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서  론

최근 경제  효율성이 높은 가축만을 이용한 산업화를 통

해 종의 다양성이 감소하며 경제성에서 다소 떨어지는 재래

가축 등의 유 자원이 멸종 기에 까지 처하는 일이 발생

하고 있다. 그러나 재 세계 으로 고유 유 자원의 요성

이 강조되고 있으며, 자국의 유 자원을 보존하고 이를 이용

한 산업화에 한 노력이 꾸 히 진행되고 있다. 고유한 유

자원은 종자 보존 에서 보다 요하게 인식할 필요가 

있으며, 한번 소실된 종자는 다시 재생시키기 불가능하므로 

고유 유 자원의 보호 육성은 국가 으로 요한 사업이라 

하겠다. 이러한 에서 재래종의 유 자원 보존  능력 개

량을 통한 산업화 략은 국가의 경쟁력을 높이는데 요한 

역할을 할 것으로 기 된다. 한국재래닭은 복원 사업을 통해 

복원이 마무리 되어가고 있으며, 산업화와 유 자원 보존을 

해 각 형질별 유  특성을 규명하고, 이를 근거로 한 효율

인 개량 략 모색이 필요한 시 이다. 한국재래닭은 크게 

갈색, 황갈색  흑색의 3계통으로 구분되는데, 수입 개량

종 육계와 차별화된 육질을 보이는 것이 특징이다. 재래닭 

유래 양계 산물이 소비자의 기호에 합한 소비 패턴을 보

임에 따라 이들 재래닭 순계 집단이 보다 경제성 있는 능력

을 보유할 수 있도록 유  개량이 실히 필요한 시 이

라 하겠다. 이를 해서 계군의 능력 검정과 이를 근거로 한 

선발을 통해 최 의 유  개량 효과를 얻는 것이 매우 

요하다. 
지 까지의 가축 개량은 우수한 생산 능력을 보이는 개체
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ABSTRACT  A total of 17 polymorphic microsatellite markers on chromosome 1 were used for allelic association tests with 
phenotypic traits in Korean native chicken. Chi-square tests were performed to compare the frequencies of individual alleles 
between the high and the low trait groups. The frequency of allele 123 of MCW0160 showed a significant difference between 
the high and the low groups in the trait of egg weight (EW). Three markers, namely ADL0234, UMA1.125 and ADL0101, 
were found to show significant differences in allelic distribution for the trait of the first lay day (FLD). UMA1.117, ADL0020, 
UMA 1.019, LMA1 and ADL0238 were found to show significant differences in allelic distribution for the trait of body weight 
(BW). ADL0101 and ADL0238 were found to show significant differences in allelic distribution for the trait of number of 
egg production(EP). In this study, we identified the QTL for economic traits at around 94 (MCW0160), 151 (ADL0234), 170 
(UMA1.125), 225 (UMA1.117), 285 (ADL0020), 387 (UMA1.019), 418 (LMA1), 500 (ADL0101) and 520 (ADL0238) cM on 
chromosome 1 in Korean native chicken. The results provided a useful guideline for identification of positional candidate gene 
and marker-assisted selection for economic traits in Korean native chicken.
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나 가계를 선발하여 후 를 생산하는 방법에 의해 진행되어 

왔다. 그리고 이러한 방법은 축종의 다양한 생산 형질의 조

사, 능력 검정이 제되어야 하기 때문에 많은 시간과 비용

을 필요로 한다. 최근 유 체 분석 기술의 부신 발 에 힘

입어 기존의 통계 육종기법의 한계를 보완하거나 새로운 개

량 방법의 근이 시도되고 있다. 재 인간과 쥐 등은 이미 

유 체의 염기서열 분석이 완료되었으며, 이러한 정보를 이용

한 신약 개발 등의 많은 연구들이 진행되고 있다(Weinshilboum
와 Wang, 2004). 가축에서도 소, 돼지, 개 등의 염기서열 분

석이 진행 는 계획 에 있으며, 닭의 경우 최근 draft genome 
sequence가 발표되었다(Hillier 등, 2004). 한, 최근 닭의 분

