM

14 CAUD0051 AY493250 CAU1 CTGGCTGCTTCATTGCTGA CACATCTCAGGTCCTACAAGAC 216 FAM

15 CAUD1281 AY587047 NA GGCTGCTCCATGACAGGAG CTAGTTGTCCAGCAAAGACAATGC 399 FAM

16 CAUD109 AY587028 CAU4 GGGACTTTGCTGTTAACATTGC CTCCTCAGGTGTTTCCACAC 188 NED

17 CAUD001 AY493246 CAU11 ACAGCTTCAGCAGACTTAGAACTG TGAGCTTCAGGTGAAATCCATGT 303 NED

18 AMU31 AB180488 NA CTGAACCTGGCGGTATAAAGTGA CTTCTTGGCAATGTCTTGAAGTGG 231 PET

19 CAUD0691 AY493314 CAU1 CTACTCAGTGTGCCTAATACCTC GGTTAGTGAGTGAAGGGAGTT 349 PET

20 CAUD0861 AY493331 CAU1 CTGCATCCAAACTAGGCAGAC CAGACACCTACGGATATCGCTC 187 VIC

21 APH201 AJ515895 NA CTGCGTTCATGACATTGTGAAGTG GAGGCTTTAGGAGAGATTGAAAAAG
TAC 277 VIC

22 CAUD0661 AY493311 CAU1 GCAGGAAAGGAAGTGAGCC GCTCTGTTGCTCTTGTAACGAG 179 FAM

23 APH241 AJ515899 CAU3 ACTAATCAACCAGTGGTCAGAGA CTGGAAACACTCTTGCGAATTCAG 282 FAM

24 CAUD0391 AY493284 CAU1 CAGAGAGTGAAAGCTGCTGC ACATGCCACTTGAACTTAATCAGGA
A 249 NED

25 CAUD0401 AY493285 CAU12 CTTGACGTTTCCTCACTGGAGA GTTTACGCTGTGCGTGACTC 350 NED

26 CAUD0111 AY493256 NA CAGGCTTCCTTACAGTTGTGTG TCCAAGCCACCTACAGAGGT 284 PET

27 CAUD0311 AY493276 CAU1 GGTAACTGTGTGCAGTGGTTTC CCTCCTGTCAAACAGGATCA 373 PET

28 CAUD0351 AY493280 CAU6 GCTTCACTGCAGAACCAACTG CAAGCAGGTTGGCTTCCAG 217 VIC

29 CAUD0481 AY493293 CAU11 CTGGACATCATTGCACAGACATAGT GACCTCAGAAATCTGCTGTTAGCT 336 VIC

* NA: not available; 1 analyzed markers.
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rozygosity; Hexp), 다형성(polymorphism information content; 
PIC) 분석을 위해 Cervus 3.0.6(Marshall et al., 1998)을 사용
하였으며, 품종의 계통분석 및 집단의 관계를 확인하기 위
하여 PowerMarker 3.25(Liu and Muse, 2005)를 사용하여 두
집단의 genetic distance 및 Neighbor-Joining(NJ) 계통도를
확인하였다. 또한, 임의의 집단에서의 동일개체 출현빈도를
계산하기 위하여 API_CALC ver 1.0(Ayres and Overall, 
2004)을 사용하여 확보된 MS 마커의 개체식별률을 확인하
였다.

