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요 약 문

Ⅰ. 제  목 : 고기능성 고품질 한우육 생산기술 개발

Ⅱ. 연구개발의 목적 및 필요성 :

 최종 목표: 

 한우 유전체 정보와 SNP 대용량 분석을 통한 고기능성·고품질 형질과 관련된 SNP를 대량 

발굴하고, 발굴된 SNP 정보를 바탕으로 고기능성 및 단기성장·고품질 맞춤형 사양 

프로그램을 개발하여 한우 최고급육 분자육종/사양 조합 생산기술을 확립  

Ⅲ. 연구개발 내용 및 범위

 ○ 1단계: 고기능성·고품질 SNP 대량 발굴, 단기 고성장 사양프로그램 개발  

 - 국내 양질사료 기반 TDN 및 사료영양학적 평가로 육성단계 사양프로그램 개발

 - 시험집단 시료확보 및 고기능성·고품질특성분석 (지방산, 아미노산, 핵산, 관능도)

 - 대용량 (648k) SNP chip을 시험집단에 적용하여 고기능성·고품질 관련 SNP 대량 발굴  

 - 생물정보학적분석을 통한 한우유전체 변이 및 고기능성·고품질 SNP contents 발굴

 - 발굴된 단기고성장 SNP 정보를 활용한 비육우 개체들의 유전적 등급화 및 각 등급별로 

맞춤형 사양관리 프로그램 개발 및 적용 

○ 2단계: 고기능성·고품질 SNP 마커효과검증 및 사양프로그램 개발  

 - 발굴된 고기능성·고품질 SNP 마커를 적용집단에 적용하여 SNP 효과의 평가 및 검증

 - 발굴된 고기능성·고품질 SNP 정보를 활용한 비육우 개체들 유전적 등급화 및 각 등급별

로 맞춤형 고기능성·고품질육 사양관리 프로그램 개발 및 적용 

○ 3단계: 한우육 고기능성·고품질·단기성장 SNP Kit개발 및 최고급육 생산을 위한 분자육

종/사양 조합 프로그램 확립

 - 조기진단용 고기능성·고품질·단기성장 SNP kit 제작

 - 최적 선발을 위한 고기능성·고품질·단기성장 SNP 효과를 조합한 선발지수식 설정

 - 유전적 등급에 따른 고기능성·고품질·단기성장 한우육 생산을 위한 맞춤형 사양 표준 

설정

 - 한우 개체, 유전체, 표현형, 기능성 SNP 등과 관련된 자료들의 통합 DB 구축

Ⅳ. 연구개발결과

1) 통계유전학적기법을 적용한 한우 고기능·고품질 유전체정보 발굴

 ○ 대용량 648K SNP chip을 이용하여 한우, 흑우, 칡소 품종 특이 SNP를 대량 발굴하였고 
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호주산, 미국산 수입육과 구별할 수 있는 SNP를 대량 발굴 하였음

 ○ 한우 고급육·고기능성 성분과 관련된 SNP를 대량 발굴

 ○ 고급육·고기능성 성분에 유의적인 SNP 마커를 적용시 분자육종가 예측의 정확도는 평균 

43%였으며  18개 형질에서는 정확도가 50%로 높게 나타남

 ○ 지방산 성분의 경우 중정도의 유전력을 가지고 봉화 거세우의 경우 주요 포화/불포화 지

방산 성분이 유의적으로 다르게 나타남. 이는 지방산 성분의 유전적 개량 가능성을 제시

하여 줌

2) 유전적등급에 따른 맞춤형 고기능성 및 단기 고성장·고품질 사양프로그램 확립

 ○ 국내 양질조사료 기반 및 TDN 함량 및 DMI 증진으로 육성기 단계 및 비육전기의 고성

장·고품질 사양관리 프로그램 개발 완료

 ○ 성장·육질에 대하여 유전적 등급별로 한우의 비육단계별 단기 사양관리 프로그램 개발 

완료

 ○ 기능성물질 첨가에 따른 육량·육질 개선효과 분석 완료

 ○ 고기능성·고품질 특성에 대한 유전적 등급별로 기능성 사양관리 프로그램 개발완료

 ○ 적용집단을 이용한 고기능성·고품질 맞춤형 사양급여 프로그램 효과 검증완료

3) 대용량 SNP chip을 이용한 유전자형분석 및 진단기술 개발

 ○ 고밀도 Affymetrix bovine 640K SNP array를 이용한 한우육 743두를 분석하였음

 ○ 발굴되어진 고기능성, 단기고성장, 고품질 관련 조기진단용 SNP kit를 개발 하였음

4) 생물정보학적 분석을 이용한 한우 SNP 기능분석 및 유전체 정보관리 시스템 구축

 ○ 한우 유전체 정보 데이터베이스를 구축하였음

 ○ 한우 유전체의 주요 SNP를 기능분석을 수행하였음

Ⅴ. 연구성과 및 성과활용 계획

 1) 한우 다목적용도용 SNP chip제작 및 국가 보증종모우 암소검정사업에 적용

 2) 한우 유전체데이터베이스를 구축하여 한우의 유전체정보를 효율적으로 활용

 3) 출하일령 단축(26-27개월령) 사양관리 및 사료 개발로 생산비절감 및 고급육 생산

 4) 향후 소비자 요구를 토대로 기능성웰빙 한우육 생산 및 단기사육으로 인한 사료효율 증진 

및 분뇨절감으로 인한 친환경 한우육 생산의 토대를 마련

 5) 특정 브랜드, 조합 또는 농가에서 요구하는 특정 형질 또는 형질 조합에 따른 적절한 육

종/맞춤형 사양 조합 시스템을 제공

 6) 육질 개선은 물론 불포화지방산함량, HDL, 콜레스테롤, CLA 함량 등을 증가시켜 맛과 

건강이 고려된 한우 고급육 생산기술을 개발·보급함으로서 고부가가치 한우육을 창출하

여, 한우육 브랜드에 사업화를 통한 소비자들의 한우육 구매 촉진
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SUMMARY

I. Title: Development of production technologies for high quality & nutritional values of 

beef in Hanwoo 

II. Goal of Study

1) Detection of a great amount of SNPs for high quality and nutritional components 

of beef using the information of Hanwoo genome and high-thoroughput SNP 

genotyping analysis, 

2) based on the genome (SNP) information, development of feeding management 

programs for short-term growth, high quality and nutritional values of beef, 

3) so as to establish a combined breeding/feeding technology for the production of 

Hanwoo beef with high quality and nutritional components. 

III. Contents of Study

Phase I: Detection of large amount of SNPs for the beef of high quality nutrients and 

development of a feeding management program for fast growth 

  ○ Development of feeding program for growth stage based on domestic TDN feeds 

and feed nutrients

  ○ Construction of reference population with phenotypes for nutrional components

  ○ Detection of SNPs for high quality and nutrional values of beef using the 

Affymetrix 648K SNP chips

  ○ Detection of SNP contents in Hanwoo genomes using bioinformatics tools

  ○ Classification of Hanwoo steers into different  groups based on the detected SNPs 

for fast growth, and application of differenticated feeding programs to each group

  

Phase II : Cross-validation of the SNP markers for high quality and nutrients of 

Hanwoo beef and development of a feeding management program for the nutritious 

beef 

  ○ Evaluation and cross-validation of the SNPs for high quality and nutrients in a 

commercial Hanwoo population

  ○ Classification of Hanwoo steers into different  groups of beef based on the 

detected SNPs for high quality, and application of feeding programs to each group

Phase III :  Development of SNP kit for fast growth, high meat quality & nutrional 

components and establishment of a combined breeding/feeding technology for the 

production of Hanwoo beef with high quality and nutritional components. 



- 5 -

○ Construction of SNP kits for fast growth, high meat quality & nutritional components

○ Selection index of the SNPs for optimum selection

○ Establishment of customized feeding standards for fast growth, high quality & 

nutrient beef according to different genetic groups

○ Construction of database for individuals, genomes, phenotypes and SNPs 

IV.  Research and Development Outcomes

1) Detection of genome information for high quality & nutrient Hanwoo beef using 

statistical genetics tools

 ○ Using the Affymetrix 648K SNP chips, a large amount of SNP was detected to 

breed specific SNPs for Hanwoo, Black, and Brindle Cattle as well as for 

imported beef (US and Australia)

 ○ A large amount of SNP was detected for high quality & nutrient beef of 

Hanwoo

 ○ The average prediction accuracy of marker-assisted breeding values for the 

high quality & nutritional values of beef was 43%. Among the components, 18 

traits had breeding values accuracies greater than 50%.

 ○ There is a possibility of genetic improvement of the beef nutritional 

components due to the fact that the heritablities of the traits were 

intermediate, and that the Bongwha Hanwoo steers had significantly different 

compositions for the major fatty acid components.

2) According to genetic and functional level, short-term high-growth and 

high-quality specifications established program 

 ○ Complete of growing period to fattening period of specification program 

development Basis on the high-quality domestic forage and enhancement of 

TDN content, DMI 

 ○ Complete of short term feeding management program development according 

to the genetic level of growth and meat quality 

 ○ Complete of analysis of the added effect of improving meat quality, functional 

materials 

 ○ Complete of high functional, high-quality feeding program effective 

verification

3) High thoroughput genotyping with high density SNP chips and development of 

SNP Kit for prediction at early stage

 ○ The 743 Hanwoo steers were genotyped with the Affymetrix bovine 640K 

SNP arrays
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 ○ The SNP kits were developed to predict fast growth, high quality and 

nutritional components of Hanwoo beef at early stage

4) Functional analysis of Hanwoo SNPs using bioinformatics tools and database 

construction of Hanwoo genome 

 ○ Database of Hanwoo genome information was constructed

 ○ Functional studies for major SNPs in Hanwoo genomes were performed

V. Proposals on Practical Application

1) Construction of SNP chips for multi-purose Hanwoo production and the application 

of the chips to sire and dam genetic evaluation program in Hanwoo

2) Establishment of Hanwoo genome database to efficiently exploit Hanwoo genome 

information

3) Specification management  for shortened ​​slaughter age (26-27 months of age) and 

quality meat production by feed development

4) Functional / wellness beef meat production that consumers are demanding in future  

and environmentally friendly beef meat production by short-term feeding program 

5) Suitable breed and customized specifications system of Provide according to 

combination of specific traits and specific brand that Required by farmers

6) Beef meat considered delicious and healthy production system of technology 

development by Improve the quality of meat, as well as unsaturated fatty 

acids, such as content, High-Density Lipoprotein Cholesterol, Conjugated 

linoleic acid
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제 1 장   연구개발과제의 개요

 제 1 절 경제·사회·산업적 필요성
○ 한우 산업은 국내 축산물 생산액의 30%이상으로 경제적 부가가치 뿐만 아니라 국가 원천 

종자 및 국가 브랜드로서의 가치가 있는 생물 자원임.

○ 최근 FTA, 수입산 쇠고기 증가, 곡물가격상승으로 생산비 증가, 반추위 메탄가스 생성으로 

인한 온난화의 요인으로 간주하는 등 한우 산업의 경쟁력 제고의 필요성.

○ 현재 한우 거세우 1등급(고급육)이상 출현율이 80%를 도달하지만 등급은 주로 지방의 함

량과 밀접한 관련이 있는데, 이는 30개월 이상 비대 사육을 초래하여 과도한 사료소모와 한

우육에 과도한 포화지방이 침착되어, 노인층의 증가 및 건강 지향적인 웰빙 소비자층이 대

두되는 가까운 미래에는 배척 사유가 될 수 있음.

○ 현대인들은 건강에 대한 관심이 증대되면서 식품소재는 인체 활동의 유지 및 성장을 위한 단

순한 에너지 공급 및 기초적 영양원으로서의 역할뿐만 아니라 인간이 누릴 수 있는 이로운 

역할을 할 수 있는 생체기능성 물질(bioacitive compounds)의 원천으로 관심이 모아짐. 

○ 2009년 우리나라의 65세 이상 노인인구 비중은 10.7%로 ‘고령화 사회’에 진입하였고, 

2026년에는 20%, 2050년에는 38%에 이르는 ‘초고령화 사회’에 이를 것으로 전망 됨.

○ 따라서 소비의 주체가 웰빙선호층 및 노인층으로 전환됨에 따라 육류에 대한 선택기준도 현

재의 고기 양 또는 맛 뿐만 아니라 성인층의 비만과 고혈압, 뇌졸중과 같은 심혈관질환을 

극복하기 위한 지방 및 에너지 섭취의 제한, 포화지방산의 섭취 제한 및 능동적인 기능성 

물질의 섭취와 같은 건강 지향적으로 전향될 것 임.

○ 따라서 조기에 출하하여(예:31->28개월) 사료비용을 절감하는 동시에, 맛을 포함한 고품

질을 가짐과 동시에 ‘건강·영양’ 지향적인 고기능성 성분을 함유하는 한우 고급육 개발

의 필요성.

 제 2 절 한우육의 맛·품질·기능성 
○ 한우육은 국가 명절에 가장 인기 있는 선물세트로 판매되고 있는데 이는 한우육의 맛과 품

질의 우수성을 소비자들이 인정하는 사례임.

○ 고기의 맛(palatability)은 풍미에 관계되는 성분에 의해 결정되는데, 지방산 

(palmitic(C16:0), stearic(C18:0), oleic(C18:1), linoleic aicd(C18:2)), 단일불포화지방산/포화지방

산 비율), 유리아미노산(taurine, arginine, glutamic acid 등), 당단백질, 핵산(IMP, 

hypoxanthine 등) 같은 화학성분이 관여하며, 특히 근내지방(intramuscular fat)는 고기의 

맛과 식감에 큰 영향을 줌 (Jo et al., 2012).
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○ Jo 등 (2012)은 근내지방도가 높을수록 풍부한 풍미를 느끼며 상대적으로 근육조직이 연하

고 다즙하며 부드러운 식감을 갖게 되므로, 한우육도 높은 근내지방 함량 중심의 소비 취향과 

육색을 비롯한 기타 육질 요소를 중심으로 소비자의 관심이 집중되어 왔다고 보고.

○ 한편 우리나라의 쇠고기 소비자는 이러한 높은 수준의 근내지방도를 요구하고 있는 반면, 

외국 일부소비자 층은 비만 등의 다이어트를 걱정하여 오히려 낮은 지방함량의 고기를 선

호하고 있으며 일부 외국의 육가공 업계에서도 가공적성이 우수한 낮은 함량의 근내지방을 

선호하는 경우도 있음 (Scollan 등, 2006; Arihara 2006).

○ 근내지방에 의한 마블링 상태가 우수하고, 높은 연도와  보수력에 의한 탁월한 조직감, 지방산 

분해에 의한 휘발성물질(volatiles), IMP, inosine 등의 핵산계 풍미물질, glutamic acid 등의 

아미노산 성분들이 복합적으로 관여되어 소비자의 관능적 취향을 좌우함.

○ 쇠고기의 근내지방은 2~8%로 상대적으로 낮은 편이나 최근 국내소비자의 편향된 식습관과 쇠고기 

등급제의 영향으로 높은 지방함량을 지닌 하이마블링 쇠고기의 생산이 중심이 되어 왔으며 이는 쇠

고기의 연도, 다즙성, 풍미 등과 같은 관능적 품질요인에서 우수한 평가를 받고 있으나 건강지향적 

식습관과는 다소 거리가 먼 추세로 볼 수 있음 (Biesalski, 2005) 

○ 쇠고기는 대표적인 양질의 단백질 공급원일 뿐만 아니라, 다양한 건강·영향 지향적 생리기

능이 밝혀진 생리활성물질(bioactive compounds)이 존재함에도 불구하고, 상대적으로 높

은 포화지방산을 지닌 지방과 적색육의 암 발생과의 인과관계 등의 마이너스적인 영양가치

도 대두되고 있는 실정임.

○ 쇠고기의 다가불포화 : 포화지방산 비율은 0.1 정도로(Choi 등, 2001) 다른 축종에 비해 

높은 포화지방산에 대한 논란이 있는 실정이나, 실질적으로 쇠고기에는 더 많은 함량의 불

포화지방산도 존재하며, 특히 건강에 이로운 기능적 특성이 밝혀진 omega-3 지방산을 비

롯한 다가불포화지방산도 전체지방산의 약 11~29%가 존재하며 omega-3 지방산은 돼지

나 닭고기에 비해 쇠고기에 상대적으로 더 많이 함유됨 (Williams and Burdge, 2006).

○ 쇠고기에 존재하는 conjugated linoleic acid(CLA)는 다양한 생리활성(항산화, 면역조절 등) 

기능이 밝혀졌으며, 반추 미생물에 의해 linoleic acid로부터 CLA가 전변되기 때문에 쇠고

기는 우수한 동물성 CLA 공급원임 (Dannenberger 등, 2004).

○ 식육에 존재하는 기능성 아미노산인 taurine(항산화, 항고혈압, 항콜레스테롤)은 쇠고기 

100g 당 평균적으로 77mg이 존재하는 것으로 알려져 있으며, 고기는 가장 풍부한 

taurine의 공급처이며 methionine 및 cysteine 대사로부터 합성되기도 함 (Mou et al., 

2002).

○ Carnosine 및 anserine은 대표적인 항산화 기능을 지닌 histydyl dipeptide로 근육 내 존

재하는 가장 풍부한 천연 항산화물질로 항노화(antiaging) 효과가 있으며, carnosine의 경
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우 쇠고기 등심근 100g 당 약 375mg 존재함 (Hipkiss, 2009).

○ 특히, 한우육은 서양육우(예, 앵거스)보다 마블링이 우수하고, 불포화지방산이 높으며 콜레스테롤이 

낮는 등, 우수한 맛과 고기능성 특징을 가지고 있어 세계적인 경쟁력을 가질 수 있는 잠재성을 지니

고 있음 (미국 텍사스주립대 스미스교수 언론대담 2009년 12월; 동물자원과학회지 2009년).

○ 따라서 지방의 불포화도가 높고 생리활성 물질을 다량 함유한 한우 고급육의 지속적인 개발

은 FTA 시대에서 한우가 생존할 수 있는 국내·국제 경쟁력을 가지게 될 것임. 

○ 고품질과 고기능성분은 독립적 특성과 공통적 특성을 가지고 있음. 예로 관능평가의 기호도

는 전적으로 고기의 품질에 관한 특성이며, CLA, carnosine같은 물질은 근육내 매우 미량

으로 존재하여 기호적 특성보다는 건강과 관련된 기능적 특성을 지닌 물질임. 한편 불포화

지방산의 경우 건강에 미치는 영향뿐만 아니라 성분 특유의 풍미와 같은 기호 품질 특성에

도 관여함 

 제 3 절 한우육 맛·품질·기능성 개량 
○ 한우육의 고품질·고기능성과 관련된 SNP를 대량 발굴하고 효율적인 개량효과를 얻기 위해서는, 주

어진 품질·기능성 형질에서 한우 개체들간의 유전적인 변이 폭이 커야함. 즉 해당 형질에 대하여 높

은 유전력을 가질수록 효율적인 유전적 개량효과를 가져올 수 있음.

○ 한우에서 고품질·고기능성 형질에 (예: 불포화지방산함량, 콜레스테롤, CLA 등) 관한 대량의 SNP 

발굴에 관한 연구는 전무한 실정인데, 그 이유는 시료 수집의 어려움 및 기능성 형질을 대량 분석시

에 소요되는 경비와 대용량 시료를 분석할 수 있는 실험 규모의 제한 때문임.

○ 서양 육우들의 기능성 및 고기 품질 성분 조사 결과, 일반적으로 중~고도의 유전력

(20~70%)을 나타내며, 특히 한우와 유전적 근연관계가 높은 일본 흑모우에서는 높은 유
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전력을 나타냄 (아래표 참조). 

  <육우  품종들에서 고기 품질과 기능성 성분에 대한 유전력 추정치(%)>    

○ 이러한 결과는 한우에서도 품질·기능성 성분에 대하여 개체들 간의 유전적 조성이 다양하여 품

질·기능성 관련 SNP를 다량 발굴하고 유전적으로 우수한 기능성·고급육 유전자형을 가진 개체들

을 효율적으로 선발하여 높은 유전적 개량 효과를 가져올 것으로 기대 됨.

○ 축산물품질평가원의 등급판정 성적을 종합 분석한 결과에 따르면 거세한우의 1등급 이상 

출현율은 79%로 육질, 육량 모두에서 분명한 수준향상이 되고 있지만, 한우 고급육 생산을 

위한 우량 밑소 및 자가생산비육체계로 전환하는 농장의 증가로 사육방법이 차별화가 요구

되고 있으며 경영비절감을 위한 사양체계 개발이 필요함.

○ 한우 출하월령별 경제석 분석결과에 따르면 25～28개월령 출하시 1++ 등급이 전체 

27.7%로 고급육 출현율이 낮지 않았으며, 출하월령 단축시 사료비용절감이 13% 감소함으

로 두당 수익도 28～32개월 출하농가와 거의 차이가 없는 것으로 조사됨.

○ 또한, 서산 한우개량사업소에서 2007년부터 수행된 종모우 검정사업에 이용된 거세우들을 

(40~47차) 조사한 결과, 24개월령에 도축시 1등급이상 고급육 출현율이 38% (1+이상 

출현율, 12%)로 나타났는데 이러한 결과는 유전적으로 우수한 개체선발과 적절한 단기사양 

기능성·품질성분
연구

1
연구

2
연구

3
연구

4
연구

5
연구

6
연구

7
연구

8
연구

9
연구

10
연구

11
연구
12

근내지방도(Marbling 73 15 46 44 18 35 46 68 61 37 64 51

전단력(Shear Force) 37 - 22 - - 16 29 40 - 29 - -

연도(tenderness) 50 - 28 - - 25 26 37 - - - -

다즙성(Jiuciness) - - - - - 24 1 46 - - - -

풍미(flavor) 19 - - - - 40 5 7 - - - -

지방색(Fat color) - - - - 33 - - - - - - -

지방융점(°C) - 20 - - 28 - - - - - 63 -

Palmitic 산(C16:0) - 13 - - 21 - - - - - 65 65

stearic 산(C_18:0) - 12 - - 14 - - - - 71 59

oleic 산(C18:1) - 9 - - 17 - - - - - 73 78

전체포화지방산 - 30 - - 27 - - - - - 75 66

육색(meat color) - - - - - - - - 31 - - -

육광(meat brightness) - - - - - - - - 56 - - -

육질(meat firmness) - - - - - - - - 51 - - -

육조직(meat texture) - - - - - - - - 48 - - -

※ 연구1: Wheeler 등, J. Anim.Sci. 1996 연구2: A. E. O. Malau-Aduli 등 J.  Anim. Nutr. 2000
연구3: J. K. Bertrand 등 JAS 2001 연구4: D. G. Riley 등 JAS.  2002
연구5: Pitchford 등, JAS 2002. 연구6: Wheeler 등, JAS 2004
연구7: Nephawe등,  JAS 2004 연구8: Dikeman 등, JAS 2005  
연구9: Shojo 등, JAS 2006 (일본화우) 연구10: T. Smith 등 JAS 2007 (Brahman)
연구11: K. Inoue등 The Animal Consortium 2011 (일본화우) 연구12: T. Nogi등 J. Anim Sci 2011 (일본화우)
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프로그램을 수행할 경우 조기 출하시에도 고급육 출현빈도를 높일 수 있는 근거를 제시하

여 줌.
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○ 사양관리시 농후사료와 조사료의 급여량과 종류에 따라 마블링은 현저히 차이가 보이는데, 

사료의 급여방법이 점차 TMR 사양과 조사료위주의 사양관리로 증가하는 상황에서 국내 생

산 양질의 조사료를 활용한 고급육생산이 필요함. 

○ 미국, 캐나다를 중심으로 농산부산물을 활용한 비육우의 육질개선을 위한 다양한 연구가 진

행되고 있으며, 최근에도 알코올 생산시 나오는 습고형주정박(WDGS) 사용 등 부산물을 활

용한 원료사용이 육질개선의 효과가 있는 것으로 연구됨.
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제 2 장   국내외 기술개발 현황

 제 1 절 유전체 정보 활용 기술
○ 생명공학기술의 급속한 발전으로 인간게놈프로젝트 및 유전체학 분야의 급속한 발전으로 가축의 경우

에도 주요 생산형질에 관련된 유전자 기능을 구명하여 산업에 적용하는 방향으로 진행되고 있음.

○ 최근 차세대 염기서열(NGS) 분석을 이용한 유전체 서열자료를 활용하여 대다수 생물체에

서 기존보다 저비용으로 유전체를 해독하는 연구가 일반화 해 가는 추세임.

○ 소의 경우, 2003년 헤어포드 소품종을 이용하여 국제 소 게놈 컨소시엄 주도로 genome project가 

진행되었는데 그 결과 99%이상의 유전체가 해독되었고 (2010, Science), 그 후 독일 뭰헨대학교 연

구팀에서 플렉비 젖소 품종 유전체를 해독하였으며(2010, Genome Biology), 국내 연구진들도 한우 

유전체를 해독하여 310만여개에 달하는 단일돌연변이(SNP)를 발굴하였음.

 ○ 이와 같이 대량으로 발굴되어진 SNP 정보들은 가축개량에 혁신적인 원천 대량 유전정보를 가져다 

주었는데, 과거 제한되게 발굴되어진 SNP 양으로는 형질과 관련된 단일 또는 소수의 유전자를 검정

할 수 밖에 없었지만, 대량의 SNP를 이용할 경우 대용량 SNP 칩을 이용하여 (예, Illumina 50k, 

770k , Affymetrix 640k array) 경제 형질과 관련된 대량의 마커들을 발굴할 수 있어, 높은 신뢰도

를 가진 분자 육종가(Molecular Breeding Value) 또는 유전체육종가(Genome-based Estimated 

Breeding Value)를 추정하여 개량의 정확도 및 효율성을 높일 수 있음. 

○ 국내에서도 대용량 SNP chip을 이용하여 전장연관분석(genome-wide association study, GWAS)

을 통한 한우 고급육과 관련된 SNP를 대량 발굴한 사례가 있음. 

○ 미국, 호주, 뉴질랜드 같은 낙농선진국의 경우 젖소 개량에서 기존의 전통육종방법, 즉 혈통정보와 자

손의 표현형을 이용한 고전적 육종방법인 후대검정을 지양하고, 해당 개체를 송아지(12개월령) 때에 

SNP chip을 이용한 분자육종가값을 추정하여 조기선발을 하는 게놈(유전체)선발 방법을 적용하고 

있으며, 미국, 호주 등에서도 육우에 대한 게놈선발 연구가 활발히 진행되고 있음.

○ 오랜 검정시간과 이에 따른 막대한 검정 경비가 지출되는 고전적 후대검정방법과는 달리, 게놈선발은 

조기에 해당개체를 선발할 수 있는 검정 경비를 줄이면서 높은 신뢰도의 분자육종가를 추정하여 선발

의 정확도를 높이는데 기여함 (아래 그림 참조).

○ 그러므로, 한우 유전체 정보를 활용할 경우 기존 한우 생산성의 한계를 극복하는데 있어서 

가장 큰 혜택은 개체의 특정 형질에 대한 유전적 자질을 조기에 예측할 수 있으며, 이 예측 

결과에 따른 적절한 (맞춤형) 사양 조건을 선택하는 정보를 제공하여 줌.

○ 따라서 향후 최고급 한우육 생산기술은 육종과 사양이 별도로 진행되었던 기존의 한우 생

산 구조를 바꾸어 육종과 사양을 조합한 구조로 전환될 것임.
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○ NGS를 이용한 대용량 유전체 시퀀싱 기술의 발전으로 인해 SNPchip을 활용한 한정적 유

전체 다양성 연구에서 벗어나 다양한 표현형, 다양한 환경적 요인에 노출된 많은 개체수의 

집단적 다양성 연구가 활발해 지고 있음. 그러나 개별적으로 진행되고 있는 다양성 연구는 

생물학적 의미를 갖지 못하고 개별적인 데이터형태로 남겨지고 있어 이들 데이터의 통합적 

유기적 분석이 절실하며 이를 위해서는 일원화된 데이테베이스 창출이 필수적임. 

 제 2 절 유전체 정보를 활용한 육우 건강지향적 고급육 생산기술
1. 미국 앵거스 육 

○ 미국의 육우시장에서 최고급 앵거스육의 경우 기존의 연도, 마블링에서 소비자 건강을 고려

한 건강성분 지향 앵거스육을 생산하고자 유전체 정보를 활용한 연구 사례가 있음

○ 아이오와주립대 James Reecy교수팀에 의하여 2002년부터 2008년에 생산된 비거세우, 

거세우 및 암소 2,100두를 가지고 Illumina 50K SNP chip을 이용하여 유전자를 분석하였

으며 일반적인 도체 품질, 지방산, 콜레스테롤, 광물질, 비타민, 카놀신 같은 dipeptide등 다

양한 건강·영양적 가치성분들을 분석하여 전장연관분석을 통하여 주요 SNP 마커를 발굴

하였음.

○ 전장연관분석결과 일부의 결과를 아래와 같은 국제 SCI 저널에 게재하였음

  

 2. 일본 화우육 

○ 일본 화우의 경우에도 화우육에 마블링 개량과 더불어 건강성분인 불포화지방산인 올레인

산의 함량을 개량하고자 대용량 SNP chip을 이용하여 주요 올레인산 SNP를 발굴하였음
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제 3 절 올레인산 함량에 근거한 일본 화우 고급육 생산 기술
○ 일본 화우육의 맛을 결정하는 요인은 근내지방도 즉 마블링과 더불어 주요 지방산 성분인 

올레인 산이 크게 좌우한다는 연구 결과를 바탕으로, 나가노현에서는 쇠고기 맛 품질표시제

도를 도입하여 신슈(信州) 프리미엄  쇠고기 브랜드로 현내외 정육점과 음식점에 제공되고 

있음

○ 즉 마블링 점수가 5~8점과 올레인산 함량이 53~58% 이상인 경우 신슈 프리미엄 쇠고기

로 인증함

프리미엄 

등급

올레인산 

함유량

마블링스코어

(BMS)

① 55% 이상 7이상

② 58% 이상 5이상

③ 52% 이상 8이상

○ 신슈 프리미엄 쇠고기육은 사단법인 일본식육등급협회에서 인증하고 있으며, 인증되어진 쇠

고기는 1kg당 전체 평균거래 가격인 2,060엔보다 높은 2,140엔 (최고 4,700엔)에 거래되

고 있음  

○ 위와 같은 사례에 비추어, 본 연구과제에서 얻어진 결과는 한우육의 맛, 건강 지향적인 프

레미움 한우육의 설정에 중요한 원천기반 정보를 제공하여 줄 것임.
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제 3 장   연구개발수행 내용 및 결과
 

최종 목표: 

한우 유전체 정보와 SNP 대용량 분석을 통한 고기능성·고품질 형질과 관련된 SNP를 대량 

발굴하고, 발굴된 SNP정보를 바탕으로 고기능성 및 단기성장·고품질 맞춤형 사양 

프로그램을 개발하여 한우 최고급육 분자육종/사양 조합 생산기술을 확립  

주요내용

○ 한우 시료 수집 및 한우육의 고기능성·고품질·단기고성장 탐색

  - 고기능성 SNP 발굴을 위한 500두 규모의 시험집단의 개체정보 및 시료 확보

  - 고기능성 SNP 효과 검증을 위한 1000두 규모의 적용집단 개체정보 및 시료확보 

  - 시험집단 및 적용집단에서 고기능성·고품질 성분 분석 및 대표 기능성·품질 성분 설정

   

○ 통계유전학적방법을 적용하여 최고급육 관련 SNP 대량 발굴 및 평가

  - 전장연관분석(GWAS) 방법을 적용하여 시험집단에서 대용량 SNP chip을 이용한 고기능

성·고품질 형질관련 SNP (QTL) 발굴

  - 탐색된 SNP (QTL)에 대하여 적용집단에서 고기능성·고품질 형질에 대한 효과 검증

  - 마커도움선발(MAS)를 위한 선발지수식 개발 및 선발반응 평가

○ 유전적등급에 따른 맞춤형 고기능성 및 단기 고성장·고품질 사양프로그램 확립

  - 국내 양질조사료 기반으로 TDN 함량 및 DMI 증진으로 육성기 단계 및 비육전기의 고성

장·고품질 사양관리 프로그램 개발

  - 성장·육질에 대하여 유전적 등급별로 비육단계별 단기 사양관리 프로그램 개발

  - 기능성물질 첨가에 따른 육량·육질 개선효과 분석

  - 고기능성·고품질 특성에 대한 유전적 등급별로 기능성 사양관리 프로그램 개발

  - 적용집단을 이용한 고기능성·고품질 맞춤형 사양급여 프로그램 효과 검증  

○ 고기능성/단기 고성장·고품질 향상을 위한 분자육종/사양 조합프로그램 구축 

  - 형질별 분자육종/사양 조합실험 수행결과로 성장, 기능성, 품질 향상 평가

  - 주요 형질들을 조합한(예: 성장+기능성) 적절한 분자육종/사양 조합프로그램 도출 

○ 생물정보학적기법을 적용한 한우유전체정보 분석 및 DB 시스템 구축

  - 기 발굴되어진 한우 310만개 SNP를 대상으로 구조분석 및 기능분류

  - 비교유전체 및 고기능성·고품질 SNP부위 분석을 통한 고기능성 SNP contents 발굴

  - 한우 개체, 유전체, 표현형, 기능성 QTL (SNP) 등과 관련된 자료들의 통합 DB 구축

○ 대용량 SNP chip 및 고기능성·고성장·고품질 관련 SNP 분석 및 kit 제작

  - 한우유전체 정보를 포함하고 있는 대용량 SNP chip을 시험집단에 적용 

  - 고기능성·고성장·고품질 한우육 식별 간편 진단 DNA kit 개발 
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제1절 통계유전학적기법을 적용한 한우 고기능고품질 유전체정보발굴

○ 목표: 한우에서 고기능성 고품질 형질과 관련된 SNP를 통계유전학적 기법으로 다량 발굴

1. 고밀도 대용량 SNP chip에 있는 SNP들중에서 한우품종에 유용한 SNP 선별
 가. 고밀도 대용량 SNP chip 선별 : The Affymetrix Bovine Axium 648,000 SNP Array

  ○ 제 2협동과제에서 Affymetix bovine 640K SNP chip을 이용하여 1차년도 250두, 2차년도 250

두, 3차년도 243두, 총 743두 한우개체들의 유전자형을 분석하였음. 각 개체들은 혈연관계가 적은 

임의의 개체들로 선별하였음.  

