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초 록

제주재래마와 제주산마의 

초성위체 (microsatellite) 다형성 분석

(지도교수 : 이경갑)

임성인

제주대학교 대학원 

수의학과

  말에서 초성위체 (microsatellite)의 다형성 분석을 목적으로 축산진흥

원에 보존되고 있는 천연기념물 제주재래마군 36 두와 제주경마장의 제주

산마군 40 두의 11 개 좌위 (AHT4, AHT5, ASB2, HMS2, HMS3, HMS6, HTG4, 

HTG6, HTG7, HTG10, VHL20)에 대한 대립인자 빈도 (allele frequency), 이

형접합도 (heterozygosity), 인자의 다형성 (polymorphic information 

content; PIC) 및 친자부정률 (exclusion probability; PE)을 경주마 육성 

목장의 더러브렛군 40 두를 대조로 하여 조사하였다. 

  대립인자 빈도수가 0.5 이상으로 관찰된 대립인자는 제주재래마에서 

HTG4 (131 bp), HTG6 (96 bp), HMS6 (164 bp), ASB2 (245 bp), HTG7 (125 

bp), 제주산마에서 HTG4 (131 bp), 그리고 더러브렛에서는 HTG6 (86 bp), 

AHT5 (132 bp), HMS6 (166 bp), HMS3 (149 bp), HMS2 (225 bp)이었다. 제

주재래마의 각 좌위에 대한 대립인자 수는 5∼10 개, 이형접합도 기대치와 

인자의 다형성치가 각각 0.364∼0.836 (평균 0.699), 0.341∼0.801 (평균 

0.656)이었고, 제주산마는 각 좌위에 대한 대립인자 수 5∼11 개, 이형접

합도 기대치와 인자의 다형성치가 각각 0.601∼0.861 (평균 0.777), 0.55

0∼0.833 (평균 0.735)로 관찰되었으며, 더러브렛은 각 좌위에 대한 대립

인자 수 4∼8 개, 이형접합도 기대치와 인자의 다형성치가 각각 0.450∼
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0.834 (평균 0.638), 0.405∼0.801 (평균 0.580)으로 관찰되었다. 또한, 

11개의 좌위를 가지고 친자부정률을 산출한 결과, 제주재래마, 제주산마, 

더러브렛 각각 99.95 %, 99.99 %, 99.73 %로 높은 친자 판정 확률을 보여 

주었다.

  이상으로 제주재래마와 제주산마는 11 개의 좌위에 대해서 대립인자의 

출현과 빈도에 유사한 경향을 보이지만 일부의 좌위에서는 다소 차이가 있

는 것으로 확인 되었고, 각 좌위의 인자들은 더러브렛군보다 다소 높은 다

형성을 나타내고 있었다. 이러한 다형성을 이용하면 제주재래마 또는 제주

산마에서도 효과적으로 친자 판정에 이용될 수 있을 것으로 사료된다.

중심어: 제주재래마, 초성위체, 대립인자 빈도, 인자의 다형성, 

        친자부정률
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Ⅰ. 서 론

 

  제주의 기후와 풍토에 적응하면서 자라온 말을 제주재래마라고 하며, 일

명 ‘제주 조랑말’로 일컫고 있다. 제주재래마는 1986년에 천연기념물 제 

347 호로 지정되어 보존되고 있다. 제주에는 제주재래마와 더불어 제주의 

농가 및 승마장에서 사육되어 제주 경마장에서 경마에 이용되는 제주산마

와 서울 경마장에서 경마에 이용하고자 번식, 사육되는 더러브렛이 있다. 

더러브렛은 암말에 대한 종부 과정이 확실하여 정확한 혈통 파악이 잘 되

어 있지만 (조 등, 2000), 제주산마는 그러한 과정이 확실하지 않고, 종부 

횟수가 반복되면서 정확한 혈통이 파악되지 않고 있다. 이러한 제주의 실

정에 따라 제주마의 보존을 위해 혈통 확인 및 개체 식별, 친자 확인 등의 

연구가 진행되고 있다 (Cho 등, 2000; 신 등, 1999; 정 등, 1991; 한 등, 

1992). 

  과거에는 친자 확인 및 개체 식별을 위한 연구로 색이나 크기, 모색 등

의 외형 평가 (정 등, 1991)나 면역항혈청 분석 (한 등, 1992), 적혈구 항

원형 분석 (조 등, 2000), 혈액 단백질 분석 (Bowling 과 Clark, 1985; 신 

등, 1999; 조 등, 2000) 등이 연구되었는데, 과정이 복잡하고 판별의 정확

도가 낮은 단점이 있다 (Bowling 과 Clark, 1985). 근래에 들어 기존 분석 

방법의 단점을 극복할 수 있고 다른 방법들에 비해 정확도가 높으며 분석 

방법도 간단한 분자 유전학과 DNA 분석 기술의 발달되어, 동물의 친자 확

인 및 개체 식별에 적용하고 있다 (Binns 등, 1995; Breen 등, 1994; 이 

등, 1996). 

