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This study examined the associations between the genotypes of the galactose mutarotase (GALM) 
gene and carcass traits in the Hanwoo population of Jeju Island, South Korea. The GALM genotypes 
were determined by the 14-bp (5’-GGTCTAATGACCAG-3’) insertion/deletion (InDel) polymorphisms 
of the 3′-untranslated region (UTR). All three genotypes (LL, LS, and SS) were found in the Hanwoo 
steer population. The association analysis showed significant associations between genotypes and sev-
eral carcass traits, including traits related to intramuscular fat content, such as meat quality, marbling 
score, and backfat thickness (p<0.05). Animals harboring the SS genotype showed not only higher 
levels of intramuscular fat content but also lower levels of backfat thickness than animals harboring 
the LL and LS genotypes. On the other hand, no significant associations were found between the 
GALM genotypes and carcass weight, eye muscle area, meat color, or fat color (p>0.05). Deleting 
the 14-bp segment in the 3′-UTR resulted in the modification of the secondary structure of RNA 
and appeared to affect gene expression by interfering with the binding ability of GALM mRNA with 
RNA-binding proteins and microRNAs. These results suggest that the 14-bp InDel polymorphism 
in the 3′-UTR region of the GALM gene affects cattle growth traits and carcass quality through galactose 
metabolism–mediated fat accumulation in muscle and backfat tissues.
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서 론

축산물의 등급판정 성적은 농가의 수익을 결정하는 가

장 핵심적인 요인이며, 이에 따라 도체성적의 향상을 위

해 많은 노력과 투자가 이루어지고 있다[16, 23]. 지난 수

십년 동안 한우에서도 도체중(carcass weight, CW), 등심단

면적(eye muscle area, EMA), 등지방두께(backfat thickness, 
BFT), 근내지방도(marbling score) 등 육량과 육질 개량을 

위하여 국가 단위 육전육종 프로그램들이 진행되어 왔다

[17, 24, 32].
최근 소의 유전체 서열 정보가 해독된 이후, 표현형과 

연관된 후보 유전자 좌위를 탐색하는 연구들이 활발하게 

진행되고 있으며, 특히 도체성적과 직접적으로 결정하는 

체중, 육질 등에 대한 양적형질좌위(quantitative trait loci, 

QTL)들과 잠재적인 후보 유전자(putative candidate gene)
와 유전체 영역들이 보고되었다[8, 24, 30]. 한우의 체중과 

관련된 QTL은 소 염색체(Bos taurus chromosome, BTA) 
4번(BTA4), BTA6, BTA14 등에서 발견되었고[1, 24, 41], 
등지방두께, 근내지방도와 관련된 QTL은 BTA2, BTA11, 
BTA14, BTA19 등 여러 염색체에서 검출되었다[5, 8, 20, 
26, 27].

BTA11의 21.2 Mb 부위에서는 여러 소 품종의 등심단면

적과 체형, 체중, trypanosome 저항성 등 여러 가지 형질에 

대한 유의적인 QTL들과 후보유전자들이 제안되었다[6, 
8, 31, 48]. Galactose mutarotase (GALM) 유전자는 BTA11 
21.02-21.07 Mb에 위치하며, 342개의 아미노산으로 구성

되어 있고, 탄수화물 대사 중 7탄당 대사에 관여하여 α-al-
dose를 β-anomer로 전환시키는 작용을 한다[43]. GALM 유
전자가 체중, 체형, 근내지방도와 관련된 QTL의 후보 유

전자로 제안되었고[8, 46, 47], Angus, Holstein, Braunvieh, 
한우의 이유시 체중과 연관되었다는 보고들이 있으나[29, 
39, 47], 유전적 변이와 도체형질의 연관에 대한 직접적인 

비교연구는 이루어지지 않았다. 
이 연구에서는 제주도 한우 집단에서 GALM 유전자의 

exon 7 g.275_286 (3’-UTR)의 14-bp 삽입/결실 다형성에 
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Table 1. Genotype frequency and genetic diversity of GALM gene in the Hanwoo population

Population
Genotype Allele Genetic diversity HWE

LL LS SS L S Ho He PIC χ2 p
Hanwoo
(n=943)

0.142
(n=134)

0.122
(n=115)

0.736
(n=694)

0.203 0.797 0.122 0.324 0.271 364.1 0.4×10-7

1, the numbers in the parentheses indicate the number of animals possessed each genotype.
2, Ho, heterozygosity observed ; He, heterozygosity expected ; PIC, polymorphic information content.
3, Hardy-Weinberg equilibrium test.

