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ABSTRACT
In this study, we conducted a Genome Wide Association Study (GWAS) analysis of the reproductive traits in Hanwoo cows, Age at First 
Calving (AFC) and Calving Interval (CI), aiming to pinpoint candidate genes and their functional relevance. A total of 24,977 Hanwoo 
cows from commercial farms were genotyped using Axiom Bovine 60k version 3 (Affymetrix Inc, 2006). Subsequently, individuals with 
genotype and phenotype data were selected from this population, resulting in 9,508 cows and 37,999 SNPs for AFC, and 6,442 cows 
and 38,379 SNPs for CI after Quality Control. Bonferroni correction and False Discovery Rate (FDR) correction were applied to GWAS 
thresholds, leading to the identification of significant SNP markers for each trait by chromosome. AFC revealed seven SNP markers 
on five chromosomes, and CI identified three SNP markers on three chromosomes. Sixteen candidate genes were identified from 
these ten significant SNP markers. Notably, TRNAC-GCA was highlighted as a gene influencing semen quality in bovines and playing 
a crucial role in cow reproductive traits. Additionally, Gene Ontology (GO) was identified two GO IDs, respectively, in Biological 
Process (BP), Cellular Component (CC), and Molecular Function (MF) (BP: GO:0030259, GO:0005975; CC: GO:0031982, GO:0005794; 
MF: GO:0016758, GO:0016757), with no KEGG pathway being identified. These results contribute to advanced understanding of the 
genetic architecture of reproductive traits and offer valuable SNP markers for breeding programs in Hanwoo cow.
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INTRODUCTION
우리나라 고유 품종인 한우는 1980년대부터 유전능력 평가 실시하에 유전적으로 우수한 보증씨수소를 선발하고, 보증씨수소의 냉

동 정액을 이용하여 전국에서 사육되고 있는 암소를 대상으로 인공수정을 통한 유전적 개량이 이루어지고 있다(Lim et al., 2016; Shin et 

al., 2018). 그러나 동일한 보증씨수소의 정액을 사용함에도 불구하고 암소의 능력에 따라 후대우의 능력에 차이가 나게 된다(Park et al., 

2011). 또한, 한우의 유전적 다양성 보존과 유전적 개량량 증가 및 세대 간격 단축 등을 위해서 암소 개량의 필요성이 두드러지는 상황
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이고, 번식능력이 우수한 암소 선발에 대한 인식이 높아지고 있으며, 이에 따라 2010년부터 지역별 한우 암소 검정사업이 추진중에 

있다(Lee et al., 2020).

유전체 염기서열 분석 방법의 발전과 함께 인간 유전체 프로젝트(Human Genome Project; HGP)가 완료되어 인간의 유전체 염기서
열이 해독되었다(Collins et al., 2003; Venter et al., 2001). 이후 인간뿐만 아니라 소, 닭, 돼지 등 여러 가축에서도 전장유전체 해독이 완
료되었다(Consortium, 2004; Liu et al., 2009; Schook et al., 2005). 여러 종의 전장유전체 확보가 가능해지고 DNA microarray 기술이 개
발됨에 따라 최근에는 백 만개 이상의 변이에 대한 정보를 빠르게 확인할 수 있는 SNP chip이 개발되어 활용되고 있다. SNP marker 

정보를 담고 있는 SNP chip을 이용하여 주요 형질에 영향을 미치는 양적형질좌위 (Quantitative Trait Loci, QTL)을 탐색하고, 후보유
전자를 동정하는 전장유전체 연관성분석 (Genome-Wide Association Study, GWAS) 등 다양한 연구가 수행되고 있다.

GWAS는 SNP marker의 유전자형 중 특정형질 및 유전적 변이에 대한 연관성을 탐색하여 유의성이 높은 특정형질 및 유전적변이
와 연관된 SNP marker를 발굴하는 분석이다 (Kruglyak, 1999). 가축을 대상으로 한 최초의 GWAS 분석은 젖소의 유량 및 유지방함량
을 조절하는 QTL을 밝혀내기 위해 시행되었고(Georges et al., 1995), 한우에서 유전체 해독이 완료된 이후(Lee et al., 2013), 한우 개량
에 맞추어 도체형질에 대한 GWAS 연구가 꾸준히 진행되고 있다.(Naserkheil et al., 2020; Srivastava et al., 2020). 이와 달리 한우의 번
식형질 관련된 연구는 번식 실태조사, 사양관리 등 환경 요인에 기인하고 있고, 전장유전체 정보를 이용한 GWAS 연구가 부족한 실
정이다.

