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단일염기다형성 마커를 이용한 칡소 품종의 식별
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요  약  가축의 유전적 다양성을 확보하는 것은 축산업의 획일화된 육종 고도화로 발생할 수 있는 유전적 손실을 보완할
수 있는 유전자원으로서 중요한 가치를 지닌다. 또한 지속가능한 축산업 발전을 위한 경쟁력 확보를 위한 가장 빠른
방법으로 평가받고 있다. 따라서 칡소를 품종으로 확립하고 발전시키기 위해서는 표현형질에 대한 연구 및 게놈 간 비교
분석 연구와 함께 분자생물학적 특성평가가 필요하다. 본 연구는 칡소를 구별하기 어려운 모색을 통해 식별하는 기존
방법 대신 분자생물학적 방법을 이용하여 칡소 및 기타 품종을 식별하고자 하였다. Illumina BovineHD SNP 777K
Bead chip과 5품종의 소를 이용하여 칡소와 비칡소(한우, 홀스타인, 제주흑우, 백우)를 구별할 수 있는 SNP 마커를
개발했다. 칡소와 다른 품종 사이에서 MAF (Minor Allele Frequency) 차이가 0.3 이상인 SNP을 112개 얻었다. 단계
적 회귀분석을 사용하여 유전적 변이를 통합하는 선형 모델을 만들었다. 이 가산식에 대입하여 최종적으로 칡소 판별을
위한 21개의 SNP 마커를 선발하였다. 개발된 유전자 마커 세트는 96두의 칡소 및 190두의 비칡소(한우 95두, 홀스타인
48두, 제주 흑우 24두, 백우 23두)에 대해 100% 정확도였다. 이러한 21개의 SNP 마커를 이용하여 분자생물학적 방법
으로 칡소 품종을 정확하게 식별할 수 있으며, 가축유전자원의 체계적이고 과학적인 확립을 통해 농업 및 식량 생산의 
다양한 분야에 활용이 가능할 것이다. 본 연구의 결과는 칡소 품종에 대한 유전자 연구를 통해 한국 고유의 생물자원으
로 인정받을 수 있으며, 종축으로서 가치 제고를 위한 기초자료로 활용될 것이다.

Abstract  This study was conducted to identify Chikso and other breeds through the evaluation of 
molecular biological characteristics instead of the existing method of distinguishing the Chikso breed 
through difficult-to-define hair color. We developed single nucleotide polymorphism (SNP) markers that 
discriminate between Chikso and non-Chikso (Hanwoo, Holstein, Jeju Black, and White Hanwoo) using 
the Illumina BovineHD SNP 777K Bead chip and 5 other breeds of cattle. A total of 112 SNPs with a 
minor allele frequency (MAF) difference of 0.3 or more were obtained between Chikso and other breeds.
A linear model incorporating genetic variation was created using stepwise regression. The 21 SNP 
markers for the Chikso discrimination were finally constructed by substituting them into the additive 
model. The genetic marker set developed showed 100% accuracy for 96 Chikso and 190 non-Chikso 
breeds. Using these markers, the Chikso breed can therefore be accurately identified through molecular 
biological methods. It will be possible to use these methods in various fields of agriculture and food 
production through the systematic and scientific establishment of livestock genetic resources. The results
of this study constitute a unique biological resource in Korea based on genetic research on the Chikso 
breed and could be used as basic data to enhance its value as a breeder.

Keywords : Chikso, Hanwoo, Illumina BovineHD SNP 777K Bead Chip, Minor Allele Frequency (MAF), 
Single Nucleotide Polymorphism (SNP)
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1. 서론