대한 유전자형과 도체형질의 연관을 조사하여 향후 한우

산업용 축군의 유전적 개량에 활용할 수 있는 기초자료를 

마련하고자 하였다.

재료 및 방법

공시동물과 유전체 DNA 추출

연구에 이용된 시료는 제주축산농협 축산물공판장을 

통해 도축된 한우 거세우(n=943)에서 등급판정 시 절개한 

등심 시료와 축산물품질평가원 제주지원에서 수집한 도

축우 등급판정 성적을 이용하였다. 등심 시료에서 DNA는 

추출은 sucrose-proteinase K 방법을 변형하여 이용하였다. 
세척 후 멸균한 수술용 가위로 잘게 절개한 조직을 nuclei 
lysis buffer를 이용하여 가수분해하고, 추출액에 RNase를 

처리 후 불순물을 제거하고, ethanol-precipitation 방법으로 

회수하였다. 회수한 DNA는 Tris-EDTA buffer (pH 8.0)로 

다시 수화하고, NanoDrop ND-1000 spectrophotometer (Nano 
Drop Technologies, USA)로 흡광도를 측정한 후 A260/A280 
1.8 이상인 DNA 용액들을 20 ng/μl 로 희석하여 중합효소

연쇄반응(polymerase chain reaction, PCR)을 위한 주형으

로 이용하였다.

PCR 증폭과 유전자형 판독

GALM 유전자형은 3’-UTR 14-bp 삽입/결실에 의한 길

이 다형성을 근거로 판독하였다. 유전자형 분석을 위해 

National Center for Biotechnology Information (NCBI, http:// 
www.ncbi.nlm.nih.gov/) database의 reference sequence XM_ 
005212684.4의 서열과 Ensembl (http://asia.ensembl.org/in-
dex.html) database의 소 GALM 서열(ENSBTAG00000021102)
을 수집한 후 PCR primer를 제작하였다: GALM_14del_F 
5‘-GAT TTC CTT CCC AAA GAC TGG CT-3’, GALM_ 
14del_R 5’-AGA AAG GGG CAG AAT GGA CAG AT-3’. 
PCR은 10×반응 완충액, 20 mM dNTP, 각각 100 mM pri-
mer, 0.4 units Taq DNA polymerase (TaKaRa, Japan)와 20 
ng genomic DNA 용액에 멸균한 탈이온수를 첨가하고, 
Mastercycler Nexus Gradient (Eppendorf, Germany)를 이용

하여 증폭하였다. 주형 DNA의 단일가닥 변성은 초기 94 
℃에서 5분간 수행한 후, 94℃ 30초-58℃ 30초-72℃ 45초

로 구성된 cycle을 35회 반복하였다. 증폭된 PCR 산물을 

2.5% 아가로즈 겔 상에서 전개하여 172-bp (대립유전자 

L), 158-bp (대립유전자 S)의 출현 양상을 이용하여 유전자

형(LL, LS, SS)을 판독하였다. GALM 대립유전자 L와 S, 
유전자형 LL, LS, SS의 분포와 빈도, 유전적 다양성에 대한 

평가는 CERVUS 3.0.7 program [15]을 이용하여 산출하였

다. 유전적 다양성은 관찰이형접합율(observed heterozy-
gosity), 기대이형접합율(expected heterozygosity), 다형정

보량(polymorphic information content, PIC)을 산출하였고, 
Hardy-Weinberg equilibrium (HWE) test을 위해 χ2 값은 

Yates’ correction으로 산출하고, p-값은 Bonferroni correc-
tion으로 산출하였다. 

3’-UTR 변이 서열의 구조 및 기능 예측

GALM 3’-UTR의 14-bp (5’-GGTCTAATGACCAG-3’) 절
편의 삽입/결실 변이에 의한 전령 RNA (messenger RNA, 
mRNA) 구조와 RNA-binding protein (RBP)과의 결합, 
microRNA와의 결합 가능성을 예측하였다. RNA 2차 구조

는 RNAfold (http://rna.tbi.univie.ac.at/cgi-bin/RNAWebSuite/ 
RNAfold.cgi)를 이용하여 최소 자유 에너지 구조[48]를 예

측하였다. 전령 RNA (messenger RNA, mRNA) 서열 상에

서 RBP 결합 motif는 RBPmap [34] (http://rbpmap.technion. 
ac.il/index.html)에서 사람/쥐에서 보고된 RBP motif들을 

대상으로 검색하였다. microRNA 결합 부위는 miRDB [3] 
(http://www.mirdb.org/cgi-bin/custom.cgi)에서 human mRNA- 
microRNA 결합 서열을 대상으로 탐색하였다. 

