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ABSTRACT

Myogenic satellite cells (MSCs) are mononuclear, multipotent progenitors of adult skeletal muscle possessing a capacity of 
forming adipocyte-like cells (ALC). To identify the skeletal muscle type-specific myogenic and adipogenic genes during MSCs 
differentiation, total RNA was extracted from bovine MSCs, myotube-formed cell (MFC), and ALC from each of Beef shank, 
Longissimus dorsi, Deep pectoral, and Semitendinosus. DNA microarray analysis (24,000 oligo chip) comparing MSCs with MFC 
and ALC, respectively, revealed 135 differentially expressed genes (> 4 fold) among four cuts. Real-time PCR confirmed 
expression of 29 genes. Furthermore, the whole tissue sample RNAs analysis showed 6 differentially expressed genes in Beef 
shank. Among which, 1 gene in MSCs, 4 in MFC, and 1 in ALCs were highly expressed. This study will provide an insight for 
better understanding the molecular mechanism of differentiation of skeletal muscle type-specific MSCs. The identified genes may 
be used as marker to distinguish skeletal muscle types. 
(Key words : Skeletal muscle type-specific myogenic and adipogenic genes, Hanwoo, DNA marker, Myogenic stem cell, Muscle 

cell)

서    론

골격근의 유전자에 대한 연구는 양질의 고기 생산에 주요한 부분

으로 작용하고 있기 때문에 육질 및 육량에 관련된 근육 구조 관련

유전자에 대한 연구가 많이 이루어지고 있다 (Eggert 등, 2002). 
골격근은 다양한 근원섬유 단백질 (myofibril protein)로 구성된 다

양한 종류의 섬유들로 (fibers) 구성되어 있으며, 4개의 MHC 
(myosin heavy-chain)와 3개의 MLC (myosin light chain)를 포

함한다. 이 중 MHC의 경우 다양한 근육 섬유 유형을 분별하는데

주요한 역할을 하는 단백질이다 (Schiaffino and Reggiani, 1996). 
또한 TPM (tropomyosin) 중 TPM1과 TPM3의 경우 근육 부위와

기능에 따라 다양한 발현 양상을 보인다 (Oe 등, 2007). 국내 쇠고

기 부위별 상품은 대분할 10개 부위 및 소분할 29개 부위로 나누

어져 있으며 (농림부 고시 제2005-50호: 식육의 부위별ㆍ등급별 및

종류별 구분방법) 부위마다 근육 내 성분조성 및 조직 특성에 따라

다양한 육질특성을 가지고 있다. 본 연구에서 사용한 등심

(Longissimus dorsi)의 경우 결이 가늘고 육질 및 지방 침착이 우

수하며 양지 (Deep pectoral)의 경우 다소 거칠지만 지방을 함유하

고 있어 육질이 부드럽다. 홍두깨 (Semitendinosus)의 경우 근육의

양이 많으며 지방함량이 거의 없어 질기며, 사태 (Beef shank)의
경우 근막 (myofascia)이 발달되어 있고 근육 결이 굵고 단단하다. 
이처럼 조성과 유전자 발현에 따라 근육의 특성뿐만 아니라 가격도

다양하다. 근육부위에 대한 연구가 진행 중이나 현재까지 등심, 우

둔과 같은 주요 부위의 육질특성에 대한 한정 된 연구는 많았으나

다양한 부위에 대한 연구가 적었다 (Cho 등, 2007). 근육 줄기세포

(myogenic satellite cell)는 골격근의 근초 (sarcolemma)와 기저막

(basal lamina) 사이에 위치하며 근원섬유 (myofiber)와는 뚜렷하

게 구분되는 성체 줄기세포로써 근육의 성장과 재생에 관여하는 세

포이다. 외부의 자극이 없을 때는 아무런 활동성을 가지지 않으며, 
외부자극이 주어 졌을 때 세포는 증식 및 분화를 시작하며, 근섬유

를 형성한다 (Hawke와 Garry, 2001). 근육줄기세포는 지방세포, 
뼈 세포로도 이형분화가 가능하다 (Singh 등, 2007, Rachel 등, 
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2006). 근육 줄기세포에 대한 연구는 부위별 근육세포의 기원을 이