자유  표지와 QTL 탐색을 통한 유 지도 작성 등의 개발과 

발 이 매우 활발히 진행되어 왔다(VanKaam 등, 1998; Van-
Kaam 등, 1999; Groenen 등, 2000; Schmid 등, 2000; DeKoning 
등, 2004; Schrooten 등, 2004; Schreiweis 등, 2005; Markljung 
등, 2008). QTL 좌 의 분포는 특정 유  집단에 따라 상이

하게 존재하기 때문에 한국 재래닭 집단내의 경제형질 련 

유  좌 의 탐색은 매우 요하며 분자 육종 체계를 구축

함에 있어 반드시 필요한 연구라 할 수 있다. 따라서 본 연구

는 한국재래닭 집단의 1번 염색체내 유  좌 들과 경제형

질간의 연 성을 분석하여 향후 분자 육종 체계 구축  형

질 련 후보 유 자의 탐색을 한 기  자료로 활용하고자 

실시하 다. 

재료  방법

1. 공시 재료

  공시 재료로는 한국 재래닭 갈색 계통 140수의 액에

서 DNA를 확보하여 본 실험에 공시 재료로 이용하 다. 

2. Isolation of Genomic DNA 

  액으로부터 genomic DNA 분리는 Wizard Genomic DNA 
Purification Kit(Promega Co. USA)를 이용하여 추출하 다. 

액 10 mL를 0.5M EDTA(pH 8.0)가 1 mL 첨가된 tube에 넣

어 잘 혼합하여 응고되지 않도록 처리한 후 DNA를 추출하

다. 

3. PCR에 의한 DNA 증폭 

 총 17개의 microsatellite markers가 본 연구를 해 사용되었

으며, PCR 증폭을 해 사용된 primer들의 염기서열은 Table 
2에 제시하 다. PCR 반응액 조성은 PCR reaction buffer (10 

mM Tris-HCl, pH 8.3, 50 mM KCl, 1.5 mM MgCl2)와 2.5 mM 
dNTPs, 3 pmol fluorescent dye labeling primer pairs, 10 ng의 

template DNA, 0.5U Taq  DNA polymerase(TaKaRa Shuzo Co., 
Shiga, Japan)와 ddH2O를 사용하여 총 반응액은 10 μL로 하

다. PCR 반응에는 GeneAmp PCR System 9600(Perkin-Elmer 
Co., USA)를 사용하 고, PCR 조건은 94℃에서 5분간 pre- 
denaturation 한 후 94℃에서 30 간 denatruation, Table 1에서 

보는 것과 같이 각 marker별로 정한 annealing 온도에서 40
간 annealing, 그리고 72℃에서 1분간 extension을 35 cycles 

수행한 후 마지막으로 72℃에서 10분간 최종 extension 과정

을 수행하 다. PCR 증폭 산물은 증폭된 단편의 크기가 

상된 allele size 범  내에 존재하는지, PCR 조건의 정성 

여부를 확인하기 하여 EtBr(ethidium bromide)이 포함된 

2% agarose gel에 기 동하고 UV상에서 찰하 다. 

4. 유 자형 분석 

 PCR 산물은 정량의 deionized water로 희석하고 DNA : 
formamide : size standard (Genescan-400 HD)를 1μL : 10 μL 
: 0.5μL 비율로 혼합하여 95℃ 이상에서 10분간 denaturation
시키고, MegaBACE 1000 DNA Analysis Systems(Amersham 
Biosciences. USA)로 분석하 다. GeneScan software version 2.1 
(Perkin-Elmer Co., USA)을 이용하여 PCR 산물인 DNA 편

의 양과 크기에 한 자료를 모아 수집하 다. 기 동시 Per-
formance Optimized Polymer 4(POP4) (Applied Biosystems, 
USA)와 10×Buffer (with EDTA)를 1×로 희석하여 사용하

고, run time은 22분으로 하 다. 유 자형은 Genotyper software 
version 2.5(Applied Biosystems, USA)를 이용하여 분석하 다. 

