
제주마의 기원 및 모색 특성에 대한 고찰 – A Review

김남영*, 양병철, 손준규, 신상민, 우제훈, 신문철, 유지현

국립축산과학원 난지축산연구소

The origin of Jeju horses and the coat color characteristics – A Review

Nam Young Kim*, Byoung Chul Yang, Jun Kyu Son, Sang Min Shin, Jae Hoon Woo, Moon Cheol Shin and Ji Hyun Yoo

Subtropical Animal Research Institute, National Institute of Animal Science, RDA, Jeju 63242, Republic of Korea

ABSTRACT

제주마는 오랜 기간 동안 국내에 사육되어온 유일의 재래 말자원으로 천연기념물 지정 이후 2000년 초 혈통등록 사업이 진행되

어 보존 관리되어 오고 있다. 본 고찰에서는 제주마의 기원과 모색 특성에 대해 기술하고자 한다. 제주도에 말이 사육되었던 기원

은 고고학적으로 구석기와 청동기, 철기 시대 유적지에서 말의 뼈가 출토되어 선사시대부터 말이 사육되었던 것으로 추정되다. 

또한 제주마의 mtDNA D-loop 염기변이 분석으로 근연관계를 추정한 결과 제주마는 몽골마 등 다양한 품종과 모계 근연관계를 

형성하고 있었다. 반면에 일부 제주마에서는 다른 품종과 근연관계를 형성하고 있지 않아 고유한 모계 조상 후손이 존재하고 있

는 것으로 추정된다. 따라서 제주마는 선사시대부터 고유한 말이 사육되었으나 외래 품종이 유입된 집단으로 사료된다. 제주마

의 기원에 대한 보다 심도 있는 연구를 위해 Whole genome SNP array를 이용해 전장유전체 수준에서 근연관계 연구가 필요할 

것으로 사료된다. 제주마의 모색은 전통 분류 방식으로는 12종으로 대분류 된다. 1960년대 제주마 모색은 bay 42.7%, 

chestnut 30.5%, gray 13%, black 7.3% 순으로 다양하게 분포하고 있었다. 그러나 최근에는 gray 모색이 68.2%로 증가하

여 일부 모색으로 편중되어 다양성이 감소하였다. 제주마의 모색 다양성을 확보하기 위해서는 모색 유전자 분석으로 개체별 번

식 계획이 필요할 것으로 사료된다.
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Introduction

말은 가축화 이후 타 축종과는 달리 인류 역사에서 군용, 농용, 운송 등 다양한 목적으로 사육되어 왔으며 최근에는 승마, 레저, 

경마 등 이용성이 증가되고 있다. 국내 말산업은 다른 가축 산업에 비해 경제 규모는 작으나 말산업 만이 갖는 이용성과 산업 확

장 가능성이 높다고 할 수 있다. 최근 가축 중 유일하게 단일 축종인 말에 대해 말산업육성법(2011)이 제정되어 시행되고 있어 

말산업 확대 가능성이 증가될 것으로 전망하고 있다. 말산업 육성정책 시행 이후 주요 지표는 전반적으로 상승 추세에 있다. 

2015년 대비 2016년에는 말 사육 두수, 승마시설, 정기 승마인구, 말산업 종사자 및 말산업 규모가 각각 11%, 4.8%, 10.5%, 

5.2% 그리고 5.6%로 증가하였다(MAFRA, 2017).

제주마는 국내 유일의 재래 말 유전자원으로 현재까지 잘 보전되어오고 있다. 과거 제주마는 농용, 운송, 역용으로 이용되면

서 1931년에는 최대 22,500두가 사육되었으나 1900년대 중반 농기계 보급 및 운송수단의 발달로 1986년에는 사육 두수가 
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1,347두로 감소되어 멸종 위기에 처하기도 하였다(Yang, 2009). 이런 멸종 위기의 제주마를 보존하기 위해 1986년 2월 제주마 

64 두를 천연기념물 제347호로 지정하여 제주특별자치도 축산진흥원에서 관리하게 되었다.