  유전자 분석 방법으로는 genomic DNA를 이용한 minisatellite, 

microsatellite 좌위 분석, DNA fingerprinting, mitochondria DNA 분석, 

chromosome 분석 등이 있다. 그 중에서도 현재 가장 많이 사용되는 말의 

개체 식별 및 친자 감별 방법은 microsatellite 좌위 분석이다 (Bowling, 

1996). 

  말의 DNA 연구는 중합효소연쇄반응 (polymerase chain reaction; PCR)의 

개발로 초성위체 (microsatellite)의 다형성을 분석할 수 있는 괄목할 만

한 발전을 보였고, 여러 가지 유전정보를 보유하고 있는 초성위체와 같은 

표식 유전자의 연구는 개체 식별에 있어서 중요한 정보를 제공하며, 혈통

을 규명하고 정립하는데 필수적인 검사 항목으로 자리잡고 있다. 초성위체
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를 분석함으로서 혈통을 정립하고 정확한 개체 식별로 공정성을 확보할 수 

있다는 면에서 초성위체 부위를 이용한 분자 유전학적 분석 작업은 유용하

다고 할 수 있다 (Bowling 등, 1997; Canon 등, 2000; Marklund 등, 1994; 

조 등, 1998; 조 등, 2000).

  본 연구는 더러브렛을 대조로 해서 11 개 좌위에 대한 초성위체를 분석

해 대립인자의 종류와 빈도를 조사함으로서 제주재래마와 제주산마의 초성

위체 다형성을 조사하여 그 특성을 밝히고자 하였다. 
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Ⅱ. 재료 및 방법

1. 공시동물

  천연기념물 347 호로 축산시험장에서 사육 중인 제주재래마 (CNH: 

Cheju-native horse) 36 두, 제주경마장에서 경마로 이용되는 제주산마 

(CRH: Cheju-racing horse) 40 두, 육성목장에서 사육되고 있는 더러브렛 

(TB: thoroughbred) 40 두를 공시하였다.

2. 시료준비

  시료는 경정맥을 통해서 3 ml 씩 채혈한 후, EDTA (ethylenediamine 

tetraacetic acid) 튜브에 옮겨 3,000 rpm에서 10 분간 원심분리시키고 백

색층 (buffy coats)을 분리하였다. 

3. Genomic DNA 추출

  Genomic DNA 추출은 Miller (Miller 등, 1988)의 방법에 준하였다. 즉, 

RBC lysis buffer (10 mM Tris, pH 7.6, 10 mM NaCl, 5 mM MgCl2)를 사용

하여 적혈구를 파괴시키고, 원심분리를 통해 얻어진 백혈구만을 

Proteinase K와 Sodium dodecyl sulfate (SDS)가 포함된 용액을 첨가하여 

56 ℃에서 반응시켜 백혈구 세포를 파괴하였다. 그리고 세포 안의 DNA가 

상층액으로 흘러나오도록 하여 페놀 (phenol)이나 클로로포름 

(chloroform) 등의 유기용매로 처리하고 단백질을 제거하였다. 또한, 에탄
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올 (ethyl alcohol)을 첨가하여 DNA를 침전시키고 침전물을 상온에서 건조

시킨 후, 증류수에 녹여 UV spectrophotometer (OD260)로 농도를 측정해 10 

ng/㎕이 되도록 만들었다.

4. 중합효소연쇄반응에 의한 초성위체 증폭

 

  초성위체의 증폭은 Bozzini 등(Bozzini 등, 1997)의 방법에 준하였으

며, 프라이머 (primer)의 염기배열 (Binns 등, 1995; Breen 등, 1997; 

Ellegren 등, 1992; Marklund 등, 1994; Guerin 등, 1994; Van 

Haeringen 등, 1994)은 표 1과 같다. 중합효소연쇄반응은 MgCl2 2.0∼

3.0 mM로 1.5 ㎕, primer 1∼10 pmol로 3 ㎕ (F, R 각각 1.5 ㎕), PCR 

buffer 3 ㎕, Taq polymerase 0.2 ㎕로 총 10 ㎕가 되게 적정하여 주형 

DNA 5 ㎕ (50 ng)와 GeneAmp PCR system 9600 (Perkin-Elmer, USA)으로 

실시하였다. 6 개의 초성위체 좌위는 표 2와 같이 복합중합효소연쇄반응 

(multi-PCR)을 하였고, 5 개의 초성위체 좌위는 표 3과 같이 

touchdown-PCR (Binns 등, 1995)을 하였다. 중합효소연쇄반응 과정은 먼

저 95 ℃에서 10 분간 가열하여 변성(denaturation)을 유도하고, 95 ℃

에서 30 초간 변성, 60 ℃에서 1 분간의 가열 냉각 (annealing), 그리고 

72 ℃에서 1 분간의 증폭 (extension)의 3 단계로 총 30 회 반복하였으

며, 최종 단계에서 72 ℃에서 60 분간 증폭을 실시하였다. 그리고 

touchdown-PCR은 가열 냉각 온도를 65 ℃에서 55 ℃까지 3 회에 1 ℃씩 

낮추면서 반응을 진행시켰다.