해하는데 중요한 자료를 제공할 것으로 사료된다. 
따라서 본 연구는 이러한 근육의 부위에 따른 특징을 분자생물학

적으로 규명하기 위해 사태, 등심, 양지, 홍두깨 4개의 부위에서 근

육줄기세포를 분리하고 근육세포 및 지방세포로 분화시킨 후 RNA
를 추출하여 DNA microarray와 real-time PCR 분석을 통해 각

각의 부위별 특이 유전자를 연구하고자 하였다. 이러한 연구결과는

부위별 근육 줄기세포의 기원, 고기 부위별 판별 및 근육의 육량

증가 및 육질 향상 관련 연구에 중요한 자료를 제공할 뿐만 아니라

RNA 정량 분석을 통해 보다 간편하고 정확한 부위별 구분이 가능

하게 될 것으로 사료된다. 특히 본 연구는 부분육으로 발골 시 부

위별로 구분방법이 매우 어려운 점을 해결할 수 있는 바이오 마커

개발을 통해 부분육 상태에서도 유전자 감식법을 이용할 수 있는

근거자료를 제시하였다.

재료 및 방법

1. 근육조직 채취

근육줄기세포의 추출을 위해 당일 도축한 소의 사태, 등심, 양지, 
홍두깨 각각의 부위에서 근육 부위를 적출 한 후 멸균된 플라스틱

비닐 백에 운반하였다. 근육은 24~26개월의 약 550~600 kg 정도

의 거세우 적출 하였다.

2. 근육줄기세포 추출 및 배양

각 부위별 근육조직은 생리식염수 (PBS: phosphate buffered 
saline)에서 헹군 후 잘게 자르고 trypsin-EDTA (GIBCO, 
Carlsbad, CA, USA)와 함께 2시간 동안 37℃에서 소화

(digestion) 하였다. 소화를 마치고 90 g에서 3분 동안 원심분리를

진행한 후 40 um strainer에서 걸러낸 상층액을 2,500 rpm에서

20분 동안 원심분리를 하였다. 상층액을 버리고 배양 배지 10 ml 
정도를 첨가한 뒤 2,500 rpm 에서 20분 동안 원심분리를 2번 반

복하였다. 원심분리를 마친 후 세포층에 DMEM (Dulbecco’s 
Modified Eagle’s Medium; HyClone Laboratories, Logan, UT, 
USA)/10% FBS (Fetal bovine serum; HyClone Laboratories) / 
1% P.S (Penicillin-streptomycin; invitrogen, Carlsbad, CA, USA)
이 포함된 배지에 부유하고 100 mm 세포배양접시에 분주 후 배양

기 (37℃/5% CO2)에 넣어 이틀 마다 한 번씩 배지를 교체하였다.

3. 근육줄기세포의 분화 및 이형분화 처리

각 부위별 근육줄기세포의 근육분화를 위해 줄기세포를 DMEM/ 
10%FBS/1% P.S에서 14일 동안 배양하였다. 지방세포로의 분화

를 위해서 세포가 약 90% 이상 배양 접시에 찼을 때 이형분화 유

도에 필요한 용액 (DMEM/10% FBS/1% P.S에 33 μM biotin 

(Sigma-Aldrich, St. Louis, MO, USA), 17 μM pantothenate 
(Sigma-Aldrich), 200 μM ascorbic acid (Sigma-Aldrich), 1 mM 
carpylic acid (Sigma-Aldrich), 10 mM acetic acid (Sigma- 
Aldrich), 10 μg/ml insulin (Sigma-Aldrich), 5 mM dexametha- 
sone (Sigma-Aldrich), 0.5 mM 3-Isobuthy-1-methyllsanthine
(Sigma-Aldrich), 10μM thiazolidione (Merck, Hohenbrunn, Germany)
을 첨가한 후 7일 동안 배양하였으며, 이틀에 한번 씩 이형분화 유

도에 필요한 용액이 든 배지로 교체해 주었다.  