따라서 본 연구는 한우 암소 24,977두에 대한 전장 유전체 정보를 이용하여 GWAS 분석을 통해 번식형질인 첫 분만일령과 분만간
격 형질에 대해 유의미한 SNP marker를 확인하고 후보 유전자를 동정하여, Gene Ontology (GO) 분석을 통해 후보 유전자들의 기능
이 한우 암소의 번식형질들과 연관성을 나타내는지 조사하기 위하여 실시하였다.

MATERIALS AND METHODS

1. 공시재료 및 표현형 데이터
본 연구에 이용된 한우는 한국종축개량협회에서 전국 농가단위로 수집한 한우들 중 유전체 데이터와 표현형 데이터를 모두 보유

하고 있는 암소 개체들이다. 이 자료는 한우 암소 24,977두로 구성되어 있으며 1차적으로 IQR (Interquartile Range)를 확인하여 표현
형 데이터가 정규분포를 따르는 개체들을 선별하였다. 이후 전체 두수 중 첫 분만일령(Age at First Calving; AFC) 형질을 보유하고 있
는 9,508두와 분만간격(Calving Interval; CI) 형질을 보유하고 있는 6,442두를 분석에 이용하였다. 첫 분만일령은 초임 암소가 새끼를 

분만했을 때 나이(일), 분만간격은 암소가 새끼를 낳고(1산차) 다음 새끼를 낳기(2산차)까지 걸린 일수로 정의한다.

2. 유전체 데이터 및 품질 관리
유전체 정보의 경우 Axiom Bovine 60k version 3 (Affymetrix Inc, 2006) 60,574개의 SNP marker들을 이용하여 24,977두에 대해 유전

자형을 결정했다. 이후 Plink v1.9 (Purcell et al., 2007) software로 개체와 SNP marker에 대한 품질 관리(Quality Control, QC)를 진행했
으며 QC 기준은 다음과 같다: 1) 상염색체만 선별, 2) 중복된 SNP marker 제거, 3) call rate <0.9, 4) Minor Allele Frequency (MAF) <0.05, 

5) Hardy-Weinberg Equilibrium (HWE) p-value <10-6. 표현형과 유전체 데이터를 모두 보유한 개체들을 선별하여 첫 분만일령은 9,508

두와 SNP marker 37,999개, 분만간격은 6,442두와 SNP marker 38,379개가 추후 분석에 사용되었다.

3. MAF 및 연관불평형 분석
QC 과정 전 SNP marker들을 대상으로 상염색체에 위치한 SNP marker들의 Minor Allele Frequency (MAF)를 확인했다. 연관불평형

(Linkage Disequilibrium, LD) 분석은 연관된 SNP marker간의 재조합 정도를 알아보기 위해 Plink v1.9를 사용하여 각 개체별로 분석
하였다. SNP marker간 거리를 0부터 500 kb까지 설정했으며, 제곱 상관 계수(r2)을 이용했다. MAF와 LD 모두 R(R Core Team, 2023)
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로 나타냈다.

4. 전장유전체연관성분석 (GWAS)
최종 선별된 SNP marker들을 대상으로 GCTA v1.94.1 (Yang et al., 2011) software의 혼합선형모형분석(MLMA)을 적용하여 각 형질

에 대한 GWAS를 실시했다. MLMA에 고정효과로는 개체의 출생년도, 출생월, 첫 분만 년도, 첫 분만월을 적용했다. 또한 유전체 관
계 행렬은 GCTA의 GRM 분석방법으로 계산하여 이용했다. MLM 모델 방정식은 다음과 같다.

y = a + bX + g + e

여기서, y는 AFC와 CI의 표현형 벡터, a는 평균치 벡터, b는 상가적 고정효과, X는 SNP marker의 고정효과(0, 1, 그리고 2), g는 유전
체 관계 행렬내 모든 SNP들의 누적효과, e는 임의 잔차 벡터를 나타낸다.

