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한우의 Fatty Acid Synthase (FASN)와 Acetyl CoA Carboxylase-α (ACACA) 
유전자내의 단일염기변이가 한우집단내의 도체형질에 미치는 영향
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ABSTRACT

This study was conducted to investigate the combined effect of fatty acid synthase (FASN) and Acetyl CoA Carboxylase-α 

(ACACA) genes on carcass traits of Korean cattle (Hanwoo). A total of 1,057 commercial Hanwoo cattle provided by the 
NongHyup Livestock Research Center (NLRC) and Hanwoo Performance Competition (HPC) were used to analyze the effect of 
four single nucleotide polymorphisms (SNPs) within FASN (g.11280A>G, g.16024A>G, g.16039T>C, and g.17924A>G) and one 
SNP within ACACA (g.2274G>A) genes. In addition, the effect of genotypic combinations between FASN (g.17924A>G) and 
ACACA (g.2274G>A) SNPs has been studied with carcass traits. Significant associations were identified between g.17924A>G of 
FASN and carcass weight and back fat, and between the ACACA gene SNP g.2274G>A and longissimus muscle area with HPC 
samples. It was also found that both effects of FASN g.17924A>G and ACACA g.2274G>A polymorphisms were consistent in 
NLRC samples. Combined analyses of both NLRC and HPC samples also revealed the significant associations between the FASN 
g.17924A>G and carcass weight and back fat and between the ACACA g.2274G>A and back fat, respectively. The effect of the 
genotypic combination of g.17924A>G within FASN and g.2274G>A within ACACA genes showed that the combination of both 
GG genotypes of FASN and ACACA SNPs causes higher carcass weight and marbling score. The results of this study indicate 
that the two SNP markers within the FASN and ACACA genes can be utilized to select superior Hanwoo cows and calves in 
commercial Hanwoo farms.
(Key words : FASN, ACACA, Hanwoo, Carcass Traits, interaction)

서    론

한우개량협의회가 1967년 설립되면서 역우에서 육우로 한우의

개량이 시작되었으며 (Roh et al., 2010), 최근 소비자들이 우수한

품질의 소고기를 선호하고 있어 고품질의 한우소고기의 생산을 위

한 사양관리와 개량방법에 관한 많은 연구가 이루어 지고 있다. 특

히 고급 한우 소고기 생산을 목적으로 한우를 개량하기 위해서는

유전적으로 우수한 한우종축을 정확히 선발하기 위한 보조적 수단

으로 한우개체의 DNA 정보를 활용하는 연구가 수행되어야 할 것

이다. 

소 근육내의 지방산 조성은 크게 포화지방산 (unsaturated fatty 
acids: UFAs) 과 불포화지방산 (saturated fatty acids: SFAs)으로

구성되어 있으며, 특히 불포화지방산 (SFAs)의 조성은 소고기의 육

질과 매우 밀접한 연관이 있는데, 그 중 단일불포화지방산

(Monounsaturated fatty acids: MUFAs)의 하나인 올레인산

(Oleic acid: C18:1) 은 그 함량이 높으면 산화를 막아주며 근내지

방의 침착과 양의 상관관계에 기여하고 있으며, 연도와 풍미를 좋

게 해준다고 알려져 있다 (Melton et al., 1982; Smith et al., 
2006). 

소의 육질 및 지방산 조성 형질과 관련된 유전자들을 살펴보면
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Table 1. Means and standard deviations for carcass traits measured on Commercial Hanwoo populations

`
Hanwoo Performance Competition

(HRC)
NongHyup Livestock Research Center

 (NLRC)

Mean SD Median N Mean SD Median N

Carcass weight (CW) kg 433.38 43.25 432.00 425 410.33 39.79 410.00 632

Longissimus muscle area (LMA) cm2  91.78  9.78  91.00 425  85.59  8.74  85.00 632