5. 초성위체 다형 분석

 

  복합중합효소연쇄반응 산물 3 ㎕와 GeneScan 400 HD size standard 

(Perkin-Elmer) 0.3 ㎕, Hidi formamide (Perkin-Elmer) 6.7 ㎕ 를 혼합하

고, touchdown-PCR 산물은 각각 3 ㎕ 씩 위와 같은 양으로 GS 400 HD와 

Hidi formamide를 혼합해서 유전자형 자동분석기 (Perkin-Elmer ABI Prism 
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310 analyzer, USA)을 이용해 전기영동 (Janet 등, 1992)하고, 검출된 

각 유전자좌의 대립유전자는 GeneScan Ver. 2.1 (Perkin-Elmer)으

로 분석한 후, Genotyper Ver. 2.5 (Perkin-Elmer)로 각 좌위에 따른 대립

인자의 크기를 결정하였다.

6. 통계 분석

  초성위체 좌위의 대립인자 출현 빈도 (allele frequency)를 추정하고 

대립인자 수와 출현 빈도에 기초하여 이형접합도 (heterozygosity; 

Het), 인자의 다형성 (polymorphic information content; PIC), 친자부

정률 (exclusion probability; PE)을 Cervus Ver. 2.0 program (Marshall 

등, 1998)을 이용하여 산출하였다.
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Table 1. Microsatellite loci and primer sequences. 

Locus Size(bp) Dye label Primer sequence

VHL20 86-105 FAM F: 5'-CAAGTCCTCTTACTTGAAGACTAG-3'

R: 5'-AACTCAGGGAGAATCTTCCTCAG-3'

HTG4 120-140 FAM F: 5'-CTATCTCAGTCTTGATTGCAGGAC-3'

R: 5'-CTCCCTCCCTCCCTCTGTTCTC-3'

AHT4 146-170 FAM F: 5'-AACCGCCTGAGCAAGGAAGT-3'

R: 5'-GCTCCCAGAGAGTTTACCCT-3'

HTG6 80-107 HEX F: 5'-CCTGCTTGGAGGCTGTGATAAGAT-3'

R: 5'-GTTCACTGAATGTCAAATTCTGCT-3'

AHT5 129-149 HEX F: 5'-ACGGACACATCCCTGCCTGC-3'

R: 5'-GCAGGCTAAGGGGGCTCAGC-3'

HMS6 157-171 HEX F: 5'-GAAGCTGCCAGTATTCAACCATTG-3'

R: 5'-CTCCTCTTGTGAAGTGTAACTCA-3'

ASB2 240-270 HEX F: 5'-CCACTAAGTGTCGTTTCAGAAGG-3'

R: 5'-CACAACTGAGTTCTCTGATAGG-3'

HTG10 92-112 NED F: 5'-CAATTCCCGCCCCACCCCCGGCA-3'

R: 5'-TTTTTATTCTGATCTGTCACATTT-3'

HTG7 118-130 NED F: 5'-CCTGAAGCAGAACATCCCTCCTTG-3'

R: 5'-ATAAAGTGTCTGGGCAGAGCTGCT-3'

HMS3 149-172 NED F: 5'-CCAACTCTTTGTCACATAACAAGA-3'

R: 5'-CCATCCTCACTTTTTCACTTTGTT-3'

HMS2 218-238 NED F: 5'-CTTGCAGTCGAATGTGTATTAAATG-3'

R: 5'-ACGGTGGCAACTGCCAAGGAAG-3'
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Table 2. Multi-PCR condition for six loci.

Table 3. Touchdown-PCR condition for five loci.

Locus Tm℃
MgCl2

(mM)

primer 

concentration

HTG6 55-65 3.0 10 pmol

AHT5 55-65 3.0 10 pmol

HMS6 55-65 2.5 10 pmol

HTG10 55-65 2.5 10 pmol

HMS2 55-65 2.5 10 pmol

Locus Tm℃
MgCl2

(mM)

primer 

concentration

VHL20 60 2.0 1.8 pmol

HTG4 60 2.0 1 pmol

AHT4 60 2.0 2 pmol

ASB2 60 2.0 2 pmol

HTG7 60 2.0 4.5 pmol

HMS3 60 2.0 3.4 pmol
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Ⅲ. 결 과

 1. 초성위체의 다형 분석

  제주재래마 36 두, 제주산마 40 두, 더러브렛 40 두를 대상으로 초성위

체 좌위에 대해서 분석한 결과는 표 4에서 보는 바와 같다.

Table 4-1. Alleles sizes of 11 microsatellite loci for three groups   

           of horses.