대부분의 국가에서 기술의 발달로 가축의 용도가 대부
분 식용으로 이용되고, 가축 개량의 목표를 경제성에 맞
추어 진행하면서 품종에 대한 유전적 다양성은 급격하게 
감소되고 있는 상황이다. 이에 따라 국제 식량 농업기구
(FAO)의 가축 다양성 정보 시스템(Domestic Animal 
Diversity Information System; DAD-IS)에 등재되어 
있는 전체 가축 품종의 24%가 멸종되었거나 멸종 위기
의 상황에 있는 걸로 알려졌다[1]. 최근 들어 유전자원에 
대한 미래 활용 가치의 중요성이 인식되면서 이러한 문
제를 해결하기 위해 1992년 생물다양성 협약이 체결되
면서 각국이 보유하고 있는 생물유전자원을 국가 고유 
재산으로 인정하였다. 전 세계가 생물유전자원에 대한 
잠재적인 경제적 가치를 인정받게 됨으로써 자원의 무기
화와 전략화 등 자국 자원에 대한 보호정책을 통해 자원
의 확보, 보존, 관리와 더불어 특성평가 및 활용 등에 많
은 관심과 노력을 기울이고 있다[2-6]. 

많은 연구자들에 의해 DNA 다형성에 기초한 여러 유
전적 마커를 활용하여 기원, 품종 형성, 유전적 다양성, 
타 품종들과의 유연관계 등 보유 자원의 유전적 특성 파
악을 위한 분자 생물학적 특성 평가가 활발히 진행되고 
있다[7]. 특히, 단일염기다형성(Single Nucleotide 
Polymorphism; SNP)과 같은 DNA 마커는 동물의 품
종을 식별하는데 강력한 도구로 사용될 수 있다[8]. 1% 
이상의 빈도로 존재하는 2개의 대립염기서열(bi-allelic) 
변이가 발생하는 것을 나타내는 SNP는 비교적 그 빈도
가 높고 안정하며 유전체 전체에 분포되어 있고 이것에 
의해 개체의 유전적 다양성이 발생하므로 SNP 마커는 
개체간의 유전적 근접성을 알려주는 지표 역할을 할 수 
있다. 

고려 말부터 조선 초에 발간된 ‘신편집성마의방우의
방’에 따르면 과거 우리나라 한우의 모색은 갈색, 흑색, 
백색, 반색, 렴색과 잡색 등의 다양한 모색을 가지고 있
어 다양성이 있었으나, 1938년 일본에 의해서 시행된 모
색 통일을 위한 조선우 심사표준으로 인하여 다양한 한
우의 모색이 갈색으로 통일되어감으로써 유전자원의 다
양성을 상실하게 되었다[9]. 

최근에 유전자원의 다양성에 대한 중요성을 인식하고 
재래종 소 품종 중 칡소의 복원과 증식 연구가 활발하게 
진행되어 칡소는 4,000여두까지 증가하였다. 칡소 품종
은 재래종 소 품종 중 하나로 칡한우, 호반우, 염우, 리우 
또는 얼룩소라고도 하며, 황갈색의 한우 모색에 검은색

이나 흑갈색의세로 무늬가 전신에 있거나, 그 무늬가 머
리 부분에만 있거나, 칡덩굴 같이 짙은 갈색과 검은색 무
늬 등의 표현형을 나타내고 있다. 칡소 품종의 자원 소실
을 대비하여 가축유전자원센터와 가축생명자원 관리기관
에서 유전자원 보존 및 관리가 이루어지고 있다. 그러나 
칡소와 다른 품종 간의 구분 방법이 모색과 체형에만 의
존할 수밖에 없는 한계가 있으며, 축산농가에서 도축 시 
잡우 또는 이모색으로 분류되는 경우가 많아 축산업계의 
큰 손실 또한 야기하고 있는 실정이다. 

생명공학의 급속한 발달로 유전자원을 이용한 다양한 
신제품과 기술을 발달시켰다. 유전자원은 신품종 육성의 
기본 재료는 물론 신물질 추출, 유전자 탐색 등 생명공학
연구의 기초 재료로서 그 가치가 높다. 이러한 유전자원
의 다양성의 보전은 우리의 미래생존과 질적 삶의 유지
와 직결되므로 생물다양성의 가치를 인지하고 보존과 지
속적인 이용을 위한 노력이 필요하다. 칡소는 원종인 한
우에서 분리되어 한국 재래종의 특성을 잘 나타내 주는 
계통이므로 종축으로서 가치 증진을 위한 중요한 자원이
다. 이를 위해 체계적이고 과학적인 혈통 정립을 위한 특
성에 관한 연구가 필요한 실정이다. 이 연구의 목적은 칡
소라는 품종이 정의되기 어려운 모색을 통해 식별되어 
왔던 기존의 방법을 SNP 마커의 발굴을 통해 분자생물
학적 특성 평가를 이용하여 칡소와 다른 품종을 식별하
기 위해 연구되었다.