제주마의 특징은 체고가 119.2~122.0cm이고 체중은 258~266kg이며, 모색은 흑색, 적갈색, 적색인 기본 모색과 회색, 얼루

기 등 다양하다. 그러나 최근 제주마의 모색 다양성이 감소되어 일부 모색이 편중되고 있는 실정이다.

이 글에서는 제주마의 역사적 기록과 연구 고찰을 통해 제주마의 기원을 조명해 보고 제주마의 모색에 대해 분자유전학적 특

징을 기술하고자 한다.

The Origin of Jeju Horses

제주도에 서식하고 있던 제주마의 기원은 몽고의 Przewalski 기원설, 동유럽 야생마인 Tarpan 말이라는 기원설과 

Przewalski와 Tarpan 말이 혼합된 계통이라는 설이 있다. 제주마의 체형과 비교해 볼 때 Przewalski 계통인 몽골마에서 유래한 

것으로 보는 견해가 많다(Yang, 2009). 제주마의 모색 중 유마(Bay), 총마(Gray), 고라(Dun)와 거흘마에서 나타나는 만선과 사

지 아랫부분의 검은색은 Przewalski와 Tarpan 말에서 나타나는 특징과 아주 유사하였다(Jang, 2007).

한반도에 말이 출현한 시기는 상원 검은 모루 동굴에서 사람 뼈와 말 뼈가 출토된 것으로 보아 구석기 시대로 보고 있다. 구석

기 유적은 북부, 중부, 남부에 고르게 분포되어 있어 말도 한반도에 널리 퍼져 있었을 것으로 추정된다(Jang, 2007). 제주도에서

는 구석기 시대 유적인 곽지리 패총과 월령리 한들굴에서 말의 치아가 출토되었고, 청동기와 철기시대 유적인 곽지 유적(Shin 

et al., 1993)과 종달리 유적(Shin, 2001)에서 멧돼지, 사슴, 소와 말 등 동물뼈가 출토되어 구석기 시대부터 말이 존재했음을 추

정할 수 있다.

고고학적인 연구 이외에 제주마 기원에 대한 분자유전학적 연구가 진행되었다. 곽지 유적에서 출토된 말뼈를 이용하여 

mtDNA D-loop 염기변이를 타 품종과 비교 분석한 결과 현존하는 제주마와 근연관계가 없는 것으로 확인되어 고려 시대 몽골

마가 제주에 들어오기 이전에 다른 품종의 말이 제주에 존재했을 것으로 추정하였다(Jung et al., 2002). 또한 제주마 65두의 

mtDNA D-loop 염기변이 17개 haplotype과 Mongolian, Arabian, Belgian, Tsushima, Yunnan, Przewalski, Thoroughbred 품

종과 근연관계를 분석 결과 제주마는 다양한 품종과 근연관계를 형성하고 있는 것으로 나타났다. 특히 일부 제주마는 

Mongolian과 명확히 cluster를 형성하고 있어 제주마 모계 조상이 Mongolian 기원인 것으로 추정된다. 반면에 일부 제주마는 

비교 분석된 품종과 독립된 cluster를 형성하고 있어 고유한 모계 조상 후손이 존재하는 것으로 나타났다(Yang et al., 2002). 위 

결과에 의하면 제주마는 다양한 품종의 모계 조상에 의해 현재 제주마 집단이 존재하고 있으며, 몽골마 도입 이전에 오래전부터 

고유한 품종이 존재하고 있었던 것으로 추측되고 있다. 지금까지 제주마 기원에 대한 분자유전학적 연구는 mtDNA D-loop 염

기변이에 대한 연구가 진행되어 모계 근연관계만 확인되는 한계가 있었다. 2009년 Horse Genome Project 완료로 750,000개의 

SNPs가 발견되어 Whole genome SNP panel을 구축할 수 있는 충분한 마커가 제공되었다(Wade et al., 2009). Whole genome 

SNP panel을 이용한 array가 개발되었고 이 array를 이용하여 말의 유전적 다양성 및 근연관계 연구가 보고되었다(McCue et 

al., 2012; Petersen et al., 2013). 제주마에서도 Whole genome SNP array를 이용하여 전장유전체 수준에서 유전적 다양성 및 

근연관계 연구로 제주마의 기원에 대해 심도 있는 연구가 필요할 것으로 사료된다.