                                               to be continued

Locus

Alleles sizes observed in each groups

CNH CRH TB

n=36 n=40 n=40

VHL20
85, 87, 93, 97,

 99, 101, 103

85, 87, 91, 93,

 95, 97, 99, 101, 

103

85, 91, 93, 95, 

97

HTG4
127, 129, 131, 

135, 137

127, 129, 131, 

133, 135, 137

127, 131, 133, 

137

AHT4

145, 147, 151, 

153, 155, 157, 

159, 161

145, 147, 149, 

151, 153, 157, 

159, 161

145, 149, 151, 

159

HTG6
80, 84, 86, 94, 

96, 98, 102

74, 80, 84, 86, 

92, 96, 98
80, 86, 92, 96

AHT5
130, 132, 134, 

138, 140, 142

130, 132, 134, 

136, 138, 140, 

142

130, 132, 136, 

138

HMS6
156, 158, 160, 

162, 164, 166

156, 158, 160, 

162, 164, 166, 

168

156, 158, 160, 

164, 166
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Table 4-2. Alleles sizes of 11 microsatellite loci for three groups   

           of horses.

Locus

Alleles sizes observed in each groups

CNH CRH TB

n=36 n=40 n=40

* CNH, Cheju-native horse; CRH, Cheju-racing horse; TB, Throughbred

ASB2

219, 235, 239, 

241, 243, 245, 

247, 251

219, 235, 239, 

243, 245, 247, 

251, 253

219, 239, 243, 

245, 247, 249, 

253

HTG10

87, 89, 91, 93, 

95, 97, 99, 101, 

103, 105

87, 89, 91, 93, 

95, 97, 99, 101, 

103, 105, 107

87, 91, 93, 95, 

99, 105, 107

HTG7
119, 123, 125, 

127, 129

119, 123, 125, 

127, 129

119, 123, 125,

 127

HMS3

149, 157, 161,

 163, 165, 167,

169

149, 157, 159, 

161, 163, 165, 

167

149, 157, 159, 

161, 163, 165, 

167

HMS2
217, 219, 221, 

223, 225

217, 219, 221, 

223, 225, 227, 

231, 233, 237

217, 221, 223, 

225, 227
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2. 초성위체의 대립 인자 빈도

  11 개 좌위에 대한 대립인자 빈도는 제주재래마에서 VHL20-99 bp 

(0.3333), HTG4-131 bp (0.5972), AHT4-153 bp (0.2500), HTG6-96 bp 

(0.7917), AHT5-140 bp (0.3056), HMS6-164 bp (0.5972), ASB2-245 bp 

(0.5000), HTG10-105 bp (0.3056), HTG7-125 bp(0.5139), HMS3-161 bp 

(0.2639), HMS2-217 bp (0.3750) 대립인자가 높은 빈도를 나타내었고, 제

주산마에서 VHL20-93 bp (0.2875), HTG4-131 bp (0.5875), AHT4 -161 bp 

(0.2500), HTG6-86 bp (0.3625), AHT5-132 bp (0.2375), HMS6-166 bp 

(0.3625), ASB2-239 bp (0.3125), HTG10-99 bp (0.3625), HTG7-119 bp 

(0.3500), HMS3-163 bp (0.3625), HMS2-225 bp (0.3250) 대립인자가 높은 

빈도로 나타났다. 그리고 더러브렛에서 VHL20-91, 93 bp (0.2750), 

HTG4-131 bp (0.4875), AHT4-159 bp (0.3625), HTG6-86 bp (0.6875), 

AHT5-132 bp (0.5875), HMS6-166 bp (0.5500), ASB2-251 bp (0.2875), 

HTG10-87 bp (0.3125), HTG7-127 bp (0.4500), HMS3-149 bp (0.6125), 

HMS2-225 bp (0.7375) 대립인자가 높은 빈도로 관찰되었다  (Table 5).

Table 5-1. Alleles Frequencies of 11 Microsatellite for three groups  

           of horses.

                                                    to be continued

Locus
Allele 

size(bp)

Allele frequency

CNH CRH TB

n=36 n=40 n=40

VHL20 85 0.0694 0.2750 0.2500

87 0.0556 0.0375 -

91 - 0.1250 0.2750

93 0.2500 0.2875 0.2750

95 - 0.0750 0.1875

97 0.0417 0.0125 0.0125

99 0.3333 0.0625 -

101 0.0139 0.0125 -

103 0.2361 0.1125 -
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Table 5-2. Alleles Frequencies of 11 Microsatellite for three groups  

           of horses.

Locus
Allele 

size(bp)

Allele frequency

CNH CRH TB

n=36 n=40 n=40

                                                

                                                    to be continued

HTG4 127 0.0139 0.2000 0.4625

129 0.2500 0.1375 -

131 0.5972 0.5875 0.4875

133 - 0.0125 0.0250

135 0.0417 0.0250 -

137 0.0972 0.0375 0.0250

AHT4 145 0.0972 0.1125 0.1375

147 0.0139 0.1000 -

149 - 0.1375 0.3125

151 0.0694 0.0875 0.1875

153 0.2500 0.0625 -

155 0.0278 - -

157 0.1389 0.0875 -

159 0.1944 0.1625 0.3625

161 0.2083 0.2500 -

HTG6 74 - 0.0125 -

80 0.0556 0.2375 0.2250

84 0.0417 0.0250 -

86 - 0.3625 0.6875

92 - - 0.0375

94 0.0139 - -

96 0.7917 0.3500 0.0500

98 0.0972 0.0125 -

AHT5 130 0.0694 0.1250 0.1750

132 0.0694 0.2375 0.5875

134 0.2361 0.1125 -

136 - 0.2250 0.1500

138 0.2778 0.1375 0.0875

140 0.3056 0.1500 -

142 0.0417 0.0125 -



- 12 -

Table 5-3. Alleles Frequencies of 11 Microsatellite for three groups  

           of horses.