Backfat thickness (BF) mm  13.16  5.07  12.00 425  12.60  4.39  13.00 632

Marbling score (MAR) 1-9  18.18  5.90  19.00 425   3.59  1.52   3.00 632

Fatty Acid Synthase (FASN)와 Acetyl CoA Carboxylase-α 

(ACACA) 등이 있으며, 이들은 소 염색체 19번에 위치해 있다

(Roh et al., 2005). 최근 Uemoto 등 (2010)은 일본 화우 품종집

단에서 Illumina BovineSNP50 BeadChip을 이용하여 유전체 전

장분석 (Genome Wide Association Study)을 통해 49~55 Mbp 
사이의 염색체 영역이 올레인산 함량을 조절하는 중요한 영역이라

보고하였으며, 소 염색체 19번은 일본 화우의 지방산 및 육질을 조

절하는 매우 중요한 염색체로 보고하였다.
FASN 유전자는 지방과 간 조직에서 지방산을 합성하는 복합효

소로서, 소 FASN 유전자내의 g.17924G>A 단일염기변이는 앵거

스와 한우품종에서 불포화지방산인 올레인산 (C18:1) 함량에 영향

을 미치는 것으로 보고되었다 (Zhang et al., 2008; Bhuiyan et 
al., 2009; Oh et al., 2011). Li 등 (2009)은 한우품종에서 FASN 
유전자내의 염기서열분석을 통해 총 27개의 단일염기변이를 발굴

하였으며, 연관불균형 (linkage disequilibrium: LD) 조사를 통해

g.11280G>A, g.13125T>C와 g.17924G>A 등 총 3개의 단일염

기변이들의 반수체형을 보고 하였고, 그 후 Kim 등 (2010) 은 한

우 후대검정 축군 925두를 이용하여 FASN 유전자내 3개의 단일

염기변이들이 도체형질에 영향을 미치는 효과를 분석하였는데, 
g.11280G>A 단일염기변이는 도체중과 등지방두께 및 육량지수에

유의적인 효과를 나타내었으며, g.17924G>A 변이는 도체중에 유

의적인 연관성이 있는 것으로 보고하였다.
Abe 등 (2009)은 일본 화우와 리무진 품종의 F2집단에서 FASN 

유전자내의 아미노산을 변화시키는 새로운 두 단일염기변이

g.16024A>G (ThR1950Ala), g.16039T>C (TrP1955Arg)들을 발

굴하였으며, 이들의 반수체형은 소의 지방내의 지방산조성 중 팔미

트산 (C16:0)과 올레익산 (C18:1)들에 유의적인 연관성이 있다고

보고하였다. Zhang 등 (2009)은 ACACA 유전자의 Promoter I 영

역에서 8개의 단일염기변이들을 발견 하였으며 특히 g.2274G>A 
단일염기변이는 등지방 두께에 유의적인 연관성이 있으며, 
g.2350T>C 단일염기변이는 지방산 조성에 유의적인 연관성이 있

음을 보고 하였다. 또한 Shin 등 (2011)은 한우의 intron I 영역에

서 ACACA 유전자를 두 단일염기변이 g.2344T>C, g.2447C>A를

발굴하였으며, g.2344T>C의 단일염기변이에서 생체중과 도체중에, 
g.2447C>A의 단일염기변이는 육색에 유의적인 효과가 각각 있다

고 보고하였다.

따라서 본 연구는 한우 19번 염색체 상에 존재하는 FASN과

ACACA 유전자들 내의 단일염기변이들의 상호작용이 한우상업집

단의 육질향상과 육량증대에 동시에 영향을 줄 수 있는 유전인자인

지를 평가하기 위해서 수행하였다.

재료 및 방법

1. 공시재료, 도체형질, DNA 추출 및 농도 측정

본 연구는 한국종축개량협회의 주관으로 실시하는 전국한우능력

평가대회에서 도축된 425두 (11~13회)와 농협중앙회 축산연구원의

한우인증사업에서 제공받은 632두의 한우 DNA 샘플 (2008년도 1
월부터 2009년 1월 사이에 출하) 등, 총 1057두의 상용한우 DNA
와 도축정보를 이용하였다. 

