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유전체 기반의 한우 유전능력 평가를 위한 참조집단 조성 사례 분석
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ABSTRACT
The paternity test technique using microsatellite markers can accurately determine whether the pedigree father is true or false. 
However, through this study, it was confirmed that pedigree errors may occur because paternity tests using microsatellite marker 
genotypes estimate multiple fathers rather than finding one father. For this reason, it was found that in more than 76% of cases 
it was impossible to correct pedigree errors. However, if the snp chip is used, it is possible to accurately estimate one real father 
and correct the pedigree error. This study is thought to be used as a very effective means for improving Korean cattle(Hanwoo) 
because it enables lineage management and genome-based genetic ability evaluation.
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INTRODUCTION
1980년대부터 우리나라의 한우 개량사업은 한우 개량 사업소에서 씨수소를 선발하여 보급을 통해 본격적인 국가 단위의 개량 사업이 

시작되었다. 개량 사업을 통해 우수한 육질을 보유한 육류로 국내의 소비자들에게 인식 되어 왔으며(J. Lee,2006), 한우의 개량 사업은 매
년 능력검정을 통해 유전적으로 우수한 씨수소를 30두 가량 선발하고, 인공 수정에 필요한 씨수소의 정액들을 생산과 공급을 통해 축산
업 전반에 한우 개량 가속화, 소득 증대에 기여하고 있다(Yeo et al.,2015). 하지만, 전국 단위의 한우의 사육두수는 증가하고 있으며, 한
정된 한우 씨수소의 유전자원을 이용할 경우 유전적 다양성 및 유효 집단의 감소 및 근친도가 높아질 가능성이 있다, 따라서 지속적이고 
체계적인 관리가 중요하며 유전적 다양성을 유지하는 것은 근교 퇴화로 인한 가축의 경제적 가치 변화를 고려할 때 집단 육종에 매우 중
요한 요인으로 작용한다(Zenger et al.,2007). 특히 한우의 경우 한정된 씨수소를 이용한 개량 사업을 중심으로 산업 구조의 기반을 구축
하고 있어 유전적 다양성 감소에 대한 문제점이 발생 할 수 있다. 한우 암소 집단의 혈통 구조 및 근교 계수를 분석한(Cho et al.,2014) 연
구에서는 유효 집단의 크기가 지속적으로 감소하고 있음을 보고하였으며, 한우 보증씨수소 집단의 유전적 다양성 및 구조적 변화를 분
석한(Shin et al.,2018) 연구에서는 최근 유전적 다양성의 감소가 심화 되고 있음을 보고하였다. 현재 국내 한우 산업의 가임 암소는 161
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만두로 추정되고 있으며, 약 100두가량의 보증 씨수소 정액을 이용하여 인공 수정을 통해 송아지를 생산하고 있다. 최근 한우 인
공 수정용 정액의 판매가 유전적 능력이 우수한 정액과 능력이 비교적 낮은 정액과 선호도 차이로 인해 쏠림 현상이 심화되고 있
으며, 그 결과 한우의 유전적 다양성이 급감되는 현상을 우려 할 수 있는 상황이 되고 있다. 이러한 유전적 다양성의 감소 현상은 
혈통 관리의 오류가 발생하여 근친의 위험도가 중가하게 되므로 주의가 필요한 부분이다.

우리나라 한우 산업에서 개량을 위한 수단으로는 현재 혈통 관리와 씨수소의 유전능력에만 의존하고 있다. 하지만 최근 암소
의 혈통을 기반으로 계획 교배하는 트랜드의 확산으로 인해 혈통의 검증과 오류의 수정은 개량을 위해서 반드시 필요한 기술이 
되어 지고 있다. 하지만 실무 환경에서는 혈통의 오류는 다양한 이유로 빈번히 발생되어 지고 있다. 이를 보완하기 위한 수단으
로 Microsatellite Marker를 이용한 친자 검정을 통해서 보완해 나갈 수 있다.