4. RNA 분리

Trizol reagent (Invitrogen)를 이용하여 각 부위별 근육줄기세포

(배양 8일), 근육으로 분화한 세포 (배양 14일, 21일), 지방으로 분

화한 세포 (지방분화처리 후 7일)에서 RNA를 추출하였다. 추출한

RNA는 DEPC (Diethylpyrocarbonate, Sigma-Aldrich)가 처리된

용액에 녹인 후 분석 전까지 －80℃에 보관하였다. RNA의 농도는

ND-1000 spectrophotometer (NanoDrop Technologies, Wilming- 
ton, DE, USA)를 이용하여 측정하였고, 순도는 Agilent 2100 
bioanalyzer (Agilent Technologies, Palo Alto, CA, USA)를 이

용해 확인하였다. 각 부위별 조직에서도 세포와 동일한 방법을 이

용하여 RAN를 추출 후 순도를 확인하였다. 

5. Microarray 분석

24,000개의 oligo-nucleotide (70 mer)가 집적되어 있는 칩

(Texas A&M의 Christine Elsik 팀에서 디자인, Texas A&M, 
USA)을 이용하여 각각의 근육 부위마다 분화되기 전 근육줄기세

포와 근육으로 분화한 세포, 근육줄기세포와 지방으로 분화한 세포

에서 추출한 RNA의 조합을 이용하여 유전자 발현차이를 분석하였

다. 각각의 조건마다 3반복 실험을 진행하였으며 전체 66장의 칩

을 분석에 이용하였다. Microarray 분석 결과 중 각각의 근육 부

위에서 4배 이상 발현되고 나머지 3개의 부위에서는 2배 이하로

발현되는 유전자 135개를 선별하여 분석에 이용하였다. 

6. Real-time PCR 분석

Microarray 분석 결과를 검증하기 위해 microarray 분석에서 이

용한 동일한 RNA를 real-time PCR 분석에 사용하였다 (세포, 조

직 모두 3 반복). 1 ug의 RNA와 oligo (dT)20 프라이머 (Bioneer, 
Daejeon, Korea) 그리고 Superscript-II reverse transcriptase 
(Invitrogen)를 이용하여 cDNA를 합성하였다 (42℃에서 50분, 72 
℃에서 15분). 합성된 cDNA는 10배로 희석 후 2 ul를 power 
SYBR®Green PCR Master Mix (Applied Biosystems, Foster 
City, CA, USA)와 10 pmole의 프라이머를 이용하여 real-time 
PCR (7500 real-time PCR, Applied Biosystems)을 하였다. PCR
분석을 위해 Predenaturation; 95℃에서 10분, denaturation; 95 
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【A】 【B】 【C】

Fig. 1. MSC, MFC, ALC in Beef shank.

MSCs after 10 days of primary culture (A), MFCs after 14 (B), and transdifferentiated ALCs after 7 days of culture in 
an adipogenic medium (C).

℃에서 33초, annealing; 프라이머 최적 온도에서 33초, extension; 
72 ℃에서 33초, 총 40회 반응의 프로그램을 이용하였으며 1.2% 
아가로즈 겔에서 반응 여부를 확인하였다. Real-time PCR을 통한

c(t) 값 계산은 2－ΔΔCt 방법을 이용 하였으며(Lay 등, 2002) 평준
화 (normalization)는 GAPDH 유전자 값을 이용하였다. PCR에 사

용된 프라이머는 NCBI 염기서열 정보를 이용하여 Primer 3 
software (http://frodo.wi.mit.edu)를 이용하여 디자인하였다 (Table 
4). 

7. 통계 분석

모든 값들은 평균±SEM 값을 이용하였으며, 이 값들은 SAS 
software package, ver. 9.0 (SAS, Cary, NC, USA)을 이용하여

Tukey’s Studentized Range (HSD) 분석을 통해 유의성을 확인하

였다. 

결    과 

1. DNA microarray 분석

3마리의 소에서 사태, 등심, 양지, 홍두깨 부위를 각각 채취한 후

이로부터 MSC (myogenic satellite cell, 근육줄기세포)를 분리하

였다. 이렇게 분리한 사태, 등심, 양지, 홍두깨의 MSC는 각각

MFC와 ALC로 분화 시켰다. Microarray 분석에 이용한 MSC의

RNA의 경우 각각의 근육에서 분리하여 약 10일간 배양한 후

RNA 를 추출하였다. 이 때 10일 간 배양한 MSC의 경우 분화 된

MSC에서 나타나는 특징인 근관 (myotube)의 형성이 전혀 되지

않은 것을 확인한 후 사용하였다 (Fig. 1A). MFC (myotube- 
formed cell, 근관이 형성된 세포)의 경우 MSC를 약 14일 간 배

