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Abstract

To detect Single nucleotide polymorphisms (SNP) markers associated with Bovine viral diarrhea virus 
(BVDV) and Bovine respiratory syncytial virus (BRSV) S/P ratio in Korean Holstein dairy cattle, Genome- 
wide association study (GWAS) was performed using Illumina BovineSNP50 Beadchip. The number of 
phenotype data and genotype data were 107, and 294. respectively. Phenotype data were collected for 
four periods (0 week, 1 week, 4 week, 24 week) after having vaccinated (0 week no vaccinated period). 
A total of 36,257 SNPs was remained after quality control had been done by PLINK. The result of GWAS 
showed 6 SNP markers (BTB-01704243, BTB-01594395, ARS-BFGL-NGS-118070, ARS-BFGL-NGS- 
111365, BTA-65410-no-rs, Hapmap38331-BTA-61256) under BVDV and 4 SNP markers (ARS-BFGL- 
NGS-109861, Hapmap53701-rs29017064, ARS-BFGL-NGS-71055, BTA-11232-no-rs) under BRSV. And 
also, 10 candidate genes found through 10 SNP markers (TBX18, CEP162, PAFAH1B1, METTL16, 
BRCA1, RND2, POLK, ENSBTAG00000051724, ADAM18, NRG3).

Key words : BVDV, BRSV, SNP, GWAS, Holstein

서    론

  우리나라 낙농 산업은 1902년 Holstein의 국내 첫 

도입 이후 시작되었으며, 이후 성장기를 거쳐 1980년

부터 안정기에 접어들었다(황, 2019). 이러한 낙농 산

업은 경제 형질인 유량과 유성분(유지방, 유단백, 무

지고형분량)에 대해 중점적으로 개량을 실시해왔으며 

젖소의 경제적 가치 역시 이를 통해서 결정이 되었으

며 이 외에도 젖소의 가치를 판단하는데 있어 젖소의 

체형, 번식능률 등이 제시되어왔다(이, 2017). 그러나 

소의 경제적 가치를 판단하는 기준에는 생산 능력뿐

만 아니라 강건성과 같이 중요하게 고려될 요인들이 

존재한다. 여기서 말하는 강건성은 환경에 대한 적응

능력, 질병에 대한 저항 능력을 말하는 것으로 현재 

젖소의 체형심사에서 앞다리 사이의 가슴 바닥의 너

비를 측정하여 나타내는 강건성과는 다른 개념을 의

미한다. 

  강건성이 중요시되어야 하는 이유는 질병과 관련이 

깊다. 현재 문제가 되고 있는 질병 중 하나인 소 바이
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러스성 설사(Bovine viral diarrhea; BVD)의 경우 소화

기 질환과 호흡기 질환을 일으키고(Fulton 등, 2000; 

노인순, 2009), 어미소에서는 유산과 송아지에서는 선

천성 기형(Rezaeisaber 등, 2013) 등을 유발한다. 또한 

그 원인체인 소 바이러스성 설사병 바이러스(Bovine 

viral diarrhea virus; BVDV)는 단일 가닥의 RNA 바이

러스로(Shin 등, 2001), 이 바이러스에 감염 시 태반을 

통한 태아 감염이 일어나기 때문에 감염된 어미소로부

터 태어난 송아지는 지속 감염(Persistent infection) 상태

가 되어 일생동안 바이러스를 배출하게 된다(Rezaeisaber 

등, 2013). 이러한 증상들로 인해 BVD는 전 세계적으

로 소 산업에서 경제적 피해가 큰 질병 중 하나로 중

요시되고 있다(Bachofen 등, 2010; 김 등, 2015). 또한 

호흡기 관련 질병의 원인이 되는 소 합포체성 폐렴 바

이러스(Bovine respiratory syncytial virus; BRSV)의 경

우 임상 증상으로는 발열, 기침, 호흡곤란 등을 나타

내며, 심한 경우 폐사에 이르기도 한다(김 등, 2010). 