5. 통계분석 

 분석을 한 첫 번째 단계는 각 유  좌 별 립 유 자

의 출  빈도를 계산하여 각 좌 별로 출  빈도가 가장 높

은 두 개의 립 유 자를 선발하고 분석 상 집단 개체들의 
각 경제형질별 성 을 분석하여, 상  집단과 하  집단으

Table 1. Means and standard deviations for the traits analyzed in 
Korean native chicken

Popu-
lation

The first
lay day
(day) 

No. of egg 
production 

(ea) 

Mean of egg 
weight

(g)

Mean of 
body weight 

(g)

KNC 154.03±6.33 82.72±8.99 48.53±2.58 1632±202.7

KNC: Korean native chicken.
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Table 2. Primer sequences for the microsatellite markers used in this study

Marker Forward primer(5'-3') Reverse primer(5'-3')

MCW0168 GATCAGATTTATTTCCCCTCA CTGATTTCTAGAGCTGACTGA

GCT0006 ATTTCCTATTCCCCTCTC CCAGAAAACATCACCAAC

MCW0106 GGCAACTAAGTTGTGGACTG GCAGCATTCAGTGGGATAAT

ADL0019 TGCAACTAAGTTGTGGACTG TCTGCTGGGATTATGTGTCA

ADL0234 CTGGACGCGTGAAAAAGTTC CCCTGGGGCTCCCTCAGCAC

UMA1.125 CCAGCATGTGATTCCCAAGT AGTGTTTCCAGGGGCAAGGA

ADL0020 TAGATAAAATCCTTCCCTT GCAGTGAAAAGAAAAGAAT

UMA1.117 TTAGAATGCACTGGAACAG TGTTCTTTTGAGGGATGATT

ADL0037 ATGCCCCAAATCTCAACTCT GCTTGAGGACAGGGGTCAGG

UMA1.019 ACACTGGCAGGCGTGTTAG GCTTGAGGACAGGGGTCAGG

LAMP1 GCGTTGAGTGAGAGGAGCGA CAACCCGCGGAGAGCGCTAT

MCW0023 TAAAGCTGAGCCTGGGGAACCTAA ATCCATTTACTGTGAAACAG

MCW0145 ACTTTATTCTCCAAATTTGGCT AAACACAATGGCAACGGAAC

ADL0101 CCCAAGGAGAACTGATTAC GAAAAGTGAAAACGCAAACA

ADL0238 AAACCCAAACAAAAGCAGAC GCTCCTCATAAGCAAAATGC

MCW0107 GAACAGAACTCTGTTTACTG TCTGCTTACCTCAACTGACA

LEI0169 TTGCTTGTTTGCTGCCTTTTAG GCGAGGGACCCTTTAGGTGC

로 구분하 다. 다음 단계에서 립 유 자별 경제형질과의 

유의  결합 여부를 확인하기 하여 Chi-square 검정을 실

시하 다(상  집단 vs 하  집단 × 립 유 자 1 vs 립 유

자 2). 이 분석에서 exact p-value를 근사화 시키기 하여 

10,000번의 순열 테스트와 립 유 자 빈도에 한 신뢰구

간을 얻기 하여 1,000개의 bootstrap 표본을 이용하 다. 

결과  고찰 

 본 연구는 한국재래닭의 1번 염색체내 존재하는 17개의 

MS(microsatellite) marker를 이용하여 경제형질과 련하여 유

의 인 연 성을 가진 지역을 탐색하기 하여 실시하 다. Ta-
ble 3은 17개의 MS marker의 염색체 상의 치를 제시하고, 

립 유 자  유 자형의 출  빈도 분석을 통하여 PIC값

과 이형 합도(Heterozygosity)를 제시하 으며, 분석된 

립 유 자의 크기와 범 를 제시하 다. 분석된 MS marker는 
1번 염색체의 24～600 cM 사이에 존재하고 있다. 17개의 MS 
marker의 PIC 값은 0.819～0.061로 다양하게 나타났다. 이  