시료채취는 냉도체 판정 후 채취된 등심조직에서 QIAprep® 
Spin Miniprep Kit (QIAGEN, USA)를 이용하여 DNA를 추출하

였으며, 조사된 형질은 농림부 고시 (MIFAFF. Guideline for 
Livestock product grading system, 2004-66)의 측정방법을 이용

하여 한우 등급판정결과의 도체형질인 도체중, 등지방두께, 배장근

단면적와 근내지방도의 기초통계랑 항목에 대하여 나타내었다

(Table 1).

2. PCR-RFLP 방법을 이용한 FASN (g.11280A>G, 
g.16024A>G, g,16039T>C)과 ACACA (g.2274G>A) 
유전자형 결정

소 FASN (GenBank accession number AF285607)의 g.11280G 
>A(Exon21-Silent), g.16024A>G(Thr1950Ala), g.16039T>C(Trp 
1955Arg) g.17924G>A (Thr2158Ala)와 ACACA (GenBank 
accession number AJ276233)의 g.2274G>A 단일염기변이들을

포함하는 영역의 증폭을 위해 Oligo 6 (Molecular Biology 
Insights, Cascade, CO, USA) 프로그램을 이용하여 네 개의

Primer 세트를 제작하였다 (Table 2). DNA 증폭을 위해 사용한

PCR 기계는 PTC-200 thermocycler (MJ Research, Watertown 
MA, USA) 이용하였으며, DNA 중학효소는 hTaq polymerase 
(Enzynomics, Korea)를 사용하였다. PCR 반응조건은 주형 DNA 
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Table 2. PCR primers and restriction enzymes used for SNP genotyping

Gene & SNP GenBank no Primer sequences
(5’‐>3’)

Fragment 
size (bp) TA (°C) Restriction

Enzyme (°C)
Size(bp) of the 

llelic polymorphism

FASN 
g.11280 A>G AF285607 CCACAGTGGCCGACGTG

AACTTCTCCAGGATGGGCACC 133 58 TaqI (65) 133, 67

FASN
g.16024 A>G AF285607 CTACCAAGCCAGGCAGGTC

GCCATTGTACTTGGGCTTGT 336 61 HhaI (37) 336, 262

FASN
g.16039 T>C AF285607 CTACCAAGCCAGGCAGGTC

GCCATTGTACTTGGGCTTGT 336 61 NciI (37) 336, 247

FASN
g.17924 A>G AF285607 ACCTTGACACGGCTCAACTC

GTAGCCATAGGTGGGGATG 127 58 MscI (37) 127, 93

ACACA
g.2274G>A AJ276233 AACTGAACTGAGGCAACTTAG

TCCTATCTATAATTGGCAGTC 633 52.5 AciI (37) 633, 434

FASN
g.17924 A>G AF285607 CTCCACCACCGTGTTCC

TCCTGTACACTGTAGGCCATAG 133 55 HRM Genotyping

25 ng primer 0.01uM, dNTP 5 mM, 10XPCR buffer 2.5 ul, 그

리고 h-Taq DNA polymerase를 0.625 units를 넣어 최종 반응액

25 ul을 이용하였다. 
FASN 유전자 g.11280G>A 변이에 대한 유전자형 분석은 증폭

한 PCR 산물에서 G 변이를 인식하는 제한효소 TaqⅠ을 처리하여

수행하였다. 또한 g.16024A>G 변이에 대한 유전자형분석은 A 염

기를 인식하는 HhaⅠ을 처리하여 수행하였으며, g.16039T>C 변

이에 대한 유전자형 분석은 T 염기를 인식하는 NciⅠ 처리하여 수

행하였다 (Table 2). 그리고 ACACA 유전자 g.2274G>A 변이는

G 염기를 인식하는 제한효소 AciⅠ을 처리하여 수행하였다. 각각

의 변이들에 대한 유전자형 판정은 제한효소 2 unit를 넣어 각각의

최적반응 조건에서 6시간 이상 반응을 통해 절단된 단편들을 2.5% 
MetaPhor agarose gel (LONZA, USA)에서 90mV 전압으로 40
분간의 전기영동을 수행한 후 실시하였다.