또한 이러한 BRSV는 소의 나이와 상관없이 발병할 

수 있으나 그 중에서도 특히 어린 송아지에서 증상이 

심하고 감염이 잘 일어나기 때문에(Paccaud 등, 1970; 

Elvander 등, 1996) BVDV와 마찬가지로 농가에 경제

적 피해를 입힐 수 있는 요인이다.

  이러한 문제를 해결하기 위해서 원인체의 전파를 

막기 위한 조사가 진행되어왔다. 예를 들면 BVD의 전

파를 막기 위해서 국내에서도 젖소 및 한우에 대해 여

러 해에 걸쳐 실태 조사, 항원 양성률 조사 등을 실시

해오고 있다(배 등, 2007; 조 등, 2013; 최 등, 2016). 

하지만 이러한 조사는 ELISA, PCR 등 실험을 통해 

확인을 하고 있으며 시료 채취 역시 조직과 혈액을 이

용하기 때문에 일반 농가에서 활용하기에는 제한적이

다. 따라서 BVD에 대한 다른 대처 방안도 고려되어야 

할 필요가 있다. 

  그 대처 방안 중 하나로 질병에 대한 저항성에 대

한 유전적 능력을 찾는 방향이 제시되고 있다. 유전적 

능력을 개량함으로써 근본적으로 질병에 대한 저항성 

즉 강건성을 향상시키고자 하는 것이다. 다만 이것을 

위해서는 먼저 관련된 유전자에 대해서 파악할 필요

가 있다. 이는 본래 어려운 문제였으나 최근 단일 염

기 다형성(Single nucleotide polymorphism; SNP)과 같

은 Marker를 이용한 유전체 분석이 가능해지고 컴퓨

터 프로그램을 이용한 전장 유전체 연관분석(Genome- 

wide association study; GWAS)이 가능해지면서 다양

한 질병들에 대해 시도되고 있다. 국내에서는 Holstein

에서 산후 자궁염, 유방염 등을 유발하는 원인인 Ketosis

의 지표 형질들에 대해 전장 유전체 연관 분석이 실시

된 바가 있으며(이, 2017), 최근 해외에서도 Chinese- 

Holstein에서 소 요네병의 원인균(Mycobacterium avium 

subspecies paratuberculosis)과의 전장 유전체 연관 분

석에 대한 연구(Gao 등, 2018)가 있다.

  따라서 본 연구에서는 Holstein에서 BVDV와 BRSV 

백신에 대한 면역형성능력과 전장 유전체 연관 분석

을 실시, 관련된 SNP들을 발굴하고 이를 토대로 후보 

유전자들을 찾음으로써 향후 젖소의 질병에 대한 저

항성을 높이고 강건성 향상에 기여하기 위한 자료를 

제시하고자 한다.

재료 및 방법

백신 처리에 대한 면역반응 분석

  국내 사육 중이며 2013년부터 2016년까지 태어난 

107두의 성우 Holstein에 대해 면역반응 자료를 수집

하였다. 해당 자료를 수집하기 위해 BVDV가 젖소의 

수태율이 미치는 영향에 관련된 연구(Muñoz-Zanzi 등, 

2004)에서도 활용되었던 Elite-4HS (Boehringer Ingelheim) 

백신을 사용하였다. Elite-4HS는 BVDV와 BRSV를 포

함하는 5종의 혼합 백신(Infectious bovine Rhinotracheitis 

virus; Bovine viral Diarrhea type 1; Myxovirus parainflu-

enza 3 virus; Bovine respiratory syncytial virus; Histophilus 

somnus)으로 이를 5 mL 근육 주사 후 해당 개체로부

터 혈액 샘플을 채취하였다. 혈액 채취는 4회에 걸쳐 

진행되었으며 채취 시기는 백신 투여 전(0 week), 백

신 투여 후 1주 후(1 week), 4주 후(4 week), 24주 후

(24 week)에 실시하였다. 이후 채취된 혈액 샘플에 대

해 BVDV와 BRSV의 항체가를 구하기 위한 ELISA 

(Enzyme-linked immunosorbent assay) 분석을 하였다. 