도체형질 측정과 유의성 분석

한우 거세우 집단의 도체성적은 축산물평가원 제주지

원의 전문 등급판정사에 의해 측정된 결과를 확보하여 

이용하였다. 조사형질은 CW, BFT, EMA, 육질등급(meat 
quality), marbling score, 육색(meat color, MC), 지방색(fat 
color, FC) 등으로 구분하였다. 유전자형 간 평균 비교를 

위해 육질등급과 근내지방도은 육질등급 지수(meat qual-
ity index, MQI), 근내지방도 지수(marbling score index, 
MSI)로 변환하였다. 육질등급 지수는 3등급은 1, 2등급은 

2, 1등급은 3, 1+등급은 4, 1++등급은 5로 변환하였다. 근
내지방도 지수는 최저 1에서 최고 9로 구분하였다. 조사
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Fig. 1. Genotypes of GALM gene in cattle. The allele L is 14-bp present sequence and the allele S is 14-bp absent sequence. 
M is the DNA size marker 100-bp Ladder Plus. 

된 성장형질 측정치에 대한 유전자 다형성의 효과는 SAS 
ver 8.01 program package/PC [37]의 general linear model 
procedure를 이용하여 추정하였다. 통계모델은 Y = µ + 
SNP + ε (여기서, Y = 표현형, µ = 전체평균, SNP = GALM 
유전자형의 효과, ε = 임의 잔차값)를 이용하였다. 평균값

의 차이는 Duncan's multiple range test로 유전자형간 유의

차 검정을 실시하였다. 

결과 및 고찰

GALM 유전자 exon 7 g.275_286delGGTCTAATGA

CCAG의 다형성

제주도산 한우 거세우에서 PCR 증폭산물의 길이의 다

형성을 근거로 유전자형을 판독하였다(Fig. 1). 아가로즈 

겔 상에서 172-bp, 158-bp 밴드가 출현하였고 출현양상에 

따라 LL, LS, SS 유전자형으로 구분되었다. 전체 집단에서 

LL 동형접합은 0.142, LS 이형접합은 0.122, SS동형접합은 

0.736의 빈도였으며, L 대립유전자의 빈도는 0.203, S 대립

유전자의 빈도는 0.797이었다(Table 1). 관찰이형접합율은 

0.122, 기대이형접합율은 0.324, 다형정보량은 0.271이었다. 
Hardy- Weinberg 평형 시험에서 χ2-값은 364.1이었고, p-값
은 0.4× 10-7으로 고도의 유의성(p<0.001)을 나타내었다.

제주도에서 사육된 한우, 한우×제주흑우 F1, Holstein, 한
우×Holstein F1 집단의 성장형질, 도체형질과 연관된 QTL
이나 대사 관련 후보유전자 수준에서의 연구결과들이 보

고되었다[9-12]. 유전자의 다양성과 유전자형 평형 시험

결과에서는 제주도산 한우가 한우×제주흑우 F1에 비해 부

대립유전자 빈도(minor allele frequency)가 더 낮고, growth 
hormone 1 유전자형은 HWE 불평형을 보였다[10, 11, 12]. 
우리나라 재래소는 한우를 비롯하여 제주흑우, 흑우, 칡
소 등 4 품종으로 구분된다[25, 42, 45]. 미토콘드리아 

DNA, 핵 DNA 연구결과에서는 최근에서야 보전과 산업

화에 관심이 증가하고 있는 제주흑우, 흑우, 칡소에 비해, 
사육 개체가 300만 두 이상인 한우의 유전적 다양성이 

높았다[8, 24, 42, 45]. 제주도 한우에서 유전적 다양성이 

낮은 이유는 제주도 한우 대부분이 1980년대 이후 육지부

에서 재도입된 개체들에서 기원하였으며, 현재는 방역 등 

여러 가지 이유로 생축 반입이 금지되어 있고, 제한된 보

증종모우 정액을 이용하여 후대를 생산하고 있어 유전적 

다양성이 낮은 것으로 제안되었다[10]. 이번 연구결과에

서 나타난 GALM 유전자에서 제주도 한우 집단의 낮은 

유전적 다양성과 HWE 불평형 역시 비슷한 과정을 거쳐 

통해 형성된 것으로 추정된다.