  ○ 유용 SNP 선별조건: 

      - 빈도가 작은 대립인자 빈도가(minor allele frequency, MAF) > 0.05

      - 하디-와인버그(H-W) 평형테스트 χ2값에 상응하는 P 값이 >0.001

      - call rate: test되어진 전체 개체들 중에서 missing genotype 비율 < 0.1

  ○ 유용 개체 선별 조건: test되어진 전체 SNP들 중에서 missing genotyped SNP 비율 <0.1  

  ○ 결정된 유용한 SNP들과 바로 옆에 위치하는 SNP들간의 거리(kbp) 간격은 다음과 같음

○ 총 630,973 SNP 중에서 한우 유용한 SNP 수는 457,134개로, 제작되어진 chip에 심어져 있는 것 
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들 중에 72.5%만이 한우품종에 유용함. 이러한 결과는 나머지 27.5%에 해당되는 SNP는 유용성이 

없으며 불필요한 분석비용만 초래 되므로 한우에만 유용한 SNP chip 제작의 필요성을 제시해 줌

  ○ 유용한 SNP들을 이용하여 바로 옆에 위치하는 SNP pair들간의 거리(kbp)를 조사한 결과, 모든 

adjacent SNP들간 전체 평균은 5.45 kbp였으며 표준편차는 7.63kbp 였음. 이는 평균적으로 SNP

들간의 간격이 5,450 bp임을 뜻하며 간격들의 95%는 2*7.63= 15,260bp 이내에 존재함  

나. 한우, 흑우 및 칡소에서 고밀도 대용량 SNP chip을 이용하여 유용한 SNP 개수 비교

  ○ 연구 1년차에 조사되어진 한우 개체 250두와 칡소(Brindle) 및 흑우(Black) 각각 18두를 분석한 

결과는 위 표에 나타나 있음.

  ○ 연구 1년차 결과와 비교분석 해 보면 1년차보다는 유용한 SNP수는 증가하였는데 이는 3년간 시료

크기가 743두로 많이 증가되어 MAF를 기준을 충족하여 유용한 SNP로 결정되어진 SNP들이 증가

된 것으로 기인됨.
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2. 한우, 흑우 및 칡소에서 유용한 SNP들간의 연관불균형(LD) 분석
가. 한우에서 유용한 SNP들간의 연관불균형 분석

○ 각 염색체별로 유용한 SNP들을 선별한 후 주어진 염색체에 위치하는 모든 SNP pair 들간 연관불균

형(linkage disequilbrium, LD) 정도를 조사하였음. 조사대상 SNP pair는 조사대상의 두 SNP 거리

가 최대 10Mb (1x107bp)이내인 것들에 대하여 조사하였고 LD 측정치는 r2 값을 사용하였는데 다

음과 같은 공식을 이용하여 GOLD 프로그램을 구동하였음

○ 여기서 pi 는 첫 번째 마커 대립인자 i (예: 1st SNP allele '1')의 빈도를 말하며 qj는 두 

번째 마커 대립인자 j의 (예: 2nd SNP allele '1') 빈도를 가리킴.  따라서 마커 한 쌍당 

총 4개의 haplotype이 (11, 12, 21, 22) 존재하며. hij는 두 마커에 있는 ij hapltoype의 

빈도를 나타냄.

 ○ 각 염색체별로 두 마커간의 거리를 0~1kbp, 1~10kbp, 10~20kbp, 20~30kbp, 

30~40kbp, 40~50kbp, 50~60kbp, 60~70kbp, 70~80kbp, 80~90kbp, 90~100kbp, 

100~200kbp, 200~300kbp, ~~, 900~1,000kbp (1Mb), 1Mb~2Mb, ~~, 9Mb~10Mb 

로 구분하였음 

 ○ 모든 상동염색체(29개)에 위치하는 유용한 SNP들간의 r2값을 계산하였고 한 염색체

(BTA)19번과 전체 모든 상동염색체(29개)의 평균을 SNP pair 간격별 평균 r2 값은 다음 

표와 그림에 도식되어 있음

  - 1 kbp 이내의 거리에 있는 두 SNP들의 경우 평균 r2 값은 0.317였으며 10kbp이내인 경우 

0.242였음. 그 이후로 두 마커간의 거리가 점점 멀어짐에 따라서 연관불균형(LD) 정도는 점점 낮아

지는 경향을 보였으며 50kbp 이상인 경우 0.1이하로 나타 났음 

   - 이러한 결과는 유의적인 r2 값을 0.2로 설정하였을 경우, 한우집단에서 고급육, 고기능성과 

관련된 유전자(QTL)를 발굴하고자 할 경우에, 이 QTL과 유의적인 연관불균형을 가지는 

SNP 마커들을 발굴하기 위해서는 SNP 마커간격이 최소 10kb 이내여야 함을 제시해 줌. 

분석결과, Affymetrix bovine Axiom 640k array를 사용할 경우 평균 간격이 5.45kb로 

나타났으므로 마커와 형질과의 유의적인 연관성이 평균적으로 탐색되어질 걸로 기대됨

○ 연관불균형 정도(r2)는 주어진 마커 간격에 대하여 염색체 마다 다소의 차이는 있었지만 전반적으로 

염색체별로 평균과 표준편차(변이정도)는 큰 차이를 나타내지 않았음 (아래 표 참조)

○ 연관불균형 정보는 집단의 유전적 특성(예: 유효집단 크기), 연관분석, QTL 탐색 및 형질관련 원인

유전자 발굴에 관한 기초 정보를 제공하여 줌. 한우의 경우 서양 품종(예: 앵거스, 홀스타인, 브라만

종)에 비해 LD가 높지 않음. 아래 두 LD 그림을 비교해 보면 근거리(예 <50kb)에서 한우는 값이 

앵거스나 홀스타인에 비하여 낮게 나타남. 이 두 서양 품종의 경우 오랜 기간동안 지속적인 우수한 

소수 종모우들의 선발로 인하여 유효집단의 크기가 감소하였고 따라서 비교적 원거리에 위치해 있는 
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SNP들간에도 연관불균형이 형성됨을 의미함. 이러한 결과는 한우에서 형질 QTL을 발굴할 경우 서
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양 품종보다 더 조밀한(high-density) SNP chip을 사용할 필요가 있음을 제시하여 줌 

       <Hayes & Goddard, 2009, Nat. Rev. Genet.>                  
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나. 한우, 흑우 및 칡소 품종들간의 연관불균형 비교

○ 고기능성 관련 SNP를 대량 발굴을 위하여 수집된 시료, (황색) 한우 250두, 흑우 및 칡소 각각 18

두의 시료를 수집하여 DNA를 추출하여 Affymetrix bovine 640K SNP array 분석을 수행하였음. 

○ 한우, 흑우, 칡소 염색체(BTA) 25번에 위치하는 유용한 SNP 각각 7,515, 6,216, 5,997개

들 간의 SNP pair들에 대하여 거리 간격별 평균 r2 값은 다음 표와 그림에 도식되어 있음

  - 1 kbp 이내의 거리에 있는 두 SNP들의 경우 한우, 흑우, 칡소에서 평균 값이 각각 0.28, 0.40 및 

0.37로 흑우집단에서 LD 정도가 가장 높았으며 그 다음 칡소 및 한우 순으로 나타남.

  - 두 마커간의 거리가 점점 멀어짐에 따라서 연관불균형(LD) 정도는 점점 낮아지는 경향을 보였는데 

한우의 경우 SNP 간격이 10kb인 경우 0.21로, 흑우와 칡소의 경우 각각 0.34 및 0.31로 나타났다.  



- 30 -

○ 전반적으로 한우보다는 흑우와 칡소에서 연관불균형 정도가 높게 나타났는데 이는 제한된 시료크기

(N=18), 두 품종을 복원하기 위하여 소수의 1세대 집단만을 이용하여 최근에 해당 품종을 복원하

기 위하여 형성된 집단이어서 짧은 세대만이 경과되어진 젊은 집단 특성으로 기인된 것으로 보임. 

○ 따라서 흑우와 칡소 집단의 경우 한우집단 보다 높은 연관불균형을 보이기 때문에 성장, 번식 및 고

급육과 관련된 QTL 부위를 발굴하는데 있어서 한우보다 더 적은 수의 SNP를 활용하여도 탐색율이 

높을 것으로 기대 됨. 하지만 제한된 시료크기로 인하여 결과의 신뢰도가 높지 않으므로 추가적인 

시료확보 및 분석의 필요성

○ 한우집단의 경우, 흑우와 칡소보다 연관불균형이 낮기 때문에 고급육과 관련된 원인유전자를 발굴하

기 위해서는 보다 많은 시료크기(sample size)뿐만 아니라 원인유전자와 연관불균형을 이루는 

SNP(QTL)을 탐색하기 위해서는 고밀도 지도가 필요함.  하지만 앞선 결과에서 보였듯이 r2값이 유

의적인 0.2이상인 SNP 평균 간격이 10kbp이내이며, 본 연구에 활용된 Affymetrix bovine 640K 

array에 있는 한우 유용 SNP들의 평균 간격은 7kbp이므로 적절한 시료크기가 주어질 경우 형질과 

연관된 QTL(SNP)를 탐색할 확률이 높을 것으로 기대됨.  

   

3. 한우, 흑우 및 칡소 미토콘드리아(mtDNA) 분석 및 품종 특이 SNP 대량 발굴

 ○ 흑우 및 칡소가 품종으로 정립되기 위해서는 각 품종마다 품종 고유한 유전적 특성을 가지고 있다는 

과학적 증거를 제시해야 함. 따라서 본 연구에서는 한우, 흑우 및 칡소종에 대하여 미토콘드리아

DNA(mtDNA) 서열의 비교분석 및 Affymetrix사 bovine 640K SNP 유전자형 분석을 통한 각 품

종들의 특성을 조사하였음. 

 가. 미토콘드리아 DNA 서열 비교분석을 통한 한우, 칡소, 흑우 종의 집단유전학적 특성

 ○ 제주흑우(JEB, 19두), 한반도본토에 있는 흑우(KB, 18두), 칡소(BRI, 19) 총 56두 시료를 수집하

여 mtDNA 910bp에 해당하는 영역을 서열 해독하였고, CLUSTALW를 이용하여 상동성 분석을 

수행하였음. 전형적인 황색 한우(BRO)의 경우, 27두에 해당하는 mtDNA 서열은 GenBank에서 수

집하였음 (Accession No. AF499238-AF499264). 집단간의 유전적 다양성 또는 분화 정도를 추

정하기 위하여 Fu의 F 통계량을 이용하였고 Arlequin 프로그램을 구동하였음.

  ○ Haplotype분석 결과 KB가 가장 낮은 다양성을 나타내었고(h=0.368), 칡소(BRI)와 황색한우

(BRO)는 각각 0.94 및 0.97로 높은 다양성을 나타내었음. (아래 표2 참조) 
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    (Dadi 등, 2012, Asian-Aust. J. Anim. Sci.) 

 ○ FST 통계량을 이용하여 집단간의 유전적 분화(genetic differentiation)를 품종간 비교 분석한 결과 

황색한우(BRO)와 칡소(BRI)간의 FST값은 0.014로 매우 낮았으며, 칡소(BRI)와 제주훅우(JEB)간

의 FST값도 0.005로 매우 낮게 나타났음. 

 ○ 이러한 결과는 mtDNA 서열정보를 활용하여 황색한우, 흑우 및 칡소 품종 정립 또는 품종 내 개체

를 식별하는데 충분하지 않은 유전적 원천 정보를 제공하여 주며, 따라서 유전적 변이 요소가 많은 

다형성 마커를 (예, SNP) 활용해야 하는 필요성을 제시하여 줌.

 나. 대용량 SNP 정보를 활용하여 한우 품종 특이성 규명

 ○ FTA로 인한 지속적인 외래 수입육의 증가로 인한 한우와 외래 상용 소 품종들과 차별할 수 있는 

방법의 개발 필요성 및 한우종 특이 SNP 발굴 및 한우가 고유품종이라는 유전적 증거를 제시할 필

요성이 있음.

 ○ 농협소재 한우 시료 50두, 홀스타인 젖소 50두의 혈액을 채취하여 DNA를 분리하였고 Illumina 

bovine 50K SNP chip을 이용하여 유전자형을 분석하였음. 미국, 호주 등에서 수입되는 쇠고기의 

주 Bos taurus종인 샤롤레, 앵거스, 시멘탈 및 리무진종에 대해서는 Decker등 (2009, PNAS)에서 

보고되어진 Illumina 50K SNP 유전자형을 이용하여 분석하였음.

 ○ SNP 빈도 변이분석은  SPSS 통계팩키지를 이용하였으며, 품종 평균, 대립인자 빈도 등을 조사하여 

Chi-square 통계량을 이용하여 유의도를 조사하였음.

 ○ Illumina bovine chip에 있는 52,678 SNP들 중에서 여섯 품종에 모두 유용한 common SNP수는 

37,370으로 72%를 차지하였고 22% (11,454) SNP들은 품종 특이성, 즉 한 품종에서는 고정되어 

있고 다른 나머지 품종에서는 다형성(대립인자가 두 개를 가지는 변이형태)을 보였음. 한우의 경우 

다형성을 가진 SNP수가 가장 낮았고 따라서 고정된 SNP 수 가 가장 많았음. (아래 그림 참조)
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○ 또한 한우 품종 특이 SNP를 조사한 결과 총 530개 SNP를 발굴하였는데 각 외국 품종에 대하여 한

우 품종 특이 SNP 특성은 아래 표에 나타나 있음. 이러한 결과는 수입육과 차별화 되고 구분되어

지는 한우육의 유전적 고유 특이성을 가지고 있으며 수입 둔갑육 차단 및 한우 또는 수입육을 판단

할 수 상용마커의 원천정보를 제공할 수 있음. 

                (Dadi 등, 2012, Asian-Aust. J. Anim. Sci. 25(1):28-32) 

 

다. 대용량 SNP 정보를 활용하여 한우, 칡소, 흑우 종의 집단유전학적 특성

 ○ 고기능성 관련 SNP를 대량 발굴을 위하여 수집된 시료, (황색) 한우 250두와 흑우 및 칡소 각각 

18두의 시료를 수집하여 DNA를 추출하여 Affymetrix bovine 640K SNP array 분석을 통하여  

각 SNP들의 구조, 즉 대립인자(allele) 고정/빈도의 차이 정도를 품종별로 비교 분석하였음. 

○ 분석 결과, 총 647,856개 SNP들 중에서 적어도 한우-칡소, 한우-흑우, 칡소-흑우 품종간에서 주어

진 대립인자 빈도차이가 0.4이상인 SNP를 42,173개를 발굴하였고, 그 중에서 대립인자 빈도차이가 

0.5이상인 SNP 개수는 각각의 품종간 비교별로 1,143개, 2,518개 및 16,155개로 나타났음.

○ 이러한 결과는 흑우와 칡소는 한우와 확연히 다른 유전적 구조 특성을 가지고 있음을 나타내주고 있

으며 품종으로 유전적 고유 특성을 가진 SNP를 선별하여 활용할 경우, 흑우 및 칡소 품종 정립에 유

용한 유전정보를 제공해 줄 것임. 또한 한우와 차별화 할 수 있는 흑우 및 칡소의 외형(색상, 형태) 

및 경제 형질(예: 육질)에 관련된 유전적 원천정보를 제공하여 줌.
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4. 대용량 SNP chip을 이용한 고급육·고기능성 QTL(SNP) 발굴 위한 전장연관분석

가. 시료 수집 및 형질 기초 통계량 조사

○ 시료는 2011년 11월부터 2014년 5월 기간동안 농협 축산연구원(안성)에서 도축되어진 한우 거세

우들 중에서 개체 743두를 확보하여 육질 등급별로 다양한 한우 등심육을 수집하였음 (자세한 내용

은 제 1협동과제 내용 참조)

○ 해당 개체의 등심육으로부터 고급육과 관련된 형질들 즉 도체중(weight), 등지방두께(BFT), 육질등

급(Qgrade), 육량지수, 등심단면적(EMA), 근내지방도(Marb)과 고품질·고기능성 특성과 관련된 

성분 65개 형질들을 1협동과제에서 분석하여 표현형 값을 수집하였음.

○ 형질별로 수집된 자료들의 기초 통계량은 연구 년차별로 다음 표에 도식되어 있음.
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나. 대용량 Affymetrix bovine 640K SNP array를 이용한 형질과의 전장연관분석(GWAS)

○ SNP array에 있는 한우에서 유용한  각각의 SNP에 대하여 형질과 연관분석을 최소자승법을 이용

하여 다음 두 단계로 GWAS를 수행 하였음

 (1) 공변이효과 보정: 표현형에 영향하는 공변이 효과(도체일령)를 일반선형모델을 적용하여 보정하였

는데 SAS 9.0을 실시하여 수행하였음.  본 시료는 농협 축산과학원에서 도체된 거세우들 중에 임의

로 선택되어진 시료이기에 유전적 관계는 독립적이라 가정하였음. 모델은

   Y = μ + 도축년월(고정효과) + 육질(고정효과) + 육량(고정효과)+ 도체일령(공변이효과) + e

   여기서 Y는 각 표현형 형질 값을 포함하는 벡터임. SAS로 구동하여 각 형질별로 고정 및 공변이 효

과의 유의도를 조사하였음.
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 (2) SNP와 형질과의 연관분석

○ 위 (1)에서 SAS를 이용하여 유의적인(P<0.05) 고정 또는 공변이 효과를 모델에 보정한 후,  얻은 

표현형 잔차값을 표현형으로 간주하여 각 SNP에 대하여 연관분석을 다음과 같이 실시하였음.

  - 해당모델은 단순 회귀분석 형태로 다음과 같으며 PLINK 프로그램을 구동하였음

    Y(표현형 잔차) = μ + βX + e,   X = 1, 0, -1 for 각 SNP의 AA, AB, BB 유전

자형 

  - β는 해당 표현형에 대하여 SNP의 상가적(additive) 효과를 나타냄

  - 앞서 한우에서 유용한 Affymetix SNP array에 있는 457천개 SNP들에 대하여 각 형질별로 연관

분석을 수행하였고, 검정결과 유의수준이 1x10-6 이하인 P 값을 가진 SNP를 해당 형질과 통계적 

유의도를 가진 연관성을 보인다고 결론을 내리고 선별하였음

○ 전장분석 결과 총 75개 고급육·고기능성 성분형질과 관련된 유의적인 SNP 개수는 아래 표

에 도식되어 있음 (아래 표 참조)

○ 전장연관분석(GWAS) 결과, 고급육·고기능성 형질과 유의적으로 관련되어진 SNP수는 P=10-6 유

의수준에서 615개가 탐색되었고, P=10-5 유의수준에서는 1,234개의 또 다른 SNP들이 탐색되었음  

 - 일반적으로 단백질조성과 관련된 형질들에서 많은 SNP들이 발굴되었으며, 핵산성분에서

도 적지 않은 유의적인 SNP들이 발굴되었음

 - 맛과 관능평가와 관련된 형질에서는 연도(tender)와 다즙성(juiciness)와 관련된 2여개 
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SNP들이 발굴되었고 도체중/등지방두께/등심단면적/근내지방도의 경우 P=10-6 유의수준에

서 발굴되지 않았음 

 - 맛에 관여하는 주요 성분인 지방산 성분의 경우 P =10-6 유의수준에서 36개 SNP들이 발

굴되었는데 특히 C14_0(Myrist산), C14_1(Myristolic산), C16_1(Stearic산), 

C18_1(Oleic산), C18_1_11t(Elaidic산)와 연관된 유의적인 SNP들이 다수 발굴되었음.

 - 각 형질별로 발굴되어진 마커의 크기는 해당 형질의 표현형 분산 대비 발굴되어진 마커들

에 의하여 설명되어지는 분산의 비율임. 아래 표에서 보이듯이 각 형질별로 가장 유의적인 

마커 SNP 10개를 설명하였는데 일반적으로 표현형 분산의 35% ~ 60%를 차지하여 상당

히 높은 비율로 나타났음. 하지만 이러한 결과는 제한된 시료 크기로 인하여 마커 효과의 

값이 부풀려 있을 가능성이 높음. 추후에 베이지안 분석방법을 적용하여 추정되는 마커효

과 편향을 줄이는 분석방법을 적용할 필요성이 있음.

 - C18:1이나 C14:1, Hypoxanthin의 GWAS 분석결과 특정 염색체 한 지역에서 대단히 크

게 관여하는 SNP들을 발굴 하였음 (아래 표와 Manhatten plot 참조). 예로 Uemoto 등

(2010)은 C18:1에 대하여 일본 화우 집단에서 GWAS 분석결과 염색체 19번

(52,722kbp)에서 아주 높은 유의도를 가진 SNP를 발굴하였음(아래표 참조).

 - 이러한 결과는 지방산 성분 형질의 특성, 즉 고급육/도체형질과 같은 양적형질의 경우 아

주 작은 크기의 효과를 가진 다수의 유전자가 관여하는 특성이 아닌, 소수의 주요 유전자

가 관여한다는 증거를 제시하여 줌. 
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다. 전장연관분석(GWAS)결과 형질별 유의적인 SNP 정보
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라. 전장연관분석(GWAS) 결과 고급육·고기능성 연관 SNP 주변의 후보유전자 조사

○ 전장연관분석(GWAS) 결과 고급육·고기능성과 연관되어 유의적으로 발굴되어진 SNP 주변의 후보 

유전자를 NCBI 사이트에서 생물정복학적 도구를 이용하여 발굴하였으며 아래표에 나타나 있음

 - 이러한 결과는 차년도 자료를 수집 통합하여 고급육·고기능성에 영향하는 원인 유전자를 발굴하는

데 부가적인 정보를 제공해 줄 것으로 기대됨   
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5. 전장연관분석결과 형질과 관련된 SNP 마커를 이용한 분자 육종가 추정, 정확도 및 선발반응 평가

가. 분자 육종가 추정 분석 방법

○ 형질별로 발굴된 SNP들을 이용하여 추정되어진 분자 육종가의 정확도를 평가하기 위하여 다음과 같

은 전략을 수립하였음

- 총 663두 시료를 1/10으로 나누어 10개 세트로 분리하여 9개 세트를 Training data로 나머지 1세

트를 Testing data set로 임의로 선정하여

- 9개 세트로 구성된 Training Data를 이용하여 각 형질별로 SNP 효과를 다음 모델로 추정 함

   Y = β1X1 + β2X2 + β3X3 + ---- βkXk + e

   여기서 

   Y : 각 형질의 표현형(고정효과를 보정한 잔차값) 벡터

   βk : k번째 유전자의 효과값(스칼라), 즉 SNP의 상가적(additive) 효과

   Xk : k번째 유전자의 유전자형에 대한 벡터로 1(AA), 0(AB), 또는 –1(BB)값을

        가지며 A와 B는 k번째 SNP의 allele(대립인자)

 - 위 모델을 ‘R’ program을 구동하였고 βk 값을 추정함 (βkhat) 

 - 1개 세트의 Testing 자료에 대하여 각 개체별로 해당 형질에 대한 분자육종가는 다음과 같이 

추정될 수 있음 

    Yhat = β1hatX1 + β2hatX2 + β3hatX3 + ---- βkhatXk

    여기서 

    Yhat : 해당 형질의 분자육종가 예측치 벡터로 각 개체의 분자육종가 값을 포함하고 있음

    βkhat : 위 Training data 모델에서 측정된 유의적인 k번째 유전자의 효과 값  

 - 형질별로 유의적인 마커들의 결정은 앞서 GWAS 분석결과로 얻어진 P=10-4 유의수준에서 탐색되

어진 SNP set들을 적용하였으며, 순환적으로 10개의 testing 세트에 대하여 분자육종가값을 추정함

 나. 추정된 분자 육종가 정확도 평가 방법

○ 분자육종가의 정확도를 추정하는 한 방법으로는 분자육종가 추정치와 표현형과의 상관계수를 구하면 

정확도를 평가하는 한 척도가 될 수 있음. 따라서 각 형질에 대하여 다음 두 상관계수를 구하였음

 - 1) Corr( Y(Training set data), Yhat(Training set data) )

 - 2) Corr( Y(Testing set data), Yhat(Testing set data) )

 - 여기서 Corr은 두 변수, X와 Y에 대한 상관계수 값이며 다음과 같이 계산되어 짐

 -    ×


 (X, Y: 각각의 표현형 또는 분자육종가, Cov:공변이 값,  σ:표준편차)

○ 따라서 상관계수 값이 1에 가깝게 높게 나타날수록 분자 육종가 추정값의 정확도가 높은 것을 의미

하여 0에 가깝게 나타 날수록 정확도가 낮다라는 것을 의미함

 - 다음 아래 표는 각 형질들에 대하여 training(TRN)자료와  testing(TST) 자료에 대한 결과를 나
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타내고 있음

다. 추정된 분자 육종가 정확도 평가 결과

○ TRN 자료의 경우 모든 형질에 대한 상관계수 평균값이 0.44였으며 TST 자료에 대하여는 0.43으

로 유사하게 나타났음. TRN 자료에서는 상관계수 값이 가장 높은 형질은 WBSF(전단력) (0.794) 

및 Histidine (0.670) 순이었고 계수 값이 가장 낮은 형질은 Creatinine (0.253) 이었음. 반면에 

TST 자료에서 상관계수 값이 가장 높은 형질은 Juicines(다즙도) (0.594), n-6/n-3 (0.558) 순

이었고 계수값이 가장 낮은 형질은 WBSF (0.010) 이었음 

- Corr(His(Training), Hishat(Training)) Corr(His(Testing 자료), Hishat(Training))
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- Corr(WBSF(Training), WBSFhat(Training)) Corr(WBSF(Testing 자료), WBSFhat(Training))

- 상관계수 값이 TST 자료보다 TRN 자료에서 보다 높게 나온 이유는 유의적인 마커를 발굴하는데 

이용되어진 자료가 TRN 자료이기 때문에 측정된 마커 효과 값이 TST 자료보다 TRN 자료에서 더 

잘 설명되어 지기 때문 임

 - 하지만 더 관심있는 분자 육종가의 정확도는 TST 자료인데 왜나하면 실제 적용하고자 하는 집단은 

분자 육종가를 알지 못하고 예측 하고자 TST 집단이기 때문이기 때문임 

 - TST 자료를 이용하여 측정되어진 육종가의 정확도, 즉 모든 형질의 상관계수 평균값은 0.43이었으

며, 18개 형질의 경우 정확도가 50% 이상으로 나타났으며, 34개 형질에서 40% 이상의 정확도를 

보였음. 이러한 결과로 근거하여 볼 때 각 형질별로 유의적인 마커를 발굴하여 조기 선발에 적용할 

경우 적지 않은 정확도를 가진 형질의 경우 유전적 개량효과를 가져올 것으로 기대되어짐
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 - 하지만 본 연구과제에 적용되어진 제한된 시료 크기로 말미암아 형질과 연관된 마커의 제한적인 발

굴 또는 마커 효과 측정값의 편향성향을 가질 수 있므로 추가적인 자료 확보 및 분석으로 testing 

자료에서 분자 육종가 예측의 정확도를 검증할 필요성  

○  마커수와 분자육종가 정확도의 관계: 아래 그림은 조사되어진 75 형질에서 P=10-4 유의도 수준으

로 발굴되어진 마커수와 분자육종가 정확도(상관계수)와 관계가 도식되어 져 있음. 각 형질별로 유

의적으로 발굴되어진 마커 수는 다양한데, TRN 자료에서는 마커 수가 증가 됨에 따라 정확도 비례

하게 증가되는 경향을 보인 반면에(상관계수 0.88), TST 자료에서는 마커수가 증가 됨에 따라 정확

도가 감소하는 경향을 보였음 (상관계수 –0.74).

 - 이러한 결과는 앞서 언급하였듯이 TRN 자료에서 발굴되어지고 측정된 마커효과 값이 TRN 자료에

서 최적으로 설명되어져 모델에 마커가 많이 보정 될수록 표현형을 더 잘 정확히 예측하는 반면에, 

마커효과를 독립적인 다른 집단 자료(TST)에 적용할 경우 아주 높은 유의도를 가지고 있는 마커 

효과가 아닌 이상, 단순히 마커수를 증가 시킨다고 해서 TST자료에서는 분자 육종가의 신뢰도를 증

가하지 않는 다는 사실을 제시하여 줌

 - 추후 연구 수행을 통하여 지속적으로 자료 수의 증가로 더 정확한 마커효과 값을 추정하여 TST 자

료에 적용할 경우 좀 더 신뢰도가 높은 분자육종가를 예측할 것으로 기대 함

라. 형질관련 유의적인 SNP로 선발시 선발반응 평가 

○ 마커도움선발의 효율성 평가는 다음과 같음. 

  E = RMAS/RP = (1/h)[q+h2
pol(1-q)]1/2

    RMAS = irg,Iσg,로 마커도움선발반응, RP:표현형 선발 반응을 나타냄.

    h2: 해당형질의 유전력,  q:유전분산중에서 SNP로 설명되는 비율이며

    h2
pol = h2(1-q)/(1-qh2)

 - 1x10-6의 유의도를 가지고 발굴되어진 SNP가 있는 형질에 대하여 조사하였으며, 만약 한 

염색체에 두 개 이상의 SNP가 발굴되어진 경우에는 가장 유의적인 SNP만을 선별하였음

○ 주요 형질별로 계산되어진 마커도움선발 효율성은 아래 표에 도식되어 있음
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○ 분석결과 전반적으로 표현형-혈통 정보에 근거하는 선발보다 발굴되어진 주요 마커를 적용할 경우 

선발반응이 더 효율적으로 나타났으며 (E > 1), 몇몇 형질의 경우 (Color_a,  Inosine, Arg)의 경

우 2배 가까이 선발반응이 증가하게 나타났음.