결과 및 고찰

1. MS 마커의 유전자형 확인 및 다형성

토종오리와실용오리의 MS 마커유전자형을확인한결과, 
선발된 29개의마커 중에서 24개의 마커에서만 정확한 유전
자형을 확인할수있었고, CAUD001, CAUD019, CAUD049, 
CAUD076, AMU62의 다섯 개 마커에서는 분석하기 난해한
유전자형 peak가 나타나, 유전자형 확보에서 제외하였다. 5
개의 마커를 제외한 총 24개의 MS 마커 유전자형에서 두
집단의 대립유전자수(N)와 이형접합도(Hexp), 다형성(PIC) 
값은 토종오리에서 각각 4.7, 0.554, 0.495로 나타났고, 실용
오리에서 각각 4.6, 0.515, 0.457로 유사한 결과를 나타내었
다(Table 2). 하지만 토종오리 집단에서는 CAUD069 마커가
13개의 대립유전자, 0.884의 이형접합도, 0.847의 다형성이
나타나 최대치를 나타내었고, 실용오리 집단에서는 CAUD- 
040 마커가 12개의 대립유전자, 0.883의 이형접합도, 0.847
의 다형성으로 최대치를 나타내었다(Table 2). 반대로 토종
오리 집단에서는 2개의 대립유전자형을 가진 CAUD009 마
커가 0.114의 이형접합도, 0.105의 다형성이 나타나 최소치
를 나타내었고, 실용오리 집단에서는 AMU123 마커가 2개
의대립유전자를가지면서 0.185의이형접합도값과 0.164의 
다형성 값이 확인되어 최소치를 나타내었다(Table 2). 토종
오리 집단과 실용오리 집단의 대립유전자수 및 이형접합도, 
다형성값은근소하게차이가났지만, 대부분의마커는같은 
수준의 대립유전자수 및 이형접합도, 다형성을 각각 나타내
었다. 특히, AMU52 마커는 토종오리 집단과 실용오리 집단
모두에서대립유전자가 1개로변이가없는것으로확인이되
었다(Table 2). 위의 결과는, Botstein 등(1980)이 각 마커의
이형접합도(Hexp)가 0.6보다 크게 나타나며, 다형성(PIC)이
0.5보다 크게 나타날 때 생산물 이력제에 활용할 수 있다는
결과를 대입하였을 때, 토종오리 집단에서는 13개의 마커가
이용이 가능하고, 실용오리 집단에서는 8개의 마커가 이용이

가능한 것을 알 수 있었다. 따라서 이러한 마커들을 우선적
으로선발하여조합했을때개체나품종식별, 생산물이력제
에사용이가능할것으로사료된다. 이와같은결과는 MS 마
커를 이용한 개체식별 및 품종 구분에 대한 문헌들에서도

사용 가능성을 확인할 수 있었다(Seo et al., 2013; Choi et 
al., 2013).

2. 품종 계통도 분석 및 동일개체 출현빈도, 친자확인율

분석

확보된 마커의 유전자형을 PowerMarker 3.25 프로그램으
로 Neighbor-Joining(NJ) 계통도를 분석하기 위해 24개 마커
를 이용하여 두 집단의 유전적거리를계산해 본 결과, 토종
오리 집단과 실용오리 집단의 유전적 거리는 0.0560으로 나
타나, 비교적 집단이 가까운 것으로 확인이 되었다. 하지만
개체 간의 유전적 거리 차이를 비교해 보았을 때, 실용오리
35번 샘플과 36번 샘플이 0.1774의 유전적 거리로 가장 가
까운 거리를 나타내고, 토종오리 16번 샘플과 실용오리 40
번 샘플이 0.7351로 비교적 먼 유전적 거리를 나타내는 것
으로나타났기때문에, 집단의유사성이확인이되지만특정
개체의 차이가 뚜렷하게 나타나는 것으로 사료된다. 각각의
개체들의 24개 마커 유전자형을 이용하여 계통도를 작성한
결과, Fig. 1과 같이 3개의 그룹이 형성되는 것을 확인할 수
있었고, 이들 그룹은 토종오리와 실용오리 샘플들이 혼재되
어나타났지만, 2개의소그룹은실용오리가주요하게포함된 
소그룹을 형성하였고, 한 개의 그룹은 토종오리가 주요하게
포함된 그룹이 형성되는 것을 확인할 수 있었다. 이러한 결
과는 24개의 마커들이 현재까지 순종화된 토종오리 집단과
실용오리 집단을 구분하기는 어렵지만, 선발된 마커들의 유
전정보를 이용해 선발을 통한 품종구분의 가능성을 확인할