양하여 근관의 형성을 확인한 후 RNA 추출하였다 (Fig. 1B). 또한

ALC (adipocyte-like cell, 지방세포와 같은 세포)의 경우 MSC가

배양접시에 90% 정도 찼을 때 이형분화 (transdifferentiation) 유

도에 필요한 시약들을 약 7일간 처리한 후 세포 내 많은 양의 지

방이 축적된 것을 확인한 후 RNA를 추출하였다 (Fig. 1C).  
이렇게 3마리 소의 4개 부위 근육에서 각각 분리된 MSC와

MSC를 분화시켜 만든 MFC와 이형분화 시켜 만든 ALC로 부터

각각의 RNA를 추출한 후 Garbe 등에 의해 제작 된 microarray 
(24,000개의 bovine oligo-nucelotide (70 mer)가 집적 된 micro- 
array)를 이용하여 각 세포에서 발현의 차이를 보이는 유전자를 스

크리닝 하였다. MSC가 MFC로 분화되는 과정에서 발현이 증가

되거나 또는 감소하는 유전자를 스크리닝하기 위해 MSC와 MFC
에서 각각 추출한 RNA를 microarray에 혼성화 (hybridization)시
키고, MSC가 ALC로 이형분화 되는 과정에서 발현이 증가 되거

나 감소하는 유전자를 스크리닝하기 위해 MSC와 ALC로부터 각

각 분리한 RNA를 microarray 혼성화 (hybriziation)에 사용하였다. 
Microarray 분석 결과에서 MSC가 MFC로 분화되는 과정과 ALC
로 이형분화 되는 과정에서 각각 차이를 나타내는 유전자 중 한 근

육 부위에서 유래한 세포를 이용한 실험 군에서는 4배 이상의 차

이를 나타내나 나머지 3개의 근육 부위에서는 2배 미만의 차이를

나타내는 유전자를 선별하였다 (P≤0.05). 이러한 방법을 통해 사

태, 등심, 양지, 홍두깨 부위 중 하나의 부위에서 만 MSC의 분화

또는 이형분화 되는 과정에서 특이하게 발현의 차이를 보이는 135
개 유전자를 선별하였다 (Table 1). 예를 들어 MFC와 비교했을

때 MSC에서 더 많이 발현되는 유전자 (S>M) 중 사태 부위에서

유래한 세포에서는 4배 이상 발현의 차이를 보이고, 나머지 3개 근

육 부위에서 유래한 세포에서는 2배 이하의 차이를 보인 유전자의

숫자는 총 59개였으나 나머지 세 부위에서 유래한 세포에서는 이

러한 유전자가 발견되지 않았다. MSC와 비교했을 때 MFC에서

더 발현되는 유전자 (S<M) 중 사태 부위에서 유래한 세포에서는 4
배 이상의 차이를 보이며, 나머지 부위에서 유래한 세포에서는 2배

이하의 차이를 보인 유전자의 수는 40개였다. 등심, 양지, 홍두깨

부위에서 유래한 세포에서는 4배 이상의 차이를 나타내며 나머지
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Table 2. Results of real-time PCR analysis of bovine MSC, MFC, and ALC in Beef shank, Longissimus dorsi, 
Deep pectoral, and Semitendinos 

Skeletal muscle part S > M 1) S < M 2) S > A 3) S < A 4)

Beef shank 7 16 0 5
Longissimus dorsi 0 0 0 0
Deep pectoral 0 1 0 0
Semitendinosus 0 0 0 0

S = myogenic satellite cell, M = myotube-formed cell, A = adipocyte-like cell 
1) S > M = Genes highly expressed in MSC compared to MFC   2) S < M = Genes highly expressed in MFC compared to MSC 
3) S > A = Genes highly expressed in MSC compared to ALC   4) S < A = Genes highly expressed in ALC compared to MSC.