2. 재료 및 방법

2.1 공시재료
본 연구에서는 사용된 공시축은 한우(95두), 칡소(96

두), 젖소(48두), 제주흑우(24마리) 및 백우(23두)의 5개 
집단에서 총 286두가 사용되었다. 한우와 젖소의 혈액은 
국내 여러 지역에서 수집되었고 칡소의 혈액은 3곳의 지
역 기관(강원도 축산연구소, 충청북도 동물위생시험소 
축산시험장 및 전라북도 동물위생시험소 축산시험장)에
서 채취하였다. 백우의 혈액은 국립축산과학원 가축유전
자원센터에서 채취되었고 제주특별자치도 축산연구소에
서 제주흑우의 혈액을 채취하였다. 5 품종의 혈액 샘플
은 각 기관의 혈통 정보에 따라 가능한 한 부모-자식 또
는 형제 쌍을 피하면서 무작위로 수집되었다. 본 연구의 
동물 실험은 국립축산과학원 동물실험 윤리위원회의 운
영 규정을 준수하고 승인을 받았다(NIAS-2020091).
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No. SNPID
(dbSNP) ChipID Chr Position Alleles MAF P-value in  

final model

1 rs110875712 BovineHD1900002816 19 10218824 T>G 0.584 7.82E-12

2 rs109219403 BovineHD1000029143 10 100665575 A>G 0.229 4.98E-18

3 rs136080674 BovineHD1800004696 18 14635894 G>T 0.287 5.80E-08

4 rs135929827 BovineHD1800019539 18 14843950 C>T 0.013 7.18E-45

5 rs41897038 BovineHD1900002306 19 8471975 C>T 0.168 5.34E-20

6 rs134353733 BovineHD1800004729 18 14822319 T>C 0.013 3.10E-43

7 rs134697549 BovineHD1800004723 18 14783535 A>G 0.021 2.11E-43

8 rs133504917 BovineHD1800004666 18 14440904 A>C 0.263 3.69E-07

9 rs136515647 BovineHD1800004356 18 13165712 G>A 0.287 1.22E-15

10 rs41646624 Hapmap40010-BTA-59286 1 29242993 T>G 0.616 1.90E-22

11 rs43638582 BovineHD1000020062 10 70070114 T>G 0.513 6.38E-14

12 rs110016769 BovineHD1100010931 11 36952832 G>A 0.595 9.71E-14

13 rs135468039 BovineHD2700005683 27 20007899 A>C 0.329 1.23E-10

14 rs43323258 Hapmap49627-BTA-48925 2 109253408 T>C 0.355 2.67E-11

15 rs110094408 BovineHD0600007584 6 27468918 C>T 0.203 2.82E-10

16 rs109193617 BovineHD1100028160 11 96946154 A>G 0.255 7.52E-15

17 rs110930723 BovineHD0900003264 9 12623310 T>C 0.234 7.50E-11

18 rs134226650 BovineHD0800011111 8 37234399 T>C 0.179 4.02E-13

19 rs135882339 BovineHD2700003663 27 12594395 C>T 0.341 4.99E-11

20 rs133234554 BovineHD0600002043 6 8740751 A>G 0.384 4.71E-09

21 rs133900865 BovineHD0700030741 7 105168965 G>A 0.355 9.36E-13

Chr: Chromosome.