분석에 사용된 Kits는 VDPro BVDV AB ELISA (Median 

Diagnostics Inc., Republic of Korea) kit와 INGEZIM BRSV 

COMPAC, (Ingenasa, INMUNOLOGIA Y GENETICA 

APLICADA, S.A., Madrid, Spain) kit이었으며 흡광도 

450 nm 파장에서 BioTek ELISA reader와 Gen5 2.07 soft-

ware를 이용하여 optical density (OD)를 측정하였다.

  S/P=(Sample OD−Negative OD)/(Positive OD−Nega-

tive OD)

  측정된 OD value는 위의 식에 대입한 후, S/P ratio 
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값을 구하여 이를 표현형 자료로서 활용하였다.

유전자형 결정

  국내에서 사육 중인 젖소 Holstein 중 면역 반응 자

료를 수집한 107두를 포함한 294두를 대상으로 유전

체 정보를 얻어 유전자형을 결정하였다. 유전체 정보

는 Illumina BovineSNP50 BeadChip v3 (Illumina, USA)

를 이용하여 수집하였다. 수집에 이용된 SNP chip은 

한우와 Holstein 품종 간의 유전적 차이 연구(Melka 

등, 2011), Holstein의 유전 능력 평가 연구(VanRaden 

등, 2013), 중국 Holstein에서 조형결핵균(Mycobacterium 

avium subspecies paratuberculosis)의 GWAS 연구(Gao 

등, 2018) 등 다양한 연구에서 사용되어 그 신뢰도가 

높다. 이 연구에서는 해당 SNP chip을 이용해 총 53,218

개의 SNPs를 확보하였으며 데이터를 분석에 활용하

기 위해 Genome studio software (Illumina Inc.)를 사용

하였다.

기초통계량 분석 및 상관분석

  BVDV의 S/P ratio 값에 대해 SAS 9.4 software (SAS 

Inc., 2015)를 이용하여 기초통계 분석과 상관분석을 

실시하였다. 기초통계량 분석은 각 혈액 시기에 대해 

Procedure Means를 이용하여 나타내었다. 상관분석의 

경우 Pearson의 상관분석 방법을 이용하기 위해 Proce-

dure Corr를 이용하여 분석을 진행하였다.

Quality control (QC)

  Illumina BovineSNP50 BeadChip을 이용해 수집한 

53,218개의 SNP에 대해 Quality Control를 실시하였다. 

Quality control (QC)를 위해 PLINK software version 

1.9 (Purcell 등, 2007)를 사용하였다. PLINK를 이용하

기 전 Genmoe studio software에서 제공하는 Custom 

report 기능을 이용해 MAP 파일과 PED 파일 생성하

였고 이 파일들을 이용 PLINK에서 QC를 진행하였다. 

QC는 다음의 4가지 조건에 대해 진행하였으며 각각 

① 개체에 대한 missingness＞0.02, ② SNP에 대한 miss-

ingness＞0.02, ③ Minor allege frequency(MAF)＜0.05, 

④ Hardy-Weinberg equilibrium (HWE)＜0.01 인 SNP에 

대한 제거를 실시하였다. 최종적으로 QC 후 36,257개

의 SNP 마커를 활용하였다.

GWAS 분석

  GWAS 분석은 PLINK software의 선형 회귀 분석을 

이용하여 진행하였다. GWAS 분석은 일반적으로 대

량의 마커를 이용하기 때문에 다중비교(Multiple com-

parison) 문제가 발생하며 SNP에 대한 과대평가가 일

어날 수 있다. 따라서 이에 대한 보정 방법으로 False 

Discovery Rate (FDR)로 보정된 P-value 등을 이용하

지만 본 논문에서는 제한된 표현형 자료와 유전자형 

자료 문제, 기존의 연구에서 발달된 형태가 아닌 새로

운 형질에 대해 GWAS 분석을 진행하고 있기 때문에 

각 SNP의 효과의 크기에 대해 입증되지 않았다. 따라

서 반대로 SNP에 대한 과소평가가 일어날 수 있다고 

판단되어 보정되지 않은 일반적인 P-value로 분석을 

진행하였다. 