Table 3. Results of real-time PCR analysis of four skeletal muscle, Beef shank, Longissimus dorsi, Deep 
pectoral, and Semitendinosus

Skeletal muscle part S > M 1) S < M 2) S > A 3) S < A 4)

Beef shank 1 4 0 1
Longissimus dorsi 0 0 0 0
Deep pectoral 0 0 0 0
Semitendinosus 0 0 0 0

S = myogenic satellite cell, M = myotube-formed cell, A = adipocyte-like cell 
1) S > M = Genes highly expressed in MSC compared to MFC   2) S < M = Genes highly expressed in MFC compared to MSC 
3) S > A = Genes highly expressed in MSC compared to ALC   4) S < A = Genes highly expressed in ALC compared to MSC.

Table 1. Results of DNA microarray analysis of bovine MSC, MFC, and ALC in Beef shank, Longissimus dorsi, 
Deep pectoral, and Semitendinosus

Skeletal muscle part S > M 1) S < M 2) S > A 3) S < A 4)

Beef shank 59 40 7 19
Longissimus dorsi  0  4 2  0
Deep pectoral  0  1 0  0
Semitendinosus  0  1 2  0

S = myogenic satellite cell, M = myotube-formed cell, A = adipocyte-like cell 
1) S > M = Genes highly expressed in MSC compared to MFC   2) S < M = Genes highly expressed in MFC compared to MSC 
3) S > A = Genes highly expressed in MSC compared to ALC    4) S < A = Genes highly expressed in ALC compared to MSC.

부위에서 유래한 세포에서는 2배 이하의 차이를 보인 유전자의 개

수는 각각 4개, 1개, 1개로 나타났다. 

2. Real-time PCR 분석 (세포)

Microarray 분석결과에서 확보한 135개의 유전자에 대해 real- 
time PCR 분석법을 이용해 검증작업을 진행하였다. 위에서 언급

한 microarray 분석에 이용한 동일한 RNA로부터 1st strand 
cDNA를 합성한 후 각 135개의 유전자를 특이적으로 증폭할 수

있는 PCR 프라이머를 이용해 real-time PCR 분석을 실시하였다. 
Microarray 분석결과에서 부위 특이적으로 유전자 발현의 차이를

나타낸 135개의 유전자 중 29개의 유전자만이 한 부위에서 유래한

세포에서만 4배 이상의 유전자 발현이 증가되고 나머지 3개 부위

에서는 2배 미만의 차이를 나타내었다 (Table 2). 예를 들어 Table 

1의 microarray 분석결과에서 등심부위에서 유래한 근육에서 ALC
와 비교해서 SMC가 4배 이상의 유전자 발현을 보이고 나머지 3
부위에서는 2배 미만의 차이를 나타낸 유전자 (S>T)가 2개 인 반

면에 real-time PCR 분석결과에서는 이 2개의 유전자가 유사한 결

과를 나타내지 않았다.  

3. Real-time PCR 분석 (조직)

위에서 선발된 29개의 유전자에 대해 실제 사태, 등심, 양지, 홍

두깨 부위 근육조직에서 추출한 RNA를 이용해 부위별 유전자 발

현의 차이를 관찰하였다. 이 경우 4개의 근육 부위 중 1개의 부위

가 나머지 3개의 조직 부위에 비해 4배 이상의 유전자 발현의 차

이를 보인 것만 선발하였다 (Table 3). 그 결과 29개 유전자 중 실

제 부위별 근육 조직에서 유전자의 발현에 차이를 나타낸 것으로
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                                              TS                                                                                                   TE

RAD52                                                                                                   Unknown

RAD52              Unknown

      MLC2                                                                                                   TXNIP

MLC2      TXNIP 

Fig. 2. Gene expression in different types of cut. 

Real-time PCR analysis was performed for four skeletal muscle, Beef shank, Longissimus dorsi, Deep pectoral, and 
Semitendinosus. Fold difference was analyzed considering beef shank as control. Different letters indicate significant statistical 
difference (Tukey’s test, p > 0.05). The data shown are normalized by GAPDH.
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Table 4. PCR primers

Gene Name Abbreviation Size (bp) Forward Reverse

Thymidylate synthase TS 194 5'‐ctacgtggtgaatggggagt‐3' 5'‐tcagtggctcgatgtgattc‐3'

Tropoelastin TE 205 5'‐caaaccaggacaaggatgga‐3' 5'‐tccagttggtacccaagcat‐3'