Table 1. Stepwise marker selection analysis: SNP markers for discrimation between Chikso and other breeds
(Hanwoo, Holstein, Jeju Black, White Hanwoo)

2.2 분석방법
2.2.1 유전자형 분석
공시재료로부터 얻은 혈액샘플에서 Wizard Genomic 

DNA Purification Kit (Promega, Madison, WI, 
USA)을 이용하여 genomic DNA를 추출하였다. 분광광
도계 NanoDrop 1000 (Thermo Scientific, Waltham, 
MA, USA)으로 gDNA의 농도 측정 후, BovineHD SNP 
777K Bead chip (Illumina, San Diego, CA, USA)으
로 유전자형 분석을 실시하였다[10].

GenomeStudio V2011.1 (Illumina, San Diego, 
CA, USA) 소프트웨어를 이용한 분석을 통해 얻어진 총 
SNP의 개수는 777,843개였으며, 이 중 염색체 정보가 
없는 SNP와 미토콘드리아 및 성염색체에 존재하는 SNP
를 제거하였다. Call Rate가 98% 이하, 대립유전자형 빈
도(minor allele frequency, MAF)가 0.05 미만인 SNP
을 제거하였고, 중복되는 SNP을 제거하여 최종 분석에 

이용한 SNP 마커는 652,453개였다. SNP & Variation 
Suite 8 (Golden Helix, Bozeman, MT, USA) 소프트
웨어를 이용하여 각 SNP의 MAF difference (칡소와 다
른 품종 간의 차이 절대값)을 계산하고, Fisher’s Exact 
test (Genotype)을 통해 MAF difference의 통계적 유
의성(P-value)을 계산하였다(Table 1).

2.2.2 단계적 변수선택 모델
유전형이 결정된 SNP의 MAF를 기반으로 유전자형을 

0(메이저 동협접합체, AA), 1(이형접합체, AB) 그리고 
2(마이너 동형접합체, BB)로 치환하였다. MAF(>0.3)에
서 유의적인 차이를 보인 112개의 SNP를 선택하였다. 
단계적 변수선택법을 사용하여 유전적 변이를 통합하는 
선형 모델을 만들었다. 
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E=β0+SNP1×β1+SNP2×β2+SNP3×β3........SNPn×βn

E: 우종 추정값
SNPn: n번째 SNP의 마이너 대립유전자 추가값       

(AA=0, AB=1, BB=2)
β0: 절편(intercept)
βn: n번째 SNP의 계수

112개의 SNP 각각을 모델에 추가하고 확률이 가장 
큰 SNP를 식별하였다. 확률의 증가가 유의적이면 그 
SNP는 모델에 통합되고, 앞서 추가된 SNP 중 하나의 
P-value가 유의적이지 않게 되면 해당 SNP는 모델에서 
제거되었다. 이러한 작업의 반복을 통해 P-value 임계값 
0.003을 이용하여 새로운 SNP를 추가해도 모델의 확률
이 향상되지 않으면 절차를 종료하였다. 총 21개의 SNP
가 이러한 과정 이후 유의적으로 확인되었다.

Breed Prediction value = 1.11486 + rs110875712 x 0.05985  
       + rs109219403 x -0.04662 + rs136080674 x 0.10858 
       + rs135929827 x -0.1992 + rs41897038 x  -0.07566 
       + rs134353733 x 0.55892 + rs134697549 x –0.47284 
       + rs133504917 x -0.16675 + rs136515647 x –0.07524 
       + rs41646624 x 0.06872 + rs43638582 x 0.08672 
       + rs110016769 x 0.04238 + rs135468039 x –0.04216 
       + rs43323258 x -0.08041 + rs110094408 x –0.06971 
       + rs109193617 x -0.05585 + rs110930723 x –0.07817 
       + rs134226650 x -0.07988 + rs135882339 x –0.04858 
       + rs133234554 x -0.04965 + rs133900865 x -0.08575

Table 2. Breed discrimination model between Chikso 
and other breeds (Hanwoo, Jeju Black, 
White Hanwoo, Holstein)

3. 결과 및 고찰

소 5품종 286두(칡소 96두, 한우 95두, 젖소 48두, 
제주흑우 24두, 백우 23두)의 유전자형을 분석하여 얻어
진 777,843개의 SNP 표지 인자 중, 분석에 사용되지 않
은 125,390개를 제외한 652,453개의 SNP 표지 인자를 
이용하여 국내에서 사육되고 있는 소 5품종의 유전적 특
성을 연구하였다.