5. 위치상 후보유전자 확인
임계수준은 두 종류의 suggestive level로 FDR correction (((p-value×0.01)/number of SNP marker)×0.01)과 Bonferroni correction 

(1/number of SNP marker)를 이용하였다. 각 형질에 따라 임계수준을 따르는 SNP marker들을 유의미한 SNP marker들로 구분하
였다. NCBI database의 Bos_taurus_UMD_3.1.1를 기준으로 SNP marker들과 가장 근접한 유전자들을 탐색했다. 유의적인 SNP 

marker의 위치를 기준으로 포함되어 있거나 가장 근접한 유전자들을 위치상 후보유전자로 동정하였다.

6. 유전자 집합 분석(Gene Set Enrichment Analysis)
탐색된 후보 유전자들의 특징 및 기능을 확인하기 위해 Database for Annotation, Visualization and Integrated Discovery (DAVID) tool

을 이용하여 Gene Ontology (GO)와 Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes (KEGG) pathway 분석을 실시했다.

RESULTS AND DISCUSSION

1. 표현형 데이터 구조
두 번식형질의 평균값(±표준편차)은 첫 분만일령(Age at First Calving, AFC)이 735.22±56.18 (일), 분만간격(Calving Interval, CI)이 

367.56±33.91 (일)로 나타났다(Table 1). 평균값을 보면 첫 분만일령의 경우 암소가 태어난 지 약 2년이 되는 시점에서 첫 분만이 진
행되었고 분만간격의 경우 1산차와 2산차 간격이 약 1년 정도로 나타났다. 첫 분만일령과 분만간격 형질을 한 달 간격으로 분류하
여 살펴보면 다음과 같다(Table 2, Table 3). 첫 분만일령은 AFC5 (711-740d)에 2,319두(24.39%)로 가장 많은 암소가 해당 기간에 첫 분
만을 했으며 AFC4–AFC6 (681–770d) 기간동안 약 62%의 암소가 첫 분만을 한 것으로 나타났다. 분만간격은 CI3 (331–360d)에 2,308

두(35.83%)로 가장 많은 암소들이 해당되었다. 또한, 약 47.7%의 암소가 분만간격이 1년(365일) 보다 적은 것으로 나타났다. Lopez et 

al. (2019)는 우리나라 9개 지역에서 사육된 한우 암소 15,355두의 번식형질을 확인했으며 AFC는 752.42±68.34, CI는 363.11±28.74

로 나타났다. Shin et al. (2021)은 한우 암소 19,565두의 번식형질을 확인했으며 AFC는 730.2±27.6, CI는 399.0±101.1로 나타났다. 

본 연구결과는 Lopez et al. (2019)의 AFC의 평균값 보다 낮게, CI의 평균값 보다 높게 나타났고, 반대로 Shin et al. (2021)의 AFC의 평
균값 보다 높게, CI의 평균값 보다 낮게 나타났다. 동일한 품종의 암소임에도 불구하고 이러한 표현형 정보들의 차이는 수집된 한우 

암소의 사육지역, 사육환경, 번식과정 및 인공수정사 등 다양한 환경 체계의 차이 때문에 나타난 것으로 사료된다.
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Table 1. Descriptive statistics for 2 types of reproductive trait.
Traits Mean SD Median Max Min
AFC (days) 735.22 56.18 729 891 591
CI (days) 367.56 33.91 363 465 273
AFC: Age at First Calving, CI: Calving Interval

Table 2. Summary of statistics of AFC in eight categories.
Category Range (d) No. of records Mean SD Percentage
AFC1 591-620 109 607.03 8.95 1.15
AFC2 621-650 317 638.45 8.52 3.33
AFC3 651-680 987 667.70 8.50 10.38
AFC4 681-710 1,901 696.28 8.68 19.99
AFC5 711-740 2,319 725.22 8.53 24.39
AFC6 741-770 1,641 754.38 8.54 17.26
AFC7 771-800 963 784.30 8.74 10.13
AFC8 801-891 1,271 837.36 25.70 13.37
AFC: Age at First Calving, SD: Standard Deviation