도체형질과 GALM 유전자형의 연관

Table 2는 도체성적과 GALM 유전자형의 연관 분석 결

과를 나타낸 것이다. 조사된 표현형 중에서 BFT, MQI, 
MSI가 유전자형에 따라 유의적인 차이를 보였고(p<0.05), 
CW, EMA, MC, FC의 성적에는 유의적인 차이가 없었다

(p>0.05). 등지방두께는 GALM 유전자형 SS 동형접합(12.8 
±4.10 mm)에서 LL (13.6±4.99 mm), LS (14.1±5.21 mm)에 

비해 평균 0.8-1.3 mm 더 얇았다. 육질등급 지수는 SS 유전

자형(3.7±0.99)이 LL (3.5±1.05), LS (3.4±1.07)에 비해 0.2- 
0.3 정도 더 높았고, 근내지방도 지수는 역시 SS 유전자형

(5.9±2.0)이 LL (5.4±2.06), LS (5.3±2.14)에 비해 0.5-0.6 정
도 더 높았다(Table 2). 

등지방두께는 한우의 도체등급 판정에서 육량등급 평

가 시 부의 상관(negative correlation)을 나타내는 형질이며

[4], 지속적인 개량이 진행되어 최근에는 연도별로 지속적

인 감소 추이를 보이고 있다[19]. 도체중은 육량등급 판정

에 핵심요인이나, 도체중이 증가할수록 등지방두께와 등

심단면적 역시 직선적으로 증가하여 육량등급에는 마이

너스 요인으로 보고되었다[4, 23]. 반면 이번 연구결과에

서 GALM 유전자형에 따라 등지방두께는 유의적인 차이

를 보이나, 도체중과는 유의적인 차이를 나타내지 않아, 
체중의 증가와 상관없이 등지방두께가 얇은 양상을 보였

다. 한우 유전자형과 도체형질의 연관에 대한 선행연구에

서는 POU class 1 homeobox 1 (POU1F1), adipocyte deter-
mination and differentiation factor 1 (ADD1) 유전자형이 등

지방두께에 유의적인 차이를 보였다[10, 11]. ADD1의 D 
대립유전자의 수에 따라 등지방두께가 가산적으로 증가

하였고[11], POU1F1 유전자는 AA 동형접합만 등지방두

께가 더 두꺼웠다[10]. 이번 연구에서는 GALM 유전자형 

SS이 LL, LS와 유의적인 차이를 보이고, LL과 LS 사이에서

는 유의적인 차이가 없어 S 대립유전자에 의한 가산적 

효과가 아니라 SS 동형접합만 등지방두께가 얇았다. 이번 
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Table 2. Association between GALM genotypes and carcass traits in the Hanwoo population

Trait1 Overall
(n=943)

GALM genotype
P-value Significance2

LL (n=134) LS (n=115) SS (n=694)
CW
BFT
EMA
MQI
MSI
MC
FC

403.6±43.67
 13.1±4.40
 83.5±9.29
  3.6±1.02
  5.7±2.06
  4.9±0.39
  3.0±0.17

400.6±46.55
 13.6±4.99A

 82.9±9.04
  3.5±1.05a

  5.4±2.06a

  4.9±0.41
  3.0±0.19

412.8±46.04
 14.1±5.21A

 84.2±8.96
  3.4±1.07a

  5.3±2.14a

  4.9±0.36
  3.0±0.13

402.6±42.56
 12.8±4.10B

 83.5±9.4
  3.7±0.99b

  5.9±2.03b

  4.9±0.40
  3.0±0.18

0.106
3.74×10-4

0.462
0.014
0.008
0.163
0.996

n.s.
**
n.s.
*
*

n.s.
n.s.

1, CW, carcass weights; BFT, backfat thickness; EMA, eye muscle area; MQI, meat quality index; MSI, marbling score index; 
MC, meat color; FC, fat color.

2, LS mean ± SE values in the same row with letters are significantly different at 5% (*) and 0.1% (**) significance thresholds, 
respectively. n.s. indicates not significant.