모든 SNP의 MAF는 칡소와 다른 4품종(한우, 젖소, 
제주흑우, 백우) 간의 차이를 계산하여 0.3이상인 112개
의 SNP가 우선 선발되었다. 이 SNP들은 단계적 변수선
택법에 대입되었고, 결합된 모델에서 P-value가 매우 유
의적으로 유지되는 21개의 SNP가 최종 선택되었다
(P-value < 0.0001)(Table 1). 이 21개의 SNP 마커를 
사용하여, 칡소를 다른 품종과 가장 잘 구별하는 예측 모

델은 Table 2와 같다. 이 실험에서 칡소의 예측값 < 0.5
로 설정하고 한우, 젖소, 제주흑우 및 백우를 > 0.5로 설
정하여 칡소를 타 품종과 식별하였다(Fig. 1). 이러한 결
과를 바탕으로 칡소 품종을 기존의 모색을 이용한 방법
이 아닌 유전자 마커를 통해 분자생물학적으로 식별하였
으며, 21개의 SNP 마커를 이용한 칡소 품종을 식별하는 
방법으로 특허(등록번호 10-2083675)를 등록하였다[11].

이 모델 구성 전략은 유전적 마커와 몇 가지 중요한 
통계적 구성요소를 통합했다. SNP는 결손과 대립유전자 
빈도의 차이(> 0.3)와 관련하여 먼저 필터링 되었다. 그 
후, 마커 선발을 위해 소수의 SNP (n = 112)가 선택되었
다. 유전형은 가산식 모델에서 고려되었다. 이러한 요소
가 편향된 추정을 초래할 수 있는 것은 사실이지만, 우리
의 전략은 21개 마커의 작은 유전적 차이를 고려하여 결
합된 유전 모델을 사용하여 칡소 품종을 타 품종의 소와 
품종 판별에서 100%의 변별력을 달성했다. 또한, 단계적 
변수선택법은 연관 불균형(LD)으로 인한 SNP의 종속성
을 평가한다. 이 모델은 SNP의 최소 조합을 선택했으며 
LD에 여러 중복 SNP를 포함하지 않는다. 

Fig. 1. Observed and predicted values of Chikso, 
Hanwoo, Holstein, Jeju Black, and White 
Hanwoo breed. We plotted the observed and 
predicted values of each breeds by 
calculating the coded genotypes with the 
discrimination model.  

분자유전학적인 기술의 발달로 DNA 마커는 가축의 
품종 식별을 위한 중요한 도구로 사용되고 있다[12,13]. 
국제사회에서 각국의 고유 품종에 대한 증거로서 분자생
물학적 특성평가 자료를 요구하고 있으므로 칡소가 품종
으로서 확립과 고유 품종으로서 인정받기 위해 추가적인 
DNA 마커 연구가 필요하다. 현재, 유전자원에 대한 미
래 활용 가치의 중요성이 더욱 강조됨에 따라 가축유전