Table 3. Summary of statistics of CI in six categories.
Category Range (d) No. of records Mean SD Percentage
CI1 273-300 22 291.73 8.00 0.34
CI2 301-330 743 321.54 6.55 11.53
CI3 331-360 2,308 345.95 8.33 35.83
CI4 361-390 1,864 373.92 8.54 28.94
CI5 391-420 963 403.83 8.72 14.95
CI6 421-465 542 439.40 12.70 8.41
CI: Calving Interval, SD: Standard Deviation

2. SNP marker 특징
분석에 사용된 SNP marker에 대해서 MAF와 LD의 정도를 확인했다(Figure 1). MAF 결과는 QC 이전의 상염색체에 위치하는 모든 

SNP marker들을 대상으로 분석했으므로 0–0.05 범위에 속하는 SNP marker들도 포함되어 있다. 분석 결과, 상염색체상 SNP marker들
의 평균 MAF는 0.187±0.165이었고 0–0.05 범위에서 가장 많은 SNP marker가 나타났으며 0.05–0.5까지 고르게 나타났다. LD는 SNP 

marker간 거리 기준 0–500 kb내 평균 r2 값으로 확인했다. 전체 SNP marker간 평균 r2은 0.047±0.11로 나타났고, SNP marker간 거리가 

0–50 kb인 범위에서 평균 r2이 약 0.50±0.38에서 0.20±0.26까지 급격하게 감소하는 경향을 보였다. 한우 암소를 대상으로 Illumina 

한우 맞춤형 SNP chip을 사용한 연구결과에서도 MAF의 빈도와 LD의 정도가 본 연구 결과와 비슷한 양상을 나타냈다(Oh & Yoon, 

2022). 이는 서로 다른 SNP chip 플랫폼간 SNP marker 호환성에 문제가 없고, 한우 암소 집단의 유전적 다양성과 유전체 구조에는 큰 

변화가 없기 때문에 나타난 결과인 것으로 사료된다.
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Figure 1. (A) Number of SNP markers by MAF, (B) Average r2 by distance between SNP markers.

3. GWAS 및 후보유전자 동정
두 가지 번식형질에 대해 GWAS 분석을 실시한 결과를 QQ-plot과 Manhattan plot으로 나타냈다 (Figure 2). 표현형 데이터

의 정규성을 QQ-plot으로 확인한 결과 두 가지 형질 모두 정규분포 하는 것을 확인했다. GWAS에 적용된 임계점은 첫 분만일
령이 FDR p < 9.89 × 10−5 ((376/37,999)*0.01), Bonferroni p < 2.63 × 10−5 (1/37,999) 이었고, 분만간격은 FDR p < 1.01 × 10−4 

((386/38,379)*0.01), Bonferroni p < 2.61 × 10−5 (1/38,379) 이었으며 모두 -log10(p)를 적용하였다. 첫 분만일령은 5개의 염색체에
서 총 7개의 SNP marker (Chr4:ARS-BFGL-NGS-40546; p < 3.04 × 10−5, Chr9:ARS-BFGL-NGS-29290; p < 2.34 × 10−5, Chr11:ARS-

BFGL-NGS-102088; p < 8.88 × 10−5, Chr11:Hapmap35103-BES3_Contig455_1055; p < 1.68 × 10−5, Chr15:ARS-BFGL-NGS-72108; 

p < 3.17 × 10−5, Chr23:ARS-BFGL-NGS-40685; p < 3.41 × 10−5, Chr23:ARS-BFGL-NGS-55885; p < 4.49 × 10−5), 분만간격은 3개의 

염색체에서 각각 하나씩 총 3개의 SNP marker (Chr9:Hapmap32423-BTA-92864; p < 1.11 × 10−5, Chr16:BTB-01612388; p < 4.61 × 10
−5, Chr27:ARS-BFGL-NGS-18614; p < 3.39 × 10−5)가 유의미한 것으로 나타났다. 첫 분만일령에서 가장 높은 유의성을 나타낸 SNP 

marker는 11번 염색체의 Hapmap35103-BES3_Contig455_1055이었고, 분만간격에서는 9번 염색체의 Hapmap32423-BTA-92864으로 

확인되었다. Hapmap35103-BES3_Contig455_1055는 젖소의 유지방산 관련 연구에서 유의미한 SNP marker로 나타났다(Cecchinato 

et al., 2019). 본 분석결과와는 다르게 한우 경산우들의 첫 분만일령을 대상으로 GWAS 분석한 Hyeong et al. (2014)은 Hapmap32423-

