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Abstract
The aim of this study was to analyze the genetic diversity and distance of the Korean native 
black goat line. Thus far, this Korean native black goat line has not been studied intensively, 
especially in genetic diversity and relationship studies in comparison with other breeds. In 
total, eleven microsatellite (MS) markers were used to evaluate alleles from 391 Korean native 
black goats and foreign hybrid animals. The genetic diversity index was evaluated based 
on the allele distributions. Four Korean native black goat lines showed expected ranges of 
observed heterozygosity, expected heterozygosity, and polymorphism information content 
(PIC) values for use in genetic diversity research (0.509 - 0.643, 0.434 - 0.623 and 0.356 - 0.567). 
Lines from the Korean native black goat and foreign hybrid were clearly separated according 
to principal coordinates analysis (PCoA), phylogenetic tree and tended to be clustered in 
each Korean native black goat line. Thus, this study can be used for analyzing the genetic 
relationships between Korean native black goats and foreign breeds for line preservation and 
for fundamental information to determine breed improvement strategies.
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Introduction
염소는 1만 년 전 서남아시아에서 가축화된 반추동물로 현재는 전 세계적으로 넓게 분포
하며 고기, 젖, 가죽, 털, 뼈, 연료 등 다양한 생산물이 이용되는 중요한 가축이다(Porter, 1996; 
Zeder and Hesse, 2000; MacHugh and Bradley, 2001; Suh et al., 2012; 2014; Park et al., 2019). 국내 
재래흑염소의 기원에 대한 고고학적 증거는 찾을 수 없지만 역사적 문헌은 2,000년 전부터 
한반도에서 사육되었다고 기록되어있다(Son, 1999; Kim et al., 2019).
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2007년 동물유전자원 멸종 방지를 위한 인터라켄 선언(Interlaken declaration)의 세계행동계획(Global Plan of 
Action, GPA) 발표 이후, 국가 고유 품종의 유전자원이 보유국 자산으로 인정되었기 때문에 재래가축 유전자원 확
보의 중요성이 강조되면서 고유 품종의 표현형적 특성뿐만 아니라 분자생물학적 분석을 이용한 유전적 다양성, 
타 품종과의 유연관계 등 유전적 특성 분석에 관한 연구가 다양하게 수행되고 있다(Suh et al., 2015; Yang, 2018; Park 
et al., 2019). 그리고 이러한 재래 유전자원의 특성을 규명하고 이를 근거로 한 집단 육성을 통한 계통 보존이 매우 
중요한 시점에 있다(Lee et al., 2010). 국내 재래흑염소는 국립축산과학원 가축유전자원센터에서 보존하는 장수, 
통영 및 당진 3계통과 경상국립대학교 부속 동물사육장에서 보존하고 있는 경상대 계통이 국제연합 식량농업기
구(Food and Agriculture Organization of the United Nations, FAO)의 가축다양성정보시스템(Domestic Animal Diversity 
Information System, DAD-IS; http://www.fao.org/home/en/)에 등록되어 유지되고 있다(Lee et al., 2020). 한국 재래흑염
소는 가축다양성정보시스템에 등록된 국내 유일의 염소 품종이지만, 순수 재래흑염소 품종보다 교잡종이 더 많이 
사육되고 있으며, 현재까지 재래흑염소에 대한 유전적 다양성 평가 및 타 품종과의 유연관계 분석에 관한 연구도 
매우 미비한 실정으로 보다 폭넓은 분석이 필요하다(Kim et al., 2012; Suh et al., 2012; Park et al., 2019).
계통분류학적 연구는 1990년대 중반부터 재래가축의 유전적 다양성, 유래와 계통, 유전적 특성 및 보존 등의 
목적을 위하여 microsatellite (MS) marker를 널리 이용하기 시작했다(Ciampolini et al., 1995; Moazami-Goudarzi et 
al., 1997; Peelman et al., 1998; Blott et al., 1999; Loftus et al., 1999; Martin-Burriel et al., 1999; Ruane, 1999; Schmid et al., 
1999; Choy et al., 2015). MS marker는 non-coding 부위에 존재하는 1 - 6 bp의 단순 염기서열이 반복되는 부분으로 
다른 표지인자에 비해 효과적인 표지인자이며, 유전체상의 분포도, 높은 변별력 및 검출이 간편하고, 그 변이가 
다음 세대에게 안정적으로 전달된다고 알려져 있다. 또한 MS marker는 유전변이가 높아 집단 간의 관계 및 분포, 
근친 정도 파악, 계통 분류 및 개체 식별에 대한 접근이 용이 하다고 알려져 있다(Tautz, 1989; Delgado et al., 2011; 
Fernandez et al., 2013; Suh et al., 2013; Choy et al., 2015; Lee and Eo, 2016; Kim et al., 2020).
따라서 본 연구는 재래흑염소 계통에 대한 유전적 거리 및 유전적 다양성을 분석하여, 재래 유전자원 확보뿐만 
아니라 교배방식, 육종 목표설정 등 능력 개량에 있어 기초 자료로 활용하고자 수행하였다.