수 있었다(Fig. 1).
이렇게 품종구분이 어렵게 된 결과는 두 가지 원인으로

판단되는데, 첫 번째로는 실용오리 집단과 토종오리 집단의
기원이 같은 품종에서 유래된것으로생각해 볼 수있다. 한
국의 토종오리의 기원에는 청둥오리 및 흰뺨검둥오리의 교

잡종이 축화되어 사육 및 보존되어 왔다는 가설과, 많은 축
화된 오리의 품종의 기원에 세계 각지에 철새 및 축화된 오

리로 청둥오리가 있다는 점이 이러한 결과의 원인이라 생각

해 볼 수 있다(Jin et al., 2014). 두 번째로는 전국에서 길러
지던집오리들이 1994년부터 국립축산과학원에서 복원되고, 
순종화 작업을 시작한 점으로 미루어 그 이전에 소규모로

오리사육을 하던 농가에서 생산성을 향상시키기 위해 상대

적으로성장이빠른 Peking 종을교배해사육했기때문인것
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Table 2. The results of number of alleles (N), expect ed heterozygosity (Hexp) and polymorphism information content (PIC) values 
in Korean native duck (KND) and commercial duck (CD) breeds

Marker name
Korean native duck (KND) Commercial duck (CD)

N Hobs Hexp PIC N Hobs Hexp PIC

CAUD111  6 0.789 0.794 0.739  7 0.8 0.749 0.699

CAUD127  2 0.211 0.273 0.231  5 0.55 0.524 0.455

CAUD132  2 0.211 0.273 0.231  3 0.2 0.268 0.238

AMU52  1 0 0 0  1 0 0 0

CAUD044  4 0.421 0.404 0.365  4 0.45 0.387 0.351

AMU68  3 0.737 0.61 0.528  5 0.8 0.658 0.592

CAUD009  2 0 0.114 0.105  3 0.05 0.188 0.174

APH04  5 0.158 0.727 0.666  4 0.25 0.501 0.438

AMU123  4 0.263 0.405 0.368  2 0.2 0.185 0.164

APH08  7 0.579 0.748 0.696  5 0.55 0.546 0.455

CAUD005  5 0.765 0.754 0.692  6 0.7 0.656 0.603

CAUD128  3 0.368 0.317 0.275  3 0.35 0.312 0.282

AMU3  4 0.294 0.606 0.513  4 0.55 0.565 0.504

CAUD069 13 0.722 0.884 0.847 12 0.8 0.853 0.815

CAUD086  5 0.789 0.755 0.69  4 0.55 0.758 0.69

APH20  3 0.526 0.647 0.553  3 0.6 0.565 0.461

CAUD066  4 0.526 0.643 0.568  4 0.412 0.594 0.505

APH24  5 0.421 0.606 0.509  3 0.235 0.469 0.375

CAUD039  4 0.579 0.558 0.475  5 0.65 0.642 0.553

CAUD040 12 0.789 0.811 0.77 12 0.85 0.883 0.847

CAUD011  4 0.632 0.585 0.478  2 0.4 0.431 0.332

CAUD031  4 0.579 0.552 0.441  2 0.4 0.328 0.269

CAUD035  5 0.526 0.482 0.443  4 0.55 0.573 0.518

CAUD048  6 0.833 0.743 0.686  7 0.6 0.715 0.65

Average 4.7 0.488 0.554 0.495 4.6 0.479 0.515 0.457

* Bold characters are 13 highly polymorphic markers.