  또한 연구에 이용된 Holstein이 모두 2013∼2107년 

태생의 성우이기 때문에 연구에 이용되기 전 예방접

종을 실시했던 개체들이 포함된다. 따라서 이 부분에 

대한 보정을 하기 위해 각 혈액 샘플 채취 시기별(0, 

1, 4 and 24 week)에 대한 분석이 아닌 0 week에서 1 

week까지의 변화량 그리고 0 week에서 4 week까지의 

변화량을 분석 대상으로 삼았다. 변화량을 알기 위해

서 1 week와 4 week의 값에 대해 0 week의 값으로 각

각 빼 계산하였다. 다만 0 week에서 24 week까지의 

변화량은 시기 간의 간격이 크기 때문에 대상에서 제

외하였다.

결    과

유전자형 결정혈액 채취 시기별 면역반응(S/P ratio)의 

기초통계량 분석

  107두의 Holstein으로부터 수집한 BVDV와 BRSV의 

S/P ratio 값에 대한 기초통계량을 혈액 채취 시기별로 

구분하여 Table 1에 제시하였다. 백신 접종 전인 0 

week 때는 0.57±0.378로 가장 낮은 수치를 보였다. 그 

다음으로 1 week가 0.63±0.351으로 조사되었으며, 이

는 4 week (0.77±0.256)와 24 week (0.78±0.534)에 비해

서는 낮은 것으로 확인되었다. 이러한 결과에 대해 백

신 투여 후 항체 생성이 진행되는 과정에서 S/P ratio 

값 역시 높아진 것으로 고려되었다. 다만 0 week 일 

때도 그 값이 다른 채취 시기에 비해 상대적으로 적을 

뿐 일시적 감염우에 대해 조사한 박 등(2013)의 연구
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Table 1. Basic statistics of BVDV and BRSV by blood sampling period

Trait Period N Mean±SD Minimum Maximum

BVDV 0 week 107 0.57±0.378 −0.23 1.01
1 week 107 0.63±0.351 −0.25 1.01
4 week 107 0.77±0.256 −0.30 1.01
24 week 107 0.78±0.534 −0.08 1.68

BRSV 0 week 106 0.61±0.301 −0.43 1.00
1 week 107 0.69±0.276 −0.49 1.00
4 week 107 0.82±0.178 0.31 1.02
24 week 107 0.78±0.201 0.00 1.01

Table 2. The correlation of BVDV among blood sampling period

1 week 4 week 24 week

0 week 0.87 (＜.0001) 0.70 (＜.0001) 0.72 (＜.0001)
1 week 0.73 (＜.0001) 0.76 (＜.0001)
4 week 0.72 (＜.0001)

Table 3. The correlation of BRSV among blood sampling period

1 week 4 week 24 week

0 week 0.78 (＜.0001) 0.62 (＜.0001) 0.76 (＜.0001)
1 week 0.69 (＜.0001) 0.73 (＜.0001)
4 week 0.73 (＜.0001)

의 0.549와 유사하게 나타났다. 백신 접종 전의 상태

에서도 감염우와 비슷하게 높은 수치로 나타난 것은 

해당 표현형 자료의 대상이 성우로서 실험 참여 전 예

방접종을 실시했기 때문에 나타난 것으로 사료된다. 

BRSV의 경우 가장 높은 수치를 나타낸 것은 4 week

로 0.82±0.178로 나타났다. 반면 가장 낮았던 시기는 

0 week로 0.61±0.301로 나타나 BVDV와 유사한 경향

을 나타내었다.