Materials and Methods

공시 동물

국립축산과학원 가축유전자원센터의 재래흑염소 당진 계통 102두, 장수 계통 122두, 통영 계통 117두와 경상국
립대학교 부속동물농장의 재래흑염소 경상국립대학교 계통 37두 그리고 외래교잡종 13두를 제공받아 총 391두의 
gDNA를 이용하여 본 연구를 실시하였다.

Multiplex PCR 조성 및 방법

본 연구에 활용된 Multiplex PCR을 위한 MS marker는 재래흑염소에 대한 MS marker 선행연구의 정보를 바탕으
로 11개 MS marker를 1개 set로 Table 1에 제시하였다(Lee et al., 2020). Multiplex PCR은 template DNA 100 ng을 2 μ
L, 10 × buffer 3 μL, dNTP 10 mM을 2.5 μL, MS marker primer mixture 8.25 μL, HS Taq 1.25 Unit (Genetbio, Daejeon, 
Korea)에 증류수를 조성하여 최종 부피 25 μL 로 반응하였다. Multiplex PCR은 touchdown 방식으로 수행하였으며, 
multiplex PCR 조건은 95℃에서 15분간 denaturation을 실시한 후 94℃에서 60초, 60℃에서 75초, 72℃에서 60초를 
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10회 반복 후, 94℃에서 60초, 59℃에서 75초, 72℃에서 60초를 10회 반복하였다. 마지막으로 94℃에서 60초, 58℃
에서 75초, 72℃에서 60초를 25회 반복한 후 65℃에서 30분간 elongation 후 8℃에서 종료하였다.

MS marker 유전자형 분석

Multiplex PCR product를 ABI-3730 자동염기서열 분석장치(Applied Biosystems, Waltham, USA)를 전기영동을 
수행하고, GeneScan version 5 (Applied Biosystems, Waltham, USA)를 통해 크기와 표식자의 종류별로 분류한 후 
Microsoft Excel (Microsoft, Redmond, USA)을 이용하여 자료를 취합하였다.

Table 1. Chemical composition of the experimental diets (as-basis).
Locus Fluorescence-dye Size range (bp)
BM4621 FAM 133 - 157
BM1329 169 - 186
INRA011 214 - 271
BM2830 VIC 98 - 135
BM6526 157 - 190
SRCRSP8 211 - 256
MAF065 NED 110 - 160
SRCRSP5 164 - 191
CSRD247 219 - 253
BM302 PET 141 - 165
P19 (DYA) 171 - 210