BTA-92864가 첫 분만일령 형질과 유의미한 SNP marker인 것으로 나타났다. 위 2가지 SNP marker를 제외하고 나머지 SNP marker들
과 관련된 선행연구는 확인되지 않았다. 유의적인 SNP marker의 개수가 적게 나타난 것은 번식형질이 여러 환경효과에 영향을 받고 

도체형질보다 낮은 유전력을 나타내기 때문인 것으로 사료된다(Lopez et al., 2019)



A Genome-Wide Association Study of Age at First Calving and Calving Interval Trait in Hanwoo Cow (Korean Brown Cattle)

Journal of Animal Breeding and Genomics 148

후보 유전자를 동정하고자 Bos taurus genome (Bos_taurus_UMD_3.1.1) 기준으로 탐색하여 유의미하게 나타난 10개의 SNP 

marker들로부터 총 16개의 후보유전자들을 동정하였다(Table 4). 첫 분만일령에서는 10개의 후보유전자들(LOC104972036, 

LOC10190805, TRNAC-GCA (transfer RNA cysteine (anticodon GCA)), LOC104973449, LOC782101, LOC527409, GGTA1 (Alpha-

Galactosyltransferase 1 (glycoprotein)), SYT9 (Synaptotagmin 9), ANKS1A (Ankyrin Repeat And Sterile Alpha Motif Domain Containing 

1A), TCP11 (T-compex 11)), 분만간격에서는 6개의 후보유전자들(LOC781989, TRNAS-GGA (Transfer RNA serine (anticodon GGA)), 

LOC101904592, CAMSAP2 (Calmodulin Regulated Spectrin Associated Protein Family Member 2), SH2D4A (SH2 Domain Containing 4A), 

LOC104970724)을 확인했다.

Figure 2. The Manhatton plot of GWAS for reproductive traits with significance thresholds indicated at -log10P. (A) 
AFC: p<2.63×10-5 (blue), p<9.89×10-5 (red), (B) CI: p<2.61×10-5 (blue), p<1.01×10-4 (red).
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Table 4. The list of significant SNPs for two reproductive traits.
Trait Chr SNP ID rs number Allele Position SE p-value -log(p) Candidate genes
AFC

4 ARS-BFGL-NGS-40546 rs109934047 G/A 47,869,938 0.188 3.04E-05 4.52 LOC104972036
9 ARS-BFGL-NGS-29290 rs109880330 A/C 100,892,769 0.223 2.34E-05 4.63 LOC101908095, TRNAC-GCA
11 ARS-BFGL-NGS-102088 rs109539195 A/G 83,796,925 0.179 8.88E-05 4.05 LOC104973449, LOC782101
11 Hapmap35103-BES3_Contig455_1055 rs43710111 A/G 92,297,411 0.338 1.68E-05 4.77 LOC527409, GGTA1
15 ARS-BFGL-NGS-72108 rs42621160 G/A 46,058,920 0.183 3.17E-05 4.50 SYT9
23 ARS-BFGL-NGS-40685 rs109902639 A/C 8,998,867 0.191 3.41E-05 4.47 ANKS1A
23 ARS-BFGL-NGS-55885 rs109568295 G/A 9,020,371 0.191 4.49E-05 4.35 TCP11

CI
9 Hapmap32423-BTA-92864 rs41606134 A/G 52,133,642 0.618 1.11E-05 4.95 LOC781989, TRNAS-GGA

16 BTB-01612388 rs42729612 G/A 81,238,066 0.677 4.61E-05 4.34 LOC101904592, CAMSAP2
27 ARS-BFGL-NGS-18614 rs109807388 G/A 38,109,791 0.684 3.39E-05 4.47 SH2D4A, LOC104970724

Chr: chromosome, SE: Standard Error, AFC: Age at First Calving, CI: Calving Interval, Position is in base pair (bp)

첫 분만일령에서 가장 유의미하게 나타난 11번 염색체의 Hapmap35103-BES3_Contig455_1055 근처에 위치한 GGTA1은 이종간 