Locus
Allele 

size(bp)

Allele frequency

CNH CRH TB

n=36 n=40 n=40

HMS6 156 0.0417 0.1375 0.1250

158 0.0417 0.0500 0.0375

160 0.0972 0.2625 0.2750

162 0.0139 0.0625 -

164 0.5972 0.1125 0.0125

166 0.2083 0.3625 0.5500

168 - 0.0125 -

                                                

                                              to be continued

ASB2 219 0.0833 0.0250 0.0500

221 - 0.0125 -

235 0.0278 0.0125 -

239 0.1944 0.3125 0.1375

241 0.0278 - -

243 0.0139 0.1750 0.1000

245 0.5000 0.2500 0.1125

247 0.0556 0.0250 0.1000

249 - - 0.0125

251 0.0972 0.1500 0.2875

253 - 0.0375 0.2000

HTG10 87 0.0417 0.1375 0.3125

89 0.0139 0.0125 -

91 0.0139 0.0250 0.1875

93 0.0694 0.0750 0.0875

95 0.2083 0.1625 0.1375

97 0.0417 0.0125 -

99 0.2639 0.3625 0.1375

103 0.0278 0.0250 -

105 0.3056 0.0750 0.1375

107 - 0.0625 -
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Table 5-4. Alleles Frequencies of 11 Microsatellite for three groups  

           of horses.

 

Locus
Allele 

size(bp)

Allele frequency

CNH CRH TB

n=36 n=40 n=40

HTG7 119 0.1528 0.3500 0.1125

123 0.1389 0.1500 0.0125

125 0.5139 0.1625 0.4250

127 0.1528 0.2750 0.4500

129 0.0417 0.0625 -

HMS3 149 0.1250 0.2500 0.6125

157 0.0694 0.0875 0.1375

159 - 0.0625 0.0500

161 0.2639 0.1500 0.0375

163 0.1806 0.3625 0.1375

165 0.1667 0.0625 0.0125

167 0.1528 0.0250 0.0125

169 0.0417 - -

HMS2 217 0.3750 0.1625 0.0250

219 0.1250 0.1000 -

221 0.1111 0.0750 0.0250

223 0.1667 0.1500 0.1250

225 0.2083 0.3250 0.7375

227 - 0.0125 0.0875

231 - 0.0500 -

233 - 0.0250 -

237 0.0139 0.1000 -

* CNH, Cheju-native horse; CRH, Cheju-racing horse; TB, Throughbred;

   -, not detected.
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3. 이형접합도, 인자의 다형성, 친자부정률 분석

  대립인자 빈도에 기초하여 이형접합도와 인자의 다형성, 친자부정률을 

분석한 결과는 표 6, 표 7과 같다. 제주재래마, 제주산마, 더러브렛에서 

이형접합도 기대치는  각각 0.364∼0.836 (평균 0.699), 0.601∼0.861 (평

균 0.777), 0.450∼0.834 (평균 0.638)로 관찰되었고 (Table 6), 인자의 

다형성은 각각 0.341∼0.801 (평균 0.656), 0.550∼0.833 (평균 0.735), 

0.405∼0.801 (평균 0.580)로 관찰되었다 (Table 7). 제주재래마에서 인자

의 다형성는 HMS3에서 0.801로 가장 높게 나왔으며, VHL20, AHT4, AHT5, 

HTG10, HMS2에서 0.70 이상으로 나왔고, 제주산마에서 인자의 다형성이 

AHT4에서 0.833으로 가장 높게 나왔으며, VHL20, AHT5, HMS6, ASB2, 

HTG10, HTG7, HMS3, HMS2에서 0.70 이상으로 나왔다. 그리고 더러브렛에서

는 인자의 다형성이 ASB2에서 0.801로 가장 높게 나왔고, VHL20, HTG10에

서 0.70 이상으로 나왔다. 또한, 친자부정률은 각 좌위당 제주재래마 

0.202∼0.650, 제주산마 0.362∼0.701, 더러브렛 0.247∼0.653으로 나왔

고, 11 개 좌위 조합시 제주재래마는 0.9999, 제주산마 0.9995, 더러브렛 

0.9973이 나왔다.
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Tabel 6. Number of alleles and heterozygosity of microsatellite 

         for three groups of horses.