○ 하지만 제한된 시료 크기로 형질별로 발굴되어진 유의적인 마커 수가 제한되어 있고, 마커효과를 고

정효과로 간주하여 분석할 경우 효과값이 부풀려져 선발반응이 편향되게 예측되어 질 수 있음

○ 향우 추가적인 시료 수집 및 분석으로 마켜효과 값을 검증하여 선발 반응을 검증할 필요성 
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6. 탐색된 고기능성·고품질관련 SNP 마커들의 효과를 적용집단에서 검증

가. 봉화축협 거세우 표현형 분석

○ 봉화축협 한우농가에서는 고기의 건강성분을 증진시키고자 한약재 부산물을 사료로 이용하고 있음

   따라서 봉화축협에서 출하되어진 거세우 30두의 채끝부위를 시료로 수집하여 성분분석을 수행하여 

다른 거세우들고 비교 하였음

○ 시료 두수: 일반 거세우 735두, 봉화 거세우 30두

○ 일반성분 분석: 

- SAS GLM을 이용하여 도체년월을 고정효과로 도체월령을 공변이효과로 보정하여 분석을 수행

              *육질 1(1++), 2(1+), 3(1), 4(2)

- 분석결과 봉화 거세우육이 육질, 도체중 및 마블링 점수가 일반한우육보다 유의적으로 높게 나타났으

며, 일반 조성분 분석 결과 수분, 조단백질 및 조지방 함량도 봉화 거세우육에서 유의적으로 높게 나

타났음. 이러한 결과는 부분적으로 시료 추출의 편향성, 즉 봉화육이 일반 한우육보다 육질이 더 우

수한 시료를 선택한 결과에 기인되는 것을 보임

○ 고기 일반성분 분석: 

- 고기 일반성분은 육질 및 육량 요소에 의하여 영향을 받게 되므로 SAS GLM을 이용하여 육질, 육량 

및 도체년월을 고정효과로 도체월령을 공변이효과로 보정하여 분석을 수행하였음

- 분석 결과 육색(L, a)의 경우 유의적인 차이를 보였으며 보수력, 가열감량 및 driploss의 경우에도 

봉화 한약우에서 유의적으로 좋은 점수를 나타내었음

육질　 1++ 1+ 1 2 계
일반거세우 93 192 309 171 765

% 12 25 40 22 100 
봉화 거세우 6 11 3 10 30

% 20 37 10 33 100 

형질 유의수준 일반거세우 표준오차 봉화거세우 표준오차

월령 0.1126 31.9 0.21 33.1 0.74 

육질* <.0001 2.6 0.05 1.6 0.18 

육량 0.6554 2.2 0.04 2.1 0.16 

도체중 0.0012 417.4 2.84 455.1 10.50 

등심단면적 0.3251 89.1 0.57 91.1 2.03 

등지방두께 0.4714 14.1 0.31 13.3 1.11 

마블링  <.0001 5.2 0.10 7.0 0.35 

수분 0.0010 57.4 0.31 61.1 1.12 

조단백질 0.0029 18.3 0.13 19.7 0.46 

조지방 0.0002 23.2 0.39 17.9 1.40 

조회분 0.0324 1.0 0.02 0.9 0.06 

콜레스테롤 0.1250 58.3 0.43 60.7 1.52 
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○ 고기 아미노산 성분 분석: 

- 아미노산 성분의 경우 육질 및 육량 요소에 의하여 영향을 받게 되므로 SAS GLM을 이용하여 육질, 

육량 및 도체년월을 고정효과로 보정하여 분석을 수행하였음

- 분석결과 Glu, iLe, Leu, Lys, Met, PHe, Pro, Ser, Tyr 성분이 유의적으로 다르게 나타났으며 항

형질 유의수준 일반거세우 표준오차 봉화거세우 표준오차

pH 0.1992 5.7 0.01 5.7 0.02 

Color_L 0.0059 39.2 0.17 41.0 0.64 

Color_a 0.0232 19.6 0.15 18.4 0.54 

Color_b 0.2207 10.0 0.09 9.6 0.32 

보수력 0.0088 34.6 0.24 32.3 0.89 

Driploss  <.0001 18.4 0.19 14.8 0.68 

가열감량  <.0001 16.7 0.17 20.2 0.61 

전단력 0.0999 57.1 1.21 64.5 4.45 

육색 0.1280 5.3 0.05 5.5 0.17 

풍미 0.4987 5.3 0.09 5.5 0.34 

연도 0.3139 5.4 0.06 5.1 0.21 

담즙 0.6398 5.4 0.05 5.5 0.20 

관능도 0.7541 5.3 0.05 5.4 0.19 

형질 유의수준 일반거세우 표준오차 봉화거세우 표준오차

Ala 0.1480 24.5 1.39 29.6 2.64 

Arg 0.1467 212.4 7.95 241.9 15.13 

Cys 0.0815 4.9 0.49 7.1 0.93 

Glu <.0001 5.4 0.70 12.6 1.34 

Gly 0.2612 6.6 0.49 8.0 0.94 

His 0.0904 32.9 3.24 46.9 6.16 

iLe 0.0280 5.3 0.34 7.2 0.64 

Leu 0.0164 8.1 0.57 11.6 1.09 

Lys 0.0440 8.5 0.57 11.4 1.08 

Met 0.0005 5.0 0.29 7.6 0.55 

Phe <.0001 5.8 0.37 10.0 0.70 

Pro 0.0134 4.3 0.22 5.7 0.41 

Ser 0.0026 7.2 0.60 11.8 1.14 

Thre 0.0515 44.2 2.32 55.7 4.42 

Tyr 0.0031 7.3 0.41 10.5 0.79 

Anserine 0.0763 269.3 10.44 316.5 19.85 

Carnosine <.0001 764.4 24.04 448.7 45.73 

Creatine 0.0190 1466.2 23.12 1327.6 43.99 

Creatinine <.0001 14.7 0.96 29.7 1.82 
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산화물질인 Anserine, Carnosine에서도 유의적으로 다르게 나타났으며 Creatine, Creatinine에서도 

봉화 한약우와 일반거세우육간에 유의적으로 다른 성분 비율을 보였음

○ 고기 지방산 성분 분석: 

- 아미노산 성분의 경우 육질 및 육량 요소에 의하여 영향을 받게 되므로 SAS GLM을 이용하여 육질, 

육량 및 도체년월을 고정효과로 도체월을 공변이 효과로 보정하여 분석을 수행하였음

- 분석결과 C16_0에서 봉화한약우가 24.5%로 일반거세우보다 약 2% 낮게 나타났으며 올레인산

(C18_1)의 경우 46%로 일반거세우보다 2% 높은 유의수준으로 나타났음

- 또한 전체포화지방산(SFA)함량, 불포화지방산(USF) 및 다가불포화지방산함량(MUFA)의 경우에서 

봉화 한약우가 약 2% 다르게 건강지향적으로 다르게 나타났음.

- 이러한 결과는 한우육 성분이 환경·사양조건에 따라 다르게 나타남을 제시하여 줌

- 또한 유전력 추정결과, 주요 지방산 성분인 C14_0, C14_1, C16_0, C16_1, C18_0, C18_1, SFA, 

형질 유의수준 일반거세우 표준오차 봉화거세우 표준오
차

C10_0 0.1865 0.04 0.002 0.03 0.004 

C12_0 0.2989 0.10 0.005 0.08 0.009 

C14_0 0.0939 3.41 0.083 3.05 0.158 

C14_1 0.2762 1.06 0.044 0.94 0.084 

C15_0 0.8570 0.25 0.010 0.24 0.019 

C16_0 0.0058 26.42 0.271 24.50 0.516 

C16_1 0.4243 4.55 0.136 4.27 0.260 

C17_0 0.8900 0.56 0.018 0.56 0.035 

C17_1 0.0620 0.60 0.021 0.70 0.041 

C18_0 0.8299 10.40 0.232 10.53 0.442 

C18_1 (올레인산) 0.0375 43.85 0.362 45.78 0.689 

C18_1t 0.8827 1.78 0.085 1.74 0.162 

C18_2 0.4402 2.01 0.102 2.21 0.195 

C18_3 0.8667 0.07 0.007 0.07 0.014 

CLA9_c11t 0.1806 0.28 0.015 0.33 0.028 

C20_1 0.7187 0.21 0.016 0.20 0.030 

C20_3 0.7324 0.20 0.012 0.21 0.023 

C20_4 0.6767 0.42 0.035 0.46 0.066 

C24_1 0.9391 0.10 0.007 0.10 0.013 

SFA(포화지방산) 0.0404 41.18 0.412 39.02 0.783 

USF(불포화지방산) 0.0597 55.15 0.394 57.04 0.750 

MUFA(다가불포화) 0.0136 51.46 0.442 53.71 0.634 

 PUFA 0.3760 3.00 0.139 3.31 0.264 

UFA/SFA 0.0785 1.35 0.024 1.46 0.046 

n-6/n-3 0.0051 9.12 0.321 11.42 0.610 
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USF의 유전력이 각각 0.35, 0.52, 0.31, 0.44, 0.41, 0.26, 0.33, 0.28로 추정되어 중정도 이상의 

유전력을 보여서 개체들간의 유전적 변이가 적지 않음을 나타내 주고 있는데 이는 선발로 인한 유전

적 개량의 효과가 높다는 사실을 제시하여 줌.

나. 봉화축협 거세우 집단의 지방산 성분 주요 SNP 마커 빈도 조사

○ 앞서 봉화 거세우들과 다른 거세우들간에 특정 지방산 성분이 유의적으로 다르게 나타났는데, 이에 

근거하여 지방산 성분에 관여하는 주요 SNP들에 대하여 두 집단간에 대립인자(allele) 빈도 차이 유

무를 조사하였음 (두 집단간의 유전자형 차이를 χ2 테스트 실시)

○ SFA 및 USF 형질에 가장 유의적으로 관여하는 4개의 SNP들에 대하여 봉화거세우집단과 다른 일

반 거세우 집단에서 해당 대립인자의 빈도가 유의적으로 다르게 나타남 (P<0.05). 이는 지방상 성분

에 관여하는 유전자들에 대하여 봉화거세우 집단의 유전적조성이 다른 일반 한우 거세우 집단과 다

르게 분포하고 있음을 제시하여 주며, 유전적 개량을 통해서 고기 지방산 성분을 개선할 수 있는 근

거를 제시하여줌.

 - 추후 추가적인 시료를 추출하여 유의적으로 유전적 조성이 다른 SNP들을 검증하여 개량에 적용한

다면 고기의 건강 고기능성분을 개선하는 주요 지표가 될 것임. 
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제 2 절 유전등급 맞춤형 단기성장·고품질·고기능성 사양프로그램

개발 

1. 반추위 최적 발효조건 확립을 위한 반추위 In vitro 발효특성 및 소화율 비교 시험

가. 반추위 최적 발효조건 확립을 위한 TMR과 TMF사료의 발효특성 및 소화율 비교 시험

(1) 연구방법 및 내용

성장단계별 사료를 TMF 및 TMR의 형태로 준비하여 직접 비교하였으며, Total Mixed 

Ration 및 Total Mixed Fermentation의 기본적 영양소 함량은 동일하게 설계 하였다. 실험 

방법은 한우 육성우용으로 개발된 TMR 및 TMF에 대하여 반추위에 캐뉼라(누관)가 장착된 

소 4두를 이용하여 2 x 2 Cross-over 방법으로 실시하였다. 

Table 1. Nutrient composition(%, DM basis) of experimental feeds for Hanwoo 

steers in growing stage

 

(2) 연구 결과

(가) 반추위내 발효성상

반추위에 누관이 장착된 소에게 사료 급여 전 및 급여 3, 6 및 9시간 후에 반추위액을 채취하

여 반추위액의 pH, 암모니아 농도 및 VFA 농도와 조성을 조사한바 다음과 같다. 반추  위액

의 pH는 사료급여 후 3시간까지 낮아지다가 그 후로 점차 증가되는 경향을 보였다(Table 2). 

급여 6시간을 제외하고는 TMR 급여구가 TMF 급여구보다 다소 높은 경향을 보였으나 사료 

간 차이는 없었다. 반추위액의 암모니아 농도는 TMR 및 TMF를 동일하게 급여한 후 3시간까

지 증가되었다가 이후 시간이 경과할수록 서서히 낮아졌다. 급여 3시간에서 TMR에 비하여 

TMF를 섭취한 소의 반추위액 내 암모니아 농도가 다소 높은 경향을 보였으나 대체로 사료 

간 큰 차이는 보이지 않았다.

Type DM CP EE NDF Ash

TMR 59.3 13.9 5.1 42.8 9.75

TMF 58.2 14.1 5.5 43.3 10.2

Items TMR TMF SEM1) Pr > F2)

-------------- - 0.5 hour --------------

pH
Ammonia-N (mg/100mg)
Total VFA (mmoles/100ml)
Individual VFAs (mmoles/100mmoles)

Acetate(C2)
Propionate(C3)

6.90
6.82
46.2 

61.3 
16.4 

6.88
7.30
47.1 

62.4 
16.9 

0.915
0.887
6.531 

2.324 
0.121 

0.811
0.286
0.815 

0.431 
0.330 

Table 2. Comparison of the TMR and TMF for Hanwoo steers of growing stage in 

pH, NH3-N, major VFA concentration and its composition in rumen fluid by time. 
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반추위액의 VFA 농도는 사료급여 6시간까지 점차 증가되다가 그 이후로 감소되었다. 전체    

시료 채취기간에 걸쳐 반추위액내 총 VFA의 농도는 TMR급여구 보다는 TMF급여구의     

농도가 다소 높았으나, 통계적인 차이는 없었다. Acetate(C2) 조성비율의 경우 사료급여 6시  

간까지 TMF를 섭취한 소에서 다소 높은 경향을 보였으나 9시간에는 오히려 TMR 섭취구    

에서 다소 높은 경향을 보였다. 그러나 propionate(C3) 및 butyrate(C4) 조성 비율에서는 전  

체 반추위액 채취시간에서 TMF를 섭취한 소에서 다소 높은 경향을 보였는데, 특히 9시간에   

서 C4 비율은 TMF 섭취구에서(P<0.021) 높은 것으로 나타났다. 전체적으로 C2/C3는 TMR   

에 비하여 TMF 섭취구에서 다소 높았으나 큰 차이는 없었다.

(나) 육성기용 TMR 및 TMF의 반추위내 유효분해율 및 전장소화율

한우 육성우용으로 제조된 TMR 및 TMF 내 주요 성분의 반추위 내 유효 분해율을 조사한  

Butyrate
C2/C3

13.4 
4.57

13.9 
4.49

2.327 
0.310 

0.461 
0.284 

-------------- 3 hour --------------

pH
Ammonia-N (mg/100mg)
Total VFA (mmoles/100ml)
Individual VFAs (mmoles/100mmoles)

Acetate
Propionate
Butyrate

C2/C3

6.71
16.1
56.5

53.4 
18.0 
12.8 
2.97 

6.67
18.1
67.8 

57.5 
19.2 
13.9 
2.99 

0.875
1.138
12.868 

1.249 
1.010 
2.177 
0.123 

0.543
0.186
0.271 

0.076 
0.173
0.498 
0.580 

-------------- 6 hour --------------

pH
Ammonia-N (mg/100mg)
Total VFA (mmoles/100ml)
Individual VFAs (mmoles/100mmoles)
  Acetate

Propionate
Butyrate

C2/C3

6.75
6.82
60.4 

61.9 
17.1 
14.3 
3.62 

6.78
7.01
69.3 

61.0 
17.6 
14.9 
3.47 

0.889
0.647
19.237 

2.032 
1.108 
1.674 
0.233

0.754
0.681
0.216 

0.319 
0.499 
0.228 
0.484

-------------- 9 hour --------------

pH
Ammonia-N (mg/100mg)
Total VFA (mmoles/100ml)
Individual VFAs (mmoles/100mmoles)

Acetate
Propionate
Butyrate

C2/C3

6.87
6.33
49.7 

66.4
17.8 
12.2b

3.73 

6.84
6.74
54.22 

63.5
17.9 
14.3a

3.55 

0.914
0.432
4.336 

2.218 
0.827 
2.074 
0.283 

0.683
0.213
0.325

0.061 
0.835 
0.021 
0.155 

1) Standard error of the means. 2) Probability levels. 
 ab Mean values in a row different superscript differ significantly (P<0.05).
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바 Table 4에서 보는 바와 같다. TMR에 비하여 TMF의 건물(Dry matter)과 ,세포벽구성 

물질(neutral detergent fiber, NDF)의 유효 분해율이 다소 높았으며 조단백질(crude 

protein, CP)은 유의적으로(P<0.041) 높았다.

Table 3. Comparison of TMR and TMF for Hanwoo steers of growing stage in 

effective degradability(ED) of major nutrients in the rumen.

 1) Standard error of the means. 
 2) Probability levels. 
 ab Mean values in a row different superscript differ significantly (P<0.05).

(3) 고찰

시험사료 내 주요 성분의 전장소화율을 조사한 바 Table 7에서 보는 바와 같다. 반추위 내  

유효분해율에서와 같이 건물을 비롯한 조사된 성분의 전장소화율이 TMR 급여구에 비하여  

TMF 급여구에서 다소 높았으나 큰 차이는 없는 것으로 나타났다. 반추위액의 VFA 농도와 

유효분해율, 전장소화율의 결과로 미루어 보아 체내에서의 영양소 이용율이 TMR보다는 TMF

에서 더 높은 가능성이 있는 것으로 나타났으며, 이러한 결과는 반추위내 발효를 안정화시켜 

영양소 이용율을 향상시킨 것으로 사료된다(Kleiber 등, 1952; McGilliard 등 1983; Nocke 

등,1988)

　Nutrients TMR TMF SEM Pr > F

DM 66.9 69.5 4.013 0.057

CP 76.1 75.8 4.260 0.266

NDF 48.3 51.2 6.487 0.137

Table 4. Comparison of TMR and TMF for Hanwoo steers of growing stage in whole 

tract digestibility(%) of nutrients

1) Standard error of the means. 
2) Probability levels. 

나. 한우용 TMR 및 TMF 사료의 저장기간에 따른 발효 성상의 변화

(1) 연구방법 및 내용

본 연구는 국내산 조사료를 이용한 습식TMR, 수입산 조사료를 이용한 습식 TMF, 국내산    

 조사료를 이용한 습식 TMF의 급여방법이 고품질 단기사양에 있어서 적합한지를  규명하    

 기 위함이다.  사료는 전북 고창의 섬유질 사료배합공장에서 제조하였다. 발효사료의 제조    

ED TMR TMF SEM 1) Pr > F 2)

EDDM 57.5 60.7 4.315 0.334

EDCP 60.4b 65.3a 2.324 0.041

EDNDF 30.8 32.4 3.216 0.452
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는 Rotary type 고체발효기를 이용하여 40℃에서 48시간 고체발효기에서 발효를 시킨 후 

TMR 및 TMF에 혼합처리하였다. 시험에 사용한 실험구는 3처리구로 톨페스큐, 양초 및    

발효사료를 혼합한 수입 TMF 처리구(T1), 국내산 볏짚, 총체보리와 발효사료를 급여한 국   

내산 처리구(T2), 국내산 볏짚, 총체보리, 유산균와 효모제제를 혼합하여 처리한 국내산       

TMR 급여한 처리구(T3)로 구분하여 제조하였다. 

시험 사료는 섬유질 사료배합공장에서 배합 직 후 본 연구실로 운반하여 각기 혐기상태로      

저장하였다. 시료의 저장기간는 0일, 5일, 10일, 15일, 20일, 25일, 30일로 구분 하여 

채취하였다. 시험사료의 성분과 배합비는 Table 5에서 나타내었다. 본 시험의 T1 및 T2 

처리구에 사용된 발효사료는 미강, 소맥피, 효모 0.1%, 유산균 0.1%를 발효사료 혼합기에 

넣어 40℃에서 8시간 동안 혐기적으로 발효 시켰으며 발효가 끝난 후 24시간 외부에 저장해 

두었다가 사용하였다. 발효사료에 이용된 원료사료의 화학적 조성은 Table 5와 같다. T3의 

첨가되는 생균제는 Lactobacillus acidophilus 30SC 1.2 *107 cfu/ml, Saccharomyces  

cerevisiae ATCC30068 2.1 *106 cfu/ml를 사료내의 0.1% 분사한 후 급여하였다.

Table 5. Chemical composition and formulation of experimental diets

*  TDN : Total Digestible Nutrient **  ADF : Acid Detergent Fiber *** NDF : Neutral 

Table 6. Chemical composition of crude feed used for fermentation feed

Items
 T1 T2  T3

Ingredients(%)
  Fobber   7.2   Rice straw    7.9   Rice straw    8.5
  Tall fescue 
straw

  7.2   Beet pulp    9.5   Beet pulp    8.5

  Whole barley  25.6
  W h o l e 
barley

  35.6   Whole barley   42.7

  Molasses   5.1   Molasses    5.5   Molasses    6.0

  Lime stone   1.0   Lime stone    0.8   Lime stone    0.9

  Corn(M)   0.8   Corn(F)    4.0   Malt hulls    8.5

  Corn(F)   5.1   Rice bran   19.0   Corn(F)    4.3

  Rice bran  24.5
  F e r m e n t 
feed

  17.7   Rice bran   20.5

  Ferment feed  18.4       -     -   Prolactin    0.1

  Water   5.1       -     -       -     -

  Total 100.0   100.0   100.0

Chemical composition(%)
  Dry Matter 65.00 64.00 64.00
  Crude protein 12.00 12.00 13.00
  Crude fiber 16.00 17.00 17.00
  NDF 45.00 45.00 44.00
  ADF 22.0 24.00 24.00
  Calsium 0.95 0.98 1.12
  Phosphorus 0.42 0.34 0.39
  TDN 69.0 69.00 69.00
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*  TDN : Total Digestible Nutrient 
**  ADF : Acid Detergent Fiber

*** NDF : Neutral Detergent Fiber

시험사료 25kg을 플라스틱 백에 혐기적으로 보관 유지하며  외부환경 변화에 따른 (0, 5,     

 10, 15, 20, 25 및 30일) 저장기간에 발효 성상을 측정하였다. 분석항목으로는 일반성분, 

pH, 생물 균수 변화를 분석하였으며, 본 시험에서 얻은 결과들은 SAS (Statistical Analysis  

 System) 통계 package (1999)의 GLM (General Linear Model) procedure를 이용하여 

분산분석을 하였고, Duncan의 다중검정방법으로 평균 간의 유의성을 검정하였다.

  

(2) 연구 결과

(가) 수분함량 변화

저장기간에 따른 수분함량의 변화는 Table7과 같다. 초기 수분함량은 배합시 조사료의 함     

량 및 조성에 따라 약간 차이가 있었다. 시간이 경과함에 따라 지속적으로 수분함량이 증가    

하였으며, 저장기간 15일 경과 후 수분함량의 증가가 급격하게 증가하였다. 이와 같은 결과   

 는 하 등 (1999)이 발표한 연구에서도 저장기간이 경과됨에 따라 미생물의 발효에 의해 건  

   물함량이 감소하였다고 하며 이로 인해 수분함량의 증가가 나타난 것으로 보고 하고 있다.  

   일반적으로 TMR에 사용되는 사료원료는 곡물류를 제외하고는 대부분 수분이 많은 조사료  

  원과 국산 식품부산물을 사용하기 때문에 대체적으로 수분함량이 높을 수 있다. 이에 시중   

  에 사용중인 TMR내의 수분함량은 35～40% 내외로 맞추어 주는 것이 사료 섭취량을 증   

   가시키는 효과뿐만 아니라 사료입자를 서로 부착시켜 선택 섭취를 방지하는데 도움이 된다  

  고 한다(하, 2001).

Table 7. Changes of moisture in TMR and TMF                               unit: %

Chemical composition(% ) Content(%)

      Dry Matter             59.00

      Moisture             41.00

      Crude protein            8.80

      Crude fiber            8.43

      ADF            13.25

      NDF            22.44

Item T1 T2 T3 mean SEM

day

0 43.75 46.13 41.59 43.82 1.13

5 43.79 44.20 37.75 41.91 1.47
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*  T1 : Fobber, Tall fescue straw, Ferment feed 
**  T2 : Rice straw, Whole barley, Ferment feed
*** T3 : Rice straw, Whole barley, Prolactin

  

(나) pH변화

발효사료와 발효제 첨가에 따른 pH의 변화는 Table 10와 같다. 0일차 4.89-5.32에서 30일  

경과 후 pH는 4.68-4.79를 나타났다. pH는 T1처리구로 5.32-4.68로 가장 크게 감소하였

다. 발효사료를 첨가한 수입 TMF와 국내산 TMF는 국내산 TMR에 비교하여 pH 변화폭이 

크게 나타냈으며 이는 발효사료의 첨가에 따라 유산균의 증식속도가 빠르게 진행된 것으로    

사료된다 이와 유사한 방안으로 사일리지 제조시 젖산발효는 대부분 사일리지의 발효초기     

에 발생하여 pH가 낮아지고 이로 인해 유해미생물과 유산균을 제외한 다른 미생물의 생장    

이 억제하게 되어 저장성이 증가 된다고 보고하고 있다(박 등, 2006).

Table 8. Changes of pH values in TMR and TMF

abWith each row, means with different superscripts differ significantly(P<0.05)

(다) NDF, ADF의 변화량

NDF, ADF의 함량은 이번 실험에서 일정한 경향을 보이지 않았다(Table 13,14) 그러나 20  

일의 저장기간이 지난 후 TMR에 비해 TMF 처리구가 ADF 함량이 유의하게 증가하         

10 43.55 45.09 38.27 42.30 1.48

15 52.35 49.46 49.32 50.38 3.79

20 52.87 49.17 47.72 50.31 4.08

25 52.87 49.17 47.72 49.09 3.96

30 52.63 47.32 49.28 49.74 3.77

Item T1 T2 T3 mean SEM

day

0 5.32a 4.89b 5.00b 5.07 0.08

5 5.19 4.94 5.06 5.06 0.08

10 5.03 4.95 4.98 4.98 0.11

15 4.94 4.92 5.07 4.98 0.12

20 4.79 4.81 4.93 4.84 0.10

25 4.69 4.73 4.86 4.76 0.11

30 4.68 4.70 4.79 4.72 0.10
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였으며(P<0.05),전반적으로 저장기간별 ADF 함량이 TMR 처리구에서 높은 경향을 나타내   

었다. 본 연구결과와 달리 대부분의 ADF와 NDF는 발효시간이 경과함에 따라 감소되며 이    

런 결과는 발효에 의해 다양한 미생물들이 섬유소의 분해에 관여함으로서 셀룰로스와 헤미   

셀룰로스가 저장기간동안 분해되는 것으로 추정하며(Moon, 1981; Oi et al., 1981). TMF 

종류간, 발효기간 및 수확시기간에 나타낸 영양성분 함량의 변화나 차이를 명확하게 설명하기  

에 부족하였는데 이는 각 TMF 시험사료의 대량제조에 따른 정밀배합과 시료 채취시 정밀   

한 채취가 어려워 분석값의 동일성을 유지하지 못했으며 이러한 분석결과의 차이나 변화가    

내부의 발효기작에 의한 변화인지 오차에 기인한 것인지 알 수 없는 것이다(이 등; 2002).

Table 9. Change of NDF content in TMR and TMF                           unit: %

 abcWith each row, means with different superscripts differ significantly(P<0.05)

Table 10. Change of ADF content in TMR and TMF                           unit %

 abcWith each row, means with different superscripts differ significantly(P<0.05).

Item T1 T2 T3 mean SEM

day

0 30.25ab 26.32b 4.46a 32.34 2.63

5 32.76 34.65 41.08 36.16 4.32

10 32.34 33.26 37.10 34.24 2.81

15 35.28 31.66 31.23 32.72 2.77

20 36.82b 36.17c 50.13a 41.04 2.27

25 33.19 31.02 29.80 31.34 1.84

30 33.52 40.89 31.29 32.36 1.89

Item T1 T2 T3 mean SEM

day

0 14.84 13.70 14.15 14.23 0.28

5 14.41 14.34 14.69 14.48 0.37

10 13.86 15.29 13.43 14.19 0.63

15 19.14 18.89 30.64 22.89 0.63

20 13.80b 13.41c 14.84a 14.02 0.21

25 17.67 16.37 17.35 17.13 0.98

30 14.14 13.54 13.80 13.83 0.30
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(라) 사료의 미생물의 변화

발효사료와 발효제의 첨가가 제조 후 저장기간에 따른 발효 성상변화를 확인하였다. 총 5     

종류의 미생물을 전용배지를 이용하여 유산균, 효모, 바실러스, 총 박테리아, 곰팡이를 조사    

하였다(Table 7). Lactobacilli는 15일까지 증식 하다가 20일 이후 30일까지 일정한 균수를  

유지하였다. 이 중 T2에서 15일까지 가장 높은 수를 나타내다가 20일 이후 유산균 수는 떨   

어지면서 30일 이후 6.11 cfu/ml로 떨어졌다. 효모는 15일까지 증식을 하다가 20일 이후 효

모수가 급격히 떨어지는 것을 볼 수 있다. Bacillus spp.는 10일까지 증식하다가 전체적으로 

15일 이후 수가 급격하게 감소되었다. 총 박테리아 수는 Table 15에 나타내었다. 총 박테리

아는 10일까지 증식을 하다가 15 일 이후 급격히 떨어지다가 20일 이후 다시 급격히 상승한 

것을 볼 수 있다. 초기 TMF 및 TMR 제조시 호기성 세균이 많이 존재한다. 그러나 저장기간

이 진행됨에 따라 호기성 세균은 산소가 감소됨에 따라 일정기간 증가 후 점차 감소하는 경향  

을 나타낸다. 본 연구에서도 총세균수는 저장기간 10일까지 증가하는 경향을 보였다. 또한    

통성 혐기성균으로 산소가 없는 환경에서 활동이 약한 효모는 저장기간 15일까지 증가하는    

경향을 보였으나 그 이후 지속적으로 감소하였다. 호기성균으로 부패 원인이 되는 곰팡이는    

초기 세균수를 저장 10일동안 지속적으로 균수를 유지하고 있으나 15일 이후 감소하였다.     

전반적으로 산소가 결핍된 조건에서 성장이 느린 곰팡이,효모, 총 세균수는 저장기간 15일    

 이후 감소하는 경향을 나타내었다.

Table 11. Change of microbial number in TMR and TMF.                unit: log 

Item 0day 5day 10day 15day 20day 25day 30day

Lactobacilli

T1 6.52 8.85 7.79 7.34 6.11 6.04 6.11 

T2 5.97 6.08 6.36 7.08 6.86 6.49 6.04 

T3 5.99 5.93 5.86 7.26 6.11 5.90 6.75 

Yeast

T1 5.88 7.23 7.60 8.28 5.60 4.96 5.88 

T2 6.23 6.20 6.61 7.18 6.85 3.30 4.15 

T3 4.30 5.60 5.30 6.75 6.62 5.51 3.30 

Bacillus spp

T1 10.56 13.32 13.94 12.64 12.34 12.41 12.08 

T2 10.72 13.18 13.53 12.95 12.65 12.56 12.78 

T3 10.79 13.04 13.49 13.18 11.92 12.66 12.38 

Total bacteria

T1 10.81 12.71 13.38 9.79 12.59 12.15 12.43 

T2 10.86 13.04 13.48 9.59 12.70 12.26 12.41 

T3 9.93 13.11 13.36 9.83 12.70 12.40 12.36 

Fungi

T1 5.49 5.76 5.53 3.38 3.30 4.75 3.04 
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cfu/ml

(3) 고찰

TMR 배합시 수분함량을 동일하게 조정하였으나 15일 경과 후 수분함량이 증가하였다. 다    

른 연구에서는 저장기간이 경과됨에 따라 미생물의 발효에 의해 건물함량이 감소하였다고     

하며 (하 등, 1999), 이로 인한 수분함량의 증가가 나타난 것으로 알 수 있다. pH의 가장 큰  

변화를 보인 처리구는 T1 처리구로 5.32-4.68(0.64) 변화를 보였는데, 그이유로는 발효사료  

의 첨가로 유산균들의 산 생성에 의해 변화를 보인 것으로 사료된다. 다른 보고에서도 저장    

기간에 따라 pH가 서서히 감소하였다고 보고되었다 (하 등, 1999). 제조 경과일이 증가할수  

록 NDF, ADF의 함량은 다른 보고에 의하면 감소하는 것으로 보고되었지만 (이 등, 2002),   

이번 실험에서는 TMR 배합사료의 특성상 시료의 균일한 채취가 이루어지지 않아 일정한     

경향을 보이지 않았다. TMR 내에 서식하는 미생물의 균수를 측정한 실험에서 유산균 수는    

15일까지 증식을 하다가 20일 이후 안정화 된 것을 볼 수 있다 이 중 T1에서 15일까지 가   

장 높은 수를 나타내다가 20일 이후 유산균 수는 떨어지면서 30일 이후 6.11로 떨어졌다.    