LEI0169는 PIC 값이 0.061로 가장 낮게 나타났으며, ADL0238
은 0.819로 가장 높은 것으로 나타났다. 분석된 이형 합도

의 값은 0.841～0.128로 나타났으며, 가장 낮은 값을 나타낸 

marker는 ADL0101 이었으며, 가장 높은 값은 MCW 0168에
서 탐색되었다. 립 유 자의 크기는 최소 92에서 최  251
로 나타났다. LEI0169의 경우는 이형 합도가 0.465로 나타

난 반면 PIC 값이 0.061로 상당히 낮게 나타났는데, 이는 특

정 이형 합의 유 자형 빈도가 높게 나타난 것에서 기인

한 것으로 단되어진다. ADL0101의 경우는 이형 합도가 

0.128로 나타났으나, PIC 값은 0.508로 비교  높게 나타난 

것을 확인하 는데, 이는 동형 합체의 빈도가 높은데 비해 

다양한 유 자형을 가지고 있어 나타난 것으로 단된다. 
 1번 염색체내 경제형질과의 유의 인 연 성을 가진 지

역을 탐색하기 하여 분석된 17개의 MS marker를 상으로 

각 marker별 립 유 자의 최다 출  빈도를 지닌 두 개의 

립 유 자를 선발하 다. 이 게 선발된 34개의 립 유

자와 출  빈도를 Table 4에 제시하 다. 선발된 각각의 

립 유 자는 각 경제형질별 성 을 바탕으로 고능력 집단과 

능력 집단으로 나 었으며, 두 집단간의 Chi-squire 검정을 
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Table 3. Characterization of microsatellite markers analyzed on 
chromosome 1 in Korean native chicken

Marker
Loci
(cM)

PIC He
Allele size

Max Min

MCW0168  24 0.3987 0.8416 120 112

GCT0006  66 0.5954 0.7228 200 184

MCW0106  94 0.6258 0.5842 129 117

ADL0019 122 0.6838 0.8020 108  92

ADL0234 151 0.2945 0.3267 160 158

UMA1.125 170 0.6907 0.8119 166 146

ADL0020 285 0.7582 0.8020 111  95

UMA1.117 325 0.6142 0.5644 139 131

ADL0037 365 0.1372 0.1584 189 179

UMA1.019 390 0.7609 0.7723 166 138

LAMP1 418 0.5191 0.7822 130 112

MCW0023 440 0.6269 0.7030 172 162

MCW0145 455 0.6581 0.6733 212 182

ADL0101 500 0.5080 0.1287 182 174

ADL0238 520 0.8198 0.8020 168 142

MCW0107 565 0.3368 0.4554 118 112

LEI0169 600 0.0613 0.4653 251 231

PIC: Polymorphic Information Content, He: Heterozygosity.

통해 경제형질과의 연 성을 확인하 다. Table 5는 각 립 

유 자별 경제형질과의 연 성 분석을 통해 도출된 유의

인 자료를 정리하여 제시하 다. 분석된 결과에 따르면 난

의 경우 94 cM에 치한 MCW0106, 1개의 지역에서 유의

인 연 성이 탐색되었다. 시산 일령의 경우 3개의 지역(ADL 
0234, UMA1.125, ADL0101)에서 유의 인 연 성이 탐색되

었고, 체 의 경우 6개의 지역(UMA1.117, ADL0020, UMA1.019, 
LAMP1, ADL0101, ADL0238)에서 유의 인 연 성이 탐색

되었으며, 마지막으로 산란수의 경우 2개의 지역(ADL0101, 
ADL0238)에서 유의 인 연 성을 확인하 다. ADL0101는 

시산일령, 체  그리고 산란수에서의 유의 인 연 성이 확

인되었으며, 산란수에서는 두 개의 립 유 자(174, 178) 모
두에서 유의 인 연 성이 탐색되었음을 확인하 다. 