Similar to RAD52 motif‐containing protein 1 ▪ 207 5'‐caggctttcttcctgcaaac‐3' 5'‐tgtaacctgggacccttgag‐3'

Unknown (CV980409.1‐A:r) ▪ 201 5'‐tcaggtgcttcacacaaatg‐3' 5'‐ccactacaccctcaccctgt‐3'

Myosin, light chain 2, regulatory, cardiac, slow MLC2 205 5'‐gcgtgtgaacgtgaaaaatg‐3' 5'‐cgttgtcagcatctccttga‐3'

Thioredoxin‐interacting protein TXNIP 182 5'‐ccagaattgattgggtttgg‐3' 5'‐ttgccaacaggagaacacag‐3'

확인된 유전자는 총 6개이며, 모두 나머지 3 부위에 비해 사태부위

에서 특이적으로 발현이 높게 나타나는 것으로 확인하였다. 예를

들어 Table 2의 real-time PCR 분석결과에서 사태 부위에서 유래

한 ALC가 SMC에 비해 4배 이상의 유전자 발현의 차이를 보이고

나머지 3부위에서는 2배 미만의 차이를 나타낸 유전자 (T > S)가 5
개 인 반면에 조직을 이용한 real-time PCR 분석 결과에서는 단지

1개의 유전자가 사태 부위에서 다른 3개 부위 보다 4배 이상의 유

전자 발현을 나타내었다.  
등심, 양지, 홍두깨 부위에 비해 사태 부위에서 mRNA의 발현이

4배 이상 차이를 보인 6개의 유전자 중 MFC에 비해 MSC에서

유전자의 발현이 4배 이상 더 많은 것으로 나타난 유전자 (S > M)
는 TE (thymidylate synthase) 하나 이었으며, MSC에 비해 MFC
에서 유전자 발현이 더 많은 것으로 나타난 유전자는 기능이 밝혀

진 3개의 유전자 TE (tropelastin), RAD52 (similar to RAD52 
motif-containing protein 1), MLC2 (myosin, light chain 2, 
regulatory, cardiac, slow)와 기능이 밝혀지지 않은 1개의 유전자

이었다. 또한 TXNIP 유전자는 MSC에 비해 ALC에서 발현이 증

가되는 것을 확인하였다. 

고    찰

근육의 특징은 부위에 따라 다양하며 이러한 특징들은 근섬유의

구성, 영양 상태, 유전자의 발현 등 다양한 부분들이 영향을 미치

며 (Maltin 등, 2003), 이는 고기에서 질감의 결정에 중요한 요소

로 작용한다. Kim 등 (2008)의 연구 결과에 따르면 등심 부위에서

alpha-actin 유전자의 발현이 높을 수록 우수한 육질을 가지며, T- 
complex protein 1 (TCP-1), heat shock protein beta-1 (HSP27), 
and inositol 1,4,5-triphosphate receptor type1 (IP3R1)의 발현이

증가할 수록 육질이 떨어진다고 보고하였다. 결국 각 근육 부위별

세포 마다 특정 유전자의 발현 정도가 다르며, 이는 육질에 중요한

영향을 미치는 것으로 사료된다. 따라서 본 연구에서는 DNA 
microarray 분석 기술을 이용해 소의 4개 근육 부위에서 특이하게

발현 되는 유전자를 발굴하여 소고기의 부위를 식별할 수 있는

DNA 마커를 개발할 뿐만 아니라 각 부위별 근육세포에 존재하는

근육줄기 (위성) 세포의 생물학적 기원과 작용을 연구할 수 있는 기

초자료를 얻고자 실시하였다.
부위별 근육조직의 특이한 유전자의 발굴을 위해 전체 근육조직

을 microarray 분석기술에 이용할 경우 근육조직 외 지방세포, 신
경세포, 혈관세포, 면역세포 등 다양한 세포들이 섞여있기 때문에

근육세포와 관련된 유전자의 발현의 차이를 규명하고 발굴하는 것

이 어렵다. 따라서 본 연구에서는 먼저 사태 (beef shank), 등심

(Longissimus dorsi), 양지 (Deep pectoral), 홍두깨 (Semitendi- 
nosus) 4개의 조직에서 MSC (myogenic satellite cell, 근육줄기세