그러나 T2에서의 유산균 수는 유지되었다. 효모는 15일까지 증식을 하다가 20일 이후 급격   

히 떨어지는 것을  알 수 있지만 T1 처리구에서는 효모수가 유지되었다. 바실러스는 10일    

까지 증식하다가 전체적으로 15일 이후 안정화가 유지 되었으며, T2 처리구는 전체적으로    

높게 나왔다. 총 박테리아는 15일 이후 급격히 떨어지다가 20일부터 다시 상승한 것을 볼     

수 있다. 곰팡이 수는 호기 상태에서 10일까지 일정하게 유지되다가 15일 뒤 줄어든 후 일    

정하게 유지되었다. 시험 결과 대부분이 15일과 20일 사이 큰 변화가 일어났다. 대부분 유    

익균의 증식이 안정화 또는 감소 되어가는 현상을 볼 수 있었다. 이 후 유익균의 증식률이     

저하됨에 따라 농가의 생산성에도 영향을 미칠 것으로 보이며, 국내산 볏짚, 총체보리와 발    

효사료를 급여한 국내산 처리구(T2)에서 전체적으로 저장성이 가장 높을 것으로 사료된다.

다. 발효사료(TMF) 첨가가 거세 육성한우의 생산성, 발효 및 혈액 성상에 미치는 영향

 

(1) 연구방법 및 내용

시험에 이용된 공시동물은 6개월령 (160±10kg) 한우 거세우 48두를 공시하였다. 사료급여

량은 체중의 약 1.7%를 하루 두 번 (09:00 및 17:00) 나누어 급여하였고, 각 처리구별로 섭  

취량을 조사하였다. 그리고 물과 무기물은 자유채식 시켰다. 각각의 처리구별로 급여된 사료   

의 성분 및 배합비는 Table 12와 같고, 화학적 조성은 Table 13에 나타내었다.

T2 4.49 6.04 5.36 3.60 3.30 5.04 3.36 

T3 - - 4.45 4.49 4.84 4.88 3.78 
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Table 12. The ingredant and formula of feedstuff 

* Corn(M) : Corn Meal
** Corn(F) : Corn Flake

Table 13. Chemical composition of feedstuff 

*  TDN : Total Digestible Nutrient 

T1 (%) T2 (%) T3 (%) T4 (%)
Components rate Components rate Components rate Components rate

   Cereals 28.35 Fobber 7.2 Rice straw 7.9 Rice straw 8.5

Tapioca 5.5
Tall fescue 
straw

7.2 Beet pulp 9.5 Beet pulp 8.5

   Brewer grain 19 Whole barrey 25.6 Whole barrey
35.

6
W h o l e 
barley

42.7

   Vegetability agourd 30.3 Molasses 5.1 Molasses 5.5 Molasses 6.0

   Malt hulls 1.5 Lime stone 1.0 Lime stone 0.8 Lime stone 0.9

   Fibroid material 5 Corn(M)* 0.8 Corn(F)** 4.0 Malt hulls 8.5

   Molasses 6.5 Corn(F)** 5.1 Rice bran
19.

0
Corn(F) 4.3

   Salt 0.6 Rice bran 24.5 Ferment feed
17.

7
Rice bran 20.5

   Lime stone 1.52 Ferment feed 18.4 Probiotics 0.1

   Calcium sulfate 0.26 Water 5.1

   Medicine 0.25

   Pobiotics 0.2

   Buhher 0.5

   Mineral mixture 0.25

Total 100.0 Total
100.

0
 Total

100
.0

Total
100.

0

Item T1 T2 T3 T4

Chemical composition (%)

Dry Matter 87.00 65.00 64.00 64.00

Moisture 13.00 35.00 36.00 36.00

TDN* 69.00 69.00 69.00 69.00

Crude protein 14.00 12.00 12.00 13.00

Crude fiber 18.00 16.00 17.00 17.00

ADF**      - 22.00 24.00 24.00

NDF***      - 45.00 45.00 44.00

Calcium 0.80 0.95 0.98 1.12

Phosphorus 1.20 0.42 0.34 0.39
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**  ADF : Acid Detergent Fiber
*** NDF : Neutral Detergent Fiber

본 시험에 이용된 발효사료는 총체보리, 볏짚, 미강, 소맥피, 효모 0.1%, 유산균 0.1%를 발   

효사료 혼합기에 넣어 40℃에서 8시간 동안 혐기적으로 발효시켰으며 발효가 끝난 후 24시   

간 외부에 저장해 두었다가 사용하였다. 발효사료에 이용된 원료사료의 화학적 조성은         

Table 14에서 나타냈으며, 조사항목으로는 증체량, 사료섭취량 및 혈액성분을 분석하였다.

Table 14 Chemical composition of fermentative source (fermentative feed) used in 

the TMF feedstuffs

** NDF : neutral detergent fiber
* ADF : acid detergent fiber

(2) 연구 결과

(가) 증체량 및 사료섭취량

공시축의 시험 개시체중은 평균 159.6kg이었고, 시험 종료일 최종 공시동물의 체중은 평균    

301.3kg으로 나타났다. T2구가 체중이 가장 높게 나타났고, T1 처리구가 가장 적었다. 증체  

량에 있어서는 T4처리구가 시험개시일로부터 종료일까지 148.4kg으로 가장 많이 증가하였   

고, T1처리구가 123.7kg으로 증체량이 가장 낮았다. T1의 농후사료와 다른 처리구의 사료   

량을 제한하였기 때문에 각 처리구의 사료섭취량에 있어서 큰 차이가 없었지만, T1처리구     

의 조사료의 자유채식에 따라 T1처리구가 가장 많은 섭취량을 나타내었고, 또한 이것은 사    

료요구율에 있어서도 유사한 결과를 나타내었다 (Table 15). 

이러한 결과는 반추위내 발효를 안정화 시키고, 영양소 이용효율을 향상시킨 것으로 사료되    

면 (Kleiber 등, 1952; McGilliard 등, 1983; Noc다 등, 1985), T1 처리구의 결과는 군사형

태의 사양방법은 개체간 사료섭취량의 차이가 발생하기 쉽고, 발육의 균일성이 저하되고 사료  

섭취량 및 사료요구율이 증가된 것으로 보인다 (농림수산성 2000).

Table 15. Growth performance and feed efficiency of Korean native steers during 

Chemical composition Content(%)

Dry Matter                59.00

Moisture                41.00

Crude protein                8.80

Crude fiber                8.43

ADF*               13.25

NDF**               22.44
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growth period depending on different feedstuffs

T1, concentrate and rice straw; T2, TMF containing tall fescue; T3, TMF containing 

barley rise straw; T4, rice straw TMR containing barley and microbial inoculant

(나) 혈액 성상의 변화

각 처리구들의 급여에 따른 혈중 대사물질 및 호르몬 농도에 미치는 영향은 Table 16, 17    

및18에과 같다. 혈액 분석은 8주 (56일)간격으로 3회를 걸쳐 실시하였다. 혈중 대사물질 중  

albumin 농도의 1차 분석시 3.40-3.49으로 유의성의 차이는 없었으나 24주 3차 분석시     

albumin 농도는 3.65-3.89로 유의성을 나타났다. almumin은 근육에서 단백질 합성이 증가함  

에 따라 감소된다 (Galbraith 등, 1978). 알코올 발효사료를 급여한 한우의 경우 반추위내    

propionate 생성량은 증가하고, 혈중 triglyceride, cholesterol 및 glucose 농도가 증가하다

고 보고되어 있지만 이러한 결과들은 알코올의 효과로만 추측할 뿐 대산물을 이용한 명확한   

근거를 제시하지 못하였다(임 등, 2001). 

Table 16. Blood characteristic of Korean native steers depending on feeding of TMR 

and TMF (56 days) 

Items
Treatments

Mean SEM
T1 T2 T3 T4

Weight

(kg)

Initial

(days)
160.30 160.40 158.90 158.60 159.60 2.17

 28 187.90 190.80 182.80 184.70 186.50 2.70

 56 201.20 206.80 191.70 199.00 199.70 2.83

 84 210.10 221.50 202.80 212.90 211.80 3.12

112 237.00 252.90 247.30 256.10 248.30 3.25

140 258.80 275.40 267.60 278.40 270.10 3.64

168 284.00 308.00 306.10 307.00 301.30 4.09

Total weight gain

(kg)
123.70 147.60 147.20 148.40

Daily Weight gain

(kg)
0.74 0.88 0.88 0.88

Feed intakes/day

(kg)
6.43 5.63 5.63 5.63

Feed efficiency 0.11 0.16 0.16 0.16

Item
Treatments

Mean SEM
T1 T2 T3 T4
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 ab With each row, means with different superscripts differ significantly(P<0.05).

Table 17. Blood characteristic of Korean native steers depending on feeding of TMR 

and TMF (112 days)

 ab With each row, means with different superscripts differ significantly(P<0.05).

  Total protein (g/dl) 6.65a 6.11b 6.48a 6.13b 6.34 0.07

  Albumin (g/dl) 3.49 3.40 3.45 3.48 3.46 0.03

  SGOT (U/L) 66.17b 71.50ab 66.42b 78.00a 70.52 1.92

  SGTP (U/L) 25.75 27.67 27.00 26.67 26.77 0.71

  Creatinine (mg/dl) 1.53a 1.36b 1.32b 1.20b 1.35 0.03

  BUN (mg/dl) 13.57a 11.89ab 9.69c 10.82bc 11.49 0.39

  Total cholesterol (mg/dl) 113.92ab 120.25a 104.00ab 101.17b 109.83 3.03

  HDL cholesterol (mg/dl) 55.50 60.25 53.58 53.75 55.77 1.28

  LDL cholesterol (mg/dl) 11.83 12.67 10.83 11.58 11.73 0.36

  Triglyceride (mg/dl) 27.83 28.08 31.17 26.08 28.29 0.95

  Glucose (mg/dl) 89.75ab 95.08a 88.50b 92.75ab 91.52 1.08

Item
Treatments

Mean SEM
T1 T2 T3 T4

  Total protein (g/dl) 6.22 5.92 6.20 5.97 6.08 0.06

  Albumin (g/dl) 3.46b 3.61a 3.63a 3.63a 3.58 0.03

  SGOT (U/L) 63.17 73.08 76.08 77.33 72.42 2.48

  SGTP (U/L) 22.00b 25.75a 23.75ab 22.25b 23.44 0.57

  Creatinine (mg/dl) 1.34 1.33 1.27 1.28 1.31 0.02

  BUN (mg/dl) 10.22ab 11.75a 10.17ab 9.03b 10.29 0.31

  Total cholesterol (mg/dl) 129.67a 108.33b 120.58ab 111.00b 117.40 2.78

  HDL cholesterol (mg/dl) 66.25a 55.17b 65.00a 59.58ab 61.5 1.31

  LDL cholesterol (mg/dl) 12.58 11.42 11.92 10.83 11.69 0.30

  Triglyceride (mg/dl) 28.42a 27.92a 20.17b 18.83b 23.84 1.13

  Glucose (mg/dl) 97.25b 101.92ab 100.67ab 105.67a 101.38 1.06
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Table 18. Blood characteristic of Korean native steers depending on feeding of TMR 

and TMF (168 days)

 ab With each row, means with different superscripts differ significantly(P<0.05).

라. 양질 조사료원 급여 및 가소화총량 및 영양소 조절을 통한 국내단기사육 TMR사료개발 

(1)연구목적

한우의 장기사양으로 인한 노동력, 사료비증가, 사료효율감소 등을 절감하기 위해 고품질 고기

능성 한우사양프로그램의 개발이 시급한 실정이다. 따라서 본연구의 목적은 양질 조사료원 급

여 및 가소화총량 조절을 통한 국내단기사육  TMR사료개발 을 진행하였다.

(2) 재료 및 방법

농가별 유형분석과 현장적용을 위해 개발된 단기사양관리 프로그램은 개정된 2012년도 한우

사양표준 한우거세우 영양소 요구율을 기준으로 단백질 함량 및 DMI를 약 5% 증진 급여하여  

고 성장 단기 사양이 가능토록 디자인 하였다. (Table 1) 

(3) 연구 결과

개발된 고성장 고육질 단기사양 프로그램과 농후사료와 볏짚을 급여하는 농가의 경제성 비  

교 분석에서는 목표일을 59일 단축하여 목표체중에 도달 하였으며, 424,350원의 사료비가 절

감 되는 것으로 나타났다. 농협사료의 TMR급여 프로그램과의 비교분석에서는 목표일을 56 

일 단축하여 목표체중에 도달하였고, 406,445원의 사료비가 절감 되는 것으로 나타났다.

Item
Treatments

Mean SEM
T1 T2 T3 T4

  Total protein (g/dl) 6.28ab 6.11a 6.47a 6.31ab 6.29 0.07

  Albumin (g/dl) 3.65c 3.72bc 3.89a 3.84bc 3.78 0.03

  SGOT (U/L) 61.75b 71.33a 66.00ab 69.67a 67.19 1.35

  SGTP (U/L) 20.75b 26.50a 23.33b 22.08b 23.17 0.58

  Creatinine (mg/dl) 1.28a 1.33b 1.27b 1.23b 1.28 0.02

  BUN (mg/dl) 13.30a 9.82b 10.72b 10.38b 11.05 0.32

  Total cholesterol (mg/dl) 121.93 135.17 145.42 142.25 136.19 4.40

  HDL cholesterol (mg/dl) 59.25 58.50 61.08 60.58 59.85 1.25

  LDL cholesterol (mg/dl) 16.83 17.92 18.92 19.50 18.29 0.68

  Triglyceride (mg/dl) 27.67 26.25 23.83 23.67 25.35 0.80

  Glucose (mg/dl) 86.50 89.75 91.17 91.50 89.73 1.11
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Table 19. Formulae(%, as-fed basis) and chemical composition(%, DM basis) of the 

experimental diets for the Hanwoo steers in growing period to late fattening period.

A 단계

(6.5 ~ 

12개월령)

B 단계

(12 ~ 20개월령)

C 단계

(20 ∼ 

28개월령)

연맥 건초 31.4 4 -

티모시 건초 12.1 3 -

알팔파 건초 3.6 2.9 3.6

볏짚 - 9.0 14.3

이탈리안 라이그라스 - 7.70 -

밀기울 3.6 - -

옥수수 12.1 16.3 40.7

옥수수글루텐 3.6 14 14.3

대두박 6.1 - -

전지면실 - 2.1 -

루핀 F 5 3.5 14.3

맥주박 - 13.1 -

옥수수주정박 - 11.3 11

염분 0.2 0.2 -

석회석 0.4 0.4 0.4

물 18.9 -

당밀 0.6 0.3 -

비타민-미네랄 복합제 0.4 0.4 -

프로바이오틱스 2 1.5 1.4

화학적 성분

수분(%) 29 33 27

조단백질(% of DM) 13.28 15 16.50

조지방(% of DM) 2.5 2.72 4.0

중성세제 불용성 섬유소(% of 

DM)
51.72 42.4 33.40

조섬유(% of DM) 27.59 15.45 13.70

가소화영양성 총량(% of DM) 67.52 74.40 80

칼슘(Ca) 43g 38g 34g

인(P) 22g 20g 23g

DM : 건물, dry matter
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Table 20. 단기 사양프로그램의 일당증체량, 사료요구율 및 경제성 분석

 

그림1. 단기사양프로그램(기준), 상업용 한우TMR 사양프로그램(비교농가) 과의 체중비교

명호
목표일 체중(kg) 일당증체

(g)

사료

요구율

총사료비

(원)개시 종료 개시 종료

개발된 

단기사양  

프로그램

2012-04-

29

2014-01-

24
177 750 902 14.358

3,243,9

30

농후사료 

급여농가

2012-04-

29

2014-03-

23
177 750 822 12.432

3,668,2

80
TMR 

사료회사

프로그램

2012-04-

29

2014-03-

20
777 750 833 16.487

3,650,3

75
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마. 사료의 TDN 수준 차이가 in vitro 배양에서 반추미생물에 의한 발효 성상에 미치는 효과

(1) 연구목적

본 연구는 한국 한우사양표준 설정을 위해 수행되었는데, 각 사양 단계별 3가지 수준으로 가

소화영양소총량 (total digestible nutrients, TDN)을 달리하여 제조된 사료를 이용하여 반추

위 미생물에 의한 차이를 in vitro 발효특성 및 유효 분해율을 조사하여 한우사양을 위한 사료

배합을 위한 기초자료로 활용코자 시행하였다.

(2) 재료 및 방법

(가) 배양액의 준비: 반추위액 채취를 위해 반추위 cannula 가 장착된 암소 (600 Kg ± 50) 

2두를 이용하였다. 시험 시작 일주인 전부터 농후사료 (건유기 사료, 5.6 kg)및 조사료 (볏짚, 

2.4 kg) 7:3 비율로 09:00 와 16:00에  2회에 나누어 급여하였다. 반추위 미생물에 의한 

EDDM(effective degradability of dry matter, 유효 건물 분해율) 및 EDCP(effective 

degradability of crude protein, 유효 조단백질 분해율)를 측정하기 위해 시험시료는 각 

TDN 수준별 농후사료와 Tall-fescue를 7:3의 비율로 각각의 농후사료 2.1g, Tall-fescue 

0.9g혼합 후 총 3g을 7 × 7 cm nylon bag에 담아 250ml 삼각플라스크에 넣고, 12겹의 거

즈로 거른 반추위액과 인공타액 (McDougall’s buffer solution)을 1:1비율로 혼합해 배양액 

160ml 을 넣어 3-way stopcock를 장착한 고무마개로 삼각플라스크 입구를 밀봉 후 진탕배

양기(VS-8480SR)에 135 rpm, 39℃ 조건 하에 총 48시간 까지 배양하였다. 한 처리구당 2

반복씩 3period 배양 하였고, 측정 및 분석항목으로는 pH, gas production, ammonia-N 농

도, VFA 농도, EDDM 및 EDCP를 조사하였다.

(나) 실험에 사용된 사료:  시험의 쓰인 농후사료는 사양단계별 3가지 TDN(total digestible 

nutrient)가를   가지고 배합되었다. 비육전기 LTL1 (Low TDN Level, 67%), MTL1 (Mid 

TDN level, 69%) 및 HTL1 (High TDN level, 76%)와 비육중기 LTL2(Low TDN Level, 

74%), MTL2 (Mid TDN level, 78%) 및 HTL2 (High TDN level, 81%)를 사용하였다.
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Ingredients

Treatments (TDN level)

LTL1

(67%)

MTL1

(69%)

HTL1

(76%)

Corn, ground 10.37 38.52 67.70

Wheat (soft) 4.44 2.81 1.33

Wheat flour-second clear 5.63 3.26 1.33

Gluten feed 22.22 10.96 2.67

Wheat bran 36.00 21.48 8.44

Soybean meal 2.96 2.22 1.33

Coconut meal 11.85 8.89 1.63

Urea 0.44 1.48 2.67

Rice polishing 1.33 5.63 8.15

Molasses 1.33 1.33 1.33

Limestone 2.52 2.52 2.52

Mineral-salt 0.89 0.89 0.89

Table 21. 비육전기 농후사료의 배합비

Table 22. 비육중기 농후사료의 배합비 

Table 23. 시험사료의 일반성분

Ingredients

Treatments (TDN level)

LTL2

(74%)

MTL2

(78%)

HTL2

(81%)

Corn, ground 20.77 33.33 47.33

Wheat (soft) 4.00 2.67 1.20

Wheat flour-second clear 11.87 5.33 1.07

Gluten feed 13.33 7.87 0.67

Wheat bran 28.93 12.67 0.67

Soybean meal 4.69 6.67 8.93

Coconut meal 8.53 5.33 0.67

Urea 0.67 0.93 1.20

Rice polishing 0.67 18.67 31.73

Molasses 3.60 3.60 3.60

Limestone 1.87 1.87 1.87

Salt 0.53 0.53 0.53

Minvit2 0.53 0.53 0.53

시험사료
일반성분(%, 건물기준)

DM CP EE Ash

농후사료

비육전기

LTL1 93.94 15.29 6.44 7.85

MTL1 94.36 16.11 6.99 7.56
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(다) 분석방법: 배양 시작 후 1, 3, 6, 12, 24 및 48 시간에 3-way stopcock에 유리주사기

를 연결하여 가스 발생량을 조사 하였고, 고무마개를 제거하여 즉시 pH를 측정하였다. 

Ammonia-N 농도 조사를 위해 배양액 0.8ml를 채취하여 Fawcett and Scott (1960) 방법

으로 Spectrophotometer(DU-650)를 이용, ammonia-N농도를 조사하였다. 마찬가지로, 

VFA농도 조사를 위해 배양액 0.8ml를 채취하였고, 미생물 활동 정지를 위해 0.2 ml 25% 

phosphoric acid와 0.2ml 2% pivalic acid를 internal standard로 사용하여 gas chromato 

graph(GC-HP6890, Hewlett Packard Co.)를 이용하여 조사하였다. 채취된 nylon bag은 세

탁 후 dry oven에서 60℃ 48시간 동안 건조 후 개봉하여 EDDM 및 EDCP를 위해 AOAC 

(1995)방법으로 일반성분 분석을 하였다. 각 배양시간에 분해율은 Ørskov and McDonald 

(1979)식으로 계산하였다.

→ Y(t) = a+b(1-e-ct)

 Y(t)는 배양시간 t에서 분해된 부분이고, “a”는 물에녹는 부분 혹은 즉시 분해되는 부분, 

“b”는 잠재적으로 분해되는 부분, “c”는 “b”의 시간당 분해율 이다. 

변수 a,b 및 c를 계산하여 아래의 식(Ørskov and McDonald, 1979)에 대입하여 EDDM 및 

EDCP를 계산한다.

(2) 연구결과 및 고찰

비육전기 사료의 각 sampling 시간에 배양액 내의 pH는 전체적으로 TDN가가 높은 순서로 

낮았으며, 배양 종료된 48h에서의 pH는 LTL1, MTL1, HTL1 순서로 5.67, 5.63, 5.63로 비

육중기 사료의 경우 5.64, 5.7, 5.63로 조사 되었다. Total gas생성량은 비육전기 483, 491, 

520 ml 비육중기 447, 461, 477 ml로  HTL1, HTL2에서 높은 가스 발생량을 보였다(그림 

4, 5). 비육전기의 시간당 gas production은 배양시작 후 6시간까지 HTL1이 높았고

(p<0.05), 배양후기로 갈수록 처리구간 유의적 차이는 보이지 않았다 비육중기의 경우 전체적

으로 시간당 gas production은 HTL2가 높았지만, 유의적인 차이는 없었다.  비육전기 

ammonia-N 농도는 배양 후 12시간(p<0.05)을 제외한 나머지 시간에서 유의적인 차이는 없

었지만, 전체적인 ammonia-N 농도는 LTL1에서 높게 나타났다. 비육중기의비육전기의 전반

적인 total VFA 농도에서의 큰 유의적인 차이는 없었지만, 배양 후 6h에서의 total VFA농도

는 HTL1에서 다른 처리구에 비해 유의적으로 높았다(p<0.05, Table 4). VFA의 구성에서는 

배양 후 1h에서 LTL1의 butyrate농도가 다른 처리구에 비해 높았다(P<0.05,). 비육중기의 

경우 배양이 끝나는 48h에서 total VFA농도는 MTL2에서 가장 높았고, butyrate 농도는 유

HTL1 94.04 16.10 7.20 6.97

비육중기 　 　 　 　

LTL2 90.69 17.8 6.93 7.09

MTL2 90.28 17.9 8.23 7.11

HTL2 89.77 17.8 10.49 6.74

조사료 　 　 　 　

Tall-fescue 94.25 7.65 7.66 5.18
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의적으로 높았다 경우 MTL2에서 다른 철리구에 비해 높은 ammonia-N농도를 보였으나, 유

의적이진 않았다.비육전기 LTL1에서 다른 처리구에 비해 EDDM의 “b” 값이 높았고

(p<0.05), 유의적이진 않았지만, HTL1에서 다른처리구에 비해 초기 분해율인 “a”나 

“EDDM” 값이 높게 조사 되었다. EDCP도 마찬가지로, HTL1에서 높게 조사되었다. 비육중

기의 경우는 LTL2에서 다른 처리구에 비해 EDDM의 “c”값이 높았고(p<0.001), 유의적이

진 않았지만, LTL2의 EDDM값이 다른 처리구에 비해 높게 조사 되었다. EDCP의 경우 

EDDM과 다르게 “b” 값과 “EDCP”의 값이 MTL2와 HTL2에서 LTL2보다 유의 적으로 

높게 조사되었다 (p<0.05). 본 실험은 비육 전기 및 비육중기의 거세한우 사양을 위한 사료의 

적정 TDN함량을 조사하고자 수행하였는 바, 반추위 미생물에 의한 발효 성상 및 in vitro 조

사 방법을 이용하여 건물과 조단백질의 예상분해율을 조사하였다. 조사 결과 비육 전기 및 비

육후기 모두 사양표준 대비 낮은 TDN 수준 혹은 높은 TDN 함량의 사료보다는 사양표준에서 

제시하는 수준에서 즉 비육 전기의 경우 69%의 TDN 함량 및 비육 중기의 경우 78%의 

TDN 함량에서 대체적으로 반추위 발효성상 즉 반추위내에서의 휘발성 지방산의 총 농도 생

성량 및 건물 및 조단백질의 예상분해율의 좋게 평가 됨을 확인 할 수 있었다.

그림 2. 비육전기 사료의 시간별 배양액내 pH 변화



- 90 -

그림 3. 비육중기 사료의 시간별 배양액내 pH 변화

그림 4. 비육전기 사료의 Total gas production.
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그림 5. 비육전기 사료의 Total gas production.

그림 6. 비육전기 사료의 시간당 gas production

그림 7. 비육중기 사료의 시간당 gas production
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그림 8. 비육전기 배양액내 ammonia-N 농도

그림 9. 비육중기 배양액내 ammonia-N 농도
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Items
Treatment

SEM¹ Pr>F²
LTL1 MTL1 HTL1
-----------------1h--

---------------
Total VFAs 55.41 60.47 56.73 1.986 0.574

Molar  proportion(mmoles/100mmoles)
Acetate(C2) 64.06 63.78 64.00 0.178 0.818

Propionate(C3) 21.77 22.37 22.74 0.174 0.064
Butyrate(C4) 10.44a 9.92b 9.70b 0.110 0.012

C2/C3 2.94 2.85 2.81 0.028 0.182
-----------------3h--

---------------
Total VFAs 67.83 74.52 76.36 2.635 0.386

Molar  proportion(mmoles/100mmoles)
Acetate(C2) 63.94b 63.60b 66.33a 0.501 0.045

Propionate(C3) 23.44 23.63 23.31 0.311 0.923
Butyrate(C4) 9.34 9.56 8.94 0.143 0.247

C2/C3 2.72 2.69 2.84 0.048 0.451
-----------------6h--

---------------
Total VFAs 71.87b 89.89b 97.95a 3.674 0.002

Molar  proportion(mmoles/100mmole)
Acetate(C2) 67.86 65.369 64.17 0.768 0.134

Propionate(C3) 23.29 22.780 22.56 0.340 0.688
Butyrate(C4) 8.09 10.02 10.09 0.544 0.331

C2/C3 2.91 2.87 2.84 0.055 0.885
-----------------12h-

----------------
Total VFAs 112.825 123.2 120.28 3.402 0.457

Molar  proportion(mmoles/100mmoles)
Acetate(C2) 62.77 63.25 64.19 0.350 0.253

Propionate(C3) 22.53 22.58 22.03 0.331 0.768
Butyrate(C4) 11.95 11.50 11.38 0.202 0.509

C2/C3 2.78 2.80 2.91 0.056 0.599
-----------------24h-

----------------
Total VFAs 152.39 156.91 172.85 4.610 0.152

Molar  proportion(mmoles/100mmoles)
Acetate(C2) 62.91 63.18 63.68 0.431 0.780

Propionate(C3) 21.31 20.88 20.93 0.304 0.839
Butyrate(C4) 12.92 13.17 12.66 0.181 0.534

C2/C3 2.95 3.02 3.04 0.062 0.871
-----------------48h-

----------------
Total VFAs 197.63 199.02 197.96 3.404 0.988

Molar  proportion(mmoles/100mmoles)
Acetate(C2) 63.88 63.39 63.84 0.503 0.928

Propionate(C3) 20.20 20.68 19.76 0.279 0.458
Butyrate(C4) 12.82 13.20 13.40 0.171 0.385

C2/C3 3.16 3.064 3.22 0.066 0.688

Table 24. 비육전기 배양액내 VFA 농도 및 구성

1SEM = Standard error of means.  2Pr > F = probabiliy level. 
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Items
Treatment

SEM1 Pr>F2
LTL2 MTL2 HTL2

---------------1h-------

--------
Total VFAs 62.10 62.90 65.45 3.703 0.936
Molar  proportion(mmoles/100mmoles)
Acetate(C2) 69.36 69.24 68.62 0.539 0.862
Propionate(C3) 20.62 20.74 20.20 0.298 0.777
Butyrate(C4) 7.11 6.76 7.85 0.335 0.438
C2/C3 3.37 3.35 3.40 0.071 0.972

---------------3h-------

--------
Total VFAs 66.73 66.97 70.20 2.738 0.856
Molar  proportion(mmoles/100mmoles
Acetate(C2) 69.75 68.28 68.66 0.680 0.700
Propionate(C3) 20.26 20.86 20.42 0.321 0.769
Butyrate(C4) 6.87 7.58 7.83 0.291 0.412
C2/C3 3.45 3.29 3.36 0.085 0.765

---------------6h-------

--------
Total VFAs 106.77 118.18 113.54 3.037 0.334
Molar  proportion(mmoles/100mmoles)
Acetate(C2) 68.41 69.17 68.23 0.459 0.712
Propionate(C3) 20.49 19.71 20.36 0.257 0.455
Butyrate(C4) 8.27 8.46 8.44 0.161 0.895
C2/C3 3.34 3.51 3.35 0.065 0.555

---------------12h------

---------
Total VFAs 123.26 122.14 124.54 2.496 0.936
Molar  proportion(mmoles/100mmoles)
Acetate(C2) 65.89 66.06 66.00 0.584 0.994
Propionate(C3) 20.85 21.12 21.98 0.297 0.295
Butyrate(C4) 10.12 10.06 9.50 0.273 0.644
C2/C3 3.16 3.14 3.00 0.068 0.623

---------------24h------

---------
Total VFAs 152.85 147.96 172.33 9.873 0.935
Molar  proportion(mmoles/100mmoles)
Acetate(C2) 64.80 61.36 63.30 0.868 0.222
Propionate(C3) 20.54 22.16 22.70 0.530 0.255
Butyrate(C4) 12.01 13.27 11.44 0.389 0.167
C2/C3 3.15 2.79 2.79 0.099 0.215

---------------48h------

---------
Total VFAs 198.04 209.870 201.76 8.910 0.884
Molar  proportion(mmoles/100mmoles
Acetate(C2) 64.59 62.56 62.41 0.487 0.118
Propionate(C3) 19.08 20.57 22.05 0.337 0.072
Butyrate(C4) 12.71b 13.58a 12.24b 0.192 0.002
C2/C3 3.44 3.04 2.83 0.124 0.122

Table 25. 비육중기 배양액내 VFA 농도 및 구성



- 95 -

1SEM = Standard error of means.  2Pr > F = probabiliy level.

Table 26. 비육전기 사료의 EDDM 및 EDCP

Table 27. 비육중기 사료의 EDDM 및 EDCP
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바. 기능성물질(GABA)을 첨가하여 in vitro 반추위 발효 성상 분석 및 육량, 육질 등급에 미

치는 영향

(1) 연구목적

본 연구의 목적은 γ-amino butyric acid (GABA)를 생성하는 미생물을(GPB)첨가 하였을 

때 반추위 발효특성 및 성장패턴, 육량, 육질등급에 미치는 영향을 조사하기위해 실시 하였다.

(2) 재료 및 방법

In vitro

김치에서 분리한 GABA생성미생물인, Lactobacillus brevis YM 3-30, 균주를 혐기적으로 

MRS broth (Oxoid LTD, England)에서 배양하였다. 실험에서 사용된 MRS 배지는 

monosodium glutamate (MSG)를 5% 첨가하였으며, pH 5.0, 32°C에서 48시간 배양하였

다. 실험에 첨가한 GPB의 흡광도는 600mm에서 1.8 이었으며, 생균수는 107CFU/ml, GABA 

농도는 45mg/ml으로 측정되었다.