한우에서 Microsatellite Marker를 이용한 분석 기술은 2008년 축산물 이력제가 시행되면서 소고기의 이력 정보의 진위 여부
를 판정하기 위해서 도입이 되었다. 이력 정보의 진위 여부를 판정하기 위해선 11개의 MS 유전자형을 분석하는 한우 genotyping 
kit을 이용한다. 도축된 소고기가 유통되는 소고기와 동일한 개체인지를 확인하는 동일성 검정을 위한 kit로 비교적 적은 수의 
Marker를 이용하지만, 다양한 유전자형을 보유하고 있어 간단한 실험 방법을 통해 정확한 검정을 할 수 있는 장점을 가지고 있
다. 한우 genotyping kit는 축산 산업 현장에서 검정사업, 친자확인을 위한 수단으로 널리 이용되어지고 있다. 하지만 이 방법으
로 친자 검정을 할 경우, 혈통상의 아비와 일치 또는 불일치 여부를 확인 할 수 있으나, 불일치 판정이 나온 개체의 친부를 추정하
는데에는 한계가 있다. 더욱이 누적된 개량 효과로 인해서 유전적 구조가 비슷해지고 다양성이 감소하면서, 한 개체의 정확한 아
비를 추정하기 보다는 여러 개체의 아비 후보를 추정하는 경우가 많아지고 있는 실정이다.

혈통 오류의 수정을 보완하고 한우 산업 현장에서 지속적인 개량의 효율성을 확대하기 위해서는 보다 정확한 검증 기술의 도
입이 필요한 시점이다.

최근 한우 보증씨수소의 선발 체계에 SNP chip 유전체 정보를 이용한 유전 능력 평가가 이용 되면서 활용도가 늘어나고 있다. 
SNP chip을 이용한 개량 방법은 높은 정확도의 유전 능력 평가가 가능하고 혈통 DATA의 오류에도 정확한 아비를 추정할 수 있
어 개량의 효율을 높일 수 있다.

본 연구는 암소 사육 집단을 대상으로 SNP 정보를 이용한 혈통의 정확도 향상을 위한 친자 확인 분석 사례를 제시하고, 유전
체 기반의 유전 능력 예측 기술과 함께 혈통 정확도를 향상 시킬 수 있는 대안을 제시하기 위해 연구하였다.

MATERIALS & METHODS

1. 공시 재료 및 DNA 추출
본 연구는 전국한우협회 정읍시지부에 소속된 한우농가를 대상으로 친자검정을 통해 친자여부가 확인된 615두의 MS 유전자

형과 모근을 확보하여 공시재료로 이용하였다.
한우 615두의 유전자형 분석을 위한 시료는 확보된 모근에서 Genome Nucleic Acid Purification Kit (MagExtractor, Toyobo 

CO., LTD. Osaka, Japan)을 이용해 200 ng/ul 이상의 고농도, 고순도의 DNA를 준비하였다.

2. Microsatellite 유전자형을 이용한 아비추정 정확도 검증
개체의 혈통오류 또는 아비의 정보가 없을 경우 아비 추정 정확도를 확인하기 위해 한우 615두의 친자검정에 사용된 총 11종

의 MS marker(TGLA227, BM2113, TGLA53, ETH10, SPS115, TGLA126, TGLA122, INRA23, ETH3, ETH225, BM1824) 유전
자형을 확보하였으며, 아비의 유전자형에는 모든 개체들이 부부정이 나올 수 있는 임의의 유전자형을 편집하여 자료를 준비하
였다. 이렇게 구성된 유전자형 정보를 이용해 아비를 추정하기 위해 농촌진흥청 축산과학원에서 배포하는 친자종합 프로그램
(ver. 1.0)을 이용하였다.
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3. SNP 유전체 생산 및 친자 확인
한우 615두 그리고 최근 생산된 850두의 보증씨수소(KPN)의 SNP 유전체 정보 생산을 위해 Illumina Bovine SNP50K Bead 