통계 및 유연관계 분석

Microsoft Excel을 이용하여 취합한 자료를 바탕으로, MS marker들의 allele frequency, allele의 분포, 다형성지수인 
이형접합율과 polymorphism information content (PIC) 등의 기초분석은 CERVUS Ver. 3.0.7 (Marshall et al., 1998)을 이
용하였다. Weir와 Hill (2002) 추정법에 의한 F-통계량(FST, FIT, FIS 및 pairwise-FST)은 GENEPOP Ver. 4.7.3 (Raymond 
and Rousset, 1995)에서 가공된 값을 FSTAT Ver. 2.9.4 (Goudet, 2001)에 활용하여 추정하였고, F-통계량 추정치에 대
한 유의성 검정은 Goudet (2001)의 방법으로 permutation test를 10,000회 수행하였으며, 계산된 확률값(P)은 type Ⅰ 
error를 줄이기 위하여 Bonferroni 보정법을 적용하였다. 대립유전자의 분포와 Nei (1972)의 방법으로 DA 유전적 거
리지수 matrix 추정을 위한 분석 프로그램에 적용 가능한 입력 자료 형태로의 가공은 microsatellite analyzer (MSA) 
Ver. 4.05 (Dieringer and Schltterer, 2003)를 사용하였고, 계통 및 개체 간 DA 유전적 거리지수 matrix는 PHYLIP Ver. 
3.695 package (Felsenstein, 2004)를 이용하여 neighbor-joining (NJ) 방법(Saitou and Nei, 1997)에 의한 phylogenetic tree
를 추정하는데 사용하였고, NJ phylogenetic tree의 분절점에 대한 확률 추정치는 1,000회 반복된 bootstrap resampling 
방법을 활용하였다. 그 후, SplitsTree 4 (Huson and Bryant, 2006)를 이용하여 NJ phylogenetic tree의 구축과 모식화를 
수행하였고, 계통 간의 유연관계 및 유전적 상관을 확인하기 위해서 각 marker별 대립유전자 빈도를 이용한 주좌
표 분석(PCoA, principal coordinates analysis)은 GenAlEx 6.4 (Peakall and Smouse, 2006) 프로그램을 이용하여 분석하
였다.
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Results and Discussion

11개 MS marker를 활용한 다형성 분석

11개의 MS marker에 대하여 allele frequency, allele의 분포, 이형접합율, PIC, F-통계량의 기초 분석 결과를 Table 
2에 제시하였다. allele의 분포가 가장 많은 marker는 INRA011로 16개가 측정되었으며, marker의 다형성을 나타내
는 기대이형접합율, PIC의 수치가 가장 높은 marker 또한 INRA011로 확인되었다. 11개의 marker의 기대이형접합
율 값은 0.81 (INRA011)에서 0.547 (P19DYA)로 평균 0.681로 측정되었으며, PIC값은 0.784 (INRA011)에서 0.495 
(BM302)로 평균 0.64로 측정되었다. Botstein 등(1980)은 기대이형접합율의 값이 0.6 이상이고, PIC의 값이 0.5 이상
인 marker는 높은 다형성을 가지고 활용하기에 효율적인 marker이며, PIC의 값이 0.25 - 0.5사이일 경우 활용하기에 
적합한 marker라고 보고하였다. 따라서 본 연구에 사용된 11개의 MS marker는 연구에 활용되기에 적합한 marker 구
성으로 판단된다. FST는 다른 집단 내에 개체 간 이형접합체 감소 정도를 나타내는 지수이며, 집단 간 유전적 유사
도를 확인하는데 이용한다. FIT는 전체 집단에 대한 유전적 고정 정도를 나타내는 지수이며, FIS는 각 집단별 이형접
합체 감소 정도를 나타내는 척도로 집단 내 유전적 고정 정도에 따른 근친의 정도를 파악하는데 활용된다. F-통계
량은 수치가 높을수록 집단 내 개체 간 상관 정도가 높은 것을 의미하며, 수치가 낮을수록 근친도가 낮음을 뜻한다. 
FST는 0.212 (SRCRSP8)부터 0.091 (BM4621) 사이에 존재하고 평균 0.148로 확인되었으며, FIT는 0.206 (SRCRSP8)
부터 0.057 (INRA011) 사이에 존재하고 평균 0.127, FIS는 0.018 (MAF065)부터 -0.094 (INRA011) 사이에 존재하고 평
균 -0.025로 확인되었다.