연구에서 등지방두께를 제외한 다른 육량등급 결정 형질

에 대한 유의적 차이는 없었으나(Table 2), 우리나라 한우

집단에서 fatty acid synthase, myopalladin, stearoyl-CoA de-
saturase-1 (SCD1) 등의 유전적 변이는 도체중, 등심단면

적과 유의적인 차이를 보였고[14, 18, 33], 특히 SCD1 
g.878TT 유전자형은 CC, CT에 비해 도체중이 40 kg 이상 

더 무거웠다[33]. 
GALM 유전자는 소에서 체형, 체중, 질병 저항성과 관

련된 QTL 영역으로 보고되었고[6, 8, 31, 47], 또한 Angus, 
Holstein, Braunvieh, 한우 등에서 이유시 체중, 도체중, 육
질과 관련된 QTL의 잠재적인 후보 유전자 중 하나로 제안

되었다[8, 29, 39, 47]. 이번 연구에서 GALM 유전자형에 

따라 한우집단의 MQI, MSI에서 유의적인 차이가 확인되

었다(Table 2). 선행 연구에서 lipoprotein lipase (LPL), 
growth hormone receptor (GHR), lysophospholipase 1 (LYPLA1) 
유전자의 다형성이 한우 집단에서 근내지방도에 유의적

인 차이를 보였다[9, 12, 22]. LYPLA1 대립유전자 C가 근

내지방도에 대한 가산적 효과를 보이지만[12], GHR 대립

유전자 A는 생체중이 더 무겁고, 근내지방도가 더 높았다

[9]. 반면, LPL 유전자형은 BB 동형접합이 AA, AB보다 더 

높은 수준의 근내지방도를 나타내고[22], 이번 연구에서

도 GALM SS 가 LL, LS에 비해 유의적으로 근내지방도가 

더 높은 수준이었다. 

GALM 3’-UTR 유전적 변이에 의한 유전자 발현의 변화에

대한 예측

GALM 3’-UTR에서 14-bp 삽입/결실 절편의 유무에 따

른 RNA 구조를 예측한 결과, 14-bp 절편이 있는 대립유전

자 L의 RNA 개시부가 선형으로 더 길게 형성되고, 대립유

전자 S 는 개시부의 구조가 더 복잡하게 접히는 양상을 

보였다(Fig. 2). 3’-UTR의 변이에 의한mRNA 2차 구조의 

변화나 변형은 mRNA의 안정성에 영향을 주며, 암 등 여러 
가지 질병에 원인으로 알려져 있다[2, 36]. 3’-UTR 14-bp 

삽입/결실 절편에서 RBP motif검출 결과, 대립유전자 L의 

5’-GGTCTAATGACCAG-3’ 절편과 연관된 FMR1 (5’- 
ugaccag-3’), FXR1 (5’-aaugac-’3), FXR2 (5’-ugaccag-3’), 
HNRNPK (5’-ccagcuc-3’), PUF60 (5’-gcucu-3’) 등 5개의 단

백질 결합 부위가 검출되었고(Z-score >1.8, P-value <3.18× 
10-3), 대립유전자 S서열에서는 결합부위가 없었다. RBP
들은 서열-특이적인 motif에 결합함으로써 유전자 발현과 

기능을 조절하며, motif 서열 상에서의 유전적 변이는 

RNA 인식을 방해하여 암이나 근위축성 측색 경화증 등을 

유발하기도 한다[13, 44].
GALM 유전자형에 대한 microRNA target 서열을 검색

한 결과 대립유전자 L에서 has-miR-6131 (5’-ggcugguca-
gaugggagug-3’)의 target 서열(5’-gaccagc-3’)이 검출되었다. 
현재까지 has-miR-6131의 생물학적 중요성에 대한 연구

결과는 보고된 바 없으나, mRNA 상에 target 서열의 존재

는 miRNA와 mRNA의 상호작용을 추정할 수 있다. 정상

적인 miRNA결합에 변화가 생기면 암 발생에 위험을 증가

시키는데, 예를 들어 KRAS2 유전자에서 miRNA 결합능력

의 변화는 폐암과 난소암 발생 위험을 증가시킨다[35, 40]. 
GFPT1 3’-UTR의 SNP에 의한 miR-206 결합부위 생성은 

단백질 발현을 감소시켜 선천성 근무력증의 한 원인으로 

밝혀졌다[7]. 
유전자에서 3’-UTR 영역은 전사 후 조절 부위로써 전

령 RNA (messenger RNA, mRN)의 가공, 안정화, 해독 개

시와 위치결정 등에 관여한다는 점에서[28, 38], 이번 연구

결과에서 확인된14-bp 절편의 유무는 RNA 구조의 변화, 
전사후 조절 기능에 참여하는 mRNA-RBP 결합의 변화, 
mRNA-microRNA 결합에 의한 단백질 해독 조절 등 여러 