장기 이식 시 수여자에게 면역거부 반응을 일으키고 가축에서는 주로 돼지를 이용한 연구가 진행중에 있으며 태아 섬유 아세포에
서 잘 발현되는 특징이 있다(Lai & Prather, 2002). 다음으로 유의미하게 나타난 9번 염색체의 ARS-BFGL-NGS-29290 근처에 위치
한 TRNAC-GCA는 많은 선행연구에서 확인되었다. 특히, 소의 성장과 사료 효율성(King et al., 2022), 소 정자의 질(Kamiński et al., 

2016), 경산우의 재분만(Melo et al., 2017) 등에 영향을 미치는 것으로 확인되었고, 또한 이 유전자와 가까이 위치한 QTL들이 도체중
과 근육내 유기물질(크로뮴, 철) 농도에 큰 영향을 주는 것으로 나타났다(Júnior et al., 2016; Tizioto et al., 2015). 15번 염색체의 SYT-9

는 칼슘과 인지질 부착 기능을 하며 암컷 쥐의 난포자극호르몬 방출과 발정 주기 및 배란에 영향을 미치는 것으로 나타났다(Roper 

et al., 2015). 소의 경우에는 비유 지속성과 관련 있는 것으로 확인되었다(Lázaro et al., 2023). 23번 염색체의 ANKS1A는 상피의 성장 

인자 수용체를 지니며 인간에게 제2형 당뇨병과 관상동맥질환 유발에 영향을 미치는 것으로 확인되었고(Jia et al., 2019), 소에서는 

소의 체고와 유방의 깊이에 연관된 것으로 나타났다(Fang et al., 2019). 23번 염색체의 TCP11에서도 소의 체고와 유방의 깊이에 영향
을 미치는 것으로 나타났으며(Jiang et al., 2018), 인간의 자궁경부암 세포 발생과 발달을 유의하게 억제한 것으로 나타났다(Wang et 

al., 2023). 분만간격에서 가장 유의미하게 나타난 9번 염색체의 Hapmap32423-BTA-92864 근처에 위치한 TRNAS-GGA는 Buffalo의 

유생산 형질 연관성 분석에서 우유, 지방 그리고 단백질 생산에 영향을 끼치는 것으로 나타났다(Venturini et al., 2014). 27번 염색체의 

SH2D4A는 Holstein 연구에서 잔여 사료 섭취량과 연관된 것으로 나타났다(Hardie et al., 2017). 다음으로 16번 염색체의 CAMSAP2

는 비중심체 미세소관의 음극 말단에 붙는 특징이 있고, 미세소관의 원동력, 구조 및 중합을 조절할 수 있으며 세포 분열, 이동 및 분
화에도 영향을 미치는 것으로 확인되었다(Jiang et al., 2014).

다른 종이나 가축들과 직접적인 연관성을 나타낸 여러 유전자들이 확인되었으며 암소와 관련된 유전자들은 TRNAC-GCA (경산
우의 재분만, 도체중, 근육내 유기물 농도), SYT-9 (암소의 비유 지속성), TRNAS-GGA (유생산 관련성)으로 확인되었다. 이중에서 

TRNAC-GCA는 암소의 산차수와 재분만 횟수에 따라 농가의 소득 규모가 달라지고, 근육내 유기물 함량이 높을수록 후대우의 도
체성적에 긍정적인 영향을 줄 수 있을 것으로 보인다. 그러나 본 연구에서 목표한 첫 분만일령 및 분만간격 형질들과 직접적으로 연
관성을 나타내는 유전자들은 확인되지 않았다. 이는 암소의 번식형질 관련 GWAS 선행연구가 부족하기 때문인 것으로 보이며 특히 

한우에 대한 연구가 조속히 이루어져야 할 것으로 사료된다.
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4. Gene Ontology
한우 암소에서 확인된 16개 후보 유전자들의 유전자 기능 분포를 확인하기 위해 생물학적 경로(Biological Process, BP), 세포 구