Coat Color Characteristics of Jeju Horses

포유류의 모색은 품종 구분뿐만 아니라 개체식별에도 용이하게 이용되는 형질이다. 또한 세대 간에 유전되는 모색 양상을 쉽

게 확인할 수 있어 유전자의 작용 또는 유전자 간의 상호작용에 대한 연구 모델로 이용되어 왔다. 모색에 대한 연구는 사람, 돼

지, 소, 개, 말 등 다양한 종에서 표현형 및 분자유전학적 연구가 수행되어 왔다(Valverde et al., 1995; Kijas et al., 1998; 

Klungland et al., 1995; Schmutz and Berryere, 2007).

포유류의 모색은 eumelanin (black/brown)과 pheomelanin (yellow/red) 색소의 합성과 침착에 관여하는 melanocyte의 발현

과 분포에 따라 결정된다. 말의 모색은 기본 모색, 희석 모색, 백반 등 다양하게 분류된다. 기본모색에는 black, bay, chestnut 모

색이 있으며, 희석 모색인 cream, dun, silver, dapple, champagne 모색이 있다. 또한 백색 털이 혼재된 모색인 gray, roan, white
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와 백반 모색인 tobiano, overo, sabino가 있으며, 이 외에도 다양한 모색이 존재한다. 기본 모색은 Extention (E) 과 Agouti (A) 

좌위의 MC1R과 Agouti 유전자에 의해 발현된다. MC1R (Melanocortin-1 receptor)은 멜라닌세포에서 tyrosinase 효소 발현에 

관여하여 eumelanin 또는 pheomelanin을 합성한다. MC1R g.901C>T 변이에 의해 chestnut 모색과 관련돼 있고, Agouti 유전

자의 exon 2 11-bp 결실돌연변이에 의해 MC1R과 길항적으로 작용하여 bay와 black 모색을 발현하게 된다(Marklund et al., 

1996). Gray 모색은 syntaxin 17 intron 6번에서 4.6kb가 중복되는 것으로 보고되었다(Pielberg et al., 2005). 말의 백반 모색인 

tobiano, overo, sabino는 각각 ECA3-inversion (Brooks et al., 2007), endothelin B receptor (EDNRB) (Metallinos et al., 

1998), KIT intron 16 exon skipping (Brooks and Bailey, 2005)과 연관되어 있는 것으로 보고되었다.

제주마의 모색은 전통 분류 방식에 의하면 12종으로 대분류 된다. 대표적인 모색은 가라(black), 유마(bay), 적다(chestnut), 

총마(gray), 월라(pinto), 고라(dun), 부루(roan)가 있다. 1960년대 조사된 제주마의 모색 출현 빈도는 유마가 42.7%로 가장 높

았으며, 적다는 30.5%, 총마는 13%, 가라는 7.3% 순으로 유마, 적다, 총마가 대부분을 차지하고 있었다(Lee, 1971). 그러나 최

근 제주마 1,465두의 모색 유전자형 분석 결과에 의하면 총마 발현에 관여하는 STX17 유전자의 GG와 Gg 유전자형의 빈도 합

이 0.682로 확인되어 과거 제주마 총마 빈도 보다 5배 이상 증가한 것으로 나타났다. 또한 세대 경과에 따라 G 대립유전자가 유

의적으로 증가하는 것으로 확인되었다(Kim et al., 2015). 이는 한정된 모색의 제주마 종마를 번식에 이용하여 발생된 것으로 추

정된다. 제주마의 모색 다양성을 유지하기 위해서는 종마 선정 시 모색 유전자를 확인하여 번식 계획에 활용하는 것이 필요할 

것으로 사료된다.
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