* CNH, Cheju-native horse; CRH, Cheju-racing horse; 

  TB, Thoroughbred;  

  OHet, Observed heterozygosity; EHet, Expected heterozygosity

Locus

Number of 

alleles
OHet EHet

CNH CRH TB CNH CRH TB CNH CRH TB

VHL20 7 9 5 0.806 0.875 0.775 0.772 0.812 0.760

HTG4 5 6 4 0.472 0.600 0.525 0.577 0.601 0.554

AHT4 8 8 4 0.861 0.850 0.750 0.833 0.861 0.726

HTG6 5 6 4 0.389 0.775 0.425 0.364 0.697 0.479

AHT5 6 7 4 0.694 0.925 0.650 0.773 0.834 0.602

HMS6 6 7 5 0.639 0.825 0.525 0.595 0.771 0.612

ASB2 8 9 8 0.722 0.725 0.775 0.701 0.794 0.834

HTG10 10 11 6 0.639 0.725 0.675 0.795 0.814 0.813

HTG7 5 5 4 0.667 0.775 0.650 0.678 0.759 0.612

HMS3 7 7 7 0.778 0.700 0.625 0.836 0.777 0.590

HMS2 6 9 5 0.750 0.775 0.450 0.771 0.827 0.450
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Tabel 7. PIC and PE values of microsatellite in three groups of 

horses.

 

    * CNH, Cheju-native horse; CRH, Cheju-racing horse; 

      TB, Thoroughbred; 

      PIC, Polymorphic information content; 

      PE, Exclusion probability

Locus
PIC PE

CNH CRH TB CNH CRH TB

VHL20 0.723 0.776 0.705 0.543 0.619 0.509

HTG4 0.515 0.550 0.444 0.326 0.362 0.249

AHT4 0.798 0.833 0.665 0.645 0.701 0.463

HTG6 0.341 0.627 0.421 0.202 0.419 0.248

AHT5 0.724 0.799 0.550 0.542 0.645 0.360

HMS6 0.545 0.727 0.546 0.361 0.552 0.350

ASB2 0.660 0.752 0.801 0.483 0.582 0.653

HTG10 0.753 0.784 0.776 0.586 0.637 0.614

HTG7 0.629 0.708 0.521 0.441 0.520 0.316

HMS3 0.801 0.735 0.550 0.650 0.564 0.371

HMS2 0.725 0.796 0.405 0.547 0.649 0.247
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Ⅳ. 고 찰

  지금까지 말에서 개체 식별 및 친자 확인은 주로 항원 항체 반응에 의한 

적혈구 항원형과 전기영동에 의한 혈구 및 혈청 단백질형 (Bowling 과 

Clark, 1985; 신 등, 1999; 조 등, 2000) 등이 사용되어 왔는 데, 이러한 

방법들은  표준 항혈청 생산 및 검사에 많은 시간이 요구되는 등 과정이 

복잡하고 판별의 정확도도 낮은 단점이 있다. 그러나 1985년 영국의 

Jeffreys가 인간 게놈 (human genome)의 미오글로빈 유전자 (myoglobin 

gene)에서 높은 변이의 유전자 좌위를 제한효소처리와 부합화법 (southern 

hybridization)을 이용해 다형성이 있음을 밝혀 사람을 포함한 대부분의 

동물에서 DNA 수준에서의 개체 식별 및 친자 확인이 가능하게 되었다 

(Alford 등, 1994; Binns 등, 1995; Ellegren 등, 1992; 채 등, 1999). 

  DNA에 기초한 친자 확인 및 개체 식별은 사람과 동물에서 혈액과 단백질 

형 분석법을 대체해 가고 있는 실정이다. 현재 이용되고 있는 대표적

인 방법은 초성위체 (microsatellite or short tandem repeats; STRs)로

서 단백질 다형은 유전자상에 코드로 되어 있는 반면에 초성위체는 유전자 

내에서 단백질의 정보를 담당하지 않는 인트론 (intron) 부위나 유전자 이

외의 비코드 (non-code) 부위에 있다. 이것은 혈액형과 마찬가지로 멘델의 

유전 법칙을 토대로 하고 있다 (Bowling, 1996). 그리고 대립인자 수가 많

아 매우 높은 다형성을 보이며 중합효소연쇄반응법 (Polymerase chain 

reaction; PCR)을 이용하여 증폭할 수 있기 때문에 특정 좌위만을 분석할 

수 있어 명확한 해석이 가능하고, 다량의 시료를 한꺼번에 검사할 수 있어 

간단하고 빠르며 경제적이다. 또한 혈액, 머리카락의 모근, 구강의 상피세

포 등 소량의 DNA 시료만 있어도 분석이 가능하여, DNA를 얻을 수 있는 시

료라면 어느 것이든 이용이 가능하다 (Alford 등, 1994; Binns 등, 1995; 

Bowling 등, 1997; Marklund 등, 1994; 이 등, 1996; Fredholm 등, 1996). 