 색야계와 그혼의 F2 집단을 이용해 QTL 탐색을 실시

한 Kerje 등(2003)의 보고에 의하면 1번 염색체에서 난 과 

연 된 QTL이 탐색되었으며, 그 치는 MCW010(72 cM)에서 

Table 4. Major allele frequencies of microsatellite markers on 
chromosome 1 in Korean native chicken

Marker Loci(cM) Allele Frequency

MCW0168 24 112 0.559

  118 0.420

GCT0006 66 194 0.475

  200 0.321

MCW0106 94 123 0.495

  127 0.178

ADL0019 122 102 0.396

  92 0.297

ADL0234 151 158 0.797

  162 0.173

UMA1.125 170 146 0.331

  148 0.262

UMA1.117 225 131 0.396

  133 0.376

ADL0020 285 101 0.262

  105 0.257

ADL0037 365 179 0.920

  181 0.074

UMA1.019 390 146 0.262

  160 0.257

LAMP1 418 118 0.579

  130 0.272

MCW0023 440 162 0.351

  170 0.341

MCW0145 455 192 0.450

  202 0.247

ADL0101 500 178 0.559

  174 0.316

ADL0238 520 146 0.222

  160 0.222

MCW0107 565 112 0.762

  118 0.188

LEI0169 600 251 0.410

  235 0.386
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Table 5. Major allele frequencies in relation to economic traits 
on chromosome 1 in Korean native chicken

Marker Loci(cM) Allele
Frequency

Traits
Low High

MCW0106  94 123 59.80 40.20 EW*

ADL0234 151 158 39.02 60.98 FLD**

UMA1.125 170 148 69.81 30.19 FLD**

UMA1.117 225 133 40.79 59.21 BW*

ADL0020 285 105 63.46 36.54 BW*

UMA1.019 387 146 37.74 62.26 BW*

LAMP1 418 130 61.82 38.18 BW*

ADL0101 500 174 61.59 38.41 FLD**

  174 68.75 31.25 EP**

  174 37.50 62.50 BW**

  178 61.80 38.20 EP**

ADL0238 520 146 60.10 39.90 EP**

  160 64.44 35.56 BW*

* P<0.05, ** P<0.01. 
Low: low-trait group, High: high-trait group, EW: Mean of egg 
weight, FLD: The first lay day, EP: No. of egg production, BW: 
Mean of body weight.

ADL019(122 cM)으로 확인되었다. 한, Ikeobi 등(2003)은 

그혼과 산업육용계 교배 집단의 72～122 cM 사이에서 도체

과 연 된 QTL의 존재를 보고한 바 있다. 본 연구에서 역

시 난 과의 연 성이 확인된 유 좌 가 탐색되었고, 탐색

된 지역은 MCW0106(94 cM)으로 확인되었다. 난 의 경우, 
체 과의 연 성이 높아 체 이 높을수록 난  역시 높게 

나타나는 것으로 알려져 있으며, 따라서 본 연구 결과 난

과의 연 성이 탐색된 MCW0106지역에서 난  이외에도 체

과의 연 성이 탐색되었음을 확인할 수 있었다. 
 McElroy 등(2006)의 보고에 따르면 산업육 용계 집단을 

상으로1번 염색체의 205～241 cM에서 체 과 연 된 QTL
의 존재를 확인하 다. 본 연구에 활용된 UMA1.117의 치

는 255 cM으로 체 과의 연 성이 탐색되었으며 McElroy 
등(2006)의 보고와 일치하고 있음을 확인할 수 있었다. 그

혼과 산업육용계 교배 집단을 상으로 체  련 QTL을 탐

색한 Sewalem 등(2002)의 보고에서는 닭의 염색체 1, 2, 4, 5, 
6, 7, 8, 9, 13, 27번에서 QTL이 탐색되었다. 그  1번 염색

체에서 탐색된 체 과 련된 QTL의 치는 113～118 cM, 

374～419 cM 그리고 438～526 cM이다. 본 연구를 통해 체 과

의 연 성이 탐색된 치  Sewalem 등(2002)의 보고와 일

치하는 치는 387 cM(UMA1.019), 418 cM(LAMP1), 500 cM 
(ADL0101) 그리고 520 cM(ADL0238)로 확인되었다. 그  