사용된 기질로는 대두박을 이용하였으며, 처리구는 Control, GPB:2g/L GABA, 5g/L GABA, 

멸균된 GPB:2g/L GABA, 5g/L GABA, 시약:2g/L GABA(99.9%; Sigma-Aldrich Korea 

Ltd.), 5g/L GABA(99.9%; Sigma-Aldrich Korea Ltd.) 로 총 7개의 처리구이며 처리구별

로 160ml serum bottle에 첨가하였다. 배양에 사용된 rumen inoculum은 반추위 cannulae가 

장착된 48개월령 한우 거세우(600±47 kg)로부터 얻어 실험실로 운반하였다. 운반하는 동안

은 39 로 유지된 보온병에 잘 보관하였고, 운반 후 즉시 반추위 내용물(ruminal content)은 

사료입자를 제거하기 위해 4겹 cheesecloth에여과하였다. 여과된 반추위내용물은 CO2로 

bubbling한 buffer medium  용액에 (20% vol/vol) 로 혼합하여 이를 inoculum으로 사용하

였다. Buffer medium 용액은 Russell과 Van Soest (1984).의 방법으로 제조하여 사용하였

다. 

160ml serum bottle에 혐기적으로 50ml을 분주한 뒤 기질사료인 대두박을(2% DM basis)  

첨가하여 대조구로 사용하였다. 각각의 처리구들은 비율에 따라 첨가한 후 39°C에서 

100rpm으로 0, 12, 24, 48 시간동안 배양하였다. 처리구들은 3반복으로 실험을 진행하였으

며, 분석항목으로는 Total gas(TG), pH, ammonia nitrogen(NH3-N), biogenic 

amines(BA), super oxide dismutase(SOD) 와 glutathioneperoxidase(GSH-Px)를 분석하

였다.

총 가스 발생량은 압력센서기(Laurel Electronics, Inc., Costa Mesa, CA)로 측정하였으며, 

pH는 M530p meter (Schott instruments, Mainz, Germany)로 측정하였다. NH3-N농도는 

Chaney 와 Marbach(1962)의 방법으로 분석 하였으며, VFA, BA는 HPLC(Waters Ltd., 

Massachusetts, USA)로 분석하였다. Antioxidant enzyme assays분석은 Marklund and 

Marklund (1974)방법으로 분석하였다.

In vivo

공시우는 25개월령 한우거세우 24두를 공시하여 실험을 진행 하였다. 공시우 들의 체중은 

602.06 ± 10.13 kg 로 선택되었으며, 처리구는 Control(Con), T1, T2로 각각 4마리씩 2반

복 배정 하였다. 초기체중은 실험개시일 하루 전에 측정 하였으며, 실험종료 하루 전에 체중측

정 및 endotoxin분석을 위해 혈액채취를 실시하였다. 총 실험일자는 129일동안 실시하였다. 

각각의 공시우들은 하루 13kg의 상업적으로 판매하는 TMR(concentrated fodder feed, 
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brewer’s grain, mixed grasses, rye grass straw, corn gluten feed, oat grass, 

crushed corn, lime powder,71.9%DM)의 사료를 아침과 저녁에 각각 6.5kg씩 급여하였다. 

급여한 TMR사료의 영양소 함량은 조단백(CP), 11.12; 조지방 (CF), 2.60; 조섬유 (CF), 

9.44; 조회분, 8.63; 칼슘, 1.76; 인, 0.39. 으로 측정되었다. 처리구별 GBP첨가량은 3g/L 

(T1), 5g/L (T2), 0g/L(Con)를 대두박에 섞어서 1일200g을 오전8시에 일정하게 급여하였

다. 분석항목은 총증체량, 일당증체량, 사료효율, 육질, 육량등급 및 Plasma endotoxin 

(Chromo‐LAL Limulus Amebocyte Lysate)분석을 진행 하였다.

  (3) 연구결과

In vitro

Table 22와같이 pH는 0시간에서 48시간 배양동안 유의적으로 감소하였다. 총 가스 발생량과 

NH3-N농도는 배양 시간에 따라 동일한 패턴으로 증가하였다(P<0.05). 총 가스 발생량에서 

GABA 와 GPB‐produced GABA는 대조구와 비교해서 유의적 차이가 나타나지 않았다. 반면

에 NH3-N농도는 T7에서 대조구에 비교하여 유의적으로 높았다(P<0.05). 

Table 23에서 propionate, butyrate농도와 acetate :propionate (A:P)비율은 유의적 차이가 

나타나지 않았지만 총 VFA농도는 T7처리구가 48시간에서 대조구에 비해 유의적으로 높았다

(P<0.05).

TBA농도는 48시간 배양에서 가장 높았으며, 대조구에서 가장 높았다. T2와 T3처리구는 

10.62 mM ,11.21 mM로 처리구간 가장 낮았다. 게다가 히스타민 농도역시 T1처리구에서 유

의적으로15.99mM로 가장 높았다.

SOD와 GSH-Px는 유의적으로 차이가 나타나지 않았지만 GBP및 GABA를 첨가하지 않은 처

리구에서 SOD와 GSH-Px 간 높게 나타났다.

In vivo

Table 25에서 총 증체량은 GBP첨가 처리구가 대조구에 비해 각각 6.50kg, 18.34kg 높게 나

타났다. 일당증체량 에서는 T1 (0.76 kg), T2 (0.85 kg)로 대조구(0.71 kg)보다 높았다. 그

러나 유의적 차이는 나타나지 않았다. 육질등급에서도 유의적 차이가 나타나지 않았지만 

endotoxin  농도에서 T1, T2 농도가 각각 17.23, 16,42 EU/ml로 대조구 29.23EU/ml에 비

해 유의적으로 낮았다(P<0.05).
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Table 28. pH, total gas and ammonia nitrogen (NH3-N)concentration of in vitro fermentation added with either 

GPB-produced GABA or GABA using soybean meal as substrate

Means followed by different superscript letter in a row (a,b,c,d)andcolumn(w,x,y,z)aresignificantlydifferentat5%levelbyDMRT.

T1: Control, T2: 0.2 g GPB-produced GABA, T3: 0.5 g GPB-produced GABA, T4: 0.2 g autoclaved GPB-produced GABA, T5: 

0.5 g autoclaved GPB-produced GABA, T6: 0.2 g 

Time (h) Treatments

Mean Linear P- 

value

T1 T2 T3 T4 T5 T6 T7

pH

0 5.98c 5.97c 5.99abc 5.98bc 5.99abc 6.01ab 6.02a   5.99w 0.0001

12 5.61c 5.64abc 5.64abc 5.65ab 5.68a 5.66ab 5.63bc   5.64x

24 5.49 5.45 5.46 5.48 5.50 5.45 5.45   5.46y

48 5.42 5.41 5.43 5.41 5.42 5.44 5.42   5.48y

Total gas production (ml)

12 74.00b 75.00bbb 80.33a 82.67a   83.00a 71.00b 71.67b 76.62x 0.0001

24 77.00 81.00 80.33 78.33   79.67 77.00 79.00 79.10x

48 96.50ab 91.00b 99.67ab 99.67b  102.33ab 98.33ab 108.00a 99.43w

NH3-Nconcentration(mg/dl)

0  34.10  34.63  32.87   33.97  34.33  33.73   32.43    33.68z 0.0001

12  75.55c  79.00bc  85.00abc   90.73ab  96.47a  74.93c   79.90bc    83.06y

24  96.10d 104.10c 104.07c  104.33c 103.57c 105.43b 110.13a   103.93x

48 107.75c    127.67b 130.67b  128.6.33b 117.07bc 118.70bc 158.20a   127.11w
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Table 29. VFA production of in vitro fermentation added with either GPB‐produced GABA or GABA using soybean 

meal as substrate (mM)

Means followed by different superscript letter in a row (a, b, c, d) and column (w, x, y, z) are significantly different at 5% level 

by DMRT.

T1: Control, T2: 2 g/L GPB‐produced GABA, T3: 5 g/L GPB‐produced GABA, T4: 2 g/L autoclaved GPB‐produced GABA, T5: 5 

g/L autoclaved GPB‐produced GABA, T6: 2 g/L GABA chemical, T7: 5 g/L GABA chemical 

Time

(h)

Treatments
Mean Linear P‐valueT1 T2 T3 T4 T5 T6 T7

Acetate
0 36.85a 35.59ab 36.39ab 35.24ab 35.52ab 33.67bc 32.13c 35.06 0.4120
12 44.92 41.43 44.03 42.11 44.23 43.02 42.70 43.21
24 41.98 45.86 43.56 43.55 44.01 45.75 44.13 44.12
48 49.30ab 49.15ab 50.67ab 48.61ab 46.66b 51.90a 52.47a 49.82

Propionate
0  9.88a  9.13bc  8.96c  9.10bc  9.00c  9.25b  9.09bc  9.20 0.0240
12 16.43a 14.77b 15.35ab 15.19ab 15.98ab 15.47ab 15.78ab 15.57
24 16.81 17.43 17.45 18.96 18.95 17.72 18.28 17.94
48 22.20 23.98 23.07 26.61 23.85 23.75 24.96 24.06

Butyrate
0  3.71b  4.00b  4.47a  3.94b  3.73b  3.81b  3.89b  3.93 0.0560
12  8.59d  9.67abcd 10.83a 10.36ab 10.10abc  9.46bcd  8.91cd  9.70
24 13.48 12.92 15.41 14.18 16.44 15.08 13.26 14.39
48 25.19ab 29.62a 27.37ab 21.61b 21.14b 21.40b 30.88a 25.31

AP ratio
0  3.73bcd  3.90abc  4.06a  3.87abc  3.95ab  3.64cd  3.54d  3.81 0.0001
12  2.73  2.80  2.87  2.77  2.77  2.78  2.71  2.78
24  2.50ab  2.63a  2.50ab  2.30b  2.32b  2.58a  2.41ab  2.46
48  2.22  2.05  2.20  1.83  1.96  2.19  2.10  2.08

Total VFA
0 50.44a 48.71ab 49.82a 48.28ab 48.25ab 46.73bc 45.10b 48.19 0.473
12 69.94cd 65.87d 70.21a 67.65cd 70.31ab 67.95cd 67.39bc 68.47
24 72.27d 76.21cd 76.42abcd 76.68abc 79.40a 78.55ab 75.67bcd 76.46
48 96.68c     102.75b     101.11b 96.84c 91.65d 97.04c     108.31a 99.20
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Table 30. Biogenic amine concentration of in vitro fermentation added with either GPB‐produced GABA or GABA 

using soybean meal as substrate (mM)

Means followed by different superscript letter in a row (a, b, c, d) and column (w, x, y, z) are significantly different at 5% 

level by DMRT.

T1: Control, T2: 2 g/L GPB‐produced GABA, T3: 5 g/L GPB‐produced GABA, T4: 2 g/L autoclaved GPB‐produced GABA, T5: 

5 g/L autoclaved GPB‐produced GABA, T6: 2 g/L GABA chemical, T7: 5 g/L GABA chemical 

Time 
(hr)

Treatments
Mean Linear P‐valueT1 T2 T3 T4 T5 T6 T7

Histamine
0  6.73  5.03  6.44  6.19  5.97  6.18 6.14  6.10b 0.0001
12 14.16a 12.13ab 11.01bc 11.43bc 10.55bc 10.08bc 9.66c 11.29a

24 14.72a 9.41b 10.42b 11.19b 10.95b 9.98b 9.36b 10.86a

48 15.99a 9.34c 9.96c 11.51b 13.23b 9.58c 9.62c 11.32a

Methylamine
0 0.24 0.25 0.28 0.24 0.25 0.29 0.27 0.26c 0.0001
12 0.33 0.30 0.32 0.33 0.30 0.29 0.31 0.31b

24 0.33 0.34 0.31 0.33 0.34 0.32 0.30 0.33b

48 0.33 0.34 0.34 0.32 0.34 0.35 0.49 0.36a

Ethylamine
0 0.31 0.29 0.35 0.36 0.26 0.28 0.39 0.32b 0.0008
12 0.39ab 0.33b 0.38ab 0.39ab 0.43a 0.30b 0.31b 0.36ab

24 0.46 0.36 0.34 0.47 0.41 0.38 0.39 0.40a

48 0.35c 0.36c 0.35c 0.35c 0.50a 0.42b 0.46ab 0.40a

Tyramine
0 0.40a 0.40a 0.43a 0.32b 0.39a 0.33b 0.39a   0.38b 0.0001
12 0.37 0.33 0.34 0.37 0.38 0.38 0.42   0.37b

24 0.34 0.35 0.34 0.44 0.39 0.45 0.35   0.38b

48 0.56 0.57 0.56 0.65 0.60 0.67 0.59   0.60a

Total biogenic amine
0  7.68  5.97  7.50  7.12  6.87  7.08  7.19   7.06c 0.0001
12 15.25a 13.09ab 12.05b 12.51b 11.67b 11.06b 10.71b  12.34ab

24 15.86a 10.47bc 11.41bc 12.44b 12.08bc 11.13bc 10.41c  11.97b

48 17.22a 10.62c 11.21c 12.83b 14.67b 11.02c 11.17c  12.68a
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Table 31. Mean weight gain, ADG, FCR, marbling score and blood endotoxin level of Hanwoo cattle fed with GPB‐
produced GABA

Means followed by different superscript letter in a row are significantly different at 5% level by DMRT.

T1: Control, T2: 3 g/L GPB‐produced GABA, T3: 5 g/L GPB‐produced GABA 

Parameter Control T1 T2 Mean SEM P‐value

Gain in weight (kg) 91.33 97.83 109.67 99.61 7.19 0.2474

ADG (kg) 0.71 0.76 0.85 0.77 0.05 0.2375

FCR (kg feed/kg gain) 13.7 12.47 11.42 12.53 0.94 0.2804

Marbling scores 6.17 7.17 5.50 6.28 0.62 0.1991

Blood endotoxin (U/ml) 29.23a 17.23b 16.42b 20.96 2.66 0.0253
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그림 10. Antioxidant concentration of in vitro fermentation added with either GPB‐
produced GABA or GABA using soybean meal as substrate (U/ml). Values are the 

means of triplicate analyses and bars indicate the standard error. T1: Control, T2: 

2 g/L GPB‐produced GABA, T3: 5 g/L GPB‐produced GABA, T4: 2 g/L autoclaved 

GPB‐produced GABA, T5: 5 g/L autoclaved GPB‐produced GABA, T6: 2 g/L GABA 

chemical, T7: 5 g/L GABA chemical  

(3) 결론 

 본 실험에서 GPB를 사료에 첨가했을 때 기능성사료로서의 가능성을 결과를 통해 보여주

었으며, 결론적으로 2g/L GPB‐produced GABA 처리구가 biogenic amines함량을 저감시

키고, NH3-N concentration, antioxidant을 증가시켜 in vitro 실험결과에 비추어 가장 적

합하다고 사료된다. 게다가 In vivo실험에서 plasma endotoxin역시 감소시키는 결과를 보

였다. 그러나 이러한 결과는 아직까지 반추위 발효에 있어서 아직까지 정론화 되지 않았으

며, GBP의 반추위 발효에 있어서 발현기전을 연구할 필요가 있을 것으로 사료된다. 
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사. 한우 생산비 절감 및 고급육 생산을 위한 육종가 및 사양기간이 육량과 육질에 미치는 

영향

(1) 연구목적

한우생산비 절감 및 고급육 생산을 위한 단기성장 고품질 고기능성 사양 프로그램을 개발을 위해 육

종가에 근거한 유전능력이 다른 한우 거세우집단의 능력평가 및 관찰

(2)재료 및 방법

한우 단기사양관리프로그램 개발을 위해 대규모 실험집단 내 유전 등급이 높은 순으로 각각 

35두씩 A, B, C, D를 공시우로 채택하여 총140두로 분류하여 관찰하였다. 분류된 공시우

들은 2개월 주기로 체중측정을 하여 증체량, 일당증체량, 사료효율을 분석하였다.

  육종가 = {(부의 육종가 + 모의 육종가) / 2 + 개체의 10개월령 체중}

그림 11. 육종가 분류 관찰

공시우의 사료 급여방법은 일반 농가에서 사양하는 방법과 동일하게 농후사료와 볏짚을  급

여하였다. 급여량은 육성기(6.5 ～ 12month of age) 6kg/day, 비육전기(13 ～ 18 month  

 of age) 9kg/day, 비육후기(19 ～ 24 month of age) 9kg/day를 급여하였으며, 볏짚은 

자유  채식하도록 하였다. 

Table 32. Chemical composition(%, DM basis) of the experimental diets.

Items

Experimentaldiets

Early Late
Rice straw

fattening Feed fattening Feed

Composition(%, fresh basis)

Moisture 10.75 13.14 13.24

CP 12.63 13.99 6.41

EE 3.11 3.39 1.01

Ash 6.77 6.21 11.84



- 104 -

(3) 연구 결과

처리구간 동량의 사료를 급여하여 사료에 의한 차이가 발생되지 않도록 하였다. 전체 실험 

기간 중 체중은 유전능력이 높은 처리구 에서 유의적으로 높게 나타났다. 이러한 결과는 육

성단계에 유전능력이 탁월한 한우거세우를 선발하는 기준이 될 수 있으며, 이에 맞는 사양

프로그램으로 고품질 단기사양을 가능케 할 것으로 사료된다. 그러나 유전능력과 육질과의 

상관관계 분석에서는 유의적으로 영향을 주지 않으며, 사양기간에 따른 육량에도 역시 상관

관계가 없는 것으로 분석되었다. 따라서 사양기간을 늘리는 것은 육질이나 육량을 향상시킬 

수 없으며 경제성에도 나쁜 결과를 초래 할 것이다.

Table 33. Body weight change of Hanwoo steers by growth stage as influenced by 

breeding value 

CF 8.84 8.93 32.24

NDF 40.72 39.29 86.5

ADF 18.16 17.04 55.2

TDN 73.4 74.11 49.8

Parmeters T1       T2 T3 T4 Std Error  Std Dev

First day 

weight(kg) 

25.08 25.40 24.82 24.60 0.561 3.327 

180day weight(kg) 190.77a 186.51ab 178.25bc 173.51c 3.406 20.151 

480day weight(kg) 452.74a 420.57b 404.65c 384.62d 4.247 25.129 

720day weight(kg) 643.97a 617.74b 589.85c 573.25d 5.650 33.428 

Carcass weight(kg) 461.45a 447.82b 425.06c 409.22d 5.274 29.877 

Slaughterage(day)  923.60 921.41 918.72ba 908.45b 2.947 20.894 

Back meat 

size(cm2) 

93.12 90.94 88.96 88.80 1.624 8.766 

Back fat size(cm2) 12.75 12.14 12.03 11.90 0.761 4.294 

Marbling  score 6.24 5.94 5.75 5.48 0.255 1.441 
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Table 34. Correlation analysis of treatment A 

paramete

rs

first day 180 day 480 day 720 day Carcass 

weight 

Carcassday back meet 

size

Back fat 

size

Marbling 

score

first day 1 0.59217a -0.23341 0.09566 -0.1035 0.30209 -0.26852 0.4161a -0.29679

180 day 0.59217a 1 -0.27242 0.00222 -0.12184 0.3093 -0.2607 0.2242 -0.14382

480 day -0.2334 -0.27242 1 0.57362a 0.65495a -0.18547 0.27926 0.04182 0.26191

720 day 0.09566 0.00222 0.57362a 1 0.65196a -0.34033 0.41018b 0.30764 0.161

Carcass 

weight 

-0.1035 -0.12184 0.65495 0.65196a 1 0.02572 0.45685a 0.0948 0.21992

Carcass 

day 

0.30209 0.3093 -0.18547 -0.3403

3

0.02572 1 0.01494 -0.04707 -0.26953a

Back 

meat size

-0.2685 -0.2607 0.27926 0.41018b 0.45685a 0.01494 1 -0.10804 0.47253a

Back fat 

size

0.4161b 0.2242 0.04182 0.30764 0.0948 -0.04707 -0.10804 1 -0.25389

Marbling 

score

-0.2968 -0.14382 0.26191 0.161 0.21992 -0.26953 0.47253a -0.25389 1
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Table 35. Correlation analysis of treatment B

parameters first day 180 day 480 day 720 day Carcass

weight 

Carcass

day 

back meet 

size

Back fat 

size

Marbling 

score

first day 1 0.08977 0.00763 -0.0707

1

-0.29573 -0.12087 0.05457 -0.16743 -0.17764

180 day 0.08977 1 -0.0664

1

-0.2803

5

-0.27322 0.00352 -0.21856 0.09673 -0.00554

480 day 0.00763 -0.06641 1 0.74769a 0.1756 -0.14529 -0.18985 -0.03045 0.16614

720 day -0.0707 -0.28035 0.74769a 1 0.24172 -0.10305 -0.0338 0.11278 0.24549

Carcass

weight 

-0.2957 -0.27322 0.1756 0.24172 1 0.12004 -0.08655 0.48059a 0.1042

Carcassday -0.1209 0.00352 -0.1452

9

-0.1030

5

0.12004 1 -0.45983a 0.06801 -0.23446

Back meat 

size

0.05457 -0.21856 -0.1898

5

-0.0338 -0.08655 -0.45983a 1 -0.11928 0.23056

Back fat 

size

-0.1674 0.09673 -0.0304

5

0.11278 0.48059 0.06801 -0.11928 1 0.2912

Marbling 

score

-0.1776 -0.00554 0.16614 0.24549 0.1042 -0.23446 0.23056 0.2912 1
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Table 36. Correlation analysis of treatment C

parameters first 

day

180 day 480 day 720 day Carcass 

weight 

Carcass day back meet 

size

Back fat 

size

Marbling 

score

first day 1 0.22915 0.22111 0.09996 -0.06638 0.08312 -0.12047 -0.1014 0.21274

180 day 0.2291

5

1 0.36774b 0.31548 -0.37192b 0.11217 -0.34168 0.06952 0.13518

480 day 0.2211

1

0.36774b 1 0.65712a -0.30706 0.16753 -0.25796 -0.1971 -0.10293

720 day 0.0999

6

0.31548 0.65712a 1 -0.28732 -0.01178 -0.23571 -0.21028 -0.20863

Carcass

weight 

-0.06

64

-0.37192b -0.30706 -0.2873

2

1 -0.03101 0.62262a 0.38181b 0.38945b

Carcassday 0.0831

2

0.11217 0.16753 -0.0117

8

-0.03101 1 -0.2461 0.03895 0.11561

Back meat 

size

-0.12

05

-0.34168 -0.25796 -0.2357

1

0.62262a -0.2461 1 0.0053 0.5007a

Back fat size -0.10

14

0.06952 -0.1971 -0.2102

8

0.38181b 0.03895 0.0053 1 0.02657

Marbling 

score

0.2127

4

0.13518 -0.10293 -0.2086

3

0.38945b 0.11561 0.5007 0.02657 1
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Table 37. Correlation analysis of treatment D

parameters first day 180 day 480 day 720 day Carcass 

weight 

Carcass 

day 

back meet size Back fat size Marbling 

score

first day 1 0.15612 0.23249 0.1864 -0.12592 -0.25213 -0.1103 0.0493 0.41936

180 day 0.15612 1 0.05843 0.05639 -0.14793 -0.00922 -0.19735 0.17473 -0.29336

480 day 0.23249 0.05843 1 0.71304a 0.17693 0.34817 -0.1089 -0.17466 0.02959

720 day 0.1864 0.05639 0.71304a 1 0.51506a 0.24435 0.1157 0.12036 0.10359

Carcassweig

ht 

-0.1259 -0.1479

3

0.17693 0.51506a 1 0.24716 0.55961a 0.32971 0.10496

Carcassday -0.2521 -0.0092

2

0.34817 0.24435 0.24716 1 0.15568 -0.25798 -0.1778

Back meat 

size

-0.1103 -0.1973

5

-0.1089 0.1157 0.55961a 0.15568 1 0.3034 0.26424

Back fat size 0.0493 0.17473 -0.17466 0.12036 0.32971 -0.25798 0.3034 1 0.17531

Marbling 

score

0.41936b -0.2933

6

0.02959 0.10359 0.10496 -0.1778 0.26424 0.17531 1
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아. AFS(Adjusted auto feeding system)을 이용한 비육전기 고품질단기사양프로그램평가

(1) 연구목적 

개발된 고품질 단기사양 프로그램의 검증을 위해 AFS시스템을 활용하여 사료효율, 급여량, 

일당증체, 경제성을 분석하여 고품질 단기사양 프로그램을 평가 하는데 목적이 있다.

(2) 재료 및 방법

개시일은 2013년 1월 25일에 실시하였고, 만료일은 7월 25일이다. 공시우로는 6개월령의 

거세한우를 유전능력이 높은 High(12두), Low(12두) 로 분류하여 공시우로 채택하였다. 

급여된 사료는 고품질 고기능성 단기사육을 위해 개발된 TMR사료를 자유급식토록 하였다. 

분석 항목으로는 2개월 주기로 증체량, 사료섭취량, 일당증체량, 사료효율 을 분석하였다.

(3)연구결과

처리구간 같은 사료를 급여하여 사료에 의한 차이가 발생되지 않도록 하였다. 육성기에서 

비육전기 구간 사료급여량은  T1:7715kg이었으며, T2:7643kg로 T1처리구가 더 높았다. 

25개월령 체중은 T1 660kg, T2 624kg으로 유전능력이 높은 처리구에서 높게 나타났으나 

유의적 차이는 없었다. 일당증체량 또한 T1 0.83kg, T2 0.77kg으로 유전능력이 높은 처

리구에서 높았다. 총 증체량은 T1 550kg, T2 509kg, T1처리구가 T2처리구보다 높게 나

타났다. (Table 38). 이러한 결과는 유전능력이 높은 한우거세우가 보다 경쟁력이 있음을 

보여준다. 육질 및 지방산 분석에서는 유의적 차이가 나타나지 않아 육종가 와 육질과의 연

관성이 없는 것으로 나타났다.

그림 12. AFS시스템을 이용한 월별 섭취량 측정화면



- 110 -

림 13. AFS시스템을 이용한 일별 섭취량 

Table 38. Body weight change of Hanwoo steers by breeding value. 

Stage Items
Korea breeding value

T1(High) T2(Low) SEM

6 ~ 25 month of age

Initial  B.W., kg 191.63 191.75 10.59

Final B.W., kg 660.25 624.88 16.72

Total intake, kg 7715.58a 7643.64b 69.18

Daily gain, kg 0.83 0.77 0.12

Feed efficency 0.06 0.6 0.03

Stage Items
Korea breeding value

T1(High) T2(Low) SEM

25 ~ 28 month of age

Initial  B.W., kg 660.25 624.75 16.72

Final B.W., kg 741.62a 700.50b 18.56

Total intake, kg 660.62 663.50 0.13

Daily gain, kg 0.89 0.84 0.02

Feed efficency 0.081 0.075 0.01
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Table 39. Chemical composition(%, DM basis) of the meat.

T1: High Korea breeding value

T2: Low Korea breeding value

Table 40. Soluble amino acids of the meat.

T1: High Korea breeding value

T2: Low Korea breeding value

Carcassweight(kg

) 

459.125 426.25 15.74

Back meat 

size(cm2) 

94.875 89.25 4.56

Back fat 

size(cm2) 

13.5 11.5 1.24

Items T1 T2 SEM p value

Moisture 52.514 53.479 1.920 0.728 
CP 16.441 16.648 0.682 0.835 
EE 29.935 28.684 2.709 0.749 

ASH 0.823 0.784 0.064 0.687 
Cholesterol(mg/100g) 494.299 521.856 22.059 0.414 

pH 5.600 5.613 0.013 0.514 

Items

(mg/100g)　

T1 T2 sem p value

Ala 25.579 23.660 0.730 0.091 

Arg 211.571 204.146 5.952 0.393 

Asp ND ND ND ND

Cys 9.710 9.129 1.349 0.765 

Glu 7.450 7.179 0.542 0.729 

Gly 7.098 7.044 0.236 0.876 

His 25.001 22.810 1.407 0.293 

iLe 6.968 6.604 0.205 0.240 

Leu 10.784 10.010 0.392 0.190 

Lys 10.829 9.944 0.733 0.409 

Met 7.010 6.784 0.189 0.422 

Phe 8.486 8.033 0.248 0.234 

Pro 4.708 4.548 0.110 0.333 

Ser 9.179 8.929 0.398 0.676 

Thr 47.584 46.684 1.792 0.732 

Tyr 10.755 9.988 0.325 0.120 

Val 9.196 8.578 0.359 0.253 
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Table 41. Fatty acid composition of the meat.