재래흑염소 계통의 유전적 다형성 분석

Table 3에 계통 별 기초 분석 결과를 제시하였으며, 가장 많은 대립유전자는 장수 계통에서 5.636, 가장 적은 대립
유전자는 경상국립대학교 계통에서 2.818개로 확인되었다. 기대이형접합율, PIC의 수치가 가장 낮게 나타난 계통 
또한 경상국립대학교 계통으로 각각 0.434, 0.356으로 확인되었으나, 이는 Botstein 등(1980)이 보고한 PIC 수치가 
0.25 - 0.5의 범주에 속하므로 11개의 marker를 유전적 다양성 연구에 활용하기 적합하다고 생각된다. 또한 Takezaki
와 Nei (1996)은 이형접합율이 0.3 - 0.8을 충족하여야 유전적 다양성을 분석하는데 활용가능 하다고 하였으며, 본 
연구에서 사용된 재래흑염소 계통 별 관측이형접합율 수치는 0.509 - 0.643, 기대이형접합율 수치는 0.434 - 0.623으
로 유전적 다양성 분석이 활용 가능함을 검증하였다. 경상국립대학교 계통의 분석 수치가 활용에 적합하지만 재
래흑염소의 다른 계통보다 경상국립대학교 계통의 수치가 낮은 것은 상대적으로 집단의 크기가 작아 다양성의 수
치가 낮게 나타난 것으로 사료된다. 또한 집단별 이형접합체 감소 정도를 나타내는 척도로 집단 내 유전적 고정 정
도에 따른 근친의 정도를 파악하는데 활용되는 FIS는 외래교잡종을 제외하고 장수 계통에서 -0.008로 가장 높게 확
인되었으며, 경상국립대학교 계통에서 -0.173으로 가장 낮게 확인되었다. Suh (2014)가 보고한 내용에 따르면 가축
은 제한된 종축을 이용한 계획적인 교배를 실시하기에 대부분의 연구 결과가 관측이형접합율 < 기대이형접합율
의 경향을 보이지만, 관측이형접합율 > 기대이형접합율의 결과는 Hardy-Weinberg equilibrium (HWE) 법칙에 준한 
이형접합체 초과 현상이라고 하였으며, 이는 FIS값에서 확인할 수 있다. 상대적으로 낮은 FIS값을 나타내는 재래흑
염소 계통의 경우 근친도가 낮은 것으로 생각되며, 이는 특정한 교배조합으로 인한 결과로 낮은 근친도를 유지한 
것으로 판단된다.
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Table 2. Results of heterozygosity and inbreeding values for 11 microsatellite (MS) markers in black goat 
utilized in this study.
Locus No. of allele HObs HExp PIC FST FIT FIS

BM4621 8 0.708 0.738 0.709 0.091 0.063 -0.031
BM1329 6 0.565 0.646 0.593 0.157 0.161 0.006
INRA011 16 0.793 0.810 0.784 0.138 0.057 -0.094
BM2830 8 0.586 0.651 0.605 0.119 0.129 0.011
BM6526 10 0.670 0.731 0.694 0.101 0.108 0.007
SRCRSP8 12 0.670 0.796 0.768 0.212 0.206 -0.009
MAF065 8 0.614 0.678 0.628 0.102 0.119 0.018
SRCRSP5 9 0.565 0.632 0.596 0.167 0.145 -0.027
CSRD247 7 0.650 0.694 0.650 0.145 0.099 -0.054
BM302 8 0.499 0.571 0.495 0.199 0.172 -0.034
P19 (DYA) 10 0.491 0.547 0.516 0.203 0.150 -0.067
Mean 9.273 0.619 0.681 0.640 0.148 0.127 -0.025
HObs, observed heterozygosity; HExp, expected heterozygosity; PIC, polymorphism information content; FST, variance of allele frequencies 
within populations; FIT, variance of allele frequencies between populations; FIS, inbreeding coefficient of an individual relative to the total 
population.