3. High Resolution Melt (HRM) 시스템을 이용한 FASN 
(g.17924G>A) 유전자형 결정

FASN g.17924 G>A의 단일염기변이 분석은 Idoho technology
의 Light Scanner의 HRM 시스템을 이용하여 한우 시료 1060 두

에서 유전자형 결정을 수행하였다. HRM 시스템을 이용할 목적으

로 제작된 Primer쌍은 Table 2에 나타냈다. PCR 반응조건은

DNA 50ng, Primer 0.1 uM, 2XSensiMix HRMTM 10 ul, 그리

고 LCGreen 0.5 ul를 넣어 최종 반응액 20ul을 이용하였다. 반응

조건은 최초 95℃에서 15분간 예비가열 한 후 95℃에서 30초 동

안 변성시키고, annealing 온도에서 30초 그리고 72℃에서 40초

합성 (extension)시키는 총 40회 반복증폭하고 72℃에서 5분 마지

막 합성단계 (final extension)를 수행하였고 HRM 시스템을 이용

하여 유전자형 결정을 하였다.

4. 통계분석

(1) FASN와 ACACA 유전자의 단일염기변이들과 상용

한우도체형질간의 연관성 분석

경제형질 측정치에 대한 FASN (g.11280G>A, g.16024A>G, 
g.16039T>C, g.17924G>A), ACACA (g.2274G>A) 변이들의 유

전자형 효과를 추정하기 위해 SAS 9.1 Package/PC를 이용하였으

며 최소유의차 검정으로 유전자형의 형질연관성을 조사하였다. 이

용한 통계분석 모형은 다음과 같다.

1) 한우능력평가 상업집단 425두의 통계분석 모형 (MIXED 
Model)

  Yijkl = μ + Si + Gj + Dk + b1Ll + eijkl

  Yijkl : 도체형질 관측치

    μ : 전체의 평균

    Si : 아비에 대한 임의효과 (54두) 
    Gj : 유전자형 효과

    Dk : 도축차수의 고정효과 (1~5차)
    Ll : 생체중에 대한 공변량

    b1 : 생체중에 대한 회귀계수

    eijkl : 임의오차를 나타낸다. 

  2) 농협축산연구원 한우 632두 통계분석 모형과 한우능력평가

한우 328두를 통합한 1060두의 통계분석 모형 (GLM 
Model)

  Yij = μ + Di + Gj + eij

    Yij : 도체형질 관측치

    μ : 전체의 평균

    Dj : 도축차수 (1~19차) 
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Table 3. Genotype and minor allele frequencies of FASN gene and ACACA gene polymorphisms 

Hanwoo 
Population

Gene/
location AA change FASN Gene No. of Genotype (%) Total

N of cattle
Minor

allele frequency
Heterozyg-

osity
HWE

P‐value

HPC

FASN/
Exon21 Silent g.11280A>G AA: 72

(20%)
AG: 120
(34%)

GG: 167
(46%) 359 0.368 0.465 0.002

FASN/
Exon34 ThR → Ala g.16024 A>G AA: 82

(20%)
AG: 173
(42%)

GG: 165
(38%) 420 0.408 0.483 0.004

FASN/
Exon34 TrP → Arg g.16039 T>C TT: 76

(18%)
TC: 167
(42%)

CC: 158
(40%) 401 0.403 0.481 0.032

FASN/
Exon39 Thr → Ala g.17924 A>G AA: 11

(3%)
AG: 95
(24%)