T1: High Korea breeding value

T2: Low Korea breeding value

　Items

(%)

T1 T2 sem p value

C10:0 0.046 0.043 0.005 0.647 
C12:0 0.084 0.078 0.010 0.662 
C14:0 3.468 3.331 0.252 0.713 
C14:1 1.169 1.125 0.110 0.784 
C15:0 0.208 0.219 0.013 0.539 
C16:0 26.286 27.246 0.542 0.244 
C16:1 4.844 4.713 0.233 0.700 
C17:0 0.468 0.486 0.033 0.704 
C17:1 0.583 0.514 0.049 0.364 
C18:0 9.564 9.784 0.342 0.663 
C18:1 45.743 44.591 0.737 0.289 

C18:1, 11t 1.556 1.661 0.177 0.717 
C18:2 ND ND ND ND
C20:0 2.020 2.074 0.102 0.715 
C18:3 0.098 0.103 0.026 0.876 

CLA, 9c11t 0.319 0.291 0.016 0.257 
C20:1 ND ND ND ND

CLA 10t12c ND ND ND ND
C20:2 ND ND ND ND
C20:3 0.156 0.159 0.011 0.880 
C20:4 0.296 0.335 0.029 0.363 
C24:1 0.070 0.075 0.005 0.536 
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제 3 절 한우육의 고품질 고기능성 성분 탐색 개발

¡ 연구 수행 내용은 한우육이 가지고 있는 고품질·고기능성 성분에 대한 특성을 분석하여

한우육의 품질적 가치를 규명하고, 고품질 한우육 생산기술 개발을 위한 한우 유전체 정

보 분석 자료로 제공하는 것임

1. 시험·적용집단 한우육 시료확보, 고품질 형질 자료 수집 및 분석

¡ 본 연구과제 수행 3차년도(2011~2014)에 걸쳐 743두 한우육의 고품질 특성 분석 및

관능평가를 실시함

  - 농협 축산연구원 도축장(충북 음성)에서 도축된 743두 한우를 ㈜태우그린푸드(서울)에서
1차가공하여 고기시료 확보 및 축산물품질평가원의 도체 관련 육질형질 데이터를 확보

  - 선호부위에 대한 샘플링 어려움을 극복하고 실험비용을 절감하며 조성 및 품질적 특성

이 가장 유사한 부위로 알려진 등급평가 절단면을 포함한 채끝(longissimus lumborum) 
부분을 진공포장 상태에서 최대의 신선도를 유지하며 안정적인 샘플링 확보함

¡ 확보된 한우육 샘플은 냉장조건에서 7일 숙성된 조건으로 표준화 시킨 후 품질, 기능성
특성 분석항목은 아래와 같으며 이를 토대로 분석을 완료함

  - 일반성분(수분함량, 지방함량) 및 pH
  - 객관적 관능 특성: 육색지수, 보수력, 가열감량, 전단력
  - 지방산 조성
  - 주관적 품질 특성: 관능평가(색깔, 연도, 다즙성, 풍미, 기호도)
  - 지방계: 불포화/포화지방산, omega-3/-6 불포화지방산, conjugated linoleic acid(CLA), 콜

레스테롤

  - 단백질계: 유리 아미노산, 디펩타이드(dipeptides)
  - 핵산계: AMP, IMP, inosine, hypoxanthine
¡ 품질 특성 데이터를 활용한 중요요소분석(Principal Component Analysis) 기법을 이용하여
품질 특성간의 상관관계 분석 및 대표 성분 결정함

¡ 지방산 및 지방계 기능성분은 자체적으로 최적화된 지방성분 추출 전처리 과정을 거쳐

gas chromatography 방법으로 분석되며, 단백질계 풍미 및 고기능성 성분인 glutamate, 
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taurine, carnosine 등은 Purchas et al. (2004, Meat Sci.)의 방법을 변형하여 냉동·건조시
킨 우육시료를 특정 citrate buffer로 용해하여 전처리한 후, HPLC 분석기기를 이용하여

정성되고, 핵산계 풍미성분은 본 연구원이 확보한 분석방법을 활용하여 HPLC 분석기기
가 이용됨

                                                
   <그림 3-3-5> 분석대상 한우육의 품질·기능성 물질

2. 육질등급에 따른 한우육의 고품질 고기능성 성분 차이

¡ 3차년도에 걸쳐 수집된 한우육 743두의 평균 도체중은 411.3 kg이었으며, 출하월령은
19-44개월 범위이었으나 90% 이상이 26-36개월 사이에 분포됨

¡ 현행 도체등급제도에 의거하여 수집된 743두의 육량등급은 A등급 124두, B등급 209두, C
등급 167두로 구성되었으며, 육질등급에 따라 1++등급 90두, 1+등급 183두, 1등급 309두
및 2등급 161두로 구성됨

              <그림 3-3-5> 육질등급별 실험대상 한우 두수
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¡ 육질등급이 높을수록(1++) 배최장근단면적, 등지방두께, 마블링 지수가 증가하나, 육량지
수의 유의적 상승은 없었으며, 예상대로 육질등급과 근내지방 함량은 높은 상관관계를

지님

<표 2-1-1>. 육질등급에 따른 한우 시료의 도체특성

¡ 현행 도체등급제도가 주로 근내지방도(intramuscular fat)에 따라 결정되는 점을 고려할

때 육질등급별 지방함량에 있어 매우 높은 상관관계를 지님

¡ 분석된 등심육의 지방함량은 1++ 등급의 경우 평균 24.26%, 1+ 등급은 17.51%, 1 등급은
14.05%, 2등급은 7.09%의 근내지방 함량 분포를 나타냄 (그림 13)

0.00 
5.00 

10.00 
15.00 
20.00 
25.00 
30.00 

1++ 1+ 1 2

Fat content (%)

 그림 13 육질등급별 한우육의 근내지방 함량

¡ 육질등급(1++, 1+, 1 및 2등급)에 따른 한우육의 관능특성 평가를 살펴보면, 육질등급과
색깔, 풍미, 연도 및 다즙성에 대한 유의적 관능차이를 보였으며, 이를 도태로 전체적인

기호도에 대한 관능점수도 육질등급과 비례하여 높게 나타남

¡ 육질등급에 따른 뚜렷한 관능적 차이는 높은 근내지방 함량으로 설정된 육질등급이 관능

평가에 의한 뚜렷한 선호도 차이를 반영하는 것으로, 현 육질등급 체계가 관능요인과 매

우 밀접한 관련이 있다는 것을 보여줌

　 1++ 1+ 1 2 p-value

도체중 421.33a 420.19a 412.05a 400.79b 0.0051

육량지수 64.70 64.96 64.97 65.10 0.7231

배최장근단면적 96.34a 91.89b 88.72c 86.61c <.0001

등지방두께 14.59a 13.32b 12.92b 12.73b 0.0016

마블링지수 8.25A 6.27B 4.51C 2.58D <.0001
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¡ 육질등급 간 관능점수 차이를 고려할 때 1++와 1+간의 차이가 상대적으로 다른 구간보다
적은 것으로 나타남

그림 14 육질등급별 한우육의 관능평가

 
¡ 육질등급에 따른 일반성분은 수분 및 지방함량에서 유의적인 차이를 보였으며, 지방함량
의 경우 1++등급의 경우 24.37%로 가장 높게 나타났으며 육질등급이 낮아짐에 따라 유의
적인 지방함량의 감소를 보여 2등급에서는 7.09%로 낮아짐

¡ 수분함량과 지방함량간의 매우 높은 부의 상관관계 (-0.88)가 있으므로 육질등급이 높을
수록 상대적으로 수분함량은 낮아짐

¡ 단백질의 경우 1++ 등급이 다른 육질등급보다 낮았으며, 회분 및 콜레스테롤 함량은 육

질등급별 유의적 차이가 없음

Table 19. 육질등급에 따른 일반성분 및 콜레스테롤 함량 비교

¡ 육질등급이 높을수록 L*값(명도)과 b*값이 유의적으로 높아지는데, 이는 높은 근내지방에
의해 명도가 증가되는 것임

¡ a*값(적색도)의 경우 육질등급별 차이가 없었음

Table 20. 육질등급에 따른 육색도 비교

　 1++ 1+ 1 2 p value

Moisture(%) 55.76D 61.44C 64.19B 70.90A <.0001
Protein(%) 18.56b 19.68a 20.10a 20.30a 0.0004

Fat(%) 24.37A 17.56B 14.09C 7.09D <.0001
Ash(%) 0.97b 1.07b 1.16a 1.20a 0.0001

Cholesterol (mg/100g) 61.78a 59.79ab 58.08b 59.80ab 0.0268
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¡ 고기의 pH는 보수력 및 연도 등의 품질요인과 관계가 있는 것으로 알려져 있으나, 본 연
구의 한우육에서는 평균 5.83으로 육질등급별 유의적 차이가 없었으며 이는 육질등급이

한우육의 근내지방에 의해 주로 결정되기 때문으로 사려됨

¡ 육질등급별 보수력, 드립감량은 차이가 없었으나, 가열감량의 경우 육질등급이 높을수록

증가하였는데 이는 가열에 의해 근육조직의 지방이 녹아 전체적인 감량 요인으로 작용된

것으로 근내지방도가 높은 하이 마블링 한우육에서 높은 가열감량을 나타낸 것으로 판단

됨

Table 21. 육질등급에 따른 이화학적 품질특성 비교

1++ 1+ 1 2 p value
pH 5.84 5.83 5.82 5.85 0.3396

Water Holding Capicaty (%) 48.24 49.05 48.80 49.73 0.2027
Drip loss (%) 16.36 15.50 15.77 16.12 0.2338

Cooking Loss (%) 20.69A 19.34B 18.02C 17.04D <.0001
Shear Force (kg) 48.91c 53.93b 56.11ab 58.37a 0.0006

¡ 전단력(WBSF)의 경우 육질등급이 높을수록 유의적으로 감소하였으며, 이는 관능평가의

관능평가의 연도(tenderness)가 증진된다는 결과과 일치하고 있음. 기기분석에 의한 전단
력과 관능평가에 의한 연도 모두에서 근내지방도가 높은 육질등급이 우수한 시료에서 높

은 관능평가 점수를 나타낸 결과임

그림 13 육질등급별 한우육의 전단력

　 1++ 1+ 1 2 p value

L* 41.73A 39.86B 38.52C 37.50D <.0001

a* 20.85 20.85 20.78 20.59 0.8565

b* 12.34a 11.87a 11.40b 11.00c <.0001
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¡ 핵산물질 중에 AMP, IMP, inosine, 및 hypoxanthine은 고기의 풍미와 관련된 물질로 알려
져 있으며, 주요 고기의 풍미물질의 하나인 IMP는 inosine을 거쳐 hypoxanthine으로 전환
되면서 숙성 과정 중 양이 줄어듦 (Yano 등, 1995) 

¡ I++ 및 1+ 등급 한우육의 AMP 및 IMP(감칠맛)의 함량은 1, 2등급 보다 낮았으며,  
inosine 및 hypoxanthine(쓴맛)의 경우 육질등급에 따른 유의적 차이가 없는 것으로 나타
남

¡ 육질등급이 좋을수록 풍미와 관련된 핵산 성분이 우수하다고 볼 수 없으며, 육질등급에
따른 기호도 차이는 근내지방도에 의해 좌우되고 핵산 관련 물질 차이와는 상관관계가

없는 것으로 판단됨

Table 22. 육질등급에 따른 핵산관련 풍미물질 비교

   
¡ 유리아미노산은 숙성에 따른 고기의 풍미와 관련된 것으로 알려져 있으며, 본 연구에서

분석된 anserin, carnosine 등의 dipeptides는 항산화 기능을 지닌 기능성 펩타이드로도 알
려져 있고 creatine 및 creainine은 에너지 대사에 관여하는 기능성 물질로 알려짐

¡ 유리아미노산 중 glycine(Gly), alanine(Ala), proline(Pro)은 단맛을 지닌 고기에서 바람직한
풍미의 원인물질로 알려져 있으며 (Fukunaga 등, 1989), phenylalanine(Phe), 
arginine(Arg), histidine(His), leucine(Leu), methionine(Met)은 쓴맛과 관련되며, 일반적으로
glutamic acid(Glu), aspartic acid(Asp)는 고기 특유의 풍미물질로 알려짐

¡ 유리 아미노산의 분석결과 2등급의 한우육에서 높은 함량의 Ala, Arg, Pro을 나타냈으며, 
이는 2등급의 경우 상대적으로 지방함량이 낮아 절대적인 유리 아미노산의 함량도 높은

것으로 보임 (Table 28)
¡ 쓴맛을 나타내는 His의 경우 육질등급이 낮아짐에 따라 그 함량도 유의적으로 증가하였

으며, 고기 특유의 풍미물질로 알려진 Glu, Asp는 육질등급에 따라 유의적 차이가 없는

것으로 나타남

¡ Dipeptides의 경우 항산화 기능을 지닌 anserine, carnosine의 경우 육질등급이 낮을수록

　 1++ 1+ 1 2 p value

AMP 3.89bc 3.81c 4.29a 4.20ab 0.001
IMP     100.22b     110.80b 126.35a 129.83a <.0001

Inosine 24.46 25.69 24.56 25.58 0.2781
Hypoxanthine 18.46 18.86 19.79 19.17 0.2746
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증가하였으며, creatine, creatinine의 경우에는 2등급 한우육이 1++ 보다 높게 나타남

Table 23. 육질등급에 따른 유리아미노산 및 dipeptides 함량 (unit: mg/ 100g)

¡ 한우육의 품질특성을 좌우하며 지방산의 가장 많은 부분을 차지하는 것으로 알려진 oleic 
acid (C18:1)의 조성은 육질등급이 좋을수록 증가하는 경향을 보이나 유의적 수준의 차이
는 아님 (Table 29)

¡ 포화지방산에 대한 단가불포화지방산의 비율은 식육의 맛을 결정짓는 간접적인 지표로

될 수 있다고 보고된 바 있으며 (Lunt and Smith, 1991), Campo 등(2003)은 C18:1은
‘oily’ C18:2는 ‘cooking oil’ C18:3은 ‘fishy’ 향미가 특색이라고 보고

¡ 육질등급이 좋을수록 절대적인 지방함량이 높음에도 불구하고 포화지방산과 불포화지방

산의 비율이 다른 등급과 차이가 없었으며, 이는 지방산의 대부분을 차지하는 oleic acid
의 비율 차이가 많지 않기 때문으로 판단됨

¡ 근내지방 축적이 발달된 높은 육질등급의 한우고기라고 해서 n-6/n-3계열 불포화지방산
의 유의적 비육 차이를 보이지 않았으며, 국내 출하되는 한우육이 하이 마블링의 높은

　 1++ 1+ 1 2 p value
Ala 36.42c 40.49ab 38.76bc 42.51a 0.0057
Arg 264.76b 281.85b 279.15b 315.79a <.0001
Asp 2.11 2.27 2.05 2.50 0.4138
Cys 5.23ab 5.62a 4.45b 5.23ab 0.0585
Glu 9.62ab 10.03a 8.40b 10.44a 0.0192
Gly 9.69 9.98 9.04 10.02 0.153
His 62.39c 76.25b 78.35b 85.46a <.0001
iLe 5.61ab 5.40ab 4.77b 5.71a 0.035
Leu 9.59ab 9.61a 8.45b 9.91a 0.0543
Lys 10.36ab 11.06a 9.95b 10.58ab 0.196
Met 4.52ab 4.47ab 3.78b 4.58a 0.0202
Phe 6.14ab 6.09ab 5.28b 6.34a 0.0214
Pro 3.81b 4.28ab 4.04b 4.63a 0.0034
Ser 10.86ab 11.27a 10.04b 11.84a 0.0263
Thr 40.12b 43.90b 43.75b 49.48a 0.0018
Tyr 7.15ab 7.10ab 6.48b 7.68a 0.0401
Val 7.88ab 7.94a 7.01b 8.22a 0.0562

Anserine 102.68b 116.47ab 116.93ab 132.45a 0.0434
Carnosine 697.19c 778.39ab 762.39b 817.60a <.0001
Creatine 1444.40c 1564.80b 1633.70a 1663.40a <.0001

Creatinine 31.45ab 30.88b 32.22ab 33.20a 0.0974
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등급이라 해서 지방산 조성에서 불리하다고 볼 수 없음

¡ 다만, 두 개 이상의 이중결합으로 구성된 다가불포화지방산(PUFA)의 경우 육질등급이 낮
을수록 증가하는 경향을 보이고 있는데, eicosatrienoic acid(C20:3)는 혈액 콜레스테롤 중
에서도 LDL-콜레스테롤 저하작용이 알려져 있으며(Park and Yoo, 1994), arachidonic 
acid(C20:4)는 한우육 3등급이 0.79%로 다른 등급보다 유의적으로 높음 (Cho 등, 2005)

¡ 기능성 지방산으로 알려진 CLA(conjugated linoleic acid)의 경우 9c,11t 및 10t,12c의 이성
질체가 미량 분석되었으며 육질등급에 따른 유의적 차이는 없음

Table 24. 육질등급에 따른 지방산 조성 비교 (unit : %)
Composition 1++ 1+ 1 2 p value

C10:0 0.04ab 0.04b 0.04ab 0.05a 0.0575
C12:0 0.09 0.09 0.08 0.09 0.2535
C14:0 3.00 2.95 2.84 2.80 0.1243
C14:1 0.98a 0.97a 0.93a 0.83b 0.0032
C15:0 0.23c 0.24bc 0.25ab 0.27a 0.0011

C16:0 24.36 24.66 24.73 24.32 0.3567
0.0023.74b3.99ab4.22a4.29aC16:1
0.04540.60a0.56b0.57ab0.54bC17:0
0.32370.660.630.640.64C17:1
0.003410.94a10.40b10.14b10.10bC18:0
0.055443.4343.6144.2444.31C18:1
0.94241.861.871.901.86C18:1, 11t
0.00012.82a2.56b2.36b2.29bC18:2
0.30140.060.050.050.05C20:0
0.70090.090.090.090.10C18:3
0.48790.290.290.310.31CLA, 9c11t
0.00650.32c0.33bc0.36ab0.39aC20:1
0.4150.020.030.030.02CLA, 10t12c
0.55810.100.100.080.08C20:2
<.00010.32a0.27b0.22c0.22cC20:3
<.00010.67a0.56b0.41c0.40cC20:4
<.00010.17a0.14b0.12c0.11cC24:1
0.53639.1438.9638.7338.41 Saturated Fatty Acids
0.239155.3355.3755.9356.00 Unsaturated Fatty Acids
<.00014.32a3.88b3.49c3.41c PUFA
0.43551.431.441.461.48 UFA/SFA
0.30678.739.149.188.94 n-6/n-3
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3. 출하월령에 따른 한우육의 고품질 고기능성 성분 차이

¡ 5구간의 출하월령(19-25개월령 29두, 26-28개월령 66두, 29-31개월령 178두, 32-34개월령
166두, 35-44개월령 61두)에 따라 도체중은 339kg으로부터 442kg 까지 유의적으로 증가
하며, 이와 더불어 배최장근단면적, 등지방 두께, 마블링 지수도 출하월령 증가에 따라

증가하나 증가하는 구간 폭은 다른 양상을 지님

그림 15 도체월령별 실험대상 한우 두수

¡ 마블링 지수와 등지방두께의 경우 26개월 이전과 이후로 나누어 크게 증가하는 것으로

나타났으며, 26개월 이후 점진적인 증가를 보임
¡ 출하월령 27±1개월령 이후 등지방두께, 마블링지수의 증가폭은 크지 않으며, 육량지수의
변화도 없는 점으로 미루어 육량등급 상승을 고려한 장기 사양은 바람직하지 않은 것으

로 판단됨

Table 25. 도체월령에 따른 한우시료의 도체특성 비교

　 19-25 26-28 29-31 32-34 35-44 p value

도체중 339.48c 413.36b 417.35b 424.63b 441.87a <.0001
육량지수 68.31a 64.35b 64.18b 63.77b 63.38b <.0001

배최장근단면적 84.24c 88.99b 91.04ab 92.35a 92.57a 0.0002 
등지방두께 9.44b 13.89a 14.49a 15.12a 15.22a <.0001
마블링지수 4.44c 5.52b 5.57b 5.90ab 6.25a <.0001
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그림 13 출하월령별 한우육의 마블링지수와 근내지방도 추이

¡ 출하월령에 따른 한우육의 관능특성 평가를 살펴보면, 출하월령에 따른 유의적 차이가

없는 것으로 나타남

¡ 풍미의 경우 출하월령이 가장 낮은 19-25 구간의 한우육이 가장 높은 수치를 보이고 있
음

그림 13 출하월령별 한우육의 관능검사 비교 (나쁨 1 - 좋음 9) 
¡ 19-25개월령 구간의 수분함량은 다른 구간 보다 유의적으로 높았으며, 단백질 함량은

35-44 구간만이 유의적으로 낮으며, 지방 함량의 경우도 26-28개월령 구간 이상에서 모
두 19-25 보다 높게 나타남 (Table 24)

¡ 근내지방도와 직접적으로 관계된 지방함량을 고려해 보면, 26개월까지 급격히 증가하다

가 이후 서서히 증가되는 경향임

Table 27. 도체월령에 따른 일반성분 및 콜레스테롤 함량 비교

19-25 26-28 29-31 32-34 35-44 p value

Moisture(%) 66.24a 63.36b 62.04b 61.74b 62.22b 0.0026 
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¡ 출하개월령에 따른 육색의 차이는 전반적으로 유의적 차이를 나타나지 않았으나, 35-44
개월령 구간에서 적색도가 낮은 것으로 나타남

Table 28. 도체월령에 따른 육색도 비교

¡ 고기의 pH, 보수력, 가열감량은 출하월령에 따라 뚜렷한 차이를 보이지 않았으나, 전단력
의 경우 출하월령이 가장 낮은 19-25구간이 35-44구간과 비교하여 유의적으로 낮음

Table 29. 도체월령에 따른 이화학적 품질특성 비교

19-25 26-28 29-31 32-34 35-44 p 
value

pH 5.82ab 5.81b 5.83ab 5.85a 5.83ab 0.1607 
Water Holding Capicaty (%) 49.93 49.00 49.15 48.73 48.60 0.6206 

Drip loss (%) 16.70ab 16.04abc 15.42c 15.93bc 16.84a 0.0087 
Cooking Loss (%) 18.30 19.29 18.65 19.01 19.56 0.1374 
Shear Force (kg) 58.38a 52.56ab 54.49ab 52.75ab 50.97b 0.1029 

¡ 전단력의 경우 출하월령에 따라 뚜렷한 차이를 보이며, 출하월령이 증가하면서 전단력이

낮아지나, 27개월령에서 33개월령 사이에는 유의적 차이가 없음

¡ 주요 고기의 풍미물질의 하나인 IMP는 19-25구간이 35-44구간과 비교하여 유의적으로
높았으며, 다른 핵산 물질의 경우 구간별 유의적 차이가 없었음

¡ 출하월령 27±1개월령 이후 IMP 함량 감소 경향을 보임

Protein(%) 20.30a 19.83a 19.79a 19.46a 18.42b 0.0119 

Fat(%) 11.70b 15.28a 16.79a 17.47a 17.67a <.0001

Ash(%) 1.21a 1.11ab 1.10ab 1.05b 1.02b 0.0477 

Cholesterol (mg/100g) 61.81 60.28 59.89 60.08 58.58 0.5441 

　 19-25 26-28 29-31 32-34 35-44 p value

L* 39.91 40.13 39.62 39.27 39.84 0.3437 

a* 21.44a 20.67ab 20.86a 20.72a 19.98b 0.0680 

b* 12.07 11.91 11.74 11.58 11.53 0.3134 
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그림 13 출하월령별 한우육의 전단력

Table 30. 도체월령에 따른 핵산관련 풍미물질 비교

   
¡ 유리아미노산 및 기능성 dipeptides의 함량은 출하월령별로 유의적 차이를 보이지 않음

¡ 27±1개월령 이후 항산화물질로 알려진 carnosine 함량 감소 경향을 보임에 다라
출하월령 증가에 따른 기능성 peptides 성분의 유익한 현상이 없음을 나타냄
       

Table 31. 도체월령에 따른 유리아미노산 및 dipeptides 함량 (unit: mg/ 100g)

　 19-25 26-28 29-31 32-34 35-44 p value
AMP 4.27 3.94 3.99 3.99 4.16 0.5283 
IMP 129.69a 117.25ab 111.38b 116.22ab 110.30b 0.1505 

Inosine 23.05b 24.90ab 26.11a 25.09ab 24.54ab 0.0716 
Hypoxanthine 18.18 19.30 19.20 19.09 18.70 0.8033 

　Components 19-25 26-28 29-31 32-34 35-44 p value
Ala 39.37 39.42 40.22 39.33 38.16  0.7945 
Arg 306.37a 269.99c 289.84ab 281.64bc 274.04bc 0.0317 
Asp 2.10ab 1.87b 2.24ab 2.15ab 2.75a 0.3239 
Cys 5.43ab 4.91ab 5.60a 5.04ab 4.37b 0.2372 
Glu 9.38 8.98 10.15 9.69 9.25 0.5919 
Gly 9.78a 9.57a 10.14a 9.63a 9.05a 0.4372 
His 68.77 77.52 72.38 74.70 76.53 0.4876 
iLe 5.39 5.15 5.76a 5.28a 5.06a 0.2781 
Leu 9.63 9.02 10.04 9.20 8.83 0.2624 
Lys 10.60 10.24 11.09 10.33 10.24 0.4455 
Met 4.37ab 4.13ab 4.72a 4.23ab 4.01b 0.1444 
Phe 5.91 5.73 6.43 5.86 5.63 0.2086 
Pro 4.06 4.15 4.26 4.12 4.09 0.8849 
Ser 10.95 10.68 11.48 10.77 10.49 0.5372 
Thr 43.95 44.45 44.01 44.64 43.79 0.9935 
Tyr 7.36ab 6.97ab 7.55a 6.78b 6.79ab 0.2071 
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¡ 한우육의 품질특성을 좌우하며 지방산의 가장 많은 부분을 차지하는 것으로 알려진 oleic 
acid(C18:1)의 조성은 출하월령이 증가하면서 유의적으로 증가하는 것으로 나타났으며, 
특히 35개월령 이후로 유의적 증가를 보임 (Table 29)

¡ 기능성 지방산으로 알려진 CLA(conjugated linoleic acid)의 경우 9c,11t 및 10t,12c의 이성
질체가 미량 분석되었으며 출하월령에 따른 유의적 차이는 없음

Table 32. 도체월령에 따른 지방산 조성 비교 (unit : %)

Val 7.96 7.47 8.29 7.60 7.19 0.2297 

Anserine 119.04a 119.54 113.52 119.31 114.80 0.9002 
Carnosine 808.72a 734.86b 768.85ab 752.57ab 761.63ab 0.1751 
Creatine 1561.30 1570.60 1579.80 1563.80 1533.90 0.4525 

Creatinine 29.75b 31.67ab 33.56a 31.74ab 30.80b 0.0109 

Composition 19-25 26-28 29-31 32-34 35-44 p value

C10:0 0.05a 0.05a 0.04ab 0.04ab 0.04b  0.1033 

C12:0 0.10a 0.09b 0.08b 0.09b 0.08b 0.0711 

C14:0 3.13a 2.96ab 2.90b 2.84b 2.93ab 0.1276 

C14:1 0.91ab 1.00a 0.91b 0.91b 0.97ab 0.1891 

C15:0 0.30a 0.27b 0.24c 0.24c 0.22c <.0001

C16:0 24.67ab 25.04a 24.63ab 24.26b 24.26b 0.0535 

C16:1 4.15 4.12 4.17 3.98 4.11 0.5410 

C17:0 0.72a 0.59b 0.55c 0.55c 0.54c <.0001

C17:1 0.82a 0.65b 0.63b 0.63b 0.63b <.0001

C18:0 10.37 10.25 10.39 10.30 10.07 0.8170 

C18:1 42.75b 43.26b 44.11a 44.32a 44.44a 0.0045 

C18:1, 11t 1.67b 1.87ab 1.86ab 1.94a 1.94a 0.1794 

C18:2 2.54 2.28 2.48 2.51 2.50 0.4113 

C20:0 0.05 0.05 0.06 0.06 0.05 0.7085 

C18:3 0.11 0.09 0.09 0.09 0.09 0.4789 

CLA, 9c11t 0.27 0.28 0.31 0.31 0.30 0.3067 

C20:1 0.35ab 0.31b 0.34b 0.38a 0.39a 0.0002 

CLA, 10t12c 0.03 0.03 0.03 0.03 0.03 0.8611 

C20:2 0.08 0.09 0.08 0.09 0.10 0.9372 

C20:3 0.27 0.24 0.26 0.25 0.24 0.5164 

C20:4 0.58a 0.46ab 0.52ab 0.47ab 0.45b 0.1021 
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4 수입육과 한우육의 고품질 고기능성 성분 차이

¡ 743두의 한우육 분석결과를 램덤 샘플링한 미국산, 호주산 각 25두와 동일 분석조건에서
얻은 고품질 고기능성 성분 함량을 비교하였음

¡ 수입육의 경우 상대적으로 낮은 pH, a*값 등 장기 저장에 따른 특징적 지표가 나타났으

며, 관능평가에 따른 전체적인 기호도(acceptability)의 경우 수입육은 한우육의 2등급 수
준에 머무는 것으로 나타남

¡ 수입육과 비교하여 한우육은 바람직한 핵산관련 풍미물질을 다량 함유하고 있으며, 일부
기능성 peptides 함량도 높게 나타남

¡ 한우육은 상대적으로 포화지방산의 비율이 낮고, 수입육의 경우 일부 다가불포화지방산

의 비율이 높았으나 한우육은 oleic acid 함량이 특징적으로 높음

¡ 분석결과 평가

- 육질등급은 주로 마블링(근내지방도)과 관련되며, 1++ 등급과 1+ 등급 간이 성분 및 관
능차이는 다른 구간에 비해 크지 않은 것으로 분석됨

- 즉 육질등급이 높다고 해서 관능적 우수성은 입증되나 특정 영양 및 기능성 성분에서도

우수한 조성을 지닌 것은 아님

- 출하월령에 따른 성분 차이에서 27±1개월령 이후 마블링 증가폭이 상대적으로 크게 감

C24:1 0.16a 0.13bc 0.14ab 0.13bc 0.12c 0.0180 

 Saturated Fatty Acids 39.40 39.29 38.88 38.36 38.20 0.0779 

 Unsaturated Fatty Acids 54.67b 54.79b 55.90a 56.02a 56.30a 0.0045 

 PUFA 3.88 3.46 3.75 3.74 3.71 0.4156 

 UFA/SFA 1.40b 1.41b 1.46ab 1.48a 1.49a 0.0117 

 n-6/n-3 8.53 8.63 8.88 9.26 9.12 0.0955 
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소하며 육량등급 지수의 변화도 없는 것을 나타남

- 출하월령 증가에 따른 풍미, 기능성 물질의 유의적 증가도 없었으므로 사양비를 고려하

여 경제성 분석을 통한 출하월령의 조정(단축)이 필요할 것으로 보이며, 더불어 소비지의
기호와 사회적 의견을 고려한 현행 소도체 등급제의 일부 조정도 가능하리라 판단됨

¡ 이상의 결과는 본 과제수행을 통해 분석된 한우육의 고품질 고기능성 특성에 대한 육량

등급, 육질등급 및 도체중에 대한 통계분석 결과를 학술지에 공동으로 게재하였음
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제4절 대용량 SNP chip을 이용한 유전자형분석 및 진단기술개발

1. 고밀도 Affymetrix bovine 640K SNP array를 이용한 분석

가. 시험집단 한우육을 대상으로 고밀도 Bovine SNP array 분석 

○ DNA quality 측정

 - 한우육 조직에서 genomic DNA를 추출하여 genomic DNA 10ng X 1μl를 reference DNA 1

μl과 함께 1% agarose gel에서 40v로 2시간~2시간30분간 전기영동하여 정량된 DNA의 농도의 

재확인 및 double band DNA의 여부, DNA degradation 등을 아 래 그림과 같 확인하여 quality

가 낮은 시료는 분석에서 제외하고 다른 부위에 재추출함.

○ 시험집단 743두에 대한 고밀도 Bovine SNP array 분석

- Affymetrix사의 Axiom Bovine array는 Affymetrix Bovine Consortium에서 10개 품종의 

genomic coverage를 극대화할 수 있도록 고안됨. 품종에 따라 타사 제품보다 최대 34% 이상의 

genome coverage를 나타내며 평균적으로 90% 이상의 genome coverage를 나타냄.

- Bovine SNP array의 마커 구성 및 분석 performance 결과
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- Affymetrix사의 Axiom Bovine array 분석을 위한 시스템은 다음과 같음.

2. 발굴된 SNP 마커의 검증분석 및 조기진단용 kit 개발

가. 고기능성, 단기 고성장·고품질 관련 SNP 조기진단용 키트 개발 

○ 고밀도 Bovine SNP array 분석결과 발굴된 고기능성, 단기 고성장·고품질 관련 SNP 분석

○ Fluidigm사의 Biomark system을 이용하여 multiplex genotying 수행

○ Fluidigm사의 Biomark system은 genotyping method의 gold standard인 TaqMan assay와 

Lab-on-a-chip 기술을 접목한 것임. TaqMan probe을 디자인하여 Lab-on-a-chip에 시료 

및 샘플을 loading한 후 자동화 시스템을 통해 4시간만에 결과를 확인할 수 있음.
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○ Fluidigm사의 Biomark system의 work flow는 다음과 같음.

  

○ 고기능성, 단기 고성장·고품질 조기진단용 kit 제작은 최종 선정된 SNP 마커의 개수에 따라 

multiplex PCR system과 custom array 제작함.
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제5절 생물정보학적 분석을 이용한 한우 SNP 기능분석 및 유전체 

정보관리 시스템 구축

○ 목표: 

 - 생물정보학적 기법을 이용한 한우 특이적인 functional SNP의 데이터 베이스화를 통해  

    BI 한우 육종 개량의 기초 자료 제공

 - 한우 유전체 정보 및 고기능성/단기고성장/고품질 자료 정보관리 시스템을 구축

1. 한우 유전체 정보 데이터베이스 구축

 가. 육종을 위한 국내 한우의 2,473,884 SNPs 데이터 베이스 

(1) 국내 종우 10개체를 이용한 whole genome sequencing을 통해 NCBI에 등록되어 있는 소의 표

준 유전체 서열의 18배에 해당 하는 49 Gb를 해독 하였으며 이를 이용해 2,473,884 SNPs를 발굴, 

이를 활용한 육종 연구 개발의 기초 자료로 제공될 한우 유전체 데이터베이스를 구축 

          

그림 3-1. 한우 육종 개량을 위한 한우 유전제 데이터베이스.
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l Variation 정보를 바탕으로 QTL, Gene, SNPchip, GenomeBrowser, BLAST, Search 

category를 일차 카테고리로 분류하여 데이터 베이스화 함 (그림3-2).