성요인(Cellular Component, CC) 그리고 분자적 기능(Molecular Function, MF) 세 가지 수준으로 Gene Ontology (GO) 분석을 한 결
과, 총 3개의 유전자에서 6개의 GO ID가 확인되었다(Table 5). BP와 관련된 기능들은 lipid glycosylation (GO:0030259)과 carbohydrate 

metabolic process (GO:0005975), CC와 관련된 기능들은 vesicle (GO:0031982)과 golgi apparatus (GO:0005794)이 확인되었는데, 대
부분의 단백질 및 지질 당화 반응은 골지체가 발생지이자 담당이기 때문에 GO:0030259와 GO:0005794가 나타난 것으로 보인다
(Stanley, 2011). 특히, GO:0005975는 탄수화물 잔류물을 다른 분자에 첨가하여 셀룰로스와 헤미셀룰로스 유도체를 포함한 탄수화
물과 관련된 화학적 반응과 경로를 나타내는 주요 대사 과정으로서 메탄을 생산하는 대사 과정에 중요하게 작용한다. 최근 전세계
가 탄소중립을 선언하여 축산분야도 가축으로부터 발생하는 탄소와 메탄을 줄이기 위한 연구들이 진행 중에 있으므로 주요 GO ID

인 것으로 판단된다. MF와 관련된 기능들은 transferase activity, transferring hexosyl groups (GO:0016758), transferase activity, transferring 

glycosyl groups (GO:0016757)와 같은 전이효소 활성화 기작과 관련된 기능들이 확인되었다. 또한, 첫 분만일령 형질의 GGTA1가 모
든 GO ID에서 나타났다. KEGG pathway 분석결과 GO ID들과 연관된 경로는 확인되지 않았다. 한우의 체내에 지질과 탄수화물이 

함량이 많을 경우 암소의 인공수정 실패와 같은 번식 능력에 부정적인 영향을 줄 수 있는데(Park et al., 2013), 한우 암소의 개량이 유
생산이 주목적이 아니기 때문에 번식 능력을 저해하지 않도록 지질과 탄수화물 관련 대사 조절이 필요할 것으로 사료된다.

Table 5. The list of GO analysis of candidate genes associated with reproductive traits from GWAS.
GO ID Description Genes p-value Fold Enrichment Gene symbol
Biological Process
GO:0030259 Lipid glycosylation 2 5.00E-03 345.3 GGTA1, LOC527409
GO:0005975 Carbohydrate metabolic process 2 4.20E-02 40.3 GGTA1, LOC527409
Cellular Component
GO:0031982 Vesicle 2 2.30E-02 76.2 GGTA1, LOC527409
GO:0005794 Golgi apparatus 3 2.40E-02 10.4 GGTA1, CAMSAP2, 

LOC527409
Molecular Function
GO:0016758 Transferase activity, transferring hexosyl groups 2 5.20E-03 322 GGTA1, LOC527409
GO:0016757 Transferase activity, transferring glycosyl groups 2 1.50E-02 111.1 GGTA1, LOC527409
GO: Gene Ontology

SUMMARY
본 연구는 한우 암소의 번식형질 중 첫 분만일령과 분만간격에 대한 GWAS와 GO 분석을 실시했다. 그 결과, 첫 분만일령에서 7개, 

분만간격에서 3개의 유의적인 SNP marker들을 확인하였으며 이들로부터 총 16개의 후보 유전자를 동정하였다. 그 중 첫 분만일령
에서 TRNAC-GCA는 경산우의 재분만에 영향을 미치는 것으로 나타났고, SYT-9는 난포자극호르몬 방출과 발정 주기 및 배란에 영
향을 미치며 특히 소에서는 비유 지속성과 관련된 것으로 나타났으며 TCP11는 소의 체고와 유방의 깊이와 관련된 것으로 보고되었
다. 분만간격에서 TRNAS-GGA와 SH2D4A는 유용종과 관련된 특징을 지닌 것으로 보고되었다. Gene Ontology 분석결과에서 탄수
화물과 지질 대사 관련 GO ID가 확인되었으며 이는 한우 암소에서 번식 능력과 여러 대사간 밀접한 관련이 있는 것으로 판단된다. 

번식 능력과 간접적으로 영향을 미치는 결과들을 확인했으며 본 연구결과를 바탕으로 하여 지속적인 추가 연구를 실시하고 암소에 

적용할 수 있는 개량 모델을 구축한다면 암소의 유전체 특성과 구조를 기반으로 한 개량의 전략 수립이 가능해질 것으로 사료된다.
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