포)를 순수 분리 한 후 이 세포를 세포배양을 통해 MFC (myotube- 
formed cell, 근관이 형성된 세포)로 분화시키거나, ALC
(adipocyte-like cell; 지방세포와 유사한 세포)로 이형분화 시킨 후

각 세포로부터 RNA를 분리하여 MSC와 MFC, MSC와 ALC에서

mRNA 발현의 차이를 보이는 유전자를 스크리닝하였다. 이 방법

을 통해 총 135개의 유전자를 확인하였으며 이 중 사태, 등심, 양

지, 홍두깨에서 유래한 유전자가 각각 125개, 6개, 1, 3개로 나타

났다 (Table 1). 그러나 microarray 분석 결과에서 사용한 동일한

RNA를 이용하여 135개의 유전자에 대해 real-time-PCR 기술로

확인한 결과 135개 유전자 중 29개만이 microarray 분석결과와

유사한 결과를 나타냈으며 (Table 2), 부위별 생체 조직에서 추출

한 RNA를 이용한 검증 실험에서는 최종적으로 6개의 유전자만이

부위별 차이를 나타내었다. 
6개의 유전자 중 TS (thymidylate synthase)는 DNA 합성에 필

요한 thymidine-5’-monophosphate를 합성하는데 관여하는 효소로

세포 증식에 필수적인 것으로 알려져 있으며 (Derenzini 등, 2002) 
사태의 DNA 합성 및 세포 증식에 중요한 역할을 하는 것으로 사

료된다. 본 연구에서 세포를 이용한 실험결과에서 TS는 MSC에서

상대적으로 높은 mRNA의 발현을 보이다가 MFC로 분화되는 과

정에서 그 발현량이 감소하는 것으로 나타났다. TE (tropoelastin), 
RAD52 (similar to RAD52 motif-containing protein 1), MLC2
(myosin, light chain 2, regulatory, cardiac, slow), 기능이 알려

지지 않은 유전자 (unknown gene)는 모두 MSC가 MFC로 분화

되는 과정에서 mRNA의 발현이 증가하는 것으로 나타났다. 
근육의 재생은 근육 줄기세포와 성장 인자, 사이토카인, 염증 반

응 관련 물질, 혈관, 세포 외 기질 등 여러 가지 물질들의 상호 작

용이 요구되며, 특히 세포 외 기질은 신호전달을 위한 물질들의 상
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호교환 작용에 중요한 역할을 한다 (Goetsh 등, 2003). TE 
(tropoelastin)은 세포 외 기질의 주요 구성 물질 중의 하나로 물리

적 변형을 반복적으로 겪는 조직에서 많이 발현되는 엘라스틴 단백

질의 전구물질이다 (Anthony 등, 2010). 미오신 (myosin)은 골격근

에서 가장 많이 존재하는 단백으로 근육의 수축에 관여한다. 미오

신은 MHC (미오신 중쇄; myosin heavy chain)와 MLC (미오신

경쇄; myosin light chain)로 구성되어 있으며, MHC는 근육 수축

성상을 결정하는 중요한 요인이며, MLC는 MHC를 조율하는 기능

을 가진다 (Emerson 등, 1987). MLC는 칼슘결합단백질로써

MLCK (Myosin light chain kinase)에 의해 인산화 되며, 인산화

된 MLC는 actin과 결합하게 되어 근 수축을 일으키며, MRLC 
(myosin regulatory light chin)와 MELC (Myosin essential light 
chain) 두 종류가 있다. MLC 중 MLC2 (Myosin light 2, 
regulatory cardiac, slow)는 골격근에서 특징적으로 발현되는 유

전자 중의 하나로 (Lyons 등, 1990, Alexander 등, 1993), 돼지의

등심 부위 관련 다형성 (polymorphism)에 대한 연구를 통해 고기

의 pH, 육질 손실, 보수력, 등에 중요한 영향을 미친다고 보고 하

였다 (Xu 등, 2007). RAD52 (similar RAD52 motif-containing 
protein 1)는 Saccharomyoces cerevisiae (효모) 내에서 자외선에

의해 손상된 DNA의 재생 (excision repair)과 관련 있는 RAD52 
관련 유전자로, 세포의 생존에 중요한 역할을 한다 (Bankmann 등, 
1992, Park 등, 1992).  