Table 3. Results analysis of 11 microsatellite markers of black goat utilized in each line.
line Number of animal No. of allele HObs HExp PIC FIS

TY 117 5.091 0.633 0.603 0.554 -0.05
JS 122 5.636 0.624 0.618 0.567 -0.008
DJ 102 5.091 0.643 0.623 0.560 -0.033
GNU 37 2.818 0.509 0.434 0.356 -0.173
FG 11 6.727 0.573 0.820 0.758 0.309
Mean of line - 5.073 0.596 0.620 0.559 0.015
HObs, observed heterozygosity; HExp, expected heterozygosity; PIC, polymorphism information content; FIS, inbreeding coefficient of an 
individual relative to the total population; TY, Tong-yeong line; JS, Jang-su line; DJ, Dang-jin line; GNU, Gyeongsang national university line; 
FG, foreign crossbred line.

재래흑염소 계통 간의 유전거리 및 유연관계

본 연구에 활용된 재래흑염소와 외래교잡종 계통에 대한 유전적 유연관계를 확인하기 위해 계통 간의 DA 유전
적 거리를 Table 4에 제시하였다. 통영 계통과 장수 계통의 유전거리가 0.293으로 가장 근접하게 확인되었으며, 외
래교잡종과 경상국립대학교 계통의 유전거리가 0.685로 가장 멀었다. 외래교잡종과 재래흑염소 계통 간의 유전
적 거리는 멀었으며(TY [Tong-yeong line]: 0.628, JS [Jang-su line]: 0.605, DJ [Dang-jin line]: 0.592, GNU [Gyeongsang 
national university line: 0.685), 이는 유전적 차이가 상대적으로 많다는 것을 의미한다. 통영 계통은 타 재래흑염소 
계통에 유전적 거리가 상대적으로 인접했으며(JS: 0.293, DJ: 0.398, GNU: 0.413), 장수 계통은 당진 계통보다 경상
국립대학교 계통과 인접했고(DJ: 0.414, GNU: 0.381), 당진 계통은 경상국립대학교 계통과 재래흑염소 계통 내에
서 가장 먼 유전적 거리를 나타내었다(0.499). 따라서 재래흑염소 계통 내에서 통영 계통과 장수 계통은 유전적 차
이가 적고, 당진 계통 경상국립대학교 계통은 유전적 차이가 상대적으로 큰 것으로 판단된다. 또한 Kim 등(2011)은 
한국재래염소가 하나의 품종으로 우리나라에서 사육되어 오면서 품종 내 교배로 외부 유전자 유입이 적었을 것으
로 추정하였고, 외래교잡종은 재래흑염소의 유전정보를 보유하지만, 본 연구의 결과로 재래흑염소 계통과 외래
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교잡종의 유전적 차이를 확인할 수 있다. 따라서 유전자원으로 재래흑염소의 독자적인 고유성을 인정하는 자료
로 생각된다. 또한 여러 외래종 개체를 추가 확보 및 분석을 수행한다면, 재래흑염소와 외래종과의 유전적 차이 및 
유전적 거리, 품종 별 유연관계 등의 규명이 가능할 것으로 사료된다. 외래교잡종과 재래흑염소 계통의 11개 MS 
marker 대립유전자 빈도를 활용한 PCoA 분석 결과는 Fig. 1에 시각화하였다. 외래교잡종은 재래흑염소에 비해 먼 
군집을 이루었으며, 당진 계통은 재래흑염소의 타 계통과 상대적으로 멀리 군집을 형성하였고, 통영, 장수, 경상국
립대학교 계통은 인접한 위치에 군집을 형성하는 것을 확인하였다. 이는 통영, 장수, 경상국립대학교 계통의 유전
적 차이는 상대적으로 적다는 것으로 생각되며, 재래흑염소 개체수 확보를 통해 명확한 재래흑염소 계통 간 유연
관계를 확인할 수 있을 것으로 사료된다. 그리고 재래흑염소와 외래교잡종에 대한 유전적 유연관계를 확인하기 
위해 개체들의 DA 유전적 거리에 대한 phylogenetic tree를 작성하여 Fig. 2에 제시하였다. 외래교잡종은 재래흑염소 
계통에 비해 유전적 거리가 확연히 먼 것으로 확인되었으며, 재래흑염소 계통에 소수의 개체가 다른 재래흑염소 
계통의 개체와 밀접한 유전적 거리를 가지는 것으로 확인되었으나, 재래흑염소 계통 별 군집으로 형성되는 경향
을 나타내었다. 이는 재래흑염소 계통들이 유전적으로 밀접해 있다는 것을 뜻하며, 경상국립대학교 계통, 통영 계
통과 장수 계통이 당진 계통보다 유전적 차이가 적은 이유는 지리적으로 당진보다 통영, 장수, 경상국립대학교가 
위치한 진주가 지리적으로 인접해 있기 때문에 유전적 다양성을 위한 이주, 인공수정 등의 유전적 유입이 용이하
여 밀접하게 군집화 이루어진 것으로 판단된다.
본 연구는 MS marker를 활용해 재래흑염소 계통 및 개체의 유연관계와 유전적 다양성에 대한 분석을 실시하였
으며, 재래흑염소는 유전적 고정보다 특정 집단의 크기가 작았음에도 전체적으로 다형성을 나타냄을 확인하였다. 
따라서 이러한 결과를 바탕으로 재래흑염소를 활용한 외래종과의 유전적 유연관계를 분석하는데 활용 가능할 것
이며, 재래흑염소를 주요 가축유전자원으로써 유전 능력 개량을 위한 육종 목표 방향 설정과 미래 유전자원으로 
재래흑염소 계통 보존에 있어 기초 자료로 활용 가능할 것으로 판단된다.