그림 3-152.  한우 유전체 정보 데이터베이스 모식도.

l 한우 유전체 정보 데이터베이스는 육종 연구를 위한 한우 맞춤형 데이터베이스로 QTL, 

gene, SNPs, dbSNPs와 같은 데이터베이스네 모든 정보는 유기적으로 연결 되어 있으며 

하나의 정보는 파생되는 기능 정보로 모두 연결 될 수 있도록 설계됨 (그림 3-2)

l

그림 3-153. 한우 유전체 정보 데이터베이스 ERD. 
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l QTL - 육종 관련 주요 6 traits에 연계된 SNPs의 상세 정보를 데이터 베이스화 한 것으

로 각 QTL은 계층적 구조로 DAG 구조화된 세부 QTL로 구성 되어 있으며 이들 각각은 

SNPs 정보와 함께 유전체내 위치정보, allele 정보, 유전자 정보, 아미노산 변이 정보를 담

고 있음

l Variation - SNPs의 통계정보와 함께 유전체내 위치정보를 바탕으로 유전자 영역, 단백질 

코딩 영역, 유전자 발현 조절 영역 등과 같은 function tag정보를 담고 있는 Function 

category와 기 구축된 NCBI dbSNP 데이터를 통해 이미 밝혀진 SNPs과의 비교를 통해 

새롭게 밣혀진 novel SNP, 기존 데이터와 일치하는 commonSNP, 한우에서만 특이적으로 

나타나는 HanwooSNP로 구분되는 Novel category로 세분화 하여 데이터베이스화 함

l Gene - 유전자 단위로 UMD3.1 기준의 유전자 기능 정보를 바탕으로 한 27000여개의 

유전자 영역내 SNPs정보를 데이터베이스화 하여 유전자내 세부 위치 정보(intron, CDS, 

UTR, promoter) 및 SNPs의 allele 정보를 지식화 함

l 100K SNPchip - 한우의 우수한 유전적 특성 연구를 위해 한우 맞춤형 100K SNPchip 

디자인을 수행하였으며, 경제 형질 관련 SNPs 및 Affymetrix chip에 의해 발굴된 육질 

관련 100,264 SNPs 목록을 데이터베이스화 함. 

l Genome Browser - SNPs, gene, 유전자의 기능, 100K SNPchip list, HanwooSNP, 

QTL 정보를 유전체 브라우저를 통해 한우의 유전적 정보를 한 번에 확인 할수 있도록 함

l BLAST - 본 연구를  통해 얻어진 SNP 정보의 활용성을 극대화 하기 위해 연구자들의 

개별 데이터와의 비교 분석이 가능하도록 BLAST기능을 탑재. 비교 분석이 가능한 데이터

베이스는 소의 genomic DNA, CDS, protein, Uniprot metazoa, NCBI NR로 구성되어 

있음.

l Search - 데이터베이스의 효율적인 활용을 위한 검색 조건으로 QTL, 유전자의 기능정보 

등을 활용하는 keyword 검색, SNP id를 통한 검색, 유전체내 위치정보를 활용한 검색 및 

각 SNP의 tag 정보를 활용한 검색기능 탑재

2. 한우 유전체 및 SNP tagging 브라우저 기능

가. 한우 유전체내 다양한 유전정보를 브라우저를 통해 효율적으로 제공

l 한우 유전체 서열 내 존재하는 모든 변이 정보를 비롯해 육종 연구를 위한 경제 형질 6개 

trait 정보, NCBI의 dbSNP의 SNP 정보, 한우 특이적인 SNP인 HanwooSNP를 비롯한 

총 11개 track으로 구성된 브라우저를 구축 (그림3-4)
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l 브라우져의 zoom-in/zoom-out 기능을 통해 유전체의 nucleotide 서열까지 확인이 가능

하며, SNP정보의 경우 allele 정보와 같은 상세정보 연람이 가능

l 유전체 서열을 비롯한 11개 track은 체크 박스를 통해 브라우저상의 표현 유무를 설정할 

수 있으며, 각 track의 상세 항목은 표 3-1과 같음.

트랙이름 내용

Reference sequence 유전체 서열

Gene 유전자 구조 정보/기능정보

Novel_SNP dbSNP와의 비교분석을 통한 novel SNP

Common_SNP dbSNP와의 비교분석을 통한 기존 데이터와 일치하는 SNP

Hanwoo_SNP 한우에서만 공통적으로 나타나는 SNPs

Reproduction_QTL 정자 생산성 및 번식력 관련 경제형질

Meat_QTL 육질 관련 경제형질

Milk_QTL 우유 관련 경제형질

Exterior_QTL 외형 및 색소 관련 경제형질

Health_QTL 면역 관련 경제형질

Production_QTL 성장 및 생산성 관련 경제형질

표 3-1. 한우 유전체 브라우저의 세부 track 항목. 

l 브라우저내 하이라이트 기증을 통해 특정 SNPs 및 유전자를 선택할 경우 유전체내 해당 

위치는 노란색으로 라인이 표현되어 인식의 효율성을 높임 (그림 3-4).  

그림 3-154. 한우 유전체 브라우저. 한우내 유전체 변이 정보 및 주요 경제형질 정보, 유전자 정보 SNPchip 정

보를 데이터베이스화 하고 이들의 효율적인 연람을 위한 브라우저 구축
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l 각 track별 해당 유전 정보는 클릭을 통해 상세정보를 확인 할 수 있으며, 다운로

드 또한 가능함. 클릭을 통한 SNPs의 상세정보는 유전체내 위치정보 및 유전자 

구조 정보 SNP type 정보, allele 정보등이며, 유전자의 경우 유전자의 구조 정

보, 기능 정보, 서열 정보를 담고 있음. QTL의 경우 해당 trait의 세부 defintion

을 비롯한 QTL_id, typq, 위치 정보등을 확인 할수 있음 (그림 3-5)

그림 3-5. 상세 기능 정보 브라우저. 

3. Functional category 및 pathway에 의한 유전자 및 SNP 분포 조회

가. 유전자 영역내 SNPs의 정보 활용을 위한 유전자의 세포내 세부 기능정보 데이터베이스화

l 전반에 걸친 변이 분석을 통해 UMD 3.1 기준의 2,7000여개의 유전자 영역에 해당하는 

SNPs의 상세 정보를 유전자의 세포내 기능정보와 함께 데이터베이스화 하여 유전자의 기
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능 변이를 유발하는 SNPs를 보다 효율적으로 관리 하고자 함 (그림3-6)

그림 3-156. 소의 UMD3.1 기능정보를 바탕으로한 2,7000여개의 유전자내 SNPs 상세 정보 데이터베이스화.

 

l 각 유전자내 SNPs는 NCBI dbSNP와의 비교를 통해 새롭게 밝혀진 novel SNP, 기존의 

데이터와 일치하는 common SNP, 한우에서만 공통적으로 나타나는 특이 SNP인 

HanwooSNP 정보를 가지고 있으며 이들의 상세 정보는 유전자의 세포내 대표 기능 및 서

열 정보와 함께 데이터베이스화 함.

그림 3-157. 유전자 기능 상세 브라우저. SNP, sequence, Functional category, domain, subcellular localization의 상세 정

보를 포함하고 있다. 
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l 유전자 상세 기능에서는 유전자내 모든 SNPs 정보와 상세 기능정보, 서열정보를 확인 할

수 있으며, 이들 정보는 앞서 소개된 genome browser와의 연동을 통해 해당 contig서열

의 클릭을 통해 브라우저로 이동됨 (그림 3-7)

l 상세 SNPs 정보는 개별 SNPs 정보와 연동되어 자세한 allele 정보, 위치 정보등과 함께 

정보화 하였음(‘4. 다양한 QTL 및 SNP 통계정보 조회‘ 참고)

나. Non-synonymous SNP(nsSNP)를 포함 하고 있는 유전자들의 대표 기능 분석

l 한우 10개체로부터 분석된 SNPs는 개체간의 변이 및 품종 변이를 다양하게 가지고 있으

므로 이를 이용해 개체간의 변이가 다양화 되어 있는 유전자를 확인 할 수 있음

l 단백질의 변이를 보이는 nsSNP를 하나 이상 포함하고 있는 2,329 유전자를 대상으로 

ontology 분석을 수행하였으며 그 결과 nsSNPs는 'olfactory receptor (MF)', 'zinc ion 

binding (MF)', 'GPCR, rhodopsin-like superfamily (Interpro motifs)' 

category에 enrichment 되어 있으며 이들 대부분은 외부의 신호를 세포내로 전

달하는 기능을 수행하는 neurotransmitter나 hormon과 같은  특징을 갖고 있음

을 확인 (그림3-8)

그림 3-8. 개체별 다양성을 유도 하는 유전자 category로 nsSNP를 하나 이상 포함하고 있는 유전자들의 주요

functional category.
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다. 육종 연구를 위한 SNPs의 활용성 확대를 위한 BLAST 기능

l 생물학자들의 효율적인 연구결과 활용을 위해 본 연구를 통해 구축된 SNPs 정보를 데이터

베이스화 하여 이를 서로 비교 분석 할수 있도록 서열간 비교 분석 기능을 강화하였음.

l 자신의 데이터와 공유하거나 실험적으로 검증된 SNPs의 동일성 여부 판단을 위해 

BLAST를 통한 서열 검색을 수행하고 유사 서열이 검색 되었을 경우 해당 위치의 SNPs 

정보를 연람하고 상세 정보를 확인 할 수 있도록 함 (그림 3-9)

그림 3-159. BLAST를 통한 자신의 실험 데이터와의 비교 분석.

 

l SNP 정보이외에 유사 연구자들의 데이터 활용성 확대를 위해 소의 유전체 서열, 단백질 
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서열, 유전자 서열, uniprot metazoa, NCBI NR 데이터베이스를 활용할수 있도록 하였으

며 분석시 데이터베이스를 자유롭게 선택하수 있게 함(그림 3-10)

         

그림 3-160. BLAST를 통한 데이터 공유 및 활용성 확대 

4. 다양한 QTL 및 SNP 통계정보 조회

가. QTL

l 한우의 육종 개량을 위해 본 연구를 통해 밝혀진 단일염기 변이(SNPs)와 AminalQTL 

database의 cattle QTL의 6개 trait 정보의 연계 정보를 데이터베이스화(그림 3-9)

l 육종과 관련된 6개 주요 traint은 Reproduction, Meat, Milk, Exterior, Health, 

Production 으로 구성 되어있으며 각 traits에 해당하는 SNPs는 한우 특이적인 SNPs, 및 

novel SNPs 그리고 기 구축된 NCBI의 dbSNP 데이터베이스를 통해 이미 밝혀진 

commonSNP 으로 구분되어 데이터베이스화 함.

l 각 SNPs의 세부 정보는 유전체내 유전자의 위치 정보를 바탕으로 CDS 영역의 cSNP, 단

백질 의 아미노산 서열 변이를 유발하는 non-synonymous SNPs, 유전자의 발현을 조절

하는 promoter 영역의 rSNP, 그 외 유전자와 유전자 사이의 inter-region에 존재하는 
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SNPs등 세부 정보를 데이터베이스화 함.

그림 3-11. QTL 카테고리를 기반으로 육종 관련 6개 주요 traits으로 구분된 SNPs

l 각 traits의 세부 형질 정보는 표 3-2과 같으며 이들의 세부 카테고리 및 SNPs의 세부 

정보는 유전체내 위치 정보, 해당 유전자의 위치 정보, 기능정보, QTL id, 및 한우 특이 

SNPs등과 같은 세부 정보를 유전자 단위까지 검색이 가능 하도록 함(그림 3-12)

형질명 관련 형질

Reproduction 종우의 특성상 정자의 생산성 및 활동성에 관련된 번식력

Meat 육질 관련 형질로 향미, 식감, 아미노산 함량, 지방 함량, 육즙에 관련된 정보

Milk 우유의 생산성 및 우유내 영양성분 함량관련 정보

Exterior 모근색(황색)을 비롯한 뿔색, 피부색 관련 pigmentation

Health
면역 관련 유전자들이 다수 포함 되어 있는 것으로 질병 감수성, 기생충 저항성 
및 감염력에 관련한 정보

Production
growth와 관련하여 46개의 세부 traits으로 일반적인 체형, weight, depth, high 
및 도축되는 나이 정보

표 3-2. 각 QTL내 관련 유전자의 기능 정보 
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그림 3-12. QTL과 SNPs의 연계 정보. 해당 형질에 관련된 SNPs 정보를 서열 단위까지 확인 할수 있으며 유전자내 위치 

정보, 기능정보, 단백질의 아미노산 변이 정보, 한우 특이 SNPs와 같은 SNPs의 세부 정보를 확인 할수 있다.

나. SNPs 

l 한우의 개체 간 변이 정보로 2,473,884 SNPs 정보를 유전체내 위치정보를 바탕으로 유전

자 영역, 유전자 발현조절 영역, 단백질의 아미노산 변이 여부 등으로 세분화 한 Function 

분류 데이터 베이스와 기 구축된 NCBI dbSNP를 통해 이미 알려진 SNPs 과의 비교 분석

을 통해 새롭게 밝혀진 novelSNP, 기존 SNP와 일치하는 common SNP, 한우에서만 나타

나는 HW Specific SNP로 분류된 Novel 데이터베이스 구축(그림 3-11).
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그림 3-13. 한우 SNPs의 유전체내 위치정보를 갖고 있는 function database, novel과 common, 한우 특이적인 

HW Specific SNP로 구성되어 있는 novel database.

l  본 연구를 통해 얻어진 SNPs는 한우에서 새롭게 밝혀진 SNPs 와 기능상 정보를 세분화 

하기 위해 표 3-3에서와 같은 index  tag정보를 활용.

genotype category Index Tag

Novel Heterozygote novel SNP Novel SNP

Homozygote hanwoo specific SNP Hanwoo SNP

commonSNP

(known)
Heterozygote

dbSNP Common SNP

Homozygote

표 3-3. SNPchip 개발을 위한 SNPs category 분류체계
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그림 3-14. Variation category의 세부 2차 category. Function/Novel tab을 통해 각 

chromosome내 SNPs의 분포 및 세부 카테고리별 분포 및 통계정보를 확인할 수 있다.

 

l  Variation의 2차 세부 카테고리 중 function category는 유전체내의 genotype 변화로 표

현형이  바뀌는 가장 직접적인 원인이 되는 CDS 영역내의 SNPs들 가운데 단백질 변이를 

유발하는 nonsynoymous SNPs(nsSNPs)와 단백질 서열상의 변이는 없으나 세포내에서

의 구조 변이를 유발 할 수 있는 synonymous SNPs(sySNPs) 그리고 유전자내 intron 

영역, 유전자 발현을 조절하는 promoter 영역, 그리고 그 외 유전자와 유전자 사이의 영역

인 inter-region으로 세분화 하여 variation 데이터의 활용성을 극대화함 (그림 3-14).

l Variation의 세부 정보는 SNPs 개별적으로 검색이 가능하며 그 상세 정보는 SNPs 위치 

정보, 기능 정보, 해당 QTL정보, allele 정보, 유전자 정보로 구성 되어 있으며, keyword 

검색을 통해 모든 정보를 검색 연람할 수 있음(그림 3-15) 
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그림 3-165. Variation의 세부 정보. SNP의 세부정보로 유전체내 위치정보, 기능 정보, allele 정보, QTL 정보 등을 데이

터베이스화 하였다.

5. SNP chip 실험 정보 연계 조회

가. 100K SNPchip

l 우수한 한우의 유전적 특성 연구를 위해 한우에 최적화된 SNP chip 개발용 100,284 

SNPs 가 선발 되었으며, 이들의 경제 형질 정보를 바탕으로 그 정보가 데이터베이스화됨 

(그림3-16).

그림 3-166. 한우의 육종 연구를 위해 디자인된 한우 100K SNPchip의 경제형질 관련 정보.
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l 100K SNPchip내 각 경제형질별 SNPs의 분포와 이들의 상세 리스트는 SNP 개별 상세 

정보와 연동되어 allele 정보, 위치정보, 각 SNP type 정보를 자세히 확인 할수 있으며, 

contig ID를 클릭하게 되면 Genome Browser와 연동되어 유전체 브라우저상에서 해당 

SNPs 위치로 이동, 하일라이트화 하여 효율적인 데이터 활용을 도모함 (그림3-17).

l 각 SNPs는 해당 유전자 및 QTL 정보와도 연계되어 있으며, 대용량의 유전 정보를 효율적

으로 활용하기 위해, 100K SNPchip list와 HanwooSNP의 경우 따로 목록화 하여 데이터

베이스 사용자의 접근성을 강화하였음 (그림3-17). 

그림 3-167.  한우 맞춤형 100K SNPchip의 상세 SNP 정보.

나. 실험 정보 및 데이터베이스의 효율적인 활용을 위한 Search기능 

l 한우의 육종 개량을 위한 유전자적 정보를 효율적으로 제공하고자 데이터베이스의 모든 

keyword 검색이 가능 하도록 설계함.

l QTL의 경제형질 관련 Keyword, QTL id, SNP id, contig id, gene id, 유전체내 위치정

보, chromosome 정보를 카테고리화 하여 검색의 효율성을 높였으며, 생물학자들을 위한 

세포내 기능 중심의 검색이 가능하도록 데이터베이스화함 (그림 3-18).



- 147 -

그림 3-168. 데이터베이스네 모든 keyword 및 id 정보를 활용한 search 기능 강화
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 제 4 장  목표달성도 및 관련분야에의 기여도
구분

(연도)
세부과제명 세부연구목표

달성도
(%)

연구개발 수행내용

1차

년도

(2011)

제1세부: 통계유전

학적기법을 적용한 

한우 고기능성·고

품질 유전체 정보 

발굴

통계유전학을 이용한 고기능

성·고품질 SNP 대량발굴
100

○ 대용량 chip에 있는 SNP들 중에서 

연관불균형 정보를 이용한 한우에 

유용한 SNP 탐색

○ 시험집단에서 성장·기능성·품질 

SNP를 대량 발굴

제 1 협 동 : 유 전 등 급 

맞춤형 단기성장, 고

품질, 고기능성 사양

프로그램 및 한우육

의 고품질고기능성 

성분 탐색 개발

단기사양프로그램 개발을 위한 

표준집단 기초자료수집, 생산

성 진단 및 예측

100

○ 육량등급·육질등급간 선형회귀 분석을 

통한 상호 관계 조사

○ 사료효율, 증체량, 경제성 분석을 통한 

단기적 사양관리 방법 및 기초자료도출 

○ 사료회사 한우표준 생산정보 및 실제 

사육 개체의 비교를 통한 문제점 도출

육량육질 DNA 마커 및 육종

가활용 육성기 단계 단기사양

관리프로그램 개발

100

○육량육질 DNA 마커와 육종가를 근거로 

고육질, 저육질, 처리구, 일반구 선발

○ AFS을 이용한 육성기단계 사료효율, 

급여량, 일당증체, 경제성 분석

○ 선발단계 반추위 발효성상 비교분석

조·농 비율 및 성장단계별 배

합비 조정을 통한 비육기 건강

영양성 기초평가

100

○ 양질 조사료 급여비율/종류에 따른 단기 

사양 및 건강영양성 사료 배합비 작성

○ TDN 함량 및 DMI 증진으로 육성기 

단계 고 성장 단기 사양관리 분석

○양질조사료급여비율 및 조사료 종류에 

따른 반추위 발효성상 비교

○ 표준사료정보, 일령별 체중 생산정보 및 

개체비교를 통한 진단분석

한우육의 고품질·고기능성 성

분 탐색
100

○ 한우 250두 등심육에 대한 

고품질·고기능성 성분분석 및 지표간 

상관분석

제2협동: 대용량 

SNP chip을 이용한 

유전자형분석 및 진

단기술 개발 

시험집단 대상으로 고밀도 

Bovine SNP chip 분석
100

○ 시험집단 250두를 대상으로 

Affymetrix사의 Bovine SNP 

array(648k) 분석

제3협동: 생물정보

학적 기법을 이용한 

한우 SNP 기능분석 

및 유전체 정보관리 

시스템 구축

생물정보학적 분석을 이용한 

한우 유전체 SNP 기능분석
100

○ 유전체 구조상의 functional SNP 분류 

○ Bovine SNP chip을 이용한 한우유용 

SNP 선별

○ Functional category 및 pathway를 

이용한 SNP 분류 및 phenotype 

annotation-고기능성형질 유전자 발굴

○ 서열 데이터 마이닝을 통한 한우 

특이적인 SNP 선별
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구분
(연도)

세부과제명 세부연구목표
달성도
(%)

연구개발 수행내용

2차

년도

(2012~

2013)

제1세부: 통계유전

학적기법을 적용한 

한우 고기능성·고

품질 유전체 정보 

발굴

시험집단에서 고급육 및 고 
기능성과 관련된 SNP를 대량 
발굴

100

○ 시험집단 거세우 500두자료 수집: 

고급육/고기능성 75개 표현형 형질 및 

Affy 640K SNP자료를 이용하여 

전장연관분석을 통하여 유의적인 SNP를 

대량 발굴

시험집단에서 형질과 관련된 
SNP 마커를 활용하여 분자 
육종가 추정 및 정확도 평가

100

○ 발굴된 고기능성·고품질 형질별 

SNP효과를 조합한 분자육종가를 추정하고 

마커도움선발에 적용하기 위한 

분자육종가의 정확도를 평가

제 1 협 동 : 유 전 등 급 

맞춤형 단기성장, 고

품질, 고기능성 사양

프로그램 및 한우육

의 고품질고기능성 

성분 탐색 개발

육량육질 DNA 마커 및 육종

가 활용 비육전기단계 단기사

양관리프로그램 개발

100

○육량육질 육종가를 근거로 고육질, 

저육질, 처리구, 일반구 선별

○ AFS을 이용한 육성기단계 사료효율, 

급여량, 일당증체, 경제성 등 분석

○ 반추위 발효성상 비교분석

비육기 단기사육 프로그램 개

발
100

○ 양질 조사료원 급여 및 가소화총량 및 

영양소 조절을 통한 국내단기사육 

비육단계(전기) 프로그램 개발

○ TDN 및 DMI 함량 증진으로 비육전기 

단계 고 성장 단기 사양관리 분석

○ 기능성물질(probiotics, 보호지방산 

등)을 통한 비유기 생산성개선방안구축 

및 반추위발효성상분석

○ 비육기 반추위내 사료 이용능 및 

발효성상 분석

○ 비육기의 사료효율, 증체율, 경제성 

분석을 통한 비육기간 조절방안 마련

한우 생산비 절감 및 고급육 

생산을 위한 육종가 및 사양기

간이 육량과 육질에 미치는 영

향 분석

100

○ 유전 등급이 높은 순으로 A(35두), 

B(35두), C(35두), D(35두)를 

공시우로 채택하여 총140두로 분류

○ 사양기간, 육종가에 따른 도체 후 성적과 

상관관계 비교분석 

한우육의 고품질·고기능성 성

분 탐색
100

○ 한우 250두 등심육에 대한 

고품질·고기능성 성분분석 및 지표간 

상관분석
제2협동: 대용량 

SNP chip을 이용한 

유전자형분석 및 진

단기술 개발 

시험집단 대상으로 고밀도 

Bovine SNP chip 분석
100

○ 시험집단 250두를 대상으로 

Affymetrix사의 Bovine SNP 

array(648k) 분석

제3협동: 생물정보

학적 분석을 이용한 

한우 SNP 기능분석 

및 유전체 정보관리 

시스템 구축

생물정보학적 분석을 이용한 
고기능성 형질 유전자 
contents 발굴

100

○ Bovine QTL DB 와 한우 특이적인 

후보 SNP를 이용한 고기능성 형질과 

연관된 후보 SNP들을 선별

○ 비교유전체분석을 통한 미기능 SNP에 

대한 기능 분석
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구분
(연도)

세부과제
명

세부연구목표
달성도
(%)

연구개발 수행내용

3 차 년

(2013

)

제1세부

통계유전학을 이용한 고

기능성·고품질 SNP 대

량발굴

100

○ 적용집단에서 성장·기능성·품질 SNP 효과 검증

○ 시험/적용집단 자료를 조합한 연관분석

○ 적용집단에서 형질관련 SNP를 보정한 선발지수설정 및 

마커도움선발 반응 평가

제1협동

유전적 마커를 활용한 그

룹별 구분에 따른 건강기

능성 쇠고기 생산 

100

○ 고기능성육, 저기능성,, 일반그룹별 선별 및 육질, 

육량변화분석 및 비교

○ 시험집단 출하월령별 경제성 분석

○ 배합사료 급이량에 따른 사료효율분석/적용기술 개발

비육후기(마무리사료) 단

기사육프로그램 개발
100

○ 양질 조사료원 급여/가소화총량/영양소 조절을 통한 

국내단기사육 비육후기 프로그램 개발

○ 마무리단계 생산성개선 및 반추위 발효성상 분석

○ 비육후기 반추위 사료이용 이용율 분석

○ 비육후기의 사료효율, 증체율, 경제성분석을 통한 

육성기간 조절방안 마련

사료회사 연계 농가별 유

형분석/사료회사 현장 적

응 시험 

100
○ 사료회사연계시스템을 통한 사료급여현장 적응 시험

○ 농가별 현장적용 시험 데이타 확보 및 검증  

한우육의 고품질·고기능

성 성분 탐색
100

○ 한우 243두, 수입육 50두 등심육에 대한 

고품질·고기능성 성분분석 및 지표간 상관분석

제2협동

적용집단 대상으로 발굴

된 고기능성, 단기 고성

장·고품질 관련 SNP 분

석

100

○ 적용집단 대상으로 발굴된 고기능성, 단기 고성장·고품

질 관련 SNP 분석

○ Fluidigm사의 Biomark system을 이용하여 분석

고기능성, 단기 고성장·

고품질 조기진단용 kit 제

작

100

○ 검증분석을 통해 발굴된 SNP 마커를 활용할 수 있는 kit 

제작

○ SNP 마커의 개수에 따라 multiplex PCR system 또는 

custom array 제작

제3협동
한우 유전체정보 

지식관리 시스템 구축
100

○ 한우 및 외국소 유전체 정보 데이터베이스 구축

○ 한우 유전체 및  SNP tagging 브라우저 기능

○ Functional category 및 pathway에 의한 유전자 및 

SNP 분포 조회

○ 다양한 QTL 및 SNP 통계 정보 조회

○ SNP Chip 실험 정보 연계 조회
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※관련분야의 기여도

연 구 내 용 관련분야의 기여도

한우 단기성장,고기능성,고품질 조기진단 

및 칡소/흑우/수입육판별 SNP 대량 발굴

-한우의 주요 경제형질인 성장, 고급육 및 고기능성 성분을 조기에 

예측하고 한우와 수입육 및 재래소인 흑우/칡소를 판별하는 SNP 

정보를 대량발굴하여 한우 다목적용 SNP chip contents를 확보함

고기능성, 단기 고성장·고품질 조기진단

용 kit 제작

-한우의 주요 경제형질인 성장, 고급육 및 고기능성 성분을 조기에 

예측할 수 있도록 현장 활용 간편 진단 SNP kit를 제작하였음 

한우 유전체정보 관리 데이터베이스구축

그동안 발굴되어진 대량의 한우 유전체 정보를 user friendly하도록 

제작되어 사용자들이 한우에 관한 제반 유전체 정보를 쉽게 활용

할 수 있도록 제작하였음

육성기, 비육기  단기사양을 위한 한우 단

계별 영양소 함량설정 및 맞츰형 사료개

발

-개발된 고성장 고육질 단기사양 프로그램과 농후사료와 볏짚을 급

여하는 농가의 경제성 비  교 분석에서는 목표일을 59일 단축하여 

목표체중에 도달 하였으며, 224,350원의 사료비가   절감 되는 

것으로 나타났다. 농협사료의 TMR급여 프로그램과의 비교분석에

서는 목표일을 56 일 단축하여 목표체중에 도달하였고, 206,445

원의 사료비가 절감 되는 것으로 나타남

육성단계부터 비육전기단계에 맞는 단기 

사양 관리프로그램 개발

기능성물질인 (GABA)을 한우사료내 첨

가하시 in vitro 반추위 발효 특성 확인 

및 고급육 생산, Endotoxcin저감능 확인

-GPB를 사료에 첨가했을 때 기능성사료로서의 가능성을 결과를 통

해 보여주었으며, 결론적으로 2g/L GPB‐produced GABA 처리구

가 biogenic amines함량을 저감시키고, NH3‐N production, 

antioxidant을 증가시켜 In vitro 실험결과에 비추어 가장 적합하

다고 사료된다. 게다가 In vivo실험에서 plasma endotoxin 역시 

감소시키는 결과를 보여 기능성 사료첨가제료서 가능성을 확인 

육량육질 DNA 마커 및 육종가 활용 육성

기비육기 단기사양관리프로그램 개발

- 육종가가 낮은 송아지의 경우 단기사양 프로그램을 사용하여 

29~30개월 사양이 가능하여, 육종가를통한 송아지의 선별 및 

단기사양 프로그램의 보급은 전국 암소 개량을 촉진할 것으로 기대

한우육의 고품질·고기능성 성분 탐색
 - 한우육의 품질적 가치를 규명하고, 고품질 고기능성 한우육 생산

기술 개발을 위한 한우 유전체 정보 분석자료로 제공 
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제 5 장   연구개발 성과 및 성과활용 계획
 

제1절 연구개발 성과

1. 연구성과 목표

(단위 : 건수)

구분

특허 신품종

유전자원
등록

논문

기타
출원 등록 품종

명칭등록

품종생산
수입판매

신고

품종보호
SCI 비SCI

출원 등록

1차 년도 

(2011~12)

목표 4 3

달성 3 2

2차 년도

(2012~13)

목표 1 1 4 3

달성 1 0 5 2

3차년도

(2013~14)

목표 1 1 5 5

달성 2 0 6 0

계
목표 2 2 13 11

달성 3 0 14 4

구분 기술실시(이전) 상품화 정책자료 교육지도 논문게재 언론홍보 학회발표 기타

활용건수
목표 2 2 1 0 24 5 3

달성 2 3 0 1 18 10 15
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2. 논문게재 성과

* 학술발표

발표연도 논문명 발표자 학회명 국내외 발표형태

2012
GABA 생성균의 특성 및 반추위 발효에 

미치는 영향
구범승 AAAP

국외(태

국)
포스터

2012

Quality evaluation of iralian ryegrass 

and whole crop bar;ey with 

homofermentative and 

heterofermentative lactic acid bacteria

이호일 AAAP 
국외(태

국)
포스터

2012
한우거우세 육종가 뷴류에 따른 성장변화 

패턴분석
정창대 캐나다 축산학회

국외(캐

나다)
포스터

2012

건조방법에 따른 우육포의 유리아미노산 

및 dipeptided 함량, 조직감 침 관능적특성 

차이

남기창, 조철훈, 이경행 한국영양과학회 국내 포스터

2012

A whole genome association study to 

detect additive and dominant SNPs for 

growth and carcass traits

리이, 이윤미, 김관석, 박병래, 

김종주

세계 

식물동물유전체학

회

국외 포스터

2012

한우에서 대용량 SNP chip을 이용하여 

전장연관분석을 통한 고급육 및 

건강기능성분과 연관된 SNP 대량발굴

형기은, 리이, 이윤미, 남기창, 

조철훈, 이경행, 조만욱, 남궁현, 

박준형, 김종주

한국동물자원과학

회
국내 포스터

2013

Effect of marbling on the 

physicochemical and functional traits 

of Hanwoo beef

차주수, 임동균, 조철훈, 이경행, 

김종주, 남기창
한국축산식품학회 국내

포스터

(우수포스

터상)

2013

Comparison of quality and functional 

traits of Hanwoo steer beef by the 

quality grade

임동균, 조철훈, 이경행, 남기창 세계식육학회
국외(터

키)
포스터

2013

Differentiation of meat quality traits of 

longissumus dorsi muscle from hanwoo 

steers among different yield grades

정사무엘, 남기창, 이경행, 

김종주, 김선효, 조철훈
한국축산식품학회 국내 포스터

2014
Genomic analysis of meat quality in 

Hanwoo

김종주, 남기창, 조철훈, 이경행, 

박준형, 김관석

아시아 

식물동물유전체학

회

국외 구두

2014

Association of a bovine chromosome 

19 region with the variation of oleic 

acid in Hanwoo

형기은, 강전모, 김유삼, 남기창, 

이경행, 조철훈, 김종주
WCGALP 국외 포스터

2014

The Quality Characteristics and 

Antioxidant Properties of Sun-Dried 

Venison Jerky in Comparison to Beef 

Jerky during Storage

김현철, 차주수, 임동균, 남기창 한국축산식품학회 국내 포스터

2014

Studies of various TMRs on the 

characteristics of ruminal fermentation 

and degradability by rumen microbes

이성욱,이경근,김현주,

최성호,송만강
AAAP 국외 포스터

2014

Lactobacillus brevis YM 3-30, a 

γ-aminobutyric acid producing 

bacteria, decreases blood endotoxin 

level of Hanwoo Cattle

구범승,로벨리아,김선호

정창대, 최연재, 알빈소리아노, 

박근규, 이상석 

미국축산학회 국외 포스터

2014
Growth pattern of Hanwoo steers 

classified according to their breeding

정창대, 로벨리아,김선호

최연재, 알빈소리아노, 남기창, 

김종주, 이상석

AAAP 국외 구두
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* 논문게재

게재연

도
논문명

저자

학술지명 Vol.(No.) 구분 SCI구분
주저자

교신저

자
공동저자

2012

Effect of Total Mixed Ration with 

Fermented Feed on Ruminal In vitro 

Fermentation, Growth Performance and 

Blood Characteristics of Hanwoo 

Steers 

김선호 이상석
전체옥
하종규

Asian-Aust. J. 
Anim. Sci. 