단일염기다형성 마커를 이용한 칡소 품종의 식별

393

자원의 확보, 보존, 관리와 더불어 특성평가 및 활용 등
에 더 많은 관심과 노력을 들이고 있다. 소의 기원과 품
종 형성 등에 관한 많은 연구들은 mtDNA와 
Microsatellites(초위성체) 마커와 같은 방법 등을 이용
하여 수행되었다[14-17]. 특히 초위성체 마커는 종의 유
전적 특성화와 양적 형질 유전자좌 연구에 널리 사용되
었다. 초위성체 마커는 여러 정보를 제공하지만 SNP보
다 높은 오류율로 잘못된 결과를 제공할 수 있다[18]. 이
에 대한 대안으로 최근에는 쇠고기 원산지 식별과 이력 
추적을 위해 SNP 유래 마커가 개발되고 있고, 다양한 기
술 개발을 통해 마커 개발, 마커 지원 육종 및 집단 연구
에서 높은 처리량 이용을 통해 SNP를 더 매력적으로 사
용할 수 있다[19]. 우리나라와 같이 재래소가 수입소보다 
더 높은 가치를 가지고 있는 일본에서는 Japanese 
Holstein 및 US cattle로부터 Japanese Black을 식별
하기 위해 SNP 마커를 이용하여 US cattle 특이적인 마
커 11개를 선별하여 마커의 유전형의 유무로 식별하였다
[20]. 한국에서는 한우와 수입소를 구별하기 위해 대립유
전자 빈도의 유의차가 있는 90개의 SNP 마커를 이용하
여 식별할 수 있는 마커세트를 개발하였다[21]. 

최근 칡소는 한국 소비자를 위한 새로운 틈새시장 개
척으로 주목받고 있다. 한우와 비교하여 칡소의 가장 두
드러진 차이점 중 하나는 특유의 얼룩무늬 모색 패턴이
다[22-24]. 칡소의 개체군 크기는 이전에 한국에서 멸종 
위기에 처한 품종으로 분류되고 매우 작았다. 그러나 등
록된 칡소 개체의 수는 2016년에 거의 4,000마리로 증
가했으며 이는 대부분이 유전자 자원을 보존하기 위한 
최근의 노력의 결과였다[25]. 

본 연구의 전반적인 목적은 칡소와 다른 품종을 구별
하는 실질적인 방법의 개발을 위한 SNP 마커 세트를 확
립하는 것이다. 이 결과는 SNP 마커들을 이용하여 칡소 
품종을 정확하게 식별함으로써, 칡소에 대한 유전적 특
성 연구를 통해 한국 고유의 생물자원으로서 인정받을 
수 있으며 과학적인 혈통 정립을 위한 연구에 기여하며, 
종축으로서 가치 증진을 위한 기반을 마련할 수 있다. 

4. 결론

최근 생물다양성협약(Convention on Biological 
Diversity; CBD)이 체결됨에 따라 각 나라가 보유하고 
있는 유전자원의 자원 주권을 인정하고, 생명 공학 기술
과 가축 관리 기술의 발달로 생산성이 낮아 활용도가 떨

어진 품종에 대해서도 새롭게 가치 향상이 진행되면서 
가축 다양성의 중요성이 높아지고 있다. 가축의 유전적 
다양성을 확보하는 것은 축산업의 획일화된 육종 고도화
로 나타날 수 있는 유전적 손실을 보상할 수 있는 유전자
원으로서 중요한 가치를 가지며, 지속 가능한 축산 발달
을 위한 경쟁력을 확보에 가장 빠른 방법으로 평가되고 
있다. 그러므로 희소 자원인 칡소를 품종으로 확립시키
고 개발하기 위해 표현 형질 조사연구와 함께 특성 규명
을 위한 분자생물학적 분석 연구 및 유전체 간의 비교 분
석 연구가 필요하다.

염색체에서 단일염기다형성을 가지는 대립유전자의 
다양성과 빈도를 이용하여 한국에서 사육되는 소 5품종
에서 품종에 따른 유전적 특성을 확인하였다. 총 286두
의 재래종 소를 대상으로 SNP 분석을 통해, 칡소 품종 
그룹과 타 품종 그룹을 정확하게 구별할 수 있는 21개의 
SNP를 확인하였으며, 이들 SNP를 이용한 가산식을 통
해 칡소 품종이 확연히 구별되는 것을 확인하였다. 이들 
21개의 SNP 마커를 이용하면 칡소 품종을 분자생물학적 
방법을 통해 정확하게 식별할 수 있어, 가축유전자원의 
체계적이고 과학적인 혈통 정립을 통해 농업 및 식량 생
산 분야에서 다양하게 활용할 수 있을 것이다. 
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