혈액 샘플 채취 시기 간의 상관분석

  BVDV의 혈액 채취 시기 간의 상관계수를 Table 2

에 나타내었다. 모든 결과에서 고도의 유의성을 나타

냈다. 가장 낮은 상관을 나타낸 0 week와 4 week의 값

이 0.70, 반대로 가장 높은 상관을 나타낸 0 week와 1 

week 간에는 0.87로 나타나 샘플 시기에 상관없이 모

두 높은 수치를 보였다. 백신 투여 전인 0 week를 기

준으로 하였을 때 24 week와의 0.72, 4 week와의 0.70

보다 1 week와 상관분석을 한 결과가 0.87로 가장 높

게 나타났다. 이 결과로 미루어보아 개체별 면역 반응

이 다르게 나타났음을 알 수 있었다.

  Table 3에는 BRSV의 혈액 샘플 채취 시기 간의 상

관분석 결과를 표시하였다. 모두 고도의 유의성으로 

확인되었으며 가장 낮은 상관을 보인 것은 0 week와 

4 week로 0.62로 나타났다. 또한 가장 높은 상관을 나타

낸 것은 0 week와 1 week (0.78)이었다. BVDV (Table 2)

와 마찬가지로 0 week와 1 week 간의 상관이 가장 높

게 나타난 것은 시기로 보았을 때 가장 가깝기 때문인 

것으로 사료된다.

Manhattan Plot과 Q-Q Plot

  GWAS 분석 결과로부터 도출된 P-value의 값을 −log10 

(P-value)로 전환한 후 결과치들을 Manhatton Plot과 

Q-Q Plot 형태로 도식화하여 Fig. 1∼Fig. 8에 나타내

었다. −log10 (P-value) 5 이상인 SNP marker 들을 유

의한 효과가 있다고 보았으며 그 결과 1 week에서 0 

week의 값을 빼 계산한 0 week에서 1 week까지의 변

화량에 대한 GWAS 분석에서는 유의한 SNP marker 

들을 발견할 수 없었다(Figs. 1, 2, 5, 6). 이는 BVDV

와 BRSV에서 동일하게 나타난 결과였다. 반면 0 week

에서 4 week까지의 변화량을 계산한 결과에서는 BVDV

는 6개의 SNP marker들을, BRSV에서는 4개의 SNP 

marker들을 발견할 수 있었다(Figs. 3, 4, 7, 8).

후보 유전자 발굴

  Table 4에는 BVDV와 BRSV의 S/P ratio 변화량에 

대해 GWAS를 실시한 후 발굴된 SNP들을 나타내었

다. 분석된 다수의 SNP 중에서 −log (P-value)의 값이 

5 이상인 SNP들을 선발하였으며 그 결과 0 week에서 

1 week까지의 변화량에 대한 분석 결과에서 SNP mark-

er들은 기준치를 만족하지 못하였다. 이는 BVDV와 

BRSV 모두 마찬가지였다. 반면 0 week에서 4 week까
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Fig. 2. Q-Q plot of genome-wide SNPs using P-value for BRSV to subtract 0 week from 1 week.

Fig. 1. Manhattan plot of genome-wide SNPs using P-value for BRSV to subtract 0 week from 1 week.

Fig. 3. Manhattan plot of genome-wide SNPs using P-value for BRSV to subtract 0 week from 4 week.

지의 변화량을 나타낸 결과에서 BVDV는 6개의 SNP 

marker (BTB-01704243, BTB-01594395, ARS-BFGL- 

NGS-118070, ARS-BFGL-NGS-111365, BTA-65410-no- 

rs, Hapmap38331-BTA-61256)들을 발견할 수 있었으며 

BRSV는 4개의 SNP maker (ARS-BFGL-NGS-109861, 

Hapmap53701-rs29017064, ARS-BFGL-NGS-71055, BTA- 

11232-no-rs)들을 발굴할 수 있었다. 총 10개의 SNP 

marker에 대해 ensembly를 실시한 결과 SNP marker 위치

에서 혹은 근접한 위치에서 다수의 후보 유전자들을 확

인할 수 있었다(TBX18, CEP162, PAFAH1B1, METTL16, 

BRCA1, RND2, POLK, ENSBTAG00000051724, ADAM18, 

NRG3). 