Chip version3(Illumina, SanDiego, CA, USA)을 이용하였다(42,257 SNPs). Minor allele frequency 0.05 이하 (4,584개), 
Missing Genotype rate 0.1 이상 (119개) 그리고 Hardy-Weinberg equilibrium test 1e-06이하 (167개)를 제외하고 37,464개의 
SNP를 이용하여 친자 확인 검사를 수행하였다. 한우와 KPN간의 친자 확률 계산은 다음과 같다.

parentage score 1,
= for i in 1:SNP numer, if sire SNPi genotype = 0 and cow SNPi genotype=2, parentage score 1 + = 1,

	 	              if sire SNPi genotype = 2 and cow SNPi genotype=0, parentage score 1 + = 1

parentage score 2,
= for i in 1:SNP numer, if sire SNPi genotype = 0, parentage score 2 + = 1,

	 	              if sire SNPi genotype = 2, parentage score 2 + = 1

parentage probability = 1 -  
parentage score 1
parentage score 2

615두의 한우에 대해서 850두의 KPN 중 어떤 개체가 친아비 인지를 찾는 친자 확인 확률 추정을 수행하였다.

RESULTS AND DISCUSSION
본 연구에서는 기존 MS 유전자형을 이용하는 친자검정 방법과 유전체 정보를 이용하는 친자검정 방법을 이용하여 아비 정확

도 비교를 통해 보다 효율적인 친자검정 방법을 제시하고 개량의 효율성 증진에 도움이 되고자 분석을 실시하였다.
본 연구에 이용된 한우의 유전자형 정보와 모근 샘플을 제공한 전국한우협회 정읍시지부는 태어나는 모든 송아지를 대상으로 

이력제 등록을 위해 이표를 부착할 때 모근샘플을 채취하여 친자검정을 통해 혈통관리를 실시하고 있다. 이렇게 친자검정이 확
인된 615두의 MS 유전자형과 모근샘플을 확보하여 본 연구에 활용하였다.

특정 지역에서 한우 인공수정에 이용된 씨수소의 정액 활용 실태를 Figure 1에서 제시하였다. 전체 615두 암소의 혈통을 조사
하였으며, 이들 암소집단의 혈통상의 아비들은 총 108두의 씨수소로 확인되었다. 총 108 두의 씨수소 중 특정10두 씨수소가 본 
연구에 활용된 암소집단에서 40% 이상을 차지하고 있음이 확인되어, 한우 산업 현장에서 정액의 쏠림현상이 심각한 상황임을 
추론할 수 있는 결과가 확인되었다. 특정 씨수소의 혈통구조 점유율이 매우 극단적으로 높은 경향을 보임에 따라 기존의 11개 내
외의 MS 표지인자를 이용한 친자확인은 실제 친자확인 분석 검증과정에서 유효한 유전적 다양성이 적어져 친자오류 개체의 정
확한 친부를 추정하는데 어려움이 발생할 개연성이 높아진다. 이러한 약점을 보완하기 위해서는 현재 11개의 MS 표지인자의 수
를 확대하거나 SNP 패널을 이용하는 방법의 도입이 필요할 것으로 판단된다.

혈통의 오류 또는 아비의 정보가 없을 때 MS 유전자형을 이용한 아비의 추정을 통해 혈통 오류 수정의 가능성을 확인하기 위
해서 한우 615 두의 아비를 추정하였다. 11개의 MS 유전자형을 이용해 한우 615 두의 아비를 추정한 결과를 Table 1에 제시하였
다. 정확하게 하나의 아비를 추정한 개체는 146두로 전체의 23.7%를 차지하였다. 반면 두 마리 이상의 아비를 추정한 개체는 469 
두로 전체의 76.3 %로 확인되었다. 추정된 아비 중 많게는 23마리의 아비가 추정된 개체도 있었다. 이는 서론에서 이야기한 바와 
같이, 현장에서 혈통의 오류가 발생하였을 경우 혈통을 수정하기 위한 수단으로 활용하기에 매우 큰 약점을 지니고 있음을 확인
하였다.
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615두의 한우를 대상으로 Illumina 50K chip을 이용하여 42,257개의 SNP 데이터를 생산한 후에 850두 KPN의 Illumina 50K 
칩 데이터를 이용하여 아비의 추정을 수행하였다. 각 개체에 대해서 850두의 KPN과의 친자 확률을 계산한 다음에, 아비일 확률
이 높은 순으로 KPN을 정렬하여 1순위와 2순위의 확률 정보를 Figure 1에 나타내었다. Figure 2에서 볼 수 있듯이 615두 친자 
검정 모두 99%를 넘는 친자 확인 확률을 갖는 아비는 한 마리만 확인되며, 나머지는 99% 이하로 나타나 친부일 가능성이 없음
을 확인 할 수 있었다. 따라서 99%를 기준으로 SNP로 친자를 확인할 경우, 정확한 아비의 추정이 가능할 것으로 판단된다.