초성위체는 개체 식별, 친자 확인, 혈통 분석, 유전자 지도 작성, 계통 연

구 (Bailey 등, 1995; Bowling 등, 1997; Marklund 등, 1994; Mary 등, 

1999) 등에 사람에서 뿐만 아니라 소, 돼지, 말, 개에까지 적용되고 있는 

실정이다 (Alford 등, 1994; Binns 등, 1995; David 등, 1994; Glowatzki 
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등, 1995; Holly 등 1994; Pihkanen 등, 1996).  

  현재 말에서 초성위체는 약 30 여종의 좌위가 보고되어 있고, 그 좌위들

은 2∼4 bp 차이의 크기로 각 개체에 따라 다양하게 분포되어 있다. 이러

한 초성위체 좌위 중에서 말의 개체 식별이나 친자 판정을 목적으로 하는 

좌위는 대립인자의 수가 많고 이형접합도가 높으며, 염기수가 적은 것이어

야 한다. 그리고 정확한 염기수나 반복 배열수가 용이하게 산출되는 범위

의 것으로서 돌연변이율이 낮은 것이어야 한다 (Bowling, 1996; 이 등, 

1996).

  Cho 등 (2000)은 제주재래마 50 두를 대상으로 12 개의 초성위체 다형을 

분석한 결과 대립인자의 수는 4∼13 개, HMS7-174 bp (0.813), HTG6-94 bp 

(0.732), HTG4-132 bp (0.526) 대립인자 빈도가 높고, 이형접합도와 친자

부정률은 HTG10 (0.8860, 0.4881), AHT4 (0.8134, 0.4335), HMS3 (0.8052, 

0.4988) 좌위가 다른 좌위보다도 높은 빈도를 보이며, 친자 판정 확률은 

99.72 %라고 보고한 바 있다. 이것은 본 연구의 제주재래마에 대한 대립인

자 출현이나 그 빈도수와 대체로 비슷하지만 다소 차이를 보였다. 그리고 

Kakoi 등 (2000)은 더러브렛 2124 두를 대상으로 17 개의 초성위체 좌위를 

분석한 결과, 대립인자의 수는 5∼8 개로서 AHT5-132 bp (0.619), 

HTG4-128 bp (0.565), HMS3-153 bp (0.517), HMS6-167 bp (0.476), 

VHL20-94 bp (0.345) 등의 대립인자에서 높은 빈도를 보이며, 이형접합도

와 친자부정률은 각각 ASB2 (0.833, 0.666), HTG10 (0.806, 0.620), HMS7 

(0.781, 0.566) 좌위에서 다른 좌위보다 높게 나타났음을 보고하였다. 이

것은 본 연구에서 대조군인 더러브렛의 대립인자 출현과 빈도수와 유사하

였다. 이렇듯 대립인자 출현과 빈도수에 다소 차이를 보이는 것은 검사 대

상에 대한 차이로 보이고, 앞으로 제주재래마에 대한 연구가 더 필요할 것

으로 사료된다. 

  이 실험에서 각 종간의 비교에서 제주재래마에서는 AHT4 (155 bp), ASB2 

(241 bp), HMS2 (169 bp), HTG6 (94 bp), 제주산마에서는 ASB2 (221 bp), 

HMS2 (231 bp, 233 bp), HMS6 (168 bp), HTG6 (74 bp), HTG10 (107 bp), 

그리고 더러브렛에서는 ASB2 (249 bp), HMS6 (92 bp)와 같이 다른 집단에

는 없으면서 고유의 집단에만 있는 대립인자들이 관찰되었다. 더 많은 연

구로 이러한 인자들을 각 품종의 식별에 이용할 수 있을 것으로 사료된다. 

그리고 제주산마는 제주재래마와 더러브렛에 있는 좌위를 함께 가지고 있

어 교잡이 되었다는 추정이 되었다. 그리고 두 품종에는 없는 대립인자가 

있어 다른 품종과의 교잡이 이루어졌음을 추측할 수 있었다.  
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  이러한 결과를 미루어 볼 때, 제주재래마와 제주산마, 더러브렛은 다소 

상이한 다른 집단임을 알 수 있었다. 그리고 신속하고 효율성이 높은 초성

위체 분석을 제주마의 개체 식별 및 친자 관계 규명에 이용할 수 있을 것

으로 사료된다.
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Ⅴ. 결 론

  제주도에서 사육되고 있는 제주재래마 36 두, 제주산마 40 두, 더러브렛 

40 두를 대상으로 초성위체 다형성을 조사한 결과 다음과 같은 성적을 얻

었다.

  1. 제주재래마에서는 대립인자 수가 5∼10 개로, VHL20-99 bp 

(0.3333), HTG4-131 bp (0.5972), AHT4-153 bp (0.2500), HTG6-96 bp 

(0.7917), AHT5-140 bp (0.3056), HMS6-164 bp (0.5972), ASB2-245 

bp (0.5000), HTG10-105 bp (0.3056), HTG7-125 bp (0.5139), 

HMS3-161 bp (0.2639), HMS2-217 bp (0.3750)에서 높은 빈도로 관찰되

었고, 이형접합도 기대치와 인자의 다형성치가 각각 0.364∼0.836 (평균 

0.699), 0.341∼0.801 (평균 0.656)이었으며, 11 개의 좌위에 대한 친자 

판정률은 99.95 %가 나왔다. 