고    찰

  Yang 등(2016)의 연구에 따르면 TBX18 gene은 심

장 박동의 시작 부분인 심장 Sinoatrial node (동방결절)
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Fig. 4. Q-Q plot of genome-wide SNPs using P-value for BRSV to subtract 0 week from 4 week.

Fig. 5. Manhattan plot of genome-wide SNPs using P-value for BVDV to subtract 0 week from 1 week.

Fig. 6. Q-Q plot of genome-wide SNPs using P-value for BVDV to subtract 0 week from 1 week.

의 형성과 발달에 중요한 역할을 한다고 보고하였고 

CEP162 gene에 대해서는 섬모발생(ciliogenesis) 전 cil-

iary transition zone의 형성에 중요한 역할을 한다는 연

구가 있었다(Wang 등, 2013). 또한 본 연구에서 발굴

된 PAFAH1B1 gene의 경우 Holstein의 체형 형질 중 

유방의 깊이(Udder depth)에 대한 GWAS 분석 결과에서

도 동일하게 발굴되었으며(Marete 등, 2018), PAFAH1B1 

gene과 마찬가지로 ARS-BFGL-NGS-118070 SNP mark-

er와 근접한 위치에 존재하는 METTL16 gene의 경우 

Mendel 등(2018)의 연구에서 마우스의 배아(Embryonic)

의 발달에 필수적인 역할을 하고 있음이 밝혀졌다. 

BRCA1 gene의 경우 인간에게 있어 유방암 발생을 막

는 유전자로 알려져 있으며 유방암의 면역인자로서 

작용한다는 보고가 있었으며(Rosen 등, 2003), Chinese 

commercial cattle에서 BRCA1 유전자를 소의 유방염 

저항성을 개선하는데 사용가능하다는 연구가 있었다
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Fig. 7. Manhattan plot of genome-wide SNPs using P-value for BVDV to subtract 0 week from 4 week.

Fig. 8. Q-Q plot of genome-wide SNPs using P-value for BVDV to subtract 0 week from 4 week.

Table 4. Association test and ensembly result of SNP markers for BVDV and BRSV in Holstein

Trait Period SNP name Chr BP Close Gene −log (P)

BVDV 0 week∼1 week ARS-BFGL-NGS-70470 6 72454639 3.774691
Hapmap49442-BTA-111073 6 64037334 3.382790
BTB-00260650 6 65698348 3.382790
ARS-BFGL-NGS-42926 5 74551645 3.344477
ARS-BFGL-NGS-25373 5 74764992 3.344477

0 week∼4 week BTB-01704243 9 64583261 TBX18 5.325598
BTB-01594395 9 65093167 CEP162 5.325598
ARS-BFGL-NGS-118070 19 23477516 PAFAH1B1; METTL16 5.202732
ARS-BFGL-NGS-111365 19 43068079 BRCA1; RND2; 5.151996
BTA-65410-no-rs 29 32890074 5.086027
Hapmap38331-BTA-61256 10 7082683 POLK 5.045565

BRSV 0 week∼1 week Hapmap42287-BTA-65439 29 32033056 4.763211
ARS-BFGL-NGS-61189 28 9964623 4.528122
BTA-48808-no-rs 2 106064085 4.496209
Hapmap47315-BTA-48803 2 106165589 4.477947
Hapmap43684-BTA-77867 6 115164562 4.036496

0 week∼4 week ARS-BFGL-NGS-109861 4 104405667 ENSBTAG00000051724 6.119358
Hapmap53701-rs29017064 28 16097772 5.582694
ARS-BFGL-NGS-71055 27 34904207 ADAM18 5.473402
BTA-11232-no-rs 28 37296816 NRG3 5.404063
ARS-BFGL-NGS-116722 4 103100577 4.905529