ADL0238은 체  이외에도 시산일령과 산란수에서도 연

성이 탐색되었으며, ADL0238 역시 산란수와의 연 성이 탐

색되었다. 산란 형질과 련된 QTL의 경우, 1번 염색체의 149 
cM에서 산란수와 련된 QTL이 보고되었으며(Sasaki 등, 2004), 
Hanse 등(2005)의 보고에 따르면 코니쉬와 그혼 교배 집단

의ADL0019(122 cM)에서 ADL0150(205 cM) 사이에 산란수와 
련된 QTL의 존재를 탐색하 다. 본 연구 결과, ADL0234

에서 시산일령과의 연 성이 탐색되었고, 1번 염색체의 151 
cM에 치한 것으로 확인되었다. 이는 Sasaki 등(2004)이 보

고한 산란수 련 QTL의 치(149 cM)와 매우 인 해 있는 지

역이며, Hanse 등(2005)이 보고한 QTL 탐색 지역 내에 존재

하는 것으로 확인되었다. Park 등(2005)은 백색 리머스록종

을 상으로 체 이 높은 집단과 낮은 집단간의 교배를 통해 

체성분 련 QTL을 탐색하 으며, 1번 염색체내 LEI0162(445 
cM)과 LEI0134(527 cM) 사이에 가슴 근육량과 배의 지방 축

 등과 련된 QTL이 탐색되었음을 보고하 다. 본 연구에 

활용된 ADL0101(500 cM)과 ADL0238(520 cM)은 Park 등
(2005)이 보고한 QTL 지역내에 존재하는 것으로 확인되었으

며, ADL0101는 시산일령, 산란수  체 에서 유의 인 연

성이 탐색되었고, ADL0238은 산란수와 체 에서 연 성

이 탐색되었다. 
 본 연구를 통해 경제형질과의 유의 인 연 성이 탐색된 

지역은 총 9개의 지역으로 확인되었으며, 시산일령에서 3개 

지역, 산란수에서 3개 지역, 체 에서 6개 지역 그리고 난

에서 1개 지역이 확인되었다. 본 연구를 통해 확인된 결과는 

차후 경제형질 등에 향을 미치는 후보 유 자의 탐색에 기

 자료로 유용하게 활용될 것으로 기 되며, 지속 인 연구

를 통해 한국재래닭의 분자 육종 기법의 체계를 정립하는데 

크게 기여할 것으로 기 된다. 

  요

 본 연구는 한국재래닭의 1번 염색체내 존재하는 17개의 

MS(microsatellite) marker를 이용하여 경제형질과 련하여 

유의 인 연 성을 가진 지역을 탐색하기 하여 실시하

다.  1번 염색체내 경제형질과의 유의 인 연 성을 가진 지

역을 탐색하기 하여 분석된 17개의 MS marker를 상으로 
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각 marker별 립 유 자의 최다 출  빈도를 지닌 두 개의 

립 유 자를 선발하 다. 선발된 각각의 립 유 자는 각 

경제형질별 성 을 바탕으로 고능력 집단과 능력 집단으

로 나 었으며, 두 집단간의 Chi-squire 검정을 통해 경제형질

과의 연 성을 확인하 다. 분석된 결과에 따르면 난 의 경

우 94 cM에 치한 MCW0106, 1개의 지역에서 유의 인 연

성이 탐색되었다. 시산일령의 경우, 3개의 지역(ADL0234, 
UMA 1.125, ADL0101)에서 유의 인 연 성이 탐색되었고, 
체 의 경우 6개의 지역(UMA1.117, ADL0020, UMA1.019, LAMP1, 
ADL0101, ADL0238)에서 유의 인 연 성이 탐색되었으며, 
마지막으로 산란수의 경우 2개의 지역(ADL0101, ADL0238)
에서 유의 인 연 성을 확인하 다. ADL0101는 시산일령, 
체  그리고 산란수에서의 유의 인 연 성이 확인되었으

며, 산란수에서는 두개의 립 유 자(174, 178) 모두에서 유

의 인 연 성이 탐색되었음을 확인하 다.
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