TXNIP (thioredoxin-interacting protein)는 세포 내 물질의 산

화환원 반응과 물질대사에 관여하는 물질로 지방과 골격근의 글루

코즈 흡수와 연관성을 가지며, 성숙한 지방세포의 글로코즈 흡수를

억제하며, 세포의 증식을 억제하는 기능을 한다고 보고 되었다

(Parikh 등, 2007, Parth 등, 2006). 이는 txnip가 글루코즈의 항

상성 유지를 통한 지방세포의 대사에 중요한 역할을 한다는 것을

의미하며, 본 연구에서도 사태의 근육줄기세포에서 지방으로 분화

한 세포에서 높게 나타남을 확인하였다. 
본 연구결과에서 찾은 6개의 부위 특이 유전자는 모두 사태 부

위에서 특이하게 mRNA의 발현이 증가하는 것으로 관찰되었다. 
이는 근육 중 사태 부위에 있는 근육세포가 등심, 양지, 홍두깨에

있는 근육과 그 단백질 조성에서 차이를 나타내는 것을 의미한다. 
특히 다른 근육조직에서 존재하는 MSC에 비해 사태에 있는 MSC
가 상대적으로 더 많은 TS mRNA의 발현을 나타낸 것은 사태에

있는 MSC가 다른 나머지 세 부위에 있는 MSC와 그 기원이 다를

가능성을 나타낸다. 또한 MSC가 MFC로 분화되는 과정에서 그

발현이 증가되는 것으로 보인 4개의 유전자의 경우 실제로 근육의

단백질 조성에 차이를 나타내는 유전자로 사료되며 이러한 단백질

의 조성이 소고기의 육질에 어떤 영향을 미치는지에 대한 추가적인

연구가 필요할 것으로 사료된다. 또한 위에서 발굴한 6개 유전자에

대한 단백질 수준에서의 연구결과가 추가적으로 필요할 것으로 사

료된다. 결론적으로 본 연구를 통해 식육의 부위별 특이 마커를 개

발할 수 있는 과학적인 연구 방법을 제시하였다. 

요    약

본 연구는 소의 부위별 근육에 특이하게 발현하는 유전자 마커를

발굴하여 소고기의 부위를 과학적으로 판명할 수 있는 기술을 개발

하고자 실시하였다. 이러한 연구 목표 아래 먼저 사태 (Beef 
shank), 등심 (Longissimus dorsi), 양지 (Deep pectoral), 홍두깨

(Semitendinosus) 부위의 근육조직에서 MSC (myogenic satellite 
cell, 근육줄기세포)를 순수 분리하고 이를 MFC (myotube-formed 
cell; 근관이 형성된 세포)로 분화시키거나 ALC (adipocyte-like 
cell; 지방세포와 유사한 세포)로 이형분화 시킨 후 3가지의 세포로

부터 각각의 RNA를 추출하였다. 이렇게 추출한 RNA는 24,000개

의 bovine oligo-nucelotide (70 mer)가 집적된 microarray를 이

용해 4개의 조직 중 1개의 조직에서만 MSC의 분화 (MFC) 또는

이형분화 과정에서 mRNA의 발현이 증감을 보이는 유전자 135개

를 먼저 발굴하였다. 135개의 유전자에 대해 microarray 분석에

사용한 동일한 RNA를 이용하여 real-time PCR 기술로 검증한 결

과 총 29개의 유전자가 microarray 분석 결과와 유사함을 보였다. 
29개의 유전자를 다시 4개 부위의 생체 조직에서 추출한 RNA를

이용해 real-time PCR 방법으로 분석한 결과 TS (thymi- dlyate 
synthase), TE (tropoelastin), RAD52(similar RAD52 motif- 
containing protein 1), unknown gene), MLC2 (myosin light 2, 
regulatory cardiac, slow), TXNIP (thioredoxin-interating protein) 
6개의 유전자만이 다른 부위에 비해 사태 부위에서 현저한 발현의

차이를 나타냈다. 결론적으로 본 연구를 통해 소 부위별 근육을 구

분할 수 있는 과학적 기술의 토대를 확립하였다. 
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