GG: 292
(73%) 398 0.147 0.251 0.423

NLRC FASN/
Exon39 Thr → Ala g.17924 A>G AA: 14

(2%)
AG: 170
(28%)

GG: 426
(70%) 610 0.162 0.279 0.668　

HPC+NLRC FANS/
Exon39 Thr → Ala g.17924 A>G AA: 25

(3%)
AG: 266
(26%)

GG: 717
(71%) 1008 0.156 0.263　 0.993　

HPC ACACA/
Promotor Silent g.2274A>G AA: 20

(5%)
AG: 129
(34%)

GG: 231
(61%) 380 0.222　 0.339　 0.801

NLRC ACACA/
Promotor Silent g.2274A>G AA: 36

(7%)
AG: 190
(33%)

GG: 334
(60%) 560 0.234　 0.339　 0.244　

HPC+NLRC ACACA/
Promotor Silent g.2274A>G AA: 56

(5%)
AG: 319
(34%)

GG: 565
(61%) 940 0.229 0.339　 0.254　

    Gi : 유전자형 효과

    eij : 임의오차를 나타낸다. 

  (2) FASN (g.17924G>A)와 ACACA (g.2274G>A) 단일

염기변이간의 상호작용 분석

FASN (g.17924A>G)과 ACACA (g.2274A>G) 단일염기변이간

의 상호작용 효과 및 유전자형 효과를 추정하기 위해 SAS 9.1 
Package/PC를 이용하여 일반선형모형 (GLM) 분석을 하였으며, 
유전자형의 효과는 두 SNP 조합 유전자형 (g.17924A>G + 
g.2274A>G) 효과를 추정하기 위해 최소유의차 검정으로 평균간

차이에 대한 유의성을 조사하였다. 적용한 통계분석 모형은 다음과

같다.
  Yij = μ + Di + GJ + eij

    Yij : 도체형질 관측치

    μ : 전체의 평균

    Di : 도축차수의 고정효과 (1~24차) 
    Gi : 두 단일염기변이 조합의 유전자형 효과

    eij : 임의오차를 나타낸다. 

결과 및 고찰

1. 한우상업집단에서의 FASN와 ACACA 유전자의 단

일염기 변이들의 빈도 분석

본 연구에서 한국종축개량협회에서 제공받은 한우능력평가 시료

425두 (HPC)와 농협축산연구원의 한우인증사업에서 제공받은 시료

632두 (NLRC)에서 FASN 유전자내의 g.11280G>A, g.16024A 
>G, g.16039T>C, g.17924A>G와 ACACA 유전자내의 g2274T 
>C  단일염기변이의 유전자형의 빈도를 Table 3에 요약하였다. 

FASN g.17924G>A와 ACACA g.2274A>G의 단일염기변이들

의 유전자형 조합의 빈도는 Table 4에 나타냈다. FASN 유전자의

AA 유전자형과 ACACA 유전자의 AA 유전자형의 조합을 가진

개체의 빈도가 가장 낮은 0.001로 나타났으며, 또한 FASN 유전자

의 GG 유전자형과 ACACA 유전자의 GG 유전자형의 조합인 개

체가 가장 많은 0.373의 빈도를 나타내었다. 

2. 한우상업집단에서 FASN와 ACACA 유전자의 단일

염기 변이들과 도체형질과의 연관성 분석

종축개량협회에서 제공받은 한우능력평가 집단 (n=425)에서 
FASN 유전자 내의 g.11280G>A, g.16024A>G 그리고 g.16039T 
>C 단일염기변이들은 도체형질과의 연관성분석 결과에서 유의적인

효과가 없는 것으로 나타났다 (data not shown). 하지만 FASN 
g.17924G>A 단일염기변이는 도체중 (P<0.05), 등지방두께 (P< 
0.05)에 유의적인 연관성이 있는 것으로 나타났는데 GG 유전자형