가지 분자 수준에서의 변화가 예상된다. 따라서 유전자형

의 차이가 유전자 발현에 어떤 영향을 주는지에 대한 조직

이나 세포 수준의 연구뿐만 아니라, 등지방두께와 근내지

방 함량의 변화 등 비육우의 도체형질과의 연관을 설명할 

수 있는 심층적인 후속연구도 뒷받침되어야 할 것이다.
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A B

Fig. 2. RNA secondary structures for 3’-UTR of bovine GALM gene predicted under minimum free energy levels. A, the allele 
L containing 14-bp present sequence; B, the allele S containing 14-bp absent sequence. 

비육우의 가격을 결정하는 대부분의 경제형질들은 양

적 형질이며, 양적 형질의 발현은 유전적인 배경뿐만 아

니라, 환경적인 요인도 많은 영향을 미친다. 상대적으로 

온화한 기후와 강수량, 장기간의 초지 방목 등을 고려할 

때, 제주도 한우는 육지부와 사육환경에서 큰 차이가 있

다. 제주도 한우 농가 역시 보증종모우의 정액을 이용한 

인공수정으로 대부분의 후대를 생산하고 있지만, 우량 종

빈우의 육성을 위해서는 제주도 한우에서의 연구자료들

이 마련되어야 한다. 이번 연구결과에서 GALM 유전자형

이 제주도산 한우 집단에서 등지방두께, 근내지방과 관련

된 유의적인 차이를 보였고, 동형접합 SS 유전자형에서 

등지방두께가 감소하고, 근내지방도가 증가하는 양상을 

보였다. 특히, SS 동형접합 개체의 비율이 73.6%로 매우 

높아, 종축 선발에 유리하게 작용할 것으로 예상된다. 이 

결과들을 종빈우 육성을 위한 마커도움선발(marker-as-
sisted selection)에 적용한다면, 후대에서 등지방두께를 줄

이고, 근내지방도를 높임으로써 도체의 육량등급과 육질

등급을 모두 개선할 수 있어, 농가의 소득 증진과 제주도 

한우의 능력 개량에 기여할 것으로 기대된다.
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초록：제주도 한우 집단에서 Galactose mutarotase (GALM) 유전자의 삽입/결실 다형성과 도

체형질의 연관성 분석

김유경1․이종안2․신상민1․고응규3․유지현1․원미영1*

(1국립축산과학원 난지축산연구소, 2국립축산과학원 동물유전체과, 3국립축산과학원 가축유전자원센터)

이 연구는 제주도 한우집단에서 galactose mutarotase (GALM) 유전자형과 도체형질의 연관성을 시험하였

다. GALM 유전자형은 3’-비해독부위(3’-UTR)의 14-bp (5’-GGTCTAATGACCAG-3’) 삽입/결실 다형성을 이

용하였다. 한우 비육우 집단에서 GALM 유전자의 세 가지 유전자형(LL, LS, SS)이 모두 관찰되었다. 연관성 

분석결과는 근내지방의 함량과 밀접한 상관을 보이는 육질등급과 근내지방도의 수준과, 등지방두께의 수

준이 유전자형에 따른 유의적인 차이를 나타내었다(p<0.05). 동형접합인 SS 유전자형을 보유한 도체에서 

LL 또는 LS 유전자형인 도체에 비해 근내지방 함량 수준은 더 높고, 등지방두께도 더 얇은 수준을 보였다. 
반면, 도체중, 등심단면적, 육색, 지방색 등은 GALM 유전자형에 따른 유의적인 차이는 없었다(p>0.05). 
3’-UTR에서 14-bp 절편의 결실은 RNA의 2차 구조의 변형과 RNA-결합 단백질, microRNA와의 결합능력에 

대한 방해를 통해 유전자 발현에 영향을 줄 수 있는 것으로 예측되었다. GALM 유전자의 3’-UTR 영역에서 

14-bp 삽입/결실 다형성에 대한 이번 연구결과는 소에서 근육과 등지방 조직에서 galactose 대사에 의한 

지방 축적을 통해 성장형질, 도체형질에 영향을 주는 것으로 판단된다.