Table 2에서는 MS 유전자형을 이용해 아비를 추정한 결과와 SNP chip을 이용해 아비를 추정한 결과를 비교하여 제시하였다. 
MS 유전자형을 이용한 친자확인으로 아비를 찾을 경우, 이미 누적된 개량으로 인해 유전적 다양성이 감소하면서 한 개체에 여
러 마리의 아비를 추정하는 경우가 빈번하게 발생하는 것이 확인 되었다. 본 연구에서는 615두의 한우에 대해서 MS 유전자형으
로 아비를 검색할 경우 469 두의 한우가 여러 마리의 아비 추정이 확인이 되었고, 더 이상의 유전자형 정보가 없기 때문에 정확한 
아비를 찾을 수 없음이 확인되었다. 반면, SNP chip을 이용한 아비 추정에서는 정확하게 한 마리의 아비를 특정하여 추정할 수 
있음을 확인 하였다.

Table 1. Microsatellite Marker number and frequency of fathers estimated using genotype
Estimated no. of KPN No. of Hanwoo Frequency
Estimated 1 146 23.7 %
Estimated 2 or more 469 76.3 %
Estimated 3 or more 362 58.9 %
Estimated 4 or more 266 43.3 %

Figure 1. KPN frequency in used population for Parentage Test (615 Individuals)

Figure 2. Hanwoo Parentage Result (615 Individuals). Concordance rate 
between MS test and Parentage test using SNP is 96.88%
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CONCLUSIONS
현재 MS 유전자형을 이용한 친자검정 기술은 상당히 정확한 확률로 혈통상의 아비가 참인지 거짓인지를 확인할 수 있다. 하

지만, 혈통상의 아비가 거짓일 경우, 정확한 아비의 추정에는 한계가 있음을 본 연구를 통해 확인하였다. MS 유전자형을 이용한 
친자검정 기술은 아비를 추정하였을 때, 한 마리의 아비를 특정하지 못하고 여러 마리의 아비를 추정하기 때문에 혈통의 오류 수
정이 불가능한 경우가 76% 이상인 것으로 확인되었다. 하지만, SNP chip을 이용할 경우에는 정확하게 한 마리의 실제 아비를 추
정할 수 있어 혈통 오류의 수정이 가능해진다. 이 방법은 혈통의 관리는 물론이고, 유전체 기반의 정확한 유전능력평가가 가능하
기 때문에 한우 개량을 위한 매우 효율적인 수단으로 활용 될 것으로 사료된다.
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Table 2. Example of comparison of KPN estimation results using Microsatellite and SNP chip

ID Result of estimated KPN
Microsatellite SNP chip

002114937443 KPN1006 KPN1006
002112998949 KPN492, KPN615, KPN642, KPN938,KPN950, KPN1153, KPN1172 KPN950
002114937568 KPN973, KPN1012, KPN1155,KPN1178 KPN1012
002114937808 KPN348, KPN912, KPN1018, KPN1081,KPN1099, KPN1226 KPN1081
002116647110 KPN777, KPN1022, KPN1046, KPN1205,KPN1222 KPN1046
002119335377 KPN297, KPN390, KPN431, KPN538,KPN924, KPN990, KPN1061,KPN1071 KPN1071