Vol.25,
No.2:213-223

국외 SCI

2012
Detection of QTL for carcass quality 

on chromosome 6 by exploiting linkage 

and linkage disequilibrium in Hanwoo 

이지홍 김종주 리이
Asian-Aust. J. 

Anim. Sci. 
Vol.25,

No.1:17-21
국외 SCI

2012
Evaluation of SNPs genotyped by the 

Illumina bovine SNP50K in cattle 

focusing on Hanwoo breed

Hailu 
Dadi

김관석
김종주
윤두학

Asian-Aust. J. 
Anim. Sci. 

Vol.25,
No.1:28-32

국외 SCI

2012
Effect of population reduction on 

mtDNA diversity and demographic 

history of Korean cattle populations

Hailu 
Dadi

김관석

김종주
이승환
정경섭
최재원
고문석
한영준

Asian-Aust. J. 
Anim. Sci. 

Vol.25,
No.9:1223-12

28
국외 SCI

2012
Effect of dietary supplementation of 
quercetin on antioxidant activity and 
meat quality of beef cattle

강민구 조철훈

김현주
장애라
감동근
윤관식

CNU Journal 
of Agricultural 

Science

Vol.39,
No.1:61-68

국내 비SCI

2012

Effect of natural antioxidant extracted 
from Citrus junos seib or Prunus 
mume on the quality traits of 
sun-dried Hanwoo beef jerky

임동균 남기창
김종주
서강석

CNU Journal 
of Agricultural 

Science

Vol.39,
No.2:1-11

국내 비SCI

2012
Effect of different drying methods on 
quality traits of Hanwoo beef jerky 

from low-valued cuts during storage
임동균 남기창

이상석

서강석

Korean J. Food 

Sci. An.

32(5):531-53

9
국내 SCI

2013
Effect of Salicornia herbacea powder 

on quality traits of sun-dried Hanwoo 
beef jerky during storage 

임동균 남기창
최갑성

김종주

Korean J. Food 

Sci. An.

33(2):205-21

3
국내 SCI

2013
Effect of intramuscular fat content on 

the meat quality and antioxidative 
dipeptides of Hanwoo beef

조철훈 남기창

D.D. 

Jayasena

임동균

이경행

김종주

차주수

Korean J. Food 

Nutri.

26(1):117-12

4
국내 비SCI

2013
Meat quality traits of Longissimus 

dorsi muscle from carcass of Hanwoo 
steers at different yield grade

정사무

엘
조철훈

남기창

이경행

김종주

Korean J. Food 

Sci. An.

33(3):305-31

6
국내  SCI

2013
Examination of Availability of whole 
crop silige TMR for late Fattening 

Hanwoo steers in the cattle

Shinek

huu 

Jugder

송만강 이상석
한국초지조사료

학회

논문번호 : 

논문5128
국내  비SCI

2013
Effect of GABA producing bacteria on 

rumen fermentation
구범승 이상석 남기창

Asian-Aust. J. 
Anim. Sci. 

Vol.26,
No.6:804-811

국외 SCI

2014

A genome wide association study on 

age at first calving using high density 

single nucleotide polymorphism chips in 

Hanwoo (Bos taurus coreanae)

형기은 김종주
아시프 
이크발

Asian-Aust. J. 
Anim. Sci. 

Vol. 27
No.10: 

1406-1410
국외 SCI

2014

Comparison of physicochemical and 

function traits of Hanwoo steer beef 

by the quality grade

임동균 남기창

차주수
조철훈
이경행
김종주

Korean J. Food 

Sci. An.

34(3):287-29

6
국내 SCI

2014

Study on growth curve of Longissimus 

dorsi muscle area, backfat thickness 

and body conformation for Hanwoo 

cows

이지홍 김종주

오상현
이윤미
김유삼
손효진

Asian-Aust. J. 
Anim. Sci. 

Vol. 27
No.9: 

1250-1253
국외 SCI
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2014

Estimation of genetic parameters for 

real-time ultrasound measurements for 

Hanwoo cows at different ages and 

pregnancy status

이지홍 김종주

이윤미
오상현
손효진
정대진

N. 
Whitley

Asian-Aust. J. 
Anim. Sci. 

Vol. 27
No.2: 

155-160
국외 SCI

2014

Association of carcass weight with 

quality and functional properties of 

beef from Hanwoo steers

D. D. 
Jayase

na
조철훈

남기창
김종주
안현주

Anim. Prod. 
Sci.

Online May 
8th, 2014

국외 SCI

2014
A whole genome association study on 

meat palatability in Hanwoo
형기은 김종주

이윤미
김유삼
남기창
조철훈
이경행
이종은

Asian-Aust. J. 
Anim. Sci. 

Vol. 27
No.9: 

1219-1227
국외 SCI

3. 특허 성과

출원된 특허의 경우 등록된 특허의 경우

출원연도 특허명 출원인 출원국 출원번호 등록연도 특허명 등록인 등록국 등록번호

2012

한우육의 고품질 또는 고기

능성 성분 함량 판별용 단

일염기다형성 마커조성물

김종주, 

남기창,

이종은

한국 10-2012-0118102

2014

한우육 풍미관련 단일염기

다형성마커조성물 및 이를 

이용한 한우육 풍미진단방

법

김종주

남기창

조철훈

이윤미

형기은

이종은

한국 10-2014-0050974

2014

사육기간의 단축을 위한 완

전배합사료 및 이의 금여

에 의한 한우의 사육방법

이상석

정창대
한국 10-2014-0054839

4. 상품화

가.  상표권 출원

(1) Multiplex PCR system

(가) HanwooWellbeingLink: 한우육 고기능성 키트 (출원번호: 40-2014-0057090, 

40-2014-0057091, 출원일자 2014. 8. 26)

(나) HanwooFlavorLink: 한우육 풍미 키트 (출원번호: 40-2014-0057092, 40-2014-0057093, 

출원일자 2014. 8. 26)

(2) Custom array

(가) HanwooChip: 한우육 다목적용도용 키트 (출원번호: 40-2014-0057094, 

40-2014-0057095, 출원일자 2014. 8. 26)
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5. 기술이전

가. 영남대 산학협력단에서 경북 봉화 축협에 기술이전 및 기술이전료 2백만원 

나. 순천대 산학협력단에서 강진군 한우영농조합법인 및 강진군 농업기술센터에 사육기간단

축 배합사료 급여방법에 관한 특허를 무상기술이전. 2014년 6월 13일
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6. 교육

가. 2014년 2월 11일~12일 동물유전체선발 워크샵 개최

 - 강사: Dorian Garriack 교수 (미국 아이오와주립대 축산학과 교수)

 - 강의 대상자: 유전체선발에 관여하는 국내 대학원생, 박사, 연구원 30명

 - 강의 내용: 최신 동물분자 육종 기법인 유전체 선발 이론 및 프로그램 사용

 - 연구 자문: 본과제의 국제공동연구원으로서 한우육 건강기능성성분과 관련된 SNP를 대

량 발굴하고자 Garrick교수에게 분석에 관하여 자문을 받음
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7. 홍보

가. 본 연구사업 발표. 2014년 7월 22일 화 대전 리베라호텔
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나. 언론 홍보
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제2절 연구성과 실용화·산업화 계획

1. 한우 다목적용도 SNP 대량 발굴 및 현장 적용 전략

 가. 한우 다목적용 SNP contents 확보 및 고기능성, 풍미, 단기성장 SNP kit 제작

○ 본 과제 수행을 통하여 다음과 같은 한우의 다 목적 용도용 SNP contents를 다수 확보

 - 위의 모든 SNP를 확보하여 한우 다목적용 SNP array를 제작하여 현장에 적용함음

○ 한우육 맛·고품질·고기능성 성분 조기진단 SNP kit 제작

 - 만약 다목적용도의 SNP array 가격이 높은 경우 각 용도별로 관련된 SNP만을 선별하

여 목적 특이 SNP kit를 제작하여 현장에 적용 가능함

○ 현재 농림부 고시로 마커 응용사례를 생산이력 및 친자 감별 사업만이 진행 되고 있음. 

만약 본 과제에서 발굴되어진 단기성장·고품질·고기능성 마커들을 조합한 SNP kit를 

활용할 경우 경비 또는 생산의 효율성이 높아질 것으로 기대 됨.

나. 국가 보증 종모우 선발 프로그램에 적용

○ 현재 농협 한우개량사업소에서 수행하고 있는 국가 보증종모우 선발 프로그램에 적용 

 - 현행 프로그램은 당대검정에 근거한 성장관련 육종가와 후대검정을 통한 고급육 형질의 

육종가에 근거하여 보증종모우를 선발하고 있는데, 만약 단기성잘 관련 마커와 고품질 

고기능성 마커를 마커도움선발 프로그램을 적용한다면 육종가의 정확도와 고급육성분을 

고려한 선발로 선발의 효율성을 기대할 수 있음

 - 이 선발 프로그램을 적용할 경우 해당 수행 기관, 축산과학원 개량평가과, 농림수산식품

부와 긴밀한 협조하에 적합한 조합 프로그램을 설정하고 마커도움선발의 적정 적용시기
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를 잘 결정해야 할 필요성

 - 하지만 잘 적용할 경우 한우 전체 집단 유전자들의 개량에 50%를 기여하고 있는 종모

우 집단이므로 한우 성장, 고급육, 건강 및 고기능성육 생산에 큰 파급효과를 미칠 것으

로 보임   

다. 국가 암소 검정사업 프로그램에 적용

○ 국가에서는 55개 한우사업단을 지정하여 암소 개량 프로그램을 적용하고 있음

 - 암소의 경우 고급육을 개량하고자 혈통에 의한 또는 혈통과 초음파 측정을 통한 고급육

형질 육종가를 추정하고 있는데 두 방법 모두 정확한 육종가를 추정하는데 한계가 있음

 - 만약 본 과제에서 발굴되어진 단기성장·고품질·고기능성 마커들의 분자육종가를 조합

하여 평가할 경우 보다 높은 정확도의 육종가를 바탕으로 암소를 선발 또는 도태하는데 

기준을 제시하여 줄 것임 
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라. 수익 기대 효과

○ 본 과제에서 발굴되어진 단기성장·고품질·고기능성 마커들을 산업현장에 적용시 수익

효과는 최대 상상할 수 없을 정도로 클 것으로 보임

○ 한 예로, 단기성장에서 발굴되어진 하나의 SNP 사례의 경우 200억 이상의 수익효과가 

창출될 수 있음

○ 일본 화우에서처럼 고급육의 등급을 산정시에 마블링뿐만 아니라 지방산 성분의 제일 중

요성분이 올레인산을 고려하여 한우의 프레미움을 결정할 경우, 건강을 지향하는 소비자

들의 한우육에 대한 가치는 급등할 것으로 보임. 예로 횡성한우육에 올레인산 함량을 명

시하여 건강육이라 홍보할 경우 기존의 횡성한우 브랜드육의 가치는 더 높아 질 것임

2. 한우 유전체 데이터베이스를 활용한 분자 유전학적 육종 시스템 개발 

¡ 개체별, 지역별, 시기별 집단 샘플의 유전체적 연구가 활발한 가운데, 전통적으로 이어져 

오고 유지되고 있는 한우의 유전체적 우수성을 실험 정보와 유전체 정보의 통합적 시각

을 통한 지식화는 현 시점에서 매우 필수적으로 이행되었음. 

¡ 전세계 다양한 소 품종 가운데, 육우로서의 한우의 우수성을 분자 유전학적으로 증명하

고 이들 데이터베이스화 하여 보다 과학적이고 효율적인 방법으로 육종 시스템을 구축하

고자함. 본 연구는 이러한 시스템 개발의 초석으로 국내 뿐 아니라 해외의 여러 초기 육

종 연구의 기초자료로 활용 될 수 있도록 데이터 공유와 통합이 용이하도록 전세계 공용 

데이터 포맷을 취하고 있음.

¡ 생물학자 및 육종 연구자들을 위한 데이터베이스 운영 및 확장을 위해 데이터의 생물학

적 의미와 실험정보와의 연계성에 중점을 두고 설계된 만큼 앞으로 창출될 많은 유전체

적 정보와 전세계 연구자들의 실험정보의 통합으로 확장 운영할 계획임.

¡ 본 과제에서 구축한 한우 유전체 정보 DB는 누구나 활용할 수 있도록 website를 구축
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할 계획이며, 향후 차세대 바이오그린 또는 다른 연구사업을 통하여 보완해 나갈 계획임 

3. 한우육의 고품질 고기능성 성분 탐색

¡ 현행 한우육의 등급평가 체계에서 소비자와 직접적으로 관련되는 육질등급은 주로 마블

링지수(근내지방도)와 상관되며, 프리미엄급으로 인식되는 1++, 1+ 등급간의 고품질 

고기능성 성분 차이와 관능차이도 다른 구간에 비해 크지 않는 점으로 미루어 소도체 등

급제도 수정을 위한 등급 간격 조정에 대한 기초자료로 활용 기대

¡ 높은 육질등급을 받기 위해 현행 농가에서는 비육을 목적으로 30개월령 이상의 장기사

육이 일반화되어 가능 추세이며 이로 인해 생산성에 많은 악영향을 미치고 있는 실정이

나, 출하월령에 따른 성분 차이에서도 27개월령을 기준으로 이후 마블링의 증가폭이 크

게 감소하며 육량지수의 미치는 영향도 미비한 것으로 나타남.

¡ 더욱이 출하월령 증가에 따른 한우육의 장점으로 여겨지던 풍미 성분이나 특정 기능성 

성분의 유의적 증가가 있는 것도 아니므로, 사양비를 고려한 경제성 분석을 통해 출하월

령의 합리적 조정(단축)이 필요한 것으로 판단됨

¡ 건강지향, 고령화 추세에 따라 맛을 기본으로 하는 한우육에 대한 소비자의 기호도도 달

라질 수 있는 것이므로, 본 과제의 연구개발 자료를 바탕으로 소비자 기호조사가 추가로 

수행되어 합리적인 한우육 고품질 고기능성 특성을 확립할 필요가 있다고 봄

<그림 5-2-1> 한우육 품질에 영향하는 요인

4. 유전등급 맞춤형 단기성장, 고품질, 고기능성 사양프로그램 

¡  본 연구사업에서 개발된 고기능성 사양프로그램은 체중에 관한 육종가를 단순계산하여 



- 164 -

일반 한우농가에서 송아지 선발에 용이 할수 있도록 제시 하였으며, 송아지 선발 후 개

발된 단기 사양프로그램을 활용하여 28개월령에 평균 720kg을 달성 가능케 함. 

¡ 점차적으로 단기사양을 진행하여 2018년까지 20만두에 도입하면 연간 1200억의 사료

비절감 및 순환율 10%상승효과가 예상됨
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제 6 장   연구개발과정에서 수집한 해외과학기술정보

제1절 유전체 선발에 대한 연구 현황

유전체 선발에 관련되어 선형과 비선형 방법으로 나뉘어 많은 발전을 이루었으며, 전통적인 

육종 방법보다 더욱 높은 정확도로 육종가를 추정할 수 있다는 가능성을 최근 외국의 연구 

동향을 통하여 알 수 있다. 아래의 <표 2-1-1>에서는 실제 표현형 자료를 가지고, 다양한 

축종과 참조 집단(reference population)의 크기와 분석 방법 별로 여러 형질들에 대하여 

추정된 유전체 육종가 정확도를 나타내었다.

Table 1. Ranges of accuracies(reliabilities) for GEBV across traits for various 
sizes of the reference population

¡  Harris 등(2008)은 IlluminaSNP50 bovine chip을 이용하여(44,146 SNP 마커) 총 

4,500두의 후대 검정한 수소의 집단에 대하여 유전체 육종가를 추정하고 유전체 육종가

Author Breed
Size Reference 

Population 
Method

Range of 
Accuracy

(Reliability)

Harris et. al.
(2008) 

Holstein 4,500
GBLUP

Bayes A,B
50%~67%

Hayes et. al.
(2009a)

Holstein 332~637
GBLUP

Bayes A
14%~55%

De Roos
(2009)

Netherland 
dairy cattle

1,583 Gibbs Sampling 52%~82%

Hayes et. al.
(2009b)

Holstein
Jersey

781
287

GBLUP
Bayes A

Bayes SSVS
42%~82%

VanRaden et. al.
(2009)

Holstein 5,335
GBLUP

Non-linearA,B
44%~79%

Verbyla et. al.
(2009)

Australian 
Holstein

- Friesian
1,098

BayesBLUP
Bayes A

Bayes SSVS
54%~74%

Rolf et. al.
(2010)

Angus 2,405
GBLUP

(using GRM)
23%~44%

Forni et. al.
(2011)

Porcine 1,989
GBLUP

(using GRM)
28%~66%
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의 신뢰도를 혼합 정규 방정식의 역행렬을 이용하여 추정하였다. 표현형 자료가 없는 후

보 종모우의 산유량에 대한 유전체 육종가의 신뢰도는 50~67%정도로 추정하였으며, 수

태율과 체세포수와 장수성 등에 대한 신뢰도는 전통적인 BLUP을 이용하여 추정된 것보

다 평균 34%정도 상승된 것으로 보고하였다. 

¡  Hayes 등(2009a)이 IlluminaSNP50 bovine chip을 이용하여 1998년부터 2003년 사

이에 태어난 Holstein 수소 798두와 그의 자손들에 대한 유전체 분석 결과를 가지고 선

형과 비선형 방법을 모두 이용하여 유전체 육종가를 추정하고 기존의 전통 BLUP 방법

으로 추정된 육종가와 비교 분석 하였다. 1998년부터 2002년 사이에 태어난 개체들을 

참조 집단(Reference Population)으로 설정하고 마지막 2003년에 태어난 개체들을 검

정 집단(Validation Population)으로 설정하여 유전체 육종가 및 신뢰도를 추정하였다. 

신뢰도는 참 육종가(TBV, True Breeding Value)를 알지 못하는 관계로 기존의 전통 

BLUP 방법을 이용하여 추정한 육종가(EBV)와 유전체 정보를 이용하여 추정된 유전체 

육종가(GEBV)간의 상관계수를 기존의 육종가 정확도로 나누어서 추정하는 방법을 이용

하였다. 우선 선형 방법을 이용하여 추정된 유전체 육종가는 측정된 모든 형질(호주 선

발 지수, 순위, 유단백량, 단백질 함량(%) 및 수태율)에 대하여 전통적인 방법으로 추정

된 육종가의 신뢰도보다 2~17% 정도 상승된 것으로 보고하였으며, 비선형 방법(Bayes 

A)으로 추정된 유전체 육종가의 신뢰도는 선형 방법을 이용하여 추정된 유전체 육종가

의 신뢰도보다 수태율의 경우를 제외하고 나머지 형질들에 대하여 2~13% 정도 상승된 

결과를 나타낸다고 보고하였다. 

¡  Hayes 등(2009a)의 리뷰 논문에서 네덜란드의 유전체 선발에 대한 연구를 수행하는 

CRV 기관의 De Roos(2009)가 보고한 결과를 살펴보면, 자체 제작된 60K SNP 

Beadchip을 이용하여 참조 집단으로 총 1,583두에 대한 유전체 분석 결과를 가지고 깁

스 샘플링 방법을 이용하여 SNP 마커의 효과를 추정하였다. 정확도를 추정을 위하여 

1999년부터 2003년 사이에 태어난 429두 중에서 5%를 임의로 참조 집단에서 추출하

여 검정 집단으로 설정하여 정확도를 추정하였다. 비선형 방법을 이용하여 추정된 유전

체 육종가 정확도가 부모의 평균을 통하여 추정된 육종가 정확도보다 유지율, 유단백량, 

지제, 유방 깊이와 체세포 점수 그리고 수태율의 형질에서 각각 33%, 19%, 15%, 13% 

그리고 9% 높은 것으로 보고하였다.  

¡  Hayes 등(2009b)은 Holstein과 Jersey 두 집단에 대하여 각각 참조 집단을 781두와 
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287두로 설정하고 검정 집단을 400두와 77두로 설정하여 IlluminaSNP50 bovine chip

을 이용하여 설정된 집단 내의 개체들에 대한 유전체 분석 결과를 가지고 선형과 비선형 

방법을 모두 이용하여 유전체 육종가를 추정하였다. 유전체 혈연 행렬을 이용하여 혼합

모형방정식으로부터 추정된 유전체 육종가의 경우는 예측오차분산(PEV)을 이용한 역행

렬로 정확도를 추정하는 방법(expected accuracy)을 이용하였다. Hayes 등(2009a)에

서 이용된 정확도 추정 방법(realized accuracy)과 비교할 경우 Holstein과 Jersey 두 

종에 대하여 각각 측정된 모든 형질(유단백량, 유지방량, 유단백 함량(%), 유지방 함량

(%) 그리고 유량)에 대하여 평균적으로 8%와 1%의 상승을 나타내었다. 또한 비선형 

방법(Bayes A, Bayes_SSVS)과 선형 방법 간에 추정된 유전체 육종가 정확도를 비교

하였을 때 Holstein의 경우는 지방 함량에 대한 형질만이 비선형 방법으로 추정된 유전

체 육종가 정확도가 높았으며 다른 형질은 비슷한 수준을 나타내었다. Jersey의 경우는 

측정된 모든 형질에 대하여 평균 7% 정도 선형 방법으로 추정된 유전체 육종가 정확도

가 높은 것으로 보고하였다.

¡  VanRaden 등(2009)은 IlluminaSNP50 bovine chip을 이용하여 참조 집단으로 1952

년부터 1998년 사이에 태어난 Holestein 수소 3,576두를 검정 집단으로는 1999년부터 

2002년 사이에 태어난 홀스타인 수소 1,759두를 이용하여 총 5,335두에 대한 유전체 

분석 결과 가지고 유전체 혈연 행렬을 이용한 선형 방법과 비선형 방법을 이용하여 추정

된 육종가를 비교하였다. 모든 27개의 형질에 대하여 기존의 전통적인 BLUP에 의한 육

종가의 신뢰도는 27% 수준으로 추정되었으며, 선형과 비선형 방법으로 추정된 유전체 

육종가의 신뢰도는 각각 49%와 50%로 추정되어 26~27% 정도의 신뢰도 차이를 나타

낸다고 보고하였다. 

¡  Verbyla 등(2009)은 IlluminaSNP50 bovine chip을 이용하여 참조 집단으로 1,940년

부터 2,000년 사이에 태어난 Australian Holstein-Friesian 수소 1,098두 검정 집단으

로는 2005년부터 2007년 사이에 태어난 수소 400두를 이용하였다. 비선형 방법

(Bayes_SSVS)으로 추정된 유전체 육종가 정확도가 선형 방법으로 추정된 유전체 육종

가 정확도보다 유단백량은 1.9% 낮았으며, 유단백 함량(%), 유지방 함량(%) 그리고 수

태율의 경우는 각각 1.3%, 9.4%와 0.2% 높게 추정하였으며, 이러한 결과와 마찬가지로 

전체 분산에서 큰 비중을 차지하는 양적형질좌위가 존재하지 않을 경우에는 선형 예측 

방법이 비선형 예측 방법과 비슷하거나 약간 높게 추정된다고 보고하였다.
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¡  Rolf 등(2010)은 Angus 수소 2,405두로부터 평균 하루 사료 섭취량(Average daily 

feed intake)과 사료 섭취 후 잔량(Residual feed intake)에 대한 자료를 측정하여 표

현형 자료로 이용하였으며, 유전체 혈연 행렬을 추정하여 유전체 육종가를 추정하는 방

법을 이용하여 기존의 가계 기반의 혈연 행렬(NRM)을 이용하여 추정된 육종가간의 정

확도를 비교하였다. 사료 섭취 후 잔량에 대하여 추정된 유전체 육종가의 정확도 평균이 

기존의 전통 BLUP 방법을 이용하여 추정된 육종가 정확도 평균에 비하여 아비 집단에

서는 1%, 아비의 자식들의 집단에서는 3%정도 하락한다고 보고하였으며, 평균 하루 사

료 섭취량에 대해서는 아비와 자식들의 집단에서 모두 추정된 육종가 정확도 평균이 3%

정도 상승한다고 보고하였다. 

¡  Forni 등(2011)은 Illumina PorcineSNP50 BaedChip을 이용하여 돼지 1,989두의 유

전체 혈연 행렬을 추정하였으며, 복당 산자 수 형질에 대한 유전체 육종가를 추정하였

다. 전통 BLUP 방법을 이용하여 추정된 육종가 정확도와 비교하여 암컷 1,919두의 경

우는 유전체 육종가 정확도가 6%~27% 정도 상승 되었으며, 수컷 70두의 경우는 

1%~4% 정도 상승 되었다고 보고하였다.

제2절 분자유전정보를 활용한 연구 현황 

¡  한우의 표지 유전자 발굴을 위한 연구가 단편적으로 추진되어 오다가 바이오그린21 사

업을 통해 본격적인 경제형질 관련 마커의 개발이 5년 전부터 시작되었으나 경험 부족

과 연구비 부족 및 bovine genome project가 최근에 마무리됨에 따른 제한된 연구 환

경 여건 등으로 경제형질 관련 DNA마커들은 극히 일부만 보고되는 등 산업적 활용을 

위한 마커 개발이 미비한 실정임.

¡  한우가 가진 양적 경제 형질들에 대한 분자유전학적 연구를 위해서는 표현현의 수집과 

혈통관계가 명확한 집단이 조성되어야 하는데, 지금까지 농림기술개발과제와 바이오그린 

21 사업들은 1) 정확한 혈통정보의 부재, 2) 선행 연구결과의 제약성, 즉 1차적으로 탐

색된 QTL 정보 부재, 3)사업비 제한으로 인한 정밀지도 작성 미비 및 대량 후보유전자 

정보 부족으로 산업적으로 활용하는 육량 육질 관련 DNA마커 발굴은 미비한 실정임.

¡  International Bovine HapMap Project: 농업선진국(미국, 영국, 호주 등)들의 주도아

래 경제형질관련 대량 DNA 마커 발굴을 위한 선행조건으로 정밀지도작성을 위한 1) 대

량의 SNP 마커 발굴, 2) 주요 품종별 유용한 SNP 발굴 (품종당 최소 2만개 이상), 3) 
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common haplotype 특성 구명, 4) 마커간의 연관불균형(LD) 측정에 관한 연구를 

2004년부터 시행하고 있음. 특히 본 과제와 연구 진행이 유사하게 되고 있는 미국 미조

리 대학 Jerry Taylor 교수팀의 주요 과제인 ‘Characterization of 50,000 SNPs 

and development of high-throughut assays for linkage and linkage 

disequilibrium mapping in cattle’에서 육우품종에 유용한 대량의 SNP마커 발굴되었

음.

¡ 미국 미조리 대학 Jerry Taylor 교수팀에서 대규모 상용축군 앵거스 집단 (N>3,500)

을 이용하여 염색체별로 마블링을 포함한 도체 형질관련 원인유전자 양적형질 염기치환 

(quantitative trait nucleotide: QTN) 구명을 위한 연구를 수행하였음. 

¡ 미국 네브라스카주 소재 USDA MARC(육우연구센터), NCBA (미국육우생산자협회) 및 

주요 7개 주립대가 공동으로 수행하고 있는 DNA 마커발굴위한 도체형질과제를 1998년

부터 수행하여 주요 14개 육우 품종에 대하여 도체형질관련 마커발굴 및 MAS 프로그

램 개발에 관한 과제를 수행하고 있음. 

¡ 호주에서는 CSIRO, UNE 및 NSW 농업 및 Queensland DPI 공동으로 육우산업을 위

한 연구협력센터(CRC)를 구성하여 1999년부터 7년간 육질을 증진시키기 위한 양적 및 

분자유전학적 기술을 개발하여 다양한 목적에 부합한 축군을 조성하여 형질관련 대량의 

SNP 발굴 및 산업화를 위한 연구를 수행하고 있음. 

¡  육우산업에서 현재 상업적으로 이용하는 DNA마커로서 GeneSTAR marbling 

(Genetic Solutions/Bovigen회사)과 연관된 thyroglobulin 유전자 마커, IgenityTM-L 

(Merial/Quantum Genetics회사)의 마블링 및 식욕증진과 관련된 leptin 유전자 마커, 

TenderGENETM (Frontier  Beef Systems/GeneSeek회사) 또는 GeneSTAR 

Tenderness (Genetic Solutions/Bovigen회사) 등의 쇠고기 연도와 관련성이 입증된 

calpain과 calpastatin 유전자 마커 등이 상업적으로 활용하고 있음. 또한 GeneSTAR 

브랜드에서는 사료효율에 관한 유전자 마커를 활용하는 등 지속적으로 유전마커들이 발

굴되어 상품화되고 특허등록으로 인한 산업재산권을 확보해가는 추세임.  

제3절. 미국 앵거스육 고급육 향상 

¡ 우육의 품질적 가치는 소비자의 기호에 따라 결정되는 요인이 큰 것이므로, 식육품질에 대한 소비
자의 대표성이 부여되고 일관된 품질요인에 대한 끊임없는 분석조사가 필요하며, 미국, 호주 등
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축산 선진국에서는 소비자에게 정확한 정보와 소비자 기호 및 의견을 고려한 육류등급평가 조정에

반영하고 있음

¡ 예로 미국의 대표적 고급육 품종인 앵거스종은 지방 함량이 높은 육을 지향하고 건강을 우선시하

는 육류소비자들을 대상으로 ‘건강육’(healty meat)의 브랜드를 명시하고 있는데
¡ 이러한 인증은 미국육류협회가 아닌 미국심장협회에서 인증을 해 주고 있음. 미국육류협회에서는
기 설정한 육류등급은 여러 이해 단체들이 얽혀있어서 등급제도를 바꾸기가 어렵기 때문임

¡ 또한 앵거스육의 건강성분을 고려한 개량프로그램을 설정하고자 아래와 같은 프로그램을 제시하

였음 즉 기존의 앵거스 종모우 선발 프로그램에서 주요 대상형질들인 초음파성적, 도체성적, 연도/
맛 형질에 건강성분 자료를 추가하여 유전평가 프로그램을 개발하여 육종가(EPD)를 추정하는 방법
을 시도하고 있음
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제 7 장 연구시설‧장비 현황

  

연구기자재 및 연구시설 규 격 수 량 활용용도 보유기관 확보방안 비 고

Anaerobic chamber 3m2 1 혐기미생물시험 순천대 확보

Liquid fermenter 300L/hr 1 미생물대량배양 " "

Spectrophotometer Beckman 1 유전자 정량 분석 " "

Sonicator 1 미생물 파쇄 및 
분산

" "

형광현미경 Carl Zeiss 1 미생물 관찰 " "

Gas chromatography HP 1 미생물 성분분석 " "

HPLC Shimazu 1 미생물 성분분석 " "

Clean bench 2 균주 작업 및 PCR " "

DGGE BioRad 1 미생물 분포 분석 " "

Gene pulser BioRad 1 미생물 형질전환 " "

Real Time PCR machine BioRad 1 미생물 및 유전자 
정량

" "

Deep freezer 한일과학 1 미생물 및 유전자 
장기 보존

" "

Shaking incubator 국산 3 미생물배양 " "

Hybridization chamber 국산 1 DNA, RNA 
Hybridization

" "

Incubator 국산 4 미생물배양 " "

PCR machine Bio-Rad 3 DNA 증폭 " "

대용량 centrifuge 1 미생물 균체회수용 " "

형광현미경 Carl Zeiss 1 미생물 관찰 " "

Speed Vac 한일과학 1 농축 " "

Ultracentrifuge Beckman 1 DNA의 분획 " "

Homogenizer 1 미생물 현탁 " "
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주 의

1. 이 보고서는 농림축산식품부에서 시행한 고기능성·고품질 한우육 생산기술

개발사업의 연구보고서입니다.

2. 이 보고서 내용을 발표할 때에는 반드시 농림축산식품부에서 시행한 고기

능성·고품질 한우육 생산기술 개발사업의 연구결과임을 밝혀야 합니다.

3. 국가과학기술 기밀유지에 필요한 내용은 대외적으로 발표 또는 공개하여서는

아니 됩니다.
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