을 가진 개체는 도체중이 무겁고 등지방두께가 얇은 것으로 나타났

다. 또한 농협축산연구원에서 제공받은 한우집단 632두에서도

FASN 유전자 내의 g.11280G>A, g.16024A>G 그리고 g.16039T 
>C 단일염기변이들 역시 도체형질과의 연관성분석 결과에서 유의

적인 효과가 없는 것으로 나타났지만 (data not shown), FASN 
g.17924G>A 단일염기변이에서 도체중 (P<0.05)에 유의적인 연관

성이 있는 것으로 나타났다. 또한 농협축산연구원의 한우인증집단
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Table 4. Combined frequencies of the FASN g.17924 
A>G and ACACA g.2274A>G polymorphisms 
(n=828)

ACACA  g.2274G>A
Genotype

FASN  g.17924 A>G  Genotype

AA AG GG

AA 0.001 0.001 0.004

AG 0.009 0.074 0.210

GG 0.072 0.135 0.373

Table 5. Phenotypic association of FASN g.17924A>G and ACACA g.2274A>G polymorphisms

Gene
Phenotypic

trait
　

HPC

P-value

NLRC

P-value

HPC + NLRC

P-value
 (n=425) (n=632) (n=425 and 632)

Genotypic least squares
means (SE)

Genotypic least squares 
means (SE)

Genotypic least squares 
means (SE)

AA AG GG AA AG GG AA AG GG

FASN
g.17924A>G

　

CW 424.85 
(13.29)e

437.26 
(5.65)e, f

464.01  
(4.766)f 0.0013 399.85

(11.03)
424.72
(4.12)

427.14
(3.24) 0.0406 409.58

(8.55)
413.30
(3.38)

440.26
(2.70) 0.0009

LMA 96.41
(2.98)

92.50
(1.27)

92.07
(1.07) 0.3308 87.59

(2.42)
84.70
(0.90)

85.44
(0.71) 0.3997 89.79

(1.89)
86.48
(0.75)

86.78
 (0.60) 0.2212

BF 16.42 
(1.56)e

12.86 
(0.66)e, f

11.96 
(0.56)f 0.0008 13.71

(1.20)
12.88
(0.45)

12.67
(0.35) 0.6131 15.02

(0.96)
13.00
(0.38)

12.49
 (0.30) 0.0118

MAR 22.76
(1.62)

20.87
(0.69)

20.83
(0.58) 0.4829 2.92

(0.41)
3.67

(0.15)
3.53

(0.12) 0.1532 2.98
(0.40)

3.72
(0.15)

3.63
(0.12) 0.1743

ACACA
g.2274G>A

　

CW 410.95 
(10.91)

426.54
(5.87)

429.18 
(5.27) 0.1904 408.06

(7.16)
410.01
(2.48)

408.07
(2.82) 0.8663 412.98

(6.16)
418.95
(3.15)

416.05
(2.91) 0.5031

LMA 88.37
(2.38)

90.54
(1.28)

92.76
(1.15) 0.0267 85.19

(1.55)
86.56
(0.75)

85.81
(0.61) 0.0158 87.75

(1.16)
87.81
(0.59)

88.13 
(0.55) 0.8367

BF 12.29
(1.30)

12.35
(0.70)

12.20
(0.63) 0.9606 12.47

(0.73)
12.87
(0.35)

13.82
(0.29) 0.2283 12.34

(0.68)
13.00
(0.35)

14.39
(0.32) 0.004

MAR 18.49
(1.30)

21.03
(0.70)

21.41
(0.63) 0.0508 3.38

(0.27)
3.73

(0.13)
3.55

(0.10) 0.2835 3.59
(0.29)

4.02
(0.15)