으로추정해 볼 수있다. 실제로 본연구에서 확보한 실용오
리들은원종계가 Peking 종이기때문에토종오리와실용오리
가 품종의 기원을 공유하고 있기 때문으로 사료된다(NIAS, 
1999). 이와 같은 근거는 본 연구 결과의 유전적 거리에서
품종의 차이는 비교적 가까운 것으로 확인되었지만, 개체의
차이는 비교적 크게 나타나는 경우가 있어, 이는 순종화가
덜 된영향일것이라고 생각된다. 실제로계통도결과에서도

각 집단의 개체들이 소그룹을 형성하는 경우가 나타나기는
하지만, 몇몇 개체들은 비교적 순종화가 덜 되어 혼재되어
나타나는것을 확인할 수있다. 따라서 본연구결과를재확
인하기 위하여 추가 마커의 개발과 동시에 다양한 집단의

분석이 필요할 것이라 사료된다. 
확보된 마커의 개체식별률을 확인하기 위해 동일개체 출

현빈도를 계산해 본 결과, 임의 집단(PI)에서 1.64×10—16, 임
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Fig. 1. The result of phylogenetic tree using 24 microsatellite markers with Neighbor-Joining method.
* CD and KND indicate commercial duck and Korean native duck, respectively.

Fig. 2. The expected probability of identity values in random, random sib and random half-sib.

의 형매 집단(PIsib)에서 2.60×10-7, 임의 반형매 집단(PIhalf-sib)
에서 1.30×10-12으로 모든 집단에서 0에 수렴하는 동일개체
출현빈도를 나타내기 때문에 개체식별률이 매우 높아, 본
연구에서 이용된 마커들은 개체식별 마커로는 충분히 활용
할 수있을 것으로사료된다. 마커의 효율성 및경제적인 마
커조합을 위해 이형접합도와 다형성이 높은 마커를 선발하

여 개체식별률이 0에 수렴하는 최소개수의 마커를 확인해
본 결과, 13개의마커만을사용하였을때부터충분한개체식
별률이 나타나는 것을 확인할 수 있었다(Fig. 2). 더불어 이
들의 친자확인율 또한 0.999975로 100%에 근접하는 친자확
인율을 나타내기 때문에 본 연구에서 확보한 마커들이 개체

식별 및 친자 확인 마커로는 유용하게 활용될 수 있을 것으

로 판단된다. 
본 연구의 결과, 24개의 MS 마커는 다형성이 매우 높아, 

개체 및 친자확인 마커로는 매우 적합할 것으로 생각된다. 
하지만, 본 연구에서 확보한 마커로는 토종오리와 실용오리
품종의 구분은 어려워, 확보된 마커정보를 이용한 토종오리

의 순종화 작업이요구되며, 동시에 마커의 추가 개발및 연
구가 필요할 것으로 사료된다. 

적 요

최근, 한국의 소비자들이건강에 대한 관심이 증가하면서
단일불포화 지방산이 풍부해 건강에 긍정적인 영향을 줄 수

있는 오리고기의 수요가 급격하게 증가하고 있다. 하지만
대부분의종오리는수입에의존하고있는실정이기때문에, 
토종오리의개발및보급이필요한실정이며, 이는종자주권
의확립및농가소득증대에도매우필요한일이라할수있

다. 따라서 본 연구에서는 24개의 microsatellite 마커를 확보
하였으며, 이들 마커의 대립유전자수는 1~16개, 이형접합도
는 0∼0.865, 다형성은 0∼0.841로 확인되었다. 이들 마커를
이용하여 임의 집단에서 동일개체 출현빈도를 계산한 결과

는 임의 집단 1.64×10-16, 전형매 집단 2.60×10-7, 반형매 집
단 1.30×10-12으로 높은 개체식별률과 친자확인도를 확인할
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수 있었다. 하지만 이들 마커를 이용한 계통분석 결과, 토종
오리와 실용오리 집단을 정확하게 구분하기에는 어려운 것

으로 확인되었다. 따라서 추가연구를 통해 토종오리의 순종
화 및 더 정확한 토종오리와 실용오리 집단 구분이 가능한

마커 개발이 필요할 것으로 사료된다.
(색인어: 토종오리, 실용오리, microsatellite 마커, 생산이

력제, 품종구분)
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