  2. 제주산마에서는 대립인자 수가 5∼11 개로, VHL20-93 bp 

(0.2875), HTG4-131bp (0.5875), AHT4-161 bp (0.2500), HTG6-86 bp 

(0.3625), AHT5-132 bp (0.2375), HMS6-166 bp (0.3625), ASB2-239 bp 

(0.3125), HTG10-99 bp (0.3625), HTG7-119 bp (0.3500), HMS3-163 

bp (0.3625), HMS2-225 bp (0.3250)에서 높은 빈도로 관찰되었고, 이형

접합도 기대치와 인자의 다형성치가 각각 0.601∼0.861 (평균 0.777), 

0.550∼0.833 (평균 0.735)이었으며, 11 개의 좌위에 대한 친자 판정률은 

99.99 %가 나왔다.

  3. 더러브렛에서는 대립인자 수가 4∼8 개로 VHL20-91, 93 bp 

(0.2750), HTG4-131 bp (0.4875), AHT4-159 bp (0.3625), HTG6-86 bp 

(0.6875), AHT5-132 bp (0.5875), HMS6-166 bp (0.5500), ASB2-251 

bp (0.2875), HTG10-87 bp (0.3125), HTG7-127 bp (0.4500), 

HMS3-149 bp (0.6125), HMS2-225 bp (0.7375)에서 높은 빈도로 관찰되

었고, 이형접합도 기대치와 인자의 다형성치가 각각 0.450∼0.834 (평균 

0.638), 0.405∼0.801 (평균 0.580)으로 관찰되었으며, 11 개의 좌위에 대

한 친자 판정률은 99.73 %가 나왔다.

  4. 제주재래마에서는 AHT4 (155 bp), ASB2 (241 bp), HMS2 (169 bp), 

HTG6 (94 bp), 제주산마에서는 ASB2 (221 bp), HMS2 (231 bp, 233 bp), 

HMS6 (168 bp), HTG6 (74 bp), HTG10 (107 bp), 더러브렛에서는 ASB2 (249 

bp), HMS6 (92 bp)와 같은 대립인자가 고유하게 관찰되었다.



- 21 -

  5. 제주재래마와 제주산마, 더러브렛은 일부의 좌위에서 다소 차이가 있

는 것으로 확인되어 다른 집단을 구성하고 있었다. 그리고 이러한 다형성

을 이용하면 말에서 효과적으로 친자 판정에 이용될 수 있을 것으로 사료

된다.
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Abstract                      

Studies on microsatellite polymorphism of 

Cheju-native horse and Cheju-racing horse

Seongin Im

(Supervised by Professor Kyoungkap Lee)

Department of Veterinary Medicine

Graduate School, Cheju National University

 Jeju, Korea

  This study was carried out to investigate the polymorphism of the 

microsatellite markers in three horses group (36 Cheju-native horese, 

CNH; 40 Cheju-racing horses, CRH; 40 Thoroughbreds, TB for control) 

in Jeju. Eleven microsatellite loci (AHT4, AHT5, ASB2, HMS2, HMS3, 

HMS6, HTG4, HTG6, HTG7, HTG10, and VHL20) was typed, and their allele 

frequency, heterozygosity, polymorphic information content (PIC) and 

exclusion probability (PE) were estimated.

  Alleles observed with high frequency (>0.5) were HTG4 (131 bp), 

HTG6 (96 bp), HMS6 (164 bp), ASB2 (245 bp), and HTG7 (125 bp)  in the 

CNH group, HTG4 (131 bp) in the CRH group, HTG6 (86 bp), AHT5 (132 

bp), HMS6 (166 bp), HMS3 (149 bp), and HMS2 (225 bp) in the TB group. 

The numbers of alleles for eleven loci were 5 to 10, and the expected 

heterozygosity and PIC value were 0.364∼0.836 (mean 0.699), 0.341∼

0.801 (mean 0.656) in the CNH group. The numbers of alleles in the 
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CRH group were 5 to 11, and the expected heterozygosity and PIC value 

were 0.601∼0.861 (mean 0.777), 0.550∼0.833 (mean 0.735). And the 

numbers of alleles in the TB group were 4 to 8, and the expected  

heterozygosity and PIC value were 0.450∼0.834 (mean 0.638), 0.405∼

0.801 (mean 0.580). The combined PE of 11 markers in the CNH, CRH and 

TB group were 99.95 %, 99.99 % and 99.73 %, respectively.

  The results showed that the polymorphism of eleven loci in Jeju 

horses was than higher that in the TB group, suggested that these 

eleven loci could also be used in parentage test of Jeju horses. 

 Key words: Cheju-native horse, microsatellite, 

            allele frequency, heterozygosity, 

              polymorphic information content, exclusion probability
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