3.97
 (0.13) 0.3671

에서도 통계적인 유의성은 없지만 등지방두께에 동일한 유전자형

효과가 나타났다 (Table 5).
종축개량협회에서 제공받은 한우집단 (n=425)과 농협축산연구원

에서 제공받은 한우집단 (n=632)을 통합하여 FASN g.17924A>G 
단일염기변이와 도체형질간의 연관성 분석을 추가적으로 실시하였

는데, 그 결과 동일하게 도체중에서 유의적인 효과가 나타났으며

역시 GG 형을 가진 개체가 높게 관찰되었다 (P<0.05). 등지방두께

에서도 농협축산연구원 한우집단에서 한우종축개량협회에서 제공받

은 한우집단과 통합 분석 결과에서는 유의적인 연관성이 있는 것으

로 나타났다 (P<0.05). 본 연구결과는 Kim 등 (2010)의 24개월령

인 한우 후대검정우 집단에서 나타난 FASN g.17924G>A 단일염

기변이가 도체중과 등지방두께에 미치는 영향이 다양한 사양관리

아래의 30개월령 한우집단에서도 지속되는 것으로써 FASN 유전자

가 육질 뿐만 아니라 육량을 개선하는데 매우 중요한 유전자 마커

임을 증명하는 것으로 사료된다. 

또한 Abe 등 (2009) 등의 결과에서는 FASN 유전자내의 g. 
16024A>G와 g.16039T>C 단일염기변이가 일본화우집단에서 근

내지방의 지방산 조성에 유의적인 영향을 보고하였는데, 본 한우

집단에서는 지방산 조성에 관한 형질이 수집되지 않아서, 한우 근

내지방의 지방산 조성에 관한 추가적인 연구가 필요할 것으로 사

료된다. 
ACACA 유전자내의 g.2274G>A 단일염기변이와 도체형질과의

연관성분석 결과는 종축개량협회에서 제공받은 한우능력평가 한우

집단 (n=425)과 농협축산연구원에서 제공받은 한우집단 (n=632)에
서 배장근 단면적에 유의적인 연관성을 나타내었다 (Table 5). 하

지만 한우능력평가 한우집단과 농협축산연구원 한우집단을 통합하

여 분석하였을 때에는 g.2274G>A 단일염기변이와 배장근 단면적

에서는 유의성이 나타나지 않았으나 등지방두께에서 유의적인 연관

성이 관찰되었다 (P<0.05). ACACA 유전자의 GG 유전자형을 가

진 개체가 AG와 AA 유전자형을 가진 개체보다 등지방 두께가 두

꺼운 것으로 나타난 결과는 Zhang 등 (2009)의 보고와 일치하였

다. ACACA 단일염기변이 (g.2274G>A)의 유전자형 효과가 본 연

구에 사용된 한우집단의 다양한 사양환경과 집단표본의 크기, 다른

유전자와의 상호작용 등의 복합적인 요인에 의해 통계적인 유의성

이 다르게 나타난 것으로 사료되어, 같은 염색체 내의 FASN 유전

자와의 상호작용 효과에 대해서 추가적인 연구를 수행하였다.

3. FASN (g.17924G>A)와 ACACA (g.2274G>A) 유전

자의 단일염기 변이간의 상호작용 효과 분석
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Fig. 1. Combined effects of the Fatty acid synthase (FASN) and Acetyl-CoA Carboxylase-α (ACACA) genotypes 
for (a) carcass weight (kg); (b) back-fat thickness (mm); (c) Longissimus muscle area cm2 ; (d) marbling 
score. Carcass traits.