Note: Chr, Chromosome; BP, Base pair (position); P, P-value.
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(Yuan 등, 2012). RND2의 경우 신경계 쪽에서 작용하

는 유전자로 뉴런 이동의 조절에 관여하며(Heng 등, 

2008), POLK gene의 경우 손상된 DNA에서 polymer-

ase와 연관이 있으며(Dai 등, 2016), ADAM18 gene의 

경우 BRCA1 gene과 마찬가지로 유방암에 대한 높은 

상관관계를 가진다(Dai 등, 2016)와 같은 후보 유전자

들에 대한 관련 연구들을 찾을 수 있었다. 위에서 언

급한 선행 연구들을 통해 강건성과 직접적으로 연관

된 기능들을 찾을 수 없었으나 유방암을 억제하는 

BRCA1 gene과 같은 경우 면역 인자의 일종으로서 볼 

수 있으며, 소에서도 유방염에 대한 저항성을 가지는

데 도움이 될 수 있다라는 점에서 보았을 때 간접적으

로 작용하는 부분이 있을 것이라 사료된다. 또한 기존 

연구에서 밝혀진 기능들은 본 연구에서 대상으로 삼

은 Holstein에 대해서 이루어진 연구가 아니며 이는 

Sequencing 등(2005)의 연구에서 인간과 침팬지 사이

의 유전자가 4.4%만이 다름에도 서로 다른 발달 양상

을 나타내며 이는 유전자들의 발현 양상이 종에 따라 

다르게 나타난다고 언급했듯이, 다른 종에서 강건성

과 상관이 없는 유전자가 Holstein에서는 강건성을 높

이는 역할을 할 수도 있다. 따라서 발굴된 후보 유전

자들을 통해 앞으로의 Holstein의 강건성을 향상시키

는데 필요한 연구 지표를 제시할 수 있을 것이라 생각

된다.

결    론

  본 연구에서는 Holstein 젖소 107두를 대상으로 BVDV

의 항체가를 조사하였으며 4회에 걸쳐 혈액 샘플을 

채취한 후 0 week에서 1 week까지, 0 week에서 4 week

까지의 변화량에 대해 분석을 시도하였다. 또한 294두

의 Holstein으로부터 Illumina BovineSNP50 Beadchip을 

이용하여 유전체 정보(유전자형 자료)를 수집하였으

며 53,218개의 SNPs에 대해서는 Quality Control를 실

시하였으며 제거 후 남은 SNPs 36,257개를 분석에 이

용하였다. 기초통계량 분석에서 BVDV는 0 week일 때 

0.57±0.378로 가장 낮게 나타났으며 24 week 일 때 0.78± 

0.534로 가장 높게 나타났다. BRSV의 경우 0 week (0.61± 

0.301) 때 가장 낮았으며 4 week (0.82±0.178) 일 때 가

장 높았다. 상관분석에서 혈액 채취 시기에 상관없이 

모두 높은 양의 상관 관계를 나타내었으며 모두 고도

의 유의성(＜0.0001)을 나타내었다. 전장 유전체 연관 

분석을 실시한 결과 BVDV는 6개의(BTB-01704243, BTB- 

01594395, ARS-BFGL-NGS-118070, ARS-BFGL-NGS- 

111365, BTA-65410-no-rs, Hapmap38331-BTA-61256), 

BRSV는 4개의 SNP marker (ARS-BFGL-NGS-109861, 

Hapmap53701-rs29017064, ARS-BFGL-NGS-71055, BTA- 

11232-no-rs)들이 발굴이 되었다. 또한 이 SNPs에 대해 

ensemble을 실시한 결과 TBX18, CEP162, PAFAH1B1, 

METTL16, BRCA1, RND2, POLK, ENSBTAG00000051724, 

ADAM18, NRG3와 같은 해당 위치 또는 근접한 위치

에서의 후보 유전자들을 찾을 수 있었다.
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