Fig. 1. Results of principal coordinates analysis (PCoA) using allele frequency by line with GenAlEx 6.4. TY, 
Tong-yeong line; JS, Jang-su line; DJ, Dang-jin line; GNU, Gyeongsang national university line; FG, foreign 
crossbred line.

Table 4. DA genetic distance between line calculated by the Nei’s method.
line TY JS DJ GNU FG
TY
JS 0.293
DJ 0.389 0.414
GNU 0.413 0.381 0.499
FG 0.628 0.605 0.592 0.685
TY, Tong-yeong line; JS, Jang-su line; DJ, Dang-jin line; GNU, Gyeongsang national university line; FG, Foreign crossbred 
line.
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Fig. 2. Neighbor-Joining tree method among individuals, using Nei’s DA genetic distance index analysis 
results from 11 microsatellite loci. TY, Tong-yeong line; JS, Jang-su line; DJ, Dang-jin line; GNU, Gyeongsang 
national university line; FG, foreign crossbred line.

Conclusion
재래흑염소에 대한 유전적 다양성 평가 및 타 품종과의 유연관계 분석에 관한 연구가 매우 미비한 실정이기에 
본 연구는 재래흑염소 계통에 대한 유전적 거리 및 유전적 다양성을 분석하기 위해 실시하였다. 11개의 MS marker
를 활용하여, 재래흑염소 및 외래교잡종 391두에 대한 대립유전자형을 분석하였고, 그 결과를 토대로 유전적 다
양성 지수를 측정하였다. 재래흑염소 4계통에 대하여, 관측이형접합율은 0.509 - 0.643, 기대이형접합율은 0.434 - 
0.623, 그리고 PIC은 0.356 - 0.567의 범주를 나타내어, 유전적 다양성 연구 활용에 적합한 수치를 나타내었다. 계통 
별 주좌표 분석, 개체 별 phylogenetic tree 작성을 수행한 결과 재래흑염소 계통과 외래교잡종은 명확히 구분되었으
며, 재래흑염소의 각 계통 별 군집화가 되는 경향을 보였다. 본 연구의 결과를 바탕으로 재래흑염소를 활용한 외래
종과의 유전적 유연관계를 분석하는데 활용 가능할 것이며, 재래흑염소를 주요 가축유전자원으로써 유전 능력 개
량을 위한 육종 목표 방향 설정과 미래 유전자원으로 재래흑염소 계통 보존에 있어 기초 자료로 활용 가능할 것으
로 판단된다.
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