FASN g.17924G>A와 ACACA g.2274A>G의 유전자들의 단일

염기변이들의 조합이 도체형질에 영향을 미치는 지를 알아보기 위

해 한우종축개량협회에서 제공받은 한우능력평가 집단과 농협축산

연구원에서 제공받은 집단을 통합하여 총 1,060두를 이용하여 분

석을 수행하였다. 통합된 한우집단에서의 FASN 유전자의

g.17924G>A와 ACACA 유전자의 g.2274A>G 단일염기변이들 가

운데, FASN 유전자의 GG 유전자형과 ACACA 유전자의 GG 유

전자형 조합을 가진 개체에서 가장 높은 도체중 (P<0.05)과 근내지

방도 (P<0.05)를 발현하였다 (Fig. 1).
Graugnard 등 (2009)은 소의 지방조직 합성과 에너지 대사에 관

여하는 유전자 발현네트워크에 대한 연구를 앵거스와 앵거스 × 시

멘탈 집단의 근육조직에서 수행하였는데, FASN과 ACACA 유전자

의 발현양에서 차이가 나타나는 것을 보고하였다.  Taniguchi 등

(2004)와 Matsuhashi 등 (2011)은 FASN과 SCD 유전자 내의 변

이가 일본화우 상업집단에서 근육내 지방산 조성에 영향을 미치는

유용한 마커로 보고하였는데, 한우집단에서 통합적인 다중유전자

효과에 추가적인 연구가 필요할 것으로 사료된다. 
본 연구의 결과에서는 지방산 합성과정에서 필수적인 효소인

FASN과 ACACA 단백질 유전자내의 단일염기변이들이 한우상업집

단의 근내지방도와 도체중에 상가적인 영향을 주는 것을 밝혀낸 것

으로, 우수한 육량과 육질의 한우소고기 생산을 위해서 FASN과

ACACA 유전자를 우량 종모우 및 암소의 선발에 활용이 가능할

것으로 판단한다. 

요    약

본 연구는 지방산의 합성의 완성 및 지방세포의 성장 및 합성에

영향을 미치는 FASN과 ACACA 유전자내의 단일염기변이 (SNP)
들을 한우의 도체형질에 미치는 영향을 조사하기 위해 수행되었다. 
한우 능력평가집단 425두와 농협 축산연구원에서 제공받은 632두

를 대상으로 FASN 유전자내의 4개 (g.11280A>G, g.16024A>G, 
g.16039T>C, g.17924A>G)의 단일염기변이들과 ACACA 유전자

내의 1개 (g.2274G>A) 단일염기변이들이 도체형질에 미치는 효과

를 분석하였다. 한우능력평가집단에서 FASN g.17924A>G는 도체

중과 등지방두께에 유의적인 연관성을 나타내었으며, ACACA  
g.2274G>A는 배장근 단면적에 유의적인 연관성을 나타내었다 . 
농협 축산연구원의 샘플에서도 FASN g.17924A>G는 도체중에서

ACACA g.2274G>A는 배장근 단면적에서 동일한 유의적인 연관

성이 관찰되었다 . 한우 능력평가집단과 농협 축산연구원 샘플을 통

합하여 FASN 유전자 g.17924A>G 와 ACACA 유전자

g.2274G>A 변이를 분석한 결과에서는 FASN g.17924A>G는 도

체중과 등지방두께에 유의적인 연관성이 나타났으며, ACACA 
g.2274G>A는 등지방두께에서 유의적인 연관성을 나타내었다 . 또

한 FASN g.17924A>G와 ACACA g.2274G>A 의 유전자형조합

에 따른 분석에서 도체중과 근내지방도에서 상호작용효과가 추정되

었으며, 도체중과 근내지방도에 유의적인 상가적 효과를 나타내었

다.  FASN g.17924G>A의 GG 유전자형과 ACACA g.2274A>G
의 GG 유전자형의 조합을 가진 개체는 다른 유전자형 조합을 가
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진 개체보다 높은 도체중과 근내지방도를 발현하는 개체인 것으로

관찰되었다 (P<0.05). 본 연구의 결과는 두 유전자내의 단일염기변

이들을 육량과 육질이 우수한 송아지 생산에 활용될 수 있을 것으

로 사료된다.
(주제어: 지방산합성 유전자, 한우개량, 도체형질, 근내지방도)
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